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植物萜类化合物生物合成与调控
及其代谢工程研究进展
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(浙江理工大学,a．生命科学学院;b．浙江省植物次生代谢调控重点实验室,杭州３１００１８)

　　摘　要:萜类化合物大多属于次生代谢产物,在自然界中分布广泛、数量众多,并且结构和功能多样,在药品、农

业和工业生产中应用广泛.近年来人们对植物萜类化合物进行了大量深入的研究,主要包括萜类化合物的分离鉴

定和药理研究,生物合成相关基因的克隆和相关酶的功能鉴定,以及代谢工程等方面.文章从植物萜类化合物的生

物合成和调控以及代谢工程进行综述,分析了植物中萜类化合物的研究进展.
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０　引　言

萜类化合物大多属于次生代谢产物,少数作

为初生代谢物在植物的生长发育和生理功能的发

挥中起着重要作用,诸如生长发育(植物激素)、呼
吸作用(辅酶 Q)、光合作用(叶绿素)、膜结构和功

能的维持(固醇类)等.萜类化合物是由异戊二烯

单元组成的,其结构有链状的,也有环状的.根据

异戊二烯数目,萜类化合物可以分为单萜、倍半

萜、双萜、三萜、四萜和多萜.又因多数萜类化合

物分子中具有不同的碳环数,根据碳环数的不同

可分为链萜、单环萜、双环萜和三环萜等.萜类化

合物在生态系统中发挥着重要的作用,其生理生

态功能表现在多个方面,如提升植物的抗病能力

和化感作用.同时,萜类化合物也具有重要的经

济价值.首先,萜类化合物可以作为药物的有效

成分,如青蒿素和紫杉醇.其次,萜类化合物及其

合成产物在工业中作为风味调料、芳香剂、香料被

广泛应用,也应用于香水制造和化妆品中.此外,
在农业上某些萜类化合物是优良环保的除草剂和

杀虫剂[１].随着生物能源的开发,一些萜类化合

物近来被开发应用于生物燃料.合成生物学中基

因组资源的挖掘和新兴工具的发展,促进了植物

和微生物中高价值萜类化合物产品的代谢工程.
萜类化合物的生态重要性已经越来越为人们所关

注,形成了可持续的害虫控制和非生物胁迫保护

的策略[２].萜类化合物在自然界中广泛分布,并
且数量众多、结构和功能多种多样.目前,对萜类

化合物的生物合成与调控方面的研究已经较为深

入,近年来通过代谢工程手段来产生特定的萜类

化合物或研究萜类化合物代谢途径已经成为一大

研究热点[２Ｇ４].本文从生物合成和调控及其代谢

工程三方面对植物萜类化合物进行阐述.

１　植物萜类化合物的生物合成

萜类化合物的生物合成一般分为３个阶段:中
间体异戊烯基焦磷 酸(isopentenylpyrophosphate,

IPP)及 其 双 键 异 构 体 二 甲 基 烯 丙 基 焦 磷 酸

(dimethylallylpyrophosphate,DMAPP)的生成;直
接前体物质(法尼基二磷酸 FPP、牻牛儿基二磷酸



GPP、牻牛儿基牻牛儿基二磷酸 GGPP 等)的生

成;萜 类 化 合 物 的 生 成 及 其 修 饰.GPP、FPP和

GGPP在法尼基二磷酸合酶(FPPS)、顺式异戊烯

转移酶(cisＧPT)、反式异戊烯转移酶(transＧPT)和
牻牛儿基牻牛儿基二磷酸合酶(GGPPS)等催化

下,最终形成一系列萜类化合物,包括聚异戊二烯

醇类,甾醇,泛醌的侧链和植物特定的类异戊二烯

(类胡萝卜素、挥发性萜类、生育酚、质体醌和叶绿

素)[５](图１).

图１　植物萜类化合物的生源途径[５]

１．１　IPP和DMAPP的形成

植物中两条生物合成途径负责所有萜类化合

物的通用前体IPP和 DMAPP的生物合成.经典

的细胞质中甲羟戊酸(mevalonicacid,MVA)途径

从乙酰辅酶 A(CoA)开始产生IPP,而质体中的甲

基 赤 藓 醇Ｇ４Ｇ磷 酸 (methylerythritolphosphate,

MEP)途径则从丙酮酸和甘油醛Ｇ３Ｇ磷酸开始形成

IPP和 DMAPP.早期研究利用１３C同位素标记技

术揭示 MEP途径和 MVA 途径.通过糖酵解途

径,可以预测葡萄糖通过 MEP或 MVA 途径形成

IPP的１３C转移过程.[１Ｇ１３C]葡萄糖分解成[３Ｇ１３

C]３Ｇ磷酸甘油醛和[３Ｇ１３C]丙酮酸(MEP途径的两

个前 体 物 质),随 后 形 成 [２Ｇ１３C]乙 酰 辅 酶 A
(MVA途径的直接前体物质).MEP途径中IPP
是[３Ｇ１３C]３Ｇ磷酸甘油醛和[３Ｇ１３C]丙酮酸缩合形

成的.因此,可以对IPP的两个碳原子进行标记

(IPP和 DMAPP的 CＧ１和 CＧ５原子).在 MVA
途径中,三分子乙酰辅酶 A 形成IPP,可以标记

上IPP的 三 个 碳 原 子(CＧ２、CＧ４ 和 CＧ５)(图 ２).
进一步使用核磁共振法或质谱法分析标记的化

合物结构,从 而 揭 示 MEP和 MVA 途 径[５].尽

管两条途径的亚细胞区室化允许它们单独运作,
有报道说明两者之间存在代谢交互[６].研究表

明,从 MVA 和 MEP 两 条 途 径 生 成 的 IPP 和

DMAPP以及继而生成的 GPP和 FPP能够穿过

质体膜进行运输[６].

Glc:葡萄糖;F１,６DP:１,６Ｇ二磷酸果糖;DHAP:二羟丙酮磷酸;

GADP:３Ｇ磷酸甘油醛;Pyr:丙酮酸;AcＧCoA:乙酰辅酶 A;

AAcＧCoA:乙酰乙酰辅酶 A;DXP:１Ｇ脱氧ＧDＧ木酮糖Ｇ５Ｇ磷酸;

HMGＧCoA:３Ｇ羟基Ｇ３Ｇ甲基戊二酰辅酶 A

图２　来源于[１Ｇ１３C]葡萄糖分解代谢的 MEP(A)和

MVA(B)途径中异戊二烯单元的特定的标记模式[５]

MVA 途径有三种关键酶:乙酰CoA酰基转移

酶(AACT)、３Ｇ羟 基Ｇ３Ｇ甲 基 戊 二 酰 CoA 合 成 酶

(HMGS)、３Ｇ羟 基Ｇ３Ｇ甲 基 戊 二 酰 CoA 还 原 酶
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(HMGR).MVA途径起始于２分子乙酰 CoA 在

AACT作用下缩合形成乙酰乙酰 CoA.乙酰乙酰

CoA 与乙酰 CoA 在 HMGS作用下缩合生成３Ｇ羟

基Ｇ３Ｇ甲 基 戊 二 酰 CoA(HMGＧCoA).HMGＧCoA
在 HMGR的催化下被还原为甲羟戊酸,此反应为

MVA途径中的限速反应.从甲羟戊酸到IPP的

下游途径包括分别由甲羟戊酸激酶(MVK)、磷酸

甲羟戊酸激酶(PMK)和甲羟戊酸５Ｇ焦磷酸脱羧酶

(MVD)催化的两步磷酸化作用和一步脱羧反应.

IPP起源于细胞质中 MVA途径,进一步在异戊烯

基焦 磷 酸 异 构 酶 (IDI)的 催 化 下 形 成 DMAPP
(图３).

图３　植物萜类化合物生物合成途径[７]

MEP途径由参与IPP形成和丙酮酸与３Ｇ磷酸

甘油醛(GAP)形成 DMAPP的七步酶促反应组成.

这个途径的第一步反应是丙酮酸和３Ｇ磷酸甘油醛

在１Ｇ脱氧ＧDＧ木酮糖Ｇ５Ｇ磷酸合成酶(DXS)催化下形

成１Ｇ脱氧ＧDＧ木酮糖Ｇ５Ｇ磷酸(DOXP).然后 DOXP
在DXR(DOXP还原异构酶,也叫 MEP合酶)催化

下转化成 MEP.MEP进一步通过连续的２Ｇ甲基Ｇ
DＧ赤藓醇Ｇ４Ｇ磷酸胱氨酰转移酶(MCT)、４Ｇ(５Ｇ焦磷

酸胞苷)Ｇ２ＧCＧ甲基ＧDＧ赤藓醇激酶(CMK)、２ＧCＧ甲基

赤藓醇Ｇ２,４Ｇ环焦磷酸合成酶(MDS)和羟甲基丁烯

基Ｇ４Ｇ磷酸合酶(HDS)酶促作用转变成羟甲基丁烯

基Ｇ４Ｇ磷酸(HMBPP).最后一步是由单一的酶１Ｇ羟

基Ｇ２Ｇ甲基Ｇ２Ｇ(E)Ｇ丁烯基Ｇ４Ｇ焦磷酸还原酶(HDR)同
步的 酶 促 作 用 催 化 HMBPP 分 支 形 成 IPP 和

DMAPP(图３)[７].

１．２　直接前体物质的生成

IPP和DMAPP是异构体,两者很活跃,可以结

合起来变成更大的分子.IPP和DMAPP在几种异

戊烯基转移酶的催化下,形成单萜、倍半萜和二萜的

前体物质.一分子IPP和一分子 DMAPP在牻牛

儿基焦磷酸合酶(GPS)的催化下缩合生成牻牛儿基

焦磷酸(GPP),成为单萜的前体;两分子的IPP 和

一分子的 DMAPP 在法尼基二磷酸合酶的作用下

经过两步缩合反应生成法呢基焦磷酸(FPP),即倍

半萜和 三 萜 的 前 体;三 分 子 的 IPP 和 一 分 子 的

DMAPP在牻牛儿基牻牛儿基二磷酸合酶经过三步

缩合反应形成牻牛儿牻牛儿基焦磷酸(GGPP),此

为二萜和四萜的前体;FPP和 GGPP可以进一步聚

合为多萜[８].

１．３　萜类化合物生成及其修饰阶段

在几种直接前体物质 GPP、FPP和 GGPP等生

成之后,由萜类合酶(terpenesynthases,TPS)催化

相应的前体物质形成各种萜类化合物.GPP可以

在单萜合酶催化下形成单萜,而FPP可以在倍半萜

合酶作用下形成倍半萜,GGPP在二萜合酶催化下

形成二萜.TPS不仅可以催化单一底物形成多种

产物,而且某些 TPS还可以通过催化不同的底物产

生萜类的混合物,这进一步使萜类化合物种类变得

多样.各种萜类的前体物质在 TPS的作用下形成

的直接产物多为挥发性物质,而植物中一些萜类化

合物还需要进一步修饰,即通过甲基化、糖基化、羟

基化、环氧化、异构化、加成还原、卤化等反应和骨架

结构的重排,从而形成终产物.在植物中参与萜类

生物合成的修饰酶主要包括甲基转移酶、糖基转移

酶、细胞色素 P４５０单加氧酶、脱氢酶和还原酶等.

这些修饰酶的存在很大程度上使得萜类化合物种类

变得更加丰富、结构和生物活性趋向多样化[９].因

此,TPS和修饰酶在植物萜类化合物生物合成中起

着至关重要的作用,也是萜类化合物多样性的主要

诱因.

１．４　萜类合酶

TPS根据催化产物不同的类型,分为单萜合

酶、倍半萜合酶、二萜合酶和三萜合酶等.如图４所

示,异戊二烯合酶、单萜合酶、倍半萜合酶和二萜合

酶催化不同的萜类化合物的生成:从两个同分异构

的５碳前体“构筑块”形成５碳异戊二烯、１０碳单

萜、１５碳倍半萜和２０碳二萜.而根据氨基酸序列

的相似性,TPS 又可以分为 ７ 个亚家族,分别为
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TPSa、TPSb、TPSc、TPSd、TPSe、TPSf和 TPS

g.基于已知 TPS的系统发育和功能,有研究[１０]又

将 TPS重新分为７个亚族:TPSＧa、TPSＧb、TPSＧc、

TPSＧd、TPSＧe/f、TPSＧg和 TPSＧh(图５).TPSＧc亚

族在陆生植物中最保守;TPSＧe/f亚族在维管植物

中保守性较高;TPSＧh亚族为江南卷柏特有,TPSＧd
为裸子植物特有;TPSＧb、TPSＧg和 TPSＧa亚族为被

子植物特有;TPSＧa亚族进一步分为２个组:aＧ１为

双子叶植物特有、aＧ２为单子叶植物特有;TPSＧd亚

族进一步分为３组(dＧ１、dＧ２和dＧ３),这３组中 TPS
承担着不同的功能[１０].旁系同源和直系同源的

TPS基因的功能趋异是萜类合成多样化的主要机

制.然而,使植物TPS 基因的进化成型,从而导致

萜类化合物多样,其进化动力知之甚少.有研究从

六个稻属物种(Oryzaspecies)中克隆出来一种水稻

萜类合酶基因的直系同源基因OryzaTPS１,间接地

参与对昆虫侵害的抵御反应,该研究发现达尔文正

选择是OryzaTPS１功能趋异的一种驱动力[１１].在

丹参(SalviamiltiorrhizaBunge)次生代谢的研究

中,两条丹参酮生物合成途径相关的下游基因被克

隆出来,分别为丹参柯巴基焦磷酸合酶基因(Sm

CPS)和丹参类贝壳衫烯合酶基因(SmKSL)[１２],研

究表明由于SmKSL 在进化中结构域的缺失导致

新功能的产生,即SmKSL 可以催化柯巴基焦磷酸

生成次丹参酮二烯[１３].基于印度檀香木(Indian

Sandalwood,Santalumalbum L．)的转录组测序,

得知五个基因分别编码两个倍半萜合酶(SaSQS１,

SaSQS２),甜 没 药 烯 合 酶 (SaBS)、檀 香 萜 合 酶

(SaSS)和法呢酰基二磷酸合酶(SaFDS),并对这五

个基因进行了克隆和功能鉴定[１４].

图４　不同萜类合酶催化形成特定的萜类化合物[１０]
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图５　七种植物基因组中假定的全长萜类合酶和裸子植物中代表性萜类合酶的系统发育分析[１０]

１．５　细胞色素P４５０
细胞色素P４５０(cytochromesP４５０,CYPs)在萜

类化合物结构多样性的产生中起着至关重要的作

用,大约９７％的萜类化合物通过CYPs催化进行氧

化反应.在植物中 CYPs是酶中最大的超家族,其
基因占所有蛋白编码基因的１％.虽然CYPs最常

见的催化反应是羟基化,但同时 CYPs也可以催化

许多机制上更为复杂的反应.除了典型部位和特定

立体结构的羟基化反应之外,越来越多的研究表明

CYPs的催化反应是多元化的,可以接受多种反应

底物亦或是产生多种产物[１５].在丹参酮生物合成

途径下游结构修饰的研究中,Guo等[１６]鉴定出了１４
个 与 次 丹 参 二 烯 生 物 合 成 的 CYPs,发 现

CYP７６AH１(miltiradieneoxidase)催化次丹参酮

二烯芳香化形成铁锈醇(ferruginol).近来有研究

鉴定 了 两 种 新 的 CYPs,分 别 为 CYP７６AH３ 和

CYP７６AK１,两者循序催化形成分支途径,从而合

成丹参中氧化的二萜.该研究发现 CYP７６AH３使

铁锈醇的两个不同的碳原子中心发生氧化,形成两

种中间产物,而CYP７６AK１使两种中间产物的 C２０

位置发生羟基化.然而,由于植物基因组数量的巨

大,多元化的反应和不易获得底物与产物,这给

CYPs的功能鉴定带来了一些挑战[１５].

２　植物萜类化合物生物合成的调控

植物萜类化合物生物合成受到了诸多因素的影

响,主要有植物不同发育阶段和昼夜节律性的调控、
生物因子的诱导作用、非生物因子等.此外,萜类生

物合成相关的酶不仅受到多基因编码和转录水平的

调控,还受到了转录后或翻译水平的调控.

２．１　植物发育阶段和昼夜节律性

植物中挥发性萜类化合物经常在特定时间或发

育阶段,于特定植物组织中合成并释放.在金鱼草

(snapdragon)花中,负责月桂烯(myrcene)、罗勒烯

(ocimene)、芳樟醇(linalool)和橙花叔醇(nerolidol)
形成的TPS基因在花的上唇瓣和下唇瓣部位高表

达,并且这两个部位参与这些化合物的产生和释

放[１７Ｇ１８].金鱼草花发育的 mRNA 表达分析表明月

桂烯和罗勒烯合酶 mRNA 首先出现在成熟的花蕾

中并且它的水平一直增加直到开花第四天达到顶

峰,此后下降.此外,月桂烯和罗勒烯合酶基因的

mRNA水平展现出有节律的表达,与相关单萜释放

有着很大关系.这些表明了月桂烯和罗勒烯的生物

合成受到了发育阶段和昼夜节律的共同调控.在葡

萄树(grapevine)中三种TPS基因的表达在葡萄开

花和水果成熟时表现出不同的关联性,这三种TPS
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基因分别为朱栾倍半萜合酶基因(VvVal),吉玛烯Ｇ
DＧ合酶基因(VvGerD)和单萜合酶基因(VvTer).
在开花之前所有三种基因在花蕾中很快表现出最强

的 mRNA表达,而在浆果成长期间,只有VvVal的

转录在浆果的晚熟期间被检测到[１９].在拟南芥

(Arabidopsis)花中,单萜和倍半萜合酶在花瓣中不

表达;反而,它们的表达仅限于柱头、花药、蜜腺和萼

片[２０].在千日红花中挥发性萜类的释放具有昼夜

节律性,其释放量在下午１３:００－１７:００最高,而在

夜间２１:００－１:００最低.此外,研究发现该植物自

身生物钟控制着这种昼夜节律,其昼夜节律不受光

照的诱导[２１].因此,植物挥发性萜类化合物的合成

和释放具有时空特异性,植物发育阶段和昼夜节律

性对萜类化合物生物合成具有重要的调控作用.

２．２　生物因子的诱导作用和非生物因子的调控

植物中萜类化合物生物合成受到生物因子的诱

导作用,如食草动物和病原体的侵袭.在植物中普

遍存在一个生理过程:植物受损后由１３Ｇ脂氧合酶

催化亚麻酸的过氧化,随后丙二烯氧化物合酶介导

环氧化物的形成,再由丙二烯氧化物环化酶催化发

生环化作用,再经历三轮β氧化反应产生茉莉酸

(jasmonicacid).茉莉酸及其衍生物被认为在抵抗

害虫和病原体的防御代谢中起着关键的调控作

用[２２Ｇ２３].在日本丽金龟侵袭的广玉兰花中,单萜诸

如马鞭烯酮(verbenone)、香叶醇(geraniol)和柠檬

醛(citral),与倍半萜如βＧ毕澄茄油精(βＧcubebene)、

αＧ法 尼 烯 (αＧfarnesene) 和 βＧ石 竹 烯 (βＧ
caryophyllene)的释放水平均有明显提升[２４].３Ｇ醋

酸辣椒醇 (capsidiol３Ｇacetate)在烟草 (Nicotiana
benthamiana)中作为一种抗病毒响应抵抗 RNA 病

毒马铃薯病毒 X(PotatoVirusX,PVX),研究发现

PVX感染能强烈诱导NbTPS１和 NbEAH 两个基

因,酶活性和基因证据显示这两个基因参与 PVX
诱导的３Ｇ醋酸辣椒醇的生物合成[２５].

同时,萜类化合物生物合成也受到了非生物因

子的调控.环境因素诸如光照强度,空气中CO２ 浓

度、温度、相对湿度和营养状况,对挥发性萜类化合

物的合成和释放有着很大的影响.植物在非生物胁

迫下,萜类化合物的代谢会发生一些变化.例如,有
研究表明植物产生萜类化合物保护自身免于高温胁

迫所带来的伤害,在高温下通过 MEP途径合成萜

类化合物的代谢流有所增加[２６].有研究发现,干旱

胁迫可以显著提高碎米莎草叶中萜类化合物的总浓

度,热胁迫和机械损伤可以诱导江南卷柏中鲨烯的

合成[２１].

２．３　基因水平的调控

MVA和 MEP途径中几个具有重要调控作用

的酶是由小基因家族编码的,这些小基因家族导致

酶发生功 能 趋 异.在 MVA 途 径 中 已 经 鉴 定 出

AACT、HMGS、HMGR 和MVD 的旁系同源基因,
而 MEP途径中DXS、DXR、MCT、MDS和 HDR这

些酶是由两个或更多的等基因编码的.许多 MVA
和 MEP途径中同工酶的不同作用取决于它们在特

定细胞组织中的表达,并且在初级代谢、生长发育、
应激反应和特定代谢中萜类化合物前体物质合成中

起着重要作用[２,２７].研究表明,在植物中存在三种

类型的DXS 基因,一类DXS 基因(DXS１)可能参

与初级代谢,二类DXS基因(DXS２)可能参与萜类

化合物生物合成,而三类DXS基因(DXS３)可能参

与植物生存所需物质的生物合成[２８].HMGR 基因

家族的不同类型HMGR 基因呈现出时间特异性和

组织特异性表达模式[２].丹参中有五个DXS 基因

和四个HMGR 基因,并且在不同组织中显著差异

表达.DXS１在叶、茎和花中高表达;DXS２主要在

叶、茎和根皮中表达;DXS３在叶、茎、根皮和根的中

柱中表达;DXS４在茎、叶、花、根皮和根的中柱中表

达;DXS５主要在叶和茎中表达,并且其表达水平低

于其它四类DXS基因.有研究表明DXS２在丹参

萜类化合物的合成中起着重要作用[２９Ｇ３０].HMGR１
在花、茎和根的中柱中高表达,在叶中的表达最低;

HMGR２主要在茎和叶中表达;与其它几个 HMGR
基因相比,HMGR３在茎、叶、根皮和根的中柱中高

表达;HMGR４在花中特异性表达,在其他组织(茎、
叶、根皮和根的中柱)中的表达相较其它 HMGR 基

因 最 低. 有 研 究 表 明 HMGR１、HMGR２ 和

HMGR３在丹参酮合成中起着重要作用[２９Ｇ３０].

２．４　转录水平的调控

转录因子亦称为反式作用因子,可以与真核基

因启动子区域中顺式作用元件发生特异性相互作

用,通过激活或抑制转录调控基因的转录水平.植

物萜类物质合成受到了多种转录因子的调控,主要

包括 WRKY 类转录因子、AP２/ERF 类转录因子、

bZIP类转录因子、bHLH 类转录因子和锌指类转

录因子等[３１].从丹参中克隆出６１个 WRKY基因,
多重序列比对表明这些 WRKY 转录因子可以分为

３大类和８个亚族.其中,２２、１３、４和１个 WRKY
分别主要在根、茎、叶和花中表达,而其它的２１个

WRKY主要在两个组织中表达.在茉莉酸甲酯处
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理的丹参毛状根中,４９个 WRKY 基因表达发生显

著变化,其中２６个 WRKY基因上调,１８个 WRKY
基因下调,而其余的５个 WRKY 基因在不同时间

点上调或下调.对已公布的转录组序列的分析结果

表明,有 ４２ 个 WRKY 基 因 响 应 酵 母 提 取 物 和

Ag＋ ,系统分析暗示这些 WRKY 可能参与丹参酮

生物合成调控[３２].青蒿素(artemisinin)是一种从

黄花蒿(Artemisiaannua)叶片的腺毛中产生的物

质,可以作为昆虫阻碍素和抗疟药起作用,对黄花蒿

的研究表明,AP２/ERF 类转录因子是参与倍半萜

青蒿素生物合成基因的正调节蛋白[３３].研究发现,
在拟南芥的花发育的过程中,两种R２R３MYB转录

因子 MYB２１和 MYB２４能够促进雌蕊群生长和蜜

腺发育,并且上调大多数花中(E)ＧβＧ石竹烯((E)ＧβＧ
caryophyllene)倍半萜合酶TPS２１基因的表达[３４].

MYC２是一种基础的螺旋Ｇ环Ｇ螺旋转录因子,研究

证实,在拟南芥开花时,它可以结合赤霉素和茉莉酸

信号转录调控挥发性倍半萜形成,从而激活倍半萜

合酶基因TPS２１和TPS１１的表达[３５].MYB１４是

一种与类异戊二烯途径调控有直接关系的 MYB类

转录因子,研究表明,在松柏科植物的防御反应中

MYB１４优先通过 MVA 途径和茉莉酸代谢调控挥

发性萜类化合物生物合成[３６].

２．５　转录后或翻译水平的调控

转录后或翻译水平对萜类化合物代谢途径也具

有重要的调控作用.早期研究发现,在拟南芥突变

体中,DXS基因的转录水平下降,而 DXS蛋白水平

却很高,这表明 MEP途径中存在转录后调控[３７].
拟南芥野生植株在磷甘霉素处理后,发现 DXS蛋白

过量积累.磷甘霉素可以抑制 DXR 酶的活性,但
并不作用于DXS蛋白,这表明 MEP途径受到转录

后调控.在拟南芥抗磷甘霉素突变体中,DXS 和

DXR 基因的转录和相应蛋白水平并不一致[３８Ｇ３９].
此外,有研究表明 MVA 途径受到了翻译水平的调

控.HMGR是一种催化 MVA 途径中重要调控步

骤的 关 键 酶,通 过 蛋 白 磷 酸 酶 PP２A (protein
phosphatase２A)或者由SUD１基因编码的E３泛素

连接酶(E３ubiquitinligase)的活动,HMGR酶的活

性受到了蛋白质水平的调控[４０Ｇ４１].

３　萜类化合物代谢工程

一些具有重要价值的萜类化合物在模式植物或

农作物中并不能够积累,与萜类天然产物性状育种

相关的遗传资源开发也较少.目前,通过生物本身

或者异源表达宿主的代谢工程来提高产量是一种现

实可行的方法[４２].由于药用植物资源的匮乏和萜

类天然产物含量偏低,通过代谢工程的手段提高目

标萜类的产量已经成为热点,常见方法包括组织工

程、细胞工程、基因工程和生物反应器等.
细胞悬浮培养以及根和枝条等组织培养是典型

的快速培养方法,进而通过培养体系的优化提高萜

类产量.培养体系的优化包括:培养条件的优化(营
养成分、激素配比等),添加前体物质,诱导子处理

等[４３].诱导子是一类能诱发植物产生植保素和防

御反应的物质,诱导子可以迅速地、高度专一并且有

选择性地诱导特异基因的表达,从而影响次生代谢

物质的产生.利用适宜浓度的诱导子处理植物细胞

或组织,可以显著提高萜类化合物的含量.生物和

非生物诱导子广泛应用于组织培养中,有研究表明

联合诱导子的使用比单一诱导子的使用更有效地提

高萜类化合物含量[４４].在丹参毛状根培养中联合

使用紫外线B和茉莉酸甲酯,诱导９d后丹参酮含

量达到２８．２１mg/L(对照组的４．９倍)[４５].随着对

药效成分需求的增加,生物反应器用于扩大植物组

织培养,从而满足批量生产需求.生物反应器的常

见类型有搅拌式反应器,气升式反应器和喷雾式反

应器.此外,波浪式反应器(waveＧbioreactor)也用

于批量培养毛状根并且带来了可观的产量[４３].
在异源生物中,如微生物和高等植物,对有经济

效益的化合物的生物合成途径进行途径工程,是代

谢工程和合成生物学中最重要的研究领域之一[４６].
由于便 于 进 行 基 因 操 作,大 肠 杆 菌 (Escherichia
coli)和酿酒酵母(Saccharomycescerevisiae)是进行

代谢工程常见的两种微生物.紫杉烯是紫杉醇生物

合成中重要的中间产物,有研究使用多元化模块方

法进行代谢工程,在大肠杆菌工程菌株中获得接近

１g/L的紫杉烯[４７].利用酿酒酵母进行代谢工程也

能够实现萜类产物含量的提高,在表达芳樟醇合酶

基因的酵母菌株中过表达 HMGR,可以使芳樟醇的

产量翻倍[４８].有研究在酿酒酵母中构建了βＧ香树

脂醇合成途径,并优化合成途径和发酵过程,使βＧ香

树脂醇产量达到(１５６．７±８．６２)mg/L(较初始工程

菌提高了２０９倍)[４９].萜类化合物的代谢工程不仅

能够实现一些经济萜类化合物的增产,而且使一些

未知的萜类化合物生物合成途径的阐明成为可能,
如利用代谢工程技术发现细胞色素P４５０参与丹参

酮下游生物合成途径[１５Ｇ１６].
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４　展　望

萜类化合物在不同生物间的相互作用、植物的

防御反应和环境胁迫等方面发挥着重要的作用.目

前萜类化合物中已经有不少被开发应用于农业、工
业生产和药物开发等.紫杉醇和青蒿素等萜类化合

物作为药物的应用,说明萜类化合物在药物开发中

具有巨大的前景.此外,一些萜类化合物可以用作

生物燃料,表明萜类化合物是一类潜在的新型生物

能源.
在过去的几年中,萜类化合物代谢研究取得了

不少突破性进展,并且利用合成生物学的手段和代

谢工程技术生产出了高价值的萜类化合物.近年

来,通过微生物生产萜类化合物的体系已经建立,并
且带来了可观的产量[４].然而,由于萜类化合物代

谢和调控的复杂网络,植物中萜类化合物代谢研究

仍然面临挑战.因此,对萜类化合物的生物合成和

调控机理的进一步阐明显得尤为必要.
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Biosynthesis,RegulationandMetabolicEngineeringofTerpenoidsinPlants
LIANGZongsuo,FANGYumin,YANGDongfeng

(a．CollegeofLifeScience;b．KeyLaboratoryofPlantSecondaryMetabolismandRegulationof
ZhejiangProvince,ZhejiangSciＧTechUniversity,Hangzhou３１００１８,China)

Abstract:Terpenoidsare widespreadinnaturethathavevarioustypes,multiplestructuresand
functions,mostofwhichbelongtosecondary metabolites．Inaddition,terpenoidshavebeen widely
appliedtodrugdevelopment,agriculturalpurposesandindustrialproduction．Plantterpenoidshavebeen
deeplyinvestigated duetotheirnew functionsinrecentyears,includingisolation,identification,

pharmacologicalresearch,biosyntheticgenescloning,functionalidentificationofenzymesandmetabolic
engineering．Thebiosynthesisandregulationofplantterpenoidsalongwithmetabolicengineeringwere
discussedinthisreview．

Keywords:terpenoids;biosynthesis;terpenesynthases;cytochromesP４５０;regulation;metabolic
engineering
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