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　　［摘要］　目的　调查不同年龄女性人乳头瘤病毒（ｈｕｍａｎｐａｐｉｌｌｏｍａｖｉｒｕｓ，ＨＰＶ）感染亚型的分布及
其与宫颈病变的关联。方法　将２０１５年１月至２０２０年６月于我院就诊，行阴道镜病理检查和ＨＰＶ分
型检测的４０８４例患者进行横断面研究。根据年龄分为５组，根据病理结果分为６组：宫颈炎、ＣＩＮⅠ、
ＣＩＮⅡ、ＣＩＮⅢ、宫颈原位癌、宫颈癌（ｃｅｒｖｉｃａｌｃａｎｃｅｒ，ＣＣ）组。采用χ２检验比较组间差异，分析ＨＰＶ感
染的总体状况及不同年龄组中阳性检出率、亚型分布、单一和多重基因亚型感染的差异，比较不同年龄

组的ＨＰＶ多重基因亚型感染情况。采用Ｓｐｅａｒｍａｎ相关性分析比较不同年龄组和不同宫颈病变组中的
ＨＰＶ感染和亚型分布特征和不同宫颈病变在各年龄组的分布情况。结果　４０８４例患者中，ＨＰＶ阳性
检出率为９３．２４％，且不同年龄组的阳性检出率存在差异（χ２＝１１．４００，Ｐ＝０．０２２）；单一基因亚型感染占
比６４．６７％，单一和多重基因亚型感染在不同年龄组间的差异具有统计学意义（χ２＝７０．７３６，Ｐ＜０．００１）；
检出的 ２３种 ＨＰＶ亚型中，检出率前 ５的亚型是 ＨＰＶ１６（３１．８８％）、ＨＰＶ５２（２５．２０％）、ＨＰＶ５８
（１４．５７％）、ＨＰＶ１８（１１．１２％）和ＨＰＶ５１（７．８１％）；在不同宫颈病变组间，阳性检出率的差异具有统计学
意义（Ｐ＜０．０５）。宫颈癌中，感染最多的亚型是ＨＰＶ１６、ＨＰＶ１８、ＨＰＶ５２、ＨＰＶ５８和ＨＰＶ３３。Ｓｐｅａｒｍａｎ相
关性分析表明年龄和宫颈病变相关性显著 （ｒ＝０．０５１，Ｐ＝０．００１），各年龄组中 ＣＣ检出率分别是
０．２９％（１８～２９岁），１．０８％（３０～３９岁），３．５２％（４０～４９岁），４．０９％（５０～５９岁），１０．３７％（６０～８２岁）。
结论　ＨＰＶ１６、ＨＰＶ５２、ＨＰＶ５８和 ＨＰＶ１８在妇科就诊女性中是易感染的基因亚型；宫颈癌的发生与
ＨＰＶ１６和ＨＰＶ１８感染存在相关性，＞４０岁女性的宫颈癌风险显著偏高，且随年龄增加，就诊女性宫颈癌
检出率也随之增大。
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ＨＰＶ５２（２５．２０％）、ＨＰＶ５８（１４．５７％）、ＨＰＶ１８（１１．１２％）ａｎｄＨＰＶ５１（７．８１％）ｗｅｒｅｔｈｅｔｏｐ５ａｍｏｎｇ２３
ｓｕｂｔｙｐｅｓｏｆＨＰＶｄｅｔｅｃｔｅｄ．ＴｈｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｏｆｐｏｓｉｔｉｖｅｒａｔｅｏｆＨＰＶ　ｗａｓｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌｌｙｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
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ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎａｇｅａｎｄｃｅｒｖｉｃａｌｌｅｓｉｏｎｓ（ｒ＝０．０５１，Ｐ＝０．００１）．Ｐｏｓｉｔｉｖｅｒａｔｅｏｆｃｅｒｖｉｃａｌ
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　　宫颈癌（ｃｅｒｖｉｃａｌｃａｎｃｅｒ，ＣＣ）成为发展中国家第
二常见的癌症，新增病例约５７万，占全球新增病例的
８４％［１］。宫颈癌主要病因为人乳头瘤病毒（ｈｕｍａｎ
ｐａｐｉｌｌｏｍａｖｉｒｕｓｅｓ，ＨＰＶ）的持续感染，目前已发现１００多
种ＨＰＶ亚型，其中至少１４种能引发癌症，亦称高危型
ＨＰＶ亚型，如ＨＰＶ１６和ＨＰＶ１８［２－４］。
　　ＨＰＶ亚型检测技术的发展使预测宫颈癌预后风
险成为可能［５］。指南建议有性生活女性应从２１岁开
始宫颈癌筛查［６－７］。≥３０岁女性，则需每５年行 ＨＰＶ
和宫颈细胞学联合检查。虽然 ＨＰＶ疫苗应用于临床
已２０余年，但由于地区、人群的差异，ＨＰＶ感染现状
仍不乐观，ＨＰＶ感染亚型在不同年龄、不同宫颈病变
间的差异仍需关注［８－１０］。因此，对较大规模的特定人

群进行ＨＰＶ感染特征及宫颈病变相关分析的研究结
果能对宫颈病变监测与诊疗提供参考。本研究分析

ＨＰＶ亚型在不同年龄、不同宫颈病变间的差异，并探
索宫颈癌与年龄间的相关性，以期为本地区建立 ＨＰＶ
流行病学资料库提供依据，为 ＨＰＶ感染的临床诊治
提供数据支持。

１　对象与方法

１．１　研究对象
　　纳入２０１５年１月到２０２０年６月于西南医科大学
附属医院妇科门诊就诊的 ４０８４例女性，平均年龄
（４４±０．２７）岁，进行横断面研究。纳入标准：①年龄＞
１８岁；②有性生活史；③未接种 ＨＰＶ疫苗，经临床症
状、详细病史、超声检查等显示有疑似宫颈病变；④签
署知情同意书并自愿接受 ＨＰＶ检测和阴道镜病理检

测者。排除标准：①有子宫切除史者；②有盆腔放射史
者；③妊娠者。本研究获西南医科大学附属医院医学
伦理委员会的批准（ＫＹ２０２１３３４）。
１．２　ＨＰＶ基因分型检测
　　根据门诊医生前期诊断和液基细胞学检查结果，
对ＨＰＶ初筛阳性者采用 ＨＰＶ基因分型检测。ＨＰＶ
基因分型检测采用导流杂交基因芯片技术（广东凯普

生物科技股份有限公司），共检测２３种 ＨＰＶ基因型，
包括高危型 １５种，分别是 ＨＰＶ１６、ＨＰＶ１８、ＨＰＶ３１、
ＨＰＶ３３、ＨＰＶ３５、ＨＰＶ３９、ＨＰＶ４５、ＨＰＶ５１、ＨＰＶ５２、
ＨＰＶ５６、ＨＰＶ５８、ＨＰＶ５９、ＨＰＶ６６、ＨＰＶ６８和 ＨＰＶ８２；低
危型共 ８种，分别是 ＨＰＶ６、ＨＰＶ１１、ＨＰＶ４０、ＨＰＶ４２、
ＨＰＶ４３、ＨＰＶ４４、ＨＰＶ５３和ＨＰＶ８１。对多重感染者，各
亚型的阳性率重复计算。根据参考文献［１１］拟定检
测步骤。

１．３　阴道镜检查和宫颈活检
　　对病例行阴道镜下检查时，对异常区域进行镜下
定位活检；获得的活检标本甲醛固定，石蜡包埋，并用

ＨＥ染色，由病理医师进行阅片并给出组织学报告。
宫颈ＣＩＮ病理分级：①宫颈炎；②宫颈上皮内瘤变１级
（ｃｅｒｖｉｃａｌｉｎｔｒａｅｐｉｔｈｅｌｉａｌｎｅｏｐｌａｓｉａｇｒａｄｅⅠ，ＣＩＮⅠ）；③宫
颈上皮内瘤变 ２级（ｃｅｒｖｉｃａｌｉｎｔｒａｅｐｉｔｈｅｌｉａｌｎｅｏｐｌａｓｉａ
ｇｒａｄｅⅡ，ＣＩＮⅡ）；④宫颈上皮内瘤变 ３级（ｃｅｒｖｉｃａｌ
ｉｎｔｒａｅｐｉｔｈｅｌｉａｌｎｅｏｐｌａｓｉａｇｒａｄｅⅢ，ＣＩＮⅢ）；⑤宫颈原位
癌（ｃｅｒｖｉｃａｌｃａｒｃｉｎｏｍａｉｎｓｉｔｕ，ＣＩＳ）；⑥宫颈癌（ｃｅｒｖｉｃａｌ
ｃａｎｃｅｒ，ＣＣ）。以病理诊断结果≥ＣＩＮⅡ级为病理学
阳性。

６３３ 　　　　　　　　　　　　　　陆军军医大学学报，２０２３，４５（４）　　 　　　　　　ｈｔｔｐ：／／ａａｍｍｔ．ｔｍｍｕ．ｅｄｕ．ｃｎ　



１．４　统计学方法
　　使用ＳＰＳＳ２６．０软件进行数据处理及统计分析。
研究对象年龄为正态分布，以 珋ｘ±ｓ表示；采用 χ２检验
比较不同宫颈病变和不同年龄组的 ＨＰＶ亚型分布特
征；对年龄组和各级别宫颈病变进行Ｓｐｅａｒｍａｎ相关性
分析。以Ｐ＜０．０５为差异具有统计学意义。

２　结果

２．１　ＨＰＶ在不同年龄组的基本感染状况分析
　　共计４０８４样本，ＨＰＶ阳性占比９３．２４％（３８０８／
４０８４），ＨＰＶ阴性占比６．７６％（２７６／４０８４）；患者最小
１８岁，最大８２岁，平均年龄（４４．２７±１０．０４）岁，根据年
龄分为５组。阳性占比从高到低分别为：４０～４９岁组，
５０～５９岁组，３０～３９岁组，１８～２９岁组和 ６０～８２岁
组，阴性组和阳性组在不同年龄组的分布差异存在统

计学意义（χ２＝１１．４００，Ｐ＝０．０２２）；在所有 ＨＰＶ阳性
患者中，感染高危 ＨＰＶ亚型患者的比例为 ８６．２６％
（３５２３／４０８４），同时感染了高危和低危 ＨＰＶ亚型患
者的比例数为 ５．５６％（２２７／４０８４），仅感染低危 ＨＰＶ
亚型患者的比例为１．４２％（５８／４０８４）；单一基因亚型
感染占比６４．６７％（２６４１／４０８４），多重基因亚型感染
占比２８．５７％（１１６７／４０８４），两者在不同年龄组的差
异存在统计学意义（χ２＝７０．７３６，Ｐ＜０．０１）。见表１。

　　在ＨＰＶ多重基因亚型感染中，检出最高的是７重
感染，共计２例，其余２～６重感染皆有检出，且随着感
染重数的增加，检出的例数及占比也随之减小，见

表２。
２．２　ＨＰＶ亚型在不同年龄组分布特征分析
　　共有１５种高危亚型和８种低危亚型被检出，检出
率最高的５种基因亚型皆是高危亚型，分别是 ＨＰＶ１６
检出率为［３１．８８％（１３０２／４０８４）］、ＨＰＶ５２检出率为
［２５．２０％（１０２９／４０８４）］、ＨＰＶ５８检出率为［１４．５７％
（５９５／４０８４）］、ＨＰＶ１８检出率为［１１．１２％（４５４／４０８４）］、
ＨＰＶ５１检出率为［７．８１％（３１９／４０８４）］，５种合计检出
率为６７．６２％；低危亚型中，ＨＰＶ５３检出率为［２．４０％
（９８／４０８４）］和 ＨＰＶ８１检出率［２．０６％（８４／４０８４）］。
高危ＨＰＶ亚型的检出率远高于低危ＨＰＶ亚型。不同
年龄组中，检出率最高的５种 ＨＰＶ亚型仍是 ＨＰＶ１６、
ＨＰＶ５２、ＨＰＶ５８、ＨＰＶ１８、ＨＰＶ５１，在 １８～２９岁年龄组
和６０～８２岁年龄组中，ＨＰＶ１８和 ＨＰＶ５１的检出率略
有差异（见图 １）。此外，ＨＰＶ３３、ＨＰＶ３５、ＨＰＶ５１、
ＨＰＶ５６、ＨＰＶ５８、ＨＰＶ５９、ＨＰＶ８２、ＨＰＶ６和 ＨＰＶ８１
在不同年龄组间的检出率差异存在统计学意义（Ｐ＜
０．０５），其余亚型在不同年龄组间的检出率差异无统
计学意义。见表３。

表１　４０８４例患者在不同年龄组中ＨＰＶ感染基本状况　［例（％）］

年龄组／岁 阴性 阳性
低危

ＨＰＶ亚型
高危

ＨＰＶ亚型
（高危＋低危）
ＨＰＶ亚型

单一感染 多重感染 总计

１８～２９ ２１（０．５１） ３２６（７．９８） ８（０．２０） ２９２（７．１５） ２６（０．６４） ２００（４．９０） １２６（３．０９） ３４７
３０～３９ ６３（１．５４） ８６０（２１．０６） １４（０．３４） ７９６（１９．４９） ５０（１．２２） ６３８（１５．６２） ２２２（５．４４） ８９３
４０～４９ １３０（３．１８） １４６１（３５．７７） １９（０．４７） １３７２（３３．５９） ７０（１．７１） １０６７（２６．１３） ３９４（９．６５） １５９１
５０～５９ ５１（１．２５） ９０２（２２．０９） １３（０．３２） ８３１（２０．３５） ５８（１．４２） ６０５（１４．８１） ２９７（７．２７） ９５３
６０～８２ １１（０．２７） ２５９（６．３４） ４（０．１０） ２３２（５．６８） ２３（０．５６） １３１（３．２１） １２８（３．１３） ２７０
χ２ １１．４００ １２．９４１ ７０．７３６
Ｐ ０．０２２ ０．１１４ ＜０．０１

单一感染：仅感染１种ＨＰＶ基因亚型；多重感染：同时感染≥２种ＨＰＶ基因亚型

表２　３８０８例阳性患者在不同年龄组中ＨＰＶ多重感染状况 ［例（％）］

多重感染
年龄／岁 单一感染 总计

２重 ３重 ４重 ５重 ６重 ７重
１８～２９ ２００（５．２５） ８９（２．３４） １８（０．４７） １０（０．２６） ６（０．１６） ３（０．０８） ０ ３２６（８．５６）
３０～３９ ６３８（１６．７５） １５８（４．１５） ５２（１．３７） ９（０．２４） ２（０．０５） １（０．０３） ０ ８６０（２２．５８）
４０～４９ １０６７（２８．０２） ３１６（８．３０） ５９（１．５５） １４（０．３７） ３（０．０８） １（０．０３） １（０．０３） １４６１（３８．３７）
５０～５９ ６０５（１５．８９） ２０５（５．３８） ６３（１．６５） １９（０．５０） ９（０．２４） ０ １（０．０３） ９０２（２３．６９）
６０～８２ １３１（３．４４） ７２（１．８９） ３６（０．９５） １６（０．４２） ３（０．０８） １（０．０３） ０ ２５９（６．８０）
总计 ２６４１（６９．３５） ８４０（２２．０６） ２２８（５．９９） ６８（１．７９） ２３（０．６０） ６（０．１６） ２（０．０５） ３８０８

χ２＝７０．７３６，Ｐ＜０．０１

７３３　ｈｔｔｐ：／／ａａｍｍｔ．ｔｍｍｕ．ｅｄｕ．ｃｎ　　 　　　　　　陆军军医大学学报，２０２３，４５（４）



表３　各ＨＰＶ亚型在不同年龄组的分布情况 ［例（％）］

ＨＰＶ亚型 １８～２９岁 ３０～３９岁 ４０～４９岁 ５０～５９岁 ６０～８２岁 χ２ Ｐ

１６ １２２（３５．１６） ３１９（３４．５６） ４９８（３１．３０） ２８３（２９．７０） ８０（２９．６３） ９．１７５ ０．０５７

１８ ４１（１１．８２） １０６（１１．４８） １６３（１０．２５） １１５（１２．０７） ２９（１０．７４） １．７９９ ０．７７３

３１ １２（３．４６） ２８（３．０３） ５０（３．１４） ４４（４．６２） １５（５．５６） ６．６３５ ０．１５６

３３ １４（４．０３） ５１（５．５３） ６４（４．０２） ５８（６．０９） ２８（１０．３７） １９．６５０ ０．００１

３５ １２（３．４６） ２４（２．６０） ２６（１．６３） ３３（３．４６） １７（６．３０） ２１．１３１ ０．０００

３９ ２３（６．６３） ４６（４．９８） ８２（５．１５） ５６（５．８８） １５（５．５６） １．６１６ ０．８０６

４５ ３（０．８６） ９（０．９８） ２２（１．３８） １６（１．６８） ９（３．３３） ８．８８３ ０．０６４

５１ ４３（１２．３９） ６８（７．３７） １００（６．２９） ７５（７．８７） ３３（１２．２２） ２０．９８９ ０．０００

５２ ９６（２７．６７） ２２１（２３．９４） ３８２（２４．０１） ２５２（２６．４４） ７８（２８．８９） ３．９４６ ０．４１３

５６ １０（２．８８） ３５（３．７９） ７２（４．５３） ４６（４．８３） ２５（９．２６） １６．１２８ ０．００３

５８ ４９（１４．１２） １０６（１１．４８） ２２０（１３．８３） １５１（１５．８４） ６９（２５．５６） ３２．２３６ ０．０００

５９ １７（４．９０） ２７（２．９３） ４７（２．９５） ３７（３．８８） １７（６．３０） ９．７８６ ０．０４４

６６ １１（３．１７） １３（１．４１） ４４（２．７７） ２４（２．５２） ９（３．３３） ６．４０２ ０．１７１

６８ １４（４．０３） ４２（４．５５） ８９（５．５９） ６３（６．６１） １４（５．１９） ６．２６０ ０．２６２

８２ ７（２．０２） ５（０．５４） ９（０．５７） ４（０．４２） ４（１．４８） １２．３６９ ０．０１５

６ ６（１．７３） ３（０．３３） ４（０．２５） ２（０．２１） １（０．３７） １７．４２７ ０．００２

１１ ７（２．０２） ７（０．７６） １２（０．７５） ８（０．８４） ４（１．４８） ６．０１０ ０．１９８

４０ １（０．２９） １（０．１１） ０ ２（０．２１） ０ ４．２５３ ０．３７３

４２ ３（０．８６） ７（０．７６） １４（０．８８） １０（１．０５） ２（０．７４） ０．５０３ ０．９７３

４３ ６（１．７３） ８（０．８７） １２（０．７５） ７（０．７３） ２（０．７４） ３．４５８ ０．４８４

４４ ３（０．８６） ５（０．５４） ６（０．３８） ４（０．４２） ０ ２．９７０ ０．５６３

５３ １４（４．０３） ２２（２．３８） ２８（１．７６） ２３（２．４１） １１（４．０７） ９．２６２ ０．０５５

８１ ８（２．３１） １７（１．８４） ２３（１．４５） ２４（２．５２） １２（４．４４） １０．９４３ ０．０２７

总计 ３４７ ８９３ １５９１ ９５３ ２７０
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图１　主要ＨＰＶ亚型在不同年龄组的占比变化趋势

２．３　不同宫颈病变患者的ＨＰＶ感染情况分析
　　不同宫颈病变患者的ＨＰＶ感染基本情况，包括阴
性、阳性、高危亚型、低危亚型，单一亚型和多重亚型感

染例数及占比（表４）。总计４０８４病例中，宫颈炎病例
占比 ５９．７％（２４４０／４０８４），ＣＩＮⅠ病例占比 １５．２８％
（６２４／４０８４），ＣＩＮⅡ病例占比 ９．０８％（３７１／４０８４），
ＣＩＮⅢ病例占比１２．２４％（５００／４０８４），宫颈原位癌病
例占比 ０．３７％（１５／４０８４），宫颈癌病例占比 ３．２８％

（１３４／４０８４）。在阳性组中，高危ＨＰＶ感染占比９８．４８％
（３７５０／３８０８），高于低危ＨＰＶ的１．５２％（５８／３８０８）。
在宫颈炎病例中高危检出率为 ８９．７５％（２０５１／
２０９８），低于 ＣＩＮⅠ、ＣＩＮⅡ和 ＣＩＮⅢ中的高危检出
率。在宫颈原位癌和宫颈癌病例中，未见低危型 ＨＰＶ
感染。在不同宫颈病变中，与多重基因亚型感染相比，

单一基因亚型感染更具优势，其占比超过 ５０％，分别
是宫颈炎６３．９８％（１５６１／２４４０）、ＣＩＮⅠ５９．６２％（３７２／
６２４）、ＣＩＮⅡ６１．７３％（２２９／３７１）、ＣＩＮⅢ７３．６０％（３６８／
５００）、ＣＩＳ８０．００％（１２／１５）、ＣＣ７３．８８％（９９／１３４），单
一感染与多重基因亚型感染的差异具有统计学意义

（χ２＝３８．３９０，Ｐ＜０．０１）。
２．４　不同宫颈病变患者ＨＰＶ亚型感染情况分析
　　不同宫颈病变患者 ＨＰＶ亚型感染的分布情况显
示，在宫颈炎和 ＣＩＮⅠ组，ＨＰＶ５２、ＨＰＶ１６、ＨＰＶ５８、
ＨＰＶ１８和ＨＰＶ５１是感染最多的 ５种亚型；在 ＣＩＮⅡ
组，感染最多的５种亚型则是ＨＰＶ１６、ＨＰＶ５２、ＨＰＶ５８、
ＨＰＶ１８和ＨＰＶ３３；在 ＣＩＮⅢ组，感染最多的５种亚型
是ＨＰＶ１６、ＨＰＶ５８、ＨＰＶ５２、ＨＰＶ３３和 ＨＰＶ３１；在原位

８３３ 　　　　　　　　　　　　　　陆军军医大学学报，２０２３，４５（４）　　 　　　　　　ｈｔｔｐ：／／ａａｍｍｔ．ｔｍｍｕ．ｅｄｕ．ｃｎ　



癌组中，仅有 ６种亚型检出，分别是 ＨＰＶ１６、ＨＰＶ５２、
ＨＰＶ１８、ＨＰＶ３９、ＨＰＶ５８和 ＨＰＶ８１；在宫颈癌组中，感
染最多的亚型是 ＨＰＶ１６、ＨＰＶ１８、ＨＰＶ５２、ＨＰＶ５８和
ＨＰＶ３３，占比分别为６５．６７％（８８／１３４）、１４．９３％（２０／１３４）、
８．９６％（１２／１３４）、７．１６％（１０／１３４）和４．４８％（６／１３４）。
　 　 高 危 亚 型 ＨＰＶ１６、ＨＰＶ１８、ＨＰＶ３３、ＨＰＶ３９、
ＨＰＶ５１、ＨＰＶ５２、ＨＰＶ５６、ＨＰＶ５８、ＨＰＶ５９、ＨＰＶ６６和
ＨＰＶ６８，低危亚型ＨＰＶ５３在不同级别宫颈病变中的分
布差异存在统计学意义（Ｐ＜０．０５）。见表５。

　　不同 ＨＰＶ亚型的单一感染与多重感染情况见
图２，ＨＰＶ１６、ＨＰＶ１８、ＨＰＶ５２和 ＨＰＶ５８等亚型以单
一感染为主，其余亚型则以多重感染为主，差异具有统

计学意义（Ｐ＜０．０５）。
　　与宫颈高级别病变高度相关的 ＨＰＶ亚型组合的
占比情况见图３。宫颈病变越严重，ＨＰＶ１６＋ＨＰＶ１８在
该病变组的占比越高，从宫颈炎的 ３４．５１％增加到了
宫颈癌的７８．３６％；而ＨＰＶ５２＋ＨＰＶ５８的占比则呈相反
的变化趋势。

表４　４０８４例患者在不同宫颈病变组中的ＨＰＶ感染状况 ［例（％）］

组别 阴性 阳性
低危

ＨＰＶ亚型
高危

ＨＰＶ亚型
（高危＋低危）
ＨＰＶ亚型

单一感染 多重感染 总计

宫颈炎 ２０３（４．９７） ２２３７（５４．７７） ４７（１．１５） ２０５１（５０．２２） １３９（３．４０） １５６１（３８．２２） ６７６（１６．５５） ２４４０（５９．７）
ＣＩＮⅠ ３１（０．７６） ５９３（１４．５２） ７（０．１７） ５４２（１３．２７） ４４（１．０８） ３７２（９．１１） ２２１（５．４１） ６２４（１５．２８）
ＣＩＮⅡ １２（０．２９） ３５９（８．７９） ２（０．０５） ３３４（８．１８） ２３（０．５６） ２２９（５．６１） １３０（３．１８） ３７１（９．０８）
ＣＩＮⅢ １８（０．４４） ４８２（１１．８０） ２（０．０５） ４６３（１１．３４） １７（０．４２） ３６８（９．０１） １１４（２．７９） ５００（１２．２４）
原位癌 ２（０．０５） １３（０．３２） ０ １２（０．２９） １（０．０２） １２（０．２９） １（０．０２） １５（０．３７）
宫颈癌 １０（０．２４） １２４（３．０４） ０ １２１（２．９６） ３（０．０７） ９９（２．４２） ２５（０．６１） １３４（３．２８）
χ２ ２８．９７４ ２４．７３１ ３８．３９０
Ｐ ＜０．０１ ０．００６ ＜０．０１

表５　４０８４例患者在不同宫颈病变组中ＨＰＶ亚型分布 ［例（％）］

ＨＰＶ亚型 宫颈炎 ＣＩＮⅠ ＣＩＮⅡ ＣＩＮⅢ 宫颈原位癌 宫颈癌 总计 χ２ Ｐ
１６ ５８５（１４．３２） １７０（４．１６） １６３（３．９９） ２８８（７．０５） ８（０．２） ８８（２．１５） １３０２（３１．８８） ３２７．１４８ ０．０００
１８ ３０１（７．３７） ７６（１．８６） ３６（０．８８） ２０（０．４９） １（０．０２） ２０（０．４９） ４５４（１１．１２） ３３．０３２ ０．０００
３１ ７４（１．８１） ２７（０．６６） １８（０．４４） ２７（０．６６） ０ ３（０．０７） １４９（３．６５） １０．６６５ ０．０５８
３３ １００（２．４５） ２７（０．６６） ３１（０．７６） ５１（１．２５） ０ ６（０．１５） ２１５（５．２６） ４０．２８３ ０．０００
３５ ７６（１．８６） ２１（０．５１） ６（０．１５） ８（０．２０） ０ １（０．０２） １１２（２．７４） ８．８０９ ０．１１７
３９ １５５（３．８０） ４１（１．００） １５（０．３７） ８（０．２０） １（０．０２） ２（０．０５） ２２２（５．４４） ２５．３６１ ０．０００
４５ ３９（０．９５） ６（０．１５） ４（０．１０） ５（０．１２） ０ ５（０．１２） ５９（１．４４） ７．６１３ ０．１７９
５１ ２２３（５．４６） ５０（１．２２） ２９（０．７１） １６（０．３９） ０ １（０．０２） ３１９（７．８１） ３１．３３６ ０．０００
５２ ６５９（１６．１４） １９４（４．７５） ８９（２．１８） ７２（１．７６） ３（０．０７） １２（０．２９） １０２９（２５．２０） ６５．９２６ ０．０００
５６ １２９（３．１６） ３８（０．９３） ７（０．１７） １０（０．２４） ０ ４（０．１０） １８８（４．６０） ２１．２１０ ０．００１
５８ ３０６（７．４９） ９４（２．３０） ８２（２．０１） １０２（２．５０） １（０．０２） １０（０．２４） ５９５（１４．５７） ４４．９５０ ０．０００
５９ ９６（２．３５） ３０（０．７３） １１（０．２７） ７（０．１７） ０ １（０．０２） １４５（３．５５） １４．６８４ ０．０１２
６６ ７２（１．７６） １９（０．４７） ６（０．１５） ４（０．１０） ０ ０ １０１（２．４７） １３．８６３ ０．０１７
６８ １４６（３．５７） ５０（１．２２） １５（０．３７） ９（０．２２） ０ ２（０．０５） ２２２（５．４４） ２８．６６０ ０．０００
８２ １６（０．３９） １０（０．２４） ０（０） ３（０．０７） ０ ０ ２９（０．７１） １０．９５７ ０．０５２
６ １３（０．３２） １（０．０２） ２（０．０５） ０（０） ０ ０ １６（０．３９） ４．８５９ ０．４３３
１１ ２３（０．５６） ９（０．２２） ５（０．１２） １（０．０２） ０ ０ ３８（０．９３） ６．７７２ ０．２３８
４０ ３（０．０７） １（０．０２） ０（０） ０（０） ０ ０ ４（０．１０） １．４０４ ０．９２４
４２ ２１（０．５１） ９（０．２２） ３（０．０７） ３（０．０７） ０ ０ ３６（０．８８） ４．０５９ ０．５４１
４３ １７（０．４２） ８（０．２０） ３（０．０７） ５（０．１２） ０ ２（０．０５） ３５（０．８６） ２．９６２ ０．７０６
４４ １０（０．２４） ５（０．１２） ２（０．０５） １（０．０２） ０ ０ １８（０．４４） ３．３０３ ０．６５３
５３ ６７（１．６４） ２０（０．４９） ８（０．２０） ３（０．０７） ０ ０ ９８（２．４） １３．６４９ ０．０１８
８１ ５４（１．３２） １３（０．３２） ７（０．１７） ８（０．２０） １（０．０２） １（０．０２） ８４（２．０６） ３．５４９ ０．６０９
总计 ２４４０ ６２４ ３７１ ５００ １５ １３４ ４０８４

对多重感染者，各型别的阳性率重复计算；χ２与Ｐ来自多因素ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归似然比检验结果

９３３　ｈｔｔｐ：／／ａａｍｍｔ．ｔｍｍｕ．ｅｄｕ．ｃｎ　　 　　　　　　陆军军医大学学报，２０２３，４５（４）



２．５　不同宫颈病变的年龄分布情况
　　６种宫颈病变在各年龄组的分布情况见表 ６。
Ｓｐｅａｒｍａｎ相关性分析结果显示，两者相关性显著 （ｒ＝
０．０５１，Ｐ＝０．００１）。不同宫颈病变在各年龄组的差异
具有统计学意义（χ２＝１０１．４３０，Ｐ＜０．００１）。在总体研
究对象中，宫颈癌患者在１８～２９岁，３０～３９岁，４０～４９岁，
５０～５９岁和６０～８２岁各年龄组的占比分别是 ０．２９％
（１／３４７），１．０８％（１０／９２３），３．５２％（５６／１５９１），４．０９％
（３９／９５３），１０．３７％（２８／２７０），提示宫颈癌占比随着年
龄的增加而增大。
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图２　ＨＰＶ亚型单一感染与多重感染分布
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图３　不同宫颈病变中优势ＨＰＶ亚型组合的占比

３　讨论

　　宫颈癌病程发展较缓慢，是目前唯一可以通过早
期筛查发现并防治的癌症［１２］。其主要病因是高危型

人乳头瘤病毒的持续感染，使正常宫颈组织逐渐转变

为宫颈上皮内瘤变，甚至发展为浸润性癌，病变程度越

大，致癌率越高［１３－１４］。本研究发现，宫颈病变确诊人

群中，ＨＰＶ亚型占比与高危ＨＰＶ亚型占比正相关。
　　不同年龄组中，４０～４９岁组 ＨＰＶ感染占比为
３５．７７％，与马惠萍等［１５］报道的 ３２．５６％相近，其次是
５０～５９岁和３０～３９岁组。也有研究报道，在妇科就诊
或进行宫颈癌筛查的普通人群中，高危型人乳头瘤病

毒的感染率最高的是＜３０岁，这与本研究发现 ４０～４９
岁组ＨＰＶ感染占比最高不同，原因在于本研究的对象
是确诊为宫颈病变的人群［１６］。宫颈癌占比随着年龄

的增加而增大，在１８～２９岁、３０～３９岁、４０～４９岁、５０～
５９岁和 ６０～８２岁组的宫颈癌占比分别是 ０．２９％、
１．０８％、３．５２％、４．０９％、１０．３７％；在 １３４例宫颈癌中，
１８～２９岁、３０～３９岁、４０～４９岁、５０～５９岁和６０～８２岁组
的占比分别是０．７％、７．５％、４１．８％、２９．１％和２０．９％，表明
＞４０岁是宫颈癌的易发人群，＜３０岁人群宫颈癌比例
较低。７８．３６％的宫颈癌患者感染了 ＨＰＶ１６或
ＨＰＶ１８，证明了 ＨＰＶ１６和 ＨＰＶ１８阳性患者转诊阴道
镜的必要性。

　　本研究发现，在不同宫颈病变中，单一基因亚型感
染占比超过多重基因亚型感染，这可能表明单一感染

可能更易引发宫颈病变的发生。ＬＩ等［１７］研究发现

ＨＰＶ１６单一感染患者的≥ＣＩＮⅡ（６２．２％）发生率高于
ＨＰＶ１６多重感染患者（５２．４％）。从基因亚型看，
ＨＰＶ１６、ＨＰＶ１８、ＨＰＶ５２和ＨＰＶ５８阳性患者中，单一感
染比例高于多重感染，其它亚型则以多重感染为主。

本研究中，总阳性病例中单一基因亚型感染占比

６４．６７％，宫颈癌病例中单一感染占比 ７３．８８％，这与
ＣＨＥＮ等［１８］针对３０１８８０名女性的研究中阳性病例单
一感染占比７７．２６％的结果相似。

表６　４０８４例患者中各宫颈病变在不同年龄组中的分布　［例（％）］
年龄／岁

宫颈病变 χ２ Ｐ
１８～２９ ３０～３９ ４０～４９ ５０～５９ ６０～８２ 总计

宫颈炎 ２３９（５．８５） ５６４（１３．８１％） ９０３（２２．１１％） ５８４（１４．３０％） １５０（３．６７％） ２４４０（５９．７５％） ３９８．８０ ０．０００
ＣＩＮⅠ ４８（１．１８％） １４０（３．４３％） ２６２（６．４２％） １４４（３．５３％） ３０（０．７３％） ６２４（１５．２８％） １５０．９７ ０．０００
ＣＩＮⅡ ３６（０．８８％） ８７（２．１３％） １４３（３．５０％） ８１（１．９８％） ２４（０．５９％） ３７１（９．０８％） ６３．９２ ０．０００
ＣＩＮⅢ ２３（０．５６％） １２０（２．９４％） ２１７（５．３１％） １０２（２．５０％） ３８（０．９３％） ５００（１２．２４％） １５２．１２ ０．０００

宫颈原位癌 ０ ２（０．０５％） １０（０．２４％） ３（０．０７％） ０ １５（０．３７％）
! !

宫颈癌 １（０．０２％） １０（０．２４％） ５６（１．３７％） ３９（０．９５％） ２８（０．６９％） １３４（３．２８％） ９６．６３ ０．０００
总计 ３４７（８．５％） ９２３（２２．６％） １５９１（１３９．０％） ９５３（２３．３％） ２７０（６．６％） ４０８４（１００．０％） １０１．４３ ０．０００

０４３ 　　　　　　　　　　　　　　陆军军医大学学报，２０２３，４５（４）　　 　　　　　　ｈｔｔｐ：／／ａａｍｍｔ．ｔｍｍｕ．ｅｄｕ．ｃｎ　



　　在ＨＰＶ亚型的分布方面，本研究的４０８４例患者
中，ＨＰＶ１６、ＨＰＶ５２、ＨＰＶ５８、ＨＰＶ１８和 ＨＰＶ５１阳性患
者占比最高。在其他各级宫颈病变中，ＨＰＶ１６、ＨＰＶ５２、
ＨＰＶ５８和ＨＰＶ１８占比都位列前４。有研究发现，马来
西亚最常见的ＨＰＶ感染亚型为ＨＰＶ１６（３５．７％）、ＨＰＶ１８
（２６．０％）、ＨＰＶ５８（９．１％）和 ＨＰＶ３３（７．１％）单一型感
染［１９］。国内最大的 ＣＡＰ实验室在对 ５１３４５例 ＨＰＶ
样本分析后发现，３种最常见的高危型人乳头瘤病毒
亚型由高到低依次为 ＨＰＶ５２、ＨＰＶ１６和 ＨＰＶ５８［２０］。
此外，周成和杜洪岩等［２１－２２］的研究与本研究结果有所

不同，这可能因为地区和人群的差异。国内基于８项
研究的荟萃分析发现，ＨＰＶ１６、ＨＰＶ１８、ＨＰＶ５２和
ＨＰＶ５８在中国仍是感染率最高的４种亚型［２３］，与本研

究结果相一致。

　　综上所述，在本研究的门诊患者中，ＨＰＶ阳性检出
率处于高位水平，高危ＨＰＶ亚型阳性率高达９１．８２％，
间接反映该地区ＨＰＶ早期筛查和管理的覆盖面不够；
门诊人群反映出 ＨＰＶ１６、ＨＰＶ１８、ＨＰＶ５２和 ＨＰＶ５８是
最流行的基因亚型，且以单一感染为主；＞４０岁是宫颈
癌的易发人群，＜３０岁人群宫颈癌比例较低，ＨＰＶ１６
和 ＨＰＶ１８是宫颈癌中最主要的基因亚型，其次是
ＨＰＶ５２和ＨＰＶ５８。本研究提示四川泸州地区 ＨＰＶ感
染仍处于较高水平，需在人群层面开展 ＨＰＶ筛查，加
强对重点特殊人群（高危型别，易持续感染人群）的管

理；在进行 ＨＰＶ疫苗的接种预防工作时，需参考流行
的ＨＰＶ亚型型别。
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