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摘  要：【背景】桑氏链霉菌(Streptomyces sampsonii) KJ40 是一株具有防病、促生多重功能的

放线菌，有作为生物农药的潜力。目前还没有相关研究报道 S. sampsonii 全基因组序列，这限

制了其功能基因、代谢产物合成途径及比较基因组学等研究。【目的】解析 S. sampsonii KJ40

的基因组序列信息，以深入研究该菌株防病促生机制及挖掘次级代谢产物基因资源。【方法】利用

Illumina HiSeq 高通量测序平台对 KJ40 菌株进行全基因组测序，使用相关软件对测序数据进行

基因组组装、基因预测和功能注释、预测次级代谢产物合成基因簇、共线性分析等。【结果】基因

组最后得到 9 个 Scaffolds 和 578 个 Contigs，总长度为 7 261 502 bp，G+C%含量平均为 73.41%，

预测到 6 605 个基因、1 260 个串联重复序列、804 个小卫星序列、67 个微卫星序列、90 个 tRNA、

9 个 rRNA 和 19 个 sRNA。其中，2 429、3 765、2 890、6 063 和 1 911 个基因分别能够在 COG、

GO、KEGG、NR 和 Swiss-Prot 数据库提取到注释信息。同时，还预测得到 21 个次级代谢产物

合成基因簇。基因组测序数据提交至 NCBI 获得 GenBank 登录号：LORI00000000。S. sampsonii 

KJ40 与 Streptomyces coelicolor A3(2)、Streptomyces griseus subsp. griseus NBRC 13350 三株链霉

菌基因组存在翻转、易位等基因组重排，3 个基因组共有 1 711 个蛋白聚类簇。【结论】研究为

从基因组层面上解析 KJ40 菌株具有良好促生防病效果的内在原因提供基础数据，为深入了解

链霉菌次级代谢合成途径提供参考信息，对 S. sampsonii 后续相关研究具有重要意义。 

关键词：桑氏链霉菌，基因组，基因注释，次级代谢，比较基因组分析 
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Abstract: [Background] Streptomyces sampsonii KJ40 is an actinomycete with functions of disease 
prevention and promoting plant growth, it has the potential as a biological pesticide. However, there 
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is no relevant study in the genome of S. sampsonii until now, limiting the research of its functional 
genes, metabolites synthesis pathway and comparative genomics etc. [Objective] To analyze the 
genome information of the S. sampsonii KJ40 strain, and to research the mechanism of functions of 
the strain, and its secondary metabolite genes. [Methods] The whole genome of KJ40 strain was 
sequenced on the Illumina HiSeq platform, and then sequenced reads were assembled, the genes 
were predicted, the gene annotation, secondary metabolite biosynthesis and synteny were also 
analyzed with softwares. [Results] In the whole genome, 9 scaffolds and 578 contigs were obtained. 
The total length was 7 261 502 bp, the average GC content was 73.41%. It contained 6 605 genes,        
1 260 tandem repeat sequences, 804 minisatellite DNAs, 67 microsatellite DNAs, 90 tRNAs,   
9 rRNAs, and 19 sRNAs. Among them, 2 429, 3 765, 2 890, 6 063 and 1 911 genes were able to 
annotate in COG, GO, KEGG, NR and Swiss-Prot databases respectively. 21 secondary metabolite 
biosynthetic gene clusters were also obtained. The sequencing data from this article are available in 
the GenBank database (accession number LORI00000000). There were 1 711 proteins clustered 
among S. sampsonii KJ40, Streptomyces coelicolor A3(2) and Streptomyces griseus subsp. griseus 
NBRC 13350. The analysis of synteny indicated that genome rearrangement and translocation 
happened among these genomes. [Conclusion] Our results show the genome information of KJ40 
strain, it gives evidence that KJ40 is linked to disease prevention and promoting plant growth, and 
provided reference for understanding secondary metabolic synthesis pathway of Streptomyces, which 
is of great significance to the future research of S. sampsonii. 

Keywords: Streptomyces sampsonii, Genome, Gene annotation, Secondary metabolism, Comparative 
genomic analysis 

链霉菌属(Streptomyces)是一类严格好氧、具有

高度分枝基内菌丝的革兰氏阳性细菌[1]，是土壤中

最常见的微生物类群之一[2]。链霉菌属最显著的特

点是它复杂的发育周期和大量有生物活性的次级

代谢产物，其独特的生长发育周期需要特殊的代

谢机制，在这个过程中常伴随着次级代谢产物的产

生[3]。目前，市场上销售的抗生素超过 2/3 的种类

来自链霉菌属。链霉菌属所产次级代谢产物涉及生

物碱[4]、蒽醌[5]、内酯[6]、黄酮[7]及酚[5]等，除广泛

应用的抗生素外，还包括抗肿瘤[7]、抗细菌、抗真

菌[8]、抗病毒[9]、抗寄生[5]、抗虫[10]、抑制酶活[11]等

活性的代谢复合物，以及胞外水解酶如淀粉酶[12]、

几丁质酶[13]、纤维素酶[14]、果胶酶[15]、木聚糖酶[16]

和蛋白酶[17]等。链霉菌属的次级代谢产物结构多样

而且复杂，决定了其生物活性的多样性，被广泛应

用于农业、畜牧业和医药健康行业，对人类的生产

生活至关重要。 

链霉菌属的基因组往往具有很高的 G+C%含量

(66%−74%)，染色体呈线状，具有复杂结构，是目

前已知最大的原核生物基因组。链霉菌属的模式菌

株——天蓝色链霉菌[Streptomyces coelicolor A3(2)]

的全基因组测序于 2001 年在英国剑桥 Sanger 中心

完成[18]，这是放线菌中第一个完成全基因组测序

的种。截至 2017 年 3 月，NCBI (National Center of 

Biotechnology Information，美国国家生物技术信息

中心，https://www.ncbi.nlm.nih.gov/)上的数据显示

与链霉菌相关的项目 889 个，其中基因组测序的项目

261 个，有 706 个链霉菌基因组公布，其中 433 个

是只鉴定到链霉菌属而未鉴定到种的菌株。随着测

序技术的快速发展和测序价格的大幅下降，越来越

多的链霉菌基因组被测序，更多链霉菌基因组数据

的补充使其基因组的研究更加深入。 

目 前 已 经 从 健 康 的 卫 矛 科 树 木 (Maytenus 

aquifolia Mart.)[19]、土壤[12-13,17,20-21]、长木蜂蜂粮[22]、

海绵[23]、海洋沉积物[24-25]和药用植物[26]中分离到

桑氏链霉菌(Streptomyces sampsonii)。S. sampsonii

具有明显的抗真菌活性，能够抑制多种真菌生 

长，如白色念珠菌(Candida albicans)、黑曲霉菌
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(Aspergillus niger)、石膏样小孢子菌(Microsporum 

gypseum)、毛癣菌属(Trichophyton sp.)[20]、烟草赤星

病 菌 (Alternaria alternata) 、 阿 切 尔 拟 茎 点 霉

(Phomopsis archeri)[12] 和 紫 丝 核 菌 (Rhizoctonia 

violacea)[13]等真菌。S. sampsonii 能够产多种胞外

水解酶，其培养液和粗酶液能够抑制根结线虫卵的

孵化并对幼虫有致死作用，促进番茄植株生长[17]；

其代谢产物粗提物具有抗多形性胶质母细胞瘤

(Glioblastoma multiforme ， GBM) 的 能 力 [26] 。 S. 

sampsonii KJ40 是本实验室从四川省健康的杨树

根际土壤中分离并保存的新菌株，对杨树紫纹羽病

病原菌 R. violacea 有较好拮抗效果，具有防病、促

生多重功能，在生产中能够发挥促生、增产和防病

作用[27]，表现出了较好的应用前景，有作为生物

农药的潜力。现阶段国内外关于 S. sampsonii 的研

究主要集中在其抗菌、抗虫、抗肿瘤、促生等生物

活性以及活性物质的分离纯化上，对其分子水平的

研究仅限于菌种鉴定和近缘菌种系统发育。S. 

sampsonii 全基因组序列相关研究还未见报道，这

限制了其功能基因、代谢产物合成途径以及比较基

因组学等研究。本研究利用 Illumina HiSeq 高通量

测序平台对 S. sampsonii 进行全基因组测序，同时

对基因序列进行基因预测和功能注释，并预测了次

级代谢产物合成基因簇，进行了比较基因组学研

究，为揭示 S. sampsonii 生防作用机制、功能基因

的挖掘与利用奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  主要试剂和仪器 

牛肉膏、蛋白胨、氯化钠、琼脂等购于北京

奥博星生物技术有限公司。离心机购于 Beckman

公司。 

1.2  供试菌株 

桑氏链霉菌(Streptomyces sampsonii) KJ40 为四

川农业大学林学院森林保护林木病理实验室分离

并保存。该菌株已于 2012 年 4 月 13 日保藏在北京

市中国微生物菌种保藏管理委员会普通微生物中

心，保藏编号为 CGMCC 5996。 

1.3  S. sampsonii KJ40的培养与基因组DNA提取 

KJ40 菌株接种至牛肉膏蛋白胨(NA)培养基，

25 °C 活化培养 4 d，然后转接至三角瓶液体培养

基于 25 °C、140 r/min 培养 4 d，12 000 r/min 离心

20 min 收集菌体送至华大基因公司进行全基因组

测序。 

1.4  基因组测序和组装 

同华大基因(深圳)公司合作，采用 Illumina 公

司的 Paired-End 技术构建小片段和大片段基因组

文库，其插入序列大小为 500 bp 和 6 000 bp，通过

Illumina HiSeq 4000 平台对基因组进行测序。原始

的测序数据(Raw data)经过低质量 Reads 的过滤及

去除含 N 碱基较多和 Adapter 污染的 Reads，获得

高质量的 Reads 序列。运用 SOAPdenovo (Version 

2.04)短序列组装软件[28-29]对 Clean Data 进行组装，

经多次调整后，主要参数 K 设置为 37 获得最优组

装结果，然后将 Reads 比对回组装获得的 Contigs

上，再根据 Reads 的 Paired-end 和 Overlap 关系，

对组装结果进行局部组装和优化。 

1.5  基因组组分分析 

获得 KJ40 菌株全基因组数据之后，应用相关

软件对基因组进行结构分析，包括编码基因、重复

序列和非编码 RNA 的预测。采用 Glimmer (Version 

3.02)软件[30-32]进行组装结果的基因预测。通过 TRF 

(Tandem repeat finder) (Version 4.04)[33]软件预测串

联重复序列，并根据重复单元长度及数目筛选出其

中的微卫星以及小卫星序列。通过与 rRNA 库比对

找到 rRNA，或通过 RNAmmer (Version 1.2)[34]软件

预测得到 rRNA；通过 tRNAscan (Version 1.23)[35]

软件预测 tRNA 区域和 tRNA 的二级结构；通过

Infernal 软件与 Rfam (Version 9.1)[36]数据库进行比

对得到 sRNA。 

1.6  基因通用功能注释 

将 基 因 的 氨 基 酸 序 列 分 别 与 GO (Gene 

ontology)、KEGG (Kyoto encyclopedia of genes and 
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genomes)、COG (Cluster of orthologous groups of 

proteins)、Swiss-Prot、NR (Non-redundant protein 

database)数 据 库 进 行 比对 ， 完 成 蛋白 序 列 功能  

注释。 

1.7  次级代谢产物合成基因簇预测分析 

antiSMASH[37]软件是一款专门用于细菌和真

菌抗生素及次生代谢产物合成基因簇预测的专业

软件。运用 antiSMASH 软件对 S. sampsonii KJ40

中次级代谢产物合成基因簇及其可能合成的化合

物核心结构进行预测分析。 

1.8  比较基因组学分析 

将 S. sampsonii KJ40 的基因组序列根据参考菌

[S. coelicolor A3(2)和 Streptomyces griseus subsp. 

griseus NBRC 13350]的基因组序列基于 Mummer[38]

比对结果进行排序，然后根据 2 个基因组的总长度，

将序列按一定比例缩小后，分别构建二维共线性图

中的 X、Y 坐标轴，以及线性共线性图中的上、下

坐标轴。做 BLAST 比对，将比对上的核酸序列区

域，根据其位置信息按相同比例缩小后标到图上。

利用 BLASTClust 对 KJ40 和参考基因组进行蛋白聚

类分析。 

2  结果与分析 

2.1  基因组组装结果和基因组组分分析 

S. sampsonii KJ40 基 因 组 最 后 得 到 9 个

Scaffolds 和 578 个 Contigs，总长度为 7 261 502 bp，

G+C%含量平均为 73.41%，N50 和 N90 的长度均为

7 182 059 bp，占基因组总长度的 98.9%。基因组预

测到 6 605 个基因，总长度为 6 372 177 bp，平均长

度为 965 bp，占基因组全长的 87.75%。串联重复序

列 1 260 个，总长为 136 306 bp，大小为 1−1 737 bp，

占基因组全长的 1.877 1%，小卫星序列 804 个，微

卫星序列 67 个。S. sampsonii KJ40 基因组与部分已

经完成基因组测序的链霉菌比较，与 Streptomyces 

albidoflavus NRRL B-1271 、 Streptomyces albus 

J1074 、 Streptomyces exfoliates NRRL B-2924 和

Streptomyces globisporus C-1027 基因组大小相近，

G+C%含量也与表 1 所列 11 种链霉菌相近，符合链

霉菌基因组的基本特征。S. sampsonii KJ40 基因组

测 序 数 据 提 交 至 NCBI ， GenBank 登 录 号 为

LORI00000000。 

 

表 1  S. sampsonii KJ40 与其他部分链霉菌基因组比较 
Table 1  Genome characters comparison of S. sampsonii KJ40 with other Streptomyces 

菌株 

Strain 

基因组总长度

Total length of 
genome (bp) 

Scaffolds 数量

Scaffolds 
number 

G+C%含量 

G+C% content 
(%) 

预测基因数

Predicted gene 
number 

GenBank accession 
No. 

Streptomyces sampsonii KJ40 7 261 502 9 73.41 6 605 LORI00000000 

Streptomyces albidoflavus NRRL B-1271 7 084 693 115 73.40 6 057 JOII00000000.1 

Streptomyces coelicolor A3(2) 8 667 507 1 71.98 7 910 NC_003888.3 

Streptomyces albus J1074 6 841 649 1 73.30 5 879 NC_020990.1 

Streptomyces exfoliates NRRL B-2924 7 874 957 129 71.90 6 993 NZ_JNZP00000000.1

Streptomyces griseus subsp. griseus 
NBRC 13350 

8 545 929 1 72.20 7 089 NC_010572.1 

Streptomyces somaliensis DSM 40738 5 176 903 243 74.10 4 624 NZ_AJJM00000000.1

Streptomyces viridochromogenes DSM 
40736 

8 548 109 1 70.80 7 589 NZ_ACEZ00000000.1

Streptomyces globisporus C-1027 7 608 611 1 71.55 6 730 NZ_CP013738.1 

Streptomyces resistomycificus NRRL 
ISP-5133 

9 098 934 141 69.70 8 924 NZ_JOBA00000000.1

Streptomyces griseochromogenes ATCC 
14511 

10 764 674 1 70.80 9 449 NZ_CP016279.1 
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S. sampsonii KJ40 基因组圈图见图 1，基因组含有

90 个 tRNA、9 个 rRNA 和 19 个 sRNA，有 2 429 个

基因成功获得 COG 功能注释。COG 聚类分析发现

其蛋白质功能主要集中在一般功能预测(General 

function prediction only) (405 个基因)、氨基酸代谢

及转运(Amino acid transport and metabolism) (323 个

基因)、转录(Transcription) (261 个基因)、碳水化合

物转运和代谢(Carbohydrate transport and metabolism) 

(201 个基因)、能量产生及传递(Energy production 

and conversion) (198 个基因)、无机离子转运与代谢

(Inorganic ion transport and metabolism) (189 个基

因)、脂质转运与代谢(Lipid transport and metabolism) 

(170 个 基 因 )、 翻 译 、 核 糖 体 结 构 和 生 物 合 成

(Translation，ribosomal structure and biogenesis) 

(160 个基因)、次生代谢产物的合成、转运和代谢

(Secondary metabolites biosynthesis，transport and 

catabolism) (146 个基因)这些方面，上述各功能注释

的基因占 COG 功能注释总基因数的百分比依次为

16.7%、13.3%、10.7%、8.3%、8.2%、7.8%、7.0%、

6.6%、6.0%。基因组 GC skew 在前导链中是正值，

而在滞后链中为负值，在大多数原核基因组中，前

导链和滞后链在碱基组成上存在很明显的不同，前

导链富含 G 和 T，而滞后链中的 A 和 C 更多一些[39]。 

2.2  基因通用功能注释 

2.2.1  GO 功能分类 

S. sampsonii KJ40 基因组中，3 765 个基因能够 

 

 
 

图 1  S. sampsonii KJ40 基因组圈图 
Figure 1  Genomic map of the S. sampsonii KJ40 
注：由外至内，第 1 圈表示正链的 ncRNA 分布，包括 tRNA、rRNA 及 sRNA 三种类型(可参见右侧说明)；第 2 圈表示正链的 COG

注释基因分布，以不同的颜色区分(可参见右下角说明)；第 3 圈表示负链的 COG 注释基因分布；第 4 圈表示负链的 ncRNA 分布；

第 5 圈(黑色)表示 G+C%含量，以平均 G+C%为基准线，向外突出的表示高于均值，向内突出的表示低于均值；第 6 圈为 GC skew

值，紫色表示小于 0，绿色表示大于 0. 

Note: From the outer to inner circle, the first circle is the distribution of sense strand of ncRNA, including tRNA, rRNA and sRNA; The 
second is the COG annotated genes of sense strand; The third is the COG annotated genes of antisense strand; The fourth circle is the 
distribution of antisense strand of ncRNA; The fifth circle is the GC content, the GC mean is the baseline, outward to the fourth circle 
represented GC content is higher than baseline, and inward is the opposite; The sixth is the value of GC skew, purple mean less than 0, green 
is shown opposite. 
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在 GO 数据库提取到注释信息，按各基因功能可将

其分为生物学过程(Biological process) (16 个分支)、

细胞组分(Cellular component) (8 个分支)和分子功

能(Molecular function) (9 个分支)三大亚类，共 33 个

分支(图 2)。其中，生物学过程类别中涉及基因最多

的是细胞过程和代谢过程，细胞组分类别中涉及基

因最多的是细胞和细胞部分，分子功能类别中涉及

基因最多的是结合和催化活性。GO 功能注释可以

对所获得的预测基因进行深层次的标准化功能分

类，将更加便于研究者们理解基因背后所代表的生

物学意义。 

2.2.2  KEGG 代谢途径分析 

KEGG 富集分析显示(图 3)，能对应到 KEGG 

pathway 的 2 890 个基因富集在 176 条代谢通路中，

其中涉及基因最多的通路主要有：嘌呤代谢途径

(ko00230) (88 个基因)，糖酵解途径(ko00010) (75 个

基因)，丁酸代谢途径(ko00650) (72 个基因)，氨基糖

和核苷酸糖代谢(ko00520) (59 个基因)，缬氨酸、

亮氨酸和异亮氨酸降解途径(ko00280) (58 个基

因)，以及精氨酸和脯氨酸代谢途径(ko00330) (58 个

基因)。 

2.2.3  Swiss-Prot 数据库和 NR 数据库注释 

NR 全称为 Non-redundant protein database，是

一个非冗余的蛋白质数据库，其特点在于内容比较

全面，但可靠性有待提高，经过比对，S. sampsonii 

KJ40 基因组中有 6 063 个基因在 NR 数据库上得到

注释。Swiss-Prot 是经过注释的蛋白质序列数据库，

其特点是可靠性较高，S. sampsonii KJ40 基因组中

有 1 911 个基因的蛋白序列功能在该数据库中得到

有意义的注释。 

 

 
 

 
 
 

图 2  S. sampsonii KJ40 GO 功能分类图 
Figure 2  GO functional classification map of S. sampsonii KJ40 



张博阳等: 桑氏链霉菌 KJ40 全基因组测序及分析 811 

 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

 
 
图 3  S. sampsonii KJ40 KEGG 代谢通路二级分类图 
Figure 3  KEGG classification of metabolic pathways map of S. sampsonii KJ40 

 

2.3  次级代谢产物合成基因簇预测分析结果 

antiSMASH 软件预测 S. sampsonii KJ40 基因组

得到 21 个基因簇(表 2)。其中，编码聚酮合酶

(Polyketide synthase，PKS)和非核糖体多肽合成酶

(Non-ribosomal peptide synthase，NRPS)基因簇 10 个，

占预测到的基因簇总和的 47.6%，6 个 NRPS 类型，

2 个 T1 PKS-NRPS，T2 PKS 和 T3 PKS 各 1 个，剩

下的 11 个基因簇主要参与了萜烯类、细菌素、四

氢嘧啶类、铁载体、羊毛肽和丁内酯等化合物的合

成。S. sampsonii KJ40 基因组编码的 2 个羊毛肽基

因簇中，Cluster 1 与 Streptomyces sp. S4 参与抗霉素

(Antimycin)合成基因簇的相似性为 100%，Cluster 

10 与 Streptomyces albus 基因簇(Class 3 lantipeptide)

的相似性为 100%。另外，Cluster 4 与 Streptomyces 

anulatus 的四氢嘧啶(Ectoine)合成基因簇的相似性

为 100%，Cluster 5 与 Streptomyces griseus 的铁载体

(Siderophore，Desferrioxamine B)合成基因簇的相似

性为 100%，Cluster 18 与 Streptomyces griseus 的多

环含特特拉姆酸大环内酰胺(Polycyclic tetramate 

macrolactams，PTMs)合成基因簇的相似性为 100%，

Antimycin、Ectoine 和 Desferrioxamine B 的结构见

图 4。预测得到的结果表明 S. sampsonii KJ40 具有

合成多种次级代谢产物的潜力和基因元件，具体能

否合成这些次级代谢产物还与其培养条件等因素 
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表 2  S. sampsonii KJ40 次级代谢产物合成基因簇 
Table 2  Gene clusters of secondary metabolite of S. sampsonii KJ40

基因簇编号 
Cluster ID 

基因簇类型 
Cluster type 

起始位置 
Start 

终止位置 
End 

基因数 
Gene number

最相似的已知基因簇 
Most similar known cluster 

相似基因比例 
Ratio of genes show 

similarity (%) 
Cluster 1 Lantipeptide-T1 

PKS-NRPS 
15 005 278 888 94 Antimycin biosynthetic gene 

cluster from Streptomyces sp. S4 
100 

Cluster 2 T3 PKS 305 539 321 150 17 Herboxidiene biosynthetic gene 
cluster from Streptomyces 
chromofuscus 

7 

Cluster 3 Bacteriocin- 
Terpene 

433 602 457 492 27 Isorenieratene biosynthetic gene 
cluster from Streptomyces griseus 

85 

Cluster 4 Ectoine 1 239 175 1 249 573 11 Ectoine biosynthetic gene cluster 
from Streptomyces anulatus 

100 

Cluster 5 Siderophore 2 158 635 2 169 019 9 Desferrioxamine B biosynthetic 
gene cluster from Streptomyces 
griseus 

100 

Cluster 6 NRPS 2 414 234 2 447 244 29 − − 

Cluster 7 NRPS 2 950 359 3 061 543 50 Desotamide biosynthetic gene 
cluster from Streptomyces 
Scopuliridis 

18 

Cluster 8 NRPS 3 319 098 3 369 738 43 Gobichelin biosynthetic gene 
cluster from Streptomyces sp. 
NRRL. 

27 

Cluster 9 NRPS 4 085 120 4 122 908 19 Mannopeptimycin biosynthetic 
gene cluster from Streptomyces 
hygroscopicus 

40 

Cluster 10 Lantipeptide 4 160 679 4 178 831 14 SAL-2242 biosynthetic gene 
cluster from Streptomyces albus 

100 

Cluster 11 Thiopeptide 4 474 826 4 497 435 17 − − 

Cluster 12 Terpene 4 997 809 5 018 783 20 − − 

Cluster 13 Terpene 5 334 743 5 357 028 21 Kanamycin biosynthetic gene 
cluster from Streptomyces 
kanamyceticus 

1 

Cluster 14 Siderophore 5 609 480 5 624 619 11 − − 

Cluster 15 Bacteriocin 5 976 848 5 988 176 11 − − 

Cluster 16 Bacteriocin 6 438 915 6 449 130 9 − − 

Cluster 17 Terpene 6 519 566 6 541 837 24 Hopene biosynthetic gene cluster 
from Streptomyces coelicolor 

69 

Cluster 18 T1 PKS-NRPS 6 594 803 6 624 755 17 SGR PTMs biosynthetic gene 
cluster from Streptomyces griseus 

100 

Cluster 19 NRPS 6 799 695 6 863 723 44 A40926 biosynthetic gene cluster 
from Nonomuraea sp. ATCC 

3 

Cluster 20 NRPS 6 876 144 6 916 537 37 Tetronasin biosynthetic gene 
cluster from Streptomyces 
longisporoflavus 

3 

Cluster 21 T2 
PKS-Butyrolacto
ne-Ectoine 

7 053 430 7 110 409 55 Kosinostatin biosynthetic gene 
cluster from Micromonospora sp. 
TP-A0468 

47 

Note: −: No similar genes predicted. 
 

有关，由于 S. sampsonii KJ40 的次级代谢产物相关

文献报道较少，未能就预测的次级代谢产物与其分

离得到的已知次级代谢产物对应上。 

2.4  比较基因组学分析 

S. coelicolor A3(2)作为链霉菌属的模式菌株，

是最具代表性的土壤链霉菌，可以产生很多天然活

性化合物。由 NCBI 上数据分析发现，S. sampsonii 

KJ40 与 S. coelicolor A3(2)、S. griseus subsp. griseus 

NBRC 13350 相似性较高。S. sampsonii KJ40 基因组

与 S. coelicolor A3(2)、S. griseus subsp. griseus 
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NBRC 13350 全基因组进行共线性分析，结果见图 5。

由图 5 可以看出，3 株链霉菌基因组存在翻转、易

位等基因组重排。利用 BLASTClust 对 S. sampsonii 

KJ40、S. coelicolor A3(2)、S. griseus subsp. griseus 

NBRC 13350 全基因组的蛋白进行聚类分析，如图

6 所示，1 711 个蛋白聚类簇为 3 个基因组共有的，

共有蛋白聚类簇中含有 S. sampsonii KJ40 的 3 205 个

蛋白(占 S. sampsonii KJ40 参与比对总蛋白的 71%)、

S. coelicolor A3(2)的 3 066 个蛋白[占 S. coelicolor 

A3(2)参与比对总蛋白的 75%]、S. griseus subsp. 

griseus NBRC 13350 的 3 009 个蛋白(占 S. griseus 

subsp. griseus NBRC 13350 参与比对总蛋白的

73%)。413 个蛋白聚类簇仅 S. sampsonii KJ40 与 S. 

coelicolor A3(2) 共 有 ， 525 个 蛋 白 聚 类 簇 仅 S. 

sampsonii KJ40 与 S. griseus subsp. griseus NBRC 

13350 共有，91 个蛋白聚类簇仅 S. sampsonii KJ40

含有，在其他 2 个基因组中不存在。 

3  讨论与结论 

微生物基因组学理论和测序技术的发展为研

究者们从阐明单个基因的功能向解析整个基因组

的表达调控提供了坚实的数据基础，使我们能够

快速、经济地完成微生物的全基因组测序和功能

注释[40]。通过对链霉菌基因组序列的分析发现，大

量基因都涉及到了调控、转运、环境适应以及各种

次级代谢活动，对认识链霉菌的多样性、环境适应

性以及链霉菌产生各种生物活性物质具有重要意

义。国内外对 S. sampsonii 防病促生机制的研究很少，

对其研究主要有：产生的蛋白水解酶类活力[41-42]；

抗药菌株的选育[43]；抗菌活性物质的分离纯化[23]，

如抗菌蛋白[44]、七烯抗生素[20,45]。此前 S. sampsonii

基因组序列相关研究的空白及其分子水平研究的

局限限制了其功能基因挖掘、代谢产物合成途径以

及分子遗传等研究。本研究对 S. sampsonii 全基因

组序列的测定，为从基因组层面上解析其具有良好

促生防病效果的内在原因奠定基础。 

链霉菌属是公认的次级代谢产物主要来源，

次级代谢产物是指微生物生长到一定阶段才产生

的化学结构十分复杂、对该生物无明显生理功能

或并非是微生物生长和繁殖所必需的物质[46]。通

过高通量测序手段，解析链霉菌属次级代谢途径

已经成为一种趋势。本研究中 COG 数据库注释到  

 

 
 

图 4  S. sampsonii KJ40 最相似的已知基因簇合成化合物结构 
Figure 4  The structures of known gene clusters which are homologous to S. sampsonii KJ40 
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图 5  S. sampsonii KJ40 与 S. coelicolor A3(2)和 S. griseus subsp. griseus NBRC 13350 的共线性分析 
Figure 5  Synteny analysis of S. sampsonii KJ40, S. coelicolor A3(2) and S. griseus subsp. griseus NBRC 13350 
注：A：S. sampsonii KJ40 与 S. coelicolor A3(2)的共线性分析；B：S. sampsonii KJ40 与 S. griseus subsp. griseus NBRC 13350 的共线

性分析. 

Note: A: Synteny analysis of S. sampsonii KJ40 with S. coelicolor A3(2); B: Synteny analysis of S. sampsonii KJ40 with S. griseus subsp. 
griseus NBRC 13350. 
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图 6  BLASTClust 蛋白聚类分类图 
Figure 6  BLASTClust classification of proteins into clusters 
注：S. sampsonii KJ40 的 4 510 个和 S. coelicolor A3(2)的 4 084 个及 S. griseus subsp. griseus NBRC 13350 的 4 109 个蛋白参与分类. 图

中所示的是共有和特有的聚类簇，不是蛋白. 

Note: A total protein of S. sampsonii KJ40 is 4 510, S. coelicolor A3(2) and S. griseus subsp. griseus is 4 084 and 4 109 separately. The 
number of in the figure means gene clusters. 
 
 
 
 
 

S. sampsonii KJ40 基因组中有 146 个基因参与了次

生代谢产物的合成、转运和代谢，占注释到的总基

因数的 6.0%。antiSMASH 软件预测到 S. sampsonii 

KJ40 基因组有 21 个次级代谢产物合成基因簇，同

时预测到 8 个化合物核心结构。基因簇类型有

NRPS、T1 PKS-NRPS、T2 PKS 和 T3 PKS，其它还

有参与萜烯、细菌素、四氢嘧啶、铁载体、羊毛肽

和丁内酯等合成的基因簇。放线菌的大部分活性次

级代谢产物由 PKS 途径和 NRPS 途径合成。PKS

基因广泛存在于细菌、真菌以及植物基因组之中，

其聚酮化合物产物是一大类具有广谱生物活性的

化合物，如抗真菌、抗细菌、抗肿瘤活性、免疫抑

制剂活性、酶抑制剂活性等[47]。细菌和真菌在体内

多肽的生物合成中，会利用一种特殊的 NPRS 合成

系统生成一些重要的多肽类物质，包括青霉素、万

古霉素、放线菌素 D、杆菌肽和环孢菌素 A 等[48]。

antiSMASH 软件还预测到基因组中存在与已知基

因簇——抗霉素、羊毛肽、四氢嘧啶、铁载体、多

环含特特拉姆酸大环内酰胺合成基因簇相似性较

高的基因簇。抗霉素类化合物具有广泛的生物活

性，早期引起关注主要是抗霉素作为线粒体呼吸链

电子传递抑制剂引起的抗真菌、抗虫及其杀鱼毒

性[49]。Seipke 等[50]分析了链霉菌 Streptomyces sp. S4

的抗霉素 A 生物合成基因簇，揭示了抗霉素类化合

物生物合成主要是由 PKS 和 NRPS 共同催化完成

的，S. sampsonii 基因组抗霉素合成基因簇所在

Cluster 1 中也预测到有 T1 PKS-NRPS。多数微生物

会通过胞质内形成并积累相容性溶质来适应外部

渗透压的变化[51]。其中，四氢嘧啶类化合物作为细

菌界分布最广泛的一类相容性溶质，对嗜盐菌和非

嗜盐菌都有很好的渗透压保护功能，具有广泛的生

物活性与药理活性[52]。一些研究表明，铁载体不仅
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对微生物的铁营养至关重要，而且它是根际促生细

菌(Plant growth promoting rhizobacteria，PGPR)抑制

土壤病害的重要机制[53]，具有铁载体合成能力的微

生物通过竞争铁元素，不仅能够改善自身的营养状

况，还能够供给植物铁营养或通过与植物病原菌竞

争铁营养达到生物防治的作用[54]。多环含特特拉姆

酸大环内酰胺类似物是一类来自微生物或海绵的

具有良好生物活性的天然产物[55]。在对基因组背景

信息了解的基础上，可通过基因工程技术将次级代

谢产物合成基因簇转移至不同的异源宿主中表达，

这不仅能够激活沉默的生物合成基因簇，而且可将

异源表达体系作为一个非常有用的工具通过组合

生物合成生产更多结构新颖、功能独特的化合物[56]。

在 S. sampsonii 基因组中发现这些参与抗菌、抗虫、

促生相关生物活性化合物合成的基因簇，为解析 S. 

sampsonii 防病促生机制提供新的思路。 

S. sampsonii 基因组符合链霉菌基因组基本特

征，与 S. coelicolor A3(2)、S. griseus subsp. griseus 

NBRC 13350 基因组比较，三者共有部分蛋白聚类

簇，3 株链霉菌基因组存在翻转、易位等基因组重

排，基因组间既有保守性，又各自有独特性。本研

究首次报道了 S. sampsonii 全基因组信息，为深入

了解链霉菌次级代谢合成途径提供了参考信息，为

解决链霉菌属间的进化、分类及鉴定等研究提供了

参考数据，对以后 S. sampsonii 的相关研究具有重

要意义。 
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