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乳腺发育及泌乳相关 miRNA 研究进展 

金晓露, 杨建香, 李真, 刘红云, 刘建新 

浙江大学动物科学学院奶业科学研究所, 杭州 310058 

摘要: MicroRNA(miRNA)是一种重要的转录后调控的非编码 RNA, 参与调控哺乳动物乳腺发育和泌乳。文章

总结了乳腺发育和泌乳过程中 miRNA 表达的时空特异性, 综述了个别 miRNA 对乳腺发育和泌乳的调节作用, 旨在

为乳腺 miRNA 的研究提供指导, 为利用 miRNA 促进乳腺健康发育和调控高质高效产乳提供理论基础和研究思路。 
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Progress on the miRNA related with mammary gland development 
and lactation 

JIN Xiao-Lu, YANG Jian-Xiang, LI Zhen, LIU Hong-Yun, LIU Jian-Xin 
Institute of Dairy Science, College of Animal Science, Zhejiang University, Hangzhou 310058, China 

Abstract:  MicroRNAs (miRNAs) are non-coding RNAs that play important roles in post transcriptional regulation. 

They are involved in the regulation of mammary gland development and lactation. In this paper, we summarized the expres-

sion pattern of miRNAs which varied with tissues and lactation stages, and the functions of several miRNAs are also briefly 

reviewed. The objective of this work is to give reference for further study on miRNAs in mammary gland, and to provide 

theoretical basis and ideas for the use of miRNAs in improving healthy development of mammary gland and regulating the 

efficiency of lactation and the quality of milk. 
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自 1993年科学家首次在线虫中发现了 lin-4及 let- 
7, 并确定了其在线虫发育中的时间控制作用后[1~3], 
MicroRNA(miRNA)作为一种基因转录后水平的调
控因子受到了科学研究者的广泛关注。乳腺作为雌

性哺乳动物重要器官, 它的发育和正常泌乳除了受
到了激素、生长因子和一些蛋白质的严格调控[4]外, 

miRNA也起到一定的调节作用。当前对于哺乳动物
乳腺发育和泌乳相关的 miRNA的研究主要集中在：
miRNA表达的乳腺组织特异性、乳腺发育和泌乳过
程中的 miRNA 表达的阶段特异性; 个别 miRNA 对
乳腺发育和泌乳的调节作用; 乳腺miRNA的表达调
控。本文对近年来乳腺发育及泌乳相关的 miRNA的
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研究进行了综述。 

1  乳腺miRNA表达的物种差异和组织特异性 

许多 miRNA 在动物体内具有固定的表达模式, 
但这种固定的表达模式在不同物种和组织中存在差

异[5]。通过哺乳动物不同组织 miRNA表达谱的比较
发现, 很多 miRNA 在乳腺中存在特异性表达, 这
一现象在人、小鼠等物种中普遍存在[6], 且不同的物
种中乳腺表达的 miRNA 存在种类和量上的差异。
Liu 等[6]利用基因芯片技术对人不同组织中 161 个
miRNA 的表达情况进行了研究, 并用 Northern blot
和 Real-time PCR 技术对结果进行验证, 结果证实
miRNA 的表达具有组织特异性, 且在人的乳腺组织
中检测到 23 种乳腺特征性 miRNA 的表达。利用
Northern blot 技术在小鼠中仅发现了其中 9 个的表
达[7](表 1)。Gu等[8]利用克隆和测序技术发现, 奶牛乳
腺组织中有 54个miRNA与脂肪组织存在表达差异。 

随着生物技术的发展 , 研究者利用生物信息
学、高通量测序技术以及 miRNA表达谱分析等从乳
腺组织中发现了新的 miRNA, 这将有助于进一步发
现乳腺组织特异性表达的 miRNA。Gu 等[8]利用克

隆和测序技术在牛乳腺组织中发现了 3 个新的
miRNA; 通过核糖核酸酶保护实验, 验证了 13个克
隆测序高表达的 miRNA在乳腺中有 10个得以表达, 
且表达量与别的组织存在差异。Sdassi等[9]通过克隆

技术和构建小鼠乳腺组织 cDNA文库, 发现了 33个
新的 miRNA; 对其中 24个进行了 Real-time PCR验
证, 发现有 6个为小鼠所特有, 但 24个miRNA中未
发现乳腺组织特异性表达 miRNA。Li 等 [10]应用

Solexa高通量测序技术在奶牛乳腺组织中发现了 96
条中尚未被检测到的、但与其他物种保守的 miRNA, 
另有 505条可能是 miRNA的候选序列。 

miRNA 的组织特异性表达, 对于研究不同器官
和系统中 miRNA的功能具有重要的参考价值。到目
前为止, 大部分研究侧重于检测了个别功能性 miRNA  

在不同组织中的表达情况, 而乳腺miRNA研究有必
要更为系统全面地检测哺乳动物发育过程中乳腺特

异性表达的 miRNA。 

2  乳腺 miRNA表达的阶段特异性 

哺乳动物乳腺发育大致可分为胚胎期、幼年期、

青春期、性成熟期、妊娠期、泌乳期和退化期几个

阶段, 随着哺乳动物的受精、妊娠、产仔、哺乳和
断奶的过程, 乳腺可重复经历妊娠期、泌乳期和退
化期[11]。对于乳腺发育和泌乳的各个阶段, 不同动
物又有一些更为细致的划分, 在此不作赘述。在乳腺
发育的不同阶段, 乳腺 miRNA 表达模式, 即表达的
miRNA 种类和量上存在差异, 其正确表达模式是乳
腺正常发育和泌乳的重要保障。目前对于乳腺发育

过程中miRNA的阶段特异性表达的研究较多, 不同
研究所用动物不一, 所检测的乳腺发育时期或泌乳阶
段不尽一致, 采取的主要实验方法也各有差异(表 2)。
这些研究中以 Avril-Sassen 等[12]对小鼠乳腺发育和

泌乳过程中 miRNA表达模式的工作最为全面系统。 
小鼠乳腺发育过程中 miRNA 的表达具有明显

的阶段特异性, 多个研究发现鼠乳腺 miRNA 在幼
年期、青春期、性成熟期、妊娠期、泌乳期、退化

早期、退化晚期的表达存在差异。Wang等[13]通过基

因芯片及 Real-time PCR 对小鼠从妊娠到泌乳的过
程中乳腺组织miRNA表达情况进行了检测, 发现乳
腺发育的不同时期 miRNA表达模式不同。其数据分
析结果发现, miR-138、miR-413、miR-133、miR-133a
和 miR-133b具有明显的阶段性表达特点, miR-138、
miR-413 在青春期和退化期比妊娠期和泌乳期高 , 
miR-133、miR-133a和 miR-133b则呈现相反的表达
模式。Avril-Sassen等[12]利用基于微球的流式细胞表

达图谱, 对小鼠出生后 16个时期的乳腺组织进行了
miRNA(318 个)表达分析和相应时期的全基因组
mRNA 表达分析, 结果发现在小鼠乳腺发育过程中
1/3 的小鼠 miRNA(102 个)得以表达, 并呈现为 7 个 

 
表 1  乳腺特征性表达的 miRNA 

物种 乳腺特征性 miRNA 总计 文献 

人 
miR-let-7a-1, miR-let-7b, miR-23a, miR-23b, miR-24-2, miR-26a, miR-26b, miR-30b, miR-30c, 
miR-30d, miR-92-1, miR-92-2, miR-100-1/2, miR-103-1, miR-107, miR-146, miR-191, miR-197, 
miR-205, miR-206, miR-213, miR-214, and miR-221 

23 [6] 

小鼠 miR-let-7a, miR-let-7b, miR-let-7c, miR- 26a, miR-26b, miR-24-2, miR-145, miR-30b, miR-30d 9 [8] 
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表 2  乳腺发育过程中 miRNA 表达模式相关研究的总结 

物种 比较对象 方法 结果 文献 
     

小鼠 青春期、妊娠期、泌乳期、妊娠期乳腺组织

miRNA表达差异 
克隆 , miRNA 文库构建 , 
Real-time PCR 

发现 33 个新 miRNA,验证了 24 个
miRNA中 11个仅在退化期表达 

[9] 

     

小鼠 幼年期、青春期、性成熟期、妊娠期、泌乳

期、退化早期、退化晚期中 16个时间点的乳
腺组织 318 个 miRNA 表达差异及 mRNA 表
达差异 

基于微球的流式细胞表达

阵 列 分 析 (miRNA 和
mRNA) 

发现 318个 miRNA中 102个在乳腺
中表达, 并呈现出 7个瞬时共表达簇

[12] 

     

小鼠 青春期、妊娠期、泌乳期、退化期的乳腺组

织 miRNA表达差异 
基因芯片, Real-time PCR 38个miRNA在妊娠期和泌乳期的表

达量是青春期和退化期的 2 倍以上, 
17个下调, 21个上调 

[13] 

     

奶牛 泌乳期和非泌乳空怀奶牛乳腺组织miRNA表
达差异 

Solexa 高通量测序, 基因
芯片, Real-time PCR 

56个miRNA的表达在泌乳期与非泌
乳期存在显著差异 

[10] 

     

奶牛 奶牛牛泌乳 3 个阶段乳腺中与细胞增殖、脂
肪代谢和先天免疫相关的 13 种 miRNA 的差
异表达 

Real-time PCR 12 个在泌乳初期乳腺中的表达量高
于干奶期 

[14] 

     

奶山羊 泌乳高峰期和泌乳后期乳腺组织miRNA表达
差异 

Solexa 高 通 量 测 序 , 
Real-time PCR 

697 个 miRNA 的表达在泌乳高峰期
与泌乳后期存在显著差异 

[15] 

 
时期性共表达簇, 这些共表达簇中的miRNA在乳腺
发育过程中具有相似的表达变化趋势。除此之外 , 
总 miRNA 和 mRNA 的表达量在泌乳期和退化早期
显著下降, miRNA与靶基因 mRNA的负相关性只在
部分 miRNA 中发现。Sdassi 等[9]发现的 33 个新的
鼠 miRNA中, 有 11个仅在退化期表达。 

对于人的乳腺 miRNA 表达模式的研究多集中
于乳腺病理状态, 例如乳腺癌组织的发生和发展过
程中的 miRNA表达特点。 

乳用动物作为重要的乳产品来源动物, 其乳腺
发育和泌乳过程中 miRNA 表达也存在着差异。Li
等[10]利用高通量测序和基因芯片技术研究泌乳期和

非泌乳空怀奶牛乳腺组织 miRNA 的差异表达, 发
现了泌乳期有 56 个 miRNA 的表达量与非泌乳期存
在显著差异。Wang等[14]利用 Real-time PCR技术检
测了奶牛乳腺组织中与细胞增殖、脂肪代谢和先天

免疫相关的 13 种 miRNA(miR-10a、miR-15b、
miR-16、miR-21、miR-31、miR-33b、miR-145、
miR-146b、miR-155、miR-181a、miR-205、miR-221
和 miR-223)在 3 个泌乳阶段的表达情况, 发现除了
miR-31, 其他miRNA在泌乳初期乳腺中的表达量均
高于干奶期。Ji 等[15]利用高通量测序技术检测了奶

山羊泌乳高峰期和泌乳后期乳腺组织中 miRNA 的
表达情况, 发现泌乳高峰期有 697个 miRNA的表达
量与泌乳后期存在显著差异, 其中 272 个表达上调, 

425个表达下调。 
目前对于乳腺 miRNA 阶段特异性表达研究主

要集中在不同发育阶段乳腺组织样品中 miRNA 的
表达谱分析, 多采用基因芯片技术或高通量克隆测
序等方法, 高通量数据结果用 Real-time PCR进行验
证。也有一些研究通过比较正常乳腺和病理乳腺组

织或细胞中的miRNA表达情况, 以此来寻找功能性
miRNA和乳腺疾病的新型分子标记。但不管是通过
屠宰取样还是活体取样, 获得的组织都与miRNA在
体实际表达模式存在着一定的差异, 不能动态反映
乳腺的 miRNA 表达状况, 且样本量有限, 有待研究
者去发现更加合理的方法来检测乳腺 miRNA 的表
达模式。Boutinaud等[16]通过比较羊乳汁体细胞和乳

腺组织表达谱发现, 可以用乳汁体细胞中的 RNA来
动态反映乳腺的基因表达状况。有必要比较分析乳

腺组织与乳汁体细胞中miRNA的相关性, 以探索利
用乳汁体细胞中 miRNA来动态反映乳腺 miRNA表
达的可能性。 

3  乳汁所含 miRNA的阶段性差异 

乳汁含有水、蛋白质、脂肪、糖、无机盐和维

生素等初生幼仔生长发育所必需的营养物质, 是哺
育初生后代的理想食物, 其组成成分随物种、食物、
季节、年龄、泌乳阶段和个体特性等因素发生变化。

2010 年, Kosaka 等[17]发现和证实了人乳汁中存在
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miRNA, 而且这些 miRNA分子存在于微泡内, 可以
耐受酸性等恶劣环境。通过对人哺乳期和断奶期乳

汁中 miRNA的表达分析发现, 泌乳 6个月内乳汁中
与免疫相关的 miRNA高表达。目前人与牛乳汁中发
现的高表达 miRNA 存在着差异 , 这些高表达
miRNA 大多与免疫系统及神经系统等组织发育相
关[18]。 

乳腺在不同阶段分泌的乳汁中所含的 miRNA
量存在着差异。Chen等[19]通过比较牛初乳和常乳中

的 miRNA表达差异发现个别 miRNA随泌乳阶段发
生改变 , 筛选出 7 个合适的乳品质生物标记
miRNA(miR-26a、miR-26b、miR-200c、miR-21、
miR-30d、miR-99a和 miR-148a)。Izumi等[20]利用芯

片分析, 更为全面系统地比较了奶牛初乳与常乳所
含 miRNA的差异, 发现 100个仅存在于初乳中, 53
个仅存在于常乳中, 而 51 个在两者中均被检测到; 
然后利用 Real-time PCR 对 miR-15b、miR-27b、
miR-34a、miR-106b、miR-130a、miR-155和 miR-223
进行定量检测, 发现它们在初乳中的含量均高于常
乳。Gu等[21]利用高通量测序技术检测了猪整个泌乳

阶段乳汁中的miRNA表达情况, 也发现免疫相关的
miRNA 在初乳中的含量高于常乳。此外, 他们还发
现 3个 miRNA(miR-17、miR -107、miR-103)适合作
为猪不同泌乳阶段乳汁 miRNA检测的内参基因[22]。 

乳汁中检测出 miRNA, 我们推测一方面可能是
乳腺在泌乳过程中选择性地分泌出一些 miRNA, 利
用这些miRNA对幼儿产生一定的生物学作用; 另一
方面可能是处于泌乳阶段的乳腺组织对于内环境的

变化产生了反应。可以通过进一步研究病理状态或

其他异常状况下的乳腺所分泌乳汁中的 miRNA, 探
索获取乳腺异常状况的新型分子标记。 

4  miRNA对于乳腺发育和泌乳的调节作用 

4.1  miRNA对乳腺发育的调节作用 

miRNA 对于乳腺的正常发育具有至关重要的
作用, 主要表现在它可以调控乳腺干细胞的周期分
化和去分化、乳导管和腺泡的正常发育以及乳腺上

皮细胞的增殖和分化, 从而调控乳腺发育(表 3)。 
胚胎期的乳腺发育和乳腺的周期性分化与去分

化的过程中 , 少量乳腺干细胞留存在乳腺基质中 , 

它的存在保证了乳腺在退化与泌乳之间的成功转  
化[23]。有研究表明, miRNA可以调控乳腺干细胞和
祖细胞的增殖和分化。鼠乳腺上皮细胞系 Comma-D
中有一定数量的有自我更新能力的祖细胞, Ibarra等[24]

已分离出这种祖细胞。比较这种祖细胞与 Comma-D
细胞系的 miRNA 表达发现, 祖细胞中 miR-205 和
miR-22 高表达, let-7 和 miR-93 低表达; 通过 let-7
沉默实验和 let-7过表达实验, 证实了 let-7的存在抑
制了这种祖细胞在混合培养中所占的比例。其他研

究表明, miR-205在保持乳腺上皮干细胞的增殖和分
化中也起着一定的作用[25]。 

miRNA 对乳腺导管和腺泡的正常发育也至关
重要。Ucar 等[26]通过同源重组构建了 miR-212/132
缺失小鼠, 发现 miR-212/132 缺失会导致小鼠乳导
管完全无法发育, 并证实 miR-212/132 通过负调控
基 质 金 属 蛋 白 酶 9(Matrix metalloproteinase-9, 
MMP-9)表达而引起上皮基质相互作用障碍而影响
乳腺发育。Le Guillou 等[27]构建了乳腺上皮细胞中

过表达 miR-30b 的转基因小鼠, 通过对其泌乳期乳
腺组织学分析发现, 乳腺腺泡腔减小, 脂肪滴缺损, 
由转基因鼠喂养的幼鼠表现出生长不良, 而且退化
期乳腺组织上皮细胞保持着分化状态 , 说明
miR-30b 过表达抑制了上皮细胞的去分化。这两项
研究也为乳腺在体的 miRNA 过表达和沉默实验提
供了参考。 

乳腺在周期性去分化和分化的过程中, 其上皮
细胞也发生着周期性的增殖和凋亡。miRNA对乳腺
上皮细胞增殖和分化具有一定的调节作用 , 例如
miR-101a[28]、miR-126-3p[29]、miR-126[30]、miR-129- 
5p[31]、miR-138[32]和 miR-15a[33]均可以抑制乳腺上皮

细胞增殖, miR-93 可抑制上皮细胞分化, 使乳腺细
胞保持在上皮细胞的状态[34]。另一方面, miRNA可
影响上皮细胞与间充质之间的转化[35]。Eades 等[36]

证实 , miR-200a 通过作用于组蛋白去乙酰化酶
1(Histone deacetylase silent information regulator, 
SIRT1)的 3′UTR 区域而负向调控其表达, 进而减少
上皮细胞非贴壁依耐性生长, 减少细胞迁移, 从而
抑制乳腺上皮细胞发生上皮 -间充质转分化 EMT 
(Epithelial to mesenchymal transition)样作用, 保持
了上皮细胞的正常生长。当前, miRNA对于 EMT的
作用的研究主要集中在乳腺癌的发生机理研究[37]。 



 
第 6期 金晓露等: 乳腺发育及泌乳相关 miRNA研究进展 699 

 

 

表 3  个别 miRNA 对乳腺发育的作用 

miRNA 功能 靶基因或调控对象 文献

let-7 阻止细胞的自我更新和促进细胞分化; 减少乳腺干细胞和祖细胞的数量 RAS, HMGA2 [24]

miR-205 可扩大乳腺干细胞在细胞组成中的数量和比例, 保持乳腺干细胞的存在比例 PTEN, ZEB1, ZEB2 [25]

miR-132/212家族 调控上皮与基质的相互作用, 保证乳导管的正常生长 MMP-9 [26]

miR-30b 抑制乳腺腺泡的发育, 抑制乳腺上皮细胞退化 未知 [27]

miR-101a 抑制乳腺上皮细胞的增殖 COX-2 [28]

miR-126-3p 抑制乳腺上皮细胞增殖 PR [29]

miR-126 抑制乳腺上皮细胞增殖 PR [30]

miR-129-5p 抑制乳腺上皮细胞的增殖和活力 Igf-1 [31]

miR-138 抑制乳腺上皮细胞增殖 PPLR [32]

miR-15a 抑制乳腺上皮细胞增殖, 降低乳腺上皮细胞的活力 GHR [33]

miR-93 抑制乳腺上皮细胞的分化 TGFβ [34]

miR-200a 抑制乳腺上皮细胞上皮-间充质转分化样作用 SIRT1 [36]

注：RAS(Small G protein, 小 G蛋白); HMGA2(High-mobility group AT-hook 2, 高迁移率族蛋白 A1); PTEN(Phosphatase and tensin 
homolog on chromosome 10, 第 10号染色体缺失的磷酸酶及张力蛋白同源的基因); ZEB1(Zinc finger E-box binding homeobox 1, 锌指
E-盒结合同源异形盒-1); ZEB2(Zinc finger E-box binding homeobox 2, 锌指 E-盒结合同源异形盒-2); COX-2(Cyclooxygenase-2, 环氧化
酶-2); PR(Progesterone receptor, 孕激素受体); Igf-1(Insulin-like growth factor 1, 胰岛素样生长因子 1); PPLR(Prolactin receptor, 催乳素
受体); GHR(Growth hormone receptor, 生长激素受体); TGFβ(Transforming growth factor β, 转化生长因子 β)。 

 
4.2  miRNA对泌乳的调节作用 

乳腺组织中, 分泌细胞以血液中各种营养物质
为原料, 在细胞中生成乳汁后分泌到腺泡, 这个过
程称为乳汁分泌; 腺泡腔中的乳汁通过乳腺组织的
管道系统逐级汇集, 最后经乳腺导管和乳头管流向
体外, 这一过程称为排乳。乳汁分泌和排乳这两个
性质不同而又相互联系的过程合称为泌乳[38]。 

miRNA 对泌乳的调节作用主要在于 miRNA 可
调节乳汁的相关成分在乳腺细胞中的合成过程(表
4)。miRNA 可以调节乳腺中乳蛋白的合成, 例如
let-7g[39]、miR-126-3p[29]等。miRNA 还可以调节乳
腺中的乳糖代谢, 本课题组已发现 bta-miR-484可负
向调控己糖激酶 2(Hexokinase 2, HK2)蛋白的表达, 

从而调控乳腺上皮细胞的乳糖代谢 ; 同时验证了
miR-484可直接靶向 HK2 mRNA的 3′UTR区域, 降
低己糖激酶 2酶活, 抑制葡萄糖吸收(未发表)。在小
鼠乳腺上皮细胞系 HC11 和人乳腺上皮细胞 MCF-7
中, miR-214 通过直接作用于乳铁蛋白(Lactoferrin, 
Lf)的 3′UTR区域来抑制其蛋白表达, 并调控细胞凋
亡[40]。 

最近, Jabed等[42]通过在细胞模型筛选能够有效

沉默 β-乳球蛋白(β-lactoglobulin, BLG)的单个和串
联的 miRNA, 发现 10个 miRNA中 8个可沉默羊的
BLG, 9个可沉默牛BLG; 利用可表达绵羊BLG的小
鼠乳腺模型, 证实了串联的两个miRNA组合可以高
效(96%)沉默乳中 BLG 的表达; 他们还成功构建了 

 
表 4  个别 miRNA 对泌乳的作用 

miRNA 功能 靶基因或调控对象 文献 

miR-126-3p 抑制乳腺上皮细胞增殖和 β-酪蛋白的分泌 PR [29] 

miR-129-5p 抑制小鼠上皮细胞的增殖和上皮细胞活力 Igf-1 [31] 

miR-15a 抑制乳腺上皮细胞增殖和酪蛋白的分泌 GHR [33] 

let-7g 抑制小鼠乳腺上皮细胞增殖及 β-酪蛋白分泌 TGFβR1 [39] 

miR-214 抑制乳铁蛋白的表达和细胞凋亡 Lf [40] 

miR-221 抑制乳腺上皮细胞增殖和 β-酪蛋白的分泌 GHR [41] 

miR-484 抑制奶牛乳腺上皮细胞的糖代谢关键酶表达,抑制其对乳糖的吸收利用 HK2 未发表 

注：TGFβR1(Transforming growth factor β receptor 1, 转化生长因子 β受体 1)。 
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表达该串联 miRNA 的转基因小牛, 激素诱导其泌乳,
发现其乳汁中无 BLG, 同时酪蛋白含量增加。这一
研究说明, 可通过调控miRNA来消减过敏原乳蛋白
的表达, 而且这也为通过调控miRNA的表达来调控
乳成分和家畜性状提供了新思路。 

5  乳腺 miRNA的表达调控 

miRNA 不仅可以调节乳腺基因转录后表达, 它
自身的表达也受到细胞内外相关因素的调控, 进而
影响乳腺发育。目前对于乳腺 miRNA的转录调节和
转录后调节的关键步骤仍然知之甚少, 但已有试验
证明一些外界因素和细胞内的转录因子可以调控

miRNA 的表达, 而且有些 miRNA 参与了其自身的
表达调控循环。 

研究表明, 激素可以改变乳腺细胞的miRNA表
达状况。万中英等[43]通过 Real-time PCR发现, 王不
留行增乳活性单体邻苯二甲酸二丁酯及催乳素均抑

制原代培养的泌乳中期奶牛乳腺上皮细胞 miR-143、
miR-125 和 miR-195 表达; 邻苯二甲酸二丁酯也可
抑制 miR-21表达。另外, 雌激素可以与乳腺中的雌
激素受体结合, 促进乳腺的发育和增生。不少乳腺
癌方面的研究发现, 雌激素可以上调和下调不同的
miRNA, 从而影响乳腺的正常生长, 其中雌激素调
控的一些 miRNA 可以调控雌激素对乳腺癌细胞的
作用[44]。此外, miRNA的表达还受到转录因子的调
控。Feuermann 等[45]利用染色体免疫共沉淀测序方

法证实, miR-17/92 的表达依赖着与 STAT5 的结合, 
但 miR-17/92对乳腺发育并非必不可少。 

外界因素也可以影响miRNA的表达状况, 例如
不同日粮可以改变奶牛皮下和内脏脂肪组织中

miRNA的表达谱[46], 高温可以引起乳腺上皮细胞中
miR-24 的增加[47]。可见, 饲料供给和饲养管理对动
物泌乳性能的影响可能部分通过调控 miRNA 表达, 
进而引起这些miRNA靶基因的表达变化, 调节动物
乳腺的发育和泌乳。 

6  展 望 

乳腺的正常发育和泌乳是新生儿营养供给和消

费者乳制品需求的重要保障, miRNA 在乳腺组织发
育和泌乳的各个阶段起着重要作用, 但相关研究并
不很多。因此, 探索 miRNA对正常乳腺发育和泌乳

的调控具有重要意义, 一方面可为人类和乳用动物
乳腺疾病研究提供更全面的理论基础, 另一方面可
为促进乳用动物乳腺发育和泌乳, 提高乳品质提供
新的途径。 

今后相关研究应关注乳腺发育和泌乳相关

miRNA 的表达分析和功能验证。miRNA 的表达分
析应着眼于发现乳腺组织特异性表达的 miRNA, 探
讨乳汁体细胞中 miRNA与乳腺组织 miRNA的相关
性, 筛选 miRNA 的分子标记。对于 miRNA 的功能
验证方面, 应该深入研究功能性miRNA的作用机理, 
外界因素对 miRNA 的表达调控以及如何利用

miRNA来调控乳腺健康和高质高效产乳。应当在细
胞水平研究基础上加强在体试验验证, 加强 miRNA
抑制和过表达方面的探索。可以预见, miRNA 的深
入研究将进一步揭示乳腺正常和异常发育及泌乳的

机理, 可为促进乳腺健康发育和调控高质高效产乳, 
治疗乳腺癌、乳腺炎等各种乳腺疾病提供新的思路。 
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