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皮肤毛囊发育的转录组研究进展 

江玮，范一星，乔贤，张燕军，刘志红，赵艳红，王瑞军，王志新，张文广，

苏蕊，李金泉 
内蒙古农业大学动物科学学院，动物遗传育种与繁殖内蒙古自治区实验室，呼和浩特 010018 

摘要: 近年来，转录组测序技术在动物重要经济性状受复杂基因网络的调控研究领域取得了显著的成果。作为

哺乳动物皮肤的衍生物，毛囊是唯一具有高度自我更新能力、独特的可再生器官，毛囊细胞经增殖分化最终形

成毛发。已有的研究表明，诸多生长因子及其受体作为体内分泌协调基因的重要因素，对毛发的生长发育起着

重要的调控作用。文章综述了近年来转录组测序技术在人、小鼠及羊等生物的皮肤毛囊发育和再生过程中基因

调控方式的研究进展，旨在为今后人工干扰绒毛周期生长发育和分子育种提供理论依据 ,同时也为皮肤毛囊相

关疾病的临床治疗提供新思路。 

关键词: 毛囊；转录组；人；小鼠；羊 

The transcriptome research progresses of skin hair follicle development 

Wei Jiang, Yixing Fan, Xian Qiao, Yanjun Zhang, Zhihong Liu, Yanhong Zhao, Ruijun 
Wang, Zhixin Wang, Wenguang Zhang, Rui Su, Jinquan Li 
Inner Mongolia Key Laboratory of Animal Genetics, Breeding and Reproduction, Inner Mongolia Agricultural University, Hohhot 
010018, China 

Abstract:  Recently, transcriptome sequencing technology has achieved significant progresses in gene network 

regulation of important economic traits in animals. As the derivative of mammalian skin, hair follicle is capable of 
self-renew. Its proliferation and differentiation result in hair formation. Researches have revealed that many growth 
factors and receptors coordinate genes and environment, as well as play an extremely important role during hair 
growth. In this review, we summarize the progresses that transcriptome sequencing technologies have achieved in 
researches of hair follicle development and renegeration in a variety of species, such as humans, mice, goats. We aim 
to provide theoretical mechanisms for the artificial interference of villus growth cycle, and new ideas for therapeutic 
treatment of skin hair follicle- related diseases. 
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哺乳动物毛发是由毛囊细胞增殖分化产生的，

表皮和间叶细胞相互作用形成毛囊[1,2]。毛囊是哺乳

动物特有的、具有高度自我更新能力、唯一终生呈

周期性生长的器官。不同动物、不同部位的毛囊周

期性生长也不相同。鼠的毛囊呈现波浪式再生，而

人和羊的毛囊以个体为单位，生长周期是独立的。同

种动物不同品种的毛囊周期也不完全相同，美利奴

细毛羊的毛囊生长期在两年以上[3]；绒山羊毛囊生

长期仅为 6 个月或更短[3]；威尔特郡羊随季节的变

化有明显的毛发周期 [4]。多年来关于皮肤毛囊转录

组研究对象主要集中在人和小鼠上，随着分子生物

学技术的发展，特别是大规模测序技术的成熟，关

于绵羊、山羊、细毛羊等毛用动物皮肤毛囊生长发

育的基因表达及调控也取得了一定的研究进展[5]。 
转录组是生物体细胞或组织在特定状态下转录

出来的所有 RNA(包括编码和非编码蛋白质的 RNA)
的总和。目前，转录组研究技术主要包括两种：基

于杂交技术的 DNA微阵列技术(DNA microarray)和
基于测序技术的转录组测序技术(RNA-seq)。该技术
不仅能专注于基因中的功能位点，而且能够代表基

因组中大多数适应性位点，可以将特定组织或细胞

在某一发育阶段或功能状态下转录出来的所有 RNA
的集合全部测出，从整体水平研究基因功能以及基

因结构，揭示特定生物学过程以及疾病发生过程中

的分子机理。 
近年来，在转录组水平上对毛囊相关发生机理

的研究表明，诸多生长因子及其受体作为体内分泌

协调基因和环境的重要环节，对绒毛的生长调控起

着极其重要的作用。这些分子穿梭于真皮细胞和上

皮细胞之间，介导这两个细胞群体间的相互作用，

使得两个细胞群体有序增殖和分化，并最终形成完

整的毛囊。此外，还发现部分毛囊的毛乳头细胞来

自于神经嵴[6]，鼠的毛囊在毛发周期中有多达 6000
个基因的表达发生改变 [5]。由此可见，毛囊的发育

过程非常复杂。 

1  毛囊形态发生和周期性调控的转录组研究 

毛囊具有自我更新的能力，在周期性生长发育

过程中需要生长信号的精细调控，目前皮肤毛囊发

育的转录组研究主要集中在 SHH(Sonic hedgehog)、
Wnt以及骨形成蛋白(Bone morphogenetic protein，

BMP)信号通路及相关基因，且在毛囊生长和形态发
生、肿瘤的发生、皮脂腺的发生方面研究广泛。某

些 miRNA也参与了毛囊形态发生和周期性调控。 

1.1  多种信号通路调控毛囊生长 

毛囊发育和周期性生长过程中受多种信号通路

调控。这些信号分子 73.2%属于 Wnt、转化生长因
子(Transforming growth factor, TGF)家族、丝裂原活
化蛋白激酶(Mitogen-activated protein kinase, MAPK)
家 族 、 NOTCH 、 JAK-STAT(Janus kinase-signal 
transducers and activators of transcription) 和 SHH 6
个传导通路。还有一部分属于肿瘤坏死因子(Tumor 
necrosis factor, TNF)家族、成纤维细胞生长因子
(Fibroblast growth factor, FGF)家族、BMP家族等。在
毛囊发育过程中，虽然有一些其他分子的参与，但

是这些分子大部分是通过上述的 6 个信号通路参与
毛囊的发育过程(图 1)。这些信号通路的配体、受体、
中间的信号分子、下游的转录因子及其靶基因等的

遗传突变、表观遗传修饰以及蛋白翻译后修饰的改

变等都影响动物毛囊发育，导致毛发的生长和毛发

品质的改变[5]。 
在毛干形成过程中，FGF、Wnt和 BMP信号通

路起着重要的调控作用。FGF和 Wnt通路刺激毛囊
干细胞分化，促进毛囊从休止期进入到生长期。Wnt
信号通路在调节体内毛囊干细胞转录上起着重要作

用。在毛囊干细胞静息期，TCF3、TCF4 和 TLE 基
因同时抑制 Wnt 靶基因的表达，使毛囊干细胞在
Wnt 信号通路上产生应答而分化再生[7]。BMP 信号 

 

 
 

图 1  参与毛囊发育过程的信号通路间的关系网络图 
代表信号通路， 代表信号的传递方向， 代表抑制

作用， 表示通路之间的无向链接，TGF-β、Notch、Wnt、
MAPK、Shh、JAK-STAT为信号通路。Notch和 Wnt信号通路间
有相互抑制作用，MAPK 信号通路在毛囊发育过程中具有重要
作用，多数信号通路之间存在无向链接。 
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通路则是一个生长期抑制通路，在休止期时抑制

FGF 和 Wnt 通路的活性[8]。对人类真皮毛乳头细胞

(Dermal papilla cells, DPSc)中的 Sox2基因进行转录
分析发现，Sox2基因作为毛发生长的关键调控因子，
在 DPSc中，通过微调分化毛囊干细胞中 BMP信号
通路调节间叶上皮细胞的发生，从而控制毛发的生

长。切除 Sox2转录因子会导致毛干产物的减少[9]。

同时，在人类上皮细胞中 Dlx3基因同样在毛囊分化
和再生中具有重要的调控作用，通过调节 Wnt、BMP
信号通路，调节毛囊的分化和再生。选择性地切除

Dlx3 基因会导致毛干和内根鞘形成受阻，形成异常
分化的皮层[10]。而在小鼠上，Gata3基因与 Dlx3基
因在维持小鼠毛发生长发育上都起着重要作用。敲

除 Gata3 基因的小鼠在出生后毛发生长延迟且不易
维持，毛囊组织异常且有不规则的色素沉积，在第

一个毛囊生长周期后，真皮乳头周围的生发层并没

有恢复，相反，基底上皮细胞显著增殖。转录组分

析发现，缺失 K14-Gata3的小鼠毛囊转录组在 Notch、
Wnt、BMP 信号通路上显著富集，说明 Gata3 基因
集成了不同的信号网络来调控毛囊和上皮细胞凋亡

的平衡[11]。随着小鼠的长大，其毛囊干细胞将长期

处于休眠期，而在生长期的时间明显缩短，年长的

小鼠毛囊干细胞扩散减慢且自我更新能力下降。研

究发现，毛囊干细胞中 NFATC1 基因的协调老化功
能是毛发随年龄的增长而生长减慢的主要原因[12]。

转录性能分析显示，毛囊干细胞中的 NFATC1 靶基
因在与年龄相关的信号通路上显著富集，当 BMP和
(或)NFATC1被抑制时，处于衰退期的毛囊干细胞在
毛囊发生上表现活跃，从而表现出毛发随年龄增长

而生长减慢[12]的现象。 
Notch 信号和毛囊的形态发生有具直接的关系。

Notch信号通路可能参与了毛囊发育的早期环节，并
在毛干分化过程中起重要作用。吴萍等[13]筛选了与

绒山羊绒毛生长相关的功能基因，设计控制毛囊发

育和生长的分子信号途径来改良毛用动物的生产性

能，从Notch信号通路组成基因Notch1、DLL1、Hairless
结构特点进行分析，推断出这 3 个基因在绒山羊皮
肤及毛囊的组织学周期性变化中的表达趋势，为进一

步了解绒毛生长的分子调控机理提供了理论依据。 
此外，在毛囊生长发育过程中，皮肤细胞 Shh

信号通路应答系统在空间上会有短暂的调控，诱导

Shh靶基因在生长期的毛囊中表达。Edar和 Troy信
号通路则在外胚层的器官发育上对调节毛囊发生起

着重要的作用[14]。而 Notch和 MAPK信号通路可能
影响毛色形成的过程[15]。这些信号通路有的是单独

作用，有的是多条通路联合作用来调控毛囊的生长

发育的。目前，Shh 信号通路是如何调控毛囊生长
发育的还尚未知晓，但发现其在毛囊肿瘤发生上有

一定的调控作用。本文参考人和小鼠在毛囊上的研

究，将调控毛囊发育过程的主要信号分子进行了归

纳总结，具体见表 1。 

1.2  miRNA调控毛囊的生长发育 

miRNA是近年来发现的一类由 19~25个核苷酸
组成的非编码单链小 RNA分子，它们通过与靶基因
3′UTR结合负调控靶基因的表达。近年来研究表明，
miRNA 的表达谱在毛囊组织和周期性发育中存在
特异性，通过与信号通路和调控因子相互作用在转

录后水平上调控毛囊的生长发育。 
毛囊周期性发育是多基因参与、紧密联系且相

互制约的复杂生理生化过程，miRNA可以通过靶向
作用于不同的信号通路和转录因子，从而对毛囊周

期中不同发育阶段的调控和转化发挥作用[16]。在毛

干的形成过程中，FGF、Wnt和 BMP信号通路起着
重要的调控作用，而 miR-31 能够通过调控角蛋白 

 
表 1  调控毛囊发育过程的主要信号分子 

毛囊组织 毛囊形态发生 相关调控信号分子 

未分化的上

皮细胞 
毛芽前体形成 
第一真皮信号 

β-catenin 

毛囊基板 
促进毛囊基板形成 

WNT10B/β-catenin  
LEF1/FGF/ 
FGFR2-111B/TGFβ2/MSX1 
MSX2/EDA/EDAR/NOGGIN 
EDELTA-1/NOTCH1 

抑制毛囊基板形成 BMP2/BMP4/DELTA-1/NOTCHI 

毛芽 
上皮细胞聚集 WNT 

真皮乳头形成 PDGF-A/SHH 

毛椿 

第二真皮信号 ACTβA/HGF/MET/SOX16 

滤泡上皮细胞的 
增殖信号 

SHH 

毛囊极性形成 Wnt /SHH 

毛囊形态构成 TGFα/EGFR/ETS2 

毛干分化 NOTCH1/BMP2/BMP4/WNT3/M
OVO1/HOX13/WHN/MSX1/MSX2 
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14、16 和 17(角化细胞骨架的必需成分)的表达干扰
这些信号通路的活性[8,17]。miR-31 对细胞周期性发
育具有调控作用，高表达的 miR-31 可能通过下调
CEBPA 基因表达来促进细胞的增殖从而促进细胞从
G2期向 M 期转变[18]。研究表明，miRNA 还可能通
过间接调控毛囊相关组织的发育来调控毛囊周期性

生长。在毛囊周期发育中提高毛囊的血管化水平可

以增加毛囊大小，促进绒毛的生长 [19]。而 miR-31
被认为是血管特异的 miRNA，其作为一种负调控因
子调控淋巴和血管的生长和成熟[20]。在培养的绒山

羊毛囊兴盛期初级毛囊和次级毛囊毛乳头细胞中，

同样显示出许多差异表达基因参与血管化、信号通

路，与毛囊形态发生密切相关[21]。由此可见，miRNA
在调控毛囊生长发育和周期性调控上的重要作用。 
近年来，miRNA在山羊、绵羊等毛用动物上的

研究迅速开展，miRNA在哺乳动物毛囊生长和发育
过程中可能发挥了重要作用。Wenguang 等 [22]研究

miRNA在成年山羊和绵羊皮肤中的表达谱，发现成
年山羊和绵羊皮肤中 159 个 miRNA 存在差异表达，
其中差异最明显的是mmu-miR-720和mmu-miR-199b，
说明这两个 miRNA 在控制山羊和绵羊的皮肤毛囊
发育中的重要性。Yuan等[23]采用山羊兴盛期、退行

期、休止期的皮肤组织，测序分析后共获得 63、109、
1004个 raw reads和 61、125、753个 clean reads用
于 miRNA分析，发现有 399个保守 miRNA。其中，
326 个 miRNA 在 3 个时期都表达，然而 3、12、11
个 miRNA在生长期、退行期、休止期显著表达。二
代测序发现，172个新的 miRNA和 36个 miRNA 在
3 个时期表达，然而 23、29、44 个 miRNA 在生长
期、退行期、休止期显著表达。KEGG 分析表明，
这些 miRNA 在代谢途径、癌症途径、MAPK 信号
通路、内吞作用以及黏着斑等通路上显著富集，在

毛囊发生时均起着重要作用。 

1.3  毛囊相关基因转录组研究 

运用转录组测序技术，研究人员在毛囊的相关

基因上也进行了大量研究。目前已知与毛囊发育相

关的分子共有 161 个。运用差异微阵列分析，
Schellenberger 等 [15]发现软骨寡聚基质蛋白(Comp)
基因在细胞外基质及正常人的毛囊生物学特性上具

有重要作用。Comp基因在毛囊发育的休止期和生长

期表达，在退行期退化。正常人的结缔组织鞘成纤

维细胞通过 Comp 基因选择性的自转录，与 TGFb2
基因在结缔组织鞘成纤维细胞表达直接相关，受转

化生长因子 TGFb信号的调节。Ahn等[25]发现 IGF-I
基因在生长的初级阶段在维持头发线性生长上起着

关键的作用。在毛囊生长中，IGF-I 基因的表达与
PDGF-A 和 PDGF-B 基因上调有关，且存在反调亡
调节。进一步验证发现，IGF-I基因可增加血小板源
生长因子 PDGF-A 和 PDGF-B的表达，从而证实了
IGF-I 基因在控制毛发生长方面与 PDGF-A 和
PDGF-B 基因上调有关。Leishman 等[26]发现 Foxp1
转录因子控制着毛囊干细胞的启动，皮肤上皮细胞

中缺少 Foxp1 基因将导致毛囊干细胞过早的活跃，
从而导致毛囊静息期周期缩短；相反，Foxp1 在角
化细胞中过表达将促进细胞周期停滞，阻止细胞增

殖。研究表明，在毛囊干细胞中 Foxp1 转录因子通
过调控 Fgf18 基因的表达调节静息期毛囊干细胞的
状态(静息或增殖)。Br mRNA在皮肤上通过编码一
个公认的转录因子来抑制毛发的表达。转录组测序

发现，在正常小鼠的毛囊生长期，Br基因表达呈降
低趋势，而在毛发发生期显著增加，在连接毛乳头

的上皮细胞中表现为上调。研究发现，在毛囊生长

期，Br基因作为一个关键因子调节基本的细胞过程
(包括毛发的形成，维持真皮毛乳头细胞的完整性及
角化细胞凋亡)[27]。在毛囊退化的调控作用研究中，

研究人员发现 p53 基因在小鼠毛囊退行期控制着细
胞凋亡，在毛发生长过程中，p53 可能是一个拮抗
剂，促使毛囊提早进入退行期[28]。目前，虽然已经

发现了不少控制毛囊生长发育的基因，但其调控机

理还尚不清楚，有待进一步研究。 
褪黑激素能促进绒山羊绒毛生长，改变绒毛细

度，被广泛应用于绒毛生产中。王琳等[29]以褪黑激

素处理后的毛囊为样本进行转录组测序，检测培养

后毛囊中基因的变化，挖掘毛囊生长发育中的基因。

在初级和次级毛囊中的差异基因富集的通路中找到

了 Wnt、Shh、MAPK、NF-KB、TGF-β、JAK-STAT
和 Notch 毛囊生长发育相关信号通路，通路中大多
数基因在毛囊生长发育中的作用未被报道，它们作

为褪黑激素促毛囊生长的候选基因有待进一步研究。

而刘斌等[30]通过筛选绒山羊在非长绒期埋植褪黑激

素促进羊绒生长的相关基因时也发现在以上 7 种信
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号通路富集；同时筛选出差异表达基因 95个，分别
参与组成细胞成分、分子功能以及生物学过程。其

中 CTNNB1基因参与 Wnt信号通路，CYP2B基因参
与维生素 A代谢和外源药物代谢等信号通路，这一
发现可能与埋植褪黑激素促进绒山羊非长绒期绒毛

生长和毛囊发育有关，进一步验证了褪黑激素在绒

毛生长上的重要性。Hoxc13基因在皮肤成纤维细胞
中过表达，可促进 TgfβrII、Rorα2、Nanog、Wnt106
和 PdgfrA的表达，抑制 Bmp2、Msx2、Ntrk3和 Delal
基因的表达。Hox13 基因在哺乳动物被毛的起源过
程中发生了适应性变化，可直接调控组成初级和次

级毛囊的角蛋白和角蛋白关联蛋白的表达[31]。 
FGFs 及其受体构成了一个复杂的信号传导系

统，参与了几乎所有哺乳动物组织的发育和修复过

程。筛选敖汉细毛羊毛囊发育的差异表达基因发现，

FGFs 在毛囊生长期和休止期质检的 mRNA 表达量
存在 3 个差异基因——FGF10、FGF18 和 FGFR3，
并在毛囊生长发育的不同部位和不同时期存在差异

表达。FGF10 在腹部的表达量高于颈部，可能与毛
囊发育的负调节有关；FGF18 在腹部表达量生长期
高于休止期，可能维持了此处毛囊的不活跃状态；

而 FGFR3 则在不同部位和不同时期维持统一状态，
这提示它们可能与毛囊的生长发育具有一定的关系，

并在不同水平发挥调控作用[32]。 
目前，绵羊和山羊全基因组测定计划已完成，

在有山羊基因组参考基因组序列的情况下，可以把

转录本映射回基因组，确定转录本位置、剪切情况

等较为全面的遗传信息，这就可能确定控制绒毛周

期发育的关键基因组区域和关键基因。深入发掘控

制绒毛周期生长发育调控的关键区域和关键基因，

为绒山羊分子育种提供基础。 

2  毛囊疾病发病机制上的转录组研究 

近年来，转录组测序技术在人类皮肤毛囊肿瘤

的发生、多毛症和脱毛现象机理的研究方面已得到

广泛应用。 
皮肤癌在白色人种中是常见的恶性肿瘤之一，

在我国的发病率很低，在皮肤癌中以基底细胞癌最

多见。Gli基因在引发肿瘤发生过程中起着重要作用，
是 Shh 信号通路直接调控靶基因的转录因子，是该
通路不同水平激活的最后共同通道。研究发现，Shh

信号通路在一定程度上通过调节 Gli 转录因子调控
毛囊的生长和形态发生，Shh 信号通路异位诱导靶
基因将导致毛囊肿瘤(如基底细胞癌)的发生 [33]。此

外，Ras 基因家族中 K-Ras 基因也对人类癌症的形
成影响较大，同样参与细胞内的 Shh 信号通路的传
递。研究发现，Shh 信号通路中 K-Ras 基因呈现显
著的负调节作用，是公认的致癌因子，K-Ras基因的
激活将严重影响人类毛囊的生长和形态发生。当

K-Ras 基因突变时，该基因将永久活化，不能产生
正常的 Ras 蛋白，从而使细胞内信号传导紊乱，细
胞增殖失控而癌变[34]。 
脱发、头发稀少、卷曲是毛囊形态发育异常的

具体表现。研究发现，毛囊中 Foxe1 功能的缺乏将
导致毛囊形态突变的发生。它不同于系统性缺陷，

而是发生于个体。在毛囊形态发生 Shh/Gli信号通路
中，Foxe1 作为靶基因具有调节毛囊在真皮和皮下
组织发生的功能。Foxel在低分化的毛囊间表达特异，
具有激活 Shh信号通路的作用。Foxel转录因子突变，
毛囊形态也成突变状态，患者头发表现为形成异常、

稀少、卷曲。由此说明，Shh信号通路的靶基因 Foxe1
转录因子在毛囊形态发生上发挥重要作用，不可缺

失 [35]。Oda 等 [36]发现，将正常小鼠角质细胞中的

MED1 基因切除后，小鼠毛发分化生长异常，有脱
毛现象。在第一个毛囊发育周期中，MED1 基因的
切除将导致毛囊迅速退化，毛发分化减少，

β-catenin/VD受体调节基因表达减少，Shh信号增强，
MED1 切除也可以使滤泡间的表皮角质细胞增殖，表
皮标记表达增加，影响毛囊的正常发育。因此，MED1
基因在调节毛囊/表皮增殖分化上起着关键的作用。 
小鼠是研究毛囊生长发育机理首选的模式动物。

目前在转录水平上研究小鼠皮肤毛囊基因，主要集

中在无汗症和多毛症的研究上，并取得了一定进展。

Cui 等[37]对无汗症小鼠胚胎皮肤毛囊发育期进行比

较转录分析，发现小鼠无汗症的形成原因中有 3 个
涉及毛囊的形态构成，分别是 Shh通路以及 Wnt和
BMP通路的拮抗作用。同时发现，EDA基因的突变
也将导致无汗症的出现，在人和小鼠上表现为毛发

稀疏、汗腺缺陷等，EDA基因是 TNF配体家族的一
个成员，通过激活 NFB 信号通路，编码外源蛋白，
从而导致无汗症的出现。在小鼠毛囊生长初 
级阶段，肿瘤坏死转换酶因子 factor-α(TACE，又称
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金属蛋白酶 17 或分离素)和毛囊干细胞转录因子
Sox9 在小鼠毛囊细胞中表达，又在细胞中凋亡。
Tace/Sox9的小鼠在毛囊生长初级阶段表现为毛发生
长稀少，在 20 周大小时出现全身脱毛现象。在
Tace/Sox9角质细胞中，转录因子 Sox9、Lhx2、以及
Gata 基因为上调，而 Lef1 基因下调。Tace/Sox9 的
异常表达，将影响毛发生长的质量[38]。通过研究毛

囊干细胞中 Lhx2 基因对 Sox9、Tcf4 和 Lgr5 基因的
差异调节作用，发现在小鼠皮肤形态发生时，Lhx2
在未成熟的毛囊中表达，在休止期，毛囊 Lhx2基因
存在于干细胞(隆突部、次级毛囊)。这两部分均参与
新一轮生长期毛囊生长，在退化末期，隆突部最底

部崩裂并围绕毛发形成次级毛囊。实时定量 PCR确
定在角质细胞中，Sox9、Tcf4 和 Lgr5 基因是 Lhx2
基因的直接靶基因，发现在毛囊形态发生过程中，Lhx2
转录因子控制着干细胞的活动。在皮肤表皮受伤时，

Lhx2 基因通过调节靶基因 Sox9 和 Tcf4 促进伤口上
皮的形成，同时在次级毛囊中，通过抑制 Lgr5抑制
毛囊的循环发生从而控制上皮干细胞的活动 [39]。研

究还发现，Trps1 基因和其靶基因 Sox9 在毛囊生长
期直接抑制毛囊干细胞的表达，控制毛囊上皮细胞

的增殖也将导致多毛症的产生[40]。结果进一步验证

了 Sox9基因在多毛症产生上的重要作用。  

3  结语与展望 

随着大规模测序技术的发展，批量获得大量数

据成为可能。转录组测序已经显示出其他分析技术

无可比拟的优势, 随着对毛囊转录组研究的逐步深
入，将有助于进一步深入对高等真核生物基因组的

复杂性和复杂的基因表达调控网络进行探索。目前，

在人和鼠中毛囊分子机制研究取得了较大的进展，

对于绒山羊而言，在未来的研究工作中，筛选毛囊

周期性差异基因、探明与毛囊发育相关的调控因子

和可能机理并进行验证将是研究的重中之重，应关

注毛囊周期性发育相关基因的表达分析和功能验证。

如果能够筛选出影响毛囊生长和周期的重量级因子

并寻找到关键性的调控网络，将为阐明绒毛生长周

期调控机制、开展分子育种提供新的研究思路和育

种手段，也可为人工干扰绒毛周期生长发育和分子

育种提供新的实验证据，同时也会为疾病的临床治

疗提供理论依据和新思路。 
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