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摘 要：三萜皂苷是植物界中具有多种生物活性的一类重要的植物次生代谢产物，是许多药用植物

或中药材的重要活性成分之一，阐明三萜皂苷的生物合成途径具有重要的理论意义与广阔的应用前景。

近年来，三萜皂苷整个生物合成途径的阐明，尤其是三萜碳环骨架合成及环上复杂官能化等相关酶基因

的确定与克隆，仍是众多学者关注与研究的热点。本文对三萜皂苷的生物合成途经和有关“鲨烯及三萜碳

环骨架合成和碳环上的复杂官能化”的关键酶进行了综述，为深入阐明三萜皂苷生物合成途径及人工生

物合成提供理论基础。

关键词：三萜皂苷 关键酶 细胞色素 P450 单加氧酶 糖基转移酶

doi: 10.11842/wst.2014.11.028 中图分类号：R284.3 文献标识码：A

三萜皂苷（Trierpenoid Saponins）作为一类重要

的植物次生代谢产物，可增强植物抗病、抗虫害的

能力，其体外药理作用主要有抗炎、抗凝血、抗病

毒、降低胆固醇、保肝以及作为免疫佐剂等 [1-3]。三萜

皂苷是经糖苷键把三萜皂苷元和糖连接起来的配

糖体，主要分为四环三萜（达玛烷型为主）和五环三

萜（齐墩果烷型为主）两大类。目前大部分三萜皂苷

存在于双子叶植物中，且广泛分布在五加科、伞形

科、豆科、葫芦科、商陆科、木犀科、山茶科、桔梗科、

远志科等植物中，许多常用中药如人参、黄芪、柴

胡、三七、麦冬、知母、甘草、白头翁、夏枯草等都含

有三萜皂苷类成分 [4]。
由于三萜皂苷结构的复杂性，从植物中直接提

取或通过化学合成间接获得变得较为困难。为了使

三萜皂苷能得到更广泛应用，近年来对其研究的重

心转移到生物合成途径。目前，提高药用植物中的

三萜皂苷含量的方法有组织细胞培养条件的优化、

应用诱导子及发根培养体系等，但效果均不明显；

而开展中药材中三萜皂苷生物合成基因调控的研

究已成为当今研究领域的前沿 [5，6]。因此，本文就三

萜皂苷的生物合成途径及其有关“鲨烯及三萜碳环

骨架的合成和碳环上的复杂官能化”的关键酶研究

进展作一综述。

1 三萜皂苷的生物合成途径

目前对三萜皂苷生物合成途径的研究可分为 3
个阶段，包括上游前体物质———3-异戊烯焦磷酸酯

（Isopentenyl Diphos-phate，IPP）和 酌，酌-二甲基烯丙

焦磷酸酯（Dimethylallyl Diphosphate，DMAPP）的合

成，中游碳环骨架的合成和下游通过各种复杂官能

化反应形成不同类型的三萜皂苷。

1.1 三萜皂苷前体物质的合成

1.1.1 MVA、MEP 合成途径

甲羟戊酸途径（Mevalonic Acid Pathway，MVA）
是萜类化合物生物合成途径发现最早且较传统的

途径。此外，在植物细胞中也发现了在内质网（胞
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液）、线粒体（或高尔基体）及质体中由 IPP 合成类

异戊二烯的 MEP 途径（2-methyl -D-erythritol -4-
phosphate，MEP）。在生物体内被称为“活性异戊二

烯”的物质 IPP 和 DMAPP，是萜类化合物和植物甾

醇在生物体内合成的共同前体 [7，8]。图 1 简要概括了

三萜皂苷的生物合成途径及途径中的关键酶。

1.1.2 MVA、MEP 途径合成部位的区别与联系

现有研究表明，古细菌、真菌以及动物体内的

IPP 主要通过 MVA 途径合成，在胞质和内质网中参

与倍半萜、三萜和甾体等次生代谢产物的生物合

成。而大部分细菌、藻类和植物体则是通过 MEP 途

径合成，在线粒体/高尔基体以及质体中参与单萜、

二萜、类胡萝卜素和异戊二烯等次生代谢物的生物

合成。此外，一些高等植物通过两条生物合成途径

（以 MEP 途径为主）可以同时合成生命活动所必需

的萜类化合物 [9]。MVA 途径和 MEP 途径虽然分别存

在于植物细胞内的不同部位，但两者并不是独立

的，除了拥有共同合成前体物质 IPP 和 DMAPP 外，

还可通过质体膜交换一些常见的中间代谢产物 [10]。
如 Bick J A 等[11]通过对无方向性的质子转运体系研

究，直接证明了上述这种现象；而 Laule O 等 [12]发现

一些质膜转运蛋白可能参与了质体和胞质中萜类代

谢中间产物间交换的调控。这些研究初步证实了

MVA 与 MEP 两条途径在代谢过程中存在着交换现

象，因此推测部分单萜、二萜的合成可能来自胞质

中的 MVA 途径，而部分甾体分子的形成则可能来

自质体中的 MEP 途径。

1.2 三萜皂苷碳环骨架的合成

活性 DMAPP 在烯丙基转移酶和萜类环化酶的

催化下，合成了三萜皂苷的碳环骨架。根据烯丙基

底物长度的不同，烯丙基转移酶可分为：香叶基二

磷酸合成酶（Geranyl Diphosphate Synthase，GPS）、法

呢基二磷酸合成酶（Farnesyl Diphosphate Synthase，
FPPS）和香叶基香叶基焦磷酸（Geranylgeranyl Py原
rophosphate，GGPP）合成酶。在高等植物体内，C10 骨
架的香叶基二磷酸（Geranyl Diphosphate，GPP）是由

GPS 催化 1 分子 IPP 以及 1 分子 DMAPP，经头尾缩

合而形成的；然后另 1 分子的 IPP 和 GPP 在 FPPS
催化下，形成具 C15 骨架的法呢基二磷酸（Farnesyl-
diphosphate，FPP），最后 FPP 再与 1 分子 IPP 缩合成

GGPP。接着角鲨烯合酶（Squalene Synthase，SS）在环

丙甲醇二磷酸参与下，催化 2 分子 FPP 以头—头还

原偶联的形式，发生内环化反应，生成得到 1 分子

的鲨烯（Squalene，SQ）。SQ 形成后，在鲨烯环氧酶

（Squalene Epoxidase，SE）的催化下，在 C=C 之间插

入一个氧原子，形成 2，3-环氧角鲨烯（2，3-epoxy-
squalene），见图 2。因为在三萜皂苷的中游碳环骨架

的生物合成途径中起到了关键作用，所以 SS 与 SE
被认为是此阶段的关键酶。

1.3 不同类型三萜皂苷的生物合成

由环氧角鲨烯环化酶（Epoxy Squalene Cyclase，
OSCs）催化 2，3-氧化鲨烯的环化反应，是三萜皂苷

与甾醇生物合成的关键步骤 [13，14]。不同三萜化合物

具有不同立体构型的选择，OSCs 是多基因家族，由

环氧角鲨烯环化，可产生 100 多种不同骨架的三萜

化合物，然后通过细胞色素 P450 单加氧酶（Cy原
tochrome P450 Monooxygenase，CYP450）、糖基转移酶

（UDP-glycosyltransferase，UGT）和糖苷酶，相继对三

萜类骨架进行氧化置换及糖基化等化学修饰，最终

获得不同类型的三萜皂苷产物（图 3）。在三萜皂苷

的中、下游生物合成途径中参与的 OSCs、CYP450、
UGT 等均属于多基因家族（后文会有详细介绍）。图

3 以典型的人参皂苷为例，阐明了三萜皂苷的下游

合成途径，2，3-氧化鲨烯分别经过不同的 OSCs 催

化 ， 得 到 羽 扇 豆 醇 （Lupeol）、 达 玛 烯 二 醇

（Dammaranediol）、环阿齐醇（Cycloartanol）、琢 -香树

酯（琢-amyrin） 以及 茁-香树酯（茁-amyrin），并经

CYP450 和 UGT 修饰，而得到羽扇豆烷型 皂苷

（Lupinealkyl -type Saponins）、人参皂苷 Rb1 和 Rg1
（Panaxadiol-type Ginsengoside-Rb1，-Rg1）、植物甾醇

（Phytosterols）、 乌 苏 烷 型 皂 苷 （Usualkl -type
Saponins）以及齐墩果烷型人参皂苷 R0 （Oleanane-
type Ginsenoside R0）。

2 三萜皂苷生物合成途径中的关键酶

参与三萜皂苷生物合成途径的酶，大致可以分

为 3 类：淤上游的关键酶：催化 IPP 和 DMAPP 生

成，如 MVA 途径中的 HMGR，MEP 途径中的 DXPS、
DXR；于中游的关键酶：催化 IPP、DMAPP 形成形式

和分子量各异的萜类碳环骨架化合物以及中间体，

如 SS、SE、OSCs 等；盂下游的关键酶：中间体和萜类

化合物通过异构化、甲基化、羟基化、脱甲基化以及

还原和加成等反应的复杂结构修饰得到种类众多

的三萜皂苷 [15]，如 CYP450、UGT。由于三萜皂苷上游
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图1 MVA、MEP 途径中 IPP 与 DMAPP 的生物合成

注：实框为关键酶，虚框表示合成部位。Acetyl-CoA：乙酰辅酶 A；Mevalonate diphosphat：甲羟戊酸二磷酸；Pyruvic acid：丙酮酸；

Glyceraldehyde-3-phosphate：甘油醛-3-磷酸；CDP-ME：4-二磷酸胞苷-2-甲基-D-赤藓糖醇；CDP-MEP：4-二磷酸胞苷-2-甲

基-D-赤藓糖醇-2-磷酸；cMEPP：2-甲基-D-赤藓糖醇-2,4-环二磷酸；HDMAPP：1-羟基-2-甲基-3-（E）-丁烯基-4-焦磷

酸；AACT：acetyl-CoA acetyhransferase 乙酰辅酶 A 乙酰转移酶；HMGS：3-hydroxy-3-methylglutatryl-CoA synthase 3-羟基 3-甲

基戊二酰辅酶 A 合酶；HMG-CoA：3-hydroxy-3-methylglutatryl -CoA 3-羟基-3-甲基戊二酰辅酶 A；HMGR：3-hydroxy -3-
methylglutaryl -CoA reductase 羟 甲基 戊 二酰 辅 酶 A 还 原酶 ；MVK：Mevalonate kinase 甲羟 戊 酸 激 酶；PMK：Phosphomevalonate
kinase 磷酸甲羟戊酸激酶；MDC：Mevalonate pyrophosphate decarboxylase 甲经戊酸焦磷酸脱羧酶；IPI：IPP isomerase IPP 异构酶；

DXPS：1-deoxy-D-xylulose-5-phosphate synthase 1-脱氧-D-木酮糖-5-磷酸合酶；DXP：1-deoxy-D-xylulose-5-phosphate l-脱

氧-D-木酮糖-5-磷酸；DXR：1-deoxy-D-xylulose-5-phosphate reduetoisomerase 1-脱氧-D-木酮糖-5-磷酸还原异构酶；MCT：

4-diphosphoeytidyl-2-methyl-D-erytbritol synthetase 4-二磷酸胞苷-2-甲基-D-赤藓糖醇合成酶；CMK：4-diphosphoeytidyl-2-
methyl-D-erythritol kinase 4-二磷酸胞苷-2-甲基-D-赤藓糖醇激酶；MECPS：2-甲基-D-赤藓糖-2,4-环二磷酸合酶 2-
methyl-D-erythritol-2,4-eyelodiphosphate synthase；HDX：l-hydroxy-2-methyl-butenyl-4-diphosphate synthase 1-羟基-2-甲基-
3-（E）-丁烯基-4-焦磷酸合酶；HDR：IPP/DMAPP synthase IPP/DMAPP 合酶。
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图 2 从 IPP 到 2，3-氧化鲨烯的生物合成途径

注：实框为关键酶。

图 3 不同类型三萜皂苷的生物合成途径

注：实框为已阐明的酶，虚框为暂未阐明的酶。
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途径中的关键酶的已有研究较多且较清楚，本文

就不再赘述，现主要对中游、下游的关键酶作重点

介绍。

2.1 鲨烯合成酶（SS）
SS 催化 FPP 合成 SQ，也是三萜皂苷生物合成

的关键步骤，而 FPP 则通过多种酶合成数目众多的

异戊二烯化合物，如三萜、倍半萜、二萜、甾醇等；且

SS 在三萜皂苷和植物甾醇的生物合成中有很强的

调控功能，目前，在植物体各种组织中均发现了其

转录物且在枝叶顶部和根部中含量最高。此外，诱

导 SS 基因的表达，可进而影响到 SE、茁-香树脂合

成酶（Beta-amyrin synthase，茁-AS）和环阿齐醇合成

酶（Cycloarteno Synthase，CAS）基因的表达水平。Lee
M H 等 [16]用茉莉酮酸甲酯（Methyl Jasmonate，MeJA）
处理人参不定根诱导 SS 上调，可以显著上调 SE、

茁-AS 水平；虽然 CAS 的基因表达水平没有改变，但

在转基因的人参不定根中，诱导 SS 上调可使 SE、

茁-AS、CAS 水平显著提高，说明 SS 是三萜皂苷合成

中起关键作用的调控酶，因其活性的升高可使三萜

皂苷及植物甾醇的含量升高。目前，利用功能互补、

荧光定量 PCR 技术（RT-PCR）与 cDNA 末端快速扩

增技术（RACE）结合以及 RT-PCR 与筛库结合的方

法，克隆并鉴定了人参、甘草、葡萄、三七、拟南芥等

多种植物中的 SS 酶基因 [17]。
2.2 鲨烯环氧酶（SE）

SE 作为三萜皂苷中游碳环骨架生物合成途径

中的关键酶之一，其亚细胞定位在质体。SE 是在 C=C
之间插入 1 个氧原子，催化 SQ 形成 2，3-氧化鲨烯

的细胞膜结合酶。有关人参皂苷生物合成研究结果

已证明了人参基因组中的 SE 形成了一个小的多基

因家族。在研究三七总皂苷的生物合成研究中也发

现三七鲨烯环氧酶与人参鲨烯环氧酶同源性达到

98%，而与其他 SE 酶家族成员的同源性差异则较

大，且由于三七鲨烯环氧酶基因在根中高表达，表

明了其表达具有组织特异性 [18，19]。在苜蓿的研究中

也发现的 SE 酶基因（SE1 和 SE2）与人参中公认的

SE 酶分别有 77.1%和 74.4%的同源性，而用 MeJA
处理苜蓿后，SE1 转录物没有被诱导而 SE2 转录物

却有很高的诱导率，说明在三萜皂苷或植物甾醇的

生物合成途径中，它们发挥了重要作用 [ 20]。

2.3 氧化鲨烯环化酶（OSCs）
2，3-氧化鲨烯在各种 OSCs 的催化下，经过质

子化、环化、重排和去质子化反应，得到三萜皂苷和

植物甾醇的前体，这是产生种类各异的三萜皂苷的

基础及关键反应。OSCs 属于超家族酶，主要催化包

括甾醇类和三萜皂苷骨架的各种环化酶。植物中的

各种 OSCs 的氨基酸序列呈高度的同源性，分为两

个部分：一是 CAS 在系统进化树上的，目的是表明

该酶基因存在于在植物分化为不同的物种前；二是

除 CAS 以外的，由其他三萜合成酶家族各成员相互

间表现出高度同源性而形成的。目前，从不同植物

中已经分离出 4 个编码 OSCs 酶的基因，即达玛烯

二醇合成酶（Dammarenediol Synthase，DS）、茁-AS、羽
扇醇合成酶（Lupeol Synthase，LS）和 CAS[21，22]。图 3
中详细描述了由以上这些 OSCs 酶，包括以上 4 个

以及 琢-香树酯合成酶（琢-amyrin Synthase，琢-AS）在

内的催化合成具体的三萜类皂苷及甾醇类的过程。

大部分 的四 环 和五 环三 萜 皂苷 都 是 由 达 玛 烯

（Dammarane）和齐墩果烷（Oleanane）衍化得到的，所

以 茁-AS 和 DS 对各种三萜皂苷的合成均起到了关

键性的作用。

2.4 细胞色素（P450/CYP450）
植物 CYP450 是植物中较大的酶蛋白家族，主

要参与萜类、生物碱类、苯丙烷类、生菁糖苷类、植

物激素等物质的生物合成，是一类具有广泛催化活

性的，以铁卟啉为辅基的膜结合蛋白。植物 CYP450
催化的共同特征是在作用物分子中加入一个氧原

子，在下游途径中催化三萜骨架上惰性甲基和亚甲

基的氧化 [23，24]。目前发现的典型的 CYP450 主要有 A
（主要连接底物与氧分子）、B、C、D（通过共价键连

接铁血红素）4 个特征性的结构域。

基于植物 CYP450 催化反应的复杂性，目前有

关其催化机制的研究相对较少，而三萜皂苷结构复

杂多样性主要取决于其复杂的后修饰过程，因此对

CYP450 的研究还在日益增加。目前的技术方法主

要是依靠高通量测序等，如从西洋参根中得到 150
个 CYP450[25]，从三七根中得到 174 个 CYP450s[ 26 ]。现

在已命名了 5 100 个植物的 CYP450 酶基因元。陆

生植物的 CYP450 可分为 11 个簇（Clans），包括单家

族 簇 （CYP51、CYP74、CYP97、CYP710、CYP711、

元 http://drnelson.uthsc.edu/GytochromeP450.html.
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表 1 参与三萜皂苷生物合成的 CYP450
CYP450 植物 功能 参考文献

CYP93E1 大豆 Glycine max 茁-香树脂醇-24-羟化酶和槐花二醇-24-羟化酶 [31]
CYP51H10 燕麦 Avena sativa 尚未明确 [32]
CYP88D6 甘草 Glycyrrhizae uralensis 茁-香树脂醇-11-氧化酶 [33]
CYP93E3 甘草 G. uralensis 茁-香树脂醇-24-羟化酶 [33]
CYP72A154 甘草 G. uralensis 11-羰基-茁-香树脂醇-30-氧化 [34]
CYP93E2 蒺藜苜蓿 Medicago truncatula 茁-香树脂醇-24-羟化酶 [35]
CYP716A12 蒺藜苜蓿 M. truncatula 茁-香树脂醇-28-氧化酶 [36]
CYP716A47 人参 Panax ginseng 催化 12-达玛烯醇醇转化为原人参二醇 [37]
CYP716A53v2 人参 P. ginseng 催化 6-原人参二醇转化为原人参三醇 [38]

表 2 参与三萜皂苷生物合成的 UGT
UGT 植物种类 功能 参考文献

UGT71G1 蒺藜苜蓿 M. truncatula 苜蓿酸和常春藤皂苷元的糖基化 [40]
UGT73K1 蒺藜苜蓿 M. truncatula 常春藤皂苷元和大豆皂醇 B、E 的糖基化 [40]
UGT73F3 蒺藜苜蓿 M. truncatula 常春藤皂苷元和其它齐墩果烷型皂苷元 C-28 位羧基的葡糖基化 [35]
UGT74M 王不留行 Saponaria vaccaria 齐墩果烷型皂苷元的 C-28 位糖基化 [44]
UGT73P2 大豆 Glycine max 催化半乳糖基连接到葡糖醛酸化的大豆皂醇 B [45]
UGT91H4 大豆 G. max 催化鼠李糖基连接到二糖基化的大豆皂苷 III 的半乳糖基上 [45]
UGT73F4 大豆 G. max 催化木糖基连接到大豆 A 组皂苷 C-22 位的阿拉伯糖残基上 [46]
UGT73F2 大豆 G. max 催化葡糖基连接到大豆 A 组皂苷 C-22 位的阿拉伯糖残基上 [46]
SaGT4A
StSGT

刺茄 Solanum aculeatissimum

马铃薯 Solanum tuberosum

催化多种甾体皂苷元如薯蓣皂苷元纽阿替皂苷元剑麻皂苷元等的 3-
O-葡糖基化，也催化一些甾体生物碱的糖基化

催化多种甾体皂苷元如薯蓣皂苷元纽阿替皂苷元剑麻皂苷元等的 3-
O-葡糖基化，也催化一些甾体生物碱的糖基化

[47]
[48，49]

CYP727、CYP746） 和 多 家 族 簇（CYP71、CYP72、
CYP85、CYP86）[27]。表 1 列举的是目前已证明参与

三萜皂苷生物合成的 CYP450。其中，CYP93E1、
CYP93E2、CYP93E3 来源于 CYP71 簇，CYP716A12、
CYP88D6 归 属 于 CYP85 簇 ，CYP51H10 为 CYP51
簇，CYP72A154、CYP716A53v2 为 CYP72 簇 [28，29]。这

些 CYP450 除了来自于一个特定的进化起源，也可

以源自远距离的其它家族和簇系统 [30]。
现在从已知的 CYP450 来推测新的基因以及确

定其功能有一定的难度，因为依据现有的研究序列

比对结果，除了 CYP93E1、CYP93E2 和 CYP93E3 在

氨基酸水平上的序列一致性相关性较好外，其它已

证明参与三萜皂苷合成的 CYP450 的相关性均较

低。迄今为止，对 CYP450 的晶体结构和相应的蛋白

结合位点均没有很清楚的解释，从而阻碍了有关三

萜皂苷生物合成下游途径的后修饰机制的阐明。

2.5 糖基转移酶（UGT）
三萜皂苷生物合成的下游途径还涉及到 UGT

催化三萜皂苷骨架糖基化的反应。UGT 在生物体内

催化已活化的糖连接到不同的受体分子上，通过对

一系列化合物的激活、抑制或者调节溶解度，从而

参与植物体多种调控和代谢途径。目前已发现的催

化植物中天然产物糖基化的酶均属于糖基转移酶

家族 1，其作用是将活性糖基从核苷糖（尿嘧啶核苷

二磷酸糖）转移到包括次生代谢物在内的多种植物

小分子化合物受体上，因此常缩写成 UGT[39]。
UGT 基因是生物体内一个种类众多、具有高度

专一性的超基因家族，目前基于 EST 筛选（诱导表

达调节及与 茁-AS 共表达情况分析）、简并 PCR 和

RACE-PCR 相结合、SSR 标记的图位克隆、筛选酵

母表达文库等方法，已证实参与皂苷生物合成的

UGT 包括 8 个参与三萜皂苷生物合成以及 2 个参
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与甾体皂苷生物合成（见表 2）。其他植物如蒺藜苜

蓿（Medicago truncatula）中有 164 个 UGT 序列，在拟

南芥（Arabidopsis thaliana）中发现了包括 8 个假基

因在内的 120 个 UGT 基因序列 [40]。由于植物体内众

多 UGT 基因阻碍了通过同源性鉴定单一基因可能

参与的特定代谢途径的研究；而决定催化反应底物

的关键是 UGT 的蛋白立体结构，如松叶菊中的两个

UGT 基因编码的氨基酸序列只有 19%的一致性 [41]，
但催化相同的底物。因此目前仍不能仅仅通过序列

分析确定基因编码酶的确切生物功能。但随着测序

技术的深入发展研究，仍然有许多药用植物的 UGT
基因序列正在不断的被发现 [42，43]。现有研究结果表

明，UGT 的催化活性大多来自基因、大肠杆菌或酵

母菌株异源表达产物的体外催化，显示出了其催化

底物的多样性与复杂性，但人们对 UGT 体内活性特

征和基因表达所受调控状况的了解则较少。因此，

明确 UGT 基因编码酶所催化的底物以及验证其确

切的生物功能具有广阔的研究前景。

3 总结

三萜皂苷作为许多药用植物或中药材的重要

有效成分之一，深入研究及阐明其生物合成途径及

关键酶基因克隆的机理，尤其是多基因家族的酶，

不论对其的基础研究还是提高中药材中有效成分

的含量，都有十分重要的理论及现实意义。虽然目

前对三萜皂苷生物合成途径已有了大量的研究，但

由于其中、下游合成途中的多基因家族酶的结构及

类型的复杂性，使得其合成具体步骤还未能得到清

晰的阐明。因此如果想要利用生物代谢工程的方法

合成三萜皂苷，还需要对其碳环骨架建立后复杂的

官能团反应进行深入研究。随着三萜皂苷类生物合

成关键酶基因调控研究的深入，阐明三萜类皂苷生

物合成途径中的关键酶基因及其协同性，人工方法

调控改造关键酶基因水平达到其高表达目的，最终

通过细胞培养、生物转化、发根培养等工业化生产，

将会是实现大规模生产三萜皂苷类活性成分的有

效方法。
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Abstract: As an important kind of plant secondary metabolites and widely distributed in the plant kingdom, triter鄄
penoid saponins have a variety of biological activities. The constitution and content of triterpenoid saponin are deter鄄
mined by some key enzymes and their expressing level in triterpenoid saponins biosynthesis pathway. So, it is very
important to illuminate the molecular mechanism of triterpenoid saponins biosynthetic pathway. In recent years, illu鄄
mination of the entire biosynthetic pathway especially the confirmation and cloning of the key enzymes, such as squa鄄
lene synthase, squalene epoxidase, cytochrome P450 monooxygenase and UDP-glycosyltransferase, had become one
of the hot spots by many scholars. In this paper, the entire biosynthetic pathway and some kinds of key enzymes in鄄
volved in the synthesis of carbon skeleton, and its oxidation, and glycation were reviewed for further demonstrating
the biosynthetic pathway of triterpenoid saponins and providing a theoretical basis for artificial biosynthesis.
Keywords: Triterpenoid saponins, key enzymes, cytochrome P450 monooxygenase, UDP-glycosyltransferase
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