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物质成瘾被认为是一种终身存在的行为异常，

即易感个体反复滥用药物而不顾不良后果。成瘾复
杂的表型和行为特征可能由持续的基因表达改变所

致，尤其是犒赏脑区( 中脑边缘及中脑皮质通路) 内

的改变，即使在停用成瘾物质后仍持续存在。既往
的研究发现表观遗传修饰在改变和调节基因表达中

起着至关重要的作用，是机体响应环境因素与遗传

因素相互作用的关键环节。成瘾表观遗传学机制的
研究对于认识成瘾疾病的发生发展，开发新的诊断

检测和更有效的治疗具有重要意义。本文将对目前
流行的新型毒品中的中枢兴奋剂———甲基苯丙胺
( Methamphetamine，METH) 和苯丙胺 ( Amphetamine，
AMPH)使用障碍的表观遗传学的研究进展进行综
述。

1 表观遗传的概念
表观遗传学的定义是指在不改变 DNA 序列的

前提下，通过基因修饰，使基因的表达与功能发生改

变，并产生可遗传的表型，从而调控机体的生长、发
育及病理过程。其主要内容包括两类，一类为基因
转录前的调控，包括 DNA甲基化、基因组印记、组蛋
白修饰和染色质重塑;另一类为基因转录后的调控，

包括基因组中非编码 ＲNA、微小 ＲNA 和反义 ＲNA
等。此外，还包括可遗传的非 DNA编码的有丝分裂
及减数分裂引起的转录改变［1］。不同的表观遗传
调节机制之间存在复杂的相互作用，共同决定细胞

表型。
表观遗传修饰通常发生于真核细胞内核小体。

核小体是染色质( 体) 的基本结构单位，由 DNA、组
蛋白 ( histone) 和一些其他蛋白质构成，其中组蛋
白包括 H2A、H2B、H3 和 H4 四种，每种组蛋白都包
含二个分子，形成一个八聚体，约 146 碱基对 ( bp，
base pairs) 的 DNA 分子盘绕在组蛋白八聚体的外
面，形成了一个核小体［2］。组蛋白八聚体呈球状结
构，组蛋白亚基的氨基末端对外游离，称为氨基端

尾巴 ( N端，histone tail) 。N 端的许多残基可以被
共价修饰，例如甲基化、乙酰化、磷酸化、泛素化、小
泛素相关修饰、瓜氨酸化及二磷酸腺苷 ( ADP) 核
糖基化［3 － 5］。而同一单位上可以发生级联修饰，如
甲基化有 4 种状态: 无甲基化 ( me0 ) 、单甲基化
( me1) 、双甲基化 ( me2) 和三甲基化 ( me3) 。这些
修饰能够在一些酶的催化下形成或去除，通过改变

染色质构象、激活或抑制调控因子结合到 DNA序列
上而促进或抑制基因表达( 见图 1［6］) 。染色质被认
为存在两种结构状态: ( 1 ) 活跃、开放的常染色质:
通常组蛋白乙酰化能够打开核小体，允许转录因子

和基础转录复合物结合 ( 图 2，左上) ; ( 2 ) 非活跃、
凝聚的异染色质: 沉默所有基因活动( 图 2，左下) 。
在上述转化中，染色质呈连续的功能状态，即活跃、
开放、压缩、非活跃。乙酰化通常发生在 N 端特定
的赖氨酸 ( K) 残基上，乙酰官能基能够中和 1 个正
电荷，增加核小体间间距，使染色体解凝，促进基因

表达。而甲基化、磷酸化可以促进或抑制基因表达，
取决于发生甲基化或磷酸化的氨基酸残基类型。例
如大多情况下组蛋白甲基化能够降低基因的表达，

而组蛋白 H3K4 甲基化能够增加转录活性［7 － 8］。下
面将对近年来与 METH 和 AMPH 相关的组蛋白修
饰、DNA 甲基化和非编码 ＲNA 的表观遗传机制进
行综述。
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图 1 核小体结构

图 2 染色质结构转变

2 组蛋白修饰
2． 1 组蛋白乙酰化

METH 诱导的条件性位置偏爱 ( Conditioned
Place Preference，CPP) 与小鼠边缘前脑的组蛋白
H3 乙酰化相关［9］。啮齿类动物模型中发现，METH
和能够引起自发活动增加和行为敏化［10］。向腹腔
内［11 － 12］、杏仁核［13］、前额叶［13］、和纹状体［13 － 14］注

射 METH或 AMPH 与非选择性组蛋白去乙酰化酶
( HDACs ) 抑制剂，如丙戊酸 ( VPA ) 和丁酸钠
( NaB) ，结果小鼠的活动自发活动减少。而单次注
射 HDAC1 /2 选择性抑制剂 Cp60，可以减少 AMPH
诱发的活动增加［15］。但是 HDACs 抑制剂对于
METH和 AMPH诱发的行为敏化的获得和维持影响

不尽相同［16 － 19］，这可能由于不同类别 HDACs 发挥
不同的作用所致。目前，已发现 18 种 HDACs，按照
序列相似性分: Ⅰ类 ( HDAC1，HDAC2，HDAC3，
和 HDAC8 ) 、ⅡA 类 ( HDAC4，HDAC5，HDAC7 和
HDAC9) 、ⅡB 类 ( HDAC6 and HDAC10 ) 、Ⅲ类
( Sirtuins1 －7) ，和 IV ( HDAC11) 。类 I，II 和 IV 类
的 HDACs为 Zn21 －依赖酶，而 III 类 HDACs 是烟酰
胺腺嘌呤二核苷酸 ( NAD) 1 －依赖酶。在体外，NaB
和 VPA能够抑制Ⅰ类 HDACs，但是对Ⅱ类无作用。另
外，VPA能够调节 GABA信号通路，可能影响多巴胺
神经功能［20］，所以使用非选择性 HDACs抑制剂的对
行为敏化的影响存在矛盾的结果。
组蛋白 H3 和 H4 乙酰化在 METH 诱导的转录

反应中起着关键作用。单次 METH 注射就可以使
伏隔核内产生随时间变化的组蛋白 H4K5 和 H4K8
乙酰化增加，组蛋白 H3K9，H3K18 和 H4K16 乙酰
化减低［21］。而 H4K5 和 H4K8 高乙酰化导致激活
转录因子 2 ( ATF2) 蛋白表达增加，HDAC1 表达降
低。另外，ＲNA 干扰 ( ＲNA interference，ＲNAi) 介
导的 HDAC1 敲除能够使 H4K5 乙酰化增加，但同时
代偿地引起 HDAC2 表达增加，并导致 H3K9、
H3K18 和 H4K16 乙酰化降低［22］。急性 METH腹腔
注射引起纹状体 H4 乙酰化增加［18］，随后导致
cAMP应答元件 ( CＲEB) 结合蛋白 ( CBP) 表达增
加，而 CBP可以进一步增加组蛋白乙酰化［23］。

MTEH注射后前额叶 HDACs Ⅰ类和Ⅱ类的改
变与时间相关。急性 METH 注射注后，前额叶
HDAC1 mＲNA水平降低，伏隔核情况相似; 但慢性
METH 注射或在戒断期 HDAC1 的表达没有变化。
急性或慢性 METH 注射前额叶 HDAC2 表达都降
低。而 HDAC4、HDAC5 表达仅在戒断期降低。这
些复杂的结果表明，在戒断期可能存在由 HDAC 由
Ⅰ类到Ⅱ类的功能转化［24 － 25］。同样，在可卡因成瘾
模型中 HADCs Ⅰ类和Ⅱ类的作用也存在差异。例
如，可卡因能够导致 HDAC Ⅰ类 HDAC1 /2 增加［26］，
而在伏隔核内 HDAC Ⅱ类 HDAC5 表达过度会抑制
可卡因诱导的 CPP［27］。另一项研究发现，腹腔连续
注射 8 次 METH ( 10 mg /kg，1 次 /2h) 能够降低纹
状体内 HDAC8 ( HDACI类) 、HDAC6、9、10 ( HDACⅡ
类) 、HDAC11 ( HDAC IV 类 ) 和 Sirtuins2、5、6
( HDACⅢ类) mＲNA 表达［27］。另外，HDAC2 可能是
METH调节其他 HDAC表达的关键因子，急性 METH
给药能够降低小鼠伏隔核 HDAC 3、4、7、8 和 11 的
mＲNA表达，但相反在 HDAC2 敲除的小鼠伏隔核
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HDAC 3、4、7、8和 11的 mＲNA表达反而增加［28］。
全基因组染色质免疫沉淀 － 测序 ( ChIP －

Sequencing) 能够发现组蛋白乙酰化的精确位置，能
够更好的了解组蛋白乙酰化与基因表达的关系。
Cadet等发现急性 METH 注射能够导致背侧纹状体
H4K5 乙酰化增加，并与基因的转录起始位点
( Transcription start sites，TSSs) 大量结合［29］。另外
两个研究也发现了相同的结果［16，19］。相比，在慢性
METH使用也引起乙酰化的 H4K5 与纹状体基因
TSS区域结合，并导致基因表达改变，但基因的位点
存在差异［30］。慢性 METH 诱导的 H4K5 乙酰化基
因表达的改变相对急性 METH 弱，这说明 METH 诱
导的 H4K5 乙酰化可能不能持续改变转录和基因表
达。另外，使用 DNA 微阵列技术检测与核酸代谢、
翻译后修饰、蛋白质折叠、细胞生存和死亡、神经系
统发育、行为调节及神经系统疾病相关的 1846 个基
因表达水平改变，发现急性 METH 使用使基因表达
整体升高( 受影响的 86 个基因中，60 个表达上调，
26 个下调) ，而慢性 METH 使用基因表达呈整体降
低( 受影响的 71 个基因中，18 个表达上调，53 个下
调) ，后者可能由于 H4K5 乙酰化在后期不再继续显
著改变基因表达所致。
芯片技术也可以发现与 HDACs 相互作用的特

定蛋白，最终导致染色质结构调整。观察一个长期
METH 自我给药模型发现，METH 不仅会影响
HDACs本身，也会作用于 HDACs 激活剂和抑制剂。
例如 METH自我给药后能够使脑富含膜附着信号
蛋白 1 ( brain abundant signal protein 1，BASP1 )
mＲNA 水平增加［31］。BASP1 能够招募 HDAC1，协
同抑制伏隔核 WT1 靶基因［31］。METH 自我给药使
Krueppel样因子 ( Kruppel － like factor 10，klf10) 上
调，其蛋白产物的 Ｒ1 域能够与 HDAC 抑制剂和
Sin3A相互作用［32］。纹状体内这两个物质能够上
调，使 HDAC介导的组蛋白高乙酰化，使转录降低。

AP －1 转录因子复合物能够在许多生理或病理
刺激下调节基因表达［33］。其中 JunD和 ΔfosB( FosB
的剪接变体) 是奖赏的重要调节物质［34］。c － fos 是
由 Fos蛋白和 Jun 蛋白结合后形成的异二聚体，是
Fos蛋白家族主要活性作用形式。药物诱导的纹状
体内 ΔfosB稳定的聚集可能与急性或慢性药物使用
引起的转录相关［35］。急性 METH 注射后，纹状体
FosB /ΔfosB、c － Fos、c － Jun 和 JunB mＲNA 水平均
增加，而慢性 METH注射后环磷腺苷效应元件结合
蛋白 ( cAMP response element binding，CＲEB) 、AP －

1、Erg1 － 3 和 Nr4a1 与对照组相比表达降低［36］。慢
性 METH自我给药后，外侧下丘脑、后腹侧被盖区、
中央杏仁核和中缝背核内 FosB /ΔfosB 蛋白水平也
增加［37］。组蛋白乙酰化在这些步骤中可能起到不
同的作用。慢性 AMPH 使用能够调节纹状体内组
蛋白 H4 乙酰化，进而调节 fosB基因表达，这可能与
ΔfosB表达增加相关［19］。此外，还可以增加纹状体
CＲEB，减少 CＲEB 与 HDAC1 的相互作用及被再次
招募到 ΔFosB 启动子区［19］。慢性 AMPH 暴露，
ΔFosB增加并结合到 c － Fos 启动子区，另外 ΔFosB
进一步招募 HDAC1，使 c － fos 乙酰化降低，表达减
少;而病毒介导的纹状体内 ΔFosB 或 HDAC1 过度
表达证实了以上结果［38］。因此，慢性 AMPH暴露引
起的 c － Fos减敏可能是 ΔFosB与 HDAC1 调节引起
的。今后的研究应对娱乐性使用和强迫性使用毒品
两个时段都给予观察。
慢性 METH暴露能够使 GluA1 /A2 和 GluN1 表

达下降。纹状体中，MeCP2 非依赖性招募 CoＲEST
与 SIＲT2 复合物，或 MeCP2 依赖性招募 CoＲEST，
HDAC2 和 DNMT1 到 GluA1 基因 CpG 岛区的上游
阻遏序列 ( Upstream Ｒepressive Sequence，UＲS) 和
GluA2 基因的启动子区，协同催化组蛋白 H4 去乙酰
化，使染色质凝聚，抑制转录。而 GluN1 基因启动
子区 ＲEST与 HDAC1 复合物结合后，组蛋白 H4 去
乙酰化，导致 GluN1 表达下降［39 － 40］。
2． 2 组蛋白甲基化
组蛋白甲基化对基因表达的调节相对更灵活，

既可以促进，亦可以抑制。组蛋白 H3 赖氨酸 4 三
甲基化 ( H3K4me3 ) 通常与转录激活相关。METH
诱导的行为敏化［41］、CPP［42］模型中，伏隔核区的
H3K4me3 增加，前者主要集中在 CC 趋化因子受体
( C － C chemokine receptor 2，CCＲ2) 基因启动子区
并使 CCＲ mＲNA表达增加，但是在背侧纹状体 c －
fos、fosB、c － jun 和 Bdnf 基因启动子区 H3K4me3 不
增加［43］。而 ccr2 敲除的小鼠 METH 行为敏化的持
续时间减少［41］。在 METH 相关的记忆形成期间，
H3K4me3 与伏隔核一些基因上调相关。使用小分
子干扰核糖核酸 ( Small interfering ＲNA，siＲNA) 技
术发现，慢性 METH注射、METH相关记忆的形成和
持续过程中，KMT2A ( 组蛋白 H3K4 三甲基化参与
酶) 增加。另一个 H3K4 去甲基化酶 KDM5C 也参
与 METH的 CPP的维持。可见，慢性 METH使用能
够使许多基因启动子区 H3K4me3 发生适应性改变。
慢性 AMPH使用能够增加 KMT1 ( 组蛋白 H3K9 甲
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基转移酶) 的表达［38］，同时在 c － fos 启动子区组蛋
白 H3 赖氨酸 9 残基双甲基化 ( H3K9me2) ，后者能
够抑制 c － fos 基因表达［43］。另外一项研究也发现
慢性 AMPH使用 c － fos基因减敏与 KMT1A表达增
加及 H3K9me3 对启动子区的抑制作用相关［38］。而
H3K4me3 和 H3K9me3 的串扰作用也可能解释时间
相关的表观遗传修饰改变。另外，METH 自我给药
后，纹状体内 KLF10 增加，并与 KDM5B ( H3K4me3
去甲基酶) ［44］，HDAC( Sin3a复合物) 相互作用［32］。

3 DNA甲基化
DNA甲基化是一种相对稳定的表观遗传学标

志，利用 s －腺苷甲硫氨酸 ( s － adenosylmethionine，
SAM) 提供的甲基，在基因 CpG 岛区胞嘧啶的 C5
位置添加一个甲基。在基因组中 CpG 岛分布不均
匀，CpG 岛被定义为一个至少含有 200bp 碱基的区
域，其中 GC 所占比例超过 50%，且 CpG 的观察值
与预测值的比例必须超过 0． 6。而基因组中散在分
布的 CpG通常处于甲基化状态。DNA 甲基化反应
被 DNA 甲基转移酶 ( DNMT ) 所催化，包括
DNMT1，DNMT3A 和 DNMT3B［45］。底物的特异性
和不同的激活对于 DNMT 参与神经、精神疾病病理
状态具有重要作用［46］。在 METH 或 AMPH 动物模
型中，DNA甲基化的研究较少。小鼠脑内 DNA 甲
基转移酶 ( DNA methyltransferases，DNMTs) 持续高
表达，METH 能够调节伏隔核内 DNMT1 的表达。
Fischer 344 /N大鼠尾状核及伏隔核 DNMT1 mＲNA
表达增加，海马区 DNMT1 mＲNA 表达降低，抵抗
METH 诱导行为敏化; 而 Lewis /N 大鼠尾状核
DNMT1 mＲNA表达降低，在伏隔核与小脑无改变，
且增强 METH诱导的行为敏化［47］，这可能说明不同
基因型对于METH的反应可能存在差异。AMPH暴
露 2 周后，伏隔核、内侧前额叶皮质和眶额叶皮质中
DNA甲基化水平整体升高［48］，与 METH 戒断期间
转录水平整体降低保持一致。此外，与正常对照比
较，METH的使用者外周血提取的 DNA 中 BDNF 启
动子区内一长度为 69bp区域中 1 个 CpG 位点呈低
甲基化［49］，PVALB 启动子区 GＲCh38 内 3 个 CpG
位点呈高甲基化［50］。
在哺乳动物中，DNA甲基化的主要方式是形成

5 －甲基胞嘧啶( 5mC) ，以甲基 CpG ( mCpG) 的形
式出现，甲基 CpG结合蛋白 ( Methyl － CpG － binding
protein，MeCPs) 能够特异性识别 mCpG，且对 mCpG
周围的基因序列无特殊要求，因而能广泛抑制基因

转录。MeCP2 在脑发育过程中起到关键作用，
MeCP2 突变被发现与孤独谱系障碍和 MＲett综合征
相关［51］。MeCP2 参与 AMPH 触发的行为反应活
动，病毒介导的伏隔核内 MeCP2 过度表达能够调节
AMPH诱导的 CPP，降低 AMPH 的犒赏作用，相反
MeCP2 敲除能够增加 AMPH 的犒赏作用［52］。急性
AMPH 能够引起短暂的，NAc 特异的 MeCP2 的
Ser241 残基乙酰化，抑制 MeCP2 活性，进而调节脑
内脑源性神经营养因子( Bdnf) 的表达，例如 METH
自我给药后大鼠的海马区［53］及人血浆中均发现

BDNF升高［54］。而对于 MeCP2 Ser421Ala 敲入的小
鼠，非乙酰化的 MeCP2 也被发现可以降低 AMPH诱
发行为敏化的药物剂量的阈值［55］。METH 暴露大
鼠旋转试验和旷场试验均表现出行为损害，染色质

免疫沉淀和亚硫酸氢盐测序均发现黑质中 MeCP2
与 DNMT1 Snca 启动子区结合，导致 Snca 甲基化降
低，其编码的 α － synuclein 蛋白表达增加，而后者与
神经元缺失及运动功能障碍相关［56］。METH 能够
影响一些即早基因的甲基化水平，与生理盐水组相

比，慢性 METH给药的小鼠前额叶皮质 Arc 启动子
区的 8 个 CpG 位点甲基化水平较低、Fos 中 1 个
CpG位点甲基化水平较高; 海马 Klf10 中 6 个 CpG
位点甲基化水平偏高，Nr4a1 的 3 个 CpG 位点甲基
化水平偏低［57］。

METH对 DNA甲基化的影响甚至延续至后代。
最近的一项研究慢性 METH 暴露雄性和雌性
C57BI /6J 小鼠的后代，甲基化 DNA 免疫沉淀
( Methylated DNA immunoprecipitation，MeDIP 或
mDIP) 和亚硫酸盐测序两种方法均发现其后代的海
马区 DNA 甲基化发生了改变。这说明在宫内
METH暴露可以影响胚胎发育过程中表观遗传修饰
重塑机制［58］。而这些后代甚至表现出行为异常，如
雄性后代可卡因诱导的 CPP 位置偏好行为减弱，雄
性和雌性后代对恐惧反应降低［58］。

4 非编码 ＲNA
早期研究发现，正义和反义 ＲNA均能够干扰或

减少基因表达，且 ＲNA 干扰能够传代影响［54］。之
后的研究发现了一些非编码 ＲNAs ( Non － coding
ＲNAs) ，包括微小 ＲNA ( miＲNAs ) ，长链非编码
ＲNA ( lncＲNAs ) ，Piwi 蛋白相作用 ＲNA ( piwi －
ＲNAs 或 piＲNAs ) 及 环 状 ＲNA ( circＲNAs ) 。
miＲNA与靶基因的 mＲNA互补配对，对基因表达在
转录后水平上产生负调控，抑制翻译和基因表达。
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在给予小鼠 AMPH 5 d 后，其四个将多巴胺能
神经元投射到腹侧被盖区的脑区 ( 海马、前额叶皮
质、边缘前脑皮质下、腹侧中脑) miＲNA － 181a 水平
升高。miＲNA是一种能够负性调节海马神经元内
转录后 AMPA 样谷氨酸受体 ( AMPA － Ｒ ) 亚基
GluA2 的表达，树突棘形成和微兴奋性突触后电位
( mEPSC) 的频率［59］。而 AMPA 是产生突触可塑性
和成瘾物质神经适应性的重要物质，提示 miＲNA －
181a可调节突触功能。此外，小鼠慢性给予 AMPH
5 d后［60］，大部分脑区内 miＲ － 29a /b 和 miＲ － 182 /
183 明显增加，中脑腹侧和边缘前脑皮层下其中
miＲ －200 /429 明显升高，其中 miＲNA － 29a /b 能够

调节突触形态。检测生理盐水注射、单次腹腔注射
METH ( 5 mg /kg) 与递增交替腹腔 METH 注射 15 d
( 0． 25，0． 5，1，2，3，4，5 mg /kg) 小鼠的伏隔核
miＲNA水平，发现慢性 METH 注射组与单次 METH
注射组相比 52 个 miＲNAs上调、7 个 miＲNAs 下调;
慢性 METH注射组与生理盐水注射组相比 166 个
miＲNAs上调、4 个 miＲNAs下调，并发现其中 miＲ －
496 － 3p，miＲ － 194 － 5p，miＲ － 200b － 3p and miＲ
－181a － 5p与 METH 成瘾相关［61］。对 METH 使用
障碍患者血浆中的 723 个 circＲNAs 进行微阵列筛
查，发现 miＲ － 181a，miＲ － 15b，miＲ － let － 7e and
miＲ － let － 7d与对照组相比显著降低［62］。

表 1 METH和 AMPH导致的表观遗传学改变总结［63］

基因或 miＲNA 处理方式 效应

Arc METH2 mg /kg 隔天给药 16 次后
小鼠前额叶皮质 Arc启动子区的 8 个 CpG位点甲基化水平

较低［56］

BDNF
METH自我给药( 8 d; 15 h)

METH慢性使用患者

纹状体:磷酸化 CＲEB与 BDNF启动子区结合增加［43］

外周血淋巴细胞 DNA 中 BNDF 启动子区 1 个 CpG 甲基化

水平较低［49］

CamkIIa
慢性皮下 METH注射，2 d 1 次，每次 0． 5 － 2

mg /kg，共 6 d
边缘前脑 CamkIIa启动子区组蛋白 H3 高乙酰化［9］

Cdk5
慢性皮下 METH注射，2 d 1 次，每次 0． 5 － 2

mg /kg，共 6 d
边缘前脑 Cdk5 启动子区组蛋白 H3、H4 高乙酰化［9］

c － Fos 急性腹腔注射: 5 mg /kg 纹状体:组蛋白 H4K5Ac与 c － fos启动子区结合增加［30］

METH自我给药( 8 d; 15 h) 纹状体:磷酸化 CＲEB与 c － fos启动子结合增加［43］

慢性性腹腔注射，每次 4 mg /kg，7 d
纹状体: c － fos 启动子 H3K9 双甲基化，Kmt1a /Suv39h1

mＲNA 升高［38］

CoＲEST
慢性皮下 METH注射，逐渐加量 0． 5 － 3 mg /

kg，共 2 周
纹状体: CoＲEST蛋白增加［39］

Creb
慢性皮下 METH注射，2 d 1 次，每次 0． 5 － 2

mg /kg，共 6 d
边缘前脑 Creb启动子区组蛋白 H3 高乙酰化［9］

Dlg4
慢性皮下 METH注射，2 d 1 次，每次 0． 5 － 2

mg /kg，共 6 d
边缘前脑 Dlg4 启动子区组蛋白 H3 高乙酰化［9］

Egr2 急性腹腔注射: 5 mg /kg 纹状体:组蛋白 H4K5Ac与 Egr2 启动子区结合增加［30］

FosB METH自我给药( 8 d; 15 h) 纹状体:磷酸化 CＲEB与 FosB启动子结合增加［43］

DNMT1
慢性皮下 METH注射，逐渐加量 0． 5 － 3 mg /

kg，共 2 周
纹状体内 DNMT1 蛋白增加［39］

急性 METH腹腔注射( 4 mg /kg) 尾状核、小脑 DNMT1 表达增加［47］

慢性 METH腹腔注射 ( 4 mg /kg，每天 1 次，

持续 21 d)
伏隔核 DNMT1 表达增加［47］

GluA1 GluA2
慢性皮下 METH注射，2 d 1 次，每次 0． 5 － 2

mg /kg，共 6 d
边缘前脑 GluA1 启动子区组蛋白 H3 高乙酰化［9］

慢性腹腔 METH注射，逐渐加量 0． 5 － 3 mg /

kg，共 2 周

纹状体内使阻滞因子

CoＲEST，MeCP2 和 HDAC结合在

GluA1与 GluA2的启动子区，使 GluA1与 GluA表达下降［37］
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续表

基因或 miＲNA 处理方式 效应

GluN1 GluN2a GluN2b
慢性腹腔 METH注射，逐渐加量 0． 5 － 3 mg /

kg，共 2 周

纹状体内使阻滞因子 ＲEST 与 HDAC1 与 GluN1 启动子结

合，导致 GluN1 表达下降［37］

慢性皮下 METH注射，2 d 1 次，每次 0． 5 － 2

mg /kg，共 6 d
边缘前脑 GluN2a GluN2b启动子区组蛋白 H3 高乙酰化［9］

HDAC1 HDAC2 急性腹腔注射 20 mg /kg 伏隔核内瞬间出现 HDAC1 蛋白降低，HDAC2 蛋白升高［21］

急性皮下注射 5 mg /kg 前额叶皮质 HDAC1、HDAC2 表达下降［24］

慢性腹腔 METH注射，逐渐加量 0． 5 － 3 mg /

kg，共 2 周
纹状体内 HDAC1、HDAC2 蛋白增高［37］

HDAC8、6、9、10、11

Sirtuins2、5、6
腹腔连续注射 8 次 METH ( 10 mg /kg，1 次 /

2 h，共 16 h)
纹状体 HDAC8、6、9、10、11 与 Sirtuins2、5、6mＲNA降低［27］

Klf10 METH2 mg /kg 隔天给药 16 次后 海马中 Kof10 启动子区 6 个 CpG位点甲基化水平偏高［56］

MeCP2 急性腹腔注射 AMPH 3 mg /kg Nac内磷酸化 MeCP2 瞬间增加［48］

慢性腹腔 METH注射，逐渐加量 0． 5 － 3 mg /

kg，共 2 周
纹状体 MeCP2 蛋白增加［37］

Nrxn
慢性皮下 METH注射，2 d 1 次，每次 0． 5 － 2

mg /kg，共 6 d
边缘前脑 Nrxn启动子区组蛋白 H3 高乙酰化［9］

Nr4a1 METH2 mg /kg 隔天给药 16 次后 海马中 Nr4a1 启动子区 3 个 CpG位点甲基化水平偏低［56］

PVALB METH依赖患者
外周血 PVALB启动子区 GＲCh38 内 3 个 CpG 位点呈高甲

基化［50］

ＲEST
慢性腹腔 METH注射，逐渐加量 0． 5 － 3 mg /

kg，共 2 周
纹状体 ＲEST蛋白增加［39］

SIＲT1 SIＲT2
慢性腹腔 METH注射，逐渐加量 0． 5 － 3 mg /

kg，共 2 周
纹状体 SIＲT1 和 SIＲT2 蛋白增加［39］

Syp
慢性皮下 METH注射，2 d 1 次，每次 0． 5 － 2

mg /kg，共 6 d
边缘前脑 Nrxn启动子区组蛋白 H3 高乙酰化［9］

METH自我给药( 8 d; 15 h) 纹状体:磷酸化 CＲEB与 Syp启动子结合增加［43］

Snca 慢性腹腔 METH注射 20 mg /kg，5 d
首次注射后第 14 d，黑质 Snca 启动子区甲基化降低，α －

synuclein蛋白表达增加［57］

miＲNA －181a
慢性腹腔 d － amphetamine － d35 mg /kg，每天

一次，5 d
miＲNA －181a表达增加［60］

miＲ － 29a /b

miＲ － 182 /183

miＲ － 200 /429

慢性腹腔 d － amphetamine － d35 mg /kg，每天

一次，5 d

大部分脑区内 miＲ － 29a /b 和 miＲ － 182 /183 明显增加，中

脑腹侧和边缘前脑皮层下其中 miＲ － 200 /429 明显升高［61］

miＲ － 496 － 3p，miＲ － 194 －

5p，miＲ － 200b － 3p，miＲ －

181a － 5p

递增交替腹腔 METH注射 15 d ( 0． 25，0． 5，

1，2，3，4，5 mg /kg)

miＲ － 496 － 3p，miＲ － 194 － 5p，miＲ － 200b － 3p and miＲ －

181a － 5p与 METH成瘾相关［62］

miＲ － 181a，miＲ － 15b，miＲ

－ let － 7e and miＲ － let － 7d
METH使用障碍患者

血浆中 miＲ － 181a，miＲ － 15b，miＲ － let － 7e and miＲ － let

－ 7d降低［63］
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5 小结
AMPH 和 METH 暴露引起了复杂的组蛋白修

饰，DNA甲基化及转录水平的改变。不同组蛋白修
饰的串扰作用及染色质结构变化能够进一步调节基

因表达和改变蛋白产物( 表 1) 。在这些过程中，一

些特殊的基因能够触发级联反应，最终产生复杂的

行为改变，而发现这些导致成瘾形成的初始反应对

于研发早期干预药物提供了思路。此外，对毒品使
用导致的表观遗传改变的研究对于今后戒毒药物的

研发，开发靶向治疗，恢复大脑稳态十分重要。
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