
生物技术进展生物技术进展  2023 年 第 13 卷 第 3 期   321  ~  328
Current Biotechnology ISSN 2095‑2341

􀤛
􀤛 􀤛􀤛􀤛􀤛􀤛

􀤛􀤛􀤛􀤛􀤛
进展评述进展评述

Reviews

基因编辑技术在植物启动子编辑中的研究进展
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摘 要：植物基因的表达决定了植物的表型特征，而基因的表达受启动子的直接调控。启动子作为基因的一个组成部

分，控制着基因表达(转录)的起始时间和表达程度。利用基因编辑技术对启动子进行定向编辑之后，会因为基因序列特

有的重组排列、顺式表达等因素使得植物中的某个或某些基因的表达模式发生改变，进而影响基因功能。这些改变最终

直接或间接地改变了植物的外在表型特征，而一些正向改变会对植物的品质起到优化和改良作用。综合近几年基因编

辑技术对启动子的研究，主要从启动子的构成与分类、基因编辑技术和启动子编辑的研究进展这 3个方面对启动子的编

辑在植物中的应用进行了概述和总结，以期为启动子编辑技术应用于植物改良提供参考。
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Research Progress of CRISPR/Cas9 Technology in Plant Promoter Editing
GAI　Siyu1§ ， CHEN　Ziqi2§ ， XIA　Hanchao1 ， ZHAO　Rengui1* ， LIU　Xiangguo2*

1.Faculty of Agronomy，Jilin Agricultural University，Changchun 130118，China；

2.Jilin Academy of Agricultural Sciences，Changchun 130119，China

Abstract：Plant gene expression determines plant phenotypic characteristics， and gene expression is directly regulated by pro‑
moters. As a component of genes， promoters control the initiation time and expression degree of gene expression （transcription）. 
After directed editing of promoters by gene editing technology， the expression pattern of one or some genes in plants would be 
changed due to the unique recombination and arrangement of gene sequences， cis-expression and other factors， thus affecting the 
function of genes. These changes ultimately directly or indirectly change the external phenotypic characteristics of plants， and 
positive changes would help to optimize and improve plant quality. In this paper， the application of promoter editing in plants was 
summarized from three aspects： the structure and classification of promoters， gene editing technology and the research progress 
of promoter editing， which was expected to provide reference for plant improving by promoter editing.
Key words：gene editing technology； promoter editing； plant quality improvement

2019 年，一种突破基因编辑瓶颈、优化传统

基因编辑的新策略——启动子靶向编辑［1］，给研

究者提供了一个新的研究思路。在此之前，基因

编辑研究大多围绕在对目标基因本身进行定位编

辑或者删除，虽然达到了预期效果，但是也会额外

产生许多其他的 mRNA 或蛋白质，这对于后续实

验结果有一定影响，而靶向启动子编辑能够避免

这一问题。靶向启动子编辑旨在对目标基因的启

动子片段进行编辑，利用基因自身的同源重组和

顺式表达来对目标基因进行微调和改良，对基因

整体结构没有太多改变。由于启动子区域属于非

编码区，所以无论是插入还是缺失都不会在基因
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编辑产品中产生新的蛋白质或 mRNA。其次，启

动子上有许多作用元件，这些元件都和基因表达

息息相关，它们可以控制基因表达量的上升、下

降，有的甚至会使基因沉默，因此可以通过编辑这

些元件，使目标基因表达水平升高或降低甚至删

除某些转录因子的结合位点，使这些因子无法激

活，从而实现间接调控基因表达的目的。

1　启动子的构成与分类

启动子是指位于转录起始位点上游，能使特

定RNA转录本进行转录的DNA非转录序列［1］，通

常大小为 2 000~2 500 bp左右。启动子序列中包

含大量的顺式作用元件，它们都在基因转录中起

到非常重要的作用，并且为RNA聚合酶和转录因

子提供了一个稳定的结合位点。启动子的这种结

构影响了它与RNA聚合酶的结合，从而间接影响

了基因的转录水平。

1.1　启动子的结构

在启动子序列中存在的顺式作用元件大致分

为 4类：核心启动子、上游启动子成分、远上游元件

和特殊启动子成分。核心启动子是指保证 RNA
聚合酶Ⅱ转录正常起始所必需的、最少的DNA序

列，包括转录起始位点及转录起始位点上游的

TATA 区。常见的多为 TATA-BOX。TATA-BOX
上游的保守序列称为上游启动子元件或上游激活

序列，如 CAAT-BOX、GC-BOX 等。远离上游元件

区域又叫远端调控区，比较常见的有增强子、沉默

子、绝缘子等，这些元件通过与不同的转录因子及

蛋白质识别和结合来调节基因的转录。

1.2　启动子的类型

启动子的类型有很多种，包括组成型启动子、

组织特异性启动子、诱导型启动子。

1.2.1 组成型启动子 组成型启动子又叫非特异

性启动子，它能在植物大多数组织中高效地启动

基因表达，且不同组织之间表达水平没有明显差

异，并且不受时空和外界因素的影响，具有很高的

活性。例如玉米的泛素启动子已被证实在各种幼

嫩组织中获得了稳定的表达［2］。

1.2.2 组织特异性启动子 组织特异性启动子又

称为器官特异性启动子，只在特定的植物组织中

表达，且呈现发育调节的特性。目前已在植物的

花粉、种子、胚乳等组织中发现特异性启动子的存

在，并且还存在着与特异性启动子关联的、区别于

其他组织的特异性序列，这两部分共同调控着基

因在不同组织中的特异性表达［2-3］。有研究发现，

PDULL1 启动子的核心区序列（-343~-1 个碱基

对）介导 GUS 基因只在胚乳中表达，因此其被认

定为是一个胚乳特异性启动子［4］。ZmSTK2_USP
启动子含有顺式元件基序和两种花药/花粉特异

的启动子元件（GTGA 和 AGAAA），2017 年，Wang
等［5］构建了 ZmSTK2_USP 启动子驱动 GUS 基因，

并且只在花粉管中检测到 GUS基因活性，说明它

是花粉特异性启动子。

1.2.3 诱导型启动子 诱导型启动子又称诱导型

增强启动子，是指在收到外界物理或化学因素信

号的刺激下，启动子驱动的目的基因的转录水平

会升高。诱导型启动子可以通过使用不同的诱导信

号调控目的基因在特定情况下表达，从而快速有

效地调控转录基因的转录速率［6-9］。ZmWRKY106
的启动子区域包括 C-重复/脱水反应元件（dehy‑
dration reaction element， DRE）、低温反应元件

（low temperature reaction element， LTR）、MBS 元件

和TCA元件，并且通过实验也证实ZmWRKY106能

够积极响应干旱、高温等多种非生物胁迫反应途

径［10］。从玉米中鉴定出的立枯丝核菌诱导启动子

pGRMZM2G174449，对 其 进 行 缺 失分析发现，

−574~−455片段是PGRMZM2G174449对纹枯病菌

的应答所必需的，从生物信息学角度可分析出该

片段含有未知的病原菌诱导顺式作用元件，并对

立枯丝核菌的响应起着重要作用［8］。

1.2.4 双向启动子 双向启动子指的是位于两个

相邻且方向相反的基因之间的一段DNA序列，它

可以调节两个相邻的基因，并且可以从两个方向

开始转录［11-12］。

2　基因组编辑技术在植物中的应用

截至目前，已经广泛应用的基因组编辑技术

有工程内切酶/巨核酸酶（meganuclease，EMNs）、

锌指核酸酶（zinc finger nuclease， ZFNs）、转录激

活因子样效应物核酸酶（transcription activator-
like effector nuclease， TALENs）和规则间隔短回

文重复序列（clustered regularly interspaced short 
palindromic repeat， CRISPR），它们都是重要的植

物基因组编辑研究工具［13］。
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2.1　工程内切酶/巨核酸酶

巨核酸酶（EMNs）也被称为归巢内切酶，它的

特征是存在一个大约 12~40 bp的广泛识别位点。

由于其特殊的性质和较长的识别位点，这些酶被认

为是最精确的限制性内切酶［12］。然而，实验证明

EMN 与其他基因组靶向技术一起改造巨核酸酶

是困难的，不仅需要在对植物进行基因编辑时掺

入修饰的巨核酸酶，例如拟南芥和烟草［14-15］，还因

为 DNA 结合域通常与巨核酸酶的催化域混合在

一起，不能彼此分离，导致操作困难［16］。

2.2　锌指核酸酶

锌指核酸酶（ZFNs）是通过靶向双链断裂

（double strand break， DSB）进行基因组编辑最有

效的工具之一［16］，是基于ZFNS的第一代基因组编辑

技术使用嵌合工程核酸酶开发的［17］。目前 ZFNs
已经成功应用于烟草［17］、玉米［18］、拟南芥［19-20］、大

豆［21］等植物的基因编辑研究中。ZFN的结构组成

涉及 2个结构域：① DNA结合域，由 300~600个锌

指重复序列组成［22］，每个锌指重复序列可以监测

和读取 9~18个碱基对；② DNA裂解结构域，它被

称为Ⅱ型限制性内切酶 Fokl 的非特异性裂解结

构域，在ZFN中充当DNA裂解结构域［23］。

2.3　转录激活因子样效应物核酸酶

转录激活因子样效应物核酸酶（TALENs）系

统通常用于精确基因组编辑，内切核酸酶 Fokl与
可以特异性识别DNA序列的TALE进行偶联形成

内切酶TALEN。与ZFN一样，TALEN也能够促进

靶向 DSB，帮助启动负责修复和修饰 DNA 的通

路［17］。TALEN系统中涉及的蛋白质包括一个负责

与DNA结合的中心结构域和一个核定位序列［24］。

一般来说，TALE蛋白可以通过结合DNA重复序列

来调节。已有研究表明，DNA序列的核苷酸在TALE
蛋白的帮助下被固定在 50 端胸苷碱基（50T）处。

而在没有50T的情况下，TALL转录因子（TALL-TF）
和TALL重组酶（TALL-R）的活性降低［25］。也有相

关实验证明相比于 ZFN，TALEN 的调制更简单、

成本效益更高、脱靶率更低［26-27］，因此也更受欢

迎。目前，利用 TALEN 技术已经成功应用于水

稻［28］、玉米［29］、大麦［30］等植物的基因组编辑中。

2.4　基因编辑系统

基因编辑系统（CRISPR/Cas）是在原核生物

中的一种获得性免疫系统，用于抵抗存在于噬菌

体或质粒的外源遗传元件的入侵。它由 2个核心

成分组成——CRISPR序列和Cas酶（一种核酸内

切酶），不同的编辑系统所使用的内切酶的种类也

不相同，其中Cas9内切酶是研究最多且应用最广

泛的一个。CRISPR/Cas9 是一个高度保守的系

统，起源于化脓性链球菌［31-32］，并且依赖于RNA引

导的核酸酶的活性及其作用方式，因其多功能性、

有效性、充分性和简单性而受到广泛关注［33］。目

前，CRISPR/Cas9已经应用到生物技术、基因工程、

基础生物学和应用生物学等多个研究领域［33］。随

着植物基因组编辑系统的扩展，CRISPR/Cas9 的

表达盒被转化到细胞中，并入核基因组并表达，随

后切割其目标DNA序列，在转化和组织培养过程

中采用抗生素和除草剂进行筛选或阻断，从而产

生CRISPR/Cas9系统介导且可以功能性表达的细

胞再生植物。该技术已经成功应用于玉米［34］、水

稻［35］、大豆［36］等作用中，为农作物的深入研究起到

很大的帮助。

除了 CRISPR/Cas9 之外，这种基因组编辑系

统拥有两大类和六个亚型。其中 CRISPR第二类

是一种名为Cpf1的V型效应器，可以使用高度特异

的CRISPR RNA来切割相应的DNA序列［37-38］。其形

成交错末端的特殊构型使得Cpf1成为一种非常有

用的核酸酶［39-41］。Cpf1具有各种不同的特征，例如

靶向富集T基序的能力，不需要反式激活 crRNA，

诱导交错双链断裂的功能，以及加工RNA和DNA
核酸酶活性的潜力。目前，Cpf1 可以视为是

Cas9［42］的替代品，并且可以弥补Cas9相关的不足，

已经成功应用于水稻［43］、棉花［44］、烟草［45］、柑橘［46］

等植物。

3　植物启动子编辑的研究进展

至今，基因编辑技术已经成为研究人员不可

或缺的研究手段，并且已经成功应用于各种常见

作物的品种改良中。近年来人们又发现针对启动

子区域的精准编辑是一种更好的选择，它不仅可

以避免在编辑基因中产生多余的蛋白或其他杂

质，还可为可能发生的脱靶现象降低风险。针对

启动子区域的研究除了直接靶向启动子进行编辑

外，还可以对启动子上的元件进行分析预测和干

预，从而达到改良的目的。也就是说既可以在启

动子中设计靶位点进行编辑，在得到的突变材料

中进行筛选后获取需要的性状或表型，也可以直
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接在启动子区域预测出与目标性状或表型相关的

元件，并对其进行突变。下文概括了近几年在不

同作物中比较典型的启动子编辑的应用进展。

3.1　利用启动子编辑抗病品种

靶向启动子编辑可以用来针对作物病害进行

品种改良。综合近年的研究来看，这项技术目前

在改善水稻白叶枯病研究方面应用广泛。

水稻白叶枯病是众多水稻病害之一，对产量

影响较大，一般减产达 20%~30%，严重的可达

50%~60%，甚至颗粒无收。引起水稻白叶枯病的

病菌 Xoo（Xanthomonas oryzaepv oryzicola）通过激

活易感基因（OsSWEET家族），利用其源转录激活

物样效应器来侵染宿主。为了解决这一危害，

2019 年 Li 等［1］从启动子上的作用元件入手，利用

CRISPR/Cas9技术，敲除了 Xa13基因启动子中的

31 个碱基病原体诱导元件［47-48］，发现启动子中这

段序列的缺失会导致 Xa13 基因失去其被白叶枯

病诱导的能力，进而使水稻对白叶枯病表现出抗

性。Zafa 等［49］针对白叶枯病菌的易感基因 OsS⁃
WEET家族中OsSWEET14启动子上存在的 4个与

病菌相对应的结合元件（EBE），建立了 CRISPR-

Cas9 介导的 Super Basmati 水稻的基因组编辑系

统。在获得的突变体中，只有一个效应器AvrXa7
对应的EBE缺失突变株系对Xoo病菌表现出抗性。

Xu 等［50］同样也从 OsSWEET13 启动子上与病菌对

应的结合元件着手，对3 000个水稻品种基因组中

的 EBE 变异进行了分析，鉴定出 10 个类 Xa25 的

单倍型，还发现 Xoo 病菌至少编码 5 种类型的

PthXo2 样效应器，其中 Tal5LN18 和 Tal7PXO6是

相互兼容的Xoo菌株LN18和PXO61的主要毒力因

子，并且这两个效应器在OsSWEET13 启动子上结

合了序列略有不同的 EBE 来激活其表达。Yu
等［51］利用 CRISPR/Cas12a 技术对 Xa13 基因启动

子上的类转录激活因子（UPT）效应器的核心核

苷酸进行定点突变，对效应器与病菌的结合以及

致病基因的激活进行阻碍。该实验筛选出了具有

缺失 UPT盒中核心核苷酸的水稻突变株系，该株

系对 PXO99 菌株表现出明显的抗性。这说明

UPT 盒中核心核苷酸的缺失使 Xa13 基因无法被

PXO99诱导，同时这些突变株系并不具有负面的

农艺性状。

除了对水稻白叶枯病的研究外，启动子编辑

技术在抵抗柑橘溃疡病害的诱导上也发挥了巨大

作用。Peng等［52］对柑橘中易感基因 CsLOB1的启

动子进行靶向修饰后，获得了38个突变体并从中筛

选出了 16个在易感病毒的效应器元件EBEPthA4
上有修饰痕迹的株系。经过分析后发现，正是对

CsLOB1 启动子进行的靶向编辑干扰了其易被柑

橘溃疡病侵染诱导的特性，且这个效应器的改变

使新获得的株系对柑橘溃烂病表现出更强的

抗性。

3.2　利用启动子编辑改进产量相关性状

产量是作物育种中最重要的性状。在基因编

辑领域，早先的研究通过对一些基因的编辑来改

变产量或跟产量相关的性状，下文将介绍一些通

过靶向启动子的编辑技术来改变产量和提高产量

性状的研究进展。

Huang等［53］利用CRISPR/Cas9技术对水稻Wxb
启动子TATA框附近区域进行编辑，产生了 6个新

的 Wx 等位基因，并且这 6 个等位基因都发现了

Wx基因表达量的下调，以及直链淀粉含量的下降。

实验还发现在启动子上设计的 7个位点中，S7位

点处发生的突变表现出了高度保守，该突变材料

在不同经纬度地点的测定中都体现出了稳定的基

因表达量下调和淀粉含量的下降。除了淀粉含

量，水稻中蛋白质含量和碳水化合物含量之间存

在的一种协调关系也跟启动子中的某些基序相

关。Li等［54］研究发现了 NF-YC4基因的异位表达

会牺牲碳水化合物来增加叶子和种子的蛋白质含

量。随后，他们对水稻和大豆中 NF-YC4 基因的

启动子进行分析，发现其中存在着几个可能与抑

制器结合的基序，使用 CRISPR/Cas9 技术对这些

基序进行靶向删除后，NF-YC4 基因的表达量增

加，蛋白质含量增加，碳水化合物含量减少。将这

些数据与未发生删除的株系进行对比后发现，发

生删除的株系叶蛋白含量比之前提高了 48%，种

子蛋白也提高了15%。

在番茄中有 3个主要生产力性状：果实大小、

花序分支和植株结构。为了保证在突变后每一代

都可以稳定遗传，Rodríguez-Leal等［55］根据之前的

CLAVATA-WUSCHEL（CLV-WUS）通路研究结果［56］，

利用CRISPR/Cas9转基因在“敏化”的F1群体中携

带多个 gRNA 的遗传力，快速评估大量启动子变

异对上述 3个性状的影响。实验成功分离出了稳

定遗传的启动子等位基因，这些等位基因都可以

为这 3 个性状提供连续的变异。Wang 等［57］在两
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个与番茄果实大小相关的基因中设计了 60多个

启动子等位基因，并对他们的启动子区域进行靶

向突变。突变结果表明，干细胞增殖抑制基因 SL⁃
CLV3启动子序列较为保守，其中的靶向突变对番

茄果室数量的影响很小，并且还发现 SLCLV3启动

子内部有着更高级别的顺式调控互作。而在这其

中，SLWUS是一种被SLCLV3抑制的干细胞增殖的

正调控因子，更高的保守性使得它对启动子干扰

有着更强的耐受性。

芥菜型油菜通常具有双眼的植株外观，在每

一眼中都包含丰富的油菜种子，但是有研究证明这

种芥菜型油菜的三眼突变体中，每一眼中所包含的

油菜种子数量都远远高于正常的双眼植株。Wang
等［58］对芥菜和拟南芥中影响形成眼室数量的mc2
基因结构和功能进行了分析，发现mc2是CLV1的

直系同源基因。对mc2基因的启动子靶向编辑后

发现，在 mc2启动子顺式调控区发生缺失会影响

mc2 基因在心皮边缘分生组织中的表达，最终形

成三眼果油菜，从而增加油菜籽的产量。

玉米花序分生组织的建成和维系是玉米花序

正常发育的基础，从理论上来讲提升玉米花序分生

组织活性可以增加玉米籽粒数目，提高产量。而

在植物中，分生组织的大小受到CLAVATA-WUSCHEL
途径中CLE多肽信号的调控。Liu等［59］利用CRIS‑
PR/Cas9基因组编辑技术，针对 ZmCLE7 和 ZmF⁃
CP1启动子区域靶向编辑，获得了一系列影响其表

达量的弱突变等位基因。在这些等位基因中，一

些启动子区域缺失的等位基因可以在一定程度上增

加花序分生组织的大小，进而使相对应植株的果

穗变粗，增加穗行数和穗粒数，最终提高产量。

3.3　利用启动子编辑分析启动子与转录因子及

作用元件的关系

启动子上包含许多作用元件和转录因子及与其

他物质结合的效应器，通过分析启动子序列上所

包含的作用元件种类，并了解这些元件的功能，有

利于了解所研究的启动子的详细信息，为研究者

们提供便利和思路。

Jin等［60］利用PCR技术获得了Zmap启动子区

域部分缺失的一系列衍生物，再用农杆菌介导法

转入烟草叶片中，对每个缺失的结构进行了研究

与分析。结果表明，在启动子区域含有MYB结合

位点、Box-Ⅱ、TGACG元件、CGTCA元件和低温反

应元件，通过 GUS 染色实验发现 Zmap 启动子上

−1 694~−1 394 bp之间的序列可能含有使GUS基因

表达上调的顺式元件；而在−1 694~−1 394 bp 之

间可能存在抑制Zmap基因表达的元件，在 4 ℃时

Zmap 基因表达下调。通过在烟草中的干旱对比

实验猜测 MYB 结合位点（-757）可能是一个干旱

的负调控反应元件。

已知玉米籽粒灌浆受时空同步转录因子的调

控，为了探究协调其表达的转录因子，Yang 等［61］

鉴定出一个含有B3结构域的转录因子——ZmA‑
BI19，它可以直接与Opaque2（O2）启动子结合反式

激活关键因子的表达来调节种子发育和籽粒灌

浆，并且可以直接调节生长素反应基因以促进种

子的生长和发育。当 ZmABI19失活时，胚乳和胚

的发育都会受到严重影响，所以 ZmABI19在协调

胚胎和胚乳发育中起关键作用，且作为籽粒灌浆

的启动子发挥作用。

玉米作为我国主要的粮食作物之一，约有40％
的玉米产出来自北方春播玉米区，经常面临气温骤

降造成减产甚至颗粒无收的情况，因此提高玉米

耐冷性的研究非常必要。Li等［62］对玉米的转录组

分析后发现BZIP68抑制冷诱导的DREB1转录因

子的表达，并且BZIP68的稳定性和转录活性受其

在冷胁迫下保守的 Ser250残基上的磷酸化控制。

同时，当 BZIP68 玉米启动子中插入 358 bp 的 In‑
del-972后增强了 BZIP68的表达。对启动子序列

进行分析后发现，这个 358 bp的插入中鉴定了多

个保守的顺式元件，包括 CCAAT-box、W-box（TT‑
GACT/C）、GAATC（MYB）和 AAATT（AT-Hoook）元

件，可能是BZIP68转录上调的原因。

WRKY 转录因子是一类重要的植物次生代

谢调节因子。Yang等［63］证明了CrWRKY1可以调

节观赏和药用植物长春花中萜类吲哚生物碱的生

物合成，并且可以驱动GUS基因在原生植物和异源

植物中的表达。他们还对序列上的缺失及突变进

行了分析，结果发现位于−140~−93 bp和−3~+113 bp
之间的序列对于启动子的活性至关重要，并且两

个重叠的AS-1元件和一个Ctrich基序对启动子活

性有显著影响。

从这些启动子编辑的研究中，我们不难看出

靶向启动子编辑之后无论是在基因表达还是实验

材料最终体现出来的表型和性状，不仅有和预期

相符合的结果，还包含其他的正向效果，例如增加

抗性、更加稳定的遗传等。这可能是越来越多的
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研究者选择靶向启动子进行基因编辑的原因，它

不仅改变了启动子上的碱基序列，还会使后面的

基因序列由于自身的顺式表达产生微小的突变，

从而产生其他的正向效果，这也正是研究者们需

要去深入研究和探讨的问题。

4　展望

在最初进行的基因改良中使用的传统突变技

术主要以基因本身作为靶点，进行编辑、插入、敲

除等行为，对基因自身的序列改变较大，这样不仅

可能损坏原本的基因表达序列，还有可能在编辑

目标基因的同时，使目标基因的非靶向位置也受

到影响“被突变”，最终导致实验结果不符合预期；

或者在进行下一代遗传时，基因自身的修复能力

使得编辑好的结果序列发生二次突变，这些都是

研究者需要考虑的问题。而本文所讲的靶向启动

子编辑技术首先不会对目标基因结构造成破坏，

并且由于作用靶点在基因序列的上游启动子区

域，更加保证了基因序列的安全性。其次，启动子

序列更加保守和稳定，在后代材料的遗传中，也可

以表现为稳定的性状或表型遗传。

然而，无论是早期使用的传统突变技术，还是

靶向启动子编辑技术都会面临的一个最大问题就

是可能出现脱靶现象，即脱离原设计靶位进行编

辑的现象。加拿大生物技术行动网络（Canadian 
Biotechnology Action Network， CBAN）在2020年的

一份新报告中指出，在基因附近脱靶可能会产生

新的蛋白，或者由于脱靶造成了非预期的基因缺

失，从而导致目标基因的沉默或者植株致死。但

是在启动子编辑中，脱靶之后可能会出现两种情

况：①脱靶后编辑的其他位置上含有类似的作用

元件，这个元件的缺失导致顺式表达后的基因出

现预期外的变化；②脱靶后编辑在非功能区域，这

种脱靶不仅目的基因序列不会受到影响，其他基

因也不会出现意外的变化。

直接靶向基因进行编辑的材料有可能会产生

其他多余的蛋白质，对检测结果不利。而靶向启

动子编辑的优点之一就是不会产生这类杂质，并

且不仅得到了利于农业生产的优良性状，也通过

实验证明了这种方法改良的性状可以稳定遗传。

因此，靶向启动子编辑是一个有利于未来农业发

展和加速作物种质创新的长远策略。
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