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基于犃犚犐犕犃模型的天津地区单中心犎犘犞感染趋势及基因型特征
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［摘　要］　目的　采用自回归移动平均（ＡＲＩＭＡ）模型构建时间序列，分析天津地区单中心人乳头瘤病毒（ＨＰＶ）

感染趋势及基因型特征。方法　选择２０１８年１月—２０２２年１２月某院进行 ＨＰＶ检测的７２３６例女性患者，比较

２０１８—２０２２年天津地区ＨＰＶ感染情况及基因型分布。建立ＡＲＩＭＡ模型时间序列，分析模型拟合。预测２０２３年

ＨＰＶ感染数，并与实际发生数进行比较，评价模型的预测效果。结果　２０１８—２０２２年天津地区 ＨＰＶ感染率为

１４．４１％；ＨＰＶ感染率在３１～４０岁年龄段最高，感染率为１５．４７％。阳性标本中 ＨＰＶ单一型别感染比率最高，占

比为７３．５４％（７６７／１０４３），以高危型ＨＰＶ为主。低危型感染占比最高的是ＨＰＶ６型，为２．５９％，高危型感染占比

最高的是 ＨＰＶ１６型，为１６．０６％。建立ＡＲＩＭＡ模型，确定最佳模型为 ＡＲＩＭＡ（０，１，２）（０，１，１）１２，其 ＡＩＣ值和

ＢＩＣ值分别为３．８７７、４．００５，经白噪声检验ＬｊｕｎｇＢｏｘ犙＝８．８２８差异无统计学意义（犘＞０．０５）。利用模型预测

２０２３年 ＨＰＶ感染数，实际值、预测值的总体趋势基本保持一致，模型ＲＭＳＥ、ＭＡＰＥ、ＭＡＥ分别为６．２８９、３４．１４９、

４．７０６，提示模型的预测效果较好。结论　天津地区女性人群中，ＨＰＶ病毒感染类型以单一高危型感染为主，其中

ＨＰＶ１６型感染率最高。天津地区 ＨＰＶ感染存在季节性，ＡＲＩＭＡ模型在 ＨＰＶ感染流行趋势的预测中效果较

好，适用于短期预测。
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　　人乳头瘤病毒（ｈｕｍａｎｐａｐｉｌｌｏｍａｖｉｒｕｓ，ＨＰＶ）是一

种双链、环状ＤＮＡ病毒，人类是 ＨＰＶ唯一宿主
［１］。

ＨＰＶ主要通过性传播感染，有性生活的女性在其一

生中７５％～８０％概率会感染 ＨＰＶ，虽大多数 ＨＰＶ

感染无症状并会在１～２年内自愈，但持续感染或再

感染会导致感染者发病甚至死亡［２３］。研究［４５］表

明，ＨＰＶ感染具有一定季节性，但研究中不同地区

感染高峰时间并不一致，故准确判断当地 ＨＰＶ季

节性感染趋势对疾病的防控具有积极意义。目前，

已经发现的 ＨＰＶ基因型约有２００种不同分型，其

中２０多种是确定或可能致癌的基因型，根据其致病

性，ＨＰＶ被分为高危型和低危型两类。研究
［６７］显

示，低危型ＨＰＶ感染主要导致外生殖器疣；而高危

型感染可引发癌前病变甚至癌变，除了宫颈癌外，还

可导致阴道癌、肛门癌及外阴癌等多种癌变。不同

地区ＨＰＶ流行趋势存在着较大差异
［８１０］。为了解

天津地区 ＨＰＶ亚型分布及感染趋势，本研究对当

地 ＨＰＶ基因型分布进行分析，并建立自回归移动

平均 （ａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ ｍｏｖｉｎｇａｖｅｒａｇｅ，

ＡＲＩＭＡ）乘积季节模型对 ＨＰＶ 感染趋势进行预

测，研究旨在为天津地区 ＨＰＶ感染的早期预警和

防控策略的选择提供有力依据。

１　对象与方法

１．１　研究对象　选择２０１８年１月—２０２２年１２月

某院７２３６例进行ＨＰＶ检测的女性作为研究对象，

年龄２０～８５岁，平均年龄（３３．９８±８．３８）岁。纳入

标准：①年龄≥１８岁；②３ｄ内未对阴道进行冲洗；

③２４ｈ内无性行为；④自愿接受 ＨＰＶ检测。排除

标准：①３ｄ内阴道用药者；②处于妊娠期内；③处

于月经期内；④宫颈或生殖道畸形者。研究对象均

签署知情同意书。

１．２　研究方法

１．２．１　检测方法　ＨＰＶ检测标本采集，使用阴道

窥器充分暴露宫颈，宫颈刷采集宫颈脱落上皮细胞

标本，将宫颈刷浸入细胞保存液中，检测时将该标本

离心１ｍｉｎ（转速１００００ｒ／ｍｉｎ，半径３ｃｍ）弃上清

液，加入裂解酶液，提取ＤＮＡ。溶液配置：ＰＣＲｍｉｘ

２３．２５μＬ＋ＤＮＡｔａｑ酶０．７５μＬ＋１μＬ模板。反应

条件：９５℃预变性５ｍｉｎ；９５℃变性１ｍｉｎ，５５℃退火

３０ｓ，７２℃延伸３０ｓ，共４０个循环；７２℃终延伸

５ｍｉｎ。导流杂交：①取ＰＣＲ产物２０μＬ，９５℃加热

５ｍｉｎ，冰水浴至少２ｍｉｎ。②１μＬ 杂交液预热

４５℃，温育至少２ｍｉｎ。③０．５ｍＬ杂交液加至ＤＮＡ

样品溶液中预热４５℃，温育１０ｍｉｎ；使用０．８ｍＬ

杂交液反复洗膜３次。④杂交仪设定２５℃，加入

０．５ｍＬ酶标液温育４ｍｉｎ开泵，３６℃彻底洗膜４

次，加入ＮＢＴ／ＢＣＩＰ溶液０．５ｍＬ，盖上盖板显色３～

６ｍｉｎ。⑤阳性点为蓝紫色圆点，根据 ＨＰＶ分型比

对图（图１）判断 ＨＰＶ分型。
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图１　ＨＰＶ分型比对图
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１．２．２　模型说明　ＡＲＩＭＡ模型分为简单ＡＲＩＭＡ

（狆，犱，狇）模型、季节ＡＲＩＭＡ（犘，犇，犙）ｓ模型和乘积

季节ＡＲＩＭＡ（狆，犱，狇）（犘，犇，犙）ｓ模型，犱表示时序

数据变为平稳序列的差分次数，犇 为季节性差分次

数；狆为自回归系数，犘 为季节性自回归系数；狇为

滑动平均系数，犙为季节性滑动平均系数；狊为季节

周期和循环长度。
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１．２．３　构建 ＡＲＩＭＡ模型　按照２０１８年１月—

２０２２年１２月时间轴制作 ＨＰＶ感染例数序列图。

评判序列的平稳性，由于 ＨＰＶ感染例数随周期、季

节性变化存在不稳定的序列。对其进行平稳性处

理，检查是否白噪声，建立拟合ＡＲＩＭＡ模型。利用

自相关分析（ａｕｔｏｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｆｕｎｃｔｉｏｎ，ＡＣＦ）和偏

自 相 关 分 析 （ｐａｒｔｉａｌａｕｔｏｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｆｕｎｃｔｉｏｎ，

ＰＡＣＦ）为目标序列定阶。参数犱、犇 根据差分次数

确定，参数狆、狇、犘、犙值均分别取０、１、２，筛选出赤

池信息准则（ａｋａｉｋｅｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｒｉｔｅｒｉｏｎ，ＡＩＣ）和

贝叶斯信息准则（ｂａｙｅｓｉａｎｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｒｉｔｅｒｉｏｎ，

ＢＩＣ）最小值的模型。利用ＬｊｕｎｇＢｏｘ犙 统计值对

残差序列进行白噪声检验。利用选定模型对

２０１８—２０２２年ＨＰＶ感染检出数据进行回代模拟，

并对２０２３年的数据进行预测。

１．３　统计学分析　应用ＳＰＳＳ２２．０软件进行数据

分析，２０１８—２０２２年 ＨＰＶ感染整体比较采用χ
２ 检

验；构建２０１８—２０２２年天津地区 ＨＰＶ感染 ＡＲＩ

ＭＡ模型，通过比较 ＡＩＣ和 ＢＩＣ筛选模型，使用

ＬｊｕｎｇＢｏｘ犙 检验检验序列是否为白噪声，若

ＬｊｕｎｇＢｏｘ犙检验犘＞０．０５，则确定为白噪声序列。

２　结果

２．１　ＨＰＶ基因型分布　２０１８—２０２２年天津地区

１０４３例ＨＰＶ阳性患者中，低危型感染占比最高的

是ＨＰＶ６型（２．５９％），其次为 ＨＰＶ１１型（１．８９％）。

高危型感染占比最高的是 ＨＰＶ１６型（１６．０６％），

之后４位依次为 ＨＰＶ５２型（１３．０４％）、ＨＰＶ５８

型（１２．４８％）、ＨＰＶ６６型（９．０５％）、ＨＰＶ５１型

（７．２２％），感染占比最低的是 ＨＰＶ６８型（２．７３％）。

在单一感染和多重感染患者中，低危型感染占比最

高的均为ＨＰＶ６型，分别为１．３３％、１．２６％。单一

感染患者中高危型感染占比最高的为 ＨＰＶ１６型，

为１０．３８％；多重感染患者中高危型感染占比最高

的为 ＨＰＶ５２型，为６．０３％，见表１。

２．２　ＨＰＶ基因分型感染情况　７２３６例被检标本

中１０４３例检测阳性，总感染率１４．４１％。ＨＰＶ单

一型别感染阳性率为７３．５４％（７６７例），单一型别

感染中 ＨＰＶ单一高危型阳性率最高，为７０．３７％

（７３４例），其余依次为 ＨＰＶ多重感染高危型阳性

率２３．４９％（２４５例）和低危型感染阳性率３．３６％

（３５例），见表２、３。

表１　１０４３例 ＨＰＶ感染者各亚型分布情况［例（％）］

犜犪犫犾犲１　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｓｕｂｔｙｐｅｓｉｎ１０４３ｃａｓｅｓｏｆＨＰＶｉｎ

ｆｅｃｔｉｏｎ（Ｎｏ．ｏｆｃａｓｅｓ［％］）

类型 感染数 单一感染 多重感染

ＨＰＶ１６ ２２９（１６．０６） １４８（１０．３８） ８１（５．６８）

ＨＰＶ５２ １８６（１３．０４） １００（７．０１） ８６（６．０３）

ＨＰＶ５８ １７８（１２．４８） ９７（６．８０） ８１（５．６８）

ＨＰＶ６６ １２９（９．０５） ７８（５．４７） ５１（３．５８）

ＨＰＶ５１ １０３（７．２２） ５４（３．７９） ４９（３．４３）

ＨＰＶ１８ １０１（７．０８） ４８（３．３６） ５３（３．７２）

ＨＰＶ３１ ７６（５．３３） ３６（２．５３） ４０（２．８０）

ＨＰＶ５６ ７０（４．９１） ３６（２．５３） ３４（２．３８）

ＨＰＶ３９ ６０（４．２１） ２７（１．８９） ３３（２．３２）

ＨＰＶ４５ ５１（３．５８） ２５（１．７５） ２６（１．８３）

ＨＰＶ３３ ５０（３．５１） ２６（１．８３） ２４（１．６８）

ＨＰＶ５９ ４９（３．４４） ２３（１．６１） ２６（１．８３）

ＨＰＶ３５ ４１（２．８８） １５（１．０５） ２６（１．８３）

ＨＰＶ６８ ３９（２．７３） ２１（１．４７） １８（１．２６）

ＨＰＶ６ ３７（２．５９） １９（１．３３） １８（１．２６）

ＨＰＶ１１ ２７（１．８９） １４（０．９８） １３（０．９１）

表２　２０１８—２０２２年某院７２３６例 ＨＰＶ检测者感染情况

犜犪犫犾犲２　Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓｔａｔｕｓｏｆ７２３６ｐｅｒｓｏｎｓｗｈｏｕｎｄｅｒｗｅｎｔ

ＨＰＶｔｅｓｔｉｎｇｉｎａｈｏｓｐｉｔａｌ，２０１８－２０２２

类型 阳性例数 阳性比率（％） 总感染率（％）

单一感染 ７６７ ７３．５４ １０．６０

双重感染 １９２ １８．４１ ２．６５

三重感染 ６３ ６．０４ ０．８７

四重感染 １９ １．８２ ０．２６

五重感染及以上 ２ ０．１９ ０．０３

合计 １０４３ １００ １４．４１

表３　２０１８—２０２２年某院７２３６例 ＨＰＶ检测者高危型、低

危型 ＨＰＶ分布及感染情况

犜犪犫犾犲３　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎａｎｄｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓｔａｔｕｓｏｆｈｉｇｈｒｉｓｋａｎｄ

ｌｏｗｒｉｓｋＨＰＶｉｎ７２３６ｐｅｒｓｏｎｓｗｈｏｕｎｄｅｒｗｅｎｔ

ＨＰＶｔｅｓｔｉｎｇｉｎａｈｏｓｐｉｔａｌ，２０１８－２０２２

类型 阳性例数 阳性比率（％） 总感染率（％）

单一高危型感染 ７３４ ７０．３７ １０．１４

高危型＋高危型 ２４５ ２３．４９ ３．３９

低危型感染 ３５ ３．３６ ０．４８

高危型＋低危型 ２９ ２．７８ ０．４０

合计 １０４３ １００ １４．４１
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２．３　不同年龄者ＨＰＶ感染情况　将７２３６例被检

标本按年龄进行分组，各组检测结果见表４。ＨＰＶ

感染率在３１～４０岁年龄段最高，感染率为１５．４７％，

且以高危型 ＨＰＶ为主。年龄≥６１的患者 ＨＰＶ单

一感染比率最高，占感染总数的９１．６７％；感染者中

４１～５０岁年龄段患者 ＨＰＶ多重感染比率最高，占

比为３０．０８％。

表４　不同年龄被检测者 ＨＰＶ感染及感染类型分布情况

犜犪犫犾犲４　ＤｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓｔａｔｕｓａｎｄｉｎｆｅｃｔｉｏｎｔｙｐｅｓｏｆＨＰＶｉｎｔｅｓｔｅｄｐｅｒｓｏｎｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔａｇｅｓ

年龄（岁）
总标本数

（份）

阳性

例数 感染率（％）

高危型

例数 感染率（％）

单一感染

例数 感染率（％）

多重感染

例数 感染率（％）

≤３０ ２１８８ ３３６ １５．３６ ３２９ １５．０４ ２４５ １１．２０ ９１ ４．１６

３１～４０ ２６９６ ４１７ １５．４７ ４０９ １５．１７ ３１２ １１．５７ １０５ ３．８９

４１～５０ １８９０ ２４６ １３．０２ ２３１ １２．２２ １７２ ９．１０ ７４ ３．９２

５１～６０ ２６８ ３２ １１．９４ ３０ １１．１９ ２７ １０．０７ ５ １．８７

≥６１ １９４ １２ ６．１９ ９ ４．６４ １１ ５．６７ １ ３．８１

２．４　２０１８—２０２２年天津地区 ＨＰＶ 感染情况　

２０１８—２０２２年天津地区５年间ＨＰＶ感染率的总体

差异不具有统计学意义（χ
２＝０．８５３，犘＝０．８３７）。

ＨＰＶ感染存在季节性。每年９—１２月为天津地区

ＨＰＶ感染高峰期，其中１１月比率最高（１６．０１％）。

见表５。

表５　２０１８—２０２２年不同月份天津地区 ＨＰＶ感染情况（例）

犜犪犫犾犲５　ＨＰＶｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓｔａｔｕｓｉｎＴｉａｎｊｉｎａｒｅａｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍｏｎｔｈｓ，２０１８－２０２２（Ｃａｓｅｓ）

月份
２０１８年

（狀＝２２９）

２０１９年

（狀＝２２２）

２０２０年

（狀＝２０５）

２０２１年

（狀＝１９４）

２０２２年

（狀＝１９３）

合计

［例（％）］

１ １２ １３ ８ １６ １０ ５９（５．６６）

２ ９ １６ １３ １０ １４ ６２（５．９４）

３ １３ １０ ８ １２ １０ ５３（５．０８）

４ １６ １３ １０ ７ １６ ６２（５．９４）

５ ８ １６ １０ １２ １３ ５９（５．６６）

６ １８ ２１ ８ １３ ７ ６７（６．４２）

月份
２０１８年

（狀＝２２９）

２０１９年

（狀＝２２２）

２０２０年

（狀＝２０５）

２０２１年

（狀＝１９４）

２０２２年

（狀＝１９３）

合计

［例（％）］

７ １３ １３ １６ １５ １０ ６７（６．４２）

８ ２１ １６ １０ １９ １３ ７９（７．５７）

９ ２９ １６ ２３ １３ １８ ９９（９．４９）

１０ ３１ ３６ ３１ ２８ ２６ １５２（１４．５７）

１１ ３３ ３４ ３９ ２６ ３５ １６７（１６．０１）

１２ ２６ １８ ２９ ２３ ２１ １１７（１１．２２）

２．５　时间序列分析　将 ＨＰＶ感染每月阳性病例

数作为因变量，时间作为自变量生成数据序列图。

观察序列图，随着时间有一定波动，序列具有一定的

周期性和季节性特点，不满足构建模型的序列平稳

性要求，见图２。

２．６　序列平稳化　时间序列数据的稳定性较差，需

对原始数据进行１阶差分；ＨＰＶ感染具有一定的季

节性，再次采用１阶长度为１２的季节差分来消除季

节性影响。经过差分处理后，序列呈现较为平稳的

状态，因此可以确定模型参数犱＝１，犇＝１，狊＝１２，见

图３。

２．７　模型的识别与定阶　根据差分后的平稳时间

序列，绘制 ＡＣＦ图和ＰＡＣＦ图，并对残差的 ＡＣＦ

和ＰＡＣＦ进行分析，见图４。初步确定模型为ＡＲＩ

ＭＡ（狆，１，狇）（犘，１，犙）１２，对其进行残差相关性检验，

检验值基本落在９５％置信限内。对狆、狇、犘和犙 的

取值进行尝试，比较各模型 ＡＩＣ值和ＢＩＣ值，筛选

模型。ＡＲＩＭＡ（０，１，２）（０，１，１）１２模型 ＡＩＣ值和

ＢＩＣ值最小，分别为３．８７７、４．００５（见表６），因此研

究将ＡＲＩＭＡ（０，１，２）（０，１，１）１２模型选为最优模型。
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图２　２０１８—２０２２年天津地区 ＨＰＶ阳性例数时序图
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图３　２０１８—２０２２年天津地区 ＨＰＶ阳性例数１阶差分和１阶季节差分后的时序图
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图４　ＨＰＶ阳性序列残差自相关图
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表６　各ＡＲＩＭＡ乘积模型ＡＩＣ值和ＢＩＣ值对比

犜犪犫犾犲６　ＣｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆＡＩＣｖａｌｕｅａｎｄＢＩＣｖａｌｕｅｏｆｅａｃｈＡＲＩＭＡｍｕｌｔｉｐｌｉｃａｔｉｖｅｍｏｄｅｌ

ＡＩＣ／ＢＩＣ （狆，犱，狇）
（犘，犇，犙）

（０，１，０） （０，１，１） （０，１，２） （１，１，０） （１，１，１） （１，１，２） （２，１，０） （２，１，１） （２，１，２）

ＡＩＣ （０，１，０） ４．２１１ ３．９７９ ３．９８８ ３．９３４ ３．９６１ ４．１５１ ４．２１３ ４．１９１ ４．０４２

（０，１，１） ３．９２７ ３．９３８ ４．１９７ ４．２０６ ４．１７４ ４．００１ ４．１８１ ３．９０２ ４．１０４

（０，１，２） ４．０２５ ３．８７７ ３．９４１ ４．０２１ ４．１６９ ４．０８１ ３．９５２ ３．９４４ ３．９３０

（１，１，０） ４．１９９ ３．９１４ ４．０８１ ３．８９１ ３．９０３ ３．９８８ ４．０５４ ４．０７１ ４．０８５

（１，１，１） ３．８８８ ４．１６８ ３．９０３ ３．９４８ ４．０１９ ４．１１８ ３．９０３ ４．１４２ ３．９８２

（１，１，２） ４．００９ ４．０３６ ４．１８８ ４．２２４ ４．００１ ４．０９９ ３．９１５ ４．０２３ ４．０６５

（２，１，０） ４．１１０ ３．８９８ ４．１７３ ３．９６６ ４．０５１ ４．１２８ ３．９９７ ４．０８２ ３．９８４

（２，１，１） ３．９４９ ３．９８０ ３．９６６ ４．０４３ ４．０５６ ４．０９７ ４．０４７ ４．２２８ ４．０１４

（２，１，２） ４．０８３ ４．１１１ ４．１７９ ３．８９７ ４．２１３ ４．１１２ ３．９４１ ４．１５９ ４．１２１

ＢＩＣ （０，１，０） ４．３５１ ４．１０９ ４．１１２ ４．０６３ ４．０８８ ４．２８６ ４．３４５ ４．３３１ ４．１６８

（０，１，１） ４．０５６ ４．０７０ ４．３３０ ４．３４２ ４．３１２ ４．１３３ ４．３１５ ４．０２４ ４．２３２

（０，１，２） ４．１５４ ４．００５ ４．０６８ ４．１５３ ４．２９９ ４．２１３ ４．０８４ ４．０７０ ４．０５６

（１，１，０） ４．３３９ ４．０４１ ４．２１５ ４．０１６ ４．０２８ ４．１１５ ４．１８４ ４．２０１ ４．２１４

（１，１，１） ４．０１６ ４．２９９ ４．０２６ ４．０７５ ４．１４５ ４．２５４ ４．０３３ ４．２８０ ４．１０９

（１，１，２） ４．１４０ ４．１６３ ４．３２７ ４．３６４ ４．１２８ ４．２３２ ４．０４６ ４．１５３ ４．１９９

（２，１，０） ４．２４２ ４．０２８ ４．３０３ ４．０９１ ４．１８２ ４．２６２ ４．１２７ ４．２１５ ４．１１２

（２，１，１） ４．０７８ ４．１０８ ４．０９１ ４．１６９ ４．１９１ ４．２２７ ４．１７７ ４．３６６ ４．１４４

（２，１，２） ４．２２０ ４．２４８ ４．３１２ ４．０２６ ４．３４５ ４．２４０ ４．０７２ ４．２９６ ４．２５２

２．８　参数估计和模型诊断　经比较ＡＲＩＭＡ（０，１，

２）（０，１，１）１２模型ＡＩＣ值和ＢＩＣ值相对较小，且平稳

犚２相对较大，选为最优模型。绘制ＡＲＩＭＡ（０，１，２）

（０，１，１）１２模型的残差序列 ＡＣＦ图和ＰＡＣＦ图，如

图５所示，残差基本处于９５％置信区间，经白噪声

检验ＬｊｕｎｇＢｏｘ犙＝８．８２８差异无统计学意义（犘＞

０．０５），表明该模型残差序列为白噪声（见表７）。初

步确定该模型可以用来预测ＨＰＶ感染的月检出数。
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图５　ＡＲＩＭＡ（０，１，２）（０，１，１）１２模型残差序列的 ＡＣＦ图和

ＰＡＣＦ图

犉犻犵狌狉犲５　ＡＣＦａｎｄＰＡＣＦｇｒａｐｈｓｏｆｒｅｓｉｄｕａｌｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆ

ＡＲＩＭＡ（０，１，２）（０，１，１）１２ｍｏｄｅｌ

表７　ＡＲＩＭＡ模型拟合度和白噪声检验

犜犪犫犾犲７　ＡＲＩＭＡｍｏｄｅｌｆｉｔｔｉｎｇａｎｄｗｈｉｔｅｎｏｉｓｅｔｅｓｔ

参数 ＡＲＩＭＡ（０，１，２）（０，１，１）１２模型

模型拟合度 平稳犚２ ０．８７９

ＲＭＳＥ ６．２８９

ＭＡＰＥ ３４．１４９

ＭＡＥ ４．７０６

ＡＩＣ ３．８７７

ＢＩＣ ４．００５

ＬｊｕｎｇＢｏｘ犙 检测值 ８．８２８

犘 ０．８８６

２．９　模型预测效果评估　利用２０１８—２０２２年天津

地区ＨＰＶ感染数据回代入 ＡＲＩＭＡ（０，１，２）（０，１，

１）１２模型进行拟合，并预测２０２３年数据。选取２０２３

年ＨＰＶ阳性检出数作为样本，将实际检出数与预

测值进行比较，结果表明实际检出数均处于预测值

的９５％置信区间内，实际值、预测值的总体趋势基

本保持一致，见图６。模型ＲＭＳＥ、ＭＡＰＥ、ＭＡＥ分

别为６．２８９、３４．１４９、４．７０６，提示模型的预测效果较

好，可用于 ＨＰＶ感染流行趋势的短期预测和动态

分析。
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图６　２０１８—２０２２年天津地区 ＨＰＶ感染数的拟合及预测
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３　讨论

ＨＰＶ病毒基因型繁多，主要分为高危型和低危

型两类。低危型ＨＰＶ主要引起生殖器官的尖锐湿

疣，对身体健康的威胁相对较小。然而，高危型 ＨＰＶ

的持续感染则可能会导致女性外阴、阴道和宫颈的损

伤，甚至发生癌变，严重威胁女性的生命健康［１１１３］。

因此，早期检测 ＨＰＶ病毒基因型，尤其是高危型，

对于预防和治疗宫颈癌等疾病至关重要。通过及早

预防和干预，可以有效降低宫颈癌和相关疾病的发

病率和病死率［１４］。ＨＰＶ的基因型分布和流行具有

显著的地域和人群特征。在我国，不同地域和民族

之间的ＨＰＶ感染率存在差异。如维吾尔族女性的

感染率高于同一地区的回族和汉族［１５１７］。在中国西

部地区，女性 ＨＰＶ总感染率为１８．２４％，而中国东

部地区的女性 ＨＰＶ总感染率为１５．５３％
［１８］。在本

研究中天津地区７２３６例样本中１４．４１％感染

ＨＰＶ，其中低危 ＨＰＶ基因型以 ＨＰＶ６、ＨＰＶ１１为

主，此结论与既往报道中最常见的低危 ＨＰＶ类型

为 ＨＰＶ６和 ＨＰＶ１１结果一致
［１９］；高危型 ＨＰＶ中

感染占比居前３位依次为ＨＰＶ１６、ＨＰＶ５２、ＨＰＶ

５８，与近期在我国洛阳、延安及杭州等地区对女性

ＨＰＶ感染率的研究结论基本一致
［２０２２］。在１０４３例

阳性样本中，ＨＰＶ单一高危型感染构成比（７３．５４％）

最高，ＨＰＶ多重感染高危型构成比为２６．２７％（其

中高危型＋低危险占２．７８％），高危型ＨＰＶ与宫颈

癌发生发展密切相关［２３２４］，对于此类感染者，应定期

复查，并在必要时采取适当的干预措施。

ＨＰＶ感染具有一定季节性，王铁等
［４］研究认

为，长春地区 ＨＰＶ 阳性率有季节性变化，在４—６

月份最高，７—９月份最低；Ｃｈｅｎ等
［５］研究显示，贵

州地区ＨＰＶ感染率与季节存在一定的相关性。与

其他季节相比，春季的感染率呈现出相对的峰值。

本研究中２０１８—２０２２每年９—１２月为 ＨＰＶ感染

高峰期，其中１１月比例最高，本研究地处天津地区，

与贵州、长春等地区经纬度不同，即使是同月份温

度、湿度也有一定的差异。可能由于该地区秋季昼

夜气温变化较大，为病毒复制创造有利条件，感染者

的症状会加重导致就诊量的增加，也与低温导致

ＨＰＶ感染者或易感人群清洁次数的减少有关
［２５２６］，

在ＨＰＶ预防策略的制定中，建议将季节性因素纳

入考量。影响一个地区疾病流行的因素众多且复

杂，如经济状况、气候条件、行为习惯以及环境流行

因素的变化等。这些因素与时间紧密关联，随时间

变化而变化，对疾病的流行趋势产生影响，可运用

ＡＲＩＭＡ时间序列分析方法进行定量预测
［２７２９］，本

研究中利用季节性ＡＲＩＭＡ（０，１，２）（０，１，１）１２模型，较

好地模拟了天津地区 ＨＰＶ感染趋势，模型 ＭＡＥ、

ＲＭＳＥ、ＭＡＰＥ值分别为４．７０６、６．２８９、３４．１４９，对

短期内的预测也取得了较好效果，误差均在预测模

型的９５％置信限内，预测的 ＨＰＶ感染流行趋势与

实际发病数量大致相符。本研究尚存在一定的局限

性，纳入的样本数据来自同一医疗中心，结果难免存
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在一定偏倚；研究对象均为天津汉族，未涉及其他民

族、地区女性，后续研究还需进一步扩大样本量。

综上所述，天津地区女性人群中，ＨＰＶ病毒感

染类型以单一高危型感染为主，高危型检出率最高

的５ 种基因型依次为 ＨＰＶ１６ 型、ＨＰＶ５２ 型、

ＨＰＶ５８型、ＨＰＶ６６型和 ＨＰＶ５１型，ＨＰＶ 感染

率在３１～４０岁年龄段最高。天津地区 ＨＰＶ感染

存在季节性，每年９—１２月为天津地区ＨＰＶ感染高

峰期，其中１１月比例最高，ＡＲＩＭＡ模型在预测ＨＰＶ

感染流行趋势方面表现较好，适用于短期预测。

利益冲突：所有作者均声明不存在利益冲突。
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