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摘要：伦茨菌属(Lentzea)由 Yassin 等于 1995 年建立，是一个经典的丝状稀有放线菌类群，目前共包含

23 个有效描述种。伦茨菌的细胞壁含有 meso-二氨基庚二酸，优势甲基萘醌成分为 MK-9(H4)，磷酸类

脂主要包括磷脂酰乙醇胺、双磷脂酸甘油、磷脂酰甘油和磷脂酰肌醇，基因组 DNA 的(G+C)含量为   

68.6 mol%–79.6 mol%。伦茨菌代谢产物具有显著的生物活性多样性，包括 I 型人体免疫缺损病毒整合

酶的抑制活性、抗肿瘤活性、抗结核活性等，在生物医药研究领域逐步显示出潜在的应用价值。本课题

组在研究贵州石灰岩风化壳放线菌多样性时分离获得若干株伦茨菌，采用多相分类方法研究 Lentzea 

xinjiangensis DHS C013T 和 Lentzea pudingi DHS C021T 两株菌的分类学地位，证实均为伦茨菌属的新物

种。在此研究基础上，引用有关文献和最新研究成果，对伦茨菌属的建立、分类学特征、生态位和物种

分布、功能基因组、天然活性产物应用开发等方面的研究进展进行了综述。 
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微生物是天然活性产物的主要来源，其化合

物种类繁多，得到广泛应用的主要有抗生素、抗

肿瘤药物、免疫抑制剂、杀虫剂等。这些天然化

合物或其先导化合物有 50%以上是由放线菌类群

产生的，长期以来放线菌在生物制药领域一直占

据着重要地位[1]。近年来，从非链霉菌属的稀有

放线菌(rare actinomycetes)获得新化合物的数量

呈明显上升态势，表现出化学结构新颖、生物活

性多样、细胞毒性低的特点。化合物分子结构类

型涉及大环内酯、聚酮、蒽醌、联吡啶类、多烯

等类型化合物[2]，其中产生的一些抗菌药物如庆

大霉素、红霉素、万古霉素和利福平等已成功应

用于临床[3]，这些新型化合物的发现为应对日益

增长的耐药性病原菌种类和新致病菌的出现而

再次得到了国内外学者的高度关注。 

伦茨菌属(Lentzea)是一类经典的丝状稀有放

线菌，隶属于放线菌门(Actinobacteria)-放线菌纲

(Actinobacteria)-假诺卡氏菌目(Pseudonocardiales)-
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假诺卡氏菌科(Pseudonocardiaceae)。随着分类学

技术的发展，伦茨菌属的分类在建立之初发生过

多次变动，重新修正伦茨菌属的分类地位，为后

续新成员的分类研究提供科学依据。近年来，从

伦茨菌分离获得越来越多的天然活性产物，愈

发显示出该稀有放线菌类群在新药研发中的重

要地位。此外，伦茨菌属产生的次级代谢产物

具有多种生物活性，如环孢素 A 衍生物生物转

化活性[4]，抑菌抗癌活性的天然产物十字孢碱[5]，

蛋白质激酶的抑制剂活性等 [6]。最引人关注的

是伦茨菌 Lentzea chajnantorensis H45T 产生的

代 谢 产 物 对 I 型 人 体 免 疫 缺 损 病 毒 (Human 

immunodeficiency virus type 1，HIV-1)整合酶具有

显著的抑制活性[7]，这一发现有力推动了新型抗

HIV 治疗药物的研发进程。 

1  伦茨菌属的建立及研究现状 

1.1  伦茨菌属的建立 

1995 年，Yassin 等在研究病原放线菌时，从

一位女性的患腹膜癌、结肠癌组织培养物中获得

一株放线菌命名为 IMMIB D-958。培养鉴定后发

现该菌株与放线菌目的其他所有属的化学分类

特 征 都 不 同 ， 由 此 命 名 为 白 丝 伦 茨 菌 (Lentzea 

albidocapillata)[8]，并建立了伦茨菌属。 

2000 年，Lee 等发现紫色糖丝菌(Saccharothrix 

violacea)与白丝伦茨菌(L. albidocapillata)在进化

树上形成一个分枝且化学特征相似，提议撤销伦

茨 菌 属 并 将 白 丝 伦 茨 菌 转 移 到 糖 丝 菌 属

(Saccharothrix)[9]。2001 年 Labeda 等基于系统发

育和化学分类学研究结果分析恢复伦茨菌属，

并 将 新 发 表 的 2 个 菌 种 (Lentzea albida 和

Lentzea californiensis)以及糖丝菌属的 2 个菌种

重新归类到伦茨菌属(L. albidocapillata 和 Lentzea 

waywayandensis)[10]。目前伦茨菌属共有 23 个有

效描述种。另外两株 Lentzea indica[11]和 Lentzea 

isolaginshaensis[12] 没 有 经 过 “List of Prokaryotic 

names with Standing in Nomenclature”的进一步确

认，为非有效描述种。 

大部分伦茨菌分离自土壤，也有的来自不同

的极端环境如沙漠、酸性土壤及岩石风化土等。

李文均团队报道从贵州喀斯特洞穴采集的样品

中分离获得到伦茨菌[13]。Liu 等[14]首次从地衣中

分离得到伦茨菌。纯培养获得的伦茨菌新物种相

对较少，而陆续报道的宏基因组学研究结果显示

伦茨菌属放线菌类群在地球生态系统中分布十

分广泛。Germida 团队采用 16S rRNA 扩增测序

技术研究油砂复垦区生长的一年生大麦和甜三

叶草的根际菌群多样性，结果显示伦茨菌为优势

属之一[15]。黄英团队综合免培养和纯培养分离方

法系统分析了青藏高原土壤放线菌多样性特征，

结果表明伦茨菌属丰度相对较高，并分离获得两

株疑似新物种的伦茨菌[16]。Yang 等研究短期施

用氮肥对土壤分解几丁质的细菌群落(chitinolytic 

community，chiA)的影响，发现在丰度最高的前

50 个 chiA 操作分类单元(operational taxonomic 

units，OTU)多数归类为放线菌门中的链霉菌、

伦茨菌和游动放线菌[17]。Hasyimi 研究太平洋白

虾 Litopenaeus vannamei 肠道微生物多样性组

成，结果显示在属水平上伦茨菌属也具有较高的

丰度[18]。 

1.2  伦茨菌属与其近缘属的比较 

伦 茨 菌 属 与 邻 近 的 束 丝 放 线 菌 属

(Actinosynnema)、动孢放线菌属(Actinokineospora)

和糖丝菌属(Saccharothrix)同属于假诺卡氏菌科，
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各 属 的 化 学 特 征 整 体 相 似 但 是 仍 有 明 显 差 异  

(表 1)。伦茨菌能够形成良好的分枝状营养菌丝体，

不产生孢囊结构，无游动孢子，而束丝放线菌成

熟的气生菌丝形成孢子链，动孢放线菌的气生菌

丝可产生游动孢子[19]。伦茨菌的菌落排列紧密，

在 ISP 2、ISP 3 和 ISP 4 培养基上呈现黄色或褐

色。在极性脂组成上，伦茨菌属放线菌没有羟基磷

脂 酰 乙 醇 胺 (hydroxy-phosphatidylethanolamine ，

OH-PE)，而其 3 个近缘属均有检出。伦茨菌脂肪

酸类型主要以 iso-/anteiso-分支饱和脂肪酸为主。

伦茨菌全细胞糖中不含阿拉伯糖，糖丝菌全细胞

糖中有甘露糖和鼠李糖。相比于假诺卡氏菌科中

的其他放线菌属，伦茨菌属有更高的基因组 DNA 

(G+C) mol/%含量。 

1.3  伦茨菌属的多相分类特征 

1.3.1  形态和生理生化特征：伦茨菌为革兰氏阳

性菌，需氧，不耐酸，细胞直径为 0.5–0.7 μm，

长度为 2–3 μm。培养菌落紧密，基质菌丝发育良

好，气生菌丝分枝不规则，成熟后断裂成杆状。

在不同琼脂培养基上形成不同颜色的基质菌丝

和气生菌丝，有淡黄色或黄褐色的基质菌丝以

及白色或黄白色的气生菌丝，L. xinjiangensis

能在改良的 Bennett 琼脂上形成白色到黄色的气

生菌丝[25]。大多数菌种不产生可溶性色素，除了

Lentzea kentuckyensis 在蛋白胨-铁琼脂培养基上

产 生 一 种 浅 棕 色 可 溶 性 色 素 [26] ， Lentzea 

aerocolonigenes 在一些培养基上产生褐色的可溶

性色素[27]。 

该 属 大 部 分 菌 株 生 长 温 度 范 围 一 般 为

10–37 °C，Lentzea terrae、L. xinjiangensis、Lentzea 

nigeriaca 和 Lentzea fradiae 在 45 °C 时依然能够

存活[25,28–30]。适宜生长的 pH 为 5–11。除了 Lentzea 

 

表 1.  伦茨菌属及相关菌属的分类学特征 

Table 1.  Taxonomy characteristics of the genus Lentzea and related genera 
Characteristics Lentzea[8,19] Actinosynnema[20] Actinokineospora[21–22] Saccharothrix[23–24] 

T/°C 10–37 28–30 10–45 10–45 

pH 5–11 6.0–8.5 5–10 6–9 

NaCl tolerance/% 0–4 0–2 0–5 0–3 

Colour of colony Yellow Pale greenish Brown Brown 

Sporangia produced None Synnemata None None 

Motile spores No Yes Yes No 

Whole-cell sugars Gal, Man, Rib Gal, Man, Rha Ara, Man, Rha Gal, Man, Rha 

Polar lipids PE, DPG, 
PG, PI 

PE, OH-PE,  
PI, PIM, DPG 

PE, OH-PE PE, OH-PE, PI, 
PIM, DPG, PG 

Menaquinones MK-9(H2) 
MK-9(H4) 

MK-9(H4) 
MK-9(H6) 

MK-9(H4) MK-9(H4) 
MK-10(H4) 

Cellular fatty acid iso-C14:0 
iso-C15:0 
iso-C16:0 
anteiso-C15:0 

C17:0 
anteiso-C17:0 
iso-C16:0 

iso-C16:0 
iso-C15:0 
iso-C16:02-OH 

iso-C16:0 
C17:1ω8c 
iso-C15:0 

DNA G+C content/mol% 68.6–79.6 71–73 69.1–73.0 67–76 

Gal: galactose; Man: mannose; Rib: ribose; Ara: arabinose; Fru: fructose; Xyl: xylose; Rha: rhamnose; PE: 
phosphatidylethanolamine; PG: phosphatidylglycerol; PI: phosphatidylinositol; DPG: diphosphatidylglycerol; PIM: 
phosphatidylinositolmannoside; OH-PE: hydroxy-phosphatidylethanolamine.  
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flaviverrucosa、Lentzea flava 和 L. terrae 不能水

解酪蛋白[27,29,31]，多数菌种能够水解酪蛋白和淀

粉，目前发现的菌株中，只有 Lentzea cavernae

不 能 水 解 淀 粉 [32] ； 对 于 明 胶 的 水 解 反 应 ，       

L. albidocapillata、L. jiangxiensis、L. pudingi、

Lentzea soli、Lentzea waywayandensis 和 Lentzea 

rhizosphaerae 呈 阴 性 [8,33–37] 。 此 外 ， 只 有        

L. flaviverrucosa、L. californiensis、L. waywayandensis

和 L. jiangxiensis 的硝酸还原反应呈阳性[10,31,35,37]；

能产生 H2S 气体的只有 L. cavernae 和 Lentzea 

roselyniae。 

1.3.2  化学分类特征：伦茨菌属成员细胞壁类

型为Ⅲ型(meso-DAP)，全细胞糖由半乳糖、甘

露糖、葡萄糖和核糖组成。L. cavernae 的全细

胞糖含有阿拉伯糖、果糖、甘露糖和木糖[32]，而

L. waywayandensis 和 L. aerocolonigenes 只含有半

乳糖以及鼠李糖。多数伦茨菌的主要甲基萘醌是

MK-9(H4)和 MK-9(H2)。除此之外，菌株 L. soli

的甲基萘醌还含有 MK-9(H0)，L. rhizosphaerae

含有少量的 MK-9(H6)。 

脂肪酸结构包括直链饱和脂肪酸、不饱和脂

肪酸和 iso-/anteiso-类型的支链饱和脂肪酸。多数

伦茨菌种的脂肪酸都含有 iso-C16:0、 iso-C15:0、

C16:0、10Me-C16:0 和 anteiso-C15:0，L. cavernae 中含

有 C14:0
[32]，L. terrae 的脂肪酸中含有不饱和脂肪酸

C16:1ω7c，L. albidocapillata 的脂肪酸是 3d 型(10-甲

基支链脂肪酸)；该菌属部分成员的磷酸类脂组分

有双磷脂酸甘油(diphosphatidylglycerol，DPG)、

磷脂酰乙醇胺(phosphatidylethanolamine，PE)、磷

脂酰肌醇甘露糖苷(phosphatidylinositolmannoside，

PIM)、磷脂酰肌醇(phosphatidylinositol，PI)以及

未鉴定的磷脂(unidentified lipid，UL)[26,29,33–35]，

菌 株 L. flava 含 有 溶 血 磷 脂 酰 乙 醇 胺

(lysophosphatidylethanolamine，Lyso-PE)[38]。 

1.3.3  分子分类特征：伦茨菌属隶属于假诺卡氏

菌科，在基于伦茨菌属及相关属代表菌株 16S 

rRNA 基因序列的系统发育进化树中(图 1)，伦茨

菌 属 各 成 员 在 假 诺 卡 氏 菌 科 内 聚 在 一 起 形 成  

一个稳定的分支。伦茨菌属与束丝放线菌属的关

系最为接近，二者趋近聚合形成一个系统进化分

支。本实验室从中国贵州省石灰岩风化壳样品中

分离到的伦茨菌株 L. guizhouensis DHS C013T 与

L. jiangxiensis FXJ1.034T 位于一个亚分支内，16S 

rRNA 基 因 序 列 相 似 性 为 98.7%[39] 。 另 一 株     

L. pudingi DHS C021T 与 L. albida CGMCC 4.1727T

的 16S rRNA 基因序列相似性为 98.8%[33]。伦茨

菌属的特征性核苷酸位点是 TCAA (617–620)、

GCC (843–845)[40]；伦茨菌属成员的基因组 DNA 

(G+C)mol%含量范围是 68.6%–79.6%。 

1.4  基因组研究概况 

截止 2020 年 12 月，NCBI 和 Ezbiocloud 的

Genome 数据库共收录了 19 株伦茨菌的基因组序

列。借助 Type Strain Genome Server (https://tygs. 

dsmz.de/)对该 19 个菌种进行全基因组系统发育

分析(图 2)，并使用 antiSMASH (5.2.0 版本)注释

预测。数据显示，伦茨菌基因组相对较大，约为

8–10 Mb，拥有高达近万个蛋白编码基因(coding 

sequences，CDSs)，聚酮化合物合成酶(polyketide 

synthase，PKS)和非核糖体肽合成酶(non-ribosomal 

peptide synthetase，NRPS)基因簇也相当丰富  

(表 2)。L. terrae NEAU-LZS 42T 基因组含有 9915 个

CDSs，L. waywayandensis DSM 44232T 基因组含

有 39 个次级代谢生物合成基因簇(biosynthetic gene 

clusters，BGCs)，L. jiangxiensis CGMCC 4.6609T 
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图 1.  邻近法构建的基于伦茨菌属及相关属代表菌株 16S rRNA 基因序列的系统发育进化树 

Figure 1.  Neighbour-joining phylogenetic tree based on 16S rRNA gene sequences of the representative 
members of the genera of Lentzea, Actinosynnema, Saccharothrix and Actinokineospora. Numbers at nodes 
indicate levels of bootstrap support based on a neighbour-joining analysis of 1000 resampled datasets, only 
values >50% were given. Asterisks indicate branches that were also recovered using the maximum-parsimony 
and maximum-likelihood methods (Data were not presented in this paper). The sequences in bracket indicate the 
accession number in NCBI. Bar: 5 nucleotide substitution per 1000 nucleotides. 
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图 2.  基于 TYGS 服务器中伦茨菌属基因组序列的系统发育树 

Figure 2.  Phylogenomic tree based on genome sequences of the Lentzea genus in the TYGS server. Tree 
inferred with FastME 2.1.6.1 from GBDP distances calculated from genome sequences. The branch lengths are 
scaled in terms of GBDP distance formula d5. The numbers above branches are GBDP pseudo-bootstrap support 
values >60% from 100 replications, with an average branch support of 94.6%. The tree was rooted at the 
midpoint. Bar: 2 nucleotide substitution per 100 nucleotides. 

 

表 2.  伦茨菌属基因组特征 

Table 2.  Features of lentzea genomes 
Species Genome size/bp CDSs rRNAs tRNAs BGCs PKS NRPS 

L. albida DSM 44437T 9441135 8818 15 65 35 7 10 

L. terrae NEAU-LZS 42T 10581732 9915 7 64 33 2 10 

L. albidocapillata DSM 44073T 8639486 8185 14 62 28 2 9 

L. flaviverrucosa DSM 44664T 9468454 8932 6 71 30 5 8 

L. albidocapillata subsp. violacea DSM 44796T 8671075 8301 17 66 30 4 10 

L. waywayandensis DSM 44232T 10153412 9339 15 67 39 4 13 

L. kentuckyensis NRRL B-24416T 10210611 9374 5 63 35 10 9 

L. xinjiangensis CGMCC 4.3525T 8684108 8199 14 62 37 7 14 

L. atacamensis DSM 45479T 9306230 9058 8 68 26 4 8 

L. californiensis DSM 43393T 8998498 8539 18 69 29 5 8 

L. deserti DSM 45480T 9529573 9224 8 68 32 6 9 

L. flava DSM 43885T 9746996 9203 16 68 28 3 8 

L. fradiae CGMCC 4.3506T 8508028 8020 15 60 36 5 15 

L. guizhouensis DHS C013T 9997872 9760 15 69 35 8 9 

L. jiangxiensis CGMCC 4.6609T 8591279 8027 12 67 37 7 15 

L. aerocolonigenes NBRC 13195T 10698154 9898 10 67 27 2 9 

L. indica PSKA42 9967419 8731 18 61 37 9 14 

L. pudingi CGMCC 4.7319T 9209073 8539 5 69 26 4 7 

L. cavernae CGMCC 4.7367T 9738430 9120 5 64 33 4 10 
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基因组含有 22 个 PKS 和 NRPS 基因簇。基因组

研究表明，Lentzea sp. ATCC 31319 基因组上存在

聚酮类抗生素乳霉素(thiolactomycin，TLM)生物

合成基因簇[41]。 

2  伦茨菌属的应用研究 

2.1  HIV-1 整合酶抑制活性 

抗 HIV 治疗通常包括针对病毒复制周期不

同阶段使用不同药物以及联合治疗，主要问题是

病毒突变率高，导致耐药病毒的出现。为了克服

这一问题，最初是让患者接受不同药物的联合治

疗，以减少耐药突变株的选择，后来经过改进，

开发出针对病毒复制周期内确定额外的药物靶

点的新方法[42]。HIV-1 整合酶是病毒复制周期中

的关键酶之一，它负责将逆转录的病毒互补 DNA 

(cDNA)整合到宿主细胞基因组中[43]，该靶点对开

发新的抗 HIV 治疗具有很强的选择特异性。 

研究发现阿塔卡马沙漠中微生物类群也十

分丰富[44–45]，从中分离出许多放线菌新物种[46–47]。

从其中 L. chajnantorensis H45T 菌株的天然代谢

产物中分离出 6 种结构新颖的二烯和单烯糖苷化

合物 Lentzeaosides A–F，活性检测结果显示对

HIV-1 整合酶表现出不同水平的抑制活性[7]。抗

病毒治疗以整合酶为靶点是对逆转录酶和蛋白

酶抑制剂的宝贵补充[48]，具有潜在的应用前景。

化学全合成的雷特格韦(Raltegravir)是美国食品

药物管理局(Food and Drug Administration，FDA)

批准的第一个 HIV-1 整合酶抑制剂，多用于治疗

对多种抗逆转录病毒药物耐药的患者[49]。 

2.2  生物转化功能 

环孢素 A (cyclosporine A，CsA)是一种抑制

细胞亲环素的环肽，用作器官移植的关键免疫抑

制剂。CsA 的抑制活性依赖于其与亲环素的结

合，其复合物抑制钙调神经磷酸酶在 T 细胞中的

作用[50]。Sasamura 研究团队发现 Lentzea sp. 7887 

(与 L. albidocapillata subsp. violacea LM 036T 的

16S rDNA 相似性为 99.2%)能够催化 CsA 衍生物

FR901459 多个位点发生羟基化反应，生物转化后

表现出更好的免疫抑制活性[51]。同时发现底物分

散剂大豆粉能有效提高该生物转化效率[52]。最新

研究证实 Lentzea sp. 7887 的细胞色素 P450 可以

催化抗真菌药物 Sordaricin 发生 6-羟基化反应[53]。 

2.3  伦茨菌的其他应用 

1976 年 ， 学 者 首 次 从 菌 株 Streptomyces 

staurosporeus (现修正为 L. albida)中分离出吲哚

咔唑化合物十字孢碱(staurosporine)[54]。已知该化

合物能和迄今发现的约 90%人类激酶发生作用[55]，

具有良好的抗真菌、降血压作用[56]和抑制血小板

聚集的特性[57]，尤其是研究证实十字孢碱具有很

好的抗癌活性。为减小其毒副作用，化学家已对其

进行大量结构修饰，获得了多个高效低毒的十字孢

碱衍生物[58]。另一伦茨菌 L. aerocolonigenes sp.

代谢产生的瑞贝霉素(rebeccamycin)也具有显著

的抗肿瘤活性[59]。 

从放线菌中分离得到的众多天然产物中许

多都具有抗菌活性，很少有针对结核病原菌的研

究。由结核分枝杆菌引起的结核病因耐药性问

题，导致结核病难以短期治愈。最近研究首次发

现 L. albidocapillata subsp. violacea AS08 对结核

分枝杆菌 Mycobacterium tuberculosis H37Rv 表现

出显著的拮抗作用，具有抗结核活性[60]。该伦茨

菌是从印度喜马拉雅山脉西北部未开发地区的

土壤中分离获得，早前研究证实 L. albidocapillata 
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subsp. violacea AS08 产生的代谢产物具有多种生

物活性，包括抗氧化、降胆固醇、杀虫等活性[61]。 

聚乳酸(poly lactic acid，PLA)是一种生物可

降解、低过敏性、抗菌、环保、多功能的高分子

化合物[62–63]，并且广泛应用于缝合线、支架、可

吸收伤口闭合产品等生物医学领域 [64]。Nimisha

等研究发现菌株 L. waywayandensis ATCC 51594

能够显著提高聚乳酸的生物降解率[65]；国内学者

堵国成团队进一步研究发现 L. waywayandensis 

sp.代谢产生的胞外蛋白酶在降解 PLA 膜的过程

中起到关键催化作用[66]。 

3  展望 

伦茨菌属发现和建立相对较晚，但是在过去

的二十余年里从伦茨菌中陆续分离获得多种新

颖的天然活性产物。这些天然产物通常具有显著

的抗癌、生物降解、抗 HIV 等活性。尤其是 HIV-1

整合酶抑制活性的发现，在艾滋病治疗作为当今

医学领域的热点和难点的大背景下，提供了 HIV

治疗药物研发新思路，突显出稀有放线菌伦茨菌

属类群在生物医药领域的巨大价值。  

截至目前有效发表的伦茨菌属物种还相对

较少，可能仍然有许多新成员尚未被发现。在多

样且复杂的地球极端环境中新物种资源挖掘依

然存在很大空间，诸如海洋、极地、沙漠等特殊

生境赋予了放线菌独特的基因型、特殊的生理机

制以及丰富的代谢类型。据估计自然界中仍有

90%以上的放线菌未被发现，而绝大多数微生物

很难被培养，这就需要研究人员不断探索、改进

培养基成分、创新分离技术来提高稀有放线菌的

分离效率。已有研究表明在选择培养基中加入镧

系等稀土元素可以培养出之前在实验室无法生

长的微生物[67]。另外，利用组学技术在微生物群

落研究中的优势，分析复杂环境中的微生物群落

组成多样性及其与周围环境或宿主之间的关系，

特别是能获得难以培养的微生物信息，有针对性

地优化选择分离方法，促进难培养稀有放线资源

的积累。同时，基于稀有放线菌基因组信息的新

型基因簇的深度挖掘，针对沉默基因簇采用各种

激活手段加强基因表达，增加结构新颖天然产物

的产出，让稀有放线菌伦茨菌属类群成为新药研

发的宝贵资源。 
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Recent advance on the genus Lentzea 

Yuan Gao, Chengliang Cao*, Rongpeng Li, Jihong Jiang 
Key Laboratory for Biotechnology on Medicinal Plants of Jiangsu Province, School of Life Sciences, Jiangsu Normal 

University, Xuzhou 221116, Jiangsu Province, China 

Abstract: The genus Lentzea, established by Yassin et al in 1995, is a typical group of filamentous rare 

actinomycetes. This genus currently contains 23 valid species, and its typical taxonomic characteristics includes: 

meso-diaminopimelic acid in the cell wall; MK-9(H4) as the dominant menaquinone; the principal phosphate lipids 

include phosphatidylethanolamine, diphosphatidylglycerol, phosphotidylinositol and phosphatidylglycerol; the 

G+C content of genomic DNA is 68.6 mol%–79.6 mol%. Metabolites from strains of the genus Lentzea have 

significant diversity of biological activities, including human immunodeficiency virus type 1 integrase inhibitory 

activity, anti-tumor activity, anti-tuberculosis activity and so on, gradually showing the potential application value 

in biopharmaceutical research. Our research group isolated several strains of the genus Lentzea during the study on 

actinobacterial biodiversity of limestone crust in Guizhou province, and Lentzea xinjiangensis DHS C013T as well 

as Lentzea pudingi DHS C021T were proposed as novel species of the genus using the polyphasic taxonomy 

methods. On the basis of our study, the relevant literatures and the latest research findings, this paper reviews the 

establishment and taxonomic characteristics of the genus Lentzea, ecological diversity, functional genome and 

application of natural active metabolites. 

Keywords: Lentzea, polyphasic taxonomy, rare actinomycetes, active metabolites 

 

(本文责编：李磊) 
                           

Supported by the National Natural Science Foundation of China (41603078), by the Postgraduate Research & Practice 

Innovation Program of Jiangsu Province (2020XKT476) and by the Science and Technology Plan Project of Xuzhou City 
(KC20049) 
*Corresponding author. Tel/Fax: +86-516-83403515; E-mail: chengliangcao@jsnu.edu.cn 
Received: 7 October 2020; Revised: 9 February 2021; Published online: 8 June 2021 

 
 


