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CRISPR/Cas9 基因编辑技术在肠道厌

氧菌研究中的应用 
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摘要: 人肠道细菌在机体营养、发育、免疫、甚至心理疾病方面都可能发挥重要作用，有关这类微生物的研究是

近年的热门。新型组学技术对肠道微生物组的探索有极大帮助，而单个肠道细菌利用环境中的营养物质，与人体

共生、互惠的分子机理则是有别于宏观组学的必要的研究领域，这方面工作中的一个重要研究手段是对肠道厌氧

菌进行靶向基因编辑，通过对靶标基因的敲除、替换或插入来验证相关基因的功能及调控机制。传统的细菌基因

编辑技术虽然对 DNA 修饰精度较高，但重组效率低且存在极性突变效应，这在一定程度上阻碍了肠道细菌的功

能研究。近年来出现的 CRISPR/Cas9 技术具有通用性广、设计和操作简单等优势，已广泛应用于多种生物的基

因操作。本文简要介绍了 CRISPR/Cas9 的技术原理，对该技术在肠道细菌研究中的应用现状进行了总结，也对

其目前存在的问题和未来的发展趋势做了分析和展望。 
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Abstract: Human intestinal bacteria play important roles in the nutrition, development, immunity and even 

psychological diseases of the host, researches about such microorganisms is prevalent in recent years. New omics 

technologies are of great help for us to explore new functions and composition of intestinal microbiome, while studies 

about the molecular mechanisms of the symbiosis and reciprocity between these commensals and host are significant and 

too, and an important approach in the field is to conduct targeted gene editing for intestinal anaerobes and verify the 

function of genes by knocking out, replacing or inserting genes. Although the traditional bacterial gene editing 

technologies show high accuracy for DNA modification, they have low recombination efficiency and a polar mutation 

effect. This hinders the functional researches of intestinal bacteria. CRISPR/Cas9 technology, which emerged about 10 

years ago, has advantages of wide universality, simple design and operation, and has been widely used in gene 

http://dx.doi.org/10.57237/j.life.2022.01.002


10 马俊泽 等：CRISPR/Cas9 基因编辑技术在肠道厌氧菌研究中的应用  

 

http://www.lifescitech.org 

manipulation of different organisms. This paper briefly introduces the technical principle of CRISPR/Cas9 and 

summarizes the current application of this technology in researches of intestinal anaerobic bacteria, a few aspects we are 

concerning and the trends for future development are analyzed as well. 

Keywords: CRISPR/Cas9; Gene Editing; Intestinal Bacteria; Bacteroides 

 

1 引言 

肠道菌群是一类存在于人体肠道内，对维持机体

健康稳态、生理平衡有重要作用的微生物，它们能够

帮助宿主分解多糖、膳食纤维等营养物质，对宿主免

疫系统的发育、调节、诱导等至关重要，同时它们与

人体的激素系统、大脑（肠-脑轴）及其它代谢通路的

功能都有关联，能够以不同方式影响宿主健康[1]。肠

道微生态的紊乱也与许多疾病相关，例如肥胖症、肠

道炎症、糖尿病、肿瘤和神经退行性疾病等[2]。肠道

菌群被称为―人类的第二基因组‖，其中，细菌的数量庞

大，可达 10
14 个，而这些细菌 99%以上都是严格厌氧

菌，即只能在无氧或有微量氧气的环境中存活的细菌

[3]。 

肠道菌群具有高度多样性和复杂性，分离获得肠

道厌氧菌纯培养物的工作重要却通常进展缓慢。目前，

人体肠道中仍有高达 80%左右的细菌未被分离培养出

来，大多数细菌的功能仍然未知；而对于已分离纯化

的肠道菌，相关生理、生化研究也比其他细菌进展迟

缓，其中一个重要原因是可用于这类严格厌氧细菌的

分子遗传操作技术有局限性[4]。 

基因编辑，是指对基因通过敲除、插入或单碱基

的删除、插入和替换等操作进行靶向修饰的过程。传

统的细菌基因编辑技术往往基于细菌内源DNA同源重

组的机制，虽然同源重组介导的靶向 DNA 修饰精度较

高，但重组效率很低，并且存在极性突变效应（在多

顺反子基因结构中，位于前面的结构基因发生无译突

变（nonsense mutation），致使翻译终止，使多顺反子

中突变位点下游的基因不表达的现象）等缺陷[5]。 

总的来说，针对肠道细菌的基因重组策略类似于

经典的细菌 RecA 同源重组系统，即靶标 DNA 的同源

片段被克隆至自杀性质粒载体上，该质粒需先转入供

体菌，之后通过细菌性菌毛的接合作用转移到受体菌

中。自杀性质粒不能在受体菌内独立复制，只能通过

重组整合到受体菌的染色体基因组或质粒上才能维持

存在，这样使包含外源 DNA 片段的自杀质粒整个插入

到与靶标 DNA 片段同源的位置。自杀质粒脱离染色体

则需要通过第二次重组，质粒上携带的反向选择标记

形成反向选择压力，只有发生第二轮重组、靶 DNA 片

段缺失的细菌才能长出菌落[6-7]。这类重组技术的缺

点主要有几点：重组效率低、敲除靶基因所需同源臂

片段长、反向选择标记在不同菌属间不能通用等[7]。

因此，对于肠道细菌研究来说，寻求高效、简便的基

因操作技术，能使研究人员快速分析特定基因和调控

元件的功能，同时多重基因编辑可以大规模地构建核

酸互作，使核酸同蛋白质互作网络研究成为可能。 

CRISPR/Cas9 基因编辑技术是从 2012 年开始得到

应用的，在随后的几年内围绕该技术的开发和应用研

究成为热点，相关报道爆发性增加[8]。该技术作为一

种新型基因编辑工具，具有设计和操作简单、成本低、

高效准确、通用性广等优势，近年来已广泛应用于动

植物和微生物的基因编辑[9]。这项技术是以 RNA 导向

的 DNA 识别系统，可在不同生物体中进行高效和特异

性的基因编辑和调控，也可进行多重编辑、高通量筛

选，具有较强的可扩展性[10]。这些特点使其成为生物

医学研究革命性的新工具，而利用 CRISPR/Cas9 技术

的优点来实现肠道细菌的基因编辑则将推动这类细菌

相关研究的发展。本文简要介绍了 CRISPR/Cas9 技术

的原理，对该技术在肠道细菌领域的应用现状进行了

总结，也对目前存在的优缺点和未来发展的趋势做了

分析。 

2 CRISPR/Cas 系统的发现与 

研究历史 

CRISPR/Cas 系统是广泛存在于细菌、古菌等的一

种获得性免疫系统，是这些生物防御病毒、质粒等入

侵自身基因组的―武器‖[11]。1987 年，日本学者 Ishino

等在研究大肠杆菌（Escherichia coli）中的碱性磷酸酶

基因时首次发现 CRISPR 序列[12]，由于当时匮乏的基



 生命科学与技术 2022; 1(1): 9-16  11 

 

http://www.lifescitech.org 

因组信息，并未发现这种序列结构和功能的普遍性及

其生物学意义。2002 年，荷兰科学家 Jansen 等通过生

物信息学分析，发现 CRISPR 序列仅存在于细菌和古

菌中，不存在于真核生物或病毒中，并首次提出

CRISPR-associated protein 的概念[13]。2005 年，西班

牙的 Mojica 以及法国的 Pourcel 和 Bolotin 课题组等首

次预测 CRISPR/Cas 的生物学功能可能通过保存病毒

（或质粒）的序列信息并获得抵御此类遗传元件再次

入侵。该预测于 2007 年被法国科学家 Barrango 等通过

实验证实[14]。2011 年，Charpentier 团队在酿脓链球菌

（ Streptococcus pyogenes ）中鉴定到了 tracrRNA

（trans-activating CRISPR RNA），且证实 tracrRNA 既

帮助 crRNA 成熟，又是 CRISPR/Cas9 系统抵抗外源核

酸所必需[15]。之后，法国科学家 Charpentier 和美国加

州大学的 Doudna 团队合作，于 2012 年证实

Cas9-crRNA-tracrRNA 复合物（即 CRISPR/Cas9 系统）

可以实现 DNA 的体外精确切割[16]。2013 年，张锋团

队首次利用 CRISPR/Cas9 系统实现了对人类细胞的基

因组编辑[17]。此后，CRISPR/Cas9 作为一种高效的基

因组编辑技术，被应用于多种生物的基因编辑，随着

研究人员的不懈努力以及科学技术的快速发展，目前

这项技术已在应用方面有诸多成果。 

3 CRISPR/Cas 系统的分类、组成及

工作原理 

3.1 CRISPR/Cas 系统的分类 

CRISPR/Cas系统依Cas蛋白的区别分为2个大类，

5 个亚型。其中Ⅰ、Ⅲ、Ⅳ为第 1 类，Ⅱ、Ⅴ为第 2 类

[18]。 

3.2 CRISPR/Cas 系统的组成 

CRISPR/Cas 系统由 CRISPR 序列和与之相关联的

Cas 基因组成。CRISPR 序列是一段 DNA 序列，由多

个重复的单元构成，每个单元由一段长度为 24~48 bp

的高度保守的重复序列和长度为 26~72 bp 的间隔序列

组成。间隔序列是与外源 DNA 同源的序列，通过转录

CRISPR-derived RNA（crRNA）指导 Cas 蛋白对目的

序列的匹配。另一部分是 Cas 蛋白家族和 crRNA 与

Trans-activating crRNA（trRNA）形成的复合体，Cas

蛋白家族的基因序列位于 CRISPR 序列上游与之相邻，

每一个类型的 CRISPR/Cas 系统所含的蛋白不同，功能

也不同[19]。虽然大部分的 CRISPR 系统需要多种 Cas

蛋白参与，但是Ⅱ型 CRISPR 系统只需要 1 种 Cas9 蛋

白即可发挥相应的免疫功能，因此被科研人员改造和

应用最多，是目前使用最多的编辑技术。CRISPR 位点

由启动子、重复序列同重复序列间的间隔序列构成。

在同一 CRISPR 序列中，重复序列是相同的，但间隔

序列可以是不同的外源 DNA，并在噬菌体或其他病毒

初次入侵时整合至 CRISPR 位点[20]。 

3.3 CRISPR/Cas 系统的工作原理 

CRISPR 靶向特异性是由两部分决定的，一部分是

RNA 嵌合体和靶 DNA 之间的碱基配对，另一部分是

Cas9 蛋白复合体和一个短 DNA 序列，这个短的 DNA

序列通常在靶 DNA 的 3
，
末端作用，被称为 protospacer 

adjacent motif（PAM）。CRISPR/Cas9 系统的工作原理

是以 crRNA 通过碱基的互补配对，与 tracrRNA 特异性

结合形成 tracrRNA/crRNA 复合物，然后通过此过程

中所形成的复合物来引导核酸酶 Cas9 蛋白，再与

crRNA 配对的序列靶位点剪切双链 DNA。可以通过人

为设计这 2 种 RNA，改造形成具有引导作用的 sgRNA

（single-guide RNA），引导 Cas9 对 DNA 的定点切割

[21]，工作原理见图 1。 

 

图 1 CRISPR/Cas9 系统原理示意图 
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Figure 1 Schematic model of CRISPR/Cas9 system 

核酸酶 Cas9 的两把剪刀：表示 Cas9 蛋白含有两

个有切割活性的结构域：HNH结构域和RuvC结构域，

其中 HNH 结构域切割与 crRNA 互补的 DNA 链，而

RuvC 结构域切割非互补链。 

4 CRISPR/Cas 系统在肠道菌研究

中的应用 

4.1 CRISPR/Cas 系统在大肠杆菌(E. coli)

研究中的应用 

大肠杆菌种类繁多，是人体肠道中的主要细菌。

Jiang 等人在 2013 年将含有 Cas9 ， dual-RNAs

（tracrRNA and crRNA），λ-Red 蛋白和线性 ssDNA

的 CRISPR/Cas9 系统用于在 E. coli 的基因组中引入

精确突变，使之效率达到约 65%。该方法的局限性是

存在逃逸突变体，可能是由于靶标物两侧重复序列的

重组引起的[22]。之后，Jiang 等人在 2015 年在含有

Cas9，sgRNA，λ-Red 蛋白和线性或环状供体 DNA

的 CRISPR/Cas9 系统中实现了高达 100%的效率[23]。

Reisch 等在 Cas9 的 C 端构建了一个带有 SsrA 标签

的 CRISPR/Cas9 系统，系统中还含有 sgRNA，λ-Red

蛋白和线性供体 DNA。SsrA 标签可被 ClpP 蛋白酶

识别，以降解由于转录泄漏而产生的 Cas9[24]。上述

构建的三种 CRISPR 系统和 λ-Red 重组系统的共同表

达载体可用于在大肠杆菌基因组中引入基因敲除、替

换或插入，且不需要可选择的标记基因，省略了删除

标记所需的工作，大大缩短了所需的编辑时间。为了

扩大 CRISPR/Cas9 系统的应用范围，Zhao 等人在大

肠杆菌中开发了一种 CRISPR/Cas9 辅助的无 gRNA

的一步法（CAGO）技术，该技术使用线性供体 DNA

盒和含有 cas9 的 pCAGO 质粒，靶向通用 N20 序列

的 sgRNA和 λ-Red系统。该技术不需要特定的 sgRNA，

但应通过 HR 将具有最佳靶向效率的通用 N20PAM

序列整合到大肠杆菌染色体中。然后可以通过

CRISPR/Cas9 靶向该 N20 序列以产生 DSB 并诱导染

色体内重组[25]。 

CRISPR/Cas 系统广泛用于肠道大肠杆菌的基因遗

传操作，促进了这类细菌的基因功能、调控机制及与

人疾病关系相关研究工作的发展。 

4.2 CRISPR/Cas 系统在拟杆菌

(Bacteroides sp.)研究中的应用 

拟杆菌属是人类肠道菌中数量最丰富的菌属之一，

约占肠道菌群的 25%，对肠道功能的维持有重要作用

[26]。与大肠杆菌不同，拟杆菌属于严格厌氧型细菌，

生长环境对低氧条件要求严格，其功能研究相对来说

并不成熟，若能开发高效的基因编辑工具，对于探究

这类共生菌如何辅助肠道消化膳食纤维、多糖等营养

物质，进而维护肠道健康具有重要价值[27]。 

Zheng 等人针对肠道拟杆菌属开发了一种基于

CRISPR/Cas 的无标记基因组编辑工具，并系统评估了

三种不同 CRISPR/Cas 系统的基因组编辑效率，即 

FnCas12a 、 SpRY 和 SpCas9 在多形拟杆菌（ B. 

thetaiotaomicron ）中的基因组编辑效率，结论是

CRISPR/FnCas12a 系统的基因组编辑效率最高[28]。研

究者成功删除了 B. thetaiotaomicron 基因簇的大基因组

片段（50 kb），表明 CRISPR/FnCas12a 系统不仅可以

用于较短的靶标基因敲除，也适用于长片段基因簇的

遗传操作；此外，该系统对多种拟杆菌属都能进行有

效的基因编辑，具有通用性，这一点相比传统的基因

编辑技术来说是一大优势[28]。Tajkarimi M.等通过系

统发育分析发现多个 B. fragilis 菌株含有天然的

CRISPR/Cas 系统，认为该系统参与这类细菌通过基因

平行转移的方式获得抗生素耐药基因、毒力基因的过

程；此外，B. fragilis 是严格厌氧菌，细胞对氧气环境

极其敏感，胞内的 DNA 容易遭到氧自由基攻击而产生

损伤，Tajkarimi M.等认为 I型CRISPR/Cas对该菌DNA

的氧化损伤修复非常重要[26]。 

4.3 CRISPR/Cas 系统在梭菌 

(Clostridium sp.)领域的研究进展 

艰难梭菌（Clostridium difficile）与拟杆菌类似，

同属于严格厌氧菌，不同的是，它们是革兰氏阳性菌，

梭状、产毒芽孢杆菌，是与抗生素治疗相关的主要梭

菌病原体之一[29]。 

Soutourina 等人在 2013 年首次发现艰难梭菌中存

在 CRISPR/Cas 系统[30]。Hargreaves 和 Andersen 等人

对 200 多个艰难梭菌基因组进行生物信息学分析证明

了艰难梭菌 CRISPR/Cas 系统属于 I-B 亚型[31]。艰难

梭菌的 CRISPR/Cas 系统的特点是具有一组不寻常的
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大量 CRISPR 阵列。这些 CRISPR 阵列被定向到染色体

复制的方向，正如观察到的高表达细菌基因一样，并

可能确保它们的最佳转录[32]。Sorek 等人发现在大多

数测序的艰难梭菌菌株中，几个 CRISPR 阵列位于前

噬细胞中。其中来自位于前噬菌体中的阵列的 crRNA

被发现是表达得最多的，并且 R20291 株主动表达的

CRISPR 阵列的预噬定位可能通过靶向其 DNA 在预防

相关竞争噬菌体的感染中发挥作用[33]。Hargreaves 等

人对与已知序列匹配的艰难梭菌 CRISPR 垫片进行生

物信息学分析发现，它们中的大多数靶向梭状芽孢杆

菌噬菌体和前噬菌体区域。这表明这种动脉粥样硬化

病原体与噬菌体积极相互作用，并且 CRISPR/Cas 积极

调节这种相互作用[31]。 

4.4 CRISPR/Cas 系统在乳酸菌  

(Lactic acid bacteria)上的应用 

目前 CRISPR/Cas 基因编辑技术在乳酸菌基因组

中的应用主要集中在点突变、基因敲入、敲除等，实

现大片段缺失、等位基因替换仍然具有较大挑战性。

Oh 等人开发并优化了 CRISPR/Cas9 技术，对

Lactobacillus reuteri ATCC PTA 6475 中的 3 个靶标基

因 lacL、srtA 和 sdp6 进行基因敲除，使其突变率可以

达到 90%-100%，首次实现了 CRISPR/Cas9 技术在乳

酸菌这类肠道细菌中的应用，并证实了CRISPR/SpCas9

结合 ssDNA 重组是一种高效且切实可行的编辑方法

[34]。乳酸菌内源性 CRISPR/Cas 系统编辑工具具有其

独特的优势，能够在一些难以遗传操作的其他乳酸菌

中得到复用。 Barrangou 等人利用卷曲乳杆菌

（Lactobacillus crispatus, L. crispatus）中的内源 I-E 型

CRIPSR/Cas系统，实现编辑 L. crispatus的自身基因组，

敲除了 p-gtf 基因和原噬菌体 DNA 包装基因 Nu1，插

入了绿色荧光蛋白报告基因。在 p-gtf 基因内实现了包

括单核苷酸替换和终止密码子插入等在内的多种突变，

首次成功利用内源性 CRISPR/Cas 系统在乳杆菌中完

成基因编辑[35]。利用 CRISPR/Cas9 基因编辑系统和乳

酸菌内源性同源重组修复系统，研究者在实验室环境

下敲除了Bifidobacterium animals subsp. lactis基因组上

的四环素抗性基因 tet-W，对解决益生菌日益严重的耐

药性问题提出了新的方法[36]。通过向 Bifidobacterium 

longum subsp. longum 基因组上敲入新型寡糖水解酶基

因 β-Gal，使其能够利用宿主难以消化吸收的复杂多糖

如果寡糖和 β-低聚半乳糖，赋予其定殖宿主肠道的竞

争性优势[37]。 

未来，当多重基因编辑技术和合成生物学相结合

时，利用乳酸菌作为底盘生物按需设计优良的发酵性

能，实现相应的健康和治疗功能以及出色的宿主定殖

能力，将对整个社会的生活、生产方式产生巨大影响

[38]。 

4.5 CRISPR/Cas 系统在其他肠道菌中的

应用 

肠道菌群与宿主处于共生状态，这是自然进化的

结果。不同肠道细菌会产生不同的代谢产物，如短链

脂肪酸、多胺类、维生素等，这些代谢物对宿主健康

的影响可能有益，也或许有害，而相关机理研究仰仗

于高效、便捷的基因操作手段。除了上述细菌种属外，

CRISPR/Cas9 技术也已在其他肠道菌群开展应用。例

如，在酵母菌（Yeast）领域，刘磊等利用 CRISPR/Cas9

敲除了基因 gpd2，构建了适用于酿酒酵母的基因敲除

系统[39]。李梦琦等成功地在 Lager 酵母中构建了基因

敲除系统[40]。Huang 等在杜邦嗜热菌中开发了嗜热和

嗜温两个 CRISPR/Cas9 系统，并表征了真菌适应和热

内酯生物合成中的关键基因功能[41]。 

近年来，化脓性链球菌（Streptococcus pyogenes）

的 CRISPR/Cas9 系统作为基因组修饰工具被广泛应用， 

SpCas9的RuvC和HNH核酸酶结构域都可以通过点突

变（SpCas9 中的 D10A 和 H840A）转变为无切割活性

但有靶标结合活性的 dCas9（dead Cas9），dCas9 基于

sgRNA 靶向序列与靶 DNA 结合[42]。Xu 等人则研发

了更先进的嗜热链球菌（Streptococcus thermophilus）

CRISPR/Cas9 系统（StCas9），该技术脱靶效率低、特

异性好，所使用的 Cas9 蛋白片段也更小[16]。 

利用 CRISPR/Cas 技术也可用来研究肠道细菌中

转录调控因子对于基因功能的转录调控。Aleš Berlec

等实现了乳酸乳球菌（Lactococcus lactis）中的基因转

录抑制，其研究仅用一个工作质粒 pNZCRISPRi 就实

现了转录抑制，但由于 sgRNA 也受到诱导型启动子

PnisA 的调控，所以其表达水平处于较低的水平，对转

录抑制效率也有一定影响[43]。 

CRISPR/Cas9 基因编辑系统通过基因操纵肠道菌

的能力对于理解肠道菌和其新陈代谢至关重要。该技

术提供了简单、快速和高效的方法对于各种肠道菌的
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基因功能、代谢调控等的研究。随着以后 CRISPR/Cas9

技术的改进和不断完善，该技术在肠道菌上的应用也

将越来越广[44]。 

5 CRISPR/Cas 系统在肠道细菌上

的研究展望 

肠道菌群相关的基础和转化研究的领域目前处于

蓬勃发展的时期，要解读肠道菌群对代谢的整体作用，

仍需解决诸多问题，例如，如何确认代谢物的来源、

如何注释代谢组学研究中成百上千未知代谢物等。肠

道微生物群具有高度复杂性，基于测序和培养的肠道

微生物检测，结合肠道菌群、噬菌体组、古菌群、病

毒组和分枝菌群的机理研究，将极大地提升我们对肠

道微生物群落相互作用的认识。此外，肠道微生物组

产生的多种化学物质会对宿主生理学和多种病理学产

生影响，有关这些化学物质的新知识可能会为我们开

辟出新的有效解决代谢性疾病的干预途径，为预防或

对抗常见的人类代谢疾病，稳定全人类的代谢健康，

提供更多的治疗依据[45]。 

基于 CRISPR/Cas 的基因编辑技术已经在原核生

物中得到广泛应用。利用不断发展的 CRISRP/Cas 基因

编辑工具箱对肠道细菌进行基因修饰，以增强其维持

人类健康及调节宿主免疫反应的能力，或者降低某些

肠道细菌引起人体疾病的风险，这都将具有广泛的应

用前景。得益于某些乳酸菌对人体肠道的独特适应性

和安全性，有研究表明几种乳杆菌已被用作黏膜递送

疫苗和生物抗菌剂的底盘生物[46]。不断探索基因编辑

工具也说明我们对细菌生物学系统的理解不断加深。

当未来合成生物学和多基因编辑技术相结合时，利用

安全的基因编辑的肠道细菌去定制健康和治疗疾病，

这将为整个社会生活生产方式产生巨大的影响[38]。

CRISPR/Cas9 技术在微生物代谢工程、系统生物学、

合成生物学等领域的应用，能使我们更好地获得对生

命机制的认知，同时其在有益目的产物的获得、有害

基因的清除以及微生物育种等领域的应用也将有无限

可能。我们有理由相信，CRISPR/Cas9 基因编辑技术

将会在现有技术手段下进一步改进医学、遗传学、生

物信息学以及胚胎学等领域的发展，对研究各种遗传

疾病的病理生理机制和生物学机制起到巨大的推动作

用，对人类健康发展带来更多的福音[47]。 

6 结论 

CRISPR/Cas9 基因编辑技术是新型生物技术的代

表，自该技术发现以来，其应用和研究便不断地深化，

在基因工程育种、农作物品种改良、植物基因功能的

研究等多个领域都有了重要突破。近年来研究人员利

用 CRISPR/Cas9 系统进行精准基因编辑，取得了令人

瞩目的研究成果，也展示了该技术巨大的应用潜力。

尽管 CRISPR/Cas9 系统仍有如靶专一性不强、打靶效

率低等技术局限，系统还需进一步完善，仍有极大的

研究空间需要探索。但我们相信随着生物技术的发展，

CRISPR/Cas9 系统在应用中存在的技术壁垒终将被攻

克，它作为新一代基因编辑系统将在医学、生物、农

业等各领域发挥更重要的作用。 
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