


52卷植   物   保   护   学   报

染成功率，这是病毒适应逆境的一种策略（Chai et al.，2024；Gao et al.，2024）。

作为复制辅助因子嵌入病毒复制蛋白核心网

络，也是小蛋白协助调控病毒复制进程的一个重要

机制。在SYNV中鉴定到的小蛋白A与病毒装配相

关蛋白M、RNA聚合酶的辅因子P蛋白互作，B蛋白

与 P蛋白也互作，A蛋白和B蛋白很可能通过这样

的互作机制影响病毒复制过程中M蛋白和P蛋白的

功能，所以A蛋白和B蛋白的过表达会加剧SYNV

和异源病毒PVX引发的症状，而阻断B蛋白的翻译

会延缓SYNV的侵染。

综合来看，病毒小蛋白可通过参与复制复合物

组装、改变寄主膜系统结构、调控细胞离子稳态以及

与病毒复制相关蛋白相互作用等方式，在病毒生命

周期的初始和扩增阶段发挥着重要作用。

2.2   促进病毒的细胞间移动

植物病毒需要通过胞间连丝实现从一个细胞到

另一个相邻细胞的传播，近年鉴定的多种病毒新小

蛋白已被证实定位于胞间连丝并且参与这一过程。

在双生病毒中，除主要移动蛋白V2外，小蛋白也参

与病毒的细胞间移动。如TYLCV的C5可与V2互

作，促进V2从细胞核输出并在胞间连丝处聚集，协

助病毒基因组 DNA 穿越胞间连丝；C5 缺失导致

TYLCV 在寄主植物中的系统发病受限，而过表达

C5后可部分回补这一缺陷，该结果更强调了C5在

病毒扩散中的作用（Zhao et al.，2022；2023）。此外，

TYLCV的V3也会协助病毒的细胞间传播。如前文

所述，V3沿着植物细胞微丝骨架运输并靶向胞间连

丝，可能通过重塑膜结构提高其通透性，从而加速病

毒在相邻细胞间的扩散（Gong et al.，2022）。同时，

TYLCTHV的小蛋白BV2主要定位于内质网和胞间

连丝，可能通过参与寄主膜系统重塑来促进病毒的

TuMV：芜菁花叶病毒；CGMMV：黄瓜绿斑驳花叶病毒；BYSMV：大麦黄条点花叶病毒；SYNV：苦苣菜黄网病毒；TYLCV：番

茄黄化曲叶病毒；TYLCTHV：泰国番茄黄曲叶病毒；Geminiviruses：双生病毒。TuMV: Turnip mosaic virus; CGMMV: 

cucumber green mottle mosaic virus; BYSMV: barley yellow striate mosaic virus; SYNV: Sonchus yellow net virus; TYLCV: tomato 

yellow leaf curl virus; TYLCTHV: tomato yellow leaf curl Thailand virus; Geminiviruses: viruses belong to genus Geminivirus.

图6  植物病毒新型小蛋白的主要功能

Fig. 6  Major functions of small novel proteins encoded by plant viruses

1334



6期 高梦欣等： 植物病毒编码新小蛋白的研究进展

细胞间运动（Chiu et al.，2022）。另外，许多近年来

发现的病毒小蛋白最初并未被认为有独立的运动功

能，但越来越多证据暗示这些小蛋白可能通过协助

传统移动蛋白参与病毒的胞间运动。

综上，病毒小蛋白通过定位于胞间连丝或利用

细胞骨架网络，将病毒基因组或病毒粒子有效地送

至相邻细胞，加快了病毒在寄主体内的扩散速度。

鉴于小蛋白在病毒传播中的作用，靶向这些因子的

干预手段有望成为限制病毒在植物体内扩散的新

策略。

2.3   抑制寄主植物的免疫防御

在长期的共同进化过程中，植物形成了多层次、

复杂的免疫系统来抵御病毒侵染。其中，RNA沉默

是寄主抵抗病毒入侵的重要防御机制之一，病毒要

在植物体内成功致病必须突破寄主的免疫防线。最

近鉴定的许多植物病毒小蛋白都被证明能够作为

RNA沉默抑制子有效干扰这一免疫防御过程，从而

削弱寄主植物的抗病毒能力。

在双生病毒中，C5/AC5均被证实具有沉默抑制

子活性，且与病毒致病力增强密切相关；而不同双生

病毒中C5/AC5的RNA沉默抑制效果存在差异，这

意味着C5/AC5的免疫抑制功能可能受病毒株系和

寄主背景的双重调控（Zhao et al.，2022）。C7 则是

最近鉴定的弱抑制子，功能还未深入研究（Liu et 

al.，2023）。这些小蛋白通过干扰寄主RNA沉默途

径显著提升病毒的侵染能力和在植物体内的积累水

平，有力地对抗了寄主植物的抗病机制。

一些病毒小蛋白可同时影响 TGS 和 PTGS。

TYLCV的V3蛋白就是这样一个双重抑制子，它既

能抑制转录水平寄主植物基因组DNA的甲基化沉

默，又能抑制转录后细胞质中介导病毒RNA降解的

PTGS过程，这使得V3在拮抗寄主免疫上具有独特

优势。然而，V3 具体通过何种途径实现对 TGS 和

PTGS的抑制还不清楚，推测可能干扰了DNA甲基

转移酶或DCL、AGO等沉默效应蛋白的功能（Gong 

et al.，2022）。类似地，双生病毒 AC5/C5 小蛋白也

展现出多层面的免疫抑制作用，它们不但抑制RNA

沉默，还能诱导活性氧迸发、影响激素水平等（Li et 

al.，2015；Zhao et al.，2022）。由此可见，病毒小蛋白

可以通过“组合拳式”的机制对寄主免疫实施多方面

干扰。

除了RNA沉默途径，小蛋白还可以靶向寄主其

他防御机制。一些小蛋白会诱导寄主产生异常的生

理反应来协助病毒侵染。双生病毒 Beta卫星编码

的小蛋白 βV1可诱导内质网胁迫并激活UPR，重塑

寄主细胞内环境；与此同时，寄主细胞内由ATG18a

介导的细胞自噬参与 βV1的降解，这一结果表明了

病毒蛋白与寄主免疫通路之间的动态博弈（Hu et 

al.，2025）。

总之，病毒小蛋白通过抑制寄主RNA沉默和扰

乱免疫信号等多种方式有效突破寄主防御，进而增

强病毒在植物体内的积累和扩散能力。

2.4   协助病毒适应寄主植物不同的遗传背景

病毒蛋白的表达和功能受寄主因子的高度调

控，通常会因寄主品种或环境条件的不同而表现出

差异（Fiallo-Olivé et al.，2021）。推测病毒基因组编

码的小蛋白可能也会在不同寄主中表现出功能多样

性，帮助病毒适应多变的环境。以双生病毒为例，其

编码的C4就是这样一个多功能性因子。在不同寄

主植物中，C4诱导的表型表现出高度多样性，在某

些寄主中C4导致植株严重坏死，在另一些寄主中则

引起叶片黄化、生长畸形等症状（Medina-Puche et 

al.，2021）。这些差异表明C4的功能依赖于寄主遗

传背景，体现了病毒在不同寄主中进化出一种灵活

的适应策略。双生病毒编码的主要蛋白V2/AV2的

双启动子机制会生成分子量不同的两种蛋白亚型，

第 2 个起始密码子产生的 V2-2/AUG189 AV2 蛋白

属于小蛋白，这一机制为适配多种寄主提供了可能，

不同寄主背景下对两种亚型的翻译偏好可能改变了

其在寄主细胞内质网和胞间连丝中的定位和稳定

性，进而影响病毒的细胞间扩散效率（Chiu et al.，

2022；Wang et al.，2025）。当寄主细胞内K＋稳态或

膜系统特性存在差异时，BYSMV编码的P9蛋白的

离子通道活性对病毒早期侵染的促进程度也会

不同。

此外，病毒小蛋白与寄主细胞应答机制之间也

存在动态调节关系。例如，TYLCCNB编码参与病

毒的致病性新小蛋白βV1定位于植物细胞的内质网

膜，并诱导强烈的内质网应激反应，进而特异性激活

UPR 中的 bZIP17/28 通路；而 βV1 去除 C 端 20 个氨

基酸残基后，则失去了激活 bZIP17/28 这两个转录

因子的功能，其致病力也显著减弱（Hu et al.，2020），

说明βV1通过调控这一通路帮助病毒适应植物内部

的免疫屏障。有意思的是，βV1引导的这一适应过

程并不是完全单向的。细胞自噬机制通过ATG18a

识别并降解 βV1产物，形成寄主防御与病毒功能之

间的动态平衡（Hu et al.，2025）。这种双向调控机制

表明 βV1不仅帮助病毒利用寄主细胞应答系统，同
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时自身也成为应答目标，这种机制使病毒能在不同

寄主遗传背景中通过激活或调控内质网应答来维持

高度适应性，同时也可通过自噬来限制其作用，它在

适应寄主背景差异和调节免疫策略中扮演着双重角

色，对于协助病毒适应不同寄主遗传背景至关重要。

综上，植物病毒可通过产生可变的翻译产物小

蛋白来调控细胞稳态和应激通路等机制，确保病毒

在不同品种和环境条件下均能顺利侵染，这一结论

为理解病毒跨寄主广谱致病提供了理论支持，为未

来的多寄主病毒病精准防控提供了新的切入点。

3 病毒编码的小蛋白的鉴定技术与方法

小蛋白分子量小、编码序列短，且其编码 ORF

常常与主要结构蛋白重叠，这为其鉴定、表达验证及

功能研究带来了较大的挑战。因此，通常需要结合

分子生物学、蛋白质组学及生物信息学技术等多种

技术手段，才能确认病毒来源小蛋白的存在并探索

其作用机制。

3.1   转录水平的检测

验证小蛋白是否真实表达的第1步是检测相应

基因的转录。RNA 测序（RNA sequencing，RNA-

seq）已被广泛用于植物病毒小蛋白研究。如果小蛋

白有独立的转录本，RNA-seq数据可通过对应区域

存在读段富集，从而确定其是否被转录以及其转录

本丰度。Chiu et al.（2022）曾利用 RNA-seq 结合

cDNA 5′末端快速克隆技术（5′ rapid amplification 

of cDNA ends，5′ RACE）确认了TYLCTHV编码的

小蛋白BV2的转录本，并证明BV2在病毒侵染中发

挥着重要作用。因此，转录水平检测可为小蛋白的

表达提供初步证据。在实践中，研究者常在病毒侵

染的植物样品中提取RNA进行高通量深度测序或

者三代全长转录组测序，重点分析传统注释为空白

的区域的转录本信号，以挖掘潜在的病毒小蛋白基

因（图7）。

3.2   翻译水平的验证

相对于转录，翻译水平的检测更能直接证明小

蛋白产物的存在。Ribo-seq和LC-MS/MS等高通量

测序方法成为检测小蛋白的核心手段。

A：从病毒侵染的植物组织中提取总RNA，作为包含小蛋白基因转录本在内的模板；B：将提取的RNA打断成小片段，便于后续

cDNA合成和文库构建；C：将RNA片段反转录为 cDNA，保留稳定的序列信息；D：为 cDNA加接头并扩增，构建用于高通量测

序的文库；E：进行高通量测序，生成海量读段数据；F：读段比对至病毒基因组并组装转录本，确认小蛋白对应的转录本是否存

在及其丰度。A: Total RNA is isolated from virus-infected plant tissue, providing the template that includes transcripts of small-

protein genes; B: the extracted RNA is sheared into small fragments to facilitate subsequent cDNA synthesis and library preparation; 

C: RNA fragments are reverse-transcribed into cDNA, preserving their more stable sequence information; D: adaptors are ligated to 

the cDNA fragments and the fragments are amplified to construct a library for high-throughput sequencing; E: the library is 

sequenced on a next-generation sequencing platform, producing a large volume of short-read data; F: the reads are aligned to the viral 

genome and transcripts are assembled to confirm the presence and assess the abundance of transcripts corresponding to small ORFs.

图7  RNA-seq技术及流程

Fig. 7  RNA-seq technology and workflow
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3.2.1    Ribo-seq识别翻译活跃的小ORF

Ribo-seq 可直接捕获翻译中的结合核糖体的

mRNA片段，从而识别翻译活跃的小ORF。相比转

录组分析，Ribo-seq能更可靠地区分哪些ORF真正

进入翻译阶段（图8）。在动物病毒研究中，Finkel et 

al.（2021）利用 Ribo-seq 对新冠病毒（severe acute 

respiratory syndrome coronavirus 2，SARS-CoV-2）的

基因组进行了全面分析，发现其基因组正义链存

在多个以前未鉴定的小蛋白。这种方法同样适用

于植物病毒小蛋白的研究。如Gong et al.（2025）在

对CGMMV的研究中首次使用Ribo-seq，并获取了

该病毒负义链上隐藏的小ORF的翻译信号。需要

注意的是，Ribo-seq数据通常需要结合生物信息学

和遗传学试验来增强可信度。例如，可通过突变该

ORF的起始密码子或关键位点来构建病毒突变体，

并观察病毒在寄主中所致的表型变化，以判断该小

蛋白是否具有生物学功能。

3.2.2    LC-MS/MS验证蛋白质表达水平

LC-MS/MS可为小蛋白的存在提供较为直接的

证据。由于小蛋白一般丰度低、免疫原性弱，传统抗

体检测技术的灵敏度可能不足。质谱检测不依赖抗

A：通过翻译抑制剂固定mRNA上的核糖体并裂解细胞，富集核糖体结合的mRNA片段；B：用核糖核酸酶降解游离的RNA，仅

保留被核糖体保护的mRNA片段；C：纯化核糖体保护的短RNA片段，反转录为 cDNA并接上测序接头，构建测序文库；D：对

文库进行高通量测序，获取核糖体足迹片段的序列数据；E：将足迹序列比对至病毒基因组并绘制核糖体图谱，识别基因组中是

否存在翻译活跃的小蛋白。A: Ribosomes on mRNAs are immobilized using translation inhibitors, followed by cell lysis to enrich 

ribosome-bound mRNA fragments; B: free RNAs are degraded with ribonuclease (RNase), leaving only ribosome-protected mRNA 

fragments; C: ribosome-protected short RNA fragments are purified, reverse-transcribed into cDNA, and ligated with sequencing 

adapters to construct a sequencing library; D: the library is subjected to high-throughput sequencing, yielding a large dataset of 

ribosome footprint sequences; E: the footprint sequences are aligned to the viral genome to generate a ribosome occupancy profile 

and identify small ORFs that are actively being translated.

图8  Ribo-seq技术及流程

Fig. 8  Ribo-seq technology and workflow
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体，通过分析蛋白酶消化后的肽段质荷比识别蛋白

的特征肽段序列，从而分析小蛋白是否存在。通常

会从病毒侵染的组织中提取总蛋白质，利用胰蛋白

酶等酶切处理获得肽段，随后采用高灵敏质谱仪扫

描，并与病毒蛋白序列数据库匹配以寻找特异肽段

（图9）。Gong et al.（2023；2025）在TuMV及CGMMV

侵染的烟草中分别检测到了其负义链 rORF对应的

特异性肽段，为其翻译提供了直接证据。值得一提

的是，LC-MS/MS 和 Ribo-seq 常结合使用，互相印

证；前者证明蛋白产物存在，后者证明翻译过程发

生；LC-MS/MS直接检测到蛋白实物，而Ribo-seq捕

获翻译活性信息，二者结合可大幅提高鉴定的可靠

性。此外，质谱还能提供蛋白翻译后修饰等信息，为

了解小蛋白功能提供更多线索。

3.2.3    蛋白免疫印迹和免疫组化分析

制备针对病毒小蛋白的特异性抗体是直接验证

其表达的传统途径。蛋白免疫印迹技术可在病毒侵

染的植物组织中检测目标小蛋白的特异性条带，从

而确认其是否表达（图 10）。Zhao et al.（2023）曾通

过蛋白免疫印迹试验证明了TYLCV C5的存在。然

而，由于小蛋白分子量过低（通常小于10 kD），且二

级结构较简单，抗体制备和蛋白免疫印迹检测的灵

敏度都面临着巨大挑战。在植物组织或细胞水平

上，小蛋白的分布可通过免疫组化或免疫荧光技术

来观察，如果荧光信号明显累积于特定细胞中或组

织部位，则说明小蛋白在该处富集。Du et al.（2014）

报道指出CMV的 2b蛋白主要在叶肉细胞中表达，

并通过结合小干扰 RNA（small interfering RNA，

siRNA）影响抗病毒 RNA 沉默，它的定位和功能是

通过荧光标记和细胞生物学手段解析的，这类免疫

组化分析对理解小蛋白在植物体内的作用位置非

常有效。但在实际操作中小蛋白同样面临免疫信

号较弱的问题，经常需要信号放大技术或高灵敏显

微成像技术来捕获，一般通过制备小蛋白特异性抗

A：从发病植物组织中提取总蛋白质；B：获得包含目标小蛋白在内的样品；C：使用特异性蛋白酶将总蛋白质分解为较短的肽

段；D：经高效液相色谱将所得肽段分离，并采用串联质谱检测各肽段产生的特征质谱峰；E：将获得的质谱数据与蛋白质序列

数据库进行比对，以确定肽段序列来源；F：根据特异性肽段的匹配结果确认目标小蛋白的存在，实现对其是否表达的蛋白质水

平验证。A: Total proteins are extracted from virus-infected plant tissue; B: a sample that includes the target small proteins is 

yielded; C: the proteins are digested into shorter peptides using specific proteases; D: the resulting peptides are separated by high-

performance liquid chromatography (LC) and detected by tandem mass spectrometry (MS), producing characteristic mass spectra for 

the peptides; E: the acquired mass spectra are compared against protein sequence databases to determine the peptide sequences and 

their origins; F: the presence of the target small protein is confirmed by the identification of its specific peptides, thus validating its 

expression at the protein level.

图9  LC-MS/MS技术及流程

Fig. 9  LC-MS/MS technology and workflow
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体来检测其存在难以获得理想的结果。

总之，多种技术的综合运用能够从转录和翻译

等不同层面全面验证植物病毒小蛋白的真实存在，

为进一步探究其功能机制奠定基础。

4 总结与展望

4.1   植物病毒新小蛋白的研究现状

近年来，对植物病毒编码新小蛋白的探究取得

了令人瞩目的进展。大量试验证据表明，多种植物

病毒基因组中隐藏着具有重要功能的小蛋白，它们

广泛参与病毒复制、传播和抑制寄主免疫等过程，贯

穿病毒侵染循环的各个阶段，是病毒致病力的关键

调控因子，并有望成为植物病毒病防控的新靶点。

这些发现极大地拓展了对病毒基因组编码潜力的认

知，植物病毒研究正进入“小蛋白、大作用、多功能”

的认知新阶段。

与此同时，植物病毒小蛋白研究也呈现出一些

普遍性规律。首先，小蛋白通常具有跨膜信号或定

位特性，偏好靶向寄主的膜系统或细胞器，从而影响

病毒在细胞内的位点分布和移动路径。其次，小蛋

白通常与病毒主要因子协同发挥作用，如与复制酶

互作、辅助移动蛋白定位、或与病毒调控蛋白共同调

节基因表达等；小蛋白功能多为辅助调控型，并非独

立完成某一生命过程，而是通过调节病毒与寄主分

子互作网络来间接发挥作用。另外，由于小蛋白在

A：从病毒侵染的植物组织中提取总蛋白质作为样品；B：将蛋白质样品在十二烷基硫酸钠-聚丙烯酰胺凝胶电泳中按照分子量

大小分离；C：将分离的蛋白质转移至硝酸纤维素膜上，便于后续抗体探测；D：封闭膜以减少非特异背景后，依次用特异性小蛋

白抗体的一抗和酶标二抗孵育，使膜上的目标蛋白被特异性结合并标记；E：加入化学发光底物使二抗上的酶产生光信号；F：

利用成像系统捕获膜上的特异性条带信号，确认目标小蛋白在样品中的表达。A: Total proteins are extracted from virus-

infected plant tissue as the starting sample; B: the protein sample is separated by molecular weight on an sodium dodecyl sulfate-

polyacrylamide gel electrophoresis (SDS-PAGE); C: the separated proteins are transferred onto a nitrocellulose membrane to 

facilitate subsequent antibody probing; D: after blocking the membrane to reduce non-specific background, it is incubated 

sequentially with a primary antibody specific to the small protein and an enzyme-conjugated secondary antibody, so that the target 

protein on the membrane is specifically bound and labeled; E: a chemiluminescent substrate is added to react with the enzyme on the 

secondary antibody, producing a light signal; F: an imaging system is used to capture the specific band signal on the membrane, 

confirming the expression of the target small protein in the sample.

图10  蛋白免疫印迹技术及流程

Fig. 10  Western blot technology and workflow
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进化上较为保守，不同毒株或近缘病毒间的小ORF

常具有保守性，这为跨物种预测提供了依据。这些

规律为进一步系统研究植物病毒新小蛋白提供了

指导。

然而，目前针对植物病毒编码新小蛋白的研究

整体上仍处于初级阶段，大部分功能尚未被全面解

析，许多病毒基因组中的潜在小ORF仍待发现。除

双生病毒和马铃薯 Y 病毒属病毒等少数模型病毒

外，其他类型植物病毒的小蛋白研究相对零散。研

究对象较为集中与技术门槛制约了对病毒编码新小

蛋白功能多样性的全面理解。因此，未来亟需拓宽

研究范围，应用更多技术方法，覆盖更多植物病毒家

族，从宏观上构建植物病毒基因组编码策略的全

景图。

4.2   研究挑战与前景

尽管植物病毒编码新小蛋白的研究取得了一系

列进展，但仍面临诸多挑战。小蛋白通常隐藏在非

典型ORF中，翻译起始机制复杂，仅依赖传统的基

因注释和序列分析难以准确预测。而且，由于小蛋

白分子量小，结构复杂，稳定性较差，表达丰度低，给

蛋白质组学鉴定和功能分析带来困难。高质量特异

性抗体的匮乏与高效检测手段的缺位曾长期制约着

小分子蛋白质领域的发展，是该领域的关键技术瓶

颈。此外，病毒编码小蛋白的功能多为辅助性和调

控性的，一般通过精细且复杂的蛋白互作网络发挥

作用，拆解具体途径需要创新性的试验设计和模型

体系。由于一个病毒基因组可能同时编码多个小蛋

白，这些小蛋白之间及小蛋白与主要蛋白之间可能

存在功能冗余或多因子互作，给功能验证增加了

难度。

面对上述挑战，新技术的发展为小蛋白研究带

来了突破口。一方面，深度测序、定量蛋白质组学、

单细胞组学等高灵敏和高分辨率的组学技术，将有

效协助挖掘低丰度的小蛋白及其作用靶标。另一方

面，人工智能和结构生物学为功能预测提供了强大

支持，人工智能驱动的蛋白质结构与互作预测已全

面应用于解析植物病原与寄主之间的跨界互作界

面，并能够指导蛋白质工程的开展。未来借助这些

工具可以更快锁定小蛋白的功能模块和潜在互作

因子。

综上所述，植物病毒编码新小蛋白的研究已成

为当前植物病毒学领域的重要前沿领域。深入揭示

这些小蛋白的生物学功能具有重要的科学意义。这

些小蛋白以极低的编码成本，撬动了组装病毒复制

复合物、扩散到邻近细胞和抵抗寄主免疫反应等关

键环节，成为了病毒−寄主的“军备竞赛”中低成本、

高收益的控制点，有望成为兼具可发现性、可解析性

与可干预性的新型靶标。一方面，可以针对小蛋白

与寄主关键因子的互作位点进行基因编辑或设计拮

抗分子，从而削弱病毒的致病力；另一方面，小蛋白

本身也可作为模板，用于开发抗病毒小分子或抗病

毒蛋白。

面向靶标新小蛋白的应用可沿着多条互补路径

协同推进。首先，可通过小分子肽破坏类似

BYSMV P9的孔蛋白离子通道活性；其次，可破坏小

蛋白参与的寄主蛋白互作网络，从而削弱关键寄主

致病因子的表达；另外，针对小蛋白的翻译可塑性，

可设计打断多亚型生成与功能切换。以Ribo-seq和

LC-MS/MS等高新技术支撑基础研究，结合互作组

学与细胞器组学解析作用位点，再辅以结构预测推

动小分子生物拮抗剂的迭代优化，将关键新小蛋白

及其短基序纳入流行病学监测与快速诊断体系，有

望实现从基础研究到田间预警的全链条转化。

随着研究手段的不断进化，将有更多病毒编码

新小蛋白被发现，其蕴含的新机制将不断刷新对植

物-病毒互作的理解。在未来，实现对病毒小蛋白

功能的全面解析，并将其用于植物病毒病害防控，将

是一个既具有挑战性又极富价值的研究方向。可以

预期，小蛋白研究的持续推进，不仅不断刷新着对植

物-病毒互作规律的系统性理解，进一步提升对植

物与其他微生物编码新小蛋白的认知，还有望为保

障全球粮食安全与农业可持续发展提供一套可扩

展、可验证的技术范式。
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