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摘  要 茶类黄酮的主体成分酯型儿茶素(黄烷-3-醇类)仅专一地、大量存在于茶树(Camellia sinensis)及其近缘种植物中。酯

型儿茶素由一种酰基转移酶(未定名)催化没食子酸和简单儿茶素合成。本文中，作者将该酶暂命名为“黄烷-3-醇没食子酰

基转移酶”(flavan-3-ol galloyltransferase, GaT)，并提出了儿茶素酯化可能的分子机理及研究途径。比较已知植物酰基转移

酶的产物可知，酯型儿茶素与绿原酸的分子结构最相似，推测与二者相对应的酰基转移酶的基因的同源性也最高，因此利用

其它植物酯化合成绿原酸的酶的基因序列设计引物，有可能在茶树 EST 文库中克隆出茶树 GaT 基因候选序列，利用 RNAi

瞬间表达和异源表达能够验证其功能。 
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Abstract As the main components of tea flavonoids, ester catechins (flavan-3-ols) only exclusively exist in tea plant (Camellia 

sinensis) and its related species with high content. Ester catechins are biosynthesized with non-ester cathchins (simple catechins) and 

gallic acid and catalyzed by an unknown acyltransferase. In this paper, the authors nominated the enzyme as flavan-3-ol 

galloyltransferase (GaT) and the potential molecular mechanism and research method of catechins esterification were discussed. 

Comparing the products of acyltransferases in plants, we should know that the molecular structure of ester catechins is more similar 

with calleoyl quinic acid (chlorogenic acid), suggested that cloning of Camellia sinensis GaT gene (CsGaT) will achieved by using 

primers designed by the DNA sequence of genes which coding acyltransferase catalyzed calleoyl quinic acid biosynthesis, and RNAi 

transient expression and heterolous expression will characterize the function of CsGaT. 
Keywords Camellia sinensis; Catechins; Esterification; Molecular mechanism 

研究背景 

儿茶素类(catechins)是茶类黄酮(flavonoids)的

主体成分，占绿茶干重的20%~30%，成茶的几乎所

有特性如滋味、汤色和香气等都直接或间接与儿茶

素有关(Wang et al., 2000)。儿茶素具有抗氧化、抗

诱变、抗癌、抗心血管疾病、紫外线辐射保护作用、

抗糖尿病、抗菌消炎、减肥和帕金森病的治疗等作

用(夏涛和高丽萍, 2009)，属于黄烷-3-醇类化合物，

茶树体内主要儿茶素有6种，分别是表没食子儿茶

素没食子酸酯[(-)-epigallocatechin-3-gallate, EGCG]、

表没食子儿茶素[(-)-epigallocatechin, EGC]、表儿茶

素没食子酸酯[(-)-epicatechin-3-gallate, ECG]、没食

子儿茶素[(+)-gallocatechin, GC]，儿茶素[(+)-catechin, 

C]和表儿茶素[(-)-epicatechin, EC]。EGCG和ECG为
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酯型儿茶素，其余为非酯型儿茶素(简单儿茶素)。 

1酯型儿茶素是茶树的特有类黄酮物质 

积累高含量的酯型儿茶素是茶树类黄酮生物

合成与代谢的最大特点。简单儿茶素普遍存在于植

物体内，是合成原花色素(proanthocyanidin)的前体

物质(He et al., 2008; Aron and Kennedy, 2008)，但酯

型儿茶素仅专一地、大量存在于山茶科山茶属茶组

(Section Thea)植物，如茶树[Camellia sinensis (L.) O. 

Kuntze]、普洱茶变种 [C. sinensis var. assamica 

(Masters) Kitamura]和大理茶(C. taliensis)中，茶组的

滇缅茶(C. irrawadiensis)仅含少量酯型儿茶素，其他

山茶属植物仅含简单儿茶素(Nagata and Sakai, 1984; 

Yagi et al., 2009; Li et al., 2010)。除茶树外，酯型儿

茶素仅在葡萄(Vitis vinifera)种子中(Guendez et al., 

2005)有少量存在。 

茶树和普洱茶变种中，酯型儿茶素含量占茶多

酚总量的48.7%~91.1% (Li et al., 2010)，研究证实

EGCG能够调节多种人类疾病特异目标分子(Nagle 

et al., 2006)。酯型儿茶素仅存在于茶组少数植物中，

说明这些植物体内存在独特的儿茶素酯化反应，并

且催化该反应的酶也仅特异地存在这些植物体内。 

2儿茶素酯化机理可能的分子机理 

植物类黄酮(包括黄烷-3-醇)的生物合成与调

节 机 理 已 经 比 较 清 楚 (Winkel-Shirley, 2001; 

Forkmann and Martens, 2001)。近年茶树类黄酮生物

合成研究集中于结构基因的克隆与功能分析(Park 

et al., 2004; Punyasiri et al., 2004; Lin et al., 2007; 

Singh et al., 2008; 2009a; 2009b; 马春雷等, 2010)，

少量儿茶素积累与结构基因表达的关系研究

(Eungwanichayapant and Popluechai, 2009; Ashihara 

et al., 2010)。 

茶树酯型儿茶素的酯化生物合成机理一直为

研究者所忽视，甚至催化其反应的酶也尚未命名。

仅见的研究表明，茶树嫩梢饲喂没食子酸-G-C
14后，

能够在EGCG和ECG中检测到放射性，说明酯型儿

茶素由没食子酸和简单儿茶素酯化而形成的(Saijo, 

1983)。由于茶树体内没食子酸含量很低，而儿茶素

酯化需要大量没食子酸，说明儿茶素酯化反应进行

非常迅速(Saijo, 1983; Ashihara et al., 2010)，暗示编

码该酶的基因转录水平高或者酶的催化效率高。

Ashihara等(2010)将催化儿茶素酯化的酶称为黄烷

-3醇没食子酸酯合成酶(flavan-3-ol gallate synthase, 

FGS)，但该名称未表明其反应机理。参照催化其它

酯化反应的酶的命名，本文将催化儿茶素酯化的酶

暂定名为黄烷-3-醇没食子酰基转移酶(flavan-3-ol 

galloyltransferase, GaT)，其可能的反应如图1所示。 

 

 

 

 

 

 

图1 可能的儿茶素酯化反应机理 

注: GaT: 没食子酰-CoA:黄烷-3-醇没食子酰基转移酶; EC: 

R1=H, (-)-表儿茶素, EGC; R1=OH, (-)-表没食子儿茶素; 

ECG: R2=H, (-)-表儿茶素没食子酸酯; EGCG: R2=OH, (-)-

表没食子儿茶素没食子酸酯 

Figure 1 The assumed reaction mechanism of catechins 

esterfication 

Note: GaT: galloyl-coenzyme A:flavan-3-ol galloyltransferase; 

EC: R1=H, (-)-epicatechin, EGC; R1=OH, (-)-epigallocatechin; 

ECG: R2=H, (-)-epicatechin gallate; EGCG: R2=OH, 

(-)-epigallocatechin gallate 

3克隆茶树GaT基因可能的途径 

如上所述酯型儿茶素仅存在于茶树等少数植

物体内，因此很难利用克隆同源基因的方法来克隆

茶树GaT基因。近年一些植物酰基转移酶基因克隆

成功，为克隆茶树GaT基因提供了借鉴。 

根据儿茶素酯化反应的底物与产物分子结构，

可知催化该反应的酶属于植物酰基转移酶的BAHD

家族。BAHD酰基转移酶家族利用CoA硫酯，催化

形成多种植物次生代谢物。BAHD家族包括4种酰基

转移酶，即2个乙酰基转移酶，分别是苯甲醇O-乙

酰基转移酶(benzylalcohol O-acetyltransferase, BEAT)

和去乙酰基文多灵4-O-乙酰基转移酶(deacetylvin- 

doline 4-O-acetyltransferase, DAT),前者催化合成花

香物质乙酸苯甲酯和生物碱文多灵(vindoline)。另

外 2个是苯甲酰 /羟基肉桂酰CoA酰基转移酶

(benzoyl/hydroxyl-cinnamoyl CoA acyltransferases)，

分别是邻氨基苯甲酸N-羟基肉桂酰/苯甲酰基转移

酶(anthranilate N-hydroxycinnamoyl/benzoyltransferase, 

HCBT)和花青素O-羟基肉桂酰转移酶(anthocyanin 
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O-hydroxycinnamoyltransferase, AHCT)，前者合成

一种植物抗毒素anthramides，后者合成酰化的花青

素(D’Auria, 2006)。 

BAHD酰基转移酶家族的发现和茶树EST文库

的构建(Park et al., 2004; 陈亮等, 2005)为茶树黄烷

-3醇没食子酸酯合成酶基因的克隆提供了可能。比

较已知植物酰基转移酶催化反应的底物和产物，发

现酯型儿茶素与咖啡酰奎宁酸(绿原酸)的分子结构

最为相似，因此可以根据催化酯化合成绿原酸的酰

基转移酶的基因的cDNA序列，在茶树EST文库中

BLAST出同源性的高的序列，进而克隆出假定茶树

GaT基因。 

目前已经克隆到催化合成酯化合成绿原酸的

酶的基因包括烟草(Nicotiana tabacum)和拟南芥羟

基肉桂酰基转移酶 (hydroxycinnamoyltransferase, 

NtHCT)基因(Hoffmann et al., 2003; 2004)，烟羟基肉

桂酰CoA奎尼酸转移酶 (hydroxycinnamoyl CoA 

transferase, HQT) (Niggeweg et al., 2004)。BAHD家

族的催化多样性使得很难仅从其初级结构来预测

其功能(D’Auri, 2006)，而根据其他植物催化绿原酸

酯化的酶的基因序列，从茶树EST文库中筛选出的

同源性高的序列，仅可能是茶树黄烷-3-醇没食子

酰基转移酶基因(CsGaT)，需要从多个候选基因中

进行筛选。 

4 RNA干涉是研究茶树基因功能的有效途径 

RNA干涉(RNAi, RNA interference)作为一种基

因敲除技术广泛应用于许多生物的基因功能分析

(Makoto, 2004)，是一种研究未知基因功能的理想方

法。植物实现RNAi多依赖于稳定的遗传转化，而茶

树的遗传转化非常困难，而且需要非常长的时间(张

广辉等, 2010)。 

瞬间 RNAi 表达系统，如农杆菌浸润法

(Agrobacterium infiltration)，能够有效避免这一困

难，是验证候选序列功能的有效方法。农杆菌浸润

的瞬间表达系统已经在葡萄(Zottini et al., 2008)、玫

瑰(Yasmin and Debener, 2008)等非模式植物上取得

成功，并且成功用于基因功能的检测(Shang et al., 

2007)。茶树瞬间RNAi表达系统尚缺乏研究，同时

茶树体内高含量的多酚类物质对农杆菌侵染与转

化有显著的抑制作用(张广辉等, 2006a)，因此，需

要建立茶树高效的瞬间RNAi表达系统。 

本文作者前期曾建立了发根农杆菌(Agrobacte- 

rium rhizogenesis)介导的茶树高频发根诱导体系，

发现共培养培养基是影响茶树遗传转化的最主要

因素(张广辉等, 2006a; Zhang et al., 2007)，并构建了

茶树咖啡因合成酶基因的RNAi载体 (张广辉等 , 

2006b)，为建立茶树高效的瞬间RNAi表达系统奠定

了基础。利用瞬间RNAi表达系统(农杆菌浸润法或

基因枪法)，将茶树黄烷-3醇没食子酰基转移酶

(CsGaT)基因的候选序列的RNAi载体导入茶树叶片

或花中，根据RNAi抑制基因表达效应的传递性可

知，RNAi能够抑制CsGaT基因的表达，抑制儿茶素

的酯化反应，使组织中酯型儿茶素含量降低，而简

单儿茶素的积累则不受影响，从而能够确定哪个候

选序列基因是茶树的CsGaT基因。 

5展望 

本文提出了一种克隆茶树CsGaT基因的可能途

径及其功能的验证方法。作者所在课题组正在进行

相关研究。需要指出的是，本文仅是基于酯型儿

茶素和绿原酸分子结构相似这一特点来推测催化

二者合成的酶基因具有同源性。这一假设需要试

验来验证。 

如上文所述，葡萄种子中存在酯型儿茶素，说

明也存在与茶树类似的儿茶素酯化机理。同时已发

表大量葡萄EST序列，葡萄遗传转化操作要比茶树

容易，因此也可以先克隆葡萄的GaT基因，再克隆

茶树GaT基因，可以避免茶树遗传转化困难的难题。 
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