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  摘 要:目的 通过对首都医科大学附属北京天坛医院269份检测标本[含166份脲原体(UU)阳性和103
份UU阴性]进行UU亚型实验,明确UU各亚型的感染分布情况,并分析其与人乳头瘤病毒(HPV)感染的协

同相关性。方法 选取2020年12月到2021年2月在首都医科大学附属北京天坛医院妇产科就诊的患者269
例,使用PCR结合导流杂交的方法进行UU[含解脲脲原体(Uu),微小脲原体(Up)1、3、6、14,共5种亚型]、生

殖支原体(Mg)、人型支原体(Mh)等支原体的检测。结果 共检出166份UU阳性。其中,Uu占15.7%,Up1
占10.8%,Up3占44.6%,Up6占38.0%,Up14占3.4%,Mh占7.2%;有32份同时感染两种及两种以上支

原体,占总阳性人数的19.3%。Up阳性组与阴性组之间 HPV16阳 性 率 差 异 有 统 计 学 意 义(P<0.05)。

HPV16在Up1阳性组和阴性组,以及Up14阳性组和阴性组之间的阳性率差异有统计学意义(P<0.05)。结

论 UU各亚型的阳性率差别很大,而且不同UU亚型感染的患者中,HPV阳性率有一定差异,临床进行UU
亚型检测是有必要的。

关键词:生殖道感染; 脲原体亚型检测; 人乳头瘤病毒协同感染

DOI:10.3969/j.issn.1673-4130.2021.19.005 中图法分类号:R446.5
文章编号:1673-4130(2021)19-2321-04 文献标志码:A

Correlation
 

analysis
 

between
 

UU
 

typing
 

and
 

HPV
 

infection*

LIU
 

Jingzheng1,LIANG
 

Siye2#,CHEN
 

Kelin1,ZHOU
 

Jin1,

JIANG
 

Wencan1,ZHANG
 

Guojun1△

1.Department
 

of
 

Clinical
 

Laboratory,Beijing
 

Tiantan
 

Hospital,Capital
 

Medical
 

University/

Beijing
 

Engineering
 

Research
 

Center
 

of
 

Immunological
 

Reagents
 

Clinical
 

Research/

NMPA
 

Key
 

Laboratory
 

for
 

Quality
 

Control
 

of
 

In
 

Vitro
 

Diagnostics,Beijing
 

100070,China;

2.Department
 

of
 

Clinical
 

Laboratory
 

Diagnosis,Capital
 

Medical
 

University,Beijing
 

100070,China
Abstract:Objective To

 

clarify
 

the
 

infection
 

distribution
 

of
 

each
 

subtype
 

of
 

Ureaplasma
 

urealyticum
 

(UU)
 

and
 

analyze
 

its
 

synergistic
 

correlation
 

with
 

human
 

papillomavirus
 

(HPV)
 

infection
 

through
 

the
 

UU
 

typing
 

experiment
 

on
 

269
 

test
 

specimens
 

in
 

Beijing
 

Tiantan
 

Hospital,Capital
 

Medical
 

University,including
 

166
 

cases
 

with
 

UU
 

positive
 

and
 

103
 

cases
 

with
 

UU
 

negative.Methods A
 

total
 

of
 

269
 

patients
 

in
 

the
 

Department
 

of
 

Obstetrics
 

and
 

Gynecology
 

of
 

Beijing
 

Tiantan
 

Hospital,Capital
 

Medical
 

University
 

from
 

December
 

2020
 

to
 

February
 

2021
 

were
 

selected.The
 

method
 

of
 

PCR
 

combined
 

with
 

guided
 

hybridization
 

was
 

used
 

to
 

detect
 

pathogen
 

such
 

as
 

UU,including
 

Ureaplasma
 

urealyticum
 

(Uu),Ureaplasma
 

parvum
 

(Up)
 

1,3,6
 

and
 

14,My-
coplasma

 

genitalium
 

(Mg)
 

and
 

Mycoplasma
 

hominis
 

(Mh).Results A
 

total
 

of
 

166
 

cases
 

with
 

UU
 

positive
 

were
 

found.Among
 

them,Uu
 

accounted
 

for
 

15.7%,Up1
 

accounted
 

for
 

10.8%,Up3
 

accounted
 

for
 

44.6%,

Up6
 

accounted
 

for
 

38.0%,Up14
 

accounted
 

for
 

3.4%
 

and
 

Mh
 

accounted
 

for
 

7.2%,and
 

32
 

cases
 

were
 

infected
 

with
 

two
 

or
 

more
 

pathogens
 

at
 

the
 

same
 

time,accounting
 

for
 

19.3%
 

of
 

the
 

total
 

infection.There
 

was
 

signifi-
cant

 

difference
 

in
 

positive
 

rate
 

of
 

HPV16
 

between
 

Up
 

positive
 

group
 

and
 

Up
 

negative
 

group
 

(P<0.05).There
 

was
 

significant
 

difference
 

in
 

the
 

positive
 

rate
 

of
 

HPV16
 

between
 

Up1
 

positive
 

group
 

and
 

negative
 

group,and
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between
 

Up14
 

positive
 

group
 

and
 

negative
 

group
 

(P<0.05).Conclusion The
 

positive
 

rates
 

of
 

UU
 

subtypes
 

vary
 

greatly,and
 

there
 

are
 

certain
 

differences
 

in
 

HPV
 

positive
 

rates
 

among
 

patients
 

infected
 

with
 

different
 

UU
 

subtypes.It
 

is
 

necessary
 

to
 

carry
 

out
 

UU
 

typing
 

in
 

clinic.
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  我国每年妇科门诊患者多达7亿例,其中,约

50%为生殖道感染患者[1-2],而脲原体(UU)是引起人

类泌尿生殖道感染的常见病原体之一,包括两个生物

群,共14个血清型[3]。生物1群即微小脲原体(Up),
包括基因组较小的4个血清型(1、3、6和14),约占

UU感染的90%;生物2群即解脲脲原体(Uu),包括

其余基因组较大的10个血清型,约占 UU 感染的

10%[4]。UU的临床感染率很高,但不少患者为无症

状携带者,如果对UU感染导致的一些妇科疾病不及

时干预治疗,严重时可能造成不孕不育、胎膜早破等

不良妊娠结局[5]。有研究发现,UU亚型的感染与这

些疾病存在协同感染关系,同时UU感染会改变阴道

微生态平衡,造成人乳头瘤病毒(HPV)的持续恶性传

播和反复感染,这种协同作用可能加速细胞癌变,从
而导致宫颈癌的发生[6],因此进行UU亚型检测并分

析其与HPV感染的协同相关性非常必要。本研究对

首都医科大学附属北京天坛医院269份检测标本(含

166份UU阳性和103份UU阴性)进行UU亚型实

验,明确 UU 各亚型的感染分布情况,并分析其与

HPV感染的协同相关性。现报道如下。

1 资料与方法

1.1 一般资料 选取2020年12月至2021年2月在

首都医科大学附属北京天坛医院进行UU及HPV筛

查的269份女性患者检测标本为研究对象,所有标本

均经过UU检测确定后入组,分为166份UU阳性组

和103份 UU阴性组,通过核酸检测,确定具体支原

体[(Uu、Up1、Up3、Up6、Up14、生殖支原体(Mg)、人
型支原体(Mh)]感染型别。

1.2 方法 用无菌棉签拭去患者宫颈分泌物,取宫

颈拭子于宫颈口顺时针方向采样并送检。生殖道感

染病原体核酸检测试剂盒(PCR+导流杂交法)由潮

州凯普公司提供,核酸提取试剂由瑞士罗氏公司提

供。具体操作方法严格按试剂盒操作说明进行。

1.3 统计学处理 本研究所有数据均采用SPSS
23.0统计学软件进行统计处理。计数资料用频数或

百分率表示,组间比较采用χ2 检验,以P<0.05为差

异有统计学意义。

2 结  果

2.1 人群年龄的分布情况
  

 本研究中 UU阳性组

年龄为20~66岁,其中20~<30岁共38例,占总人

数的22.9%;30~<40岁 共81例,占 总 人 数 的

48.8%;40~<50岁共37例,占总人数的22.3%;≥
50岁共10例,占总人数的6.0%。

2.2 组间支原体阳性率比较 UU阳性组中各支原

体亚型分布情况:166份UU阳性中,Uu阳性26份,
占15.7%;Up1阳性18份,占10.8%;Up3阳性74
份,占44.6%;Up6阳性63份,占38.0%;Up14阳性

15份,占3.4%;Mh阳性12份,占7.2%;同时感染两

种及以上支原体的标本为32份,占19.3%。同时感

染3种及以上支原体4份,占2.4%。

2.3 UU阳性组和阴性组HPV阳性率比较 166份

UU阳性标本中,HPV阳性共57份,占34.3%,明显

高于UU阴性标本的HPV阳性率(18.4%)。UU阳

性组中,高危型HPV阳性为44份,占26.5%。HPV
在Up1、Up3、Up6、Uu阳性标本中的阳性份数分别为

9份(含3份协同感染)、27份(含7份协同感染)、18
份、8份(含3份协同感染),阳性率分别为50.0%(9/

18)、36.5%(27/74)、28.6%(18/63)、30.8%(8/26);

Up1阳性标本HPV阳性率最高。Up14阳性标本中

有3份HPV阳性,包括1份协同感染。

2.4 HPV阳性组和阴性组 Mh、Uu、Up阳性率比

较 269份标本中HPV阳性组和阴性组 Mh阳性率

分别为9.2%(7/76)、5.2%(10/193),差异无统计学

意义(P>0.05);HPV阳性组和阴性组的Uu阳性率

分别为10.5%(8/76)、9.3%(18/193),差异无统计学

意义(P>0.05);HPV阳性组和阴性组的Up阳性率

分别为68.4%(52/76)、49.2%(95/193),差异有统计

学意义(P<0.05)。见表1。

2.5 不同 HPV亚型在 Up阳性组和阴性组之间的

阳性率比较 统计不同亚型 HPV在Up阳性组与阴

性组之间的阳性率差异时发现,HPV16在Up阳性组

的阳性率为8.8%(13/147),在 Up阴性组为1.6%
(2/122),两组比较差异有统计学意义(P<0.05),见
表2。

2.6 HPV16在 Up亚型组间阳性率比较 HPV16
在Up1阳性组和阴性组的阳性率分别为22.2%(4/

18)、4.4%(11/251),两组比较差异有统计学意义

(P<0.05);HPV16在 Up3阳性组和阴性组的阳性

率分别为9.5%(7/74)、4.1%(8/195),两组比较差异

无统计学意义(P>0.05);HPV16在Up6阳性组和阴
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性组的阳性率分别为3.2%(2/63)、6.3%(13/206),两
组比较差异无统计学意义(P>0.05);HPV16在Up14
阳性组和阴性组的阳性率分别为33.3%(2/6)、4.9%
(13/263),两组比较差异有统计学意义(P<0.05)。

表1  HPV阳性组和阴性组 Mh、Uu、Up阳性率

   比较[n(%)]

组别 n Mh阳性 Uu阳性 Up阳性

HPV阳性组 76 7(9.2) 8(10.5) 52(68.4)

HPV阴性组 193 10(5.2) 18(9.3) 95(49.2)

χ2 0.619 0.134 0.804

P 0.227 0.764 0.005

表2  不同 HPV亚型在Up阳性组和阴性组之间的

   阳性率比较[n(%)]

HPV亚型 Up阳性(n=147) Up阴性(n=122)

HPV6 1(0.7) 2(1.6)

HPV16 13(8.8) 2(1.6)a

HPV31 3(2.0) 2(1.6)

HPV33 2(1.4) 3(2.5)

HPV39 8(5.4) 5(4.1)

HPV51 3(2.0) 1(0.8)

HPV52 12(8.2) 4(3.3)

HPV53 6(4.1) 1(0.8)

HPV56 3(2.0) 3(2.5)

HPV58 7(4.8) 7(5.7)

HPV66 2(1.4) 1(0.8)

HPV68 1(0.7) 1(0.8)

cp8304 3(2.0) 1(0.8)

  注:与Up阳性组比较,aP<0.05。

2.7 子宫颈炎患者支原体携带情况 166份 UU阳

性标本中,诊断为子宫颈炎的患者为74例,阴道炎

(含急性阴道炎和念珠菌性阴道炎)患者32例,盆腔

炎患者13例,子宫出血患者8例,其他疾病数量较少

暂不做统计。子宫颈炎患者中各UU亚型分布情况:

Uu、Up1、Up3、Up6和Up14的阳性例数分别为8例、

7例、32例、32例 和3例,阳 性 率 分 别 为6.5%、

5.7%、26.0%、26.0%和2.4%。

3 讨  论

  UU感染常见于20~40岁人群,可能该年龄段人

群处于生育期,性生活活跃[7]。高危型 HPV感染是

宫颈癌的危险因素,而下生殖道微生物的感染可能提

高HPV感染的风险。有研究称,UU在成年女性下

生殖道标本的阳性率为40%~80%[8],这与首都医科

大学附属北京天坛医院 UU筛查中 UU的高阳性率

是一致的。UU分为生物1群和生物2群,通过分析

UU亚型与高危型HPV感染的关系可以为临床提供

更为准确的诊断依据,有助于对宫颈疾病进行更好地

预防。
选取的269份标本中,HPV在 UU阳性组的阳

性率为34.3%(57/166),而在UU阴性组的阳性率为

18.4%(19/103),两组间阳性率差异有统计学意义

(P<0.05),说明 UU感染与 HPV感染存在一定关

系。2009年在罗马进行的857例妇科门诊病例 HPV
与生殖道微生物感染的相关性分析中得出,在高定植

率的情况下,HPV 感染与 UU 感染有很强的相关

性[9],这与本研究结果基本一致。而且有研究认为,

UU的感染水平似乎是 HPV感染的一个辅助因子,
并在引发病毒细胞异常和病毒持续性中起作用[10]。

本研究中,166例UU阳性患者中有74例诊断为

子宫颈炎,推测这一结果是由于UU感染引起宫颈巨

噬细胞释放促炎细胞因子,从而导致宫颈炎,并可能

增加高危型 HPV的感染风险[11-13]。有研究表明,阴
道微生物作用主要发生在无宫颈上皮内瘤变的高危

型 HPV 患者感染早期[14]。因此,UU 的检测对于

HPV感染乃至宫颈疾病的诊断均有提示作用。然

而,临床中 UU阳性率过高,无法对诊断起到真正意

义的帮助,因此需要对 UU各亚型进行检测,并寻找

高危的UU亚型。
本研究中,HPV阳性组和阴性组的Up阳性率比

较差异有统计学意义(P<0.05),而 Uu阳性率比较

差异无统计学意义(P>0.05)。在 HPV亚型的统计

学分析中发现,HPV16在Up阳性组和阴性组间的阳

性率比较差异有统计学意义(P<0.05)。提示不同

UU亚型感染患者中,HPV阳性率有一定差异。众所

周知,HPV16是常见高危型 HPV,是宫颈癌的强致

病因子。在 Up亚型与高危型 HPV16的分析中,

HPV16在Up14阳性组和阴性组的阳性率比较差异

有统计学意义(P<0.05)。有研究中得出,Up14与

高危型HPV协同感染时,鳞状上皮细胞高度病变和

宫颈癌风险显著增加[15],与本结果所得出结论相似。
综上所述,UU生物1群Up1、Up14感染增加了

高危型HPV16感染的风险,因此对 HPV筛查的健

康人群和患者同时进行生殖道感染病原体检查,尤其

是进行UU亚型检测是有必要的。
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