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摘 要：几丁质是地球上储量仅次于纤维素的第二大可再生资源。几丁质酶是降解几丁质的关

键酶类。糖苷水解酶 19 家族(glycoside hydrolases family 19, GH19)几丁质酶主要存在于高等植物

中。近年来，来自微生物的 GH19 几丁质酶被广泛发现。本文从分布、结构特征、酶学性质及应

用等方面综述了微生物来源 GH19 几丁质酶的研究进展，并对未来的研究方向进行了展望。
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Abstract: Chitin is the second largest renewable resource only after cellulose on Earth. Chitinases 
are the key enzymes for degrading chitin. Chitinases of the glycoside hydrolase family 19 (GH19) 
mainly exist in higher plants. In recent years, microbial GH19 chitinases have been widely 
discovered. This paper reviews the research progress in microbial GH19 chitinases regarding their 
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distribution, structures, enzymatic properties, and applications and prospects the research directions 
in the future.
Keywords: microbial GH19 chitinases; chitin; enzymatic properties; applications

几丁质是由 N-乙酰-D-氨基葡萄糖(N-acetyl-

D-glucosamine, GlcNAc)通过 β-1,4-糖苷键连接而

成的长链多糖，也是地球上储量仅次于纤维素

的第二大可再生资源，每年的生物合成量约

1011 t[1-2]。几丁质在自然界中广泛存在，主要分

布于虾蟹外壳、鱿鱼软骨、昆虫的外骨骼及围

食膜、真菌的细胞壁中。由于其独特的理化性

质和生物活性，几丁质及其降解产物几丁寡糖

(N-acetylchito-oligosaccharides, NAc-COS) 在 农

业、医药、食品和环保等领域得到了广泛

应用[3]。

几丁质酶 (chitinase, EC 3.2.1.14)是催化断

裂几丁质 β-1,4-糖苷键以生成几丁寡糖的水解

酶。在自然界中，几丁质的降解主要依赖于

微生物来源的几丁质酶[3]。根据氨基酸序列和

催化机理的不同，几丁质酶可分为糖苷水解

酶 18 家 族 (glycoside hydrolases family 18, 

GH18) 和 糖 苷 水 解 酶 19 家 族 (glycoside 

hydrolases family 19, GH19) [4-5]。GH19 家族几

丁质酶主要存在于高等植物中，后续研究陆

续在线虫、部分放线菌和海洋紫细菌中发现

了 GH19 几丁质酶[5]。

1　微生物　微生物 GH19 几丁质酶的分几丁质酶的分

布布、、进化关系及功能进化关系及功能

1.1　微生物 GH19 几丁质酶的发现与分布

1996 年 ， Ohno 等[6] 从 灰 色 链 霉 菌

(Streptomyces griseus) HUT 6037 中分离得到一

种几丁质酶 ChiC，发现其催化结构域与植物

的 GH19 几丁质酶序列相似性高且催化位点保

守，表明该几丁质酶属于 GH19 家族，这也是

首次在高等植物以外的生物体中鉴定出 GH19

家族几丁质酶。之后，陆续在其他链霉菌属

(Streptomyces)[7]、气单胞菌属(Aeromonas)[8]、芽

孢杆菌属(Bacillus)[9]、弧菌属(Vibrio)[10]等微生

物中发现了 GH19 几丁质酶。

目 前 ， 美 国 国 家 生 物 技 术 信 息 中 心

(National Center for Biotechnology Information, 

NCBI)数据库(https://www.ncbi.nlm.nih.gov)收集

的微生物 GH19 家族几丁质酶主要来源于细菌

(526 个)，少量来源于真菌(6 个)。其中，细菌

GH19 几 丁 质 酶 主 要 分 布 于 假 单 胞 菌 门

(Pseudomonadota)的假单胞菌属(Pseudomonas)、

肠杆菌属 (Enterobacter)、溶杆菌属 (Lysobacter)

以 及 放 线 菌 门 (Actinomycetota) 的 链 霉 菌 属

(Streptomyces)、小单胞菌属 (Micromonospora)。

真 菌 GH19 几 丁 质 酶 仅 存 在 于 微 孢 子 门

(Microsporidia)和捕虫霉门(Zoopagomycota)，来

自微孢子门的家蚕微孢子虫(Nosema bombycis)中

的 NbchiA 是已知从真菌中分离鉴定出的第 1 个

GH19 家族几丁质酶[11]。

1.2　微生物 GH19 几丁质酶的进化起源

微生物 GH19 几丁质酶与植物几丁质酶关系

密切。植物几丁质酶根据一级序列的不同可分

为 7 类(I−VII)，其中 I、II、IV、VI 和 VII 类酶

属于 GH19 家族[12]。链霉菌 GH19 几丁质酶的

氨基酸序列与植物中的第 IV 类几丁质酶存在相

同位置的缺失，系统发育树分析表明两者亲缘

关系相近[7]。进一步研究表明，放线菌与开花植

物 GH19 几丁质酶的进化距离更近；而且，植物

和细菌来源的 GH19 几丁质酶的催化区域和活性

位点高度保守，GH19 几丁质酶催化中心保守的

Signature 序列为 [FHY] -G-R-G- [AP] -x-Q- [IL] -

[ST]-[FHYW]-[HN]-[FY]-NY，由此推测微生物

GH19 几丁质酶的基因可能是通过水平基因转移

从植物中获得[5]。
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1.3　微生物 GH19 几丁质酶的生物学

功能

植物 GH19 几丁质酶是抗病原真菌防御机制

的组成部分，通过水解真菌细胞壁中的几丁质

来抑制真菌生长，并且植物几丁质酶在体外也

表现出抗真菌活性[13]。微生物 GH19 几丁质酶

与植物 GH19 几丁质酶同源，具有显著的抗真菌

活性，可在生存环境中获得竞争优势。同时，

细菌 GH19 几丁质酶能够降解几丁质作为碳源以

获取能量[5]；而真菌 GH19 几丁质酶可降解宿主

昆虫的围食膜，辅助病原体穿透宿主屏障进而

侵染宿主[11]。

2　微生物　微生物 GH19 几丁质酶的结几丁质酶的结

构及催化机理构及催化机理

2.1　结构特征

绝大多数微生物 GH19 几丁质酶的一级结构

包含信号肽(signal peptide, SP)、几丁质结合结构

域(chitin-binding domain, ChBD)和几丁质催化结

构域(catalytic domain, CatD) 3 部分，然而也有部

分几丁质酶仅包含几丁质催化结构域。以 S. 

griseus HUT 6037 的 ChiC (PDB-ID:1WVU)为例

(图 1A)，ChiC 由信号肽、N-末端的几丁质结合

结构域和 C-末端的 GH19 几丁质催化结构域构

成[6]。几丁质结合结构域属于不同的碳水化合物

结合模块(carbohydrate binding modules, CBMs)家

族，主要有 CBM5、CBM12、CBM18；ChiC 的

几丁质结合结构域属于 CBM5 家族，该结构域

能够增强酶与几丁质底物的结合能力，从而提

高催化效率[14-15]。几丁质催化结构域决定了几

丁质酶的水解能力，ChiC 催化结构域的保守

Signature 序列为 Y182GRGPIQLSWNFNY195。

植物 GH19 几丁质酶可分为以下 5 类：植物

Ⅰ类几丁质酶含有 N-末端富含半胱氨酸的几丁

质结合结构域和 C-末端催化结构域，且二者通

过短连接肽相连；Ⅱ类几丁质酶仅具有与Ⅰ类

同源的催化结构域；IV 类几丁质酶与Ⅰ类几丁

图1　来源于Streptomyces griseus HUT 6037的ChiC结构示意图。A：ChiC的结构域；B：ChiC的三维结

构。蓝色部分为几丁质结合结构域；红色部分为GH19几丁质催化结构域；催化残基为Glu147和Glu156。

Figure 1　The schematic representation of the structure of ChiC from Streptomyces griseus HUT 6037. A: The 

structural domains of ChiC; B: Three-dimensional structure of ChiC. Chitin-binding structural domain is marked 

in blue, and GH19 catalytic domain is labelled in red. The catalytic residues are shown as Glu147 and Glu156.
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质酶具有同源性，但分子量更小；VI 类几丁质

酶具有 1 个高度截短的几丁质结合结构域和      

1 个富含脯氨酸的间隔区；VII 类几丁质酶具有

与 IV 类几丁质酶中同源的催化结构域[12]。微生

物 GH19 几丁质酶与植物Ⅰ类和 IV 类几丁质酶

的一级结构高度相似，但碳水化合物结合模块

结构域有所不同。

微生物 GH19 几丁质酶的催化结构域高度螺

旋化，存在由多个环(loop)和 α 螺旋组成的裂

缝，并以 2 个谷氨酸作为催化活性中心。图 1B

为 ChiC 的三维结构图，其催化结构域的裂隙底

部包含 2 个关键的活性中心位点 Glu147 和

Glu156；而几丁质结合结构域有 2 个表面暴露

的芳香族残基 Trp59 和 Trp60，其中 Trp60 可通

过旋转调节结合表面以适应结晶几丁质的表

面[15]。根据催化结构域中 loop 数量的差异可分

为“有环”和“无环”几丁质酶。有环几丁质酶中

存在额外的环，其位于底物结合裂缝的两端，

该额外的环延伸了底物结合凹槽，提供了更多

的亚位点用于结合更长的几丁质链，而无环几

丁质酶则没有这些额外的环[16]。与植物来源的

GH19 几丁质酶相比，微生物来源的 GH19 几丁

质酶缺少 C-末端的延伸和 3 个额外的环[17]。噬

几丁质菌属 (Chitinophaga sp.) YS-16 中发现的

CpChi 是首次报道的具有满环(loopful)结构的细

菌 GH19 几丁质酶[18]。

2.2　催化机理

根据水解过程中糖苷键异头碳立体构型的

变化不同，几丁质酶的水解机制可分为保留型

和反转型 2 类。微生物与植物来源的 GH19 几丁

质酶催化机理一致，均采用单置换机制导致异

头碳的构型发生反转 [18]。在反转机制中需要

2 个酸性残基分别作为质子供体和亲核试剂。以

S. griseus HUT 6037 的 ChiC 为例(图 2)，Glu147

作为广义酸，在质子化状态下攻击糖苷键的氧

原子，促进键断裂；Glu156 作为广义碱，可以

激活被 Ser190 固定的水分子，使其攻击异头碳，

通过反转机制将底物转化为 α-异构体。此外，

几丁质酶根据水解方式的不同可分为内切几丁

质酶和外切几丁质酶，微生物 GH19 家族的几丁

质酶均属于内切几丁质酶。内切几丁质酶水解

几丁质内部的 β-1,4-几丁质糖苷键，生成几丁二

糖和可溶性低分子量几丁寡糖[19]。

3　微生物　微生物 GH19 几丁质酶的酶几丁质酶的酶

学性质学性质

目前，对于微生物来源的 GH19 几丁质酶研

究相对较少，已表征的微生物 GH19 家族几丁质

酶主要来源于链霉菌属(Streptomyces)、芽孢杆

菌属(Bacillus)、弧菌属(Vibrio)、假交替单胞菌

属 (Pseudoalteromonas)等。酶的分子量范围为

20.0−90.0 kDa，最适温度在 30−70 ℃之间，最

图2　来源于Streptomyces griseus HUT 6037的ChiC催化机理示意图

Figure 2　Schematic diagram of the catalytic mechanism of ChiC derived from Streptomyces griseus HUT 6037.
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适 pH 为 4.0−8.0，对不同底物的比活差异显

著(表 1)。

不同微生物来源的 GH19 几丁质酶分子量差

异较大，通常在 30.0−50.0 kDa 之间。气单胞菌

属(Aeromonas sp.) No.10S-24 的 GH19 几丁质酶

分子量为 70.3 kDa，远大于其他 GH19 几丁质

表1　微生物GH19几丁质酶酶学性质

Table 1　Enzymatic properties of GH19 chitinases from microbes

菌株
Strain

Streptomyces griseus HUT 6037

Aeromonas sp. No.10S-24

Bacillus circulans KA-304

Vibrio proteolyticus

Nosema bombycis

Streptomyces coelicolor A3(2)

Chitinilyticum aquatile CSC-1

Streptomyces thermoviolaceus
OPC-520

Streptomyces alfalfae ACCC 
40021

Streptomyces griseus HUT 6037

Streptomyces coelicolor A3(2)

Streptomyces griseus MG3

Streptomyces cyaneus SP-27

Chitiniphilus shinanonensis 
SAY3T

Pseudoalteromonas tunicata
CCUG 44952T

Lysobacter sp. MK9-1

Cellulosimicrobium funkei HY-13

Streptomyces sampsonii XY2-7

Streptomyces sampsonii KJ40

Streptomyces bacillaris

Streptomyces sp. SCUT-3

酶
Enzyme

ChiC

Chitinase

ChiI

Chi19

NbchiA

Chi19F

CaChi19A

Chi25

Chi35

SaChiB

49-kDa 
chitinase

Chi19G

ChiIS

ChiA

rChiN

PtChi19p

Chi19MK
∆NTerm

rChiJ

SsChi28

ChiKJ406136

SbChiAJ103

SsEndoChi19

分子量
Molecular 
mass
(kDa)

33.0

70.3

41.0

60.0

−
32.6

75.7

28.7

39.7

29.0

49.0

26.8

29.0

29.0

41.4

53.5

29.2

30.0

30.0

48.0

31.5

29.6

最适温度
Optimal 
temperature
(℃)

55

40

50

40

40

50

50

70

60

45

60

30

45

60

50

43

55

55

55

−

45

60

最适pH
Optimal
pH

4.5−6.0

5.0

6.5

5.5−7.0

7.0

6.0

6.0

5.0−6.0

5.0−6.0

8.0

6.5

4.0−6.0

5.0−7.0

6.5

5.6

7.5

4.5

5.5

6.0

−

7.0

6.0

热稳定性
Thermal 
stability
(℃)

≤55

−
≤50

−
30−80

30−60

0−40

−
−
30−60

≤40

−
20−65

≤60

−

20−50

≤50

40−55

≤60

−

−

30−70

pH稳定性
pH stability

4.0−8.5

−
5.0−9.0

−
3.0−10.0

4.0−8.0

5.0−12.0

−
−
4.0−11.0

5.5−7.0

−
3.0−10.0

5.5−8.5

−

6.0−9.5

4.0−4.5

3.5−11.0

3.5−11.5

−

−

5.0−11.0

比活
Specific
activity
(U/mg)

24.5a
0.16b

−
1.6a

0.03a

0.70a

28.0a

0.23a
0.08b

−
−
28.4a
1.9b

2.0a

5.4b

1.8a

−
8.6a

0.06a
0.01b

12.0a

16.0a

20.1a

0.5a

3.5a

0.7b

57.1a
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a：对胶体几丁质的比活；b：对α-几丁质的比活；−：文献中未提及。

a: The specific activity against colloidal chitin; b: The specific activity against α-chitin; −: Not mentioned in the literature.
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酶，原因是其 N-末端含有 2 个重复的几丁质结

合结构域，而催化结构域的分子量为 46.0 kDa，

是已知来源于微生物的最大的 GH19 催化结构

域[8]。 水 解 几 丁 质 菌 (Chitinilyticum aquatile) 

CSC-1 中的 CaChi19A 具有 3 个 N-末端几丁质

结合结构域和 1 个 GH19 催化结构域，分子量为

75.7 kDa，该酶是唯一发现含有 3 个几丁质结合

结构域的 GH19 几丁质酶[20]。多数细菌和真菌

来源的几丁质酶最适温度在 40−50 ℃之间。热

紫链霉菌(Streptomyces thermoviolaceus) OPC-520

来源的 Chi25 和 Chi35 最适温度达到了 60 ℃和

70 ℃，Chi35 的 N-端 CBM 结合结构域具有结

合几丁质、微晶纤维素、木聚糖等多种多糖的

功能，其二级结构中富含 α 螺旋结构，这些结

构可能有助于酶在高温下保持稳定[21]。GH19 几

丁质酶的最适 pH 范围广泛，通常在酸性至中性

条件下活性较高，而苜蓿链霉菌(Streptomyces 

alfalfae) ACCC 40021 的 SaChiB 最适 pH 为 8.0。

大多数微生物 GH19 几丁质酶对可溶性几丁

质及胶体几丁质有较高活性，而对 α-几丁质活

性差异较大。由于 α-几丁质的多糖链以反式平

行方式排列，形成高度压缩的坚硬的不溶性晶

体，这种结构阻碍了酶与底物的结合，影响了

水解催化过程，导致 α-几丁质难以被降解[1]。

CaChi19A 和 SaChiB 对可溶性和 α-几丁质均有

较高活性，使其能更有效地应用于天然几丁质

废弃物的降解[20,22]。

4　微生物　微生物 GH19 几丁质酶的分几丁质酶的分

子改造子改造

近几十年来，基因工程及蛋白质工程技术

的迅猛发展为提高微生物 GH19 几丁质酶的活力

与性能提供了新方法。已有研究借助蛋白质工

程技术对微生物 GH19 几丁质酶进行分子改造尝

试，已报道的改造内容包括提升结合能力、增

强活性以及优化稳定性等方面。

本课题组谷天燕等[35]采用将几丁质酶结合

结构域融合至酶两端的策略，以 S. alfalfae 

ACCC 40021 的 GH19 几丁质酶 SaChiB 为模板，

成功构建了两端融合表达几丁质结合结构域的

几丁质酶 DChBDChiB，显著提高了微生物 GH19

几丁质酶的效能：DChBDChiB 对 α-几丁质和胶体

几丁质的结合能力分别提高了 1.76 倍和 2.34 倍；

活性分别提高了 3.02 倍和 1.40 倍；同时，对抗病

原真菌长枝木霉(Trichoderma longibrachiatum)的

活性提高了 2.65 倍。结构功能研究表明，选择

性截短几丁质结合结构域可有效增强微生物

GH19 几丁质酶的稳定性。 Yang 等[20] 对 C. 

aquatile CSC-1 来源的含有 3 个几丁质结合结构

域(ChBD Ⅰ、ChBD Ⅱ和 ChBD Ⅲ)的 CaChi19A

进行改造，构建了删除 ChBD Ⅰ、ChBD Ⅱ的突

变酶 CaChi19A_ΔIΔII，发现该酶具有更好的热

稳定性和 pH 稳定性，对胶体几丁质的催化效率

提高了 1.32 倍，为其在低温工业生产和农业生

物防治中的应用奠定了基础。

目前，微生物 GH19 几丁质酶的分子改造研

究仍有很大探索空间，充分利用蛋白质工程技术

结合新兴生物技术手段对酶进行改造十分重要。

5　微生物　微生物 GH19 几丁质酶的几丁质酶的

应用应用

5.1　生物防治病原真菌

植物病原真菌占植物传染性病害的 75%，

造成作物减产约 20%，收获后损失 10%；同时，

病原真菌还严重威胁动物、人类和生态系统健

康[36]。与化学杀菌剂易引起污染和真菌抗性不

同，几丁质酶可作用于植物病原真菌细胞壁基

质组分几丁质，破坏病原菌菌丝尖端新合成的

几丁质，阻断菌丝延伸并抑制孢子萌发，具有

作为生物防治制剂的潜力。微生物 GH19 几丁质

酶具有抗植物病原真菌的潜力。如表 2 所示，

大多数微生物 GH19 几丁质酶对里氏木霉

(Trichoderma reesei)有抑制作用，其中溶杆菌属

(Lysobacter sp.) MK9-1 来源的 Chi19MK∆Nterm
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采用琼脂滤纸片扩散法观察抑菌圈形成情况，

其含量为 0.1−0.8 nmol 时对里氏木霉有显著抑制

作用[29]；基因工程改造的融合酶 DChBDChiB 对

长枝木霉的抑制作用提高了 2.65 倍[35]。部分几

丁质酶对镰孢菌(Fusarium)有一定的抑制作用，

从几丁质降解菌 C. aquatile CSC-1 中克隆的冷适

应性 GH19 几丁质酶 CaChi19A，对多种镰孢菌

的菌丝生长有显著抑制作用[20]。

5.2　几丁质的降解与利用

几丁质在自然界中合成量丰富，同时每年

海产品加工以及工业真菌发酵生产会产生大量

几丁质废弃物，大多数废弃物直接当作垃圾填

埋，少数会作为饲料简单利用[38]。几丁质的降

解产物为 GlcNAc 和 NAc-COS，这 2 种高附加

值产物具有多种生物活性及用途，在医药、食

品、化妆品、农业、生物燃料等领域有广泛应

用[39]。降解几丁质的传统方法是利用强酸水解，

但成本高、产率低且污染严重；酶法降解几丁

质具有更高的效率、经济性和环境友好性。微

生物 GH19 几丁质酶可高效水解晶体几丁质，生

表2　微生物GH19几丁质抗病原真菌作用

Table 2　Antifungal activity of microbial GH19 chitinases

菌株
Strain

Streptomyces griseus HUT 
6037

Bacillus circulans KA-304

Streptomyces coelicolor 
A3(2)

Chitinilyticum aquatile 
CSC-1

Streptomyces 
thermoviolaceus OPC-520

Streptomyces alfalfae 
ACCC 40021

Streptomyces griseus MG3

Streptomyces cyaneus 
SP-27

Chitiniphilus 
shinanonensis SAY3T

Pseudoalteromonas 
tunicata
CCUG 44952T

Lysobacter sp. MK9-1

Streptomyces sampsonii 
KJ40

Nocardiopsis prasina 
OPC-131

酶
Enzyme

ChiC

ChiI

Chi19F

CaChi19A
CaChi19A_Δ
IΔII

Chi25/Chi35

SaChiB

ChiIS

ChiA

rChiN

PtChi19p

Chi19MK

ChiKJ406136

ChiB

植物病原真菌
Phytopathogenic fungi

Trichoderma reesei

Trichoderma reesei

Trichoderma reesei, Trichoderma viride, Mucor javanicus, Fusarium 
solani

Fusarium redolens, Fusarium oxysporum, Fusarium solani, Fusarium 
fujikuroi, Colletotrichum diplodiella

Trichoderma reesei

Botrytis cinerea, Fusarium graminearum,
Trichoderma longibranchiaum, Rhizoctonia cerealis,
Sclerotinia sclerrotiorum, Rhizoctonia solani

Aspergillus nidulans, Botrytis cinerea,
Fusarium culmorum, Guignardia bidwellii,
Sclerotia sclerotiorum

Trichoderma reesei

Trichoderma reesei

Fusarium oxysporum, Armillaria mellea,
Trichophyton mentagrophytes,
Microsporum gypseum, Aspergillus niger

Trichoderma reesei, Schizophyllum commune,
Trichoderma viride

Cladosporium scoparium, Cryphonectria parasitica, Neofusicoccum 
parvum, Fusarium oxysporum

Trichoderma reesei

文献
Reference

[7]

[9]

[13]

[20]

[21]

[22]

[25]

[26]

[27]

[28]

[29]

[32]

[37]
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产高附加值 NAc-COS 及 GlcNAc 等产物。

Yang 等[20]构建的来源于 C. aquatile CSC-1

的截短突变体 CaChi19A_ΔIΔII 能高效水解胶体

几丁质生成 GlcNAc，且在低温稳定性、pH 适

应性及催化效率上表现更优，具备工业和农业

应用潜力。本课题组 Lv 等[22] 将来源于 S. 

alfalfae ACCC 40021 的 GH19 几丁质酶 SaChiB

和 GH20 家族的 N-乙酰氨基己糖苷酶 SaHEX 联

用，在 8 h 内可将 1% 虾壳来源的 α-几丁质高效

转化为 GlcNAc，转化率达到 95.2%，产物纯   

度>98.5%，具有从几丁质中高效生产 GlcNAc 的

工业化应用潜力。Wang 等[34]发现 Streptomyces 

sp. SCUT-3 中 存 在 GH19 几 丁 质 酶

SsEndoChi19，可将胶体几丁质水解为不同聚合

度 (degree of polymerization, DP)的几丁质寡聚

物，具备将几丁质转化为 NAc-COS 的能力，为

几丁质资源利用产业的未来路径提供了方向。

N-乙酰壳二糖[N-acetylchitobiose, (GlcNAc)2]

作为几丁质酶降解几丁质的关键目标产物之一，

因其巨大应用价值而备受关注，它不仅可以改

善 2 型糖尿病相关的代谢功能障碍[40]，而且也

是几丁寡糖的主要活性成分，在医药和功能性

食品领域潜力巨大。Bai 等[30]发现来源于芬克纤

维微菌(Cellulosimicrobium funkei) HY-13 的 rChiJ

水解产物为(GlcNAc)2，可作为制备(GlcNAc)2 的

生物催化剂。 Zhang 等[31] 在微白黄链霉菌

(Streptomyces albidoflavus) XY2-7 中发现同时具

有 GH19 家 族 几 丁 质 酶 和 溶 菌 酶 活 性 的

SsChi28，可高效水解胶体几丁质生成(GlcNAc)2，

其占产物总量的 73% (质量分数)，该酶独特的

水解特性使其在几丁质生物转化工业中生产

(GlcNAc)2 具有广阔前景。Xing 等[33]从杆菌状链

霉菌(Streptomyces bacillaris)鉴定出第一个具有

外切几丁质酶活性的微生物 GH19 内切几丁质酶

SbChiAJ103，能特异性水解胶体几丁质生成

(GlcNAc)2，为(GlcNAc)2 的定向生产提供了高效

生物催化剂。

6　总结与展望　总结与展望

几丁质不仅是自然界第二大可再生资源，

而且是防治病原真菌的安全靶标。开发几丁质

酶降解几丁质生产高附加值的 NAc-COS 和

GlcNAc 是一种高效且环境友好的生产方法；同

时，几丁质酶作为生防制剂防治真菌病害是安

全有效的策略。微生物 GH19 几丁质酶具有巨大

的应用潜力。

微生物来源的 GH19 几丁质酶自发现以来在

分子起源进化、蛋白结构、酶学性质研究与相

关应用等方面取得了长足进展。然而，相关研

究仍存在如下问题与挑战。(1) 现已研究的微生

物 GH19 几丁质酶存在对晶体几丁质活性不高、

抗病原真菌谱狭窄的问题。今后研究中仍需挖

掘筛选新型微生物 GH19 几丁质酶资源；同时，

采用酶的定向进化、理性设计及人工智能

(artificial intelligence, AI)等蛋白质工程技术改造

现有微生物 GH19 几丁质酶，提高其对晶体几丁

质底物和抗真菌的活力是有效的应对策略。(2) 

微生物来源的 GH19 几丁质酶与 GH22、GH23

等溶菌酶同属于“溶菌酶超家族”，共享 3D 折叠

结构和催化机制，表现出一定的抗细菌活

性[31,41]，该方面亟待深入开展探究，有望揭示其

分子进化关系，开发微生物 GH19 几丁质酶在抗

细菌方面的新用途。(3) 几丁质是自然界中重要

的含氮可再生资源，而有机氮化合物可作为原

料和产品广泛地应用于制药、化工、食品、农

业和能源等领域[42]。因此，采用酶转化和合成

生物学手段，以几丁质为原料制备高附加值的

有机氮化合物是有效的解决途径[43]，微生物

GH19 几丁质酶在此方面的研究尚属空白。未来

的研究应注重多学科协同融合，推动微生物

GH19 几丁质酶在此领域的应用。
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