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摘要 精准突变植物基因, 定向改良植物性状, 培育高产、优质、抗逆性强的农作物优良品种, 是保障粮食安全的 

关键所在. 基于CRISPR/Cas的基因编辑技术能够精确地改造植物基因组, 开启了农作物精准育种的新时代. 传统的 

植物基因编辑元件递送主要依赖于农杆菌转化等技术, 然而在一些重要农作物上仍存在转化困难、再生效率低和 

基因型依赖等瓶颈问题. 近年来, 基于植物病毒的表达载体广泛用于外源基因的表达、基因沉默和基因编辑等过 

程. 与传统的基因编辑方法相比, 有些病毒诱导的基因编辑(virus-induced gene editing, VIGE)系统不依赖遗传转化 

繁琐过程, 仅通过将基因编辑元件插入到植物病毒载体上, 利用病毒高效的侵染和表达能力, 能够快速将编辑元件 

瞬时递送至植物细胞内完成基因编辑. VIGE技术的应用, 大大缩短了育种周期, 提高了育种效率, 同时避免了外源 

DNA整合和转基因生物安全风险, 为植物基因编辑提供重要递送工具. 本文针对不同类型的VIGE载体进行综述, 
探讨VIGE面临的挑战和发展方向, 为VIGE的广泛应用提供参考. 
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面对不断增长的世界人口数量和日益恶劣的自然 

环境, 培育抗逆高效优质的农作物新品种, 对保障世界 

粮食安全和农业可持续性发展至关重要. 基于成簇规 

律间隔短回文重复序列(CRISPR)/CRISPR相关核酸酶 

(Cas)系统的基因编辑技术, 是近年来生命科学领域最 

具革命性的突破之一 [1,2], 为植物基因组精准突变提供 

了高效的遗传工具. 基因编辑过程中, 人工设计的 

gRNAs(guide RNAs)能够引导Cas蛋白识别并切割特定 

的DNA靶标序列, 引发细胞的DNA修复过程, 从而实现 

基因敲除、插入或替换等定点突变 [1,2]. CRISPR/Cas系 

统已被广泛应用于植物基因功能研究、作物基因改良 

和生物技术等各个领域 [3~6]. 

1 植物基因编辑元件的递送 

基因编辑过程中, 如何将CRISPR-Cas元件高效递 

送到植物细胞中是最关键的一步 [7]. 植物中常用的基 

因编辑元件递送主要依赖于农杆菌介导的转基因以及 

基因枪轰击等方法. 例如, 将表达gRNA及Cas基因的质 

粒, 通过农杆菌浸润或是基因枪轰击的方式转入到植 

物愈伤组织中, 然后诱导再生; 通过抗性标记筛选转基 

因阳性植株; 再通过分子检测, 在阳性植株中鉴定编辑 

植株; 最后利用杂交和自交的方式将转入的基因编辑 

元件去除, 最终获得无外源DNA成分的编辑植株 [3,7]. 
然而, 传统的稳定遗传转化的方式费时费力, 在一些禾 

本科农作物上具有很强的基因型依赖, 仅能在少数几 

个模式品种中进行农杆菌转化和再生, 在大多数普通 

栽培品种效率很低. 例如小麦品种Fielder遗传转化效 

率能达到50%~90%, 然而在一些商业化的中国普通小 

麦品种的转化效率仅有2.9%~22.7%, 甚至一些品种例 

如小麦矮抗58非常难以转化 [8], 这些困难限制了基因 

编辑在植物育种中的应用. 
为了解决上述的瓶颈问题, 科学家们近年来陆续 
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研发出一些新的递送方式. 例如利用粒子轰击的方式 

将预先处理好的RNA及Cas蛋白酶复合体直接轰击到 

植物愈伤组织中, 然后通过组培再生直接获得无外源 

基因成分的T0代编辑植物 [9,10]. 这种方法虽然避免了 

转基因过程, 仍依赖植物组织培养, 对于一些难以组培 

再生的非模式品种仍存在一定的难度. 后续研究中, 科 

学家加入一些发育调节因子例如WOX5, 可以提高植 

物再生效率 [11,12]. 在过表达Cas9的转基因植物中, 利用 

农杆菌瞬时gRNA 诱导编辑, 同时表达一些发育调控 

因子, 例如Wuschel 2(Wus2), SHOOT MERISTEMLESS 
(STM)和MONOPTEROS(MP)诱导分生组织, 再进行离 

体培养获得编辑子代植株 [13]. 此外, 还可利用RNA移 

动元件长距离移动的特点, 将砧木中的转基因编辑元 

件远距离运输到嫁接组织上进行基因编辑 [14]. 尽管这 

些基因编辑技术取得了显著进展, 在一些重要农作物 

上仍存在费时费力、效率低的特点, 仍亟需更高效的 

基因递送方式和编辑策略. 

2 植物病毒载体的递送编辑元件的体系 

植物病毒是严格的胞内寄生生物, 能够在植物细 

胞内大量增殖, 引起严重的植物病毒病害, 威胁粮食生 

产. 近年来, 植物病毒学家“变毒为宝”, 将植物病毒侵 

染性载体改造为高效的外源基因表达工具 [15,16]. 植物 

病毒载体从最初表达目的蛋白(virus-mediated overex
pression, VOX)的1.0版本, 升级到用于高通量基因功能 

鉴定的病毒诱导基因沉默载体(virus-induced gene si
lencing, VIGS)的2.0版本, 近期又发展为病毒诱导的基 

因编辑(virus-induced gene-editing, VIGE)的3.0版本 [17]. 
在植物病毒的基因组中插入表达基因编辑元件(Cas蛋 

白和 /或gRNA), 利用病毒复制表达高丰度的Cas/ 
gRNA, 进而在寄主植物体内引发高效的基因编辑. 
VIGE整合了病毒高效表达载体和CRISPR/Cas系统的 

优势, 为植物基因功能研究、作物改良和植物生物技 

术应用开辟了新途径 [3]. 
近年来, 植物的正义RNA病毒(positive-stranded 

RNA viruses)、负义RNA病毒(negative-stranded RNA 
viruses)以及DNA病毒都广泛应用于VIGE体系. 一般情 

况下, 正义RNA病毒的表达载体构建简便, 但由于基因 

组较小, 能够承载的外源基因片段长度较小(1~2 kb), 
通常在Cas9转基因植物中递送gRNAs, 诱导基因编辑. 
负义RNA病毒载体构建过程比较复杂、难度大, 然而 

其基因组比较大并且重组几率低, 能够稳定表达Cas蛋 

白以及gRNAs等编辑元件, 可以直接在非转基因植物 

中引起基因编辑. 一些DNA病毒仅保留病毒复制相关 

组分, 构建微型复制子体系, 也能够引起局部基因编 

辑. 下面通过病毒递送能力的不同, 分别进行阐述 

(图1). 

2.1 正义RNA病毒递送sgRNA的VIGE体系 

正义RNA病毒一般侵染能力强、寄主范围广, 已 

经在多种植物上成功诱导基因编辑(图1(a)). 2015年, 
Ali等人在烟草脆裂病毒(Tobacco rattle virus, TRV)的 

RNA2载体中插入sgRNAs, 成功在Cas9转基因的拟南 

芥和本生烟诱导基因编辑, 在侵染植株的部分子代植 

株中也检测到基因编辑, 说明重组的TRV病毒可以进 

入生殖细胞引发可遗传编辑 [18]. 随后, 烟草花叶病毒 

(Tobacco mosaic virus, TMV)载体外壳蛋白基因的位 

置替换为sgRNA, 在Cas9瞬时表达的细胞内产生基因 

编辑 [19]. 甜菜坏死黄脉病毒(Beet necrotic yellow vein 
virus, BNYVV) [20], 马铃薯X病毒(Potato virus X, 
PVX) [21], 豌豆早褐病毒(Pea early browning virus, 
PEBV) [22]均能够递送sgRNAs至Cas9转基因本生烟上 

诱导基因编辑. 为了获得可遗传的基因编辑, 研究人员 

将拟南芥FLOWERING LOCUS T(FT)基因的移动元件 

融合到sgRNA的3ʹ末端, 增强其移动性, 使TRV在烟草 

中介导的编辑效率提高到90%~100%, 并且可遗传编辑 

效率也显著提升 [23]. PVX也可以递送融合FT移动元件 

的多个串联sgRNAs, 在转基因Cas9的本生烟中实现多 

基因编辑 [24]. 
一些重要的禾本科单子叶植物的遗传转化相对困 

难, 利用VIGE培育单子叶编辑植株更加有应用价值. 
目前已报道利用正义RNA病毒在单子叶农作物中递送 

sgRNA实现基因编辑. 大麦条纹花叶病毒(Barley stripe 
mosaic virus, BSMV)基因组具有α, β, γ三条链, 能够侵 

染大麦、小麦、玉米等多种重要的单子叶农作物. 中 

国农业大学生物学院李大伟、张永亮团队开发了基于 

BSMV的VIGE载体, 在其γ链上的γb蛋白编码框后面插 

入sgRNA序列, 能够高效地递送sgRNA, 在Cas9转基因 

的本生烟, 小麦和玉米的体细胞内均能诱导基因编 

辑 [25]. 随后, 李大伟、张永亮团队与中国科学院遗传与 

发育生物学研究所王延鹏团队合作, 利用BSMV能够进 

入生殖细胞进行种子传播的特点, BSMV-VIGE载体在 

Cas9转基因小麦上递送sgRNAs, 可以高效地获得编辑 

子代植株 [26]. 同时, 作者通过将病毒诱导编辑的Cas9转 
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基因小麦的花粉与未转基因植株进行杂交, 再通过自 

交分离, 会获得无外源基因成分的编辑植株 [26]. 近期, 
利用BSMV-VIGE载体将小麦赤霉病的编码富组氨酸 

钙结合蛋白的感病基因TaHRC进行编辑, 产生了预期 

图 1 病毒诱导的基因编辑模式. (a) 正义RNA病毒介导的基因编辑. FT, FLOWERING LOCUS T, 可移动元件. (b) DNA病毒介导基因编辑. 
Replicon为微型复制子, 仅保留复制组分的病毒缺失突变体, 可以表达外源蛋白, 但病毒丧失了移动能力. (c) 负义RNA病毒介导的基因编辑, 其 

中实线箭头表示已经获得成功, 而虚线箭头还有待实现 
Figure 1 Models for plant virus-induced gene editing systems. (a) Positive-stranded RNA viruses-based VIGE systems. FT, FLOWERING LOCUS T, 
a mobile RNA element. (b) DNA viruses-based VIGE systems. Replicons are defective virus movement by replacing genes of infection and cell-to-cell 
movement with heterologous sequences. (c) Negative-stranded RNA viruses-based VIGE systems. Arrows with solid lines indicate well-established 
systems. Arrows with dashed line indicate the predicted systems to be achieved  
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的赤霉病抗性表型 [27](图1(a)). 另外一个侵染单子叶植 

物的狗尾草花叶病毒(Foxtail mosaic virus, FoMV)可以 

将sgRNAs瞬时递送到Cas9转基因的本生烟, 玉米和谷 

子的体细胞内引发基因编辑 [28](图1(a)). 

2.2 正义RNA病毒递送Cas蛋白和sgRNA的VIGE 
体系 

上述正义RNA病毒递送sgRNA能够实现对靶标基 

因的高效编辑, 但是此过程依赖Cas9转基因植物, 仍有 

局限性. 因此, 开发能同时递送Cas9蛋白及sgRNA的植 

物病毒载体, 才能完全摆脱转基因的依赖, 扩大VIGE 
的应用范围. 正义RNA病毒PVX载体的TGBs与CP编码 

框之间可以同时插入Cas9和sgRNAs, 并利用农杆菌浸 

润的方式接种本生烟, 能够在接种叶片中检测到较高 

的编辑效率, 但是这种接种方式仍然会引起农杆菌介 

导的T-DNA插入 [21](图1(a)). 近期, 竹子花叶病毒(Bam
boo mosaic virus, BaMV)也能够同时递送 Cas9 和 

sgRNAs在本生烟和竹子的体细胞上引起无外源基因 

成分的基因编辑 [29]. 为了增加编辑效率, 利用两种病毒 

分别表达Cas9蛋白及sgRNA, 同时侵染同一植物细胞, 
可以引发基因编辑. 例如, 科研人员利用烟草蚀纹病毒 

(Tobacco etch virus, TEV)表达Cas12a蛋白, 与携带 

sgRNA的PVX病毒共同侵染烟草, 便能够实现对烟草 

体细胞的编辑, 其编辑效率达到80% [30](图1(a)). 

2.3 DNA病毒递送Cas蛋白和sgRNA的VIGE体系 

目前常见的DNA病毒VIGE载体通常是仅保留病 

毒复制相关组分, 构建病毒的微型复制子体系. 因为这 

些缺陷型病毒丧失了系统侵染能力, 只能在接种叶上 

在病毒复制元件的驱动下瞬时表达外源蛋白(图1(b)). 
大豆黄矮病毒(bean yellow dwarf virus, BeYDV)的复制 

子 体 系 在 烟 草 体 细 胞 中 同 时 表 达 了 C a s 9 蛋 白 、  

sgRNAs以及用于重组的同源修复序列, 实现了对烟草 

ALS(acetolactate synthase)基因的定点突变, 获得了抗 

除草剂植株; 利用该BeYDV载体在马铃薯中实现了对 

于外源GUS基因的同源修复以及内源ALS的靶向点突 

变 [31]. 利用BeYDV, 在番茄中将35S强启动子定向插入 

至花青素合成基因ANT1的上游, 通过再生获得了高花 

青素表达的可遗传编辑后代, 并且其编辑效率相较于 

传统的农杆菌介导法要提升10倍 [32]. 此外, 双生病毒介 

导的VIGE还能用于编辑单子叶植物基因. 小麦矮缩病 

毒(wheat dwarf virus, WDV)载体也可搭载Cas9基因和 

sgRNAs, 通过基因枪轰击愈伤组织的方法, 在小麦中 

实现了外源基因的同源修复以及靶标基因的定点突 

变 [33](图1(b)). 双生病毒介导的VIGE虽然效率很高, 但 

病毒不具有侵染性, 无法进入生殖细胞获得可遗传编 

辑. 值得强调的是, 双生病毒微型复制子体系的最大优 

势是可以提供DNA修复模板, 提高同源性定向修复介 

导的精准编辑效率(图1(b)). 

2.4 负义RNA病毒载体递送Cas蛋白和sgRNA的 
VIGE体 

近年来, 负义RNA病毒载体的成功构建为VIGE提 

供了更强大的递送体系. 负义RNA病毒反向遗传学体 

系构建过程中, 不但需要基因组RNA, 还需要表达几个 

复制酶蛋白, 才能组装成一个有活性的病毒复合体, 因 

此构建过程比正义RNA病毒和DNA病毒复杂、难度 

大 [34,35]. 因此, 相对于正义RNA病毒和DNA病毒, 植物 

负义RNA病毒的反向遗传学研究至少落后30年. 在负 

义RNA病毒的研究方面, 中国学者率先取得了突破, 取 

得了国际领先的研究成果 [36,37]. 2015年, 浙江大学李正 

和教授课题组利用苦苣菜黄网病毒(Sonchus yellow net 
virus, SYNV)建立了第一个植物负义RNA病毒的反向 

遗传学研究系统, 通过瞬时表达基因组和3个复制酶蛋 

白等多个组分, 在本生烟上建立系统侵染 [38]. 2019年, 
本课题组构建首个侵染单子叶植物的负义RNA病毒— 
大麦黄条点花叶病毒(barley yellow striate mosaic virus, 
BYSMV)的反向遗传学系统, 在大麦、小麦、玉米等 

单子叶植物以及昆虫介体上都能够高效地侵染, 还可 

以同时表达3个外源蛋白 [39,40]. 2020年, 南京农业大学 

陶小荣教授课题组报道了多组分负义RNA病毒—番茄 

斑萎病毒(tomato spotted wilt virus, TSWV)的反向遗传 

学体系 [41]. 这些反向遗传学体系的构建为VIGE提供强 

有力的递送工具. 
与正义RNA病毒相比, 负义RNA病毒具有更长的 

基因组, 搭载外源基因的能力更强, 能够同时递送Cas9 
蛋白及sgRNA整套的编辑元件, 诱导高效的基因编辑 

(图1(c)). 由于其构建难度大, 目前仅有少数几个的负 

义RNA病毒被改造为编辑载体, 具有较强的应用潜力. 
例如, 浙江大学李正和教授团队利用SYNV携带Cas9蛋 

白以及sgRNAs侵染本生烟, 在系统侵染叶诱导高效的 

基因编辑, 再取编辑的系统叶进行组织培养, 可得到无 

外源基因成分的编辑子代 [42](图1(c)). 李正和教授团队 

又将TSWV基因组糖蛋白GP的阅读框替换为Cas9蛋 
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白, 将病毒NSs蛋白替换为sgRNAs构建了重组病毒, 成 

功在本生烟、辣椒等多种茄科植物中实现了高效的体 

细胞编辑, 再通过诱导愈伤组织和组织再生, 获得无毒 

的编辑子代 [43](图1(c)). 近期, 李正和教授团队开发一 

个新的负义RNA弹状病毒茄斑驳矮化病毒(Eggplant 
mottled dwarf virus, EMDV)载体直接向烟草中递送 

CRISPR/Cas9核酸酶, 以病毒系统侵染组织为外植体, 
进行组织培养获得突变体植株, 突变也可稳定地遗传 

至后代 [44](图1(c)). 
上述研究表明负义RNA病毒介导的基因编辑具有 

非常大的优势, 目前主要是在茄科植物上完成高效编 

辑, 并获得无外源基因成分的编辑子代植株, 可以用来 

培育抗病高产的植物, 应用潜力大. 然而, 这些重组病 

毒不能侵染发病植物的生殖细胞, 因此不能直接获得 

编辑子代. 目前, 缺乏能够侵染禾本科农作物的负义 

RNA编辑载体, 同时由于单子叶植物的侵染叶片组织 

培养的难度大, 因此利用负义RNA病毒载体在禾本科 

农作物上引起可遗传的基因编辑尚有待突破. 目前, 负 

义RNA病毒在单子叶植物的反向遗传学体系仅有三 

例, 包括本课题组构建的BYSMV [39]和北方禾谷花叶病 

毒(northern cereal mosaic virus, NCMV) [45], 以及由北卡 

罗莱纳州立大学的Whitfield教授课题组构建的玉米花 

叶病毒(MMV) [46](图1(c)). 其中, BYSMV载体搭载Cas9 
和sgRNAs能够在本生烟侵染叶片上引起高效的体细 

胞编辑 [39], 说明该病毒载体有潜力在禾本科农作物上 

引发基因编辑, 提高农作物育种效率(图1(c)). 此外, 
BYSMV还在灰飞虱昆虫介体内大量增殖 [39], 通过病毒 

载体改造昆虫介体的基因组也有助于昆虫相关研究. 
通过进一步改造病毒序列, 如果能进入生殖细胞, 引起 

可遗传编辑, 对难以转化和再生的禾本科农作物来说, 
更加具有实用价值. 

3 植物病毒介导基因编辑的优势 

目前, VIGE已经开始应用于植物基因功能研究和 

作物遗传改良等方面, 尤其是能够递送整套编辑元件 

的负义RNA病毒载体, 相较于传统的植物基因编辑方 

法, 显示出一系列显著的优势 [47]. 
首先, 负义RNA病毒介导的VIGE不依赖遗传转化, 

省时省力. 传统的植物基因编辑方法, 如农杆菌介导的 

转化和基因枪轰击等方法, 需要经过复杂的组织培养 

和再生过程, 不仅耗时费力, 而且对于许多难以转化的 

植物品种来说, 成功率低. 而VIGE技术则可以绕过这 

些繁琐步骤, 直接通过病毒接种将基因编辑元件递送 

至植物细胞内. 例如, 利用SYNV, TSWV和EMDV通过 

接种可以将CRISPR/Cas系统快速导入茄科植物中, 实 

现对目的基因的编辑 [42~44]. 该方法大大缩短了基因编 

辑的时间, 提高了育种效率. 一般情况下, 使用病毒介 

导的基因编辑技术, 从开始实验到获得基因编辑植株, 
通常只需要数周时间, 而传统方法则可能需要时间更 

长. 因此, 利用VIGE技术可以大规模地突变感兴趣的 

基因, 高通量地研究植物基因功能. 
其次, 负义RNA病毒介导的VIGE编辑植物无外源 

转基因成分, 安全性高. 植物的无外源基因成分的基 

因编辑是指在进行基因编辑后, 移除CRISPR-Cas编 

辑元件和标记基因, 从而获得不含外源DNA的编辑植 

株. 在传统的转基因过程中, 外源基因往往会随机整合 

到植物基因组中, 会引发生物安全问题. 由于植物病 

毒RNA在复制过程中没有DNA的中间形式, 不会整 

合到植物基因组中, 通过瞬时表达编辑元件引起基因 

编辑后, 无外源转基因成分的残留 [14]. 此优势使VIGE 
的基因编辑植物在生物安全性更高, 更易于被公众接 

受 [47]. 
最后, VIGE介导的植物基因编辑效率更高, 应用 

性强. 病毒在寄主细胞内复制效率高, 能够表达高丰度 

的基因编辑元件, 造成的编辑效率也很高, 同时病毒介 

导的基因编辑技术还可以实现对多个基因的同时编辑. 
通过构建能够同时携带多个向导 RNA(gRNA)的病毒 

载体, 可以引导 Cas9 蛋白同时靶向多个目标基因, 可 

以实现多基因的协同编辑, 这对于农作物复杂性状的 

改良具有重要的应用价值 [47]. 

4 VIGE技术面临的挑战和发展方向 

VIGE技术整合了病毒载体高效表达和CRISPR/ 
Cas精准突变的优势, 为植物基因功能研究和作物改良 

提供了创新的工具和方法. 该技术不仅能够实现基因 

的高效编辑, 还可以避免外源基因的整合, 在基础研究 

和实际育种过程中都具有重要意义. 尽管VIGE技术展 

现出巨大的潜力, 但在实际应用中仍然面临诸多挑战, 
需要进一步改造和创新. 

首先, 病毒载体的容量有限是一个亟待解决的问 

题. 常用的正义RNA病毒的基因组长度有限, 对外源基 

因的承载能力一般在1~2 kb左右, 难以容纳Cas9等大分 

子蛋白的完整基因序列. 而负义RNA病毒载体承载能 

力比较强, 能够容纳Cas9和gRNA, 然而对分子量更大 
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的单碱基编辑器和精准编辑器也比较困难. 其次, 病毒 

载体的稳定性和传播效率也有待提高. 病毒载体在搭 

载外源基因后, 其稳定性和侵染能力也会受到显著影 

响, 从而降低基因编辑效率; 不同植物品种对病毒的敏 

感性存在差异, 也会影响病毒载体的应用范围. 最后, 
编辑的效率优化和安全性评估也是一个需要关注的问 

题. 不同植物物种和不同病毒载体之间的兼容性有差 

异, 会导致编辑效率的差别. VIGE是否引起脱靶效应, 
如何提高基因编辑的特异性和安全性也是使用过程中 

需要考虑的因素. 
为了解决上述问题, 需要在下面几个方面展开系 

统性研究: 首先挖掘新的病毒资源, 开发新型病毒载 

体, 扩大宿主范围和提高编辑效率. 自然界具有丰富的 

病毒资源, 近期的高通量测序分析获得了大量隐藏的 

病毒资源 [48]. 通过筛选出那些具有广谱高效侵染能力、 

更大的基因组容量以及更稳定的病毒, 开发出性能更 

佳的病毒载体系统. 近期, 中国科学技术大学吴清发教 

授从网上数据库下载的17115份水稻转录组数据中挖 

掘到500多种新病毒, 将为病毒载体的开发提供病毒资 

源 [49]. 其次开发更小型的基因编辑元件也是解决病毒 

载体容量限制的重要途径. 目前常用的Cas9蛋白较大, 
给病毒载体的递送带来了困难. 一些更小型的核酸酶, 
例如CasΦ [50]和TnpB家族蛋白 [51]分别仅有常用的Cas9 

(1300~1400个氨基酸)的1/2和1/3大小, 麻省理工学院张 

锋教授最近发现的TIGR-Tas编辑系统的Tas蛋白 [52]大 

小仅为Cas9的四分之一, 这些新型编辑器的功能正在 

逐渐优化, 更适合病毒载体的递送. 此外, 为了避免环 

境释放, 病毒的安全化改造研究也需要进一步加强, 可 

将病毒介体传播相关的基因进行突变, 阻断病毒在自 

然环境中的传播能力, 提高安全性. 

5 总结与展望 

植物病毒介导的基因编辑技术结合了病毒载体和 

CRISPR/Cas编辑系统的优势, 不仅实现基因的高效编 

辑, 还避免外源基因的稳定整合, 为植物基因功能研究 

和作物性状改良提供了新的工具和方法. 随着技术的 

不断优化和完善, 植物病毒介导的基因编辑技术有望 

在植物科学研究和农业育种应用中发挥越来越重要的 

作用. VIGE可以用于快速创制优良种质资源, 提高作 

物的产量、品质和抗逆性, 在多基因编辑、精准编辑、 

无标记编辑以及作物驯化等方面应用前景广阔. 在推 

广应用VIGE技术同时, 也需要考虑其可能带来的生物 

安全风险. 例如, 病毒载体在环境中的扩散风险, 编辑 

植物对生态系统的潜在影响等. 因此, 在技术开发和应 

用过程中, 需要建立完善的风险评估管理, 确保VIGE 
技术的安全性和可持续性.   
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Precisely mutating plant genomes and directionally improving plant traits to cultivate high-yield, high-quality, and stress- 
resistant elite crop varieties are crucial for ensuring food security worldwide. The Clustered regularly interspaced short 
palindromic repeat and their associated protein (CRISPR/Cas9)-based gene editing technology enables precise 
modification of plant genomes, opening a new era of precision breeding in crops. During the process of genome 
editing, it is a crucial step to efficiently deliver the CRISPR-Cas components into plant cells for gene editing. Currently, the 
delivery of gene editing components commonly used in plants mainly relies on traditional methods such as Agrobacterium- 
mediated transgenic technology and gene gun bombardment, and so on. However, bottlenecks such as transformation 
difficulties, low regeneration efficiency, and genotype dependence are still difficult to overcome in most important crops. 
In recent years, plant virus-based expression vectors have been widely used for exogenous gene expression and virus- 
induced gene silencing (VIGS). By inserting editing component genes into plant viral vectors and taking advantage of the 
efficient infection and expression capabilities of viruses, editing components can be rapidly delivered into plant cells to 
achieve gene editing. Compared with conventional gene editing methods described above, virus-induced gene editing 
(VIGE) eliminates the need for tedious processes such as genetic transformation and tissue regeneration. Currently, three 
main classes of plant viruses have been widely developed into VIGE vectors. Positive-sense RNA (PSR) viruses are 
relatively easy to be engineered into exogenous gene expression vectors. However, due to their small viral genomes, the 
length of exogenous gene fragments they can carry is relatively short (1–2 kb). They are usually used to deliver gRNAs in 
Cas-transgenic plants to induce gene editing. By contrast, negative-sense RNA (NSR) virus vectors are more complex and 
difficult to develop. Nevertheless, their genomes are relatively large and the probability of recombination is low, enabling 
them to stably express full editing toolboxes including Cas components and gRNAs. Therefore, NSR virus vectors are used 
to transiently express all the CRISPR-Cas components and induce non-transgenic gene editing, which is a promising 
strategy for obtaining DNA-free edited plants. Many DNA viruses can also be developed into virus mini-replicon only 
maintaining viral replication factors, which can only cause gene editing in local infection leaves. The application of VIGE 
technology significantly shortens breeding cycles, enhances breeding efficiency, avoids integration of foreign DNA to 
reduce biosafety risks, and provides an important delivery tool for plant gene editing. Nonetheless, VIGE vectors are still 
lacking for most monocot plants and non-model dicot plants. Besides, viral vectors for heritable and DNA-free genome 
editing in crops are urgently needed for molecular breeding. Future studies will aim to explore viral resources for VIGE 
development, enhance vector stability and safety, and expand the application scope of VIGE vectors. 
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