
CGI-BP
 

3个量表评分总和的下降程度>75%;显效:

HAMD-17、BRMS、CGI-BP
 

3个量表评分总和的下降

程度为>50%~75%;有效:HAMD-17、BRMS、CGI-
BP

 

3个量表评分总和的下降程度为>25%~50%;无
效:HAMD-1、BRMS、CGI-BP

 

3个量表评分总和的下

降程度≤25%。总有效=(痊愈例数+显效例数+有

效例数)/总例数×100%。

1.5 统计学处理 采用SPSS21.0统计软件对数据

进行统计分析。符合正态分布的计量资料以x±s表

示,两组间比较采用t检验;计数资料以例数或百分

率表示,两组间比较采用χ2 检验。等级资料比较采

用秩和检验。以P<0.05为差异有统计学意义。

2 结  果

2.1 两组治疗前后 HAMD-17、BRMS、CGI-BP评分

比较 治疗后,两组CGI-BP、BRMS、HAMD-17评分

均明显降低(P<0.05),试验组 HAMD-17、BRMS、

CGI-BP评分明显低于对照组(P<0.05)。见表1。

2.2 两组治疗前后血清DA、5-HT、NPSR1、SP、BD-
NF水平比较 治疗后,两组血清DA水平降低,血清

5-HT、NPSR1、SP、BDNF水平均升高,且试验组血清

DA水平低于对照组,血清5-HT、NPSR1、SP、BDNF
水平高于对照组,差异均有统计学意义(P<0.05)。
见表2。

2.3 两组治疗前后肠道菌群比较 治疗后,试验组

肠杆菌数量少于对照组(P<0.05),双歧杆菌、乳酸杆

菌及B/E值高于对照组(P<0.05)。见表3。

2.4 两组临床疗效比较 试验组临床疗效优于对照

组(Z=2.574,P<0.05)。见表4。

表1  两组治疗前后 HAMD-17、BRMS、CGI-BP评分比较(x±s,分)

组别 n
HAMD-17评分

治疗前 治疗后

BRMS评分

治疗前 治疗后

CGI-BP评分

治疗前 治疗后

试验组 60 30.64±4.25 9.83±3.16a 28.60±5.33 17.37±2.51a 6.26±1.32 2.03±0.68a

对照组 60 31.53±3.91 14.24±3.28a 29.21±4.81a 21.08±3.34a 6.31±1.43 3.52±0.88a

t -1.194 -7.500 -0.658 -6.878 -0.199 -10.378

P 0.235 <0.001 0.512 <0.001 0.843 <0.001

  注:与同组治疗前比较,aP<0.05。

表2  两组治疗前后DA、5-HT、NPSR1、SP、BDNF水平比较(x±s)

组别 n
DA(ng/mL)

治疗前 治疗后

5-HT(ng/L)

治疗前 治疗后

试验组 60 233.42±12.12 132.75±9.87a 147.31±9.28 223.54±11.96a

对照组 60 229.83±11.64 158.67±10.44a 145.61±9.46 210.86±10.84a

t 1.655 -13.975 0.994 6.085

P 0.101 <0.001 0.322 <0.001

组别 n
NPSR1(pg/mL)

治疗前 治疗后

SP(pg/mL)

治疗前 治疗后

BDNF(ng/L)

治疗前 治疗后

试验组 60 160.36±41.34 195.73±36.62a 35.97±4.78 77.98±6.32a 20.74±3.59 31.58±5.31a

对照组 60 161.19±43.54 174.29±38.53a 36.58±4.69 61.44±6.83a 19.68±4.15 25.97±5.12a

t -0.107 3.124 -0.706 13.768 1.496 5.891

P 0.915 0.002 0.482 <0.001 0.137 <0.001

  注:与同组治疗前比较,aP<0.05。

表3  两组治疗前后肠道菌群数量比较(x±s,lg
 

CFU/g)

组别 n
肠杆菌

治疗前 治疗后

双歧杆菌

治疗前 治疗后

乳酸杆菌

治疗前 治疗后

B/E值

治疗前 治疗后

试验组 60 8.36±0.68 7.85±0.54 8.27±0.65 8.99±0.74 6.51±0.47 7.17±0.56 0.98±0.11 1.15±0.17

对照组 60 8.38±0.46 8.13±0.47 8.24±0.83 8.45±0.63 6.49±0.38 6.85±0.51 0.96±0.16 1.00±0.13

t -0.189
 

-3.030
 

0.220
 

4.304
 

0.256
 

3.273
 

0.798
 

5.430
 

P 0.851
 

0.003
 

0.826
 

<0.001 0.798
 

0.001
 

0.427
 

<0.001
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表4  两组临床疗效比较[n(%)]

组别 n 痊愈 显效 有效 无效 总有效

试验组 60 16(26.67) 24(40.00) 18(30.00) 2(3.33) 58(96.67)

对照组 60 10(16.67) 20(33.33) 14(23.33) 16(26.67) 44(76.67)

3 讨  论

双相情感障碍发病频率高、复发率高而且容易有

自残和自杀的风险。该病是一种慢性精神疾病,易导

致患者心理压力增大,其症状是躁狂、轻狂躁和抑郁

的交替或交织发作。世界卫生组织调查显示,双相情

感障碍可导致患者功能性认知障碍和生活质量下降,
该病被列为对工作影响第2大的疾病[14-15]。有研究

发现,双相情感障碍患者体内拟杆菌属的数量明显减

少,球菌门的整体数量明显增加[16-17],提示双相情感

障碍患者体内存在肠道菌群的改变。因此,有研究者

尝试运用益生菌治疗以改善患者双相情感障碍的症

状。一项动物研究发现,在抑郁模型小鼠体内注入双

歧杆菌,能改善小鼠抑郁状态[18]。同样有临床研究发

现,双相情感障碍患者在双歧杆菌治疗之下,其再住

院率明显降低[19]。由此可知,基于脑-肠轴途径,肠道

菌群能够影响人类情绪,同时提示临床可以通过肠道

菌群的平衡来调节情绪从而改善双相情感障碍的症

状。益生元作为肠道微生物的优选食物来源,能显著

促进益生菌生长,通过选择性刺激这些有益菌群的增

殖,优化肠道微生态环境,提高益生菌在肠道中的定

植率和存活率[20]。在本研究中,治疗8周后,两组

CGI-BP、BRMS、HAMD-17评分均明显降低(P<
0.05),且试验组CGI-BP、BRMS、HAMD-17评分均

低于对照组(P<0.05);试验组肠杆菌数量少于对照

组(P<0.05),乳酸杆菌、双歧杆菌和B/E比值均高

于对照组(P<0.05)。这表明试验组采用益生元辅助

治疗双相情感障碍患者能够有效调节肠道菌群数量,
明显减轻症状。

在脑-肠轴途径中,肠道菌群通过产生或调节神经

递质(如血清素、DA)、炎症因子、短链脂肪酸(SC-
FAs)等方式,通过血液循环或直接作用于迷走神经等

途径,与中枢神经系统相互作用,进而影响大脑功能,
调节情绪和行为[21]。奥氮平的作用机制是通过拮抗

多巴胺D2受体和5-HT2A受体来发挥作用,有助于

改善精神分裂症和双相情感障碍的症状,对于中、重
度的躁狂发作有较好的治疗意义;同时其能够预防双

相情感障碍的复发。奥氮平通过拮抗多巴胺D2受体

和5-HT2A受体,减少这些神经递质的作用,从而控

制患者的躁狂症状。神经递质中DA主要由大脑中

的神经元产生,其高表达可引起冲动、躁动等表现;5-
HT不仅可在肠道中产生,还在大脑中发挥关键作用,
调节情绪和行为[22],当5-HT的水平降低时,可能导

致大脑和胃肠之间的通信出现问题,进而影响情绪调

节和行为控制,容易导致攻击性行为甚至暴力行为的

发生[23]。而益生元很难被人体内的酶分解,往往被肠

道微生物分解为SCFAs,在中枢神经系统中,SCFAs
作为信号分子可以影响神经胶质细胞的功能,同时益

生元和益生菌能够提高脑部的抗炎能力和增强抗氧

化酶的活性,促进神经营养因子的表达,有助于维护

神经系统的正常功能[24],通过调节神经营养因子、γ-
氨基丁酸(GABA)和5-HT的分泌[25],进而起到调节

人类情绪的目的。SP参与调节胃肠运动和感觉功

能,与抑郁症的发病机制有关[26]。服用益生元后,肠
道内的菌群平衡得到了改善,益生菌增加,同时减少

了有害菌的数量,导致SP水平的增加,进而更有效地

调节胃肠功能[20]。通过脑-肠轴的双向调节作用间接

影响中枢神经系统与情绪调控的相关区域,从而有助

于调节双相情感障碍患者的情绪,减轻其躁狂和抑郁

症状[21]。NPSR1由胃肠道细胞分泌,对炎症及伤害

性刺激等调节有重要意义。益生元通过优化肠道菌

群,减少了有害菌的数量,减轻了肠道炎症,这可能有

利于维持 NPSR1的正常分泌[27]。NPSR1的正常分

泌对于维持胃肠道稳态至关重要,其水平的升高有助

于减轻因胃肠道功能异常而导致的餐后饱胀、失眠、
焦虑等问题,进而有助于双相情感障碍患者的情绪稳

定[28]。神经递质BDNF可以维持神经元的正常功

能,还参与胃肠道动力的调节[29]。益生元通过促进肠

道健康,调节肠道微生物群,进而可能通过影响宿主

的表观遗传状态(如DNA甲基化、组蛋白修饰等)来
调控BDNF基因的表达,使BDNF水平升高,从而在

一定程度上改善了双相情感障碍患者的神经递质平

衡,促进其症状的缓解[30]。在本研究中,治疗8周后

试验组血清DA水平明显低于对照组(P<0.05),血
清5-HT、NPSR1、SP、BDNF水平明显高于对照组

(P<0.05),试验组临床有效率高于对照组(P<
0.05)。这表明试验组益生元辅助治疗可有效调节双

相情感障碍患者神经递质的释放,而且具有更好的临

床疗效。目前许多研究已经证实了肠道菌群会对宿

主中枢神经系统产生影响,随着实验技术逐渐成熟,
或许未来可以将该方法用于临床治疗如阿尔茨海默

病、抑郁症、精神分裂症等疾病。
综上所述,双相情感障碍会引起肠道菌群异常改

变,而肠道菌群的组成和数量的平衡与机体健康密切

相关,其若出现改变还会导致神经系统功能异常,引
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起病情加重。采用益生元辅助治疗双相情感障碍,能
有效调节肠道菌群和神经递质,使患者的病情得到较

好的控制和改善,具有良好的临床疗效,值得临床

推广。
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慢性牙周炎患者血清LncRNA
 

DCST1-AS1表达水平与
炎症因子的关系及其临床意义*
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  摘 要:目的 探讨慢性牙周炎患者血清长链非编码RNA(LncRNA)DCST1-AS1表达水平与炎症因子的

关系及其临床意义。方法 选取2021年2月至2023年2月该院收治的142例慢性牙周炎患者作为研究组,根
据牙周检查结果分为轻度组、中度组、重度组。另选取同期于该院体检,且一般资料与研究组相匹配的142例

无口腔疾病的健康者作为对照组。检测各组研究对象血清LncRNA
 

DCST1-AS1、白细胞介素(IL)-6、IL-10、基
质金属蛋白酶-9(MMP-9)、肿瘤坏死因子-α(TNF-α)、IL-1β水平及牙周指标[菌斑指数(PLI)、牙龈指数(GI)、
附着丧失(AL)及牙周袋探诊深度(PD)]。采用Pearson相关分析慢性牙周炎患者血清LncRNA

 

DCST1-AS1
与炎症因子IL-6、IL-10、MMP-9、TNF-α、IL-1β表达水平及各牙周指标的相关性,采用受试者工作特征(ROC)
曲线分析血清LncRNA

 

DCST1-AS1联合炎症因子对重度慢性牙周炎的诊断价值。结果 研究组血清Ln-
cRNA

 

DCST1-AS1及IL-6、IL-10、MMP-9、TNF-α、IL-1β表达水平均高于对照组(P<0.05);不同病情严重程

度的慢性牙周炎患者PLI、GI、AL、PD、血清LncRNA
 

DCST1-AS1及炎症因子表达水平比较,差异均有统计学

意义(P<0.05)。慢性牙周炎患者血清LncRNA
 

DCST1-AS1表达水平与IL-6、IL-10、MMP-9、TNF-α、IL-1β
表达水平及PLI、GI、AL、PD均呈正相关(r=0.774、0.728、0.801、0.772、0.669、0.564、0.498、0.603、0.587,
P<0.05)。血清LncRNA

 

DCST1-AS1诊断重度慢性牙周炎的曲线下面积(AUC)为0.745(95%CI:0.665~
0.815),LncRNA

 

DCST1-AS1联合炎症因子诊断的AUC[0.981(95%CI:0.943~0.997)]大于血清LncRNA
 

DCST1-AS1单独诊断,且联合诊断的特异度也高于血清LncRNA
 

DCST1-AS1单独诊断。
 

结论 慢性牙周炎

患者血清LncRNA
 

DCST1-AS1表达水平与炎症因子相关,血清LncRNA
 

DCST1-AS1联合炎症因子对重度慢

性牙周炎具有较高的诊断价值。
关键词:慢性牙周炎; 长链非编码RNA

 

DCST1-AS1; 白细胞介素-6; 白细胞介素-10; 基质金属蛋

白酶-9; 肿瘤坏死因子-α; 白细胞介素-1β
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Abstract:Objective To

 

investigate
 

the
 

relationship
 

between
 

serum
 

long
 

chain
 

non-coding
 

RNA
 

(Ln-
cRNA)

 

DCST1-AS1
 

expression
 

level
 

and
 

inflammatory
 

factors
 

in
 

patients
 

with
 

chronic
 

periodontitis
 

and
 

its
 

clinical
 

significance.Methods A
 

total
 

of
 

142
 

patients
 

with
 

chronic
 

periodontitis
 

admitted
 

to
 

the
 

hospital
 

from
 

February
 

2021
 

to
 

February
 

2023
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

study
 

group,which
 

were
  

divided
 

into
 

mild,moderate
 

and
 

severe
 

groups
 

according
 

to
 

the
 

results
 

of
 

periodontal
 

examination.Another
 

142
 

healthy
 

individuals
 

without
 

o-
ral

 

diseases
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

control
 

group.Serum
 

LncRNA
 

DCST1-AS1,interleukin
 

(IL)-6,IL-10,matrix
 

metalloproteinase-9
 

(MMP-9),tumor
 

necrosis
 

factor-α
 

(TNF-α),IL-1β
 

levels
 

and
 

periodontal
 

indicators
 

[plaque
 

index
 

(PLI),gingival
 

index
 

(GI),attachment
 

loss
 

(AL),periodontal
 

pocket
 

probing
 

depth
 

(PD)]
 

were
 

detected
 

in
 

each
 

group
 

of
 

study
 

subjects.Pearson
 

correlation
 

was
 

used
 

to
 

analyze
 

the
 

correlation
 

between
 

serum
 

LncRNA
 

DCST1-AS1
 

and
 

the
 

expression
 

levels
 

of
 

IL-6,IL-10,MMP-9,TNF-α,IL-1β
 

and
 

various
 

perio-
dontal

 

indicators
 

in
 

patients
 

with
 

chronic
 

periodontitis.Receiver
 

operating
 

characteristic
 

(ROC)
 

curve
 

analysis
 

was
 

plotting
 

to
 

evaluate
 

the
 

diagnostic
 

value
 

of
 

serum
 

LncRNA
 

DCST1-AS1
 

combined
 

with
 

inflammatory
 

fac-
tors

 

for
 

severe
 

chronic
 

periodontitis.Results The
 

expression
 

levels
 

of
 

serum
 

LncRNA
 

DCST1-AS1
 

and
 

IL-6,

·5123·检验医学与临床2024年11月第21卷第21期 Lab
 

Med
 

Clin,November
 

2024,Vol.21,No.21

* 基金项目:河北省石家庄市科技计划项目(221460823)。

  作者简介:张雪飞,女,主治医师,主要从事儿童口腔医学研究。



IL-10,MMP-9,TNF-α,IL-1β
 

were
 

higher
 

in
 

the
 

study
 

group
 

than
 

those
 

in
 

the
 

control
 

group
 

(P<0.05).The
 

PLI,GI,AL,PD,the
 

levels
 

of
 

serum
 

LncRNA
 

DCST1-AS1
 

and
 

inflammatory
 

factor
 

expression
 

levels
 

among
 

chronic
 

periodontitis
 

patients
 

with
 

varying
 

severity
 

were
 

statistically
 

significant
 

(P<0.05).Serum
 

expression
 

level
 

of
 

LncRNA
 

DCST1-AS1
 

in
 

patients
 

with
 

chronic
 

periodontitis
 

was
 

positively
 

correlated
 

with
 

the
 

expres-
sion

 

levels
 

of
 

IL-6,IL-10,MMP-9,TNF-α,IL-1β,PLI,GI,AL,and
 

PD
 

(r=0.774,0.728,0.801,0.772,0.669,
0.564,0.498,0.603,0.587,P<0.05).The

 

area
 

under
 

the
 

curve
 

(AUC)
 

of
 

serum
 

LncRNA
 

DCST1-AS1
 

for
 

the
 

diagnosis
 

of
 

severe
 

chronic
 

periodontitis
 

was
 

0.745
 

(95%CI:0.665-0.815).The
 

AUC
 

for
 

the
 

combina-
tion

 

of
 

LncRNA
 

DCST1-AS1
 

and
 

inflammatory
 

factors
 

was
 

0.981
 

(95%CI:0.943-0.997),which
 

was
 

grea-
ter

 

than
 

that
 

for
 

serum
 

LncRNA
 

DCST1-AS1
 

alone,and
 

the
 

specificity
 

of
 

the
 

combined
 

diagnosis
 

was
 

also
 

higher
 

than
 

that
 

of
 

serum
 

LncRNA
 

DCST1-AS1
 

alone.Conclusion The
 

expression
 

level
 

of
 

serum
 

LncRNA
 

DCST1-AS1
 

in
 

patients
 

with
 

chronic
 

periodontitis
 

is
 

correlated
 

with
 

inflammatory
 

factors.The
 

combination
 

of
 

serum
 

LncRNA
 

DCST1-AS1
 

and
 

inflammatory
 

factors
 

has
 

high
 

diagnostic
 

value
 

for
 

severe
 

chronic
 

periodonti-
tis.

Key
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 matrix
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necrosis
 

factor-α; interleukin-1β

  慢性牙周炎属于临床上最为常见的牙周炎类型,
占牙周疾病的95%[1]。慢性牙周炎会损伤牙龈、牙骨

质、牙槽骨等组织,患者常出现牙龈红肿、出血、牙周

附着丧失,严重者还会发生牙齿松动、脱落等[2-3]。目

前临床诊断该病所使用的炎症因子容易受到药物、其
他炎症性疾病等的影响,诊断准确率较低,因此寻找

能够辅助临床准确诊断及评估的指标,对慢性牙周炎

治疗方案的制订、治疗效果的提升具有重要意义。长

链非编码RNA(LncRNA)是一类长度超过200个核

苷酸的RNA,在机体各组织、系统中广泛表达,能够

参与调控炎症、心血管系统疾病等的发生及病情发展

过程[4]。研究表明,牙周炎患者牙龈组织中存在Ln-
cRNA,其与慢性牙周炎的发生具有一定相关性[5-6]。
WANG等[7]研究表明,LncRNA

 

DCST1-AS1与牙周

膜细胞增殖、分化过程有关。基于此,本研究检测了

慢性牙周炎患者血清LncRNA
 

DCST1-AS1表达水

平,并探讨了 LncRNA
 

DCST1-AS1与白细胞介素

(IL)-6、IL-10、基质金属蛋白酶-9(MMP-9)、肿瘤坏死

因子-α(TNF-α)、IL-1β等炎症因子的相关性,探讨

LncRNA
 

DCST1-AS1对慢性牙周炎病情严重程度的

诊断价值,以辅助临床判断慢性牙周炎严重程度,提
高临床诊断准确率,从而给予更有针对性的治疗,改
善治疗效果及患者的预后。
1 资料与方法

1.1 一般资料 选取2021年2月至2023年2月本

院收治的142例慢性牙周炎患者作为研究组,患者年

龄20~70岁,平均(53.97±5.47)岁。纳入标准:符
合慢性牙周炎的诊断标准[8]。排除标准:(1)伴有其

他口腔疾病;(2)合并其他基础疾病;(3)入组前3个

月内使用抗菌药物;(4)伴有其他炎症性疾病;(5)合
并重要器官功能障碍者。另选取同期于本院体检,且
一般资料与研究组相匹配的142例无口腔疾病的健

康者 作 为 对 照 组。两 组 年 龄、性 别、体 质 量 指 数

(BMI)、吸烟史等一般资料比较,差异均无统计学意

义(P>0.05),见表1。本研究经本院医学伦理委员

会审批(221460823),患者及家属均同意参与研究并

签署知情同意书。

表1  两组一般资料比较(x±s或n/n)

组别 n 年龄(岁) 性别(男/女) BMI(kg/m2) 吸烟史(有/无) 饮酒史(有/无)

对照组 142 52.72±4.39 74/68 22.87±2.13 72/70 82/60
研究组 142 53.97±5.47 89/53 23.09±2.57 104/38 85/57

t/χ2 1.229 3.240 0.785 15.300 0.131

P 0.220 0.072 0.433 <0.001 0.718

1.2 方法

1.2.1 牙周检查 应用Florida探针及口腔X射片

机(德国KAVO公司)对受试者近中颊侧、正中颊侧、
远中颊侧、近中舌侧、正中舌侧和远中舌侧6个位点

进行牙周检查,检查指标包括菌斑指数(PLI)、牙龈指

数(GI)、附着丧失(AL)及牙周袋探诊深度(PD)。结

果为6个位点检查数据的均值。参照文献[9]相关标

准,将研究组患者分为轻度组、中度组、重度组。

1.2.2 血清LncRNA
 

DCST1-AS1及炎症因子表达

水平检测 采集所有研究对象入组时的空腹肘正中

静脉血5
 

mL,3
 

500
 

r/min离心5
 

min,收集上层血

清,置于-80
 

℃的冰箱中保存待检。血清炎症因子表
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