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摘要 ：

[ 背景 ]　砷可导致皮肤癌、肺癌等，相关机制存在多种假说。有研究认为 DNA 损伤及其修复
抑制在砷的毒作用机制中起重要作用。本课题组前期在人群研究中也发现砷暴露可引起外
周血淋巴细胞 DNA 双键断裂损伤。因此，探讨砷暴露引起细胞 DNA 损伤的分子机制对研究
砷致癌机制尤为重要。

[ 目的 ]　通过检测人永生化皮肤角质形成细胞（HaCaT 细胞）组蛋白赖氨酸甲基转移酶 2（G9a）
过表达前后 NaAsO2 所致细胞 DNA 损伤，初步探讨 G9a 与砷致 HaCaT 细胞 DNA 损伤修复关系。

[ 方法 ]　体外常规培养 HaCaT 细胞，以 0.00、2.50、5.00、10.00 μmol/L NaAsO2 处理 HaCaT 细胞
24 h，其中 0.00 μmol/L 为空白对照组。采用实时荧光定量 PCR 法检测 G9a mRNA 转录水平，
免疫印迹法检测 G9a 蛋白表达水平，单细胞凝胶电泳法检测各组 HaCaT 细胞 DNA 损伤水
平。为了进一步验证 G9a 对 NaAsO2 致细胞 DNA 损伤的影响，用 pCDNA3.1-G9a 质粒瞬时转染
HaCaT 细胞的基础上，再以 0.00 μmol/L 或 10.00 μmol/L NaAsO2 处理细胞 24 h，另设立空白对
照组、空载体转染组和单独染砷组（10.00 μmol/L），采用上述实验方法检测各项指标的变化。

[ 结果 ]　用不同浓度 NaAsO2 染毒 HaCaT 细胞 24 h 后，实时荧光定量 PCR 结果显示，与空白
对照组（1.00±0.00）比较，2.50、5.00、10.00 μmol/L 染砷组 G9a mRNA 转录水平（0.87±0.04、
0.70±0.05、0.59±0.04）逐渐减低（P < 0.05）；免疫印迹法结果显示，G9a 蛋白表达水平在
5.00、10.00 μmol/L 染砷组（0.40±0.05、0.29±0.06）较对照组（0.59±0.09）降低 ；单细胞凝胶
电泳结果显示，细胞彗星尾部 DNA 百分含量（0.63±0.07、3.26±0.34、6.79±0.66、13.18±2.34）
和 Olive 尾 矩（1.08±0.05、3.67±0.20、6.26±0.46、12.63±0.63）均 随 NaAsO2 浓 度 增 加 而 逐 渐
增加（r=0.93、0.95，P < 0.05）。质粒转染 HaCaT 细胞后，实时荧光定量 PCR 和 Western blot

结 果 显 示，与 对 照 组（1.00±0.00、0.67±0.06）比 较，G9a 高 表 达 组 G9a mRNA 的 转 录 水 平
（105.93±28.72）及蛋白表达水平（1.07±0.06）均明显增加（P < 0.05），与染砷组（0.57±0.08、

0.40±0.02）比较，G9a 高表达联合染砷组 G9a mRNA 的转录水平（41.80±7.14）及蛋白表达水
平（0.67±0.02）也有所升高（P < 0.05）；单细胞凝胶电泳结果显示，与空白对照组（0.91±0.10、
0.53±0.09）比 较，G9a 高 表 达 组 细 胞 的 彗 星 尾 部 DNA 百 分 含 量（1.00±0.18）及 Olive 尾 矩

（0.77±0.13）无明显变化，与染砷组（11.41±1.02、12.59±1.38）比较，G9a 高表达联合染砷组
细胞彗星尾部 DNA 百分含量及 Olive 尾矩（15.24±1.25、17.12±2.88）有所升高（P < 0.05）。

[ 结论 ]　砷可导致 HaCaT 细胞 DNA 损伤和 G9a mRNA 转录水平及蛋白表达水平的改变，但还
不确定 G9a 的变化是否与砷所致 DNA 损伤机制有关联，其机制有待进一步研究。
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Abstract: 

[Background] Arsenic can cause cancers such as skin cancer and lung cancer, and there are many 
mechanical assumptions. Studies have shown that DNA damage and its repair inhibition play 
an important role in the mechanism of arsenic toxicity. Our previous population-based studies 
have also found that arsenic exposure can cause DNA double strand breaks in peripheral blood 
lymphocytes. Therefore, understanding the molecular mechanism of arsenic exposure-induced 
DNA damage in cells is a key step in studying the carcinogenic mechanism of arsenic.

[Objective] This study observes the DNA damage induced by NaAsO2 exposure in immortalized 
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non-tumorigenic human epidermal cells (HaCaT) with over-expressed euchromatic histone-lysine N-methyltransferase 2 (G9a) or not, and 
to preliminarily explore the relationship between G9a and arsenic-induced DNA damage in HaCaT cells.

[Methods] HaCaT cells were routinely cultured in vitro and treated with different concentrations of NaAsO2 (0.00, 2.50, 5.00 and 10.00 
μmol/L) for 24 h. The 0.00 μmol/L was used as blank control. The mRNA transcription and protein expression of G9a were detected by real-
time quantitative PCR and Western blot, respectively. DNA damage in HaCaT cells with different treatments was detected by single cell gel 
electrophoresis. In order to further verify the effect of G9a on DNA damage induced by NaAsO2, HaCaT cells were transfected with pCDNA3.1-
G9a plasmid, and then treated with 0.00 μmol/L or 10.00 μmol/L NaAsO2 for 24 h; related blank control group, null-vector transfection group, 
and arsenic group (10.00 μmol/L) were also set up. The changes of related indicators were detected as mentioned earlier.

[Results] After exposure to NaAsO2 for 24 h, the real-time quantitative PCR results showed that the mRNA transcription levels of G9a 
in HaCaT cells of the 2.50, 5.00, and 10.00 μmol/L groups (0.87±0.04, 0.70±0.05, 0.59±0.04) were gradually lower than the level of the 
blank control group (1.00±0.00) (P < 0.05); the Western blot results showed that the protein expression levels of G9a of the 5.00 and 
10.00 μmol/L groups (0.40±0.05, 0.29±0.06) were lower than that of the blank control group (0.59±0.09) (P < 0.05); the single cell gel 
electrophoresis results showed that the tail DNA% (0.63±0.07, 3.26±0.34, 6.79±0.66, 13.18±2.34) and the Olive tail moment (1.08±0.05, 
3.67±0.20, 6.26±0.46, 12.63±0.63) were increased (r=0.93 and 0.95, P < 0.05) with higher NaAsO2 exposure dose. After plasmid 
transfection into HaCaT cells, the real-time quantitative PCR and Western blot results showed that the mRNA transcription level and 
the protein expression level of the G9a over-expression group (105.93±28.72, 1.07±0.06) were higher than those of the blank control 
group (1.00±0.00, 0.67±0.06) (P < 0.05), the levels of the G9a over-expression and arsenic exposure group (41.80±7.14, 0.67±0.02) were 
also higher than those of the arsenic exposure group (0.57±0.08, 0.40±0.02) (P < 0.05); the single cell gel electrophoresis results showed 
that the tail DNA% and the Olive tail moment of the G9a over-expression group (1.00±0.18, 0.77±0.13) were not significantly changed 
compared with the blank control group (0.91±0.10, 0.53±0.09), but the levels of the G9a over-expression and arsenic exposure group 
(15.24±1.25, 17.12±2.88) were increased compared with the arsenic exposure group (11.41±1.02, 12.59±1.38) (P < 0.05).

[Conclusion] Arsenic can induce DNA damage and changes in the G9a mRNA transcription and protein expression in HaCaT cells; however, it is 
not certain yet whether the change of G9a is related to the mechanism of arsenic-induced DNA damage, which needs to be further studied.

Keywords: arsenic; HaCaT cell; euchromatic histone-lysine N-methyltransferase 2 G9a; DNA damage

砷是一种普遍存在于自然环境中的类金属，砷中
毒可引起皮肤、神经、心血管、生殖等多器官、多系统
的损伤，甚至可导致皮肤癌、肺癌等，其中皮肤是砷的
主要靶器官［1］。有关砷致癌机理存在多种假说，但至今
仍没有一种被广泛认可的学说，DNA 损伤及其修复抑
制会增加基因组的不稳定性和基因突变，是肿瘤发生
发展过程中的重要原因［2-3］，本课题组在既往的人群和
体外实验中发现砷暴露可引起 DNA 双键断裂损伤［4-5］。

G9a 又称常染色质组蛋白赖氨酸 N- 甲基转移酶
2（euchromatic histone-lysine N-methyltransferase 2，
EHMT2），是常染色质上重要的组蛋白赖氨酸甲基转
移酶，主要催化组蛋白 H3K9 单甲基化和二甲基化［6］，
对基因转录具有重要调控作用，既可以通过催化组蛋
白甲基化并与转录因子共同作用，进而改变组蛋白与
DNA 结合的紧密程度，从而调节基因的转录［7］，也可
以不依赖甲基转移酶活性而通过募集转录激活子激
活基因转录的功能［8］，其功能紊乱可导致胚胎发育异
常［9］、认知、适应性行为［10］及神经系统发育障碍［11］等。
新近研究发现 G9a 参与 DNA 损伤修复。当 DNA 双链
断裂时，G9a 磷酸化后可被招募到 DNA 损伤位点，促
进 DNA 修复因子 p53 结合蛋白 1 和人乳腺癌易感蛋白
1 对受损 DNA 的修复［12］；而抑制 G9a 催化活性，DNA

双链断裂的同源重组修复和非同源性末端接合修复
能力会降低，且细胞对电离辐射的敏感性增加［12］。

人永生化皮肤角质形成细胞（HaCaT 细胞）为贴
壁细胞，形态为上皮细胞样，与正常皮肤角质细胞分
化特性相似，是体外研究砷作用机制的有利模型，因
此，本研究检测砷染毒 HaCaT 细胞后 G9a 表达水平及
细胞 DNA 损伤情况，并分析 G9a 与砷致 DNA 损伤修复
的关系，为后续砷致病机制的研究提供实验依据。

1   材料与方法
1.1   材料
1.1.1   HaCaT 细胞   来源于武汉大学中国典型培养物
保藏中心。
1.1.2   主要试剂和仪器   胰蛋白酶、DMEM 细胞培养
基、胎 牛 血 清（Gibco，美 国 ），溴 化 乙 锭（ethidium 

bromide，EB）（ 北 京 索 莱 宝，中 国 ），二 喹 啉 甲 酸
（bicinchoninic acid，BCA）蛋白浓度测定试剂盒（上海

碧云天，中国），G9a 抗体（Abcam，英国），β-actin 抗
体（北京博奥森，中国），山羊抗兔抗体（Proteintech，
美国），Western 一抗、二抗稀释液（上海碧云天，中
国），MCO-15AC CO2 培养箱（Sanyo，日本），反转录试
剂盒、绿色荧光核酸染料 SYBR Green（北京 TaKaRa，
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中 国 ），Trizol、 脂 质 体 3000 转 染 试 剂（Invitrogen，美
国），NaAsO2（Merck，德国）。TE2000-U+DXM 1200 倒置
显微镜、DS-Ri2 正置荧光显微镜（Nikon，日本），HVE-

50 高压灭菌锅（HIRAYAMA，日本），1510 全波长酶标
仪（Thermo，美国），905 超低温冰箱（Thermo，美国），
ChemiDocTMXRS+ 凝胶成像系统（Bio-Rad，美国）。
1.2   方法
1.2.1   细 胞 培 养   HaCaT 细 胞 用 含 10% 胎 牛 血 清 的
DMEM 培养基，于 37℃、5%CO2 培养箱中培养。
1.2.2   细胞染毒   NaAsO2 用灭菌纯水配制成 10 mmol/L

的储备液，过滤除菌后分装，于 -20℃保存，临用前
于 4℃融化，用含 5% 胎牛血清的 DMEM 培养基配制
成所需浓度的应用液。将对数生长期的细胞接种于 6孔
板，融合度培养至 80%。根据既往试验结果，10 μmol/L 

NaAsO2 染毒组 HaCaT 细胞活力为 70%~80% ［4］，故以
0.00、2.50、5.00、10.00 μmol/L NaAsO2 染毒细胞 24 h。
1.2.3   实 时 荧 光 定 量 PCR 检 测G9a mRNA 表 达 水 平   

染毒结束后，Trizol 法提取细胞总 RNA，反转录试剂
盒反转录合成 cDNA，进行实时荧光定量反应，引物
由上海杰瑞公司设计并合成，G9a 序列如下 ：正向
5'-TGATGCCACTCTGTACGACCC-3'，反向 5'-AGATTGAGCC

TCCGCTGATTT-3' ；采用 β- 肌动蛋白（β-actin）进行内参校
正，序列如下 ：正向 5'-CTACCTCATGAAGATCCTCACCGA-3'，
反 向 5'-TTCTCCTTAATGTCACGCACGATT-3'。10 μL PCR

反 应 体 系 含 5 μL iTaqTMUniversal SYBR Green supermix 

（2×）、10 μmol/L 正反向引物各 0.5 μL、cDNA 1 μL、灭
菌 ddH2O 3.0 μL。实时荧光定量 PCR 反应条件 ：95℃
预变性 3 min，95℃变性 10 s，55℃退火 30 s，60℃延
伸 20 s，共 40 个循环。扩增完毕后进行熔解曲线分析，
每个样本重复检测 3 次。根据扩增效率和循环（Ct）值
采用 2-ΔΔCt 法计算 mRNA 相对表达量。
1.2.4   免疫印迹法检测 G9a 蛋白表达水平   染毒结束
后，提取细胞总蛋白，上样前用 5× 蛋白上样缓冲液
将样品蛋白浓度调节一致，煮沸变性 8 min。冷却后
用 SDS/PAGE 上样，上层浓缩胶使用 80 V 恒压电泳，待
样品进入分离胶，120 V 恒压电泳至溴酚蓝跑至底部，
冰 上 300 mA 恒 流 转 膜 60 min，在 含 5% 脱 脂 奶 粉 的
1×TBST 中室温振摇封闭 2 h。取相应条带用 G9a 抗体

（1∶1 000）和 β-actin 抗体（1∶1 000）于 4℃孵育过夜。
山羊抗兔 IgG 抗体（1∶7 000）室温孵育 2 h，加 ECL 电
化学发光液进行显影，采用 Imagelab 软件对蛋白条带
灰度值进行分析，重复试验 3 次。蛋白相对表达水平

以目的蛋白与 β-actin 灰度值的比值表示。
1.2.5   pCDNA3.1-G9a 质 粒 瞬 时 转 染 HaCaT 细 胞   

pCDNA3.1-G9a 过表达质粒由课题组自行构建，取对
数生长期的细胞接种于 6 孔板，待细胞生长到 80%，按
脂质体 3000 转染试剂盒说明书进行转染，实验中发现
10 μmol/L NaAsO2 致 HaCaT 细胞 DNA 损伤［4］，因此选择
10.00 μmol/L 浓度进行进一步的研究。采用以下 5 种
方式处理细胞 ：①对照组，无任何处理的细胞 ；②空
载体转染组，单独转染空载体 pCDNA3.1 ；③ G9a 高表
达组，单独转染 pCDNA3.1-G9a 质粒 ；④染砷组，单独
10.00 μmol/L NaAsO2 染毒 24 h ；⑤ G9a 高表达联合染砷
组 ：转染 pCDNA3.1-G9a 质粒 24 h 后，加入 10.00 μmol/L 

NaAsO2 染毒 24 h。
1.2.6   单细胞凝胶电泳法检测 DNA 损伤情况   染毒结
束后，取细胞悬液 20 μL 制片，于预冷的新鲜配制的
碱性裂解液裂解细胞 2 h，电泳液中解旋 25 min，25 V、
300 mA 条件下电泳 25 min，5 μL/mL EB 染色 15 min，镜
检拍摄图像，全程避光操作。图像采用 CASP1.2.3b1 软
件进行分析，每组分析 100 个细胞，以 Olive 尾矩及尾
部 DNA 百分含量作为评价 DNA 双链断裂程度的指标。
1.3   统计学分析 

实验数据均为计量资料，用 x±s 表示，SPSS 21.0

统计软件进行分析。计量资料进行正态性检验及方差
齐性检验，组间比较采用单因素方差分析，关联性分
析采用直线回归分析，检验水准 α=0.05。

2   结果 
2.1   NaAsO2 染毒对 HaCaT 细胞G9a mRNA 转录和
蛋白表达水平的影响

与 对 照 组（0.00 μmol/L） 比 较，2.50、5.00、
10.00 μmol/L NaAsO2 染毒处理 HaCaT 细胞 24 h 后，各
组 G9a mRNA 表 达 水 平 明 显 降 低（P  < 0.05）；G9a

蛋 白 表 达 水 平 变 化 与 mRNA 转 录 水 平 基 本 一 致，
5.00、10.00 μmol/L 染砷组 G9a 蛋白表达水平明显低
于 0.00 μmol/L 组（P < 0.05）（表 1 和图 1）。

表 1   NaAsO2 染毒 HaCaT 细胞 24 h 后G9a mRNA 和
蛋白表达水平

NaAsO2 浓度（μmol/L） mRNA 水平 蛋白表达水平
0.00（对照组） 1.00±0.00 0.60±0.09

2.50 0.87±0.04* 0.51±0.06

5.00 0.70±0.05* 0.40±0.05*

10.00 0.59±0.04* 0.29±0.06*

［注］* ：与对照组比较，P < 0.05。
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图 1   不同浓度 NaAsO2 染毒 HaCaT 细胞 24 h 后 G9a 蛋白
电泳图

2.2   NaAsO2 染毒对 HaCaT 细胞 DNA 损伤水平的影响
与对照组比较，2.50、5.00、10.00 μmol/L NaAsO2

组 HaCaT 细胞尾部 DNA 百分含量及 Olive 尾矩均升高
（P < 0.05）（图 2、表 2），且尾部 DNA 百分含量及 Olive 尾

矩与NaAsO2 浓度均呈正相关（r=0.93、0.95，均P < 0.05）。

［注］A ：对照组 ；B ：2.50 μmol/L NaAsO2 ；C ：5.00 μmol/L NaAsO2 ；D ：
10.00 μmol/L NaAsO2。
图 2   NaAsO2 致 HaCaT 细胞 DNA 断裂损伤彗星图像

（EB 染色，×200）

表 2   NaAsO2 染毒 HaCaT 细胞 DNA 损伤水平
NaAsO2 浓度（μmol/L） Olive 尾矩 尾部 DNA 百分含量

0.00（对照组） 0.63±0.07 1.08±0.05

2.50 3.26±0.34* 3.67±0.20*

5.00 6.79±0.66* 6.26±0.46*

10.00 13.18±2.34* 12.63±0.63*

［注］* ：与对照组比较，P < 0.05。

2.3   过表达G9a 后 NaAsO2 染毒对细胞G9a mRNA
和蛋白表达水平的影响

与空白对照组比较，空载体转染组的 G9a mRNA

水平无明显变化（P > 0.05），G9a 过表达组的 G9a mRNA

水平明显升高（P < 0.05），提示 G9a 转染效率较高。与
染砷组比较，G9a 高表达联合染砷组的 G9a mRNA 水
平升高（P < 0.05）（表 3）；G9a 蛋白表达水平与 mRNA

水平一致（图 3）。

表 3   过表达G9a 基因后 NaAsO2 染毒 HaCaT 细胞
G9a mRNA 和蛋白表达水平

分组 mRNA 水平 蛋白表达水平
空白对照组 1.00±0.00 0.67±0.06

空载体对照组 0.98±0.11 0.71±0.06

G9a 高表达组 105.93±28.72* 1.07±0.06*

染砷组 0.57±0.08* 0.40±0.03*

G9a 高表达联合染砷组 41.80±7.14# 0.67±0.02#

［注］* ：与空白对照组比较，P < 0.05 ；# ：与染砷组比较，P < 0.05。

 图 3   高表达G9a 基因后 NaAsO2 染毒 HaCaT 细胞 G9a 蛋白
电泳图

 
2.4   高 表 达G9a 基 因 对 NaAsO2 染 毒 HaCaT 细 胞
DNA 损伤水平的影响

与空白对照组比较，G9a 高表达组的细胞尾部 DNA

百分含量及 Olive 尾矩差异无明显变化（P > 0.05）；与染
砷毒组比较，G9a 高表达联合染砷组细胞尾部 DNA 百
分含量及 Olive 尾矩明显升高（P < 0.05）（图 4、表 4）。

［注］A ：空白对照组 ；B ：空载体对照组 ；C ：G9a 高表达组 ；D ：染砷组 ；
E ：G9a 高表达联合染砷组。

图 4   高表达G9a 基因后 NaAsO2 染毒 HaCaT 细胞 DNA 断裂
损伤彗星图像（EB 染色，×200）
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表 4   高表达G9a 基因后 NaAsO2 染毒 HaCaT 细胞 DNA
损伤水平

分组 Olive 尾矩 尾部 DNA 百分含量
空白对照组 0.53±0.09 0.91±0.10

空载体对照组 0.67±0.13 1.02±0.19

G9a 过表达组 0.77±0.13 1.00±0.18

染砷组 12.59±1.38* 11.41±1.02*

G9a 高表达联合染砷组 17.12±2.88# 15.24±1.25#

［注］* ：与空白对照组比较，P < 0.05 ；# ：与染砷组比较，P < 0.05。

3   讨论
砷是国际癌症研究中心（IARC）确认的人类致癌

物，关于其致病致癌机制的探索是近年来的研究热
点。随着研究的进展，发现 DNA 损伤和修复在砷毒作
用机制中起重要作用，砷可以通过抑制参与 DNA 修
复的蛋白酶类而导致 DNA 损伤修复的紊乱。随着砷中
毒患者皮肤病变的发展，DNA 损伤修复基因 MGMT、
XRCC1 和 hMSH2 的表达会逐渐降低［13］，用低浓度的
NaAsO2 处理 HaCaT 细胞可抑制多聚 ADP 核糖化聚合
酶 -1 活性，从而干扰 DNA 损伤修复过程［14］。砷对 DNA

损伤修复过程的影响存在多种调控机制。组蛋白甲基
化转移酶作为表观遗传学分子，参与多种 DNA 损伤及
其修复通路［15］。G9a 作为一种重要的组蛋白甲基化转
移酶，在多种组织中广泛表达。目前许多研究表明，
G9a 在细胞 DNA 的损伤和修复、基因的表达调控等生
物学过程中发挥重要作用［12］。

本研究用不同浓度 NaAsO2 处理 HaCaT 细胞 24 h，
发 现 随 着 NaAsO2 浓 度 的 增 加，以 尾 部 DNA 百 分 含
量和 Olive 尾矩为代表的细胞 DNA 损伤水平逐渐增
加，与课题组前期的砷中毒人群血液单细胞凝胶电
泳 结 果 相 符［5］，G9a mRNA 水 平 和 蛋 白 表 达 水 平 随
着 NaAsO2 浓 度 的 增 加 而 降 低，推 测 NaAsO2 所 致 细
胞 DNA 损伤可能与 G9a 有关。为进一步确定 G9a 在
NaAsO2 致细胞 DNA 损伤中的作用，本研究采用 G9a

高表达质粒瞬时转染 HaCaT 细胞后，发现 NaAsO2 致
细胞 DNA 损伤明显增加。由于组蛋白甲基化修饰水平
存在基因依赖性，所以可特异性在某些基因某些区域
上富集［16］，比如细胞内维甲酸激活靶基因转录过程
中伴随着增强子区组蛋白 H3.3 水平下降，启动子区
组蛋白 H3.3 上升［17］。故 G9a 作为组蛋白甲基转移酶，
其总体表达水平与基因特定区域表达水平可能不一
致。此外，G9a 可以通过催化组蛋白 H3K9 甲基化，从
而参与基因转录的调控［7］。组蛋白 H3K9 甲基化在基
因启动子区是抑制基因转录的，但在编码区可促进基

因表达，比如 Shankar 等［18］发现 G9a 催化 RUNX3（人
类 runt 相关转录因子 3）启动子区域 H3K9me2 增加，
抑制了 RUNX3 转录 ；Vakoc 等［19］发现 G9a 在小鼠的
红细胞系 GlE 细胞中促进与分化有关的基因其编码区
H3K9me2 增加，从而上调了分化基因的表达，促进细
胞分化。因此推测，在 NaAsO2 染毒致 HaCaT 细胞 DNA

损伤过程中，G9a 总体水平是降低的，但在 DNA 损伤
修复基因启动子区 G9a 特异性升高，使 H3K9 甲基化
水平增加，从而抑制修复基因的表达，增加 NaAsO2 致
细胞的 DNA 损伤程度 ；当细胞 G9a 过表达后，DNA 损
伤修复基因启动子区 H3K9 甲基化水平进一步增加，
修复基因转录表达进一步降低，使 DNA 损伤程度加
重。课题组正在采用定量染色质免疫沉淀技术对上述
推测进行验证。

综 上 所 述，砷 可 导 致 HaCaT 细 胞 DNA 损 伤 与
G9a mRNA 水平和蛋白表达水平的改变，但还不确定
G9a 的变化是否与砷所致 DNA 损伤机制有关联，其具
体机制有待进一步深入研究。
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