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摘要 规律成簇的间隔短回文重复序列（clustered regularly interspaced short palindromic repeats，CRISPR）是原核生物的适

应性免疫系统，对抗外来遗传物质（如质粒和噬菌体）的攻击。近年来，科学家们发现了一种新型基因编辑工具，一种强

大的分子剪刀CRISPR/Cas12a系统，该系统在对靶标DNA进行切割的同时还具有对体系内单链DNA进行任意切割的活性，

并将其转移到体外检测系统。本文对CRISPR/Cas12a系统组成、结构、Cas12a与Cas9的对比和CRISPR/Cas12a系统在核酸

检测中的应用进行了综述。
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规律成簇的间隔短回文重复序列 （CRISPR）

和 CRISPR 相关基因 （CRISPR-associated， Cas）

组成的CRISPR/Cas系统，构成细菌和古细菌的适

应性免疫系统，用以保护自身免受外来遗传物质的

影响［1］。CRISPR/Cas的发现揭示了细菌和古细菌

获得遗传物质并将其整合到自身基因组中的能力，

证明了周围环境和原核基因组之间的信息交换［1］。

其发挥功能包括3个阶段（图1），每一阶段都需要

由 CRISPR 序列附近的 Cas 基因编码的特定 Cas 蛋

白，以及其他辅助蛋白［2-3］。第一阶段为适应：细

菌通过特定的Cas蛋白，如Cas1和Cas2从入侵的

DNA/RNA中识别和提取原间隔子，并将其整合到

自身的CRISPR序列中，原间隔子的识别始于适应

复合体对原间隔子相邻基序（protospacer adjacent 

motif，PAM）的识别［3］，随后，将间隔区（邻近

PAM的序列）整合到CRISPR阵列中，并重复该保

守的重复序列。PAM序列被排除在CRISPR序列之

外，是第一个用于识别目标核酸进行降解的识别基

序［3-5］。第二阶段为表达：CRISPR 序列转录并加

工成与外来基因序列匹配的指导 RNA （guide 

RNA，gRNA），每个 gRNA 分子包含间隔区和重

复序列，与相对应的Cas蛋白结合。第三阶段为干

扰：gRNA和Cas蛋白形成的复合物定位到与其同

源的入侵核酸靶点上，并激活 Cas 蛋白内切酶活

性，该内切酶由 gRNA 引导，经过 PAM 识别后，

gRNA 通过其间隔序列与目标 DNA 杂交，最终切

割目标DNA序列，从而发挥免疫功能。

CRISPR/Cas系统被分为 2类 6型。1类包括 I、

III和 IV型，通过多个Cas蛋白发挥功能，最常见

于细菌和古菌中，约占所有已鉴定CRISPR/Cas位

点的 90%。2 类系统包括 II （Cas9）、V （Cas12）

和 VI （Cas13） 型，通过单一的 Cas 蛋白发挥功

能［6-7］，大部分存在于细菌中，小部分存在于古菌

和噬菌体中（如V型中的V-F亚类、V-J亚类），约

占所有已鉴定的 CRISPR/Cas 位点的 10%。由 1 个

CRISPR RNA（crRNA）和1个Cas蛋白组装成1个

核酸蛋白复合物［8］，是理想的基因编辑和体外检

测工具。crRNA 包含针对特定 DNA 序列的信息，

多结构域效应 Cas 蛋白在识别 PAM 序列后，通过
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crRNA 与目标序列之间的互补性来实现干扰目标

DNA［9］。最广泛的CRISPR/Cas系统是在化脓性链

球菌（Sp）中发现的 II-A亚型，如第一个被用于基

因编辑的 SpCas9 蛋白［10］。2 类 V 型进一步分为    

V-A~V-M、 V-U 亚 型［11］。 其 中 V-A 编 码 蛋 白

Cas12a（也称为Cpf1），通过对Cas12a蛋白的高分

辨率结构研究，有助于对其工作机制进行深入的

探索［12-13］。

2015 年 张 锋 团 队［14］ 报 道 了 CRISPR/Cpf1

（Cas12a）具有核酸内切酶活性，并提出 CRISPR/

Cas12a 将在以后的基因编辑和生物技术领域发挥

重要作用。本文对CRISPR/Cas12a系统中各组分的

序列、结构要求，与Cas9的对比及其在体外核酸

检测中的应用进行了综述。

1　CRISPR/Cas12a系统中各组分的序列、

结构要求

1.1　CRISPR RNA （crRNA）
从含有CRISPR/Cas12a基因位点的新凶手弗朗

西斯菌（Francisella novicida） U112培养物中提取

的小RNA分子测序结果显示，Cas12a对应的成熟

crRNA长度为42~44 nt，前19/20 nt对应重复序列，

其余 23~25 nt 对应间隔序列［14］。研究表明，在 II

型 CRISPR 系统中，在 Cas9 存在下 crRNA 的成熟
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Fig. 1　Stages of CRISPR/Cas12a immunity: adaptation, expression/maturation, interference
图1　CRISPR/Cas12a系统免疫的3个阶段：适应、表达/成熟、干扰
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是由宿主管家蛋白 RNase III 和反式激活 crRNA

（trans-activating crRNA，tracrRNA）一起完成，该

RNA与 pre-crRNA碱基互补配对［15-16］。相比之下，

Cas12a 具有核糖核酸内切酶活性，将自己的 pre-

crRNA加工成成熟的 crRNA，而不需要 tracrRNA，

使其成为一种独特的效应蛋白，同时还具有RNA

引导的 DNase 活性对靶 DNA 进行裂解［17-18］。    

pre-crRNA在表达阶段被转录后，Cas12a将其切割

到CRISPR重复序列形成的发夹结构上游 4 nt，形

成的中间 crRNA 分子在体内被进一步加工成成熟

的 crRNA。2015 年张锋团队［14］ 将 crRNA 序列对

FnCpf1活性的影响进行了研究，分别从 crRNA长

度、间隔序列的突变、重复序列的突变几个方面进

行了研究测试：若要达到体外完全切割活性，

crRNA间隔序列长度至少要有18 nt；间隔序列中5'

端前5个碱基的点突变会影响切割活性，后面的点

突变不影响切割活性；FnCpf1活性取决于直接重

复RNA结构茎环中的二级结构，即保留RNA双链

结构茎环中的突变并不影响切割活性，破坏茎环双

链结构的突变则完全消除切割活性，环区的碱基取

代并不影响核酸酶的活性，而立即进入间隔序列的

尿嘧啶不能被取代。

1.2　Cas12a结构域和核糖核蛋白复合物组装

Cas12a 具有典型的 RuvC 结构域（图 2a），该

结构域已被证明与编码 IS605 家族转座子蛋白有

关［7］。晶体学和低温电子显微镜数据显示，

Cas12a 是由 REC 和 Nuc 形成的双叶结构 （图

2b）［5，14，18-19］。REC 叶由 REC1 和 REC2 结构域组

成 ， Nuc 叶 由 RuvC、 PI （PAM-interacting） 和

WED结构域，以及桥螺旋（bridge helix，BH）组

成。该效应蛋白的RuvC内切酶结构域由 3个不连

续的部分 （RuvC I~III） 组成，用于处理自身

crRNA 的 RNase 位点位于 WED-III 亚结构域，而

DNase位点位于RuvC和Nuc结构域之间的界面上，

RuvC结构域的DED位点通过与Mg2+的配位作用，

调整其电荷分布，从而增强了其催化活性，在

Cas12a复合物与目标DNA结合后，该催化中心能

够准确识别目标序列，并在 Mg2+的催化下进行精

确的DNA切割［13，18］。结构研究还表明，crRNA的

5'重复区参与了二元复合物的组装，19/20 nt重复

区通过分子内碱基配对形成假结结构，crRNA 通

过与内切酶的WED、RuvC和REC2结构域以及两

个水合的Mg2+离子的相互作用来稳定［5，12-13，18］。这

种二元干扰复合物负责识别和降解外源DNA。
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Fig. 2　Domain organization and crystal structure of FnCpf1
图2　FnCpf1结构域和晶体结构

（a）FnCpf1结构域；（b）FnCpf1晶体结构（PBD 6GTC）。
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1.3　PAM识别

PAM 识别是识别和降解 DNA 分子的关键一

步，因为PAM允许CRISPR/Cas系统区分自身的基

因组DNA和入侵的核酸［20］。Cas12a采用了一种多

步骤的质量控制机制，以确保对目标间隔序列的准

确识别。WED II-III、REC1结构域和 PAM相互作

用负责 PAM 识别，并启动 DNA 靶点与 crRNA 杂

交。通过WED和REC1结构域对 dsDNA进行识别

后，插入PI结构域的保守环-赖氨酸螺旋环（loop-

lysine helix-loop，LKL） 区域，LKL 位于 L662 至

I679，包含 3个保守的赖氨酸残基（K667、K671、

K677），在LKL区域的两个保守脯氨酸的帮助下，

螺旋进入PAM双链［5］。结构研究表明，该螺旋相

对于 dsDNA 的纵轴以 45°角插入，促进螺旋状的

dsDNA展开。3个保守赖氨酸在PAM后 dsDNA的

关键位置启动了 dsDNA的解偶联。目标 dsDNA解

旋允许 crRNA与包含PAM的目标链DNA（TS）杂

交，而解旋的非目标DNA链（NTS）通过PAM相

互作用结构域向 DNase 位点移动［13，18］。已证明

Cas12a 可以有效地靶向 5'富含 T 的 PAM 序列后的

间隔序列。LbCas12a 和 AsCas12a 的 PAM 序列为   

5'-TTTN-3'， FnCas12a 的 PAM 序列为 5'-TTN-3'，

位于NTS 5'端上游［13-14，17］。研究还表明，除了典型

的 5'-TTTN-3' PAM外，Cas12a通过与目标DNA双

链形成可变的相互作用，对次优含C的 PAM序列

也表现出松弛的PAM识别［21］。

1.4　ssDNA裂解

除 了 高 特 异 性 的 dsDNA 裂 解 ， Cas12a 在

crRNA 引导下与互补的 ssDNA 结合时激活出对任

意 ssDNA 的降解活性。这种活性由所有的 Cas12a

同源物显示出来，可将所有可用的 ssDNA分子降

解为单/双核苷酸［22］。比较Cas12a在裂解前、中和

后的结构，揭示了导致这种任意降解活性的结构变

化（图3a）［23］。REC Linker又称Rec连接子，是连

接 REC1 和 REC2 结构域的环状连接肽 （图 3b），

Lid包含可催化E1006和K1013以及环上的其他残

基，在关闭载脂蛋白的催化位点方面发挥作用（图

3b），REC1中存在指状的螺旋结构称为Finger（图

3b），这 3个保守区域沿着主蛋白腔以交替的方式

定位，一旦发现 crRNA的存在并与TS杂交，就会

激活DNase位点的催化作用［23］。Lid参与目标检查

点的准确识别，在crRNA-DNA杂交形成之前，Lid

封闭了催化残基所在的裂缝。在杂化形成时，Lid

改变构象形成α螺旋，从而与杂化组装的crRNA相

互作用，解离极性相互作用，使催化口袋可用，在

切割后的 R 环结构中该区域表现无序，表明在

dsDNA 底物的远端部分与复合物分离后，催化位

点可到达［5］。因此，催化裂解是开放的，能够不

加区别地降解 ssDNA。这一分子机制可以解释在

RNA-DNA 杂交体激活 Cas12a 后 ssDNA 分子是如

何被降解的［5，18］。此外，最近的研究报道了在目

标DNA的远端区域存在不匹配目标序列的非特异
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Fig. 3　FnCpf1 cleavage process of dsDNA and ssDNA
图3　FnCpf1裂解dsDNA和ssDNA过程

（a） dsDNA和ssDNA裂解过程及结构变化；（b）FnCpf1晶体结构（PBD 6GTC）中Linker、Lid、Finger所在位置。
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性缺口，这表明这可能有潜在的应用［24］。

2　Cas12a与Cas9

Cas12a和Cas9虽然通过独立的途径进化，但

功能相似（表1），大小相似（SpCas9为1 368个氨

基酸；FnCas12a 为 1 307 个氨基酸），都是多结构

域效应蛋白，采用二叶结构与各自的RNA形成复

合物。 Cas9 需要两个 RNA 分子， tracrRNA 和

crRNA， 而 Cas12a 只 需 要 1 个 RNA 分 子 ， 即

crRNA。Cas9 具有两个核酸酶位点 HNH 和 RuvC

结构域，而Cas12a只有RuvC结构域这一个核酸酶

位点。此外，Cas12a 还具有一个 RNA 加工位

点［25-26］。这两种蛋白质在 RNA 加工、PAM 识别、

目标DNA结合和最终催化方面所采用的机制有明

显的差异。

CRISPR 阵列首先转录成一个长的 pre-crRNA

分子，然后被加工成成熟的 crRNA 才能与内切酶

形 成 预 组 装 核 糖 核 蛋 白 （pre-assembled 

ribonucleoprotein， RNP）。 对 于 Cas9， tracrRNA

（编码在CRISPR位点附近）首先需要与pre-crRNA

杂交，然后杂交的 RNA-RNA 双工结构被 Cas9 识

别，宿主RNase III切割双链，留下一个长约 75 nt

的 tracrRNA 和一个长 39~42 nt 的 crRNA，然后形

成 RNP 复 合 物 ， 负 责 识 别 和 降 解 目 标

DNA［16，27-28］。相比之下，Cas12a 不需要 tracrRNA

或 RNase III，因为该蛋白质在其核糖核酸酶催化

位点中处理自己的crRNA［29］。在F. novicida菌V型

CRISPR位点上，间隔区序列长度为 27~32 bp，间

隔区之前有 36 bp 的重复序列，CRISPR 阵列转录

产物 pre-crRNA 中的重复序列形成伪结，可被

Cas12a 识别，在识别之后 pre-crRNA 被裂解为约

43 nt 的成熟 crRNA，实际的裂解长度可能会因具

体 的 CRISPR/Cas 系 统 和 酶 的 类 型 而 有 所 不

同［12-14，17-18，30］。从逻辑上讲，Cas12a 比 Cas9 具有

更极简的系统。

Cas9 靶向 DNA 序列的 PAM 为 5'-NGG-3'，位

于非目标链间隔序列的下游，被 PI域识别，相比

之下，Cas12a 识别 5'富含 T 的 PAM 序列，位于间

隔区的上游［28，31］。识别 PAM 序列后目标 DNA 解

开双链，RNA-DNA 杂交。两种酶在 PAM 序列旁

都存在一个关键的种子序列，以确保目标DNA结

合的特异性，Cas9 的种子序列约为 10 nt，Cas12a

的种子序列约为 5~6 nt［14，17-18，26］。当DNA与RNA

杂交完成时，Cas9 在 HNH 和 RuvC 结构域的催化

位点上分别切割模板链和非模板链，产生平末端的

双链断裂（double strand break，DSB），裂解位点

为PAM序列上游 3个碱基对［26］。然而，Cas12a仅

存在一个核酸酶位点，DNA两条链遵循不同的途

径到达催化位点，在同一核酸酶位点被切割产生粘

性末端的DSB［5，14］。核酸酶的裂解保真度是基因

编辑中的一个重要问题［32］。一个好的基因编辑工

具必须保证只在目标位点上定点修饰，而基因组的

其余部分不被修饰，来避免在基因组的其他位点上

发生不可预测的变化和后果。因此，特异性和由此

产生的切割产物是基因编辑应用的关键，同时高特

异性也是好的检测技术的前提，在CRISPR/Cas系

统中，gRNA需与靶序列互补结合后Cas蛋白才能

发挥切割功能，这种互补结合保证了检测的特异

性。2015年张锋团队［14］报道了CRISPR/Cas12a具

有核酸内切酶活性，并提出CRISPR/Cas12a将在以

后的基因编辑和生物技术领域中发挥重要作用。

2017 年 Doudna 团队［33］ 将 CRISPR/Cas12a 系统与

重组酶聚合酶扩增技术（RPA）相结合用于人乳头

瘤病毒（HPV）的检测，从此基于CRISPR/Cas12a

的检测系统登上了核酸检测舞台。

Table 1　Cas12a vs Cas9
表1　Cas12a与Cas9比对

类别

蛋白质大小

gRNA

核酸酶位点

切割方式

PAM序列

Pre-crRNA加工

Cas12a

～1 300个核苷酸

crRNA（42~44 nt）

RuvC-Nuc

黏性末端（PAM序列下游）

3~4 nt，识别5'富含T的PAM序列

内在的RNase活性来加工pre-crRNA

Cas9

1 000~1 600个核苷酸

crRNA（39~42 nt）和tracrRNA（~75 nt）

HNH和RuvC

平端（PAM序列上游）

3~5 nt，识别3'富含G的PAM序列

需要宿主RNase III和tracrRNA来加工pre-crRNA
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3　基于CRISPR/Cas12a开发的诊断技术

3.1　 DETECTR （DNA endonuclease targeted 
CRISPR trans reporter）

2017年Doudna团队［33］发现CRISPR系统在剪

切靶向双链DNA的同时，Cas12a的非特异性核酸

内切酶活性会被激活，对体系内的单链DNA产生

任意切割的活性。这个发现为体外核酸检测提供了

新思路，同时向反应体系内递送靶向目的DNA的

CRISPR/Cas12a系统和非特异性 ssDNA荧光报告基

团 （FQ-labeled reporter），一旦检测到目的 DNA，

CRISPR/Cas12a系统切割活性将启动，荧光报告基

团被降解，从而释放出荧光信号，通过捕获荧光信

号即可实现对目的DNA的检测。2018年Doudna团

队［34］将恒温扩增技术与CRISPR/Cas12a相结合开

发了一种检测系统，即DETECTR，该系统可用于

对样本中的微量DNA进行快速、简便的即时检测

（图 4a）。该检测系统首先通过RPA技术对样本进

行扩增，然后通过CRISPR/Cas12a、crRNA、荧光

报告基团相结合进行核酸检测，利用该系统成功实

现了HPV 16和HPV 18的诊断及鉴别诊断，与基于

PCR的检测方法相比较结果基本相同。该检测系统

灵敏度高、特异性强，可用于 SNP［35］、肿瘤［36］、

细菌病毒感染［37-39］、抗菌属耐药方面的检测［40］，

为分子诊断提供了一个新的简便的检测平台。

3.2　HOLMES （one-hour low-cost multipurpose 
highly efficient system）

2018年Cell Discovery杂志发布了HOLMES检

测系统 （图 4b），该系统将 PCR 技术与 CRISPR/

Cas12a相结合，不需要昂贵的试剂和特殊的仪器，

效率高、成本低，易于进行核酸检测［41］。研究者

们通过对 10种具有附属切割活性的Cas12a进行纯

化，最终得到 4 种最适合用于 HOLMES 检测系统

的 Cas12a， 分 别 为 毛 螺 旋 菌 （Lachnospiraceae 

bacterium） ND2006 Cas12a （LbCas12a）、口腔菌

属（Oribacterium sp.）NK2B42 Cas12a（OsCas12a）、

毛螺旋菌 NC2008 Cas12a （Lb5Cas12a） 和土拉热

弗 朗 西 斯 菌 （Francisella tularensis） Cas12a

（FnCas12a）。用该方法进行了狂犬病毒（DNA 病

毒）和日本脑炎病毒（RNA病毒）检测，灵敏度

可到达1~10 amol/L，与SHERLOCK系统相当，优

于普通 PCR 和使用 SYBR Green 染料方法的定量

PCR。并测试了该方法是否适用于SNP的检测，发

现当突变位点临近 PAM 序列时 CRISPR/Cas12a 的

特异性更强，考虑到有些突变位点附近没有 PAM

序列，因此可以在设计 PCR 引物时人为地加入

PAM序列以达到检测目的。

-�DNA

RPA 37℃ 10 min

PAM

PAM PAM

PAM

PAM

-�DNA

Cas12a�#
37℃ 30~60 min

Cas12a�#
37℃ 15 min Cas12a�#

37℃ 15 min

RPA 37℃ 15 min

DETECTR�# HOLMES�# Cas12a VDet�#

crRNA Reporter Cas12a

9��# 9��#

PCR��
~45 min

/�

;�

(a) (b) (c)

Fig. 4　Schematic diagram of DETECTR, HOLMES, and Cas12aVDet detection
图4　DETECTR、HOLMES、Cas12aVDet检测示意图
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3.3　 Cas12aVDet （Cas12a-based visual 
detection）

先前建立的基于CRISPR/Cas12a检测方法都需

要两步操作，第一步为通过恒温扩增技术或 PCR

技术对目的片段的扩增，第二步为基于 CRISPR/

Cas12a 的酶切反应，操作过程中需要对扩增产物

进行开盖处理，这种操作不仅增加了检测所需的时

间，而且操作不慎会造成扩增产物泄漏污染实验

室。为解决这一问题，2019年Wang等［42］开发了

一步检测法，即 Cas12aVDet，并将该技术应用到

了支原体的检测中（图4c）。该技术将Cas12a蛋白

固定在反应管壁的上部，当第一步反应结束后通过

离心机离心，将固定在管壁上的Cas12a蛋白离心

到反应溶液中，反应结束后通过蓝光成像仪裸眼观

察结果。不仅避免开盖造成污染，还缩短了检测反

应时间，减轻人力。

3.4　 dWS-CRISPR （digital warm-start 
CRISPR）

上述的检测方法只能对检测结果进行定性而不

能进行定量。2021 年 Ding 等［43］开发了一种基于

CRISPR/Cas12a 的 数 字 热 启 动 检 测 方 法 dWS-

CRISPR，将RT-DAMP和CRISPR/Cas12a相结合的

一锅式检测方法，用于临床样本中严重急性呼吸系

统综合征冠状病毒 2 型（SARS-CoV-2）的敏感定

量检测。dWS-CRISPR检测反应在 50°C 以上时启

动，克服了RPA等恒温检测方法室温下的过早扩

增，能够对 SARS-CoV-2 进行准确可靠的数字定

量。通过靶向 SARS-CoV-2 的核蛋白基因，dWS-

CRISPR 检 测 方 法 能 够 在 芯 片 中 检 测 到 低 至            

5拷贝/μl的SARS-CoV-2 RNA。同时 dWS-CRISPR

对抑制剂具有较高的耐受性，可以在不提取RNA

的粗唾液样本中直接检测 SARS-CoV-2。此外，

dWS-CRISPR检测方法可以与基于智能手机的便携

式检测平台集成，以实现现场或即时定量检测［44］。

3.5　CRISPR/Cas12a结合高灵敏信号转导技术的

核酸检测传感器

CRISPR/Cas12a在核酸检测中的优势是反应在

恒温条件下进行，具有快速和高特异性，然而上述

方法检测中核酸扩增是检测的首要步骤，接下来再

进行CRISPR/Cas12a检测，这样会增加检测的时间

和工作量。近年来科学家们将CRISPR/Cas12a系统

与高灵敏信号转导技术相结合，对核酸进行直接检

测，具有灵敏度高、特异性强、成本低、用时短等

特点。2020 年 Xu 等［45］开发了一种基于 CRISPR/

Cas 系统的增强型电化学 DNA （electrochemical 

DNA，E-DNA）传感器，并比较了Cas9和Cas12a

增强型E-DNA传感器的性能，在无核酸扩增的情

况下达到了飞摩尔每升的检测限，创新性地推动了

CRISPR/Cas 生物传感器的发展（图 5a）。2021 年

Liu 等［46］开发了一种基于 CRISPR/Cas12a 的电化

学发光生物传感器，利用L-甲硫氨酸稳定金纳米

团 簇 （Met-AuNCs） 作 为 高 效 电 化 学 发 光

（electrochemiluminescence，ECL）元件实现电化学

发光信号转换。这种生物传感器具有较高的选择

性，在不需要核酸扩增的前提下实现了对人体血液

样品中HPV-16的检测，整个检测可在 70 min内完

成，检测下限为0.48 pmol/L（图5b）。

有文献报道将CRISPR/Cas系统与表面增强拉

曼 光 谱 （surface-enhanced Raman scattering，

SERS）相结合用于核酸检测，SERS是指当一些分

子被吸附到某些粗糙的金属（如金、银、铜等）表

面上时，它们的拉曼散射强度会增加 104~106

倍［47］。基于SERS的生物传感器可以对微量样品进

行检测，检测下限可至单分子［48］。2021 年 Liang

等［49］将CRISPR/Cas12系统与SERS相结合建立了

SERS-CRISPR （S-CRISPR）检测平台，无需核酸

扩增在 30~40 min完成 SARS-CoV-2 鼻咽拭子标本

核酸检测，与定量逆转录聚合酶链反应 （RT-

qPCR）相比，S-CRISPR的敏感性和特异性分别达

到 87.50% 和 100%，是一种潜在的床旁即时检测

（POCT） 方法 （图 5c）。2022 年 Yin 等［50］设计了

一种 DNA/RNA 嵌合杂交探针，并将其引入到

CRISPR-Cas12a/SERS 系统，该技术利用 DNA/

RNA嵌合发夹释放的 ssRNA来分解纳米团簇，而

不是直接使用CRISPR/Cas12a来分解，以避免纳米

团簇造成的强空间位阻，它由 DNA1-Au40NPs 或

DNA1-Fe@Au40NPs 为核心，MBA/DNA2-Au13NPs

作为周围的卫星，由部分互补的DNA对（DNA1/

DNA2）连接，在没有目的片段的情况下，偶联的

AuNPs 施加的空间位阻限制了激活的 CRISPR/

Cas12a在狭窄间隙处对 ssDNA的切割（图5d）。不

需要核酸扩增，具有高选择性和高特异性，检测下

限可达 10 amol/L，向检测系统中引入磁响应功能

使检测下限达到1 amol/L。
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4　总结与展望

近两年来本课题组参照DETECTR系统检测原

理，将恒温扩增技术 RPA 与 CRISPR/Cas12a 系统

相结合，通过蓝光仪、核酸检测试纸条显色途径进

行布鲁氏菌和猪细小病毒PPV7核酸检测，灵敏度

分别可达到 10拷贝/μl和 100拷贝/μl［51-52］。与 PCR

技术相比，反应在恒温下进行，不需要昂贵的热循

环仪，通常 30 min 即可完成核酸检测，这种检测

方法不仅适用于基层卫生单位使用，还可用于养殖

场的大量样本筛查。但目前研究的检测方法需要分

步进行，中途需要开盖处理，操作不慎可能会造成

实验室污染。

本文对CRISPR/Cas12a在体外检测中的应用原

理做了简要概述，讨论了导致目标DNA催化反应

途径的不同阶段的结构和功能特征，并简单地讨论

了Cas12a在核酸检测中的具体应用。这些发现揭

示了一种靶标干扰机制，该机制始于Cas12a引导

的 RNA 复合物与 PAM 依赖 （dsDNA） 中的互补

DNA 序列结合方式，RNA 与 DNA 的结合激活了

Cas12a，可用于位点特异性的 dsDNA 切割和非特

异性的 ssDNA反式切割。最后，释放Cas12a蛋白

的 ssDNase活性，为提高分子诊断应用的速度、敏

感性和特异性提供了一种新的策略。Cas12a 采用

多个检查点来确保DNA的精确定位与Cas12a不加

选择的单链核酸降解作用相结合，使其在体外核酸

检测中得到了有效的应用，多点检查保证了检测方

法的特异性，对体系内 ssDNA不加选择的降解提

高了反应的灵敏度。CRISPR/Cas12a结合高灵敏信

号转导技术的核酸检测传感器的出现摆脱了对核酸

进行扩增的步骤，使核酸检测变得更加简便，如果

核酸提取技术可以进一步简化，这种检测技术有望

用于 POCT。CRISPR/Cas12a检测系统已展现出在

诊断中的强大力量，但由于CRISPR/Cas12a的反式

切割活性，目前还不能实现多重检测；视觉检测只

能做到定性无法定量；CRISPR/Cas12a的定量检测

需要昂贵仪器，不适用于基层单位和现场使用。基

于CRISPR/Cas12a的核酸检测在进入临床使用前，

研究者们仍需要做大量的工作来确保诊断的准确

性。相信这些基于CRISPR/Cas的新型检测工具必

将改写未来的诊断技术，尤其是为那些卫生条件相

对较差、传染病高发的发展中国家在病原体感染诊

断上会带来巨大的帮助。
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Abstract　 The CRISPR/Cas system consists of clustered regularly interspaced short palindromic repeats 

(CRISPR) and CRISPR-associated genes (Cas). The system forms an adaptive immune system in archaea and 

bacteria. The inherent defense mechanism enables these microorganisms to protect themselves against the 

invasion of foreign genetic material. The system functions of immune response including three main stages: 

adaptation, expression/maturation, and interference, each stage needs specific Cas proteins encoded by Cas gene 

located near the CRISPR sequences, along with other auxiliary proteins. In 2015, Zhang et al. reported        

                                      
∗ This work was supported by grants from The National Natural Science Foundation of China (82160312), Major Science and Technology Projects of 

Inner Mongolia of China (2019ZD006), 2023 Young Science and Technology Talent Development Project (Innovation Team) for Key Technology 

Research Project of Zoonose Prevention and Control (NMGIRT2315), and Natural Science Foundation of Inner Mongolia Autonomous Region 

(2023MS08057).

∗∗ The authors contributed equally to this work.

∗∗∗ Corresponding author.

Tel： 86-475-8314234， E-mail： jbzhai@imun.edu.cn

Received： April 21， 2021    Accepted： August 21， 2023



·796· 2024；51（4）生物化学与生物物理进展  Prog. Biochem. Biophys.

Cas12a (Cpf1) as a member of the Class II type V CRISPR/Cas12a system, which possesses endonuclease 

activity. This finding holds great promise for its application in the field of biotechnology. In 2018, Doudna’s team 

first applied the CRISPR/Cas12a system for detecting HPV nucleic acid. The system comprises the following 

essential components in vitro detection: Cas12a, the crRNA sequence complementary to the target DNA, the PAM 

sequence, and the ssDNA reporter. Cas12a possesses a typical RuvC domain, displaying a canonical bilobed 

architecture that consists of a recognition (REC) lobe and a nuclease (NUC) lobe. The REC lobe contains the 

REC1 and REC2 domains, and the NUC lobe includes RuvC, PAM-interacting (PI), Wedge (WED), and bridge 

helix (BH) domains. The mature crRNA for Cas12a has a length of 42-44 nt, consists of repeat sequence (19/     

20 nt) and spacer sequence (23-25 nt). The crRNA spacer sequence has been found to require a length of 18 nt to 

achieve complete cleavage activity in vitro. Additionally, mutation in the bases of crRNA can indeed affect the 

activity of Cas12a. The PAM sequence plays a critical role in the recognition and degradation of DNA by the 

CRISPR/Cas system, enabling the system to distinguish between self and non-self genomic materials. Cas12a can 

effectively target the spacer sequence downstream of a T-rich PAM sequence at the 5' end. LbCas12a and 

AsCas12a both recognize the PAM sequences of 5'-TTTN-3', while FnCas12a recognizes the PAM sequences of  

5'-TTN-3'. All of these PAM sequences are located upstream on the non-template strand (NTS) at the 5' end. 

Cas12a (Cpf1), guided by the crRNA, binds to the target DNA by recognizing the PAM sequence. It exhibits the 

ability to induce arbitrary cleavage of ssDNA within the system while cleaving the target ssDNA or dsDNA. 

According to this feature, an array of nucleic acid detection methods has been developed for tumor detection and 

infection diagnostics, such as the DETECTR (RPA-CRISPR/Cas12a method) and HOLMES (PCR-CRISPR/

Cas12a method) in 2018. Then, in 2019, Cas12aVDet (one-step detection method), where Cas12a protein was 

immobilized on the upper wall of the reaction tube. This not only prevented contamination from opening the tube 

but also reduced the detection reaction time. In 2021, the dWS-CRISPR (digital warm-start CRISPR) was 

developed as a one-pot detection method. It serves as an accurate approach for quantitatively detecting         

SARS-CoV-2 in clinical specimens. With the innovation of scientific technology, the high-sensitivity signal 

transduction technology has also been integrated with the CRISPR/Cas12a system, enabling direct detection of 

nucleic acids, and eliminating the need for nucleic acid amplification steps. Here, we elaborated the detection 

principles of CRISPR/Cas12a in in vitro detection. We discussed the different stages leading to the catalytic 

pathway of target DNA, and the practical applications of Cas12a in nucleic acid detection. These findings 

revealed a target interference mechanism that originates from the binding of Cas12a-guided RNA complex to 

complementary DNA sequences within PAM-dependent (dsDNA) regions. The crRNA-DNA binding activates 

Cas12a, enabling site-specific dsDNA cleavage and non-specific ssDNA trans-cleavage. The release of Cas12a 

ssDNase activity provides a novel approach to enhance the sensitivity and specificity of molecular diagnostic 

applications. Before these CRISPR/Cas12a-based nucleic acid detection methods can be introduced into clinical 

use, substantial work is still required to ensure the accuracy of diagnosis. Nevertheless, we believe that these 

innovative detection tools based on CRISPR/Cas will revolutionize future diagnostic technologies, particularly 

offering significant assistance in pathogen infection diagnosis for developing countries with relatively poor 

healthcare conditions and high prevalence of infectious diseases.
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