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【摘要】 目的 研究牙周源性牙周牙髓联合病变常见病原菌分布及其相关性，为临床治疗提供依据。

方法 选择 2018年 1月至 2020年 6月于新疆维吾尔自治区人民医院口腔科就诊的牙周源性牙周牙髓联合病

变患者 43例 43颗牙作为实验组，重度牙周炎患者 41例 41颗牙作为对照组。分别采集根管内组织和龈下菌

斑，构建含有 8种待测细菌基因片段的重组质粒，建立定量标准，应用实时荧光定量 PCR技术检测福赛斯坦

纳菌（Tannerella forsythia，Tf）、牙龈卟啉单胞菌（Porphyromonas gingivalis，Pg）、具核梭杆菌（Fusobacterium nu⁃

cleatum，Fn）、中间普氏菌（Prevotella intermedia，Pi）、齿垢密螺旋体（Treponema denticola，Td）、消化性链球菌

（Digestive streptococcus，Ds）、粪肠球菌（Enterococcus faecalis，Ef）、牙髓卟啉单胞菌（Porphyromanus endodontics，

Pe）数量。结果 实验组根管内组织与其龈下菌斑中Ds、Pe数量差异无统计学意义（Ρ＞0.05），其余6种病原菌

数量差异均有统计学意义（P＜0.05）；实验组与对照组龈下菌斑中Ds数量差异无统计学意义（P＝0.241），其余7
种病原菌数量差异均有统计学意义（P＜0.05）；实验组根管内组织与其龈下菌斑中Ef、Pe、Pg、Td、Tf细菌数量密

切相关，Ef（r＝0.347，Ρ < 0.05）、Pe（r＝0.363，Ρ < 0.05）、Pg（r＝0.437，Ρ < 0.01）、Td（r＝0.471，Ρ < 0.01）、Tf（r＝

0.679，Ρ < 0.01）。结论 牙周源性牙周牙髓联合病变常见病原菌在根管内组织中数量低于龈下菌斑但根管内

病原菌数量与龈下菌斑密切相关，临床治疗期间在控制牙周组织感染的同时,还应重视牙髓组织感染的控制。
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during the same period were set as the control group. subgingival plaque samples and root canal samples of ill teeth
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were made for test. Quantitative Real⁃time PCR was used to detect the quantity of Tannerella forsythia (Tf), Porphyromo⁃
nas gingivalis (Pg), Fusobacterium nucleatum (Fn), Prevotella intermedia (Pi), Treponema denticola (Td), Digestive strep⁃
tococcus (Ds), Enterococcus faecalis (Ef), Porphyromanus endodontics (Pe). Results There was no significant difference
in the quantity of Digestive streptococcus and Porphyromanus endodontics in the root canal tissue and subgingival plaque
of the experimental group (Ρ＞0.05), other six pathogenic bacteria in the subgingival plaque samples was significantly
higher than that from the root canal tissue (P＜0.05); No significant difference in the quantity of Digestive streptococcus
was found in the subgingival plaque between the two groups (P＝0.241). Other seven pathogenic bacteria in the subgin⁃
gival plaque samples of the experimental group was significantly higher than that from the control group (P＜0.05); The
number of Ef, Pe, Pg, Td and Tf in the root canal tissue was closely related to the subgingival plaque in the experimen⁃
tal group, Ef (r＝0.347, Ρ < 0.05), Pe (r＝0.363, Ρ < 0.05), Pg (r＝0.437, Ρ < 0.01), Td (r＝0.471, Ρ < 0.01), Tf (r＝
0.679, Ρ < 0.01). Conclusion The quantity of common pathogenic bacteria in the root canal tissue of Combined peri⁃
odontaI⁃endodontic lesions of periodontal origin was lower than that from the subgingival plaque sample, and the quanti⁃
ty of common pathogenic bacteria in the root canal tissue was closely related to the subgingival plaque. During clinical
treatment, attention should be paid to the control of pulp tissue infection while controlling periodontal tissue infection.
【Key words】 periodontal origin; periodontal ⁃ endodontic lesions; pathogen; distribution; root canal tissue;
subgingival plaque; Tannerellaforsythia; Porphyromonas gingivalis; Fusobacterium nucleatum; Prevotella interme⁃
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牙周⁃牙髓联合病变（combined periodontal⁃end⁃
odontic lesions）是发生在牙周病或根尖周病晚期，

导致广泛牙周组织破坏及牙髓病变的综合征，是

牙齿缺失的重要原因之一［1］。1999年国际牙科会

议分类为：牙髓源性牙周牙髓联合病变、牙周源性

牙周牙髓联合病变和并存型牙周牙髓联合病

变［2］。这一分类为病因型分类，缺乏直观指标，临

床上原发病变较长时间得不到治疗时，分型鉴别

诊断有一定难度。从临床治疗效果看，牙髓源性

的牙周牙髓联合病变，仅通过根管治疗即可表现

为组织愈合，与牙周源性的病变预后大不相同。

牙周源性牙周牙髓联合病变患者往往会因诊断不

及时或治疗不规范而病情恶化，最终导致患牙

拔除。

牙周源性牙周牙髓联合病变是临床上较常见

的一个分型，由于深牙周袋内的细菌、毒素通过根

尖孔或近根尖处的侧支根管进入牙髓，导致牙髓

组织发生病变［3］。目前很多研究已证明牙周牙髓

联合病变中，牙周和牙髓感染病损中细菌菌群具

有相似性。然而对牙周和牙髓组织感染部位细菌

数量及其相关性方面的研究极少，本实验应用实

时荧光定量 PCR（Quantitative Real⁃time PCR，qRT⁃
PCR）技术，对牙周源性牙周牙髓联合病变和重度

牙周炎患者分别进行了常见病原菌的检测，并分

析牙周源性牙周牙髓联合病变致病菌分布状况及

其相关性，为临床治疗提供参考依据。

1 资料和方法

1.1 一般资料

选择 2018年 1月至 2020年 6月于新疆维吾尔

自治区人民医院就诊的牙周源性牙周牙髓联合病

变者 43例，共 43颗牙作为实验组，其中男 26例，女

17例；年龄 17～75岁，平均（37.65 ± 11.48）岁。另

选重度牙周炎者 41例，共 41颗牙作为对照组，其

中男 20例，女 21例；年龄 15～72岁，平均（36.32 ±
10.76）岁。记录所有研究对象的基本资料、口腔卫

生状况、牙龈状况、牙周探诊及牙松动度，拍摄曲

面断层片。两组患者的性别、年龄、口腔卫生情况

等比较差异无统计学意义（P > 0.05）。本实验通

过新疆自治区人民医院伦理委员会审批（审批号：

KY20180118157），所有患者已签署的知情同意书。

1.2 纳入和排除标准

实验组纳入标准参考《牙周病学》相关诊断标

准［4］：①有长期的牙周炎病史，近期出现牙髓炎症

状，牙冠、牙根完整，无引发牙髓炎的深龋、牙隐裂

等牙体硬组织疾病；②深达根尖区的牙周袋或严重
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的牙龈退缩；③松动度达Ⅱ度以上；④温度检测可

激发剧痛或无反应等异常反应；⑤X线片示病变位

点牙槽骨吸收 ≥ 根长 2/3；⑥临床诊断为逆行性牙

髓炎者。排除标准：①患牙有外伤史；②有糖尿病、

心血管疾病、高血压等全身系统性疾病；③治疗前6
个月进行过牙周治疗；④长期服药史或近 1个月内

服用过抗生素；⑤口腔专科检查和影像学表现确诊

为牙根纵裂的患者；⑥正畸治疗史；⑦牙髓治疗史。

对照组纳入标准［5］：①探诊深度 > 6 mm；②附

着丧失 ≥ 5 mm；③牙槽骨吸收超过根长的 1/2；④
牙齿松动；⑤炎症较明显，可伴有牙周脓肿；⑥后

牙有Ⅱ度或Ⅲ度根分叉病变。诊断为重度牙周炎

的患者需要 2颗及以上患牙具有上述前 3项特征；

如仅有 2颗患牙，这 2颗患牙须不是相邻患牙，且

至少位于不同的象限。排除标准：①高血压、糖尿

病、类风湿关节炎等全身系统性疾病者；②孕妇和

哺乳期患者；③半年内有牙周治疗史或 3个月之内

有服用抗生素、激素类药物的患者；④吸烟者。

1.3 龈下菌斑与根管内组织的采集与处理

实验组与对照组采样前清除局部龈上菌斑，

无菌棉卷隔湿，探诊患牙牙周袋至最深部位，将无

菌刮治器置于牙周袋底部，刮取牙周袋内龈下菌

斑放入灭菌的 EP管中，-80 ℃保存。实验组根管

内组织的采集：局部麻醉后橡皮障隔离取样牙，开

髓，用无菌低速手机在无水状态下揭去髓室顶，用

15号K锉探查牙周袋较深侧根管，疏通根管，根管

长度测量仪测定基本工作长度。将无菌纸尖放入

根管内，止点为距离根尖孔 0.5～2 mm处，重复 3次
放入同一 EP管中。所有样本均置于冰面上，并及

时转送至⁃80 ℃低温冰箱保存。本实验病例标本均

由同一名经过临床培训的牙体牙髓专科医师采集。

1.4 DNA的提取

样本处理：将存于-80 ℃的样本冰上解冻30 min，
加 1 mL PBS 缓冲液，震荡 5 min，12 000 rpm 离心

3 min，留沉淀。应用细菌基因组DNA提取试剂盒

（南京诺唯赞，中国）对根管内组织和龈下菌斑标

本DNA进行提取。提取方法严格参照试剂盒操作

手册。分光光度计检测 DNA 浓度范围 0.02～20
ng/μL，提取的DNA样品-20 ℃保存。

1.5 实时荧光定量PCR技术检出微生物

1.5.1 引物设计 对病原微生物消化性链球菌

（Digestive streptococcus，Ds）ATCC27337、粪肠球菌

（Enterococcus faecalis，Ef）ATCC29200、牙髓卟啉单

胞 菌（Porphyromanus endodontics，Pe）ATCC35406、
中间普氏菌（Prevotella intermedia，Pi）ATCC25611、
牙 龈 卟 啉 单 胞 菌（Porphyromonas gingivalis，Pg）

ATCC33277、福赛斯坦纳菌（Tannerella forsythia，Tf）

ATCC43037、齿垢密螺旋体（Treponema denticola，

Td）ATCC35405 及具核梭杆菌（Fusobacterium nu⁃

cleatum，Fn）ATTC25586 的特异性引物序列使用

PrimerQuest 进行设计，引物扩增序列参考人类口

腔微生物数据库（expanded Human Oral Microbiome
Database，eHOMD）。细菌 16S rRNA的引物序列信

息由生物公司合成，见表 1。

表 1 实时荧光定量PCR引物序列

Table 1 Primer sequences of the quantitative real⁃time PCR
Bacteria
Digestive streptococcus

Enterococcus faecalis

Porphyromanus endodontics

Prevotella intermedia

Porphyromonas gingivalis

Treponema denticola

Tannerella forsythia

Fusobacterium nucleatum

Target gene
16S rRNA

16S rRNA

16S rRNA

16S rRNA

16S rRNA

16S rRNA

16S rRNA

16S rRNA

Primers (5′⁃3′)
F:CTAGAGAGACTGCCAGGGATAA
R:GCCTACAATCCGAACTGAGAAT
F:CCTGACGGTATCTAACCAGAAAG
R:GCACTCAAGTCTCCCAGTTT
F:GTCTTGCCGTTGAAACTGATATG
R:CATCGTTTACTGCGTGGACTA
F:CCGTTGAAAGACGGCCTAATA
R:CCGTGTCTCAGTTCCAATGT
F:GCGTAGGTTGTTCGGTAAGT
R:TTCAGTGTCAGTCGCAGTATG
F:GGACACATTGGGACTGAGATAC
R:CGCATGACTACCGTCATCAA
F:GGAGGATGCGAGCGTTATC
R:GGAGTTCTGCGTGATCTCTATG
F:ACAGAAGAAGTGACGGCTAAATACG
R:TGTTTGCTACCCACGCTTTCG

Product/bp
166

182

194

182

182

187

184

293
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1.5.2 标准品制备 以Ds、Ef、Pe、Pi、Pg、Tf、Td和

Fn的基因组DNA做模板，分别用各自的特异性引

物扩增得到目的序列后，构建含有 8种细菌靶基因

的重组质粒，然后使用质粒小提试剂盒（离心柱

型）（TIANGEN，中国）提取质粒DNA并送上海生工

测序，与 NCBI的 GenBank数据库中序列进行同源

性分析。扩增产物与 GenBank 中的目的细菌有

100％同源性，且无其他非特异性产物扩增，说明

该样本含有目的细菌。

1.5.3 标准曲线绘制 将标准品细菌基因组 DNA
浓度调整到 1 ng/μL。以 10的倍比（10⁃1～10⁃6）连

续稀释各细菌的基因组 DNA，设置 6 个梯度，以

此为模版，进行 QRT⁃PCR反应。其反应体系均为

20 μL：2× master mix（10.0 μL），Primer（10 pm）mix
（1.2 μL），Template（1.0 μL），ddH2O（7.8 μL）。扩

增条件：95 ℃预变性 5 min；95 ℃变性 10 s；60 ℃退

火30 s；72 ℃延伸20 s，循环55次；72 ℃复性10 min；
最后降温至 4 ℃。扩增的物质储存在-20 ℃。

1.5.4 标本处理 将根管内组织和龈下菌斑标本

DNA 进行 Realtime PCR，每份样本重复 3 次，取其

平均值。Realtime PCR时，选取构建的质粒作为标

准品（Standard），同时设置一个无 template 的空白

阴性对照（NTC），进行绝对定量的分析。

1.6 统计学分析

应用 SPSS25.0统计软件，定量资料正态分布以

（x ± s）表示，偏态分布以M（IQR）表示。定量资料

组内比较符合正态分布时采用配对样本 t检验，不

符合时采用配对样本非参数Wilcoxon检验。组间

比较，符合正态分布时采用两独立样本 t检验，不

符合时采用两独立样本非参数U检验（Mann⁃Whit⁃
ney U test）。根管内组织和龈下菌斑细菌数量关

系用斯皮尔曼秩相关分析。以 α＝0.05 为检验

水准。

2 结 果

2.1 实验组根管内组织和龈下菌斑病原菌分布

比例

根管内和龈下菌斑中均能检出 8种病原菌，根

管内分布最多的病原菌为Ds、Pe、Fn；龈下菌斑分

布最多的为Pg、Fn、Tf、Td、Pe及Pi，见图 1。

Tf：Tannerella forsythia；Fn：Fusobacterium nu⁃

cleatum；Td：Treponema denticola；Pg：Porphy⁃

romonas gingivalis；Pi：Prevotella intermedia；Pe：

Porphyromanus endodontics；Ds：Digestive strepto⁃

coccus；Ef：Enterococcus faecalis

Figure 1 Proportion of pathogen distribution
in root canal tissue and subgingival plaque in
in patients with combined periodontal ⁃ end⁃
odontic lesions of periodontal origin
图 1 牙周源性牙周牙髓联合病变患者根

管内组织和龈下菌斑病原菌分布比例
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2.2 实验组根管内组织与其龈下菌斑病原菌数量

及实验组与对照组龈下菌班病原菌数量比较

采用配对样本非参数Wilcoxon检验比较实验

组根管内组织与龈下菌斑病原菌数量，结果显示，

Ds、Pe 数量差异无统计学意义（Ρ＝0.263、Ρ＝

0.277），其余 6种病原菌数量差异均有统计学意义

（Ρ < 0.05），见表 2。对实验组与对照组龈下菌斑

标本病原菌数量进行两独立样本非参数 U 检验

（Mann⁃Whitney U test）发现 Ds数量差异无统计学

意义（Ρ＝0.241），其余 7种病原菌数量差异均有统

计学意义（P < 0.05）。见表 3。
2.3 斯皮尔曼秩相关分析实验组根管内组织与其

龈下菌斑细菌数量的关系

结果显示实验组根管内组织与龈下菌斑中 Ef

（r＝0.347，Ρ < 0.05）、Pe（r＝0.363，Ρ < 0.05）、Pg

（r＝0.437，Ρ < 0.01）、Td（r＝0.471，Ρ < 0.01）、Tf

（r＝0.679，Ρ < 0.01）数量呈正相关，见表 4。
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3 讨 论

牙髓组织与牙周组织解剖结构互通，两者的

病变常发生交叉感染，因而导致联合病变的发

生。近年研究发现，导致单纯牙髓炎和牙周病的

微生物属于不同的菌种，而且不同的感染微生物

对组织的破坏机制的不同会导致疾病的临床表现

也不尽相同［6］。此外，不同深度牙周袋中的微生物

也会受到局部环境影响，而深牙周袋是常见的导

致牙周源性牙周牙髓联合病变的牙周病损［7］。

牙周可疑致病菌主要有 Pg，Td，Tf，Fn，Pi

等［8］。本实验应用 qRT⁃PCR技术对以上 8种病原

菌进行检测，结果显示实验组根管内及两组龈下

菌斑中均能检测到这些细菌。实验组根管内分布

最多的病原菌为Ds、Pe、Fn；龈下菌斑分布最多的

为 Pg、Fn、Tf、Td、Pe及 Pi。说明牙周源性牙周牙

髓联合病变患牙牙周组织和牙髓组织中的菌群结

构和组成具有相似性但数量上存在差异性。杨万

娟等［9］检测牙周炎患者龈下菌斑菌群发现，广泛型

侵袭性牙周炎（generalized aggressive periodontitis，
GAgP）和重度慢性牙周炎（severe chronic periodonti⁃
tis，SCP）患者的优势菌群相似，均包括拟杆菌门、

卟啉单胞菌属和Pe等。本实验两组龈下菌斑检出

表 2 牙周源性牙周牙髓联合病变患牙根管内组织和龈下菌斑病原菌数量比较

Table 2 Number of pathogens in root canal tissues and subgingival plaque in teeth with combined periodontal⁃endodontic lesions of
periodontal origin M（IQR）

Pathogenic bacteria
Digestive streptococcus

Enterococcus faecalis

Porphyromanus endodontics

Prevotella intermedia

Porphyromonas gingivalis

Treponema denticola

Fusobacterium nucleatum

Tannerella forsythia

Numer of pathogenic bacterria/(copies/μL)
Root canal tissues

339 755（1 093 553）
5 171（31 898）

298 095（2 167 042）
96 509（1 318 481）
31 034（588 399）
6 580（101 880）

341 529（1 617 985）
19 363（121 811）

Subgingival plaque
582 602（5 466 638）
113 641（317 770）

1 955 692（4 877 550）
1 681 553（55 037 770）
7 335 776（29 143 269）
4 522 728（14 350 059）
6 051 959（19 542 239）
5 248 072（13 549 941）

c2

-1.120
-2.191
-1.088
-2.808
-3.750
-4.107
-4.107
-4.107

Ρ

0.263
0.028
0.277
0.005

＜0.001
＜0.001
＜0.001
＜0.001

Pathogenic bacteria
Digestive streptococcus

Enterococcus faecalis

Porphyromanus endodontics

Prevotella intermedia

Porphyromonas gingivalis

Treponema denticola

Fusobacterium nucleatum

Tannerella forsythia

Numer of pathogenic bacterria in subgingival plaque/(copies/μL)
Severe periodontitis
377 958（1 238 260）
20 278（63 352）

661 811（1 528 839）
422 982（2 501 130）
505 530（10 468 139）
188 754（437 667）

1295 858（2 759 967）
109 804（929 741）

Combined periodontal⁃endodontic lesions of periodontal origin
582 602（5 466 638）
113 641（317 770）

1 955 692（4 877 550）
1 681 553（55 037 770）
7 335 776（29 143 269）
4 522 728（14 350 059）
6 051 959（19 542 239）
5 248 072（13 549 941）

c2

-1.174
-2.669
-2.277
-2.676
-2.371
-5.070
-3.357
-3.333

Ρ

0.241
0.007
0.023
0.007
0.018

＜0.001
0.001
0.001

表 3 牙周源性牙周牙髓联合病变患牙和重度牙周炎患牙龈下菌斑病原菌数量比较

Table 3 Comparison of the number of subgingival plaque pathogens between teeth with combined periodontal⁃endodontic lesions
of periodontal origin and teeth with severe periodontitis M（IQR）

表 4 牙周源性牙周牙髓联合病变患牙根管内组织与其龈下菌斑细菌数量的相关性分析

Table 4 Relationship between the number of bacteria in root canal tissues and subgingival plaque in teeth with combined
periodontal⁃endodontic lesions of periodontal origin

Indicators
Subgingival plaque

Root canal tissues
Ds

r = 0.123
Ef

r = 0.347*
Pe

r = 0.363*
Pi

r = 0.270
Pg

r = 0.437**
Td

r = 0.471**
Fn

r = 0.178
Tf

r = 0.679**

*Ρ < 0.05; **Ρ < 0.01; Fn: Fusobacterium nucleatum; Ds: Digestive streptococcus; Ef: Enterococcus faecalis; Pe: Porphyromanus endodontics; Pi: Prevotella

intermedia; Pg: Porphyromonas gingivalis; Td: Treponema denticola; Tf: Tannerella forsythia
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的病原菌组成与其结果相似，Ef占的比重最小。

Ef首先从持续性根尖周炎中被分离出，随后在很

多其他的牙髓感染中被依次检出，在难治性根尖

周炎根管中的发现率较高。

Pereira等［10］研究发现，在牙周牙髓联合病变患

者的牙髓组织中可检出主要存在于牙周的 Pi，Pg

等。国内外学者通过 PCR⁃DGGE凝胶电泳分析后

认 为 根 管 内 的 微 生 物 与 牙 周 袋 内 的 非 常 相

似［11⁃12］。本实验在这些研究的基础上检测了牙周

源性牙周牙髓联合病变者根管及牙周袋内病原微

生物数量，结果发现根管内除了Ds和Pe外，其余 6
种常见病原菌与龈下菌斑病原菌数量均有显著差

异，推测牙周源性牙周牙髓联合病变根管内样本

因髓腔处于相对封闭状态，病原微生物仅通过根

尖孔和牙本质小管进入根管系统，因此细菌检出

量较少，而牙周袋较封闭的根管系统更加开放，从

而有更多的病原微生物进入牙周袋内。

牙周病变中致病微生物所产生的毒性产物可

通过侧支根管和副根管进入牙髓组织内，导致牙

髓组织发生病变。龈下刮治或根面平整术后牙齿

根面牙骨质缺损也会导致牙本质小管暴露，即使

不存在侧支根管和副根管，细菌也可通过牙本质

小管进入牙髓组织［13］。另有研究报道中度到重度

慢性牙周炎可影响牙髓组织发生病变，牙本质小

管可作为细菌在牙髓组织和牙周组织间传播感染

的通道［14］。本实验通过对牙周源性牙周牙髓联合

病患牙和重度牙周炎患牙龈下菌斑检出的细菌数

量进行分析发现，除Ds外，其余 7种病原菌数量均

有显著差异，牙周源性牙周牙髓联合病变牙周袋

内细菌检测数量显著高于重度牙周炎患牙，与Holt
等［15］研究结果一致。牙周原发病变较长时间得不

到治疗时，牙周袋内致病菌数量会持续增加，可通

过深牙周袋经根尖区或侧支根管进入牙髓组织

内，使发生继发性牙髓炎的风险增大。尽管牙周

牙髓联合病变患牙和牙周炎患牙都有致病菌定

植，但炎症部位致病菌的量和分布有所不同，只有

当致病菌数量达到某一临界值时才会引起牙髓组

织炎症。

Nonnenmacher等［16］研究认为在牙周炎发展过

程中牙周炎症部位细菌数量可能是关键，牙周健

康与牙周炎的主要区别并不是致病菌检出率不

同，而是阳性样本中致病菌数量的差异。只有细

菌存在不一定导致牙周炎发生，牙周炎的发生发

展与宿主防御机制、细菌之间相互作用、细菌在牙

周定居的数量水平等诸多因素有关。本实验通过

分析牙周源性牙周牙髓联合病变者根管和龈下菌

斑细菌数量的关系发现，Ef、Pe、Pg、Td、Tf细菌在

根管内与牙菌斑中的数量具有高度相关性，表明

这些病原菌可能在逆行性牙髓炎的发生发展过程

中扮演了较重要的角色。其中 Pe、Pg是感染根管

内最常见的优势菌，Ef在原发和继发的感染根管

内均能被检出。Wara⁃aswapati等［17］的研究结果表

明，在牙周炎患者龈下菌斑中 Pg、Tf、Td细菌之间

存在强烈的共聚积作用，细菌间的黏附具有特异

性和较强的致病关联性，提示这 3种致病菌可能是

逆行性牙髓炎牙髓组织感染的主要致病菌。此

外，许多研究结果证实龈下菌斑中细菌数量水平

与牙周袋深度之间存在相关性，随着牙周袋加深，

牙周袋内致病菌数量相应增加，细菌之间的致病

菌协同致病作用更显著［18］。随着牙周炎的进一步

发展，牙槽骨的破坏常达根尖 1/3，而此处常常是

侧枝根管、根尖分歧最常分布的区域，为牙周袋内

的微生物进入牙髓组织提供了更多的解剖通道，

侵入牙髓组织的细菌数量也增多，逐渐引发牙髓

的退行性变，进而导致牙髓病变［19］。而整个根管

系统内也是无氧环境，利于这些厌氧菌生长繁殖，

在牙周和牙髓两种组织中相互扩散和影响使病变

加重［20］。

牙周源性牙周牙髓联合病变常见病原菌在根

管内数量低于龈下菌斑且根管内病原菌数量与龈

下菌斑密切相关，建议牙周感染患者应及时进行

合理的治疗，以降低其发展成为牙周牙髓联合病

变的风险。
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