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摘要：开发利用木质纤维素材料能显著增加地球上可再生资源的储备量。白蚁分布广泛，常见于热带和

亚热带地区，它们借助细菌、古细菌、真菌等肠道微生物和原生动物协同降解食物中的木质纤维素，在

生态系统的碳、氮循环中发挥着十分重要的作用。本文概括了近年来白蚁肠道微生物研究的进展，特别

是近年来已被证明的肠道微生物在木质纤维素降解方面的作用，以期为后续研究木质纤维素的降解提供

参考信息。 
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木质纤维素材料是地球上含量最丰富的一

种可再生资源，每年产量可达 2000 亿 t[1]。其结

构复杂，主要由纤维素、半纤维素、木质素、果

胶等构成[2]。经过一系列裂解、水解、气化等工

业加工过程，可以转变成乙醇、葡萄糖、淀粉等[3]。

然而，由于纤维素、半纤维素和木质素之间紧紧

相连，对酶有很强抗性，限制了木质纤维素材料

的开发利用。 

白蚁消化道呈螺旋状，肠道分为前肠、中肠

和后肠，其中前肠和中肠较小，后肠结构十分复

杂，分为 P1–P5 区，其中 P3 区显著膨大，不同

食性的白蚁肠道结构也有差异(图 1)。根据后肠共

生原生动物的有无，可以将白蚁分为两大类：含

原生动物的低等白蚁(包括 6 个科，即草白蚁科

Hodotermitidae、原白蚁科 Termopsidae、澳白蚁

科 Mastotermitidae、木白蚁科 Kalotermitidae、齿

白 蚁 科 Serritermitidae 及 鼻 白 蚁 科

Rhinotermitidae)和不含原生动物的高等白蚁(包

括 1 个科，即白蚁科 Termitidae，该科包括 4 个

亚科，即大白蚁亚科 Macrotermitinae、尖白蚁亚

科 Apicotermitinae、白蚁亚科 Termitinae 以及象

白蚁亚科 Nasutitermitinae[4])。 

白蚁能够利用其肠道内的共生微生物如细

菌、古细菌、真菌及低等白蚁肠道内特有的原生 
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图 1.  不同食性白蚁肠道图 

Figure 1.  Intestinal structure of termites with 
different feeding preferences. A: Reticulitermes 
flavipes (Rhinotermitidae); B: Nasutitermes corniger 
(Nasutitermitinae); C: Cubitermes spp. (Termitinae). 
C: crop; M: midgut; ms: mixed segment; P1–P5: 
proctodeal segments.  

 

动物等产生的木质纤维素降解酶类来降解木质

纤维素，可降解 65%–87%半纤维素及 74%–99%

纤维素, 且降解效率较其他无脊椎动物高[5]。其

肠道微生物降解木质纤维素的研究方法主要分

成两大类：一类是传统分离鉴定方法，即将肠道

微生物分离，在合适的培养基上实现纯培养，然

后接种到相应的培养基如纤维素培养基上，对其

进行后续研究，观察其生长状况及检测各种理化

指标的变化；另一类是利用分子生物学手段如高

通量测序技术，研究微生物含有的相关功能基

因，如木质纤维素降解酶类相关的基因[6]。 

尽管白蚁自身能够分泌一些木质纤维素降

解酶，但只有在肠道微生物的帮助下才可以完全

实现对木质纤维素的利用。因此，研究肠道微生

物产生的相关降解酶类，有望开发该资源，可为

后续木质纤维素降解提供大量的降解酶。 

1  原生动物 

低等白蚁后肠中有许多原生动物，增加了后

肠的物理分隔，使木质纤维素和相关降解酶的接

触时间增长，同时可产生木质纤维素降解酶类，

帮助白蚁降解木质纤维素，它们主要是鞭毛纲

Mastigophora、孢子纲 Sporozoa 和纤毛纲 Ciliata。

其中，鞭毛虫类 Flagellates 是肠道中最重要的原

生动物，数量可达 103–107 CFU/mL，占瘤胃体积

的 90%以上[7]。低等白蚁肠道中的鞭毛虫主要隶

属于副基体纲 Parabasalea 和 Preaxostyla 纲，其

中 副 基 体 纲 下 有 毛 滴 虫 目 Trichomonadida 、

Trichonymphida 、 Cristamonadida 和 

Spirotrichonymphida 等 4 个目，而属于 Preaxostyla

纲的鞭毛虫主要为锐滴虫目 Oxymonadida[8]。 

1877 年 Leidy[9]首次报道在北美散白蚁 R. 

flavipes 肠道中发现了尖状火焰滴虫 Pyrsonympha 

vertens。Cleveland (1926)[10]发现鞭毛虫能降解木

质纤维素。1981 年，从狭颈动白蚁 Zootermopsis 

angusticollis 的 肠 道 中 分 离 出 了 Trichomitopsis 

termopsidis[11]。而后，越来越多的鞭毛虫被分离

鉴定。Song 等[12]研究不同地域 4 种散白蚁(黑胸

散白蚁 Reticulitermes chinensis、圆唇散白蚁 R. 

labralis、黄胸散白蚁 R. flaviceps、海南土白蚁

Odontotermes hainanensis)肠道内鞭毛虫的多样

性，共得到 32 个锐滴虫目鞭毛虫，主要包括

Dinenympha 和 Pyrsonympha 两个属和 17 个副基

体 纲 鞭 毛 虫 ， 包 括 Trichonymphida 

(Trichonymphidae 、 Eucomonymphidae 、

Teranymphidae) 和 Spiroterchonymphida 

(Spirotrichonympha)。Chen 等[8]从黑胸散白蚁 R. 

chinensis 肠道中得到 11 个锐滴鞭毛虫，主要属
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于 Dinenympha 和 Pyrsonympha 两个属，同时鉴

定了 Dinenympha parva、D. exilis 和 Pyrsonympha 

sp．三种锐滴虫。Duarte 等[13]给格拉塞散白蚁 R. 

grassei 制作 6 种不同的饮食方案，最后鉴定其肠

道中的鞭毛虫群落，结果表明喂食未经处理的木

材后，白蚁肠道中的鞭毛虫种类更多，直接喂食

纤维素或者饥饿处理会导致多样性降低；另外研

究表明，鞭毛虫能够动态适应白蚁饮食的变化，

它 们 对 木 质 纤 维 素 的 降 解 有 着 明 确 的 分 工 。

Jasso-Selles 等[14]分别采用光镜、单细胞分离及高

通 量 扩 增 子 测 序 方 法 ， 鉴 定 了 金 黄 异 白 蚁

Heterotermes aureus 后肠原生生物群落的多样

性，发现了 4 个鞭毛虫新种 Pseudotrichonympha 

aurea、Holomastigotoides aureus、H. oxyrhynchu

及 Cononympha aurea，同时发现同种白蚁个体间

的微生物群落构成极其相似，仅一些个体会缺少

C. aurea 或 H. oxyrhynchus。Mo 和 Universita 等[15]

对北美散白蚁 R. flavipes 进行高压氧处理，杀死

了其肠道内的鞭毛虫，尽管白蚁能继续取食，但

仅能存活几周。不同种白蚁含有的鞭毛虫种的数

目有差异，但每种白蚁肠道中拥有特定的鞭毛虫

种，它们对各自的宿主表现一定的特异性[16]。 

2  共生真菌 

约 3000 万年前，在非洲撒哈拉沙漠以南地

区，大白蚁亚科 Macrotermitinae 的白蚁开始与蚁

巢伞属真菌 Termitomyces 形成共生关系[17]。由于

能在菌圃中培养真菌，这类白蚁被称为培菌白

蚁，是旧世界热带地区主要的分解者之一[18]。培

菌白蚁包括 11 个属约 330 种，能与约 40 种蚁巢

伞形成共生关系[19–20]。 

在共生模式中，高龄工蚁从野外采集植物材 

料带回巢中；低龄工蚁取食被带回的木屑以及菌

丝瘤 (nodules)，排出粪便构成新鲜菌圃 (fungus 

comb)，这个过程中木质素的结构便发生了变化；

然后，新鲜菌圃被不断堆积并被蚁巢伞属真菌发

酵，高龄工蚁再取食发酵后的菌圃[21]。随着研究

的不断深入，共生真菌与白蚁之间关系的假说被

不断提出，真菌的作用主要有以下 4 种：(1) 降

解木质素以促进纤维素的降解；(2) 提供一些木

质纤维素相关的降解酶类，与白蚁自身分泌的酶

协同作用；(3) 增加白蚁食物的 N:C，为白蚁提

供营养，尤其是氮源，使得白蚁的取食范围更加

广泛；(4) 少数研究者认为共生真菌只为白蚁提

供了水和热量[22]。 

诸多研究表明，蚁巢伞可以分泌相关降解酶

类促进木质纤维素的降解，不同基质对其产酶种

类有影响。Bashir 等[23]分别以纤维素和乳糖为基

质培养蚁巢伞 Termitomyces OE147 后共得到 29

种酶，其中大部分为纤维素和半纤维素水解酶

类。da Costa 等[24]检测到菌圃的菌丝瘤含有 39

种酶，包括纤维素、半纤维素、木质素、果胶、

淀 粉 和 阿 拉 伯 半 乳 聚 糖 等 相 关 降 解 酶 类 。

Gangwar 等[25]将 Termitomyces sp. OE147 液体培

养后，检测到培养液中含有漆酶、纤维二糖脱氢

酶和过氧化物酶，同时在蚁巢伞的液体培养液中

检测到大量的漆酶(含量高达 1160 U/L)和微量的

木质素过氧化物酶与锰过氧化物酶。Banerjee 等[26]

确认了 T. clypeatus 中含有的纤维二糖脱氢酶的

结构。One 等[27]将 T. eurrrhizus 分别接种到 3 种

软木材料和 2 种硬木材料上，发现真菌可降解木

材表面材料，但效果微弱。Gomathi 等[28]测定了

经历不同生长天数、不同种蚁巢伞属真菌的纤维

素酶含量，发现培养 12 d 后，酶的含量均明显提 
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高，培养的 8 种蚁巢伞均能产生纤维素酶。作者

所在的课题组将固体和液体培养的蚁巢伞接种

于杨树木屑、栎树叶等混合而成的基质中，不同

时间后测定基质材料的纤维素、半纤维素、木质

素等成分含量，发现蚁巢伞对木质纤维素有一定

的降解能力[29]。 

除蚁巢伞属真菌外，还有其他可以降解木质

纤 维 素 的 真 菌 ， 如 Bajya 等 [30] 从 胖 身 土 白 蚁    

O. obesus 后 肠 中 分 离 出 构 巢 曲 霉 Aspergillus 

nidulans，能使刚果红变色，进而推测它也能帮

助白蚁降解纤维素。 

3  共生细菌 

白蚁肠道内部有大量细菌定居，肠道细菌帮

助白蚁降解木质纤维素的机制仍是一个有待解

决的问题。如果消除肠道内的细菌，白蚁则不能

存活，这说明肠道细菌对白蚁维持正常生存是十

分必要的。 

3.1  低等白蚁 

除鞭毛虫外，低等白蚁肠道中还有许多细菌

和以产甲烷菌为代表的各种古细菌[31]。细菌以螺

旋体门为主，在食木白蚁后肠内螺旋体门细菌数

量可占原核生物一半，可以与鞭毛虫共生，但大

多数游离在白蚁后肠体液中。许多其他细菌和古

细菌也与鞭毛虫形成共生关系，主要位于鞭毛虫

细胞质和外表面[5]。Huang 等[32]测定了北美散白

蚁 R. flavipes 肠道细菌的多样性，发现其肠道中

细菌种类十分丰富，螺旋体门占优势(37.4%)，另

外包括迷踪菌门、厚壁菌门、疣微菌门、变形菌

门的细菌。随着分离培养技术的不断成熟，越来

越多产木质纤维素酶类的细菌被成功分离出来

(表 1)。 

 

表 1.  不同种低等白蚁肠道细菌及其木质纤维素降解功能 

Table 1  Bacteria in guts of different lower termites and their functions in degradation of lignocellulose 
Lower termites Isolated bacteria from guts Functions Enzymes References 

R. chinensis Enterobacter hormaechei, Bacillus 
licheniformis 

Lignin degradation LiP (278 U/L, 256 U/L  
respectively) 

Zhou[33] 

Microcerotermes 
diversus 

B. licheniformis, Ochrobactrum  
intermedium, Microbacterium  
paludicola 

Lignin degradation LiP Azizi-Shotorkhoft[34]

Coptotermes heimi B. atrophaeus, B. pumilus,  
B. licheniformis,  
B. amyloliquefaciens,  
B. coagulans, B. megaterium 

Cellulose degradation NM Nidhi[35] 

Mastotermes 
darwiniensis 

Cellulosimicrobium variabile sp. 
nov. 

Cellulose and xylan  
degradation 

NM Bakalidou[36] 

Heterotermes sp. Bacillus sp. Cellulose and cellose  
degradation 

Cellulose (3.71 U/mg),  
Cellobiase (4.17 U/mg) 

Sreena[37] 

Cryptotermes brevis Bacillus sp. BMP01 Carboxymethylcellulose 
and xylan degradation 

Carboxymethylcellulase 
(0.25 U/mL),  
Xylanase (0.21 U/mL) 

Tsegaye[38] 

Ochrobactrum oryzae BMP03 Lignin degradation Laccase 
C. curvignathus Bacillus sp., Lysinibacillus sp.,  

Acinetobacter sp. 
Lignin degradation LiP, MnP, Laccase Ayeronfe[39] 

NM: not mentioned. 
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3.2  高等白蚁 

高等白蚁食性较低等白蚁复杂，包括植物、

真菌、腐殖质、草食动物粪便和土壤等。高等白

蚁肠道中缺少原生生物，主要利用细菌和古细菌

等微生物降解木质纤维素[40]。不同亚科高等白蚁

肠道中的细菌组成不同，如象白蚁亚科肠道中螺

旋体门占优势，其次是厚壁菌门、拟杆菌门和放

线菌门；白蚁亚科的优势门为变形菌门，其次是

厚壁菌门、放线菌门和拟杆菌门；大白蚁亚科的

肠道中，螺旋体门占优势，其次是拟杆菌门和变

形菌门；尖白蚁亚科肠道中厚壁菌门和变形菌门

占优势，其次是放线菌门和拟杆菌门(图 2)。 

3.2.1  培菌高等白蚁：培菌高等白蚁可利用蚁巢

伞属真菌降解木质纤维素，其肠道中也有许多能

降解木质纤维素的细菌，但优势菌群以拟杆菌门

和厚壁菌门为主。Saria Otani 等[41]在非洲南部采

集了大白蚁亚科 3 个属(大白蚁属 Macrotermes、

小白蚁属 Microtermes、土白蚁属 Odontotermes)

的 33 个菌圃，分析白蚁肠道菌群后得到 27 门细

菌，其中拟杆菌门、厚壁菌门、螺旋体门、变形

菌门、浮霉菌门占了 93.5%；同时，发现年份对

白蚁肠道微生物种类的影响较小，但不同属白蚁

之间细菌优势种有较大差异，如小白蚁属肠道中

的螺旋体门含量多于大白蚁属和土白蚁属，而小

白蚁属肠道中的浮霉菌属相对较少。作者所在的

课 题 组 比 较 了 不 同 虫 龄 黑 翅 土 白 蚁 O. 

formosanus 工蚁后肠细菌构成和理化指标后表

明，从刚蜕皮到低龄，工蚁肠道内细菌总量会增

加，而转变成高龄工蚁后，细菌含量又会减少；

另外，摄入的食物和肠道微环境会影响肠道微生

物构成[42]。Hu 等[43]对土白蚁属白蚁 Odontotermes 

sp.肠道内细菌的宏基因组进行分析后，发现白蚁

肠道内含有许多酶，特别是降解木质纤维素的

酶。Sreena 等[37]从土白蚁属白蚁 Odontotermes sp.

的肠道中分离出 2 株能产生纤维素酶和纤维二糖

酶的芽孢杆菌 Bacillus sp.，优化生长条件后，产

生的纤维素酶活性可达 2.98 U/mg 和 5.06 U/mg，

产生的纤维二糖酶活性分别可达 3.42 U/mg 和

6.01 U/mg 。 Batool 等 [44] 从 奥 贝 斯 小 白 蚁

Microtermes obesi 肠道中分离出能降解纤维素和

木聚糖的纤维单孢菌 Cellulomonas sp.，其分泌的纤

维素酶和木聚糖酶在 50 °C、pH=8 时活性最高，这

两种酶可降解玉米秸秆，最终产物为乙醇和乳酸。 

3.2.2  食木高等白蚁：食木高等白蚁既无低等白

蚁肠道内的鞭毛虫，也无培菌白蚁的共生真菌，

只能利用肠道内各种各样的细菌帮助降解木质

纤维素，象白蚁亚科中的绝大部分种类属于这一

类群。螺旋体门、纤维杆菌门、TG3 菌门是食木

高等白蚁后肠中的 3 大优势菌群，与培菌白蚁肠

道细菌的组成有很大差别，这可能由食性引起。

Warnecke等[45]通过对埃夫拉塔象白蚁 Nasutitermes 

ephratae 后肠细菌群落的宏基因组分析，发现螺

旋体门和纤维杆菌属细菌存在大量纤维素和木

聚糖水解基因。Tokuda 等[46]认为高山象白蚁 N. 

takasagoensis 肠道中的螺旋体门细菌在木质纤维

素降解过程中起到了十分重要的作用。Kitamoto

等[47]从高山象白蚁 N. takasagoensis 后肠中得到

了能高效表达木聚糖酶的基因。对象白蚁亚科肠

道微生物的研究主要偏重于工蚁，但 Diouf 等[48]

分析比较了 N. arborum 的兵蚁和工蚁后发现它们

的优势菌群都是螺旋体门，另外还包含了拟杆菌

门和 TG3 门，大部分肠道内的细菌不能分离培

养，都是通过垂直传播获得的。该亚科白蚁的肠

道中也有许多能分解纤维素的细菌。Arneodo 等[49]
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的研究表明柯恩氏菌属 Cohnella 存在于鹰喙象白蚁

N. aquilinus 和具角象白蚁 N. corniger 肠道内，该属

细菌被证明可以高效降解纤维素。 

3.2.3  食土或腐殖质白蚁：由于食土或腐殖质白

蚁食性的特殊性，它们对木质纤维素的降解能力

远不及培菌白蚁和食木白蚁，高等白蚁中的绝大

多数属于该类群，包括尖白蚁亚科、白蚁亚科以

及象白蚁亚科的少部分种。Rossmassler 等[50]采用

宏 基 因 组 分 析 法 比 较 了 食 土 白 蚁 Cubitermes 

ugandensis 后肠 P1、P3 和 P4 这 3 个区段的细菌

群落结构，发现 P1 和 P2 区段主要由厚壁菌门构

成，其次是拟杆菌门，P4 区段主要由厚壁菌门和

拟杆菌门组成，它们的含量十分接近，从 P1 到

P4 区段，变形菌门含量不断增加；对食腐殖质的

Termes hospes 来说，P1 和 P2 区段主要由厚壁菌

门构成，其次是螺旋体门，P4 区段主要由厚壁菌

门和拟杆菌门组成，它们的含量也十分接近；对

于 Neocapritermes taracua 来说，P1 区螺旋体门含

量显著减少，P4 区变形菌门显著增加。Sakolvaree

等[51]从白蚁亚科 T. propinquus 肠道中分离出 7 株

细菌，其中 2 株有很高的纤维素酶活性，经   

16S rRNA 鉴 定 为 B. amyloliquefacien 和         

B. methylotrophicus。Liu等[52]从高等白蚁Globitermes 

brachycerastes 肠道中分离出 22 株具有 β-木糖苷

酶活性的细菌，其中 4 株还具有 α-阿拉伯糖苷酶

活性。Mikaelyan 等[53]研究了白蚁亚科两种白蚁肠

道不同区段的细菌结构，发现不同区段的细菌组

成不同，但不同种白蚁的同个区段细菌组成相近，

同时发现 pH、H2、O2 等会影响菌群的结构，最终

导致不同区段对腐殖质降解强度上的差异。 

 

图 2.  不同高等白蚁肠道细菌结构比较图 

Figure 2.  Comparison of the bacterial structure in the intestinal tract of different higher termites. A: 
Nasutitermitinae[54]; B: Termitinae[55]; C: Macrotermitinae[56]; D: Apicotermitinae[55]. 
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4  共生古细菌 

白 蚁 肠 道 中 含 有 的 原 核 生 物 细 胞 数 目 达

106–108 个，绝大多数是细菌，古细菌的含量仅为

0–10%[57]。产甲烷菌是白蚁肠道中研究最多的古

细菌，属于广古细菌门 Euryarchaeota，包括甲烷

八 叠 球 菌 目 Methanosarcinales 、 甲 烷 微 菌 目

Methanomicrobiales 、 甲 烷 短 杆 菌 目

Methanobacteriales 和 Methanomassiliicoccales[31,58]。

白蚁能利用其肠道共生微生物向大气中释放甲

烷，早期的研究估高了甲烷产量，甚至认为白蚁

是大气甲烷的重要来源，是导致全球温室效应的

重要因素。但实际上，白蚁每年产生的甲烷少于

20 Tg，甚至可能少于 10 Tg[59]。 

1932 年，Cook 首先推测湿木白蚁 Z. nevadensis

会释放甲烷或者氢气，因为当氧气耗尽时，白蚁会

产生一系列气体[60]。40 年后，Breznak[61]用气相色

谱检测到几种食木白蚁释放的甲烷气体，由此证实

了该假设。而后，Breznak[62]又指出，如果等体重

换算，白蚁产生的甲烷可以与反刍动物等量。这一

观点极大地激发了研究者的兴趣，白蚁也被认为是

甲烷的产生者。接着，诸多研究表明几乎所有白蚁

能够产生甲烷[63–68]。而且食腐殖质的白蚁排放甲烷

的速率普遍高于食木白蚁[31]。 

低等白蚁后肠中含有的产甲烷菌绝大部分

只属于甲烷短杆菌属 Methanobrevibacter，而高等

白蚁后肠的产甲烷菌种类更加丰富，已包含 4 个

目。Shi 等[69]利用 16S RNA 测序法比较了 5 种食

木白蚁肠道中的古细菌种类，发现食木高等白蚁

肠 道 中 的 古 细 菌 种 类 较 低 等 白 蚁 多 ， 其 中

Methanoplasmatales 的数量最多(37.5%–60.3%)。

白蚁肠道古细菌多样性不仅取决于白蚁种类，还

与其栖息地的环境密切相关[65]。 

5  白蚁肠道共生微生物的作用 

5.1  固氮作用 

木质纤维素含氮量极低，仅为 0.03%–0.10%，

严重影响了木食性白蚁的生长发育。但实际上，

由于肠道微生物参与氮的固定、循环与更新，使

得白蚁的含氮量与其他动物相近(约 11%)[70–71]。

肠道微生物的固氮作用使得蚁巢的氮平衡得以

维持[72]。 

Cleveland[73]用脱氮材料饲养白蚁，一年多后

发现白蚁发育正常，于是首先证明白蚁体内的氮

并非来自食物。Peklo[74]猜测昆虫体内含有固氮细

菌 ， 但 未 能 通 过 试 验 证 明 。 Benemann 和

Breznak[61,75]运用乙炔还原法 ARA 证明了白蚁存

在固氮作用。French[76]指出白蚁固氮作用由肠道

细菌引起。随后，研究表明许多种类白蚁能够利

用细菌固氮，其肠道内的固氮细菌也逐渐被分离

鉴定，但大部分重要的固氮微生物仍然不能被成

功分离培养[77–78]。白蚁肠道内的固氮细菌主要是

拟杆菌门、螺旋体门和梭菌门，不同品级白蚁的

固氮活性不同，工蚁是木质纤维素主要的降解

者，其固氮作用明显高于兵蚁[79]。对白蚁固氮作

用的研究可以分成两大类：一是在密闭容器内饲

养白蚁，通过乙炔法检测其产生的气体，二是通

过分子生物学手段，筛查相关固氮酶基因。固氮

酶系统中，nifH 基因编码铁蛋白，且高度保守，

因此该基因常被用于鉴定固氮菌，在白蚁固氮作

用的研究中起到十分重要的作用[80]。 

5.2  降解聚合物 

木质纤维素的降解涉及一系列降解酶类，主

要包括纤维素、半纤维素、木质素、果胶等降解

酶类。降解纤维素需要一个复杂的酶系统，主要
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包括内切-β-1,4-葡聚糖酶(Endo-β-1,4-glucanase)、

外 切 葡 聚 糖 酶 (Exoglucanses) 、 β- 葡 萄 糖 苷 酶

(β-glucosidase)。半纤维素的降解主要需要内切- 

β-1,4-木聚糖酶(Endo-β-1,4-xylanases)和 β-1,4-木

糖苷酶(β-1,4-xylosidase)，此外，半纤维素的降解

还 需 要 木 聚 糖 酯 酶 、 α- 葡 糖 醛 酸 酶

(α-glucuronidases) 、 α-L- 阿 拉 伯 呋 喃 糖 酶

(α-L-arabinofuranosidase) 和 乙 酰 酯 酶

(acetylesterase)等辅助酶的作用。相对于纤维素和

半纤维素，木质素的降解更加困难，越来越多的

研究转向于产木质素酶类的微生物，需要的酶主

要是木质素过氧化物酶(lignin peroxidases)、锰过

氧化物酶(Mn peroxidases)、过氧化物酶 VP 和漆

酶(laccases)。此外，还有一些辅助酶参与过氧化

氢 的 产 生 ， 如 纤 维 二 糖 脱 氢 酶 (lignocellulose 

degradation)、乙二醛氧化酶(glyoxal oxidase)和芳

基醇氧化酶 (aryl-alcohol oxidase)、草酸脱羧酶

(oxalate decarboxylase)等[81]。 

白蚁后肠内的微生物能够帮助白蚁降解木

质纤维素[40]。在低等白蚁后肠内，白蚁与其共生

微生物协同降解木质纤维素，白蚁取食的木质颗

粒(直径约为 10–20 μm)和唾液腺中的酶混合后进

入后肠，后肠的鞭毛虫可以吞噬木质颗粒，然后

产生一系列糖苷水解酶，包括各种纤维素酶(外葡

聚糖酶和内葡聚糖酶)和各种半纤维素酶(如木聚

糖酶、阿拉伯糖苷酶、甘露糖苷酶)，与宿主协同

降解被吞噬的颗粒[82–83]。 

高等白蚁肠道内没有鞭毛虫，需要借助其他

微生物降解木质纤维素，如大白蚁亚科与蚁巢伞

属真菌共生，它们可以在巢内培养蚁巢伞属真

菌，利用真菌降解部分木质纤维素，但真菌的降

解作用并不完全，后续仍需要肠道微生物的作

用，而且白蚁-真菌-细菌三者之间具体的降解机

制有待深入研究。有的高等白蚁可以通过食用经

腐殖化作用的木材、食草动物的粪便或土壤获取

营养。还有的高等食木白蚁肠道内没有鞭毛虫，

也不与蚁巢伞属真菌共生，它们后肠则有许多能

降解木质纤维素的细菌[48]。 

5.3  产生乙酸 

白蚁肠道细菌可以利用 H2 和 CO2 产生乙酸

盐并释放能量，称为乙酸化过程，产生的乙酸盐

可为白蚁的生命活动提供碳源。低等白蚁肠道

内，鞭毛虫通过吞噬作用降解木质纤维素，产生

乙酸盐、H2 和 CO2，肠道共生细菌则可以利用

H2 和 CO2 合成乙酸盐。Ohkuma 等[84]采用同位素

示踪法研究 Hodotermopsis sjoestedti 体内的乙酸

化过程，发现该白蚁体内 60%的乙酸化反应和所

有的固氮均由其体内 Eucomonympha 属鞭毛虫的

内共生细菌完成，该内共生菌属于螺旋体门。

Graber 和 Breznak[85] 也 从 狭 颈 动 白 蚁 Z. 

angusticollis 后 肠 中 分 离 出 一 株 螺 旋 体 门 细 菌

Treponema primitia，发现该菌不仅可利用简单的

底物例如 H2 和 CO2 产生乙酸，还可利用多糖、

双糖和甲氧基苯环类底物等简单化合物产生同

型乙酸；研究还表明，该菌的生命活动可能依靠

其他肠道微生物产生的叶酸，而且该菌能调节产

酶种类以氧化应激[85]。高等食木白蚁也可进行乙

酸化过程，如 Warnecke 等[45]从埃夫拉塔象白蚁

N. ephratae 后肠中检测到乙酸化过程，但其机制

并不清楚。总的来讲，食木低等白蚁和高等白蚁

的乙酸化过程归因于其肠道内的螺旋体门。 

6  展望 

木质纤维素在白蚁肠道中的降解过程十分

复杂，涉及到诸多微生物、酶等。随着高通量测
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序等分子技术的逐渐成熟，研究者们在探索肠道

共生微生物的多样性和功能方面取得了一些进

展。同时，越来越多的肠道微生物被分离鉴定，

但白蚁与微生物共生体系协同降解利用木质纤

维素的作用机制仍有待深入研究。由于一些肠道

微生物生存条件十分苛刻，目前无法实现体外培

养。因此，提高分离培养技术、制造类似白蚁体

内的培养环境、优化适合微生物生存的培养基质

等对阐明白蚁与微生物共生体系协同降解利用

木质纤维素的作用机制以及开发利用相关木质

纤维素酶类无疑具有十分重要的意义。 
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Advances in termite-symbiotic microbe system in degradation 
of lignocelluloses 

Guiying Yang, Yaning Zhu, Xiaojun Xie, Qihuan Zhou, Jianchu Mo* 
Key Laboratory of Molecular Biology of Crop Pathogens and Insect Pests, Ministry of Agriculture (Key Laboratory of 
Agricultural Entomology, Ministry of Agriculture), Institute of Insect Sciences, Zhejiang University, Hangzhou 310058, 

Zhejiang Province, China 

Abstract: The utilization of lignocellulosic materials can significantly increase the reserves of renewable resources 

on the planet. Termites are widely distributed in tropical and subtropical regions. Mainly, they can rely on intestinal 

microbes such as bacteria, archaea and fungi as well as the protozoa to degrade lignocellulose in food and play an 

important role in the cycle of carbon and nitrogen. This paper summarizes the studies on the termite gut microbes 

that have been proven to degrade lignocellulose in recent years. We hope to provide basic information for the 

subsequent study of lignocellulose degradation. 
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