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摘要    细胞壁是植物细胞的重要组成部分, 是生物质的主要成分, 不仅对植物形态学起中心

调控作用, 还对植物机械强度、纤维品质和生物质综合利用起决定性作用. 本文将简要介绍植

物细胞壁结构与功能研究进展, 重点分析细胞壁关键结构因子, 原创性提出植物细胞壁纳米级

沟槽结构模型与生物质酶解分子机理, 并探讨遗传改良植物细胞壁结构的新方法与新途径, 旨

在从本质上极大提高生物质综合利用效率, 改良棉花纤维品质和增强作物抗逆能力. 
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植物细胞壁主要由纤维素、半纤维素、木质素和

果胶质组成, 是地球上最为丰富的可再生物质. 细胞

壁决定植物细胞大小与形状, 参与细胞内外物质运

输和信号转导, 并调控植物碳源分配和生理生化代

谢过程. 植物细胞壁化学组成与结构特性, 不仅影响

着植物机械强度和抗逆能力, 还决定了植物纤维品 

质和生物质综合利用(如造纸、纺织、食品、饲料、 

生物能源、化工产品等). 因此, 研究植物细胞壁的基

本结构与功能, 有着重要科学意义和经济应用价值.  

资源短缺、能源危机和环境变化己成为当今面临

的严重经济和社会问题, 寻求可部分替代化石能源

且污染较少的生物能源已成为许多国家未来经济发

展的动力之一. 我国是世界第二大能源消耗国, 随着

我国经济快速发展, 能源供需矛盾和环境问题将会

日益严重. 为此我国已制定中长期发展规划: 2022 年

生物能源的年产量达 2.4 亿吨标准煤. 实现该目标, 

生物质的数量与质量将成为生物能源发展的前提条

件和基本要素[1]. 然而, 基于粮食安全, 发展以木质

纤维素为原材料的第二代生物能源在我国有其必然

性[2]. 目前, 在我国可以保证生物质原材料数量的途

径主要有 2 种: (ⅰ) 利用农作物收获后废弃的秸秆和

树木修剪所留的薪材[3]; (ⅱ) 利用 1 亿多公顷边角闲

置地种植能源植物[4].  

植物细胞壁是生物质的主要成分, 生物质的质

量主要反映在细胞壁三大成分的结构特征和相互间

连结特性, 它从源头决定着木质纤维素降解转化为

生物燃料(如生物乙醇)的瓶颈问题, 即成本高和转化

效率低的问题[5]. 木质纤维乙醇的生物化学转化过程

主要包括 3 大步骤: (ⅰ) 物理化学预处理致细胞壁破

裂; (ⅱ) 外源纤维素酶解释放可溶性糖; (ⅲ) 酵母糖

发酵转化乙醇. 由于纤维素的晶体特性和木质素、半

纤维素的固定连结作用, 作物秸秆预处理通常需采
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用强酸强碱和高温高压等物理化学方法, 不仅成本

高, 还易造成环境再污染, 导致生物燃料难于大规模

产业化生产[6]. 因此, 选育“能源作物”和“能源植物”

可以从源头解决生物原料质和量的问题, 并可提高

秸秆生物质的综合利用价值. 所谓能源作物, 是在保

证农作物高产稳产的前提下, 通过现代生物技术, 系

统改良作物细胞壁结构与组成, 使其秸秆能够有效

降解并高效转化为生物燃料的作物. 能源植物是在

贫瘠的土地、荒山野岭、污染严重而不能种植粮油作

物的地方, 种植的环境适应能力强、生物质产量丰富

的植物, 如甜高粱(Sorghum bicolor)、芒草(Miscan- 

thus)、速生树木等[2].  

然而, 基于植物细胞壁结构的复杂性和生物功

能的多样化, 遗传改良细胞壁结构组成, 不仅会影响

作物正常生长发育(农艺性状、抗逆性等)和粮食产量, 

还会影响生物质产量. 因此, 必须首先探明植物细胞

壁基本结构, 揭示影响生物质降解转化的细胞壁关

键结构因子, 并鉴定出相关重要基因. 本文将简要介

绍近期植物细胞壁结构功能研究进展, 结合本实验

室的研究证据, 重点解析细胞壁基本结构和关键结

构因子, 为优质能源作物选育提供关键基因, 为生物

质降解转化提供有效方法, 为遗传改良植物纤维品

质和提高作物抗逆能力提供理论依据.  

1  植物细胞壁结构组成 

植物细胞壁是包裹在植物细胞原生质体外围动

态有序的高纤维复合物. 根据其形成时期及空间分

布, 由内而外可依次分为次生壁、初生壁和胞间层 3

个部分(图 1). 尽管 3部分的组分存在差异, 但主要包

括纤维素、半纤维素、果胶质等多糖类物质以及木质

素等酚类物质和糖蛋白. 植物细胞壁是一个复杂的

动态系统, 其组成结构在不同物种间, 甚至在同一物

种的不同时期皆存在很大差异(表 1). 此外, 细胞壁

的生物功能呈多样化, 不仅为植物机体提供机械支

撑和物理屏障, 其组成结构会随着环境的改变而发

生变化, 有利于提高植物的抗病虫和抗非生物胁迫

能力[7~10].  

纤维素(cellulose)是由-(1→4)-D-葡聚糖链聚合

形成的亚晶体聚合物, 葡聚糖链片段通过氢键和范

德华力相互交联聚合成微纤丝[11], 根据其结构组成

的有序性, 微纤丝聚合而成的部分为晶体纤维素, 而 

 

图 1  水稻茎秆组织切片 

PCW: 初生壁; SCW: 次生壁. 李丰成提供 

表 1  7 种主要农作物细胞壁组成 

种类 
细胞壁成分(%） 

纤维素 半纤维素 木质素 

水稻秆 44.03 27.02 28.94 

小麦秆 37.47 36.33 26.21 

玉米秆 40.15 36.29 23.56 

甜高粱秆 39.18 37.08 23.75 

油菜秆 35.12 33.38 31.50 

苎麻秆 53.20 16.96 29.84 

棉秆 52.40 13.98 33.62 

棉花纤维 98.77 1.23 未检测到 

 
无序的部分为非晶体纤维素[12]. 纤维素是植物细胞

壁中提供机械支撑作用的主要结构因子, 其性状特

征主要包括聚合度(degree of polymerization)、结晶度

(crystallinity)和排列角度(angle)等.  

半纤维素(hemicellulose)是存在于植物细胞壁中

的各种多糖的聚合体 , 主要包括木葡聚糖 (xylog- 

lucan)、木聚糖(xylan)、甘露聚糖(mannan)、葡甘露

聚糖(glucomannan)以及-(1→3,1→4)葡聚糖(glucan)

等多糖. 半纤维素通过与纤维素、木质素以及果胶质

相互交联, 可维持细胞壁结构的稳定性和可塑性, 强

化植物对环境变化的适应能力[13].  

木质素(lignin)是由 4-羟基苯丙烷通过氧化反应

形成的芳香族聚合物, 主要由 3 种结构不同的木质素

单体以共价键的形式相互连接而成[14], 3 种单体分别

为紫丁香基丙烷(syringyl, S)、愈创木基丙烷(guaiacyl, 

G)和 ρ-羟基苯(-hydroxyphenyl, H), 其含量与比例很

大程度上决定了木质素的特征与特性. 本实验室初
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步研究表明, 木质素主要与半纤维紧密交联而增强

植物的机械支撑力和抗逆能力(结果未发表).  

果胶质(pectin)是植物细胞壁中结构非常复杂的

多糖复合体, 含有 D-半乳糖醛酸链-(1→4)糖苷聚合

成的糖链[15]. 果胶质主要存在于初生细胞壁及植物

特殊组织和器官中, 对植物细胞的生长与发育起调

控作用.   

植物细胞壁结构是一个极其复杂的动态网络系

统. 尽管全球科学家提出了各种不同的细胞壁结构

模型, 但至今无法完全证明. 其主要原因可归纳为 3

点: (ⅰ) 植物细胞的多样性; (ⅱ) 细胞壁复合体连接

形式的复杂性; (ⅲ) 研究手段与方法的局限性. 因此, 

只有探明植物细胞壁所共有的基本结构, 才有可能

发现遗传改良植物细胞壁结构的最佳方法与途径.  

2  植物细胞壁生物合成 

过去几十年, 植物细胞壁生物合成代谢的研究

进展较为缓慢 , 而研究的重大突破来自于棉花

(Gossypium) 纤 维 次 生 细 胞 壁 纤 维 素 合 酶 基 因

(cellulose synthase, CesA)的发现和 CesA 功能的验证. 

1996 年, Delmer 博士与孟山都公司在棉花纤维细胞

中发现了 CesA 基因, 随后, Williamsons 博士与同事

在拟南芥(Arabidopsis thaliana)中验证了 CesA 的功 

能[16,17]. 2000 年, Peng 等人[18]进一步发现了固醇糖甙

是棉花纤维素合成的前驱物, 并初步提出了植物纤

维素生物合成的 3 个基本步骤.  

进入 21 世纪, 随着生物能源研发的大力推动, 

全球科学家全方位开展了植物细胞壁生物学基础研

究, 已相继在拟南芥、水稻(Oryza sativa)、玉米(Zea 

mays)、杨树(Populus)等植物中鉴定出纤维素合酶基因

(CesA)超大家族 [16,19], 以及合酶相似基因 (cellulose 

synthase-like, Csl) 6 大家族[20], 并分析了部分基因家

族作用于半纤维素的生物合成. 通过生物信息学和

功能基因组学研究, 初步鉴定出与细胞壁生物合成

相关的糖苷转移酶(glycosyltransferases, GT)超大基

因家族, 其中 GT43, GT47 和 GT61 等主要作用于半

纤维素的生物合成[21~24]. 利用功能代谢组学和生物

化学活性分析, 初步鉴定出木质素 3 个单体合成代谢

途径中的关键酶 , 如 PAL(phenylalanine ammonia- 

lyase), C3H(4-coumarate 3-hydroxylase), C4H (cinna- 
mate 4-hydroxylase), 4CL(4-coumarate-CoA ligase), 

CCoAOMT(caffeoyl-CoA O-methyltransferase)等[25~28]. 

通过筛选细胞壁突变体等途径, 鉴定出调控细胞壁

合成代谢的转录因子 (MYB(myeloblastosis), NAC 

(NAM, ATAF1/2, CUC2)等 )[29~31]、细胞壁降解酶

(KOR (korrigan), GH9(glycoside hydrolyase family 9), 
GH10(glycoside hydrolyase family 10)等)[32]和其他相

关因子(COB(cobra), KOB(kobito), IRX(irregular xylem)

等)[33,34]. 利用转基因等手段, 初步发现碳水化合物

初生代谢中蔗糖合酶(sucrose synthase, SuSy)是调节

碳源分配的重要因子[35,36].  

迄今为止, 已发现上千个基因参与植物细胞壁

合成代谢[37], 因此, 从技术层面上很难鉴定出遗传改

良植物细胞壁的关键或重要优良基因. 故必须从植

物细胞壁基本结构中, 探寻影响生物质降解转化效

率的细胞壁关键结构因子和重要参数, 从而鉴定出

相关优良基因.  

3  细胞壁关键结构因子与生物质高效降解 

基于生物质的能量密度极低, 必须尽可能利用

各种植物原材料来满足生物质的数量要求 [38,39]. 此

外, 只有从植物细胞壁所共有的基本结构中, 才有可

能寻找到提高所有植物生物质质量的细胞壁关键结

构因子. 为了探寻影响生物质降解转化效率的关键

结构因子和重要参数, 国内外对各种方法进行了尝

试[40], 但进展缓慢. 其主要原因为: (ⅰ) 植物细胞的

全能性决定了不同生长发育时期各器官组织的细胞

多样化, 即细胞壁结构与组成不可能完全相同; (ⅱ) 

重要细胞壁基因的致死性和冗余性导致难于发现基

因→细胞壁结构→生物质降解之间的直接联系; (ⅲ) 

利用转基因材料和突变体, 其植物细胞壁结构与组

成发生了系统性变化, 不仅影响植物的正常生长与

发育, 且种子和秸秆生物质产量均大幅度改变. 因此

通过大群体遗传材料进行归纳分析和模拟, 才有可

能找到所需答案.  

自 2007 年以来, 华中农业大学生物质能团队与

中国农业科学院合作, 筛选到水稻细胞壁突变体 46

份, 大部份纯合突变体与常规品种的生物学性状无

明显差异, 包括种子和生物质产量, 植株的抗倒伏能

力和机械支撑强度, 抗病虫害和抗旱性状等, 其中少

数突变体的生物学性状还要优于常规品种[41]. 化学

测定发现, 突变体成熟秸秆细胞壁结构组成表现很
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大变异性, 大部分突变体生物质酶解产糖效率大幅

度提高. 同期还与湖南农业大学合作, 从所收集到的

1400余份野生芒草种质资源中, 测定了200份代表性

材料(包括各种遗传型、生态型、地理型等)细胞壁结

构组成与生物质酶解产糖效率, 发现细胞壁与产糖

效率变异幅度分别为 1~4.5 和 2~9 倍[42]. 此外, 还与

中国科学院北京植物研究所等单位合作, 分析了大

群体甜高粱、玉米突变体材料和小麦(Triticum aestiv- 

uml)自然品系.  

利用上述 5 种植物(水稻、小麦、芒草、玉米和

甜高粱)大群体样品, 对其细胞壁结构组成和酶解产

糖效率进行了关联分析[43~47]. 发现细胞壁三大组分

显著影响木质纤维素的产糖效率, 但 5 种植物间明显

存在差异(表 2). 例如, 在芒草中, 半纤维素含量是正

因子, 而纤维素和木质素含量是负因子; 在甜高粱和

小麦中, 半纤维素对生物质降解没有显著影响; 在水

稻中, 木质素含量是正因子. 然而, 进一步研究发现, 

植物细胞壁结构因子对木质纤维素产糖效率起主导

和决定性的作用. 例如, 通过比较细胞壁三大组分含

量相同的小麦和水稻材料, 发现水稻的产糖效率比

小麦提高了 50%~90%, 且酶解后残留木质纤维素表

面粗糙度差异明显(图 2), 其原因是两种材料细胞壁

结构因子存在显著差异[46].  

综合归纳 5种植物细胞壁结构因子, 已发现纤维

素结晶度(CrI)是影响所有材料生物质酶解产糖效率

的主效负因子, 半纤维素分枝度(即反向木糖与阿拉

伯糖比例, Reverse Xyl/Ara)在所有材料中是主效正因

子, 而木质素 3 个单体比例(S/G, S/H, H/G)在物种间

呈明显多重性 [43~45]. 关联分析还发现, 纤维素结晶

度与半纤维素分枝度呈极显著正相关, 暗示半纤维

素分支多糖通过氢键与纤维素相连, 从而降低纤维

素结晶度. 进一步利用 8 种物理化学预处理方法, 发

现不同预处理后生物质酶解产糖效率均呈极显著正

相关, 验证了植物细胞壁从结构上决定了生物质酶

解产糖效率, 并暗示纤维素结晶度与半纤维素分枝

度共同决定着植物的基本结构[45]. 

表 2  5 种代表性植物细胞壁组成变化对生物质产糖效率的

影响 a) 

种类 
细胞壁成分(%) 

酶解产糖 
(%纤维素) 

纤维素 半纤维素 木质素 1%NaOH 1%H
2
SO

4
 

水稻 H 14.56% 14.61% 16.25% 93.6% 84.2% 

 L 20.61% 13.28% 12.70% 22.1% 38.8% 

小麦 H 30.76% 29.66% 21.56% 54.5% 48.4% 

 L 35.89% 32.30% 23.08% 31.4% 34.3% 

玉米 H 24.94% 27.46% 16.52% 60.7% 50.4% 

 L 29.12% 27.46% 20.25% 35.8% 30.3% 

甜高粱 H 27.50% 29.89% 17.76% 81.0% 53.1% 

 L 36.80% 33.36% 20.12% 55.0% 31.0% 

芒草 H 26.98% 25.53% 27.11% 73.9% 45.0% 

 L 32.96% 19.28% 29.95% 36.5% 12.7% 

a) H: 降解效率高材料; L: 降解效率低材料

 

 

图 2  作物秸秆生物质扫描电子显微镜观察和产糖效率测定 

A: 酸碱预处理酶解后茎秆表面扫描电子显微镜观察水稻突变体(Osfc32)和小麦品种(TaLq27); B: 酸碱预处理酶解后六碳糖产率[46] 
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4  细胞壁沟槽结构与生物质酶解机理 

华中农业大学生物质能团队, 通过程序性分步

提取碱溶性半纤维素和木质素[48], 发现用 3种水解纤

维素的降解酶, 包括外切纤维素酶(exo-1,4--gluc- 

anase Ⅰ ,  CBHⅠ )、内切纤维素酶 (endo-1,4-- 

glucanase Ⅱ, EGⅡ)、葡萄糖苷酶(glucosidase, GB)

分别单独处理不同生物质材料后, 所释放的半纤维

素 Xyl/Ara 和木质素 S/G 比值极为相似, 初步验证植

物细胞壁存在某种相似结构[49]. 利用原子力显微镜, 

在上述 5 种草本植物中均观察到纳米级细胞壁沟槽

结构(图 3A). 通过定性测定, 发现 5 种植物沟槽的密

度或间距呈明显不同, 初步分析, 沟槽结构中沟槽密

度与深度负向决定纤维素结晶度, 并间接影响纤维 

素聚合度和排列角度. 关联分析还发现, 沟槽密度、 

深度与半纤维素分枝度呈正相关, 与木质素单体比

例不相关. 由此提出了植物细胞壁沟槽结构模型和

生物质酶解产糖分子机理(图 3B). 此模型主要包括 3

个区域: 沟槽主区(Ⅰ), 富含分枝度高的半纤维素; 

沟槽间区(Ⅱ), 富含结晶度高的木质纤维素; 沟槽外

区(Ⅲ), 富含常规半纤维素和木质素. 其中, 沟槽间

区和外区半纤维素组成和木质素单体比例在不同物

种中存在显著差异. 依据植物细胞壁沟槽结构模型, 

外源纤维素酶主要是通过进入沟槽主区而开始酶解

纤维素, 而各种物理化学预处理则主要是疏通沟槽

外区, 增加细胞壁孔隙大小和数量[50], 减少外源纤维

素酶进入沟槽主区所遇阻抑. 此外, 强酸强碱或高温

高压等剧烈预处理, 会除掉细胞壁沟槽结构区域, 导

致纤维素结晶度大幅提高, 生物质酶解产糖效率急

剧降低. 因此, 增加植物细胞壁沟槽密度与深度, 可

从本质上提高生物质酶解产糖效率.  

利用 24 份水稻突变体材料, 该团队进一步分析

了基因表达水平与半纤维素分枝度的相关性, 初步

鉴定了细胞壁沟槽结构形成的 3 类基因共 9 个(图 4), 

可能分别作用于挖沟、修沟和填沟过程. 个别基因的

部分间接结果已于近期发表[51]. 此外, 利用超表达和

RNAi 抑制等方法, 该团队正在水稻和其他物种中验

证所有 9 个基因的功能, 旨在完善和修正植物细胞壁

沟槽结构模型. 然而, 基于细胞壁沟槽结构形成过程

的复杂性, 该团队正在鉴定上述 3 类基因的调控元件

和启动子, 并试图鉴定出其他相关重要基因和调控

因子, 从而更加全面阐明植物细胞壁沟槽结构形成

的过程和作用机理.  

5  细胞壁沟槽结构与能源作物选育 

如上所述, 选育能源作物, 必须在保证作物正常

生长发育的前提下, 遗传改良细胞壁结构组成, 提高

木质纤维素酶解产糖效率. 植物细胞壁沟槽结构模

型的提出和 3 类 9 个基因的初步鉴定[51], 为能源作物

选育提供了直接方法与有效途径. 从理论上讲, 利用

挖沟基因(GH9)旨在增加沟槽宽度与深度, 修沟基因

(GH10)则可能增加沟槽密度. 然而, 增加沟槽宽度与

深度, 会改变细胞壁物理化学特性与特征, 从而影响

植物正常生长发育和种子产量. 因此, 必须用填沟基

因(GT61)催化合成更多的分支多糖加以填充, 减少

对植物正常生长发育的影响. 故植物细胞壁沟槽结

构的遗传改良是一个系统工程, 需要多个基因程序

化操作. 此外, 寻找调控细胞壁沟槽结构 9 个基因的

上游基因(如转录因子、蛋白激酶等), 有可能是一条

相对简便的遗传操作途径, 但很难大幅度改良细胞

壁沟槽结构.  

由于沟槽结构可能是植物细胞壁后期修饰加工

而成, 因此遗传改良细胞壁前期生物合成, 亦可提高

木质纤维素酶解产糖效率. 例如, 利用点突变遗传修

饰重要纤维素合酶基因(CesA), 可降低纤维素结晶度

和聚合度. 利用 RNAi 技术, 部分抑制木质素合成代

谢中的关键或重要基因, 可调控木质素单体比例, 减

少木质素网络的阻抑作用. 通过超表达半纤维素合

酶基因, 提高半纤维素相对含量和分枝度, 从而降低

纤维素结晶度, 并增加细胞壁的空隙度和外源纤维

素酶通道. 通过定点定量表达蔗糖合酶基因(SuSy), 

调控植物碳源分配, 改变植物纤维素含量与结晶度.  

6  细胞壁结构与棉花纤维品质 

棉花是重要经济作物 , 其纤维品质 (如纤维长

度、强度、细度等)直接影响着它的使用价值和商业

用途. 棉花纤维品质受基因类型、生态环境和加工条

件影响, 其中基因类型是影响品质的主要因素. 纤维

素是成熟棉花纤维的主要成分(占 95%~98%), 其聚

合度和结晶度从结构上影响纤维的主要品质. 转基

因超表达 WLIM1a基因, 发现棉花纤维强度比对照高

7.3%, 并含有相对较高的木质素和木质素酚醛类物
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质. 此外, 还观察到转基因细胞表面光滑, 纤维排列

规则, 纤维表面具有清晰的沟槽[52]. 近期研究还表明, 

成熟棉花纤维含有少量半纤维素、果胶质和木质素[53]. 

因此, 棉花纤维细胞壁亦可能存在沟槽结构. 近期, 

华中农业大学生物质能团队在棉花纤维中已初步鉴

定出多个沟槽结构同源基因. 因此, 根据成熟棉花纤

维物理化学特性, 增加纤维细胞壁沟槽密度和降低

沟槽深度有可能大幅度改良棉花纤维品质.  

7  细胞壁结构与作物抗逆性 

研究表明, 作物抗倒伏与茎秆强度相关, 而细胞

壁组成和结构直接影响植物茎秆强度. 例如, 大麦茎

秆强度与茎秆横切面上的细胞壁面积及其纤维素含

量相关, 而与茎秆的其他形态特征无显著关系[54]. 近

期, 华中农业大学生物质能团队通过关联分析 40 份

水稻细胞壁突变体材料[51], 发现水稻细胞壁三大组

分的含量与抗倒伏能力呈极显著相关, 尤为重要的是

水稻抗倒伏与纤维素结晶度呈显著负相关, 与半纤维

素阿拉伯糖含量呈显著正相关. 显然, 增加水稻细胞

壁沟槽结构中沟槽密度和深度, 不仅可以提高生物质

酶解产糖效率, 同时还可提高水稻的抗倒伏能力.  

植物细胞壁是植物抵御大多数病菌侵染的第一

道重要结构屏障[55~57]. 基于拟南芥 CesA4, CesA7 和 

 

图 3  植物细胞壁沟槽结构模型与木质纤维素酶解途径 

A: 原子力显微镜观察细胞壁沟槽结构, 箭头所指为沟槽; B: 生物

质酶解产糖模型, 及沟槽密度和深度可从本质上决定生物质的降解

效率(彭辉绘图). Ⅰ: 沟槽主区, 富含分枝度高的半纤维素; Ⅱ: 沟

槽间区, 富含结晶度高的木质纤维素; Ⅲ: 沟槽外区, 富含常规半 

纤维素和木质素 

 
 

 

图 4  水稻突变体表型观察和相关基因关联分析 

A: 2 个特异型水稻突变体(Osfc4, Osfc11)和常规品种(NPB)农艺性状和种子产量无明显差异[51]; B: 原位活性分析指出, 突变体纤维素酶位于

细胞壁上、且酶活性明显低于对照[51]; C: 通过 24 个突变体关联分析, 初步筛选出 9 个可能修饰沟槽结构形成的基因, 主要依据为 9 个基因

皆与半纤维素分枝度呈显著负相关. *: P<0.05; **: P<0.01 
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CesA8 参与次生细胞壁的合成, 已发现其突变体可以

增强对青枯病和根腐病的抗性[58], 而纤维素缺失突

变体(cev1)对细菌病害抗性明显增强[59,60]. 此外, 小

麦半纤维素中阿拉伯糖和木糖的比例对小麦耐旱性

起重要作用[61]. 因此, 增加细胞壁沟槽结构中沟槽密

度和深度, 亦有可能提高作物抗病虫和抗旱能力.  

8  总结与展望 

利用系统生物学综合分析 5 种植物细胞壁结构 

因子和生物质酶解产糖效率, 结合原子力显微镜观

察, 本文提出了植物所共有的纳米级细胞壁沟槽结

构模型和生物质酶解产糖分子机理, 并探讨了沟槽

结构形成的 3 类基因, 可能分别作用于挖沟、修沟和

填沟过程. 因此, 利用此类基因增加细胞壁沟槽密度

和深度, 不仅可从结构上提高木质纤维素酶解产糖

效率, 还可同时提高作物抗倒伏与抗逆能力. 此外, 

增加细胞壁沟槽密度和降低沟槽深度, 还可能大幅

度改良棉花纤维品质.  
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Research Progress in the Groove Structures of Plant Cell Walls and Biomass 
Utilizations 
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Huazhong Agricultural University, Wuhan 430070, China 

 
Plant cell walls represent an enormous biomass resource for biofuels and other chemical products. Principally, plant 
cell walls play a central role in plant morphorgenesis, and greatly affect plant mechanic strength, biomass 
digestibility, fiber quality and plant resistance. In this article, we briefly introduce the recent research advance in 
plant cell wall structures and functions by elucidating the key factors of plant cell walls that predominately determine 
biomass enzymatic saccharification upon various physical and chemical pretreatments in five typical plant species 
(rice, wheat, Miscanthus, sweet sorghum and maize). Notably, a groove structure of plant cell walls was observed in 
all of the five plant species using atomic force microscopy, and three types of nine distinct genes were identified that 
may be involved in the formation and modification of the groove structure. Therefore, a novel cell wall model was 
proposed concerning mechanism of biomass digestion and conversion, which provides insights into new 
biotechnologies for improving cotton fiber quality and enhancing crop resistance to biotic and abiotic stresses. 
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