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摘要：厌氧真菌是自然界中降解植物纤维素类物质最高效的微生物之一。近年来，大量厌氧真菌和甲

烷菌共培养菌株被分离。共培养中，甲烷菌通过对厌氧真菌代谢产物的利用显著提高厌氧真菌对木质

纤维素的降解；厌氧真菌通过为甲烷菌提供能量和营养物质使甲烷菌快速生成大量甲烷。全面深入地

了解共培养中两者的互作关系以及共培养降解木质纤维素产甲烷的特性，将有助于研究对木质纤维素

降解以及甲烷生成的调控。因此，本文主要综述了共培养的分离鉴定、多样性、互作关系以及对木质

纤维素的降解。 
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瘤胃是一个粗纤维降解效率极高且高度进

化的天然体系，此体系中栖息着包括细菌、甲烷

菌、原虫和厌氧真菌在内的大量微生物[1]。这些

相互依存和制约的微生物对反刍动物瘤胃粗纤维

降解、机体健康以及生产性能起着举足轻重的作

用[2]。瘤胃中的厌氧真菌通过假根系统可以快速

(摄食 5 min 之内)定殖到植物组织上，并刺穿植

物细胞壁，同时通过分泌的一系列木质纤维素降

解酶降解植物组织[3–4]。瘤胃内厌氧真菌对日粮中

粗纤维的降解起着十分重要的作用，其粗纤维降

解能力高于细菌和原虫[5–6]。虽然瘤胃内厌氧真菌

的数量约为细菌的万分之一、原虫的百分之一[7]，

但却能降解瘤胃中 8%–20%的粗饲料[8]。甲烷菌

严格厌氧，它们司职有机物厌氧降解的最后一个

环节。甲烷菌只能利用一些简单的化合物(如氢

气、二氧化碳、甲酸等)合成甲烷，并从中获取生
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长所需能量。在瘤胃内，甲烷菌是主要的氢利用

菌，它们通过甲烷生成作用消耗电子、维持氢分

压、解除纤维降解微生物的产物抑制作用和促进

植物组织的降解，对瘤胃的高效发酵起着重要作

用[9]。大量研究表明，厌氧真菌和甲烷菌之间存

在着十分紧密的关系：通过富集培养的方式能够

得到厌氧真菌和甲烷菌的混合共培养，而通过亨

氏(Hungate)厌氧滚管技术则可以分离到厌氧真

菌和甲烷菌的自然共培养，并且这两种共培养能

够在以木质纤维素(如稻秸、麦秸)为底物的培养

基中长期稳定传代培养。为了充分了解厌氧真菌

和甲烷菌两者的互作关系，本文就厌氧真菌和甲

烷菌共培养的分离鉴定、共培养的多样性、共培

养中两者的位置和代谢关系以及共培养对木质

纤维素的降解进行综述，以期为促进厌氧真菌对

粗纤维的降解、更好地理解厌氧真菌与甲烷菌之

间互作关系对瘤胃粗纤维降解的作用和利用厌

氧真菌和甲烷菌共培养来提高生物质资源的利

用提供基础并有所启发。 

1  厌氧真菌和甲烷菌共培养的分

离和鉴定 

1.1  共培养的分离 

目前厌氧微生物主要是通过亨氏厌氧滚管

技术进行分离。厌氧真菌和甲烷菌共培养的分离

与厌氧真菌的分离基本一致，皆采用亨氏厌氧滚

管技术进行分离。1981 年，Bauchop 等[10]采用亨

氏厌氧滚管技术从绵羊瘤胃内分离厌氧真菌时，

首次获得了一株厌氧真菌(Neocallimastix)和甲烷

菌(Methanobrevibacter)的共培养。这是关于厌氧

真菌和甲烷菌共培养的第一篇报道，该研究表

明，甲烷菌能够与厌氧真菌紧密共存(对厌氧真菌

进行多次稀释和洗脱，该培养物依然能产生甲

烷)；而且此共培养菌株降解纤维和产甲烷的特性

很稳定(在液体培养基中经过一年的传代，其降解

纤维的能力和产甲烷的能力未减退)。2002 年，

Joblin 等[11]运用亨氏厌氧滚管技术从绵羊体内分

离 到 了 一 株 厌 氧 真 菌 (Neocallimastix frontalis 

PNK2)和甲烷菌 (Methanobrevibacter smithii PS)

的共培养。Cheng 等[12] (2009 年)通过在培养基中

加入青霉素和链霉素(厌氧真菌和甲烷菌对青霉

素和链霉素不敏感)，利用连续传代富集的方法获

得了厌氧真菌和甲烷菌的混合共培养。2011 年，

Jin 等[13]利用青链霉素结合亨氏厌氧滚管的方法

从不同草食动物食糜或粪便中分离获得了 8 株共

培养。同样的，孙美洲等[14] (2014 年)和 Wei 等[15] 

(2016 年)皆利用青链霉素结合亨氏厌氧滚管的方

法分别从奶牛瘤胃和牦牛瘤胃内分离得到了 28 株

和 20 株共培养。目前，“青链霉素+亨氏厌氧滚

管”的方法是分离两者共培养的最主要手段。 

1.2  共培养的鉴定 

厌氧真菌和甲烷菌共培养中同时存在着厌

氧真菌和甲烷菌，因此需要采用各自相应的方法

进行鉴定，以确保分离的培养物为两者的共培

养。每一次挑菌之前需要对滚管中的气体进行甲

烷检测，以确保甲烷菌的存在从而避免后续徒劳

的工作。目前气相色谱法是甲烷检测的有效而常

用的方法[10,12,14]。 

共培养中厌氧真菌传统的鉴定方法为细胞

形态学观察，该方法是通过对厌氧真菌进行染色

(DAPI 染色)，然后利用显微镜观察菌体的生长类

型、假根形态、游动孢子鞭毛数以及游动孢子的

超显微结构，从而将厌氧真菌进行鉴定和分类至
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属[13–14,16]。然而，目前仅仅依靠形态学特征已不

能很好地对厌氧真菌进行鉴定与分类：(1) 越来

越多的厌氧真菌被分离和发现；(2) 不同的培养

基种类、培养底物和生长阶段都会对厌氧真菌的

细胞形态结构产生影响[16]。因此，“细胞形态学+

分子生物学”的方法已成为目前对厌氧真菌进行

鉴定和分类的首选方法。ITS 和 28S rRNA 序列分

析法是目前常用的厌氧真菌分子学鉴定方法[17]。

Leis 等[18]和 Wei 等[15]利用形态学观察法结合分子

生物学法(ITS 序列分析法)对共培养中的厌氧真

菌进行了鉴定和分类。 

共培养中甲烷菌的鉴定主要采用分子生物

学方法：以 16S rRNA 基因或 mcrA 基因来进行分

类鉴定。Jin 等[13]通过对共培养菌株中甲烷菌的

16S rRNA 基因进行测序，成功鉴定了 8 株共培

养菌株中的甲烷菌。同样的，Leis 等[18]和孙美洲

等[14]皆采用 16S rRNA 基因测序的方法对共培养

中的甲烷菌进行了鉴定。甲基辅酶 M 还原酶

(MCR)是产甲烷菌生成甲烷最后一步反应的催化

酶，存在所有产甲烷菌中；MCR 由 3 个不同的亚

单位(α，β，γ)组成，其中的 α 亚单位由 mcrA 基

因编码[19]。Ozutsumi 等[20]通过建立 mcrA 基因克

隆文库的方法分析了瘤胃液中甲烷菌的多样性。

李袁飞等[21]建立了产甲烷菌 mcrA 基因的 T-RFLP 

(末端限制性片段长度多态性)分析方法，并利用

该方法研究了厌氧真菌与产甲烷菌混合共培养

系统中产甲烷菌的多样性。 

2  厌氧真菌和甲烷菌共培养的多

样性 

在混合共培养中存在着多种厌氧真菌和甲

烷菌，在长时间的传代培养过程中，厌氧真菌和

甲烷菌的多样性变化存在一定差异。成艳芬等[22]

研究表明，在每 3–4 d 传代 1 次的厌氧真菌和甲

烷菌混合共培养中，从分离至第 25 代，甲烷菌

多样性不断降低，而从第 25 代至第 62 代多样性

逐渐趋于稳定。而且该混合共培养中存在着尚未

分离培养的瘤胃甲烷菌。成艳芬等[23]研究发现，

在每 3 d 传代 1 次的厌氧真菌和甲烷菌混合共培

养中，厌氧真菌多样性在传代过程中降低，传代

4 次后厌氧真菌多样性趋于稳定。Cheng 等[12]的

结果同样表明，在厌氧真菌和甲烷菌混合共培养

传代培养过程中，厌氧真菌多样性比甲烷菌多样

性能更快地趋于稳定。这可能是因为培养基中的

底物(供厌氧真菌利用)相对单一，而厌氧真菌则

能够为甲烷菌提供相对充足的底物(如甲酸、氢

气、二氧化碳)。 

在目前分离得到的厌氧真菌和甲烷菌自然共

培养中，一种厌氧真菌对应一种甲烷菌。Jin 等[13]

从不同草食动物食糜或粪便中分离到了 8 株共培

养，共培养中的甲烷菌都为 Methanobrevibacter，

厌氧真菌 Piromyces 有 6 株，Neocallimastix 和

Anaeromyces 各 1 株。孙美洲等[14]从荷斯坦奶牛

瘤胃中分离到了 28 株共培养，其中的甲烷菌都为

Methanobrevibacter，厌氧真菌 Piromyces 有 15 株，

Neocallimastix 有 12 株，Caeomyces 有 1 株。Wei

等[15]从牦牛瘤胃中分离到的 20 株共培养中，甲

烷菌均为 Methanobrevibacter，厌氧真菌归属于

Orpinomyces (9 株 ) 、 Neocallimastix (8 株 ) 和

Piromyces (3 株)。目前有文献报道的分离纯化的

共培养菌株仅有 59 株，共培养中的厌氧真菌主

要为 Piromyces 和 Neocallimastix；共培养中的甲

烷菌绝大部分为甲烷短杆菌属(图 1)。宿主肠道类 
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图 1.  已报道的自然共培养菌株中厌氧真菌和甲烷菌

属的丰度[10,13–15,18] 

Figure 1.  The abundance of genus of anaerobic 
fungus or methanogen calculated from the reported 
total natural co-culture. Up to April 20, 2020, the 
number of the reported natural co-culture is 59. 

 

型、地域和日粮等因素都影响着厌氧真菌和甲烷

菌的多样性[24–26]。因此，大量分离不同环境下(如

宿主、肠道、地域或者日粮等)厌氧真菌和甲烷菌

共培养菌株可以拓展对其多样性的理解。 

3  共培养中厌氧真菌和甲烷菌的

关系 

3.1  共培养中厌氧真菌和甲烷菌物理位置上的

关系 

共培养中的厌氧真菌和甲烷菌之间在物理

位置上存在着十分紧密的关系。Bauchop 等[10]研

究表明，有大量甲烷菌紧密附着于厌氧真菌假根

上。Jin 等[13]和 wei 等[15]的结果表明，在分离得

到的厌氧真菌和甲烷菌共培养中厌氧真菌和甲

烷菌是“一对一”的关系，并且甲烷菌附着于厌氧

真菌的假根表面(图 2)。Leis 等[18]利用 FISH 技术

研究发现，在厌氧真菌的孢子囊表面附着着大量

的甲烷菌。在共培养中，甲烷菌紧密附着于厌氧

真菌表面的原因可能是：甲烷菌能够更高效地利

用厌氧真菌代谢产生的物质。目前还不清楚在共

培养中厌氧真菌胞内是否存在着共生的甲烷菌。 

 

 
 

图 2.  共培养(Piromyces+Methanobrevibacter)的扫描电镜图[13] 

Figure 2.  The SEM photographs of co-culture of Piromyces and Methanobrevibacter[13]. The letter “a” indicates 
the indigenously associated methanogens; the letter “b” indicates the rhizoids of anaerobic fungus. 
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孙美洲等 [14]在分离纯化厌氧真菌和甲烷菌共培

养过程中，发现有些共培养中的甲烷菌逐渐消

失，而这些厌氧真菌在甲烷菌消失后依然生长良

好。这暗示厌氧真菌胞内可能没有共生的甲烷

菌。另外，孙美洲等 [14]也发现共培养中厌氧真

菌与甲烷菌是“一对一”的共生关系。Mountfort

等[27]和 Nakashimada 等[28]通过人为混合培养的

方式将厌氧真菌与两不同属的甲烷菌进行混合

培养，结果发现三者的共培养比厌氧真菌与其

中任一甲烷菌的共培养对底物的降解和甲烷的

生成都要高。然而，这并不能否定厌氧真菌与

甲烷菌“一对一”的共生关系：首先，这些共培

养是人为混合的；其次，这些共培养能否长久

共存并不可知。通过将不同类型的甲烷菌接种

到各厌氧真菌和甲烷菌自然共培养中并研究它

们的特性将有助于进一步了解厌氧真菌与甲烷

菌的共生机制。 

3.2  共培养中厌氧真菌和甲烷菌在代谢上的关系 

厌氧真菌发酵产生的主要代谢产物包括氢

气、甲酸、乙酸、乳酸和乙醇[29–31]。甲烷菌只能

利用氢气、二氧化碳、甲酸、甲醇、乙酸等简单

的化合物合成甲烷，并从中获取生长所需能量[32]。

在厌氧真菌和甲烷菌共培养中，厌氧真菌和甲烷

菌之间通过种间氢转移可以长期稳定共存[10,33]：

厌氧真菌提供甲烷菌生长所需的能量物质；甲烷

菌消除厌氧真菌代谢产物的抑制作用，促进厌氧

真菌的生长代谢。共培养代谢产物中几乎没有氢

气和甲酸的积累，乳酸和乙醇的含量显著低于厌

氧真菌纯培养，而乙酸含量则显著高于厌氧真菌

纯培养[10,13,33–34]。Cheng 等[35]利用 NMR (核磁共

振光谱)技术在共培养代谢产物中检测到了柠檬

酸。同样的，Li 等[36]通过 GC/MS 技术研究发现，

在共培养的厌氧真菌胞质中有柠檬酸的积累。厌

氧真菌胞质中不含线粒体，而是在氢化酶体(胞内

以生物膜隔离的小区室)中通过底物水平磷酸化

作用生成 ATP[37]。苹果酸和丙酮酸进入氢化酶体

后被代谢为 H2、CO2、甲酸和乙酸，同时伴随着

ATP 的产生；而细胞质中则主要代谢产生乳酸和

乙醇[38]。在共培养中，甲烷菌改变了厌氧真菌的

代谢：更多的苹果酸和丙酮酸进入氢化酶体，氢

化酶体的代谢更为旺盛，产生更多的乙酸和 ATP 

(图 3)[33–34,39]。这种改变的原因可能为：厌氧真菌

产生的氢气被甲烷菌所利用，使体系内的氢分压

降低，解除了氢气对氢化酶的抑制，促进了氢化

酶体内 NAD(P)H 生成 H2 的途径，因而使更多的

碳水化合物进入氢化酶体，最终生成更多的乙酸

和 ATP；而胞质中代谢产生乳酸和乙醇皆需要

NAD(P)H 的参与，因此乳酸和乙醇的生成相应地

被抑制[31,33,40]。另外，甲烷菌对甲酸的利用可以

提高发酵体系的 pH，使 pH 更有利于厌氧真菌的

生长[33]。共培养所用培养基与厌氧真菌相同，培

养基成分中无 H2，甲酸盐的浓度很低，然而共培

养中 24 h 就可以检测到大量甲烷[13,15]。当共培养

中的厌氧真菌被抑制时，即使在培养体系中添加

了甲烷菌的能量物质(H2 和 CO2 或甲酸盐)，甲烷

菌也不能在此培养体系中生长[33–34]。这表明共培

养中的厌氧真菌为甲烷菌提供能量物质的同时，

也提供某些生长所需的营养物质。代谢组学技术

已经被用于研究共培养中厌氧真菌和甲烷菌之

间的代谢关系[35–36]，随着代谢组学技术的进一步

发展和运用，厌氧真菌和甲烷菌之间在代谢方面

的关系也将被逐步揭示。 
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图 3.  甲烷菌共存影响厌氧真菌代谢途径的模式图 

Figure 3.  Proposed metabolic pathway of anaerobic fungi co-cultured with methanogens. In the co-culture, 
hydrogen and formate produced by anaerobic fungi were the substrates available for methanogens. The numbers 
in the metabolic pathway indicate the following enzymes: 1: hexokinase; 2: glucose-6-phosphate isomerase;      
3: phosphofructokinase; 4: fructose-bisphosphate aldolase; 5: xylulokinase; 6: xylose isomerase;        
7: phosphoenolpyruvate carboxykinase; 8: aconitase; 9: isocitrate dehydrogenase; 10: malate dehydrogenase;    
11: fumarase; 12: fumarate reductase; 13: pyruvate kinase; 14: lactate dehydrogenase; 15: pyruvate formate lyase; 
16: aldehyde/alcohol dehydrogenase; 17: malic enzyme; 18: hydrogenase; 19: acetate:succinate CoA-transferase; 
20: succinyl-CoA synthetase; 21: formate dehydrogenase; 22: methyl coenzyme-M reductase, the key enzyme of 
methanogenesis. 

 

4  厌氧真菌和甲烷菌共培养对木

质纤维素的降解 

厌氧真菌通过假根系统机械性穿透植物细

胞壁的角质层并对木质素进行侵袭，同时分泌一

系列高活性的植物细胞壁降解酶对植物细胞内

腔进行酶解[16,41]。厌氧真菌分泌的木聚糖酶的活

性是目前市场上应用的木聚糖酶活性的 2 倍[4]。大

量报道表明，相比于厌氧真菌纯培养，厌氧真菌

和 甲 烷 菌 共 培 养 对 粗 纤 维 的 降 解 显 著 提 高 。

Bauchop 等[10]发现共培养发酵末期(170 h)的纤维

素降解率高于纯培养发酵末期(280 h)的纤维素降

解率(82% vs. 53%)。Mountfort 等[27]和 Nakashimada

等[28]研究表明，厌氧真菌和两种甲烷菌(一种利用
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H2 和 CO2 或甲酸，一种利用乙酸)的人为混合共

培养降解木质纤维素的效率高于厌氧真菌与其

中任一种甲烷菌的共培养。同样的，Joblin 等[42]

通过人为地将不同属的厌氧真菌分别和甲烷菌

(Methanobrevibacter smithii PS)进行共培养，结果

表明这些人为获得的共培养对燕麦秸的降解率

皆高于各自的厌氧真菌纯培养。Joblin 等[43]发现

甲烷菌共存提高了厌氧真菌对木聚糖的降解，且

共培养木聚糖酶活性比纯培养木聚糖酶活性高  

5 倍之多。Jin 等[13]和 Wei 等[44]研究表明，共培养

对木质纤维素底物的降解率高于纯培养，其木质

纤维素降解酶(如木聚糖酶、羧甲基纤维素酶、阿

魏酸酯酶、乙酰酯酶等)的活性显著高于纯培养。

由上述报道可知，不管是分离到的厌氧真菌和甲

烷菌自然共培养还是人为混合的厌氧真菌和甲

烷菌共培养，其分泌的植物细胞壁降解酶活性以

及对木质纤维素的利用率都显著高于纯培养。共

培养降解木质纤维素高于纯培养的主要原因为：

(1) 厌氧真菌代谢产生的氢气和甲酸被甲烷菌所

利用，增强了厌氧真菌 ATP 的生成途径，因此厌

氧真菌能够获取更多的能量以供其在无产物抑

制条件下快速生长[34,39]；厌氧真菌快速生长，碳

水化合物活性酶(CAZyme)的转录增加，进而木质

纤维素降解酶的产量也显著提高[12,45]。(2) 甲烷

菌共存时促进厌氧真菌糖转运体的转录[46]，加速

酶解产生的游离单糖的消耗[47]，解除了产物增多

对酶活性的反馈抑制[4,48]。 

厌氧真菌和甲烷菌共培养可以高效降解未

经处理的木质纤维素，同时在短时间内可以生成

大量甲烷。尽管各类厌氧真菌和甲烷菌共培养(人

为混合的或者自然分离的；厌氧真菌和甲烷菌不

同的组合)可以降解各种未经处理的木质纤维素

材料(如稻秸、麦秸、燕麦秸、剑麻纤维等)产生

甲烷，然而产甲烷的效率各异，这可能归结于：

厌氧真菌对不同底物的降解存在差异；不同厌氧

真菌对同一底物的降解存在差异；不同营养类型

的甲烷菌对厌氧真菌代谢产物的利用效率不同；

培养的时间也会影响甲烷的产量(表 1)。厌氧真菌

同时代谢产生氢气、二氧化碳、甲酸和乙酸，当

不同营养类型的甲烷菌(氢气营养型和乙酸营养

型)同时与厌氧真菌进行共培养时可显著提高甲

烷的产量[27–28]。Procházka 等[49]研究表明，在半

连续培养条件下添加厌氧真菌可提高沼气的产

量和质量。因此，利用厌氧真菌和甲烷菌共培养

降解废弃的生物质材料生产沼气具有很大的工

业应用前景。通过大量分离厌氧真菌和甲烷菌共

培养并研究其降解木质纤维素产甲烷的性质是

筛选高效降解木质纤维素高产甲烷共培养菌株

的常规方法[13,15]。随着对厌氧真菌基因组、转录

组、蛋白组以及代谢组研究的不断深入，基因工

程和代谢工程将被用于高效降解木质纤维素高

产甲烷共培养菌株的选育[50–51]。 

5  存在的问题及展望 

近年来，随着越来越多的厌氧真菌和甲烷菌

自然共培养被分离和研究，其相对于厌氧真菌纯

培养的优势逐渐为人们所了解和重视，并有望在

农业、能源等领域得到拓展和应用，然而目前仍

然存在着一些亟待解决的问题。如：(1) 在共培

养中，厌氧真菌和甲烷菌数量之间是否存在一个

最佳比例；(2) 除为甲烷菌提供能源物质外，厌

氧真菌还为甲烷菌提供什么营养物质；(3) 甲烷

菌对厌氧真菌木质纤维素酶基因的转录和表达

存在什么影响。针对上述第一个问题，研究者可 
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表 1.  厌氧真菌和甲烷菌共培养降解木质纤维素产甲烷的量 

Table 1.  Methane production of co-culture of anaerobic fungus and methanogen with lignocelluloses as substrate 

Type of co-culture 
Hydrogenotrophic 
methanogenesis 

Aceticlastic 
methanogenesis

Substrates 
Culture  
time 

Methane  
production 

References

Natural co-culture1 + – Filter paper 170 h 2.9 mmol/g [10] 

Artificial co-culture2 + – NH3 treated barley straw stems 10 d 23.3–33.3 mL/g [42] 

Artificial co-culture + – Filter paper 7 d 3.0 mmol/g [27] 

Artificial co-culture + + Filter paper 16 d 12.2 mmol/g 

Artificial co-culture + – Sisal twine fiber 7 d 2.1 mmol/g 

Artificial co-culture + + Sisal twine fiber 19 d 10.1 mmol/g 

Artificial co-culture + – Barley straw leaf strips 7 d 1.7 mmol/g 

Artificial co-culture + + Barley straw leaf strips 19 d 7.0 mmol/g 

Artificial co-culture + – Non-autoclaved ryegrass stem 6 d 4.8–10.8 mL/g [11] 

Artificial co-culture + – Cellulose powder 7 d 3.8–4.0 mmol/g [28] 

Artificial co-culture – + Cellulose powder 5 d 0.5–2 mmol/g 

Artificial co-culture – + Cellulose powder 17 d 0.5–3.5 mmol/g 

Artificial co-culture + + Cellulose powder 17 d 6.3 mmol/g 

Natural co-culture + – Rice straw 4 d 0.5–1.3 mmol/g [13] 

Natural co-culture + – Wheat straw 4 d 1.0–1.2 mmol/g 

Natural co-culture + – Maize stem 4 d 0.6–0.7 mmol/g 

Natural co-culture + – Corncob 4 d 1.7–2.2 mmol/g 

Natural co-culture + – Bagasse 4 d 1.6–1.8 mmol/g 

Natural co-culture + – DGGS 4 d 1.1–1.2 mmol/g 

Natural co-culture + – Wheat bran 4 d 1.1–1.2 mmol/g 

Natural co-culture + – Wheat straw 7 d 0.3–1.8 mmol/g [15] 
1: The co-culture obtained just by the Hungate roll–tube techniques; 2: The co-culture obtained by a mix of axenic fungal and 
methangenic species. +: the methanogen was present; –: the methanogen was absent. 

 
以人为地将厌氧真菌和甲烷菌进行不同比例的

混合，测定不同比例下的生长情况以及底物的降

解情况。针对上述第二个问题，研究者可以通过

代谢组学来分析厌氧真菌纯培养、甲烷菌纯培养

以及两者共培养中代谢产物的变化以揭示两者

交互饲喂的关系。针对第三个问题，研究者可以

利用转录组学和蛋白组学技术来研究厌氧真菌

纯培养以及厌氧真菌和甲烷菌共培养以不同木

质纤维素材料为底物时木质纤维素酶基因的转

录和表达，进一步阐明甲烷菌共存对厌氧真菌产

木质纤维素酶的影响。 

在共培养中，厌氧真菌为甲烷菌提供能量和

营养物质，维持甲烷菌的生长；甲烷菌则通过对

厌氧真菌代谢产物的利用来改善厌氧真菌的生

长环境，促进厌氧真菌的生长和对底物的降解。

这种关系使两者能够长期稳定共存，因此，厌氧

真菌和甲烷菌共培养的大量分离可为新的甲烷

菌的发现或分离提供基础和新思路。当以各类木

质纤维素为底物时，共培养中的厌氧真菌会分泌

活性很高的木质纤维素降解酶(如木聚糖酶、纤维
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素水解酶和酯酶等)，而且还能促使甲烷菌快速生

成大量甲烷。由此可见，优良的厌氧真菌和甲烷

菌共培养菌株具有很大的工业应用潜能：既可以

用于木质纤维素酶也可以用于生物质能源的生

产。而通过进一步研究共培养中厌氧真菌和甲烷

菌之间的关系及其共生或互作的机制，将有助于

调控瘤胃内粗纤维的降解以及甲烷的生成。 
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Abstract: Anaerobic fungi are among the most effective lignocelluloses-degrading microbes in nature. Recently, 

increasing number of the co-cultures of anaerobic fungi with methanogens have been isolated. In the co-culture, 

methanogens utilize metabolites produced by anaerobic fungi, enhancing the lignocelluloses-degrading ability of 

anaerobic fungi; anaerobic fungi provide methanogens with energy and nutrients, with which methanogens rapidly 

generate substantial methane. A comprehensive and in-depth understanding of the mutual interaction and the 

lignocelluloses-degrading methane-producing characteristics of the co-culture will be conducive to investigating the 

regulation of the lignocellulosic degradation and methane production. Thus, in this review, we summarized the 

isolation and identification, the diversity and the mutual interaction of the co-culture, and the decomposition of 

lignocellulosic material by the co-culture. 

Keywords: anaerobic fungi, methanogens, co-culture, degradation of lignocellulose, methane 

 

(本文责编：李磊) 
                           

Supported by the 11531 Engineering Construction Projects of Nanchang Normal University, by the National Natural Science 
Foundation of China (31772627), by the Fundamental Research Funds for the Central Universities (KYDK201701), by the Belt 

and Road Technical Cooperation Project in Jiangsu Province (BZ2018055) and by the Doctoral Research Startup Foundation of 
Nanchang Normal University (NSBSJJ2019002) 
*Corresponding authors. Yousheng Rao, Tel: +86-791-83812115, E-mail: rys8323571@aliyun.com; Yanfen Cheng, Tel: 
+86-25-84395523, E-mail: yanfencheng@njau.edu.cn 

Received: 27 June 2019; Revised: 9 August 2020; Published online: 10 October 2020 
 


