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摘　要：近年来在众多细菌和古细菌中发现一类成簇的、有规律间隔的短回文重复序列 (clustered regularly 
interspaced short palindromic repeats, CRISPR) 结构家族，通过对其及相关基因 (CRISPR-associated genes, Cas 
gene) 的系统研究得知，它是生物体长期进化形成的获得性免疫系统，由 RNA 介导，降解入侵病毒或者噬

菌体 DNA。众多研究者将 CRISPR/Cas 系统改造成第三代人工核酸酶，用于靶向编辑基因组，目前已广泛

应用于人类细胞、小鼠、大鼠、斑马鱼、细菌、果蝇、酵母、线虫等。综述了此系统的基本结构、原理及

在昆虫上的应用、展望前景，为今后开展昆虫基因功能研究提供一定的技术参考。
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CRISPR/Cas: the emerging tool for insect genomic study
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Abstract: The clustered regularly interspaced short palindromic repeats (CRISPR) system was originally discov-
ered as acquired immunity system in numerous bacteria and archaea. Systematic analysis of CRISPR and its associ-
ated genes (CASs) revealed the crucial roles in defending external invasion of viruses and phages via RNA-
mediated DNA degrading. The natural CRISPR/Cas system has been remolded as the third generation artificial 
nuclease, which is a powerful and promising tool for targeted genome editing. Currently, CRISPR/Cas-based 
genome editing has been successfully applied in a increasing number of species, such as human, mice, rats, 
zebrafish, bacteria, fruit flies, yeast and nematodes. In this paper, we reviewed the structural basis and mechanisms 
of CRISPR/Cas system, and discussed the prospective application in insect genomics, to provide some technical 
references for insect gene function study in the future.
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随着越来越多昆虫物种全基因组测序的完

成，如黑腹果蝇 (Drosophila melanogaster)、赤拟谷

盗 (Tribolium castaneum)、家蚕 (Bombyx mori)、金

小蜂 (Nasonia)、豌豆蚜 (Acyrthosiphon pisum)、小

菜蛾 (Plutella xyllostella) 等 [1-6]，昆虫学工作者们面

临的重大挑战就是如何从海量的基因组数据中获得

基因功能等有效的信息，而要实现这个目标的重要

工具就是基因组编辑 (genome editing) 技术 [1]，因此，

在现代生物学研究中，掌握和运用基因组编辑技术

显得尤为重要。

近年来兴起的基因组编辑技术主要有锌指核

酸酶 (zinc-finger nucleases, ZFNs)[7-8]、转录激活因子

样效应因子核酸酶 (transcription activator like effector 



生命科学 第27卷100

nucleases, TALENs) [9-11]，以及最近的一种新兴技

术 —— 成簇的规律间隔的短回文重复序列和相关

Cas 蛋白的 DNA 核酸内切酶系统 (CRISPR/Cas 
system)[12-13] ( 表 1)。本文将着重介绍 CRISPR/Cas 系
统的基本结构、作用机制、在昆虫中的应用及其与

前两者基因组编辑技术的比较。

锌指核酸酶 (ZFN) 是第一代人工核酸内切酶，

由可特异性结合 DNA 的锌指蛋白和非特异性的核

酸内切酶 Fok I 融合而成，能够在多种生物体基因

组的特定位点造成双链缺口 (double-strand break, 
DSB)，从而诱发细胞内修复机制产生突变体 [14]。

每个锌指蛋白结合域由大约 30 个氨基酸组成，能

够特异性识别靶标序列上 3~4 个碱基。锌指核酸酶

的靶标序列含有两个锌指蛋白结合位点，两个结合

位点之间的间隔序列是核酸内切酶 Fok I 切割位点。

ZFNs 中使用的无明显序列特异性的 Fok I 是以天然

存在的有特定识别序列的 Fok I 为基础，进行工程

化改造得到的。

2012 年，第二代人工核酸内切酶转录激活因

子样效应因子核酸酶 (TALEN) 被 Science 评为十大

科学突破之一 [15]，它与锌指核酸酶原理相似，都能

精确修饰基因组。转录激活因子样效应因子 (TALEs)
最早在植物病原物黄单胞杆菌 (Xanthomonas) 中被

发现 [9]，由 34 个氨基酸的重复单元组成，每个单

元可以识别一个碱基，特异性通常由其第 12、13

位的两个氨基酸决定。人工改造 TALEs 的氨基酸

序列和长度，可使之与各种效应元件，如转录活化

因子、转录抑制因子、转座酶、DNA 等结合，从

而对基因组的结构进行改造。

1　CRISPR/Cas系统介绍

CRISPR/Cas 系统最早于 1987 年在大肠杆菌

K12 中被发现，它是一段碱性磷酸酶基因附近的

串联间隔重复序列 [13]。2002 年，Jansen 等 [16] 将其

正式命名为 clustered regularly interspaced short palin-
dromic repeats (CRISPR)。CRISPRdb 是一个由巴黎

大学维护的专门收录 CRISPR 信息的数据库，通过

分析发现，有 40% 的细菌基因组或质粒中存在至

少一个 CRISPR 基因座 [17-18]。不同物种间 CRISPR
位点数量、CRISPR 中重复序列和间隔序列的数量

都有所不同 [16,19-20]。

1.1　CRISPR/Cas系统基本结构

CRISPR/Cas 系统由 CRISPR 序列及其位点附近

的一系列保守的相关基因 (CRISPR-associated genes, 
Cas genes) 组成。CRISPR 由一系列短的高度保守的正

向重复序列 (repeats) 与长度相似的间隔序列 (spacers)
间隔排列组成。Cas 基因编码的蛋白质具有核酸相

关的功能域，可位点特异性切割 DNA 双链。CRISPR
和 Cas 基因之间有一段作为启动子的 CRISPR 前导

序列 (leader sequence)，可启动 CRISPR 序列转录 [21]。

表1 TALEN、ZFN及CRISPR/Cas系统的比较

                       TALEN                           ZFN                 CRISPR/Cas
特异性靶向原理 蛋白质介导，每个TALE由34个 蛋白质介导，每个锌指蛋白结合 RNA介导，sgRNA (single strand 
 氨基酸的重复单元组成，每个 域由大约30个氨基酸组成，能够 RNA)上20个碱基的向导序列以

 单元可以识别一个碱基，特异 特异性识别靶标序列上3~4个碱 及紧跟于靶序列后的PAM序列。

 性通常由其第12、13位的两个 基。

 氨基酸决定。 
核酸内切酶 FOK I家族的非特异性核酸内 FOK I家族的非特异性核酸内切酶 含有两个核酸酶结构域的Cas蛋
 切酶  白，一个在蛋白质中间的HNH 
   核酸酶结构域和一个位于N端的 
   RuvC-like结构域分别切割DNA 
   的两条链

质粒构建 将多个重复单元通过分子克 将多个重复单元通过分子克隆或 只需改变sgRNA中20或30个碱

 隆或是以固相为基础的TALE 是以固相为基础的锌指重复组装 基的向导序列即可

 重复组装方法串联起来。 方法串联起来。 
应用范围 能够与各种效应元件，如转 能够与各种效应因子结构域，如 几乎可以在sgRNA的介导下对

 录活化因子、转录抑制因子、 核酸酶结构域、转录激活因子结 任意的DNA序列进行切割。

 转座酶、DNA等搭配，对基 构域、位点特异性的重组酶结构

 因组的结构或者功能进行改 域等搭配，对基因组中的目标位

 造等。 点进行各种遗传修饰。 
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Cas 基因具有较高的多样性，功能丰富。根据

Cas 基因序列和 CRISPR/Cas 系统免疫机制可将系

统大致分为 3 类： I、II、III 类 [22]。I 和 III 类都具

有多个 Cas 蛋白。I 类系统在古细菌和细菌中都有

发现，而 III 类大多存在于古细菌中，鲜有出现在

细菌中 [16]，这两种类型都是由多个 Cas 蛋白形成的

复合体参与 DNA 切割。II 类仅存在于细菌中 [16]，

且只需一个 Cas9 蛋白来切割 DNA[23]，因此，这个

类型的系统是被改造得最多的人工核酸酶。Cas9 是

由 1 409 个氨基酸组成的含有两个核酸酶结构域的

蛋白质，一个在蛋白质中间的 HNH 核酸酶结构域

和一个位于 N 端的 RuvC-like 结构域分别切割 DNA
的两条链 [24]。目前，此系统已应用于人类细胞、小

鼠、大鼠、斑马鱼、细菌、果蝇、酵母、线虫、

水稻等 [24-29]，成功定向敲除基因，本文将介绍该系

统在昆虫中的应用。

1.2　CRISPR/Cas作用机制

虽然 CRISPR/Cas 的详细机制还未完全阐明，

但已基本明确其作用机制可大致分为 3 个阶段：适

应、表达、干扰 [30]。第一阶段，外来入侵 DNA 中

的原型间隔序列 (protospacer) 被整合到宿主基因组

的 CRISPR 位点 5' 端的两个重复序列之间 [21]，虽

然目前还不清楚整合位点选择的机理，但很有可能

是保守性的 Cas 蛋白在起作用，如靠近 protospacer
的 1~4 个碱基高度保守，称为 PAM (protospacer 
adjacent motifs)，被认为在位点识别中起到重要作

用 [31]。第二阶段分为两个步骤，第一步是 CRISPR

转录产生前体非编码 RNA(precursor crRNA, pre- 
crRNA) ；第二步是长链 pre-crRNA 加工成短链

crRNA，在 II 型系统中，大分子蛋白 Cas9 在这一步

中起到重要作用。短链 crRNA 再与 trans-activating 
crRNA (tracrRNA) 形成双链二级结构 [32]，以指导

Cas 蛋白切割。第三阶段是 crRNA 和 tracrRNA 的

二元复合物与 Cas 蛋白结合，识别特异性位点并对

双链 DNA 进行切割，产生 DSB，II 型系统切割位

点位于 PAM 上游 3~8 nt 处 [24]。

在细菌和古细菌的原始免疫系统中，crRNA 和

tracrRNA 与 Cas 蛋白结合发挥作用。而优化后的系

统中，crRNA 和 tracrRNA 的二元复合体可简化为

single strand sgRNA，它必须包括一个互补于靶基

因序列的引导序列和一个可与 Cas9 蛋白结合的支

架序列 [30]。因此，只需表达两个产物 ——sgRNA
和 Cas 蛋白，便能简便地、有效地修饰生物体基因

组 ( 图 1) [33]。

在 CRISPR/Cas 系统的作用下，靶标位置产生

DSB，DSB 诱导细胞引发非同源末端连接修复 (non- 
homologous end joining, NHEJ) 或同源重组 (homol-
ogous recombination, HR) 修复机制对 DSB 进行修

复，最终产生突变体 [34]。

同源重组修复是以同源链为模板的修复机制，

有位点特异性的核酸酶 (site-specific nuclease) 参与，

其保真度非常高。利用 HR 可以插入一个或者多个

基因，也可以进行单碱基替换。而非同源末端连接

修复机制是另外一种不会用到同源模板链的修复机

图1  用于基因组编辑的双元件CRISPR/Cas9系统示意图[43]
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制，所以，在断裂处容易出现小的插入或者缺失突

变，常常会导致移码突变，使基因的功能遭到破坏。

而在CRISPR/Cas中，主要是依靠NHEJ来产生突变。

1.3　脱靶效应

有实验发现，CRISPR/Cas 系统存在脱靶效应，

即由于其对靶位点的识别主要依靠 13 个碱基及

PAM 序列，这样的序列在大的基因组中很容易出现

重复，因而会被Cas蛋白非特异性地切割。研究表明，

Cas 蛋白对于 sgRNA 5' 端初始碱基的错配有一定的

容忍度。当 5' 端错配多于 1 个碱基，可能出现脱靶

效应。而在 sgRNA 的 3' 端的错配，通常会导致无

法靶向切割 [35-38]。也有研究表明，在人类细胞中有 5
个碱基错配的情况下，Cas9 蛋白仍能切割双链 [39-40]。

但在以果蝇、家蚕为对象的实验中，使用 CasOT 
(Cas9/sgRNA off-target searching tool) 工具、PCR 扩

增和测序方法，结果未检测到脱靶效应 [41-42]，说明

不同物种之间，Cas9 的保真性存在一定差异。

2　CRISPR/Cas系统在果蝇中的应用

2013 年至今已有多个研究团队在黑腹果蝇中

运用 CRISPR/Cas 系统对果蝇基因组进行靶向编

辑 [41,43-50]，不同点在于他们使用不同的方法产生系

统的两大元件，即 Cas9 蛋白和 sgRNA，以达到编

辑基因组的目的。

2.1　共注射表达sgRNA和Cas9蛋白的质粒

第一种果蝇突变体的产生是依靠两种质粒共注

射的方法。Gratz 等 [45] 将一个在 Hsp70 启动子下表

达 Cas9 基因的质粒和另一个在来自 U6 基因的 pol 
III 启动子下表达 sgRNA 的质粒共注射到果蝇合胞

体胚层。以能够遗传给后代的 yellow 作为靶标基因，

检测突变效率结果发现，细胞自发进行 NHEJ 修复

后，66% 的被注射果蝇产生突变，而仅 5.9% 的被

注射的果蝇产生了至少一个突变体后代。而注射两

种 sgRNA，它们分别靶向 yellow 基因两端序列，

会引起目标基因大片段缺失并提高突变效率。

相似地，Ren 等 [41] 比较了不同启动子、sgRNA
支架长短对突变效率的影响。研究发现，在 nos 启
动子下表达 Cas9 基因的质粒和在 U6b 启动子下表

达短支架 sgRNA 的质粒共注射后，突变效率最高，

约为 3.2%。

此种方法虽然操作简便，但产生突变体后代的

比例较低。

2.2　共注射sgRNA和表达Cas9蛋白的mRNA
Bassett 等 [51] 将离体转录好的 sgRNA 与表达

Cas9 蛋白的 mRNA 一起注射到果蝇早期胚胎中，

靶标基因是 yellow。有 88% 的果蝇产生了至少一个

突变体后代。Yu 等 [50] 利用相同的方法对 yellow 等

7 个基因进行定向修饰，突变效率达到 80% 左右。

这种方法的突变效率高，并且能在基因组上广

泛应用。与共注射质粒的方法比较，研究者认为两

者效率的差异来源于 sgRNA 和 Cas9 蛋白的表达水

平 [43]。注射体外转录好的 RNA，在果蝇胚胎中表

达水平高于质粒，但是从实验操作而言，体外转录

这一步需要花费大量时间。

2.3　转基因果蝇杂交

Kondo 等 [52] 通过两种转基因果蝇杂交产生突

变体后代。一种转基因果蝇在 nanos 启动子下，在

生殖细胞中表达 Cas9 蛋白；另一种转基因果蝇在

U6 启动子下普遍表达 sgRNA。检测结果发现，有

90% 的果蝇产生了至少一个突变体后代，并且两种

sgRNA 共表达会产生最大 1.6 kb 的片段缺失，突变

效率更高。

虽然这种方法的突变效率和可育比例高，但缺

点是每修饰一个靶标基因就需要产生一种新的转基

因果蝇，时间成本过高。不仅如此，突变体产生

后还需移去转入的 sgRNA 和 Cas9 基因，操作较

为复杂。

2.4　向转Cas9基因的果蝇注射编码sgRNA的质粒

Sebo 等 [53] 在生殖细胞系表达 vasa-Cas9 的转

基因果蝇中注射编码 sgRNA 的质粒，70% 的果蝇

产生突变体后代。Ren 等 [41] 也用此种方法实验，不

同点在于使用的是 nanos 启动子，获得突变的效率

为 92.9%。

相较前三种介绍的方法，此方法通过只在生殖

细胞中表达 Cas9 蛋白而避免在体细胞产生突变，

影响细胞正常生长和发展 [43]，并且其具有操作简便、

突变效率高、可育比例高等优势，故应用范围广。

实际上，CRISPR/Cas9 打靶效率因基因座不同，甚

至基因座相同而因位点不同差异很大。因此，为了

控制变量来比较不同方法运用此系统的差异，Gratz
等 [46] 就对同一基因位点进行实验，结果发现共注

射 gRNA 和 hsp70-Cas9 质粒的果蝇有 8% 产生了突

变体后代，而所有后代中 1.4% 是突变体；向 vasa-
Cas9 转基因果蝇注射 gRNA 的果蝇有 53% 产生了

突变体后代，而所有后代中 15% 是突变体。可见，

两者打靶效率差异十分明显，并且只在生殖细胞中

表达 Cas9 蛋白的果蝇健康，纯合可育。
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3　CRISPR/Cas系统在家蚕中的应用

家蚕不仅是一种具有很高经济价值的吐丝昆

虫，还是研究鳞翅目昆虫的模式生物。为了更深入

地研究它，许多昆虫学工作者利用不同的生物技术

工具对其基因组进行编辑。在家蚕中应用 CRISPR/
Cas 系统定向敲除基因也已获得成功。研究者选择

家蚕尿酸盐代谢通路中的 BmBLOS2 基因作为靶标

基因，设计了两个靶向位点及 sgRNA，通过显微注

射的方法，将编码 Cas9 的 mRNA 和 sgRNA 混合

注射到家蚕胚胎，成功获得了高突变效率的家蚕突

变体，并且能够稳定遗传 [54-55]。

西南大学家蚕基因组学国家重点实验室也以家

蚕为对象，选择了 BmKu70 作为靶标基因，利用

CRISPR/Cas 系统在家蚕核细胞进行定向敲除 [56]。

他们采用的是转入质粒 DNA，无需体外转录，比

直接注射 RNA 更方便快捷且不易降解。当家蚕核

细胞转入针对 6 个基因的 10 条 sgRNAs 时，所有

靶标位点都产生了定向突变，表明此系统可以诱导

多个基因同时突变，并且没有脱靶现象 [57]。除此之

外，CRISPR/Cas9 还能诱导高频率定向基因组结构

变化，如大的染色体的缺失或倒置。综上所述，高

效率的定向基因编辑、基因组结构改变以及多位点

同时编辑的实现，为研究者精确、复杂地操控基因

提供了强有力的技术支持。

4　基于同源重组修复的靶位点精确编辑

很多研究侧重于关注在靶标位点是否产生了插

入或缺失，而有少数实验室报道了利用基于同源重

组修复 (HR) 途径修复的 CRISPR/Cas 基因修饰 [58]。

通过非同源末端连接修复 (NHEJ) 途径修复产生的

突变片段大小具有不确定性，小到 1 个碱基，大到

几百个碱基 [50]。虽然利用 NHEJ 途径修复产生一个

基因的突变体的效率高，但由于其造成缺失或插入

的片段大小不可预测，故无法在基因组产生精确的

插入、删除或置换，也就难以应用于活体基因功能

研究 [49]。然而，HR 修复途径可弥补这个缺陷。HR
修复途径是以同源链为模板，保真度非常高，因此，

利用 HR 途径可以对基因组靶标位点进行精确修饰。

Gratz 等 [46] 构建了一个 HR 修复途径所需的供

体 DNA 载体，包含为了快速整合同源臂的多克隆

位点、为了随后接近基因座的 attP ΦC31 噬菌体重

组位点、可见标记 3xP3DsRed 以及在其旁的 loxP
位点 ( 为了标记能被移除 )。将此载体与编码 gRNA

的 DNA 共注射到 vasa-Cas9 转基因果蝇胚胎中，

16% 的果蝇产生了精确突变。

Yu 等 [49] 选择了果蝇的两个基因座——CG4221
和 CG5961 作为研究对象，利用 CRISPR/Cas 系统

和 HR 途径进行实验。供试果蝇选择 Ligase4 突变

体 (Lig4169)，因为 Ligase4 基因功能丧失后，NHEJ
途径被阻断，故细胞会启动 HR 途径修复 DSBs。
在 CG4221 突变体中，CG4221 的大小为 0.12 kb 的

F-box 域被 loxP 精确置换，导致基因功能丧失。在

CG5961 突变体中有相似的结果。在同源供体 DNA
上，设计一个 Hind III 限制性位点，通过 HR 途径，

成功置换了 CG5961 基因座中第一个编码外显子 40 bp
的内源 DNA 片段。值得一提的是，同样是 HR 修

复途径，利用 TALEN 的突变效率低于 CRISPR/Cas
系统。

Port 等 [47] 利用转基因 Cas9 系和通用的 gRNA
表达质粒，与寡核苷酸供体一起，通过同源重组进

行精确基因组编辑，而且不需要可见的标记。他们

设计了一个寡核苷酸供体 DNA 以引入一个 11 bp
的序列，这个序列包括 BgIII 限制性酶的识别位点。

将供体 DNA 注射到 act-cas9 U6:3-gRNA-e 胚胎，

产生 DSB 并诱发细胞 HR 产生突变体，突变体效

率达到 40%，并且测序发现，在靶位点有供体 DNA
的精确整合。

Bassett 等 [44] 验证了在果蝇 S2 细胞系中，依

靠 HR 的 CRISPR/Cas9 系统也能产生精确突变。有

研究表明，短单链 DNA 寡核苷酸 (ssDNA) 和长双

链 DNA (dsDNA) 供体都能作为模板，在果蝇和其

他物种中实现 HR 途径。因此，他们共转染 gRNA
切割位点两边的 DNA 供体，PCR 检测结果发现，

同源臂越长，整合效率越高，并且最优的同源臂长

( 通过同源基因靶标 ) 为 1 kb。通过这个技术，研

究者有可能可以控制果蝇细胞系的遗传，甚至可以

研究基因组维度的细胞表型。

5　简便方法筛选突变体

基于 PCR 的筛选突变体方法，花费大量人力

物力，且效率不高。Yu 等 [49] 开发了一种简便筛选

的方法，它利用的是果蝇 white 基因标记。他们首

先构建含有 white 编码序列的 pP[RS3]3’M 载体，再

将 gRNA 和外源供体 DNA (pP[RS3]3’M-yellowwhite-K-1)
共注射到果蝇胚胎，yellow 基因的突变体可通过是

否为 white+ 表型 ( 红眼 ) 来判断。此方法不需要高

通量的 PCR 和酶解，只需显微镜观察，因此简单、
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快速、准确且适用范围广。Gratz 等 [46] 也设计了一

种方法，但只适用于在靶标位点包含已标记的转座

子的果蝇株系，如 DSH3PX1EY08084 果蝇。这种方法

利用已标记的转座子在修复过程中缺失来筛选成功

的突变体。目前在家蚕的突变体筛选法中，应用普

遍的仍是 PCR 扩增并测序，只有当靶标基因的突

变会改变易观察表型，如体色时，才能通过肉眼观

察简便筛选 [42]。因此，未来需进一步优化筛选方法，

达到对难以从表型筛选的位点进行快速筛选的目的。

6　总结与展望

CRISPR/Cas II 型系统因其系统成分简单、操

作方便、突变效率高的优点，已成为现在发展最为

迅速、国内外学者广泛研究开发、应用于多种生物

体基因组的定向基因编辑技术。由于受到 PAM 
(NGG) 的限制，它不能对所有靶标位点进行编辑，

但越来越多的研究显示，不同细菌中 CRISPR/Cas
的 PAM 不同，有 CWT、GAA 等 [31,60]，因此，可

以适应不同靶位点，适用范围将更广。

作为第三代人工核酸酶 ——CRISPR/Cas 系统

具有显著优势。首先，CRISPR 的靶向突变效率要

高于 TALEN[49] ；其次，ZFN 与 TALEN 的 DNA 特

异性结合域都是蛋白质，因此，在实际操作中需要

根据靶标序列设计合成蛋白质，构建组装时间长且

成本高。而新兴的 CRISPR/Cas 由 RNA 介导，每

个靶标位点只需替换已构建好的载体中的 20 nt 碱
基，重复利用率高而操作简便、节省成本 [61]。

虽然对 CRISPR/Cas 系统的基础研究及应用已

开展得如火如荼，但其详细作用机制还未完全阐明。

在应用方面，CRISPR/Cas 系统也存在一定缺陷。

第一，不同生物体突变效率差别大，就比如在果蝇

中突变效率高而在酵母中突变效率低，因此，可能

并不适用于所有生物体，不同昆虫也然。第二，虽

然在黑腹果蝇、家蚕中应用未检测到脱靶效应，但

有文献报道在其他生物体上应用时出现脱靶效应，

如小鼠、人等 [62-63]。因此，需要研发新方法来解决

脱靶问题，如南京大学模式动物研究所黄行许课题

组利用 Cas9 切口酶和成对 sgRNA，在高效突变小

鼠基因基础上，大大降低 CRISPR/Cas9 系统的脱靶

效应 [64]。第三，目前应用普遍的突变体筛选法仍是

PCR 扩增并测序检测，只有当靶标基因的突变会改

变易观察表型时，才能通过肉眼观察简便筛选。因

此，未来需进一步优化筛选方法、缩短筛选时间，

达到对难以从表型筛选的位点进行快速筛选的目

的。此外，CRISPR/Cas9 系统目前还只限于对核基

因组的编辑，无法完成对细胞器基因组的操作，而

TALEN 系统通过改造后已经能对线粒体基因组进

行改造 [65]。

2014 年初，在人类细胞中完成了基于 CRISPR/
Cas 系统的全基因组敲除筛选，发现靶向 18 080 个

基因的全基因组 CRISPR/Cas9 敲除 (genome-scale 
CRISPR/Cas9knockout, GeCKO) 文库的慢病毒传递，

能在人类细胞中进行正向和负向的选择性筛选 [66]。

这对于在昆虫中应用此全基因组筛选平台具有重要

意义。例如，为了找到特定蛋白质在某一昆虫中的

受体，可针对此昆虫的全基因组设计覆盖每个基因

的 sgRNA 库，得到敲除了相应基因的昆虫个体，

再进行蛋白筛选，最终获得相关受体基因。

随着昆虫全基因组测序的不断发展，人们已经

获得了黑腹果蝇、赤拟谷盗、家蚕、寄生蜂、豌豆蚜、

小菜蛾等昆虫的全基因组，因此，怎么样把海量基

因组信息转化成有意义的基因组功能变得尤为重

要。而 CRISPR/Cas9 系统便可以帮助我们对昆虫的

几乎任意基因进行人工操作，对研究昆虫基因功能、

代谢通路等具有重要意义。

综上所述，CRISPR/Cas 系统作为一项新技术，

有令人瞩目的优势，但也有需要解决和改善的缺陷。

果蝇作为模式生物为今后对此系统的应用研究打下

了基础，因此，需要研究人员进行更多的探索和实

践，在不断完善 CRISPR/Cas 系统功能的基础上，

利用 CRISPR/Cas 系统对昆虫全基因组功能注释发

挥重要作用，以求对人类了解自然产生深远的影响。
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