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摘   要：碳水化合物结合模块(carbohydrate-binding module, CBM)是碳水化合物活性酶的重要组成

部分，其功能是识别并结合到特定的多糖底物上以提高催化结构域在底物附近的浓度及催化效

率，帮助其更好地降解如纤维素、木聚糖、几丁质和黄原胶等大分子化合物。不同家族的 CBM
因其来源或结构不同往往会具有不同的底物结合特性。本文从 CBM 的家族、结构和功能等方面

对 CBM 近年来的研究进行了综述，特别是对其作为融合单元运用到多糖底物的降解和糖苷水解

酶改造方面的应用进行了总结。  
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Abstract: Carbohydrate-binding module (CBM) are important components of 
carbohydrate-active enzymes. CBMs recognize and bind to specific polysaccharides (substrates) 
to increase the concentration of catalytic domains near the substrates and improve catalytic 
efficiency, facilitating the degradation of macromolecular compounds such as cellulose, xylan, 
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chitin, and xanthan. The substrate-binding characteristics of CBM vary because of the different 
sources or structures. This paper summarizes the studies of CBM in recent years from the aspects 
of family, structure, and function, especially the application in the degradation of polysaccharides 
and the modification of glycoside hydrolases. 
Keywords: carbohydrate-binding module; polysaccharide substrate; modification of glycoside 
hydrolase 
 
 

碳水化合物结合模块(carbohydrate binding 
module, CBM)是一类具有与特定多糖底物结合

能力的小分子结合蛋白或结构域，通过其结合

作用往往能够使糖苷水解酶对相应底物的水解

性能得到大幅增强(图 1)。CBM 最早被发现于

纤维素酶中，是酶分子中具有纤维素结合特性

的结构域，因此最初将其命名为纤维素结合结

构域(cellulose binding domain, CBD)[1]。而后越

来越多具有多糖底物结合能力的小分子多肽或

非催化模块被发现，并且通过实验证实了它们

能够与除纤维素之外的包括木聚糖、甘露聚糖、

淀粉和几丁质等在内的多种多糖底物相结合， 

 

 
 

图 1  CBM 在底物降解中的作用模式 
Figure 1  The action mode of CBM in substrate 
degradation. A: Random cutting effect of hydrolase 
on polysaccharide chain. B: CBM helps hydrolytic 
enzymes efficiently and orderly cut polysaccharide 
chains. 

因此一个包含性更强的术语碳水化合物结合模

块(CBM)被用来描述这一类衍生自糖苷水解酶

的没有催化能力但能与底物特异结合的蛋白类

小分子结合模块[2]。CBM 与多糖底物间的特异

性结合作用是影响其应用的关键因素，因此本

文从 CBM 的家族、结构与功能出发，总结了近

些年有关 CBM 在糖苷水解酶改性过程中的应

用，重点聚焦于一些能够显著改善酶的催化性

能或稳定性的 CBM，并对该领域当前存在的问

题进行了探讨，展望了 CBM 的进一步开发和应

用前景。 

1  CBM 的结构 
按照结构和底物结合特异性，目前已知的

CBM 可分为 88 个家族，在 88 个 CBM 家族中

共包含有 24 万多条的 CBM 序列，此外还有 900
多条未被分类的 CBM (http://www.cazy.org/)[3]。

而随着越来越多的 CBM 被发现及其结构、功能

的解析，我们得以更好地了解 CBM。从折叠类

型上来看，CBM 主要有 4 种折叠的方式，包括：

β-三明治折叠、β-三叶折叠、OB 折叠和肝素折

叠(表 1)[4-5]。其中最常见的折叠类型是 β-三明

治折叠[4]，其次是 β-三叶折叠[5]，OB 折叠和肝

素折叠则是 CBM 中不常见的 2 种类型[6-7]。 
从结合类型上看，可将 CBM 分为 3 种类型，

包括表面结合型 CBM (A 型)、链式结合型 CBM 
(B 型)和小分子糖结合型 CBM (C 型)，结构模建

见图 2。从结构特点上来看，A 型 CBM 的结合 
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表 1  根据折叠类型对 CBM 家族的分类 
Table 1  Classification of CBM families based on 
folding type 
Fold structure type CBM family 
β-sandwich fold 2, 3, 4, 6, 9, 15, 16, 17, 22, 25, 26, 27, 

28, 29, 32, 34, 36, 47, 51, 70 
β-trilobal fold 13, 42 
OB fold 10 
Hevein fold 18 
Other types 1, 5, 12, 14, 40, 87 

 

 
 
 

图 2  Type A–C CBMs 晶体结构图 
Figure 2  Crystal structures of type A–C CBMs. 
 
位点往往分布在一个平面上，而这种平整的结构

使其能够与不溶性或结晶型的底物相结合[8]，但

对可溶性底物则不结合或结合较弱。B 型 CBM
中往往含有一个凹槽或裂缝，其结合效率与底物

的聚合度有关，B 型 CBM 更易于与长的多糖链

进行结合，如木聚糖、甘露聚糖、半乳聚糖以及

淀粉等多种聚糖[9]。C 型 CBM 与 B 型 CBM 的

结构差异较小，同 B 型 CBM 相比，C 型 CBM
则更易于与单糖、二糖或三糖等短链的寡糖结

合，但对长的糖链结合力较差[10]。 

2  不同家族 CBM 的结合特性 
由于物种来源和一级结构顺序不同，使得不

同 CBM 的折叠类型以及结合特点等方面有所不

同，不同家族的 CBM 在底物识别能力上也有较

大的差别，同时，CBM 与底物间的结合过程往

往还与底物的结构特点有关。Orłowski 等[11]在用

分子动力学模拟探究 CBM 与结晶纤维素的结合

作用时，发现结晶纤维素中的大量氢键促进了二

者的结合过程。同结晶纤维素相比，结构更为松

散的无定形纤维素，其暴露的纤维素链末端更易

与 CBM 中的特定的氨基酸残基形成氢键结合，

因此二者间的结合也更加紧密。 
而从分子机制上来看，影响 CBM 与底物间

结合作用的因素主要是 CBM 中的芳香族氨基酸

残基和 O-甘露糖基化，尤其是其与纤维素的结

合[12-14]。例如，从与纤维素的结合能力上看，

IrpCBM1 对纤维素的吸附能力通常高于来源于

毛革盖菌(Trametes hirsuta)的内切葡聚糖酶的

ThCBMEG1，而在将 IrpCBM1 中的芳香族氨基

酸残基 Y52 突变为丝氨酸后，IrpCBM1 对纤维

素的结合能力则与 ThCBMEG1 相似，由此再次

表明了芳香族氨基酸残基 Y52 对于该 CBM1 模块

维持纤维素结合性能的重要性[12]。而 Chen 等[13]

通过自由能计算探究了来源于里氏木霉 GH7 家

族的纤维二糖水解酶 CBM1 的 3 个糖基化位点

(Ser3、Ser14 和 Thr1)上 O-甘露糖基化的作用。

结果表明 CBM 中的甘露糖基化不会引起 CBM
主要的构象变化，但糖基化位点的数量和位置会

影响 CBM 对底物的亲和力。 
按照底物结合特性对 CBM 家族进行归类，可

以更好地推动利用 CBM 改善碳水化合物活性酶

水解性能的研究。如表 2 所示[14]，在数量上，具

有纤维素底物结合能力的 CBM 种类最多，已被证

实的具有纤维素底物结合能力的 CBM 有 20 多个

家族；第二位的是具有木聚糖底物结合能力的

CBM 家族，有 14 个家族之多。而部分底物如黄

原胶、菊粉、岩藻糖等，目前报道的都仅有一个

家族的 CBM 被证实具有与之结合的能力。除此之

外，部分 CBM 家族不只具有与一种多糖底物相结
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合的能力，例如第 6 家族的 CBM 同时具备了与纤

维素和木聚糖结合的能力，同时还具有与 β-1,3-
葡聚糖及 β-1,3-1,4-葡聚糖结合的能力[15]，这一现

象表明 CBM 与底物间并不是完全一一对应的关

系。当前对 CBM 家族进行分类的方式还不够细

致，无法对 CBM 做出更为精细的分类。 

3  CBM 在多糖水解酶改造中的

应用 
多糖是自然界最丰富的生物资源之一，但大

部分多糖都具有复杂的结构，因此若想对纤维素

等多糖资源进行高效的降解和利用仍需做出大

量的努力[16-17]。近期的一些研究表明[18-20]，CBM
能够增强多糖水解酶对多糖底物的结合力和水

解性能，研究还发现 CBM 的加入经常会引起多

糖水解酶的稳定性及最适作用条件等出现变化。

同时，因为 CBM 具有独立的折叠结构，因此在

酶的改造工程中，可以将异源的 CBM 与多糖水

解酶的催化结构域进行融合表达来发挥作用。 
 

表 2  不同家族 CBM 的底物特异性 
Table 2  Substrate specificity of different CBM 
families 
Various 
polysaccharide 
substrates 

CBM family 

Cellulose 1, 2, 3, 6, 8, 10, 16, 17, 28, 30, 37, 44, 
46, 49, 59, 63, 64, 72, 81, 85 

Xylan 4, 6, 9, 13, 15, 22, 35, 36, 37, 54, 59, 60, 
72, 86 

β-1,3-glucan 4, 6, 22, 39, 43, 52, 56, 79, 81 
β-1,4-glucan 11, 22, 78, 79, 81 
β-1,3-1,4-glucan 4, 6, 11, 28, 72, 79, 85 
Mannan 16, 23, 27, 29, 35, 59, 72, 76, 80, 85 
Chitin 5, 12, 14, 18, 19, 37, 50, 54, 55, 73 
Starch 20, 21, 26, 34, 41, 45, 53, 69, 74, 82, 83 
Xyloglucan 44, 62, 65, 75, 76, 78, 80 
Xanthan 84 
Inulin 38 
Fucoidan 47 

纤维素、木聚糖、几丁质和黄原胶等都是比

较重要且常见的多糖资源，开发和利用具有这些

底物对应结合能力的 CBM 可以加速这些多糖底

物的降解和利用进程，创造较大的经济价值。 

3.1  CBM 在纤维素酶改造中的应用 
纤维素是植物细胞壁的主要结构成分，是自

然界中含量最多、分布最广的一种多糖，按结晶

度可将其分为结晶纤维素和非结晶(无定型)纤
维素[21]。在自然界中，只有部分纤维素酶如外

切纤维素酶才能降解结晶纤维素，因其大多具有

CBM，例如来源于白囊耙齿菌(Irpex lacteus)的
外切纤维素酶 EX-1[22]。除此之外，很多纤维素

酶组分特别是内切纤维素酶组分难以有效地水

解结晶纤维素[23]，因此 CBM 在纤维素降解中最

常见的应用就是利用其具有结晶纤维素的结合

能力来提高融合酶对结晶纤维素底物的亲和力

和降解效率。例如，来自热纤梭菌(Clostridium 
thermocellum)的一种内切纤维素酶 EGE 对结晶

纤维素的降解效率极低，但通过将荧光假单胞菌

(Pseudomonas fluorescens)的木聚糖酶 A 的具有

结晶纤维素结合能力的 CBM 与 EGE 进行融合

表达后，使得该内切纤维素酶 EGE 对结晶纤维

素的降解效率提高了 2–6 倍，进而能够更加有效

地降解结晶纤维素[24]。 
除此之外，纤维素的酶解过程是相当复杂

的，单一的酶一般不能起到良好的降解效果，往

往需要多种酶协同发挥作用[25]，而 CBM 在这个

过程中发挥了重要的作用。例如，在 Bae 等[26-27]

利用来源于褐色热裂菌(Thermobifidus fusca)的
外切纤维素酶 Cel6B 和来源于白色瘤胃球菌

(Ruminococcus albus)的内切纤维素酶 Cel5 对纤

维素进行的协同降解的实验中，虽然反应体系中

产生了大量的可溶性糖，但体系中结晶纤维素的

含量并未出现显著的变化，而在利用粪梭菌

(Clostridium stercorarium)来源的 CBM6 对 Cel5
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进行融合改造，增强了 Cel5 的活性后，再次进

行的协同降解实验中，反应体系中结晶纤维素的

含量显著下降，下降幅度高达 50%。因此，CBM
的引入不仅可以增强 Cel5 活性，并且有助于增

强不同纤维素酶间的多酶协同效应。 

3.2  CBM 在木聚糖酶改造中的应用 
木聚糖是植物半纤维素的重要组成部分，一

般包被在纤维素外侧，所以当木聚糖得到有效降

解时，容易暴露出更多的纤维素可降解位点，使

得纤维素酶更易于与纤维素结合并对其进行降

解，因此纤维素资源的利用离不开木聚糖的降

解。有关利用 CBM 提高木聚糖酶活性的研究众

多，一部分报道集中于新型木聚糖底物结合模块

的挖掘，例如，Liu 等[28]比较了硫曲霉(Aspergillus 
sulphureus)来源的木聚糖酶 ASxyn10A 以及截短

其 C 端 CBM 得到的截短酶(ASxyn10A-dc)对碱

法预处理菜籽粕的降解能力，及二者在与纤维素

酶协同降解菜籽粕中发挥的作用。结果显示，与

截短酶(ASxyn10A-dc)相比，全长酶(ASxyn10A)
对碱预处理的菜籽粕具有更高的降解活性和结

合能力，利用全长木聚糖酶与纤维素酶协同降解

菜籽粕可以显著提高底物的降解率，产物中低

聚木糖的含量提高了 1.4 倍，证实了该 CBM 不

仅可以帮助木聚糖酶 ASxyn10A 更好地降解木

聚糖还能帮助其与纤维素酶更好地发挥协同作

用，这为今后木聚糖酶的理性设计提供了更多

的选择。 
此外也有学者利用已被证实功能的木聚糖

结合模块改良了木聚糖酶的催化性能，例如，

Liu 等 [29] 利 用 来 源 于 热 线 梭 菌 (Clostridium 
thermocellum)的具有木聚糖结合性能的 CBM4-2
对草菇 (Volvariella volvacea)来源的木聚糖酶

AXE1dC 进行了融合改造，所获得的重组酶

AXE1dC-CBM4-2 对木聚糖底物的催化能力达

到了原来的 2 倍。利用 CBM 改善木聚糖酶的底

物亲和力和降解能力，可以在一定程度上提高其

对天然木质纤维素中木聚糖的降解性能，在木质

纤维素的处理过程中，提高产物中木糖的得率。 
CBM 的融合不仅会改变酶的催化性能，有

时即使未能增强酶的催化性能，但也可能会影响

酶的基本理化性质，如对酶的最适作用条件造成

的改变可能也是有意义的。例如，Li 等[30]将来

源 于 海 栖 热 袍 菌 (Thermotoga maritima) 的

CBM9-2 连接到黑曲霉(Aspergillus niger)来源的

木聚糖酶 Xynam1 上，所获得的融合酶除了对木

聚糖底物的催化活性提高了 3 倍外，其最适反应

条件和热稳定性都发生了变化。融合酶在 pH 
3.0–4.2 区间内的相对活力显著高于 Xynam1，表
明融合酶获得了更高的耐酸性，除此之外，融合

酶还获得了更高的温度稳定性，可以在更广泛的

温度范围内发挥作用。因此，利用 CBM 来改变

酶的最适作用条件或稳定性，可能会更有利于酶

在工业生产中的应用。 

3.3  CBM 在几丁质酶改造中的应用 
几丁质是自然界中仅次于纤维素的第二大

可再生碳水化合物，广泛存在于海洋中。几丁质

的生物降解主要是通过几丁质降解酶系完成的，

而 CBM 在几丁质的水解过程中也发挥了重要的

作用。研究显示大多数几丁质酶都是模块化蛋白

质，除了催化结构域外，往往还含有 CBM 等辅

助结构域。CBM 通过将酶锚定在底物上并破坏

底物的晶体结构，形成自由链末端，从而增强酶

分子对不溶性底物的活性[31]。 
除几丁质酶自身的 CBM 外，也有学者将异

源的 CBM 应用到几丁质酶的改造中。例如，来

源于哈茨木霉(Trichoderma harzianum)的几丁质

酶 Chit46 本身并没有 CBM 结构域，而 Deng 等[18]

通过在其 C 端分别融合表达 3 个不同细菌包括

枯草芽孢杆菌 (Bacillus subtilis) 、大肠杆菌

(Escherichia coli) 和 枯 草 芽 孢 杆 菌 (Bacillus 
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subtilis 168)糖苷水解酶来源的具有几丁质结合

性能的 CBM (CBM3、CBM6、CBM26)，所获得

的重组酶对几丁质的降解活性分别提高了 2.2、
1.4 和 1.1 倍。除此之外，部分研究还证明了

CBM 的加入除能增强几丁质酶对几丁质的亲

和力和降解活性外，还可以在一定程度上改变

几丁质水解产物的聚合度，例如，Zhou 等 [32]

将来源于类芽孢杆菌(Paenibacillus sp.) IK-5 的

壳聚糖酶的 CBM32 连接到了烟曲霉(Aspergillus 
fumigatus) CJ22-326 来源的无 CBM 结构域的壳

聚糖酶 Csn75 上，所获得的重组酶在降解壳聚糖

后所得产物的聚合度发生了变化，降解产物由聚

合度 2–4 的偶数寡糖为主改变为聚合度为 3–5
的奇数寡糖为主，以使其更加满足食品工业的需

求。更进一步，还有学者将 CBM 的结合能力应

用到固定化酶技术当中，通过将烟曲霉 CJ22-326
来源的几丁质酶 Csn75 与嗜碱芽孢杆菌(Bacillus 
halodurans)来源的具有热凝胶多糖 (curdlan)结
合能力的 CBM (BhCBM56)进行融合表达，并在

以热凝胶多糖为填料的反应器中，同步实现了

几丁质酶的纯化与固定化，在降低生产成本的

同时，反应器表现出了良好的稳定性和可重复

使用性，大大提高了几丁寡糖的生产效率[33]。 
3.4  CBM 在黄原胶酶改造中的应用 

黄原胶是由野油菜黄单胞菌生产的微生物

胞外多糖，其降解后生成的寡糖因具有抗氧化性

能和抑菌活性等优良性质而具有潜在的市场价

值[34]。黄原胶的主链是类纤维素结构，但其侧

链较为复杂，导致能够高效降解纤维素的酶并不

能很好地作用于黄原胶，这就给黄原胶的降解和

黄原胶寡糖的生产造成了困扰。 
在黄原胶降解酶的挖掘过程中，CBM 充当

了极其重要的角色。一方面是具有黄原胶底物结

合能力的 CBM 的挖掘，例如，Yang 等[35-36]从微

杆菌(Microbacterium sp.) XT11 中分离出了一种

黄原胶内切酶 MiXen，通过对 MiXen 的结构与

功能的分析，证实了该酶的 C 端含有一个 CBM
结构域。该 CBM 可以辅助催化结构域通过识别

和结合黄原胶的主链，辅助酶分子的催化结构域

将高分子量的黄原胶降解为中等分子量的产物。

另一方面，由于黄原胶独特的结构，已报道的黄

原胶降解酶在切割黄原胶后，产物的成分较为复

杂，这就给寡糖产物的后续分离造成了极大的困

扰，因此，挖掘具有特异识别功能的 CBM 模块

是解决该问题的关键。杨帆等[37]从微杆菌 XT11
中发现了一种能够特异性识别黄原胶侧链的碳

水化合物结合模块 CBM6B，通过与来自微杆菌

XT11 的黄原胶内切酶 MiXen 的催化结构域序列

MiXen-CD 进行融合表达，结果显示，CBM6B
模块能够显著提高重组酶 MiXenCD-6B 对黄原

胶 底 物 的 亲 和 能 力 和 催 化 能 力 ， 融 合 酶

MiXenCD-6B 的酶活力达到了 MiXen-CD 的 1.46
倍，并使得产物的种类更为集中，为高效精准切

割黄原胶、制备黄原胶寡糖奠定了基础。 

3.5  CBM 在其他多糖降解酶改造中的应用 
除上述多糖外，CBM 在其他常见的多糖降

解研究中也发挥着重要的作用。例如，褐藻酸是

一种天然酸性多糖，对其进行降解可以在一定程

度上改善其功能并扩展其应用[38]。已有研究证

明[39-40]，许多褐藻酸裂解酶自身带有 CBM 结构

域，并且这些 CBM 在维持褐藻酸裂解酶的活性

和稳定性等方面发挥了重要的作用。例如，Ji
等[40]最近从海洋嗜热细菌(thermophilic bacteria)
中挖掘出了一个新的 CBM 结构域(CBM96)，该

结构域对褐藻酸表现出很强的亲和力，并且是第

一个报道的可以结合内部褐藻酸链的 CBM，在

维持褐藻酸裂解酶的功能方面发挥着重要作用，

同时该 CBM 的发现为褐藻酸裂解酶的改造增加

了新的功能域。此外，Hu 等[19]通过将来自弧菌

(Vibrio sp.) W13 的褐藻酸裂解酶 Aly7A 的碳水
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化合物结合模块 (7A-CBM)与褐藻酸裂解酶

Aly7B 的催化模块重组，成功构建了褐藻酸裂解

酶 Aly7C，Aly7C 对聚 β-D-甘露糖醛酸(PolyM)
的活力可以达到 Aly7B 的 2 倍，并且 Aly7C 可

以将褐藻酸、PolyM和聚 α-L-古罗糖醛酸(PolyG)
降解为聚合度为 2–5 的寡糖，表现出了完美的产

品特异性。这项工作为褐藻寡糖及其相关 CBM
的研究提供了新的见解，并增强了对 CBM 模块

功能的理解。 
热凝胶多糖是一种重要的 β-1,3-葡聚糖，是

生产 β-1,3-低聚糖的廉价原料。目前除了使用 α
淀粉酶可对热凝胶多糖实现降解外，只有少数

β-1,3-内切葡聚糖酶可应用到其降解过程中，严

重阻碍了热凝胶多糖降解的研究进程，而新型

CBM 的发掘，则可以更好地推动热凝胶多糖的

降解进程。Jia 等[41]从交替单胞菌(Saccharophagus 
degradans) 2-40 中鉴定出的新型 β-1,3-内切葡聚

糖酶 CBM6E，该酶具有较高的热凝胶多糖降解

能力，并且其 C 端的 CBM6 模块是第一个被报

道的具有热凝胶多糖结合活性的 CBM。进一步

研究发现，具有 CBM6 的全长酶对热凝胶多糖

的降解活力可以达到去除 CBM6 的截短酶的 4 倍

以上。该模块的发现是对 CBM 库的有效补充，

也推动了热凝胶多糖的降解进程。 
淀粉作为一种重要的多糖资源，其完全降解

过程往往需要多个酶的协同作用，因此部分学者

致力于研究淀粉酶中的 CBM，以寻找能够提高

淀粉酶活性的 CBM[42]。另一方面，部分学者将

具有淀粉结合能力的 CBM 用作重组酶的纯化标

签，用于分离纯化各种重组蛋白，如在以直链淀

粉为填料的树脂柱中实现了包括绿色荧光蛋白、

白斑综合征病毒 (VP28/WSV)的包膜病毒蛋白

VP28 和人类免疫缺陷病毒(GP41/HIV)的包膜糖

蛋白 GP41 在内的 3 种蛋白的高效纯化，为重组

酶的纯化过程提供了简单方便的解决方案[43]。 

4  结语与展望 
CBM 在多糖底物降解中的应用主要体现在

具有高效底物结合能力的新型 CBM 的挖掘以及

利用 CBM 来改造其相应的水解酶，以提高水解

酶的催化活性。就现阶段而言，新型 CBM 的挖

掘工作主要集中在纤维素等少数底物中，这就导

致了部分底物如黄原胶等，缺乏可用于改造其水

解酶的元件，阻碍了其降解和工业化应用进程。

因此聚焦于黄原胶等底物进行的研究可以丰富

这类底物的改造元件，推动其降解和应用进程。

目前利用 CBM 对多糖水解酶进行的改造，更多

集中于对水解酶催化性能的关注，而对 CBM 与

底物间的结合过程以及影响这一过程因素的研

究则相对较少。因此对 CBM 进行活性位点的预

测及合理的突变设计则可以揭示 CBM 与底物间

结合的过程，并改造出性能更优异的 CBM。 
工业用酶一般都要求酶分子具有良好的稳

定性和适当的最适作用条件，但自然存在的酶往

往达不到工业生产的要求，因此需要对其进行改

造。通过与具有热稳定性的 CBM 模块相融合，

大部分重组酶的热稳定性都会得到显著的提高，

同时部分 CBM 的应用还可以显著改变融合酶的

酶学性质，如降低或提高最适反应温度，改变最

适 pH 等[30]，以更好地适应实际生产需求，在实

际生产中降低酶反应过程所需的能耗，加速酶应

用于工业化的进程。同时大部分的酶反应过程都

是复杂的，往往需要多个酶协同作用才能达到理

想的催化效果，如纤维素的彻底降解，则需要多

种类与多组分的纤维素酶共同作用。这种多酶协

同反应往往需要进行大量的优化实验以寻找最

佳的条件，CBM 的合理利用则可以简化该过程，

并提高多酶协同的效果。例如，Liu 等[44]在对来

源 于 粘 质 沙 雷 氏 菌 (Serratia marcescens 
BWL1001)的 4 种几丁质酶 ChiA、ChiB、ChiC
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和 CBP21 进行的研究过程中发现，几丁质酶

ChiB中的CBM5和ChiC中的CBM12两个模块，

除可以增强 ChiB 和 ChiC 对几丁质的降解活性

外，还可以提高多种几丁质酶协同降解几丁质的

能力，提高酶系整体的降解效率。 
迄今为止，大部分已发现并证实功能的

CBM 都可以被用来改善相应多糖降解酶的催化

性能，除此之外，有的研究者扩展了 CBM 本身

的底物结合功能，作用在其他方向上也可以得到

许多应用。例如，利用 CBM 与绿色荧光蛋白进

行融合，构建了荧光探针，可用来监测相应底物

的预处理效果和水解程度[45]。另外，CBM 一个

较好的应用前景是将 CBM 作为亲和吸附标签，

将 CBM 与酶或其他蛋白组分进行融合表达，通

过 CBM 与固定相上其特定的多糖底物的吸附，

可快速完成酶与蛋白组分的纯化或实现酶的固

定化过程[46]，这样既简化了繁琐酶的纯化或固

定化步骤，另一方面加快了生产的进程。 

当前对 CBM 的研究更多的是聚焦于纤维素

等研究较热的底物，并集中于对水解酶催化性能

的提高，相对于其他底物，如黄原胶、菊粉和岩

藻多糖等，研究相对较少。因此在之后的工作中

应当增加对纤维素外的多糖类底物的关注，并基

于 CBM 的功能开发新的应用，以使其研究更加

深入、全面。除此之外，CBM 与酶的结合过程

包括结合位置和连接方式也是接下来需要深入

研究的一个方向。 
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