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缺血性脑卒中与肠道菌群的相关性研究进展

詹　莹　安红伟

摘　要　缺血性脑卒中（ｉｓｃｈｅｍｉｃｓｔｒｏｋｅ，ＩＳ）又称脑梗死，具有高发生率、高致残率、高病死率以及高复发率的特点，是威胁

中国居民健康主要的疾病。肠道菌群是人类的“第二基因组”，可以影响机体的代谢吸收能力、抗感染能力，同时对导致 ＩＳ的危

险因素高血压、高血糖的调节和动脉粥样斑块的形成均起到重要作用。本文就 ＩＳ与肠道菌群的相关性研究进展做一综述。
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　　脑卒中是由于各种原因所引起的脑血管病变而
导致局灶性神经功能缺损或者中枢神经系统损伤的

一类脑血管疾病，包括缺血性脑卒中 （ｉｓｃｈｅｍｉｃ
ｓｔｒｏｋｅ，ＩＳ）和出血性脑卒中两类［１］

。其中 ＩＳ的发生
率显著高于出血性脑卒中，大约占脑卒中总发生率的

８０％［２］
。ＩＳ是由多种危险因素共同作用而成，最主

要的是高血压、糖尿病和动脉粥样硬化，它会给家庭

和社会带来沉重的负担。肠道菌群指的是人体的肠

道内所寄居的微生物，具有 １５０００～３６０００个细菌种
类，它能够通过对宿主的代谢活动进行调节，并且可

以调控肠道的免疫屏障以及生物屏障，从而维护宿主

的健康。肠道菌群的数量以及种类受环境、饮食、遗

传等许多因素的影响。肠道菌群和它周围肠道环境

统称为肠道微生态系统，在正常情况下，能够维持机

体的内环境稳态。但是当机体失去稳态时，就会发生

各种疾病，特别是中枢神经系统的疾病
［３］
。本文旨

在对 ＩＳ与肠道菌群的相关性研究进展做一综述。
一、缺血性脑卒中的流行病学与危险因素

２０１３年全球疾病负担（ＧＢＤ）结果显示，尽管年
龄标准化的发生率、患病率、病死率以及残疾程度显

著下降，但是所有国家的脑卒中患者的绝对数量都显

著增加
［４］
。这主要是由于人口增长和老龄化的作

用。近年来，全球的发达国家 ＩＳ的发生率不断地降
低，而我国却依然呈现上升的趋势。Ｗａｎｇ等［５］

对全

国３１个省的１５５个城乡中心共计 ４８０６８７名 ２０岁以

上的成年人进行调查统计，得出年龄标准化患病率、

发生率以及病死率分别为 １１１４．８／１０万人年、２４６．８／
１０万人年和 １１４．８／１０万人年，并且缺血性脑卒中的
发生率显著高于出血性脑卒中。除此之外，该研究团

队还发现，中国北部和中部地区的脑卒中发生率高。

ＩＳ是由多种环境及遗传因素共同导致的一类复
杂的疾病，长期的国内外研究证明，ＩＳ发病的危险因
素包括两大类，即不可干预的危险因素（性别、年龄、

遗传因素、家族史、种族等）以及可干预的危险因素

（高血压、血糖异常、高脂血症、心房颤动、高同型半

胱氨酸、不良生活习惯等）。对可干预的危险因素特

别是危害最大的高血压、糖尿病通过干预进行控制，

从而降低脑卒中的发生率和病死率。肠道微生态系

统失调能够改变肠道的内环境，影响肠道吸收、代谢

的功能，从而导致肠道菌群直接或者间接地影响 ＩＳ
的危险因素。

二、肠道菌群概述

肠道菌群是人类肠道内正常的微生物，它有着数

量大、种类多并且功能强的特点，广泛地参与多种人

体的生理活动，对人类的健康影响巨大。近年来，有

研究显示，肠道菌群的数量和人体的体细胞数量相差

不大，大概是４×１０１３［６］。肠道菌群可以分为 ３大类，
即有益菌即益生菌（双歧杆菌、乳酸杆菌等）、中性菌

（大肠杆菌、肠球菌等）以及有害菌（葡萄球菌、变形

杆菌等）
［７］
。肠道菌群对机体健康具有一定的保护

作用。肠道内的益生菌不仅对肠道内不易被消化的

物质起到分解作用，促进肠蠕动，还能够通过产生某

些代谢产物，参与机体的代谢。此外，还能够促进肠

道屏障形成以及提高人体的免疫力。近年来各项研

究表明，肠道菌群不仅是人体生命必需组成的部分，

正常的肠道菌群还能够对大脑的发育起到调节作用。
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因此，肠道菌群与人类的健康以及疾病的发生、发展

关系密切。

三、肠道菌群与缺血性脑卒中的相关性

肠道菌群通过迷走神经途径、免疫系统途径、神

经内分泌途径、神经递质途径、前额叶皮质髓鞘形成

途径对脑功能产生影响
［８］
。Ｂｒａｖｏ等［９］

在对切断迷

走神经的小鼠进行观察研究后，发现并没有出现神经

递质的异常以及行为的改变，这表明迷走神经途径是

肠道和大脑相互沟通的调节途径，而益生菌能够利用

这一途径对大脑皮质 ＧＡＢＡ受体的表达进行调节。
肠道菌群不仅可以影响免疫系统的发育，还能够使免

疫系统功能发生改变。Ｃｌａｒｋｅ等［１０］
研究发现经过脂

多糖刺激的小鼠，其 ＴＮＦ－α的含量比正常小鼠显著
降低。Ｂｅｎａｋｉｓ等［１１］

通过对 ｆＭＣＡｏ模型进行研究，发
现抗生素所导致肠道菌群失调能够使脑梗死体积减

少，使神经功能的缺损症状得到改善。他们认为这其

中的原因是小肠 ＩＬ－１７＋γδＴ细胞的减少以及 Ｔｒｅｇ
细胞的增多使得 ＩＬ－１７＋γδＴ细胞向脑膜的渗透也
减少。这些炎性因子都可以在 ＩＳ的发生、发展中起
到一定的作用。最近有研究发现，在脑卒中和短暂性

脑缺血发作（ｔｒａｎｓｉｅｎｔｉｓｃｈｅｍｉｃａｔｔａｃｋ，ＴＩＡ）患者中能
够观察到微生物多样性发生变化，其中拟杆菌属、普

氏菌属以及粪肠球菌属明显减少
［１２］
。Ｓｉｎｇｈ等［１３］

研

究了急性脑卒中对肠道菌群的影响，发现在严重脑卒

中３天后，物种的多样性显著降低，厚壁菌门、拟杆菌
门和放线菌门中特定细菌属有所改变，这是脑卒中后

微生物群失调的一个重要特征。此外，游超等
［１４］
通

过对脑梗死患者及健康人粪便样本所提取的细菌

ＤＮＡ进行１６ＳｒＲＮＡ测序分析发现，与对照组比较，
脑梗死患者的肠道菌群发生显著的改变，肠道中机会

致病菌（杆肠菌科、链球菌科和韦荣球菌科等）明显

增加，而常驻菌（如拟杆菌属和普氏菌属等）明显减

少，４周后其肠道菌群结构开始趋向于对照组但伴随
菌群多样性的显著下降。此外，在 ＩＳ的发生、发展过
程中，肠道菌群还可以通过对其危险因素产生影响，

从而引起 ＩＳ的产生。
１．肠道菌群与高血压：长时间的高血压会导致动

脉内皮细胞的损伤，使动脉的管壁通透性增加，导致

其内的凝血作用增强，形成血栓，从而诱发 ＩＳ。近年
来，有许多研究均表明高血压与肠道菌群关系密切。

短链脂肪酸（ｓｈｏｒｔ－ｃｈａｉｎｆａｔｔｙａｃｉｄｓ，ＳＣＦＡｓ）是肠道
菌群主要的代谢产物，肠道菌群对宿主的影响可以解

释为 ＳＣＦＡｓ的产生，包括有益的 ＳＣＦＡｓ（乙酸盐，丙

酸盐和丁酸盐）以及非有益的乳酸盐，这些 ＳＣＦＡｓ作
用于细胞表面受体（ＧＰＲ４３、ＧＰＲ４１和 Ｏｌｆｒ７８），通过
对能量代谢、血管舒缩以及血管收缩素的影响，从而

对机体的血压进行调节
［１５］
。Ｈｏｌｍｅｓ等［１６］

通过对亚

洲的黄种人群以及欧洲的白种人群进行研究，得出

ＳＣＦＡｓ和血压的水平具有明显的相关性。Ｋｈａｌｅｓｉ
等

［１７］
通过益生菌对血压所产生的影响进行系统性评

价以及 Ｍｅｔａ分析，得出益生菌有利于降低血压，相比
于对照组，益生菌组的收缩压降低了 ３５６ｍｍＨｇ
（１ｍｍＨｇ＝０１３３ｋＰａ），舒张压降低了 ２３８ｍｍＨｇ。
Ｙａｎｇ等［１８］

通过对自发性高血压大鼠（ｓｐｏｎｔａｎｅｏｕｓｌｙ
ｈｙｐｅｒｔｅｎｓｉｖｅｒａｔ，ＳＨＲｓ）血压以及肠道菌群之间的关
系进行研究，发现 ＳＨＲｓ的厚壁菌门和拟杆菌门的比
值（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ／Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓｒａｔｉｏ，Ｆ／Ｂ）是血压正常大
鼠的５倍；该研究团队还通过研究分析高血压人群的
肠道菌群，发现具有肠道菌群的失调以及其多样性和

丰富度的降低。Ｓａｎｔｉｓｔｅｂａｎ等［１９］
通过对 ＳＨＲｓ大鼠

进行研究发现，ＳＨＲｓ大鼠的血压升高与肠道的病理
学有关，包括增加了肠道的通透性和减少紧密结合蛋

白；此外，该研究团队还观察到，在高血压患者中，交

感神经 －肠道活动增加。
２．肠道菌群与糖尿病：血糖增高能够促进氧化，

产生氧自由基，抑制内皮细胞 ＤＮＡ的合成，导致血管
内皮损伤，使得血小板汇集在血管内，从而使血管内

的粥样硬化斑块加速形成，使得脑组织的供血、供氧

不足。此外，长时间的血糖增高使脑血管产生弥漫性

病变，尤其是微血管的损害，导致脑血管储备以及侧

支循环的代偿能力显著下降，血流灌注减少，从而加

重 ＩＳ。２型糖尿病的主要发病机制是胰岛素抵抗，而
肠道菌群的结构以及功能发生变化会导致肥胖，产生

胰岛素的抵抗，从而引起 ２型糖尿病［２０］
。Ｙａｄａｖ

等
［２１］
研究发现，益生菌 ＶＳＬ＃３能够通过诱导丁酸和

胰高血糖素样肽 －１（ＧＬＰ－１）来预防小鼠的肥胖以
及糖尿病，它们通过产生丁酸盐，改善肠道的通透性

以及内毒素血症，从而使机体的葡萄糖耐受量得到增

加，增加胰岛素抵抗，降低血糖。ＤｅＶａｄｄｅｒ等［２２］
研

究证明了短链脂肪酸（ＳＣＦＡｓ）丙酸盐和丁酸盐是由
肠道菌群通过可溶性纤维发酵而产生的，通过互补机

制来激活肠道糖原异生（ＩＧＮ），丁酸通过 ｃＡＭＰ依赖
性机制激活 ＩＧＮ基因表达，而丙酸本身作为 ＩＧＮ的
底物，通过涉及脂肪酸受体 ＦＦＡＲ３的肠 －大脑神经
回路激活 ＩＧＮ基因表达。Ｖｒｉｅｚｅ等［２３］

通过将健康人

的粪便移植给患有胰岛素抵抗的代谢综合征的患者，
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６周后观察发现受体的胰岛素敏感度随着产丁酸盐
肠道微生物群的水平增加而增加。Ｍｅｍｂｒｅｚ等［２４］

利

用不同剂量的诺氟沙星和氨苄西林来造模，观察不同

的小鼠模型对胰岛素抵抗发现，利用抗生素的小鼠血

糖得到控制，空肠内的 ＴＮＦ－α降低，这表明诺氟沙
星和氨苄西林能够改变肠道微生物群，从而降低炎症

的水平，改善口服葡萄糖耐量。Ｓｕｎ等［２５］
在糖尿病

小鼠中进行的一项研究发现，对双侧颈总动脉闭塞后

缺血／再灌注引起的脑损伤的小鼠给予丁酸梭菌能够
降低其神经元的损伤并且可以改善认知功能。

３．肠道菌群与动脉粥样硬化：动脉粥样硬化是脑
血管疾病重要的危险因素，颈内动脉发生粥样硬化之

后，能够导致血管腔的狭窄以及闭塞，因此脑组织局

部的血流量会出现显著地减少，从而促使脑组织出现

缺血缺氧；而肠道菌群以及它的代谢产物在动脉粥样

硬化的形成和动脉粥样硬化的相关疾病中有着十分

重要的作用
［２６］
。一方面，肠道菌群可以通过糖尿病、

肥胖等对动脉粥样硬化的形成产生间接的影响；另一

方面，肠道菌群还可以直接影响动脉粥样硬化。近年

来许多研究表明，肠道菌群与动脉粥样硬化的关系可

能是因为其代谢所产生的氧化三甲胺（ＴＭＡＯ），而抑
制 ＴＭＡＯ，可以使动脉粥样硬化的风险降低。Ｗａｎｇ
等

［２７］
研究发现，使用无菌小鼠的研究证实了通过肠

道菌群能够将磷脂酰胆碱的摄入与 ＴＭＡＯ的生成相
联系，肠道菌群在生成 ＴＭＡＯ中起到了关键性的作
用。Ｌｉｕ等［２８］

研究表明在接受胆碱以及产生 ＴＭＡＯ
的肠道菌群的小鼠中，能够观察到巨噬细胞中的胆固

醇升高以及泡沫细胞增加，而在去除肠道菌群之后再

利用胆碱喂养的小鼠中，可以观察到动脉粥样硬化形

成呈现下降的趋势。此外，Ｋｏｒｅｎ等［２９］
通过对比人颈

动脉粥样硬化斑块中细菌以及肠道菌群的组成，得出

同一位患者的动脉粥样硬化斑块与肠道菌群中同时

有几种细菌存在，这就显示动脉粥样斑块中所检测出

的细菌很大程度上是来自于肠道菌群。

４．肠道菌群与肥胖及高脂血症：肠道微生物的多
样性降低与肥胖存在相关性，肥胖患者肠道中的厚壁

菌门丰度增加而拟杆菌门丰度减少。肠道菌群可以

调控能量的摄入，肠道菌群的失调会抑制能量的代谢

以及诱发慢性炎症，从而导致肥胖的发生。Ｃｈａｎｇ
等

［３０］
研究发现，喂食高脂饮食小鼠的变形菌门水平

以及硬壁菌门／拟杆菌门比例都增加；此外，该研究团
队还发现，将喂食高脂饲料以及对照饲料小鼠的粪便

分别移植给喂食高脂饮食的无菌小鼠，与后者的受体

小鼠比较，前者的受体小鼠体质量、肝脏重量以及脂

肪组织重量都明显增加。除肥胖以外，肠道菌群还与

血脂的异常有关，肠道菌群可以通过以下方式来调节

血脂：产生胆固醇氧化酶，促进胆固醇降解，以此来

对体内胆固醇水平进行调节；抑制肝脏脂肪合成酶活

性，使胆固醇在血液以及肝脏中重新分布；影响胆汁

肝肠循环。Ｒｅｂｏｌｌｅｄｏ等通过对 ３０例高胆固醇血症
患者以及２７例正常胆固醇血症者进行禁食后全血脂
质和粪便细菌群落分布分析，发现与对照组比较，血

清总胆固醇、甘油三酯和低密度脂蛋白胆固醇浓度显

著增高，此外，高胆固醇血症患者细菌群落的多样性

和丰富性较低。

综上所述，随着人们的生活水平不断地提高，人

类平均寿命也在不断增加，但 ＩＳ仍然对人类的生命
健康产生极大的威胁。因此，做好 ＩＳ的预防和治疗
仍旧是临床和科研工作中的重点，极需对其进一步的

深入研究。近年来，有许多研究均表明肠道菌群与

ＩＳ的发生、发展关系密切。主要表现在肠道菌群与
高血压、糖尿病、动脉粥样硬化等发生 ＩＳ的危险因素
之间具有极大的相关性。虽然目前在这方面的研究

还处于起步阶段，但是目前许多研究均表明肠道菌群

有望成为 ＩＳ预防和治疗的新方向。
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（７３４１）：５７－６３

２８　ＬｉｕＴＸ，ＮｉｕＨＴ，ＺｈａｎｇＳＹ．Ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｍｅｔａｂｏｌｉｓｍａｎｄａｔｈ

ｅｒｏｓｃｌｅｒｏｓｉｓ［Ｊ］．ＣｈｉｎＭｅｄＪ（Ｅｎｇｌ），２０１５，１２８（２０）：２８０５－２８１１

２９　ＫｏｒｅｎＯ，ＳｐｏｒＡ，ＦｅｌｉｎＪ，ｅｔａｌ．Ｈｕｍａｎｏｒａｌ，ｇｕｔ，ａｎｄｐｌａｑｕｅｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ

ｉｎｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈａｔｈｅｒｏｓｃｌｅｒｏｓｉｓ［Ｊ］．ＰｒｏｃＮａｔｌＡｃａｄＳｃｉＵＳＡ，２０１１，

１０８（Ｓｕｐｐｌ１）：４５９２－４５９８

３０　ＣｈａｎｇＣＪ，ＬｉｎＣＳ，ＬｕＣＣ，ｅｔａｌ．Ｇａｎｏｄｅｒｍａｌｕｃｉｄｕｍｒｅｄｕｃｅｓｏｂｅｓｉｔｙｉｎ

ｍｉｃｅｂｙｍｏｄｕｌａｔｉｎｇｔｈｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｔｈｅｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ［Ｊ］．Ｎａｔ

Ｃｏｍｍｕｎ，２０１５，６（４）：７４８９ （收稿日期：２０１８－０６－１１）

（修回日期：２０１８－０７－１６）

（上接第 １５页）
１４　ＷｅｉＬ，ＨｕａｎｇＹ，ＺｈａｏＲ，ｅｔａｌ．Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｐｒｏｍｏｔｅｒｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ

ｓｔａｔｕｓｏｆｓｕｐｐｒｅｓｓｏｒｏｆｃｙｔｏｋｉｎｅｓｉｇｎａｌｉｎｇ３（ＳＯＣＳ３）ｉｎｔｉｓｓｕｅａｎｄ
ｐｌａｓｍａｆｒｏｍＣｈｉｎｅｓｅｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｈｅｐａｔｉｃｄｉｓｅａｓｅｓ［Ｊ］．Ｃｌｉｎ
ＥｘｐＭｅｄ，２０１８，１８（１）：７９－８７

１５　ＧａｏＺＨ，ＢａｉＤＳ，ＪｉａｎｇＧＱ，ｅｔａｌ．Ｒｅｖｉｅｗｏｆｐｒｅｏｐｅｒａｔｉｖｅｔｒａｎｓａｒｔｅｒｉ
ａｌｃｈｅｍｏｅｍｂｏｌｉｚａｔｉｏｎｆｏｒｒｅｓｅｃｔａｂｌｅｈｅｐａｔｏｃｅｌｌｕｌａｒｃａｒｃｉｎｏｍａ［Ｊ］．
ＷｏｒｌｄＪＨｅｐａｔｏｌ，２０１５，７（１）：４０－４３

１６　ＬｉｎｄｅｍａｎｎＣ，ＨａｃｋｍａｎｎＯ，ＤｅｌｉｃＳ，ｅｔａｌ．ＳＯＣＳ３ｐｒｏｍｏｔｅｒｍｅｔｈｙｌ
ａｔｉｏｎｉｓｍｕｔｕａｌｌｙｅｘｃｌｕｓｉｖｅｔｏＥＧＦＲａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｉｎｇｌｉｏｍａｓａｎｄｐｒｏ
ｍｏｔｅｓｇｌｉｏｍａｃｅｌｌｉｎｖａｓｉｏｎｔｈｒｏｕｇｈＳＴＡＴ３ａｎｄＦＡＫａｃｔｉｖａｔｉｏｎ［Ｊ］．
ＡｃｔａＮｅｕｒｏｐａｔｈｏｌ，２０１１，１２２（２）：２４１－２５１

１７　ＪｉａｎｇＢＧ，ＷａｎｇＮ，ＨｕａｎｇＪ，ｅｔａｌ．ＴｕｍｏｒＳＯＣＳ３ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎｓｔａｔｕｓ
ｐｒｅｄｉｃｔｓｔｈｅｔｒｅａｔｍｅｎｔｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏＴＡＣＥａｎｄｐｒｏｇｎｏｓｉｓｉｎＨＣＣｐａ
ｔｉｅｎｔｓ［Ｊ］．Ｏｎｃｏｔａｒｇｅｔ，２０１７，８（１７）：２８６２１－２８６２７

１８　ＢｅｒｇｑｕｉｓｔＡ，ｖｏｎＳｅｔｈＥ．Ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｙｏｆｃｈｏｌａｎｇｉｏｃａｒｃｉｎｏｍａ［Ｊ］．
ＢｅｓｔＰｒａｃｔＲｅｓＣｌｉｎＧａｓｔｒｏｅｎｔｅｒｏｌ，２０１５，２９（２）：２２１－２３２

１９　张升涛，刘斌，常琦，等．肝门部胆管癌中 ＣＤ１３３的表达及 ＲＮＡ
干扰抑制对胆管癌细胞增殖的影响［Ｊ］．医学研究生学报，２０１６，
２９（１１）：１２０６－１２０９

２０　ＱｉｎＨ，ＢｕｋｌｅｙＪＡ，ＬｉＸ，ｅｔａｌ．ＩｎｈｉｂｉｔｉｏｎｏｆｔｈｅＪＡＫ／ＳＴＡＴｐａｔｈｗａｙｐｒｏ
ｔｅｃｔｓａｇａｉｎｓｔα－ｓｙｎｕｃｌｅｉｎ－ｉｎｄｕｃｅｄｎｅｕｒｏｉｎｆｌａｍｍａｔｉｏｎａｎｄｄｏｐａｍｉｎｅｒ
ｇｉｃｎｅｕｒｏｄｅｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｎｅｕｒｏｓｃｉ，２０１６，３６（３８）：５１４４－５１９９

２１　ＳｒｉｒａｋｓａＲ，ＬｉｍｐａｉｂｏｏｎＴ．ＴＲＡＩＬｉｎｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｗｉｔｈｓｕｂｔｏｘｉｃ５－ＦＵ
ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｌｙｉｎｈｉｂｉｔｃｅｌｌｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎａｎｄｉｎｄｕｃｅａｐｏｐｔｏｓｉｓｉｎｃｈｏｌａｎｇｉｏ
ｃａｒｃｉｎｏｍａｃｅｌｌｓ［Ｊ］．ＡｓｉａｎＰａｃＪＣａｎｃｅｒＰｒｅｖ，２０１５，１６（１６）：６９９１－
６９９６

２２　ＺｈｕＨＱ，ＨａｎＣ，ＬｕＤＤ，ｅｔａｌ．ｍｉＲ－１７－９２ｃｌｕｓｔｅｒｐｒｏｍｏｔｅｓ
ｃｈｏｌａｎｇｉｏｃａｒｃｉｎｏｍａｇｒｏｗｔｈ：ｅｖｉｄｅｎｃｅｆｏｒＰＴＥＮａｓｄｏｗｎｓｔｒｅａｍｔａｒｇｅｔ
ａｎｄＩＬ－６／Ｓｔａｔ３ａｓｕｐｓｔｒｅａｍａｃｔｉｖａｔｏｒ［Ｊ］．ＡｓｉａｎＰａｃＪＣａｎｃｅｒＰｒｅｖ，
２０１４，１８４（１０）：２８２８－２８３９

２３　ＺｈｏｕＱＸ，ＪｉａｎｇＸＭ，ＷａｎｇＺＤ，ｅｔａｌ．Ｅｎｈａｎｃｅｄｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｓｕｐ
ｐｒｅｓｓｅｒｏｆｃｙｔｏｋｉｎｅｓｉｇｎａｌｉｎｇ３ ｉｎｈｉｂｉｔｓｔｈｅＩＬ －６－ｉｎｄｕｃｅｄ
ｅｐｉｔｈｅｌｉａｌ－ｔｏ－ｍｅｓｅｎｃｈｙｍａｌｔｒａｎｓｉｔｉｏｎａｎｄｃｈｏｌａｎｇｉｏｃａｒｃｉｎｏｍａｃｅｌｌ
ｍｅｔａｓｔａｓｉｓ［Ｊ］．ＭｅｄＯｎｃｏｌ，２０１５，３２（４）：１０５－１１５

２４　ＫｉｍＭＨ，ＫｉｍＭＳ，ＫｉｍＷ，ｅｔａｌ．Ｓｕｐｐｒｅｓｓｏｒｏｆｃｙｔｏｋｉｎｅｓｉｇｎａｌｉｎｇ
（ＳＯＣＳ）ｇｅｎｅｓａｒｅｓｉｌｅｎｃｅｄｂｙＤＮＡｈｙｐｅｒｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎａｎｄｈｉｓｔｏｎｅ
ｄｅａｃｅｔｙｌａｔｉｏｎａｎｄｒｅｇｕｌａｔｅｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｒａｄｉｏｔｈｅｒａｐｙｉｎｃｅｒｖｉｃａｌｃａｎｃｅｒ
ｃｅｌｌｓ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１５，１０（４）：１－１４

（收稿日期：２０１８－０７－１４）
（修回日期：２０１８－０７－２０）

·９１·

　　医学研究杂志　２０１９年 ４月　第 ４８卷　第 ４期 ·医学前沿·　


