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摘　 要: 基因编辑技术的快速发展为猕猴桃(Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｓｐｐ.)的精准育种提供了革命性工具ꎮ 该文系统综述

了 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 技术在猕猴桃性状改良中的多维应用及其策略与挑战ꎮ 基于高质量基因组资源(如中华

猕猴桃端粒到端粒无间隙参考基因组)与高效遗传转化体系(如无标记农杆菌转化系统)ꎬ研究者在果实品

质、抗病性及株型调控等领域取得了突破性进展:通过靶向编辑 ＡｃＮＡＣ１、ｂＺＩＰ 及 ＭＹＢ / ｂＨＬＨ 复合体等关键

基因ꎬ实现了柠檬酸含量降低、维生素 Ｃ 合成增强与花青素积累优化ꎻ采用宿主－病原体双向策略ꎬ强化

ＡｃＣＢＬ３ 介导的草酸钙屏障ꎬ并干扰病原菌 ｈｏｐＡＩ１ 毒力基因ꎬ显著提升抗病效率ꎻ通过敲除 ＣＥＮ￣ｌｉｋｅ、ＡｃＦＬＣ￣
ｌｉｋｅ 基因ꎬ创制出紧凑株型与非冷依赖萌芽新种质ꎮ 采后生理研究揭示了乙烯信号通路与细胞壁降解酶系

的协同调控网络ꎬ为延长货架期提供分子靶标ꎮ 尽管多倍体编辑复杂性及转基因监管争议仍然存在挑战ꎬ
但多组学整合与合成生物学工具的介入ꎬ正推动着猕猴桃育种从单基因操作向代谢通路重编程跨越ꎮ 随着

全球对无外源 ＤＮＡ 编辑品种的政策松绑ꎬ基于 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 的猕猴桃分子设计育种将迎来产业化发展的

重要机遇期ꎮ 此外ꎬ该文还进一步探讨了技术优化路径与未来研究方向ꎬ为加速猕猴桃突破性品种选育提

供了理论框架ꎮ
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　 　 猕猴桃(Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｓｐｐ.)作为典型的多年生藤

本果树ꎬ其果实因独特的风味特征和突出的营养

价值而成为全球重要的商品化水果ꎮ 然而ꎬ猕猴

桃的遗传改良长期面临多种生物学挑战:其一ꎬ高
度杂合的基因组特性(染色体基数 ｘ ＝ ２９ꎬ存在二

倍体至十倍体种质)导致性状遗传规律复杂(Ｈａｎ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３ꎻ Ｙｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２５)ꎻ其二ꎬ童期长达 ３
年至 ６ 年ꎬ显著延缓育种进程( Ｆｅｒｇｕｓｏｎ ＆ Ｈｕａｎｇꎬ
２００７)ꎻ其三ꎬ溃疡病等生物胁迫与气候变化导致

的非生物胁迫交互影响ꎬ威胁产业可持续发展

(Ｇａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２５)ꎮ 虽然传统杂交育种已取得系

列成果ꎬ但由于种质资源匮乏和表型选择效率低

下ꎬ因此难以满足市场对果实品质、抗逆性和栽培

适应性的多维需求ꎮ 基因编辑技术的突破为果树

育种提供了跨越式发展机遇ꎮ ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 系统

凭借其精准性、高效性和多靶点编辑能力ꎬ在木本

作物中展现出独特优势:通过靶向关键功能基因

可实现性状的定向改良ꎬ同时避免外源基因插入

引发的生物安全争议ꎮ 全球主要农业国家加速建

立基因编辑作物的分类管理制度ꎬ其中日本、巴

西、澳大利亚等 １４ 个国家已明确对无外源 ＤＮＡ 的

编辑植株实施与传统育种品种等同的监管政策

(Ｅｎｔｉｎｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎬ这为猕猴桃分子设计育种的

产业化提供了制度保障ꎮ
当前研究急需解决的核心科学问题在于:建

立适配猕猴桃生物学特性的基因编辑技术体系ꎬ
解析复杂农艺性状的分子调控网络ꎬ以及实现多

性状 协 同 改 良 的 精 准 设 计ꎮ 本 文 系 统 综 述

ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 技术在猕猴桃育种中的最新研究进

展ꎬ重点探讨基因组资源建设、性状改良策略和技

术转化路径之间的协同关系ꎮ 通过整合多组学数

据与合成生物学工具ꎬ揭示从基因编辑到表型输

出的调控规律ꎬ为加速猕猴桃突破性品种选育提

供理论框架和技术路线ꎮ

１　 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 技术演进及其在

果树中的适用性

ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 技术起源于细菌和古细菌的适

９３４３ 期 朱荣香等: 基于 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 的猕猴桃性状改良: 精准育种策略与挑战



应性免疫系统ꎬ其技术成熟与应用拓展经历了多

个关键发展阶段(图 １)ꎮ １９８７ 年ꎬ科学家首次发

现 ＣＲＩＳＰＲ(规律成簇间隔短回文重复序列)ꎬ但其

功能直至 ２００５—２００７ 年才被揭示:ＣＲＩＳＰＲ 包含

病毒 序 列ꎬ 并 依 赖 Ｃａｓ 基 因 实 现 免 疫 防 御ꎻ
ＣＲＩＳＰＲ￣Ｃａｓ 被证实为细菌的适应性免疫机制ꎬ为
后续基因编辑技术奠定理论基础 ( Ｂａｒｒａｎｇｏｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００７)ꎮ Ｊｉｎｅｋ 等 ( ２０１２) 研究确认 ＣＲＩＳＰＲ￣
Ｃａｓ９ 是 ＲＮＡ 引 导 的 ＤＮＡ 核 酸 内 切 酶ꎬ 通 过

ｃｒＲＮＡ:ｔｒａｃｒＲＮＡ 双链引导实现靶向 ＤＮＡ 双链断

裂ꎬ标志着其正式成为高效基因编辑工具ꎬ这一机

制如图 ２ 所示(Ｗａｎｇ Ｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ ２０１３ 年ꎬ该
技术 首 次 成 功 应 用 于 人 类 细 胞 ( Ｃｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１３)ꎬ开启了精准基因组编辑的新纪元ꎮ 此后ꎬ
技术 持 续 迭 代: ２０１３—２０１５ 年ꎬ开 发 碱 基 编 辑

(ＢＥ)(Ｋｏｍｏｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎻ２０１６—２０１８ 年ꎬ推进

先导编辑(ＰＥ)及 ＣＲＩＳＰＲ￣Ｃａｓ１３ 系统(Ａｎｚａｌｏｎｅ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎻ２０１９—２０２０ 年ꎬＣＲＩＳＰＲ￣Ｃａｓ９ 获诺贝

尔化学奖(Ｄｏｕｄｎａ ＆ Ｃｈａｒｐｅｎｔｉｅｒꎬ ２０１４)ꎻ２０２２ 年

后ꎬ更聚焦于递送系统优化和植物基因编辑应用

(Ｊａｖａｉｄ ｅｔ ａｌ. ２０２２)ꎮ
ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 技术在果树中的适用性得益

于其精准性、多靶点编辑能力以及对复杂基因组

的适应性ꎬ该技术已成功应用于柑橘、葡萄、苹
果、猕猴桃等果树ꎮ 例如ꎬ通过编辑柑橘 ＣｓＬＯＢ１
基因ꎬ显著增强其对溃疡病的抗性( Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０ꎻ Ｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３) ꎻ在葡萄中靶向 ＭＬＯ 基

因ꎬ提高霉菌抗性ꎬ并优化分枝结构(Ｗａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０) ꎻ而苹果 ＭｄＴＦＬ１ 基因的编辑使开花时间

提前ꎬ缩短育种周期( Ｃｈａｒｒｉｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９) ꎮ 在

猕猴桃中ꎬ基因编辑体系的建立得益于其遗传转

化技术的突破ꎮ 例如ꎬＬｉ ＰＷ 等(２０２４)通过农杆

菌介导的无标记转化系统ꎬ成功编辑了与钙草酸

晶体形成相关的 ＡｅＣＢＬ３ 基因ꎬ为猕猴桃基因功

能研究提供了高效工具ꎮ 在技术优化方面ꎬ基于

ＣＲＩＳＰＲ 的碱基编辑器 ( ｂａｓｅ ｅｄｉｔｏｒ) 和先导编辑

器( ｐｒｉｍｅ ｅｄｉｔｏｒ)已在苹果、柑橘中实现单核苷酸

精准替换ꎮ 例如ꎬ通过胞嘧啶脱氨酶融合 Ｃａｓ９ｎ
(Ｄ１０Ａ)在苹果 ＭｄＰＧ１ 位点引入无痕突变ꎬ降低

果实软化速率(Ｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３) ꎻ此外ꎬＷａｎｇ 等

(２０１８)通过优化双 ｓｇＲＮＡ / Ｃａｓ９ 表达盒ꎬ显著提

高了猕猴桃多基因编辑效率ꎬ为复杂性状的协同

改良奠定了基础ꎮ

２　 猕猴桃基因组资源与 ＣＲＩＳＰＲ /
Ｃａｓ９ 应用的基础

猕猴桃基因组的解析是 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 技术精

准应用的前提ꎮ 近年来ꎬ随着测序技术的突破和

组学数据的积累ꎬ猕猴桃基因组资源已形成多层

次、多物种的完整体系ꎬ为基因功能研究和编辑靶

点挖掘提供了坚实基础ꎮ
Ｈｕａｎｇ 等(２０１３)首次报道了猕猴桃的基因组

草图ꎬ为后续研究奠定了基础ꎻＷｕ 等(２０１９)利用

ＰａｃＢｉｏ ＨｉＦｉ 测序技术和 Ｈｉ￣Ｃ 技术对中华猕猴桃

进行重新测序和组装ꎬ获得了高质量的基因组序

列ꎮ 随后ꎬＸｉａ 等(２０２３)对自然二倍体美味猕猴桃

(Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｄｅｌｉｃｉｏｓａ)进行了染色体尺

度组装ꎬ发现与果实硬度相关的果胶代谢基因簇

(如 ＰＭＥ 和 ＰＧ)的拷贝数变异ꎬ为果实质地改良

提供了靶点ꎮ Ｙｕｅ 等(２０２３)进一步完成了中华猕

猴桃的端粒到端粒(Ｔ２Ｔ)无间隙组装ꎬ解决了着丝

粒和端粒等复杂区域的序列空缺问题ꎬ显著提升

ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 靶向设计的准确性ꎮ Ｙａｏ 等(２０２２)
对毛花猕猴桃(Ａ. ｅｒｉａｎｔｈａ)的全基因组测序发现ꎬ
其特有的抗溃疡病相关基因(如 ＮＢＳ￣ＬＲＲ 家族)
在驯化过程中部分丢失ꎬ提示可通过 ＣＲＩＳＰＲ /
Ｃａｓ９ 重新引入这些基因ꎬ以增强栽培品种的抗性ꎮ
Ｙｕ 等(２０２３)通过全基因组测序研究了两个猕猴

桃物种毛花猕猴桃 ( Ａ. ｅｒｉａｎｔｈａ) 和长叶猕猴桃

(Ａ. ｈｅｍｓｌｅｙａｎａ)之间的生殖隔离机制ꎬ包括染色体

倒位和基因家族的变化ꎬ为利用基因编辑打破生

殖隔离、拓宽遗传多样性提供了理论依据ꎮ
此外ꎬ还有多种其他猕猴桃种类或品种完成

了高水平全基因组测序ꎬ如 ‘ Ｒｅｄ５’ 猕猴桃 ( Ａ.
ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ) ( Ｐｉｌｋｉｎｇｔｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)、毛花猕猴桃

(Ａ. ｅｒｉａｎｔｈａ)(Ｔａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻ Ｙａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２ꎻ
Ｌｉａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３ꎻ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３)、六倍体美味

猕猴桃 ( Ａ. ｄｅｌｉｃｉｏｓａ) ( Ｌｉｕ ＹＢ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４)、 ‘东

红’猕猴桃(Ａ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ) (Ｈａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３)、阔叶

猕猴桃(Ａ. ｌａｔｉｆｏｌｉａ) (Ｈａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３)、软枣猕猴

桃( Ａ. ａｒｇｕｔａ ) ( Ｌｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２４)、 长叶猕猴桃 ( Ａ. ｈｅｍｓｌｅｙａｎａ) ( Ｙｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２３)、浙江猕猴桃 ( Ａ. ｚｈｅｊｉａｎｇｅｎｓｉｓ) ( Ｙｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２３)、山梨猕猴桃(Ａ. ｒｕｆａ)(Ａｋａｇｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３ꎻ Ｌｉ

０４４ 广　 西　 植　 物 ４５ 卷



图 １　 ＣＲＩＰＳＲ 技术的发展历程 (部分内容引自 Ｄｏｕｄｎａ ＆ Ｃｈａｒｐｅｎｔｉｅｒꎬ ２０１４)
Ｆｉｇ. １　 Ｔｉｍｅｌｉｎｅ ｏｆ ＣＲＩＰＳＲ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ (ｐａｒｔｉａｌｌｙ ａｄａｐｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｄｏｕｄｎａ ＆ Ｃｈａｒｐｅｎｔｉｅｒꎬ ２０１４)

图 ２　 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 介导的基因组编辑示意图
Ｆｉｇ. ２　 Ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｉｌｌｕｓｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９￣ｍｅｄｉａｔｅｄ ｇｅｎｏｍｅ ｅｄｉｔｉｎｇ (Ｗａｎｇ Ｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)
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ＸＬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４ )、 葛 枣 猕 猴 桃 ( Ａ. ｐｏｌｙｇａｍａ )
(Ａｋａｇｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３ꎻ Ｌｉ ＸＬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４)、长果猕猴

桃(Ａ. ｌｏｎｇｉｃａｒｐａ) ( Ｌｉ ＸＬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４)、大籽猕猴

桃(Ａ. ｍａｃｒｏｓｐｅｒｍａ) ( Ｌｉ ＸＬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４)、网脉猕

猴桃(Ａ. ｒｅｔｉｃｕｌａｔａ) ( Ｌｉ ＸＬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４)和黑蕊猕

猴桃(Ａ. ｍｅｌａｎａｎｄｒａ)(Ｈｅｍａｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２５)等ꎮ 此

外ꎬＹｕ 等(２０２５)利用 ８ 个猕猴桃物种的 １５ 个高

质量基因组组装生成了猕猴桃泛基因组ꎮ 越来越

多的高质量猕猴桃全基因组测序的完成及其功能

基因挖掘为 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 基因编提供了丰富的靶

点信息ꎮ 各品种 /种类的相关信息详如表 １ 所示ꎮ
基因组资源的丰富性需与高效的遗传转化技

术结合才能实现编辑应用ꎮ Ｌｉ ＰＷ 等(２０２４)开发

的农杆菌介导无标记转化系统ꎬ通过利用发根农

杆菌(Ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｒｈｉｚｏｇｅｎｅｓ)的 Ｒｉ 质粒替代传统

双元载体ꎬ成功实现了猕猴桃根系的稳定编辑ꎬ并
且无需抗生素筛选标记ꎮ 这一技术尤其适用于编

辑与根系发育或抗逆性相关的基因(如 ＡｅＣＢＬ３)ꎮ
另外ꎬ通过优化双 ｓｇＲＮＡ / Ｃａｓ９ 克隆策略和表达

盒ꎬ显著提高了突变频率和多靶点编辑效率(Ｗａｎｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 这些技术突破使得猕猴桃成为少

数可实现高效多靶点编辑的多年生果树之一ꎮ
综上所述ꎬ猕猴桃基因组资源的系统化建设

与编辑技术的协同创新ꎬ为 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 驱动的

分子设计育种奠定了“从序列到表型”的全链条

基础ꎮ

３　 ＣＲＩＳＰＲ 技术在猕猴桃果实品质

改良中的应用

３.１ 有机酸代谢调控

果实风味是猕猴桃商品化的重要指标ꎬ其中

柠檬酸含量直接影响果实的酸甜平衡ꎮ 通过

ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 靶 向 敲 除 ＮＡＣ 转 录 因 子 基 因

ＡｃＮＡＣ１ꎬ发现突变体果实中柠檬酸含量显著降低ꎬ
同时 伴 随 乙 烯 合 成 相 关 基 因 的 上 调ꎮ Ｆｕ 等

(２０２３)的研究不仅揭示了 ＡｃＮＡＣ１ 在柠檬酸代谢

中的核心作用ꎬ而且还为通过基因编辑定向调控

果实风味提供了范例ꎮ 此外ꎬＦｕ 等(２０２１)研究发

现ꎬＡｃＮＡＣ１ 通过调控甲硫氨酸磺氧化物还原酶

(ＭＳＲ)影响乙烯合成ꎬ表明 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 技术可

用于解析复杂代谢网络的级联调控机制ꎮ

３.２ 维生素 Ｃ (抗坏血酸)合成增强

猕猴桃是维生素 Ｃ 含量最高的水果之一ꎬ其
合成途径受多个转录因子调控ꎮ Ｌｉｕ 等( ２０２２)、
Ｌｉｕ Ｘ 等 ( ２０２３) 利用 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 技术揭示了

ｂＺＩＰ 转录因子 ＡｃｅＰｏｓＦ２１ 和 ＭＹＢＳ１￣ｌｉｋｅ / ＧＢＦ３ 复

合体在冷胁迫下激活 ＧＤＰ￣Ｌ￣半乳糖磷酸化酶

(ＧＧＰ３)表达的分子机制ꎮ 通过编辑这些调控因

子ꎬ可显著提高果实中维生素 Ｃ 的积累量ꎬ为培育

高营养品种提供了新策略ꎮ
３.３ 花青素合成与果肉色泽改良

红心猕猴桃(如‘红阳’品种)因其独特的果肉

色泽而备受市场青睐ꎮ Ｗａｎｇ ＬＨ 等(２０１９)研究发

现ꎬＭＹＢ / ｂＨＬＨ 转录因子复合体通过激活花青素

合成基因(如 ＡｃＡＮＳ 和 ＡｃＦ３ＧＴ１)调控果肉红色形

成ꎮ 利用 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 靶向编辑这些转录因子的

启动子区域ꎬ可进一步强化花青素合成ꎬ甚至实现

非红色品种的色泽改良ꎮ 此类研究为猕猴桃外观

品质的精准设计奠定了基础ꎮ

４　 抗病性改良:从宿主到病原体的

双向策略

４.１ 宿主抗病基因的强化

猕猴桃溃疡病由丁香假单胞杆菌猕猴桃致病

变种(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｓｙｒｉｎｇａｅ ｐｖ. ａｃｔｉｎｉｄｉａｅꎬ Ｐｓａ)引

起ꎬ是威胁全球猕猴桃产业的毁灭性病害ꎮ 传统

育种中抗病基因的挖掘受限于种质资源的匮乏ꎬ
而 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 技术为宿主抗病性的快速改良提

供了新思路ꎮ Ｌｉ ＰＷ 等( ２０２４)通过编辑 ＡｅＣＢＬ３
基因ꎬ发现其调控的钙草酸晶体在细胞壁中形成

物理屏障ꎬ可显著抑制病原菌侵染ꎮ 这一发现揭

示了植物次生代谢产物在抗病中的潜在作用ꎬ为
通过基因编辑增强猕猴桃先天免疫提供了新靶

点ꎮ 此外ꎬ在红心猕猴桃中鉴定的 ＭＹＢ / ｂＨＬＨ 复

合体不仅调控花青素合成ꎬ而且还参与苯丙烷代

谢途径ꎬ可能通过增强细胞壁木质化间接提升抗

病性(Ｃｈｅｚｅｍ ＆ Ｃｌａｙꎬ ２０１６ꎻ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎮ
４.２ 病原体毒力基因的精准干扰

除了改良宿主ꎬ直接靶向病原体基因是抗病

策略的另一突破ꎮ Ｈｏ(２０１９)首次将 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９
系统引入 Ｐｓａ 病原体ꎬ并成功构建了携带活性

ＣＲＩＳＰＲ￣Ｃａｓ９ 系统的穿梭质粒ꎮ 随后ꎬ利用该系统

２４４ 广　 西　 植　 物 ４５ 卷



表 １　 完成全基因组测序的猕猴桃品种 /种类及其对 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 基因编辑的贡献
Ｔａｂｌｅ １　 Ｋｉｗｉｆｒｕｉｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ / ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｉｔｈ ｃｏｍｐｌｅｔｅｄ ｗｈｏｌｅ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｔｏ ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ ｇｅｎｅ ｅｄｉｔｉｎｇ

品种 / 种类
Ｃｕｌｔｉｖａｒ / Ｓｐｅｃｉｅｓ

基因组测序研究 (参考文献)
Ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｒｅｓｅａｒｃｈ

(Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ)

ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 编辑应用基础
ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ ｅｄｉｔｉｎｇ ｆｕｎｄａｍｅｎｔａｌ

‘红阳’猕猴桃
Ａ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ Ｗｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻ
Ｙｕｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３

柠檬酸代谢和乙烯通路研究
Ｓｕｐｐｏｒｔｉｎｇ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｃｉｔｒｉｃ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ａｎｄ
ｅｔｈｙｌｅｎｅ ｐａｔｈｗａｙ

二倍体美味猕猴桃
Ａ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｄｅｌｉｃｉｏｓａ

Ｘｉａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３ 为果实质地改良提供靶点ꎬ支持 ＰＧ 和 ＰＭＥ 基因编辑
Ｐｒｏｖｉｄｉｎｇ ｔａｒｇｅｔｓ ｆｏｒ ｆｒｕｉｔ ｔｅｘｔｕｒｅ ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ ａｎｄ
ｓｕｐｐｏｒｔｉｎｇ ＰＧ ａｎｄ ＰＭＥ ｇｅｎｅ ｅｄｉｔｉｎｇ

毛花猕猴桃
Ａ. ｅｒｉａｎｔｈａ

Ｔａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９ꎻＹａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２ꎻ
Ｌｉａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３ꎻ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３ꎻ

Ｙｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３

支持通过 ＣＲＩＳＰＲ 重新引入抗性基因ꎻ提供维生素 Ｃ
代谢靶点
Ｓｕｐｐｏｒｔｉｎｇ ｔｈｅ ｒｅｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｔｈｒｏｕｇｈ
ＣＲＩＳＰＲꎻ ｐｒｏｖｉｄｉｎｇ ｖｉｔａｍｉｎ Ｃ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｔａｒｇｅｔｓ

‘Ｒｅｄ５’猕猴桃
Ａ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

Ｐｉｌｋｉｎｇｔｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ 为基因功能注释提供基础ꎬ支持靶点筛选
Ｐｒｏｖｉｄｉｎｇ ａ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｇｅｎｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｓｕｐｐｏｒｔｉｎｇ ｔａｒｇｅｔ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ

六倍体美味猕猴桃
Ａ. ｄｅｌｉｃｉｏｓａ

Ｌｉｕ ＹＢ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４ 解析多倍体编辑复杂性ꎬ为多靶点协同编辑提供参考
Ａｎａｌｙｚｉｎｇ ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｘｉｔｙ ｏｆ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄ ｅｄｉｔｉｎｇ ａｎｄ ｐｒｏｖｉｄｉｎｇ
ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ｍｕｌｔｉ￣ｔａｒｇｅｔ ｃｏｌｌａｂｏｒａｔｉｖｅ ｅｄｉｔｉｎｇ

‘东红’猕猴桃
Ａ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

Ｈａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３ 提供代谢通路基因靶点ꎬ支持高营养品种设计
Ｐｒｏｖｉｄｉｎｇ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙ ｇｅｎｅ ｔａｒｇｅｔｓ ａｎｄ ｓｕｐｐｏｒｔｉｎｇ
ｔｈｅ ｄｅｓｉｇｎ ｏｆ ｈｉｇｈ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

阔叶猕猴桃
Ａ. ｌａｔｉｆｏｌｉａ

Ｈａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３ 为跨品种编辑提供依据
Ｐｒｏｖｉｄｉｎｇ ａ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｃｒｏｓｓ ｖａｒｉｅｔｙ ｅｄｉｔｉｎｇ

软枣猕猴桃
Ａ. ａｒｇｕｔａ

Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４ꎻＬｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４ 提供抗逆性相关基因靶点
Ｐｒｏｖｉｄｉｎｇ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅ ｔａｒｇｅｔｓ

黑蕊猕猴桃
Ａ. ｍｅｌａｎａｎｄｒａ

Ｈｅｍａｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２５ 提供抗性基因靶点
Ｐｒｏｖｉｄｉｎｇ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ ｔａｒｇｅｔｓ

长叶猕猴桃
Ａ. ｈｅｍｓｌｅｙａｎａ

Ｙｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３ 为打破生殖隔离、拓宽遗传多样性提供理论依据
Ｐｒｏｖｉｄｉｎｇ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｂｒｅａｋｉｎｇ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ
ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｘｐａｎｄｉｎｇ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

浙江猕猴桃
Ａ. ｚｈｅｊｉａｎｇｎｅｎｓｉｓ

Ｙｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３ 为靶点设计提供基因组资源
Ｐｒｏｖｉｄｉｎｇ ｇｅｎｏｍｉｃ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｆｏｒ ｔａｒｇｅｔ ｄｅｓｉｇｎ

山梨猕猴桃
Ａ. ｒｕｆａ

Ａｋａｇｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３ꎻ Ｌｉ ＸＬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４ 提供维生素 Ｃ 代谢靶点
Ｐｒｏｖｉｄｉｎｇ ｖｉｔａｍｉｎ Ｃ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｔａｒｇｅｔｓ

葛枣猕猴桃
Ａ. ｐｏｌｙｇａｍａ

Ａｋａｇｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３ꎻＬｉ ＸＬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４ 支持香气或药用成分的合成生物学设计
Ｓｕｐｐｏｒｔ ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｂｉｏｌｏｇｙ ｄｅｓｉｇｎ ｏｆ ａｒｏｍａ ｏｒ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ
ｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓ

长果猕猴桃
Ａ. ｌｏｎｇｉｃａｒｐａ

Ｌｉ ＸＬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４ 加深基因组进化、遗传多样性和功能基因组学的理解
Ｄｅｅｐｅｎｉｎｇ ｔｈｅ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｏｆ ｇｅｎｏｍｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｏｍｉｃｓ

大籽猕猴桃
Ａ. ｍａｃｒｏｓｐｅｒｍａ

Ｌｉ ＸＬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４ 提供果皮多毛性状的靶点
Ｐｒｏｖｉｄｉｎｇ ｔａｒｇｅｔｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｆｒｕｉｔ ｈａｉｒｉｎｅｓｓ

网脉猕猴桃
Ａ. ｒｅｔｉｃｕｌａｔａ

Ｌｉ ＸＬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４ 为精确育种提供坚实的基础
Ｐｒｏｖｉｄｉｎｇ ａ ｓｏｌｉｄ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｐｒｅｃｉｓｉｏｎ ｂｒｅｅｄｉｎｇ

泛基因组
Ｐａｎ ｇｅｎｏｍｅ

Ｙｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２５ 提供多物种靶点库ꎬ支持多维性状整合设计
Ｐｒｏｖｉｄｉｎｇ ａ ｍｕｌｔｉ￣ｓｐｅｃｉｅｓ ｔａｒｇｅｔ ｌｉｂｒａｒｙ ｔｈａｔ ｓｕｐｐｏｒｔｓ
ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｔｒａｉｔ ｉｎｔｅｇｒａｔｉｏｎ ｄｅｓｉｇｎ

３４４３ 期 朱荣香等: 基于 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 的猕猴桃性状改良: 精准育种策略与挑战



成功消除了 Ｐｓａ３ 中的质粒 ｐ１８７０８ 和整合性共轭

元件 Ｐａｃ＿ＩＣＥ１ꎬ实现了对 Ｐｓａ３ 染色体基因的靶向

编辑(Ｈｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎬ为研究 Ｐｓａ 的致病机制和

开发新的防治策略提供了基础ꎮ Ｌｉｕ Ｂ 等(２０２３)
进一 步 优 化 了 这 一 策 略ꎬ 利 用 ｄＣａｓ９￣ＢＥ３ 和

ｄＣａｓ１２ａ￣ＢＥ３ 碱基编辑系统ꎬ在不切断 ＤＮＡ 双链

的情况下ꎬ精准突变 Ｐｓａ 的 ｈｏｐＡＩ１ (毒性效应因

子)基因ꎬ使 ７０％以上的病原菌毒力降低ꎮ 这种基

于病原体自身基因的靶向抑制策略为开发基于

ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 的微生物杀菌剂提供了理论依据ꎮ

５　 株型与生长周期的精准调控

５.１ 童期缩短与开花诱导

猕猴桃为多年生藤本植物ꎬ其长达 ３ 年至 ５ 年

的童 期 严 重 制 约 育 种 效 率ꎮ Ｖａｒｋｏｎｙｉ￣Ｇａｓｉｃ 等

(２０１９)通过 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 敲除 ＣＥＮＴＲＯＲＡＤＩＡＬＩＳ￣
ｌｉｋｅ(ＣＥＮ￣ｌｉｋｅ)基因ꎬ成功将攀援型猕猴桃转化为紧

凑型植株ꎬ并诱导其提前开花ꎮ 这一研究揭示了

ＣＥＮ￣ｌｉｋｅ 基因在维持顶端优势中的关键作用ꎬ为缩

短育种周期提供了革命性工具ꎮ 然而ꎬＷａｎｇ 等

(２０２１)研究发现ꎬ虽然 ＣＥＮ 基因编辑改变株型ꎬ但
对果实成熟和采后生理无显著影响ꎬ表明基因功能

的模块化特性可被选择性利用ꎮ 最新研究通过

ＣＲＩＳＰＲ￣Ｃａｓ９ 编辑 ＣＥＮ / ＣＥＮ４ 基因ꎬ在多个猕猴桃

物种中实现了快速开花表型ꎮ 例如ꎬ双等位基因编

辑毛花猕猴桃(Ａ. ｅｒｉａｎｔｈａ)的 ＣＥＮ 或 ＣＥＮ４ 后ꎬ植
株在组织培养阶段或移栽后即开花ꎬ花朵与果实形

态正常ꎻ而通过靶向四倍体软枣猕猴桃(Ａ. ａｒｇｕｔａ)
所有 ４ 个等位基因ꎬ获得了极端早花表型ꎬ其中完全

突变株表现为极度矮化并在主枝末端开花(Ｈｅｒａｔｈ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２３)ꎮ
５.２ 休眠与萌芽的冷响应调控

温带果树的休眠解除依赖低温积累ꎬ而气候

变化导致的暖冬可能扰乱这一过程ꎮ Ｖｏｏｇｄ 等

(２０２２)鉴定到一个与拟南芥 ＦＬＣ 同源的 ＭＡＤＳ￣
ｂｏｘ 的基因 ＡｃＦＬＣ￣ｌｉｋｅꎬ其表达受低温诱导ꎬ并通过

表观遗传修饰(如组蛋白 Ｈ３Ｋ２７ｍｅ３ 去甲基化)调
控萌芽时间ꎮ 通过 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 编辑该基因的启

动子区域ꎬ可打破其低温依赖性ꎬ使猕猴桃在非最

适气候下仍能正常萌芽ꎬ为应对气候变化提供了

适应性解决方案ꎮ 同时ꎬ研究表明猕猴桃的 ＢＦＴ
基因在调控生长停止和休眠方面具有重要作用ꎮ

通过 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 介导的 ＢＦＴ 基因诱变ꎬ产生了

植株呈现出持续生长的表型ꎬ这些植株延迟了生

长停止和落叶时间ꎬ并在落叶后提前萌芽ꎬ揭示了

ＢＦＴ 基因在猕猴桃休眠和萌芽调控中的重要作用

(Ｈｅｒａｔｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎬ为进一步理解猕猴桃的生

长发育机制提供了重要的依据ꎮ

６　 果 实 成 熟 与 采 后 贮 藏 的 分 子

设计

６.１ 乙烯合成与信号通路的调控

猕猴桃为典型的呼吸跃变型果实ꎬ乙烯是调

控其成熟的核心因子ꎮ ＮＡＣ 转录因子通过激活甲

硫氨酸磺氧化物还原酶(ＡｃＭＳＲ)调控甲硫氨酸代

谢ꎬ进而影响乙烯合成ꎮ 通过 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 敲低

ＡｃＭＳＲꎬ可延缓果实软化ꎬ并延长货架期(Ｆｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２１)ꎮ 此外ꎬＷａｎｇ 等(２０２１)证实ꎬ即使在高效率

的 ＣＥＮ 基因编辑株系中ꎬ乙烯通路的关键基因

(如 ＡＣＳ 和 ＡＣＯ)表达未受干扰ꎬ表明成熟调控网

络的独立性ꎮ
６.２ 细胞壁降解酶的靶向编辑

果实质地软化与多聚半乳糖醛酸酶( ＰＧ)和

纤维素酶(Ｃｅｌ)活性密切相关ꎮ Ｚｈｏｕ 等(２０２０)综

述了在番茄等作物中利用 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 沉默 ＰＧ
基因以改善耐贮性的案例ꎬ这一策略可直接迁移

至猕猴桃ꎮ Ｍａ 等(２０２３)进一步提出ꎬ通过多重编

辑同时靶向 ＰＧ、Ｃｅｌ 和果胶甲酯酶(ＰＭＥ)基因ꎬ可
能实现果实质地的“可编程化”设计ꎮ

ＣＲＩＳＰＲ 技术正在驱动猕猴桃育种的系统性革

新ꎮ ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 技术推动了猕猴桃育种从单一

性状改良向多维度系统设计转型ꎮ 如表 ２ 所示ꎬ当
前研究已建立覆盖果实品质、抗病性、株型调控等

关键农艺性状的基因编辑技术矩阵ꎬ并逐步揭示跨

模块调控网络的互作规律ꎮ 通过整合基因组学、表
观遗传调控及合成生物学工具ꎬ研究者能够精准预

测多基因叠加效应ꎬ构建“编辑－验证－优化”的闭环

设计框架ꎮ 这一技术体系不仅将传统育种的线性

迭代模式升级为并行式性状组装ꎬ而且还通过“编
辑元件模块化”“递送系统通用化”等策略显著提升

了木本作物的育种效率ꎮ 然而ꎬ多基因协同编辑的

剂量效应与生态适应性仍是亟待突破的瓶颈ꎬ这为

后续的技术优化指明了方向ꎮ

４４４ 广　 西　 植　 物 ４５ 卷



表 ２　 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 基因编辑在猕猴桃育种中的应用效果
Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ ｇｅｎｅ ｅｄｉｔｉｎｇ ｉｎ ｋｉｗｉｆｒｕｉｔ ｂｒｅｅｄｉｎｇ

编辑基因
Ｅｄｉｔ ｇｅｎｅ

目标性状
Ｔａｒｇｅｔ ｔｒａｉｔ

编辑效果
Ｅｄｉｔ ｅｆｆｅｃｔ
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ＡｃＦＬＣ￣ｌｉｋｅ 萌芽时间
Ｓｐｒｏｕｔ ｔｉｍｅ
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Ｆｒｕｉｔ ｔｅｘｔｕｒｅ

多重编辑 ＰＧ、Ｃｅｌ 和 ＰＭＥ 基因ꎬ延缓果实质地软化ꎬ延
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５４４３ 期 朱荣香等: 基于 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 的猕猴桃性状改良: 精准育种策略与挑战



７　 技术挑战与未来展望

７.１ 编辑效率与脱靶效应

尽管 Ｗａｎｇ 等(２０１８)通过优化 ｓｇＲＮＡ 设计及

Ｃａｓ９ 表达系统ꎬ将猕猴桃的编辑效率提升超 ８０％ꎬ
但在实际应用中ꎬ仍面临诸多挑战ꎮ 二倍体与多

倍体猕猴桃的等位基因复杂性ꎬ使得编辑后表型

不均一成为突出问题ꎮ 多倍体猕猴桃拥有多套染

色体和多个等位基因ꎬ在进行基因编辑时ꎬ难以保

证所有等位基因都被精准修饰ꎮ 例如ꎬ在编辑与

果实甜度相关基因时ꎬ部分等位基因编辑成功可

能提升甜度ꎬ而未编辑或编辑效果不佳的等位基

因则会导致果实甜度参差不齐ꎬ从而影响商品价

值ꎮ 此外ꎬ脱靶效应也不容忽视ꎮ ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９
系统可能会在非预期位点进行切割ꎬ造成非靶向

基因的突变ꎬ引发一系列未知的生物学效应ꎬ干扰

实验结果和育种进程ꎮ 单倍体诱导与基因编辑结

合ꎬ或许是突破这些瓶颈的有效途径(Ｙａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８ꎻ Ｌｉｕ ＣＬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４ꎻ Ｎａｚｉｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４)ꎮ 以

利用 ＭＴＬ 基因编辑创建单倍体为例(ＭＴＬ 基因编

码花粉特异性磷脂酶)ꎬ单倍体仅含一套染色体ꎬ
能简化基因编辑过程ꎬ避免等位基因干扰ꎬ使编辑

效果更易预测和分析ꎬ有助于筛选出稳定优良性

状的植株ꎬ从而提高育种效率ꎮ
７.２ 非转基因编辑体系的建立

目前ꎬ多数猕猴桃基因编辑研究依赖农杆菌

介导的稳定转化技术ꎬ而这一方法会导致转基因

争议ꎮ 消费者对转基因产品的安全性存在疑虑ꎬ
监管政策也较为严格ꎬ这限制了基因编辑猕猴桃

的商业化进程ꎮ 因此ꎬ开发无标记转化系统及瞬

时表达 ＣＲＩＳＰＲ 组分(如 ＲＮＰ 递送)成为迈向商业

化应用的关键 ( Ｃｈａｎｄｒａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３ꎻ Ｌｉ ＰＷ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２４)ꎮ 无标记转化系统可减少筛选标记基

因在编辑植株中的残留ꎬ从而降低生物安全风险ꎻ
而 ＲＮＰ 递送技术则是将 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 蛋白和

ｓｇＲＮＡ 直接导入细胞ꎬ避免了外源 ＤＮＡ 整合到基

因组中ꎬ有望打破转基因争议的壁垒ꎬ从而推动基

因编辑猕猴桃走向市场ꎮ
７.３ 合成生物学与多维性状整合

未来猕猴桃育种有望结合 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 与合

成生物学工具ꎬ实现多维性状的整合调控ꎮ 例如ꎬ
将酵母的萜类合成通路引入猕猴桃ꎬ可增强果实

香气 (Ｔａｒａｔｙｎｏｖａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４)ꎬ提升其市场竞争

力ꎮ 同时ꎬ借鉴 Ｋｅｕｌ 等(２０２２)提出的“智能作物”
概念ꎬ设计可响应环境信号(如温度、光照)自动调

控性状的基因回路ꎬ能够让猕猴桃更好地适应环

境变化ꎮ 在高温时ꎬ启动耐热基因表达ꎻ光照不足

时ꎬ增强光合作用相关基因活性ꎬ从而提高产量和

品质ꎬ为培育多功能、适应性强的猕猴桃新品种提

供新方向ꎮ
虽然基因编辑技术在猕猴桃育种领域面临挑

战ꎬ但也充满希望ꎮ 随着技术的不断创新与升级ꎬ
编辑效率与脱靶效应、非转基因编辑体系建立等

问题逐步被攻克ꎬ合成生物学带来了更多育种新

思路(图 ３)ꎮ 猕猴桃育种将更精准、更高效ꎬ有望

培育出更多满足市场需求的优质品种ꎬ从而推动

猕猴桃产业的可持续发展ꎬ为全球水果市场注入

可持续发展的潜力ꎮ

８　 结语

ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 技术正在系统性重构猕猴桃育

种的科学范式ꎬ推动其从单一性状改良向多维度

精准设计跃迁ꎮ 在基础研究层面ꎬ技术革新与基

因组学突破形成双向驱动:一方面ꎬ多顺反子

ｔＲＮＡ￣ｓｇＲＮＡ 体系(ＰＴＧ / Ｃａｓ９)通过优化 ｓｇＲＮＡ 加

工效率ꎬ将靶标突变率提升近 １０ 倍(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)ꎻ另一方面ꎬ多层次基因组数据库(如 ＫＧＤ)
和端粒到端粒参考基因组的构建 ( Ｙｕｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０ꎬ ２０２３)ꎬ为跨物种调控网络解析提供了分子

导航图ꎮ 值得关注的是ꎬＣＥＮ / ＣＥＮ４ 基因编辑系

统在二倍体至四倍体猕猴桃中实现持续开花表型

(Ｈｅｒａｔｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３)ꎬ将传统 ５ 年童期压缩至 ２ 个

月(Ｈｅｒａｔｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３)ꎬ为表型关联研究奠定了

基础ꎮ 目前ꎬＣＥＮ４ 基因编辑系统在二倍体和四倍

体猕 猴 桃 中 均 实 现 持 续 开 花 ( Ｈｅｒａｔｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２３)ꎬ为加速纯合系创制提供了可能ꎻ而 ＦＴ 基因

过表达与 ＨＡ 标签融合技术初步实现开花时间调

控(Ｈｅｒａｔｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３)ꎮ 这些进展为木本果树速

效育种树立了新标杆ꎮ 在技术应用层面ꎬ猕猴桃

基因编辑已进入产业化前夕:通过 ＣＥＮ４ 编辑创制

的速生种质可实现多世代性状叠加ꎬ配合监管政

策对无外源 ＤＮＡ 编辑作物的分类管理ꎬ显著缩短

品种选育周期ꎮ 而机器学习驱动的 ｓｇＲＮＡ 脱靶预

测、 光控 ＣＲＩＳＰＲ 开关等前瞻性技术ꎬ 为进一步提

６４４ 广　 西　 植　 物 ４５ 卷



图 ３　 猕猴桃 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 精准育种技术展望
Ｆｉｇ. ３　 Ｐｒｏｓｐｅｃｔｓ ｏｆ ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９￣ｂａｓｅｄ

ｐｒｅｃｉｓｉｏｎ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｉｎ ｋｉｗｉｆｒｕｉｔ

升编辑精准性和时空可控性储备了创新势能ꎮ
尽管目前仍需应对基因流生态风险、公众认

知差异等挑战ꎬ但在我国基因编辑生物安全评价

体系逐步完善的政策红利下(农业农村部ꎬ２０２３)ꎬ
ＣＲＩＳＰＲ 驱动的猕猴桃精准育种必将重塑全球水

果产业格局———从气候适应性品种的快速迭代到

功能性营养成分的定向强化ꎬ这一技术体系正在

为果树产业的可持续发展注入强劲的科技动能ꎮ
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