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摘    要： 介绍了角蛋白的结构特征，物理、化学和生物 3 种降解方法及降解产物的利用，并对 3 种降解方法进

行了比较，相较于物理和化学降解方法，生物降解法尤其是酶解法具有对环境友好、成本低、可以获得在医

药、工业生产及养殖业中有效利用的高价值的降解产物等优点；重点从酶的分类、进化关系和降解方式等角

度介绍了角蛋白酶的研究和应用现状，目前对于角蛋白酶的研究还不够完善，大多数筛选出的角蛋白酶无法

单独降解角蛋白，需要在还原环境中破坏角蛋白二硫键后才能发挥作用，或者同时使用多种不同的酶才能完

全降解，无法满足大规模的工业应用需求。筛选和纯化耐高温、耐酸碱和更加高效的角蛋白酶、探明角蛋白

酶降解角蛋白的分子机制以及充分利用角蛋白酶对角蛋白进行有目的的剪切，获得高纯度、高附加值的目标

降解产物仍是今后研究的重点。
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角蛋白是自然界中丰度最高的纤维状蛋白[1]，

也是已知最坚硬的生物材料之一，是羽毛、龟壳和

禽爪等常见的表皮附属物的主要构成成分[2]。生

产生活中每年都会产生百万吨以上富含角蛋白的

生物副产品[3]。这些副产品中蛋白质含量很高，其

中禽类羽毛中角蛋白质含量约占 90 % [4]，具有回

收再利用的价值。若处理不当，则会污染大陆与

海洋[5]。例如，海鸭 (Anas platyrhynchos）养殖中产

生的大量鸭毛若不进行妥善处理，不仅造成蛋白

资源的浪费，还会污染环境，甚至传播疾病[6]。角

蛋白富含半胱氨酸和甘氨酸。两分子半胱氨酸易

形成分子间二硫键转化为胱氨酸。甘氨酸具有疏

水性、硬度较高且不易降解的特点。这使得角蛋

白难以被自然降解，且在水中的溶解度比大多数

蛋白质都低[7]。角蛋白也难以被动物来源的胃蛋

白酶、胰蛋白酶直接降解，需进一步加工后才能利

用，这也导致羽毛经常被填埋或焚烧处理[8]。而角

蛋白资源难以被有效开发利用，在增加环境压力

的同时，也造成巨大的蛋白质资源浪费。利用酶

法处理废弃的角蛋白资源绿色环保，且降解产

物适宜应用于有高附加值的科技领域。目前已筛

选出多种角蛋白酶，例如 Huang 等 [9] 发现一种

S8 家族角蛋白酶。Kang 等 [10] 发现 S16、M16 和

M38 等多个家族的角蛋白酶。已报道的多数角蛋

白酶对于温度和离子浓度的耐受性较差。为适应

工业化生产，需要筛选出耐高温、耐高盐的角蛋白

酶。笔者从角蛋白的结构特征、降解机理以及降

解产物的利用等方面综述了角蛋白降解的进展，

并着重介绍了酶法降解角蛋白这一最具潜力的降

解方式。 
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 1    角蛋白的结构特征

根据蛋白质二级结构可将角蛋白分为 α−角蛋

白和 β−角蛋白。α−角蛋白主要存在于哺乳动物

中，而 β−角蛋白则主要存在于鸟类和爬行动物中[11]。

α−角蛋白的分子单体由 3 个结构域构成，包

括头部结构域、中央棒状结构域和末端结构域。

头部结构域由 3 部分组成，即末端子域 E1、中间

可变域 V1 和同源子域 H1。棒状结构域由 4 个右

旋的 α 螺旋和 3 个 β 转角构成，4 个 α 螺旋分别命

名为 1A、1B、2A 和 2B，3 个 β 转角分别命名为

L1、L12 和 L2（图 1） [12]。α 螺旋和 β 转角依次交

替排列，共同组成由 7 个部分构成的棒状结构

域。尾端结构域与头部结构域类似，由 E2、V2 和

H2 构成[13]（图 1）。角蛋白分子单体可以分为Ⅰ型

与Ⅱ型，Ⅰ型角蛋白分子不包含 H1 和 H2，所以其

分子量较Ⅱ型小 6～9 kDa [14]。一分子Ⅰ型角蛋白

可以和一分子Ⅱ型角蛋白形成左旋螺旋，聚合为

异二聚体（图 1）。两分子异二聚体可以聚合形成

四聚体，两分子四聚体可以结合形成原纤维，而四

分子原纤维聚合会形成 α−角蛋白中间丝，若干个

α−角蛋白中间丝会与富含硫化物的角蛋白相关蛋

白通过二硫键互相结合并交叉连接形成粗纤

维[15]。角蛋白相关蛋白对 α−角蛋白中间丝的组装

具有重要影响，直接决定了角蛋白组织的属性，如

强度、惰性和刚性[16]。由于角蛋白分子内含有大

量二硫键、氢键和离子键，极大地增加了角蛋白的

结构稳定性，使其难以被降解。
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: 为头部结构域 Ⅰ 型由 E1, V1 构成, 
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: 为尾部结构域 Ⅰ 型由 E2, V2 构成, 
  Ⅱ 型由 E2, V2 和 H2 构成

图 1    α−角蛋白单体与二聚体分子结构示意图
A 为 α−角蛋白单体，B 为 α−角蛋白二聚体；1A，1B，

2A，2B 为 α−螺旋，L1，L12，L2 为 β−转角。
 

β−角蛋白以羽毛和爬行动物的鳞片为代表，

二者具有很高的同源性。以羽毛为例，羽毛由羽

根、羽轴和羽枝 3 部分组成，在这 3 部分中都包含

32 个蛋白残基片段，构成了 β−角蛋白的纤维骨

架。每个 β−角蛋白分子单体由 4 条 β 链构成[17]。

4 条链由疏水作用力平行或反平行结合在一起，非

极性氨基酸（如缬氨酸和异亮氨酸）常位于片状褶

皱内表面，而带电残基和半胱氨酸残基位于侧面

或者转弯处。2 分子 β−角蛋白单体可以通过疏水

相互作用形成二聚体，在 2 个分子间特定氨基酸

之间存在盐桥、氢键和二硫键，共同维持二聚体的

稳定性。4 个二聚体可以通过氢键和二硫键组装

形成螺旋状重复单元，堆积的二聚体渐进旋转上

升，每次旋转约为 45°，构成 β−角蛋白丝（图 2）[18]。
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图 2    β−角蛋白单体与二聚体分子结构示意图
A 为 β−角蛋白单体，B 为 β−角蛋白二聚体。

 

 2    角蛋白的降解

 2.1    物理法降解角蛋白    物理法降解角蛋白包

括高温高压水解法和膨化法。高温高压水解法是

指 在 高 温 （100～ 200 ℃）和 高 压 （0.294～ 0.980
MPa）的条件下彻底破坏角蛋白稳定的空间结构，

降解产生可溶性多肽混合物。膨化法是指在高温

（230 ℃）、高压（1.0～1.5 MPa）和高剪切力的条件

下，快速（2.5 min）减压膨化，使角蛋白纤维降解为

小的蛋白亚单位和肽链群[19]。但是，物理法降解过

程中，高温可能会破坏热敏性氨基酸，降低某些氨

基酸的消化率和利用率；且由于设备参数不易控

制，水解效果并不理想，也难以保持产品质量的稳

定性。同时，生产过程中所需耐高温高压的设备

较多，生产成本和维护成本都相对较高[20]。

 2.2    化学法降解角蛋白    化学法降解角蛋白包

括酸碱水解法、氧化还原降解法和电化学还原

法。酸碱水解法是指利用强酸或强碱破坏角蛋白

分子空间结构，这就需要精确控制反应的 pH 值、

温度和反应时间，其中反应时间对产物分子量的

大小和产率具有重要影响[21]。氧化还原降解法是

利用氧化剂（如过氧化氢、过甲酸、过乙酸等）将角

蛋白中的二硫键氧化为磺酸基，或利用还原剂（如
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巯基乙酸、巯基乙酸钠等）将角蛋白分子中的二硫

键还原成巯基，获得可溶性角蛋白。其中，氧化法

易断裂肽键，不易形成高分子量产品；而还原法对

肽键的影响较少，易获得长链肽；但巯基的化学性

质较为活泼，需要加入保护剂（如鼠李糖脂）避免巯

基被氧化，以获得稳定的角蛋白产品[22]。电化学还

原法是指将角蛋白置于电解液中，利用电流使角

蛋白发生还原反应，断裂二硫键形成巯基。同时

巯基会与电解液中其他离子结合避免再次被氧

化。在反复地渗透、透析后可以获得可溶性角蛋

白。但电化学还原法降解工艺操作较为复杂，且

产物成分多样。

化学法降解角蛋白存在的主要问题是会破坏

角蛋白中部分氨基酸，且工艺较为复杂，成本偏

高。同时，在降解角蛋白的过程中会产生大量的

工业废水，严重污染环境[23]，这些问题都阻碍了化

学法降解角蛋白的应用与推广。

 2.3    生物法降解角蛋白    
 2.3.1   微生物法降解角蛋白　 微生物降解法是指

在一种或多种微生物的共同作用下降解角蛋白，

具有反应条件温和，产物利用率较高的特点。目

前，已发现的可降解角蛋白的微生物包括真菌、放

线菌和细菌。1899 年 Ward[24] 首次发现可以降解

羽毛的真菌——马爪甲团囊菌 Onygena equina。
后来，发现多种真菌都具有降解角蛋白的能

力 [25 − 26]，例如 Microsporum  canis[27]，Trichophyton
mentagrophytes[28]，Scopulariopsis brevicaulis[29] 等。

然而，降解角蛋白的真菌大多数为皮肤致病菌，存

在环境外溢污染的风险，在工业中难以被直接利

用。当前，大多数可以降解角蛋白的放线菌属于

链霉菌属，已筛选出多株可以降解头发、羽毛

和羊毛的链霉菌菌株，比真菌安全性高，如

Streptomyces pactim [30], Streptomyces fradiae [31] 等。

部分细菌也可以降解角蛋白[26]，已发现了部分可耐

受高温或耐受碱性环境的角蛋白降解细菌，如

Fervidobacterium islandicum[10]，Thermoanaerobacter
sp.[32] 等，这类细菌在工业应用中具有显著的

优势。

 2.3.2   酶法降解角蛋白　 生物法降解角蛋白相较

于物理法或化学法更具优势。然而，部分微生物

由于是致病菌或条件致病菌，使用过程中外溢扩

散导致的环境风险很高，极大地限制了其在工业

生产中的大范围应用，且菌体生长过程中也会利

用降解的角蛋白作为碳氮源，直接影响了最终的

降解得率。因此，使用重组表达、纯化获得的角蛋

白酶进行角蛋白降解的优势凸显。

目前已被鉴定的角蛋白酶都属于丝氨酸蛋白

酶家族和金属蛋白酶家族，根据 MEROPS 肽酶数

据库（https://www.ebi.ac.uk/merops/）对角蛋白酶的

分类，可细分为 14 个蛋白家族，分别为丝氨酸蛋

白酶 S1、S8、S9、S10、S16 和金属蛋白酶 M3、
M4、M14、M16、M28、M32、M36、M38、M55 [7]。

大多数角蛋白酶不能单独降解角蛋白，需要与能

够打开二硫键的酶联用共同降解角蛋白 [33]。根据

角蛋白酶攻击角蛋白的位点，又可以分为内切角

蛋白酶、外切角蛋白酶和寡肽酶（表 1）。
 

表 1    角蛋白酶分类及其降解机制

酶 蛋白酶家族 降解方式 核心催化单元

S1
S8
S9
S10
S16
M3
M4
M14
M16
M28
M32
M36
M38

丝氨酸蛋白酶家族

丝氨酸蛋白酶家族

丝氨酸蛋白酶家族

丝氨酸蛋白酶家族

丝氨酸蛋白酶家族

金属蛋白酶家族

金属蛋白酶家族

金属蛋白酶家族

金属蛋白酶家族

金属蛋白酶家族

金属蛋白酶家族

金属蛋白酶家族

金属蛋白酶家族

蛋白内切酶

蛋白内切酶

蛋白外切酶（N端）

蛋白外切酶（C端）

蛋白内切酶

寡肽酶

蛋白内切酶

蛋白外切酶（C端）

蛋白内切酶

蛋白外切酶（C端）

寡肽酶

蛋白内切酶

蛋白外切酶（N端）

Ser-Asp-His催化三联体

Ser-Asp-His催化三联体

Ser-Asp-His催化三联体

Ser,-Asp-His催化三联体

Ser-Lys二元催化机制

未确定

His-Glu-His催化三联体

未确定

未确定

未确定

未确定

未确定

未确定

M55 金属蛋白酶家族 蛋白外切酶（N端） 未确定
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内切角蛋白酶催化角蛋白内部肽键的断裂，

S1、S8、S16、M4、M16、M36 蛋白家族的角蛋白

酶属于内切酶（表 1）[7]。S1 与 S8 蛋白酶家族的角

蛋白酶通过经典的催化三联体（Ser-Asp-His）行使

功能。马怡茗等[30] 将 Streptomyces albidoflavus 基

因组中发现的基因 gm2886 构建到穿梭质粒

pSET152 上，在 Streptomyces pactum 中异源表达，

获得一种 S1 蛋白家族角蛋白酶, 在还原剂 DTT
的存在时可以水解天青角蛋白和羽毛。Huang 等 [9]

挖掘非致病菌 Onygena corvina 基因组，将获取的

角蛋白酶基因于毕赤酵母中表达，获得一种 S8 蛋

白家族的角蛋白酶 6 877，这似乎是一种真正的角

蛋白酶，因为它能够单独催化猪鬃降解，而不需要

添加还原剂来破坏角蛋白中的二硫键。Kang 等[10]

从可降解羽毛的极端嗜热菌 Fervidobacterium
islandicum 中分离出 S16 和 M16 蛋白家族的角蛋

白酶。与 S1 与 S8 蛋白家族的角蛋白酶不同，

S16 蛋白家族的角蛋白酶催化活性位点为 Ser-
Lys 二元催化机制。将 S16 或 M16 角蛋白酶添加

到 F. islandicum 细胞提取物中，可以提高羽毛在

体外的降解效率 [10]。Gegeckas 等 [34] 从嗜热细菌

Geobacillus stearothermophilus 发现 M4 蛋白家族

的角蛋白酶 GEOker。该酶属于锌金属蛋白酶，

His372-Glu373-His376 催化三联体对 GEOker 酶
的催化能力起至关重要的作用，可以与 DTT 共同

作用降解羊毛。Chaya 等[35] 从 Fusarium oxysporum
中鉴定出 2 种蛋白酶 KrtA 和 KrtC。对编码这些

蛋白的基因 krtA 和 krtC 进行了分离和鉴定。在

Aspergillus  oryzae 中成功表达并分泌 rKrtA 和

rKrtC。同时添加 rKrtA 和 rKrtC 可以完全去除羊

毛纤维的角质层，经鉴定 KrtA 属于 S8 蛋白家族，

KrtC 为 M36 蛋白家族的角蛋白酶。

外切角蛋白酶攻击角蛋白多肽链的末端，S9、
M38、M55 蛋白家族的角蛋白酶由 N 端开始降解

肽链，S10、M14、M28 蛋白家族的角蛋白酶则由

C 端开始降解角蛋白肽链 [7]。Monod 等  [36] 从
Trichophyton rubrum 中分离出来 2 种来自于 S9 蛋

白家族的经典角蛋白酶，也是通过 Ser-Asp-His 催

化三联体行使功能。Kang 等 [10] 从 F. islandicum
中基因组中挖掘到 M38 和 M55 蛋白家族的角蛋

白酶基因，与仅使用 F. islandicum 的细胞提取物

相比，加入纯化后的 M38 和 M55 蛋白家族角蛋白

酶可以提高游离氨基酸的释放率，M38 蛋白家族

角蛋白酶可能负责调节角蛋白水解，而 M55 蛋白

家族角蛋白酶可能在饥饿条件下被激活，控制细

胞内被降解的小肽片段的流动。Zaugg 等[37] 从人

类致病性皮肤癣菌 T. rubrum 中分离出可以降解

致密角质的角蛋白酶 TruScpA 和 TruScpB，由于

这 2 个酶与细胞膜上的糖基磷脂酰肌醇锚定，不

能分泌到胞外，它们都属于 S10 蛋白家族，其核心

催化组件依然是 Ser-Asp-His 催化三联体。在感

染过程中糖基磷脂酰肌醇锚定的 TruScpA 和

TruScpB 与内切角蛋白酶和寡肽酶联用共同降解

致密的角化组织，从而增强 T. rubrum 的侵染能

力。T. rubrum 在以角蛋白和大豆为唯一碳源和氮

源的培养基中可以分泌表达角蛋白酶 McpA，它属

于 M14 蛋白家族，氨基酸残基 Arg237、Arg255、
Tyr311、Tyr362 和 Glu385 对 M14 家族角蛋白酶

的底物结合和催化非常重要，而 His179、Glu182
和 His309 则作为锌离子的配体[37- 38]。Wu 等[39] 从
角蛋白降解菌 S. fradiae 变种 K11 中发现了属于

M28 蛋白家族的角蛋白酶，并在大肠杆菌表达系

统中成功异源表达。EDTA 可抑制该酶的酶活，

而 Ca2+与 Co2+则对该酶有激活作用。

目前发现的寡肽酶仅存在于 2 个金属蛋白酶

家族 M3 与 M32，皆为锌依赖性金属蛋白酶 [7]。

Huang 等 [9] 通过对 Onygena  corvina 基因组的分

析，推测有 18 种酶可能有降解角蛋白的功能，并

最终在毕赤酵母中成功异源表达了分属 3 个蛋白

家 族 （S8， M28 和 M3）的 5 个 角 蛋 白 酶 ， 其 中

M3 蛋白家族角蛋白酶为寡肽酶，由这 5 个蛋白酶

中的 3 种（每个蛋白家族各 1 种）组成的混合酶在

体外表现出高度的角蛋白降解活性。Lee 等[40] 通
过比较分析具有角蛋白降解活性的 F. islandicum
AW-1 和无角蛋白降解活性的 Fervidobacterium
nodosum 的基因组信息，发现 FIAW1_1 600 基因

在角蛋白降解过程中发挥着重要作用，并在大肠

杆菌中成功异源表达出分子量为 107 kDa 的蛋白，

为同型二聚体，且在 Co2+存在时，80℃、pH 7.0 条

件下酶活性最高。该酶主要裂解具有碱性氨基酸

序列的多肽链 C 端，加入细胞提取物后，显著促进

了鸡毛的降解。

 2.3.2.1    角蛋白酶的发育进化分析    为探究角蛋

白酶在自然界中的发育进化关系，笔者使用软件

第 4 期 汪伟航等: 角蛋白降解的研究进展 461



MEGA11 中 最 大 简 约 法 （Maximum  parsimony,
MP）[41] 构建部分角蛋白酶系统发育进化树。笔者

从 NCBI 下载了 17 个角蛋白酶氨基酸序列。聚类

分析发现，（1）由同种微生物产生的同家族角蛋白

酶的亲缘关系十分接近，如由 O. corvina 分泌的

2 种 S8 家族角蛋白酶在进化树中的同一簇上

（图 3）。（2）同种微生物产生的不同蛋白家族的角

蛋白酶亲缘关系则不一定接近，如 F. islandicum
可以分泌分属 5 种不同家族（S16， M32， M38，
M55 和 M16 蛋白家族）角蛋白酶，其中 S16 与

M32 蛋白家族的角蛋白酶亲缘关系较近，而 M38，
M55 和 M16 蛋白家族的角蛋白酶亲缘关系则较

为接近。T. rubrum 可以分泌分属于 3 个不同蛋白

家族（S10，S9 和 M14）的 5 个角蛋白酶——S9 和

S10 蛋白家族各 2 个，M14 蛋白家族 1 个，其中

S9 和 S10 蛋白家族内 2 种角蛋白酶亲缘关系较

近，M14 蛋白家族与 S9 和 S10 蛋白家族的角蛋白

酶亲缘关系较远（图 3）。总体来看，丝氨酸蛋白酶

家族或金属蛋白酶家族内部的角蛋白酶亲缘关系

相对较近，不同蛋白家族的角蛋白酶亲缘关系较

远。不过也存在例外，如 F. islandicum 分泌的属

于 S16 丝氨酸蛋白家族角蛋白酶与 M32 金属蛋白

酶家族角蛋白酶的亲缘关系较近，与金属蛋白家

族 M38，M55 和 M16 角蛋白酶亲缘关系较远。
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图 3    角蛋白酶氨基酸序列聚类系统发育树

角蛋白酶命名由 GenBank 登录号+属种名+蛋白酶家族构成，分支数值代表 Bootstrap 检验支持百分率。
 

 2.3.2.2    角蛋白酶解的分子机制    降解角蛋白的

第一步反应是还原角蛋白中的二硫键，能够催化

二硫键断裂的酶包括二氢硫辛酰胺脱氢酶（EC
1.8.1.4）、谷胱甘肽还原酶（EC 1.8.1.7）、硫氧还蛋

白还原酶（EC 1.8.1.9）、磷酸腺苷硫酸盐还原酶

（EC  1.8.4.8）、 肽 甲 硫 氨 酸 亚 砜 还 原 酶 （EC
1.8.4.11）、烷基过氧化氢还原酶（EC 1.11.1.15）、半

胱氨酸双加氧酶（EC 1.13.11.20）、核糖核苷二磷酸

还原酶（EC 1.17.4.1），这些酶都可能与角蛋白的降

解相关[42]。其中，二硫键还原酶、半胱氨酸双加氧

酶和谷胱甘肽还原酶在角质分解中发挥重要作

用，如皮肤癣菌在角质组织生长时，半胱氨酸双加

氧酶 Cdo1 会催化半胱氨酸形成亚硫酸盐，随后由

亚硫酸盐外排泵 Ssu1 排出，而亚硫酸盐作为一种

还原剂，可以直接破坏角蛋白中的二硫键，从而促

进角蛋白降解[43]。
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尽管角蛋白酶降解角蛋白的详细分子机制尚

未完全清楚，但已有部分假说尝试解释角蛋白的

酶解过程及分子机制。角蛋白含有大量的二硫键

和氢键，在角蛋白酶开始降解前，需要对二硫键进

行初步的降解以松动角蛋白的结构，使角蛋白酶

便于攻击肽链[42]。因此，对于角蛋白的降解主要分

为 2 个过程，即二硫键的还原和角蛋白水解酶降

解蛋白多肽链。如果二硫键不被破坏，大多数角

蛋白酶无法有效降解天然角蛋白，如在没有还原

剂存在的情况下，Bacillus sp.中分离出的角蛋白酶

WF146 无 法 降 解 羽 毛 [44]； 角 蛋 白 酶 Cibenza
DP100 无法在没有还原剂的条件下降解毛发，产

生可溶性多肽[45]。也有部分微生物无法分泌二硫

键还原酶或亚硫酸盐，但是可以依赖细胞代谢还

原二硫键，这可能是膜电位发挥了关键作用[46]。角

蛋白致密的结构松动后，角蛋白酶即可发挥降解

作用。这些微生物利用了代谢中产生的化学物质

或膜电位与角蛋白酶共同作用降解角蛋白。例

如，在皮肤癣菌侵染角质组织时，一旦角蛋白中二

硫键被破坏，外切角蛋白酶家族（S9、S10、M14 和

M28）从两端切割肽链，内切角蛋白酶家族（S1、8、
M4 和 M36）成员将长链角蛋白多肽切割为短肽，

而寡肽酶家族（M3 和 M32）则作用于寡肽以释放

单个氨基酸或短肽[47]。羊毛纤维表面含有大量脂

质，脂质层包含 18−甲基二十碳烯酸和其他脂肪

酸，它们主要通过硫酯键与富含半胱氨酸的底层

蛋白质结合[48]，推测脂肪酸降解相关的酶有助于破

坏角蛋白的外部脂质层，从而使蛋白水解酶更容

易接近内部角蛋白结构。此外，角质酶（EC
3.1.1.74）也可能有助于角蛋白的消化。与角蛋白

酶相似，角质酶可以与疏水性极强的底物结合，不

少天然角蛋白材料中含有角质成分，例如羊毛

等。推测在降解天然角蛋白材料的过程中，角蛋

白酶与角质酶之间可能存在协同作用。

综上所述，单靠一种角蛋白酶一般难以将角

蛋白高效降解为游离氨基酸，通常需要多种酶互

相配合才能完成。例如，Aspergillus spp.和 Lacto-
bacillus spp.，通过 Laps(M28) 和 Dpp Ⅳ(S9) 协同

消化由角蛋白内切酶产生的肽链 [49]。对 O.
corvina 的角蛋白酶的研究表明，由 S8 蛋白家族、

M28 蛋白家族和 M3 蛋白家族构成的角蛋白酶混

合物协同分解猪鬃角蛋白 [9]。近期报道的 F.

islandicum AW-1 降解羽毛的酶学性质也指出，不

同类型角蛋白酶之间的协同作用有助于天然角蛋

白的降解，羽毛亚硫酸化后，膜内金属蛋白酶

（M48）和至少 3 种其他的膜蛋白酶（分别属于

S41、S54 和 S8 蛋白家族）参与催化羽毛降解。随

后，释放的氨基酸和多肽被转运到 F. islandicum
细胞内进行进一步降解，所涉及的角蛋白酶包

括属于 M16， M38， M55 和 S16 蛋白家族的蛋

白酶[10]。

 3    角蛋白降解产物及其应用

角蛋白的降解液中含有多种氨基酸和小肽，

包括必需氨基酸和非必需氨基酸，具有一定的医

药、工业生产原料和饲料添加的应用价值。角蛋

白的降解液有较高的抗氧化活性，具有维持还原

环境的应用前景[50]。不同角蛋白降解后获得的多

肽成分也有明显差异。

 3.1    降解产物在医药中的应用     Fontoura 等 [51]

发现 Chryseobacterium sp. kr6 降解羽毛的发酵产

物有抗氧化和抗高血压的活性，可以有效抑制血

管紧张素转换酶和二胎基肽酶-4 的活性，这为防

治高血压和糖尿病提供了新的可能性。角蛋白具

有良好的细胞亲和性和生物相容性，这使得角蛋

白具有成为医疗材料的潜力，例如羽毛的降解产

物可以与其他高分子材料聚合应用于人工支架或

人工关节材料[52]。

 3.2    降解产物在工业中的应用    角蛋白的降解

液也可以直接作为其他发酵过程的培养基添加

剂 。 Hassan 等 [53] 利 用 Bacillus  thuringiensis
MT1 分泌的角蛋白酶降解驴毛，在酿酒酵母

Saccharomyces  cerevisiae ATCC 64 712 发酵生产

维生素 B 的过程中额外添加驴毛降解产物，添加

量为 1.5% 时，显著提高了维生素 B1、维生素 B2
和维生素 B12 的产量。

 3.3    降解产物在动物饲料中的应用    我国的角

蛋白资源十分丰富，禽肉产量在2019 年已经达到2 239
万 t，按照鸡毛质量占总质量的 7 % 计算，羽毛的

年产量约为 156.73 万 t [54]。羽毛中含有蛋白质、

微量元素、维生素以及未知生长因子，是一种优质

的蛋白质饲料，合理地利用角蛋白资源可以缓解

我国蛋白质饲料的短缺。
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 4    小结与展望

角蛋白在自然界中丰度高，但结构稳定难以

被降解。如无法妥善处理，则会造成资源浪费，污

染环境甚至传播疾病。目前，通过物理或化学方

法处理角蛋白的成本较高，对环境不友好并且无

法获得高价值的降解产物。利用生物法，尤其是

使用角蛋白酶直接分解角蛋白可以克服物理、化

学法的劣势，在不破坏环境的前提下获得可以在

医药，工业生产及养殖业中有效利用的高价值的

降解产物。

角蛋白作为一种难溶于水的蛋白质，探明角

蛋白酶如何在疏水界面识别、结合角蛋白具有重

要的生物学意义和应用潜力。这对于明确角蛋白

酶如何在两性界面正常发挥作用也具有重要的科

学研究价值。同时这些研究成果势必在极大程度

上促进角蛋白在医药、健康、工业和养殖业等领域

的应用。当前，对于角蛋白酶的研究还不够完善，

大多数筛选出的角蛋白酶无法单独降解角蛋白，

需要在还原环境中破坏角蛋白二硫键后才能发挥

作用，或者同时使用多种不同的酶才能完全降解

羽毛。目前发现有单独降解能力的角蛋白酶数量

很少，如 Huang 等[9] 发现的蛋白酶 6 877 （S8），这
些角蛋白酶资源无法满足大规模的工业应用需

求。筛选和纯化耐高温、耐酸碱和更加高效的角

蛋白酶、探明角蛋白酶降解角蛋白的分子机制以

及充分利用角蛋白酶对角蛋白进行有目的的剪

切，获得高纯度、高附加值的目标降解产物仍是今

后研究的重点。
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Research progress of keratin degradation

WANG Weihang1,   LUO Xinge1,   LIN Tao1,   ZHENG Yanhong1,   CHEN Zhangyan1,   LIU Xiangqing1,  
PAN Zijun1,   SHI Yan1,   ZHANG Huaidong1,2,   LI Qin1,2

（1. College of Life Science, Fujian Normal University, Fuzhou, Fujian 350117, China; 2. National and Local Joint Engineering Research Center for
Industrial Microbial and Fermentation Technology, Fuzhou, Fujian 350117, China）

Abstract：The  structural  features  of  keratins,  the  three  degradation  methods  for  keratins  including  physical,
chemical and biological degradation, and the utilization of degradation products were reviewed, and the three
degradation  methods  were  compared.  Compared  with  the  physical  and  chemical  degradation  methods,  the
biological  degradation  approach,  especially  the  enzymatic  hydrolysis  method,  has  the  advantages  of
environmental friendliness, low-cost, and high-value degradation products which can be effectively utilized in
the sectors  of  medicine,  industry and aquaculture.  The recent  research and application of  keratinase from the
perspectives of classification, developmental evolution relationship and degradation methods and modes were
overviewed.  At  present,  the  existing  research  on  keratinases  needs  to  improve.  For  example,  most  of  the
selected  keratinases  are  unable  to  degrade  keratin  alone  without  disruption  of  the  keratin  disulfide  bond in  a
reducing  environment.  Or  multiple  different  keratinases  are  used  simultaneously  to  complete  the  degradation
process.  These shortcomings and deficiencies prevent the large-scale industrial  application of keratinase.  It  is
still  the  focus  of  future  research to  screen and purify  more  efficient  keratinases  tolerant  of  high temperature,
acid and alkali to explore the molecular mechanism of keratin degradation by keratinases, and to make full use
of keratinases for targeted cleavage of keratin to obtain high-purity and high-value-added degradation products.
Keywords：keratin；degradation；keratinase；degradation product
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