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【摘  要】在哺乳动物中，存在着一种增加热量产生和能量消耗的产热机制。最近研究揭示了
控制这个产热环路的细胞和生理学机制。该产热机制可激活脂肪细胞，即棕色及与之密切相关

的浅棕色脂肪细胞，由那些具有产热功能但起源于不同细胞组织的祖细胞谱系分化而成。热能

产生的分化与普通脂肪细胞生成有相同之处，值得强调的是一些共同的转录因子在操纵祖细胞

不同结局的过程中扮演了重要角色。然而，热能产生的分化并非一定与普通的程序性的脂肪细

胞生成相关，令人兴奋的是，具有特定来源的细胞拥有热能产生的代偿能力，即能够使他们分

化成为可产热活性的成熟脂肪细胞。对热能产生的程序性分化和其中激活因素的理解有助于开

发直接或间接检测热能产生活性的指标和试剂盒。在合适的细胞模型中联合运用这些指标，可

以开发出新的通过增强产热环路来对抗肥胖及其相关代谢性疾病的治疗方法。 
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背景/意义 
    肥胖与代谢综合征已在全球范围内流行，根据美国疾病预防与控制中心的统计，2/3的美国
人口超重和肥胖。超过 1/3的美国成年人和大约 17%的美国儿童肥胖。全世界范围内，超过 10
亿成年人（15%的世界人口）超重，超过 3 亿人口是真正的肥胖患者。肥胖和胰岛素抵抗是代
谢综合征的两个最主要的特征。事实上，除去 2 000万 2型糖尿病患者，仍有超过 4 000万的美
国人患有代谢综合征。代谢综合征是多种异常的集合，可诱发 2 型糖尿病、脂代谢异常、非酒
精性脂肪肝、心血管疾病、肾功能衰竭等常见疾病甚至一些癌症[1- 4]。研制预防和治疗肥胖及其

合并症的策略对于医疗保健和医学研究来说至关重要。最近几年，研究如何将棕色脂肪组织

（brown adipose tissue, BAT）作为有潜力的治疗靶标备受关注。 

    BAT在产热过程中占有举足轻重的地位，该过程将机体中的能量释放并转化成为热能以维
持体温。在小鼠和人类中，该过程可被解耦联蛋白（uncoupling protein 1, UCP1）所调控，该蛋
白表达于线粒体和棕色以及类棕色（米色或浅棕色）脂肪细胞。棕色脂肪细胞主要分布在啮齿

类动物肩胛间区并组成性表达 UCP1，而浅棕色脂肪细胞则能在寒冷或 β-肾上腺素的刺激下被
诱导成为白色脂肪组织[5]。在成年人中，UCP1阳性的脂肪细胞主要分布在颈部、锁骨上以及脊
髓区域[6-9]。 

  
UCP1介导的产热机制 

UCP1存在于线粒体内膜ATP生成过程中电子传递链（electron transport chain ,ETC）解
偶联过程所形成的质子泄漏通道中。UCP1允许质子通过ETC的主动运输跨越半透膜以恢复
两侧的电子浓度梯度或迂回到旁路激活V-ATP激酶，将能量作为热能进行释放，而不是激
活ADP磷酸化过程。米色脂肪区别于棕色脂肪一个最明显的特征就是，产热活性激动剂可
诱导米色脂肪细胞中UCP1高度表达，而UCP1在经典的棕色脂肪细胞中为高水平的组成型
表达[10-14]。 
通俗来讲，其分子机制可比喻为一辆汽车的引擎（图1）。正常情况下，汽车引擎用汽



油作为能量来源推动轮胎使汽车前进，如同细胞利用葡萄糖和脂肪酸作为能量来源驱动线

粒体产生ATP。当踩下油门踏板，燃料注入引擎汽缸，爆发产生的能量能使汽油燃烧形成
水和二氧化碳。这些气体被储存在汽缸中，产生能量推动引擎活塞并驱动汽车前进，此过

程重复循环。在细胞中，电子传递链使用能量，如葡萄糖和脂肪酸驱动质子进入线粒体内

膜产生质子驱动势能。在正常氧化磷酸化时期，培养基中的能量将被用以“推动”ATP激
酶产生ATP，类似于汽油燃烧推动发动机活塞[15]。UCP1的功能可被想象成在汽车引擎汽缸
侧面有一个小洞，所有通过燃烧得到的气体和能量都通过这个小洞逃逸，而不是去推动活

塞为汽车做功。在细胞中，热能的产生是因为质子本该给予ATP激酶的能量被UCP1释放回
了线粒体基质内，如同气体逃离了引擎汽缸。试想坐在车上，照理说踩下油门踏板就可以

加速汽车引擎，但此刻却无法产生动力推动引擎活塞，汽车哪也去不了。虽然汽车去不了

任何地方，但车的引擎仍处于发动状态，继续燃烧燃料，该过程会产生大量的热量。同样

的道理，棕色和米色脂肪也能燃烧燃料，利用UCP1介导的质子侧漏消耗ATP生产，产生大
量的热能。 

 
 

 
汽车引擎通常在密闭的汽缸中将汽油引爆释放二氧化碳和水，用于推动活塞，将能量送至轮胎使汽车前行。相类似的是，线粒体代谢

产物的穿梭可将ETC储存在线粒体膜一侧的质子势能用于产生电化学梯度。质子可通过ATP激酶介导在该梯度中进行传递，将质子势
能用于磷酸化ADP，生成ATP。正如同在汽缸上挖了一个小洞可使爆炸产生的气体逃逸，UCP1就是这样一个可允许质子在电化学梯
度传递的同时不激活ATP产生的这样一个通道。这些来自于质子势能的能量被作为热能而散发，很像汽车引擎在一个被挖了孔的汽缸

中点燃。 
 

图1 UCP1介导的产热与汽车发动机比较 
 
激活产热的机制 
通过激活UCP1介导的产热机制，BAT已经被证实参与调控脂肪酸代谢和葡萄糖平衡

[16-18]。考虑到其在营养物质代谢中的调控影响力，毋庸置疑，人体的BAT体积/活性与体质
指数和体脂百分比呈负相关[19,20]。棕色及米色脂肪体积的增加和活性增高可望能缓解代谢



综合征的临床结局，最近很多临床研究付出了很大的努力去开发运用各种寒冷方法激活人

体BAT的可能性，该方向已成为一个令人兴奋的研究前沿[21-24]。因此，棕色和米色脂肪是

体内主要可激活产热环路的组织，由脂肪细胞组成，通过将线粒体中由代谢底物生成的质

子势能用于推动后续反应，使ATP解偶联用以产生热量。产热的分化步骤是将不同类型的
祖细胞定向分化成具有产热效能的成熟细胞。尽管他们具有一些共同点如普通脂肪生成和

产热分化途径，细胞在不同时期的分化中表达的表面蛋白和涉及的转录网络仍是他们独特

且唯一的细胞系标志。在各个时期能推动产热环路的因子引起了人们极大的兴趣并将之运

用于治疗一些疾病如肥胖、糖尿病；一些大型的综述还详细介绍了这些使脂肪褐色化的物

质 [14,25]。在本综述中，除了将对这些使脂肪褐色化的物质名单进行更新之外，我们将对脂

肪细胞分化的各个阶段进行重新定义，并完整的归纳总结整个分化和激活产热环路的网络

过程。 
 
脂肪组织的发育和生理学 
    脂肪细胞是在有丝分裂后期，出于对脂肪组织再生的要求，由前脂肪细胞增殖分化成
熟而形成，存在整个发育和生命期间[26,27]。在小鼠中，BAT发育于表皮样生皮肌节细胞表
达转录因子Pax7[28]和肌源性因子5(myogenic factor 5, Myf5)[29,30]。此外，绝大部分白色脂肪

细胞来源于缺乏Myf5表达的细胞[31]。在此过程中，具有多种分化潜能的祖细胞群在干细胞

群中通过诱导信号开始触发特异性的定向细胞谱系。在脂肪组织中，该细胞群位于人类和

小鼠血管基质部分的细胞龛隙 (stromal vascular fraction，SVF) 中，这些细胞具有分化成其
他多种相近谱系细胞的能力[32]。小鼠实验进一步揭示，SVF是一群包括了尚未定向和已定
向分化成脂肪祖细胞的混合物[33,34]。在整个成年期，每天约有5%的脂肪细胞转换成成熟细
胞，因此，这个巨大的前体细胞存蓄库是必须具备的[35]。为满足这一需求，前体细胞会预

先分化成前脂肪细胞，并在他们充分分化前进行显著的扩增。 
    脂肪细胞系按照其定向路线继续往下，将分化成为成熟脂肪细胞以取代以前的细胞，
该过程可被一些外界的信号所强化或抑制。一些证据证实，外界的信号可增强血管周围壁

龛中前脂肪细胞的增殖和分化[36,37]。在该模式下，细胞血管基质可接收到诱导信号以增强

其终末分化并迁移出细胞龛隙。当完全成熟后，棕色和米色脂肪细胞就在多个细胞内形成

能让它们易于被识别的的脂滴，并表达他们产热活动所必须的UCP1蛋白。 
 
脂肪生成和产热代偿的决定性因素 
在细胞分化过程中，细胞的命运在一定的阶段是不可逆的，且已确定了相应的定向细

胞谱系。根据推测，这些阶段所对应的异染色质可使细胞能接近那些具有协同调节该细胞

特性的基因。第一阶段就是典型的级联反应，启动间充质干细胞定向分化成为脂肪细胞系，

即前脂肪细胞（图2）。利用谱系追踪策略，最初的研究已确定只有棕色脂肪细胞来源于
Myf5阳性的细胞谱系，白色和米色脂肪的前体不表达Myf5[30]。进一步的分析已经指出，尽

管一小部分Myf5阳性的细胞可形成白色和米色脂肪，但绝大多数的白色和米色脂肪细胞来
源于Myf5阴性的谱系细胞[31,38]。虽然针对每个池中的成熟脂肪细胞来说，根据Myf5的阳性
和阴性来划分是否准确还存在着争议，但毫无疑问，Myf5是唯一的一个最重要的谱系标志
物，不管是在脂肪形成分化还是产热能力上，均离不开Myf5的表达。 
间充质前体细胞对诱导信号,如骨形态发生蛋白（bone morphogenetic proteins , BMPs），

纤维生长因子（fibroblast growth factors, FGFs）及其他表达于细胞龛隙用于激活棕色或米色
脂肪分化的因子的反应就是分化成为预先已定向好的脂肪前体细胞[12]。一些在这些因子中

的超家族成员已经被认为参与了调控棕色脂肪的分化和功能，并促进白色脂肪的褐色化，

包括BMP7、4、8和 FGF16、1、21[39-43]。据推测，这些信号分子通过作用于细胞表面受体，

激活信号传导级联调控关键的代偿基因表达。与BMP7在胎儿期间棕色脂肪的形成过程中具



有关键地位一样，在Myf5阳性的细胞中敲除BMP受体BMPR1A会导致肩胛间区棕色脂肪组
织的形成不足[45]。BMP7信号途径通过Smad蛋白抑制Pref-1（一个包含EGF重复序列，抑制
脂肪细胞分化的蛋白）的表达[46]。锌指蛋白ZFP423似乎更像是起决定性作用的因子，决定
在前脂肪细胞定向过程中通过BMP诱导的smad蛋白相互作用，调控PPARγ的转录[36]。锌指

蛋白ZFP423的表达会被另一个锌指蛋白ZFP521所抑制[47]，强调了脂肪细胞的定向是在严格

的转录调控下进行的。有趣的是，在胚胎形成第10.5 d，Pref-1就在间充质前体细胞上有了
标记，这比ZFP423和PPARγ还要早[48]。 
细胞分选策略引出了一个很重要的知识体系，用于描述那些分化成为脂肪细胞谱系的

细胞表面抗原标志物。值得注意的是，所有分化为脂肪谱系的前体细胞均表达血小板衍生

生长因子受体(platelet derived growth factor receptor , PDGFR)、 CD34、 CD29 和干细胞抗
原 1 ( stem cell antigen 1, Sca1) [33,34,49]。然而，我们并不知道这些蛋白在脂肪细胞生成分化

过程中是必需的还是仅仅只是提供了用于区分脂肪前体细胞定向的工具。 

 
 

能产热的成熟脂肪细胞可来自于在当分化成定向的前体细胞时表达该基因组的细胞系，无论其Myf5阳性或阴性。这套分化的程序在
棕色、米色和白色前脂肪细胞中有共同的特征，如同那些有产热能力的前脂肪细胞，他们都能被BMP7或其他FGF家族蛋白的治疗增
强其产热能力。通过激活一系列的基因网络，定向产热的前体细胞能被进一步分化成为成熟的脂肪细胞，同时也可具有白色脂肪的特

征，然而直接的产热分化因子也可具有棕色和米色脂肪的特征。该过程也能被一大群不同的产热分化激活剂所增强。最后，表达UCP1
的成熟产热脂肪细胞能被进一步激活，但不同谱系间的特异性标记能区分棕色、米色和白色脂肪细胞的存在。 

 
图2 产热的分化 

 
 
产热的转录调控 
用以给祖细胞分型的表面标志物在祖细胞定向分化成棕色、米色和白色脂肪中所起的

作用仍需探索，人们已付出很大的努力去搞清楚前脂肪细胞分化过程中的转录调控因素。

转录因子PRDM16（PRD1-BF1-RIZ1 homologous domain containing 16）是调控前脂肪细胞
分化成为棕色脂肪细胞的关键[30]。过表达PRDM16可诱导成肌细胞前体分化成为棕色脂肪
细胞[30]。但惊奇的是，在表达Myf5的前体细胞中敲除该因子只对胚胎棕色脂肪的发育起很
微小的影响[50]。在脂肪细胞中特异性的敲除PRDM16对传统意义上的棕色脂肪细胞分化及
功能几乎没有影响，但却会导致因寒冷和β3-肾上腺素刺激所产生的米色脂肪细胞功能不全



[51]。有趣的是，激活PRDM16的影响独立于PRDM16的DNA链接区域，说明可能还有其他
的转录因子在促进或抑制PRDM16转录方面起作用[52]。最近，转录因子早期B细胞因子2
（early B cell factor 2, Ebf2）被认为是白色和棕色脂肪组织具有产热功能的标志[53,54]。Ebf2
细胞表达可促使Myf5阳性和阴性的细胞谱系分化成棕色和米色脂肪细胞，这说明Ebf2可使
这些细胞稳定并分化成为产热的细胞。Ebf2也被认为是PRDM16基因表达的协同调控因子。 
如前所述，产热能力的大小也许是大量储存的组氨酸修饰酶用以维持染色质稳定状态

的方式。在人类的胚胎干细胞中，PRDM16有特异性的3组氨酸9赖氨酸(specific histone 3 
lysine 9，H3K9)甲基转移酶活性。H3K9的甲基化状态是基因活性关键的决定性因素，那些
不表达PRDM16的前脂肪细胞，也许不能正常修饰与产热分化程序相关的染色质[55,56]。 
除了自身的组蛋白修饰活性，PRDM16也与其他染色质修饰酶有关，包括C末端连接蛋白1 
C-terminal-binding-protein-1 (Ctbp1)和Ctbp2。这两种蛋白可进一步募集去乙酰化酶用以修饰
染色质[57,58]。更多的是，PRDM16复合体也包含了常染色质组蛋白赖氨酸N-甲基转移酶1 
(euchromatic histone-lysine N-methyltransferase 1，EHMT1)，这种酶通过甲基化组蛋白相关
的肌肉特异性基因启动子并对其产生阻断作用，可抑制成肌细胞分化成为前体细胞[59]。 
     把染色质状态，转录调控和表面标志物模式联系起来看，决定脂肪细胞最终的命运以
及产热能力大小的机制仍被戏剧性的割裂着。根据目前的认识，不同谱系的细胞可能有共

同的程序让他们能充分通过脂肪生成和产热基因网络的调控分化成为白色、米色和棕色脂

肪细胞。 
 
产热调节因子的分化和活性 
在前体细胞向脂肪细胞谱系定向分化后，第二个关键步骤就是那些具有分化能力的细

胞在基因网络的调控下完成向成熟脂肪细胞分化过程。据以往所知，转录调控因子能够激

活该终端分化程序[33,60-65]。重要的是，白色脂肪细胞的前体在终端分化上与棕色和米色脂肪

细胞的生成有共同的基本程序，均依赖于PPARγ和CCAAT/增强子结合蛋白(特异性
C/EBP)[66,67]。这些下游调控因子作为靶点对于成熟脂肪组织中定向分化成的棕色，米色和

白色脂肪细胞来说都是必需的。 
与定向分化阶段类似，产热的分化程序是非连续分布于促进脂肪因子生成的转录调控

装置中。已知在棕色和米色脂肪中的产热回路能被寒冷所刺激的交感神经系统所激活；然

而，其他通路和血循环中的因子也可通过调节交感神经输入或其他旁路诱导产热活动。经

典的寒冷调节BAT代谢活动通路是通过交感神经输入，释放儿茶酚胺类神经递质去甲肾上
腺素，激活G蛋白偶联的腺苷受体，增加细胞内cAMP来实现。该过程可被药物复合物所模
拟，如3-肾上腺素能受体激动剂CL 316,243。这些刺激可在白色脂肪组织中增强BAT产热能
力，诱导米色脂肪形成[68]。前体细胞分化成具有产热能力细胞的增多与直接的转分化均可

调控米色脂肪的形成[69]。除了经典的儿茶酚胺通路，已有文献描述了其他替代通路也可增

加棕色脂肪的产热能力和或分化作用[12,70]。包括一些经典的激素，如甲状腺激素和胰岛素，

还有一些最新鉴定出来的内分泌因子，如胆汁酸、神经肽、FGF21、鸢尾素和BMPs等。最
近，JAK和SYK家族的细胞酪氨酸激酶参与产热分化过程的负向调控已有报道[71]。产热的

基因表达可被PRDM16和过氧化物酶增殖体激活受体辅激动子-1α（proliferator-activated 
receptor gamma coactivator 1α，PGC1α）所共同驱动，激活线粒体转录因子TFAM的生物合
成[72,73]。从多个方面来看，这套产热程序同时被棕色脂肪细胞和米色脂肪细胞所共享，然

而，由于这两种细胞具有不同的基因表达谱，因此很明显存在着一些的差异[6]。在分化的后

期，产热程序可能会被交感神经依赖性或非依赖性途径进一步增强[14,70]。 
 
筛选产热因子 
直到最近，由于缺乏人类棕色脂肪细胞模型，妨碍了在人类相关的细胞类型中进行药



物筛选。为了满足这一需求，一些学组报道他们已构建了可诱导分化成棕色/米色脂肪细胞
的细胞系[74,75]。也许，最好的细胞系统将是来自于真正的人体棕色脂肪组织的前体细胞，

并以此作为能分化成人体棕色脂肪细胞的祖细胞的标准。这些模型在筛选出增强产热能力

和活性的药物方面可提供出人意料的机会，然而，必须保证精确的试验设计才能正确评价

任何可能的药物效果。本试验设计的关键是处理的时间安排（图3A）。同上所述，细胞谱
系的定向是在细胞分化之前。这意味着在细胞分化后期复合物的干预测试中，细胞都是已

被定向为生成脂肪细胞的谱系，才能评估其最大的效果。反之，若评估为促进前体细胞定

向分化为产热细胞的试剂则需要对那些尚未定向的细胞进行处理而非那些已经被诱导为脂

肪生成方向的细胞。  
     另一个发展的机会存在于那些用于定性产热环路的试验。为了增加产热环路的活性，
一些影响因子可用来衡量该环路复合物的表现情况。这些因子通常检测其mRNA及蛋白水
平的表达，尤其是UCP1，他是产热上游的直接反应因子（图3B）。 
 

 
 
(A)体外脂肪生成分化大致可分为3个阶段：定向、分化以及成熟。将试剂用于增强每个阶段必须找到合适的治疗时间。(B)在细胞水
平上的产热环路是由代谢产物流通过细胞产生的质子势能组成，该势能可用于产生ATP或解偶联产热。为检测细胞水平上的产热环路，

一些影响因子如底物的获取，代谢酶活性，线粒体动力以及UCP1表达常被检测并广泛应用于多个不同的试验中。 
 

图3 产热环路的检测 
 
衡量热生成 
由于UCP1位于线粒体中，一些实验可用于测定线粒体代谢指标。为测定线粒体质量，

经常用实时定量PCR检测线粒体DNA的拷贝数目。另一个从组织学层面评估线粒体质量可
行的方式是通过电镜以及几种较为容易购买到的染料对线粒体进行染色。必须注意，染色

的密度代表了线粒体的质量，尤其是线粒体红色染料，其对线粒体膜的电势情况非常敏感。

电势预示着质子动能的增加，但这也许与脂肪的褐变无关。然而，即使在代谢压力较高的

情况下，由UCP1介导的解耦联过程仍会降低线粒体膜电势。线粒体生物合成转录调控因子
如TFAM和核呼吸因子1和2(NRF1和NRF2)也可用于评价。最后，ETC的组成成分会经常被
免疫沉淀用于定量评价线粒体产生质子动力势能的能力。 
为了让线粒体产生质子动力势能，燃料必须通过许多通路以便于为ETC提供底物。代

谢流的检测通常是在稳定状态下或通过检测燃料分解的一些限速酶的浓度或活性间接获



取，如酯酶-脂肪甘油三酯酯酶（adipose triglyceride lipase ，ATGL）、脂蛋白酯酶(lipoprotein 
lipase ，LPL) 、激素敏感性酯酶(hormone sensitive lipase ，HSL)、肉碱脂酰转移酶1(carnitine 
palmitoyltransferase 1，Cpt1)，这些酶掌控着脂肪酸进入线粒体的通道。当产热细胞共同使
用葡萄糖和脂肪酸作为燃料，摄入的这些代谢物质就可以被衡量。沿着这些线索，关键的

脂肪酸摄取蛋白的表达如脂肪酸转运蛋白1-4（fatty acid transport proteins 1-4，FATP1-4）和
CD36可被衡量。最近，对脂滴的形态学进行高通量的图像分析也已经被用作一种获取底物
可能性的度量方式，这种方式基于一种假设，即不断增加的小脂滴数量可增加其表面积的

体积比率，并在细胞液中让增加的脂肪分子进入脂肪水解酶可能性加大以便于进行代谢[71]。 
现在，几乎所有用于衡量产热的实验验都有一个缺陷，尤其是体外实验，那就是并没有直

接衡量热量的产生。亚细胞层面的热成像技术已经成熟，然而该技术需要纳米离子注射进

入固定的细胞，因此还没成为一种高通量的方法[76]。 
  另一种相同的技术缺陷存在于当检测体内潜在的产热因子效率时，大部分去检测人体

BAT的活性和质量的工作是依靠代谢物质的摄取来与产热活性组织进行区分，然而，对这
些技术需要的规范已达成共识[77]。 
 
产热环路用于治疗 
要想获得对产热环路更好的认识，就必须将其转化应用到治疗中，首先是用于治疗代

谢综合征。对产热环路各组个体化的应用使不同的治疗策略成为可能（图4）。在人体中主
要有两大类治疗措施用于激活产热，第一种策略是将治疗措施直接作用人体，第二种策略

是将以细胞为基础的治疗措施作用于人体。 
    近年来，直接作用于人体激活产热环路的方法是各式各样的。尽管暴露于寒冷中是一
种激活棕色脂肪组织有效的方式，一些研究也宣称其有一定的临床应用可能性[21,22,24]，但治

疗性的寒冷暴露对人来说体验并不好。饮食和锻炼为基础的干预具有多方面的获益，同样

在这些策略中具有吸引力。尤其是含辣椒素的食物已被报道具有激活棕色脂肪组织的作用
[78]。一些药物已经在临床上被发现可用于激活棕色脂肪组织，如β-3肾上腺受体激动剂米拉
贝隆[79]。这些治疗措施虽有潜力但也有一定的副作用，尤其在治疗肥胖患者中可带来一些

潜在心血管系统问题。 
细胞为基础的治疗措施是应用自体或同源细胞输注用于激活产热环路，为我们提供了

另一种有潜力的治疗方式[80]。活检发现，细胞能被培养存活并用于治疗增强产热代偿能力

或特殊的细胞表面标志物可通过流式细胞术分选的方法用于富集那些具有产热能力的前体

细胞。在移植进入受者前的培养过程中，这些细胞就能被扩增并分化成为具有产热活性的

脂肪细胞。这种方法的一个显著优势就是细胞在体外可预先被一些复合物作用，增强产热

能力和分化能力，避免其他类型的细胞在人体中可能产生的不良影响。此外，脂肪基质细

胞增生能力强，很有潜力被作为具有产热活性脂肪细胞的重要来源用于战胜肥胖。 
对产热环路的认识是开发战胜肥胖及其后遗症策略的关键步骤。这部分知识中描述产

热活性细胞的分化过程是非常重要的。通过学习细胞定向在产热过程中的过程，可设计实

验用于鉴定细胞产热分化过程中关键步骤的调控因子。这些调控因子有希望被转化应用于

人体的治疗措施，一方面通过激活体外产热环路，另一方面在离体细胞中增加产热。 



 
两种不同类型的基础治疗可用于增强人体产热环路。第一是非细胞治疗，如药物，锻炼，饮食，运动及治疗性的冷暴露。第二种是细

胞治疗，其主要将术中获得的人体脂肪细胞用以提供SVF细胞，可用于体外通过药物干预和细胞分选策略生成具有产热能力的前脂肪
细胞。这些细胞可被大量扩增分化成产热脂肪细胞用于自体输注。将体外分化后具有产热增强能力的细胞用于治疗将减少其他可能的

人体治疗副作用。 
 

图4 用于增强产热环路的干预治疗 
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