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摘 要：【目的】靶向挖掘深海链霉菌(Streptomyces sp.) NA13 中环八肽类化合物 surugamides 并筛

选其生物活性。【方法】结合基因组挖掘与 LC-MS/MS 分子网络分析，从深海链霉菌 NA13 中识

别环肽类化合物，用天然产物化学手段分离与鉴定 surugamides，并测定其抗菌活性及对水稻和玉

米的促生长作用。【结果】分离和鉴定 4 个环八肽化合物(surugamides A、B、D、E)，生物活性筛

选结果表明，它们均能显著促进玉米和水稻幼苗根或茎的生长，其中 surugamide A 在 0.1 μmol/L

浓度下对玉米的促生根效果尤为突出。【结论】本研究发现 surugamides 类化合物促进植物生长的

新功能，为开发新型海洋微生物源植物生长调节剂提供了候选活性成分。
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Targeted isolation of cyclic octapeptide surugamides produced by 
deep-sea-derived Streptomyces sp. NA13 and exploration of their 
plant growth-promoting activities
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Abstract: [Objective] To achieve the targeted isolation of the cyclooctapeptides, surugamides, from 
the deep-sea-derived Streptomyces sp. NA13 and explore their biological activities. [Methods] An 
approach integrating genome mining and LC-MS/MS molecular networking was employed to 
discover cyclopeptides from Streptomyces sp. NA13. Through systematic natural product isolation 
and characterization, these compounds were identified as surugamides. Their growth-promoting 
effects on Oryza sativa and Zea mays were assessed.[Results] Four cyclooctapeptides (surugamides 
A, B, D, and E) were isolated and identified. They had significant effects of promoting root growth in 
Z. mays and O. sativa seedlings. Notably, surugamide A at a concentration of 0.1 µmol/L 
demonstrated particularly outstanding growth-promoting effects on Z. mays roots.[Conclusion] This 
study uncovers the novel plant growth-promoting activity of surugamides, offering lead compounds 
for the development of innovative marine microbial-derived plant growth regulators.
Keywords: cyclopeptide; Streptomyces; genome mining; molecular networking; plant growth-
promoting activity; plant growth regulator

深海(水深 1 000 m 以下)约占整个海洋面积

的 90%，涵盖了地球上大部分生物圈，蕴藏着

丰富的微生物资源[1]。深海环境具有高压、寡营

养、低光照等特点，这些独特的环境条件促使

深海微生物进化出特殊的生理特征及代谢机制，

使其能够产生数量庞大、结构新颖、生物活性

显著的次级代谢产物，是挖掘优良药用先导化

合物的巨大宝库[2]。链霉菌作为深海微生物的主

要类群，也是深海来源新天然产物的重要贡献

者，已成为当前创新药物先导化合物的研究

热点。

环肽(cyclic peptides)是一类在结构上呈闭合

环状的重要肽类化合物，具有稳定且明确的二

级结构构象，为多肽中兼具独特理化性质与生

物活性的特殊组分[3]。其环状结构可通过酰胺

键、内酯键、醚键、硫醚键及二硫键等多种共

价键连接方式环合形成[4]。20 世纪 40 年代，第

一个环肽化合物 gramicidin S 的发现开启了环肽

药物研究的大门[5]。在过去几十年里，已有 40 多种

环肽药物获批上市，平均每年约有一种新的环

肽药物获批，其中绝大多数来源于天然产物[6]。

环肽类药物在临床治疗方面取得了巨大成功，

经典代表包括奥曲肽、抗利尿激素、万古霉素

和达托霉素等。环肽在新药研发领域取得成功

主要归因于其良好的结合亲和力、高靶向选择

性及低毒性等优点[7]。尤其是天然环肽大都具有

复杂的化学结构，更多的手性中心提供了独特

的化学空间，具有更高的成药性[8]。天然来源的

环肽具有多种潜在的生物学活性，包括子宫收

缩、溶血、抗菌、抗肿瘤活性等[9]。由此可见，
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环肽化合物具有广阔的应用前景。

本研究团队前期从深海沉积物中筛选到一

株链霉菌 NA13，其基因组蕴含丰富的新型次级

代谢产物合成基因簇，并从中发现了一系列聚

酮类抗虫化合物，能够干扰棉铃虫幼虫的取食

行为，导致取食量大幅减少，进而抑制其生长

发育[10]。然而，深入分析其基因组发现，该菌

株具备合成非核糖体肽(non-ribosomal peptides, 

NRPs) 和 非 核 糖 体 肽 - 聚 酮 (non-ribosomal 

peptides-polyketides, NRPs-PKs)杂合型肽类化合

物的潜力，进一步的 LC-MS/MS 分子网络分析

显示，除抗霉素类化合物外，该菌株还能产生

丰富且结构新颖的环八肽类化合物[10]。因此，

本研究对链霉菌 NA13 中的环八肽类化合物进行

了靶向分离与结构鉴定，并开展了系统的生物

活性筛选与评价，以期为其在生物医药和绿色

农药创制中的应用提供科学依据。

1　　材料与方法材料与方法

1.1　材料

1.1.1　生物材料

深海链霉菌 NA13 为本研究团队前期从南中

国海(13°58.498′N, 113°2.353′E) 2 460 m 深处的

沉积物中分离获得的一株放线菌，保藏于中国

典型培养物保藏中心，保藏号为 CCTCC M 

20221343[10]；水稻种子采用籼稻品种，玉米种

子采用河北拖车头农业科技有限公司的黄糯玉

米品种。

1.1.2　主要试剂和仪器

Sephadex LH-20 凝胶，GE Healthcare 公司；

氘代 DMSO 试剂，上海皓鸿生物医药科技有限

公司；分析纯试剂，天津市大茂化学试剂厂；

LC-DAD-MS/MS (TSQ Quantum Access MAX)、

超高效液相色谱-四极杆-静电场轨道阱高分辨质

谱(UPLC-Q Exactive MS)、UltiMate 3000 高效液

相色谱仪试剂，ThermoFisher Scientific 公司。

冷冻干燥机，博医康(北京)实验仪器有限公

司；超级洁净工作台和 HDL 恒温振荡器，北京

东联哈尔仪器制造有限公司；全温振荡器，常

州金坛精达仪器制造有限公司；生化培养箱，

上海一恒科技有限公司；分析天平，Sigma-

Aldrich 公司；循环水式多用真空泵，郑州长城

科工贸有限公司；大容量高速冷冻离心机，湖

南湘仪实验室仪器开发有限公司；旋转蒸发器，

上海亚荣生化仪器厂；数控超声波清洗器，昆

山市超声仪器有限公司；通风系统控制器，荣

翰气流控制技术(苏州)有限公司；超纯水系统，

重庆颐洋企业发展有限公司；薄层层析硅胶，青

岛海洋化工厂。

1.2　链霉菌 NA13 中 NRPs 生物合成基

因簇分析

基于本课题组 Bai 等[10]已完成的链霉菌

NA13 基 因 组 测 序 数 据 (GenBank 登 录 号 为

CP113103 和 CP113104)，采用 antiSMASH 8.0

和 FramePlot 8.0 beta 等在线工具对其 NRPs 类次

级代谢产物生物合成基因簇进行预测与分析。

1.3　链霉菌 NA13 提取物的分子网络

分析

利用 HPLC-Q Exactive MS/MS 对活性粗提

物进行进一步分析。首先采集二级质谱数据，

然后使用 MSConvert 软件将原始 LC-MS/MS 质

谱数据文件转换为 . mzXML 格式，上传至

GNPS 数据库，并运用 Cytoscape 软件进行可视

化。借助 GNPS 数据平台构建分子网络，识别

具有氨基酸裂解规律的“环肽家族”分子簇。对

“环肽家族”分子簇的节点进行分析，比较相关

节点间 MS/MS 质谱数据的差异，以确定环肽化

合物的多样性和新颖性，从而锁定目标分子簇。

1.4　菌株发酵及次级代谢产物的提取

分离

参照文献[10]的方法完成链霉菌 NA13 的发

酵培养及粗提物 A 的制备。根据化合物极性差

异对粗提物 A 采用快速硅胶柱色谱进行二氯甲

烷-甲醇(100:0→0:100，体积比)梯度洗脱初步分离，
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收集 100:20 洗脱流分 f6；经 Sephadex LH-20 凝胶

除杂后，进一步根据环肽类化合物 HPLC-DAD

特征进行半制备反相 HPLC 分离，流动相为

70% 甲醇水溶液，流速 2.5 mL/min，获得化合物

1 (tR 22.1 min)、2 (tR 16.5 min)、3 (tR 18.3 min)和

4 (tR 19.4 min)。其分离流程数据已上传至

ScienceDB 数据库((http://www.scidb.cn)，CSTR

编号为 31253.11.sciencedb.j00231.00060)。

1.5　植物促生活性测试

将制备获得的单体化合物 1−4 及阳性对照

赤霉素、反式玉米素分别溶于甲醇，配制成浓

度为 5 mmol/L 的母液，再用无菌水稀释为 0.1、

0.01、0.001 μmol/L 的供试品溶液(甲醇体积分数

小于 1%)。将水稻和玉米种子用 75% 乙醇消毒

5 min，蒸馏水冲洗 3 次。随后将处理后的种子

置于铺有 9 cm 纤维素滤纸的玻璃培养皿中，于

24 ℃黑暗条件下孵育 48 h 使其萌发。待种子萌

发 2 d 后，挑选大小均一的种子(n=30)置于铺有

9 cm 纤维素滤纸的玻璃培养皿中，试验组加入

供试品溶液 4 mL，空白对照组加入等体积蒸馏

水 4 mL。最后，在无土条件下于光照 16 h/黑暗

8 h 的光周期下培养 2 d，测量主根长度和茎长。

2　　结果与分析结果与分析

2.1　环肽化合物合成潜能分析

采用 antiSMASH 8.0 对链霉菌 NA13 的次级

代谢产物生物合成基因簇(SMBGCs)进行预测分

析。结果显示，链霉菌 NA13 基因组中包含

25 个 SMBGCs，可划分为 12 种类型，涵盖

NRPs 类、PKs 类、萜类、铁载体类和硫肽抗生

素类等。值得注意的是，NRPs 类基因簇有 8 个

(32%)，NRPs-like 类基因簇有 1 个(4%)，能够产

生肽类化合物的 SMBGCs 共 9 个，占比高达

36%。其中，6 个 SMBGCs 可合成已知骨架的

肽类化合物，分别为 indigoidine、dudomycin A、

surugamide A、 cyclofaulknamycin、 SGR PTMs

和 diisonitrile antibiotic SF2768 (图 1，CSTR 编

号 为 31253.11. sciencedb. j00231.00060)。 其 余

3 个 SMBGCs 可合成未知骨架的肽类化合物。

综上，链霉菌 NA13 的 SMBGCs 极为丰富，具

备产生多种环肽骨架化合物的潜力。

2.2　 分 子 网 络 分 析 发 现 环 八 肽

surugamide 类化合物

以链霉菌 NA13 发酵提取物的 LC-MS/MS

质谱数据构建代谢产物的分子网络(图 2A)。分

图1　链霉菌NA13次级代谢产物生物合成基因簇分析

Figure 1　Analysis of biosynthetic gene clusters of secondary metabolites in Streptomyces sp. NA13.
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子网络分析显示，其中一类主要代谢产物聚集

形成的分子簇，其二级质谱呈现规律性的氨基

酸片段裂解特征，推测该分子簇可能为肽类化

合物。将分子网络数据与 GNPS 数据库进行匹

配，该分子簇被识别为“surugamide”环八肽家族，

共有 19 个相互连接的节点，代表至少 19 个肽类

化合物 (图 2B)。其中可识别出 surugamide A、

surugamide B、 surugamide E、 surugamide G、

surugamide H 和 surugamide I (图 2B)。截至目

前，surugamides 类化合物已报道 21 个[11-16]，排

除上述已报道的 6 个节点，其余 13 个节点均为

未知化合物。根据二级质谱裂解规律推测出

3 个新化合物 (cyclo Cys-Ala-Ile-Ile-Lys-Ile-Phe-

Leu、 cyclo Ile-Ser-Ile-Ile-Lys-Ile-Phe-Leu 和

cyclo Ile-Thr-Ile-Met-Lys-Val-Phe-Leu) 的平面结

构，其余 10 个新化合物结构未知(CSTR 编号为

31253.11.sciencedb.j00231.00060；图 2、图 3)。

2.3　化合物结构鉴定及解析

采用结构导向的分离策略，从链霉菌 NA13

粗提物中分离得到 4 个单体化合物 1−4，质量分

别为 52.3、2.5、3.8、3.6 mg。通过核磁共振波

谱技术对其结构进行鉴定，具体解析过程如下。

化合物 1 的氢谱(DMSO-d6)显示 8 个酰胺质

子信号：δH 8.45 (1H, d, J=8.2 Hz)，8.27 (1H, d, 

J=7.4 Hz)，8.01 (1H, d, J=7.4 Hz)，7.83 (1H, s)，

7.77 (1H, d, J=6.2 Hz)，7.70 (1H, m)，7.67 (1H, 

s)，7.52 (1H, s)和 8 个 α-氢质子信号：δH 4.37 

(1H, m)，4.30 (1H, m)，4.27 (1H, t, J=6.7 Hz)，

4.23 (1H, m)，4.18 (1H, m)，4.16 (1H, m)，4.07 

(1H, t, J=7.1 Hz)，3.86 (1H, t, J=6.4 Hz)，提示具

有 8 个氨基酸残基。化合物 1 的碳谱(DMSO-d6)

显示 8 个羰基信号 (δC 172.5、 172.4、 172.4、

172.3、171.2、170.9、170.9、168.9)和 8 个 α-碳

信号 (δC 57.8、 57.5、 57.4、 56.6、 54.6、 52.2、

图2　ISP3液体培养链霉菌NA13代谢产物的分子网络图

Figure 2　Molecular network of metabolites from Streptomyces sp. NA13 cultured in ISP3 liquid medium.
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51.7、47.9)。上述核磁数据表明，化合物 1 为八

肽类化合物。综合 HSQC、 HMBC 和 1H-1H 

COSY 谱图分析，8 个氨基酸残基分别为 4 个异

亮氨酸、1 个丙氨酸、1 个赖氨酸、1 个苯丙氨

酸和 1 个亮氨酸。通过 HMBC 和 ROESY 谱确

定氨基酸连接顺序：δH 7.52 (Ile1-NH)/4.23 (Leu8-

α-H)，7.77 (Ala2-NH)/4.07 (Ile1-α-H)，8.27 (Ile3-

NH)/4.27 (Ala2- α -H)， 8.01 (Ile4-NH)/4.18 (Ile3-

α-H)，7.67 (Lys5-NH)/4.16 (Ile4-α-H)，7.83 (Ile6-

NH)/4.30 (Lys5-α -H)， 8.45 (Phe7-NH)/3.86 (Ile6-

α-H)，7.70 (Leu8-NH)/4.37 (Phe7-α-H)。因此，化

合物 1 的氨基酸连列为 N-Ile-Ala-Ile-Ile-Lys-Ile-

Phe-Leu-C。将核磁数据与文献[14]比对，鉴定

化合物 1 为 surugamide A (图 4)。

化合物 2 的氢谱(DMSO-d6)显示 8 个酰胺质

子信号：δH 8.40 (1H, d, J=8.5 Hz)，8.15 (1H, d, 

J=8.0 Hz)，8.01 (2H, d, J=7.3 Hz)，7.76 (2H, s)，

7.68 (1H, d, J=7.8 Hz)，7.64 (1H, s)和 8 个 α-氢质

子信号 δH 4.41 (1H, t, J=3.5 Hz)，4.29 (2H, m)，

4.26 (1H, m)，4.18 (1H, t, J=8.2 Hz)，4.11 (1H, t, 

J=7.2 Hz)，4.05 (1H, t, J=7.5 Hz)，3.88 (1H, t, J=

6.3 Hz)，提示具有 8 个氨基酸残基。化合物 2

的碳谱(DMSO-d6)显示 8 个羰基信号(δC 172.4、

172.3、 172.1、 171.6、 170.8、 170.8、 170.5、

170.4) 和 8 个 α 碳信号 (δC 58.9、 57.7、 57.4、

57.1、54.3、52.0、51.7、48.1)。核磁数据表明，

化合物 2 与化合物 1 结构类似，同属环八肽类

化合物。经核磁数据比对，化合物 1 中 Ile4 被

图3　化合物surugamide A (节点912)和cyclo Ile-Ser-Ile-Ile-Lys-Ile-Phe-Leu (节点928) MS/MS裂解规律

Figure 3　MS/MS fragmentation patterns of compounds surugamide A (node 912) and cyclo Ile-Ser-Ile-Ile-Lys-

Ile-Phe-Leu (node 928).
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Val 取代，因此鉴定化合物 2 为 surugamide B 

(图 4)，该结果与文献[17]报道的 surugamide B

核磁数据一致。

化合物 3 的氢谱(DMSO-d6)显示 8 个酰胺质

子信号：δH 8.42 (1H, d, J=8.3 Hz)，8.26 (1H, d, 

J=7.5 Hz)，7.98 (1H, d, J=7.6 Hz)，7.81 (2H, d, J= 

5.9 Hz)， 7.70 (1H, d, J=7.5 Hz)， 7.65 (1H, s)，

7.56 (1H, d, J=6.1 Hz)和 8 个 α-氢质子信号：δH 

4.38 (1H, t, J=3.5 Hz)，4.30 (1H, m)，4.27 (1H, t, 

J=6.7 Hz)， 4.23 (1H, m)， 4.17 (1H, m)， 4.14 

(1H, m)，4.09 (1H, t, J=7.3 Hz)，3.88 (1H, t, J=

6.3 Hz)，提示具有 8 个氨基酸残基。化合物 3

的碳谱(DMSO-d6)显示 8 个羰基信号(δC 172.4、

172.4、 172.3、 172.1、 171.1、 170.9、 170.9、

169.8) 和 8 个 α 碳信号 (δC 58.7、 57.7、 57.2、

56.5、54.6、52.2、51.7、47.9)。核磁数据表明，

化合物 3 也是一个环八肽类化合物。与化合物 1

核磁数据比对，化合物 1 中 Ile3 被 Val 取代，进

一步与文献 [18]数据比对，鉴定化合物 3 为

surugamide D (图 4)。

化合物 4 的氢谱(DMSO-d6)显示 8 个酰胺质

子信号：δH 8.49 (1H, d, J=8.2 Hz)，8.30 (1H, d, 

J=7.3 Hz)，8.02 (1H, d, J=7.2 Hz)，7.90 (1H, s)，

7.72 (2H, t, J=7.2 Hz)，7.63 (1H, s)，7.39 (1H, s)

和 8 个 α-氢质子信号：δH 4.37 (1H, t, J=3.4 Hz)，

4.32 (1H, m)，4.25 (1H, t, J=6.7 Hz)，4.19 (2H, 

m)，4.13 (1H, m)，4.06 (1H, t, J=7.1 Hz)，3.83 

(1H, t, J=6.3 Hz)，提示具有 8 个氨基酸残基。

化合物 4 的碳谱(DMSO-d6)显示 8 个羰基信号

(δC 172.7、172.6、172.5、172.4、171.3、170.9、

170.9、169.8)和 8 个 α -碳信号 (δC 58.0、57.9、

57.5、56.7、54.7、52.4、51.4、47.9)。核磁数据

表明，化合物 4 具有 surugamide 环八肽的典型

结构特征。与化合物 1 核磁数据比对，化合物 1

图4　环八肽surugamides (1−4)的化学结构

Figure 4　Chemical structures of cyclic octapeptide surugamides (1−4).
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中 Ile1 被 Val 取代，进一步与文献[18-19]数据比

对，鉴定化合物 4 为 surugamide E (图 4)。

2.4　环八肽 surugamide 类化合物的生

物合成途径

通过 antiSMASH 预测，链霉菌 NA13 基因

组中含有 surugamide 类化合物的生物合成基因

簇(图 5)。分析该类环八肽的生物合成基因簇，

发现其由典型的非核糖体多肽合成酶(NRPSs)催

化合成。根据文献[11,20-21]，负责合成环八肽

的 2 个基因 surA 与 surD 之间插入了另外 2 个

NRPSs 基因 surB 与 surC，其编码产物 SurB 与

SurC 因缺乏典型的硫酯酶结构域(TE)，负责合

成结构完全不同的十肽 cyclosurugamide F 及其

衍生物 surugamide F，这体现了该基因簇独特的

生物合成体系。

据报道，surugamides 生物合成基因簇最早

从海洋链霉菌 Streptomyces sp. JAMM992 中被发

现，随后 Xu 等[22]对 surA 和 surB 基因进行敲

除，发现 surA 是 surugamide A 生物合成所必需

的 ， 并 推 测 NRPSs 基 因 surA 和 surD 负 责

surugamide A 的合成。2019 年，Xu 等[20]进一步

证明，surB 与 surC 基因簇的缺失不影响环状

surugamide A 的合成，而在 surD 基因编码框前

引入强启动子可显著提高 surugamide A 的产量，

从而确认了 surA 和 surD 基因负责 surugamide A

生物合成的推论。总之，surugamide 类化合物由

非核糖体多肽合成酶 SurA 与 SurD 催化合成，

图5　Surugamides的生物合成途径

Figure 5　Biosynthetic pathway of surugamides.
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7 个肽链延伸模块均含有腺苷化域(A)、缩合域

(C)和肽基载体蛋白域(PCP)，部分模块还携带差

向异构域(E)以调控氨基酸的立体构型，通过各

结构域的序贯催化实现线性八肽前体的逐步延

伸[21,23]。最终，依赖 SurE 型青霉素结合蛋白家

族硫酯酶(TE)介导大环化反应，将线性多肽前体

环合为 surugamides。

以 surugamide A 为例，其生物合成由 SurA

和 SurD 这 2 个 NRPSs 依次装配 8 个氨基酸，

并通过 E 结构域将肽链中第 2、4、7、8 位的

4 个 L-氨基酸异构化为 D 型[20]。A 结构域是

NRPSs 中的核心元件，负责底物识别与腺苷化

活化，其底物宽泛性是天然产物结构多样化的

关键基础[24]。通过 antiSMASH 8.0 分析基因组

中 A 结 构 域 的 底 物 特 异 性 (CSTR 编 号 为

31253.11. sciencedb. j00231.00060)，结果表明其

具有较宽的底物识别范围，可识别亮氨酸、异

亮 氨 酸 和 缬 氨 酸 等 ， 因 此 surugamide B、

surugamide D 和 surugamide E 的合成分别是通过

A 结构域将 surugamide A 第 4 模块、第 3 模块

和第 1 模块中底物异亮氨酸识别为缬氨酸，而

D-氨基酸的数目与位置保持不变[17]。

2.5　植物促生活性结果

测定 surugamides A、B、D 和 E 对水稻和

玉米幼苗的促生长活性，促根生长结果如表 1

和图 6 所示。Surugamides A 和 B 在 0.1 μmol/L

浓度下表现出与阳性对照赤霉素和反式玉米素

相当的促进水稻根生长活性；surugamides A、

B、D 和 E 在 0.1 μmol/L 和 0.01 μmol/L 浓度下

均表现出显著的促进玉米根生长活性，其中

surugamides A 在 0.1 μmol/L 浓度下的促生根效

果优于阳性对照赤霉素。

促茎生长结果如表 1 所示，surugamides B、

D 和 E 在 0.1 μmol/L 浓度下均表现出与阳性对

照反式玉米素相当的促进水稻茎生长活性；

surugamides A、D 和 E 在 0.1 μmol/L 浓度下表

现出与阳性对照赤霉素相当的促进玉米茎生长

活性。

本研究探讨了深海链霉菌 NA13 中 4 个环

八肽类化合物对玉米和水稻生长的影响。植物

促生长结果表明，surugamides A、B、D 和 E 对

玉米和水稻均具有显著的促生作用。其中，

surugamide A 的促生根效果优于其他 3 个化合

物，这可能与其 CH3 取代基数量多于其他 3 个

表1　环八肽surugamides促进植物生长的主根长度和茎长

Table 1　Primary root length (cm) and stem length (cm) of plants promoted by the cyclooctapeptide surugamides

Seed

Oryza 
sativa

Zea mays

Position

Primary root length/
cm

Stem length/cm

Primary root length/
cm

Stem length/cm

Concentration/
(μmol/L)

0.1

0.01

0.001

0.1

0.01

0.001

0.1

0.01

0.001

0.1

0.01

0.001

Surugamide 

A

3.8±0.5****

3.4±0.6

2.5±0.5

1.3±0.2

1.2±0.1

0.9±0.2

4.7±0.6****

4.0±0.6***

3.2±0.7

1.1±0.1***

1.2±0.2****

0.8±0.2

B

3.5±0.4***

3.3±0.6

2.2±0.4

1.5±0.1****

1.4±0.1**

0.9±0.1

4.3±0.6****

4.1±0.5****

3.2±0.5

1.0±0.2

0.9±0.2

0.8±0.1

D

3.4±0.4

3.2±0.4

2.4±0.4

1.4±0.2**

1.2±0.1

0.9±0.1

4.4±0.7****

4.2±0.3****

3.7±0.2**

1.0±0.1*

1.0±0.2

0.8±0.2

E

3.3±0.3

3.2±0.8

2.3±0.6

1.5±0.2****

1.3±0.2

0.9±0.1

4.4±0.6****

3.8±0.6**

3.4±0.5

1.1±0.2**

0.9±0.2

0.8±0.1

Gibberellin

3.4±0.5*

3.6±0.4***

3.1±0.6

1.3±0.2

1.4±0.2***

1.0±0.1

4.0±0.5****

4.6±0.7****

4.1±0.6****

1.0±0.2*

1.1±0.2**

1.1±0.3**

trans-
zeaxanthin

3.8±0.6****

3.4±0.6

2.7±0.7

1.3±0.2

1.4±0.1***

1.0±0.2

4.8±0.6****

4.6±0.4****

4.1±0.5****

1.0±0.2

0.9±0.2

0.9±0.1

Blank 
control

3.2±0.3

1.3±0.1

3.3±0.4

0.9±0.2

**** P<0.000 1, *** P<0.001, ** P<0.01, * P<0.05, compared with the blank control (seeds cultured in sterile water).
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化合物有关。当 surugamide A 浓度为 0.1 μmol/L

时，水稻种子萌发后培养 2 d，其根长可达 3.8 cm，

较空白对照增加 0.6 cm；玉米种子萌发后培养

2 d，其根长可达 4.7 cm，较空白对照组增加

1.4 cm (表 1)。

3　　讨论与结论讨论与结论

尽管海洋天然产物因其显著的结构多样性

与生物活性备受关注，但目前将其作为植物生

长调节剂(PGRs)的研究仍十分有限，已有报道

图6　环八肽surugamides和阳性对照赤霉素及反式玉米素对水稻和玉米根系生长的影响

Figure 6　Physiological effects of surugamides, and the positive controls gibberellin and trans-zeaxanthin on 

root growth of Oryza sativa and Zea mays. A−D show the results for promoting Oryza sativa root length; E−J 

show the results for promoting Zea mays root length. A and E compare surugamide A with the blank control; B 

and F compare surugamide B with the blank control; C and I compare trans-zeaxanthin with the blank control; D 

and J compare gibberellin with the blank control; G compare surugamide D with the blank control; H compare 

surugamide E with the blank control.
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中仅去铁胺衍生物等极少数物质被证实具有促

进根系生长的作用[25]。因此，从海洋微生物资

源中发掘具有促生活性的新颖结构仍是当前值

得深入探索的方向。为此，本研究采用基于潜

力菌株优选和多组学挖掘的高效发现微生物天

然产物先导结构研究体系(systematic pipeline for 

efficient lead structure discovery from microbial 

natural products by promising strain selection and 

multi-omics mining, SPLSD)[26]，以具有独特和

新颖 SMBGCs 的潜力菌株链霉菌 NA13 为研

究对象，通过培养激活结合基于液相色谱-串

联质谱的分子网络技术，在复杂代谢组分中

快速锁定结构独特的目标次级代谢产物，使

目标化合物结构更具预测性、分离更具靶向

性。遗憾的是，本研究通过分子网络技术识

别的一系列潜在新化合物因含量低、组分复

杂，最终未能获得新颖的 surugamides 单体化

合物。

液相色谱-串联质谱技术凭借其高分辨率与

高灵敏度，在微量成分分析中展现出显著优势。

分子网络是一种用于组织和分析质谱数据的计

算策略，根据谱图相似性对质谱数据进行分组，

使具有相似裂解规律的分子相互连接形成网

络[27-28]。此外，谱图相似性可外推至分子间的

结构相似性，从而将分子间的结构关系可视

化[28]。将分子网络与谱库匹配及其他网络注释

工具相结合，已使其成为基于质谱的代谢组挖

掘与代谢物鉴定中的有力工具[27,29]。这类方法通

过整合谱库匹配与计算注释工具(如 MS2LDA、

NAP 等)，可实现对复杂代谢产物混合物的快速

分类与靶向筛选[26]。

环八肽 surugamides 及其衍生物是一类具有

广泛生物活性的先导化合物，不仅对多种人类

癌细胞显示出细胞毒性[15]，还能有效抑制组织

蛋白酶 B 活性[18]，并对重要动物寄生虫(如犬恶

丝虫和捻转血矛线虫)具有强效的抑制发育和运

动作用[14]。本研究通过广泛筛选其抗真菌、抗

细菌和植物生长促进活性，结果表明，尽管

surugamides 未能显示出显著的抗真菌(白色念珠

菌)和抗细菌(金黄色葡萄球菌)活性，但对两大

粮食作物水稻和玉米表现出明显的促进生根和

生长活性。这也符合 SPLSD 策略所倡导的天然

产物挖掘与广泛生物活性筛选相结合的理念，

充分发挥了天然产物的潜在应用价值[26]。

植物促生活性，特别是促进根系生长，在

当前农业研究中日益受到重视。尽管已有多种

植物生长调节剂应用于农业生产，但专门针对

根系生长的产品仍较为有限。根系是水分与养

分吸收的关键器官，其发育状况直接影响作物

抗逆性与产量[30]。近年来，随着可持续农业需

求的增长，开发结构新颖、活性高效且环境友

好的促生根活性物质已成为该领域重要且迫切

的研究方向。本研究表明，surugamides A、B、

D 和 E 在不同作物中表现出明显的生长调节活

性，且效果具有显著的浓度依赖性和物种特异

性。其中，水稻对 0.1 μmol/L 较高浓度响应最

为敏感，surugamides A 和 B 均能显著促进其根

与 茎 的 伸 长 ， 效 果 与 阳 性 对 照 相 当 ；

surugamides A、B、D 和 E 在 0.1 μmol/L 浓度下

均表现出对玉米根的促生效果。整体而言，

surugamides A、B、D 和 E 对水稻和玉米均表现

出良好的促根生长潜力，尤以 surugamide A 的

活性最为突出。尽管其选择性促进植物生长的

作用机制尚不明确，有待进一步深入研究，但

这些发现有望为保障国家粮食安全、开发新型

植物生长调节剂提供新思路和关键活性成分。

综上所述，本研究利用基因组挖掘和分子

网 络 技 术 高 效 靶 向 分 离 和 鉴 定 了 环 八 肽

surugamides 类化合物，报道了环八肽类化合物

具 有 促 进 植 物 生 长 的 生 物 活 性 ， 发 现 了

surugamides 促进植物生长的新功能。同时，这

种多功能活性展现出 surugamides 潜在的多靶点

作用特点，将为 surugamides 在多功能医药和绿

色农药研发中的应用提供重要参考。
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