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摘   要：绿色生物工艺是国家战略性新兴产业，具备高效、安全、节能、环保等特点，市场前景

·核心技术创新· 
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广阔。工业酶是绿色生物工艺的“芯片”，新型高效工业酶的开发与应用相关技术是绿色生物工艺

的核心。文章综述了工业酶制剂产业现状、以中国科学院天津工业生物技术研究所为代表的研发

机构在工业酶及绿色生物工艺开发应用方面产生的一系列关键技术突破与研发进展，展示了通过

酶与生物技术的进步提升传统加工产业发展的典型案例，随着这些核心技术的发展将推动越来越

多的传统制造业走向绿色可持续发展路线。 

关键词：工业酶；基因挖掘；高通量筛选；蛋白理性设计；定向进化；表达系统；绿色生物加工 
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Abstract: The green bio-manufacturing industry, characterized with high efficiency, safety, 
energy-saving, and environmental-friendliness, is a national strategic emerging industry with broad 
market prospect. Industrial enzyme is the “chip” of green biological process. The exploitation and 
application of new industrial enzymes is one of the core enabling technologies of green 
bio-manufacturing. This review introduces the current situation of industrial enzyme industry, followed 
by summarizing a series of key technical breakthroughs and research progress in industrial enzymes as 
well as green biological technologies and processes, which were developed by Tianjin institute of 
industrial biotechnology, Chinese Academy of Sciences in the past 10 years. Typical cases where 
traditional processing industry was promoted by the development and application of enzyme and green 
biological technologies were also presented. It is envisioned that development of these core technologies 
will enable more traditional processing industries transform into green and sustainable bio-based 
industry. 
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绿色生物工艺指将现代生物科技与传统化

学化工等技术的优势相结合，以生物催化为核

心内容的现代工业生物工艺技术。酶作为高特

异性的生物催化剂，是生物催化的核心。从动

物、植物或微生物中产生，经过提取、加工获

得的具有不同纯度和剂型的工业化制剂称为酶

制剂[1]。酶制剂产业经历了起步和半个多世纪

的迅速成长之后，现已形成一个富有活力的高

新技术产业，保持持续高速发展。酶制剂产业

应用覆盖洗涤、纺织、制革、饲料、造纸和食
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品等诸多绿色生物加工领域，每年创造工业附

加值达数千亿元[2]。 
在我国，酶制剂助力的绿色加工行业目前

正处于成长阶段，市场前景广阔。国家发展和

改革委员会 (2022 年 5 月 10 日) 发布了《“十

四五”生物经济发展规划》，明确将生物制造作

为生物经济战略性新兴产业发展方向，提出“依

托生物制造技术，实现化工原料和过程的生物

技术替代，发展高性能生物环保材料和生物制

剂，推动化工、医药、材料、轻工等重要工业

产品制造与生物技术深度融合，向绿色低碳、

无毒低毒、可持续发展模式转型”。在绿色发展

方面，生物制造可以降低工业过程的能耗、物

耗，减少废物排放，大幅度降低生产成本，提

升产业竞争力。可从根本上改变化工、医药、

能源、轻工等传统制造业高度依赖化石原料和

“高污染、高排放”的不可持续加工模式，减少

工业经济对生态环境的影响，推动物质财富的

绿色增长和经济社会可持续发展[3]。 

1  工业酶制剂在绿色生物工艺中的

产业现状 
1.1  工业酶制剂的产业现状 

目前全球工业酶制剂产业市场呈现寡头垄

断局面。市场资源高度集中，诺维信和杜邦合

计占据约 70%的市场份额，德国 AB 和帝斯曼

也拥有较强的市场竞争力。即使受新冠肺炎疫

情的影响，全球酶制剂市场仍保持高速增长态

势，2021 年全球酶制剂市场规模为 61.0 亿美元，

同比增长 7.0%[4]。 
我国酶制剂工业始于 1965 年无锡酶制剂

厂成立，经过近 60 年的发展，已逐步发展成为

一个独立的产业，进入世界酶制剂生产的大国行

列，目前已实现规模化生产的酶制剂达到 30 种

左右。酶制剂在绿色生物工艺各细分领域达到

国际先进水平。近年来，酶制剂在我国食品工

业、轻工业和环境能源等绿色加工重点领域发

挥着重要作用，带动了诸多下游产业的快速发

展。提高酶表达产量，降低酶制剂生产成本，

开发新酶品种适应绿色生物工艺新用途是酶制

剂工业的主要发展方向[5]。 

1.2  酶制剂在绿色生物工艺中的应用 
当前全球酶制剂在绿色生物工艺与制造领

域所产生的工业产值已超过千亿美元，其环保

效益和社会效益则更为可观。 
酶制剂在食品绿色生物工艺中的应用包括

淀粉制糖、啤酒发酵、功能糖制备、发酵食品、

食品原料加工、生产过程以及保鲜等。在淀粉

制糖工业中，以酶法代替酸水解法可减少设备投

资及维护费用，提高糖化率及糖化液纯度，可节

约粮食、减少污染物的排放量。蛋白酶、果胶酶、

纤维素酶等在果酒、果汁、调味品、烘焙、肉制

品、中药有效成分提取以及多肽保健品生产中的

应用也取得了较大的进展。未来，酶制剂在食品

行业的研究将以食品安全为主要方向[6]。 
在饲料工业中，饲用酶制剂可提高饲料转

化率 5%−25%，减少饲用粮食用量。植酸酶是

饲料工业中最大的酶制剂部分，在饲料中添加

植酸酶能够增加植酸磷的利用率，降低饲料中

无机磷的添加。同时，添加复合酶更贴近饲料

的成分复杂性，效果会更为显著[7]。 
在洗涤行业，酶制剂因其特有的高效性、

专一性和生物可降解性可以有效地降低洗涤剂

的用量，提升洗涤效果。洗涤剂中的水解酶能

有效地将衣物表面污染的脂肪、蛋白质和多糖

等分解，从而清除附着在衣服表面的固体污垢

和带有汗渍、血渍、淀粉和脂肪等特殊污垢[8]。 
酶制剂在实现皮革的清洁化生产以及生物



 
ISSN 1000-3061  CN 11-1998/Q  生物工程学报  Chin J Biotech 
 
 

http://journals.im.ac.cn/cjbcn 

4222 

质的综合利用等方面担当着重要的角色。在清

洁制革中，酶可以有效地解决传统制革中硫化

物 、 石 灰、 生 化 需氧 量  (biochemical oxygen 
demand, BOD)、化学需氧量 (chemical oxygen 
demand, COD)、固体总溶解量 (total dissolved 
solids, TDS) 等超标污染物的问题，并改善皮革

的品质。我国在世界上率先发展了蛋白酶脱毛

技术，酶脱毛废水中含有蛋白质和脂肪，不含

有毒物质，可作为动物饲料加以利用[9]。 
纺织行业的能源和水资源消耗以及造成的

环境污染，使该行业面临相当大的能源环保压

力。淀粉酶、纤维素酶、果胶酶等酶制剂应用

于纺织品前处理的退浆、精炼、脱胶等过程，

以及纺织品染整后等多个加工过程，可有效改

善棉织物表面的外观和手感、增强织物的染色

性、抗皱性，改善毛织物毡缩等，同时可极大

降低污水排放对环境的破坏[10]。 
此外，研究者们近年来在用酶法进行纸浆

漂白、废纸脱墨等方面也取得了一系列重大技

术突破，应用效果显著[5]。在废纸制浆预处理

过程中酶可以软化木质素或半纤维素的结构，

使纤维素顺利脱落，提高废纸制浆质量，提高

回收率；加入酶制剂，可使油墨溶解，达到脱

墨目的。酶制剂无毒，可在环境中降解，对造

纸废水的生物处理可节约能源和降低碱液用

量，减少环境污染[11]。 
目前酶催化应用最有前途的领域是化学品

合成，利用酶制剂合成化学品的进程在逐年加

快，且产品类型逐年增加。酶对手性化合物具

有较好的立体选择性，在药品和农药的制造中，

生产高纯度的单一对映体产物，展现出极大的

优势。该领域将成为未来绿色生物工艺核心发

展方向[12-13]。 
酶制剂是绿色生物工艺的“芯片”，酶制剂

研发的核心技术涉及新酶基因的挖掘、性能的

优化改造，高效表达生产、发酵过程优化控制

等策略。同时，酶制剂后处理技术也是提高产

品质量降低生产成本的关键，需要进一步加强

酶蛋白分离、纯化、存储等制备技术及发酵废

液后处理技术的研发。此外，为适应不同的应

用场景，在酶制剂复配、挖掘新型酶助剂方面，

需要深入研究酶与底物的作用机理，采用基于

酶促反应作用机理的酶复配及应用评价技术，

结合应用数学模型模拟获得最佳复配方案，提

高酶制剂的性能和应用效率。持续加强以上酶

制剂相关核心技术的研发将不断推动工业酶在

绿色生物加工产业的发展和应用。 

2  工业酶的新基因挖掘与筛选技术 
2.1  新基因挖掘 

从基因组数据挖掘新基因是新酶资源开发

的 一 种 快 捷 有 效 的 手 段 。 隐 马 尔 科 夫 模 型 
(hidden Markov model, HMM) 在 20 世纪 60 年

代末被引入基因挖掘，1980 年以来，被广泛应

用于序列分析、基因发现和结构预测等生物信

息学领域。隐马尔科夫模型是使用具有隐藏状

态的马尔科夫过程设计出的统计模型。一个

HMM 可以由五元组参数 λ=(π, A, B, S, O) 来描

述，即 2 个状态集合和 3 个概率矩阵。由于 S
和 O 这两个状态集合隐含于另外 3 个概率矩阵

中，故可以用 λ=(π, A, B) 三元组参数来简洁地

表示一个隐马尔科夫模型[14-15]。 
中国科学院天津工业生物技术研究所 (以下

简称“天津工业生物所”) 宋诙团队应用隐马尔可

夫模型先后成功挖掘了淀粉裂解多糖单加氧酶、

酸性耐高温淀粉酶、蛋白酶等若干新酶基因，并

通过表达和酶学性质表征，开辟了各类新酶在酶

法纺织、淀粉制糖等绿色生物工艺中的应用。 

2.2  高通量筛选 
高通量筛选技术是获得高性能工程菌株的
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关键技术，主要包括微孔板、流式细胞和液滴

微流控筛选技术[16-17]。其中，微孔板筛选技术

是最早使用、最常用的一种检测方法，通过显

色、荧光、偏振等光信号对微孔内物质进行检

测定量，但无法适合大容量突变库的筛选[18]。

流式细胞筛选技术是一种基于荧光激活细胞的

单细胞高效分选技术，每天检测数达上亿个样

本[19]，该方法主要用来检测细胞内的物质含量。

为了解决针对细胞分泌表达的高通量筛选问

题，研究人员开发了基于液滴微流控的筛选技

术。液滴微流控技术利用微芯片生成相互独立、

大小均一的微液滴，并将细胞包裹在这些微液滴

内，实现单细胞分泌产物的高通量检测与分选。

该技术具有检测通量高、成本低的特点，在工业

酶的挖掘和改造中得到了广泛应用[20-22]。 
天津工业生物所高通量编辑与筛选平台实

验室是国内率先建立液滴微流控筛选改造平台

的机构之一[23]。主持研制的基于激光诱导荧光

检测的液滴微流控细胞分选实验样机单液滴检

测 通 量 达 7×106/h， 单 细 胞 液 滴 分 选 通 量 达

2×106/h，分选阳性准确率可达 99%以上。依托

研制的液滴微流控装置，研究所在国内率先开展

了液滴微流控筛选应用研究，建立了大肠杆菌、

枯草芽胞杆菌、酵母菌、放线菌、丝状真菌等    
6 类常用宿主的检测和筛选平台[24-28]，测试了针

对纤维素酶、脂肪酶、抗生素、抗体等数 10 种

目标产物的筛选案例[29-32]。首次在模拟链霉菌真

实发酵环境下实现超高通量筛选，通量达每小时

2 万个菌株，阳性率提高 330 倍，检测筛选速度

从每天数十个提高到每秒钟数十个。经优化研究

提升毕赤酵母筛选效率上千倍，丝状真菌筛选

效率近万倍。此外，高通量编辑与筛选平台实验

室也建立了多种重要工业酶/代谢物的流式细胞

仪或者微孔板高通量筛选体系，在菌株高通量筛

选领域取得了诸多成果[33-34]。 

3  分子酶工程的核心技术发展 
3.1  酶结构与功能解析及理性设计改造 

蛋白晶体结构解析是研究酶功能、作用机

制的重要技术。在结构解析的基础上，对酶的

关键位点进行理性改造是提高酶活性的有效

手段。 
天津工业生物所刘卫东团队对聚对苯二甲

酸乙二醇酯  (polyethylene terephthalate, PET) 
塑料降解酶 IsPETase 底物/产物的复合体晶体

结构进行了解析[35]，研究发现 233 位天冬酰胺

可能是影响酶活性的关键氨基酸残基，并解析

了 N233A 突变体的晶体结构，揭示了突变体高

活性的分子机理[36]，研究发现 S185 和 I189 独

特地存在于 IsPETase 中以减少 W156 的空间位

阻，在同源聚酯水解酶中引入相应的双残基取

代提高了 PET 水解活性[37]。该团队和中国科学

院微生物研究所吴边团队合作，基于贪婪积累策

略，发现了提升酶活力的关键位点，获得了具有

较高的 PET 水解性能的突变体[38]。2022 年德克

萨斯大学团队使用模型设计改进 IsPETase，获得

的突变体对多种不同的未经处理的晶态和非晶

态 PET 均能高效降解[39]。刘卫东等和湖北大学

郭瑞庭等合作对来源于树枝叶堆肥的 PET 水解

酶进行了复合体结构解析，并进一步改造，获

得了活力更强、热稳定性更好的酶[40]。 
天津工业生物所 Zheng 等[41]首次解析了对

饲料生产有重要影响的霉菌毒素——玉米赤霉

烯酮 (zearalenone, ZEN) 的水解酶 ZHD101 的

分子结构。解析了其催化核心三联体 Ser102- 
His242-Glu126 的结构、酶和底物的相互作用方

式。同时还解析了新挖掘的玉米赤霉烯酮水解

酶 RmZHD 及其结合底物的复合体结构。进一步

基于晶体结构的分子改造，大大提高了 ZHD101
对玉米赤霉烯酮高毒性衍生物 α-ZOL 的活力，
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同时保留了其对主要污染物 ZEN 的活力。该结

果对 ZHD 在饲料工业的应用，实现玉米赤霉烯

酮脱毒，具有重要的意义。 
宋 诙 等 对 无 氧 芽 胞 杆 菌 LM 18-11 

(Anoxybacillus sp. LM 18-11) 中挖掘的高比活

耐热普鲁兰酶 PulA 进行 X-衍射晶体结构解析，

发现了一个全新的碳水化合物底物结合结构域家

族 68 (carbohydrate binding module 68, CBM68)，
并首次揭示了 CBM68 结构域的关键结合位点[42-46]。

在普鲁兰酶 PulA 和酸性普鲁兰酶晶体结构分

析基础上，理性设计了系列融合重组普鲁兰酶，

酶学性质各异，从中获得了比活力较野生型提

高了 70%的融合体，还获得了耐酸性和耐热性

提高的融合体[47]；此外，通过生物信息学分析，

对 PulA 进行了耐热性的半理性改造，得到了耐

热性显著提高的突变酶 M18 和 M17[48]。 

3.2  酶蛋白分子进化 
定向进化是在实验室条件下模拟达尔文进

化过程，通过随机突变和重组，人为引入大量

的突变，构建目的蛋白基因突变库；按照特定

的需要和目的设置合适的筛选策略，快速从突

变库中筛选出具有期望特征的蛋白质，实现分

子水平的模拟进化[49]。定向进化可在未知目标

蛋白质结构信息和作用机制的情况下对蛋白质

进行改造，是改善蛋白质性能的有效方法。近

30 年来，定向进化在突变体文库构建和筛选方

法上取得快速发展，包括利用易错 PCR、DNA
重组、点饱和突变等技术产生多样性随机突变

体文库的构建方法，以及流式细胞仪、高效液

相色谱、质谱等高通量、自动化的筛选方法，

使定向进化成为酶工程领域的有效研究方法，

并已经广泛应用到工业酶的改造中[19,50]。 
天津工业生物所朱蕾蕾研究员带领的蛋白

质定向进化团队一直致力于定向进化方法的开

发和功能性蛋白的定向进化研究。近年来，开

发了一系列基于定向进化技术的酶设计改造方

法[18,21]，包括：通过优化酶表面氨基酸位点提

高酶稳定性的方法和次层 loop 区重新设计提高

底物亲和性的半理性设计方法[51-52]；通过全序

列饱和突变揭示了氨基酸位点影响酶的非水相

溶剂稳定性的分子机制，为改造获得良好操作

鲁棒性的酶催化剂提供重要思路，并对多个重

要功能性蛋白进行了性能提升，如脂肪酶、多

糖裂解单加氧酶、谷氨酸通道蛋白等通过定向

进化获得了性能提高的突变体[53-56]。 

4  工业酶高效表达系统 
4.1  大肠杆菌表达系统 

大肠杆菌 (Escherichia coli, E. coli) 具有

生长速率高、操作简便、可高密度发酵、拥有

众多成熟分子操作技术等优势，成为目前最常

使用的模式微生物。 
外源蛋白在大肠杆菌中的可溶性表达一直

是一个难以解决的问题，很多重要的蛋白质家族

包括磷酸酶、激酶、膜相关蛋白等都难以在大肠

杆菌实现可溶性表达。目前普遍认为重组蛋白表

达形成包涵体与翻译和折叠速率有关。在大肠杆

菌中的上述两步的速率几乎比真核系统中高出

一个数量级，出现翻译后折叠错误的概率会很

高。为了解决蛋白质可溶性表达问题已开展了很

多研究，通过降低培养温度来减缓蛋白质的表达

速度，应用不同的启动子控制转录速率、共表达

分子伴侣等手段提高折叠的正确率等。 
随着代谢工程和合成生物学技术的快速发

展，对宿主细胞进行改造提高宿主的物质、能

量代谢水平，减小细胞代谢负担和优化代谢通

路，成为提高外源蛋白表达水平的新方法。宋

诙团队发现了两个关键调控基因 prpD 和 malK，

高表达这两个关键基因可以提高不同外源蛋白

的表达水平[57-59]，针对该高效表达系统作用机
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制的研究显示，上调 malK 基因可提高 prpD 基

因及其通路中 5 个关键基因的连续上调，而

prpD 基因的上调可使细胞内以丙酮酸为核心

的物质能量代谢在有外源蛋白表达时整体上调

从而平衡细胞应激压力，该系统还有利于缓解

大肠杆菌发酵后期的乙酸抑制[60-61]。同时，宋

诙团队通过对培养基及发酵条件的优化也实现

了诸多外源蛋白在大肠杆菌中的高效表达，其

中碱性过氧化氢酶 (80 000 U/mL) 和碱性果胶

酶 (10 000 U/mL) 分别达到了目前报道的最高

水平 [58,62-63]。此外，构建融合表达标签的载体

库，通过筛选实现了植物来源的糖基转移酶

UGT76G1 等复杂蛋白的可溶性表达[57]。朱蕾蕾

等利用定向进化对信号肽序列进行了优化，提

高了大肠杆菌分泌目标酶蛋白的能力，为优化

提高酶蛋白在大肠杆菌中分泌表达提供了有效

的方法[64]。 

4.2  芽胞杆菌表达系统 
芽胞杆菌在工业蛋白质生产中具有十分广

泛的应用，利用芽孢杆菌宿主细胞实现了多种

工业酶制剂及高附加值工业蛋白的表达。近年

来，多种类型的枯草芽胞杆菌表达系统被开发

并应用于异源蛋白质表达。目前常用的系统包

括基于 Pgrac 启动子的 IPTG 诱导表达系统，基

于 Pspas 启动子的枯草菌素诱导表达系统，基于

PxylA 启动子的木糖诱导表达系统，基于 PmanA 启

动子的甘露糖诱导表达系统，基于 PsrfA 启动子

的自诱导表达系统，基于 PliaI 启动子的抗生素

诱导表达系统 LIKE，基于 Pdes 和 PcspB 启动子的

低温诱导表达系统，以及基于 T7 启动子的 IPTG
诱导表达系统等[65-73]。然而，上述开发的枯草

芽胞杆菌表达系统多是聚焦于单一性能因素进

行优化开发，表达强度、严谨性、兼容性等因

素往往不能同时满足。 
天津工业生物所张大伟团队针对枯草芽胞

杆菌中的启动子元件、信号肽元件、分子伴侣、

蛋白质转运途径等多重因素进行挖掘和优化，

建立了从转录、翻译、折叠、分泌等角度进行

蛋白质分泌表达优化的系统性平台技术，构建

了具有自主知识产权的麦芽糖高效表达调控系

统 (maltose-inducible expression system, MATE)，
实现了目标基因的高强度、高严谨表达与调   
控[74]。该系统可进行诱导激活或抑制，解除了

葡 萄 糖 对 系 统 的 分 解 代 谢 物 阻 遏  (carbon 
catabolite repression, CCR) 效应。通过加入激活

型核糖开关整合转录-翻译调控元件，在保持表

达强度的条件下实现 790 倍的诱导倍数。利用

MATE 系统实现了人成纤维生长因子 12、几丁

质酶、阿洛酮糖异构酶、低聚半乳糖苷酶、甘

露聚糖酶等 9 个异源蛋白质的高效分泌表达，

胞内目标蛋白平均占比近 60%，胞外目标蛋白

平均占比近 80%。 
张大伟团队基于转录组学数据[75]，挑选了不

同类型的启动子序列，以绿色荧光蛋白为报告基

因，P43 启动子作为参比，获得了相比 P43 启动

子强度范围在 0.002 3−4.530 0 倍的 84 个启动子

元件。利用筛选到的强启动子 PtrnQ，实现了 α-淀
粉酶的高效分泌表达，其表达水平比用 P43 启动

子提高了 2 倍[76]。针对异源蛋白表达易形成包涵

体的问题，该团队设计构建了过表达分子伴侣和

转运蛋白组分的工程菌株，利用该工程菌株使淀

粉酶的表达水平提高了 2.2 倍[77-78]。此外，天津

工业生物所张以恒团队开发出一套具有普遍适

用性的枯草芽胞杆菌 T7 表达系统，为异源蛋白

质的胞内高效表达提供了新策略和工具。该系统

遗传操作简单、蛋白表达高效、适宜高密度发酵。

在 5 L 发酵罐中进行补料分批发酵，肌醇单磷酸

酶产量高达 4.78 g/L[79]。 
信号肽直接影响蛋白的分泌效率，张大伟

团队对枯草芽胞杆菌 Sec 和 Tat 途径 (图 1) 的 
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图 1  枯草芽胞杆菌蛋白分泌系统示意图 
Figure1  Schematic diagram of protein secretion system of Bacillus subtilis. 
 
信号肽序列进行了筛选。结果表明，SPpel、

SPywmC、SPdacB 等 5 个信号肽序列的分泌人成纤

维生长因子 12 的效率优于大肠杆菌来源的信号

肽 pelB，其中 SPdacB 的分泌效率提升了 30%[77]。

此外，张大伟团队建立了针对来源于嗜热芽胞

杆菌的高温淀粉酶 AmyS 的高库容信号肽文

库，获得了 15 个与野生型信号肽相比明显提高

的信号肽序列。利用筛选的高分泌信号肽实现

了淀粉酶 AmyS 的高效分泌表达，酶活水平达

到了 5 086 U/mL[80]。 
非典型蛋白分泌途径是一种不依赖已知的

或可预测的信号肽进行介导的分泌途径 (图 1)，
目前，对非典型蛋白分泌途径的研究越来越受

重视。研究发现瘤胃球菌属 (Ruminococcus sp.) 
来源的 D-阿洛酮糖-3-异构酶 (Ruminococcus sp. 
D-psicose 3-epimerase, RDPE) 具有非典型分泌

效应，应用 RDPE 作为分泌介导蛋白，实现了

蛋白的大量表达和分泌 [81]。分析发现，RDPE
在胞内形成完整的四聚体才可引导绿色荧光蛋

白 (green fluorescent protein, GFP) 分泌。对枯

草芽胞杆菌中的 12 种内源非典型分泌蛋白的

结构进行研究，发现其中 10 种蛋白在胞内外以

多聚体形式存在，且聚集在细胞的两极及隔膜

区域[82]。宋诙等也发现了来源于 Anoxybacillus 
sp. LM18-11 的普鲁兰酶 PulA 在枯草芽胞杆菌

中的分泌是通过不依赖信号肽的非典型分泌路

径实现，其在枯草芽胞杆菌中最高的分泌率可

达 98%。分析该蛋白的非典型分泌机制，发现

了关键调控氨基酸位点，通过对关键氨基酸的

组合突变使该酶的胞外表达量提高了 1.71 倍，

胞外分泌率提高了 34.72%[83]。利用 PulA 的 N 端

结构域 CBM68，创建了新型外源蛋白分泌表达
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分子工具，实现了多种酶蛋白在枯草芽胞杆菌

中的高效分泌表达[84]。 
与枯草芽胞杆菌模式菌株相比，地衣芽胞

杆菌和解淀粉芽胞杆菌显示了更强的蛋白分泌

和生产能力，且细胞生长速率快，生物发酵密

度高，是理想的工业生产菌株，已广泛用于蛋

白酶、淀粉酶、脂肪酶等重要工业酶制剂的生

产。然而，这两种菌普遍存在遗传操作困难，

分子工具严重匮乏的技术瓶颈。宋诙团队构建

了芽胞杆菌质粒种间转移系统，利用内切核酸

酶基因 mazF 作为负筛选标记，成功将松弛型

质粒 pBE980 和严谨型质粒 pHT43 从枯草芽胞

杆菌 168 中转移到地衣芽胞杆菌、解淀粉芽胞

杆菌和巨大芽胞杆菌中。该转化方法操作简便，

为难以进行常规分子操作的野生型芽胞杆菌

菌株提供了较理想的转化方案[85]。同时，该团

队构建了一套高拷贝数、高稳定性的 pUC980
系列穿梭质粒，以及基于规律间隔成簇短回文

重复序列 (clustered regularly interspaced short 
palindromic repeats, CRISPR) 的基因表达调控

系统，通过敲除菌株自身产芽胞基因，利用高

稳定性高拷贝质粒表达，再结合 dCas9-ω 因子

融合蛋白加强基因的转录水平，将中温 α-淀粉

酶表达量提高到初始菌株的 5.9 倍[86-87]。 

4.3  酵母表达系统 
酵母表达系统是近年来发展最快的高效异

源蛋白表达系统，已有 5 000 多种重组蛋白、

70 种商业产品和治疗药物在各种酵母中实现了

表达。以毕赤酵母和克鲁维酵母为代表的表达

系统拥有高效的分泌机制和翻译后修饰能力。

尤其是毕赤酵母，可在廉价的培养条件下高密

度生长，表达蛋白能高效分泌到培养基中，还

可进行高等真核生物典型的蛋白质加工和翻译

后修饰，如糖基化和二硫键形成等，且没有细

菌系统中常见的包涵体和内毒素问题[88-90]，特

别适合真核生物体来源的重组蛋白的大规模工

业化生产，是最有发展前景和商业价值的表达

系统之一。 
毕赤酵母在基于乙醛氧化酶 1 (aldehyde 

oxidase 1, AOX1) 启动子表达外源蛋白的过程

中，通常利用甲醇作为唯一的碳源和诱导物进

行生长和蛋白表达。然而，使用甲醇的主要缺

陷是分解代谢产生有毒代谢物[91]，需要高耗氧

量[92]，以及甲醇高度易燃带来的安全隐患等。

使用山梨糖醇替代甲醇作为生物质和能量来

源，相比 100%甲醇，β-半乳糖苷酶活性提高了

10.3%[93]。利用甘油做共培养物，在 5 L 生物反

应器中开发了组合 μ-stat (恒定指数进料速率) 
和 m-stat (恒定甲醇浓度) 发酵策略，表达 β-葡
萄糖苷酶的产量达到 403 mg/L，分别比 μ-stat
和 m-stat 模式下的表达高 2.6 倍和 4.4 倍[94]。 

蛋 白 质 Hac1 是 参 与 未 折 叠 蛋 白 质 应 答 
(unfolded protein response, UPR) 的转录调节因

子，研究发现 Hac1 可促进蛋白质折叠所需的内

质网驻留蛋白以及分泌途径组分的合成，进而促

进异源蛋白的表达[95-101]。Huang 等在插入 6 个

PAOX1 驱动的 Hac1 拷贝后，淀粉酶表达量从 
305 U/mL 提高到 2 200 U/mL；使用 PGAP 组成

型启动子调节 Hac1 的表达，淀粉酶活性增加到

3 700 U/mL[101]。 
密码子优化是提高外源基因在毕赤酵母中

表达的重要手段。经过密码子优化及启动子替

换，将黑曲霉来源的内聚半乳糖醛酸酶在毕赤

酵母中的表达水平提高了 4 倍[102]。宋诙团队将

编码稀有密码子 CCG 的 tRNA 基因转入毕赤酵

母，带有稀有密码子的外源基因表达量提高了

21.3%[103]。另外，改善蛋白质折叠和分泌是提

高外源蛋白表达量的重要环节，通过共表达内

质网二硫键异构酶 (protein disulfide isomerase 
1, Pdi1) 及分子伴侣 Kar2 等，可显著提高异源
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蛋白表达水平。Sellada 等通过共表达 Kar2，使

疏水蛋白 (Hfbi) 的表达量提高了 22 倍[104-105]。

宋诙团队研究发现伴侣蛋白 Rpl10 可使 Lip605
表达量提高 46.8%，在 10 L 发酵罐上，胞外脂肪

酶酶活达到 680 U/mL，蛋白浓度达 15.89 g/L[106]。 

4.4  丝状真菌表达系统 
天津工业生物所田朝光团队多年来一直致

力于丝状真菌高效表达系统的研究，建立了独具

风格的关键技术体系，团队以嗜热丝状真菌-嗜
热毁丝霉为宿主菌株，应用来源于口蹄疫病毒 
(foot-and-mouth disease virus, FMDV) 的 2A 肽

系统，构建了 FMDV 2A 肽介导的多顺反子共表

达技术系统[107-108]。研究结果表明 2A 肽在嗜热

毁丝霉中表现出了良好的切割效率，高效共表

达来源于异宗毁丝霉和埃默森篮状菌的糖化酶

和绿色荧光蛋白，糖化酶基因的拷贝数高达  
12 个拷贝。通过嗜热毁丝霉 CRISPR-Cas9 基因

组编辑技术体系[109]，结合在嗜热毁丝霉中对淀

粉响应转录组的系统分析[110]，对糖化酶表达分

泌途径进行遗传重构，获得了五基因突变菌株

M5 和六基因突变菌株 MtYM6，其中六基因突

变的重组菌株 MtYM6，其蛋白产量比野生型高

约 17.3 倍，其糖化酶活力比野生型提高约 25.1 倍，

发酵液对可溶性淀粉的水解效果显著优于野生

型发酵液，成功构建了嗜热毁丝霉糖化酶高效生

产的表达体系[111]。同时，田朝光团队从现有糖

化酶工业生产菌——黑曲霉菌种入手，结合组

学分析和计算模型，表征了糖化酶工业菌种酶

系关键组分的酶学性质，系统解析了淀粉糖化

过程中核心组分及酶系组分间的协同关系[112]。

该团队以现有工业菌种为出发体系，建立了工

业菌种高效的遗传操作体系、CRISPR-Cas9 介

导的工业菌种基因组编辑技术[113]和免平板操作

的菌株工程改造方法[114]，系统筛选了工业菌种

蛋白合成分泌途径的 30 个关键元件，鉴定出了

显著调控糖化酶高效合成分泌的 4 个核心元   
件[115-116]，在基因组水平改造重构了糖化酶合成

分泌途径，成功创建了发酵水平显著提升的新一

代糖化酶工业菌种，其糖化酶活力达到 21 万单

位，比出发菌种显著提升了 32%。 

5  绿色生物工艺典型案例 
5.1  基于多酶协同反应的绿色酶法体外合成 

体外多酶分子机器是一个全新生物制造平

台，不依赖于微生物细胞工厂，突破传统生物

发酵生产方式的局限，具有简单、快速、可控

性强、生物安全、绿色制造等特点[117]。肌醇 (维
生素 B8) 是人、动物和植物生长的必需维生素，

广泛应用于医药、食品、饲料和化妆品等行业。

为了解决传统肌醇生产方法中能耗高、污染大、

原料来源有限等问题，越来越多的科学家开始

探索多酶催化体系合成肌醇的研究。天津工业

生物所体外合成生物学中心首创多酶体系催化

淀粉生产肌醇的绿色生产工艺，实现了从 0–1
和 1–100 的全过程技术突破，是全球唯一体外合

成生物学生产大宗生化产品的工业化范例[118]。同

时，该团队建立了低成本胞内重组酶生产平台

和低成本酶固定化技术平台。随后，日本京都

大学 Haruyuki Atomi 教授构建了相似的多酶体

系 生 产 肌 醇 ， 通 过 添 加 辅 酶Ⅰ (nicotinamide 
adenine dinucleotide, NAD+) 循环利用可以实

现较高转化率合成肌醇 [119]。除此之外，中国

科学院微生物研究所陶勇研究组构建了一个

包含多聚磷酸葡萄糖激酶、1-磷酸肌醇合成酶

和肌醇单磷酸化酶的三酶级联反应体系，实现

了由葡萄糖和多聚磷酸合成肌醇 [120]。截至目

前，天津工业生物所多酶催化合成肌醇的工业

化生产与传统生产路线相比，可降低能耗 98%，

减少磷污染 99%，降低生产成本 75%，扩大肌醇

生产原料来源 10 000 倍。同时，低成本肌醇的
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生产又将大大扩展其应用场景，从现有主流维

生素和动物饲料添加应用扩展到更多新应用，

如锂电池电解液组分、高爆炸药前体、植物叶

面肥等等。该肌醇技术合作方四川博浩达生物

技术有限公司已建成万吨级绿色生物制造生

产线，现在该公司成为全球最大的肌醇生产企

业，实现新增利税超过 5 亿元。 

5.2  基于菌株改造的多糖绿色生物合成 
普鲁兰多糖是出芽短梗霉 (Aureobasidium 

pullulans) 产生的胞外水溶性黏质多糖[121]。其

具有高黏性、水溶性、安全性、保水性、成型

性及低消化性等特点，是重要的食品品质改良

剂、增稠剂和低热量食品添加剂[122]。同时，基

于普鲁兰多糖良好的成膜性和阻氧性，可作为

药物胶囊材料，其性质优于常用胶囊材料；再

结合其生物相容性、无免疫原性、降解产物无

毒、降解速度可控、可成型等特性，也可开发

为药物载体、组织工程支架以及 3D 打印生物

墨水等；其作为化妆品保湿增稠剂应用，价格

远低于类似效果的透明质酸。 
普鲁兰多糖作为直链高分子聚合物，其分子

量及分布是影响多糖性质的重要参数。高分子量

普鲁兰多糖在材料应用方面，特别是高附加值医

用材料应用开发方面具有显著的优势[123]。此外，

高分子量普鲁兰多糖可以显著提高溶液黏度，

较低的添加量即可达到需求。因此，生产高分

子量的普鲁兰多糖可以提升产品的品质或者降

低使用的成本。天津工业生物所柏文琴团队通

过菌株筛选和改造，获得可以高效合成高分子

量普鲁兰多糖的出芽短梗霉 BL80，多糖平均分

子量高达 3.3 MDa，其多糖产量、产率及底物

转化率都优于现有菌株，且该菌株发酵过程不

产黑色素，有利于简化后期的纯化工艺，降低

生产成本[124]。在食品添加方面，使用量为现有

商品化普鲁兰多糖的 1/10 时，可达到相同的黏

度及稳定性，节约生产及应用成本。基于该菌

株生产的高分子量普鲁兰多糖，柏文琴团队开

发了一种新型高度形变的形状记忆材料，并实

现了普鲁兰多糖的 4D 打印[125]。这项工作基于

绿色低碳低成本合成的微生物多糖，制备了可

编程为复杂结构的形状记忆材料，在微创植入、

药物缓释和可穿戴设备等医用材料方面具有巨

大的应用前景。中低分子量普鲁兰多糖可用于胶

囊制备、食品保鲜及 3D 打印生物墨水方面。柏

文琴团队通过菌株改造获得高产中分子量普鲁

兰多糖菌株，多糖产量高达 129 g/L。该中分子

量普鲁兰多糖在食品保鲜和胶囊制备方面展现

出极大的应用优势。此外，基于中分子量普鲁

兰多糖制备的生物墨水可以通过数字光处理技

术进行 3D 打印，具有良好的打印能力和形状

保持效果。 
目前的研究尚未完全解析普鲁兰多糖的合

成途径，缺乏分子量的精确控制机制。通过组分

分析发现，脂质中间体在合成途径中发挥重要作

用[126]。研究发现 α-葡聚糖合成酶 2 (α-glucan 
synthetase 2, AGS2) 是普鲁兰多糖合成途径中

的关键酶[127]。氨基酸保守序列分析显示 AGS2
包含 3 个保守结构域：糖原合酶结构域 (structural 
domain)、胞外多糖转运结构域  (EPST_D) 和   
α-淀粉酶结构域 (Amy_D)。推测 Gys_D 负责催

化 α-1,4-葡萄糖链形成；EPST_D 负责普鲁兰多

糖前体转运；Amy_D 负责前体 α-1,4-糖苷键的

水解，释放麦芽三糖重复单元，并将其转移到

糖脂分子 Lph-G 上形成 α-1,6-糖苷键。此外，

研究发现尿苷二磷酸葡萄糖基转移酶 1 (uridine 
diphosphate glucosyltransferase 1, UGT1) 对于

普鲁兰多糖的合成也起重要作用[128]。目前，柏

文琴团队基于组学分析和实验验证，发现参与普

鲁兰多糖合成途径中的新型糖苷水解酶与糖基

转移酶，对于普鲁兰多糖分子量有重要的影响。 
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普鲁兰多糖优异的性质使其在食品、医药、

轻工、化工和石油等领域具有重要的应用前景，

然而由于产量低造成生产成本高的问题，以及

分子量不可控的问题是限制普鲁兰多糖广泛应

用的关键因素。因此阐明整个普鲁兰多糖合成

途径以及分子量调控的具体机制，对于通过代

谢工程改造提高产量及精确控制分子量具有重

要的指导意义，对于推动普鲁兰多糖的广泛应

用具有重要意义。 

5.3  基于新型菌/酶筛选的霉菌毒素绿色生物

降解 
霉菌毒素是霉菌或其他真菌分泌的有毒有

害的次级代谢产物。食用被霉菌毒素污染的饲

料会影响动物免疫机能，降低生产能力，甚至

造成严重的公共卫生问题。全球每年约有 25%
的农作物受到不同程度霉菌毒素污染，霉菌毒

素污染已成为限制饲料业和养殖业发展的重要

因素之一。以美国和加拿大为例，霉菌毒素的

污染使家畜业和饲料业每年损失约 50 亿美元。

我国每年因饲料霉变导致的直接经济损失也高

达 100 亿元，特别是长江以南地区，由于气候

较为潮湿，饲料霉变情况更为严重。 
为防止霉菌毒素对畜牧业的损害，人们陆

续开发出多种物理和化学手段来吸附或降解饲

料中的霉菌毒素。目前市场上广泛使用吸附法

来去除饲料中的霉菌毒素，但吸附剂往往不能

选择性地吸附毒素，同时会导致其他营养物质

的流失。此外，排出体外的毒素也会造成二次

污染。相对而言，生物脱毒法利用菌或酶在温

和条件下特异性地降解霉菌毒素，不使用有害

的化学试剂，无营养物质的流失，被认为是最

佳的脱毒方法。开发高效的霉菌毒素降解酶，

是解决霉菌毒素污染问题、挽回饲料业和畜牧

业巨大损失的重要手段。 
目前，威胁人和动物体的健康安全的霉菌

代 谢 物 多 达 300 余 种 ， 其 中 ， 黄 曲 霉 毒 素 
(aflatoxin, AFT)、玉米赤霉烯酮  (zearalenone, 
ZEN)、呕吐毒素 (deoxynivalenol, DON)、伏马毒

素 (fumonisin, FB) 以及赭曲霉毒素 (ochratoxins, 
OT) 等是对人和动物危害最大的几种霉菌毒

素。ZEN 和 DON 作为污染范围最大的霉菌毒

素，广泛存在于包括玉米、小麦、大麦、高粱、

燕麦等多种粮食作物中，且在霉变谷物中的污

染现象尤为严重，对世界范围内的粮食及谷物

副产品生产造成严重影响。 
郑迎迎等开发的新型 ZEN 水解酶 RmZHD

具有相对 ZHD101 更高的应用潜力。同时，经

过分子改造的 RmZHD 大大提高了对 ZEN 高毒

性衍生物 α-ZOL 的降解活性，对 RmZHD 在饲

料工业的应用，实现玉米赤霉烯酮及其衍生物

的完全脱毒具有重要的意义[41]。同时，宋诙团

队从自然界中分离出一株芽胞杆菌 Y816，在  
2 h 内对 ZEN 的降解效率达到 100%，转化为  
一种新的无毒或低毒产物 ZEN-14-phosphate。

并成功从该芽胞杆菌中挖掘出一种具有 ZEN 磷

酸 化 作 用 的 新 型 磷 酸 转 移 酶  (zearalenone 
phosphotransferase, ZPH)。这是一种新的 ZEN
转化模式，也是首次精准揭示了芽胞杆菌属对

ZEN 的解毒机制[129]。 
DON 的环氧基团被认为是最主要的毒性

基团，去环氧生成 DOM-1 也被认为是最有效的

降解方式。虽然已经发现一些微生物具有催化

DON 为 DOM-1 的能力，但是并未挖掘到其中

的关键酶。因此，挖掘具有 DON 环氧键水解能

力的环氧水解酶对于 DON 脱毒研究具有重要

意义。环氧水解酶类广泛存在于自然界中，具

有将环氧键水解成二醇的能力，环氧键的开环

可以大大降低 DON 的毒性，满足脱毒降毒的目

的。因此，无需辅酶、性质良好、应用范围广

泛的新型环氧水解酶的挖掘和研究在 DON 脱
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毒研究领域中具有重要意义。 

5.4  酶法绿色生物工艺替代传统化学污染

工艺 
纺织工业是我国传统型支柱产业，在我国

轻工业中具有重要的经济地位和雄厚的产业基

础，但也是污染重、能耗高、耗水量大的产业。

由于在退浆、煮炼、氧漂和丝光等染前处理过

程中应用大量烧碱和助剂等化学制剂，传统纺

织行业耗费了大量水和能源，并严重污染了环

境。目前，我国单位织物能耗为世界平均水平

的 2.4 倍。如生产 10 000 m 棉织物需耗水 300 t；
处理过程温度为 95−100 ℃，能耗占全工艺的

45%；其产生的废水碱性强、化学需氧量高、

可生化性低。这些问题严重制约了我国传统纺

织工业的发展，甚至导致部分大型传统纺织企

业停产。推动纺织产业转型升级，实现节能减

排、绿色发展刻不容缓。在此背景上，宋诙研

究员带领团队开展了新酶制剂与绿色生物纺织

工艺研发工作，历时 3 年的科技攻关，从基因

挖掘筛选、蛋白定向分子改造以及表达载体构

建等上游的基础研究开始，累积获得了大量性

质优良的纺织酶资源和高效表达系统，成功开

发出催化效率高、专一性好、性质优良的系列

纺织酶制剂，包括淀粉酶、碱性果胶酶、甘露

聚糖酶、木聚糖酶和过氧化氢酶等，重点解决了

生物酶在纺织工业应用中性质不稳定、工艺兼容

性不好、效率低、应用成本高等难题[58,64-65]。在

此基础上，团队通过酶-酶、酶-助剂复配技术，

开发出专门适用于纺织染前处理的复合酶制剂

新产品[130-131]，并开发了配套的环保酶法纺织染

前处理工艺[131-132]。随着纺织染前处理复合酶制

剂产品的不断升级换代，技术指标也得到了逐

级提升，据企业实测，与传统工艺对比，可为

企业节能 20%−30%，废水 COD 值降低 50%以

上，产品性能提高了 20%，降低成本 10%−15%。

每年可为企业增加百万元的效益，并且对印染污

水的有效处理起到积极作用，为企业乃至纺织领

域的新旧动能转换起到了极大的推动作用[131]。 
明胶是胶原的水解产物，广泛用于医药、食

品、纺织、化工、电子、造纸和印刷等 30 多个

行业，化学制备法一直是明胶生产的传统工艺。

传统上，国内骨明胶企业多建于中西部地区，

这些地区原材料、水资源等相对能够满足明胶

企业的需求。但随着国家经济发展和对环境保护

的重视，明胶企业被认定为耗水、耗能和污染大

户，企业生存压力巨大。宋诙团队开发了酶法明

胶专用蛋白酶，通过构建毕赤酵母表达系统实现

了该酶的高效表达，发酵酶活达到 10 000 U/mL
以上，大大降低了应用成本，在此基础上开发

了酶法明胶制备工艺，将传统工艺 60−90 d 周

期缩短为 5−7 d，减少了 90%以上的淡水消耗

量，降低能源和酸碱用量 30%以上，冻力达到

国家药用明胶一级品标准，总得率达到 15% (骨
重) 左右，高于传统碱法工艺 (12%−14%)，技

术经济指标达到国际领先水平。 

5.5  生物菌剂处理高浓度油泥及资源回收

的绿色新工艺 
随着经济的发展，石油需求量逐年增加，

开采力度逐年加大，石油造成的污染问题也日

益严重。研究表明，石油开采、贮藏和炼制过

程中产生的油泥和废水是石油污染的主要来源

之一。我国石油行业年产含油污泥 600 万 t 以

上，加上往年的存量污泥，总量在 1 000 万 t
以上[133]，影响到周边农田耕种和空气、水体质

量，而本源微生物修复能力弱，随着时间的推

移，污染物质不断累积，土壤自我修复能力会

进一步下降和丧失，如果不采取及时有效的治

理和修复手段，会造成重度石油污染。 
现有的物理化学修复技术很难完全达到修

复要求，石油回收工艺又具有效率慢，二次污
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染严重等问题。与化学、物理方法相比，生物

方法绿色环保、操作简便，投入产出比高，对

人和环境造成的影响很小，无二次污染[134]。目

前国内外对土壤石油烃类回收的生物工艺往往

在实验室中具有很好的效果，一旦应用在现场

情况复杂、生物生存条件恶劣的环境中则效果

较差。其原因主要有以下几点：一是环境条件

恶劣，污染土壤和废水呈盐碱性，严重超出生

物生长范围；二是修复和治理工艺不够成熟，

效果不明显；三是采用的微生物菌剂环境适应

性差。如何提高修复微生物的生存竞争能力，

提高处理效率和菌剂定植能力是回收石油烃能

否成功的关键。 
国内进行含油污泥处理技术研发和工程应

用的企业很多，工艺涵盖了热洗、热解、萃取、

焚烧、固化填埋、机械和化学分离、生物乳化

和生物降解等。张玮等利用一种离子液体、生

物基活性物质组成的碱性分离剂处理油泥，分

离后泥沙含油率降低至 0.32%[135]，刘关平等利

用解脂假丝酵母 Y-57 和恶臭假单胞菌 P-101 协

同处理含油污泥，经曝气生物反应后，干污泥含

油量低于 2%，残留污泥中含油量低于 0.3%[136]，

王永亮通过外援菌与土著菌联合处理的工艺技

术，通过室内小试及现场中试，实现油泥无害

化并达到国家标准的排放要求[137]。使用生物法

处理含油污泥企业主要有胜利油田、辽河油田、

长庆油田和新疆油田[138]，目前技术瓶颈主要包

括菌剂定殖效率低，修复周期长，同时高浓度

含油土壤和油泥中的石油烃回收效率低，主要

是因为菌剂对石油的乳化效果差或乳化稳定性

不好。 
天津工业生物所黄志勇团队从环境中筛选

到一株高产生物乳化剂菌-地芽胞杆菌 XS2，通过

诱变育种提高了菌株活性，得到一株乳化活性更

高，乳化效率更稳定的突变株 XS2-450。该菌株

所产乳化剂具备极强的环境适应能力 (温度范

围：30−100 ℃，pH 2.0−12.0，盐度：0−25%)[139]，

对原油乳化效率 (E24) 达到 68%，对液体石蜡、

甲苯等乳化效果达到 100%。同时，该团队构建

了 1 000 株以上胶质沥青质降解菌、稠油降黏

菌和石油烃降解菌等活性菌株的小型菌种资源

库，可以根据不同污染类型、不同处理目的和

不同石油组分比例复配针对性脱油菌剂。 
该团队通过高效乳化剂-生物表面活性剂产

生菌配伍组合，获得了针对不同石油烃含量、不

同黏度和胶质沥青质含量的油泥乳化降解处理

复合菌群，通过高密度发酵制备高活性复合功能

菌剂，用于处理黏度为 10 000−45 000 MPa·s 的

重度稠油污染土壤。复合菌剂可生长繁殖循环

利用，具有成本低、无溶剂残留、无废弃物、

无废气污染等优势，油泥在处理过程中的乳化、

降黏、脱油、石油烃降解采用温和条件培养的

复合菌剂，环境耐受温度为 20−100 ℃，pH 为

5.0–12.0，盐度为 0−20%，同时结合耐热菌剂，

使得该工艺段在处理高黏度油泥时达到了热洗

和生物乳化双重效果，绿色环保，不产生其他

难降解物质，也无常规煅烧法生成的烟尘污染

和溶剂洗涤产生的溶剂二次污染，同时菌剂活

性代谢产物与细胞繁殖代谢共同作用，稠油乳化

分散效果好，乳化油可回收利用，污泥种类、泥

沙含量及采油助剂对处理效果影响小。该工艺分

别应用于天津大港油田高盐碱石油污染土壤和

蓬莱中海油钻井废弃泥浆的修复处理，修复后的

土地基本恢复了植物生长和土壤耕作能力[139]。 

6  总结与展望 
随着高通量筛选、蛋白结构解析、生物信

息学以及基因组编辑等先进生物技术的不断发

展，不断缩短新型酶制剂研发周期，高性能低

成本的酶制剂产品的迭代升级有可能从根本上
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重塑传统加工工艺流程。从酶的设计和改造，

到酶的高效表达，再到酶的应用领域拓展，基

于工业酶的绿色生物制造能力将得到极大的提

升。我们有理由相信随着工业酶与绿色生物制

造领域优秀人才的不断增加和努力，绿色生物

制造领域的原创成果将会不断涌现，以工业酶

颠覆性关键技术突破，支撑绿色生物工艺产业

的快速成长，助力传统加工产业的绿色发展。 
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