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摘  要 : 基因编辑技术是人为的对基因片段进行修改的一种技术。新型基因编辑技术关注在人工核酸酶剪切技术

领域，主要为 ZFN 技术，TALEN 技术，CRISPR 技术以及单碱基编辑技术。基因编辑技术的不断完善促进了农

业，畜牧业和生物医学等领域的快速发展，但与此同时，技术缺陷和伦理争议也为其自身的发展带来了巨大的挑

战。本文将对基因编辑技术的发展与挑战，以及国内外的伦理探讨进行简要综述，期望能启发读者重新认识基因

编辑技术。 
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Development and challenges of gene editing technology 

Yao Liu, Yingzhe Xiong, Zhenze Cai, and Bing Zhang 
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Abstract: Gene editing is a technique for modifying gene fragments. The novel gene editing technology focuses on the field of 

artificial nuclease cleavage technology, mainly ZFN technology, TALEN technology, CRISPR technology and base editing 

technology. The continuous improvement of gene editing technology has promoted the rapid development of agriculture, animal 

husbandry and biomedicine, but at the same time, technical defects and ethical controversy have brought enormous challenges to its 

own development. This article will briefly discuss the development and challenges of gene editing technology, as well as the views at 

home and abroad, and hope to inspire readers to recognize gene editing technology. 
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基因编辑技术就是对含有遗传信息的基因序

列进行插入、删除、替换等修改的一种技术。基

因序列改变有可能对蛋白质的表达造成影响，并

且蛋白质的一个重要功能是调节生命活动，所以

基因序列的改变甚至会影响整个生命体的生理生

化活动，例如镰刀形细胞贫血症，唐氏综合征、

白化病、色盲、血友病和巨脑症等。 

2018 年 11 月 26 日，我国南方科技大学贺建
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奎团队宣布一对经过 CRISPR/Cas9 基因编辑的婴

儿已在 11 月于中国诞生，宣称她们可以天然抵抗

艾滋病。这个世界首例宣称可以抵抗艾滋病的基

因编辑婴儿的出生，引起了国内外的巨大轰动，

对基因编辑技术的质疑和争议也随之而来。 

随着技术的不断进步，科学家们也越来越意

识到基因编辑技术的巨大能力，不仅可以借助这

种技术实现农作物的抗虫、高产，甚至可以通过

基因治疗治愈一些疑难杂症。尽管如此，基因编

辑技术不断发展的同时，也带给了人们一些困惑。

因为作为遗传物质的基因还有很多的未知领域，

在没有弄清楚这些本质性的问题之前，贸然地进

行一些基因编辑行为，能否精确地解决问题并且

不会引起潜在的风险，目前还存在很多的不确定

性。为此，文中将从基因编辑技术的发展、应用

和目前面临的挑战进行简单讨论，试图引发读者

的思考。 

1  基因编辑技术的发展 

最 早 的 基 因 编 辑 技 术 是 同 源 重 组 技 术

(Homologous recombination，HR)，通过引入外源

基因，在同源序列间交换实现基因编辑，但是效

率非常低。之后出现了核酸酶的基因编辑技术，

不用引入外源基因，即可对特定基因进行修饰，

但是传统的核酸酶如限制性内切酶只能切割短并

且简单的基因序列，对于复杂的生物体执行效率

较低，于是出现了基于人工核酸酶的更加精准简

便的基因编辑技术[1-2]，即锌指核酸酶技术 (Zinc 

finger nucleases，ZFN)、类转录激活因子效应的

核酸酶技术 (Transcription activator-like effectors 

nucleases，TALEN) 和规律成簇的间隔短回文重

复相关蛋白技术 (Clustered regularly interspaced 

short palindromic repeats，CRISPR)。新型基因编

辑技术主要的原理基础是利用核酸酶特异性切割

DNA 形成双链缺口  (Double stranded break，

DSB)，然后进行目的修复，从而达到修改基因片

段的目的。修复缺口的机制有两种，一种是内源

性的非同源末端连接 (Non-homologous end-joining，

NHEJ)，这是细胞自身的随机修复机制，易出现

碱基的错配和丢失。另一种是同源重组修复 

(Homology-directed repair，HDR)，即在有同源片段

的条件下，外源的目的基因能通过同源重组整合入

靶基因，降低了错误率。 

1.1  ZFN 技术 

第一代基因编辑技术是 1996 年出现的 ZFN，

用于动物基因的研究是从 2002 年 ZFN 成功用于

果蝇基因组编辑时开始的，并在 2003 年开始了对

人类细胞的基因编辑[3-5]。锌指蛋白 (Zinc finger 

protein，ZFP) 是一类通过 Cys2-His2 锌指结构域

结合 DNA 的转录因子，由一个 α 螺旋和两个反

向的 β 平行形成紧密的 ββα 结构，能特异性识别

3 个连续的碱基对。ZFN 是通过设计锌指结构域

以及多个锌指蛋白的不同连接顺序实现特异性结

合靶标基因和限制性核酸内切酶 Fok I 进行定点

切割的技术 (图 1A)。值得注意的是，Fok I 核酸

酶需要形成二聚体才可切割 DNA 产生 DSB，为

避免 Fok I 自身二聚化，将 Fok I 设计为异源二聚

体，这样的设计也增强了 ZFN 的结合特异性。目

前 ZFN 可以通过 HDR 或 NHEJ 来修饰体细胞和

多功能干细胞的基因组[6]，该技术靶向结合效率

高，但是蛋白设计复杂，费时费力，并且无法实

现对任意靶基因的结合，也无法实现高通量的基

因编辑。 

1.2  TALEN 技术 

第二代基因编辑技术是 2010 年出现的

TALEN 技术，通过 2009 年发现的 TALE 蛋白识

别靶标序列，与 ZFN 类似，同样利用限制性核酸

内切酶 Fok I 进行基因编辑[7-10](图 1B)。TALE 蛋

白由 33–35 个氨基酸的重复单元组成，通过位于

12 位和 13 位的两个可变氨基酸残基识别并结合
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DNA 序列，这两个位点的氨基酸残基称为重复可

变的双氨基酸残基 (Repeat variable di-residue，

RVD)，每个重复单元能特异性识别一个碱基对。

TALEN 的唯一靶向限制是对 N 端结构有 5'T 的要

求，因此，通过构建不同的 RVD 和改变 TALE 的

连接顺序，理论上可以使 TALEN 被用于几乎任何

的序列。TALEN 在 2011 年开始用于人类细胞的基

因编辑[11]，目前可在人类多功能干细胞和体细胞中

有效诱导 NHEJ 和 HDR。与 ZFN 相比，TALEN 的

毒性低，蛋白设计相对简单，但是重复序列更多，

工作量巨大，此外，TALEN 的体积比 ZFN 更大，

这使得某些病毒传递系统的包装较困难，也无法用

于高通量的编辑。 

1.3  CRISPR/Cas 技术 

从 2012 年 CRISPR/Cas9 的体外重构到 2013

年实现对人类细胞的基因编辑，第三代基因编辑

技术 CRISPR/Cas9 开启了基因编辑技术领域的新

篇章[12-13]。 

最初在 1987 年，日本科学家在研究细菌 DNA

结构时，发现大肠杆菌 DNA 中会存在一段重复

结构[14]，之后的时间里有人也发现了这些重复结

构，并且在 2002 年将这些重复结构命名为

CRISPR 序列[15-16]。这段序列的功能探索持续了

20 年，直到 2007 年首次证实了该序列的功能是

用于细菌免疫病毒感染[17]。当细菌首次感染病毒

时，会将病毒 DNA 切下来一小段，并且插进自

身基因中，为了标记这段插入的序列，前后会加

一段重复序列结构，这是第一阶段适应期。当细

菌再次遇到病毒侵袭时，CRISPR 基因指导 Cas9

蛋白的表达和 sgRNA 的组装，sgRNA 由经转录

和剪切后成熟的 CRISPR RNA (crRNA) 和反转

录式 crRNA (Trans-activating crRNA，tracrRNA) 

组成，用于识别病毒，这是第二阶段表达期。如

果和之前记录的病毒 DNA 一样，Cas9 蛋白在

sgRNA 的引导下结合靶标 DNA，并且进行所需要

的切割，这是第三阶段干扰期。简而言之，

CRISPR/Cas9 技术通过 sgRNA 与靶标 DNA 中相

对保守的 PAM 序列的上游基因互补配对，再经

Cas9 蛋白对靶标基因进行切割 (图 1c)，这种特

异性的天然获得性免疫机理，称为 CRISPR 防御

系统 [18]。后来研究者意识到改造这个系统的

sgRNA，使其与目标片段匹配，就可以精确地针

对所有 DNA。匹配完成后 Cas9 剪下 DNA 形成

DBS，为避免 NHEJ 出现基因变异，可使用外源

DNA 模板进行 HDR，对靶标基因进行目的修饰，

从而实现精准基因编辑。而且人工改造过的

CRISPR 系统可以同时针对多个靶向基因，这在

研究复杂的人类疾病上是一个巨大的进步。与

ZFN 和 TALEN 相比，CRISPR/Cas9 设计简便、

成本低、效率高，可用于高通量的基因编辑，但

是依旧存在脱靶问题[19-20]。 

目前 CRISPR 系统根据 RNA 和 Cas 蛋白的不

同组合分为 5 种类型[21]，“基因编辑婴儿”所用的

CRISPR/Cas9 技术也是目前应用最多的 CRISPR 

Ⅱ型系统。 

1.4  单碱基编辑技术 

2016 年出现的单碱基编辑技术 (Base editor, 

BE) 目前已成为基因编辑技术的重要组成部分[22]。

BE 是在 CRISPR/Cas9 技术的基础上设计的，由

sgRNA 和融合蛋白组成，融合蛋白则为经过改造

的 Cas9、胞嘧啶脱氨酶和尿嘧啶糖基化酶抑制子

的复合体。胞嘧啶脱氨酶可将胞嘧啶 (Cytosine, C)

脱氨基变为尿嘧啶 (Uracil，U)，在 DNA 复制过

程中则变为胸腺嘧啶 (Thymine，T)。尿嘧啶糖基

化酶抑制子可抑制中间产物 U 的切除，增加了

DNA 链上 C 变为 T 的效率。经改造过的 Cas9 有

两种类型，一种是无核酸内切酶活性的 dCas9 

(Catalytically dead Cas9)，可结合靶基因但不切割

靶基因，另一种是单链 DNA 切口活性的 nCas9 

(Cas9 nickase)，两种 Cas9 蛋白均不会产生 DBS， 
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图 1  ZFN、TALEN 及 CRISPR/Cas9 基因编辑技术 

Fig. 1  ZFN, TALEN and CRISPR/Cas9 gene editing technology. 
 

从而避免了 NHEJ 的错配，也不用考虑 HDR 的低

效率问题。2017 年实现的从 A 到 G 的 BE 技术进

一步推进了通过点突变进行基因编辑的发展[23]。

相信随着基因编辑技术的深入研究，未来会出现

更多更加高效精准的基因编辑技术，其应用领域

也必将越来越广阔。 

2  基因编辑技术的应用 

2.1  农业和畜牧业 

在自然条件下，某些植株发生基因突变可能会

生长更强壮、果实更加硕大，选择这些植株进行扩

大培育也就是农作物培育选种的过程。为了缩短自

然筛选的过程，最初生物学家用化学物质或者辐射

诱导突变，但是诱导突变的过程耗时较长，并且准

确度不高。基因工程技术的出现加速了农作物的选

种过程，主要是通过引入外源性基因来控制植物体

性状的表达从而获得的“转基因”植物，但是转基因

食品的食用安全性一直是普通民众争议的话题。

CRISPR/Cas9 基因编辑技术的出现又让农作物的

培育方式发生了改变，在无需引入外源性基因的条
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件下，直接定向修改植株本体基因，并且成本低、

效率高，为培育性状优良的农作物提供了新的选  

择[24-25]。2017 年 3 月美国农业部已经批准经过基

因编辑技术诱导而产生突变的农作物不需要额外

的监督管理，他们认为和传统的基因突变过程相

似，转基因的农作物和传统育种无差别，但是欧盟

目前还没有作出相关定论。同样在畜牧业中，基因

编辑技术可以生产美味可口、营养价值高、质量更

好的肉、蛋、奶等产品，但是其食用安全性方面目

前并没有科学全面的评价。 

2.2  生物医学领域 

基因编辑技术不断完善，为基因领域的研究

提供了强有力的研究工具。目前已经建立了基于

CRISPR/Cas9 的基因表达调控系统[26-27]，利用无

酶切活性的 dCas9 与具有不同调节功能结构域的

融合，能够抑制或激活目的基因的表达。其次，

对于细胞动物模型的构建，基因编辑技术提供了

更加简单的造模方法。例如，传统的小鼠模型构

建方法是在小鼠胚胎干细胞引入突变，然后将突

变成功的干细胞导入囊胚，而基因编辑技术可以

直接在胚胎水平对靶基因进行修改，极大地提高

了制作效率，目前已经成功运用于大鼠、小鼠、

猴子等动物的基因修饰[28-30]。最重要的是，利用

基因编辑技术进行基因治疗的研究在近几年进展

飞速，通过基因编辑可以从根本上纠正受体有缺

陷的基因，从而治疗某些疾病 [31]，例如在 2019

年，著名学者张锋的基因组编辑公司 (Editas 

Medicine)采用 CRISPR/Cas9 基因疗法，巧妙地去

除由 CEP290 基因中的 IVS26 突变产生的异常剪

接供体，使 CEP290 基因正常表达，最终成功恢

复了 Leber 先天性黑蒙症 10 型的视力[32]。在癌症

的治疗上，可通过编辑免疫细胞，增强免疫细胞

的功能，使其能够识别并消灭癌细胞，Strimvelis、

Kymriah 和 Yescarta 这 3 个药物都是通过这种方

法分别将基因药物整合到患者造血干细胞和 T 细

胞再自体回输来进行癌症治疗的。近些年来基因

编辑技术已经对白血病、淋巴瘤、肝癌、肺癌的

治疗等展现出了初步的研究结果[33]，但是其应用

中的风险性也是不能被忽视的。2003 年，在一项

针对严重复合型免疫缺乏症(SCID)的基因治疗临

床试验中，两名受试者在注射药物后患上了白血

病。因此，在临床治疗中基因编辑技术还需要不

断的探索和完善。另外，值得注意的是基因编辑

技术在人类细胞水平和人类胚胎水平的探索和应

用也要区别对待。“基因编辑婴儿”事件遭到了科

学家们的一致批判与反对，在基因编辑技术尚不

够成熟的基础上进行人类胚胎细胞的编辑，这是

极其不负责任，在伦理学上也是决不允许的。 

3  基因编辑技术的挑战 

3.1  技术缺陷 

CRISPR/Cas9 技术的出现让基因领域的研究

蓬勃发展，但是仍然存在一些技术缺陷需要完善。

第一是脱靶效应，也就是识别到非靶标基因也会

进行基因编辑，虽然已经有基于 CRISPR/Cas9 技

术的多种衍生改良技术的出现，例如为降低脱靶

效率设计的CRISPR/Cas9-nickase基因编辑技术[34]、

CRISPR/Cas9-Fok I 基因编辑系统[35]和能与 Cas9

系统实现功能互补的 CRISPR/Cas12a 基因编辑技

术[36]，还有能实现对 RNA 进行基因编辑的 Cas13a、

Cas13b、Cas13d 系统[37-40]，这些技术降低了脱靶

率并且提高了精准度，但是依旧无法完全解决这

个问题。脱靶效应是目前制约基因编辑技术发展

的一个重要因素，也是亟待解决的核心问题。第

二是效率问题，研究表明 CRISPR/Cas9 技术进行

H D R 相比 N H E J 的效率低，仅为 3 . 5 %到

15.6%[13,41]。有研究显示 HDR 依赖于 sgRNA 和

Cas9 的浓度[42-43]，但是提高 sgRNA 和 Cas9 的浓

度会增加脱靶效应。因此，平衡 sgRNA 和 Cas9

的浓度，提高 HDR 的效率也是需要解决的问题之

一。第三是运输问题，目前病毒载体广泛应用于

CRISPR/Cas9 技术，包括腺病毒载体 (AdVs)、整
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合酶缺陷型慢病毒载体(IDLVs) 和重组腺相关病

毒载体 (rAAVs)，这些病毒载体都不会整合入宿

主 DNA 中。IDLV 载体容量较大，约 10 kb，但是

会持久表达 Cas9 加强脱靶效应。AdVs 和 rAAV

具有低免疫原性和非致病性，缺点是容量较小，

约 4.5 kb，然而 CRISPR-Cas9 约为 8–10 kb[44]。有

研究使用两个独立的 rAVV 包装 CRISPR-Cas9，

但这种设计会影响 CRISPR/Cas9 技术的效率[45]。

第四是免疫排斥，CRISPR/Cas9 技术来源于原核

生物天然获得性免疫系统，人类本身不具有 Cas9

蛋白，并且存在 Cas9 抗体[46-47]，在基因治疗的过

程中，外源性的蛋白以及病毒载体的导入会使机

体产生免疫排斥，这必然会让研究者考虑到安全

性的问题。第五是副作用，2018 年有报道称

CRISPR/Cas9 高效编辑的同时伴随着人类 p53 基

因的功能抑制[48-49]，然而 p53 基因是人体重要的

抑癌基因，这会增加癌细胞的逃逸机会，或让 

基因编辑过的细胞成为潜在癌细胞。另外，在 2018 年

7 月还有研究团队通过第三代测序技术大范围的

基因型鉴定，发现 CRISPR/Cas9 会导致靶点附近

大段基因组片段的丢失，甚至还有 DNA 重排问

题[50]，但是这个问题仅在细胞中出现，胚胎水平

还没有相应大片段丢失的报道。综上所述，在众多

技术问题，特别是脱靶效应还未得到明确的解决之

前，基因编辑技术尚不能称之为成熟的基因工具。 

3.2  伦理问题 

3.2.1  国内外基因编辑伦理规范的发展 

目前，国内外对基因编辑的边界和红线都达

成了共识 (表 1、2)，对胚胎发育阶段或生殖系细

胞进行体外基因编辑的研究是被允许的，但绝不 

表 1  国外对基因编辑技术的伦理规范 

Table 1  Ethical norms of gene editing technology abroad 

时间与主体 事件 共识 

2015 年 4 月 

黄军就团队 

发表了全球第一篇利用 CRISPR 

技术修改人类胚胎基因的报告[51]，

试验所使用的胚胎在 14 天后销毁

引起了伦理争议，但试验目的是科学上的有益探索，最

终被各国科学家接受[52]，并促成了相关国际伦理制约机

制的建设 

2015 年 12 月 1–3 日 

国际专家学者 

第一届人类基因组编辑国际峰会[53] “目前为止，还不具备进行任何生殖细胞临床应用的条件”，

应暂时禁止用于人类生殖相关细胞系的基因修饰和编辑”[54]

2016 年 

R．Isas 团队 

Science: Editing policy to fit the  
genome？[55] 

在人类胚胎干细胞研究中，加拿大、美国、法国、荷兰、

澳大利亚的态度是：“政府密切监测在胚胎和生殖细胞

中应用基因组技术，试图用胚胎或生殖细胞引发人类的

怀孕是非法的”；英国、比利时、中国、韩国、日本、新

加坡的态度是: “允许进行广泛的活动，通过相关机构颁发

许可证或逐案批准的方式开展研究，但没有明确禁止潜在

的临床应用，存在随意应用或不一致的风险” 

2017 年 

美国国家科学院 

人类基因编辑的声明委员会就基 

因编辑提出了 7 条规范标准[56] 

1) 没有其他替代手段；2) 仅限于编辑已经被证实会致

病或强烈影响疾病的基因；3) 有关于手术的风险及潜在

影响健康的可靠的临床前数据；4) 试验期间受到严格监

督；5) 对基因编辑儿童长期、多代的跟访计划；6) 反

复评估可能的健康和社会风险、保持公众的参与决策

权；7) 可靠的监督机制，防止技术被另作他用 

2018 年 11 月 

国际专家学者 

第二届人类基因组编辑国际峰会 体细胞基因编辑临床试验研究是值得赞赏的，但是任何

胚胎或是生殖细胞基因编辑的临床试验是不负责任的。

2018 年 12 月 

FDA 局长斯科特·戈特利布 

 利用 CRISPR 编辑人类胚胎或生殖系细胞应该被严厉监

管，并且相关的研究应该被严格限制。 
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表 2  国内对基因编辑技术的伦理规范及态度声明 

Table 2 Domestic ethical norms for gene editing technology 

时间与主体 文件 规定和态度表明 

2003 年 

科技部和原卫生部 

《人胚胎干细胞研

究伦理指导原则》 

利用体外受精、体细胞核移植、单性复制技术或遗传修饰获得的囊胚，

其体外培养期限自受精或核移植开始不得超过 14 d 

2016 年 12 月 1 日 

原卫生部 

《涉及人的生物医学

研究伦理审查办法》

涉及人的生物医学研究应当符合知情同意、控制风险等伦理原则。涉

及人的生物医学研究的医疗卫生机构是涉及人的生物医学研究伦理

审查工作的管理责任主体，应当设立伦理委员会，并采取有效措施保

障伦理委员会独立开展伦理审查工作 

2017 年 

科技部 

《生物技术研究开

发安全管理办法》 

中国禁止以生殖为目的对人类配子、合子和胚胎进行基因操作 

2018 年 11 月 29 日 

国家卫生健康委； 

科技部；中国科协 

 国家卫生健康委：“对违法违规行为坚决予以查处” 

科技部：“已要求有关单位暂停相关科研人员的科研活动” 

中国科协：“取消贺建奎第十五届‘中国青年科技奖’参评资格” 

2018 年 11 月 30 日 

中国工程院 

《THE LANCET》 对基因编辑婴儿事件，从伦理与道德方面，在严重缺乏科学评估验证，

安全性存在不可预知风险的情况下，贸然开展以生殖为目的的人类生

殖细胞基因编辑临床操作，严重违背了基本伦理规范和科学道德[57] 

2018 年 11 月 30 日 

中国医学科学院 

《THE LANCET》 生殖细胞或早期胚胎的基因组编辑仍处于基础研究阶段，其安全性和

有效性尚需全面评估。因此，科研机构和科研人员不应以生殖为目的，

开展人体生殖细胞基因组编辑的临床操作，也不应资助相关研究[58] 

2018 年 11 月 30 日 

中国艾滋病研究中心 

《THE LANCET》 坚决反对以生殖和预防艾滋病为目的开展针对人类健康生殖细胞和

胚胎基因编辑的研究，呼吁相关政策和监管部门彻底调查此次事件，

充分保护受试婴儿和家庭的个人隐私和合法权益[59] 

 

能用于生殖的目的，而且其研究的过程需要政府

主管部门进行严格的监管，流程需要公开透明。

很显然目前“基因编辑婴儿”这一事件，突破了国

内外共识。 

3.2.2  “基因编辑婴儿”的伦理讨论 

2015 年 4 月，中山大学黄军就团队利用废弃胚

胎进行基因编辑试验[51]，这项试验能帮助探讨一

些重大疾病在基因层面的成因，并有助于研究胚

胎发育过程中基因所发挥的作用，而且试验所使

用的胚胎也在 14 d 后销毁。尽管在当时引起了伦

理上的争议，但是试验的目的是科学上的有益探

索，试验的结果也是可控的，最终也是被各国的

科学家所接受[52]，最终促成了相关国际伦理制约

机制的建立即第一届人类基因组编辑国际峰会的

顺利召开[53]。2016 年四川大学卢铀团队进行了癌

症基因治疗的临床研究，将肺癌患者的 T 细胞经

过基因编辑后重新注入患者体内，以达到治疗癌

症的目的，当时同样引发了很多质疑，但都是在

讨论技术安全性方面[60]，因为未涉及人类生殖细

胞，研究的结果是可控的。相反，前不久中国深

圳科学家贺建奎跨过人类胚胎基因编辑技术的体

外试验阶段，在胚胎上进行基因编辑并植入母体，

最终有 2 名志愿者怀孕，且其中 1 名已经产下双

胞胎女婴，另 1 名则仍在孕中。这一事件一经宣

布，立即引起了世界的关注，科学家们对此事更

多的是质疑和负面评价。首先，从技术层面上，

CRISPR/Cas9 技术并不是完美无缺的，技术上的

缺陷带给了两个“基因编辑婴儿”未知的潜在健康
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风险。其次，在研究意义上，目前已经有很多种

成熟的技术使艾滋病患者孕育健康的婴儿[61]，例

如父亲是艾滋病感染者，可通过高效抗病毒药物

将父亲血液内病毒水平降低到无法检测即可备

孕，或者通过体外洗精的方式进行体外受精。如

果母亲是艾滋病感染者，可通过高效抗病毒药物

治疗，安全助产和科学喂养的方式使传播几率降

低到几乎为零，而基因编辑这种高风险的尝试是

完全没必要的。科学研究应该优先考虑人类存在

的本身意义，然后才是科学探索。 

随着科技的发展和研究的深入，特别是“基因

魔剪”CRISPR/Cas9 技术的问世，基因编辑技术取

得了长足的进步。CRISPR/Cas9 能够高效率地为

我们解决一些复杂问题，并且能够为科研工作者

提供全新的视角，但是其潜在的长期安全有效性

仍然需要合理并且全面的评价。科学的研究是需

要经过长时间的检验的，特别是这种针对人体基

因的编辑，它的影响是长远而且深刻的。随着科

学技术的日益发展，人类的科研活动避免不了要

触及伦理的敏感区，但是科学研究不能因此就停

止探索的脚步，应该在科学判断和伦理考虑的基

础上，建立起与科技发展相适应的伦理制度。 

4  总结和展望 

最初，基因编辑技术的科学研究是为了治疗

或者预防某些疾病，但是随着研究的不断深入，

科研人员发现其应用于基因增强、“设计婴儿”等

的无限可能。虽然基因编辑技术的无限潜力已经

初步显现，但是，随之而来的潜在风险更要引起

我们的反思。所以，只有加以控制并且合理地应

用基因编辑技术才可能会造福于人类, 反之，没

有原则的滥用则可能会带来难以控制的灾难性后

果。因此，基因编辑技术的发展与应用必须遵循

一定的生命伦理原则。另外，基因编辑技术目前

还没有达到理想的水平，作为科研人员应该不断

加强自身能力，去完善科学技术上的缺陷，才能

最大程度上降低那些未知的风险。最后，科研工

作也迫切需要建立相关的法律法规、完善的管理

体制，并且要重视对科研人员的科研素养的培养，

对可能有潜在风险的科学研究进行严格监管。同

时，需要加强对普通民众的科学普及与教育，这

次的“基因编辑婴儿”事件，“基因编辑”这个名词

已经超出了受试者的认知词汇。因此，不断增强

全社会的科研素养，培养树立科研安全意识，对

科研的发展具有重要意义。在发展科学技术的同

时，尽可能地去降低它带来的负面影响，才能运

用科学技术更好地造福人类社会。 
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