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丹参酚酸类成分生物合成途径及调控机制研究进展 
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摘  要：丹参酚酸类成分为丹参治疗心脑血管疾病的主要有效成分，具有显著而确切的生物活性和药理作用。随着临床及市
场对丹参酚酸类物质需求量的剧增，提高丹参中酚酸类成分的量及提升利用效率对其可持续发展具有重要意义。基于丹参基

因组学、转录组学及代谢组学等方面近年来的研究进展，对丹参酚酸类成分的生物合成途径、关键酶基因与调控机制，以及丹

参酚酸类成分生物转化利用现状等进行归纳分析，以期为丹参酚酸类物质资源的高效生产与资源综合利用提供科学依据。 
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Research process in biosynthesis pathway and regulation mechanism of phenolic 
acids in roots and rhizomes of Salvia miltiorrhiza 
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Abstract: Phenolic acids with significant biological activity and pharmacological effects are a class of active ingredients in the roots 
and rhizomes of Salvia miltiorrhiza used for the treatment of cardiovascular and cerebrovascular diseases. With increasing the demand 
of clinical and market, enhancing the contents and utilization efficiency of phenolic acids in the roots and rhizomes of S. miltiorrhiza 
has the important practical significance for sustainable development. In this paper, the research progress in study on genomics, 
proteomics, and metabonomics in recent years was carried out to summarize the biosynthesis pathway, key enzymes genes, regulation 
mechanism, and bioconversion and utilization of phenolic acids in the roots and rhizomes of S. miltiorrhiza, which lays the scientific 
foundation for the efficient production and comprehensive utilization of phenolic acids resources in S. miltiorrhiza. 
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丹参为唇形科鼠尾草属植物丹参 Salvia 

miltiorrhiza Bunge的干燥根及根茎。作为我国传统
大宗中药材之一，丹参具有活血祛瘀、通经止痛、

清心除烦、凉血消痈之功效，临床用于治疗月经不

调、经闭痛经、胸腹刺痛、热痹疼痛、疮疡肿痛、

心烦不眠、肝脾肿大、心绞痛等症[1]。丹参酚酸

（salvianolic acids）为丹参中含量丰富的水溶性多聚
酚酸类物质，是丹参活血化瘀主要功效成分，目前

已分离得到至少 20 种单体化合物[2]，包括丹参素

（danshensu）、咖啡酸（caffeic acid）、迷迭香酸
（rosmarinic acid）、原儿茶酸（protocatechuic acid），
丹酚酸 A、B、C、D、E（salvianolic acid A、B、C、
D、E）等，具有抗血小板聚集、抗血栓、改善微循
环、促进组织恢复、抗脂质过氧化和清除自由基等

多种生理活性，尤其以抗氧化作用更为突出[3-6]。由

于丹参酚酸类成分的重要药用价值和经济价值，提 
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高丹参中丹酚酸类成分积累显得尤为重要。因此

通过代谢工程或合成生物学提高丹酚酸类成分的

产量具有重要意义和实用价值。本文对丹参酚酸

类化合物的生物合成途径及其关键酶、调控机制

及生物转化利用等方面进行探讨，以期为丹参酚

酸类物质资源的高效合成与综合开发利用提供科

学依据。 
1  酚酸类物质的生物合成途径 
丹参中酚酸类成分具有多聚酚酸的特殊结构，

而大多数多聚酚酸类化合物均为咖啡酸的衍生物，

丹参素化学名为 β-3,4-二羟基苯乳酸，被认为是各
种丹参酚酸类化合物的基本化学结构。迷迭香酸从

结构上看是咖啡酸与丹参素的二聚物，丹酚酸 B为
迷迭香酸二聚体，由 3分子丹参素和 1分子咖啡酸
缩合而成，丹酚酸 A由 1分子丹参素与 2分子咖啡
酸缩合而成，因此理论上认为迷迭香酸可能为其他

更为复杂丹酚酸类化合物的代谢前体[7-9]。 
近年来人们对于迷迭香酸及丹酚酸类物质生物

合成途径的研究多从相关酶基因入手，考察关键酶

基因表达量或酶活性的变化与目标产物累积量之间

的关系，从而利用基因组学提供的信息和产物，对

参与生物合成途径的多个基因或蛋白质进行全面分

析与研究。例如，通过以紫草和彩叶草的悬浮培养

细胞为研究对象，对迷迭香酸生物合成途径及相关

酶进行了较全面的阐述，认为迷迭香酸的次生代谢

包括苯丙氨酸（ phenylpropanoid）和酪氨酸
（tyrosine-derived）2 条相互平行的支路途径[10]。苯

丙氨酸在苯丙氨酸解氨酶（PAL）作用下生成肉桂
酸，肉桂酸在肉桂酸-4-羟化酶（C4H）和 4-香豆素
CoA 连接酶（4CL）的催化下生成苯丙氨酸支路途
径的产物 4-香豆酰 CoA。另一支路，酪氨酸在酪氨
酸氨基转移酶（TAT）和对羟基苯丙酮酸还原酶
（HPPR）作用下经过 4-羟基苯丙酮酸生成 4-羟基苯
乳酸。4-羟基苯乳酸与 4-香豆酰 CoA在迷迭香酸合
成酶（RAS）作用下首先生成 2-氧-(4-香豆酰)-3-(4-
羟基苯)-乳酸（迷迭香酸生物合成途径中一个重要
的中间产物），最后由细胞色素 P450 蛋白
CYP98A14 催化生成迷迭香酸。此外，酪氨酸支路
中的 4-羟基苯丙酮酸在对羟基苯丙酮酸双氧化酶
（HPPD）作用下还可生成 2,5-二羟基苯乙酸（尿黑
酸），它是生成生育酚（维生素 E）和质体醌的前体
物质。2012年，邸鹏[11]利用同位素标记动态监测的

方法对迷迭香酸生源途径进行了重新评估，推测 4-

香豆酸先被转化为咖啡酸，咖啡酸被催化生成咖啡

酰辅酶 A（CoA）与 4-羟基苯乳酸经过 RAS催化生
成 2-氧- (3,4-香豆酰)-3-(4-羟基苯)-乳酸，之后又经
CYP98A14 催化生成迷迭香酸，可能为其主要合成
途径。丹酚酸类化合物合成下游途径中迷迭香酸在

漆酶作用下氧化成自由基，通过互变异构重排和分

子内亲核反应形成中间产物，再经过丹酚酸 E进一
步催化生成丹酚酸 B，或自发直接形成丹酚酸 B（图
1）[12]，为后续丹参中酚酸类成分生物合成途径的

研究提供了一定的理论基础。 
2  迷迭香酸生物合成途径关键酶基因 
2.1  苯丙氨酸解氨酶基因 
苯丙氨酸解氨酶（phenylalanine aimnonia-lyase，

PAL，EC：4.3.1.5）是苯丙烷类代谢途径的第 1个酶，
也是连接初生代谢和次生代谢的关键酶，在植物代

谢中起着重要作用。PAL 催化 L-苯丙氨酸生成反式
肉桂酸，反式肉桂酸进一步在苯丙烷类代谢途径其

他酶的作用下生成黄酮类、木质素、花青素等物

质[13]。鉴于 PAL酶在植物次生代谢过程中的重要作
用，迄今其功能已被广泛研究，证实该酶参与花青素

积累、木质化、黄酮类物质合成以及病虫害防御等多

种生理过程[14-15]。Song等[16]通过 RNA干扰引起 PAL
基因在丹参中的异常表达发现，PAL酶活性降低，总
酚酸量下降了 20%～70%，且植株表型发生变化，表
明 PAL 基因在迷迭香酸合成途径中的重要性。PAL
基因的普遍特点是由多基因家族组成，在植物中的表

达具有组织特异性，且同一物种 PAL基因的不同家族
成员的表达也不同。对丹参中的 PAL1、PAL2、PAL3
基因（SmPAL1、SmPAL2、SmPAL3）进行全长 cDNA
克隆、序列分析和基因表达分析发现，SmPAL1 和
SmPAL3具有较高的相似度，SmPAL1和 SmPAL3在
所有组织器官中均有表达，而 SmPAL2仅在花和茎中
发挥作用，说明了SmPALs相关代谢网络的复杂性[17]，

关于 PAL 基因在丹参生长发育和次生物质代谢中的
功能关联尚有待深入研究。 
2.2  肉桂酸-4-羟化酶基因 
肉桂酸-4-羟化酶（cinnamate 4-hydroxylase，

C4H，EC：1.14.13.11）是目前在植物中研究最多的
P450单加氧酶，2008年首次从丹参中克隆得到[18]，

C4H催化反式肉桂酸对位羟基化，调控 4-肉桂酸转
化为 4-香豆酸，与下游产物如木质素、黄酮类等许
多代谢物的合成有关。Xiao等[19]研究发现在丹参毛

状根中过量表达 C4H基因激活了迷迭香酸合成中 
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4-HPPA: 4-羟基苯丙酮酸；4-HPLA: 4-羟基苯乳酸；4-coumaroyl-4′-HPLA: 2-O-(4-香豆酰)-3-(4-羟基苯)-乳酸；4-coumaroyl-3′,4′-DHPLA: 2-O-(4-
香豆酰)-3-(3′,4′-二羟基苯)-乳酸；caffeoyl-4′-HPLA: 2-氧-(4′-咖啡酰)-3-(3,4-二羟基苯)-乳酸；3-H, 3′-H: 羟桂皮烯醛基-羟苯乳酸基 3-和 3′-羟化
酶；RA: 迷迭香酸；实线表示已知的生源途径，虚线表示可能的生源途径 
4-HPPA: 4-hydroxyphenyl pyruvic acid; 4-HPLA: 4-hydroxyphenyllactic acid; 4-coumaroyl-4′-HPLA: 4-coumaroyl-4′-hydroxyphenyllactic acid; 
4-coumaroyl-3′,4′-DHPLA: 4-coumaroyl-3′,4′-dihydroxyphenyllactic acid; caffeoyl-4′-HPLA: caffeoyl-4′-hydroxyphenyllactic acid; 3-H, 3′-H: 
hydroxycinnamoyl-hydroxyphenyllactate 3- and 3′-hydroxylases; RA: rosmarinic acid; The verified biosynthesis process is represented with solid line 
and the proposed biosynthetic process is represented with dotted line 

图 1  丹参中迷迭香酸生物合成途径及从迷迭香酸到丹酚酸 B的可能途径 
Fig. 1  New biosynthesis pathway of rosmarinic acid in roots and rhizomes of S. miltiorrhiza and proposed biosynthesis 

process from rosmarinic acid to salvianolic acid B 

的 2条平行支路途径，促进苯丙氨酸支路中肉桂酸
和 4-香豆酸合成，以及酪氨酸途径中酪氨酸和 4-羟
基苯丙酮酸的积累，并且能够显著提高终产物中总

酚酸的量。利用实时荧光定量 PCR 对丹参中 C4H
表达进行分析，结果显示该基因在根、茎、叶、花

等多种器官中均有表达，在根中的表达量最高。 
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2.3  4-香豆素 CoA连接酶基因 
4-香豆素 CoA连接酶（4-couniamte coenzyme A 

ligase，4CL，EC：6.2.1.12）催化 4-香豆酸生成 4-
香豆素 CoA，是苯丙氨酸途径中最后一个关键酶，
为该途径下游产物如木质素、黄酮类等物质的合成

提供活化底物。4CL基因多以基因家族的形式存在，
每个家族成员以不同反应底物或相似催化功能参与

苯丙氨酸途径终产物的合成[20]。目前丹参中已鉴定

得到 7类 4CL基因（Sm4CL），它们分别作用于不同
的亚细胞结构[21]，已知序列信息的 4-香豆酰 CoA连
接酶基因有 2 条，分别为 Sm4CL1 和 Sm4CL2，其
中 Sm4CL2 与 4-香豆酸具有较强的亲和性，前体参
与木质素、黄酮类、总酚酸类物质包括迷迭香酸的

生物合成，而对于 Sm4CL1 则更偏向于咖啡酸和阿
魏酸[22]，表明 Sm4CL2在迷迭香酸合成途径中发挥
着更关键作用，具有深入研究价值，可通过调控

Sm4CL1 或 Sm4CL2 的表达及酶活性从而使目标产
物得到积累。 
2.4  酪氨酸氨基转移酶基因 

酪氨酸氨基转移酶（tyrosine aminotransferase，
TAT，EC：2.6.1.5）是酪氨酸代谢途径的第 1个酶，
也被公认为是该途径的限速酶之一，催化酪氨酸

转变成 4-羟基苯丙酮酸。目前已从多种植物中克
隆得到 TAT 基因，如丹参、彩叶草、苜蓿和拟南
芥，荧光定量 PCR分析表明 TAT在茎中的表达明
显高于根和叶。受内源性植物激素信号分子及外

界刺激，如甲基茉莉酸（methyl jasmonic acid，
MeJA）、脱落酸（abscisic acid，ABA）、水杨酸
（salicylic acid，SA）和紫外照射（ultraviolet-B 

radiation，UV-B）处理可分别在一定程度上调 TAT
转录水平的表达[23]。研究发现酵母提取物（YE）
和 Ag+同时处理丹参毛状根，在迷迭香酸和总酚酸

量被诱导增加之前观察到 TAT 酶活性显著升高，
而 PAL 酶活性迅速下降，结果表明，诱导子对丹
参毛状根中迷迭香酸和酚酸的生物合成的诱导与

TAT酶活性相关而不是 PAL酶[24]。关于迷迭香酸

合成是由苯丙氨酸和酪氨酸这 2 条平行途径共同
参与完成，或是酪氨酸途径为主，苯丙氨酸途径

为辅合成迷迭香酸还有待进一步阐明。 
2.5  对羟基苯丙酮酸双氧化酶基因 
对羟基苯丙酮酸双氧化酶（4-hydroxyphenyl- 

pyruvate dioxygenase，HPPD，EC：1.13.11.27）是一
种广泛存在于各种有机体中的铁-酪氨酸蛋白，催化

对羟基苯丙酮酸转化为尿黑酸，从而合成质体醌和生

育酚。丹参HPPD基因（SmHPPD）cDNA序列全长
1 736 bp，包含一个长度为 939 bp，编码 481个氨基
酸残基的开放阅读框（ORF），荧光定量 PCR分析表
明 SmHPPD 在丹参根、茎、叶中均有表达，以根中
表达量最高[25]。SmHPPD 为迷迭香酸合成旁路竞争
途径中的关键酶基因，通过抑制该基因的表达，丹参

中迷迭香酸及丹酚酸 B的量均得到显著提高[19]。 
2.6  对羟基苯丙酮酸还原酶基因 
对羟基苯丙酮酸还原酶（hydroxyphenylpyravate 

reductase，HPPR，EC：1.1.1.237）是迷迭香酸生物
合成途径第 1个特异性关键酶，催化对羟基苯丙酮
酸生成对羟基苯乳酸。丹参 HPPR基因（SmHPPR）
cDNA序列全长 1 066 bp，包含 1个长度为 939 bp，
编码 313个氨基酸残基的 ORF。基因组 DNA揭示
含有 2个外显子和 1个内含子。各种诱导刺激考察
显示MeJA、SA、ABA和赤霉素（gibberellic acid，
GA3）能上调 SmHPPR 表达水平，UV-B 和过氧化
氢（H2O2）处理则能下调其表达。在丹参毛状根中，

过量表达 HPPR及共表达 TAT-HPPR均能同时显著
提高迷迭香酸和丹酚酸 B的量[19]。 
2.7  迷迭香酸合成酶基因 
迷迭香酸合成酶（rosmarinatesynthase，RAS，

EC：2.3.1.140）由 1个内含子和 2个外显子组成，
cDNA全长 1 489 bp，包含 1个 1 284 bp的 ORF，
编码 428个氨基酸属于 BAHD酰基转移酶家族，以
4-香豆酰 CoA和 4-羟苯基乳酸为底物，催化 4-香豆
酰 CoA与 4-羟基苯乳酸共同催化生成 2-氧-(4-香豆
酰)-3-(4-羟基苯)-乳酸，这是迷迭香酸生物合成的关
键步骤。宋婕[26]检测了光照处理和MeJA处理后迷
迭香酸合成相关酶基因的表达变化以及对应条件下

迷迭香酸产物的量。结果证实，光照和 MeJA都可
以诱导迷迭香酸生物合成酶基因的表达，并且提高

迷迭香酸及其衍生的丹酚酸 B的积累量。通过构建
RNAi载体抑制丹参RAS基因（SmRAS）表达，引起
迷迭香酸和 LAB合成积累减少，这些均表明 SmRAS
在丹参迷迭香酸合成途径中发挥关键作用[11]。SmRAS
基因在丹参的根、茎、叶中均有表达，根中的表达

量最高。RAS基因属于迷迭香酸合成下游途径关键
酶基因，迄今在丹参中尚未见迷迭香酸合成酶相关

代谢调控研究，因此深入研究该基因在丹参迷迭香

酸合成过程中的调控机制对于开发丹参中酚酸类物

质具有重要科学价值。 



中草药  Chinese Traditional and Herbal Drugs  第 47卷 第 18期 2016年 9月 

   

·3328·

2.8  细胞色素 P450（CYP450）酶基因 
CYP98A14（ coumaroyl 3′-monooxygenase，

CYP98A14，EC：1.14.13.36）是一类家族非常庞大
的 CYP450 酶，在迷迭香酸合成过程中将 SmRAS
催化 4-香豆酰 CoA与 4-羟基苯乳酸生成的 2-氧-(4-
香豆酰)-3-(4-羟基苯)-乳酸在3位和3′位添加羟基从
而生成迷迭香酸。丹参 CYP98A14（SmCYP98A14）
在根、茎、叶中均有表达，在根中表达量最高， MeJA
诱导后其转录水平可被上调，但其调控模式不同于

SmRAS。通过对 SmCYP98A14以 anti-sense方式抑
制，丹参毛状根中迷迭香酸和丹酚酸 B的量显著降
低，从转录水平揭示了 SmCYP98A14 在酚酸类生
物合成中的作用[11]。同时，Wang 等[21]研究提出参

与丹参酚酸类合成下游途径 CYPP450 酶基因为
SmCYP98A98，而非 SmCYP98A14。 

除 RAS、CYP98A14 外，PAL、C4H、4CL、
TAT基因均已从丹参中克隆得到，这些基因的表达
及调控与丹参素、迷迭香酸及其随后的丹酚酸 B等
一系列复杂酚酸类化合物积累密切相关，但其具体

的作用机制及调控模式尚需系统深入研究，且仅迷

迭香酸上游生源途径已得到部分阐明，下游其他酚

酸类成分如丹酚酸 B等的生源途径尚未清楚，因此
需要深入细致地对迷迭香酸下游酚酸类生源合成途

径进行研究。 
3  丹参酚酸类物质合成的调控研究 
丹参酚酸类成分作为具有重要经济和药用价值

的活性成分，其合成途径已基本明了，如何提高丹

参细胞内酚酸类化合物的量成为国内外研究的热点

和难点。随着分子生物学、转录组学与代谢组学的

不断发展，利用现代生物技术和分子生物学手段，

有可能实现对丹参中酚酸类成分的生物合成调控，

主要的调控机制体现在关键酶、调节基因或转录因

子等方面。 
3.1  诱导子 
诱导子（elicitor）从植物病理学角度是指在抗

病生理过程中诱发植物产生植保素（phytoalexin）
和引起植物过敏反应（hypersensivereaction，HR）
的因子；从细胞培养角度是指能促进植物细胞产生

目的产物的因子。根据其来源可分为生物诱导子

（bioticelicitor，包括病原菌与植物细胞成分）和非
生物诱导子（abiotieelieitor，如紫外线、高温、低
温、乙烯、pH、重金属盐类和高浓度盐等），其中
重金属盐较为常用[27-28]，利用诱导子来提高次生代

谢产物的量，是目前在药用植物细胞培养中常用的

方法和有效途径。 
3.1.1  生物诱导子  Xiao 等[29]克隆并且研究了与

迷迭香酸合成有关的 HPPD，用酵母提取物诱导丹
参毛状根，丹参毛状根中 RA 和总酚酸量增加，而
HPPD 的表达量降低，结果表明酵母诱导迷迭香酸
的积累与 HPPD无关。明乾良[30]研究了丹参内生真

菌D16菌丝及其诱导子溶液对丹参毛状根生长及次
生代谢的影响。研究发现 D16诱导子溶液能够显著
促进丹参毛状根生长，但在一定程度上抑制丹酚酸

类成分的生物合成。张顺仓等[31]研究了真菌诱导子

对丹参毛状根有效成分积累的影响，真菌处理后第

1天总酚酸的量是对照的 1.2倍，随着诱导时间的延
长，真菌诱导子表现出了对总酚酸积累的抑制作用。

迷迭香酸在真菌诱导后的第 1天和第 2天积累量有
了一定程度的提高，分别是对照的 1.2和 1.5倍，但
从第 5天开始积累受到抑制，丹酚酸 B的积累则一
直处于受抑制状态。 
3.1.2  非生物诱导子  丹参毛状根或细胞培养物
中酚酸类化合物已经被报道可由诸多诱导子如

Ag+[32]、SA[33]和 MeJA[34]等诱导积累。Zhang等[35]

将 MeJA 作为丹参毛状根中合成酚酸类化合物的
诱导剂，发现 RA 合成途径中的 2 条平行支路上
的关键酶表现出不同反应，相比于苯丙氨酸支路

上的关键酶（PAL、C4H、4CL），酪氨酸途径中
的 TAT和 HPPR表现出更为显著的基因表达和酶
活性水平，同时伴随目标次生代谢产物的积累，

由此推论酪氨酸途径关键酶与丹参中 RA 和 SAB
的合成联系更紧密。Dong等[33]用 SA诱导丹参细
胞培养物，对酶活力及酚酸类物质的量进行检测。

结果表明，PAL、TAT 酶活性相应增强的同时，
酚酸类物质积累增多。Hao 等[36]用 80 μmol/L 的
ABA处理白花丹参毛状根，使处理组中丹酚酸 B
和丹酚酸 A的量分别达到了对照组的 2.0倍和 3.3
倍。李东等[37]研究热胁迫下丹参迷迭香酸代谢途

径关键酶基因的表达，构建迷迭香酸合成途径中

7个关键酶基因 PAL、C4H、4CL、TAT、HPPD、
HPPR和 RAS热胁迫 0～48 h的代谢途径，其中，
PAL、C4H 和 RAS 受热胁迫影响表达量下降；
TAT、4CL和 HPPD表达量呈先上升后下降趋势；
HPPR 表达量前期变化不大，后期呈下降趋势，
结果表明热胁迫对迷迭香酸合成途径关键酶基因

表达有极显著影响。 
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3.2  基因调控 
3.2.1  转录因子  转录因子（transcription factors）
也称反式作用因子，是能够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的 DNA 结合
蛋白，通过它们之间以及与其他相关蛋白之间的相

互作用，激活或抑制转录，在植物整个代谢途径中

起关键作用[38]。MYB类转录因子是植物转录因子中
最大的家族之一，广泛参与植物的发育和代谢调控，

其中，R2R3-MYB 亚家族主要参与苯丙烷类代谢途
径的调节 [39]，Zhang 等 [40]发现将拟南芥的一个

R2R3-MYB 转录因子基因 PAP1 转入丹参，可显著
提高丹酚酸 B 的量。刘芬[41]将拟南芥 MYB90 家族
转录因子 PAP2在丹参中过表达，分析此转录因子基
因在丹参植株中的表达模式，PAP2基因在叶和根的
部位均有表达，且表达水平有较大的差别，在叶中

表达最高，其次为根，茎中无表达，同时转基因株

系中丹参素、迷迭香酸以及丹酚酸 B 的量均有所提
高，而咖啡酸量的变化不明显，结果表明，PAP2转
录因子通过激活苯丙烷代谢途径中 PAL、C4H、
4CL-1 和酪氨酸代谢途径中 TAT 基因的表达，促进
了酚酸类物质的合成积累，通过探究转录因子的功

能，能实现对代谢产物的间接控制。SmMYC是一个
丹参 bHLH 类转录因子，王浩如等[42]利用拟南芥

miRNA319 前体为模板骨架，构建旨在对 SmMYC
进行特异性沉默的 artifical miRNA（amiRNA）植物
表达载体将其导入丹参中，所得转化阳性株系中参

与酚酸类代谢途径中相关酶基因的表达也表现为相

应程度的下调，伴随总酚酸量的降低。 
3.2.2  RNA干扰技术（RNA interference，RNAi）  
RNAi 技术作为一种下调特定基因表达的技术，可
应用于特异性下调植物代谢过程中的某些关键基

因，从而调控植物次生代谢物的积累。Song 等[16]

利用 RNAi沉默抑制了丹参中 PAL基因的表达，使
基因转化株系中总酚量降低 20%～70%，PAL酶活
性降低的同时，迷迭香酸生源途径上其他关键酶基

因 C4H、4CL2和 TAT的表达上调，说明迷迭香酸
途径相关酶基因的表达可以相互影响。邸鹏[11]研究

发现通过抑制 SmRAS及 SmCYP98A14表达，能够
明显降低丹参毛状根中迷迭香酸和丹酚酸 B的量，
同时抑制这 2个基因的表达均导致酚酸类合成途径
上其他基因表达明显下调。 
4  丹参酚酸类物质生物转化初步研究 
生物合成为生物体内进行的同化反应的总称，

生物转化（ biotransformation）也称生物催化
（biocatalysis），是指以真菌、细菌、植物悬浮细胞
或组织以及动物细胞或组织为生物体系或酶体系，

对外源性化合物进行结构修饰，从而得到新活性化

合物的生理生化反应[43]。其具有专一性强、反应条

件温和、催化效率高以及环境污染小等特点，往往

可用于催化有机合成中难以完成的化学反应。关于

丹参酚酸类物质生物转化的研究已取得初步进展，

通过将丹参水提取液用于培养球形红细菌菌体，发

现丹参水提取液能诱导球形红细菌合成新的可能参

与丹参生物转化的蛋白质（包括酶），如酯酶（EST）
同工酶、细胞氧化色素氧化酶（COD）同工酶、超
氧化物歧化酶（SOD）与过氧化物酶（POD）同工
酶等[44]。丹酚酸 B为丹参酚酸类物质中量最高的活
性成分，有研究通过采用微生物发酵技术，在 150
株真菌中筛选出一株真菌可将丹酚酸B高效转化为
一般化学合成方式很难得到的原紫草酸[45]，成为寻

找药源的新方式。生物转化反应选择性强、低能耗、

绿色环保，可克服化学合成的缺点，对于丹参中酚

酸类化合物及其他类成分新药源的发现具有重要意

义，但其对外界环境敏感、培养耗资巨大且转化机

制复杂性给生物转化的发展带来巨大困难。 
5  结语与讨论 
利用基因工程、细胞工程等现代生物技术手段

构建“基因表达-代谢物积累”或“酶活性-代谢物
积累”相关谱，可对丹参酚酸类成分的生物合成进

行调控，但由于其代谢网络的复杂性，其作用机制

及调控模式尚需深入探讨。将分子生物学、转录组

学和代谢组学相结合，构建从基因到代谢的网络，

发掘目标代谢物相关基因簇及表达机制，有助于进

一步确定与迷迭香酸及其他丹酚酸类物质的合成、

转运、调节、修饰有关的新基因及调控机制。同时，

丹参酚酸类化合物的生源途径仅上游迷迭香酸的合

成得到部分阐明，参与合成相关的基因中除 SmRAS
及 SmCYP98A14 外均已克隆得到，但迷迭香酸下
游其他酚酸类成分如丹酚酸B等的生源途径尚未阐
明。因此，寻找丹参酚酸类物质的转化途径，找到

参与其转化的关键酶，深入研究丹参生物转化机制，

将有助于推动丹参酚酸类物质资源在生产和新药研

制开发中的应用。 
对于丹参酚酸类化合物的调控研究主要集中在

丹参毛状根或丹参细胞培养。研究表明，丹参地上茎

叶及花序中含有丰富的丹酚酸类资源性化学成分，且

Administrator
高亮
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生长旺盛期总酚酸类成分的量明显高于地下根及根

茎[46]。利用植物组织化学定位和定性定量分析技术相

结合的手段研究丹参中酚酸类化合物在植株不同组

织中的确切定位和差异性，明确自然生长状态下丹参

中酚酸类化合物的形成时期及其在整个生长过程中

的组织转运，从而在关键期对丹参中酚酸类物质的合

成进行调控，这对于进一步高效生产和利用丹参酚酸

类物质资源具有重要科学意义与应用前景。 
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