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摘  要：S-腺苷甲硫氨酸合成酶（S-adenosylmethionine synthase，SAMS）是催化 S-腺苷甲硫氨酸（S-adenosylmethionine，

SAM）合成的关键酶，广泛参与植物的表观遗传调控、氧化胁迫及生长发育等多项生物学过程。本研究克隆咖啡

CaSAMS3 基因的全长 cDNA 序列，对其编码蛋白进行理化性质、蛋白结构、保守结构域和进化特征分析，通过顺式作

用元件分析和蛋白互作网络预测，探讨 CaSAMS3 参与的代谢过程，并结合 qRT-PCR 与亚细胞定位分析其表达模式。

结果表明：CaSAMS3 的开放阅读框长 1173 bp，编码一个亲水性蛋白（分子量为 42.57 kDa，等电点为 6.07），其二级结

构以 α-螺旋和无规则卷曲为主，定位于细胞膜和细胞核；该蛋白具有典型 SAMS 保守结构域，与猕猴桃 SAMS 同源性

最高；其启动子涉及光、激素、胁迫及生长发育相关响应元件，包含 MYB 和 MYC 结合位点；CaSAMS3 存在组织特

异性表达，且在发育阶段的表达趋势与咖啡因积累一致。本研究结果为解析 CaSAMS3 在咖啡因合成调控中的生物学功

能提供重要理论依据，也为咖啡品质与抗性改良提供潜在靶点。 
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Abstract: S-adenosylmethionine synthase (SAMS) is a key enzyme catalyzing the synthesis of S-adenosylmethionine (SAM, 

S-adenosylmethionine), widely involved in various biological processes in plants, such as epigenetic regulation, oxidative 
stress, and growth and development. In this study, the full-length cDNA sequence of CaSAMS3 was successfully cloned from 

coffee, and the physicochemical properties, protein structure, conserved domains, and evolutionary characteristics of the en-
coded CaSAMS3 protein were analyzed. Through cis-acting element analysis and protein interaction network prediction, and 

the metabolic processes involving CaSAMS3 were explored, and its expression pattern was analyzed in combination with 
qPCR and subcellular localization studies. The results showed that the open reading frame length of CaSAMS3 was 1173 bp, 

encoding a hydrophilic protein (molecular weight 42.57 kDa, theoretical isoelectric point 6.07), with a secondary structure 
mainly composed of α- helices and irregular curls, and located on cell membrane and nucleus. The protein contained a typical 

SAMS conserved domain and had the highest homology with SAMS in kiwifruit. Its promoter contained response elements 
related to light, hormones, stress, and growth and development, including MYB and MYC binding sites. CaSAMS3 exhibited 

tissue-specific expression, and its expression trend during developmental stages was consistent with accumulation pattern of 
caffeine. This study would provide an important theoretical basis for elucidating the biological function of CaSAMS3 in the 

regulation of caffeine synthesis, and provides a potential target for improving coffee quality and resistance. 
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咖啡（Coffea spp.）作为世界三大饮料植物之

首，以其复杂的风味、丰富的口感和独特的功效

广受喜爱。咖啡因是咖啡中的主要生物活性成分，

也是构成咖啡苦涩风味的关键因素之一。其生物

合成过程包含 3 步甲基化反应[1]，涉及多种甲基转

移酶，包括 7-甲基黄嘌呤核苷合成酶（xanthosine 

methyltransferase，XMT）、3,7-二甲基黄嘌呤甲基

转移酶（3,7-dimethylxanthine methyltransferase，

DMXT）和可可碱合酶（7-methylxanthine me-

thyltransferase，MXMT） [2]等关键酶。S-腺苷甲

硫氨酸（S-adenosylmethionine，SAM）作为咖啡

因生物合成过程中的唯一甲基供体[3]，直接调控

咖啡因的生物合成速率与最终积累水平。 

S- 腺 苷 甲 硫 氨 酸 合 成 酶 （ S-adenosylme-

thionine synthase，SAMS），亦称甲硫氨酸腺苷转

移酶（Methionine adenosyltransferase，MAT）[4]，

是催化 ATP 与甲硫氨酸合成 SAM 的关键酶，广

泛存在于动物[5-6]、植物[7-9]及微生物[10-11]体内。

SAMS 隶属于 PLN02243 超家族，包含 3 个典型

的 保 守 结 构 域 [12] ， 包 括 N 端 活 性 域

（S-AdoMet-synt-N，PFam00438）、中央活性域

（S-AdoMet-synt-M，PFam02772）和 C 端功能域

（SAdoMet-synt-C，PFam02773）[13]。目前，SAMS

基因已在棉花[14-15]、茶树[16]、小麦[17]、大麦[18]、

太阳花[19]、西瓜[13]等多种植物中被鉴定和克隆。

研究表明，SAMS 参与表观遗传调控[20-22]、抗氧

化防御 [8, 23-24]及生长发育 [21, 25]等关键生物学过

程。例如，番茄 SlSAMS1 通过调控昼夜节律相关

基因 SlG1 的 CHG 甲基化，增强耐盐性[20]；拟南

芥 AtSAMS 介导的 DNA 甲基化与乙烯信号，调控

花器官的发育[21]；茶树中鉴定出 4 个 CsSAMS 成

员，其中 AJ277206 被证实参与咖啡因生物合成

过程中的甲基化修饰[16]。进一步研究显示，咖啡

因可抑制真菌菌丝生长，而茶树 SAMS 基因启动

子中含有丰富的胁迫响应元件，这可能是导致茶

树炭疽病抗性差异的主要原因[16, 26]。 

目前咖啡中 SAMS 基因的鉴定与功能研究仍

较为有限，其编码蛋白基础理化性质及表达模式

尚不明确。为此，本研究对前期已鉴定的咖啡因

合成相关基因 CaSAMS3 进行克隆，通过生物信息

学方法系统分析其编码蛋白的基础理化性质、蛋

白结构、保守结构域、系统进化关系及调控网络，

并通过亚细胞定位和 qRT-PCR 技术初步分析该基

因的表达模式。研究结果为揭示 CaSAMS3 在咖啡

因生物合成调控中的生物学功能提供重要依据，

对咖啡品质改良具有参考价值。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

1.1.1  植物材料  本研究以咖啡种质资源 101 和

125 为试材，采自中国热带农业科学院香料饮料

研究所咖啡种质资源保存与试验示范基地。分别

采集小果、中果、大果、转色果和熟果等 5 个不

同生长发育阶段的咖啡果实，去除外果皮后经液

氮速冻，保存至超低温冰箱（海尔生物医疗股份

有限公司，山东青岛），用于 CaSAMS3 基因的克

隆和时空表达模式分析。另采集咖啡的叶、花、

根、枝条及熟果样品，用于组织特异性表达分析。
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亚细胞定位分析所用烟草为本实验室保存的野生

型品种。 

1.1.2  菌株及载体  亚细胞定位分析所用载体为

本实验室保存的 pCAMBIA1302，采用 GV3101

（pSoup-p19）农杆菌菌株（上海唯地生物技术有

限公司，上海）转化烟草。 

1.1.3  引物设计与合成  利用 Primer 3 Plus（https:// 

www.primer3plus.com）引物设计在线软件设计

CaSAMS3 基因全长克隆及 qRT-PCR 的引物，并

利用 NCBI primer blast（https://www.ncbi.nlm.nih. 

gov/tools/primer-blast）在线工具分析引物的特异

性，内参引物序列参考 FERNANDES-BRUM 等[27]。

本研究所用引物均委托生工生物工程（上海）股

份有限公司合成，引物序列信息见表 1。 
 

表 1  引物序列 
Tab. 1  Primer sequence 

引物名称 
Primer name 

引物序列（5–3） 
Primer sequence (5–3) 

用途 
Function 

CaSAM3-F ATGGATACCTTCCTCTTCACC 

CaSAM3-R TCAAGCTTTGGGCTTGAGAATC 

Gene cloning 

qSAMS3-F TGCAGGTTTCTTATGCCATTGG 

qSAMS3-R AGTCTCCCAAGAGAAATCAGG 

UBQ-F AATCCGTCCCCGCATGTT 

UBQ-R CCAGTGCATCCTGTTGTCTCA 

Real-time PCR

 
1.2  方法 

1.2.1  RNA 提取及 cDNA 第一链合成  按照 Plant 

RNA Kit R6827 植物 RNA 提取试剂盒（Omega 

Bio-tek，美国）的产品说明书提取咖啡种质资源

101 和 125 不同发育阶段种子的总 RNA，经浓度

测定和琼脂糖检测后置于超低温冰箱中保存。取

500 ng总RNA样品作为模板，使用RevertAid First 

Strand cDNA Synthesis Kit（Thermo Scientific，美

国）合成 cDNA 第一链，经浓度测定后置于–20 ℃

冰箱保存备用。 

1.2.2  基因克隆  取咖啡种质资源 125 小果期种

子的 cDNA 样品为模板，根据 NCBI（https:// 

www.ncbi.nlm.nih.gov/#!/landingpage）数据库中

CaSAMS3（LOC113694912）的 CDS 序列设计引

物（表 1），采用 PrimeSTAR® GXL Premix 预混型

高保真 PCR 酶（宝日医生物技术有限公司，北京）

进行扩增，反应程序和体系参照产品说明书。PCR

产物经浓度 1%的琼脂糖凝胶电泳（150V，18 min）

检测后切取目的条带，回收纯化（Omega Bio-tek，

美国）并委托生工生物工程（上海）股份有限公

司测序。经序列比对验证正确的样品，置于–20 ℃

冰箱保存备用。 

1.2.3  生物信息学分析   根据 NCBI（https:// 

www.ncbi.nlm.nih.gov/#!/landingpage）数据库中

CaSAMS3（XP_027069629）的氨基酸序列，分析

其理化性质、蛋白结构、保守结构域、跨膜结构、

亚细胞定位及蛋白互作情况。基于基因注释信息

进行基因结构分析，提取其上游 2000 bp 序列用

于顺式作用元件分析。通过 Uniprot（https://www. 

uniprot.org/blast）在线软件获取 CaSAMS3 同源序

列，并进行多序列比对与系统进化树分析，相关

分析软件及网址详见表 2。 

1.2.4  亚细胞定位分析  将克隆的 CaSAMS3 基

因 CDS 序列经 Bgl II 和 Spe I 酶切后连接至

pCambia1302 表达载体，载体构建委托北京擎科生

物科技有限公司完成。将重组载体转入 GV3101 农

杆菌感受态细胞中，采用注射法侵染生长约 40 d

左右的烟草表皮细胞，操作方法参照王曦奥[41]的

研究，暗培养 3 d 后拍照观察。 

1.2.5  表达模式分析  以咖啡种质资源 101 和

125 不同发育时期果实及 101 的叶、花、根、枝

条、熟果的 cDNA 作为模板，以 CaUBQ 为内参

基因，采用 2×Q1 SYBR qPCR Master Mix（吐露

港生物科技有限公司，上海）在 QuantStudioTM 6 

Flex 荧光定量 PCR 仪（Life technologies，美国）

上分析 CaSAMS3 在品种间不同发育阶段的表达

规律及组织特异性，每个反应设 3 次重复。 

1.3  数据处理 

采用 2-ΔΔCt 法处理 CaSAMS3 的表达量数据，

使用 IBM SPSS Statistics 26.0 软件进行统计分析，

采用 Tukey 事后检验法（P<0.05）进行差异显著

性分析，并用字母法标记；利用 GraphPad Prism 6

软件制图。 

2  结果与分析 

2.1  CaSAMS3 基因克隆 

CaSAMS3 基因的全长 CDS 为 1173 bp，以高

咖啡因种质 125 小果期的 cDNA 为模板进行 PCR

扩增。琼脂糖凝胶电泳结果显示，在 1173 bp 处

扩增到 1 条特异性条带（图 1），测序结果显示所

得序列与参考基因组保持一致，表明该基因被成

功克隆。 
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表 2  生物信息学分析软件信息 
Tab. 2  Software information of bioinformatic analysis 

软件 Software 网址 URL 功能 Function 

EXPASY 
PROTOPARAM[28] 

https://pfam.xfam.org/search 
 

等电点、分子量、不稳定性指

数、脂肪族指数和亲疏水性

ProtScale https://web.expasy.org/protscale 亲疏水性 

SOPMA[29] https://npsa.lyon.inserm.fr/cgi-bin/npsa_automat.pl?page=/NPSA/npsa_sopma.html 二级结构 

SWISS-MODEL[30] https://swissmodel.expasy.org 三级结构 

NetPhos-3.1 https://services.healthtech.dtu.dk/services/NetPhos-3.1 磷酸化位点 

CD-Search[31] https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/wrpsb.cgi 保守结构域 

SignalP 6.0[32] https://services.healthtech.dtu.dk/services/SignalP-6.0 信号肽 

TMHMM 2.0[33] https://services.healthtech.dtu.dk/services/TMHMM-2.0 跨膜结构 

WOLF PSORT[34] 
BUSCA 
Plant-mPLoc[35] 

https://wolfpsort.hgc.jp 
https://busca.biocomp.unibo.it/bacello 
http://www.csbio.sjtu.edu.cn/bioinf/plant-multi 

亚细胞定位 
 
 

DNAMAN  序列比对 

MEGA X[36]  系统进化树 

TBtools II[37]  基因结构 

PlantCARE[38] http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/plantcare/html 顺式作用元件 

psRNATarget[39] http://plantgrn.noble.org/psRNATarget/analysis?function=2 miRNA 靶位点 

String[40] 

 
https://string-db.org/cgi/input.pl?sessionId=22GAbrU7jCtt&input_page_active_form
=multiple_sequences 

蛋白互作 
 

 

 
M：DL 5000 DNA marker；1~3：CaSAMS3 的扩增产物。 

M: DL 5000 DNA marker; 1-3: PCR product of CaSAMS3. 
图 1  CaSAMS3 基因的 PCR 扩增结果 

Fig. 1  PCR amplification of CaSAMS3 gene 
 

2.2  CaSAMS3 蛋白结构及理化性质分析 

Expasy 在 线 软 件 分 析 结 果 显 示 ， 咖 啡

CaSAMS3 蛋白的分子式为 C1884H2986N518O575S15，

原子数为 5978，分子量为 42.57 kDa，等电点为

6.07；不稳定指数为 23.86，脂肪族指数为 82.23，

表明该蛋白较为稳定；总平均亲水性为-0.299，

最低点为–2.111，最高点为 1.656（图 2A），推测

该蛋白为亲水性蛋白。二级结构以 α- 螺旋

（36.67%）和无规则卷曲（47.95%）为主，延伸

链（15.38%）次之，无 β-折叠（图 2B）。三级结

构（图 2C）预测 GMQE 值为 0.96，QMEAND 值

为 0.90±0.05，一致性为 88.66%，结合拉曼图结

果（图 2D），证明该模型准确度较高。 

咖啡 CaSAMS3 蛋白含有 35 个磷酸化位点，

包括 17 个苏氨酸、14 个丝氨酸和 4 个酪氨酸磷

酸化位点（图 3A）。CD-Search 软件分析结果显

示 ， 其 1~386 位 氨 基 酸 处 存 在 1 个

S-adenosylmethionine synthase 保 守 结 构 域

（Accession: PLN02243）（图 3B），包含该家族的

3 段特征序列 GHPDK、GAGDQGHMFGY 和

GGGAFSGKD。SignalP 6.0 软件分析结果表明，

CaSAMS3 蛋白不存在信号肽，为非分泌蛋白（图

3C）。跨膜结构与亚细胞定位预测显示其为非跨

膜蛋白（图 3D），可能定位于细胞质和叶绿体中。 

序列比对结果表明，咖啡 CaSAMS3 氨基酸

序列与拟南芥 AtSAMS2、烟草 NaSAMS1、可可

TcSAMS1、陆地棉 GmSAMS1、黄瓜 CsSAMS1、

大豆 GsSAMS1和茶 CsSAMS1 的氨基酸序列相似

度达到 95.26%，说明咖啡 CaSAMS3与其他 SAMS

蛋白的同源性较高（图 4A）。咖啡与其他 30 个物

种 SAMS 蛋白的系统进化树分析结果显示，咖啡

SAMS3 蛋白与猕猴桃 SAMS 蛋白亲缘关系最近

（图 4B）。 



306 热 带 作 物 学 报  第 47 卷 

 
A：蛋白的亲水性预测；B：二级结构预测；C：三级结构预测；D：三级结构预测拉曼图。 

A: Protein hydrophilicity prediction; B: Secondary structure prediction; C: Tertiary structure prediction;  
D: Raman spectra for tertiary structure prediction. 
图 2  CaSAMS3 蛋白的亲水性和结构预测 

Fig. 2  Hydrophilicity and structural prediction of CaSAMS3 
 

 
A：磷酸化位点预测； B：保守结构域预测；C：跨膜结构预测；D：亚细胞定位预测。 

A: Phosphorylation sites analysis; B: Conserved domain analysis; C: Transmembrane structure analysis; D: Subcellular localization prediction. 

图 3  CaSAMS3 蛋白的磷酸化位点和亚细胞定位预测 
Fig. 3  Phosphorylation sites and subcellular localization prediction of CaSAMS3 
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A：序列比对；B：进化树。 

A: Sequence alignment; B: Phylogenetic tree. 
图 4  CaSAMS3 蛋白与同源蛋白的系统进化分析 

Fig. 4  Phylogenetic analysis of CaSAMS3 protein and homologous proteins 
 

2.3  CaSAMS3 基因结构及调控网络分析 

CaSAMS3 基 因 位 于 6e 号 染 色 体 上

（3298165..3301071），含 1 个 CDS 和 1 个 UTR，

CDS 全长为 1173 bp（图 5A）。PlantCARE 软件分

析结果（图 5B）显示，其启动子区含有光响应（Box 

4、chs-Unit 1、G-Box、TCT-motif、TCCC-motif）、

激素响应（CGTCA-motif、TGACG-motif）、胁迫

响应（GC-motif、ARE、DRE、3-AF1 binding site）

及生长发育响应（GCN4_motif、CAT-box、O2-site）

相关顺式作用元件，并存在 MYB 和 MYC 结合位
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点，推测该基因可能受相应转录因子的调控。通

过 psRNATarget 软件预测发现 20 种 microRNA 可

与该基因互补，作用方式包括剪切和翻译抑制（附

表 1）。 

经 预 测 ， CaSAMS3 可 能 与 10 种 蛋 白

（A0A6P6SM43、A0A6P6WXG3、A0A6P6SHD1、

A0A6P6SDX2、 A0A6P6T5X4、 A0A6P6V418、

A0A6P6V2Z7、A0A6P6WA54、A0A6P6VZD7、

A0A6P6TX89）存在互作关系，蛋白注释信息见

附表 2。这 11 种蛋白的聚类系数为 0.828，PPI 富

集 P 值为 6.68e-09（图 5C）。GO 富集分析结果表

明 ， 这 些 蛋 白 主 要 参 与 甲 硫 氨 酸 生 物 合 成

（ GO:0009086 ）、 α- 氨 基 酸 生 物 合 成 和 代 谢

（GO:1901605，GO:1901607）、硫化合物生物合

成（GO:0044272）等生物过程，分子功能集中于

S-甲基转移酶及转氨酶活性（GO:0008172 等），

细胞组分主要定位于胞质溶胶（GO:0005829）。

KEGG 富集分析结果表明，这些互作蛋白显著富

集于半胱氨酸与甲硫氨酸代谢（map00270）、次

生代谢物的生物合成（map01110）等通路。 
 

 
A：基因结构；B：顺式作用元件；C：蛋白互作网络。 

A: Gene structure; B: Cis acting element; C: Protein-protein interaction network. 
图 5  CaSAMS3 基因的结构及调控网络分析 

Fig. 5  Structure analysis and regulatory network of CaSAMS3 
 

2.4  CaSAMS3 基因的表达模式分析  

以 pCambia1302 空 载 为 对 照 ， 将 含 有

CaSAMS3 基因的重组质粒通过农杆菌注射法导

入带有 mCherry 核定位信号的烟草表皮细胞。共

聚焦显微镜观察显示，空载对照组在细胞核与细

胞膜上均呈现绿色荧光蛋白信号，CaSAMS3- 

GFP-1302 重组载体亦在细胞核与细胞膜上检测

到绿色荧光信号（图 6A），表明 CaSAMS3 定位

于细胞膜和细胞核上，与预测结果不一致。 

CaSAMS3 基因存在组织特异性表达，其在根

系中的相对表达量最高，在花和枝条中次之，而

在叶片中相对表达量最低（图 6B）。CaSAMS3 基

因的相对表达量随果实发育进程逐渐下降，且高

咖啡因种质 125 在小果至熟果各时期的表达均显

著高于低咖啡因种质 101（图 6C），表明 CaSAMS3

的表达与咖啡因合成存在相关性。 
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A：亚细胞定位；B：组织特异性表达分析；C：时空表达分析。 

A: Subcellular localization; B: Tissue-specific expression analysis; C: Temporal and spatial expression profiles. 
不同小写字母表示处理间差异显著（P<0.05）。 

Different lowercase letters indicate significant difference among treatments (P<0.05). 

图 6  CaSAMS3 基因的表达模式分析 
Fig. 6  Gene expression profiles of CaSAMS3 

 

3  讨论 

研究发现，SAMS 基因家族成员在不同物种

中具有多样化的亚细胞定位。如毛果杨的 6 个

PtSAMS 成员均定位在叶绿体中[9]；在太阳花的 58

个 SAMS 成员中，大多数分布于细胞骨架，而

SAMS3 则定位于细胞质[19]；YIN 等[13]对葫芦科 9

种作物的 SAMS 基因家族成员鉴定，预测这些成

员分布于叶绿体、细胞膜、细胞质、细胞骨架和

细胞核；CHENG 等[42]对小麦 TaSAMS10 的研究

发现，该蛋白定位与细胞膜、细胞质和细胞核。

上述研究结果表明，SAMS 的亚细胞定位存在明

显的物种差异。本研究对咖啡 CaSAMS3 的验证结

果显示，其在烟草的细胞膜与细胞核中均存在绿

色荧光信号，与预测结果不一致。 

SAMS 基因存在组织特异性表达，且成员间表

达水平差异显著。例如，棉花 GhSAMS1 和

GhSAMS9 在雌蕊和花托中特异性表达，GhSAMS8

等多个成员则主要在茎和根中表达 [15]；梨树

PbSAMSs 在花、茎、叶和花芽中的表达程度各异[43]；

茶树 CsSAMS2 在根和茎中的表达量较高，

CsSAMS3 在茎中高表达，CsSAMS1 则普遍低表

达[16]；在正常生长条件下，小麦 TaSAMS10 在叶

中表达较高，受低温胁迫诱导后，其在根和茎中

的表 达量 显著 上升 [17] 。在 本 研 究中 ，咖 啡

CaSAMS3 在根中的表达量最高，花和枝次之，叶

片最低。尽管其在熟果中的表达量相对较低，但

该基因的表达量随果实成熟度的提高而逐渐下

降，且与咖啡因积累趋势一致。鉴于 SAMS 是催

化 SAM 合成的关键酶，而 SAM 作为重要的甲基

供体参与咖啡因的合成，在茶树中已被证实[1, 16]。

因此，推测咖啡 CaSAMS3 在咖啡因生物合成中发

挥类似作用。 

除参与咖啡因的生物合成外，SAMS 还广泛参

与植物的耐盐[7]、抗旱[23]、病原菌[8]、虫害[24]等

多种胁迫响应。如西瓜 ClSAMS1 受盐胁迫、冷胁

迫、干旱胁迫和乙烯（ETH）、水杨酸（SA）、茉

莉酸甲酯（MeJA）和乙烯（ETH）等外源激素的

诱导后显著上调表达，其沉默植株对盐胁迫、冷

胁迫、干旱胁迫更为敏感[13]；过表达 SlSAMS1 能

够有效提高番茄的耐盐性[7]，而水稻的 TaSAMS10
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则能够有效提高拟南芥淹水胁迫后的成活率[42]；

小金海棠 MxSAMS2 的启动子对 ABA 较为敏感，且

随 ABA 浓度升高，其驱动 GUS 表达的能力逐渐减

弱[44]。此外，毛果杨 PtSAMS 和太阳花 HanSAMS

的启动子区域均含有激素响应元件、胁迫响应元

件及 MYB/MYC 转录因子结合位点[9, 19]。本研究

在咖啡 CaSAMS3 启动子区域鉴定到 CGTCA- 

motif、TGACG-motif、GC-motif 等胁迫与激素响

应元件，同时检测到 MYB 和 MYC 转录因子结合

位点，推测该基因可能受相应转录因子调控，参

与咖啡抗逆与生长发育过程，为深入解析其功能

和分子调控机制提供重要依据。 

4  结论 

本研究成功克隆了咖啡 S-腺苷甲硫氨酸合成

酶基因 CaSAMS3 的全长 cDNA 序列，该基因编

码的蛋白为亲水性蛋白，二级结构以 α-螺旋和无

规则卷曲为主，含有典型的 S-adenosylmethionine 

synthase 结构域，并与其他 SAMS 蛋白具有较高

的同源性。CaSAMS3 定位于细胞膜与细胞核，存

在组织特异性表达，可能参与光响应、激素响应、

胁迫响应和生长发育响应过程，且与咖啡因的合

成存在一定程度的关联。本研究将为深入解析

CaSAMS3 在咖啡因合成调控中的生物学功能提

供重要的理论基础，也为咖啡品质与抗性育种提

供潜在靶点。 
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