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摘要    表观遗传学是指在DNA序列不发生改变的情况下基因表达发生的稳定、可遗传的变化, 主要研究DNA甲

基化、组蛋白修饰、非编码RNA修饰、X染色体失活、基因印记、染色质重塑等修饰对基因表达的调控作用. 此

外, 这些修饰还受到环境因素的影响, 并与之共同对细胞和个体的表型产生影响. 大量研究表明, 表观遗传学修

饰在很多疾病包括癌症中都存在异常. 然而, 这些可遗传的修饰如何向子代传递的机制还不是很明了. 本文汇总

和概括了近年来本领域的研究进展, 为今后在分子水平和个体水平的表观遗传机制的研究及应用提供一定的理论

基础. 
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表观遗传学是指染色质在DNA序列不发生改变

的情况下发生的变化, 而且这种变化是稳定的、可以

遗传的. 1942年, 英国生物学家Waddington提出了表

观遗传的概念, 后来, 表观遗传学概念描述成基因调

控如何影响和作用于发育[1]. 而当代的表观遗传学概

念则是20世纪90年代形成的 , 于2008年冷泉港会议

中规范总结成了现在这个被广泛接受的概念[2].  

表观遗传学的研究内容主要包含DNA甲基化 

(DNA methylation)、组蛋白修饰 (histone modifica-

tion)、非编码RNA (non-coding RNA)、X染色体失活

(X chromatin inactivation)、基因组印记(genomic im-

printing)、染色质重塑(chromatin remodeling)等多种

修饰方式 . 这些表观遗传学修饰通过不同的组合共

同调节基因的可接近性, 从而达到调控基因表达、甚

至改变其个体性状 . 随着近代分子生物学和计算生

物学的迅速崛起 , 表观遗传学的研究手段也越加丰

富, 如单细胞甲基化组(single-cell methylome)、氧化

亚硫酸盐测序(oxidative bisulfite sequencing, OxBS- 

seq)等新技术的应用也使得越来越多的表观遗传学

分子机制得到阐明和新的解释[3]. 鉴于表观遗传学修

饰的可逆性, 随着研究的不断深入, 科学家发现环境

因素也会影响表观遗传学的调控效果 , 同时也将表

观遗传学调控机制应用到疾病的研究及其临床治疗

上[4~6].  

既然表观遗传学修饰能够影响到细胞甚至是个

体的基因表达和性状 , 那么它是如何在分子水平和

个体水平遗传的呢? 本文将从这个角度对近年的研

究进展进行简要汇总和概述.  

1  表观遗传学修饰及其遗传机制 

1.1  DNA甲基化 

DNA甲基化是一个将甲基加到DNA上的修饰过

程. 在此过程中, 腺嘌呤(A)或胞嘧啶(C)碱基在甲基

转移酶的催化下与甲基发生共价结合 , 并且可以通

过细胞分裂和生殖传递给子代 . 在通常的情况下 , 
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DNA甲基化发生在基因的启动子区域 , 对基因的表

达起到抑制的作用; 同时也对生物个体的一些生长

发育过程起到举足轻重的作用, 如基因印记、X染色

体异染色质化、衰老和肿瘤发生等.  

DNA甲基化是最早被研究和发现的表观遗传学

修饰. 早期研究表明, DNA甲基化是由DNA甲基转移

酶(DNA methyltransferase, DNMT)催化完成的; 在原

核生物以及一些低等真核生物(如线虫、果蝇等)中, 

DNA甲基化主要是6-甲基腺嘌呤(6-mA)[7], 而在高等

真核生物中则是5-甲基胞嘧啶(5-mC)[8]. 近年来, 越

来越多的研究深入到DNA甲基化调控的分子机制、遗

传机制以及基因组水平甚至种群水平 . 研究发现在

脊椎动物中 , DNA甲基化修饰是建立在整个基因组

水平上的, 其中可遗传的甲基化只发生在胞嘧啶-鸟

嘌呤(G)二核苷酸(CpG)位点上 ; 然而在非脊椎动物

中则发生在特定的基因组元件上[9].  

5-mC的甲基化形成大致可分为两种途径, 其一

是在DNA新的位点发生甲基化, 称为从头甲基化(de 

novo methylation), 另一种则是在DNA复制后依据

DNA母链对合成的新链进行甲基化 , 称为维持甲基

化(maintenance methylation). 在这个过程中DNMT起

到 了重 要的作 用 . DNMT 酶 家 族包括 4 个成 员 : 

DNMT1, DNMT3A, DNMT3B和DNMT3L[10]. 前者反

应 由 DNMT3A, DNMT3B 以 及 不 具 备 酶 活 性 的

DNMT3L共同完成, 后者反应则是由DNMT1负责完

成 , 它使得DNA甲基化在细胞分裂后不会丢失 , 这

也正是DNA甲基化在分子水平遗传的主要方式 [3]. 

哺乳动物的DNMT1蛋白具有一个N端调节结构域和

一个C端催化结构域, 两个结构域通过变构直接结合

使其具有相应酶活性 [11,12]. 与此同时 , DNMT1也是

DNA在细胞周期S期DNA复制机器的一个组成部分, 

这也是其发挥功能的主要时期 [13]. 在DNA分子复制

的过程中 , 相比母链 , 新合成的DNA不具有相应的

甲基化修饰, 而DNMT1可以特异性识别CpG并且通

过识别已修饰的甲基基团迅速将对称位置的胞嘧啶

转换为5-mC, 从而达到维持子代DNA分子与母代分

子具有相同甲基化修饰的效果[14~16].  

作为典型的表观遗传学调控 , 甲基化能够被逆

转, 即去甲基化. 去甲基化也分为被动去甲基化和主

动去甲基化. 被动去甲基化是复制依赖性的, 例如细

菌中通过抑制DNMT1活性来被动地去除DNA分子上

的甲基化 ; 主动去甲基化则是非复制依赖性的 [17]. 

早期关于DNA去甲基化酶的研究很多都受到了质疑

或者被证明是不成功的 [18,19], 但是近年来的研究发

现, TET1 (ten-eleven translocation methylcytosine di-

oxygenase 1)可以使 5-mC氧化成 5-羟甲基胞嘧啶

(5-hmC), 而DNMT1并不能识别5-hmC, 使甲基化在

DNA复制时丢失 , 从而可能发挥主动去甲基化的作

用[20,21]. 而后续也有研究认为存在另外通过碱基切除

修复介导(base excision repair-mediated, BER)的主动

去甲基化 , 核苷酸剪切修复 (nucleotide excision re-

pair, NER)引发的去甲基化等多种机制 [22,23](图1, 在

哺乳动物细胞中 , DNA 双链首先由 DNMT3A 和

DNMT3B共同催化进行甲基化标记 , 称为从头甲基

化. 在DNA复制的过程中, 与前者同家族的DNMT1

发挥作用 , 通过识别CpG和甲基已修饰的甲基基团

将对称位置甲基化从而完成DNA甲基化标记从母链

到子链的传递 , 称为维持甲基化 . 而当DNMT1缺失

或者被抑制的时候 , 母链DNA分子的甲基化标记便

不能传递下去 , 这种去甲基化的方式称为被动去甲

基化, 它是DNA复制依赖的. 相对应地, DNA主动去

甲基化有多种方式 , 包括TET家族介导的羟甲基化 , 

酶移除的去甲基化, 碱基切除修复介导的去甲基化, 

5-甲基胞嘧啶脱氨基等多种方式. 其中, TET蛋白家

族介导的羟甲基化去甲基化过程中 , TET蛋白将

5-mC氧化成5-hmC, 而5-hmC在复制过程中不能够被

DNMT1识别, 使得原有的甲基化标记在复制过程中

丢失, 达到去甲基化的目的).  

同样地 , 为了维持母代与子代之间的遗传连续

性 , 配子与早期合子也存在相应的甲基化和去甲基

化机制 , 近年来代系之间甲基化遗传的研究越来越

多 . 与成体细胞中特定位点的主动去甲基化不同的

是 , 早期配子和合子中的主动去甲基化是全基因组

范围的[23]. 有报道表明, TET1和TET2参与小鼠早期

生殖细胞分裂过程中的去甲基化过程 [24,25]. 在斑马

鱼配子和早期胚胎中的研究表明相对于精子而言 , 

卵子的甲基化程度更低 . 而在斑马鱼的早期胚胎发

育过程中 ,  父系的DNA甲基化一直能够得到维持 , 

而母系的则只维持到16细胞阶段 . 此后卵子的甲基

化组在分裂过程中丢失并且逐渐重新甲基化到与精

子的甲基化组相同 [26]. 随后的研究又证明在单细胞

小鼠胚胎中, 第一次有丝分裂前, 父系和母系的基因

组都会经历主动和被动的去甲基化过程 , 这其中的

主动去甲基化是TET3依赖的 ,  却不需要胸腺嘧啶 
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图 1  DNA的甲基化与去甲基化 

Figure 1  DNA methylation and demethylation 

DNA糖苷酶[27]. 

由此不难看出 , 无论是在分子水平还是个体水

平 , DNA的甲基化和去甲基化都是由多种酶家族和

分子参与完成的 , 例如DNMT酶家族和TET蛋白家

族, 在它们共同的作用下, 母代的表观遗传学密码得

以传给子代. 当然, 以主动去甲基化为例, 目前还没

有研究发现能够行使直接主动去甲基化功能的蛋白, 

但是也有研究结果提示在TET3蛋白下游可能存在其

他的主动去甲基化蛋白[20,21,27]. 因此, 在DNA甲基化

方面仍存在许多疑问.  

1.2  组蛋白修饰 

组蛋白(histone)是构成染色质的基本结构蛋白 . 

组蛋白以八聚体的形式与 DNA结合形成核小体

(nucleosome), 其N端尾部的15~38个氨基酸残基是翻

译后修饰的主要位点[28]. 组蛋白修饰包括甲基化、乙

酰基化、磷酸化和泛素化等, 这些修饰可以影响染色

质的结构以及染色质与生物分子的亲和性 , 从而参

与基因转录调控、DNA复制与损伤修复等生物过程. 

不同的组蛋白修饰共同构成了“组蛋白密码”[29], 并

作为遗传信息的一部分而传递给后代.  

有研究报道在植物细胞中 , 异染色质 (Hetero-     

chromatin)区的组蛋白H3被组蛋白变体(histone vari-

ant)H3.1 代 替 , 由 此 可 被 特 异 的 甲 基 化 转 移 酶

ATXR5/6识别并修饰形成H3K27me1, 帮助维持异染

色质区的深度抑制状态 . 而常染色质 (euchromatin) 

区富含的组蛋白变体H3.3可以屏蔽H3K27me1修饰

从而维持常染色质疏松的状态 [30]. 在细胞有丝分裂

过程中 , 组蛋白变体的掺入和相关组蛋白修饰酶的

作用可将这种异染色质结构从母代细胞传递到子代

细胞中(图2, 表观遗传学修饰的建立与传递受到多

种生物分子(如ncRNA、TE、组蛋白变体、非组蛋白

等)的共同调控, 这种修饰状态可以影响染色质的结

构并且调控基因的表达. 同时, 这些过程还受到环境

因素以及其他因素的影响).  

另有研究表明 , 在小鼠中雄配子和雌配子的组

蛋白修饰在多种修饰酶的动态调控下 , 各自维持着

不同的修饰状态 ,  包括H 3 / H 4 a c ,  H 3 K 2 7 m e 3 , 

H3K9me2等[31]; 在受精(fertilization)开始后, 雌、雄

配子融合形成合子(zygote), 然后合子的基因组开始

进行第一轮表观遗传重编程(epigenetic reprogram-

ming), 即整个基因组现有的修饰状态(包括DNA甲 
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图 2  (网络版彩色)表观遗传学修饰的建立和传递 

Figure 2  (Color online) Establishment and passage of epigenetic modification 

基化、组蛋白变体及组蛋白修饰等)被清除并重新建

立, 在随后的胚胎发育过程的生殖细胞(germline)中

进行第二轮表观遗传重编程 [31]. 通过这两轮表观遗

传重编程可以保证基本的表观遗传修饰被准确无误

地传递到子代中, 同时排除了一些潜在不良因素被传

递的可能. 然而由环境或是自身因素引起的表观遗传

修饰的改变又是通过什么机制传递的还有待研究.  

1.3  非编码RNA 

非编码RNA (non-coding RNA, ncRNA)是指不能

翻译形成蛋白质的 RNA, 主要包括管家非编码

(house-keeping ncRNA, 包括 rRNA, tRNA, snRNA

等), 和调控非编码RNA (regulatory ncRNA). 其中具

有调控功能的ncRNA按分子量大小主要分为两类 : 

(1) 长非编码 RNA (lncRNA); (2) 短非编码 RNA 

(sncRNA), 包括siRNA, miRNA, piRNA.  

lncRNA可在整个基因组水平发挥顺式调节作用, 

并且能与具有特定功能的蛋白质或RNA结合而发挥

调控作用; sncRNA可以通过介导mRNA的降解和诱

导染色质结构改变从而调控基因表达. 有研究发现, 

动 物 siRNA 和 piRNA 可 以 帮 助 沉 默 转 座 元 件

(transposable element, TE). 小鼠生殖细胞中的piRNA

通过靶向作用参与了DNA甲基化和基因印记的建

立[32]; 酵母siRNA通过剪切新生RNA (nascent RNA)

帮助H3K9甲基化转移酶Clr4募集到第22号染色体上, 

从而促进异染色质的形成[33]; 此外, ncRNA还具有决

定细胞分化命运的功能[34,35](图2).  

在个体水平研究表明 , 有多种ncRNA存在于小

鼠的精子和卵子中, 并通过受精汇入合子中; 在合子

进行第一次分裂之前 , 整个基因组处于转录迟缓状

态 , 此时这些ncRNA在维持细胞正常生理活动的过

程中具有重要的作用 [32]. 这些来自母代的ncRNA还

可能参与将表观遗传信息传递到子代的过程 . 有研

究发现在植物和线虫中, ncRNA分子可以穿梭于细胞

之间(包括体细胞和生殖细胞)[32,36], 这为表观遗传学

修饰在母带和子代之间传递提供了证据.  

上述研究表明, ncRNA参与了表观遗传修饰的建

立 , 并且提示ncRNA在细胞水平和个体水平的表观
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遗传信息的传递中可能起着重要的作用.  

1.4  基因组印记 

基因组印记 (genomic imprinting)是指来自双亲

的等位基因在传递给子代的过程中发生了不同的表

观遗传修饰 , 导致子代只表达了父方或者母方的某

种等位基因. 印记基因遍布整个基因组, 其内含子比

较小, 并且能在组织中特异性表达. 目前研究发现基

因组印记的建立受到印记控制区(imprinting control 

regions, ICRs)的调控 ; 母本和父本基因组的ICRs存

在不同程度的DNA甲基化修饰和组蛋白修饰 , 而且

这些修饰还受到一些蛋白因子、ncRNA以及附近的

DNA元件的调控 [37,38]. 基因组印记对发育具有重要

的调控作用, 印记基因的异常不仅影响胚胎发育, 还

可导致胎儿出生后发育的异常 , 甚至引起癌症的发

生[38].  

在小鼠中 , 基因组印记在第一轮表观遗传重编

程(发生在受精开始到受精卵着床前)过程中保留下

来; 已有研究发现一些特异的蛋白因子(如Dppa3)可

以通过结合印记区的H3K9me2从而抑制Tet3的活性, 

以维持ICRs的甲基化修饰; 还有一些DNA结合因子

Zfp57以及Trim28也在该轮重编程过程中帮助维持印

记区的DNA甲基化修饰 [31]. 然而基因组印记会在第

二轮表观遗传重编程(发生在胚胎发育过程的生殖细

胞内)中被移除并且重建, 该过程包括印记区的DNA

去甲基化、从头甲基化以及相关组蛋白修饰的重

建[37].  

有研究指出亲本的印记会受环境影响 , 并且可

在世代中传递 [38]. 虽然大部分表观遗传修饰在第二

轮表观遗传重编程过程中会被移除 , 但是仍然会有

一些位点的DNA甲基化会被保留下来 , 其中大部分

为含有重复序列的TE (如IAPTR1)[31]. 然而这些保留

下来的DNA甲基化是否能够成基因组印记还不是很

明了.  

1.5  其他表观遗传效应 

X染色体失活(X chromosome inactivation, XCI)

是哺乳动物雌性个体中实现X染色体的剂量补偿效

应(dosage compensation)的一种方式 , 由X失活中心

(X-inactivation center, Xic)调控. 在Xic中, X染色体

失活特异转录本(X-inactive specific transcript, Xist)的

表达能引发X染色体失活 , 同时也有研究表明多种

ncRNA、非组蛋白等分子也共同参与了XCI的维持和

建立[37,39,40].  

转基因沉默(transgene silencing)是指生物对异己

的DNA进行甲基化从而抑制其基因表达的现象(图2). 

据报道在植物和动物中 , 转座子不仅能影响附近区

域的DNA甲基化水平 , 还能抵抗表观遗传重编程 , 

进而可以影响基因表达同时还能将这种效应传递给

后代[31].  

副突变(paramutation)是指一个等位基因可以使

其同源基因的转录产生稳定的可遗传的变化(通常指

转录沉默). 在植物和动物中的研究还发现RNA干扰

和DNA甲基化对副突变的产生具有一定影响 , 同时

转座子、重复序列及染色质重塑酶也参与其中[31], 这

预示着副突变形成及传递过程中可能存在的原理.  

2  表观遗传修饰与环境和疾病 

与很多其他的生化反应相似 , 表观遗传学修饰

大多也是可逆的 , 例如DNA甲基化和去甲基化 . 这

些表观遗传学修饰除了受自身机制调控之外 , 还会

受到环境的影响. 研究表明, 二甲基亚砜、还原型维

生素C会在不同水平影响细胞的去甲基化过程; 食物

中的叶酸会在一定程度上破环基因印记[38,41,42]. 而不

同来源地的拟南芥其甲基化的情况也与当地的气候

和其反式激活变体有很大的相关性 , 同时这些甲基

化情况也会影响拟南芥的表现型[4]. 在个体发育过程

中 , 发育早期的环境因素也会对生物体后期甚至是

后代都产生一些表型的影响[43].  

正如上文中提到的 , 表观遗传学的修饰受着严

密的机制调控, 从而保持细胞、机体的正常运作和种

系内性状的遗传 , 但是当表观遗传学修饰发生异常

时也能够引发疾病. 例如, T细胞中TNFSF7的甲基化

异常会影响T细胞的功能 , 从而引起自身免疫性疾

病[44]. DNMT1的突变会引起可遗传的痴呆和听力丧

失等神经感知疾病 [5]. 同时 , 在多种癌细胞中(如肺

癌和乳腺癌等 )都被检测出有不同程度的抑癌基因

CpG岛的甲基化 . 还有研究显示人组蛋白乙酰基转

移酶hMOF及其介导的H4K16ac在多种癌细胞(如胃

癌细胞)中呈现低水平状态 [45~47]. 此外, 特定miRNA

的表达水平也会对肿瘤的发生和发展起到一定的影

响 [48]. 鉴于这些表观遗传修饰在一定程度上是可逆

的, 有研究者将表观遗传调控剂与临床应用相结合: 

利用丙戊酸——一种组蛋白去乙酰基转移酶抑制剂
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重复激活肿瘤抑制基因 , 探讨其对肿瘤的治疗作用 

(表1) [5,6,44,45~47,49~52].  

3  总结与展望 

除了DNA序列外的基因组的改变是如何传递给

后代的? 随着研究的不断深入 , 人们逐渐认识到表

观遗传学修饰的机制及其在生物生长、发育、繁衍和

适应环境方面的作用. 在母代和子代之间, 不同生物

通过特定的遗传机制 , 依赖多种生物分子共同参与

表观遗传学修饰的传递; 但同时也发现很多问题, 比

如表观遗传重编程是通过何种机制进行的? 由其他

因素引起的表观遗传信息的改变又是如何抵抗重编

程作用而传递给后代的? 有研究发现部分位点的

DNA甲基化在经过表观遗传重编程之后依然能保留

下来 [31]; 还有研究显示在人和小鼠的胚胎中 , 部分

组蛋白修饰(如H3K4甲基化)会在第一个细胞周期的

父本基因组中形成 [53], 并可能在胚胎发育的过程中

传递给子代细胞 . 因此是否存在一些表观遗传修饰

在被移除后能够留下可识别的“痕迹”; 然后它们通过

相关表观遗传修饰酶、ncRNA等分子的协同作用后, 

在整个基因组范围内重新建立相当规模的表观遗传修

饰, 并且在胚胎的发育过程中通过有丝分裂传递给后

代细胞从而影响整个胚胎的发育过程. 想要完全解答

这个问题还需广大科研工作者们进一步的努力.  

近年来 , 科学技术发展十分迅速 , 新的DNA编

辑技术(如CRISPR/Cas9系统)作为一项热点而被广泛

的开发和应用 , 使得转基因和基因修饰动物模型的

建立更加便捷和高效; 这些动物模型的建立可以帮

助我们揭示表观遗传调控的分子机制 , 研究参与该

过程生物分子的作用原理, 发现新的调控机制, 以及

它们在生物遗传和进化中的作用. 此外, 迅速崛起的

生物信息学和新一代测序技术为更大范围和更深层

次的分析和研究提供了手段 . 近年来不断涌现出高

通量、高精度、低成本的测序技术, 例如单细胞基因

组测序, 氧化亚硫酸盐测序, 它们使得全基因组和大

批量数据的分析和处理成为可能 , 极大地推动了基

础和临床研究 , 并且能够为将来的疾病治疗提供基

础和临床依据, 具有广泛的应用前景. 

表 1  表观遗传学修饰与疾病 
Table 1  Epigenetic modifications and related diseases 

疾病 异常修饰 异常基因/酶 参考文献 

肾癌 H4K16ac降低 hMOF [45~47] 

胃癌 

直/结肠癌 

前列腺癌 H3K27me3升高 甲基转移酶Ezh2表达升高 [49] 

乳腺癌 

系统性红斑狼疮 T细胞HPK1启动子H3K27me3升高 去甲基化酶JMJD3表达降低 [50] 

进行性系统性硬化病/ 

硬皮病 

FLI1 DNA甲基化异常 FLI1基因 [44] 

牛皮癣 启动子甲基化异常,  组蛋白乙酰化酶、DNMT1异常, SHP-1(或PTPN6)基

因沉默 

[44] 

组蛋白乙酰化异常 

糖尿病 GLUT4乙酰化水平降低  组蛋白去乙酰化酶HDAC5异常 [51,52] 

NFB-P65 H3K4me1升高 甲基转移酶Set7, SuV39h1异常 

P65 H3K9me2, H3K9me3降低 去甲基化酶LSD1异常 

PPARGC1A启动子区DNA甲基化升高 尚不明确 

遗传性痴呆 基因组范围低甲基化 DNMT1突变c.A1484G (p.Tyr495Cys) [5] 

听力丧失等神经感知 

疾病 

特定位点高甲基化 
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Genetic modes of epigenetic modification and its research  
progress 
SHEN Shuang, LU ZeMing, JIN JingJi & CAI Yong 
School of Life Sciences, Jilin University, Changchun 130012, China 

It is known that genomic information is not only contained in the DNA sequence, but also in varieties of genetic effects, 
namely epigenetics. Epigenetics is defined as stable inheritance without changes in DNA sequence, which mainly focuses 
on the modification regulations, including DNA methylation, histone modification, non-coding RNA, X chromatin 
inactivation, gene imprinting, chromatin remodeling and so on. In the past few decades, epigenetics has made a dramatic 
advance, and quantities of mechanisms underlie the epigenetic phenomena have been discovered. Among these, DNA 
methylation and histone modifications are two most important aspects in epigenetic phenomena. The major DNA 
methylation and demethylation happen on cytosines of the CpG dinucleotide in mammals. In this process, DNA 
methyltransferase (DNMT) family proteins and ten-eleven translocation methylcytosine dioxygenase (TET) family 
proteins cooperate and achieve the both methylation and demethylation progress. Several covalent modifications of 
histones can alter the nucleosome conformation by changing the electrostatic charge of it, which include histone 
methylation, acetylation, phosphorylation and ubiquitination. In histone modification procedure, a set of enzymes are 
involved, Polycomb group (PcG) and Trithorax group (TrxG) functioning in histone methylation, for instance. These 
modifications fit together and lead to distinct state of chromatin accessibility, resulting in either gene expression or 
repression. Long-range chromatin interactions organize chromatin into transcriptionally permissive or prohibitive, 
thereby regulating gene expression. Non-coding RNAs also play critical roles in gene expression process through 
interacts directly with DNA, RNA, proteins. The epigenetic mechanisms mentioned above work cooperatively in gene 
expression regulation, which is essential for normal development and survival. Moreover, the epigenetic information can 
be inherited from parents to offsprings. Previous studies have shed light on the mechanisms underlying the epigenetic 
inheritance, but many questions remain unanswered. For example, DNA methylation and histone modifications can be 
passed through a series of enzymatic reactions with the join of other biological molecules. However, in what way does 
the machinery conduct the epigenetic information passage between generations is not well understood. In addition, the 
environment can certainly influence gene expression in an epigenetic manner. Particular environmental factor may 
interact with the regulators in epigenetic modification and consequently change the phenotype. Recent studies showed 
abnormal epigenetic states commonly exist in diseases, which imply a correlation between epigenetic modifications and 
diseases. Furthermore, mutations in epigenetic regulators always cause dysregulation of epigenetic modifications and 
then diseases. Thus, those epigenetic regulators can be potential targets in treatment of diseases. In this review, we 
focused on the mechanisms of epigenetic inheritance reported in recent years. Meanwhile, we proposed some questions 
that researchers met during their work and drew a blueprint for the study in the future. 

epigenetics, epigenetic modification inheritance, epigenetic reprogramming, environmental effects, diseases 
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