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葡聚糖蔗糖酶及其家族在结构与功能上的研究进展 
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摘要：葡聚糖蔗糖酶是一类从蔗糖合成具有不同结构和物理化学性质的 α-葡聚糖的酶工具。这些 α-葡聚糖在食品、医学和生物

材料等方面具有多种商业应用价值，特别是用于开发填充型甜味剂、益生元和面团改良剂。糖苷水解酶第 70 家族的其他亚家族的发

现将反应底物扩展到淀粉和糊精，丰富了产物中糖苷键的种类和组成方式，扩大了合成新型 α-葡聚糖的范围。序列比对和构象分析

结果表明：通过对关键氨基酸残基进行突变或修饰，可有效改变产物的糖苷键构成、分子量和支化程度；GtfB、GtfC 和 GtfD 是 GtfA

亚家族和糖苷水解酶第 13 家族的进化中间产物。该综述介绍了 α-葡聚糖的分类和常见的糖苷水解酶第 70 家族成员，对酶构效关系

方面的关键进展进行分析，并展望通过酶工程技术去理性设计更高效、更稳定、更个性化的 α-葡聚糖合成工具。 
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Abstract: Glucansucrases are promising enzymatic tools for the synthesis of α-glucans with different structural and physicochemical 

properties from sucrose. These α-glucans have been found to have a variety of commercial applications in food, medicine, and biomaterials, 

particularly in the development of filled sweeteners, prebiotics, and dough improvers. The discovery of other subfamilies of the glycoside 

hydrolase family 70 (GH70) extended the reaction substrate to starch and dextrin, increased the variety and composition of glycosidic bonds in 

the product, and developed the scope for synthesizing novel α-glucans. Based on sequence comparisons and conformational analysis, it was 

found that the glycosidic bond composition, molecular weight, and degree of branching of the products were altered by mutation or modification 

of key amino acid residues. GtfB, GtfC and GtfD are evolutionary intermediates of dextransucrase (GtfA) and GH13. This paper introduces the 

classification of α-glucan and common GH70 members, analyzes key advances in enzyme conformational relationships, and outlines the rational 

design of more efficient, stable, and diverse α-glucan synthesis tools using enzyme engineering techniques. 
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葡聚糖是一类结构多样的天然产物，普遍存在于

细菌、真菌以及植物等生命体中[1]。α-葡聚糖因具有 
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稳态调节肠道菌群的特性，被认为是一种重要的膳食

补充剂[2]。因此，关于如何高效精准合成 α-葡聚糖的

研究被愈发重视，以葡聚糖蔗糖酶为代表的糖苷水解

酶第 70 家族则是众多生物合成工具中的佼佼者。此家

族催化产物难以化学合成，具有结构和生理功能多样

等特点，同时由于不需加入昂贵的 UDP-葡萄糖，相

较于其他合成工具，在生产成本上呈现明显优势[3-5]。 
葡聚糖蔗糖酶（Glucansucrases，GSs）又被称为

葡萄糖基转移酶（Glucosyltransferase，Gtf），是糖苷
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水解酶第 70 家族的首个成员，由乳酸菌分泌并可以催

化蔗糖合成 α-葡聚糖。葡聚糖蔗糖酶被划分为 GtfA、

GtfB、GtfC 和 GtfD（Glucosyltransferase A/B/C/D）四

个亚家族。它们在蛋白质结构上均以 4 个保守氨基酸

序列作为活性基序，由 Asp、Glu 和 Asp 组成催化残

基[6]，反应过程中包含供体糖链中 α-糖苷键的断开[7,8]

及酶-糖基中间体的形成[9]。在碳水化合物活性酶数据

库分类系统中，由于糖苷水解酶第 13、17 和 70 家族

在功能，活性位点和蛋白序列的相似性，三者都被划

分到 GH-H 超家族[10]。本研究团队在利用葡聚糖蔗糖

酶生产特定分子量 α-葡聚糖有一定研究基础，在此论

文中将主要阐述葡聚糖蔗糖酶及其家族蛋白结构和功

能之间的联系，并展望在食品、医学和生物材料中应

用的潜力。 

1  α-葡聚糖的结构及合成酶 

葡聚糖蔗糖酶及其家族成员可将蔗糖或淀粉类底

物转化为由 α-D-吡喃葡萄糖单体构成的多糖。这些酶

多数来源于明串珠菌属、链球菌属、乳杆菌属和魏斯

氏菌属，少数来源于嗜果糖乳酸菌属，酒球菌属和肠

球菌属[11,12]。多数菌株只分泌一种葡聚糖蔗糖酶，少

数能产生多种，如肠膜明串珠菌 NRRL B-1299[13-15]。

同一菌株内不同的葡聚糖蔗糖酶可产生多种产物[16]

或协同生成单一产物[15]。不同菌株的分泌条件各异，

如链球菌为组成型表达[17]，明串珠菌受到蔗糖特异性

诱导表达[18-20]。不同的酶和反应条件，可产生糖苷键

组成、分子量和分支程度各异的 α-葡聚糖，结构差异

导致了理化性质和生理活性的多样性。一般而言，可

以根据α-葡聚糖主链上主要的糖苷键类型，分为四类：

Dextran、Mutan、Reuteran 和 Alternan。 

1.1  主要由α-1,6键连接为主要构成的Dextran 

Dextran，又名右旋糖酐，是水溶性 α-葡聚糖，主

要通过 α-1,6糖苷键连接形成长度和排列不一的糖链，

糖链间由 α-1,2，α-1,3 和 α-1,4 糖苷键连接。相关合成

酶首先在明串珠菌中发现，被命名为右旋糖酐蔗糖  
酶[21]，后续在链球菌属[22]、乳杆菌属[23]和魏氏菌属[24]

等菌种中均有发现。 
葡聚糖蔗糖酶各家族成员中，右旋糖酐蔗糖酶是

被鉴定最多，研究最为广泛的，催化产物由占多数的

α-1,6 糖苷键和少量 α-1,3 糖苷键组成，以线性结构为

主，如最常见的商业化菌株 Leuconostoc mesenteroides 
NRRB-512F，可将蔗糖转化为由 95%的 α-1,6 糖苷键

和 5%的 α-1,3 糖苷键连接组成的右旋糖酐，相对分子

质量可达 1 000 ku[25]。少数菌株催化产物具有高度支

化结构，如 Leuconostoc citreum NRRL B-1299，所生

成的右旋糖酐中除占主要的 α-1,6 糖苷键外，还包含

约 30%的 α-1,2 及少量 α-1,3 糖苷键[26]。该菌株分泌的

六种葡聚糖蔗糖酶，分别命名为 DSR-A、DSR-B、
DSR-E、DSR-M、DSR-P 和 BRS-A。其中 DSR-A、

DSR-B、DSR-P 和 DSR-M 的催化产物以 α-1,6 糖苷键

连接为主[13-15]，DSR-E 和 BSR-A 则催化生成 α-1,2 糖

苷键分支。DSR-E 有两个具备完整催化活性及高度区

域特异性的催化结构域，并通过葡聚糖结合结构域连

接[27]。第一催化结构域（CD1）合成以 α-1,6 键为主

的线性葡聚糖链，第二催化结构域（CD2）通过合成

α-1,2 糖苷键来修饰葡聚糖受体形成分支[27]。BSR-A
与 DSR-E 的第二催化结构域具有显著的序列同源性，

催化生成 α-1,2 糖苷键分支的反应特异性和高效的催

化活性[15,28,29]。Leuconostoc citreum NRRL B-742 合成

产物具有由 α-1,6糖苷键连接的主链和单个 α-1,3糖苷

键接枝组成的梳状结构[30]。后续研究通过序列比对分

析，鉴定出一种可在高 α-1,3 糖苷键含量葡聚糖链中

建立分支的葡聚糖蔗糖酶，并命名为 BSR-B。此类具

有相似分支特异性的葡聚糖蔗糖酶在欺诈明串珠菌和

昆氏乳杆菌等菌株分布较为普遍[31,32]。 

1.2  由 α-1,3键连接为主要构成的Mutan 

Mutan，又名变聚糖，是不溶于水的 α-葡聚糖，主

链中由大于 50%的α-1,3糖苷键和少量的α-1,6键连接

组成。合成Mutan的突变蔗糖酶主要存在于链球菌中，

如 Streptococcus mutans GS5，同时在乳酸杆菌和明串

珠菌中也有发现[33]。变形链球菌和远缘链球菌将蔗糖

转化为不溶性葡聚糖是龋齿发生的关键步骤[33,34]。 

1.3  由 α-1,4键构成主链，α-1,6键连接支链的

Reuteran 
Reuteran，又名罗伊糖，是水溶性 α-葡聚糖，通

过单个 α-1,6 糖苷键桥接各段 α-1,4 糖苷键组成的糖

链。罗伊糖蔗糖酶，又名 4,6-α-葡萄糖基转移酶，主

要存在于罗伊氏乳杆菌中，催化产物由数量不一的

α-1,4 和 α-1,6 糖苷键连接构成[35-37]。被研究最多的是

益生菌 Lactobacillus reuteri 121，能合成由 α-1,4 糖苷

键连接主链，α-1,6 键连接单个分支和短链的罗伊糖，

三者比例为 52:15:37，相对分子质量可达 40 000 ku[23]。 

1.4  由 α-1,3 键和 α-1,6 键交替连接构成的

Alternan 
Alternan，又名交替糖，是水溶性α-葡聚糖，由α-1,6

与 α-1,3 糖苷键交替连接主链，并由 α-1,6 糖苷键连接
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短分支组成。交替糖蔗糖酶在明串珠菌和变异链球菌

中均有发现，首次发现于 Leuconostoc mesenteroides 
NRRL B-1335，催化产物由 46.9%的 α-1,6 和 35.0%的

α-1,3 糖苷键连接[38]。交替糖蔗糖酶具有两种催化反应

模式，一种是聚合反应，即以蔗糖为唯一底物将葡萄

糖残基从蔗糖分子上转移生成长链聚合物；另一种是

受体反应，即将蔗糖的葡萄糖残基转移到其他受体分

子上生成低聚合度的糖链[39]。交替糖因其独特键型，

在具有较右旋糖酐更高水溶性和更低固有粘度的同

时，还具备较高抗水解性和益生元活性[40,41]。 

2  糖苷水解酶第 70家族各亚家族成员的结构

和功能特性 

按照合成产物中糖苷键的差异，葡聚糖蔗糖酶

GtfA 亚家族主要包括右旋糖酐蔗糖酶（Dextransucrase，
DS，EC 2.4.1.5）、变聚糖蔗糖酶（Mutansucrase，MS，
EC 2.4.1.125）和交替葡聚蔗糖酶（Alternansucrase，
AS，EC 2.4.1.140）等，均对蔗糖有催化活性[42]。糖

苷水解酶第 70 家族中除葡聚糖蔗糖酶亚家族 GtfA 以

外，还有一类具有 4,3/6-α-葡萄糖基转移活性的成员，

即 GtfB、GtfC 和 GtfD，这三个亚家族成员又被统称

为 α-GTase，对蔗糖没有活性，对淀粉/糊精底物表现出

歧化活性[43]，可生成由 α-糖苷键连接的寡糖和多糖，

部分产物为可溶性膳食纤维且具有益生元潜力[44-46]。 
α-GTase 酶的微生物起源、结构域、反应和产物

特异性不同于葡聚糖蔗糖酶，但具有较高的序列相关

性[47]。有研究通过代表性家族成员全序列比对，以及

对部分GtfB，GtfC和GtfD的序列预测，以Lactobacillus 
reuteri 121 GtfB，Exiguobacterium sibiricum 255-15 
GtfC 和 Azotobacter chroococcum GtfD 作为查询序列

进行 BLAST 分析后构建系统发育树，发现三个亚家

族酶学性质上呈现的葡聚糖蔗糖酶/α-淀粉酶中间特

性也体现在它们在系统发育树上所处位置。此外，由

于糖苷水解酶第 13 和 70 家族成员在结构和催化机制

上有一定相似性，如 α-保留的双置换催化机制以及

（β/α）8 桶结构，因此推测 α-GTase 可能进化自一种

属于糖苷水解酶第 13 家族的 α-淀粉酶[48,49]。 

 
图1 糖苷水解酶第13和 70家族之间蛋白序列的系统发育树 

Fig.1 Phylogenetic tree of protein sequences between families GH13 and 70 

2.1  糖苷水解酶第 70家族GtfA 亚家族 

因为葡聚糖蔗糖酶的大分子结构（分子量约在

120~200 ku）导致适合 X-衍射研究的晶体难以生成，

所以目前仅有四个糖苷水解酶第 70 家族成员的晶体

结构被确定，并阐明其结构域组成[50]。其中对 α-GTase

的结构与功能关系和产物特异性的了解更为有限，已

报道一种仅包含供体亚位点的 3D 结构（Lactobacillus 
reuteri 121GtfB-ΔNΔV）。Vujičić-Žagar 等[6]率先通过截

短 Lactobacillus reuteri 180 的葡聚糖蔗糖酶 N-末端

745 个残基后获得高分辨率晶体结构，即 Gtf180-ΔN，

并对 α-葡聚糖的催化合成机制进行详细阐述。后续研
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究中通过类似方法，在保留全部催化功能前提下，截

断约240到840个N-末端残基后获得多个葡聚糖蔗糖

酶的蛋白质结构[51,52]。研究发现被截断的 N-末端可能

是细胞壁附着域，且在不同蛋白之间存在显著的长度

和结构差异[47]；不同蛋白的催化活性部分在结构上高

度相近，且与糖苷水解酶第 13 家族有相似保守基   
序[53,54]。在糖苷水解酶第 13 和 70 家族中，催化核心

都由可叠加的结构域 A、B 和 C 构成，结构域 A 具有

一个带有催化三元组的 TIM 桶或（β/α）8桶结构和保

守基序Ⅰ-Ⅳ。这些基序包含催化残基及底物结合残

基，被视为与酶功能密切相关的特异性序列指纹[55-57]。

此结构首先在糖苷水解酶第 13 家族中被发现，然后在

葡聚糖蔗糖酶也发现类似结构。两者差异在于前者的

保守基序顺序为 I-II-III-IV，葡聚糖蔗糖酶的（β/α）8

桶是循环排列，保守基序Ⅰ位于结构域 A 的 C 末端部

分。葡聚糖蔗糖酶中催化核心包括了结构域Ⅳ和Ⅴ。

其中结构域Ⅴ对糖链延长非常重要。如 Leuconostoc 
mesenteroides NRRL B-1355 DSR-S的结构域Ⅴ若连续

缺失会导致合成效率降低和产物分子量的减少[49]；通

过截断 Gtf180-ΔN 的远端结构域Ⅴ也可使产物分子量

减少[58]。由于结构域Ⅴ包含葡聚糖结合口袋，并随着

围绕结构域Ⅳ和Ⅴ间的铰链移动而改变位置[59]，表明

两者通过将结合的中间体移离或移向活性中心来辅助

多糖的合成。葡聚糖蔗糖酶具有一种不同寻常的“U 型

折叠”结构域，其中 5 个结构域中的 4 个（除结构域 C
以外）是由两组不连续的多肽链片段够成。这种独特

的结构域被认为是由糖苷水解酶第 13 家族的 α-淀粉

酶通过基因复制的进化途径产生[6]。 
通过葡聚糖蔗糖酶的结构及其酶-供体底物-受体

底物复合物证实了糖苷水解酶第 13 和 70 家族具有相

似的催化机制。即供体底物蔗糖的 α-1,2-糖苷键首先

在酶的亚位点-1 和+1 间被裂解，并在亚位点-1 形成葡

萄糖基-酶的中间体。然后通过转糖基化或聚合反应，

将糖基部分转移到正在生长的葡聚糖链上的非还原糖

端；或通过受体反应或水解反应，将糖基部分转移到

的麦芽糖或水分子等受体底物上[9,60]。Gtf180-ΔN 与麦

芽糖复合物的晶体结构表明，亚位点+1 和+2 与受体

底物相互作用的残基分别来自保守基序Ⅱ、Ⅲ和Ⅳ，

以及结构域 B 等非保守区域[6]。通过诱变试验证实受

体结合亚位点+1 和+2 上的残基共同形成的物理化学

微环境决定了糖苷键连接特异性[60,61]，说明通过改变

有限数量的残基就足以使葡聚糖蔗糖酶呈现不同的特

异性，从而实现对 α-葡聚糖糖苷键比例的控制。对保

守基序Ⅳ下游的亚位点+2 残基进行突变会显著改变

糖苷键的连接比例[23,36,49,62]，进一步突变保守基序Ⅱ

能合成天然产物中不存在的 α-1,4 糖苷键或减少分支

数量[23,63-65]。因此可通过部分或完全堵塞 Gtf180 形成

分支所需的+1 亚位点上方的沟槽，可使合成产物中分

支减少；相反，对在螺旋 α4 亚位点+2 附近的一些残

基进行突变会产生超支化聚合物[65,67,68]；另有报道称，

相关位点的突变会导致多糖相对分子质量改变[69,70]，

通过突变亚位点+1 和+2 的受体结合残基，可改变酶

对糖链生长中受体底物链的亲和力，显著影响多糖与

低聚糖合成比例[61,71]。 

 

 
图2 Gtf180-ΔN的结构 

Fig.2 Overall structure of Gtf180-ΔN 

注：（a）Gtf180-ΔN 的晶体结构；（b）多肽“u 型折叠”过

程示意图。结构域 A、B、C、IV 和 V 分别用蓝色、绿色、品

红、黄色和红色表示，N 端和 C 端分别用深色和浅色表示。 

2.2  糖苷水解酶第 70家族GtfB 亚家族 

GtfB 亚家族是糖苷水解酶第 70 家族中首个与淀

粉转化相关的亚家族，仅在乳酸菌中发现，目前已报

道几种具有不同的反应和产物特异性的成员，如
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Lactobacillus reuteri 121 GtfB 4,6-α-GTase，Lactobacillus 
fermentum NCC 2970 4,3-α-GTase 和 Limosilactobacillus 
reuteri NCC 2613 GtfB 4,6-α-GTase。 

Lactobacillus reuteri 121 GtfB 4,6-α-GTase 是首个

被报道具有淀粉转化能力的糖苷水解酶第 70 家族成

员，其基因序列与葡聚糖蔗糖酶 GtfA 具有高度一致

性，但蔗糖转化活性较低[72]。同时对低聚麦芽糖和淀

粉表现出明显的水解/转糖基活性，可通过裂解 α-1,4
糖苷键后合成 α-1,6 糖苷键，实现将 α-1,6 葡聚糖短链

连接到低聚麦芽糖或淀粉片段的非还原端，最终生成

被称为 IMMPs（Isomalto/Malto-Polysaccharides）的水

溶性淀粉衍生物。Lactobacillus reuteri 121 GtfB 
4,6-α-GTase 首选底物是具有较长 α-1,4 糖苷键连接片

段和较少 α-1,4/α-1,6 分支点的糖链，产物具有更高的

α-1,6 糖苷键比例。突变其转糖基化活性的关键位点，

可使其转化为只具有水解活性的 α-淀粉酶。其作用受

体亚位点+2 与配体的直接作用，是 α-1,6 转糖基活性

的关键位点[50,73,74]。 
Lactobacillus fermentum NCC 2970 4,3-α-GTase 与

Lactobacillus reuteri 121 GtfB 4,6-α-GTase 有 70%的序

列相同，差异集中在保守基序Ⅱ和Ⅳ。这些差异使其

以直链淀粉和麦芽七糖为底物时，呈现 4,3-α-葡萄糖

苷转移酶活性；以马铃薯 V 型直链淀粉为底物时，产

物变成通过单一的 α-1,3 糖苷键线性或分支连接低聚

麦芽糖片段组成。此前未见葡聚糖蔗糖酶催化合成类

似产物的报道，而且从地衣和真菌中分离含有相同的

连接类型的多糖主要由 α-1,3 糖苷键连接且不存在

α-1,4 分支点，因此推测 GtfB 形成支链 α-葡聚糖是与

其开放的活性位点结构有关[75]。 
Limosilactobacillus reuteri NCC 2613 GtfB 与大多

数合成线性 IMMPs 的 GtfB 亚家族成员不同，当以马

铃薯 V 型直链淀粉为底物时，产物是由聚合度 2 到 7
的低聚麦芽糖链组成，并通过 α-1,4 糖苷键连接主链，

α-1,6 糖苷键连接分支。这是首次发现乳酸菌将直链淀

粉衍生为支化 α-葡聚糖，其反应特异性与在非乳酸菌

中发现的 GtfD 亚家族成员类似。在三维结构模型中，

Limosilactobacillus reuteri NCC 2613 GtfB 环 A1 和 B
较 Lactobacillus reuteri 121 GtfB 短 7 个和 16 个残基，

且不含供体底物结合亚位点，因此推测更开放的活性

位点结构将促使更多分支结构生成[76]。 

2.3  糖苷水解酶第 70家族GtfC 亚家族 

糖苷水解酶第 70 家族 GtfC 亚家族成员在非乳酸

菌中发现，包括多种可适应极端温度的细菌，如厚壁

菌 门 杆 菌 纲 的 Exiguobacterium 、 Bacillus 和

Geobacillus，均为低 G+C 含量的革兰氏阳性菌[9,77]。 
Exiguobacterium sibiricum 255-15 是嗜冷性非孢

子形成细菌，从距今约 200~300 万年历史的西伯利亚

古冻土中分离[78,79]。Geobacillus sp. 12AMOR1 是嗜热

细菌，从深海高温沉积物样本中分离 [80] 。

Exiguobacterium sibiricum 255-15 GtfC 的氨基酸序列

与 GtfB 亚家族相近，然而 GtfC 亚家族缺乏葡聚糖蔗

糖酶和 GtfB 亚家族位于保守基序Ⅰ-Ⅳ的（β/α）8 桶

圆形排列。GtfC 亚家族与 α-淀粉酶的核心结构域 A-C
类似，但结构域 B 插入一段葡聚糖蔗糖酶特有的结构

域Ⅳ。GtfC 酶缺失在葡聚糖蔗糖酶和 GtfB 亚家族中

典型的 N-末端可变区和远端结构域Ⅴ，并可能在 C-
末端存在一到两个功能未知的 Ig2 基序。GtfC 亚家族

独特结构域表明，可能存在在 α-淀粉酶前体中插入结

构域Ⅳ的相关事件，进一步体现了两个糖苷水解酶家

族间的进化路径。Exiguobacterium sibiricum 255-15 
GtfC 酶具有与 Lactobacillus reuteri 121 GtfB 相似的

4,6-α-葡萄糖基转移酶活性，可以裂解淀粉类底物的

α-1,4 键并连续合成的 α-1,6 键。其产物是被称作

IMMOs（IsoMalto-Malto/Oligosaccharides）的衍生物，

且不会进一步聚合。IMMOs 中 α-1,6 糖苷键比例与底

物聚合度呈正相关，约有 33%、44%和 52%的 α-1,6
糖苷键存在于以麦芽六糖、麦芽七糖和 V 型直链淀粉

为底物的反应产物中。 

2.4  糖苷水解酶第 70家族GtfD 亚家族 

糖苷水解酶第 70 家族 GtfD 亚家族在多种与植物

相关的细菌中发现，且在以马铃薯淀粉、直链淀粉和

聚合度 4 至 7 的低聚甘露糖等淀粉类为底物时表现出

4,6-α-葡萄糖基转移酶活性[81,82]。GtfD 在进化路径上

与 GtfC 密切相关，都具有 α-淀粉酶的折叠结构。但

GtfD 在其微生物起源上有所不同，它不仅存在于芽孢

杆菌和圆褐固氮菌等革兰氏阳性菌中，也存在于如洋

葱假单胞菌和弗拉特氏菌等革兰氏阴性菌中。 
来源于 Paenibacillus beijingensis DSM 24997 和

Azotobacter chroococcum NCIMB 8003 的 GtfD 与直链

淀粉反应时没有形成连续的 α-1,6 糖苷键，而是形成

由单个 α-1,6 键和 α-1,4 或 α-1,6 键连接的分支，产物

高度支化。这两种 GtfD 酶合成产物分子量存在明显

差异，α-1,6 糖苷键节点数量和 α-1,4 键连接片段长度

也不一样，在液相色谱图上分别为单峰（13 000 ku）
和双峰（27 000 ku，19 ku）分布 [81,83]。来源于

chroococcum 和 Paenibacillus beijingensis 的 GtfD 可将

小麦淀粉转化为抗性淀粉，结构与以蔗糖为底物的

Lactobacillus reuteri 121 GtfA 的催化产物类似[81,84]。 
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3  结论与展望 

综上所述，通过葡聚糖蔗糖酶及其家族的基因数

据挖掘和蛋白结构分析，可以发现其产物特异性是由

受体结合亚位点的各氨基酸残基间相互作用决定，关

键位点的变化往往能显著改变催化产物的糖苷键组

成、分子量和支化程度。从糖苷水解酶第 13 家族的 α-
淀粉酶，到糖苷水解酶第 70 家族的 GtfD、GtfC 和

GtfB 亚家族，最后到具有催化蔗糖活性的葡聚糖蔗糖

酶（GtfA），各亚家族成员蛋白结构与功能的逐渐演

化印证了它们在进化路径上的相互关系，同时也展现

了通过酶工程技术改造现有酶工具生产各类新型α-葡
聚糖的潜力。可见研究如何通过对酶制剂催化合成或

改造碳水化合物，调控催化产物的理化性质和加工特

性，将是葡聚糖蔗糖酶用于食品生产或直接作为食品

添加剂应用的关键。但是，由于目前对各活性位点间

的相互影响机制，糖链延长阶段的反应机理，特别是

当中间产物超出催化结构域，甚至与远端结构域结合

时的反应机制依然缺乏了解，因此继续深入研究相关

课题，并基于已知结构与功能去理性设计更稳定、更

高效和更具操控性的葡聚糖蔗糖酶，将是未来食品酶

工程的重要方向和挑战之一。 
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