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表观遗传是指不涉及DNA序列改变的染色体修

饰所致的基因表达谱或细胞基因型的稳定、遗传性

改变[1]。在感染性疾病的发生过程中，宿主表观遗

传能够准确而迅速地改变基因表达，调节机体对微

生物的免疫应答[2]。同时，宿主表观遗传调控与微

生物之间存在双向调节关系，微生物也可通过调节

特定的宿主表观遗传机制对免疫炎症反应产生颠覆

性作用[3]。深入研究微生物调控宿主表观遗传，对

全面了解感染性疾病的发病过程具有积极的推动作

用[4]。

作为人体微生物群落的重要组成部分，口腔细

菌在人体口腔及全身疾病的发生发展中扮演着重要

的角色[5]，口腔细菌与口腔及全身系统性疾病之间

的关系日益明朗[6]。口腔细菌调控宿主表观遗传的

相关研究逐渐展开。本文就细菌影响宿主表观遗传

的常见途径及不同疾病中口腔细菌对宿主表观遗传

的调控进行综述，以期为口腔疾病中表观遗传相关

机制研究提供参考。

1   细菌调控宿主表观遗传调控的常见途径

细菌感染能够改变细胞微环境、表观遗传相关

信号转导通路、DNA结合蛋白及非编码RNA等调节

染色体结构的始动环节，将细胞外信号转导到特定
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的染色体位点，通过影响常见表观遗传调控机制如

DNA甲基化、组蛋白修饰等形成并维持表观遗传，

最终调控宿主免疫反应[2]。

1.1   组蛋白翻译后修饰途径

核小体是染色体的基本结构单位，由DNA片段

及8个核心组蛋白共同组成。核小体的稳定性与自

身结构密切相关。组蛋白氨基酸残基可以进行乙酰

化、甲基化、磷酸化、泛素化、类泛素化等翻译后

修饰[7]，进而改变组蛋白结构、转录相关因子对靶

基因的可及性，决定基因是否表达。

1.1.1   组蛋白乙酰化途径   细菌对于宿主组蛋白乙酰

化的影响有多种途径，包括但不限于以下途径。1）

直接作用于组蛋白，调节其乙酰化水平。单核细胞

增生型李斯特菌分泌的核靶向蛋白A能抑制上皮细

胞的染色质抑制因子BAHD1与干扰素（interferon，

IFN）刺激基因启动子上的组蛋白H3结合，提高该

位点的组蛋白H3赖氨酸9乙酰化水平，上调上皮细

胞的IFN表达，在IFN-Ⅲ介导的免疫反应中发挥着重

要作用[8]。2）调节组蛋白乙酰化酶（histone acetyl-
transferase，HAT）/组蛋白去乙酰化酶（histone dea-
cetylase，HDAC）的量和/或活性影响组蛋白乙酰

化。铜绿假单胞菌在感染初期可以分泌2-氨基苯乙

酮（aminoacetophenone，AA）增加巨噬细胞HAT
的活性，使炎性因子启动子位点的组蛋白乙酰化，

促进炎症反应；而长期暴露于2-AA可以上调巨噬细

胞HADC1活性，抑制核因子（nuclear factor，NF）- 
κB	p65乙酰化水平和DNA结合活性，同时抑制CBP/
p300与p65结合、下调H3K18乙酰化、抑制NFκB通

路基因的活化和炎性细胞因子的分泌[9-10]。3）募集

HAT/HDAC至特定基因启动子位点，促进/降低组

蛋白乙酰化水平。单核细胞增生型李斯特菌感染宿

主后，细菌蛋白质InIB能够与细胞表面受体Met结
合，激活PI3K/AKT信号转导通路，诱导宿主脱乙

酰酶sirtuin 2（SIRT2）募集到被抑制基因的启动子

上，诱导H3K18去乙酰化，抑制细菌感染引起的炎

性损害[11]。

1.1.2   组蛋白甲基化途径   细菌诱导的宿主组蛋白甲

基化一般与免疫抑制密切相关，这一过程主要依赖

于细菌分泌或诱导宿主合成的SET（suppressor of 
variegation, enhancer of zeste and trithorax）结构域蛋

白[12]。嗜肺军团菌分泌的甲基转移酶RomA能通过

其SET结构域与组蛋白特异性结合，促进单核细胞

H3K14三甲基化并竞争性抑制该位点的乙酰化，从

而抑制宿主固有免疫相关基因表达，促进嗜肺军团

菌的胞内增殖[13]。结核分枝杆菌可以上调巨噬细胞

的H4K20单甲基化酶SET8基因表达，促进组蛋白

H4K20甲基化，并与FoxO3a一同上调氧化还原酶复

合物NAD(P)H脱氢酶醌1-过氧化物酶体增殖物激活

受体γ辅激活子1α，促进巨噬细胞极化为M2表型，

同时协助硫氧还蛋白还原酶1抑制肿瘤坏死因子相

关凋亡诱导配体介导的细胞凋亡，抑制宿主免疫应

答[14]。

1.2   DNA甲基化途径

真核生物的DNA甲基化过程主要是在胞嘧啶-
鸟苷CpG二核苷酸上的胞嘧啶5’端加上甲基形成异

染色质，阻止转录因子与靶基因启动子区的结合或

募集甲基化特异性蛋白质[15]。这一过程最终主要由

3种甲基转移酶（DNA methyltransferase，DNMT）

来行使功能，即DNMT1、DNMT3a、DNMT3b，其

中DNMT3a和DNMT3b参与CpG残基上的从头甲基

化过程，而DNMT1则负责将甲基化模式复制到新合

成的DNA链上[16]。

细菌可通过2种方式引发宿主CpG位点的DNA
甲基化。一种是通过炎症反应间接引发异常DNA甲

基化，幽门螺旋杆菌感染能引起蒙古沙鼠胃黏膜的

淋巴细胞和巨噬细胞浸润，随后诱导胃黏膜上皮细

胞分泌白细胞介素（interleukin，IL）1β和一氧化

氮，从而上调DNMT的表达，导致DNA异常超甲基

化[17]。另一种则是细菌直接引发DNA甲基化。大肠

杆菌能够直接上调人尿路上皮细胞中的DNMT活性

和DNMT1表达，导致细胞周期蛋白依赖性激酶抑制

剂（cyclin-dependent kinase inhibitor，CDKN）2A基

因在外显子1位置的甲基化，下调CDKN2A表达，使

病原菌在体内持续存在[18]。此外，细菌也在非CpG
环境中调控宿主DNA甲基化。结核分枝杆菌可以分

泌一种名为Rv2966c的5-甲基胞嘧啶特异性DNA甲基

转移酶，其能在非CpG环境中甲基化单核细胞 DNA
上的胞嘧啶[19]。

1.3   微小RNA途径

微小RNA（microRNA，miRNA）是长度介于

21~24个核苷酸的单链非编码RNA序列，其能够靶

向结合mRNA的3’非翻译区（untranslated regions，

UTR）特定同源序列，破坏mRNA的稳定性和/或抑

制蛋白质翻译，在转录后调节中发挥关键作用[20]。

细菌可通过调控miRNA表达来干扰宿主的防御功能

和免疫炎症反应，以便于它在宿主体内定植和存活。

例如幽门螺杆菌以细胞毒素相关基因A依赖性的方

式上调胃上皮细胞的miR-1289表达，miR-1289能够

靶向结合H+-K+三磷酸腺苷酶α亚基的3’UTR导致胃酸

的降低，降低胃黏膜屏障防御功能，有利于幽门螺

杆菌的定植[21]。结核分枝杆菌能够通过上调巨噬细

胞miR-132和miR-26a表达，抑制其转录共激活因子
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p300的表达，限制巨噬细胞对于IFNγ的反应，抑制

宿主免疫反应[22]。

2   在牙周疾病中的表现

2.1   牙周细菌影响宿主组蛋白翻译后修饰化

在对牙龈卟啉单胞菌和具核梭杆菌共感染的牙

龈上皮细胞进行蛋白组学分析发现，细胞内甲基转

移酶和SET异位蛋白、含锌指结构的BED结构域蛋

白1等组蛋白翻译后修饰相关蛋白的相对丰度较对

照组显著增加[23]，提示该2种细菌感染可能会对宿

主细胞内蛋白质的翻译后修饰产生影响。另一项研

究[24]则指出，这2种细菌共培养能够使永生化角质

形成细胞和牙龈上皮细胞中的HDAC2表达下降，但

HDAC1的表达在细胞系之间趋势相反；研究提示牙

周细菌对宿主组蛋白翻译后修饰的影响具有细胞特

异性。该研究[24]同时指出，HDAC抑制剂预处理牙

龈上皮细胞后，牙龈卟啉单胞菌能够显著增加IL-8
的分泌，具核梭杆菌则没有相应的效应，提示牙龈

上皮细胞相同表观遗传调控机制对不同细菌感染的

反应具有菌种特异性。

多项研究将牙周致病菌的主要致病因子以及一

些代谢产物在组蛋白乙酰化及其下游信号通路的作

用进行了探究。Martins等[25]发现，来自于具核梭杆

菌和牙龈卟啉单胞菌的脂多糖（lipopolysaccharide，

LPS）通过模式识别受体途径快速诱导口腔上皮细

胞中的组蛋白H3赖氨酸9短暂性乙酰化；且牙龈卟

啉单胞菌LPS能够显著上调组蛋白乙酰转移酶p300
的表达，并引起HDAC1表达减少而HDAC2表达上

升，从而促进NFκB通路相关信号分子和促炎因子

表达[26]。此外，龈下菌斑中许多细菌（如牙龈卟啉

单胞菌、梭杆菌属）能分泌包括丁酸、异丁酸、异

戊酸、丙酸和醋酸等[27]，并作为HDAC抑制剂抑制

HDAC的表达、促进组蛋白乙酰化[28-29]。这种抑制

作用能够下调中性粒细胞的细胞因子表达和吞噬能

力，有利于伴放线聚集杆菌的机会性感染[30]。高浓

度丁酸还可通过抑制HDAC来破坏骨保护素/NFκB
受体活化因子配体的平衡，参与牙周及根尖周组织

的骨质破坏过程[31]。

在牙周细菌感染影响组蛋白甲基化修饰方面，

研究发现不同牙周致病菌对口腔细胞组蛋白甲基化

影响不同。Yin等[24]发现牙龈卟啉单胞菌可显著上调

H3K4me3，而具核梭杆菌不能引起相同改变，这一

结果可用来解释牙龈卟啉单胞菌与具核梭杆菌在牙

周炎发生发展中的致病能力差异。此外，牙周细菌

代谢产物能下调2种组蛋白甲基化酶果蝇zeste基因增

强子的人类同源物2（enhancer of zeste homolog 2，

EZH2）和花斑抑制因子同源物SUV39H1，抑制组

蛋白三甲基化即H3K27Me3和H3K9Me3，参与宿主

对病毒的应答反应[27]。

2.2   牙周细菌影响宿主DNA甲基化

宿主DNA甲基化与牙周炎密切相关[32]。1项研

究[24]发现，永生化角质形成细胞暴露于牙龈卟啉单

胞菌或者具核梭杆菌后，有24种炎症相关因子的编

码基因甲基化水平发生了改变。牙龈卟啉单胞菌和

具核梭杆菌共感染能下调永生化角质形成细胞和牙

龈上皮细胞的DNMT1[24]，且牙龈卟啉单胞菌的LPS
则能够下调角质形成细胞的DNMT1、DNMT3a[33]；

DNMT-1抑制剂5’-氮杂胞苷和5-氮杂-2’-脱氧胞苷预

处理牙龈上皮细胞后，能显著减少牙龈卟啉单胞菌

或具核梭杆菌引起的IL-6和趋化因子配体1的上调[34]，

并增强人蛋白β防御素（human	βdefensin，hBD）2
和CC趋化因子配体（CC chemokine ligand，CCL）

20的表达[24]。这些研究都证实牙周致病菌可通过影

响DNA甲基化来影响牙周炎的发生发展。

牙龈卟啉单胞菌的持续性刺激能抑制先天免疫

防御系统，使上皮细胞出现耐受性，这一反应也与

DNA甲基化密切相关。Toll样受体（Toll-like receptor，
TLR）2在牙龈卟啉单胞菌介导的先天免疫应答中必

不可少，并能在细菌刺激后上调细胞因子和抗菌肽

的产生[35]。但是持续性的牙龈卟啉单胞菌刺激能够

甲基化牙龈上皮细胞的TLR2 CpG启动子，使其表

达量下降[36]。这种反应虽然会破坏固有免疫屏障，

有利于牙龈卟啉单胞菌入侵牙周组织；但又能缓解

持续性的炎症反应对牙周组织的损害。

牙周致病菌还可通过影响DNA甲基化对干细胞

成骨分化进行抑制，促进牙槽骨吸收和牙周炎的进

展。Takai等[37]对牙龈卟啉单胞菌LPS长期刺激的人

牙周成纤维细胞进行了全基因组DNA甲基化分析，

发现25种细胞外基质相关基因出现了高甲基化，其

中有9种基因的mRNA表达显著下调，表明牙龈卟啉

单胞菌的LPS能够抑制胞外基质重塑；使用DNMT
抑制剂5-Aza-2’脱氧胞苷能抑制牙龈卟啉单胞菌LPS
介导的牙周成纤维细胞RUNX2下调，抑制LPS相关

牙槽骨吸收过程[38]。

牙周细菌影响宿主DNA甲基化的模式存在特定

种属特异性。例如，Yin等[24]发现牙龈卟啉单胞菌

能导致牙龈上皮细胞的DNMT1表达降低，而具核

梭杆菌则不能引起该差异；这种甲基化差异影响模

式可部分解释牙龈卟啉单胞菌与具核梭杆菌感染后

hBD2和CCL20的表达差异，以及5’-氮杂胞苷（一

种DNMT1抑制剂）对2种细菌感染的不同效应。该
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课题组进一步研究[34]发现，DNMT-1抑制剂预处理

显著上调牙龈卟啉单胞菌诱导的牙龈上皮细胞IL1α
分泌，但对具核梭杆菌引起的炎症反应没有作用。

2.3   牙周细菌影响宿主miRNA表达

1项早期临床研究[39]发现，牙周炎患者和牙周

健康人群的牙龈组织中有195种miRNA存在着显著差

异表达。而牙龈卟啉单胞菌的LPS对牙周韧带细胞

处理后，有22种miRNA上调以及28种miRNA下调，

这些miRNA与炎症的发生发展密切相关[40]。进一步

研究[41]表明，牙龈卟啉单胞菌感染可上调miR-203在

牙龈上皮细胞中的表达，使其与细胞因子信号抑制

因子（suppressor of cytokine signaling，SOCS）3的

3’UTR区结合，解除SOCS3对信号转导和转录激活

因子3的抑制作用，促进IL-6等炎性细胞因子分泌。

牙龈卟啉单胞菌还能上调miR-584来抑制永生化牙

龈上皮细胞表达乳铁蛋白受体，从而上调IL-8等炎

性因子的表达[42]。同时，该研究[42]指出放线聚集杆

菌不能产生相关作用，这可能与2种细菌的毒力因

子组成和结构不同相关。然而，不是所有的miRNA
上调都能通过影响宿主表观遗传促进炎症的进展。

例如，Benakanakere等[43]发现热灭活的牙龈卟啉单

胞菌处理牙龈上皮细胞后，细胞中的miR-105表达上

调，而miR-105则能与TLR-2 mRNA的3’UTR结合，

负向调节TLR2的表达，抑制NFκB通路的活性以及

炎性细胞因子的产生。

3   在牙髓疾病中的表现

 
3.1   牙髓感染影响宿主组蛋白甲基化

尽管有很多研究[44]对于宿主组蛋白甲基化在炎

症中的作用予以了肯定，但牙髓炎症中组蛋白翻译

后修饰的作用仍需要进一步的研究证实。Hui等[45]

发现，牙龈卟啉单胞菌LPS下调牙髓细胞的EZH2表

达，从而抑制H3K27的三甲基化抑制且促进组蛋白

去甲基化酶（lysine(K)specific	demethylase，KDM）

6B的合成，与IL-1b的表达减少和成骨分化相关基

因表达上调密切相关。同时，KDM6B能募集到骨

形态蛋白2启动子上，以去除H3K27me3标记并活化

该基因，从而使牙源性间充质干细胞成骨分化和成

牙本质分化能力增加[46]。这表明细菌介导的宿主组

蛋白甲基化改变在抑制牙髓炎症进展、促进牙髓组

织再生中扮演着重要角色。

3.2   牙髓感染影响宿主DNA甲基化

1项临床研究[47]表明，牙髓炎症进展中存在着

IFN-g基因的完全甲基化状态转变为部分甲基化的现

象，这可能与变异链球菌刺激牙髓上调IFN-g mRNA

表达以及引发Ⅰ型免疫应答有关[48]。大肠杆菌LPS
则能促进人牙髓细胞的一种DNA去甲基化酶TET2
（ten-eleven translocation 2）表达，上调信号转导分

子MyD88羟甲基化，从而刺激IL-6、IL-8等炎性细

胞因子的表达[49]。此外，金黄色葡萄球菌的脂磷壁

酸刺激的成牙本质细胞在DNMT1敲低后，其MyD88
甲基化水平增加并激活NFκB通路，上调炎性因子

分泌。这些研究证实DNA甲基化在牙髓组织抵抗细

菌感染中发挥着关键作用。

3.3   牙髓感染影响宿主miRNA的表达

Zhong等[50]通过炎性牙髓组织和正常牙髓组织

的miRNA对比发现，3种miRNA在炎性牙髓组织中

显著上调，而33种miRNA被下调，这些miRNA的靶

标包括了TLR4等多种参与感染免疫和炎症反应的关

键介质。进一步的研究显示，miRNA Let-7c-5p以

DMP1依赖性方式阻断NFκB通路信号传导，缓解了

LPS诱导的牙髓干细胞炎症反应，并在体内证实了

Let-7c-5p在炎症期间对牙髓的保护功能。而牙龈卟

啉单胞菌的LPS则能降低人牙髓纤维细胞中的miR- 
181a水平，调节其与IL-8的3’UTR靶向结合作用，上

调IL-8的分泌。然而，仍有许多炎症相关的miRNA
在牙髓感染中的作用尚未得到相关研究及报道。

4   其他疾病

口腔细菌对宿主的表观遗传调控不仅参与口腔

疾病的发生发展，同时还可影响全身健康。例如，

牙周细菌与不良妊娠密切相关。通过比较感染/未感

染牙周致病菌直肠弯曲杆菌的孕小鼠，研究人员发

现直肠弯曲杆菌感染可诱导Igf2基因启动子区-P0产

生高甲基化，这种高甲基化改变可导致胰岛素样生

长因子2分泌降低，影响胎鼠发育。

利益冲突声明：作者声明本文无利益冲突。
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