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暴马桑黄细胞色素 P450 家族 CYP6620B1 
基因克隆及真核表达分析

肖雯琦，李亚伟，耿楠楠，司陈缘，邹    莉
（东北林业大学  林学院，黑龙江  哈尔滨  150040）

摘    要：【目的】克隆暴马桑黄三萜类化合物合成下游途径中关键 CYP6620B1 基因的全长 cDNA，并对其进行

生物信息学分析和真核表达分析，以期为阐明暴马桑黄三萜生物合成途径机制及提高三萜产量提供理论依据。 

【方法】采用 qRT-PCR 技术检测 CYP6620B1 基因在暴马桑黄菌丝体、原基、子实体等不同发育阶段的转录水平。

采用 PCR 扩增技术获得目的基因的 cDNA 序列全长，采用生物信息学在线软件分析其蛋白的理化性质和空间结

构。采用 LiAC/PEG 法获得重组酿酒酵母菌株 INVSc/pYES2-CYP6620B1，并采用酶标仪法检测其总三萜含量。 

【结果】CYP6620B1 基因在暴马桑黄不同发育阶段的转录水平呈现先上升再下降的趋势，与已报道的暴马桑黄中

总三萜含量的变化趋势相吻合，提示其可能参与三萜合成调控，进而克隆获得了 CYP6620B1 基因 cDNA 全长，为 

1 629 bp，编码 542个氨基酸，不具有信号肽和跨膜结构，亚细胞定位于细胞质和内质网；系统进化分析结果表明，

暴马桑黄 CYP6620B1 蛋白和牛樟芝蛋白同源性最高；分子对接结果显示，CYP6620B1 蛋白与羊毛甾醇的结合

能最低并具有良好的对接构象；CYP6620B1 基因成功在酿酒酵母菌株 INVSc 中实现表达，且重组酿酒酵母菌株

INVSc/pYES2-CYP6620B1 中总三萜含量显著高于对照菌株。【结论】成功克隆得到可能参与暴马桑黄三萜合成

途径的CYP6620B1基因，并对其进行分析，为深入探究该基因在暴马桑黄三萜生物合成途径中的功能奠定了基础。

关键词：暴马桑黄；细胞色素 P450 酶；基因克隆；真核表达；三萜化合物

中图分类号：S718.43                                   文献标志码：A                             文章编号：1673-923X(2026)05-0158-09

Cloning and eukaryotic expression analysis of CYP6620B1 gene of 
cytochrome P450 family in Sanghuangporus baumii

XIAO Wenqi, LI Yawei, GENG Nannan, SI Chenyuan, ZOU Li

(College of Forestry, Northeast Forestry University, Harbin 150040, Heilongjiang, China)

Abstract:【Objective】To clone the full-length cDNA of CYP6620B1 gene, which is a key gene in the downstream pathway of 
triterpenoid synthesis in S. baumii and perform bioinformatics analysis and eukaryotic expression analysis of the gene, with a view to 
providing a theoretical basis for the elucidation of the mechanism of triterpenoid biosynthesis pathway of S. baumii and the enhancement 
of triterpenoid production.【Method】The transcript level of CYP6620B1 gene was detected by qRT-PCR at different developmental 
stages of the mycelium, protocorm and zygote of S. baumii. The full-length cDNA sequence of the target gene was obtained by PCR 
amplification, and the physicochemical properties and spatial structure of the protein were analyzed by bioinformatics online software. 
The recombinant Saccharomyces cerevisiae strain INVSc/pYES2-CYP6620B1 was obtained by LiAC/PEG method, and the total 
triterpene content of it was detected by microplate reader.【Result】The transcript level of CYP6620B1 gene in different developmental 
stages of S. baumii showed a trend of increasing and then decreasing, which coincided with the reported trend of total triterpenoids 
in S. baumii, suggesting that it might be involved in the regulation of triterpenoid synthesis, and the full-length cDNA of CYP6620B1 
was cloned and obtained as 1 629 bp, encoding 542 amino acids, without signal peptide and transmembrane structure, and the sub The 
results of phylogenetic tree showed that the CYP6620B1 protein of Taiwanofungus camphoratus had the highest homology with that 
of S. baumii, and the molecular docking results showed that the CYP6620B1 protein had the lowest binding energy and good docking 
conformation with lanosterol; the CYP6620B1 gene was successfully expressed in the Saccharomyces cerevisiae strain INVSc, and the 
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暴马桑黄 Sanghuangporus baumii 是一类寄生

于暴马丁香树上的桑黄真菌，在我国主要分布于东

北地区 [1]。该真菌具有抗氧化、抗肿瘤、降血糖、

降血脂等药理活性 [2-4]，其中三萜是其发挥重要药

效的主要活性成分 [5-6]。然而，目前从暴马桑黄中

直接提取的三萜产量较低，难以满足相关研究与应

用需求 [7]。随着分子生物学技术逐渐成熟，通过分

子手段解析暴马桑黄三萜生物合成途径机制，进而

提高三萜产量，为获得大量暴马桑黄三萜提供了新

思路。现有研究表明，暴马桑黄三萜是通过甲羟戊

酸途径（Mevalonate pathway，MVA pathway）合成的，

由起始物乙酰辅酶 A（acetyl-CoA）经过氧化还原、

焦磷酸化、脱羧化等一系列催化反应生成中间三萜

产物羊毛甾醇 [8]，这一上游合成路径反应机制已相

对清楚，但是羊毛甾醇经多种后修饰酶催化生成各

类三萜的下游路径尚未阐明 [7]。

CYP450 是三萜类化合物合成途径中的一类重

要后修饰酶 [9]，在真菌中主要通过催化碳环骨架上

的不同位置发生氧化反应以形成羟基、羧基、酮基、

双键等不饱和基团，从而形成结构丰富与功能各

异的三萜类化合物 [10]。随着基因组学的快速发展，

目前从真菌基因组中鉴定出超过 85 000 条 CYP450
基因，涵盖 805 个家族，并根据系统发育树划分

为 32 个基因簇 [11]，但由于 CYP450 家族基因种类

繁多且序列保守性较低，仅有少数基因的功能得

到鉴定，关于暴马桑黄三萜合成的 CYP450 基因研

究进展相对滞后，这在一定程度上限制了暴马桑

黄三萜生物合成途径的深入解析。

为揭示暴马桑黄三萜下游合成途径的分子机

制，本研究前期利用 RNA-seq 技术对暴马桑黄不

同发育阶段（菌丝体、原基和子实体）转录组进行

了分析 [12-13]，发现 CYP450 家族基因 CYP6620B1
转录水平的变化趋势与暴马桑黄三萜积累趋势相

似，推测其可能参与暴马桑黄三萜的合成。为了

进一步验证其功能，对 CYP6620B1 基因 cDNA
序列全长进行克隆和生物信息学分析，并探究该

基因在酿酒酵母中三萜合成的功能，为深入阐明

其功能及解析暴马桑黄三萜的生物合成途径奠定 
基础。

1 材料与方法

1.1 材    料

1.1.1 菌株与载体

本研究所用的暴马桑黄菌种 DL101（GenBank 
KP974834）由东北林业大学森林保护学科实验室

提供并保藏。大肠杆菌克隆菌株 DH5α、酿酒酵母

菌表达菌株 INVSc1、酿酒酵母表达载体 pYES2 均

购于大连 Takara 生物公司。

1.1.2 试    剂
限制性内切酶 Hind Ⅲ、Premix Taq 酶、TB 

Green ™ Premix Ex Taq ™ Ⅱ（Tli RNaseH Plus）
酶、5×In-Fusion HD 试剂盒、Prime Script Ⅱ 1st 
Strand cDNA Synthesis Kit 试剂盒、Prime Script ™  
RT reagent Kit with gDNA Eraser（Perfect Real 
Time）均购自大连 Takara 公司。植物总 RNA 提取

试剂盒、琼脂糖凝胶 DNA 回收试剂盒均购于北京

天根生化公司。质粒提取试剂盒购自上海 Omega
公司。聚丙烯酰胺凝胶电泳（dodecyl sulphate 
polyacrylamide gel electrophoresis, SDS-PAGE） 试

剂盒购于北京索莱宝科技有限公司。

1.2 暴马桑黄不同发育阶段中 CYP6620B1 基因

转录水平分析

参照孙婷婷 [8] 的方法，收集暴马桑黄不同时

期的菌丝体、原基和子实体，利用植物总 RNA 提

取试剂盒分别提取总 RNA，通过反转录试剂盒合

成 cDNA，利用 Primer Express3.0 设计特异性引物

CYP6620B1-F3 和 CYP6620B1-R3，以 α-tubulin 基

因作为内参进行qRT-PCR反应，每组设置3个重复。

根据得到的不同 Ct 值，按照公式 2−ΔΔCt 计算暴马

桑黄不同发育阶段基因的相对转录水平 [14]。

1.3 CYP6620B1 基因克隆

用接种钩从保存的暴马桑黄试管菌种中挑取

菌块接种在 PDA 平板中央，待菌丝长满平板，使

用直径 1 cm 的打孔器从菌落边缘打取 10 个菌饼，

将菌饼接种至装有 250 mL PD 的三角瓶中，在 

total triterpene content of recombinant Saccharomyces cerevisiae strain INVSc/pYES2-CYP6620B1 was significantly higher than that 
of the control strain.【Conclusion】In this study, the CYP6620B1 gene, which may be involved in the triterpene synthesis pathway of 
S. baumii, was successfully cloned and analysed, which lays the foundation for an in-depth investigation of the gene’s function in the 
triterpene biosynthesis pathway of S. baumii.
Keywords: Sanghuangporus baumii; cytochrome P450 enzymes; gene cloning; eukaryotic expression; triterpenoids
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25 ℃、150 r/min 条件下避光振荡培养 12 d，收集

暴马桑黄菌丝体并在液氮中迅速研磨成粉。采用

植物总 RNA 提取试剂盒提取暴马桑黄总 RNA，

检测其纯度和浓度后，利用反转录试剂盒将暴马

桑黄总 RNA 反转录为 cDNA，以反转录的 cDNA

为模板，CYP6620B1-F1 和 CYP6620B1-R1 为引物

进行 PCR 扩增（表 1）。PCR 扩增产物经琼脂糖

凝胶电泳检测后，使用琼脂糖凝胶 DNA 回收试剂

盒纯化，纯化产物送哈尔滨擎科生物公司测序。

表 1    引物信息 †

Table 1    Primer information

引物名称
Primer name

引物序列（5′ → 3′）
Primer sequence（5′ → 3′）

预测片段大小
Predicted fragment size /bp

CYP6620B1-F1 ATGAATGCCCCGTTGACCTT
1 629

CYP6620B1-R1 TTAATACATGCTTGGAAGCTCTTGG

CYP6620B1-F2 TCACTATAGGGAATATTAAGCTTATGAATGCCCCGTTGACCTT
1 672

CYP6620B1-R2 GAACCCCCCATGGTAAGCTTTTAATACATGCTTGGAAGCTCT

PYE-T7 TAATACGACTCACTATAGGG
329

PYE-CYC GTGACATAACTAATTACATGATG

CYP6620B1-F3 ACTTTCTGCTCTGTCGTCCTTGT
149

CYP6620B1-R3 TTTCCCCACTCAGCGAATGTT

a-tubulin-F CCAGCAAGCGTTACCGATT
129

α-tubulin-R TCCACGACGTCCATCGTTC

† 下划线部分表示同源臂。The underlined part represents the homologous arm.

1.4 CYP6620B1 基因生物信息学分析

利 用 ORF finder 软 件 和 Conserved Domains
（https://www.ncbi.nlm.nih.gov/）预测 CYP6620B1 基因

的开放阅读框和保守结构域。利用软件 Prot Param、

ExPASY-Prot Scale tool、Net Phos、TMHMM、 
Signal P、WoLF PSORT 预 测 CYP6620B1 氨 基

酸序列的理化性质、亲疏水性、磷酸化位点、跨

膜区、信号肽以及亚细胞定位 [15]。利用 SOPMA
和 SWISS-MODEL 在线软件分别预测蛋白的二

级结构和三级结构，使用 Auto Dock Vina 软件将

CYP6620B1 蛋白与暴马桑黄三萜化合物进行分子

对接，并使用 PyMOL 软件进行分析和可视化 [16-17]。

用 MEGA 6.0 软件构建系统进化树 [18]。

1.5 CYP6620B1 基因在酿酒酵母中的表达分析

1.5.1 CYP6620B1 基因在酿酒酵母中诱导表达

根据 CYP6620B1 基因全长序列设计合适的引

物 CYP6620B1-F2、CYP6620B1-R2（ 表 1）， 并

以 cDNA 为模板进行 PCR 扩增。利用限制性内

切酶 Hind Ⅲ对 pYES2 载体进行单酶切，然后用

SOSoo 试剂盒将纯化回收的线性化 pYES2 载体与

CYP6620B1 基因片段进行同源重组，将重组质粒

转入大肠杆菌 DH5α 感受态细胞扩增，涂布于含

100 μg·mL-1 Amp 的 LB 平板上，37 ℃倒置过夜培 
养，挑取阳性菌落进行 PCR 检测，将检测正确的

阳性菌株摇床培养并提取重组质粒后测定浓度。

采用 LiAC/PEG 法将重组质粒 pYES2-CYP6620B1
和 pYES2 载体分别转入酿酒酵母 INVSc1 感受态

细胞中，再将转化的酿酒酵母菌液均匀涂布于含

100 μg·mL-1 Amp 的 SC/-Ura 固体培养基（SC/-Ura 
Broth 8 g/L，葡萄糖 20 g/L，琼脂 18 g/L，水 1 L）中，

29 ℃倒置培养 48 h，挑取阳性菌株进行 PCR 扩增

验证。将正确的重组酵母菌液和对照酵母菌液分

别接种于 50 mL 的 SC/-Ura 液体培养基（SC/-Ura 
Broth 8 g/L，葡萄糖 20 g/L，水 1 L）中，于 29 ℃、

180 r/min 振荡培养 2 ～ 3 d 进行扩繁培养，离心，

收集菌体并重悬至 200 mL 诱导培养基（SC/-Ura 
Broth 8 g/L，半乳糖 20 g/L，水 1 L）中，于 29 ℃、

180 r/min 诱导培养至 OD600 为 1.5，离心收集酵母

菌体，用于产物检测。

1.5.2 重组酵母菌株中总三萜的提取及测定

将收集的酵母菌体置于 60 ℃烘箱干燥至恒

质量，称取 0.1 g 于离心管中，加入溶液（10% 
KOH+50% 乙醇）10 mL，50 ℃水浴 15 min。之后

加入 10 mL正己烷，充分振荡，吸取上清正己烷相，

萃取分离 3 次，合并萃取液，60 ℃水浴蒸干。用

乙腈溶解蒸发皿上的残留物，定容至 2.5 mL，即重

组酵母菌株中总三萜提取液 [19-21]。吸取 100 μL 重

组酵母总三萜提取液置于 10 mL 离心管中，70 ℃ 
水浴蒸干后加入 400 μL 5% 香草醛 - 冰醋酸溶液和

1 mL 高氯酸，混匀后 65 ℃水浴 25 min，迅速冷

却至室温，用乙酸乙酯定容至 5 mL 并混匀，利用

酶标仪于 551 nm 处测定吸光度值 [12]。
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2 结果与分析

2.1 CYP6620B1 基因在不同发育阶段的转录水平

基于转录组数据筛选得到 CYP6620B1 基因，

对其进行转录水平分析，以反转录后得到的 cDNA
为模板，采用 qRT-PCR 检测 CYP6620B1 基因在暴

马桑黄中不同发育阶段的转录水平。CYP6620B1
基因在菌丝体、原基和子实体中均有表达，其中

在原基阶段转录水平最高，显著高于菌丝体 6 d 阶

段（P ＜ 0.001），且该基因转录水平在不同发育

阶段整体呈现先上升后下降的趋势（图 1），其变

化趋势与暴马桑黄在不同发育阶段总三萜含量的

变化趋势相似 [22]。

“***”代表在 P ＜ 0.001 水平下显著差异。 
“***” represents significant difference at P ＜ 0.001 level.

图 1    不同发育阶段 CYP6620B1 基因的转录水平
Fig. 1    Transcript levels of the CYP6620B1 gene at different 
             developmental stages

2.2 CYP6620B1 基因克隆

以暴马桑黄总 RNA 反转录得到的 cDNA 为

模板，以引物 CYP6620B1-F1 和 CYP6620B1-R1
进行 PCR 扩增，结果（图 2）显示，在 1 000 ～ 
2 000 bp 之间出现单一扩增条带，其片段大小与预

期结果相符。将该条带回收后进行测序，测序结

果与 CYP6620B1 基因全长序列一致，表明该基因

克隆成功。

2.3 CYP6620B1 基因生物信息学分析

2.3.1 CYP6620B1 蛋白理化性质预测

利用生物信息学软件对 CYP6620B1 基因及其

编码蛋白的保守结构域、相对分子质量、等电点、

亲疏水性、跨膜结构域、磷酸化位点等进行预测

分析。结果（图 3A）显示，CYP6620B1 基因 ORF
序列全长 1 629 bp，编码 542 个氨基酸，具有 P450
超家族的保守结构域。CYP6620B1 蛋白相对分子

质量为 61 166 Da，分子式为 C2767H4284N748O777S22，

原子总数为 8 598，理论等电点为 7.00，不稳定系

数为 45.77，亲水系数为 -0.177，为不稳定的亲水

蛋白（图 3B）。该蛋白含有多个磷酸化位点，包

括 31 个丝氨酸位点、28 个苏氨酸位点以及 16 个

酪氨酸位点（图 3C），且不具有跨膜结构和信号

肽（图 3D、E）；其定位于细胞质、内质网、线粒

体、过氧化物酶体、液泡膜和细胞外基质的比例依

次为 15∶4∶3∶2∶2∶1，表明该蛋白主要在细胞质

和内质网中完成加工与修饰。

1. CYP6620B1 基因；M. Marker DL 2000。 
1. CYP6620B1 gene; M. Marker DL 2000.

图 2    CYP6620B1 基因 PCR 的电泳结果
Fig. 2    PCR results of CYP6620B1 gene

2.3.2 CYP6620B1 蛋白三级结构预测及分子对接

分析

使用 SPOMA 在线软件对 CYP6620B1 蛋白的

二级结构进行预测分析，结果（图 4A）显示，有

42.99% 处于 α 螺旋状态，8.67% 处于延伸状态，

48.34% 处于无规则卷曲状态，表明 α- 螺旋和无规

则卷曲是 CYP6620B1 蛋白的主要二级结构单元。

使用 SWISS-MODEL 在线软件对 CYP6620B1 蛋

白三维结构进行预测分析，结果（图 4B）显示，

CYP6620B1 蛋白结构预测图是以 Cytochrome P450 
2B4（1suo.1.A）为模板构建的。使用 Auto Dock 
Vina 软件将 CYP6620B1 蛋白与 2,3- 氧化鲨烯、羊毛

甾醇等 5 种暴马桑黄三萜类化合物进行分子对接分 
析 [12,23]， 结 果（ 表 2） 显 示，5 种 化 合 物 与

CYP6620B1蛋白的自由结合能均低于-5.0 kcal/mol， 
其中与羊毛甾醇的结合能最低，为 -8.39 kcal/mol，
自由结合效果显著。随后采用 Pymol 1.5 软件将羊

毛甾醇与 CYP6620B1 蛋白的分子对接结果进行可

视化分析，结果（图 4C、D）显示，蛋白存在一个

较大的活性空腔，可容纳底物羊毛甾醇，在其活性

口袋的周围排列着 250 位的酪氨酸、253 位的赖氨

酸、254 位的丙氨酸、207 位的亮氨酸，以及 214
位和 247 位的精氨酸，这些氨基酸可能对控制底物

通过活性口袋进入蛋白空腔有着极其重要的作用。
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2.3.3 CYP6620B1 蛋白系统进化分析

从NCBI数据库中挑选与暴马桑黄CYP6620B1
氨基酸序列具有一定同源性的细胞色素 P450 家族

氨基酸序列，使用 MEGA 软件构建 CYP6620B1
蛋白系统进化树。结果（图 5）显示，暴马桑黄

CYP6620B1 蛋白与牛樟芝 AEB40217.1 蛋白聚为一

支，两者亲缘关系较近，符合物种进化规律。

2.4 CYP6620B1 基因在酿酒酵母中的诱导表达

2.4.1 重组质粒 pYES2-CYP6620B1 的构建

将线性化的 pYES2 载体和 CYP6620B1 基因片

段重组后，得到 pYES2-CYP6620B1 重组质粒，以

PYE-T7、PYE-CYC（表 1）为引物进行 PCR 扩增

检测。结果（图 6）显示，在 2 000 bp 附近出现特

异性条带，与预测目的片段大小一致，将获得的

重组质粒命名为 pYES2-CYP6620B1。
2.4.2 重组酵母总三萜含量的测定

将 pYES2-CYP6620B1 载体及 pYES2 载体以

LiAC/PEG 方法转入酿酒酵母感受态细胞中，将

获得的重组酿酒酵母菌株命名为 INVSc/pYES2-
CYP6620B1。收集诱导培养后的重组酵母和对照

酵母菌体，提取总三萜并利用酶标仪检测含量。

结果（图 7）表明，重组酿酒酵母菌株 INVSc/
pYES2-CYP6620B1 总三萜含量为（11.64±0.32）
mg/L，是对照组菌株（5.52±0.05）mg/L 的 2.11 倍，

推测 CYP6620B1 可能参与暴马桑黄三萜合成后修

饰途径，进而提高酿酒酵母总三萜含量。

表 2    暴马桑黄三萜化合物与 CYP6620B1 蛋白的自由结合能
Table 2    Free binding energies of triterpene compounds to 
                 CYP6620B1 protein

序
号
No.

化合物
Chemical 
compound

分子式
Molecular 
formula

CAS 编号
CAS No.

结合能
Binding energy / 

(kcal·mol-1）

1 2,3- 氧化鲨烯 C30H50O 7200-26-2 -7.77

2 二氢羊毛甾醇 C30H52O 911660-54-3 -7.62

3 羊毛甾醇 C30H50O 79-63-0 -8.39

4 熊果酸 C30H48O3 77-52-1 -7.69
5 达玛烯二醇Ⅱ C30H52O2 14351-29-2 -7.77

A. CYP6620B1 蛋白保守结构域；B. CYP6620B1 蛋白亲 / 疏水性预测；C. CYP6620B1 蛋白磷酸化位点预测；D. CYP6620B1 蛋白跨膜结构预测； 
E. CYP6620B1 蛋白信号肽结构预测。 

A. CYP6620B1 protein conserved structural domains; B. CYP6620B1 protein hydrophilic/hydrophobicity prediction; C. CYP6620B1 protein phospho-site prediction;  
D. CYP6620B1 protein transmembrane structure prediction; E. CYP6620B1 protein signaling peptide structure prediction.

图 3    CYP6620B1 蛋白质的理化性质
Fig. 3    Physicochemical properties and phosphate site prediction of CYP6620B1 protein
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3 结论与讨论

CYP450 超家族基因拥有极强的催化多样性，

是自然界核心生物催化剂 [24]，广泛存在于动物、

植物和微生物中。已有研究表明，CYP450s 在真

菌萜类及甾醇类等多种次级代谢产物的合成中发

挥关键作用 [25-28]。本研究基于暴马桑黄转录组数

据筛选得到 CYP6620B1 基因，在测定其在暴马桑

黄不同发育阶段的转录水平的过程中发现，其变

化趋势与三萜积累趋势一致，推测 CYP6620B1 基

因可能参与暴马桑黄三萜合成途径。为进一步探

究 CYP6620B1 基因在暴马桑黄三萜合成中的功能，

利用 PCR 技术克隆得到了暴马桑黄 CYP6620B1 基

因的全 cDNA 序列，并对其进行生物信息学分析，

A. CYP6620B1 蛋白二级结构；B. CYP6620B1 蛋白三级结构；C. 分子对接 2D 结构图；D. 分子对接 3D 结构图。 
A. Secondary structure of CYP6620B1 protein; B. Tertiary structure of CYP6620B1 protein; C. Molecularly docked 2D structure; D. Molecularly docked 3D structure.

图 4    CYP6620B1 蛋白结构预测
Fig. 4    CYP6620B1 protein structure prediction

图 5    CYP6620B1 系统进化分析
Fig. 5    Phylogenetic analysis of CYP6620B1
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结果显示，CYP6620B1 蛋白具有 CYP450 超家族

的保守结构域，为 CYP450 家族基因；CYP6620B1
蛋白不具有跨膜区和信号肽，属于亲水的不稳定

蛋白；亚细胞定位结果显示，该蛋白主要位于细

胞质和内质网中，与大多数 CYP450 的定位结果一 
致 [15,19,29-31]，表明其主要在细胞质和内质网中发挥

功能；系统进化分析发现，暴马桑黄 CYP6620B1
蛋白与牛樟芝蛋白（AEB40217.1）聚为一支，具

有较高同源性，符合生物进化规律；分子对接分

析发现，CYP6620B1 蛋白与暴马桑黄重要三萜

类化合物均具有良好的结合能力，其中与羊毛甾

醇的结合能最低，并具有良好的对接构象，表明

CYP6620B1 对底物羊毛甾醇具有一定催化作用的

可能性，从而参与暴马桑黄三萜的生物合成。

近年来，酿酒酵母在真菌 CYP450 真核表达

以及萜类化合物合成相关研究中被广泛应用 [32]。

酿酒酵母作为典型的真核表达系统，不仅具有遗

传操作简便、培养周期短等技术特点，更重要

的是具备完整的亚细胞结构，可有效支持膜结合

型 CYP450 的正常功能发挥 [33]，且酿酒酵母的

甲羟戊酸途径还可以产生三萜类化合物的直接前

体—异戊烯焦磷酸（isopentenyl diphosphate，
IPP） 和 二 甲 基 丙 烯 基 二 磷 酸（dimethylallyl 
pyrophosphate，DMAPP），为萜类化合物的生物

合成研究提供了有利条件 [34]。基于酿酒酵母表达

系统的优势，本研究将含有 CYP6620B1 基因的

酵母表达载体 pYES2-CYP6620B1 转入酿酒酵母

INVSc1 中，成功获得重组酿酒酵母菌株 INVSc/
pYES2-CYP6620B1。结果显示，与对照菌株相比，

重组酿酒酵母菌株中总三萜含量显著增加，推测

CYP6620B1 基因参与暴马桑黄三萜化合物的生物

合成途径，可促进三萜化合物的积累。

综上所述，本研究对暴马桑黄 CYP6620B1
基因及其编码蛋白进行了初步探究，并进行了

真核表达分析，初步证实 CYP6620B1 基因可能

参与暴马桑黄三萜生物合成后修饰路径。然而，

CYP6620B1 基因编码蛋白参与三萜类化合物合成

的具体步骤有待进一步研究。
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