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(江苏大学 环境与安全工程学院  江苏 镇江  221013) 

 
 

摘  要：木质素是自然界最丰富的芳香化合物，其分解与陆地上碳循环密切相关。提取木质纤维

素中的葡萄糖使其转化成乙醇，是生产第二代生物能源的关键步骤。但是由于木质素是一种非常

稳定的化合物，难以降解是实现生物乙醇转化的主要屏障，因此关于木质素的生物降解研究具有

非常重要的意义。真菌降解木质素的研究已经深入的进行了多年，并取得丰富的成果，但是关于

细菌降解木质素的研究还处在初级阶段。由于广泛的生长条件和良好的环境适应能力，细菌在木

质素降解方面深受研究人员的关注。本文通过总结前人的研究成果，讨论了木质素的降解机制、

代谢途径及细菌降解木质素的工业应用前景，同时还展望了分子生物学及生物信息学在木质素降

解方面的应用前景。 
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Exploring the lignin degradation by bacteria 

XIE Chang-Xiao  SUN Jian-Zhong  LI Cheng-Lin  ZHU Dao-Chen* 

(School of the Environment and Safety Engineering, Jiangsu University, Zhenjiang, Jiangsu 221013, China) 

Abstract: Lignin as the most abundant aromatic compounds, its decomposition is closely related to the 
carbon cycle. The bio-conversion of lignocellulose to glucose is an important part of second generation 
biofuel production, but the resistance of lignin to breakdown is a bottleneck in this process, hence there 
is considerable interest in the microbial breakdown of lignin. The degradation of lignin by fungi has 
been well studied, but it is still not clear in bacteria. Recently, many researchers focus on the lignin 
degradation by bacteria, because a wide range of growth conditions and good environment adaptability 
for bacteria. In addition, the rapidly development of omics technique such as gemome, transcriptome, 
proteome and metabolomics promoted the study on the bacterial degradation of lignin. This review 
introduced the recent research about the diversity of bacteria in lignin degradation, the lignin 
metabolism pathway and involved enzymes. 
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木质素是自然界中含量丰富的三大生物质之

一，占陆生植物干重的 15%−40%，其结构为由苯

丙烷单元结构通过醚键和碳碳键组成的具有三维

空间结构无定型芳香类化合物，与纤维素和半纤维

素构成植物骨架的主要成分[1-2]。木质素与纤维素、

半纤维素结合十分稳定，不易降解，是生物质能源

利用的关键瓶颈之一，同时木质素也是木材水解工

业和造纸工业的副产物以及城市生活垃圾中一种

较难降解的物质，采用化学试剂处理这些废弃物会

造成严重的环境污染。尽管针对木质素的降解方法

已经有了几十年的研究，但是仍然存在许多的问

题，例如化学法不能够解决污染问题，而物理法又

有高能耗的挑战，生物法对环境友好但是效率较

低，因此仍然是生物能源领域研究的热点和难点。

木质素在自然界中的完全降解是真菌、细菌及相应

微生物群落共同作用的结果，其中真菌降解木质素

的研究最为广泛和深入，但是到目前为止仍未开发

出具有商业价值的生物利用木质素工业途径，以真

菌为主要模式菌株开展的木质素生物降解研究长

期未能突破。由于广泛的生长条件和良好的环境适

应能力，细菌在木质素降解方面深受研究人员的关

注，成为国际上的研究热点之一。在降解机制、新

种属筛选、调控机理以及工业化的可能性等方面进

行了大量深入的研究，也取得了显著的成就。在此

背景下，本文对近年来木质素降解细菌的筛选、细

菌降解木质素的相关机制、代谢途径及其相关酶的

最新研究进展，以及木质素转化为工业产品的相关

途径和机制进行综述，并探讨细菌降解木质素的工

业化应用前景和未来研究发展方向。 

1  木质素模型化合物降解的基本机制 

由于木质素属于结构非常复杂的天然聚合物，

因此结构表征特别困难，是木质素研究的瓶颈之

一，目前主要采用的手段包括：光谱法、光化学降

解、热重分析和计算模拟等。上述方法学上的进步

以及先进核磁共振方法的应用大大提高了对木质

素结构表征的认识，但是天然木质素(Protolignin)

的结构仍未清楚。研究表明木质素是由苯丙烷单元

通过醚键和碳碳键连接而成的聚酚类三维网状高

分子芳香族化合物，同时含有多种活性官能团，如

羟基、羰基、羧基、甲基及侧链等结构。因单体不

同将木质素分为 3 种类型：由紫丁香基丙烷结构单

体聚合而成的紫丁香基木质素(Syringyl lignin，S-

木质素)，由愈创木基丙烷结构单体聚合而成的愈创

木基木质素(Guajacyl lignin，G-木质素)和由对羟基

苯基丙烷结构单体聚合而成的对羟基苯基木质素

(Hydroxy-phenyl lignin，H-木质素)[3]。 

由于木质素的结构(图 1)十分复杂，因此通常主

要通过研究微生物对木质素模型化合物(例如藜芦

醇、藜芦醛、香草醛、丁香酸等)的降解，以此来推

测木质素降解的可能途径和机制[4-7]。 

现已基本确定，通过单电子转移机制，木质素

过氧化物酶(LiP)催化氧化非酚型木质素模型化合

物为其苯自由基正离子，苯自由基正离子与水或其

他亲和试剂作用，随底物的不同而发生不同类型的

反应，例如，当苯环上的取代基是甲氧基时，就发

生脱甲氧基反应氧化形成相应的醌。β-o-4 型连接方

式占了所有木质素连接类型的 50%，是木质素中最

重要的连接方式，LiP 催化 β-o-4 木质素模型化合 

 

 
 

图 1  木质素结构 
Figure 1  Structure of lignin 
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物经 Cα−Cβ 断裂形成藜芦醛和 2-甲氧基苯酚，后者

在反应条件下易于聚合，同时还有相当一部分形成

Cα 氧化产物。Cα−Cβ 断裂是木质素降解过程中重要

的反应过程，中间伴随着自由基正离子的产生。漆

酶(Laccase)在氧气存在下能催化苯酚氧化生成苯氧

自由基，与木质素过氧化物酶不同，漆酶不需要过

氧化氢的参与，对于木质素而言，其中发生的反应

包括脱甲氧基、脱羟基、C−C 键断裂等。 

研究细菌降解木质素的机制对木质素的降解

及木质纤维素的工业化应用具有非常重要的意义。

由于目前的研究主要局限于木质素模型物的研究，

并不能完全反映天然木质素的代谢机制，因此深入

研究细菌对天然木质素降解机理是目前需要解决

的关键问题之一，也是目前国际研究的热点。 

2  木质素降解相关细菌种类 

由于厌氧处理过程不能裂解芳香环，并且好氧

过程对芳香环的裂解也比较缓慢，通常需要数天的

时间，因此自然界中绝大多数细菌难以降解木质

素，已经筛选到的降解木质素的细菌大多是好氧细

菌，只有少数在厌氧情况下能生长，另外也有极少

数细菌能在极端环境中(高温或强碱)降解木质素。 

2.1  好氧细菌 

能够降解木质素的好氧细菌种类较多，目前主

要 集 中 在 放 线 菌 门 (Actinobacteria) 、 变 形 菌 门

(Proteobacteria)和厚壁菌门(Firmicutes)等[8](表 1)。

放 线 菌 门 包 括 链 霉 菌 (Streptomyces) ， 微 杆 菌

(Microbacterium)和红球菌(Rhodococcus)等[10-11]。变

形菌门包括假单胞菌(Pseudomonas)，伯克霍尔德氏

(Burkholderia)以及肠杆菌(Enterobacter)等。木质素

降解菌筛选来源包括：昆虫肠道、牛胃、土壤、堆

肥和海底沉积物等广泛的环境中。我们课题组近年

来在南海海底沉积物和堆肥等环境中筛选到芽孢

杆菌(Bacillus)、鞘氨醇单胞菌(Sphingomonas)、丛

毛单胞菌(Comamonas)、微杆菌、假单胞菌、红球

菌等多种能够降解木质素的细菌，为进一步研究细

菌对木质素的降解提供了重要的细菌来源，通过比

较不同种属细菌对木质素的降解可以总结出较完

善的细菌降解木质素的机制。 

2.2  厌氧细菌 

少数厌氧细菌也能够降解木质素，例如脱硫微

菌(Desulfomicrobium)是一种严格的厌氧菌，其能够

利用硫酸盐、亚硫酸盐和硫代硫酸盐作为电子受体

产生硫化氢。Takahiro 等[16]研究发现脱硫微菌也能

降解木质素。生长在白蚁肠道共生细菌螺旋原虫

(Spirochaetes)在厌氧条件下能降解木质纤维素[17-18]。

厌氧微生物降解木质素的意义之一在于能够在污

泥厌氧处理废水工艺中起到协同作用参与对含有

木质素芳香环类物质的降解。 

2.3  极端细菌 

极端细菌是指能够生长在高温、高压、高盐、

低温、高酸碱度以及高辐射等极端条件下的细菌，

往往具有一些特殊的酶和具有特殊的功能，其中有

些细菌也能够降解木质素。Sung 等[19]研究发现最适 

 

表 1  木质素降解菌属分类 
Table 1  Classification of bacteria in lignin degradation  

分类 Classification 菌名 Name 

放线菌 Actinobacteria Microbacterium sp.[9], Streptomyces viridosporus T7A[10], Streptomyces coelicolor[11] 

 
Rhodococcus jostii RHA1[11], Arthrobacter globiformis[11]

Nocardia autotrophica[12] 

变形菌 Proteobacteria Sphingobium sp. SYK-6[7], Pseudomonas putida mt-2[11], Acinetobacter sp.[11]

Brucella melitensis[9], Ochrobactrum sp.[9], Sphingomonas sp.[9], Burkholderia cepacia[13] 

厚壁菌 Firmicutes Bacillus ligniniphilus L1[14], Bacillus sp. BP-7[15] 
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生长温度为 75 °C 的嗜热厌氧菌 (Anaerocellum 

thermophilum DSM6725)能够直接高效利用多种未

经处理的植物成分。此外，我们从南海海泥中筛选

到一株能降解木质素的耐盐嗜碱芽孢杆菌 L1，其生

长环境非常广泛，能在温度为 10−45 °C、pH 为

6.0−11.0 条件下生长，耐盐度达到 10% NaCl 浓度，

不仅能降解木质素还能降解许多其他芳香化合  

物[14,20]。由于实际木质素处理可能会存在高碱和高

盐度等极端环境，例如造纸厂排放的废水成分复

杂，碱度极高且含有大量木质素，通过筛选能够降

解木质素的极端细菌，利用其独特的生理特性和降

解木质素的能力处理含木质素的工业废水具有重

要的意义。 

3  细菌中木质素降解相关酶 

3.1  漆酶 

漆酶是在 1883 年由日本学者吉田在漆树的分

泌物中发现的，是一种含铜的多酚氧化酶，它能利

用分子氧作为电子受体氧化多种类型的酚类化合

物及非酚类化合物，将分子氧还原为水[21]。漆酶广

泛存在于昆虫、植物、真菌和细菌中，具有广泛的

底物作用范围，对各种酚类、芳胺及其衍生物等都

具有催化氧化作用。每个漆酶分子结构中一般含有

4 个铜离子，根据光谱学特性可以分成 3 类：I 型

Cu2+和 II 型 Cu2+各一个，Ⅲ型 Cu2+两个。其中 I 型

Cu2+形成单核中心，在 610 nm 有强烈光吸收，呈蓝

色；II 型 Cu2+和Ⅲ型 Cu2+形成一个三核中心[21-22]。

漆酶具有广泛的应用价值，可应用于制浆漂白、生

物燃料、污染物降解和食品行业等。在多种细菌中

已发现漆酶的存在，其中芽孢杆菌中发现的碱性漆

酶克服了真菌漆酶热稳定性差，不能耐受碱性条件

等缺点，并且与真菌漆酶相比，结构更简单，更适

于工业化生产[23]，我们近期也在耐盐嗜碱芽孢杆菌

L1 中发现碱性漆酶基因[24]。细菌漆酶目前所存在

的问题为活性还不够高、酶产量低、工业应用中容

易失活等。此外，对细菌漆酶的研究还不够深入，

不同细菌来源的漆酶的蛋白结构以及分子机制不

清楚。因此，深入了解漆酶的分子结构以及催化机

制，通过合成生物学等手段提高漆酶的产量以及通

过蛋白定向进化提高酶活是未来研究的重点方向。 

3.2  过氧化物酶 

过氧化物酶是一类广泛存在于动物、植物、微

生物中的酶，分子量为 35−100 kD。目前已知基因

序列的过氧化物酶约有 6 000 多种，其功能主要是

催化过氧化氢和其他过氧化物对各种有机物和无

机物的氧化作用，基于序列相似性可将真菌、细菌

和植物来源的过氧化物酶归为过氧化物酶超家族。

依来源不同将过氧化物酶超家族细分为 3 个亚家

族：其中与木质素降解相关的是 Class I 和 Class II，

Class I 是存在于植物、真菌、古生菌以及细菌中的

胞内型过氧化物酶，包括细胞色素 C 过氧化物酶

(CcP)、抗坏血酸过氧化物酶(APx)和过氧化物酶

(CP) ； Class Ⅱ 是 来 源 于 担 子 菌 纲

(Homobasidiomycetes)的胞外型过氧化物酶，包括各

种木质素过氧化物酶(LiP)和锰过氧化物酶(MnP)。 

细菌通过分泌多种过氧化物酶降解木质素，经

证实大量降解木质素的放线菌都具有胞外过氧化

物酶活性，但这些酶的活性并不稳定[25]。绿孢链霉

菌 T7A 可以分泌多种胞外过氧化物酶催化氧化 β-

芳基醚木质素模型物，嗜热放线菌(Thermobifida 

fusca) 通 过 分 泌 染 料 脱 色 过 氧 化 物 酶 降 解 木 质    

素[10,26]。Mark 等[27]研究发现红球菌 RHA1 通过分

泌一种染料脱色过氧化物酶 DypB 来降解木质素。

DypB 是一种过氧化物酶，在过氧化氢的存在下具

有降解木质素的活性，而且在 Mn2+的作用下活性增

强。因反应过程中 Mn2+被氧化为 Mn3+，研究人员

推测其可能为 MnP。MnP 是代表一系列带有糖基的

胞外血红素蛋白，分子量约 46 kD，由一个血红素

基和一个 Mn2+构成活性中心，另外还有两个起稳定

结构作用的 Ca2+[28]。MnP 只能氧化酚型木质素，在

H2O2 作用下，Mn2+被氧化成 Mn3+，然后 Mn3+氧化

苯酚生成苯氧残基[29]。目前，关于细菌降解木质素

产 MnP 的报道非常少。Lip 主要来源于真菌，Tien
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等[30]于 1983 年首次从白腐真菌属的黄孢原毛平革

菌(Phanerochaete chrysosporium)的限制性培养基中

发现了 Lip，但最近发现细菌也能分泌 Lip。链霉菌

(Streptomyces cinnamomensis)能够分泌 Lip 降解木

质素但活性较低，Jing 等[31]通过优化培养基组成使

Lip 活性得到大幅度提升。 

另外，研究表明芳醇氧化酶、乙二醛氧化酶、

葡萄糖氧化酶、酚氧化酶、过氧化氢酶、新阿魏酰

酯酶和对香豆酰酯酶与木质素的降解密切相关[32]。

我们课题组通过研究耐盐嗜碱芽孢杆菌 L1 的全基

因组，发现其中含有与降解木质素有关的芳基醇脱

氢酶、NADH 脱氢酶、乙醇酸氧化酶和超氧化物歧

化酶等参与木质素降解的酶基因[15]。 

4  细菌降解木质素的代谢途径 

由于木质素结构的复杂性，其完整代谢途径和

与其有关的酶和基因尚未完全阐明，目前研究较为

清楚的细菌降解木质素代谢途径主要是以鞘氨醇

单胞菌 SYK-6 为研究对象构建的代谢途径[33]。研究

木质素的代谢网络，构建木质素降解菌的酶系统非

常重要，不仅有助于了解碳素循环，还有助于实现

将木质素转化为有工业价值的中间代谢产物。 

4.1  芳基醚的裂解 

芳基醚是木质素中最丰富的结构，其代谢途径

如图 2 所示[34]。在脱氢酶 LigD 的催化作用下，α-OH

被 氧 化 成 相 应 的 酮 ， 随 后 醚 键 在 谷 胱 甘 肽 和

β-Eatherase 酶的作用下发生裂解。代谢中产生的酮

是细菌降解木质素生成的副产物，Ahmad 等[11]用含

木质素培养基培养恶臭假单胞菌和红球菌 RHA1

时，检测到培养基中有酮生成。由于 γ-OH 容易被

氧化，酮将进一步被氧化成羧酸。 

4.2  联苯代谢途径 

多氯联苯是典型的联苯结构，也是一种常见的

环境污染物，目前已经对其展开了深入的研究，发

现有很多细菌能够降解联苯模型物，其代谢途径如

图 3 所示[34]。LigX 为脱甲基酶，作用于联苯结构

上脱去甲基，生成的产物在加双氧酶 LigZ 的催化

作用下，苯环发生裂解。随后在 LigY 的作用下 C−C

键断裂，生成 5-羧基香草酸。LigW 为脱羧酶，氨

基酸序列比对发现其与水解酶 LigY 具有 20%相似

性，但二者催化的反应不同。在鞘氨醇单胞菌 SYK-6

中，LigW 催化 5-羧基香草酸转化成香草酸[23]。 

4.3  阿魏酸代谢途径 

阿魏酸是木质纤维素中重要的组成成分，通过

酯键与半纤维素连接在一起。在酯酶的作用下，阿

魏酸从半纤维素中释放出来，从而被细菌通过两种

代谢途径降解。在鞘氨醇单胞菌 SYK-6 中，在 ATP

和辅酶 A 存在下，利用阿魏酰辅酶 A 合成酶 FerA

催化阿魏酸生成中间产物阿魏酰辅酶 A，然后在阿

魏酰辅酶 A 裂解酶 FerB 和 FerB2 的作用下转化成

香草醛[33]。在另一些细菌中，由于含有阿魏酸脱羧

酶而可以直接脱去阿魏酸中的羧基生成相应的芳

香化合物。脱羧生成的 4-乙烯基芳香化合物在乙烯

基苯酚还原酶和 NADPH 的共同作用下被还原成 4-

乙基酚(图 4)。 

4.4  没食子酸甲酯代谢途径 

在木质素类芳香族化合物的生物降解中，香草

酸和丁香酸是重要的中间代谢产物(图 5)。丁香酸经

依赖四氢叶酸的脱甲基酶催化生成没食子酸甲酯。 

 

 
 

图 2  芳基醚的裂解 
Figure 2  β-Aryl ether cleavage 
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图 3  联苯代谢途径[34] 
Figure 3  Metabolic pathways of biphenyl component of lignin[34] 

 

 
 

图 4  阿魏酸代谢途径[34] 
Figure 4  Metabolic pathways of ferulic acid[34] 

 
没食子酸甲酯可以经香草酸脱甲基酶催化转化成

PDC，也可以在脱甲基酶催化下形成没食子酸，没

食子酸在没食子酸加双氧酶 DesB 的作用下经一系

列反应生成 OMA[33]。 

4.5  原儿茶酸代谢途径 

原儿茶酸是细菌降解芳香化合物的重要中间

产物，目前知道有 3 种酶(原儿茶酸-3,4-加双氧酶，

原儿茶酸-4,5-加双氧酶，原儿茶酸-2,3-加双氧酶)

可以催化原儿茶酸中苯环的裂解。在 SYK-6 中细菌

代谢原儿茶酸途径是原儿茶酸-4,5-加双氧酶催化使

原儿茶酸苯环中第 4 个和第 5 个碳原子之间的键断

裂的反应(图 6)。原儿茶酸首先在原儿茶酸-4,5-加双

氧酶 LigAB 的催化下形成 4-羧基-2-羟基-粘糠酸半

醛(CHMS)，CHMS 分子内发生缩合反应形成半缩

醛形式，然后经 CHMS 脱氢酶 LigC 氧化生成 PDC，

PDC 在水解酶 LigI 的作用下水解成 OMA，OMA 
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图 5  没食子酸甲酯代谢途径 
Figure 5  Metabolic pathways of 3-methyl-gallic acid 

 
被 OMA 水合酶催化生成 4-羧基-4-羟基-2-氧己二酸

(CHA)，CHA 被醛缩酶 LigK 催化生成丙酮酸和草

酰乙酸 [33]。在其他细菌中，原儿茶酸被原儿茶    

酸-3,4-加双氧酶氧化生成顺己二烯二酸，然后在通

过 β-Keto-adipate 代谢途径或者 Ortho-cleavage 代谢

途径降解顺己二烯二酸。这种代谢途径已经在恶臭

假 单 胞 菌 和 醋 酸 钙 不 动 杆 菌 (Acinetobacter 

calcoaceticus)中阐述清楚[34]。 

4.6  二芳基丙烷代谢途径 

真菌降解二芳基丙烷木质素模型物已经被研

究得非常清楚，即利用木质素过氧化物酶氧化生成

香草醛，但在细菌中却存在另一种情况。研究发现，

假单胞菌 TMY1009 在以二芳基丙烷木质素模型物

为碳源时，能分泌某种酶催化该底物生成甲醛和

Lignostilbene (图 7)。到目前为止，仍未鉴定编码该

酶的基因，但是关于 Lignostilbene 的研究已经取得

一定成果。在 Lignostilbene 加双氧酶的作用下，

Lignostilbene 被氧化成香草醛，并且 Lignostilbene

加双氧酶的同工酶和相关基因都已被鉴定[35-36]。 

4.7  香草酸代谢途径 

Paul 等[37]研究发现，红球菌 RHA1 能够降解 β-

芳基醚木质素模型物，主要产物是 3-(3′-甲氧基-4′-

羟苯基)-3-酮基-丙醇和草酸，同时还有副产物香草

酸。红球菌 RHA1 还能降解联苯木质素模型物生成

中间代谢产物 5-羧基香草酸，经脱羧形成香草酸(图

8)。红球菌 RHA1 中 vdh 和 vanA 基因分别编码香草

醛脱氢酶和香草酸去甲基化酶。研究发现，敲除 vdh

基因后，红球菌 RHA1 不能在以香草醛为单一碳源

培养基上生长但能在以香草酸为单一碳源培养基 

 
 

 
 

图 6  原儿茶酸代谢途径 
Figure 6  Metabolic pathways of protocatechuic acid 
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图 7  二芳基丙烷代谢途径[34] 
Figure 7  Metabolic pathways of diarylpropane[34] 

 

 
 

图 8  香草酸代谢途径[37] 

Figure 8  Metabolic pathways of vanillic acid[37] 

 

上生长，表明红球菌 RHA1 能分泌香草醛脱氢酶使

香草醛脱氢生成香草酸。而敲除了 vanA 基因后，

红球菌 RHA1 既不能在以香草醛为单一碳源培养基

上生长也不能在以香草酸为单一碳源培养基上生

长，表明红球菌 RHA1 能分泌香草酸去甲基化酶使

香草酸脱甲基生成 3,4-二羟苯基羧酸。这说明香草

酸代谢途径是红球菌 RHA1 降解木质素的重要   

途径。 

总之，对于细菌降解木质素已经有了不少的推

测性研究，但是由于细菌的种类不同，其代谢途径

也不完全相同，并且这类研究还不够系统，尚未完

整系统地描述在细菌中木质素的代谢机制和途径。

因此，建立模式细菌，在目前组学技术和先进分析

手段的基础上，构建细菌降解木质素的完整代谢途

径是目前急需解决的问题。 

5  新技术在细菌降解木质素上的应用 

宏基因组测序技术有望对细菌降解木质素的

研究提供有力的技术支持。通过宏基因组测序技术

可以获得样品中所有微生物的 DNA 序列，通过对

DNA 序列的分析能够发现更多可以降解木质素的

微生物(尤其是不可培养微生物)。Zhu 等[38]通过对

来自 35−4 000 m 不等深度的 16 个南海海底沉积物

样品进行高通量测序，获得了超过 26.5 万条细菌序

列，揭示了中国南海沉积物的细菌多样性生态分

布，并发现一些具有对木质素和纤维素降解能力的

细菌新种群，例如能够降解木质素的耐盐嗜碱芽孢

杆 菌 L1 。 Shi 等 [39] 通 过 对 贪 铜 菌 (Cupriavidus 

basilensis B-8)进行高通量基因组测序，推测出 3 条

可能的木质素代谢途径：β-Ketoadipate 代谢途径、

苯酚降解途径和龙胆酸代谢途径。 

转录组测序技术，利用 RNA-Seq 高通量测序技

术测定细菌 RNA 序列，在整体水平上对微生物的

基因表达水平和调控规律进行研究，通过绘制转录

图谱，推断相应未知基因的功能，并揭示特定调节

基因的作用机制。通过比较微生物在不同环境条件

下的高通量转录组数据，结合宏基因组及定量 PCR

等其他研究手段，有助于发现环境条件对微生物代

谢活性的影响以及微生物应对环境变化而进行的

转录调控[40]。通过分析海量的微生物转录组数据，

可以推测微生物对某类营养物或污染物代谢的可

能调控路径。目前利用转录组测序技术研究细菌降

解木质素的相关报道较少，但是在真菌降解木质素

方面已经有了相应的成果。Shin 等[41]以红橡木为唯

一碳源培养黄孢原毛平革菌并经大规模平行测序

技术对其转录组进行测序，发现了参与降解木质素

的基因以及一些编码未知功能蛋白的基因。我们课

题组目前正在以耐盐嗜碱芽孢杆菌 L1 为研究对象

分析其以木质素为唯一碳源，在不同培养时间下的

转录组数据，以期能够发现耐盐嗜碱芽孢杆菌 L1

降解木质素的关键基因。 

蛋白质组学的研究试图比较细胞在不同生理

条件下蛋白质表达的异同，对相关蛋白质进行分类

和鉴定，更重要的是分析蛋白质间相互作用和蛋白

质的功能[42]。但是目前，在细菌降解木质素方面的
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蛋白质组学研究比较少。Kristen 等[43]通过 2-D LC

联合 MS 技术检测不同培养条件下肠杆菌 SCF1 分

泌的蛋白质种类和数量，发现在含有木质素的培养

基中生长的肠杆菌分泌 871 种独特蛋白质，并且有

127 种蛋白质至少上调 2 倍，为进一步研究细菌降

解木质素的蛋白质调控机制打下基础。Chen 等[44]

结合基因组、转录组和蛋白组技术研究红球菌时，

发现了 8 947 个与油脂运输、合成和代谢有关的编

码基因，并且发现了 177 种可能参与油脂代谢的蛋

白，这给研究红球菌内的脂滴提供了新的方法和技

术。因此，借鉴研究红球菌脂滴时采用的组学技术

的思想及之前的研究成果，利用组学技术研究细菌

降解木质素的机理可能会取得某些重大突破，给细

菌降解木质素的研究带来帮助。McLeod 等[45]通过

对红球菌 RHAl 的全基因组进行生物信息学分析发

现了能够编码木质素降解酶的基因，Kellner 等[46]

从森林土壤中提取的 DNA 中鉴定出了超过 100 条

不同的细菌漆酶序列，因此，结合基因组学、转录

组学以及蛋白质组学等组学技术研究细菌降解木

质素能发现参与木质素降解时的关键酶及基因表

达情况，从而有助于阐明细菌降解木质素关键酶的

调控机制，这将为细菌降解木质素的研究开创一种

新的研究方法。 

生物型传感器是利用某些生物活性物质具有

选择性识别待测物质的能力制成的一类传感器，能

够 在 分 子 水 平 上 广 泛 用 于 检 测 活 性 物 质 等 。

Carmeron 等[47]构建了荧光蛋白生物传感器，在煤层

细菌群落的宏基因中发现了 6 个与木质素降解相关

的酶基因。这种方法在环境中挖掘不可培养微生物

的木质素降解相关酶基因方面非常有效。 

借助上述新技术，将对细菌降解木质素的机制

研究带来极大的帮助，克服以前传统手段的不足。

可以预见，新的组学、生物信息学以及生物传感器

等技术的应用，将为细菌降解木质素的研究迅速推

向一个新的高度，并且将发现一大批木质素降解相

关新酶基因。 

6  细菌降解木质素的工业化应用前景 

木质素的预处理是木质纤维素利用的关键瓶

颈之一，筛选能降解木质素的细菌可以为生物质的

预处理提供有效手段。利用基因工程手段构造能够

高效降解木质素的重组菌，再结合高密度培养技术

有望将细菌降解木质素实现产业化。此外，造纸厂

废水中含有大量的木质素及其他芳香族化合物，筛

选能够高效降解污水中木质素的细菌并且利用这

些细菌处理污水，将大大减小环境污染，同时使造

纸厂废水得到较大程度净化。Ram 等[48]从造纸厂污

水中筛选出 2 株柠檬酸杆菌(Citrobacter IITRL1 和

Citrobacter IITRSU7)都能降解木质素，研究发现它

们分别能使合成木质素脱色 61%和 64%，使硫酸盐

木质素脱色 49%和 54%，而且两株混合菌的脱色效

率更高，分别能使合成木质素和硫酸盐木质脱色

85%和 62%。对这两株菌加以驯化，使其对木质素

的降解能力更强，有可能将其应用到污水处理方

面。真菌对硫酸盐木质素的脱色效果虽然比细菌

好，但其需要消耗大量的葡萄糖而且时间较长。

Zheng 等[49]以 6 000 mg/L 硫酸盐木质素为单一碳源

筛选得到一株木质素降解菌 Pandoraea sp. B-6，该

菌能在短时间内在高浓度木质素(2 820 mg/L)培养

液中降解木质素且使 COD 降低 46.2%。因此，可以

通过合理的方法提高 Pandoraea sp. B-6 降解木质素

的能力，使其具有应用到造纸工业及印染工业废水

处理的潜力。细菌分泌的木质素降解酶能使染料脱

色，如漆酶等。Niladevi 等[50]研究发现沙链霉菌

(Streptomyces psammoticus)分泌的漆酶在 10 d 内使

雷玛唑亮蓝脱色 80%，表明漆酶具有非常好的染料

脱色能力，可以应用于印染工业的污水处理。细菌

降解木质素的代谢产物含有很多有工业价值的芳

香化合物(图 9)[8]。Eiji 等[33]研究发现，鞘氨醇单胞

菌 SYK-6 能利用木质素模型化合物为碳源生成香

草醛。此外，通过敲除红球菌 RHA1 中的相关基因，

可以使其大量蓄积香草酸，天然香草酸是一种高值

的香料，广泛用于食品和医药工业[37]。这些研究都 
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图 9  细菌降解木质素代谢产物[8] 

Figure 9  Metabolites from degradation of lignin by 
bacteria[8] 

 
证明细菌具有将木质素转化成有工业价值化学品

的能力，但是仍存在一个难点即产物得率太低。因

此若能通过控制细菌降解木质素的代谢途径，使目

的产物大量产生，减少或抑制其他代谢产物的产

生，就能够获得大量有用代谢产物，从而有望使其

具有商业价值。 

7  结论与展望 

与真菌相比，细菌具有良好的环境适应性和丰

富的生物多样性，能适应强酸、强碱、高温等极端

环境，因此，细菌降解木质素在未来工业应用上具

有较大的潜力。由于目前还存在很多未解决的问

题，例如细菌降解木质素的效率较低，代谢网络途

径以及关键酶的调控机制等仍未完全阐明，缺乏一

种较为系统的研究细菌降解木质素的方法等，所以

细菌降解木质素还没有发展到实用阶段。但是目前

国际上已经认识到木质素研究在生物能源领域的

重要性，美国能源部已经开始大量资助木质素降解

相关项目，在近几年内对木质素降解的研究可能会

取得一些进展，其中食木质素细菌的研究将会成为

重要的一环。 
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