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摘要:棉花作为全球重要的经济作物,其优质纤维和多样化利用价值在农业和工业领域占据核心地位。近年

来,基因组编辑技术,尤其是CRISPR/Cas系统的迅速发展,为棉花关键农艺性状的精准改良提供了全新手

段。为促进我国棉花种质创新与品种改良,系统综述了基因编辑技术在棉花纤维品质、抗虫性、除草剂耐受

性及干旱、盐碱、温度等逆境耐受性状中的应用进展,重点梳理了代表性靶基因及编辑策略,归纳了相关实践

案例,并分析了技术瓶颈与未来发展方向。基因编辑正推动棉花育种由传统经验型向精准设计型转变,助力

构建绿色、高效、可持续的现代育种体系。
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  棉花(Gossypiumhirsutum L.)是全球范围

内最重要的经济作物之一,兼具农业和工业双重

属性。作为历史最悠久的栽培植物之一,棉花主

要以其优质纤维广泛应用于服装、家用纺织品及

工业面料生产,在纺织工业中占据核心地位[1]。
除纤维用途外,棉籽也是重要的油料与饲料资源,
棉籽油为人类提供植物蛋白与脂肪来源,棉籽粕

则广泛用于高蛋白动物饲料,有效拓展了棉花的

综合利用价值[2]。
我国在全球棉花产业链中占据不可替代的核心

地位,是全球棉花生产、加工和消费的重要引擎[3]。
近年来,我国棉花种植面积稳定在约5000万hm2,
年产量维持在600万t左右,约占全球总产量的

25%。与此同时,我国棉花消费量约占全球总消

费的30%,纺织品及服装出口总额位居全球前

列,在国际市场中占据超过30%的份额。
随着全球人口不断增长与消费结构持续升

级,棉花产品的功能性与多样性需求显著提升,推
动棉花生产系统向更高效、更可持续方向转型。
在当前气候变迁与资源约束双重压力下,棉花作

为具备广泛生态适应性的作物,正面临虫害、干

旱、盐碱等多重逆境胁迫。传统育种手段在应对

这些挑战方面存在育种周期长、效率低及性状聚

合困难等问题,亟需引入更加精准、可控、高效的

分子育种技术[4-5]。
借助CRISPR/Cas等新一代基因组编辑工

具的快速发展,棉花分子育种正加速迈入“精准、
高效、可设计”的新时代。基因编辑技术可在无外

源基因导入的前提下,实现目标基因的敲除、敲入

与碱基替换,已在多个复杂农艺性状改良中展现

出广阔的应用前景。本文系统回顾了近年来棉花

基因组编辑体系的发展进展,重点梳理其在纤维

品质、抗虫性、除草剂耐受性,以及干旱、盐碱、温
度等逆境耐受性状中的代表性靶基因及编辑策

略,归纳应用实践案例,剖析技术瓶颈与产业化挑

战,并展望其在推动棉花绿色、智能、高产育种中

的潜力,期望为我国棉花种质创新与品种改良提

供理论基础与技术路径支持。

1 棉花基因组编辑技术体系发展

1.1 棉花育种技术的演进与局限

棉花育种技术已历经从传统育种、分子育种

到转基因育种的多轮迭代演进。人工选择、杂交

19



     黑 龙 江 农 业 科 学 1期

与回交等传统育种方法为棉花性状改良奠定了基

础,但存在育种周期长、改良效率低、优异性状聚

合难等突出问题[6-7]。分子标记辅助选择(MAS)
和基因组选择(GS)在一定程度上提升了选择精

度与效率,尤其在苗期筛选优异基因型方面展现

出优势,然而其高度依赖已有的遗传多样性,难以

实现对复杂数量性状的精准操控[8-11]。转基因技

术则通过外源基因导入,在抗虫和耐除草剂棉花

品种培育方面取得显著成效,但其在实际推广中

受制于外源基因插入带来的伦理争议、较低的社

会接受度以及严格的监管政策,制约了大规模产

业化的进程[12]。传统育种技术在棉花性状改良

中存在效率、精准性及社会接受度等瓶颈,为新一

代精准育种工具的应用创造了需求。
1.2 基因编辑技术的兴起与优势

随着分子生物学与工具酶技术的发展,基因

编辑逐渐成为植物育种的重要路径。早期的锌指

核酸酶(ZFNs)与转录激活因子样效应物核酸酶

(TALENs)虽为靶向改良提供了可行方案,但普

遍存在设计复杂、操作繁琐、成本高、靶标限制强

及通用性差等问题,限制了其在棉花等复杂作物

中的广泛应用[13-16]。

  自2013年起,CRISPR/Cas系统因其gRNA
设计简单、靶点灵活、效率高、可实现多基因并行

编辑等优势,迅速取代前述工具,成为当前主流的

基因组编辑平台。该系统可在无外源基因整合的

前提下,实现基因敲除、敲入、启动子调控、碱基替

换等多种遗传修饰,为精确调控棉花的纤维品质、
抗虫性、抗逆性等关键性状提供了有力工具。目

前,CRISPR/Cas9、CRISPR/Cas12a(Cpf1)、碱基

编辑(BE)、原位编辑(PE)等技术体系已在棉花

中获得成功应用[16-20],构建了一批具备重要性状

改良潜力的棉花品系(表1)。CRISPR类技术的

优势不仅体现在编辑效率与操作简便性上,更在

于其打破了传统分子育种对天然变异的依赖,使
得“设计型变异”成为可能,这是棉花复杂性状定

向改良的关键突破。
总体而言,基因组编辑技术正逐步成为支撑

棉花现代分子育种体系的核心工具。随着新型编

辑系统的不断优化(如高保真Cas酶、诱导型编辑

系统)、转化效率提升与特异性控制技术成熟,未
来有望实现更大规模、低脱靶、高通量的多基因复

合编辑,推动棉花从“经验育种”向“智能设计”转
变,构建更加高效、绿色、可持续的现代育种模式。

表1 用于棉花基因编辑的CRISPR/Cas介导的基因编辑技术汇总

基因编辑工具 描述 挑战 参考文献

CRISPR/Cas9 CRISPR/Cas9使用向导 RNA(gRNA)将Cas9核酸酶引导至特

定基因组序列,诱导DSB。通过 NHEJ或 HDR修复导致靶向

基因修饰

递送挑战;潜在的脱靶效应;意外的

遗传变化;需要持续研究进行改进

[16-17]

CRISPR/Cas12a(Cpf1) CRISPR/Cas12a产生交错切割并识别 TTTVPAM 序列。相

比之下,Cas9的PAM 因物种和变体而异;例如,SpCas9靶向

NGG,拓宽了基因编辑的可能性

递送方法可能具有挑战性;需要优

化以提高效率和精确性;多重能力

需要进一步发展

[16,18]

CRISPR/Cas13a(C2c2) Cas13a(C2c2)是Ⅱ类Ⅵ型CRISPR系统,专门靶向单链RNA。
它表现出顺式和反式切割活性,并能加工自身的crRNA,实现

多个RNA靶标

附带RNA切割(反式活性)引发对

脱靶效应的担忧;植物系统中的递

送效率需要进一步改进;在 DNA
靶向修饰中的应用有限

[16]

碱基编辑器 碱基编辑器,如腺嘌呤碱基编辑器(ABEs)和胞嘧啶碱基编辑器

(CBEs),能够进行精确的单核苷酸修饰,无需诱导DSB。ABEs
将腺嘌呤转化为鸟嘌呤,而CBEs将胞嘧啶转化为胸腺嘧啶

递送效率;潜在的脱靶效应;需要高

保真变体以提高特异性

[19]

引导编辑 引导编辑使用逆转录酶和引导编辑向导 RNA(pegRNA)进行

靶向插入、缺失和碱基转换,无需产生DSBs

优化pegRNA设计;递送方法需要

改进;大规模应用需要提高效率和

准确性

[20]

2 改良棉花纤维品质

2.1 棉花纤维品质的重要性与传统育种局限

纤维长度与强度是衡量棉花商品价值的核心

指标,直接关系到纺织加工效率及最终产品的机

械性能、舒适性与市场竞争力。长期以来,改善纤

维品质是棉花育种工作的重点和难点之一。传统

杂交与分子育种手段虽在纤维性状优化方面取得

一定进展,但受限于数量性状遗传复杂、环境影响

大、聚合效率低等问题,育种进程相对缓慢。
在常规育种体系下,从初始杂交到材料纯化
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与区域试验、品种审定通常需10年以上,部分体

系甚至超过10年。跨年度大样本统计显示,美国

棉花纤维强度每年的遗传增益约0.25g·tex-1,
总体改良速度有限[21]。此外,纤维品质与产量之

间常存在负相关,即“负向权衡”,使得在提升品质

的同时保证产量更具挑战。同时,环境变异也放

大了多点多年验证需求。这种长期投入与有限增

益不仅增加了育种成本,也难以在市场需求快速

变化的背景下及时推出具有显著竞争优势的新

品种。
近年来,CRISPR/Cas9等基因组编辑技术凭

借其高效、精准的靶向改良能力,为实现单基因乃

至多基因精确操控提供了可行路径,已成为棉花

纤维品质精准改良的重要技术手段[22]。

2.2 基因编辑用于改良棉花纤维品质的进展

基因编辑技术在棉花纤维性状改良中的应用

主要聚焦于若干关键代谢与调控通路,主要包括:
参与纤维素合成与次生细胞壁沉积的结构基因;
调控细胞壁松弛和可塑性的细胞壁改构酶;调节

上述通路的上游转录因子。
例如,GhMYB25-like 基因是调控纤维伸长

与次 生 细 胞 壁 生 物 合 成 的 核 心 转 录 因 子,

CRISPR/Cas9介导的精准编辑可显著提升纤维

长度与强度[23]。针对 GhCESA家族基因(编码

纤维素合酶),通过基因敲除或定点修饰可促进纤

维素积累增强,从而增强纤维的机械强度[24]。

Suo等[25]利用CRISPR/Cas9技术解析了GhMYB201
(R2R3-MYB家族成员)在棉花纤维发育中的作

用,发现其可激活细胞壁松弛蛋白(GhRDLs)与
超长链脂肪酸合酶(GhKCSs)等蛋白的表达,从
而促进纤维细胞纵向扩展,敲除该基因可显著抑

制纤维伸长过程。此外,GhEXL3 基因作为油菜

素内酯信号途径中的关键响应因子,其过表达可

显著增强纤维延伸能力,而缺失则严重抑制该

过程[26]。
尽管已有多项基因编辑成果显示出改善纤维

品质的潜力,但整体研究仍集中于有限的几个基

因,主要处于功能验证与新品系创制阶段。纤维

品质是典型的多基因调控数量性状,涉及细胞扩

展、细胞壁合成与重塑、激素信号转导等多层级网

络。未来有必要结合转录组、表观组及空间转录

组等多组学技术,系统识别关键调控节点,推动从

“单基因精准改良”向“复杂调控网络优化”转变。
同时,应加强田间多环境评价、性状稳定性验证及

产业化配套技术研究,以提升基因编辑棉花品种

在生产体系中的可推广性。

3 基因编辑在棉花非生物胁迫性状改良

中的应用

  干旱和盐碱胁迫是棉花生产中最常见且影响

显著的非生物胁迫因素,尤其在干旱区、雨养农业

区及盐碱共生区域,其对植株生长发育、产量和纤

维品质均构成严重威胁[27-28]。在实际生产中,这
两类胁迫往往同时出现,呈现复合性与复杂性。
因此,提升棉花在干旱与盐碱环境下的适应能力,
成为保障稳产增产、推动绿色高效农业的关键

环节。

3.1 增强棉花干旱胁迫耐受性

在植物对干旱胁迫的应答中,转录因子发挥

着核心调控作用。转录因子通常通过增强下游抗

旱相关基因,以调控气孔开闭、调节渗透压调控有

关物料合成、抗氧化系统活化等功能,提高植株在

缺水条件下的生理适应性。
其中,DREB(脱水响应元件结合蛋白)家族

与AREB(ABA响应元件结合蛋白)家族是两个

关键转录调控因子类群,分别介导非 ABA依赖

性与ABA依赖性干旱响应通路[29]。利用CRISPR/

Cas9上调或激活GhDREB1 和GhAREB1 等基

因的表达,可增强下游脱水蛋白、保护酶类、渗透

调节物质合成酶等基因的转录水平,从而提升在

干旱胁迫下的棉花细胞水分保持能力[30]。棉花

中,这些靶点遗传稳定,且存在与明显表型-剂量

相关效应,是当前耐旱基因编辑研究的重要方向。
除上述通路外,NAC(NAM、ATAF、CUC)

类转录因子也在植物应对干旱胁迫中发挥关键作

用。例如,通过CRISPR/Cas9靶向编辑GhNAC2基

因,可上调其介导的胁迫响应网络,提高棉花在干

旱条件下的存活率与生长表现[31]。此类转录因

子通常为信号网络的中枢节点,具备高度调控潜

力与良好的育种应用前景。
根系结构的优化是增强作物干旱适应性的另

一核心策略。深根性、根长延伸能力和根系分枝

密度等性状直接决定了植物对深层水分与养分的
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获取能力。通过CRISPR/Cas9增强表达棉花中

如GhMYB、GhGPCR 等调控根系发育的关键基

因,以及GhWRKY 等与根系结构形成密切相关

的基因,研究人员成功培育出根长更长、根系更为

发达、抗旱能力更强的棉花品系[32-33]。这种改良

有助于棉花植株规避盐分聚集较高的表层土壤,
从而进一步提升其在干旱与盐碱环境中的生长优

势。根系定向改良有望提升植株在长期干旱或断

续干旱条件下的水分利用效率,实现“少灌高产”
的目标。

除DNA水平的编辑外,RNA靶向编辑技术

也为非永久性调控耐旱性状提供了全新策略。

Yu等[34]利用 CRISPR/dCas13系统构建 RNA
靶向的N6-甲基腺苷(m6A)修饰调控平台,通过

干预GhECA1和GhDi19等关键转录本的表观修

饰状态,实现对根长与耐旱能力的可逆性增强调

控。该方法避免了永久性基因组改动,为实现时

空可控、动态响应的抗旱育种提供了重要参考路

径,能够在一定程度上弱化永久性基因编辑带来

的伦理考量和市场质疑。
总体来看,棉花干旱耐受性性状受多基因、多

通路协同调控,涉及信号感知、转录调控、细胞保

护与根系建成等多个层面。未来应更加关注多通

路整合与转录因子调控网络构建,借助表观组、转
录组和时空表达图谱等组学手段挖掘关键靶点,
推动从“单基因编辑”向“系统级设计”转型。此

外,根系优化虽已被证实是提升抗旱性的有效途

径,但也应注意其与地上部生长的资源竞争关系,
防止“根-冠失衡”现象影响产量。随着基因编辑

精准性与调控复杂度的持续提升,抗旱棉花的定

向设计与高效育种将更加可行。

3.2 增强棉花盐碱胁迫耐受性

高盐环境会引发离子毒害、渗透胁迫及氧化

失衡等连锁反应,进而干扰细胞稳态、光合效率与

代谢平衡,严重影响棉花的产量与品质[35-36]。借

助基因编辑手段构建具有强盐碱适应能力的棉花

品种,已成为提升棉区生态稳定性和粮棉安全的

重要育种策略。

SOS1(SaltOverlySensitive1)基因是调控

棉花盐胁迫响应中的关键靶点之一,其编码的

Na+/H+反向转运蛋白在维持细胞膜电位和排盐

稳态中发挥重要作用。利用CRISPR/Cas9系统

上调GhSOS1 表达,显著增强了棉花根系对Na+

的外排能力,从而有效缓解了盐胁迫带来的毒害

效应,显著优化了棉花在高盐条件下的生长表现

和生理耐性[37]。
除了外排机制,钠钾离子选择性吸收与运输

同样是耐盐性的核心调控环节。HKT1(High-
AffinityK+ Transporter1)基因在限制钠离子向

茎叶运输、提高钾离子保留能力方面具有关键作

用。通过CRISPR/Cas9介导的GhHKT1 表达

调控,研究人员改善了棉花细胞在高盐环境下的

离子选择性运输与离子再分布,增强了植株的盐

胁迫适应能力[38]。该基因的定向修饰不仅降低

了Na+毒性,同时有助于维持根冠离子稳态与基

本代谢过程的正常运行。

Na+/H+交换器(NHX)基因家族也是盐胁

迫耐性改良的重要目标。GhNHX1 编码液泡膜上

的Na+/H+反向转运蛋白,可将胞质中的Na+隔离

至液泡中,从而降低细胞毒性。利用CRISPR/Cas9
对GhNHX1 进行靶向激活或编辑,可增强 Na+

隔离能力与细胞渗透调节功能,进而提升棉花对

盐胁迫的耐受性[39]。这一修饰策略不仅促进了

细胞内离子稳态维持,也为盐渍土环境下的高产

栽培提供了可靠保障。
植物在盐胁迫下激活多种次生代谢途径,这

些代谢产物在抗氧化、渗透调节和信号转导中具

有关键作用。因此,盐碱耐受性是由多个互作基

因与通路共同调控的复杂数量性状,涉及离子动

态平衡、渗透调节、抗氧化系统激活等多个生理过

程[40]。因此,未来研究应更多聚焦于关键基因间

的调控网络与信号协同作用,推动从单基因改良

向系统级优化过渡。同时需警惕过度增强根系生

长可能对植株地上部生长、花芽分化和生殖器官

发育产生潜在负面影响,强调在改良策略中实现

不同性状间的协调与平衡。

4 基因编辑在棉花温度胁迫中的应用

温度胁迫,特别是高温与低温的极端气候事

件,已成为影响棉花种植安全与产量稳定的主要

非生物胁迫之一[41]。越来越高发的极端气候严

重干扰了棉花的生长发育、产量形成和纤维品质。
近年来,CRISPR/Cas9等基因编辑技术的发展为

棉花温度胁迫耐性受性状的精准改良提供了全新

思路和技术支持。
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4.1 高温胁迫

高温胁迫常导致蛋白质构象破坏和聚集,引
发代谢紊乱与细胞凋亡。因此,增强与蛋白质稳

态维持相关基因的表达成为提升棉花热耐性的核

心策略。
热休克蛋白(HSP)家族成员,如 HSP70、

HSP101等,在高温应答中发挥关键功能。研究表

明,CRISPR/Cas9介导的GhHSP101 或GhHSP70
基因表达持续上调,显著提高了热休克蛋白的积

累,有助于修复受损蛋白并抑制其聚集,从而增强

棉花植株的热耐受性[41-42]。
除蛋白稳态外,高温还会引发活性氧在细胞

内大量积累,造成细胞氧化应激。棉花通过激活

抗氧化系统来缓解此类压力。CRISPR/Cas9介

导的GhSOD1 编辑,显著增强超氧化物歧化酶

(SOD)活性,提高对高温诱导产生的活性氧的清

除效率,从而减轻细胞膜脂过氧化与代谢失衡,提升

植株在热胁迫条件下的生理稳定性与产量表现[41]。
在转录调控层面,多个转录因子在高温信号

传导中发挥调节作用。例如,CRISPR/Cas9上调

GhDREB 基因表达可激活一系列热应激相关下

游通路,增强植物对高温胁迫的转录应答能力,从
而提高细胞稳态维持与生存能力[43]。该策略代

表了从结构蛋白保护向信号转导调控的层次拓

展,是热胁迫耐性改良的关键突破口之一。

4.2 低温胁迫

与高温类似,在冬末春初或高纬地区常见的

发育期低温胁迫同样严重威胁棉花发芽等早期发

育过程。突发性低温会造成细胞膜损伤、代谢抑

制甚至冻害死亡。为增强棉花对冷胁迫的适应能

力,研究者利用CRISPR/Cas9技术靶向调控低

温响应相关基因。

CBF(C-repeatBindingFactor)转录因子是

植物 冷 应 答 信 号 途 径 中 的 核 心 调 节 元 件。

CRISPR/Cas9介导的GhCBF 基因上调可诱导

下游冷响应基因(如CORs)的激活,显著增强棉

花的低温耐受性[44]。同时,CBF的上游调控因子

ICE(InducerofCBFExpression)也是关键靶点。
通过编辑GhICE 基因,提高其在低温下的表达活

性,可进一步提升CBF路径的响应效率,从而增

强冷信号的快速感知与防御能力[45]。

COR(Cold-Responsive)基因家族编码多种

低温诱导蛋白,参与膜稳定性维护与细胞抗冻机

制。研究显示,CRISPR/Cas9介导的GhCOR15a
编辑可增强细胞膜结构的完整性,防止冷冻伤害

过程中细胞液结晶,显著提高植株的低温存活

率[46]。此外,LEA(LateEmbryogenesisAbun-
dant)蛋白在冷冻脱水保护与冰晶形成抵御中具

有独特功能。通过提升GhLEA 基因表达水平,
可进一步增强细胞对低温干扰的耐受性,为棉花

在高纬或寒冷区域的推广种植提供了理论与实践

支持[47]。

5 基因编辑在棉花生物胁迫与农业管理

中的应用

5.1 改良棉花抗虫性

抗虫性是保障棉花稳产高产的核心目标之

一。传统依赖化学农药的防治方式存在成本高、
环境污染和抗药性演化等多重隐患。近年来,

CRISPR/Cas9等基因编辑工具的引入为棉花抗

虫性状的精准改良提供了全新解决方案。通过靶

向修饰与虫害防御相关的关键基因位点,可有效

增强棉花对鳞翅目、刺吸式等多类害虫的内在抗

性,减少对农药的依赖,推动绿色防控体系建设[48]。

Bt(Bacillusthuringiensis)毒素在棉花抗虫

育种中应用广泛,其可表达对棉铃虫等鳞翅目害

虫具有特异毒性的蛋白。然而,传统Bt棉多采用

外源基因转入,存在公众接受度低、生态风险争议

及监管阻碍等问题。借助基因编辑工具,研究人

员可通过定点插入、自身基因调控区改造或转录

激活系统增强Bt相关毒素表达,实现更精细化的

表达控制,提升抗性效果的同时避免传统转基因

技术的风险负担[49]。
除转基因表达外源毒素外,棉花自身固有的

信号转导与次生代谢调控机制亦是抗虫性状的重

要基础。Wang等[50]利用 CRISPR/Cas9技术,
针对陆地棉的GhCPK(钙依赖性蛋白激酶)基因

家族设计246个sgRNA,构建突变体文库,从中

筛选出多个对棉铃虫表现出显著抗性的突变体材

料。CPK家族成员是Ca+信号通路的重要组分,
参与激素信号整合及抗虫相关防御代谢物的调

控,推测其可能通过促进黄酮类、酚类等物质积

累,提高棉花对咀嚼式害虫的抗性。
在抗虫性状调控中,植物的次生代谢产物与

激素应答路径发挥着关键作用。通过编辑编码
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参与挥发性物质合成的关键酶的基因,可增强植

物对害虫的排斥能力。例如,GhTPS11(编码萜

烯合酶)是萜类化合物生物合成通路中的限速

酶,其基因编辑可提升挥发性萜类的积累,提高

对鳞翅目害虫的排斥能力[51]。在激素通路方面,

GhJAZ2作为茉莉酸信号通路的负调控因子,通
过CRISPR/Cas9敲除该基因,可解除其对茉莉

酸类物质的表达抑制作用,增强下游防御路径活

性,从 而 提 升 棉 花 对 棉 铃 虫 等 害 虫 的 抗 性 水

平[52]。通过碱基编辑技术,对参与茉莉酸介导的

抗虫应答的GhMYC2基因进行腺嘌呤替换,可提

高棉花植株对刺吸式害虫(如蚜虫)抗性显著提

升[53]。该策略通过碱基水平的精准替换,在提高

抗虫水平的同时,降低脱靶效应及染色体重排等

风险,为多类型害虫的定向抗性培育打开了新

路径。
当前基因编辑在棉花抗虫育种中已取得阶段

性进展,但仍面临一些挑战:一是,不同害虫种类

对抗性基因响应存在差异,需构建更系统的虫-植
互作网络以指导靶点筛选;二是,棉花异源四倍体

基因组结构复杂,靶基因拷贝多、同源性高,易造

成编辑效率低或表型表达不一致;三是,田间生态

安全、抗性持久性与害虫抗性演化等问题尚缺乏

长期评估。未来应加强多基因联合编辑策略开

发,并结合诱导表达系统与组织特异型调控元件,
实现对抗虫性状的空间-时间精控,推动绿色、高
效棉花保护体系构建。

5.2 改良棉花除草剂耐受性

除草剂耐受性是现代棉花育种的重要目标之

一,对提升田间杂草控制效率、减少耕作次数与劳

动力投入、实现集约化生产具有重要意义[54]。传

统除草剂抗性多通过外源基因转化实现,存在监

管壁垒和公众接受度低等问题。随着杂草抗药性

问题日益严峻,单一除草剂抗性已难以满足田间管

理需求。通过基因编辑手段在同一棉花品系中实现

对5-烯醇丙酮酸莽草酸-3-磷酸合成酶(EPSPS)、
乙酰辅酶 A 羧化酶(ACCase)及乙酰乳酸合酶

(ALS)等多个靶标的复合抗性,有望形成多机制

协同的除草剂耐受体系,有效应对复杂田间杂草

谱及抗药性杂草的持续演化,提升除草策略的灵

活性与持久性,为绿色农业发展提供了可操作性

更强、环境友好度更高的技术路径[55-56]。

草甘膦是全球应用最广的非选择性除草剂,
其作用靶标为EPSPS。通过CRISPR/Cas9介导

的定点突变,科研人员成功构建出可耐受草甘膦

胁迫的棉花品系,实现杂草选择性控制的同时确

保棉花正常生长[57]。另一个重要的进展是在

ACCase基因上的编辑,ACCase是芳氧苯氧丙酸

酯类和环己二酮类等几类除草剂的靶标。利用

CRISPR/Cas9技术,在ACCase基因中引入靶向

突变,阻止除草剂与其结合,但又不会影响其在脂

肪酸生物合成中的正常功能[58]。ALS为调控支

链氨基酸合成的关键酶,是磺酰脲类、咪唑啉酮类

等多种除草剂的作用靶点,该类除草剂在作物田

间广泛使用,但对棉花等非靶植物也具有一定毒

性。通过在棉花ALS 基因关键位点进行碱基替

换或非同义突变,科研人员获得了对乙酰乳酸合

酶类除草剂耐受的突变体品系[59],为构建多重除

草剂抗性基因堆叠的育种路径提供了新的遗传资

源。该策略不仅提升了杂草管理效率,减少耕作

成本与劳动力投入,也降低了对机械除草的依赖,
减轻了对土壤结构与微生物群落的干扰,助力保

护性农业的发展。
总体而言,CRISPR/Cas等基因编辑技术为

棉花除草剂耐性性状的定向改良提供了全新技术

手段,其高效、可控、可组合的特点使其在构建多

除草剂复合抗性品种中展现出广阔前景。未来应

进一步聚焦靶点精细调控、诱导型表达系统开发

以及与耐逆抗病等性状的协同设计,推动棉花除

草剂耐受性育种向“多抗叠加+精准表达+生态

安全”的方向迈进[60-62]。

6 挑战与展望

近年来,基因编辑技术,特别是CRISPR/Cas
系统,在棉花遗传改良中的应用取得了显著进展,
成为解决复杂农艺性状改良难题的前沿工具。研

究者已在抗虫性、耐除草剂性、抗逆性(如干旱、盐
碱与温度胁迫)等多个关键领域实现了靶向基因

的精准修饰,显著加快了优异棉花品种的选育进

程。这一系列成果标志着棉花育种正由传统“经
验导向”迈向“精准设计”阶段,为应对全球气候变

化、资源压力与生态安全等农业可持续发展的关

键挑战提供了重要技术支撑。
尽管如此,基因编辑在棉花育种中的实际应

用仍面临若干瓶颈。首先,棉花为异源四倍体物
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种,基因组结构复杂,存在大量冗余与同源基因拷

贝,给目标位点的识别、编辑效率的提升与脱靶效

应的控制带来较大技术难度。其次,棉花诸多农

艺性状如产量、品质和抗逆性等均为多基因控制

性状,涉及复杂的基因网络与代谢通路,当前以单

基因为主的编辑策略在实现系统性改良方面仍存

在局限。此外,虽然部分国家和地区已对基因编

辑农作物实施宽松监管政策,但全球范围内仍缺

乏统一的法规体系,伦理争议、安全性评价标准等

尚未明确,限制了基因编辑棉花的商业化应用与

国际化推广。
面向未来,棉花基因编辑育种的发展应聚焦

于更高精度、多功能性与系统层次的协同优化。
一方面,新一代基因编辑工具如CRISPR/Cas12、
碱基编辑器、表观遗传调控系统以及RNA水平

编辑技术,正逐步实现温和、高效且可控的复杂性

状改良;另一方面,构建多基因协同编辑体系、诱
导性表达系统及组织特异性调控模块,将为定制

化、环境适应性育种提供重要技术平台。与此同

时,转录组、表观组、代谢组、单细胞组学等多组学

融合,以及人工智能驱动的功能基因预测与编辑

位点优化,也将推动基因编辑从“靶点改造”向“系
统优化”跃升。

综上所述,基因编辑技术正引领棉花育种进

入精准、高效、智能的新纪元。通过持续深化棉花

基因功能的系统研究,整合先进的分子育种技术

与生态适应理念,未来有望构建出绿色、高产、抗
逆的现代棉花育种新体系,为保障全球棉花产业

链的稳定与可持续发展提供坚实的科技支撑。
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TargetedResearchandPracticalAdvancesofGenomeEditing
TechnologiesinCottonforKeyTraitImprovement

LIU Yueshang1, WANG Shengli2,LIU Hongyuan3,4,QI Gaoxiang3,4,LIU Mingyun5,
NIUNa5
(1.BinzhouMunicipalAgricultureandRuralAffairsBureau,Binzhou256600,China;2.InstituteofIndustrial
Crops,ShandongAcademyofAgriculturalSciences/ShandongCottonResearchCenter,Jinan250131,China;

3.InstituteofWetlandAgricultureandEcology,ShandongAcademyofAgriculturalSciences/StateKey
LaboratoryofNutrientUseand Management,Jinan250131,China;4.NationalTechnologicalInnovation
CenterforComprehensiveUtilizationofSaline-AlkaliLand,Dongying257347,China;5.BinzhouPublic
EmploymentandTalentServiceCenter,Binzhou256600,China)

Abstract:Cotton,asagloballyimportanteconomiccrop,holdsacentralpositioninagricultureandindustry
duetoitshigh-qualityfiberanddiverseapplications.Inrecentyears,therapiddevelopmentofgenomeediting
technologies,especiallytheCRISPR/Cassystem,hasprovidednoveltoolsforpreciseimprovementofkey
agronomictraitsincotton.Inordertopromotetheinnovationofcottongermplasmandtheimprovementof
cottonvarietiesinourcountry,thisreviewsystematicallysummarizedtheadvancesingenomeediting
applicationstargetingcottonfiberquality,insectresistance,herbicidetolerance,andtolerancetoabiotic
stressessuchasdrought,salinity-alkalinity,andtemperatureextremes.Representativetargetgenesand
editingstrategieswerehighlightedalongsidepracticalcasestudies,followedbyananalysisoftechnical
challengesandfutureprospects.Evidencesuggeststhatgenomeeditingisacceleratingthetransitionofcotton
breedingfromtraditionalempiricalmethodstoprecisiondesign,facilitatingthedevelopmentofagreen,

efficient,andsustainablemodernbreedingsystem.
Keywords:cotton;genomeediting;CRISPR/Cas;fiberquality;insectresistance;herbicidetolerance;abiotic
stressresistance
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