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DNA 转座子在小鼠基因功能研究中的应用 
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中国医学科学院/北京协和医学院基础医学研究所, 医学分子生物学国家重点实验室, 北京 100005 

摘要: 近年来, 转座子介导的插入突变在哺乳动物的分子遗传学研究中得到了广泛的应用。转座子作为一种简 
便高效的遗传学操作工具, 在构建转基因动物模型、基因治疗、细胞水平和动物整体水平的基因功能研究等方面发

挥了重要的作用。文章重点介绍 DNA 转座子的结构、功能及其应用于小鼠分子遗传学领域的最新研究进展。 
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Abstract: In the past decade, transposon-mediated insertional mutagenesis has been widely used in mammalian molecular 
genetics. As a convenient and efficient tool for genetic manipulation, transposon has played an important role in making trans-
genic animal models, performing gene therapy, and annotating gene function at the cellular level and by animal studies in vivo. 
This review focuses on the structure, function and latest research progress of DNA transposons applied in mouse genetics. 
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转座子(Transposon)是一类可在基因组中发生位置
移 动 的 DNA 片 段 , 其 移 动 过 程 被 称 为 转 座
(Transposition)。1950 年, 美国科学家Barbara McClin- 
tock首次在玉米中发现转座子, 并将其命名为“转座元
件”(Transposable elements)[1]。这一重大发现, 开创了
遗传学研究的新领域, 而且转座子也成为分子遗传学
研究的新手段和工具。随后, 转座子逐渐被成功应用
于原核生物、多种植物以及酵母、线虫、果蝇等无脊

椎动物。但是, 由于脊椎动物体内的转座子多已失去
活性, 直到 1997 年睡美人(Sleeping Beauty)转座子被
成功改造才开始了转座子在脊椎动物中的应用[2]。近

10 年, 一些在小鼠等哺乳动物中有活性的转座系统陆
续被开发出来。转座子开始作为小鼠分子遗传学的重

要工具而在基因功能分析中得到广泛应用。 
目前在哺乳动物分子遗传学研究中应用较为广

泛的是以下几种DNA转座子: Sleeping Beauty(SB)、
piggyBac(PB)[3]和Tol2 [4]。 

1  转座子 

1.1  转座子的分类和结构 

根据转座机制的不同, 转座子可分为两类:Ⅰ类
(逆转录转座子)和Ⅱ类(DNA转座子)。 
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逆转录转座子使用“复制和粘贴”的转座机制

(图 1a): 先借助转录形成RNA中间产物, 再逆转录
产生新的DNA拷贝, 最后插入基因组的其他位置而
实现转座, 而原位点的转座子保持不变。逆转录转
座子可分为两类: LTR逆转座子、非LTR逆转座子。
LTR逆转座子具有长末端重复子(Long terminal re-
peats, LTRs), 并具有中心蛋白编码区。在哺乳动物
中最丰富的可移动元件是非LTR逆转座子, 它们缺
乏LTRs。非LTR逆转座子中的大部分可归为两类中
度重复顺序: 长散布元件(Long interspersed elements, 
LINEs)(图 1c)和短散布元件(Short interspersed ele-
ments, SINEs)。此类转座子中最常见的是短散布元
件(SINEs)[5]。LINEs和SINEs在小鼠中有内在的转座
活性 , 但是 , 由于这些逆转座子的转座效率太低 , 
人工构建工程化的逆转座子十分困难, 从而限制了
逆转座子在小鼠分子遗传学中的应用。 
 

 
 

图 1  转座子的结构和转座机制 
a: 逆转录转座子使用“复制和粘贴”的转座机制。b: DNA转座子使用
“剪切和粘贴”的转座机制。实线和虚线分别表示转座子发生转座前
和转座后所在的 DNA 分子。c: LINE 的一般结构。5′非翻译区
(Untranslated region, UTR)具有启动子活性(箭头所示), 可驱动编码
基因的转录。LINE包含两个开放阅读框(Open reading frame, ORF), 
ORF1 编码一个 RNA 结合蛋白, ORF2 编码的蛋白具有逆转录酶和
DNA外切酶双重活性。 
 

DNA转座子使用“剪切和粘贴”的转座机制(图
1b): 在转座酶的作用下, 转座子从原位置切除下来
并整合到新的位点。天然DNA转座子中通常含有转
座酶编码序列 , 其两侧为反向末端重复序列
(Inverted terminal repeats, ITR)。自身编码的转座酶
识别转座子两端的ITR, 介导转座子从原位置切除, 
并插入宿主基因组的新位置[5]。经人工改造, DNA转
座子中间的转座酶编码序列可被替换成其他外源

DNA序列, 在细胞中存在转座酶的情况下仍然可以

发生转座, 从而将外源DNA插入基因组上新的位置, 
实现转基因操作或介导插入突变效应(图 2)。由于
DNA转座子具有可被人为改造的优势, 及在哺乳动
物中高效转座的特点, 目前它已被广泛应用于小鼠
分子遗传领域, 在基因功能研究中发挥重要作用。 

 

 
 

图 2  利用 DNA 转座子进行转基因操作或插入突变的机制 
a: 野生型 DNA转座子的结构。b: 进行人工修饰后的转座子载体。
c: 转座酶表达载体的结构。 
 

1.2  DNA转座子的特性 

1.2.1  负载容量 

DNA转座子发生转座时所能携带的外源DNA
片段大小是有限的, 若片段过大会导致转座效率下
降甚至不发生。不同的转座子有不同的负载容量上

限: SB转座子对外源片段的上限是 10 kb左右, 并且
随着片段长度的增加, 转座效率呈指数下降[6]。为了

提高SB转座子的负载能力 , 人们将其进行了改造 , 
在负载片段的两侧分别设置一对反向重复序列, 产
生被称为“三明治样”的转座子, 可携带大于 10 kb
的DNA片段[7]。PB、Tol2 等转座子的负载容量相对
较大, 如PB已被证实可携带十几kb以上的DNA片段
[3]。最新的研究表明, Tol2可在制作转基因小鼠时携
带约 70 kb的片段[8]。 

1.2.2  转座效率 

在早期使用的转座酶作用下, 单拷贝SB转座子
在小鼠细胞中的转座效率较低。在某些研究中可以

使用含有多个转座子的串联供体来解决这一问题 , 
然而新的转座位点和供体之间可能会发生重组, 导
致无法预料的基因重排 [9]。最新发展的SB100转座
酶可使SB单拷贝的转座效率提高至野生型转座酶的
120 倍, 接近了病毒载体的效率 [10], 极大地提高了
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SB转座子的可用性。PB转座子的转座效率相对较高, 
与病毒载体的整合效率相似[11]。 

1.2.3  整合位点偏好性 

研究表明 , 大部分转座子的整合不是随机的 , 
而是具有各自不同的偏好性, 可以从识别序列和基
因组结构两方面来认识。转座子的识别序列具有特

异性, 例如SB和PB的靶位点分别为TA和TTAA, 而
Tol1 和Tol2 的靶位点为 8 个碱基对的异质性序列。
但这些靶位点在基因组中的分布是相对广泛的, 从
整个基因组角度看靶位点的不同并不构成整合的偏

好性。在基因组结构方面, 某些转座子(如PB)倾向于
插入活性转录区, 从而保证其自身携带转座酶基因
的正常转录与翻译, 使转座子能够不断地在转座酶
的催化下发生移动[12]。这在产生基因插入突变的研

究中是有利的, 然而却不利于基因治疗的开展。为
了尽量避免转座子插入造成的内源基因异常过表达, 
在基因治疗中通常使用SB等对转录区无明显偏好性
的转座子[13]。 

1.2.4  足迹 

在大多数转座子的转座过程中, 转座子并不是
完全精确地从原位点切除, 通常会在切除后留下几
个碱基的“足迹”(Footprint)。在已进行研究的转座子
中, 只有PB转座子可以精确切除而不产生足迹[14]。值

得注意的是, 当转座子插入基因的编码序列时, 即
使转座子再次发生转座而被切除, 由于足迹可能造
成该基因读码框的变化 , 该基因的产物仍然异常 , 
进而造成基因所控制的表型变异。这种现象可能会

对转座子插入诱变的分析造成干扰。 

1.2.5  局部跳跃 

已经插入基因组的转座子发生再次转座时, 总
是倾向于插入原来位点的附近位置, 此现象被称为
“局部跳跃”(Local hopping), 以SB转座子较为典
型。在进行全基因组范围的插入诱变文库建立时 , 
转座子的这种特性会降低基因组覆盖率。Takeda研
究组对 116 例SB二次转座的插入位点进行了分析, 
78%的插入发生于同一条染色体上, 42%的插入位于
转座子供体位点附近 1.5 Mb范围内[15]。然而, 如果
能够巧妙地利用这一特性, 则可以在染色体某一局
部研究中发挥重要作用, 比如在某些基因的远程调

控元件功能研究[15]或基因局部饱和诱变研究[16]中的

应用。 

2  DNA转座子在小鼠分子遗传学中的应用 

2.1  DNA 转座子作为分子遗传学工具的独特优势 
作为一种分子遗传学工具, DNA 转座子具有一

些显著的优点。除去上文所述的特性以外, 它还具
有“可示踪性”(Trackable)和“可逆转性”(Revertible)。 

2.1.1  可示踪性 

在病毒载体和转座子载体被用于分子遗传学领

域之前, 对小鼠基因组进行大范围随机诱变的方法
主要是物理或化学诱变法, 即利用放射线或化学诱
变剂乙基亚硝基脲(N-ethyl-N-nitrosourea, ENU)等处
理细胞或动物, 使基因组发生突变。然而此类诱变
方法存在一个显著的缺陷, 其突变位点的数量和位
置检测过程十分复杂, 需要借助基因组序列标签位点
进行绘图, 逐步缩小突变所在的范围, 最后进行测序
以及序列比对, 确定突变所在的位置[17]。基于转座子

的插入诱变法可完全解决这一问题, 转座子末端的重
复序列可作为寻找插入位点的标签, 利用反式PCR方
法可迅速而精确地进行突变位点的检测, 为高通量的
功能基因筛选工作提供了可靠的技术支持。 

2.1.2  可逆转性 

与其他诱变方法相比, 转座子的可逆转性使其
在分子遗传学研究中具有不可替代的优越性。虽然

目前有多种方法可以在基因组中导入外源目的基因

或造成人为突变, 但这些改变多是永久性的, 会增
加实验结果分析的复杂性。整合入基因组的转座子

可通过转座酶的作用而被切除, 使基因组结构恢复
正常, 排除了影响内源基因表达的干扰因素和安全
隐患, 在功能基因筛选和基因治疗等领域具有重要
意义。 

2.2  DNA转座子在转基因领域的应用 

2.2.1  转基因小鼠 

传统的转基因技术主要包括受精卵原核DNA显
微注射法、病毒载体法等。显微注射法的基因整合

率低(<10%)、部分产物为嵌合体 [18], 且容易形成串

联重复结构而导致基因沉默[19]。病毒载体法整合率
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较高, 但只能携带小片段DNA(≤10 kb), 还有可能
激活内源性原癌基因或其他有害基因, 安全性令人

担忧[13]。转座子可携带较大的外源基因片段在动物

体内实现高效的转座, 解决了目前转基因动物制作
领域存在的基因整合率低、表达效率低、随机整合、

制作成本高等技术瓶颈问题。 
基于转座子的转基因技术已被成功应用于小鼠

中。2005 年, PB首次被用于培育转基因小鼠, 通过在
受精卵原核中注射携带PB转座子和PB转座酶基因的
质粒, 成功地在小鼠体内表达了外源性的酪氨酸酶和
红色荧光蛋白基因[3]。此外, SB、Tol2等转座子均已被
证明能在小鼠中高效转座并表达外源基因[8, 20~22]。转

座子在制作转基因小鼠领域有着广阔的应用前景。

Carlson等[23]的研究表明, 在原核注射前对SB转座子
进行甲基化修饰, 可提高外源基因生殖系整合率和
遗传率; 将Tol2 转座子与细菌人工染色体(BAC)联
合应用 , 可以更容易地获得单拷贝的转基因小鼠 , 
使传统的BAC转基因技术得到了优化[8]。采用外源

性转座酶mRNA与转座子DNA共注射的方法可明显
提高转座效率[24]。2010年, Sumiyama等[25]开发了一

种简便而高效的转基因方法, 将Tol2 转座子载体携
带的外源基因与转座酶mRNA共注射入受精卵细胞
质(而不是传统的原核注射)中, 使显微注射法的整
合效率从 3%提高到 20%以上。 

2.2.2  基因治疗 

用于基因治疗的载体可分为病毒载体和非病毒

载体。病毒载体存在制作耗时、成本高、安全性低、

具有免疫原性、可携带片段较小等问题, 使基因治
疗一度陷入低谷。传统的质粒载体虽然优于病毒载

体, 但其进入靶细胞核及整合入基因组的效率较低, 
且外源基因表达不稳定[26]。DNA转座子作为一种安
全高效的非病毒载体, 具有其独特的优势。与病毒
载体整合时倾向于插入活性转录单位不同, 转座子
的插入是广泛分布的, 且不会引起附加的重组或缺
失事件, 保持了细胞基因组的稳定性。转座的发生
依赖于转座酶的存在, 当去除外源性转座酶时, 导
入的基因可以实现稳定的整合和表达。目前已经通

过实验证明SB [10]和PB [27]转座子可介导外源基因在

细胞水平和动物整体水平的稳定表达。2009 年 , 
Mátés等[10]证明SB转座子和SB100 转座酶可在人类

CD34+造血干细胞或造血祖细胞中实现稳定的基因

转移, 整合率为 35%~50%。将此细胞植入免疫缺陷
小鼠体内, 可实现多系造血重建。此外, 聚乙烯亚胺
可以介导转座子载体进入动物体内并发挥作用, 实
现了个体水平的基因治疗。Liu等[28]使用此方法将携

带内皮细胞一氧化氮合酶基因eNOS的转座子导入
肺动脉高压大鼠模型中, Ohlfest等[29]将凝血因子Ⅷ

基因FⅧ导入Ⅷ因子缺乏的血友病小鼠模型中 , 均
取得成功, 显示出转座子在未来基因治疗领域的潜
在应用价值。 

2.2.3  诱导多潜能性干细胞(iPSCs) 

诱导多潜能性干细胞(Induced pluripotent stem 
cells, iPSCs)是通过在分化的体细胞中表达特定的几
个转录因子, 以诱导体细胞重编程而获得的可不断自
我更新(Self-renewal)且具有多向分化潜能的细胞[30]。

2006年, Takahashi和Yamanaka[31]通过逆转录病毒转

导的方法将 4个转录因子(Oct4、Sox2、c-Myc、Klf4)
导入小鼠成纤维细胞中, 首次诱导形成了iPS细胞。
由于iPS细胞避免了免疫排斥、伦理学限制等问题, 
在再生医学、发育生物学、药理学等研究领域极具

应用价值。然而传统的病毒转染方法造成了永久的

病毒基因插入, 安全性较低, 限制了此方法在临床
上的应用。转座子在制作iPS细胞中有着独特的优越
性。利用转座子精确的“剪切-粘贴”机制, 可在形
成稳定的iPS细胞克隆后, 再次表达转座酶将导入的
外源基因切除(“可逆转性”), 而不影响内源基因的表
达。2009 年, 3 个独立的研究组成功地利用PB转座系
统将转录因子导入小鼠[32~34]和人[32, 33]的成纤维细胞, 
实现了高效重编程, 产生了稳定的iPS细胞, 而且PB转
座子的精确切离特性可以确保外源基因的无痕移除。

转座子作为介导产生iPS细胞的新的有效手段, 为将
来基于细胞的临床治疗开辟了新的途径。 

2.3  运用 DNA 转座子的插入诱变功能进行功能基
因及基因表达调控研究 

DNA 转座子在基因组的随机插入性质为使用
正向遗传学方法开展全基因组范围的功能基因研究

提供了新的方法。首先使转座子整合入基因组并造

成相应的基因突变体, 再从中筛选出具有某种特异
表型的细胞或个体, 进一步通过反式 PCR 技术检测
转座子的插入位点, 从而研究被突变基因的功能。 
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2.3.1  细胞水平功能基因研究 其在分裂过程中自发地产生杂合性丢失 (Loss of 
heterozygosity, LOH), 即可获得较多的纯合突变体, 
从得到的大量突变细胞中筛选出具有感兴趣异常表

型的细胞, 再通过反式PCR测定转座子在基因组中
的插入位点, 即可推断出引起异常表型的相关基因, 
进一步研究被突变基因的功能。2009年, Wang等[36]

利用PB转座子的插入诱变构建了小鼠胚胎干细胞的
全基因组突变体库, 并利用此文库进行了DNA错配
修复(Mismatch repair, MMR)相关基因功能的研究。
此研究使用Blm基因缺陷的小鼠胚胎干细胞 , 提高
了细胞有丝分裂重组率, 可通过较高水平的LOH(图
4), 配合药物筛选, 获得纯合突变细胞, 以用于隐性
基因功能研究。2010 年, Guo等[37]通过PB转座子的
插入随机地激活内源基因表达, 筛选出两个与外胚
层干细胞(Epiblast stem cells, EpiSCs)的重编程相关
的基因: Nr5a1和Nr5a2。 

2.3.1.1  基因捕获技术 
传统的基因打靶技术已经不能满足全基因组范

围功能基因研究的需要, 而单纯的转座子插入有可
能不引起表型的变化(转座子可能插入内含子中, 并
被mRNA剪接过程所除去), 考虑到基因组中的蛋白
编码序列只有 2%左右, 突变的效率会很低。“基因
捕获”方法在转座子载体的基础上加入了启动子、报

告基因、剪接供体(Splice donor, SD)、剪接受体(Splice 
acceptor, SA)和polyA加尾信号等元件, 可显著提高基
因突变体的筛选效率。根据报告基因的表达方式, 基
因捕获可分为增强子捕获、启动子捕获、poly(A)捕获
等类型[35](图 3)。通过高通量的基因捕获技术与各种转
座子及报告基因的联合应用, 可构建全基因组范围的
小鼠胚胎干细胞基因突变体文库, 为大规模的基因功
能研究提供了良好的公共资源基础。相对于传统的逆

转录病毒载体, 转座子对整合位点的偏好性较低, 更
有利于进行覆盖全基因组范围的诱变[36]。 

2.3.2  动物整体水平功能基因研究 

要进行动物整体水平的功能基因研究, 首先需
要获得大量含有不同位置转座子插入的小鼠模型。

目前常用的策略分为 4种。 

2.3.1.2  利用转座子介导的插入突变进行功能基因

筛选 
在进行转座子插入诱变后将细胞连续传代, 使 

 

 
 

图 3  基因捕获原理图 
a, b, c分别为启动子捕获、poly(A)捕获、增强子捕获的 DNA及其所转录的 mRNA结构。ITR: 反向末端重复序列; SA: 剪接受体; GFP: 绿色
荧光蛋白报告基因; pA: poly(A)加尾信号; (A)n: mRNA的多聚腺苷酸尾; PGK: 磷酸甘油激酶启动子; lacZ: β-半乳糖苷酶报告基因; SD: 剪接
供体; mP: 最小启动子; Neo: 新霉素(neomycin)抗性基因。 
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图 4  通过杂合性丢失形成纯合突变体原理图 
星形符号表示转座子在染色体上的插入突变位点, 经过杂合性丢失(LOH)后形成的纯合突变体细胞以圆圈标出。 
 

2.3.2.1  嵌合体小鼠 
利用脂质体转染或电穿孔技术将转座子与转座

酶质粒导入小鼠胚胎干细胞, 再将发生转座子插入
突变的胚胎干细胞注射入囊胚中, 使其发育成部分
体细胞突变的嵌合体小鼠, 最后通过进一步的杂交
与回交可得到纯合突变的小鼠, 这和传统的构建基
因敲除小鼠技术类似。 
2.3.2.2  整体突变小鼠 

将含有转座子的小鼠品系与含有相应转座酶的

品系进行杂交, 得到的子一代双转基因雄鼠继续与野
生型雌鼠杂交, 可以将其生殖细胞中发生的各种转座
事件分散传递到子二代小鼠中, 产生全部体细胞均携
带有稳定插入突变的个体, 再将这些突变体小鼠回交
或杂合交配, 得到纯合突变小鼠, 实现大批量制作基
因突变小鼠[12](图 5)。PB已经被用来大规模制作基因
失活小鼠模型, 目前已经建立了基于PB转座子插入诱
变的小鼠突变体品系数据库——PBmice, 其中包含转
座子插入位点、插入的基因名称、基因表达水平、突

变表型等信息, 并可通过网络进行免费检索[38]。Wu 
等[39]利用PB转座系统和Cre-loxP重组酶系统开发了一
种多功能诱变策略, 可制作插入突变、大范围染色体
缺失/重复或具有可回复突变的小鼠模型。 
2.3.2.3 体细胞突变小鼠 

含有转座子与转座酶的子一代双转基因小鼠的

体细胞中将发生转座子在全基因组范围内的随机插

入事件, 可通过表型来分析被突变的基因, 或应用
组织特异性表达 Cre 重组酶的小鼠进行组织器官特
异性的癌基因/抑癌基因研究。由于逆转录病毒的整
合位点具有较强的偏好性, 仅能够引起血液系统和 
乳腺组织的肿瘤发生, 而转座子可诱导实体肿瘤形

成, 对传统的病毒筛选方法进行了有效的补充。目
前已经证明, 经过“癌基因捕获”方法诱变后, p19Arf
基因缺失遗传背景的小鼠[40]和野生型小鼠[41]的肿瘤

形成速度加快。将不同肿瘤组织中的插入位点进行

鉴定与统计学分析, 即可筛选出一批在肿瘤中出现
频率较高的共有整合位点(Common integration sites, 
CIS), 这些插入位点处的基因即被确定为可能的癌
基因或抑癌基因。Starr等[42]将含有SB转座子序列的
小鼠与可在肠组织中特异表达Cre重组酶的小鼠进
行杂交, 检出了 60种与人类结肠直肠癌相关的癌基
因和抑癌基因。应用类似的方法, Keng等[43]对小鼠

肝癌的相关基因进行了研究。通过高通量的

splinkerette-PCR方法(反式PCR的一种)[44]可以精确

检测转座子的插入位置, 从而确定与肿瘤发生或其
他异常表型相关联的基因。PB与SB转座子的整合位
点偏好性有所不同, 为了尽可能多地发现肿瘤相关
基因, Rad等 [45]将PB和SB联合使用, 构建出一种具
有PB和SB双重特性的“ATP”转座子, 通过对大量
小鼠肿瘤的分析 , 发现了许多未知的癌基因 , 如
Spic、Hdac7等。为了验证癌基因在肿瘤形成中的作
用, Su等 [46]利用SB转座子将人类癌基因的cDNA整
合入小鼠基因组中, 使其在不同类型的细胞中表达, 
实验证明过表达癌基因的小鼠在出生后早期阶段即

可出现广泛的肿瘤形成。Carlson等[22]将携带癌基因

NRAS的转座子导入小鼠肝细胞中, 发现形成的肿瘤
组织中存在此基因的高表达。Zhu等 [47]利用PB和
Cre-loxP系统发明了诱导姐妹染色单体重组和杂合
性丢失的新方法 , 并将其应用于小鼠淋巴细胞中 , 
解决了纯合突变导致早期胚胎发育缺陷而造成表型

研究困难的问题。 
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图 5  制作转座子插入突变小鼠流程图 
不同的线型代表小鼠基因组中不同的位置。 

 

2.3.2.4  基因远程调控元件的研究 
随着分子遗传学研究的深入, 人们开始意识到

基因表达调控元件在生命活动中的重要作用。当增

强子、隔离子、基因座控制区(Locus control region, 
LCR)等远程调控元件发生突变时, 即使基因编码序列
完全正常, 也可能对基因的正常表达造成严重的阻碍, 
从而出现一系列异常表型。因此, 研究基因远程调控
元件功能具有重要的意义。2009年, Takeda研究组将基
因打靶技术与SB转座子的局部跳跃特性以及Cre-loxP
系统联合应用, 成功构建出一系列小鼠胚胎干细胞
Pax1 基因附近的插入突变体, 并在细胞中导入Cre重
组酶, 形成染色体大片段的缺失突变, 随后利用四倍
体补偿技术制作出完全胚胎干细胞来源的小鼠胚胎并

对其进行了报告基因表达谱的研究, 发现了两个位于
Pax1基因下游 200~350 kb区域内的增强子[15]。 

3  DNA 转座子应用于分子遗传领域的前景
和展望 

DNA转座子在制作转基因动物、基因治疗、细
胞及整体水平的基因功能研究等领域均有重要的应

用价值。与病毒载体相比, 转座子具有整合位点广
泛、安全性高、可精确进行插入和切除、易于检测

和控制等优点, 结合基因捕获和 Cre-loxP 位点特异
性重组等技术, 可进行大规模的转基因动物制作和
功能基因筛选,具有广阔的应用前景。基于转座子的
大规模小鼠胚胎干细胞突变体库的建立, 克服了传
统基因打靶技术实验条件、技术水平等限制, 有效
地促进了基因功能研究的广泛开展。在基因治疗方

面, 转座子具有精确、稳定、安全的整合特性, 有望
替代病毒载体而成为基因治疗的首选载体。总之 , 
转座子作为一种新兴的基因工程载体, 必将在未来
的科研和生产实践中发挥不可限量的作用。 
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