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摘   要：背根神经节(dorsal root ganglia, DRG)是重要的外周神经系统组成部分，是外周感觉传入

中枢的枢纽。背根神经节在发育过程中神经元细胞及其基因表达的动态变化已有研究进行过单细

胞转录组的解析，而关于非神经元细胞的动态变化尚无系统研究。为了探究出生后不同发育时间

点大鼠 DRG 内非神经元细胞的变化，本研究选取 10 只 7 日龄(7 day, 7D)大鼠的 DRG 和 3 只 3 月

龄(3 month, 3M)大鼠的 DRG，制备单细胞悬液，使用 10×Genomics 平台进行测序，从单细胞水平

解析了出生后发育中 DRG 非神经元细胞的转录图谱。结果表明，7D 和 3M 各类非神经元细胞在

细胞数目的分布比例上存在显著差异性。对拥有 4 个亚型的施旺细胞整体进行拟时分析，Ⅱ型施旺

细胞是最早出现的施旺细胞亚型，Ⅲ型和Ⅳ型施旺细胞出现较晚。进一步对 2 个不同发育时间点

细胞占比数差异显著的Ⅳ型施旺细胞进行了基因本体(gene ontology, GO)和京都基因与基因组百

科全书(Kyoto encylopaedia of genes and genomes, KEGG)通路富集分析。从 7D 到 3M 的差异基因的

GO 分析结果表明，Ⅳ型施旺细胞的状态逐渐趋于稳定。KEGG 分析结果发现酪氨酸代谢通路的显

著上调影响了细胞内的信号转导，进而影响了细胞稳态的维持。从 7D 到 3M，基因 Col3a1、Col4a1
显著下调，且与细胞外基质的构建密切相关，这表明Ⅳ型施旺细胞的细胞基质环境随着发育过程

趋于稳定。上述结果提示Ⅳ型施旺细胞是一类趋于成熟且维持施旺细胞稳态的细胞。本研究关于

DRG 在发育过程中细胞类型和基因表达差异的分析结果为躯体感觉在发育过程中成熟机制的研
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究提供了重要参考信息。 
关键词：背根神经节；发育；单细胞转录组测序；非神经元细胞；施旺细胞  

Deciphering the dynamic characteristics of non-neuronal cells 
in dorsal root ganglion of rat at different developmental stage 
based on single cell transcriptome data 
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(Beijing), Beijing Institute of Lifeomics, Beijing 102206, China 
 
Abstract: Dorsal root ganglia (DRG) is an essential part of the peripheral nervous system and 
the hub of the peripheral sensory afferent. The dynamic changes of neuronal cells and their gene 
expression during the development of dorsal root ganglion have been studied through single-cell 
RNAseq analysis, while the dynamic changes of non-neuronal cells have not been 
systematically studied. Using single cell RNA sequencing technology, we conducted a research 
on the non-neuronal cells in the dorsal root ganglia of rats at different developmental stage. In 
this study, primary cell suspension was obtained from using the dorsal root ganglions (DRGs, 
L4–L5) of ten 7-day-old rats and three 3-month-old rats. The 10×Genomics platform was used 
for single cell dissociation and RNA sequencing. Twenty cell subsets were acquired through 
cluster dimension reduction analysis, and the marker genes of different types of cells in DRG 
were identified according to previous researches about DRG single cell transcriptome 
sequencing. In order to find out the non-neuronal cell subsets with significant differences at 
different development stage, the cells were classified into different cell types according to 
markers collected from previous researches. We performed pseudotime analysis of 4 types 
Schwann cells. It was found that subtype Ⅱ Schwann cells emerged firstly, and then were 
subtype Ⅲ Schwann cells and subtype Ⅳ Schwann cells, while subtype I Schwann cells existed 
during the whole development procedure. Pseudotime analysis indicated the essential genes 
influencing cell fate of different subtypes of Schwann cell in DRG, such as Ntrk2 and Pmp2, 
which affected cell fate of Schwann cells during the development period. GO analysis of 
differential expressed genes showed that the up-regulated genes, such as Cst3 and Spp1, were 
closely related to biological process of tissue homeostasis and multi-multicellular organism 
process. The down regulated key genes, such as Col3a1 and Col4a1, had close relationship with 
the progress of extracellular structure organization and negative regulation of cell adhesion. This 
suggested that the expression of genes enhancing cell homestasis increased, while the expression 
of related genes regulating ECM-receptor interaction pathway decreased during the development. 
The discovery provided valuable information and brand-new perspectives for the study on the 
physical and developmental mechanism of Schwann cell as well as the non-neuronal cell changes 
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in DRG at different developmental stage. The differential gene expression results provided crucial 
references for the mechanism of somatosensory maturation during development. 
Keywords: dorsal root ganglion; development; single cell transcriptome sequencing; 
non-neuronal cell; schwann cell 

 
 

背根神经节(dorsal root ganglia, DRG)是重

要的外周神经系统组织，负责接收来自身体感

受器的全部神经冲动，包括一般躯体感觉和内

脏感觉，然后通过向心纤维将它们传送到脊髓。

既往研究表明，不同发育时间点的 DRG 中神经

元细胞有着较高的异质性[1]，但对于发育不同

阶段 DRG 中的非神经元细胞的关注度较为缺

乏。因此，本研究着眼于不同发育时间点 DRG
中的非神经元细胞，使用单细胞转录组测序手

段[2]，在单个细胞水平上解析不同发育时间点

DRG 中非神经元细胞异质性。DRG 中的非神经

元细胞包括施旺细胞、卫星胶质细胞、成纤维

细胞等、单核细胞等。相关研究表明 DRG 中的

神经元和非神经元之间也存在着密切的相互作

用关系，起源自 DRG 非神经元细胞的 FGF13
影响着 DRG 中痒觉神经元相关的钠离子通道，

从而对痒觉产生影响[3]。研究表明提高 DRG 的

成纤维细胞中与抑制线粒体缺陷相关的基因

Drp1 的表达有助于促进细胞内的线粒体修复，并

进一步提高 DRG 中感觉神经元的可修复性[4]。

Singhmar 等[5]的研究表明，起源自 DRG 中的成

纤维细胞分泌的 PI16 蛋白影响着外周神经损伤

后的慢性疼痛，在未表达 PI16 蛋白的小鼠中外

周神经痛也随之消失。研究发现起源自 DRG 成

纤维细胞的 Fn14 因子在外周神经损伤后的

DRG 中表达显著升高，该因子是通过活化核转

录因子 κB (nuclear transcription factor kappa B, 
NF-κB)通路进而影响外周神经损伤后的神经

痛[6]。起源自 DRG 施旺细胞(schwann cell)的外

泌体有效缓解了Ⅱ型糖尿病小鼠的外周神经痛，

施旺细胞起源的血管内皮生长因子 (vascular 

endothelial growth factor, VEGF)在体内外都可

有效缓解糖尿病所引起的外周神经痛[7]。综上

所述，DRG 中的非神经元细胞有着非常重要的

基础生理学意义和临床研究价值。近年来单细

胞测序技术的兴起大大促进了疾病机制在单个

细胞水平上的解析。因此通过对 DRG 中的单个

细胞进行转录组水平测序，鉴定出其中的非神

经元细胞亚群并对其处在发育不同时间点的两

类非神经元亚群进行差异性表达的研究，具有

较好的创新性和较高的基础生理学意义。 
传统的测序方法虽然提供了大量的转录组

数据[8]，但无法实现在单个细胞的水平上解释造

成这种特质的细胞异质性。本文采用的单细胞转

录组测序(single cell transcriptome sequencing)技
术，可深入理解罕见组织的转录本信息[9]，DRG
作为外周神经系统中的一部分，通过该种手段

也可以得到很好的细胞类型解析和细胞分型以

及新细胞亚群的找寻[10]，同时有助于深入理解

DRG 中的非神经元细胞随着发育时间点产生

显著变化的细胞类型有哪些，有助于了解非神

经元细胞在 DRG 中发挥的作用。 

1  材料与方法  
1.1  取材 
1.1.1  实验动物 

于斯贝福(北京)生物技术有限公司购入 7 日

龄健康远交群(Sprague Dawley, SD)雄性大鼠  
10 只，三月龄健康 SD 雄性大鼠 3 只，体重均

为 220–240 g，在国家蛋白质科学中心实验动

物平台饲养，每笼 3 只群养，12 h/12 h 昼夜循

环照明，自由饮水和进食。该实验获得国家蛋
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白 质科学中心伦理委员会批准 ( 批准号：

IACUC-20200120-22RB)。 
1.1.2  实验仪器和试剂 

体视显微镜、咬骨钳、显微剪刀、外科手术

镊、离心管、戊巴比妥钠、磷酸缓冲盐溶液

(phosphate buffered saline, PBS)、DMEM 基础培

养基、10%胎牛血清、1%双抗、胶原酶、胰蛋白酶。 
1.1.3  大鼠背根神经节组织的分离 

首先，用戊巴比妥钠麻醉大鼠；剃毛暴露

背部皮肤，切开皮肤钝性分离肌肉组织，用小

鼠咬骨钳分离脊椎骨，暴露 DRG。然后用显微

剪刀剪掉 L4、L5 节段 DRG 迅速放入加有预冷

PBS 的培养皿中。在体视显微镜下用显微解剖

镊分离 DRG 的运动纤维，用显微剪刀剪掉两端

残留的感觉纤维，只保留感觉神经节。最后，

将 DRG 移入装有预冷 PBS 的 1.5 mL 离心管中，

放在冰上备用(图 1)。 
1.1.4  大鼠背根神经节组织消化 

配制 DMEM 完全培养基[11]：DMEM 基础培

养基中加入 10%胎牛血清和 1%双抗；向 10×背
根神经节组织消化液 8 mL DMEM 基础培养基

中加入 80 mg 胶原酶、32 mg 胰蛋白酶。将足

够数量的 DRG 用 DMEM 基础培养基漂洗 3 遍，

用 DMEM 基础培养基将 10×消化液配制成 1×消
化液，在水浴锅 37 ℃消化 35–40 min，消化过

程中每隔 5–6 min 摇晃一次。消化结束后，加

入 DMEM 完全培养基终止消化，同时用 DMEM
基础培养基漂洗 3 遍。用不同口径大小(直径分

别为 2 mm、1 mm 和 0.5 mm)的移液管，从大至

小对 DRG 组织进行吹打，每根移液管 5–10 次。

将细胞悬液通过 35 μm 细胞筛网过滤。 

1.2  数据分析 
1.2.1  数据预处理及质控 

细胞捕获和单细胞文库的构建：将制备好

的样本细胞悬液送至北京博奥晶典生物技术有

限公司利用 10×Genomics 平台进行测序。采用

Seurat[11] R 包进行测序后数据预处理及分析，

分析软件及软件版本见表 1。用于质控筛选高

质量细胞的参数为：基因数目 400–2 500、单个

细胞基因数<8 000、线粒体基因百分比小于

25% (附图 1 及附表 1，相关附图及数据已提交

国家微生物科学数据中心，登录号：cobain)。 
 

 
 

图 1  取样流程   背根神经节的解剖和分离流程 
Figure 1  Procedure for obtaining DRG samples. Anatomy and separation process of dorsal root ganglion. 
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表 1  分析软件 
Table 1  Analysis softwares 
Software/Package Version 
R 4.2.0 
ggplot2 3.3.6 
dplyr 1.0.10 
tidyverse 1.3.1 
patchwork 1.1.2 
clusterprofile 3.18.1 
Or.Rn.eg.db 3.12.0 
harmony 0.1.0 
Monocle 2.18.0 

 
1.2.2  降维聚类分析及细胞注释 

使用 FINDVARIABLEFEATURES 函数寻

找前 3 000 个高变基因。使用 RUNPCA 进行

降维聚类分析(N=50)，resolution 设定为 0.5，
用调度举例(shortest completion time，SCT)算
法 对 数据集进行标准化处理 [12]，然后使用

RUNHARMONY 函数去除批次效应[13]。使用统

一流形逼近与投影(uniform manifold approximation 
and projection, UMAP)非线性聚类降维对结果

进行可视化。使用 FINDMARKERS 函数对提取

出的Ⅳ型施旺细胞亚群进行不同时间点的细胞

间差异基因找寻。 
1.2.3  拟时分析 

使用 MoncleR 包进行拟时分析[14]，分析软

件及软件版本见表 1。分析对象为 4 个亚型的

全部施旺细胞，数据预处理后(cores=8)，进行

基因排序，降维后分别按照判刑的细胞状态、

施旺细胞亚型进行可视化。 
1.2.4  差异基因筛选及功能分析结果 

本研究最终选取在不同发育时间点的 4 个

亚型的施旺细胞进行差异表达基因的找寻，基

因本体(gene ontology, GO)分析和京都基因与

基因组百科全书(Kyoto encylopaedia of genes 
and genomes, KEGG)分析。2 个发育时间点施

旺细胞内的差异基因筛选的显著性阈值标准为：

p_val_adj<0.05，|avg_log2 FC|>0.25。针对 2 个时

间点筛选出的差异基因进行 GO 分析 [15]和

KEGG 分析[16]。 

2  结果与分析 
2.1  DRG 单细胞转录组图谱绘制 

对测序后的数据进行质控去除低质量的细

胞后，共保留 17 366 个细胞用于后续分析。其中

9 137 个细胞来自于 7D，8 229 个细胞来自于 3M，

采用 UMAP 对全部细胞分布进行投影可视化，

结果显示存在较为明显的批次效应(图 2A)，使用

HARMONY[13]去批次效应后效果较好(图 2B)。 
聚类降维分析将全部细胞分为 20 个 cluster 

(图 2C)，接着对每个细胞亚群进行细胞类型注

释，通过和文献中相应类型的标记基因匹配及

参考 Cellmarker 数据库[17]，最终注释的细胞亚

群类型包括：神经元、Ⅰ型施旺细胞[18]、Ⅱ型施

旺细胞[18]、Ⅲ型施旺细胞[18]、Ⅳ型施旺细胞[18]、

成纤维细胞[18]、卫星胶质细胞[18]、平滑肌细胞、

周细胞、单核细胞、内皮细胞以及未判定明确

细胞类型的部分其他细胞(others) (图 2D)。结

果表明，DRG 细胞内的转录图谱整体具有一致

性，但部分细胞类型，如Ⅱ型施旺细胞、Ⅲ型

施旺细胞、Ⅳ型施旺细胞和成纤维细胞，在不

同发育时间点具有细胞数目上的差异性。使用

不同的标记基因对 DRG 中各类细胞进行细胞

注释，根据标记基因 Tubb3、Uchl1、Smn2 标

记神经元细胞，使用 LOC100134871、Hbb 基

因标记 I 型施旺细胞，使用 Fabp7、Mmd2 标

记的卫星胶质细胞[18]，各细胞亚群标记基因可

视化气泡图见图 2E。 

2.2  DRG 内施旺细胞异质性及拟时分析 
本研究展示了不同发育时间点 DRG 内各

类细胞的细胞占比数差异，用于比较 2 个时间

点细胞组成比例差异，进而发现差异显著的细 
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图 2  细胞分群及注释 
Figure 2  Cell clustering and annotation. A: The results before batch effect corrected (grouped by 
Origin.ident). B: The results after batch effect corrected (grouped by Origin.ident). C: Dimentional reduction 
and clustering results of the data after quality control. D: Clustering results by cell type annotated manually. 
E: Dotplot of marker genes in different cell types in the data after quality control. 
 
胞类型。数据显示，随着发育时间的进展，7D
和 3M 的 DRG 内的几类非神经元细胞亚群发生

了改变。对DRG中的细胞按照发育时间点(图 3A)
和细胞类型(图 3B)分别进行了细胞数目(表 2)

及细胞占比数的统计。其中 7D 和 3M 的各类细

胞占该时间点的所有细胞百分比为：神经元细

胞为 2.2%和 3.4%，卫星胶质细胞为 9.6%和

11.4%，成纤维细胞为 9.0%和 6.0%，I 型施旺 
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图 3  各类细胞占比情况 
Figure 3  Percentage of identified cell type. A: Classified by development time point. B: Classified by cell 
types.  
 
表 2  各类细胞在不同发育时间点数目 
Table 2  Numbers of different cell type at two developmental time point 
 Satellite 

glia cell 
Fibroblast 
cell 

Subtype I 
Schwann 
cell 

Subtype Ⅱ 
Schwann 
cell 

Subtype Ⅲ 
Schwann 
cell 

Subtype Ⅳ 
Schwann 
cell 

Pericyte Monocytic 
cell 

Smooth 
muscle 
cell 

Neurons Endothelial 
cell 

7D 910 819 68 1 288 964 415 292 311 130 201 130 
3M 936 490 43 720 326 36 591 630 243 278 243 
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细胞为 0.7%和 0.5%，Ⅱ型施旺细胞为 14.1%和

8.7%，Ⅲ型施旺细胞为 10.6%和 4.0%，Ⅳ型施

旺细胞为 4.5%和 0.4%，周细胞为 3.2%和 7.2%，

单核细胞为 3.4%和 7.7%，平滑肌细胞为 1.4%
和 3.0%，内皮细胞 1.4%和 3.0%。将这几类非

神经元细胞进行提取和降维聚类分析，发现Ⅳ型

施旺细胞在 2 个发育时间点异质性较高，细胞占

比数差异性显著，对其进行后续的 GO 分析和

KEGG 分析。此外，对大鼠 DRG 内的 4 个亚型

的施旺细胞进行了拟时分析(图 4A–4C)，绘制

了 4 类施旺细胞亚群的细胞命运轨迹图谱，分

别根据发育状态(图 4A)、细胞类型(图 4B)进行

了施旺细胞拟时分析图谱的绘制。Ⅱ型施旺细胞

是施旺细胞中较早产生的一种细胞，而Ⅲ型施旺 
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图 4  施旺细胞拟时分析结果 
Figure 4  Pseudotime analysis of Schwann cells. A: Classified by cell fate state. B: Classified by cell types. 
C: Pseudotime order. D: Heatmap of variable features. E: Crucial genes related to developmental branches.  
 
细胞和Ⅳ施旺细胞的出现晚于Ⅱ型施旺细胞，通

过绘制不同时序状态的差异基因热图(图 4D)，
对决定细胞命运的差异性基因也进行了筛选，

其中包括 Ntrk2、Pmp2、Top2a 等(图 4E)。 
2.3  Ⅳ型施旺细胞差异基因的识别筛选及

功能通路分析结果 
对 2 个时间点 DRG 内施旺细胞(7D：415 个

细胞；3M：36 个细胞)的差异基因进行了判

定，以及 GO 分析和 KEGG 分析，2 个时间

点的细胞差异基因选取的显著性阈值标准为：

p_val_adj<0.05，|avg_log2 FC|>0.25，得到显著

上调基因 32 个，显著下调基因 7 个，本文选取

差异性最为显著的上下调基因分别进行了统计

(表 3)。 
在 GO 分析中，从 7D 到 3M，与多种多细

胞生物过程相关的基因 Cst3 和与组织稳态维持

生物学过程相关的基因 Spp1 显著上调(图 5A、

5D)，同时 Spp1 的显著上调也提示，Ⅳ型施旺

细胞也许具有巨噬细胞的部分功能，巨噬细胞

是人体内重要的免疫细胞，维护着机体的健康，

这也与Ⅳ型施旺细胞维持稳态的功能相辅相

成。与细胞核膜分子亚定位相关的基因 Cst3 显

著上调(图 5B、5E)，与细胞骨架分子功能相关

的基因 Nefh 上调(图 5C、5F)，KEGG 分析结果 
 
表 3  Ⅳ型施旺细胞中 TOP4 上调、下调基因 
Table 3  Top 4 up-regulated and down-regulated 
genes  
TOP 4 up-regulated and down-regulated genes FC 
Up-regulated gene 

Cst3 3.03 
Tyrp1 2.52 
S100b 2.18 
Spp1 2.06 

Down-regulated gene 
Col3a1 0.39 
Marcks 0.40 
Mpz 0.55 
Col4a1 0.57 
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图 5  Ⅳ型施旺细胞细胞上调基因 GO 分析结果 
Figure 5  GO analysis results of the up-regulated genes of Schwann cells. Barplot of up-regulated genes in 
A: Biological process. B: Cell component. C: Molecular function. Cneplot of up-regulated genes in D: 
Biological process. E: Cell component. F: Molecular function. G: KEGG pathway analysis of up-regulated 
genes in Schwann cells. 
 
发现酪氨酸代谢通路显著上调(图 5G)。从 7D
到 3M，与细胞外基质构建生物学过程和与细胞

外基质相关的显著下调的基因为 Col3a1、

Col4a1 (图 6A、6D、6C、6F)，以及与髓鞘发

育相关的基因 Mpz 显著下调(图 6B、6E)，同时

KEGG 分析结果表明，细胞外基质相关通路显

著下调(图 6G)。 

3  讨论与结论 
本研究的创新点在于，采用自产大鼠 DRG

数据，着眼于大鼠出生后 DRG 不同发育时间点

(7D 和 3M)的非神经元细胞，从单细胞水平解

析了细胞异质性，解析了 DRG 中非神经元细胞

在发育不同时间点的差异性。利用单细胞转录

组测序技术对 10 只 7 日龄大鼠的 32 个 DRG 组

织和 3 只 3 月龄大鼠的 11 个 DRG 组织内的细

胞进行分析，初步探讨了背根神经节内非神经

元细胞的异质性与发育时间点的问题。测序共

获取 17 366 个细胞(7D：9 137 个；3M：8 229 个)，
质控后第一步，将测序获得数据进行聚类降维

分析并根据标记基因进行细胞注释；第二步，

将已判定的不同发育时间点的非神经元细胞亚

群进行差异分析。施旺细胞的几类细胞亚群在

发育过程中，均产生了细胞比例的变化。施旺

细胞作为神经系统中一种重要的胶质细胞，起

着维护神经系统稳态和维持神经系统功能的作

用[19]，并与神经炎症的发生机制密切相关，施

旺细胞主要与神经系统的髓鞘发生相关，对于 
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图 6  施旺细胞下调基因 GO 分析结果 
Figure 6  GO analysis results of the down-regulated genes of subtype Ⅳ Schwann cells. Barplot of 
down-regulated genes in A: Biological process. B: Cellular component. C: Molecular function. Cneplot of 
down-regulated genes in D: Biological process. E: Cellular component. F: Molecular function. G: KEGG 
pathway analysis of down-regulated genes in Schwann cells. 
 
神经轴突的髓鞘化起着至关重要的作用[19]，此

前的研究表明，I 型施旺细胞因高表达与成纤维

细胞类似的标记基因，因此具有显著的连接细

胞特性 [18]，Ⅱ型施旺细胞则与髓鞘的发生密切

相关[18]，Ⅲ型施旺细胞高表达与组织发育相关

的基因，因此被推断与神经组织的发育有关[18]，

Ⅳ型施旺细胞则与细胞的分裂以及增殖分化有

紧密联系[18]。且关于施旺细胞的细胞通讯研究

表明，Ⅲ型施旺细胞与Ⅳ型施旺细胞间的细胞

通讯较强[18]。这些结论对于后续进一步研究不

同亚型施旺细胞具有重要生理学意义。 

通过对样品中的 4 个亚型的所有施旺细胞

进行拟时分析，Ⅱ型施旺细胞是最早出现的施旺

细胞亚型，Ⅲ型施旺细胞和Ⅳ型施旺细胞出现

于发育的后期，而 I 型施旺细胞在整个发育过程

中变化不显著，发现Ⅳ型施旺细胞属于出现较晚

的一种细胞，但在成体后，它的数目又显著减

少，可能它正是属于这种发育中的过渡态细胞。

在此基础上，找出了影响不同亚型施旺细胞命

运轨迹的关键基因，如 Pmp2、Ntrk2 等(图 4E)。
已有研究表明，Ntrk2 的拮抗剂可以引起髓鞘损

害[20]，Pmp2 与外周神经系统髓鞘的再生密切相
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关[21]，Top2a 与细胞增殖分化密切相关[22]，这  
3 个基因均为决定不同亚型施旺细胞发育的关

键基因。这些基因的发现对于研究施旺细胞的

发育进程有着重要的基础生理学意义，为进一

步研究施旺细胞的发育生理学提供了坚实基础

和新视角。 
Ⅳ型施旺细胞是在 2 个不同发育时间点细

胞占比数差异最大的施旺细胞亚型，因此针对

其进行了后续深入分析。在 GO 分析中，从 7D
到 3M，与组织稳态维持生物学过程相关的基因

Spp1 显著上调，与多种多细胞生物过程相关及

与细胞核膜分子亚定位相关的基因 Cst3 显著上

调，Cst3 基因对于细胞内稳态的维持和调节具

有重要意义[23]，这表明随着发育的成熟，细胞

的状态逐渐趋于稳定，细胞的状态逐渐趋于稳

定，3M 的施旺细胞在细胞稳态的维持和细胞调

节功能上都要优于 7D 的Ⅳ型施旺细胞，由此

可见，Ⅳ型施旺细胞也许与外周神经施旺细胞组

织的形态维持功能有关。同时 Spp1 的上调也提

示，Ⅳ型施旺细胞也许具有巨噬细胞的部分功

能[24]。KEGG 分析结果发现酪氨酸代谢通路随

着发育成熟出现了显著上调，最新研究表明，酪

氨酸激酶受体可以调节信号转导进而维持细胞

状态的稳定[25]。从 7D 到 3M，显著下调的基因为

与细胞外基质构建和胞膜构建生物学过程密切

相关的 Col3a1、Col4a1[26]，这表明发育成熟时，

Ⅳ型施旺细胞的细胞基质环境趋于稳定，构建细

胞外基质的活动减弱，这也佐证了其维持细胞稳

态的生物学功能。综上所述，本研究认为Ⅳ型施

旺细胞是一类趋于成熟且维持施旺细胞稳态的

一类细胞，这与 4 类施旺细胞拟时分析的结果也

是一致的。KEGG 分析结果表明，细胞外基质受

体应答相关通路显著下调，这表明 3M 的Ⅳ型施

旺细胞趋于稳定状态。这些发现对于后续进一步

研究Ⅳ施旺细胞的生理机制具有重要意义。 
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