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　　摘要：基因组编辑技术作为当前生命科学领域备受瞩目的颠覆性技术正处于蓬勃发展阶段。掌握基因组编辑技
术的研发趋势，分析其技术热点和重要研究进展，能够为制定我国基因组编辑技术研发战略和产业发展规划提供决策

支持。综合应用文献计量、主题聚类、专家咨询等方法开展研究，通过回溯近１０年全球作物基因组编辑技术的发展历
程，分析该领域的发展趋势、研究布局、合作情况与前沿热点，揭示该领域的发展态势。在此基础上，以突破性、行业价

值、应用范围等为标准，筛选重点期刊最新研究成果，经专家判读，对引导编辑、碱基编辑、表观基因组编辑、细胞器基

因组编辑、Ｔ－ＤＮＡｆｒｅｅ基因组编辑等基因组编辑技术的开发和优化，基因组编辑技术在新种质创制和新品种培育中
的应用，包括作物从头再驯化、利用饱和突变技术创制新种质、利用精确编辑技术创制新种质、利用常规基因组编辑技

术创制新种质等，基因组编辑技术监管方面的研究等最新前沿进展进行归纳总结，并结合我国作物基因组编辑技术的

基础研究、技术研发和产业布局等进行了展望。
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　　作为全球最瞩目的革命性生物技术，基因组编
辑技术具备稳定、高效、应用广泛等特点，在农业生

物技术和生物医学等多个领域发展迅速，已成为生

物技术领域世界各国积极布局和激烈角逐的竞争

制高点。近年来，基因组编辑技术的研究热度居高

不下，众多学者针对基因组编辑技术的相关研究进

展及其在作物育种中的应用情况进行了一系列的

研究报道，廖嘉明等报道了 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９基因编辑
技术的发展及其在植物中的应用［１］。亦有学者从

文献计量的角度出发开展基因编辑发展态势分析

的研究，李东巧等利用定性调研和文献定量分析的

方法，对作物基因组编辑技术的研发现状、重要国

家、重要机构和研究主题进行分析［２］。钟华等通过

分析基因编辑技术相关专利文献，揭示全球基因编

辑技术专利布局与人才现状，分析了基因编辑技术

的发展现状和趋势［３］。鉴于基因组编辑技术发展

迅速，每年都有大量新成果出现，紧跟最新发展态

势，结合专家研读，筛选总结最新研究进展，能够帮

助科研人员及时跟踪最新研究动态，同时为我国在

该领域的研发布局和决策提供参考。

本文通过文献检索获取２０１２—２０２１年发表的
作物基因组编辑技术相关论文，开展该领域发展态

势分析，再以突破性、行业价值、应用范围等为标

准，经情报专家筛选和领域专家判读，遴选出全球

作物基因组编辑技术研究具有代表性的成果，形成

作物基因组编辑技术最新研究进展。

１　数据来源及分析方法

１．１　数据来源
本研究的论文数据来自科睿唯安的科学引文

索引 数 据 库 （ＳｃｉｅｎｃｅＣｉｔａｔｉｏｎＩｎｄｅｘＥｘｐａｎｄｅｄ，
ＳＣＩＥ），通过基因组编辑技术关键词 ＋作物的检索
策略在数据库中对相关研究论文进行检索，共获得

２０１２—２０２１年的研究论文３１８６篇，发表于２０２１年
的有７８８篇。其中，作物包括水稻、小麦、大豆、棉
花、玉米、马铃薯等，筛选的文献类型包括 ａｒｔｉｃｌｅ和
ｒｅｖｉｅｗ，数据获取日期截至２０２２年３月１０日。
１．２　分析方法

（１）统计计量。数据下载后，将数据导入 ＤＤＡ
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分析工具中进行数据清洗，再利用 Ｅｘｃｅｌ等工具进
行数据分析、统计和图表绘制。（２）研究热点分析。
运用ＣｉｔｅＳｐａｃｅ基于论文的关键词进行主题聚类分
析，探索作物基因组编辑技术领域的热点主题及其

发展趋势。（３）核心文献遴选。经专家逐篇判读，
遴选出该领域最具代表性和突出进展的最新文献

进行归纳总结。

２　作物基因组编辑技术研发态势分析

２．１　发文数量年度变化趋势
近１０年（２０１２—２０２１年），作物基因组编辑技

术发展迅速，该领域发文年度变化趋势如图１所示。
２０１２—２０１４年间仍为缓慢发展阶段，在此期间，作
物基因组编辑技术相关研究的发文量缓慢增长；

２０１５年至今为技术快速发展阶段。在此阶段，作物
基因组编辑技术发展迅猛，其发文量呈指数增长趋

势。２０２１年的发文量比２０１５年的发文量增长了１０
多倍，以年均５０％的增长率，保持着强劲的增长势
头。反映了作物基因组编辑技术仍处于研究高峰，

是目前该领域的热点技术。

２．２　重点国家分析
从各国发文数量和趋势（图２）来看，早期以美

国为代表的发达国家在该领域具有较强的领先优

势，且美国长期保持增长趋势，位列世界第一。尽

管我国在该领域研究起步较晚，但２０１４年起我国进
入快速发展阶段，发文量逐渐超越德国、法国、日本

等除美国外的其他发达国家，位列世界第二，且发

展迅速。２０１７年，中国在该领域的研究论文首次超
过美国，成为该领域年度发文最多的国家，并与其

逐年拉开差距，形成绝对优势。日本、德国分别于

１９９７年、１９９８年开始相关研究，但是后续研究发文
量增长缓慢。印度２０１３年起开始进入该研究领域，
目前呈较快的增长速度，位列世界第三。

　　从国家合作关系图（图３、图４）来看，前２０位
（ＴＯＰ２０）国家之间的合作以中国、美国为中心，形成
２个合作圈。其中，中国与美国、澳大利亚、巴基斯
坦、沙特阿拉伯和土耳其合作较为紧密。美国的合

作网络范围更大，主要与中国、印度、英国、德国、法

国、加拿大、巴西等国合作较为紧密。此外，法国、

意大利、新西兰、西班牙和英国等欧洲国家之间建

立了较为紧密的合作关系。中国和美国之间的合

作是最为频繁的，双方合作发文达２３４篇。
２．３　主要机构分析

从发文量排名 ＴＯＰ２０的机构（图５）来看，作物
基因组编辑技术的基础研究主要以科研机构和大

学为主。其中，中国科学院（２２３篇）、中国农业科学
院（２０８篇）、中国农业大学（１３１篇）的发文数量居
全球前３位；华中农业大学（１２８篇）排第４位；南京
农业大学（７６篇）排第５位，中国研究机构在该领域
的研究论文占绝对优势，前１０位（ＴＯＰ１０）机构中占
７席。其他３席均为美国的高校。
　　从机构合作关系（图６）上来看，ＴＯＰ１０机构之
间以各国机构间合作为主，中国科学院与中国农业

科学院、中国农业大学、浙江大学之间合作较为紧

密；美国的爱荷华州立大学、明尼苏达大学和佛罗

里达大学之间的合作关系也较为密切，主要涉及遗

传转化、转录激活因子、定向诱变和 ＣＲＩＳＰＲ－Ｃｐｆ１
系统等内容。此外，中国国家水稻研究所与华中农

业大学之间也存在合作关系。

２．４　研究热点分析
本文运用ＣｉｔｅＳｐａｃｅ对２０１２—２０２１年的研究论

文进行了基于关键词的主题聚类分析，根据聚类结

果进行总结归纳，该领域研究热点（图７）主要集中
在以下 ３个方面。（１）基因组编辑技术开发和优
化，包括引导编辑、碱基编辑、表观基因组编辑、细

胞器基因组编辑、Ｔ－ＤＮＡｆｒｅｅ的基因组编辑等技
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术优化和新功能开发的研究，为基因组编辑技术的

应用提供了更多选择。（２）基因组编辑技术在新种
质创制和新品种培育中的应用，包括作物从头再驯

化、利用饱和突变技术创制新种质、利用精确编辑

技术创制新种质、利用常规基因组编辑技术创制新

种质等研发工作的新进展，其中，近几年基因组编

辑技术在水稻育种中的应用热度较高，种质发掘、

创制和育种的主要方向集中在病害抗性（抗病、抗

除草剂）和非生物胁迫抗性（耐盐、抗旱）等方面，为

应对气候变化，解决粮食安全问题提供支撑。（３）
基因组编辑技术监管方面的研究。随着新技术及

其成果在育种中的应用，世界各国均面临着新育种

技术如何监管等问题，该方面的研究热度不断攀

升，也成为科研人员和政府部门关注的热点。

作物基因组编辑技术热点分布图中出现的聚

类主题名称、强度及其热点主题词分布情况见表１。

３　最新研究进展

本研 究 在 进 一 步 限 定 刊 载 在 《Ｎａｔｕｒｅ》
《Ｓｃｉｅｎｃｅ》《Ｃｅｌｌ》《ＮａｔｕｒｅＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ》《Ｎａｔｕｒｅ
Ｇｅｎｅｔｉｃｓ》等权威期刊上的基因组编辑技术最新相关
研究论文的基础上，再以突破性、行业价值、应用范
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围等为标准，经情报专家筛选和领域专家判读，遴

选出全球作物基因组编辑技术三大研究方向中的

最新研究成果，逐篇解读，总结最新研究进展。

３．１　基因组编辑技术开发和优化
３．１．１　引导编辑技术优化　引导编辑（ＰＥ）技术无
需额外的ＤＮＡ模板便可有效实现所有１２种单碱基
的自由转换，且能有效实现多碱基的精准插入与删

除，这一近乎全能的工具为基因编辑领域带来重大

变革。ＰＥ自２０１９年问世以来，由于操作简便、灵活
性高和编辑精准等特点，得到广泛关注，但该技术

仍存在效率较低的问题。２０２１年，国内外前沿实验
室利用细胞增效因子筛选、小向导 ＲＮＡ（ｓｇＲＮＡ）模
板设计、多策略协同效应等方法，进一步提升 ＰＥ的
效率，并拓展 ＰＥ在大片段基因删除和替换中的应

用。美国哈佛大学刘如谦实验室与普林斯顿大学

Ａｄａｍｓｏ实验室合作开发的 ＰＥ升级版本 ＰＥ４／
ＰＥ４ｍａｘ及ＰＥ５／ＰＥ５ｍａｘ为疾病的基因治疗提供了
更强大的工具［４］。中国科学院遗传与发育研究所

高彩霞研究组与李家洋研究组合作研发了高效设

计引导编辑向导 ＲＮＡ（ｐｅｇＲＮＡ）以及提高植物 ＰＥ
效率的新策略［５］。北京市农林科学院杨进孝、赵久

然团队联合北京大学等单位，发现多种 ＰＥ增效新
策略及协同效应，实现玉米和水稻 ＰＥ效率平均提
高３倍，在多个低效靶点上甚至提高１０倍以上，并
在人细胞中进行验证［６］。北京大学生命科学学院、

北大－清华生命科学联合中心伊成器教授课题组
开发出人源细胞中基于双 ｐｅｇＲＮＡ的高效 ＰＥ新策
略［７］。马萨诸塞大学的薛文教授课题组和华盛顿大
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表１　主题聚类及主题词分布

编号 主题名称 强度 主题词

＃０ 基因组编辑技术 ７９ ｇｅｎｏｍｅｅｄｉｔｉｎｇ；ｏｒｙｚａｓａｔｉｖａ；ｃａｒｏｔｅｎｏｉｄｃａｔａｂｏｌｉｓｍ；ｓｙｓｔｅｍｓｂｉｏｌｏｇｙ｜ｃｌｉｍａｔｅｃｈａｎｇｅ；ｄｒｏｕｇｈｔ；ｆｏｏｄｓｅｃｕｒｉｔｙ；ｇｅｎｅｔｉｃ
ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ；ｔｒｏｐｉｃａｌｃｒｏｐｓ；ｇｍｏｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ；

＃１ 碱基编辑技术 ５５ ｂａｓｅｅｄｉｔｉｎｇ；ｇｅｎｏｍｅｅｄｉｔｉｎｇ；ｐｏｉｎｔｍｕｔａｔｉｏｎ；ｏｆｆ－ｔａｒｇｅｔｍｕｔａｔｉｏｎ；ｗｈｏｌｅｇｅｎｏｍｅ｜ｐｒｉｍｅｅｄｉｔｉｎｇ；ｐｈｙｔｉｃａｃｉｄ；ｃｒｙ１ａｃ
ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ；ｐｅｓｔｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ；ｄｉｓｅａｓｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ；ｇｅｎｏｍｅｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ；ｂａｓｅｅｄｉｔｏｒ

＃２ 基因靶向技术 ４６ ｚｉｎｃｆｉｎｇｅｒｎｕｃｌｅａｓｅｓ；ｐａｒｔｉｃｌｅｂｏｍｂａｒｄｍｅｎｔ；ｄｎａｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ；ｓｐｌｉｔｍａｒｋｅｒｇｅｎｅｓ；ｃｒｉｓｐｒ－ｃａｓ９ｓｙｓｔｅｍ ｜ｇｅｎｅ
ｔａｒｇｅｔｉｎｇ；ｇｅｎｏｍｅｅｄｉｔｉｎｇ；ｇｅｎｏｍｉｃｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｂｒｅａｋｓ；ｃｒｉｓｐｒ－ｃａｓ９ｓｙｓｔｅｍ；ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ－ｍｅｄｉａｔｅｄｆｌｏｒａｌｄｉｐ
ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ；ｐｌａｎｔｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ；ｔｒａｎｓｇｅｎｅｓｔａｃｋｉｎｇ；ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ

＃３ ＴＡＬＥＮｓ ４６ ｇｅｎｅｅｄｉｔｉｎｇ；ｎｏｎ－ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓｅｎｄ；ｄｏｕｂｌｅ－ｓｔｒａｎｄｅｄｂｒｅａｋ；ｐｌａｎｔ－ｐａｔｈｏｇｅｎｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ；ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌｖａｒｉａｔｉｏｎ｜
ｇｅｎｏｍｅｅｄｉｔｉｎｇ；ｇｅｎｅｒｅｐｌａｃｅｍｅｎｔ；ｒｘｌｒｅｆｆｅｃｔｏｒ；ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａｓｏｊａｅ；ｒｅｓｉｓｔａｎｔｗｅｅｄｓ；ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｃｔｉｖａｔｏｒ－ｌｉｋｅｅｆｆｅｃｔｏｒ
ｎｕｃｌｅａｓｅｓ；ｇｍｏｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ

＃４ 植物育种 ３８ ｐｌａｎｔｂｒｅｅｄｉｎｇ；ｇｅｎｅｔｉｃｍｏｄｉｆｉｃａｔｉｏｎ；ｇｅｎｅｅｄｉｔｉｎｇ；ｉｎｎｏｖａｔｉｏｎｐａｔｈｗａｙｓ；ｓｅｅｄｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ｜ｇｅｎｏｍｅｅｄｉｔｉｎｇ；ｇｅｎｏｍｉｃ
ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ；ｎｅｘｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ；ｒｉｓｋａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ；ｂｉｏｓａｆｅｔｙｒｅｓｅａｒｃｈ；ｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒｓ；ｔｒｉｔｉｃｕｍａｅｓｔｉｖｕｍ；ｍａｒｋｅｒ－
ａｓｓｉｓｔｅｄｓｅｌｅｃｔｉｏｎ

＃５ 基因编辑水稻 ３８ ｏｒｙｚａｓａｔｉｖａ；ｓｅｅｄｓｔｏｒａｇｅｐｒｏｔｅｉｎｓ；ｐｒｏｔｅｉｎｒｅｓｐｏｎｓｅ；ｒｅｇｕｌａｔｅｄｉｒｅ１－ｄｅｐｅｎｄｅｎｔｄｅｃａｙ；ｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃｒｅｔｉｃｕｌｕｍ｜ｍａｌｅ
ｓｔｅｒｉｌｉｔｙ；ａｄｐ－ｇｌｕｃｏｓｅｐｙｒｏｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｓｅ；ｃａｓ９ｇｅｎｅｅｄｉｔｉｎｇ；ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒ；ｏｒｙｚａｓａｔｉｖａ

＃６ 粒度 ３７ ｇｒａｉｎｙｉｅｌｄ；ｐｏｌａｒａｕｘｉｎｔｒａｎｓｐｏｒｔ；ｐｒｏｇｒａｍｍｅｄｃｅｌｌｄｅａｔｈ；ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒ；ｙｉｅｌｄｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ｜ｃａｓ９ｓｙｓｔｅｍ；ｇｅｎｅ
ｅｄｉｔｉｎｇ；ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ；ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒ；ｙｉｅｌｄｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ；ｇｒａｉｎｓｉｚｅ；ｏｒｙｚａｓａｔｉｖａ

＃７ 基因表达 ３６ ｆｏｏｄｓｅｃｕｒｉｔｙ；ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｓｙｓｔｅｍｓ；ｐｌａｎｔｇｅｎｏｍｅｅｄｉｔｉｎｇ；ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒｓ；ｓａｌｉｎｉｔｙｓｔｒｅｓｓ｜ｎｅｗｂｒｅｅｄｉｎｇｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ；
ｅｕｒｏｐｅａｎｕｎｉｏｎ；ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ；ｐｒｅｃａｕｔｉｏｎａｒｙｐｒｉｎｃｉｐｌｅ；ｐｌａｎｔｇｅｎｏｍｅｅｄｉｔｉｎｇ；ｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

＃８ 非生物胁迫 ３１ ａｂｉｏｔｉｃｓｔｒｅｓｓ；ｎｉｔｒｉｃｏｘｉｄｅ；ｇａｓｅｏｕｓｍｏｌｅｃｕｌｅ；ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔｄｅｆｅｎｃｅ；ｆｏｏｄｓｅｃｕｒｉｔｙ｜ｇｅｎｅｔｉｃｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ；ａｂｉｏｔｉｃｓｔｒｅｓｓ
ｔｏｌｅｒａｎｃｅ；ｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ；ａｒｔｉｆｉｃｉａｌｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ；ｓｙｓｔｅｍｓｂｉｏｌｏｇｙ；ｂｉｏｔｉｃｓｔｒｅｓｓ；ｅｐｉｇｅｎｅｔｉｃｓ；ｄｎａｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ

＃９ 抗病性 ３０ ｇｅｎｏｍｅｅｄｉｔｉｎｇ；ｂｌａｓｔｆｕｎｇｕｓ；ｆｉｌａｍｅｎｔｏｕｓｆｕｎｇｉ；ｃａｓｓｙｓｔｅｍ；ｔａｒｇｅｔｅｄｇｅｎｏｍｅｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ｜ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｇｅｎｏｍｉｃｓ；
ｆｉｌａｍｅｎｔｏｕｓｆｕｎｇｉ；ｇｅｎｅｔｉｃｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ；ｚｉｎｃｆｉｎｇｅｒｎｕｃｌｅａｓｅｓ；ｒａｎｄｏｍｍｕｔａｎｔｌｉｂｒａｒｙ；ｖｉｒｕｓｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ；ｍｕｔａｎｔｓ；
ｅｎｇｉｎｅｅｒｅｄｎｕｃｌｅａｓｅ

＃１０靶向突变 ３０ ｔａｒｇｅｔｅｄｍｕｔａｇｅｎｅｓｉｓ；ｇｅｎｅｋｎｏｃｋｏｕｔ；ｃａｍｅｌｉｎａｓａｔｉｖａ；ｄａｕｃｕｓｃａｒｏｔａ；ｓｅｑｕｅｎｃｅ－ｓｐｅｃｉｆｉｃｎｕｃｌｅａｓｅｓ｜ｇｅｎｏｍｅｅｄｉｔｉｎｇ；
ｎｉｃｏｔｉａｎａｂｅｎｔｈａｍｉａｎａ；ｒｎａ－ｄｅｐｅｎｄｅｎｔｒｎａｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ；ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｖａｌｉｄａｔｉｏｎ；ｔｒａｎｓｉｅｎｔｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ；ｏｌｅｉｃａｃｉｄ；
ｇｅｎｅｓｉｌｅｎｃｉｎｇ

学西雅图分校 Ｓｈｅｎｄｕｒｅ实验室开发出新一代基因
组编辑器，能够纠正目前较难实现的大片段基因组

删除突变［８－９］。美国哈佛大学刘如谦实验室对 ＰＥ
的应用做了进一步的拓展，通过改造 ＰＥ技术，成功
拓展了其应用场景［１０］。

３．１．２　碱基编辑技术新突破　单碱基突变占据人
类已知致病基因突变的５０％以上，在作物优异等位
基因的形成中也起着关键作用。碱基编辑器是由

可编程ＤＮＡ结合蛋白与碱基修饰酶融合，在不导致
ＤＮＡ双链断裂的情况下，实现精确修改基因组中的
单个碱基。目前比较成功的主要有 ２种碱基编辑
器：胞嘧啶碱基编辑器，能够将Ｃ·Ｇ转换为Ｔ·Ａ；
以及腺嘌呤碱基编辑器，能够将 Ａ·Ｔ转换为
Ｇ·Ｃ。然而，对于Ｃ·Ｇ到Ｇ·Ｃ的碱基颠换突变，
尚不能实现。美国哈佛大学刘如谦等研究人员结

合机器学习模型，开发出工程化 Ｃ·Ｇ到 Ｇ·Ｃ碱
基编辑器（ＣＧＢＥｓ），首次实现高效的Ｃ·Ｇ到Ｇ·Ｃ
碱基编辑［１１］。

３．１．３　表观基因组编辑技术新进展　表观基因组
编辑技术研究伴随着 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９编辑技术的面

世而出现，作为基因组编辑技术发展的一个分支，

主要用于基因组位点的表观遗传学定向修饰，该技

术成果在植物育种领域的应用值得关注。美国加

州大学分子、细胞和发育生物学学系的研究人员开

发出一个基于细菌甲基转移酶和 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９平
台的靶向ＤＮＡ甲基化工具，可直接甲基化拟南芥中
Ｃ·Ｇ位点的胞嘧啶［１２］。

３．１．４　细胞器基因组编辑技术新进展　细胞器基
因组是生物体基因组的重要组成部分。由于外部

ＲＮＡ不能进入细胞器，细胞器基因组编辑技术使用
的技术原理与常用的 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９并不相同，因此
在这一领域实现突破还存在困难。以下研究是植

物细胞器基因组编辑的新突破，开辟了植物基因组

编辑技术应用的新战场。韩国大田基础科学研究

所基因组工程中心开发出一个由１６个表达质粒和
４２４个转录激活子样效应子阵列质粒组成的 Ｇｏｌｄｅｎ
Ｇａｔｅ克隆系统［１３］。日本东京大学植物分子遗传学

实验室开发出一种技术，可对植物叶绿体的ＤＮＡ进
行点位突变，但不留下任何遗传工程技术痕迹［１４］。

美国密苏里大学邦德生命科学中心开发出一种高
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效的水稻叶绿体胞嘧啶碱基编辑系统［１５］。

３．１．５　Ｔ－ＤＮＡｆｒｅｅ的基因组编辑技术新进展　
利用核糖核蛋白（ＲＮＰ）实现非转基因的基因组编
辑技术多见报道，但效率较低，且仅限于敲除编辑，

因此仍需优化改进，同时利用转座子介导实现自我

切除是一条有潜力的替代路径。以下研究解决了

基因组编辑载体即Ｔ－ＤＮＡ实现基因组编辑后的自
消除问题，为多年生或不能自交分离实现 Ｔ－ＤＮＡ
ｆｒｅｅ的植物实现非转基因的基因组编辑提供了可
能。美国马萨诸塞州总医院分子病理科和癌症研

究中心用纯化的核糖核蛋白复合物进行引导编

辑［１６］。日本筑波国家农业与食品研究组织农业生

物科学研究所开发出 ｐｉｇｇｙＢａｃ介导的转基因系统，
用于ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９在植物中的暂时表达［１７］。

３．２　基因组编辑技术在新种质创制和新品种培育
中的应用

３．２．１　作物从头再驯化工作新进展　利用基因组
编辑技术，实现水稻从头再驯化，这一技术概念大

胆新颖，具有一定开创性，是国内为数不多的比肩

国际前沿的一项成果。开辟了一条育种新路径。

中国科学院遗传与发育生物学研究所李家洋团队

联合国内外多家单位成功实现异源四倍体高秆野

生稻的从头定向驯化［１８］。

３．２．２　利用饱和突变技术创制新种质新进展　饱
和突变又叫点饱和突变，是使诱导的点突变在目的

基因上尽可能稠密地分布以致接近饱和状态的一

种离体非定点的突变，目的是为了筛选出其中的优

异等位基因形式。饱和突变的技术概念在人细胞

中已经广泛开展，但在植物中的研究还很少，尤其

是在玉米等大宗作物上尚无应用。美国冷泉港实

验室Ｊａｃｋｓｏｎ研究组利用 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９系统对玉米
ＣＬＥ基因启动子进行编辑，创制玉米高产等位基因，
是首次利用启动子区饱和突变实现优异等位基因

创制，应用于玉米产量提升的研究［１９］。

３．２．３　利用精确编辑技术创制新种质新进展　利
用精确编辑（同源重组或引导编辑）进行抗病或耐

除草剂的新种质创制，是编辑技术的深度应用成

果，同时也是精确编辑技术在育种领域不可忽视的

应用进展。中国农业科学院作物科学研究所利用

广谱抗性基因 ＥＢＥＡｖｒｘａ２３的序列为模板，通过
ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９介导的同源替换，成功将感病水稻品
种日本晴（Ｎｉｐｐｏｎｂａｒｅ）转化为抗病品系［２０］。安徽

省农业科学院水稻研究所魏鹏程团队利用引导编

辑工具升级饱和突变方法，为关键位点功能挖掘和

重要基因充分进化提供新的技术思路［２１］。

３．２．４　利用常规基因组编辑技术创制新种质新进
展　随着基因组编辑技术的成熟，该技术在更多大
田作物、园艺植物、油料能量植物上开始了更广泛

的应用，成为功能基因研究和新型种质资源创制的

新手段。本文总结了２０２１年结合功能基因信息与
基因组编辑技术进行分子育种应用的突出成果。

英国洛桑研究所利用 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９技术敲除了天
冬酰胺合成酶基因ＴａＡＳＮ２，使小麦籽粒中游离天冬
酰胺的积累量大大减少［２２］。北京市农林科学院玉

米研究中心赵久然团队利用全基因组关联分析、甲

基磺酸乙酯（ＥＭＳ）突变体和 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９等技术
鉴定到与玉米早期耐盐性相关的重要遗传位点和

基因。北京市农林科学院玉米研究中心赵久然团

队和舜丰生物王飞团队利用 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９技术分
别创制出利用传统育种不能或难以获得的有香米

味道的玉米新种质［２３］。中国科学院遗传与发育生

物学研究所等机构发现一个从未被认识的控制水

稻每穗粒数（ＧＮＰ）的调控基因———水稻生殖分生
组织２０（ＯｓＲＥＭ２０），并证明 ＯｓＲＥＭ２０启动子的反
转恢复（ＩＲ）序列变异可通过基因组编辑或传统育
种方式用于种质改良［２４］。中国农业大学姜临建与

青岛清原生物技术等单位合作利用ＣＲＳＰＲ／Ｃａｓ９技
术创制出除草剂抗性水稻新种质［２５］。广东省农业

科学院果树研究所发现并证明 ＭａＡＣＯ１是利用
ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９介导的编辑系统培育长保质期水果的
理想靶点［２６］。中国农业科学院油料作物研究所首

次利用 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９技术构建油菜籽半矮化、紧凑
型花序种质资源［２７］。华中农业大学作物遗传改良

国家重点实验室利用 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９突变 ＢｎＳ６－
Ｓｍｉ２基因培育新的甘蓝型油菜系［２８］。美国俄勒冈

州立大学和科罗拉多大学通过利用 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９
技术，在巨尾桉野生型杂交和２个开花位点 Ｔ（ＦＴ）
过表达（开花）系中靶向ＬＦＹ同源基因，从而使桉树
同源基因 ＥＬＦＹ发生突变［２９］。荷兰瓦赫宁根大学

瓦赫宁根植物研究所等机构利用 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９技
术灭活菊苣中所有的 ＣｉＧＡＳ基因，开发出不含苦味
化合物的菊苣品种［３０］。

３．３　基因组编辑技术监管方面的研究
《Ｎａｔｕｒｅ》２０２１年发表了多篇有关基因组编辑

技术专利共享和监管法规的权威时评。荷兰瓦赫

宁根大学和研究中心宣布将允许全球范围内的非
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营利组织免费使用其 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９基因编辑技术，
用于食品和农业的非商业应用；提倡所有拥有

ＣＲＩＳＰＲ专利的大学以及公共资助者和世界知识产
权组织等国际机构联合起来，建立更加明确的规

则，方便ＣＲＩＳＰＲ相关专利的免费获取和使用，从而
更好地促进 ＣＲＩＳＰＲ技术的研究和发展［３１］。英国

等国家正在积极探索以创新方式管理食品和农业

中的基因编辑技术作物的认定和管理方式［３２］。加

拿大萨斯喀彻温省大学通过一项历时多年的调查

项目，探索了如何看待新育种技术的风险，包括对

基因组编辑作物及其相关的监管要求。调查结果

显示，新兴生物技术为应对社会和气候挑战提供了

巨大的希望，但受社会影响形成的模糊监管环境将

限制基因组编辑作物的产业发展［３３］。

４　结论与展望

４．１　结论
基因组编辑技术由于其在生物遗传物质编辑

方面的精准、快捷等特点，已成为当前生命科学领

域备受瞩目的颠覆性技术，近年来发展迅猛。在近

１０年的论文产出中，中国、美国以突出的发文量，在
该领域具备了绝对的领先优势。已打破之前以美

国、法国和德国为代表的欧美发达国家作为作物基因

组编辑技术的发源地，占据领先优势的格局。且中国

于２０１７年起发文量首次超过美国，成为该领域年度
发文最多的国家。目前，该领域的基础研究主要以科

研机构和大学为主，尤其是来自中国和美国的机构。

其中，中国科学院的研究论文数量位居全球首位，表

现较为突出，在作物基因组编辑技术领域的基础研究

具有明显优势。多数机构之间保持着密切的合作关

系，但还局限于各国内部的机构间的合作。

随着技术的不断发展和更替，基因组编辑技术

的研究主题也在不断发生变化：引导编辑技术、碱

基编辑技术、表观基因组编辑技术、细胞器基因组

编辑技术、Ｔ－ＤＮＡｆｒｅｅ的基因组编辑技术等不断
优化和发展，为基因组编辑技术的应用提供了更多

选择；基因组编辑技术在创制病害抗性（抗病、抗除

草剂）和非生物胁迫抗性（耐盐、抗旱）等方面取得

重大进展，为应对气候变化，解决粮食安全问题提

供了解决方案，并在水稻、小麦等重要作物的育种

中开展了丰富的实践探索；基因组编辑作物商业化

发展趋势明显，其监管问题也成为关注的热点。

４．２　展望
作物基因组编辑技术的巨大应用前景已成为全

球共识，我国对基因组编辑研发同样高度重视，已将

其列为“十四五”时期重点攻关目标。在此背景下，

我国首先要强化基因组编辑领域的战略科技力量，整

合国内优秀科研团队，打造研究方向齐全、应用链条

畅通、资源积累丰富的创新平台。加大基础研究的资

金投入，聚焦动植物、微生物、重大疾病及现代农业等

多个研究和应用维度，开展技术创新和产业落地。

在基础研究方面，要着重开发更精准、高效、全

面和智能的基因组编辑技术，深入开展基因组编辑

分子机制研究、可编程核酸酶结构解析、新工具挖

掘、递送和编辑新技术研发等［３４］。同时利用大数据

分析和人工智能技术，积极开发 ＣＲＩＳＰＲ之外全新
的颠覆性基因组编辑技术［３５］，推动原创性、颠覆性

的基础研究成果产出。

在技术应用方面，应加快研究成果转化，目前

基因组编辑技术已经在小麦、大豆、棉花、烟草等植

物研究中取得显著进展，未来会在水稻等作物良种

选育上发挥更大的作用［３６］。未来的实际应用中更

趋向于用在植物产量、品质以及非生物和生物抗逆

性等方面的改良。这些能力必将改变现有的生物学

研究，推动分子遗传学在作物改良中的发展。此外，

该技术在功能基因组学和合成生物学等方面也存在

巨大的潜力［３７］，必将实现更深层次的技术飞跃。

在产业发展方面，应尽快建立作物基因组编辑

技术的监管体系。准确评估基因编辑作物的安全

风险，完善政策支撑体系，构建多部门协作体系，强

化科普，营造积极、客观的科技舆情氛围，增加公众

对ＣＲＩＳＰＲ等基因编辑技术的了解和信任［３７］，推进

产业落地，搭建以基因编辑技术为支柱的生物经

济，保障我国粮食安全、生命健康和生态安全。
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