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链霉菌转运系统研究进展 
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摘  要：链霉菌是具有复杂生命周期的革兰氏阳性细菌，其丰富多样的次级代谢产物使得链霉菌成

为天然抗生素来源最为广泛的菌株。目前链霉菌研究主要集中在次级代谢和形态分化过程。近年来，

因链霉菌转运系统在次级代谢和形态分化等过程中发挥重要作用而得到研究者们的极大关注。链

霉菌转运系统不仅能够通过信号转导系统直接参与菌丝体形态分化过程，而且能够运送抗生素等次

级代谢产物，使其在链霉菌工业生产方面具有极大的应用前景。除此之外，转运系统作为菌体“第一

道门”，能够运送营养物质来改变初级代谢过程，进而影响形态分化和次级代谢等过程，使菌体能迅

速适应复杂的环境。因此，链霉菌中转运系统的研究对其形态分化调控通路的阐释具有重要的指导

意义。 
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Abstract: Streptomyces are gram-positive bacteria with complex life cycle, and considered as the most 
extensive source of natural antibiotics due to the abundant and diverse secondary metabolites. Current 
studies on Streptomyces mainly focus on the secondary metabolism and morphological differentiation 
processes. The transport systems of Streptomyces have raised a lot of attention in recent years due to the 
important roles in these life processes. The transport systems have a great application prospect in the 
industrial production for their participation in morphological differentiation process through the signal 
transduction system and delivery of the secondary metabolites. In addition, as the “first door” of bacteria, 
transport systems can carry nutrients to regulate the primary metabolic processes, further affecting the 
processes of morphological differentiation and secondary metabolism, resulting in quick adaptation to the 
complex environment. Therefore, the studies on the transport systems of Streptomyces can provide 
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important guidance for the interpretation of the regulation pathway of morphological differentiation. 

Keywords: Streptomyces, Transport system, Morphological differentiation, Secondary metabolism, 
Primary metabolism 
 

链霉菌形态分化研究一直是链霉菌的研究热

点，其与初级代谢过程中的营养摄取、复杂的次生

代谢网络都有着密切关系，而在链霉菌整个复杂生

命活动中涉及到众多的转运蛋白及转运系统。经鉴

定，目前已完成基因组测序的链霉菌中至少含有

171 个转运蛋白家族[1]，它们共同发挥精确的转运

和定位功能。庞大的转运体系维持着链霉菌营养物

质摄取等初级代谢过程、产孢等形态分化过程和抗

生素分泌等次级代谢过程。因此，对链霉菌转运系

统的研究不仅能够深入了解链霉菌形态分化调控

过程，而且能够为抗生素生产工业菌株改造提供重

要的依据。下文将从形态分化、次级代谢和初级代

谢 3 个方面介绍链霉菌转运系统在其生命周期中

的重要意义。 

1  链霉菌转运系统与形态分化 

链霉菌作为土壤微生物中典型的革兰氏阳性

丝状放线菌，在其生命周期中，菌体会经历一个复

杂的形态分化过程。首先孢子在培养基中会形成具

有多分枝、多核的基内菌丝，然后基内菌丝突破培

养基水分的表面张力，向空气中生长形成气生菌

丝，随着气生菌丝的形成，菌丝体中会均匀地形成

隔膜，最终形成单核的孢子链，孢子链断裂后产生

的孢子会进入下一个菌丝体分化过程。 

链霉菌菌体形态分化有多个调控系统共同作

用，参与形态分化的主要基因有 bld 家族和 whi 家

族基因簇，bld 基因主要负责调控气生菌丝的形成，

而 whi 基因负责调控孢子的产生[2-3]。其中 bld 敲

除菌株因其无法产生气生菌丝且培养基表型表现

为光秃型而得名，whi 能够产生气生菌丝但不产孢

子，因其菌落表现为白色而得名。bld 基因家族包

括 bldA (tRNA)、bldK (ABC 转运系统)、bldN (σ

因 子 )、 bldG (unrelated anti-anti-sigma factor)及

bldB/bldD/bldM (转录调控因子)[4]，各自的作用也

得到了深入的研究。基于 bld 基因簇在链霉菌形态

分化过程中的重要调控意义，研究者们提出 bld 级

联的代谢调控流，其中 bld 各个基因的调控作用具

有不可逆性[5-7]，如图 1 所示。bld261 作为信号分

子启动 bld 调控级联，最终产生疏水蛋白 SapB，

从而改变培养基-空气表面张力，调控气生菌丝的

产生。 

早期大多研究者认为 bld 基因簇通过 bld 级联

等正向调控作用参与菌丝体形态分化过程，如应答

元件 bldM 和 σ 因子 bldN 等[8-9]，其敲除后由于代

谢流的缺失无法产生气生菌丝。最新的研究表明，  

 

 
 
图 1  bld 级联的代谢调控流 
Figure 1  Metabolic regulatory flow of bld cascade 
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诸如 BldD[10]、BldC[11]和 BldO[12-13]等蛋白能够逆

向调控菌体的形态分化过程，它们能够延缓菌体进

入形态分化阶段，使其处于正常的基内菌丝生长阶

段，基因敲除后菌丝体会表现为早熟的状态，这类

蛋白也被称为“抑制”型的调控蛋白[8-13]，这为 bld

基因簇参与形态分化调控研究提供了新的思路。 

bld 基因簇在菌体形态分化过程中，作为最重

要 的 一 环 直 接 参 与 天 蓝 色 链 霉 菌 (Streptomyces 

coelicolor)两个形态分化调控系统。如图 2 所示，

其一为 RamR 途径，RamR 是一类关键调控因子，

可激活 ragABKR 基因簇和 ramCSABR 基因簇(SapB

蛋白合成基因簇)的表达，产生 SapB 蛋白及其类似

物 ， 使 得 气 生 菌 丝 向 空 气 中 生 长 [14] ； 其 二 是

Chaplins 途径，Chaplins 是天蓝色链霉菌中另外一

类疏水性分泌蛋白，与 SapB 蛋白类似，能够作为

表面活性剂改变水-气-菌落的表面张力[15]。两个转

运系统独立存在，在不同的营养条件下发挥不同的

调控作用，在 R2YE 培养基上，天蓝色链霉菌气生

菌丝的形成与 bld 基因、SapB 和 Chaplins 蛋白有

关，而在 MS 培养基上，其形态分化的调控只与

bldB 和 Chaplins 有关[15]，其中 X factor 与 RamR

类似，为贫瘠营养条件下的关键调控因子，目前 X 

factor 尚未得到完整详细的阐释。 

链霉菌复杂的形态分化过程中需要众多蛋白

系统发挥作用，其中最重要的是转运蛋白及转运系

统。21 世纪初，链霉菌属的代表种天蓝色链霉菌、

阿维链霉菌(Streptomyces avermitilis)及灰色链霉菌

(Streptomyces griseus) 的 全 基 因 组 测 序 已 经 完   

成[16-17]，基因组学的发展为链霉菌形态学研究提供

了巨大的帮助和支持。如今蛋白质组学的飞速发

展，让我们更加清晰地认识到链霉菌中数量庞大的

转运蛋白家族。数据表明链霉菌中含量最为丰富的

转 运 蛋 白 家 族 为 ABC 转 运 蛋 白 超 家 族 (ATP- 

binding cassette superfamily)和 MFS 转运蛋白超家

族(major facilitator superfamily)。研究者深度挖掘

了 11 个常见的链霉菌菌种基因组数据，发现转运

蛋白编码基因占据各基因组的 10.2%−13.7%，其中

171 个蛋白家族中 ABC 家族和 MFS 家族转运蛋白

的比例超过 40%[18]。Shan 等[19]通过基因组挖掘和

同源序列比对，研究了 4 个纳他霉素生产菌株的

ABC 转运蛋白和 MFS 转运蛋白，发现其中 51 类

转运蛋白具有同源性，包含 29 种同源性的 ABC

转运蛋白和 22 种 MFS 转运蛋白。链霉菌中数量众

多的转运蛋白构成一个或多个独立的转运系统，共 

 

 
 
图 2  天蓝色链霉菌中形态分化调控系统 
Figure 2  Regulatory system of morphological differentiation in Streptomyces coelicolor 
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同发挥作用来控制营养物质摄入、抗生素分泌、耐

药性、形态分化等重要生命过程，而不同菌种中的

转运蛋白看似存在差异化，其同源性同样值得研究

者们的深入思考。 

链霉菌转运系统的研究最早由 Nodwell[7]提

出，其在研究 bld 家族作用机制时发现，bldK 家族

基因能够影响气生菌丝形成及孢子产生等形态分

化过程。bldK 家族基因编码膜蛋白转运系统中

ABC 转运蛋白的部分组成元件，包括 bldKE、

bldKD、bldKA、bldKC 和 bldKB，在天蓝色链霉菌

中，bldKA 和 bldKC 编码透过酶，bldKE 和 bldKD

编码 ATP 酶，而 BldKB 是一种溶液结合蛋白[7,20]，

如图 3 所示，这五者相辅相成构成 BldK-ABC 转

运系统，因此 BldK 家族也被称为寡肽转运蛋白，

其对气生菌丝等形态分化过程具有重要调控意义。

除了天蓝色链霉菌以外，灰色链霉菌中 BldK-ABC

转运蛋白也能够控制气生菌丝的形成[20]，不同菌

种中的转运系统都能够通过转运外界物质来影响

形态分化和次级代谢等生命过程，在完整的形态调

控网络中占据中流砥柱的作用。 

1996 年研究者通过验证 BldK 蛋白的转运功

能强有力地说明了其在形态分化方面的作用，三肽

化合物 Bialaphos 可以通过寡肽透过酶进入细胞从

而杀死野生型菌株，而对于 bldK 敲除菌而言，同

样的培养条件下细胞可以无视 Bialaphos 的毒性正

常生长，而 bld261、bldA 等敲除菌与野生型一样 

 

 
 

图 3  BldK-ABC 转运系统 
Figure 3  BldK-ABC transform system 

不具有这种抗性[7]，这说明 bldK 基因能够控制

外界寡肽物质的转入，进而影响菌丝体形态分化

过 程 。 之后，Park 等 [21] 设计了 S- 腺苷蛋氨酸

(S-adenosylmethionine，SAM)积累实验(SAM 为胞

内生命活动提供甲基)，当胞外 SAM 积累时，BldK

蛋白表达量上升了 3 倍，同时在寡肽结合蛋白

(SCO5477/SCO5260)和 BldKB 蛋白(SCO5113)的作

用下使得菌体膨大而不产生孢子。Meng 等[22]同样

在 SAM 诱导下发现了与菌丝体形态发育相关的  

5 个转运蛋白，包括 SCO5477、SCO5113、SCO4647、

SCO4885 和 SCO1793。多个转运蛋白能够构成  

一个或多个转运系统，依托信号转导系统将胞外寡

肽(信号)转变为胞内的代谢调控信号分子，最终能

够改变气生菌丝等形态分化过程。因此肽转运蛋白

的研究也为链霉菌转运系统的解析提供了重要的

理论支持。本实验室一直致力于天蓝色链霉菌形态

分化相关研究，我们发现 SCO4114 为一产孢相关

蛋白，基因敲除后气生菌丝的形成会受到明显抑

制，而且 SCO5477 (寡肽转运蛋白)、SCO5113 (ABC

转运脂蛋白 BldKB)等蛋白的表达量明显下调；同

时 SCO4114 基因中含有 TTA 密码子，能够受到编码

稀有亮氨酸密码子 bldA 基因的调控，而且该基因敲

除后会影响 bld 家族基因的表达，我们推测 SCO5477

能够与 bldKA (SCO5112)、bldKC (SCO5114)、bldKD 

(SCO5115)等 ABC 转运蛋白相结合，共同调控天

蓝色链霉菌形态分化等过程[23]。 

天蓝色链霉菌中 ABC 转运系统的作用机制至

今仍没有明确答案，为了研究 bldK 基因具体的调

控作用方式，同时基于链霉菌和枯草芽孢杆菌形态

分化过程的相似性，Nodwell 等将天蓝色链霉菌

bldK 的 5 个多肽与枯草芽孢杆菌 spo0K 操纵子中相

对应的基因编码产物对比，发现二者的寡肽透过酶

具有较高的一致性，认为二者可能通过分泌不同的

信号分子使细胞实现基内菌丝生长期到产孢期的

转变[7]。Akanuma 等比对了天蓝色链霉菌 A3(2)中

bldK 操纵子(bldK-c)和灰色链霉菌中编码 ABC 转

运系统的 SRG 家族基因(bldK-g)，二者虽然基因序
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列不尽相同，但功能相似，在其形态分化过程中都

发挥着重要作用[20]。 

综上所述，链霉菌转运系统对菌体形态分化及

次级代谢具有重要的调控意义，其依靠寡肽结合蛋

白、转运蛋白和其他作用蛋白的共同作用，将外界

分子转运至胞内，通过信号的转导直接影响菌丝体

形态分化过程，其中影响形态分化的转运蛋白如 

表 1 所示。同时转运系统能够耦合碳代谢调控系统

等诸多调控系统共同发挥作用，构成完整的形态分

化调控网络。但目前链霉菌各种转运系统相互作用

机制尚未得到详细阐明，而 BldK 等转运蛋白能够

为转运系统的深入研究提供明确的指导思路。 

2  链霉菌转运系统与次级代谢 

链霉菌因其众多医用价值极高的次级代谢产

物，被称为天然药物的合成工厂，也是目前天然抗

生素的主要工业生产菌株，其中包括万古霉素

(vancomycin)、林可霉素(lincomycin)、达托霉素

(daptomycin)、氯霉素(chloramphenicol)及两性霉素

B 等临床上广泛使用的抗生素[27]。 

链霉菌作为抗生素生产菌株，大多抗生素合

成基因簇中都存在转运系统，依托相关转运蛋白

和信号转导系统将抗生素等物质运送至胞外，在

次级代谢产物的产生过程中发挥至关重要的作

用 。 本 实 验 室 对 多 烯 大 环 内 酯 抗 生 素 (polyene 

macrolides，PEMs)的生物合成途径进行了全面比

较分析，发现 PEM 生物合成基因簇中都存在一对

可以形成异源二聚体的 ABC 转运蛋白，很可能是

由其他 ABC 转运系统的基因复制而来，并且发挥

着除 PEM 运输以外的其他重要功能[28]。ABC 转

运蛋白作为众多链霉菌转运系统的重要组成部

分，能够参与调控抗生素生产及次级代谢等过程。

天蓝色链霉菌中的双组分转导系统 DraR-K 能够

影响放线紫红菌素(actinorhodin，ACT)等抗生素

的产生，工业模式菌株阿维链霉菌(S. avermitilis) 

NRRL-8165 中，DraR-K 同源基因的缺失同样会影

响 阿 维 菌 素 和 寡 霉 素 的 产 量 [29] 。 肉 桂 链 霉 菌

(Streptomyces cinnamoneus)之所以可以产生羊毛硫

抗生素这一抗生素 [30]，因其合成基因簇中含有

ABC 转运系统编码基因，林琴[31]将此抗生素合成

基因簇在天蓝色链霉菌中进行了异源表达，结果发

现天蓝色链霉菌获得羊毛硫抗生素生产能力，且其

形态分化也发生了变化。抗生素的合成会受到多种

影响因子的作用，其中天蓝色链霉菌及变铅青链霉

菌(Streptomyces lividans)中 ABC 转运蛋白的功能

受到高浓度的 SAM 调控，当变铅青链霉菌中 SAM

合成酶基因过表达时，胞内 SAM 积累，菌体 ACT

产量明显增加，同样灰色链霉菌链霉素的产量与胞

外 SAM 的浓度也有着直接的关系[32-35]。我们认为 

 
表 1  天蓝色链霉菌中影响其形态分化过程的相关转运蛋白 
Table 1  Transporters in Streptomyces coelicolor that affect the morphological differentiation 
蛋白 

Protein 

功能 

Suggested function 

序列号 

Accession No. 

功能鉴定 

Identification 

调控因子 

Regulation 

参考文献 

References 
SCO5477 Putative 

oligopeptide-binding lipoprotein 
SC2A11.11 Transport SBP of ABC transporter SAM [21-25] 

SCO5260/AtrA Secreted protein 2SC7G11.22c  SAM [21] 
SCO5113/BldKB Oligopeptide ABC transport protein SCBAC31E11.09 ABC transport system lipoprotein SAM [21-22,24] 
SCO2008 Putative branched chain amino 

acid-binding protein (ABP) 
SC7H2.22 Transport SBP of ABC transporter  [25] 

SCO4647 Transcription anti-termination 
protein 

SCD82.18  SAM [22] 

SCO4885 Putative lipoprotein 2SCK8.11  SAM [22] 
SCO1793 Putative sporulation-control protein SCI5.01  SAM [22] 
SCO2582 Putative membrane 

metalloendopeptidase of unknown 
function 

SCC123.20  SCO2127 [26] 
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SAM 之所以能够影响抗生素产量是基于转运系统

的作用，因此转运系统的影响因子研究对链霉菌工

业价值的提升有着重要意义。 

在链霉菌次级代谢过程中，MFS 转运蛋白同

样 发 挥 着 至 关 重 要 的 作 用 ， 委 内 瑞 拉 链 霉 菌

(Streptomyces venezuelae) ISP5230 能够产生杰多霉

素，最重要的原因在于 jadL 位于杰多霉素生物合

成基因簇中，其编码的 JadL 蛋白作为 MSF 转运蛋

白，能够参与杰多霉素的生产及转运过程[36]。在

抗生素生产调控途径中，MFS 蛋白也能作为靶标

基因参与调控菌体自身稳定性发展过程，TetR 家

族转录调控因子是链霉菌转运系统重要的调控蛋

白家族，其中 AveT 和 GouR 分别参与阿维链霉菌

中阿维菌素及草链霉菌(Streptomyces graminearus)

谷氏菌素的合成途径 [37-38]，二者能够激活靶标

MFS 基因的表达(aveM/gouM)，从而使抗生素能够

正常地运送至胞外，同时也保证菌体自身的耐药

性。NemR 作为 LAL 家族转录调控因子作用于 MFS

家族转运蛋白，进而调控蓝灰链霉菌(Streptomyces 

cyaneogriseus)中奈马菌素的合成[39]，我们认为调

控系统及转运系统耦合及关联阐释具有极大的拓

展前景，最终能为工业化生产提供开创性的指导

思路。 

耐药性是链霉菌保证菌体自身稳态的重要因

素，转运系统在此过程中扮演最重要的角色。灰绿

链 霉 菌 (Streptomyces griseoviridis) 能 够 产 生

Griseoviridin (GV)和 Viridogrisein (VG)两种抗生

素，二者能够相互作用，能够更好地抵抗耐药性病

原菌，具有极大的工业应用价值。在 GV 和 VG 抗

生素生产过程中，SgvT1 (MFS 转运蛋白家族)和

SgvT2 (ABC 转运蛋白家族)两种转运蛋白不可或

缺，SgvT3 (MFS 转运蛋白家族)能够作为 SgvT1

的候补途径来保证菌体受到自身抗生素的作用[40]。

黄桃链霉菌(Streptomyces flavopersicus) NRRL 2820

之所以能够抵抗纺锤菌素(netropsin，一种寡肽抗

生素)的杀菌作用，其根本原因在于其细胞内部形

成的一个多聚 ABC 转运蛋白能够将进入到胞内

的纺锤菌素转移至胞外[41]，从而使菌体免受抗生

素的伤害。龟裂链霉菌(Streptomyces rimosus)是 

四 环 素 类 抗 生 素 (oxytetracycline/tetracycline/ 

chlortetracycline，OTC)生产模式菌株，其中 otrA、

otrB 和 otrC 基因编码产物共同组成一个 OTC 转运

系统，研究表明天蓝色链霉菌中异源表达 otr 基因

后能够获得 OTC 及氨基糖苷类抗生素抗性，而且

形态分化过程也会发生改变[42]。 

链霉菌转运系统是菌体能够作为工业生产菌

株的最主要原因，其不仅能直接参与抗生素转运过

程，也能与调控系统相结合共同发挥作用，保证菌

体自身的稳定生长发育。调控系统与转运系统的相

互作用研究目前尚不深入，研究者们可以从上游调

控系统出发，以转运系统为目的构建完整的抗生素

生产运输及调控系统，为链霉菌工业化快速发展提

供极大的帮助。 

3  链霉菌转运系统与基础生命活动 

上文阐述了链霉菌转运系统与形态分化和次

级代谢产物的重要联系，除此之外，转运系统还能

够通过一种间接的方式影响菌体形态分化等过程，

即基础生命活动(初级代谢)。 

众所周知，细胞内生命活动大都需要离子环

境，那么培养基和环境中的离子元素需要进入到胞

内发挥作用，细胞首先识别胞外的离子化合物如氧

化铁、氯化钠等物质，并将其运送至胞内指定位置，

整个过程必定需要某种精确的转运系统来实现。以

铁离子为例，铁的化合物通过铁载体结合蛋白

(siderophore-binding proteins，SBPs)耦合 ABC 转运

系统进入胞内，天蓝色链霉菌能够产生 3 种铁运载

蛋 白 (desferrioxamine B 、 desferrioxamine 、

ecoelichelin)[43-44]，Patel 等发现这 3 种铁运载蛋白

能够特异性地与 SBPs 相结合，进而将进入细胞的

铁离子转运至所需要的地方[45-46]。然而 Li 等在天
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蓝色链霉菌细胞膜上解析了多种与生命活动相关

的转运蛋白，包括离子转运蛋白(SCO0494/SCO0996/ 

SCO2780/SCO7399) 和 糖 类 转 运 蛋 白 (SCO2231/ 

SCO6005/SCO6009/SCO6979)，这也很直接地说明

链霉菌膜上 ABC 转运蛋白对生命活动和细胞生长

有着重要意义[47]。 

转运系统除了能够为菌体提供必要的营养物

质和离子条件外，还能应对外界环境的压力变化，

Novotna 等[24]通过研究表明很多参与形态分化调

控过程的转运蛋白是压力环境诱导产生的，比如寡

肽结合蛋白 SCO5477 在热(65 kD)和冷(74 kD)的条

件下能够形成两种不同的形态，以适应外界不良环

境；当盐离子或营养条件苛刻的情况下，菌体会产

生 BldK 蛋白以适应环境。Detmers 等也证实 Opp

蛋白能够感知胞外环境变化，调控一系列相关基因

的表达来适应环境[48-49]。 

Chávez 等[26]在研究天蓝色链霉菌碳代谢抑制

过程(carbon catabolite repression，CCR)关键调控

因子 SCO2127 时发现，SCO2127 能够通过与

SCO5113 (BldKB)结合来调控其转运功能，进而

影响天蓝色链霉菌的气生菌丝形成等形态分化

过程。大多数 bld 突变体在改变碳源后(葡萄糖-

甘露醇)胞外的葡萄糖浓度较低，基于转运系统的

调控网络，细胞进入贫瘠营养条件下的代谢通

路，绕过 bld 等相关基因的调控，产生孢子以适

应不良环境；而 bldB/bldA 突变体之所以不能回

复全部表型和产孢，因为二者位于形态分化调控

通路的关键位置，或者是贫瘠营养代谢通路的控

制链顶端[50-51]。 

综上所述，作为具有重要工业价值的链霉菌，

其次级代谢过程具有重要的研究意义，而转运系统

不仅能够参与抗生素的运输，还能为临床耐药性的

研究提供新的思路。在链霉菌复杂的生命周期中，

转运系统作为调控网络的根基，能够与其他调控系

统共同作用，维持并调节链霉菌菌丝体形态分化过

程，同时转运系统能通过初级代谢过程中营养物质

的摄入和恶劣环境下通路的改变来影响形态分化

过程。天蓝色链霉菌作为模式菌株，其中具有转运

功能的蛋白[47]众多，如表 2 所示，我们认为链霉

菌转运系统的研究不仅能够为工业生产提供指导

思路，也能为完整的形态分化调控网络构建奠定坚

实的基础。 
 

表 2  天蓝色链霉菌中鉴定的转运蛋白及其功能 
Table 2  The certain transporters and their function in Streptomyces coelicolor 
转运蛋白 

Transport protein 

蛋白名称 

Protein name 

功能 

Suggested function 

序列号 

Accession No. 
Oligopeptide transport SCO5477 Putative oligopeptide-binding lipoprotein (OBP) SC2A11.11 

SCO5113/BldKB putative ABC transport system lipoprotein SCBAC31E11.09 
SCO6644 Putative solute-binding lipoprotein SC4G2.18 
SCO1655 Putative lipoprotein oligopeptide-binding protein SCI41.38c 

Amino acid transport SCO2008 Putative branched chain amino acid-binding protein (ABP) SC7H2.22 
SCO2828 Probable amino acid ABC transporter solute-binding protein SCE20.02 
SCO5776 Glutamate-binding protein GluB 

Carbohydrate transport SCO6979 Probable solute-binding lipoprotein SC8F11.05 
SCO6005 Putative lipoprotein SC7B7.02 
SCO2231 Putative maltose-binding protein SC10B7.26c 
SCO6009 Solute-binding protein SC7B7.06 
SCO6257 Putative ABC transport system sugar-binding lipoprotein SCAH10.22 

Nickel transport SCO6451 Putative substrate-binding protein (NikA) SC9B5.18 
SCO4884 Putative lipoprotein 2SCK8.10 

Iron transport SCO0494 Putative iron-siderophore-binding lipoprotein SCF34.13c 
SCO0996 Putative lipoprotein 2SCG2.09 
SCO2780 Putative secreted protein SCC105.11 
SCO7399 Possible binding protein-dependent transport lipoprotein SC10G8.27c 
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4  展望 

链霉菌作为最重要的天然抗生素工业生产菌

株，其形态分化和次级代谢调控网络的研究具有重

要的市场应用价值，转运系统(ABC 转运系统)作为

调控网络的核心元件，不仅能够影响营养物质摄取

及逆环境下的基础生命活动，而且能够直接参与气

生菌丝形成及孢子产生等形态分化过程，进而影响

次级代谢过程。 

本文通过介绍链霉菌转运系统在初级代谢、次

级代谢以及形态分化等过程中的重要意义，详细描

述了转运系统的基本构成及其功能，为后来转运系

统的相关研究搭建坚实的平台，同时也为工业抗生

素的优化生产提供新的指导思路。 

转运蛋白作为链霉菌转运体系的第一级类蛋

白，是菌体接收外界信号的第一调控元件，从寡肽

转运蛋白(SCO5477/SCO5113)到各种离子转运蛋

白(SCO2008/SCO6979/SCO6451/SCO0494)，它们

受到越来越多研究者的关注。目前数量众多的转运

蛋白并未得到系统深入的研究，这些转运蛋白与底

物结合以及调控的特异性能够为链霉菌形态分化

研究打开新的篇章，其广泛的覆盖性也能够使完整

调控网络的研究迈入新的纪元。本实验室一直致力

于构建以 SCO4114 或 SCO5477 为中心的产孢代谢

调控网络，以期阐明天蓝色链霉菌形态分化过程中

的代谢通路，也希望通过本文能够为后来的学者提

供一定的研究方向。 
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