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编码微肽的sORFs概述



sORFs（small open reading frames）是一种
小型开放阅读框，通常被定义为长度小于100

个氨基酸的编码序列。

sORFs具有较短的长度和较低的编码潜力，常
常被忽视或误认为是非编码RNA。

近年来，随着高通量测序和生物信息学技术的
发展，越来越多的sORFs被发现并证实具有编
码微肽的能力。

sORFs定义与特点
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微肽（micropeptides）是由sORFs编码的一类

小型蛋白质，通常长度在5-50个氨基酸之间。

微肽在生物体内具有广泛的生物学功能，包括调

节基因表达、细胞信号传导、代谢调控等。

微肽由于其小巧的结构和快速的降解速度，在生

物体内具有独特的优势和潜力，成为近年来研究

的热点。

微肽功能与生物学意义



sORFs是编码微肽的基因序列，微肽是sORFs的翻译产物，二者之间具有密切的联系。

研究sORFs及其编码的微肽对于揭示生物体内复杂的调控网络和疾病发生发展机制具有重要意义。同时，
微肽由于其独特的结构和功能特点，在药物设计和疾病治疗中也具有广阔的应用前景。

sORFs的表达水平和微肽的功能密切相关，sORFs的变异和异常表达可能导致微肽功能的改变或丧失。

sORFs与微肽关系探讨
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sORFs发现技术研究进展



高通量测序技术

生物信息学分析

基因组编辑技术

基因组学方法在sORFs发现中应用

利用二代测序、三代测序等

高通量测序技术，对全基因

组进行深度测序，以发现新

的sORFs。

通过基因组注释、比较基因

组学等生物信息学方法，对

测序数据进行深入挖掘，预

测和验证sORFs的存在。

利用CRISPR-Cas9等基因组

编辑技术，对预测的sORFs进

行基因敲除或敲入，以验证

其功能。



转录组测序技术

利用RNA-seq等转录组测序技术，

对全转录组进行测序，以发现新

的sORFs转录本。

单细胞转录组学

通过单细胞RNA测序等技术，在

单细胞水平上研究sORFs的表达

模式和调控机制。

长链非编码RNA研究

研究长链非编码RNA与sORFs的

相互作用关系，揭示其在基因表

达调控中的作用。

转录组学方法在sORFs发现中应用



利用质谱等蛋白质组测序技术，对全蛋白质组进行测序，以发现新
的sORFs编码的微肽。

蛋白质组测序技术

通过蛋白质互作实验，研究sORFs编码的微肽与其他蛋白质的相互
作用关系，揭示其在细胞信号通路中的作用。

蛋白质互作研究

研究sORFs编码的微肽的蛋白质修饰情况，如磷酸化、甲基化等，以
了解其生物学功能和调控机制。

蛋白质修饰研究

蛋白质组学方法在sORFs发现中应用
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微肽鉴定技术研究进展
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