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芋螺( conus) 属于腹足纲软体动物 ,栖息在热

带海洋的浅海水域. 芋螺种类复杂 , 外壳花纹美

丽 , 因外形呈圆锥形或芋头状而得名. 目前全世

界大约有 500 多种芋螺, 按其食性不同可分为 3

类:食虫性、食螺性和食鱼性. 其中食虫性芋螺最

为多见,大多以捕食多毛目环节动物为主,有些则

捕食半索海生动物及螠虫;其次是食螺性芋螺,能

捕食其他腹足动物;最被注目的是食鱼性芋螺,因

其毒性对人和哺乳类动物危害较大 [1].

芋螺毒素( conotoxin, CTX) 是芋螺分泌出来

的用于捕食和防御的武器, 能特异性作用于各种

离子通道及神经递质受体. 从结构上看,芋螺毒素

通常是由 10~46 个氨基酸残基组成的活性多肽小

分子 ,结构多样 , 富含半胱氨酸 , 具有高度保守的

二硫键骨架. 芋螺毒素生物活性强,作用靶位广且

具有高度选择性,可直接用作药物,又可以作为设

计新药的先导化合物, 具有重要的理论和应用价

值,因而受到全世界科学家们的广泛关注 [2, 3].
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芋螺毒素种类繁多,成分复杂多样,按含二硫

键对数的多少大致分为非富含二硫键芋螺毒素和

富含二硫键芋螺毒素两大类( 表 1) . 非富含二硫

键芋螺毒素指不含二硫键或只含单个二硫键的多

肽毒素 , 如芋螺迟缓肽( contulakin) 、芋螺睡眠肽

( conantokin) 、芋螺升压肽( conopressin) 等 [1]. 富含

二硫键芋螺毒素指含有两对或两对二硫键以上的

多肽毒素. 芋螺毒素按每个成员高度保守的信号

肽序列及其作用靶位又可分为若干个超家族和

家族( 表 1) , 其中 I-超家族芋螺毒素种类较为复

杂 ,相异也大. 由于信号肽序列的不同 , 又可分为

I1、I2 两组 [4]. 相对其它超家族而言 , I-超家族芋螺

毒素的研究才刚起步, 大多只停留于对一级结构

的表征描述, 对其高级结构和生理学功能方面涉

及不多.

1 I-超家族芋螺毒素的分类、生物化学及

分子生物学特征

I-超家族芋螺毒素相对于其它芋螺毒素发现

较晚 , 于 2003 年由 3 家实验室同时报道 [5~7] , 它

们含量丰富 ,分布广泛 , 在食虫性、食螺性和食鱼

性芋螺中都有发现. 目前已发现了几十个 I- 超家

族芋螺毒素( I-CTX) ,该家族毒素比一般的芋螺毒

素要大,并且成熟肽超变异. I-超家族芋螺毒素通

常由 33~46 个氨基酸组成, 含有 4 对二硫键. 分

子生物学研究发现 , 每个芋螺毒素均有单一的

mRNA 编码 , 原始翻译产物是它们的蛋白前体.

前体通常由 N-端的信号肽 , 中间的 Pro 区和 C-

端的成熟肽组成. Buczek 等对 I-超家族芋螺毒素

的 cDNA 序列分析发现其家族成员之间的信号

肽序列同源性很低, 按信号肽序列可将之分为 I1
和 I2 两组( 表 2) . 第 1 组 I1-超家族芋螺毒素可

视有无翻译后修饰分为 A、B 两类 , 其中 A 类芋

螺毒素的 C-末端倒数第 3 个氨基酸一般为 Phe、

Leu 或 Met,都是 D 型氨基酸, B 类芋螺毒素的信

号肽和 pro 区与 A 类的较为相似,但其成熟肽的

长度比 A 类的短, 而且没有翻译后修饰. 第 2 组

I2- 超家族芋螺毒素没有 pro 区,而在其前体的 C-

端有一段约 6~13 个氨基酸的序列 , 被称作

postpeptide( 表 2) .

表 1 芋螺毒素的分类
Table 1 Conotoxin super families

作用靶位

Target
超家族

Superfamily
二硫键骨架

Disulfide pattern
家族

Family

富含二硫键芋螺毒素

Disulfide-rich conotoxins
O

M

A

S
T

P
I

非富含二硫键芋螺毒素

Non-disulfide-rich conotoxins

C- C- CC- C- C
C- C- CC- C- C
C- C- CC- C- C
C- C- CC- C- C
C- C- CC- C- C
CC- C- C- CC
CC- C- C- CC
CC- C- C- CC
CC- C- C
CCC- C- C- C
CC- C- C
CC- C- C- C- C
CC- C- C- C- C

C- C- C- C- C- C- C- C- C- C
CC- CC
CC- C- C
C- C- C- C- C- C
C- C- CC- CC- C- C
C- C- CC- CC- C- C

C- C
C- C
无 C- C
无 C- C
无 C- C
无 C- C

延迟 Na+ 通道失活
Na+ 通道阻断剂
电压敏感性 Ca2+ 通道阻断剂
K+ 通道阻断剂
Pacemaker channel阻断剂
电压敏感性 Na+ 通道阻断剂
nACh 受体非竞争性拮抗剂
K+通道阻断剂
nACh 受体竞争性拮抗剂
nACh 受体竞争性拮抗剂
α1 肾上腺素受体非竞争性拮抗剂
nACh 受体竞争性拮抗剂
电压敏感性 K+ 通道阻断剂
5- HT3受体拮抗剂
突触前 Ca2+ 通道阻断剂
去甲肾上腺素转运体抑制剂
未知

Na+ 通道
K+ 通道

血管加压素受体激动剂
未知
神经紧张素受体激动剂

NMDA受体拮抗剂
Rfamide 受体
磷脂
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MKLCLTFLLVLMILASVTGEKSSKHTLSRAA---GCKKDRKPCSYQADCCNCCPIGTCAPSTNWILPGCSTGPFMAR

[ 4 ]

[ 4 ]

[ 5 ]

[ 6 ]

[ 21 ]

[ 21 ]

值得指出的是: 在已知的 postpeptide 序列中

( κ-BtX是唯一蛋白质与基因序列都被阐明的,其余

主要是从 cDNA序列推测而来) ,其 N-端都有保守

的 GKR 序列,根据κ-BtX蛋白序列测定结果,很可

能在 postpeptide 中保守的双碱性残基 KR 的肽键

上先被类 furin酶所裂解, 再被 carboxypeptidase B

将两碱性残基移去,而剩下的 Gly则被用作毒素 N-

末端残基的酰胺化, 如κ-BtX的 C-末端残基的 Pro

被酰胺化. Postpeptide 的作用不清楚, 有可能是作

为毒素翻译后修饰的信号序列,或在毒素的多肽折

叠中起作用 . 最近我们实验室又从唐草芋螺( C.

caracteristicus) 中分离了几种新型毒素 ,它们具有

I-超家族芋螺毒素的半胱氨酸骨架 , 但其信号肽

与 I1和 I2 毒素都不同,也许属于 I-超家族的另一

个家族分支. 从以上分类可看出 , I-超家族芋螺毒

素是十分趋异的。随着更多家族成员的发现,也许

会对该超家族提出新的分类原则.

芋螺毒素是迄今为止所发现的翻译后加工

最为复杂的一类生物多肽 [ 6] . 成熟肽的高度翻译

后修饰是芋螺毒素多样性的一个重要途径 , 蛋

白前体中有被翻译后修饰酶类识别的特殊信号

序列 , 经过修饰后可生成有高活性的成熟肽.其

中 I-超家族芋螺毒素中最常见的加工方式是 C-

末端的酰胺化、脯氨酸的羟基化及谷氨酸的 γ羧

基化,另一种翻译后修饰方式是 L-氨基酸的异构

化, 如将苯丙氨酸或亮氨酸转换成 D-型, 可以提

高其对某类亚型受体的特异性 [8, 9]. 其它芋螺毒素

还发现有色氨酸溴代及丝氨酸或苏氨酸糖基化的

修饰等( 表 3) .

表 2 I-超家族芋螺毒素的前体序列

Table 2 Complete precursor sequences of I-super family conotoxins

注: M: D-甲硫氨酸; F: D-苯丙氨酸; L: D-亮氨酸. 下标线序列表示 postpeptides, 它们会被不同的蛋白酶切除.
Notes: S: C. striatus; R: C. radiatus; Bt: C. betulinus; Ep: C. episcopatus; Sx: C. striolatus; Ve: C.vexillum; M: D-methionine; F: D-
phenylalanine; L: D-leucine. The underlined sequences are postpeptides removed by different proteases.

Group I
A

S11.2a

R11.6
( r11a)
R11.14
( r11b)
R11.4
( r11c)

B

Bt11.1

Ep11.1

Group II

Sx11.2

Ep11.12

κ-BtX

ViTx

Ve1

Ve2

Signal sequence Propeptide Mature toxin References

[ 4 ]

[ 7 ]

[ 7 ]

[ 7 ]

MKLCLTFLLVLMILASVTGEKSSKHTLSRAAGOSFCKADEKPCEYHADCCNCCLSGICAPSTNWILPGCSTSSFFKI

MKLCLTFLLVLMILASVTGEKSSKHTLSRAAGOSFCKANGKPCSYHADCCNCCLSGICKPSTNVILPGCSTSSFFRI

MKLCLTFLLVLMILASVTGEKSSKHTLSRAAGPSFCKADEKPCKYHADCCNCCLGGICKPSTSWIGCSTNVFLT

Signal sequence Propeptide Mature toxin

MKLCVAFLLVLVILPSVIGGKPSERTLSGATRRGDRRMCLSLGQRCERHSNCCGYLCCFYDKCVVTAIGCGHY

MKLCVTFLLILVILPSVTGEKSSKRTLSGAALRGDWGMCSGIGQGCGQDSNCCGDMCCYGQICAMTFAACGP

MMFRVTSVGCFLLVIVFLNLVVPTSA--CRAEGTYCENDSQCCLNECCWGGCGHPCRHPGKRSKLQEFFRQR

MMFRVTSVGCFLLVIVSLNLVVLTNA--CLSEGSPCSMSGSCCHKSCCRSTCTFPCLIPGKRAKLREFFRQR

MMFRVTSVGCLLLVIVFLNLVVPTSA--CRAEGTYCENDSQCCLNECCWGGCGHPCRHPGKRSKLQEFFRQR

MMFRLTSVSCFLLVIACLNLFQVVLTSRCFPPGIYCTSYLPCCWGICCSTCRNVCHLRIGKRATFQE

MMFRLTSVSCFLLVIACLNLFQVVLTSRCFPPGIYCTSYLPCCWGICCDTCRNVCHLRIGKRATFQE

MMFRLTSVSCFLLVIACLNLFQVVLTSRCFPPGIYCTSYLPCCWGICCSTCRNVCHLRFGKRATFQE

[ 4 ]

[ 4 ]

Signal sequence Mature toxin

芋螺毒素分子的翻译后修饰的重要作用在于

可使单一基因衍生为结构不同的多种肽分子, 即

生成不同于母体分子的新的肽分子模体, 从而大

大增加了芋螺毒素分子的多样性, 并且提高了其

对靶位分子的识别能力与专一性 [8, 10] , 同时这些

结构变化也常能提高芋螺毒素对蛋白酶的抗性 ,

翻译后的修饰也往往与芋螺毒素的功能活性密切

相关[4].

这些氨基酸的修饰与加工均需要特定的酶 ,

同时也需要相应的识别序列或者特征结构 [ 8] . I1
组中 A 类的 I-CTX, 其序列中有一对 D-型异构

偏爱的位点 ( 表 2) , 在此位点上氨基酸能发生

黄丽君等: I-超家族芋螺毒素研究进展 285
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注: γ:γ羧基化谷氨酸; O:羟基化脯氨酸; W:溴代色氨酸; F: D-苯丙氨酸; L: D-亮氨酸; *: C-末端酰胺化.
Notes: γ:γ-carboxyglutamate; O: 4-trans-hydroxyproline; W#: 6-bromotryptophan; F: D-phenylalanine; L: D-leucine; *: C-terminal amidation.

表 3 I-超家族芋螺毒素的翻译后加工
Table 3 Post-translational modification of I-super family conotoxins

Peptide Sequence Conus species References

κ- BtX
r11a
r11b
r11c
r11e
sr11a

CRAγGTYCγNDSQCCLNγCCWGGCGHOCRHP*
GOSFCKADEKOCEYHADCCNCCLSGICAOSTNWILPGCSTSSFFKI
GOSFCKANGKOCSYHADCCNCCLSGICKOSTNVILPGCSTSSFFRI
GOSFCKADEKOCKYHADCCNCCLGGICKOSTSWIGCSTNVFLT
ECKTNKMSCSLHγγCCRFRCCFHGKCQTSVFGCW#VDP*
CRTEGMSCγγNQQCCWRSCCRGECEAPCRFGP*

C.betulinus
C.radiatus
C.radiatus
C.radiatus
C.radiatus
C.spurius

[ 5 ]
[ 7 ]
[ 7 ]
[ 7 ]
[ 7 ]
[ 20 ]

D-型异构修饰 , 这与氨基酸的种类无关. 已知的

研究结果表明, N-末端顺数第 2 个氨基酸及 C-末

端倒数第 2 或第 3 个氨基酸往往是 D-型异构的

偏爱位点 [11]. 如蜘蛛毒素 ω-agatoxin TK, 它虽与

芋螺毒素 r11a 序列同源性低 , 发生 D-型异构修

饰的氨基酸也不同( 前者为 Ser, 后者为 Phe) , 但

其所处位置相同 , 均处于 C-末端倒数第 3 位 [11].

这些修饰酶的作用机理、识别序列及其选择性加

工的分子机制还不清楚,亟待进一步研究.

2 I- 超家族芋螺毒素的生理学活性及结

构与功能关系

对 I-超家族芋螺毒素的结构、功能及生理学

活性等方面的研究才刚起步. 目前 I2组中的两个

毒素( ViTx 和 κ-BtX) 其生理学活性得到了较清

晰的阐明,确定了它们的分子靶点,对于其它毒素

如 I1 组中的 r11a、r11b 和 r11c 等也作了一定的

生理学活性的探索 [7] , 其中对于 r11a (另命名 ι-

RXIA), 最近已确定了其分子靶点 [12].

κ-BtX 是目前多肽类毒素中唯一的一个钾

离子通道激活剂 , 并且选择性地作用于钙激活

的、电压门控的 BK 通道 [5]. κ-BtX 的成熟肽含

31 个氨基酸残基 ,其前体肽的 C-端有一段 13 个

氨基酸的序列( GKRSKLQEFFRQR) , 在翻译后加

工中被蛋白酶移去. κ-BtX 经翻译后修饰 , 3 个谷

氨酸全被羧基化 , 27 位脯氨酸被羟基化 , 31 位脯

氨酸被酰胺化( 表 3) . 全细胞膜片钳实验表明 κ-

BtX 对钠离子、钙离子通道无作用 , 只作用于 BK

钾通道, 对钾离子通道的其它亚型如 SK 通道几

乎不作用. κ-BtX 最大的特点在于它是钾离子通

道的激活剂, 而以往所发现的作用于钾离子通道

的毒素都是阻断剂或拮抗剂 , 如 κ-PVIIA 是第一

个被发现的作用于钾离子通道的芋螺毒素 , 能以

高亲和力阻断 shaker 钾离子通道 [13]. κ-BtX 毒素

并不影响单通道的电流 /电导 , 但可增加通道的

开放概率及整体开放时间,从而表现出激活活性.

目前还不清楚 κ-BtX 与 BK 通道的具体结合位

点,根据已知的研究结果可推测: 1) 它可能结合在

BK 通道的胞外区 [5] ; 2) 它与钾离子通道的结合

位点可能不同于蝎毒毒素的 charybdotoxin[14] ; 3)

其结合位点不可能在 BK 通道的β亚基上 [15].

1997 年 , Dauplais 等人在综合比较了海葵钾

通道毒素和蝎钾通道毒素的重要功能残基后提出

功能对的假说 [16]. 2002 年 , Srinivasan 等人对功能

对假说进行了修改, 将它的适用范围进行了一定

的约束 [17]. 修改后的假说认为 :作用于电压门控

钾通道( Kv) 的动物毒素 , 都含有 Lys-Tyr / Phe 所

组成的功能对, Lys 和 Tyr / Phe 的距离符合 6. 0 ±

1.0 %, 并且功能对是毒素与通道结合中最重要的
功能残基. 芋螺毒素 κ-PVIIA就是通过一个保守

的功能对( Lys7-Phe9) 而与钾离子通道结合的[13].

同属于 I2 组的 ViTx 其成熟肽含 35 个氨基

酸残基, 膜片钳实验表明该毒素可抑制哺乳动物

钾离子通道 KV1.1 和 KV1.3, 但对 KV1.2 却无抑

制活性. 虽然 ViTx 对钾离子通道有很强的选择

性和特异性, 但相对其它毒素而言其亲和力却不

强 , 这种低亲和力也许暗示 ViTx 可能有特殊的

结构特征 , 也有可能尚未找到与 ViTx 有更强亲

和力的分子靶点.

Mondal 等根据同源建模得到了 ViTx 的理

论三维结构 [18]. 在与 κ-PVIIA 比较后 , 他们认为

ViTx 的 Lys35 不可能参与通道的结合 , 而 Arg26

极可能在通道结合中起关键作用. 他们用原位锚

定( in silico docking) 研究了 ViTx 与 KV1.1 的相

互作用, 发现 Lys35 远离通道的孔区 , Arg2 也远

离孔区 , 而 Arg26 和 Arg32 靠近孔区. 也许 ViTx

就是靠带正电荷的残基而锚定于钾离子通道的孔

区,这样 ViTx 像一个盖子一样盖住了通道 , 从而

起到了阻断作用. 这种阻断机制与 κM-RIIIA 及

Tshal 钾离子通道的作用机制十分相似[19],而不同

于 κ-PVIIA, 后者通过一个保守的功能对( Lys7-

Phe9) 与钾离子通道结合[13].
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Jimenez 等从食鱼芋螺 C.radiatus 中分离纯

化出 5 个 I-超家族芋螺毒素 [7] , 并且用基因克隆

手段从该螺中得到十几个 I-超家族成员. 动物实

验表明当其注入小鼠体内时会引发兴奋症状. 他

们还进一步研究了 I1 组中属于 A 类的 r11a、

r11b、r11c 和 r11e 的电生理活性, 发现它们作用

于周质轴突,引发重复性动作电位,表现为兴奋活

性. 因此这几个毒素的分子靶点可能参与调控轴

突的膜兴奋性.

在最近的一篇报道中, Buczek 等发现 r11a 作

用于钠离子通道, 并且解析得到了其三级结构[12].

r11a 具有抑制剂半胱氨酸绳结模体( inhibitor

cysteine knot motif, ICK motif) 的结构 , 这个 motif

由 3 对 二 硫 键 ( Cys5-Cys19、Cys12-Cys22 及

Cys18-Cys27) 稳定 , 第 4 对二硫键( Cys21-Cys38)

将 ICK motif 与 C-端连接起来.

r11a、r11b 和 r11c 中都有 D-型氨基酸 , 而且

氨基酸的异构现象对芋螺毒素的功能活性有很大

影响 . 对 r11c 而言 , r11c [L-Leu42] 和 r11c[D-

Leu42] 在神经细胞和肌肉细胞上均可引发重复

性动作电位 , 而 r11a 和 r11b 的 D-Phe44 转变为

L-Phe44 后就无此活性 . 此外 r11a 和 r11b 只在

神经细胞中引发重复性动作电位, 再由突触将之

传给肌肉细胞,而 r11c 可直接在肌肉细胞上引发

重复性动作电位. 序列同源性比较 , 发现 r11a 和

r11b 之间的同源性高 ,因此功能相似 , 而 r11c 却

与两者的同源性低( 表 2) .

Aguilar 等从食虫芋螺 C.spurius 中纯化得到

一个 32 个氨基酸的 I- 超家族芋螺毒素 sr11a[20].

序列同源性分析发现其与 κ-BtX 之间的同源性

高( 51%) , 而与 ViTx 同源性较低( 31%) . 因此推

断 sr11a 可能作用于 BK 通道,而不作用于 KV1.1

和 KV1.3. 动物实验也表明 sr11a 会引起小鼠身体

僵直、竖尾等症状 , 这种现象与 κ-BtX 具有激活

性是相符的, 但是 sr11a 的具体分子靶点还需通

过进一步的电生理实验才能确定.

Kauferstein 等对 11 种芋螺的粗毒液进行电

生理实验,发现 3种芋螺的毒液对 KV1.1 和 KV1.3

有阻断活性,而对 KV1.2 却无作用活性 [21]. 这说明

其中很可能存在与 ViTx 功能相似的多肽.根据基

因克隆结果从螺中得到了其 cDNA 序列 , 由之推

断得到氨基酸序列. 发现它们与 ViTx 同源性极

高 ,其中两个来自 C.vexillum 的毒素多肽与 ViTx

各仅有一个氨基酸的差异( 表 2) .

总之,对 I- 超家族芋螺毒素的活性研究才刚

起步, 目前只有 ViTx、κ-BtX 以及 r11a 确定了它

们的分子靶点,前两者虽都作用于钾离子通道,却

有完全相反的功能 , ViTx 是钾离子通道的阻断

剂 ,κ-BtX 却是激活剂 . ViTx 和 κ-BtX 具有相似

的信号肽序列,同属于 I2 组,但却功能差异大 ,也

许这与其序列多样性有关 . 属于 I1 组中的 r11a

作用于钠离子通道,是钠离子通道拮抗剂. I1 和 I2
两家族成员有不同的信号肽序列, 并且在成熟肽

序列上更加趋异, 半胱氨酸环间的氨基酸数目差

异也大, 也许这暗示两家族成员完全不同的生理

功能.

3 I- 超家族芋螺毒素的应用前景

I- 超家族芋螺毒素分布广,种类繁多,生物活

性强. 从目前的研究结果来看 , I- 超家族芋螺毒

素多为兴奋肽,其中一些已确定了其分子靶点( 如

ViTx 和 κ-BtX) ,它们对钾离子通道有高度选择性

和亲和性,可以作为研究钾离子通道极好的探针,

可能成为神经科学研究的重要工具, 因而具有良

好的研究价值和广阔的应用前景 . 从 C.radiatus

中发现了十几个可诱发轴突兴奋性的 I- 超家族

毒素, 这无疑对了解及研究周质轴突的分子多样

性提供了有力的工具, 可鉴定介导轴突兴奋性的

分子 , 从而阐明其分子作用机制. 由于每种多肽

毒素都会与其特异的靶分子结合, 而从同一种芋

螺中能得到多种同一超家族的相关多肽毒素 , 这

说明它们很可能作用于一群功能和或结构彼此关

联的离子通道或受体的不同亚基. 各家族成员在

功能上互为补充,起协同作用.

由于芋螺毒素在生物化学及药理学特征上的

多样性, 常用于鉴定离子通道或受体的亚型及变

异体,如 ω-芋螺毒素已成为鉴定突触前钙离子通

道的探针,α-芋螺毒素用于鉴定 nAChR 受体的各

种亚型. 钾离子通道是最复杂的一种离子通道 ,

在心脏速率的调节、肌肉的收缩、神经递质的释放

等诸多生理过程中起着至关重要的作用. 与作用

于钠离子通道和钙离子通道的芋螺毒素相比较 ,

目前能够作用于钾离子通道的芋螺毒素不多 , 仅

有 κ-( O-超家族) 、κA-( A-超家族) 、κM-( M-超家

族) 及 I-等 4 种超家族的芋螺毒素作用于钾离子

通道. I-超家族芋螺毒素成员复杂, 序列趋异 ,为

研究钾离子通道提供了丰富的材料, 可作为探针

用于分离和鉴别钾离子通道各种亚型, 以及用于
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测定通道的生理、药理、生化、生物物理及结构特

征, 从而阐明各种钾离子通道亚型在生理过程中

的重要作用.

芋螺毒素有着各自特定的药理学作用范围和

生物学活性 , 因而具有重要的理论和应用价值.

深入研究芋螺毒素, 不仅对海洋制药工业具有重

要意义, 也将为我国芋螺海洋资源的开发利用提

供重要理论依据. 由于它们对靶分子作用的高度

选择性及结构多样性, 有望可直接开发成药物或

成为新药的先导化合物. κ-BtX 是第一个被发现

的天然多肽钾离子通道开放剂, 相对其他作用于

钾离子通道的毒素而言, 其对通道具有更高的特

异性和选择性, 因此可作为研究钾离子通道的有

效工具 . 除 κ-BtX 外目前还有其它 4 种可激活

BK 钾通道的试剂 [22] , 分别为 :药草、抗发炎芳香

复合物、苯并咪唑和根皮素. 它们的选择性不强 ,

效力不高 , 而且水溶性差 , 给药不便 , 而 κ-BtX 作

用于通道的胞外区 , 无须穿膜 , 便于给药 , 则可用

于治疗由于细胞膜超兴奋引起的综合症.

总之, 目前对 I-超家族芋螺毒素的研究才刚

起步, 目前的工作仅集中于毒素的分离纯化及其

分子生物学表征方面的研究, 而对其结构与生理

功能的了解还很少 . 相信对芋螺毒素的深入研

究,将会发现更多的家族成员,最近我们已发现其

它新的 I-超家族成员, 其信号肽序列不同于以往

已知的. 对毒素高级结构的解析将有助于其生理

学及分子作用机制的阐明, 而对其生理活性的研

究将有助于鉴别更多的钾离子通道亚型, 甚至发

现其它的新靶点, 从而为研究离子通道提供有力

的工具.
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