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高危型人乳头瘤病毒感染患者阴道菌群分布特点分析
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【摘要】　目的　探讨高危型人乳头瘤病毒（ＨＲＨＰＶ）感染对阴道菌群的影响，揭示其分布特点，为临床治疗提供参考

依据。　方法　选取于本院行 ＨＲＨＰＶ检查的３９０例女性患者为研究对象，采集患者宫颈细胞及阴道分泌物标本，进

行 ＨＲＨＰＶ、阴道菌群分布及免疫球蛋白水平检测。对比分析不同分组患者，阴道菌群分布特点及免疫球蛋白水平。

　结果　３９０例行 ＨＲＨＰＶ检查患者中，ＨＰＨＰＶ阳性率为２２．０５％（８６／３９０）。８６例 ＨＲＨＰＶ阳性患者中，主要为单

一型感染（７６．７４％，６６／８６），以 ＨＰＶ１６（２６．７４％，２６／８６）、ＨＰＶ１８（１９．７７％，１７／８６）为主。２０例为复合型感染

（２３．２６％，２０／８６），主要为 ＨＰＶ１６＋ＨＰＶ１８（６．９８％，６／８６）和 ＨＰＶ１６＋ＨＰＶ３３（５．８１％，５／８６）。ＨＲＨＰＶ阳性组患

者中，乳酸杆菌异常、解脲脲支原体、细菌性阴道炎、衣原体、滴虫、人型支原体、霉菌、淋球菌等检出率分别为３７．２１％、

３４．８８％、４０．７％、３２．５６％、２５．５８％、１５．１２％、１８．６％和５．８１％；ＨＲＨＰＶ阴性组患者检出率分别为１６．７８％、１５．７９％、

１３．８２％、１３．１６％、１１．８４％、７．８９％、１０．８６％和３．９５％。两组患者乳酸杆菌异常、解脲脲支原体、细菌性阴道炎、衣原体、

滴虫、人性支原体检出率差异有统计学意义（犘＜０．０５），霉菌、淋球菌检出率差异无统计学意义（犘＞０．０５）。单一 ＨＰＶ

１６阳性组患者检出率分别为３４．７８％、３９．１３％、４３．４８％、３９．１３％、３０．４３％、２１．７４％、２１．７４％、４．３５％；单一 ＨＰＶ１８阳

性组患者检出率分别为３５．２９％、２９．４１％、３５．２９％、２３．５３％、２３．５３％、１７．６５％、２３．５３％和５．８８％。其他 ＨＲＨＰＶ阳

性组患者检出率分别为３９．１３％、３４．７８％、４１．３％、３２．６１％、２３．９１％、１０．８７％、１５．２２％和６．５２％。不同 ＨＲＨＰＶ感染

患者阴道菌群分布特点差异无统计学意义（犘＞０．０５）。ＨＰＶ１６阳性组患者ＩｇＡ水平为（１９．５４±２．９９）ｇ／Ｌ，ＩｇＧ水平为

（９５．８９±９．９５）ｇ／Ｌ，ＩｇＭ水平为（１７．７３±３．０７）ｇ／Ｌ，ＩｇＡ、ＩｇＧ、ＩｇＭ水平均高于其他组，其中ＩｇＭ水平差异有统计学意义

（犘＜０．０５），ＩｇＡ、ＩｇＧ水平差异无统计学意义（犘＞０．０５）。　结论　ＨＲＨＰＶ阳性患者主要为 ＨＰＶ１６阳性，其次为

ＨＰＶ１８阳性，其他 ＨＲＨＰＶ阳性患者比例较低。ＨＲＨＰＶ阳性患者阴道菌群失衡显著，不同基因型患者菌群分布虽

无显著差异，但ＩｇＭ水平升高提示免疫反应活跃，需重视菌群调理及免疫监控。
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Ａｍｏｎｇｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｐｏｓｉｔｉｖｅｈｉｇｈｒｉｓｋｈｕｍａｎｐａｐｉｌｌｏｍａｖｉｒｕｓ（ＨＲＨＰＶ），ｔｈｅｍａｊｏｒｉｔｙａｒｅｐｏｓｉｔｉｖｅｆｏｒＨＰＶ１６，ｆｏｌｌｏｗｅｄ

ｂｙｔｈｏｓｅｐｏｓｉｔｉｖｅｆｏｒＨＰＶ１８，ａｎｄｔｈｅｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｏｆｐａｔｉｅｎｔｓｐｏｓｉｔｉｖｅｆｏｒｏｔｈｅｒｔｙｐｅｓｏｆＨＲＨＰＶｗａｓｒｅｌａｔｉｖｅｌｙｌｏｗ．Ｔｈｅ

ｖａｇｉｎａｌｆｌｏｒａｉｍｂａｌａｎｃｅｗａｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｉｎｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｐｏｓｉｔｉｖｅＨＲＨＰＶ．Ａｌｔｈｏｕｇｈｔｈｅｒｅｗａｓｎｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｉｎ

ｔｈｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｆｌｏｒａａｍｏｎｇｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｅｎｏｔｙｐｅｓ，ｔｈｅｅｌｅｖａｔｅｄｌｅｖｅｌｏｆＩｇＭｉｎｄｉｃａｔｅｓａｎａｃｔｉｖｅｉｍｍｕｎｅ

ｒｅｓｐｏｎｓｅ．Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ，ａｔｔｅｎｔｉｏｎｓｈｏｕｌｄｂｅｐａｉｄｔｏｔｈｅｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｖａｇｉｎａｌｆｌｏｒａａｎｄｉｍｍｕｎｅｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ．

【犓犲狔狑狅狉犱狊】　Ｈｉｇｈｒｉｓｋｈｕｍａｎｐａｐｉｌｌｏｍａｖｉｒｕｓ；ｖａｇｉｎａｌｆｌｏｒａ；ｉｍｍｕｎｅｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ；ＨＰＶｇｅｎｏｔｙｐｅｓ

　　人乳头状瘤病毒（Ｈｕｍａｎｐａｐｉｌｌｏｍａｖｉｒｕｓ，ＨＰＶ）

被认为是导致宫颈癌以及宫颈癌前病变的关键性因素

之一，可以通过特定的感染途径传播，对女性健康构成

了严重的威胁［１］。ＨＰＶ属于乳多空病毒科中的乳头

瘤空泡病毒Ａ属，具有小型环状结构的双链ＤＮＡ，其

基因型别繁多，迄今为止已经识别和分类的 ＨＰＶ基

因亚型超过了２００种
［２］。根据 ＨＰＶ与宫颈癌发病率

之间的关联性，这些亚型可以被进一步划分为两大类：

高危型 ＨＰＶ（Ｈｉｇｈｒｉｓｋｈｕｍａｎｐａｐｉｌｌｏｍａｖｉｒｕｓ，ＨＲ

ＨＰＶ）和低危型 ＨＰＶ（Ｌｏｗｒｉｓｋｈｕｍａｎｐａｐｉｌｌｏｍａ

ｖｉｒｕｓ，ＬＲＨＰＶ）
［３］。ＨＲＨＰＶ主要包括 ＨＰＶ１６和

ＨＰＶ１８等亚型，其感染与宫颈癌发生密切相关
［４］。

相关科学研究发现，ＨＲＨＰＶ感染导致的宫颈病变进

展为严重疾病的风险显著高于ＬＲＨＰＶ感染
［５］。在

大多数情况下，患者的身体免疫系统能够有效地清除

体内的ＨＰＶ病毒。然而，也存在一部分患者由于各

种原因，无法彻底清除病毒，导致持续性的 ＨＰＶ 感

染，这种持续感染的状态使得这部分患者成为了宫颈

癌的高风险人群，需要特别的关注和定期的医学检

查［６］。女性阴道微生态的平衡状态对于生殖系统的健

康至关重要，它能够有效地抵抗病原菌的侵袭，并且有

助于抑制炎症反应的发生［７］。在女性的阴道微环境

中，存在着多种细菌的定植现象，这些微生物菌群共同

构成了一个复杂的生态系统，它们是维持阴道微生态

平衡的关键因素［８］。宫颈上皮细胞由于直接暴露在阴

道微环境之中，因此对环境变化极为敏感。当病原菌

感染发生或阴道微生态失衡时，这些情况极易导致阴

道及宫颈细胞周期的紊乱，并且可能会破坏局部的免

疫防御功能，从而引发一系列的健康问题［９１０］。研究

表明，阴道微生态失衡不仅影响 ＨＰＶ感染的清除，还

可能促进病毒基因整合，加速宫颈病变进程［１１］。因

此，维护阴道微生态平衡对预防宫颈癌具有重要意义。

本研究以本院行 ＨＲＨＰＶ检查的女性患者为研究对

象，采集患者宫颈细胞及阴道分泌物标本，对比分析不

同分组患者，阴道菌群分布特点及免疫球蛋白水平，为

临床治疗提供参考依据，结果报告如下。

对象与方法

１　研究对象

选取于武汉市中西医结合医院产科行 ＨＲＨＰＶ

检查的３９０例女性患者为本次研究对象。纳入标准：

①年龄≥１８岁；②于本院进行 ＨＲＨＰＶ检查者；③检

查前４８ｈ内未发生性行为者；④临床资料完整。排除

标准：①月经期；②妊娠期或哺乳期女性；③合并其他

感染性疾病者；④拒绝配合参与本次研究者；⑤有

ＨＰＶ疫苗接种史者；⑥合并重要器官功能障碍者；⑦

合并宫颈手术或子宫切除史者；⑧入院前３个月内有

抗ＨＰＶ治疗史；⑨合并免疫抑制性疾病者；⑩入院前

３ｄ内有阴道用药史者。

２　资料收集

通过院内电子病历系统收集患者基本信息、ＨＲ

ＨＰＶ检测结果、阴道菌群分布数据及免疫球蛋白指标

水平，确保资料完整、准确。

３　标本采集及犎犚犎犘犞检测及免疫球蛋白指标测定

嘱咐患者采样前３ｄ内禁止性行为，处于非月经

期进行标本采样。对患者外阴部进行常规消毒后，使

用窥阴器暴露宫颈。清理宫颈口分泌物后，采用宫颈

·２８７·
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细胞采集刷深入宫颈口内，旋转刮取３圈，采集宫颈上

皮脱落细胞。将采集刷轻轻取出后，置于保存液内，折

断刷柄，盖紧试管管盖，立即送检。采用荧光探针杂交

捕获技术检测，使用 ＨＰＶ基因分型检测试剂盒进行

基因检测。ＨＲＨＰＶ 基因型包括：ＨＰＶ１６、ＨＰＶ

１８、ＨＰＶ３１、ＨＰＶ３３、ＨＰＶ３５、ＨＰＶ５１、ＨＰＶ５２、

ＨＰＶ５３、ＨＰＶ５６、ＨＰＶ５８、ＨＰＶ５９。严格按照试剂

盒说明书操作，确保结果准确可靠。

４　阴道菌群分析

采集患者宫颈细胞同时，取３根一次性无菌长拭

子深入宫颈后，于患者阴道壁１／３处停留约１０ｓ，轻轻

旋转２～３圈后，刮取分泌物。其中１根置入生理盐水

内保存，采用ＰＣＲ方法检测解脲脲支原体、人型支原

体、衣原体、滴虫感染情况；第２根加入１０％ＫＯＨ 溶

液进行胺实验，观察患者细菌性阴道炎情况；第３根用

于制作涂片，经革兰染色后镜检，观察乳酸杆菌、霉菌、

淋球菌分布情况。采用生理盐水对患者宫颈及阴道部

位进行冲洗后，采集患者宫颈阴道灌洗液，采用全自动

生化仪进行免疫球蛋白（ＩｇＡ、ＩｇＭ、ＩｇＧ）水平。

５　观察指标

①根据患者 ＨＲＨＰＶ 检测结果，将患者分为

ＨＲＨＰＶ阳性组和阴性组，对比两组患者阴道菌群分

布特点；②ＨＲＨＰＶ阳性患者根据 ＨＲＨＰＶ基因型

分为单一 ＨＰＶ１６感染组、单一 ＨＰＶ１８感染组及其

他 ＨＲＨＰＶ阳性组，对比三组患者阴道菌群分布特

点及免疫球蛋白水平差异。

６　统计分析

采用ＳＰＳＳ２６．０软件进行数据处理，运用χ
２／犉 检

验分析各组间差异，犘＜０．０５为差异有统计学意义。

通过对比分析，揭示 ＨＲＨＰＶ感染与阴道菌群及免

疫球蛋白水平的关系，为临床诊疗提供科学依据。

结　果

１　犎犚犎犘犞感染分型情况分析

３９０例行 ＨＲＨＰＶ检查患者中，８６例 ＨＰＨＰＶ

检验阳性，阳性率为２２．０５％（８６／３９０）。８６例 ＨＲ

ＨＰＶ阳性患者中，６６例为单一型感染（７６．７４％，６６／

８６），其中 ＨＰＶ１６ 阳性 ２３ 例（２６．７４％，２６／８６），

ＨＰＶ１８阳性１７例（１９．７７％，１７／８６），ＨＰＶ５８阳性５

例（５．８１％，５／８６），ＨＰＶ３３阳性５例（５．８１％，５／８６），

ＨＰＶ３１阳性４例（４．６５％，４／８６），ＨＰＶ３５阳性４例

（４．６５％，４／８６），ＨＰＶ５２阳性３例（３．４９％，３／８６），

ＨＰＶ５１阳性３例（３．４９％，３／８６），ＨＰＶ５６阳性２例

（２．３３％，２／８６）。２０例为复合型感染（２３．２６％，２０／

８６），其中 ＨＰＶ１６＋ＨＰＶ１８阳性６例（６．９８％，６／

８６），ＨＰＶ１６＋ＨＰＶ３３阳性５例（５．８１％，５／８６），

ＨＰＶ１８＋ＨＰＶ５１阳性４例（４．６５％，４／８６），ＨＰＶ１６

＋ＨＰＶ５８阳性２例（２．３３％，２／８６），ＨＰＶ１８＋ＨＰＶ

５８阳性２例（２．３３％，２／８６），ＨＰＶ１６＋ＨＰＶ１８＋

ＨＰＶ５８阳性１例（１．１６％，１／８６）。

２　犎犚犎犘犞阳性患者与犎犚犎犘犞阴性患者阴道菌群

分布特点对比

ＨＲＨＰＶ阳性组患者中，乳酸杆菌异常检出率为

３７．２１％（３２／８６），解脲脲支原体检出率为３４．８８％

（３０／８６），细菌性阴道炎检出率为４０．７％（３５／８６），衣

原体 检 出 率 为 ３２．５６％ （２８／８６），滴 虫 检 出 率 为

２５．５８％（２２／８６），人型支原体检出率为１５．１２％（１３／

８６），霉菌检出率为１８．６％（１６／８６），淋球菌检出率为

５．８１％（５／８６）。ＨＲＨＰＶ阴性组患者中，乳酸杆菌异

常检出率为１６．７８％（５１／３０４），解脲脲支原体检出率

为１５．７９％（４８／３０４），细菌性阴道炎检出率为１３．８２％

（４２／３０４），衣原体检出率为１３．１６％（４０／３０４），滴虫检

出率为 １１．８４％（３６／３０４），人型支原体检出率为

７．８９％（２４／３０４），霉菌检出率为１０．８６％（３３／３０４），淋

球菌检出率为３．９５％（１２／３０４）。两组患者乳酸杆菌

异常、解脲脲支原体、细菌性阴道炎、衣原体、滴虫、人

性支原体检出率差异有统计学意义（犘＜０．０５），霉菌、

淋球菌检出率差异无统计学意义（犘＞０．０５）。见表１。

表１　犎犚犎犘犞阳性患者与犎犚犎犘犞阴性患者阴道菌群分布特点对比

犜犪犫犾犲１　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳狋犺犲犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀犮犺犪狉犪犮狋犲狉犻狊狋犻犮狊狅犳狏犪犵犻狀犪犾

犳犾狅狉犪犫犲狋狑犲犲狀狆犪狋犻犲狀狋狊狑犻狋犺狆狅狊犻狋犻狏犲犎犚犎犘犞犪狀犱狋犺狅狊犲

狑犻狋犺狀犲犵犪狋犻狏犲犎犚犎犘犞

分组

Ｇｒｏｕｐ

ＨＲＨＰＶ阳性组

（ｎ＝８６）

ＨＲＨＰＶｐｏｓｉｔｉｖｅ

ｇｒｏｕｐ

ＨＲＨＰＶ阴性组

（ｎ＝３０４）

ＨＲＨＰＶｎｅｇａｔｉｖｅ

ｇｒｏｕｐ

χ２ 犘

乳酸杆菌异常 ３２（３７．２１） ５１（１６．７８） １６．７０６ ０．０００

解脲脲支原体 ３０（３４．８８） ４８（１５．７９） １５．２７５ ０．０００

细菌性阴道炎 ３５（４０．７０） ４２（１３．８２） ３０．５７２ ０．０００

衣原体 ２８（３２．５６） ４０（１３．１６） １７．５２６ ０．０００

滴虫 ２２（２５．５８） ３６（１１．８４） ９．９９５ ０．００２

人型支原体 １３（１５．１２） ２４（７．８９） ４．０７１ ０．０４４

霉菌 １６（１８．６０） ３３（１０．８６） ３．６６５ ０．０５６

淋球菌 ５（５．８１） １２（３．９５） ０．５６０ ０．４５４

３　不同犎犚犎犘犞感染患者阴道菌群分布特点对比

单一 ＨＰＶ１６阳性组患者中，乳酸杆菌异常、解

脲脲支原体、细菌性阴道炎、衣原体、滴虫、人型支原

体、霉菌、淋球菌检出率分别为 ３４．７８％ （８／２３）、

３９．１３％（９／２３）、４３．４８％（１０／２３）、３９．１３％（９／２３）、

３０．４３％（７／２３）、２１．７４％ （５／２３）、２１．７４％（５／２３）、

４．３５％（１／２３）。单一 ＨＰＶ１８阳性组患者检出率分

别为３５．２９％（６／１７）、２９．４１％（５／１７）、３５．２９％（６／

１７）、２３．５３％（４／１７）、２３．５３％（４／１７）、１７．６５％（３／１７）、

２３．５３％（４／１７）、５．８８％（１／１７）。其他 ＨＲＨＰＶ阳性

组患者检出率分别为３９．１３％（１８／４６）、３４．７８％（１６／

·３８７·
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４６）、４１．３％（１９／４６）、３２．６１％（１５／４６）、２３．９１％（１１／

４６）、１０．８７％（５／４６）、１５．２２％（７／４６）、６．５２％（３／４６）。

不同ＨＲＨＰＶ感染患者阴道菌群分布特点差异无统

计学意义（犘＞０．０５）。见表２。

表２　不同犎犚犎犘犞感染患者阴道菌群分布特点对比

犜犪犫犾犲２　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳狋犺犲犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀犮犺犪狉犪犮狋犲狉犻狊狋犻犮狊狅犳狏犪犵犻狀犪犾

犳犾狅狉犪犪犿狅狀犵狆犪狋犻犲狀狋狊狑犻狋犺犱犻犳犳犲狉犲狀狋犎犚犎犘犞犻狀犳犲犮狋犻狅狀狊

分组

Ｇｒｏｕｐ

单一 ＨＰＶ１６
阳性组

（ｎ＝２３）

ＯｎｌｙＨＰＶ１６

ｐｏｓｉｔｉｖｅｇｒｏｕｐ

单一 ＨＰＶ１８
阳性组

（ｎ＝１７）

ＯｎｌｙＨＰＶ１８

ｐｏｓｉｔｉｖｅｇｒｏｕｐ

其他 ＨＲＨＰＶ
阳性组

（ｎ＝４６）

ＯｔｈｅｒＨＲＨＰＶ

ｐｏｓｉｔｉｖｅｇｒｏｕｐ

χ２ 犘

乳酸杆菌异常 ８（３４．７８） ６（３５．２９） １８（３９．１３） ０．１５７ ０．９２４

解脲脲支原体 ９（３９．１３） ５（２９．４１） １６（３４．７８） ０．４０７ ０．８１６

细菌性阴道炎 １０（４３．４８） ６（３５．２９） １９（４１．３０） ０．２８６ ０．８６７

衣原体 ９（３９．１３） ４（２３．５３） １５（３２．６１） １．０８４ ０．５８２

滴虫 ７（３０．４３） ４（２３．５３） １１（２３．９１） ０．３８９ ０．８２３

人型支原体 ５（２１．７４） ３（１７．６５） ５（１０．８７） １．５１８ ０．４６８

霉菌 ５（２１．７４） ４（２３．５３） ７（１５．２２） ０．７７０ ０．６８０

淋球菌 １（４．３５） １（５．８８） ３（６．５２） ０．１３３ ０．９３６

４　不同犎犚犎犘犞感染患者免疫球蛋白指标对比

ＨＰＶ１６阳性组患者ＩｇＡ水平为（１９．５４±２．９９）

ｇ／Ｌ，ＩｇＧ 水平为（９５．８９±９．９５）ｇ／Ｌ，ＩｇＭ 水平为

（１７．７３±３．０７）ｇ／Ｌ。ＨＰＶ１８阳性组患者ＩｇＡ水平

为（１７．６１±３．７４）ｇ／Ｌ，ＩｇＧ水平为（９４．４８±１１．７６）ｇ／

Ｌ，ＩｇＭ水平为（１６．７８±３．３７）ｇ／Ｌ。其他ＨＲＨＰＶ阳

性组患者ＩｇＡ水平为（１８．４４±２．８２）ｇ／Ｌ，ＩｇＧ水平为

（９３．３７±９．９０）ｇ／Ｌ，ＩｇＭ 水平为（１５．５４±２．７４）ｇ／Ｌ。

不同ＨＲＨＰＶ感染患者ＩｇＭ水平差异有统计学意义

（犘＜０．０５），ＩｇＡ、ＩｇＧ水平差异无统计学意义（犘＞

０．０５）。见表３。

表３　不同犎犚犎犘犞感染患者免疫球蛋白指标对比

犜犪犫犾犲３　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳犐犿犿狌狀狅犵犾狅犫狌犾犻狀犐狀犱犻犮犪狋狅狉狊犻狀犘犪狋犻犲狀狋狊

狑犻狋犺犇犻犳犳犲狉犲狀狋犎犚犎犘犞犐狀犳犲犮狋犻狅狀狊

分组

Ｇｒｏｕｐ

单一 ＨＰＶ１６
阳性组

（ｎ＝２３）

ＯｎｌｙＨＰＶ１６

ｐｏｓｉｔｉｖｅｇｒｏｕｐ

单一 ＨＰＶ１８
阳性组

（ｎ＝１７）

ＯｎｌｙＨＰＶ１８

ｐｏｓｉｔｉｖｅｇｒｏｕｐ

其他 ＨＲＨＰＶ
阳性组

（ｎ＝４６）

ＯｔｈｅｒＨＲＨＰＶ

ｐｏｓｉｔｉｖｅｇｒｏｕｐ

犉 犘

ＩｇＡ（ｇ／Ｌ） １９．５４±２．９９ １７．６１±３．７４ １８．４４±２．８２ ２．０３３ ０．１３７

ＩｇＧ（ｇ／Ｌ） ９５．８９±９．９５ ９４．４８±１１．７６ ９３．３７±９．９０ ０．４６４ ０．６３０

ＩｇＭ（ｇ／Ｌ） １７．７３±３．０７ １６．７８±３．３７ １５．５４±２．７４ ４．４２９ ０．０１５

讨　论

ＨＲＨＰＶ感染在临床医学领域越来越受到重视，

研究显示，持续的高危型 ＨＰＶ感染与女性发生宫颈

癌的风险之间存在着直接的正相关关系［１２］。本次研

究中，ＨＰＨＰＶ检验阳性率为２２．０５％。进一步分析

发现，ＨＲＨＰＶ 阳性患者主要为单一型感染，以

ＨＰＶ１６和 ＨＰＶ１８为主，复合型感染主要为 ＨＰＶ

１６＋ＨＰＶ１８和 ＨＰＶ１６＋ＨＰＶ３３。与以往研究报

道结果一致［１３］。我国地域辽阔，不同地区 ＨＲＨＰＶ

感染情况存在差异，北方地区感染率较高，可能与生活

习惯、环境因素有关，深入研究地域性差异，有助于制

定更精准的防控策略。

女性的阴道微生态环境维持在一个平衡的状态，

是保护女性生殖健康的重要防御屏障，这种平衡状态

一旦被打破，就会为各种病原体的入侵提供便利条

件［１４］。在众多可能引起女性泌尿生殖道感染的病原

体中，ＨＰＶ和支原体是两大主要的致病因素。研究显

示，ＨＲＨＰＶ感染与支原体、沙眼衣原体、阴道毛滴虫

等生殖道病原菌感染之间存在正相关关系［１５］。本次

研究发现，ＨＲＨＰＶ阳性组患者乳酸杆菌异常、解脲

脲支原体、细菌性阴道炎、衣原体、滴虫、人型支原体、

霉菌、淋球菌检出率均高于 ＨＲＨＰＶ阴性组患者，其

中乳酸杆菌异常、解脲脲支原体、细菌性阴道炎、衣原

体、滴虫、人性支原体检出率对比具有显著差异。这些

结果提示，ＨＲＨＰＶ感染不仅直接影响宫颈癌的发

生，还可能通过破坏阴道微生态平衡，增加其他生殖道

病原菌感染的风险，进而加剧女性生殖健康的威胁。

同时，根据相关研究的发现，阴道内正常的乳酸杆菌在

宫颈癌、阴道癌等肿瘤的发生和发展过程中扮演着重

要的抑制角色［１６］。当阴道内的乳酸杆菌数量减少时，

可能会导致条件致病菌的数量增多，这种情况为 ＨＰＶ

的感染创造了有利条件［１７］。因此，维持阴道微生态平

衡对预防ＨＲＨＰＶ感染及其相关疾病至关重要。深

入研究这些交互作用，对制定综合性防控措施具有重

要意义。

本次研究发现，单一 ＨＰＶ１６阳性组患者、单一

ＨＰＶ１８阳性组患者及其他 ＨＲＨＰＶ阳性组患者阴

道菌群分布特点差异无统计学意义（犘＞０．０５）。单一

ＨＰＶ１６阳性组患者ＩｇＡ、ＩｇＧ、ＩｇＭ 水平均高于其他

组，其中ＩｇＭ 水平差异有统计学意义（犘＜０．０５），

ＩｇＡ、ＩｇＧ水平差异无统计学意义（犘＞０．０５）。这一结

果提示，ＨＰＶ１６感染可能引起更显著的免疫反应，导

致机体产生更高水平的ＩｇＭ 抗体，从而影响免疫系统

的防御机制［１８］。进一步探究 ＨＰＶ１６感染的免疫机

制，有助于开发更有效的预防和治疗策略。

综上所述，ＨＲＨＰＶ 感染不仅影响阴道菌群分

布，还可能影响免疫球蛋白水平，增加其他病原体感染

风险，进一步加剧生殖道疾病的发生。因此，临床实践

中应加强对 ＨＲＨＰＶ感染的早期筛查和干预，结合

阴道微生态调节，综合防治，以降低宫颈癌及其他生殖

道疾病的发生率，提升女性健康水平。
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［１５］　ＴｈａｐａＮ，ＭａｈａｒｊａｎＭ，ＳｈｒｅｓｔｈａＧ，ｅｔａｌ．Ｐｒｅｖａｌｅｎｃｅａｎｄｔｙｐｅ

ｓｐｅｃｉｆｉｃｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｈｕｍａｎｐａｐｉｌｌｏｍａｖｉｒｕｓｉｎｆｅｃｔｉｏｎａｍｏｎｇ

ｗｏｍｅｎｉｎｍｉｄｗｅｓｔｅｒｎｒｕｒａｌ，Ｎｅｐａｌ：Ａｐｏｌｕｌａｔｉｏｎｂａｓｅｄｓｔｕｄｙ
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［８］　马琳怡，李榕娇．解脲支原体对喹诺酮类耐药基因的突变研究

［Ｊ］．中国病原生物学杂志，２０２０，１５（６）：７２６７２８，７４１．
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［１１］　张文渊，丁盛娣，吴佳莹．１５８例产褥感染妇女生殖道支原体衣原

体感染调查及药敏分析［Ｊ］．浙江临床医学，２０１８，２０（４）：６６１

６６２．

［１２］　曾芍，张先平．２６０例女性生殖到解脲脲支原体、沙眼衣原体耐药

情况分析［Ｊ］．中国病原生物学杂志，２０２３，１８（６）：７２１７２４，７３３．
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ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓｉｎＩｒａｎｉａｎｗｏｍｅｎ（１９８６２０１５）［Ｊ］．Ｍｅｄｉｃｉｎｅ，２０１８，９７

（１）：１５．

［１４］　刘艳丽，李冰，张绍佳．２３６４例泌尿生殖道感染者支原体感染情

况及耐药性分析［Ｊ］．中国病原生物学杂志，２０２４，１９（７）：８２８

８３２．

［１５］　陈荣彬，李志方，嘉红云，等．女性健康体检人群生殖道解脲脲原

体和沙眼衣原体感染状况［Ｊ］．热带医学杂志，２０２４，２４（３）：３２４

３２７．

［１６］　李绪兰，陈静，徐晶，等．育龄期女性解脲支原体感染后阴道微生

态和Ｔｈ１７细胞及相关炎性因子的变化［Ｊ］．中国微生态学杂志，

２０２１，３３（７）：８２１８２４．

［１７］　姜春南．３０００例女性泌尿生殖道感染患者标本中衣原体支原体

培养结果及其对抗菌药物的耐药性分析［Ｊ］．抗感染药学，２０２０，

１７（８）：１１３３１１３５．

［１８］　周丽华，沈梦远，李曦，等．１２５４８例泌尿生殖道标本解脲尿原体

和人型支原体检测及药物敏感性分析［Ｊ］．中国卫生检验杂志，
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