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［摘要］　基因编辑是一项能够在生物体基因组水平上实现对 ＤＮＡ序列精确定向修饰的新技术。该技术主要利
用序列特异性核酸酶靶向识别切割基因组上目标位点，造成 ＤＮＡ双链断裂（ＤＳＢｓ），进一步诱发非同源末端连接
（ＮＨＥＪ）和同源性重组（ＨＲ）２种修复机制对断裂的ＤＮＡ双链进行修复，实现修复位点碱基的插入、缺失和替换，从
而达到对靶基因精确编辑的目的。对基因编辑技术的类型、作用原理及该技术在植物领域中的应用进行综述，并对

基因编辑技术在药用植物功能基因组学和遗传改良中的应用前景进行展望。
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基因编辑技术是近年来兴起的能够对特定基因

位点实现靶向精确编辑的一种先进基因修饰技术。

相较于传统的转基因技术而言，基因编辑不仅能够

对目标基因进行精确编辑，而且受体生物基因组中

无外源ＤＮＡ片段的引入，不存在食品安全风险，可
直接应用于生产［１］，尤其是具有操作更简单、编辑

更高效、价格更低廉等优点的成簇的规律间隔的短

回文重复序列及其相关系统（ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９），已被
大量应用于植物基因组功能和作物遗传改良等相关

研究。药用植物的栽培和使用在我国有着悠久的历

史，其目标产品中药材在保障人类健康方面发挥着

至关重要的作用。但是药用植物在生产上存在许多

亟需解决的问题，如药用植物种类繁多，且多为野

生种质资源，驯化改良周期长；药用植物产量和质

量的不稳定性；病虫害种类多、防治难度大；杂草

危害严重，药用植物对除草剂敏感等。基因编辑技

术在提升药用植物生产水平、改善药用植物品质、

产量和抗性等方面具有较大的应用潜力。本文介绍
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了基因编辑技术的类型和作用原理及在植物不同领

域中的应用，进一步展望该技术在药用植物中的应

用前景。

１　基因编辑技术的类型及作用原理

基因编辑技术可以在生物体基因组水平上对目

标基因进行编辑，实现 ＤＮＡ修复位点碱基的敲除、
插入和替换等，以达到定向修饰靶基因序列的目的。

目前基因编辑技术根据核酸酶的不同主要分为３类：
锌指核酸内切酶（ＺＦＮ）［２］、类转录激活因子效应物
核酸酶（ＴＡＬＥＮ）［３］和成簇的规律间隔的短回文重复
序列（ＣＲＩＳＰＲ）［４］。三者对靶基因的编辑方式类似，
均是在目标基因位点通过序列特异性核酸酶（ＳＳＮ）
识别切割靶 ＤＮＡ后造成 ＤＮＡ双链断裂（ＤＳＢｓ），通
过细胞内非同源末端连接（ＮＨＥＪ）和同源性重组
（ＨＲ）２种机制进行修复，造成编辑位点碱基的插
入、缺失、替换等（见图１），从而实现基因靶位点
的精确修饰。其中 ＺＦＮ和 ＴＡＬＥＮ对靶 ＤＮＡ的识别
利用 ＤＮＡ蛋白质识别原理［５］，而 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９利
用ＲＮＡＤＮＡ识别原理。

注：ＡＺＦＮ基因编辑；ＢＴＡＬＥＮ基因编辑；ＣＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９基

因编辑；ＤＤＳＢ修复机制。

图１　３种基因编辑技术及ＤＳＢ修复机制示意图

第Ｉ代基因编辑技术 ＺＦＮ是由能够特异识别结
合ＤＮＡ片段的ＺＦＰ结构域和对靶 ＤＮＡ片段进行切
割的非特异性ＦｏｋＩ核酸内切酶构成。ＺＦＰ结构域由
３～６个Ｃｙｓ２Ｈｉｓ２锌指蛋白组成，每个锌指单元决定
了对ＤＮＡ单链上３个连续核苷酸的特异性识别，因
此通过串联多个锌指单元形成 ＺＦＰ结构域以实现对
特定靶序列的识别［６］。基于切割域ＦｏｋＩ核酸内切酶
以二聚体形式发挥内切酶作用的特性［７］，需在靶位

点两端设计正反向排列且间隔５～７ｂｐ的１对 ＺＦＮ，
从而实现ＦｏｋＩ结构域在２条靶序列间隔位点的切

割，造成 ＤＳＢ［８９］；但是，ＺＦＮ设计复杂、成本高、
脱靶率高，产生细胞毒性等缺陷限制了该技术的广

泛应用。

ＴＡＬＥＮ是继ＺＦＮ之后的第Ⅱ代基因编辑技术，
由特异性识别结合靶 ＤＮＡ的 ＴＡＬＥ蛋白和 ＦｏｋＩ内
切酶结合而成（见图１），其中ＦｏｋＩ内切酶和ＺＦＮ中
的类似，ＴＡＬＥ蛋白由 Ｎ端转录信号、转录激活结
构域和 Ｃ端核定位信号３部分组成。在 ＴＡＬＥ蛋白
的转录激活结构域中存在一段由３４个氨基酸组成的
非完美重复序列，其中第１２、１３位重复可变的双氨
基酸残基（ＲＶＤ）决定了１个重复单元对不同核苷酸
的特异性识别［１０］。不同氨基酸组合形式的 ＲＶＤ与
核苷酸的识别存在对应关系，一般为天冬氨酸异亮
氨酸（ＮＩ）识别腺嘌呤（Ａ）、天冬氨酸甘氨酸（ＮＧ）
识别胸腺嘧啶（Ｔ）、天冬氨酸组氨酸（ＮＨ）识别鸟嘌
呤（Ｇ）、天冬氨酸天冬氨酸（ＮＮ）识别 Ａ或 Ｇ、组
氨酸天冬氨酸（ＨＤ）识别胞嘧啶（Ｃ）、天冬氨酸丝
氨酸（ＮＳ）识别 Ａ、Ｔ、Ｃ或 Ｇ任１个，据此针对靶
序列设计成对的含有１８～２０个重复单元的 ＴＡＬＥＮ
对靶基因进行定点编辑［１０１１］。虽然ＴＡＬＥＮ在特异性
识别切割靶基因方面有了很大的改善，但是其成本

高、载体过大、构建复杂等不足同样制约了 ＴＡＬＥＮ
技术在植物中的广泛应用。

ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ系统是在细菌和古细菌中发现的一
种适应性免疫系统，由 ５′端的反式激活 ＲＮＡ基因
（ｔｒａｎｓａｃｔｉｖａｔｉｎｇＲＮＡ，ｔｒａｃｒＲＮＡ）、ＣＲＩＳＰＲ位点附
近的成簇关联基因（ＣＲＩＳＰＲ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ，Ｃａｓ）及
ＣＲＩＳＰＲ基因座组成［１２］。ＴｒａｃｒＲＮＡ在促使 ｐｒｅ
ｃｒＲＮＡ形成成熟的小 ｃｒＲＮＡ［１３］及协助 ｃｒＲＮＡＣａｓ复
合体实现精确定位方面发挥重要作用［１４］。ＣＲＩＳＰＲ
基因座由启动转录的前导序列（ｌｅａｄｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ）、不
连续的高度保守的重复序列（ｒｅｐｅａｔ）和长度相似的间
隔序列（ｓｐａｃｅｒ）相间排列而成［１５］。其中，前导序列

主要负责启动 ＣＲＩＳＰＲ的转录；重复序列一般由
２１～４８个碱基对组成，其中包含１个由５～７个碱基
对组成的回文结构，其转录物能形成稳定的二级发

卡结构［１６］；间隔序列一般由２６～７２个碱基对组成，
是宿主细胞特异性识别外源基因入侵的主要来

源［１５］。Ｃａｓ蛋白包含了 ＨＮＨ和 ＲｕｖＣｌｉｋｅ２个结构
域，其中 ＨＮＨ结构域能够切割与 ｃｒＲＮＡ互补的
ＤＮＡ链，ＲｕｖＣｌｉｋｅ结构域使非互补的 ＤＮＡ链断
裂［１４］。ＴｒａｃｒＲＮＡ、ｃｒＲＮＡ和 Ｃａｓ蛋白三者结合形成
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ｔｒａｃｒＲＮＡｃｒＲＮＡＣａｓ三元复合结构，进一步对靶位
点３′端 ＰＡＭ邻近的 ２０个核苷酸序列识别切割形
成ＤＳＢ。

尽管ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９系统是目前应用较为广泛的
基因编辑技术，但ｃｒＲＮＡ的２０ｎｔ间隔特异识别序列
能够忍受一定程度的靶标碱基错配，从而产生较高

的脱靶诱导，而且其特异性识别受ＰＡＭ的制约，限
制了该技术的应用范围［１７］。在 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９系统的
前提下衍生出 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９ｎ［１８］、ＣＲＩＳＰＲ／ｄＣａｓ９［１９］

技术实现了脱靶率的降低。２０１５年９月，张峰团队
发现的 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ系统的Ⅱ类 Ｖ型新成员 Ｃｐｆ１，
其能够识别富含胸腺嘧啶（Ｔ）的 ＰＡＭ［２０］，进一步提
高了ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ系统的特异性并扩大其识别应用范
围，此外Ｃｐｆ１蛋白与ｃｒＲＮＡ矩阵相结合，还能够实
现对基因组多基因的同时编辑［２１］。

２　基因编辑技术在植物领域中的应用

基因编辑技术通过基因敲除、插入及基因替换

等手段，实现对目标基因的定向编辑并获得相应的

突变体。近年来，基因编辑技术已经在模式植物拟

南芥中得到深入的研究。除此之外，基因编辑技术

在大田作物、园艺作物及药用植物中的应用也日趋

广泛，其相关研究成果也越来越多。

２１　基因编辑技术在大田作物中的应用

早期的ＴＡＬＥＮ基因编辑技术已经在水稻 Ｏｒｙｚａ
ｓａｔｉｖａ中实现对个别基因的定向编辑。Ｌｉ等［２２］通过

ＴＡＬＥＮ基因编辑技术对水稻白叶枯病易感基因
（ＯｓＳＷＥＥＴ１４）定向编辑，获得具有白叶枯抗性的水
稻新品种。姜明君等［２３］利用 ＴＡＬＥＮ技术对水稻中
已知的苯达松抗性基因（ＣＹＰ８１Ａ６）定向敲除获得苯
达松易感性的水稻品种。随着 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９基因编
辑技术研究热潮的兴起，该技术也成功用于水稻的

性状和品种改良等相关研究。利用ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ技术
对水稻中乙酰乳酸合成酶基因（ＡＬＳ）［２４］、乙烯反应
因子基因（ＯｓＥＲＦ９２２）［２５］、５烯醇丙酮莽草酸３磷
酸合成酶基因（ＯｓＥＰＳＰＳ）［２６］的靶向修饰，分别获得
了除草剂、稻瘟病和草甘膦抗性的水稻品种。利用

ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９对水稻中编码甜菜碱醛脱氢酶的香味
控制基因（Ｂａｄｈ２）［２７］和编码吲哚乙酸葡萄糖水解酶
的千粒质量控制基因（ｔｇｗ６）［２８］进行编辑，获得的后
代水稻突变体的香味和千粒质量都分别得到了显著

增加。

Ｓｈｕｋｌａ等［２９］利用最早的基因编辑技术 ＺＦＮ靶向
编辑玉米 Ｚｅａｍａｙｓ的 ＩＰＫ１基因，从而增加了玉米
对除草剂的耐受性。Ｃｈａｒ等［３０］利用 ＴＡＬＥＮ对玉米
的ｇｌｏｓｓｙ２（ｇｌ２）基因进行靶向诱变使该基因失活，并
进一步验证了突变体后代中 ３个等位基因的功能。
Ｓｈｉ等［３１］利用 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９基因编辑技术获得了玉
米乙烯反应负调控基因（ＡＲＧＯＳ８）突变体，其抗旱性
得到了显著增强，在干旱条件下改善了玉米籽粒的

产量。

除此以外，基因编辑技术在大豆Ｇｌｙｃｉｎｅｍａｘ［３２］、
小麦 Ｔｒｉｔｉｃｕｍａｅｓｔｉｖｕｍ［３３］、大麦 Ｈｏｒｄｅｕｍｖｕｌｇａｒｅ［３４］、
棉花Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍｈｉｒｓｕｔｕｍ［３５］等大田作物中也实现了对
特异目标位置靶基因的精确编辑，并获得了相应的

基因突变体，进一步实现对大田作物性状和品种的

改良并获得抗性新品种。

２２　基因编辑技术在园艺作物中的应用

番茄Ｓｏｌａｎｕｍｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ是重要的园艺作物代
表之一，基因编辑技术在番茄中的应用也较为广泛。

２０１４年，Ｌｏｒ等［３６］利用 ＴＡＬＥＮ靶向诱变番茄的 ＧＡ
信号传导负调节剂基因（ＰＲＯＣＥＲＡ），其获得的ｐｒｏ＿７
突变体表现出长节间和平滑叶缘的特征。２０１５年，
Ｃ̌ｅｒｍáｋ等［３７］基于ＴＡＬＥＮ基因编辑技术靶向修饰番
茄中控制花青素苷生物合成的内源基因 ＡＮＴ１，在
ＡＮＴ１基因的上游插入花椰菜花叶病毒（ＣａＭＶ）３５Ｓ
启动子，导致番茄组织中的色素过表达和异位积累，

从而获得高花青素含量的紫色番茄新种质。近年来，

ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９基因编辑技术也被应用于番茄基因功
能的相关研究，Ｉｔｏ等［３８］利用 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９基因编
辑技术靶向诱变番茄中能够编码调节果实成熟的

ＭＡＤＳｂｏｘ转录因子的 ＲＩＮ基因，获得的 ＲＩＮ蛋白
缺陷突变体产生不完全成熟的番茄果实，且突变体

番茄果实红色色素积累显著低于野生型。Ｕｅｔａ等［３９］

使用 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９系统成功将１种控制单性结实的
ＳｌＩＡＡ９基因引入番茄中，所获得的番茄 Ｔ０代突变体
的突变率达１００％，且再生突变体表现出番茄单性结
实的形态特征简单叶表型和形成无籽果实。近期，

北京农林科学院蔬菜中心等单位利用 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９
技术对３个红色果皮番茄杂交种的父母本分别进行
基因编辑，获得没有外源基因片段的粉色果皮自交

系，重新进行组配，获得的杂种一代果实均为粉色

果皮［４０］，有效地实现了基因编辑技术对番茄新品种

的定向创制。

·０１１２·
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除了番茄，基因编辑技术也在其他园艺作物中

得到应用。在马铃薯 Ｓｔｕｂｅｒｏｓｕｍ中以选择组成型表
达的泛素７基因（Ｕｂｉ７）的５′ＵＴＲ内的内含子区域作
为靶位点，利用ＴＡＬＥＮ技术将在马铃薯基因组中获
得的天然无启动子的除草剂抗性标记和目的转基因

的盒插入该靶位点，内源性 Ｕｂｉ７启动子将驱动无启
动子的除草剂抗性标记基因表达，从而获得具有除

草剂抗性的马铃薯［４１］。Ｋａｎｎａｎ等［４２］利用 ＴＡＬＥＮ技
术对甘蔗Ｓａｃｃｈａｒｕｍｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍ中的木质素生物合成
基因咖啡酸Ｏ甲基转移酶（ＣＯＭＴ）进行编辑，进而
提高甘蔗中的糖化效率。Ｔｉａｎ等［４３］利用 ＣＲＩＳＰＲ／
Ｃａｓ９技术对西瓜中的八氢番茄红素去饱和酶基因
（ＣｉＰＤＳ）定向诱变，并获得白化表型的突变体植株，
实现了基因编辑技术在西瓜中的应用。Ｋｌｉｍｅｋ
Ｃｈｏｄａｃｋａ等［４４］通过构建双靶点 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９载体
分析了定向敲除黄烷酮３羟化酶基因（Ｆ３Ｈ）对胡
萝卜 Ｄａｕｃｕｓｃａｒｏｔａ紫色愈伤模型花青素积累的影
响，同时比较了３种密码子优化的 Ｃａｓ９基因的编
辑效率，发现３种 Ｃａｓ９基因均能够实现对靶基因
的定向敲除，其中 ＡｔｅＣａｓ９最为有效。这些研究表
明，ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９技术具有广泛适用性，在园艺作
物的基因功能研究和新品种选育中具有很强的应用

价值和潜力。

２３　基因编辑技术在药用植物中的应用

药用植物种类很多，根据第三次全国中药资源

普查结果，我国药用植物有１１１４６种［４５］，仅有２００
多种实现了人工栽培。受限于基因组信息的匮乏，

目前在药用植物中应用基因编辑技术的报道较少。

２０１６年，Ｋｕｉ等［４６］选择木质素生物合成途径中的

５个基因（Ｃ３Ｈ、Ｃ４Ｈ、４ＣＬ、ＣＣＲ和 ＩＲＸ）作为靶基
因，通过 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９基因编辑技术对铁皮石斛
Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍｏｆｆｉｃｉｎａｌｅ这 ５个靶基因实现定向突变，
并进一步采用 ＰＣＲ扩增和测序技术验证突变，发
现在靶基因的不同位点分别发生了核苷酸的取代、

缺失和插入，证明了 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９基因编辑技术
能够在铁皮石斛中有效应用。可以进一步利用该技

术对铁皮石斛其他途径进行修饰，并对基因功能和

分子遗传进一步研究，有利于加快铁皮石斛分子育

种进程。

Ｌｉ等［４７］采用 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９基因编辑技术精确
敲除丹参 Ｓａｌｖｉａｍｉｌｔｉｏｒｒｈｉｚａ中参与生物合成的二萜
合酶基因（ＳｍＣＰＳ１），以发根农杆菌介导进行遗传

转化获得了３个纯合和８个嵌合突变体。其中纯合
丹参突变体中化学成分丹参酮，尤其是隐丹参酮、

丹参酮ⅡＡ和丹参酮Ⅰ完全缺失，而其他酚酸代谢
物的合成不受影响；嵌合突变体中的丹参酮虽有减

少但仍可检测到。Ｚｈｏｕ等［４８］利用 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９系
统对丹参中水溶性酚酸生物合成途径中的迷迭香酸

合成酶（ＲＡＳ）基因进行编辑，其获得的转基因丹参
毛状根中 ＲＡＳ基因表达量降低进一步导致迷迭香
酸（ＲＡ）、紫草酸 Ｂ（ＬＡＢ）含量显著降低，ＲＡ前体
物３，４二羟基苯乳酸（ＤＨＰＬ）含量显著升高。这
些结果表明 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９系统作为一种具有巨大
应用潜力的工具在药用植物基因组编辑中的可行

性，对进一步阐明丹参次生代谢产物合成途径中的

关键酶基因功能，提高丹参的产量和质量具有重要

意义。

苄基异喹啉生物碱（ＢＩＡ）为罂粟Ｐａｐａｖｅｒｓｏｍｎｉｆｅｒｕｍ
中的特征性药效成分，在医学临床应用中，具有丰

富的抗炎、抗菌、抗氧化、抗血小板凝集、抗心律

失常、抗高血压、抗肿瘤等药理活性作用，如罂粟

碱的解痉作用，吗啡的阵痛作用、小檗碱的降血脂

作用等［４９］。Ａｌａｇｏｚ等［５０］使用 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９系统通
过非同源末端连接基因组修复敲除罂粟中调节 ＢＩＡｓ
生物合成的３′羟基Ｎ甲基丙氨酸４′Ｏ甲基转移酶
基因（４′ＯＭＴ），其敲除突变体中 ＢＩＡ的合成显著降
低。由此可见，ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９技术不仅可以研究药
用植物的基因功能，还是药用植物代谢工程有效的

研究工具。

３　基因编辑在药用植物中的应用前景展望

当前，植物药在保护公众健康方面发挥着越来

越重要的作用，尤其是在治疗一些疑难病、慢性病

等方面，与化学药相比优势更为明显。然而，中药

材生产中面临着各种问题，如部分名贵的野生药用

植物濒临灭绝，栽培的药用植物产量和品质不稳定、

抗病虫性降低，有些药效成分在药用植物中的含量

很低，绝大多数药用植物对除草剂敏感，杂草防除

困难等。高效的基因编辑修饰技术将在中药材产量、

品质和抗性机制研究和中药材生产质量控制过程中

发挥重要的作用。近年来，随着高通量测序技术的

发展，越来越多的药用植物基因组序列信息获得了

解析，功能基因组学和植物分子生物技术的发展为

基因编辑技术在药用植物中的应用提供了充分的技
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术支持。基因编辑技术有望在以下几个方面促进药

用植物的基础研究和生产应用。

３１　改善中药材的品质

中药材的品质包括外在品质、内在品质和加

工品质等。品质性状的遗传受基因控制，并受环

境条件影响；而药用植物药用部位发挥药效的物

质基础为中药材含有的化学成分，化学成分的种

类和含量决定了中药材的品质。中药材的化学成

分复杂多样，主要有糖类、苷类、醌类化合物、

苯丙素类化合物、黄酮类化合物、萜类和挥发

油、生物碱、甾体类化合物、氨基酸等。中药材

含有丰富的药效物质，同时，部分药材还含有一

定的毒性成分，如生物碱类的麻黄碱、乌头碱、

阿托品等，苷类成分强心苷、皂苷类、苦杏仁苷

等［５１］。改善药用植物的品质，一方面可通过基因

编辑敲除抑制药效成分合成的基因来提高药效成分

的含量，从而降低药用植物中有效成分的提取成

本；另一方面则通过敲除合成毒性成分的基因降低

有毒成分的含量，从而降低药材的不良反应。由于

基因编辑技术仅修饰特定的基因，并不会导入外源

基因片段，环境安全风险低，具备改善中药材品质

的生产应用价值。

３２　解析药用植物药效成分合成的代谢通路

药用植物中的活性成分主要由植物次生代谢途

径合成，其中经乙酸丙二酸途径（ＡＡＭＡ途径）生
成脂肪酸类、酚类、醌类等化合物；萜类、甾体类

化合物经甲戊二羟酸途径（ＭＶＡ途径）合成；经莽草
酸途径合成具有 Ｃ６Ｃ３和 Ｃ６Ｃ１基本结构的苯丙素
类化合物；大多数的生物碱是由氨基酸途径合成；

还可以通过以上复合途径合成次生代谢产物。通过

代谢组学中的核磁共振（ＮＭＲ）、质谱（ＭＳ）、色谱
（ＨＰＬＣ、ＧＣ）及色谱质谱联用等技术手段对药用植
物代谢物进行定性和定量分析，进一步结合基因组

学和蛋白质组学阐明药用植物的次生代谢合成网络

途径及关键酶的调控机制，明确药用植物次生代谢

产物的合成积累规律和关键环节。药用植物药用部

位药效成分的合成主要受其合成通路中的催化酶基

因和转录因子调控，可利用基因编辑技术实现催化

酶基因和转录因子的过量表达或敲除，通过检测代

谢产物和目标成分的含量，进而明确药效成分合成

的分子调控机制。

３３　提高药用植物产量

药用植物药用部位的产量组成包括生物产量和

经济产量，生物产量主要是药用植物光合作用所形

成的全部干物质产量；经济产量是指药用部位的产

量。利用基因编辑技术提高药用植物产量可以从

２个方面展开，其一，光合作用过程中将光能转化
为有机物中稳定的化学能所涉及的２个反应阶段均
需要一定酶的参与，通过基因编辑技术对光合作用

过程中催化酶基因进行编辑，使相应的酶基因敲除

或过表达从而对基因的功能进行研究，进一步调控

基因的表达，从而提高光合作用产物。其二，利用

基因编辑技术对控制不同药用部位的基因进行编辑，

进一步获得药用部位产量高的药用植物。因此，在

锁定药用植物药用部位产量控制关键功能基因的情

况下，可利用基因编辑技术调控该基因的表达实现

药用部位增产的目的。

３４　提高药用植物抗病虫性

病虫害是影响药用植物安全、优质生产的主要

因素，选育抗病虫药用植物品种，提高药用植物抗

病虫特性是防治病虫害，促进药用植物可持续发展

的最经济、有效、安全的方法。根据其他植物领域

中通过基因编辑获得抗病虫品种的研究成果，可以

设计靶向敲除药用植物中病虫害易感性基因的

ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９基因编辑系统，或参考其他植物中已
研究出的相关抗病虫基因并在药用植物基因组中比

对获得抗性同源基因，进一步对该同源基因进行编

辑，也可以尝试将其他植物中已报道的抗病虫基因，

通过构建 ＣＲＩＳＰＲ表达载体转入药用植物中，从而
提高药用植物的抗病虫性。

３５　提高药用植物除草剂抗性

在药用植物农业生产中普遍存在杂草危害严重

的现象，人工除草成本很高。利用除草剂对不同植

物类型的选择性防除，很多大田作物都实现了专用

型除草剂的生产和应用。而大多数药用植物对除草

剂非常敏感，喷施除草剂会对药用植物产生严重的

药害作用，导致药用植物种子的发芽率降低、叶片

卷曲和发黄，甚至导致药用植物萎蔫死亡，致使中

药材农业生产上谈 “除草剂”而色变。最新的研究

表明，植物可通过自身基因的修饰获得对特定种类

除草剂的抗性，如乙酰乳酸合酶基因 ＡＬＳ（对支链氨
基酸的合成具有重要作用），对其单个氨基酸进行定

·２１１２·
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向突变以降低植物对磺酰脲类除草剂的敏感性［５２］；

５′烯醇丙酮酰莽草酸３磷酸合酶基因ＥＰＳＰＳ的突变
体可以获得草甘膦抗性［５３］。另外，通过基因编辑技

术将除草剂解毒酶导入植物中，以降低除草剂对植

物的伤害，从而获得除草剂抗性［５４］。此外，相关研

究还有报道出抗除草剂的其他潜在基因，如原卟啉

原氧化酶（ＰＰＯ）、α微管蛋白等［５５］，可以对其进行

进一步的研究明确其作用，为提高药用植物对除草

剂的抗性奠定基础。

３６　加速药用植物的驯化

药用植物有１００００多种，然而，到目前为止绝
大多数药用植物均以野生资源为主。野生药用植物

存在分布分散、生境破坏严重、产量稳定性差等缺

点，制约了植物药的持续供应和可持续发展。加速

药用植物的驯化，有利于变野生药用植物为家种，

保护濒危药用植物，保证中药材的永续利用。此外，

加速药用植物野生种质资源的驯化，能够进一步对

药用植物进行统一化栽培管理，对药用植物的不良

性状进行驯化。利用传统的栽培和育种技术驯化野

生植物，周期十分漫长，获得理想的栽培性状常常

需要数年甚至数十年。而近年来发展起来的基因编

辑技术为快速驯化野生药用植物提供了可能。Ｌｉ
等［５６］通过基因编辑技术靶向番茄分枝数量基因、果

实大小基因等，获得的突变体植株在保留野生番茄

优良性状的前提下改善了番茄的不良性状。因此，

可利用基因编辑技术对药用植物中调控不良性状的

基因进行修饰，定向驯化农艺性状，从而实现药用

植物的快速驯化，加速中药材的现代化发展进程。
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