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1. 次级代谢产物
(Secondary Metabolites, SMs)

某种细胞或者某种生物体的特有代谢途径中产
生的小分子化合物。

图片来源：百度百科
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1.1 聚酮类化合物 (Polyketones,PKs)
• 红霉素• 土霉素

• 制霉菌素
• 基本合成单元

图片来源：百度百科



1.2 肽类化合物 (Petides)
• 高硫青霉素• 达托霉素

• 基本合成单元

天然氨基酸与非天然氨基酸

图片来源：百度百科



1.3 NRP-PK杂合化合物
• 雷帕霉素• Xenocoumacin, Xcn1

• 基本合成单元

丙二酸、氨基酸等

图片来源：百度百科



1.4 异戊二烯类/萜类化合物
• 番茄红素

• 基本合成单元

樟脑 松油醇

人参皂苷
紫杉醇

图片来源：百度百科



1.5 生物碱及其它化合物
喜树碱 尼古丁 吗啡 可卡因

咖啡因 青蒿素 鱼藤酮 花青素

图片来源：百度百科



2. 生物合成基因簇
（Biosynthesis Gene Clusters，BGCs)

生物基因组中紧密相连，成簇存在，在功能上
相互协同，形成合成次级代谢产物完整途径的一系
列基因。

达托霉素生物合成基因簇 （Kien T. Nguyen, PNAS, 2006)



2.1 聚酮类化合物生物合成方式

聚酮类化合物的分子骨架主要由生物合成基因
簇中的聚酮合酶(polyketide synthase, PKS)合成。
PKS是一类具有多种功能域的大型合酶，该酶作用
方式类似于脂肪酸合酶(fat acid synthase, FAS)。

AT: acyltransferase

ACP: acyl carder protein

TE: thioesterase

KS: keto-acyl synthase

KR: ketoacyl reductase

DH: dehydratase

ER: enoylreductase

MT: meyl transferase

Cy: cyclase



Kira J. Weissman et al., 
Nat. Prod. Rep., 2016



2.2 肽类化合物生物合成方式

1. 核糖体合成，经翻译后修饰形成，被称为核糖
体 合 成 翻 译 后 修 饰 多 肽 (ribosomal
posttranslational peptides, RiPPs)。

2. 利用非核糖体肽合成酶(non-ribosomal peptide
synthetase, NRPS)合成分子骨架。NRPS也是一
类具有多种功能域的大型合酶。



2.2.1 RiPPs

Paul G. Arnison et al, Nat. Prod. Rep., 2013



2.2.2 NRPS

Mark J. Calcott & David F. Ackerley, 
Biotechnol Lett, 2014

A: adenylation domain

C: condensation domain

E: epimerization domain

PCP: peptidyl carrier protein

X: Oxy recruitment domain



Edward Marschall et al., J. Biol. Chem., 2019



2.2.3 NRPS-PKS

XcnA XcnH XcnK XcnL XcnF

XcnGXcnN XcnM
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3. Prediction

3.1 结构域预测

• http://smart.embl-heidelberg.de/

• https://www.ebi.ac.uk/interpro/

• https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/wrpsb.cgi

3.2 基因簇挖掘

•http://www.secondarymetabolites.org/

•https://antismash.secondarymetabolites.org/#!/start

http://smart.embl-heidelberg.de/
https://www.ebi.ac.uk/interpro/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/wrpsb.cgi
http://www.secondarymetabolites.org/
https://antismash.secondarymetabolites.org/#!/start


3.1 结构域预测
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3.2 基因簇挖掘

Weber T , Kim H U . Synthetic & 
Systems Biotechnology, 2016



3.1 结构域预测
http://www.secondarymetabolites.org/

http://www.secondarymetabolites.org/


https://antismash.secondarymetabolites.org/#!/start

https://antismash.secondarymetabolites.org/#!/start






4. Outlook

通过将生物信息学与现代生物技术相结合，加快了SMs及其

BGCs研究进程，加深科研人员对生物代谢行为的理解。当前对于

SMs仍处于活性成分挖掘，分子基团的简单修饰改造阶段，相信随

着研究的深入，我们能够从头设计全新的BGCs，生产新型化学结

构的SMs。
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