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摘 要:目的 研究漳州市妇女宫颈标本中人乳头瘤病毒(HPV)的高危基因亚型流行情况。方法 选取漳州市医院

2015年1月~12月参加子宫颈癌筛查高危亚型 HPV感染者,对其采用反向寡核苷酸探针斑点杂交联合聚合酶链反应

(PCR)技术,分析其高危基因亚型。结果 本次参加筛查人数为9906人,其中 HPV高危亚型阳性为1600人,总感染

率为16.15%,患者平均年龄(40.2±8.9)岁。年龄小于25岁组感染率高于其他年龄组,差异具有统计学意义(P <
0.05)。高危基因亚型前3位分别为 HPV16、52和58,所占比例分别为19.81%、15.31%和12.86%;2联及以上混合感

染为333人,占所有感染者比例为20.81%;高危基因亚型 HPV混合感染中,年龄小于25岁组感染率高于其他年龄组,
差异有统计学意义(P<0.05)。结论 漳州市女性人群具有较高的高危基因亚型 HPV感染率,常见的高危基因亚型

当中,占据主导地位的是 HPV16、52、58;低年龄组具有较高的多重基因亚型混合感染率及 HPV感染率。
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  Abstract: Objective Tostudytheprevalenceofhigh-riskgenesubtypesofhumanpapillomavirus
(HPV)infemalecervicalspecimensinZhangzhoucity. Methods Weselectedwomeninfectedwithhigh-
riskgenesubtypesofHPVinthescreeningforcervicalcancerfromJanuary2015toDecember2015inZhang-
zhoumunicipalhospital,andthereverseoligonucleotideprobespotshybridjointpolymerasechainreaction
(PCR)techniquewasusedforanalyzingthehigh-riskgenesubtypes. Results Atotalof9906womenwere
screenedforcervicalcancerand1600casesofthemwerefoundwithpositivehigh-riskgenesubtypesofHPV.
Thetotalinfectionratewas16.15%.Theaverageageofpatientswas(40.2±8.9)yearsold.Theinfection
rateinthegrouplessthan25yearswashigherthanthatinothergroup;thedifferencewasstatisticallysignifi-
cant(P<0.05).Thetop3high-riskgenesubtypeswereHPV16,52and58,andtheproportionswere
19.81%,15.31%and12.86%respectively.Atotalof333caseswereinfectedwith2andmoresubtypesof
HPV,andtheinfectionproportionwas20.81%.Inthemixedinfectionwithhigh-riskgenesubtypesof
HPV,theinfectionrateofthehigh-riskgenesubtypeofHPVinthegrouplessthan25yearsoldwashigher
thanthatinothergroup,thedifferencewasstatisticallysignificant(P<0.05). Conclusion InZhangzhou
city,womenhavehighinfectionrateofhigh-riskgenesubtypesofHPV.HPV16,52and58aremajorsub-
typesamongthecommonhigh-risksubtypes.Lowagegrouphashighermixedinfectionrateofmultiplegene
subtypesandHPVinfectionrate.
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  宫颈癌是常见的女性肿瘤之一,也是目前唯一一

种病因较明确的肿瘤,即是高危型人类乳头瘤病毒

(humanpapillomavirus,HPV)的持续或反复感染所

致,如果能早期检查出并成功治疗发生在宫颈组织的

癌前病变,就可有效地阻断宫颈癌的发生。因此,通过

HPV预防性疫苗接种,可能实现子宫颈癌的一级预防
[1]。HPV病毒亚型种类繁多[2],由于地区差异,所在

地人群在发生HPV感染相应流行病学特点也存在相

应差异,此状况则可能会影响子宫颈疫苗预防效果[3]

及子宫颈癌筛查[4]。针对 HPV病毒来分析,其在基
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因类型方面可能存在的多重感染及多样性,则会增加

子宫颈癌在开展预防阶段的复杂性。当前国内在子宫

颈 HPV感染相应流行病学的具体研究领域,缺乏大

样本调查,难以深入了解妇女人群子宫颈 HPV混合

感染状况。本次研究通过选取漳州市2015年1月~
12月参加子宫颈癌筛查 HPV感染者,就 HPV感染

状况及与之对应的高危基因亚型进行分析,目的在于

了解子宫颈混合感染状况及高危基因亚型的主要构

成,就其阳性率开展深入研究,以此为子宫颈癌更好的

预防及控制提供理论依据。
1 资料与方法

1.1 一般资料 选取漳州市医院2015年1月~12
月参加子宫颈癌筛查的9906人,其中≤25岁为346
人,26~35岁组为1924人,36~45岁组为4071人,
≥46岁则为3565人。其中HPV为阳性为1600人,
其感染率则为16.15%;全部人群年龄区间为16~88
岁,平均为(40.2±8.9)岁。
1.2 方法

1.2.1 生物样本采集 采用子宫颈刷,对子宫颈脱落

细胞完成刷取操作,且将其一同放置于PreservCyt溶

液之中,溶液体积为2ml,保存温度为4℃,而后则将

其送至实验室,实施检测操作。
1.2.2 HPV检测及基因亚型分析 采用反向寡核苷

酸探针斑点杂交联合聚合酶链反应(polymerasechain
reaction,PCR)技术,实施 HPV检测操作,分析其基

因亚型,也就是相关于子宫颈上皮内瘤变(cervicalin-
traepithelialneoplasias,CIN)及 子 宫 颈 癌,即 诸 如

HPV16、52、58、39、18等15种高危基因亚型进行筛

选。
1.3 统计学方法 采用SPSS19.0处理所得数据,计
数资料采用χ2 检验,P<0.05为差异有统计学意义。
2 结果

2.1 不同年龄组高危型 HPV阳性感染率对比 将

所选取患者划分为4个年龄组,≤25岁年龄组高危型

HPV阳性感染率明显高于其他年龄组,差异有统计学

意义 (χ2=41.32,P<0.05),见表1。

表1 不同年龄组高危型 HPV阳性感染率对比

年龄

(岁)
阳性

例数

阴性

例数
合计

感染率

(%)

≤25 91 255 346 26.30
26~35 357 1567 1924 18.56
36~45 604 3467 4071 14.84
≥46 548 3017 3565 15.37
合计 1600 8306 9906 16.15

 注:≤25岁组比26~35岁组,χ2=11.11,P<0.05;≤25组

比36~45岁组,χ2=31.61,P<0.05;≤25组比≥46岁组,χ2

=27.56,P<0.05

2.2 HPV高危基因亚型阳性感染者分布情况 在所

抽选的前15种中 HPV高危基因亚型处于前三位的

分别为HPV16、52和58,见表2。

表2 HPV高危基因亚型

顺序 HPV-DNA亚型 例数 百分比(%)

1 HPV16 396 19.81
2 HPV52 306 15.31
3 HPV58 257 12.86
4 HPV39 153 7.65
5 HPV18 144 7.20
6 HPV51 140 7.00
7 HPV53 139 6.95
8 HPV33 124 6.20
9 HPV31 89 4.45
10 HPV66 75 3.75
11 HPV68 63 3.15
12 HPV56 42 2.10
13 HPV59 31 1.55
14 HPV35 25 1.25
15 HPV45 15 0.75

2.3 混合感染状况

2.3.1 混合感染构成状况分析 2联及以上混合感

染为333例,占所有阳性感染者的20.81%,其中,285
例为2联,比例为85.59%,其余48例为3联及以上,
比例为14.41%。
2.3.2 处于混合感染前10位相应基因亚型的具体构

成 在所选取的处于前10位的基因亚型具体构成当

中,HPV16占据最高的构成比,为31.83%,HPV58
为 第 二,为 25.52%,处 于 第 三 的 是 HPV52,为

24.32%,具体见表3。

表3 混合感染前10位 HPV高危基因亚型

(混合感染总例数333例)

顺序 HPV-DNA亚型 例数 百分比(%)

1 HPV16 106 31.83
2 HPV58 85 25.52
3 HPV52 81 24.32
4 HPV18 67 20.12
5 HPV39 60 18.01
6 HPV53 59 17.71
7 HPV51 58 17.41
8 HPV33 53 15.91
9 HPV31 42 12.61
10 HPV66 32 9.60

2.3.3 不同年龄组 HPV多重基因亚型发生混合感

染发生率比较 患者年龄≤25岁以下,其 HPV多重

基因亚型混合感染发生率明显高于其他年龄组,差异
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有统计学意义(χ2=29.08,P<0.05),见表4。

表4 不同年龄组 HPV多重基因亚型混合感染率

年龄(岁) 总例数 多重感染例数 感染率(%)

≤25 346 28 8.09
26~35 1924 65 3.37
36~45 4071 112 2.75
≥46 3565 128 3.59
合计 9906 333 3.36

 注:≤25岁组比26~35岁组χ2=16.59,P<0.05;≤25组

比36~45岁组,χ2=29.64,P<0.05;≤25组比≥46岁组,χ2

=16.69,P<0.05

3 讨论

宫颈癌已被确认为是高危型 HPV导致的感染性

疾病,分析HPV 的基因型对患者的愈后及疫苗的应

用都具有重要意义。研究其各亚型的人群分布为预防

子宫颈癌,提供了很好的研究方向及思路,使子宫颈癌

转变成为首个能够利用疫苗,便可实现有效预防的恶

性肿瘤[5]。伴随当今子宫颈癌在筛查方面的日趋成

熟,和治疗技术及早期诊断方面的技术的日趋完善,以
及子宫颈癌预防性疫苗在临床的有效运用,促宫颈癌

得到显著控制成为可能。HPV作为癌症构成中的大

家族,现今得以明确的亚型诸多,即为200多种,而欧

美等国家研究发现 HPV16及18等高危亚型与子宫

颈癌存在密切关系[6]。针对我国妇女所具有的相应宫

颈HPV感染流行病学特征,是否与此相符,则在于与

之对应的大样本人群是否有具体的研究成果。本研究

发现漳州地区高危基因亚型以 HPV16、52和58为

主,而非HPV18占主导地位,这与李茜等[7]研究结果

(东莞莞城区育龄妇女高危基因亚型以HPV16、52、31
为主)基本一致。当前国外针对此病 HPV18及16亚

型,已经成功研制对应的预防性疫苗[1],且在子宫颈癌

及癌前病变预防方面,已经取得较为确切的预防成果,
而其在我国女性人群当中是否适用尚不明确,针对子

宫颈HPV感染而言,其所具有的基因亚型分布相应

流行病学特征,乃是对其造成影响的重要因素,至此,
通过对我国妇女子宫颈HPV具体的感染发生状况予

以深入了解,且对其流行病学特征进行深入了解,对于

我国妇女在 HPV有效预防,以及后续预防性疫苗的

研制方面,均具有重要的现实意义[8]。
针对年龄不同的妇女,其在 HPV感染率方面也

存在差异,本研究结果显示:年轻女性具有较高的

HPV感染率,而25岁以下是 HPV感染的高峰年龄,
伴随着年龄的增加,呈现出显著下降趋势。且多重基

因亚型混合感染率明显高于其他年龄组。相关研究结

果显示,HPV感染与性活动有关,此变化则与子宫颈

上皮易感性、婚育行为及性活动等有关[9]。年轻女性

之所以具有较高的 HPV感染率,则其多数与性活动

有关,且与其对本病缺乏了解有关,徐靖等[10]研究显

示只有19.55%的大学生听说过 HPV,因此,应该对

成年女性加强HPV相关知识的宣教。而在整个子宫

颈癌发病主要危险因素当中,持续性高危型 HPV感

染是主要原因,然而年轻女性存在的高感染率,是否与

HPV持续感染有关,故需注意高危型 HPV的控制及

传播所造成的影响。
综上所述,漳州市女性人群具有较高的高危型

HPV感染率,常见的高危亚型当中,占据主导地位的

是HPV16、52、58,而非欧美国家的HPV18;低年龄组

具有较高的多重基因亚型混合感染率及 HPV 感染

率。
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