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摘  要：小肽通常指 5  60个氨基酸长度的肽段。自 1991年在番茄中首次报道植物小肽-系统素参与番茄病虫

害引起的伤害反应以来，已发现和报道了众多的植物小肽，它们参与植物生长发育的调控、植物和微生物的互作以及

对生物和非生物胁迫等逆境的响应。本文就近 30 a来在植物小肽的来源、鉴定和调控方面的研究进展作初步总结，并

讨论存在的问题和未来的研究方向。 
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小肽(small peptide)，宽泛地是指在长度上少于

100个氨基酸的蛋白[1]，但也有人定义为 5 ~ 60个氨

基酸长度[2]。小肽参与了细胞增殖[3-4]、根系发育[5-10]、

花粉育性[11-14]、气孔开关[15-16]、矿质元素的吸收和调

控[9]、抵御病虫害[17-19]等生长发育和环境适应等诸多

过程。同传统的植物激素一样，小肽发挥作用的位置

和其合成产生的最初细胞和组织可以相同也可以距

离很远，表明小肽可以作为长距离系统信号发挥作

用。小肽发挥其生理功能的浓度很低，甚至在飞摩尔

浓度(10–15 mol/L)下也可发挥生物学功能。同传统的

植物激素不同的是，小肽本质上由氨基酸组成，外源

施加不会对环境构成风险，而过多施加传统激素如生

长素的人工合成产物 2,4-D会对环境构成风险；另外，

几乎所有植物都会产生植物激素，而小肽具有物种特

异性和环境诱导性的特征。尽管如此，小肽作为激素

或称为信号分子，已经成为近年来的研究热点[1]。本

文主要针对近 30 a 来植物小肽的来源、鉴定和调控

方面的研究进展作一个初步总结，同时就这些方面仍

然存在的问题进行讨论，为未来的研究提供参考。  

1  植物小肽的来源 

历史上，有关小肽的研究已经获得过多次诺贝尔

奖。早在 1900 年代，在寻求糖尿病治疗的过程中，

有科学家提出小肽可以作为信号的设想。1921 年班

廷 (Banting)和他的同事发现并纯化了胰岛素

(insulin)，并因此荣膺 1923年的诺贝尔生理学或医学

奖。1926 年，Sanger 解析了胰岛素的蛋白结构，发

现其由长度分别为 21和 30个氨基酸的两条小肽通过

二硫键形成，并因此获得 1958年诺贝尔化学奖[20]。

但直到 1980 年代，科学家才成功克隆了胰岛素的编

码基因，发现胰岛素的两条小肽都由同一个基因编

码，经过翻译后加工形成长度不同的两条小肽[21]。

基于对胰岛素的深入研究，科学家提出了作为小肽激

素必须满足的 3个条件：①小(<60个氨基酸)；②可以

分泌；③影响生理学过程[20]。虽然随着胰岛素的发现，

动物中小肽的研究得到蓬勃发展，但直到 1991年，才

在番茄中首次报道了植物源的第一个功能小肽——系

统素(systemin)；成熟的系统素由 18个氨基酸组成，

由 200个氨基酸长度的原系统素酶解加工而来；系统

素参与调控了番茄对病虫害引起的伤害反应[22-23]。 

如图 1所示，小肽从来源上可以分成 3类：①原

前体蛋白加工而成；②由独立的小 ORF(蛋白阅读框)

直接翻译而来；③由位于编码正常大小蛋白的 5’-端

或 3’-端非翻译区(utr)上的小 ORF编码而来。 

对于第一类小肽，一般从原分泌蛋白靠近羧基端

(C端)酶解加工而来。这类蛋白的氨基端往往含有由 
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图 1  小肽的三种来源 
Fig.1  Sources of plant peptides 

 
16 ~ 30个氨基酸构成的信号肽，指引其进入到内质

网和高尔基体中进行进一步加工，包括切除信号肽和

多轮蛋白降解和/或翻译后修饰，或分泌到胞外由胞外

肽酶进一步降解切割，最终产生长度不等的活性肽。

分泌型小肽一般长度为 5 ~ 30个氨基酸，但如果是富

含半胱氨酸的小肽，长度也可达 60个氨基酸[2-24]。 

虽然第二和第三类小肽都是来自于短的 ORF，但

其本质不同。对于第二类小肽，其编码基因是一个独立

完整的基因。如果该基因含有较长的启动子和 utr，那

么该基因总长度可能比正常蛋白基因的长度还要长。

例如，拟南芥小肽 IMA1 只有 50 个氨基酸，但其含

有较长启动子和 utr，仅 RNA就达 470个碱基对，启

动子长度 2 490个碱基对。通过氨基酸保守结构域比

对发现拟南芥中共有 8个 IMA1类小肽基因[25]。由于

这类小肽基因 ORF较短，很难获得 T-DNA插入缺失

突变体，同时加上功能冗余，极大地阻碍了对该类小

肽的鉴定。拟南芥基因组中共含有这类小ORF(sORF) 

606 285个，其中 570 948个位于基因间[26]，这些基

因间隔区的序列曾一度被认为是“垃圾 DNA”。转录

组数据分析也发现木棉中有 12 852个 sORF[27]。目前

的研究表明，植物基因组中含有海量的小 ORF，这

也为研究小 ORF 的功能带来了难度。是否这些预测

的小ORF都可以转录？转录组发现的小ORF是否可

以翻译成小肽？还是绝大多数鉴定或预测的小 ORF

都是假阳性？由于小 ORF序列短，通过 T-DNA随机

插入技术而获得相应突变体的成功率较低，也为从正

向遗传学来解答这些小 ORF 的功能带来了挑战。现

今基因靶向编辑技术的发展则为揭示这一类小 ORF

及其蛋白产物(小肽)的生物学功能提供了契机。 

第三类小肽也是来自于小的 ORF，但和第二类

不同的是，其编码的小 ORF 不是独立基因，而是位

于一个正常基因的 utr区。目前在植物中发现的主要 

是位于 5’UTR起始密码子上游的小 ORF (uORF)，而

位于3’ 端下游的小ORF(dORF)目前在植物中还基本

未见报道。该小 ORF的翻译往往影响到其正常 ORF

的翻译，在功能上起到翻译调控作用，或者小 ORF

翻译产生的小肽和其正常 ORF 翻译产生的蛋白竞争

同一个靶蛋白，对正常蛋白的生理功能起到调控作

用。目前发现最短的 uORF是由一个起始密码子紧接

着一个终止密码子构成，这个 uORF对下游主要蛋白

的翻译以及 RNA的降解起到调控作用。例如，拟南

芥硼转运通道蛋白 NIP5;1 是低硼条件植株生长所必

需的，但过多的硼会导致植物毒害，因此 NIP5;1 的

表达量受到严格的调控。研究发现 NIP5;1 基因的

5’UTR 区一个由 6 个核苷酸构成的小 ORF(AUG- 

UAA)参与了 NIP5;1的调控：当硼过多时，蛋白翻译

机器核糖体停转在 AUG-STOP 上，反复起始翻译，

抑制了 NIP5;1自身的翻译，同时导致 NIP5;1RNA的

降解，这样 uORF以硼浓度依赖的方式调控了 NIP5;1

的表达，最终调控胞内硼稳态[28]。但是在高硼下，

为什么上游 uORF 反复起始翻译的效率急剧升高的

分子机制目前还不是很明确。 

2  小肽的鉴定 

随着系统素的成功鉴定，基于生物分析为指导的

生化纯化技术陆续鉴定到参与细胞增殖的小肽

PSK[29]、富含羟脯氨酸的系统素类似物 HypSys[30]以

及维管系统干细胞命运调节小肽 TDIF[31]等。从系统

素在植物系统中首次报道以来的近 30 a，陆续发现和

报道参与植物生长发育和环境适应的多种小肽。但是

相较于动物中鉴定到的小肽数量，植物中鉴定到的信

号肽总体较少[32-34]，极大限制了小肽的开发应用。如

图 2所示，植物小肽鉴定的主要方法有以下几种，分

别作一简述。 
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图 2  植物小肽的鉴定技术 
Fig. 2  Techniques applied to identify plant peptides 

 

2.1  小肽鉴定的传统生化和蛋白组学方法 

由于小肽分子量小、含量低，给传统的分离纯化

方法带来了极大的挑战。比如，植物中第一个小肽，

番茄系统素的研究中，仅对其生物活性的测试就用了

3万多株番茄幼苗。运用传统的生化分析纯化技术，

经过多步反向液相色谱和强阳离子交换液相色谱分

析，最终从 27 kg番茄叶片中获得大约 1 μg的活性肽，

随后通过氨基酸含量和序列分析，阐明了系统素的氨

基酸组成(AVQSKPPSKRDPPKMQTD)和序列[23]。由

此可见，虽然传统的生化分析具有鉴定到成熟小肽及

其氨基酸序列的优势，但是传统的液相分离纯化和生

化分析来研究植物小肽技术难度大、耗时费力、成本

高、通量低。 

随着高通量蛋白组学技术的发展，专门研究小肽

的肽组学(peptidomics)技术已经应运而生，在动物组

织中方兴未艾，成功鉴定到了新型具有生物活性的小

肽，并且该技术可以鉴定到小肽的翻译后修饰，以及

揭示蛋白降解途径[35-38]。但是该技术在植物小肽的鉴

定中远没有发挥作用，主要有以下几个因素：①植物

组织复杂，富含各种次级代谢产物和极低的植物信号

肽浓度，给小肽的分离带来了困难；②小肽小，可能

不含有胰肽酶的切点，或者切出来的片段过小，超出

了质谱检测限；③新的蛋白质或肽段的质谱鉴定在很

大程度上取决于对蛋白数据库的检索和比对，植物小

肽数据库的局限性是肽组学技术的瓶颈之一。直到

2014 年，随着质谱仪器灵敏度的提高，Chen 等[39]

在植物中建立了新型肽组学技术，并应用该技术从番

茄叶片中不仅成功鉴定到受伤害诱导的系统素，而且

鉴定到 14 个新型的受伤害和茉莉酸甲酯诱导的、参

与防御反应的信号肽；进一步对一个来自于病程相关

蛋白 1(PR-1b)C端的小肽 CAPE1 研究，发现外源添

加 ng 级的该小肽就可以显著诱导抗病反应，为将来

作物保护的生物防治提供了基础[39]。 

虽然肽组学技术一次可以鉴定十几到几百个小

肽，并且可以鉴定小肽翻译后修饰，大大提高了鉴定

的通量，但植物小肽含量低，又没有完善的小肽数据

库，极大增加了假阳性率。为了降低假阳性率，往往

需要更严谨的搜库参数以及后续的验证实验，增加了

工作量。另外，肽组学鉴定的小肽只能表明其存在，

但无法判断其有无活性，还需要生物学、分子遗传学

等实验来证明其生物学功能，这进一步增加了工作

量。而且，由于不知道小肽产生的原蛋白到底在何处

降解，因此目前还没有标准的小肽数据库，如果用某

一物种的整个蛋白数据库来搜库的话，极大地增加了

搜库时间和假阳性率，为了降低搜库时间和假阳性

率，往往需要建立一个由整个物种蛋白 C端 50个氨

基酸构成的一个假定的小肽数据库，并且产生一个由

该库生成的随机库，然后用小肽质谱数据同时搜索这

两个数据库，根据搜库分数和统计分析最后得到可能

的小肽分子。尽管增加了搜库的严谨度，但鉴定到的

小肽数量也很有限[39]，同时肽组学技术对质谱仪的

灵敏度和精确性都要求较高，因此，该技术在植物小

肽信号分子鉴定中应用还需要进一步完善。 

2.2  小肽鉴定的传统遗传学法 

基于突变体表型筛选的传统正向遗传学对基因

功能的研究功不可没，但是对于小肽的鉴定效果并不

理想，只鉴定到为数不多的小肽，主要是由于小肽及

其前体来源广、复杂程度高，并且存在功能冗余，极

大限制了通过正向遗传学的突变体表型研究来发现

小肽和其生理功能的研究。1999 年，在揭示拟南芥

茎尖干细胞命运决定因子过程中，国外科学家通过正

向遗传学克隆了拟南芥编码小肽 CLV3(CLAVATA3)

的基因[40]，该基因调控了茎尖干细胞的数目[40-42]，但

成熟 CLV3 的功能结构还是通过生化分析和质谱技

术才得以阐明 [41-42]。2003 年，另一个小肽基因
INFLORESCENCE DEFICIENT IN ABSCISSION(IDA)
也是通过该方法得以鉴定，但是 IDA 小肽结构和序

列仍然未知[43]。从 2003年以后，拟南芥中再没有通

过经典遗传学鉴定到小肽信号，表明具有明显表型

的、功能没有冗余的小肽基因的突变体已经筛选完

毕、不复存在[2]。前期，我们通过基因编辑缺失 IMA1

小肽及其同源基因 IMA3都没有发现任何表型，直到

缺失拟南芥中包括 IMA1在内的所有 8个小肽基因才

发现 IMA参与了植物对铁的吸收，表明 IMA各个成

员间存在一定的功能冗余，通过过表达各个成员来研

究其功能可能比基因突变的效果更好[25]。 
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2.3  小肽鉴定的生物信息学分析 

如上所述，不论传统的生化分析、经典遗传学，

还是新近的肽组学技术，目前鉴定到的小肽数量都非

常有限。拟南芥基因组分析揭示植物比动物含有 10

倍以上的可能的肽转运蛋白和受体，推测植物应该比

动物含有更多的小肽，但目前情况恰恰相反，动物

中鉴定到的小肽数量远远大于植物中鉴定的数量，

考虑到植物的复杂性、不可移动性和无时无刻需要

适应外界环境，有理由相信植物中还有大量的小肽

迄待挖掘。 

随着植物中鉴定到的小肽数量增加，对小肽自身

和前体蛋白序列结构及其降解位点的分析，一些保守

的序列特征已被揭示，加上越来越多的植物基因组被

测序解析，转录组技术的发展，这些前期研究和组学

技术为生物信息学从全基因组水平来鉴定已知小肽

的同源物和预测新型小肽奠定了基础。早在 2001年，

有研究报道从全基因组水平上对 LCV3 的同源物进

行了生物信息学分析，鉴定到一组信号肽，统称为

CLE肽。CLE肽的 C端拥有一个含有 14个氨基酸的

功能域——CLE 功能域[44-45]。随后，在鉴定 DEVIL

和 ROTUNDIFOLIA4 小肽基础上，通过生物信息学

的同源比对在拟南芥中和其他 21 个物种中鉴定

DVL/RTFL的基因家族[46]。 

除了同源比对，还可以预测新型的小肽。Hanada

等[47]通过搜寻拟南芥基因组中所有介于 30 ~ 100个

密码子(也就是编码 10 ~ 33个氨基酸长度的小肽)的

小 ORF，最后从基因间隔区找到 7 901个小 ORF。

同样的，通过查询小于 120 个密码子的小 ORF，在

大豆中预测到 766个小 ORF[48]。Yang等[27]通过分析

小于 200个密码子的转录组学数据，在木棉中鉴定到

1 282个小 ORF，并且 611个得到蛋白组学数据支持。 

通过生物信息学分析结合其他技术手段，不仅可

以有效鉴定小肽而且可以验证小肽的生物学功能。

Hara 等[49]首先通过生物信息学分析，从拟南芥全基

因组水平上筛选出氨基酸数目少于 150个，预测为分

泌蛋白的基因 153个，然后通过过表达所有 153个基

因，鉴定到编码小肽 EPF1基因；过表达该基因显著

降低气孔密度。Ohyama等[50]根据已知分泌小肽的原

蛋白结构特征，结合生物信息学分析，筛选出那些结

构相似的、预测为分泌蛋白的基因，然后再结合质谱

分析，从而成功鉴定到 C端编码小肽 1(CEP1)；该小

肽参与了拟南芥侧根发育。Matsuzaki 等[51]结合生物

信息学分析和生物学分析，成功鉴定了拟南芥根尖生

长因子(RGF)家族的相关小肽，这些小肽可以成功挽

救由于 TPST基因功能丧失导致的根尖缺失。近来，

通过对单细胞转录组学数据的分析，成功鉴定到一些

参与生殖过程的富含半胱氨酸的小肽信号[12-52]。 

这些研究显示在小肽鉴定中，基于生物信息学的

筛选再结合其他技术手段的强大功能，其成功克服了由

于基因功能冗余和丰度低对小肽鉴定带来的障碍，同时

也避免了传统生化分析技术的繁琐、耗时、技术要求高

的缺点，是未来小肽鉴定和功能研究的发展方向。 

3  小肽的调控 

随着对植物小肽研究的深入，不仅对小肽的来源

和鉴定有了一定的理解，而且对小肽的调控也有了进

一步的认识。植物小肽总体上可以分为两大类：分泌

型和非分泌型。非分泌型小肽主要在胞内起作用，少

数情况下也可以被送到胞外，担任细胞–细胞间的信

号分子。如系统素虽然是非分泌型小肽，但随着伤害

发生，系统素从伤害细胞释放出来，在质外体空间随

蒸腾流到达非伤害部位引起抗性反应[23]。分泌型小

肽又可以进一步分为翻译后修饰小肽和富含半胱氨

酸小肽两类。富含半胱氨酸小肽一般含有偶数个半胱

氨酸残基(典型的为 6个或 8个)，用于分子内二硫键

的形成。形成分子内二硫键的小肽结构稳定，不易被

蛋白酶进一步降解。翻译后修饰类小肽一般较富含半

胱氨酸小肽小，在成为有活性的功能小肽之前，往往

需要一系列的成熟过程。首先是长度调控，这类小肽

一般少于 20个氨基酸，典型长度一般在 10个氨基酸

左右，由蛋白酶多次降解加工而成。和动物及酵母相

似，这类植物小肽由较大的前体蛋白降解而来。这些

前体蛋白在 N 端含有分泌信号序列，蛋白翻译后指

导该类蛋白进入内质网和高尔基体，随后在这些细胞

器内，切除 N 端信号序列，完成第一步加工，然后

蛋白酶在靠近 C 端发生多轮降解加工，产生特定长

度的小肽[2]。在动物中，前体蛋白的切割一般发生在

C端成对碱性氨基酸之间，如赖氨酸-赖氨酸、赖氨酸-

精氨酸、精氨酸-赖氨酸及精氨酸-精氨酸之间，肽键的

切割由 subtilisin/kexin-like 原激素转化酶完成[53-54]，切

割完成后，末端碱性氨基酸由羧肽酶移除[53]。但研

究发现植物小肽的加工过程和动物及酵母显著不同，

主要体现在 3 个方面：①靠近成熟小肽 N 端的前体

蛋白并没有发现成对的碱性氨基酸；②体外实验发现

植物蛋白酶可以切割CLV3前体蛋白单个精氨酸的N

端，也有报道位于三叶草成熟小肽 CLE36 N端上游

两个氨基酸处的甲硫氨酸和丝氨酸是前体蛋白的切

割点；③拟南芥中的一个 AtSBT1.1在体内负责 PSK4
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的起始加工，但是切割位点是位于成熟小肽上游的亮

氨酸和组氨酸之间。 

这些研究表明起始加工位点和最后成熟小肽的

边界序列没有特定的关系，植物小肽信号的蛋白降解

加工是一系列复杂的生化过程：首先是蛋白酶内切产

生初步小肽，随后外切蛋白酶对小肽进一步修剪，如

去除末端几个氨基酸。发挥修剪作用的外切酶可能为

含锌的羧肽酶 SOL1[55]。迄今，植物体内有哪些蛋白

酶来切割哪些原蛋白，以及某个或某类蛋白酶又如何

决定切割位点的分子机制还不清楚。有一种解释是由

于原蛋白翻译后修饰，阻止了体内复杂的蛋白降解系

统对原蛋白的随机降解，只允许特定蛋白酶(类)可以

接近特定位点，产生切割。蛋白内切酶产生的初级小

肽又是如何面对如此丰富的蛋白外切酶的挑战而保

持一定长度的呢？一种解释是成熟小肽末端的脯氨

酸可能赋予初级小肽抵挡外切酶的降解，例如，CLE

类小肽在第 4、7和 9位都含有保守的脯氨酸(图 3)。 

 

图 3  CLE 类小肽的氨基酸序列保守性 
Fig.3  Conserved amino acids of CLE peptide family  

 
小肽除了长度调控外，分泌型小肽还通常含有翻

译后修饰，其中主要的翻译后修饰有 3类：①酪氨酸

硫酸化(tyrosine sulfation)；②脯氨酸羟基化(proline 

hydroxylation)；③羟脯氨酸阿拉伯糖基化(hydroxy-

proline arabinosylation)。分泌蛋白的酪氨酸硫酸化修

饰动植物中都存在。植物中带有该修饰的小肽有

PSK[56]、PSY[57]和 RGF[51]等，其中 PSK 是植物中第

一个报道有修饰的小肽。介导该修饰的酶为 TPST 

(tyrosylprotein sulfotransferase)，催化了硫酸根从 3′-

磷酸腺苷-5′-磷酰硫酸(3′-phosphoadenosine 5′-phos-

phosulfate，PAPS)向酪氨酸苯环转移[58]。 

缺失 TPST基因的拟南芥地上部矮小、叶片白化、

早衰，根部表现为根极短、根尖原基活性显著下降，

究其原因就是突变体丧失了对 RGF 小肽的硫酸化修

饰，从而无法维持根尖干细胞的活性。这些研究表明

小肽酪氨酸硫酸化的重要性。目前对于硫酸化修饰的

具体分子机制还不是十分明确，但研究发现酪氨酸硫

酸化的最基本要求是酪氨酸的 N 端必须连接一个天

冬氨酸(也就是 DYxxxxxx)，如果一个酪氨酸附近的

酸性氨基酸越多，该酪氨酸硫酸化的可能性就极显著

地增加[58]。 

除了 PSK 小肽家族，目前发现植物中几乎所有

修饰小肽都发生脯氨酸的羟基化修饰。脯氨酸羟基化

由 2-酮戊二酸依赖性双加氧酶家族(2-oxoglutarate- 

dependent dioxygenase)的脯氨酰-4-羟化酶(prolyl-4- 

hydroxylase)介导完成，需要 2-酮戊二酸和氧气为共

同的底物[59]。脯氨酰-4-羟化酶是一个跨膜蛋白，亚

细胞定位于内质网和高尔基体复合物中。拟南芥中总

共有 13 个该酶的编码基因，缺失该酶基因导致根毛

极性生长丧失[60]。 

一些小肽如 PSY1、CLV3、CLE2、CLE9 和

CLE-RS2 的羟脯氨酸进一步发生修饰，主要是羟基

和阿拉伯糖反应形成 O 型阿拉伯糖链[61]。羟脯氨酸

O-阿拉伯糖基转移酶 (hydroxyproline o-arabinosyl-

transferase，HPAT)负责羟脯氨酸 4 位上 β 糖苷键的

连接。最近发现拟南芥 HPAT是一个跨膜蛋白，亚细

胞定位于高尔基体上，属于糖基转移酶 (glycosyl-

transferase，GT)8号家族[62]。缺失拟南芥 HPAT基因

导致多种表型：下胚轴变长、细胞壁加厚受阻、早花、

早衰。HPAT1 和 HPAT3 双突变体显著影响花粉管生

长，进而导致雄性不育。缺失豌豆和三叶草中拟南芥

HPAT的同源基因 NOD3和 RDN1导致高度结瘤的表

型，有力支持了 CLE小肽的羟脯氨酸 O型阿拉伯糖

基化可以抑制根际微生物的过度结瘤[63]。综上所述，

小肽的糖基化修饰在植物生长发育和防御中起到多

种多样的作用。 

4  问题与展望 

小肽作为信号分子，正如传统植物激素一样，往

往起到“四两拨千斤”的作用。外源添加纳克级甚至

飞克级小肽，就可以提高番茄抵抗病虫害的伤害，提

高植物对氮的吸收，增加植物铁含量。植物信号肽还

参与了其他生物学过程如细胞增殖、根系干细胞维

持、侧根生长发育、根瘤形成等。本文初步总结了近

30 a来植物小肽的来源、鉴定和调控，重点介绍了植

物小肽分离鉴定的几种方法，指出了每种方法的优势

和局限性。虽然植物小肽的研究已经取得一些进展，

但挑战仍然巨大：①近 10 a 来，各种组学技术日新

月异，尤其是近年来基因组和转录组学相关研究已从

模式植物拟南芥、水稻等成功延伸到各种经济作物甚

至目前看起来没什么经济价值的植物。随之而来的是

越来越多的已知植物信号肽的同源物和新型小肽，特

别是一些物种特异性和环境适应性的信号肽被进一

步发掘和鉴定。如何高效地验证如此海量小肽的生物
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学功能并在生产中充分利用如此丰富的小肽资源是

未来研究的一个重要方向和巨大挑战；②虽然植物源

小肽越来越丰富，但在林木中，有关小肽的研究还鲜

有报道。另外，正如前面所述，小肽小、浓度低，很

难获得 T-DNA 插入突变体，通过传统遗传学和生物

化学方法来鉴定小肽不仅难度大，而且费时耗力。未

来包括小肽在内的新基因的功能研究，可能都将采用

“生物信息学预测–突变体表型–基因身份鉴定”这一

套综合的方法。总之，植物小肽是一个新兴的、极具

前景的研究领域，但是其数量多、来源和加工成熟机

制复杂、生物学功能研究难度大，目前植物小肽研究

技术手段还不够成熟，给植物小肽的研究增加了难

度，但同时也为植物小肽的研究提供了更大的契机。

正如人类对土壤微生物的认知，有众多的空白等待去

填补。一旦突破，将小肽成功应用到生产中就可以减

少农药化肥等的施用量，起到减肥增效的效果，保护

生态环境；同时可以提高果蔬的品质和林木的材质，

为现代高质农业生产服务。 
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Abstract: Plant signal peptides are generally 5–60 amino acids in length, derived mainly from three origins. More and 

more signal peptides have been identified since the first plant signal peptide, systemin, was reported to be involved in the 

response of tomato to wounding caused by insect or pathogen attack in 1991. There is increasing evidences showing that plant 

signal peptides play diverse roles in growth, development and bio-/abiotic stress responses. In this review, we summarized the 

research progresses in plant signal peptides focusing on the aspects of the origin, identification and regulation, and discussed what 

remain to be addressed in the future. 
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