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摘   要：鸟苷四磷酸 (guanosine tetraphosphate, ppGpp)/鸟苷五磷酸 (guanosine pentaphosphate, 
pppGpp)是细菌严谨反应的信号分子，其合成和水解由 Rel/SpoT 同系物(RelA/SpoT homologue, 
RSH)家族的蛋白质合成和水解活性控制。(p)ppGpp 介导的严谨反应能够提高细菌对营养匮乏的适

应能力和抗生素抗性。近年来发现(p)ppGpp 与细菌生长和细胞分裂、抗生素合成等都密切相关，

是细胞内重要的全局调控因子。(p)ppGpp 在细菌细胞中有许多靶点，使其可以调节 DNA 复制、

转录、细胞周期、核糖体生物合成以及抗生素合成基因簇的表达。然而，(p)ppGpp 如何控制转录

和其他代谢过程取决于细菌种类，并在不同的微生物中通过不同的机制调节相同的过程。因此，

本文通过综述(p)ppGpp 的合成/水解酶的种类和调节机制，(p)ppGpp 对微生物代谢调控机制、对

细胞周期的影响机制，以及(p)ppGpp 对抗生素合成和耐受性的调控机制，为细菌耐药性研究和细

胞生理学研究奠定基础。 

关键词：(p)ppGpp；细菌细胞周期；代谢调控；严谨反应；抗生素耐药性 
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Abstract: Guanosine tetraphosphate (ppGpp)/guanosine pentaphosphate (pppGpp) is a signaling 
molecule in the bacterial stringent response, whose synthesis and hydrolysis are controlled by the 
synthesis and hydrolysis activities of proteins in the RelA/SpoT homologue (RSH) family. The 
(p)ppGpp-mediated stringent response enhanced bacterial adaptation to nutrient deprivation and 
antibiotic resistance. In recent years, (p)ppGpp has been found to associate with bacterial growth, 
cell division, and antibiotic synthesis, which was an important global regulator in the bacteria. 
(p)ppGpp has many target sites in the cell, which allow it to regulate DNA replication, 
transcription, cell cycle, ribosome biosynthesis, and the expression of antibiotic synthesis gene 
clusters. However, how (p)ppGpp controls transcription and other metabolic processes depends 
on the bacterial species, and (p)ppGpp regulates the same processes in different bacteria species 
through different mechanisms. Therefore, this manuscript reviewed the types of (p)ppGpp 
synthetic and hydrolytic enzymes, the mechanisms of (p)ppGpp regulation on microbial 
metabolism and the cell cycle, as well as the regulation mechanisms of antibiotic synthesis and 
tolerance, which lays the foundation for bacterial resistance and cell physiology researches.  
Keywords: (p)ppGpp; bacterial cell cycle; metabiotic regulation; stringent response; antibiotic 
resistance 
 
 

在细菌中普遍存在 4 种核苷类信号分子——
环 腺 苷 酸 (cyclic adenosine monophosphate, 
c-AMP) 、 环 二 腺 苷 酸 (cyclic di-adenosine 
monophosphate, c-di-AMP)、环二鸟苷酸(cyclic 
di-guanosine monophosphate, c-di-GMP)、五磷酸

鸟苷和四磷酸鸟苷 [guanosine tetraphosphate 
and guanosine pentaphosphate ， 统 称 为 
(p)ppGpp]，这些多效性信号分子在细菌中发挥

全局调控作用[1]。细菌在面对营养缺乏、氨基

酸匮乏等环境压力时会产生(p)ppGpp，它能够

抑制 DNA、RNA、核糖体蛋白质和膜成分的合

成，激活应激、糖酵解和氨基酸合成的全局调

控信号分子，实现对细胞资源的重新分配和利

用，促进细菌适应不利环境。(p)ppGpp 主要由

(p)ppGpp 合成水解酶(RelA/SpoT homolog, RSH)

家族，催化 GTP/GDP/GMP 和 ATP 为底物合成

(图 1)[2-3]。 
(p)ppGpp 调节细胞内的物质合成和能量分

配主要依赖 2 种不同的调节方式。一种是“分级”
调节，通过改变基因表达(与 RNA 聚合酶结合、

与核糖开关结合等)以及蛋白质和/或 mRNA 分

子的共价修饰(乙酰化、磷酸化、甲基化等)来改

变活性蛋白质的丰度；而另一种“代谢”调节，则

是通过对蛋白质活性的直接影响来改变代谢物

如底物、产物和效应物(激活剂、抑制剂、变构

调节剂)的浓度[4]，2 种调节以独立或协同的方式

进行。此外，(p)ppGpp 在不同微生物中通过不

同的调节方式调控次级代谢。例如在革兰氏阴性

菌中 ( p ) p p G p p 通过与 R N A 聚合酶 ( R N A 
polymerase, RNAP)相互作用以及与转录调节因 
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图 1  RSH 家族合成和水解结构域催化磷酸基团转移合成(p)ppGpp[2-3] 
Figure 1  Synthesis and hydrolysis of (p)ppGpp with phosphoric acid group transfer by RSH family[2-3]. 
 
子 DnaK 抑制蛋白 (DnaK suppressor protein, 
DksA)配对来控制全局基因转录[5]；而在革兰氏

阳性菌中，(p)ppGpp 通过调节细胞内嘌呤浓度

从而改变转录起始核苷酸的可用性，间接影响革

兰氏阳性菌中的基因转录 [6] 。然而，关于

(p)ppGpp 的合成与水解、(p)ppGpp 调节微生物

生理生化特征[特别是(p)ppGpp 在细菌中对抗生

素耐受性以及细胞周期的影响]等方面的综述较

少。本综述将具体阐述调控(p)ppGpp 合成和水

解的酶，(p)ppGpp 对微生物功能的影响机制，

以及(p)ppGpp 与抗生素合成和耐受的关系。 

1  (p)ppGpp 合成与水解 
1.1  (p)ppGpp 合成与水解酶概述 

细胞中(p)ppGpp 含量决定细菌是否对环境

胁迫产生应激反应，(p)ppGpp 水平的高低受到

其合成酶和水解酶 RelA/SpoT 同源蛋白(RelA/ 
SpoT homologue, RSH)合成和水解催化活性的调

节。发生营养胁迫时，RSH 催化 ATP 的焦磷酸根

基团转移到GTP或GDP核糖的3′羟基合成pppGpp

或 ppGpp[7]；反之，在有 Mn2+存在时，RSH 水解

(p)ppGpp 3′位置的二磷酸基团，具有(p)ppGpp
水解酶活性和微弱的合成酶活性(图 1)[8]。 

常见的 RSH 家族蛋白有 2 种类型，一种是

具有多个结构域的“长”酶(long enzyme)，一种是

具有单个结构域的“短”酶(short enzyme)。“长” 
酶由 N 端的催化结构域和 C 端的水解结构域 2 个

结构域组成(图 2)，其中催化结构域又分为水解

结构域和合成结构域，因此 RSH 同时具备合成

和水解双功能，通过调节水解和合成双功能区域

的活力来维持胞内(p)ppGpp 水平的稳定。当胞

内 ATP 和 GTP 结合到合成结构域时，RSH 发挥

合成功能；当(p)ppGpp 结合到水解结构域时，

RSH 出现构象变化，发挥水解功能。C 端的调

控功能区域具有 TGS (ThrRS、GTPase 和 SpoT)
区域、α 螺旋区、锌指结构域和保守的半胱氨酸

区域(Zinc refers to the domain and conserved 
cysteine region, ZFD/CC)以及天冬氨酸激酶、分

支域、TyrA 和 RNA 识别区(aspartate kinases, clades, 
TyrA, and RNA recognition regions, ACT/RRM) 
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图 2  不同菌株 RSH 家族成员类型及调控结构 
Figure 2  Types and regulatory structures of RSH family members in different strains. 
 
4 个结构域，这 4 个区域共同作用感知核糖体

的结构变化，进而改变 RSH 的构象，实现

(p)ppGpp 含量调节 [9] 。 “短 ”酶由单功能的

(p)ppGpp 合 成 结 构 域 (small alarmone 
synthetases, SASs)或(p)ppGpp水解结构域(small 
alarmone hydrolase, SAHs)组成，发挥单一的合

成或水解功能，其活性高低受到基因转录以及

转录调控作用的影响[10]。因此，微生物细胞内

存在多种调控方式来调节不同的(p)ppGpp 合成

酶和水解酶活性，使得(p)ppGpp 能够适时适量

地合成，诱导微生物进行营养代谢转变和形态

分化。 
在大肠杆菌、枯草芽孢杆菌、链霉菌等微生

物中普遍存在一种或多种(p)ppGpp 合成水解酶，

共同调控胞内(p)ppGpp的含量。例如在大肠杆菌

中存在具有合成和水解双活性的 SpoT，以及只

有合成活性的 Rel。在枯草芽孢杆菌中存在 1 个

长的 RSH 和 2 个短的 SASs。在淀粉酶产色链霉

菌中发现具有 2 个长酶 Rel 和 RshA，以及 1 个

单水解活性的 PbcSpo[11-14]。 

1.2  (p)ppGpp 的合成酶 
RSH 酶的合成酶结构域(synthase domain)催

化一个焦磷酸(PPi)从 ATP 转移到 GDP 或 GTP
核糖的3′-OH位置，分别生成ppGpp或pppGpp[15]，

以及生成AMP和GMP 或GDP作为副产物(图 1)。
在(p)ppGpp 合成酶中，可以根据其大小和结构

域组织分为三大类：多结构域单功能(p)ppGpp
合成酶 RelA、多结构域双功能(p)ppGpp 合成酶

SpoT[16]以及单结构域单功能(p)ppGpp 合成酶

(small alarmone synthetases, SASs)[15]。多结构域

单 功 能 (p)ppGpp 合 成 酶 RelA 只 能 合 成

(p)ppGpp[17]，而多结构域双功能(p)ppGpp 合成

酶 SpoT 同时具有合成和水解活性，并能感知许

多其他环境压力，如碳、铁、磷酸盐和脂肪酸饥

饿反应[18-20]。RelA 和 SpoT 在蛋白质结构域上存

在明显不同(图 2)，虽然 RelA 保留了水解结构域

(hydrolase domain)的痕迹，但它与 SpoT 的结构域

高度不同，并且缺乏水解活性[21]。单结构域单功

能(p)ppGpp 合成酶 SAS 与多结构域 RSHs 相比，

缺乏多结构域RSHs中存在的C端调节结构域和

依赖 Mn2+的水解酶结构域[10]。迄今为止的证据

表明，β-和 γ-变形菌门中的一些革兰氏阴性菌通

常利用 2 种同源的“长”酶 RelA 和 SpoT 来合成

(p)ppGpp[14]，而革兰氏阳性细菌，包括金黄色葡



 

 

 

382 SONG Yang et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2024, 64(2) 

 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516 

萄球、枯草芽孢杆菌、粪肠球菌、变异链球菌和

谷氨酸棒杆菌中，含有 SAS 类型的单功能合成

酶 RelP 和 RelQ[22]，以及一个双功能酶 RSH 发

挥(p)ppGpp 的水解功能。RSH 如何感知氨基酸

匮乏条件合成(p)ppGpp 的机制解析较为透彻，

RSH 是一种核糖体相关蛋白，通过直接监测细

胞的翻译能力来感知氨基酸饥饿。在氨基酸充足

的生长时期，氨基酸以氨基酰化 tRNA 分子的形

式到达核糖体受体位点，并在合成新生多肽时添

加到新生多肽中。在氨基酸饥饿过程中，脱酰化

的 tRNAs 积累并进入到核糖体受体位点，被

RSH 的 C 端察觉并引起 RSH 的 C 端与核糖体结

合，形成了 tRNA、RelA 与核糖体的三元复合物

(RelA-脱酰化的 tRNA-70S 核糖体)[18]，实现 RSH
构象由关闭到打开的状态，激活 RSH 的合成酶

活性[14]，从而合成(p)ppGpp。关于三元复合物结

构合成(p)ppGpp 的机制目前有 2 种模型，一种

是“跳跃”模型[23]，该模型认为 RelA 与核糖体复

合物在合成(p)ppGpp 的过程中被转移走，并通

过在核糖体之间的一次 “跳跃 ”，生成一个

(p)ppGpp；另一个是“短跳跃时间”模型，该模型

认为 RelA 在结合 70S 核糖体的同时合成

(p)ppGpp[24]。综上所述，不论什么模型，都需要

RelA 的调控结构域感知核糖体 A 位点的氨基酸

匮乏，进而激活 RelA 合成酶活性。 

1.3  (p)ppGpp 的水解 
与(p)ppGpp 的水解过程相关的酶分为三大

类，多结构域双功能(p)ppGpp 水解酶 SpoT、单

结构域单功能(p)ppGpp 水解酶(small alarmone 
hydrolases, SAHs)和非特异性水解酶，如 Nudix
水解酶[10]。SpoT 和 SAHs 能水解 pppGpp 和

ppGpp 的 3′-OH 位焦磷酸部分，分别生成 PPi、
GTP 和 GDP[25-27] (图 1)。SpoT 作为一种具有

(p)ppGpp 合成酶(S)和水解酶(H)活性的双功能

蛋白，其蛋白结构与细长结构的 RelA/Rel 的活

性调节机制不同，该过程不依赖核糖体而进  
行[28-30]。目前关于水解酶活性变化的研究较少，

通过蛋白结构解析发现，鲍曼不动杆菌的水解酶

SpoT (SpoTab)具有紧凑的 τ 型结构，调控结构域

位于控制酶构象状态的核心结构域周围，C 端调

控结构域(C-terminal domain, CTD)通过核心结

构域自动激活水解酶(hydrolase, HD)活性，CTD
通过控制 τ 型 HD 活性和 HD 非活性松弛构象之

间的平衡来控制 SpoTab 的水解活性，从而调节

(p)ppGpp 水解活力高低[31]，但该 τ 型结构在其

他菌种中尚未被证实。同时非特异性水解酶对于

维持细胞内(p)ppGpp 平衡生长水平也很重要，

在某些细菌物种中，尽管缺少 RSHs 水解酶，但

是非特异性水解酶也能保证菌体正常生长。在大

肠杆菌的研究中发现，缺乏 SpoT 水解酶活性的

菌株在过表达非特异性水解酶 Nudix 后，能够在

氨基酸匮乏的条件下生长，但是会降低严谨反应

的强度[30]。 

2  (p)ppGpp 对微生物代谢的机制 
(p)ppGpp 在革兰氏阳性菌和革兰氏阴性菌

中存在不同的调控机制。在革兰氏阴性菌中，

(p)ppGpp 的 2 种焦磷酸与 RNA 聚合酶(RNA 
polymerase, RNAP)的 ω 亚基相互作用，鸟苷碱

基与 β′亚基相互作用，引起 RNAP 的构象变化，

改变 RNAP 与 DNA 的结合效率，促进或抑制了

转录的开始[32]。此外，细胞内的转录调控因子

DksA 也参与到(p)ppGpp 的调控过程，它能够作

为“助手”协助(p)ppGpp 控制基因转录过程。在革

兰氏阳性菌中，(p)ppGpp 不通过和 DksA 协同作

用来控制全局基因转录[11]，而是通过调节细胞内

嘌呤浓度改变转录起始核苷酸的可用性，从而间

接影响革兰阳性基因转录[6]。 
例如在革兰氏阴性菌大肠杆菌中，(p)ppGpp

可以调节 7 个 σ 因子对 RNAP 的竞争性结合。
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正常情况下，大肠杆菌细胞中的(p)ppGpp 浓度

维持在较低水平，RNAP 与 σ70 结合进行稳定的

转录。当细菌处于营养缺乏条件时，(p)ppGpp
水平不断积累，抑制了 RNAP 与 σ70 结合，游离

的 RANP 将与其他 σ 因子 σ32 和 σ38 结合[14]，激

活适应热休克和营养缺乏的基因，(p)ppGpp 和

DksA 促进了细菌对环境的适应(图 3)。许多学者

认为 RNAP 是大肠杆菌中(p)ppGpp 的主要靶点，

但有学者表明(p)ppGpp 也会直接结合并调节其

他蛋白靶点。例如，在肠道沙门氏菌中，(p)ppGpp
与 SlyA 相互作用，SlyA 是肠道沙门氏菌细胞内

毒力程序的转录激活因子，促进其与目标启动子

结合[33]。(p)ppGpp 结合的蛋白靶点中也有一些

是 GTP 结合蛋白，它们在复制和翻译中担任核

心角色，(p)ppGpp 通过与 GTP 竞争而抑制酶的

功能[18]，随着(p)ppGpp 的产生，GTP 池在不断

减少，影响 GTP 结合蛋白的活性。例如 rRNA
合成基因(rrn 操纵子)的启动过程受到 GTP 的调

控，当(p)ppGpp 累积时导致 GTP 含量下降间接

抑制 rRNA 合成基因的转录[18,34]。 
在革兰氏阳性菌中，(p)ppGpp 可能影响嘌

呤生物合成的多个成分来调节 GTP 水平，从而

间接调控转录 [6]。在枯草芽孢杆菌的研究中，

(p)ppGpp 通过与嘌呤代谢途径的蛋白 ( 如
PurF、Gmk、GuaB 等)相互作用抑制 GTP 的合

成，导致与 GTP 结合的蛋白活性改变，例如间

接抑制 rRNA 的产生[35] (图 3)。此外，CodY 是

一种营养敏感的转录调节因子，也是 GTP 响应

调节器，随着(p)ppGpp 的产生，GTP 池在不断减

少，这直接影响了 CodY 的活性，因此(p)ppGpp 

 

 
 

图 3  (p)ppGpp 调控微生物代谢的作用机制 
Figure 3  Mechanism of (p)ppGpp regulating microbial metabolism. 
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和 CodY 之间存在反比关系[36]。在金黄色葡萄球

菌中，(p)ppGpp 的积累通常导致 CodY 活性降低

进而增加细菌毒力[37]。 

3  (p)ppGpp 对细菌细胞周期的

调控 
在缓慢生长条件下，细菌细胞周期至少可以

分为 3 个不同的阶段：B 阶段是新细胞的诞生到

染色体复制开始之间的时期，类似于真核细胞的

G1 期；C 阶段为染色体复制所需的周期，类似

于真核细胞 S 期；D 阶段则是染色体复制完成到

细胞分裂完成之间的周期[38-39]。C 阶段(染色体

复制所需的周期)和 D 阶段(复制结束到分裂完

成之间的周期)是细菌细胞周期中的 2 个关键阶

段[40]。有研究发现细菌细胞大小与生长速率和

细胞周期进展(C+D 周期)密切相关，(p)ppGpp

对细菌细胞大小及生长速率的作用间接调控了

细菌细胞周期[41] (图 4)。 

细胞生长包括 2 个部分，即质量积累和数量

增加[42]。质量积累指的是蛋白质、RNA、DNA
和脂类等大分子的生物合成。由于蛋白质占干质

量的一半以上，其合成消耗了细胞总能量的 2/3，
因此质量积累的核心是蛋白质和核糖体的合成[43]。

在大肠杆菌的研究中，(p)ppGpp 直接抑制 rRNA
的合成，从而影响核糖体的合成。同时(p)ppGpp
还可以正向调控各种核糖体冬眠因子如 Rmf、
Hpf 和 RaiA 的表达，进一步使核糖体失活。尽

管(p)ppGpp 通过与 DksA 协同作用于 RNAP，激

活了氨基酸的生物合成；但是由于(p)ppGpp 的

存在导致核糖体合成量的大幅度减少，进而减慢

了细胞的质量积累[44]。 
 

 
 

图 4  (p)ppGpp 调控细菌细胞周期的机制 
Figure 4  The regulation of (p)ppGpp on the bacterial cell cycle. 
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细菌数量的增加主要取决于生长速率的高

低，并且生长速率与细菌大小、细胞周期密切相

关[45]。正常的生长条件下，大肠杆菌的复制起

始发生在 oriC 位点，终止在 ter 位点，ori/ter 与

生长速率呈正相关[46]。大肠杆菌的 ori/ter 比率

随着生长速度的增加而显著增加，这是由于在快

速生长期间，染色体复制发生了重叠复制。在缺

失(p)ppGpp 的突变株(p)ppGpp0 中，ori/ter 与生

长速率之间的正相关性基本消失，该菌株即使在缓

慢生长期间 ori/ter 比率也维持在较高水平[38]。说明

(p)ppGpp 能够降低 ori/ter 比率(由于 ppGpp 的作

用靶点主要在转录起始过程，即降低启动子启动

速率 ori)。ppGpp 通过抑制复制启动蛋白 DnaA
的转录发挥对 B 阶段的调控过程[41]，DnaA 蛋白

含量降低抑制了 DNA 的复制，使得起点的数目

和每单位质量的 DNA 含量降低，起始阶段的细

胞质量增加[47]，进而抑制了新一轮的复制。此

外，复制起始可以由除 DnaA 外的机制控制。例

如，seqA 的敲除会导致细胞增大、C 周期持续

时间和 D 周期持续时间增加，但 SeqA 如何对

ppGpp 作出反应尚不清楚 [40]。这些研究表明

(p)ppGpp 抑制并且延迟了染色体复制的起始(延
长了 B 阶段)。 

此外，营养缺乏条件下的(p)ppGpp0 菌株的

C 阶段比生长速率相近的野生型菌株的 C 阶段

要长得多，说明染色体复制的延伸过程也受到

(p)ppGpp 的调控[48]。DNA 引物酶(DnaG)是 DNA
复制的重要组成部分，负责合成 RNA 引物，启

动前链和后链 DNA 合成。细菌 DnaG 的活性可

由(p)ppGpp 调控，有研究认为(p)ppGpp 对枯草

芽孢杆菌 DnaG 起始、扩展和保真度皆有影响。

虽然(p)ppGpp 只是轻微影响 DnaG 的起始，但会

强烈抑制引物的延伸，降低 DnaG 的加工能力，

导致延伸的终止，高浓度的(p)ppGpp 与低浓度

的 GTP 对 DnaG 的活性有协同抑制作用，体外

分析也表明(p)ppGpp 能够抑制多种细菌 DnaG
活性[49-50]。在金黄色葡萄球菌中，(p)ppGpp 与

DnaG 的部分结合位点与 NTP 底物的位点重叠，

说明(p)ppGpp 模糊了 DnaG 的活性位点，直接阻

碍了 NTP 的结合。由于 DnaG 活性与复制解旋

酶活性、复制叉稳定性密切相关[51]，(p)ppGpp
对 DnaG 的调控也间接地影响了细菌细胞复制

周期。 
(p)ppGpp 通过调节细胞分裂蛋白 FtsZ 含量

调节细菌的分裂过程(D 阶段)。缺乏(p)ppGpp 的

大肠杆菌 ppGpp0 在营养下降的过程中形成丝

状，表明(p)ppGpp 在细胞分裂过程中发挥作用[19]。

随后发现(p)ppGpp 可以直接或间接调控 FtsZ 操

纵子的转录。与野生型相比，ppGpp0 的细胞直

径明显增大，单位细胞质量的 FtsZ 含量减少，

表明在正常生长条件下，基础(p)ppGpp 对 FtsZ
有正调控作用 [32,52-53] (图 4)。这些结果表明

(p)ppGpp 在调节细菌细胞大小的同时间接调控

了细胞周期。 

4  (p)ppGpp 促进抗生素耐受和

抗生素合成 
(p)ppGpp 是严谨反应的效应分子，许多研

究表明，(p)ppGpp 与抗生素耐药性密切相关[3]。

相比于激活严谨反应所需的(p)ppGpp 水平，

(p)ppGpp 的基础水平(低于激活严谨反应所需的

水平)除了与细菌毒力相关外，还有助于抗生素

耐受[54]。Rodionov 和 Ishiguro 早在 1995 年报道

了(p)ppGpp 在诱导 β-内酰胺类抗生素即青霉素

耐药中的重要性[55]。Koskiniemi 等将肠道沙门氏

菌细胞用氨基糖苷类抗生素处理时，(p)ppGpp
介导的氨基糖苷腺苷转移酶基因 aadA 表达上

调，从而表现出对链霉素的耐药性[56]。(p)ppGpp
基础水平的增加后，可以直接调节编码青霉素结

合蛋白 PBPs 或外排泵的基因表达谱来促进抗 
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生素耐药[57]。在干扰(p)ppGpp 的合成基因后，

例如敲除单结构域单功能(p)ppGpp 合成酶基因

relQsa 后，干扰了 mecA 基因表达，从而降低了

耐甲氧西林金黄色葡萄球菌(methicillin-resistant 

Staphylococcus aureus, MRSA)对 β-内酰胺类抗

生素的耐受[58]。c-di-AMP 和(p)ppGpp 也能够同

时调控 mecA/青霉素结合蛋白 PBP2a 介导的 β-
内酰胺类药物的耐药性[59]。类似结果也在链霉

菌中发现，在(p)ppGpp0 菌株中几种抗生素的耐

受性急剧降低 [60] 。研究表明，细菌细胞内

(p)ppGpp 基础水平较高时，对通过干扰核酸生

物合成或损伤而起作用的抗生素表现出更强的

耐药性[36]。综上所述，(p)ppGpp 在抗生素耐受

方面发挥作用，这可能是治疗耐药菌的一个潜在

靶点。 

链霉菌是存在于土壤中的革兰氏阳性细菌，

可产生多种次级代谢产物，其中许多次级代谢物作

为抗生素在临床和农业中起重要作用。(p)ppGpp
作为严谨反应信号分子，在核糖体工程和基因组

重排后，能够激活(p)ppGpp 的合成[61-62]。早在

1987 年就有学者发现，灰色链霉菌的(p)ppGpp
合成缺陷突变菌株中，链霉素的产量降低，由此

认为(p)ppGpp 的合成与次级代谢之间可能存在

着某些联系[63]。在后来的其他菌种研究中，也

证明这种联系的确存在。例如在氮限制条件下，

天蓝色链霉菌A3(2)中(p)ppGpp的合成与十一烷

基灵菌红素(undecylprodigioin, Red)和放线菌紫

素 (actinorhodin, Act)呈正相关，当敲除了与

(p)ppGpp 合成所相关的 relA 基因时，突变株

ΔrelA 未能产生 Red 和 Act[64]。当(p)ppGpp 积累

时，调节因子 ActII-ORF4 和 RedD 激活了编码

生物合成酶的基因。与 actII-ORF4 启动子结构

域结合的转录调节因子 XdhR 是(p)ppGpp 的配

体，(p)ppGpp 的累积使得 XdhR 与 actII-ORF4
启动子分离，从而促进 Act 的生物合成[65]。在

2008 年 Wang 等的研究中发现，由于(p)ppGpp
的积累，野生型天蓝色链霉菌中 Act 产量增加了

180 倍[66]。在淀粉酶产色链霉菌 1628 中，突变

株 ΔrelA 抑制了抗生素基因簇的表达以及丰加

霉素和四霉素 P 的产生[13]。同时，也有研究发

现，(p)ppGpp 对次级代谢有负调控作用，在棒

状链霉菌中，突变株 ΔrelA 中克拉维酸和头霉素

C 的产量比野生型菌株显著增加，克拉维酸的产量

增加了3−4倍，而头霉素C的产量增加了约2.5倍[67]。

然而(p)ppGpp 如何调控抗生素合成途径的机制尚

未明确，而且(p)ppGpp 如何选择性提高某些抗生

素产量而抑制某些抗生素途径的研究尚未解析。

目前仅能证实(p)ppGpp 的代谢可以影响抗生素的

产生，但是具体机制仍需要进一步解析。 

5  展望 
(p)ppGpp 介导的严谨反应广泛分布于大肠

杆菌、枯草芽孢杆菌、链霉菌和金黄色葡萄球菌

等细菌中。严谨反应赋予菌株抵抗环境应激、毒

性、长期耐受性和生物膜形成能力。在严谨反应

中，(p)ppGpp 的合成和水解由 Rel/SpoT 同系物

(RSH)家族的蛋白质控制。(p)ppGpp 在细胞中许

多靶点，使其可以重编程 DNA 复制、转录、核

糖体生物合成和功能以及脂质代谢。但是，

(p)ppGpp 如何控制转录和其他代谢过程取决于

细菌种类，并在不同的微生物中通过不同的机制

调节相同的过程。对大肠杆菌的研究揭示了

(p)ppGpp 在细菌细胞周期和细胞大小的各个方

面的调节作用，包括质量累积、数量增加、起始

质量和 DNA 复制过程。(p)ppGpp 可能具有多个

下游靶点，这些靶点协同作用对细胞周期和细胞

大小调控产生影响。然而，还需要更多的工作来

确定(p)ppGpp 下游的效应因子。此外，还不清

楚(p)ppGpp 是否能调节其他物种如丝状细菌放

线菌的细胞大小以及调节机制。 
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近年来，直接感知翻译延伸率 (elongation 
rate, ER)已被证明是大肠杆菌重要的营养感知

机制，可调节细胞(p)ppGpp 池以实现生长的速

率控制。然而，ER 影响(p)ppGpp 池的机理仍然

不完整。有研究发现在大肠杆菌中确实有 relA
基因后，在指数生长阶段，ΔrelA 缺失既不影响

(p)ppGpp 水平也不影响 ER 水平，说明 RelA 蛋

白的功能不需要这种传感机制 [68]。因此推测

SpoT 可以感知 ER，并在大肠杆菌指数生长过程

中进一步调控(p)ppGpp 的合成/水解，但其机制

仍是一个有待解决的问题。 
除此之外，(p)ppGpp 信号通路通过控制中

枢代谢调整来应对环境波动，激活应激反应，并

协调经典毒力因子的表达，从而提高细胞适应

性，但其机制仍然需要进一步地探究。同时，

(p)ppGpp 对毒力的影响也开始应用于疫苗的研

究，这成为疫苗研究的新思路。更有趣的是

(p)ppGpp 对链霉菌抗生素产生的影响，可以利

用(p)ppGpp 途径提高抗生素产量，但相关研究

相对较少，其机制也需要更进一步地研究。 
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