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妊娠期合并生殖道沙眼衣原体感染情况

及不良妊娠结局分析
肇昕，郭孝，单小飞，巴特

（中国医科大学附属盛京医院，辽宁沈阳１１００００）

【摘要】　目的　分析妊娠期合并生殖道沙眼衣原体感染情况及不良妊娠结局。　方法　选取本院收治的１３７５例妊娠

期女性患者为研究对象，收集患者临床资料并进行生殖道沙眼衣原体检测及基因型分析、生殖道菌群检测，对比分析沙

眼衣原体感染对妊娠期女性生殖道菌群及妊娠结局的影响。　结果　共７８例妊娠期女性检出沙眼衣原体感染，感染率

５．６７％。其中，４２例为单基因型感染（５３．８５％），包括 Ｄ、Ｅ、Ｆ、Ｇ、Ｈ、Ｊ、Ｋ型，主要为 Ｅ型；２７例为双重基因型感染

（３４．６２％），包括Ｅ＋Ｆ、Ｄ＋Ｋ、Ｊ＋Ｋ、Ｅ＋Ｋ、Ｄ＋Ｊ型，主要为Ｅ＋Ｆ型；９例为多重基因型感染（１１．５４％），包括Ｅ＋Ｊ＋Ｋ、

Ｅ＋Ｆ＋Ｋ、Ｆ＋Ｈ＋Ｊ、Ｄ＋Ｈ＋Ｋ型，主要为Ｅ＋Ｊ＋Ｋ型。沙眼衣原体感染对妊娠期女性生殖道菌群具有一定影响，感染

组与未感染组女性阴道菌群密集度、多样性及阴道炎症表现差异显著，优势菌对比差异不显著。感染组胎膜早破、早产、

产后出血等不良妊娠结局发生率高于未感染组，差异具有统计学意义，胎儿窘迫发生率对比差异不显著。多重基因型沙

眼衣原体感染组中胎膜早破、早产、新生儿肺炎、新生儿窒息不良妊娠结局发生率显著高于单基因型、双重基因型感染

组。　结论　妊娠期女性生殖道沙眼衣原体感染率较高，且与不良妊娠结局及生殖道菌群变化有关，不同基因型感染对

妊娠结局影响存在差异。尤其多重基因型感染更应引起临床关注，针对此类感染需采取更为有效的预防和治疗措施，以

降低不良妊娠结局的风险，保障母婴健康。
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　　沙眼衣原体（犆犺犾犪犿狔犱犻犪狋狉犪犮犺狅犿犪狋犻狊），作为一种

能够潜藏于人体细胞内部的微生物，可以在生殖器官

内长期潜伏，对人类的生殖健康构成了不容忽视的威

胁［１］。生殖道沙眼衣原体感染，作为一种性传播疾病，

其传播速度之快、范围之广，已在全球范围内引起了公

共卫生领域的高度重视［２］。据世界卫生组织（ＷＨＯ）

的最新统计数据显示，每年全球范围内新增的生殖道

沙眼衣原体感染者数以百万计，成人感染沙眼衣原体

的概率更是居高不下。妊娠，作为女性体内激素水平、

生理结构乃至心理状态发生显著变化的时期，为病原

体的入侵提供了可乘之机。研究表明，妊娠期间感染

沙眼衣原体或妊娠前已携带沙眼衣原体感染的女性，

其妊娠结局往往令人担忧［３］。据研究数据显示，妊娠

早期沙眼衣原体感染是引起自然流产和反复多次自然

流产的重要原因之一［４，５］。一方面，沙眼衣原体可侵

入子宫内膜，破坏其组织结构，导致胚胎与母体之间的

营养交换受阻，进而影响胚胎的正常发育。另一方面，

沙眼衣原体感染可激活母体免疫系统，产生大量炎症

因子和细胞因子，这些因子在清除病原体的同时，也可

能对胚胎产生“误伤”，加剧流产的风险。此外，沙眼衣

原体感染还可能通过影响胎盘功能、改变母体内分泌

环境等多种途径，对妊娠过程产生不良影响。

本次研究通过回顾性分析本院接诊的１３７５例妊

娠期女性患者的病例资料，探析妊娠期合并生殖道沙

眼衣原体感染情况及不良妊娠结局，结果报告如下。

对象与方法

１　研究对象

选取中国医科大学附属盛京医院接诊的１３７５例

妊娠期女性患者为研究对象。纳入标准：①单胎妊娠；

②自愿参与本次研究者；③无细菌性阴道病感染史。

排除标准：①近两周内存在使用阴道炎症相关药物治

疗者；②患有精神性疾病者；③患有自身免疫系统疾病

者；④合并有其他生殖道病原体感染者；⑤患有影响妊

娠疾病者；⑥合并其他可能影响本次研究结果疾病者；

⑦合并多器官功能障碍者；⑧合并其他感染性疾病者。

本研究获本院伦理委员会审核批准。

２　资料收集

由经过严格培训的课题研究组成员，对符合本次

研究纳入标准的女性，于其入院首日，发放及指导填写

统一的基线资料问卷表。同时利用院内医疗信息系

统，同步收集临床资料，包括但不限于超声检查报告、

血液生化指标、心电图结果等。参照国内外相关标准，

对每位女性的妊娠结局进行客观、准确的判定，同时进

行详细记录［６］。在资料收集过程中，严格遵守数据保

护原则，确保所有信息的真实性与隐私性。

３　生殖道沙眼衣原体检测及基因型分析

妊娠１２～２０周时，参照美国ＣＤＣ推荐方法提取

宫颈分泌物［７］：嘱患者采取仰卧位，对外阴部进行常规

消毒后，窥阴器消毒后经阴道置入，使宫颈充分暴露。

采用消毒棉球擦拭阴道壁与宫颈外口，将宫颈阴道分

泌物擦拭干净后，使用专用无菌棉拭子插入宫颈管内

１～２ｃｍ处，轻轻旋转５周后停留１０ｓ，采集宫颈分泌

物于培养管内密封送检。对收集到的宫颈分泌物进行

沙眼衣原体ＤＮＡ检测，并进一步进行基因型分析，以

确定感染的具体类型。采用聚合酶链反应（ＰＣＲ）进行

沙眼衣原体ＤＮＡ检测（ＡＢＩ７５００荧光定量ＰＣＲ仪，

美国ＡＢＩ公司），检测试剂盒由达安基因股份有限公

司提供。检测过程严格遵循试剂盒说明书操作规程，

确保检测结果的准确性。阳性标本采用巢式ＰＣＲ技

术检测外膜蛋白Ａ（ｏｕｔｅｒｍｅｍｂｒａｎｅｐｒｏｔｅｉｎＡ）基因

型，包括Ｄ～Ｋ型，操作方法参照参考文献［８］。

４　生殖道菌群检测

采集沙眼衣原体阳性患者生殖道分泌物标本，接

种于不同培养基上检测阴道内菌群变化情况，包括乳

杆菌、细菌性阴道病、霉菌等。将标本进行涂片处理

后，观察阴道菌群密集度、阴道菌群多样性。阴道菌群

密集度：Ⅰ级（＋）：１～９个细菌／视野；Ⅱ级（＋＋）：１０

～９９个细菌／视野；Ⅲ级（＋＋＋）：≥１００个细菌／视

野；Ⅳ级（＋＋＋＋）：细菌聚集成团。Ⅱ～Ⅲ级为正

常，Ⅰ级或Ⅳ级为异常。阴道菌群多样性：Ⅰ级（＋）：１

～３种细菌；Ⅱ级（＋＋）：４～６种细菌；Ⅲ级（＋＋＋

＋）：７～９种细菌；Ⅳ级（＋＋＋＋）：１０种以上细菌。

Ⅱ～Ⅲ级为正常，Ⅰ级或Ⅳ级为异常。采用阴道微生

态评价系统对阴道炎症情况进行检测。

５　统计分析

针对收集到的数据，采用ＳＰＳＳ２６．０进行统计学

分析，运用描述性统计对研究对象的基本特征进行总

结，探析沙眼衣原体感染对妊娠期女性生殖道菌群的

影响及与不良妊娠结局的相关性，以期为临床防治提

供科学依据。

结　果

１　沙眼衣原体基因型分布特点

·５５２·
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共７８例妊娠期女性检出生殖道沙眼衣原体感染，

感染率为５．６７％（７８／１３７５）。７８例孕妇中，４２例为单

基因 型 感 染 （５３．８５％，４２／７８），包 括 ８ 例 Ｄ 型

（１０．２６％，８／７８），１５例Ｅ型（１９．２３％，１５／７８），１３例Ｆ

型（１６．６７％，１３／７８），２例Ｇ型（２．５６％，２／７８），１例 Ｈ

型（１．２８％，１／７８），１例Ｊ型（１．２８％，１／７８），２例Ｋ型

（２．５６％，２／７８）；２７例为双重基因型感染（３４．６２％，

２７／７８），包括１２例Ｅ＋Ｆ型（１５．３８％，１２／７８），７例Ｄ

＋Ｋ型（８．９７％，７／７８），３例Ｊ＋Ｋ型（３．８５％，３／７８），３

例Ｅ＋Ｋ型（３．８５％，３／７８），２例Ｄ＋Ｊ型（２．５６％，２／

７８）；９例为多重基因型感染（１１．５４％，９／７８），包括４

例Ｅ＋Ｊ＋Ｋ 型（５．１３％，４／７８），２例 Ｅ＋Ｆ＋Ｋ 型

（２．５６％，２／７８），２例Ｆ＋Ｈ＋Ｊ型（２．５６％，２／７８），１例

Ｄ＋Ｈ＋Ｋ型（１．２８％，１／７８）。

２　沙眼衣原体感染对生殖道菌群影响分析

沙眼衣原体感染组中：阴道菌群密集度Ⅰ级８例

（１０．２６％，８／７８），阴 道 菌 群 密 集 度 Ⅱ 级 ２０ 例

（２５．６４％，２０／７８），阴 道 菌 群 密 集 度 Ⅲ 级 ３１ 例

（３９．７４％，３１／７８），阴 道 菌 群 密 集 度 Ⅳ 级 １９ 例

（２４．３６％，１９／７８）；阴道菌群多样性Ⅰ级７例（８．９７％，

７／７８），阴道菌群多样性Ⅱ级４６例（５８．９７％，４６／７８），

阴道菌群多样性Ⅲ级２０例（２５．６４％，２０／７８），阴道菌

群多样性Ⅳ级５例（６．４１％，５／７８）；６１例阴道优势菌

为乳酸杆菌（７８．２１％，６１／７８），１７例优势菌为其他

（２１．７９％，１７／７８）；４０例有阴道炎症表现（５１．２８％，

４０／７８）。未感染组中：阴道菌群密集度Ⅰ级３８例

（２．９３％，３８／１２９７），阴道菌群密集度 Ⅱ 级 ７１３ 例

（５４．９７％，７１３／１２９７），阴道菌群密集度Ⅲ级３８９例

（２９．９９％，３８９／１２９７），阴道菌群密集度Ⅳ级１５７例

（１２．１０％，１５７／１２９７）；阴道菌群多样性Ⅰ级４０例

（３．０８％，４０／１２９７），阴道菌群多样性 Ⅱ 级 ６７４ 例

（５１．９７％，６７４／１２９７），阴道菌群多样性Ⅲ级３９２例

（３０．２２％，３９２／１２９７），阴道菌群多样性Ⅳ级１９１例

（１４．７３％，１９１／１２９７）；９０５例阴道优势菌为乳酸杆菌

（６９．７８％，９０５／１２９７），３９２例优势菌为其他（３０．２２％，

３９２／１２９７）；３５０例有阴道炎症表现（２６．９９％，３５０／

１２９７）。两组妊娠期女性阴道菌群密集度、阴道菌群多

样性、阴道炎症表现差异有统计学意义（犘＜０．０５），优

势菌差异无统计学意义（犘＞０．０５）。见表１。

３　沙眼衣原体感染对妊娠结局的影响

感染组中，胎膜早破２５例（３２．０５％，２５／７８），早产

２０例（２５．６４％，２０／７８），产后出血８例（１０．２６％，８／

７８），胎儿窘迫２３例（２９．４９％，２３／７８），低出生体质量

儿２２ 例 （２８．２１％，２２／７８），绒毛膜羊膜炎 ２７ 例

（３４．６２％，２７／７８），新生儿病理性黄疸２０例（２５．６４％，

２０／７８），新生儿肺炎３２例（４１．０３％，３２／７８），新生儿窒

息３例（３．８５％，３／７８），新生儿感染２５例（３２．０５％，

２５／７８）。未感染组中，胎膜早破１３１例（１０．１％，１３１／

１２９７），早产１０２例（７．８６％，１０２／１２９７），产后出血３例

（０．２３％，３／１２９７），胎儿窘迫３８０例（２９．３％，３８０／

１２９７），低出生体质量儿１９５例（１５．０３％，１９５／１２９７），

绒毛膜羊膜炎２００例（１５．４２％，２００／１２９７），新生儿病

理性黄疸２０８例（１６．０４％，２０８／１２９７），新生儿肺炎

２５９例（１９．９７％，２５９／１２９７），新生儿窒息１３例（１％，

１３／１２９７），新生儿感染１８１例（１３．９６％，１８１／１２９７）。

感染组与未感染组对比发现，胎膜早破、早产、产后出

血、低出生体质量儿、绒毛膜羊膜炎、新生儿病理性黄

疸、新生儿肺炎、新生儿窒息、新生儿感染发生率差异

有统计学意义（犘＜０．０５），胎儿窘迫发生率差异无统

计学意义（犘＞０．０５）。见表２。

表１　感染组与未感染组生殖道菌群特点对比

犜犪犫犾犲１　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳犵犲狀犻狋犪犾狋狉犪犮狋犳犾狅狉犪犮犺犪狉犪犮狋犲狉犻狊狋犻犮狊犫犲狋狑犲犲狀

狋犺犲犻狀犳犲犮狋犲犱犵狉狅狌狆犪狀犱狋犺犲狌狀犻狀犳犲犮狋犲犱犵狉狅狌狆

生殖道菌群

Ｇｅｎｉｔａｌｔｒａｃｔｆｌｏｒａ

感染组（狀＝７８）

Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｇｒｏｕｐ

病例数

Ｎｏ．

构成比

Ｒａｔｉｏ
（％）

未感染组（狀＝１２９７）

Ｕｎｉｎｆｅｃｔｅｄｇｒｏｕｐ

病例数

Ｎｏ．

构成比

Ｒａｔｉｏ
（％）

χ２ 犘

阴道菌群

密集度

Ⅰ ８ １０．２６ ３８ ２．９３

Ⅱ ２０ ２５．６４ ７１３ ５４．９７

Ⅲ ３１ ３９．７４ ３８９ ２９．９９

Ⅳ １９ ２４．３６ １５７ １２．１０

３４．６０２ ０．０００

阴道菌群

多样性

Ⅰ ７ ８．９７ ４０ ３．０８

Ⅱ ４６ ５８．９７ ６７４ ５１．９７

Ⅲ ２０ ２５．６４ ３９２ ３０．２２

Ⅳ ５ ６．４１ １９１ １４．７３

１２．２４３ ０．００７

优势菌
乳酸杆菌 ６１ ７８．２１ ９０５ ６９．７８

其他 １７ ２１．７９ ３９２ ３０．２２
２．５０１ ０．１１４

阴道炎症

表现

有 ４０ ５１．２８ ３５０ ２６．９９

无 ３８ ４８．７２ ９４７ ７３．０１
２１．３７６ ０．０００

表２　感染组与未感染组妊娠结局对比

犜犪犫犾犲２　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳狆狉犲犵狀犪狀犮狔狅狌狋犮狅犿犲狊犫犲狋狑犲犲狀犻狀犳犲犮狋犲犱

犪狀犱狌狀犻狀犳犲犮狋犲犱犵狉狅狌狆狊

妊娠结局

Ｐｒｅｇｎａｎｃｙ

ｏｕｔｃｏｍｅ

感染组（狀＝７８）

Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｇｒｏｕｐ

病例数

Ｎｏ．

构成比

Ｒａｔｉｏ
（％）

未感染组（狀＝１２９７）

Ｕｎｉｎｆｅｃｔｅｄｇｒｏｕｐ

病例数

Ｎｏ．

构成比

Ｒａｔｉｏ
（％）

χ２ 犘

胎膜早破 ２５ ３２．０５ １３１ １０．１０ ３５．２４７ ０．０００

早产 ２０ ２５．６４ １０２ ７．８６ ２８．７５６ ０．０００

产后出血 ８ １０．２６ ３ ０．２３ ９３．１７７ ０．０００

胎儿窘迫 ２３ ２９．４９ ３８０ ２９．３０ ０．００１ ０．９７２

低出生体质量儿 ２２ ２８．２１ １９５ １５．０３ ９．６０２ ０．００２

绒毛膜羊膜炎 ２７ ３４．６２ ２００ １５．４２ １９．６６８ ０．０００

新生儿病理性黄疸 ２０ ２５．６４ ２０８ １６．０４ ４．９０６ ０．０２７

新生儿肺炎 ３２ ４１．０３ ２５９ １９．９７ １９．５５２ ０．０００

新生儿窒息 ３ ３．８５ １３ １．００ ５．１７４ ０．０２３

新生儿感染 ２５ ３２．０５ １８１ １３．９６ １８．９１６ ０．０００

４　不同基因型沙眼衣原体感染孕妇妊娠结局对比

多重基因型感染组中胎膜早破、早产、新生儿肺

·６５２·
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炎、新生儿窒息的发生率显著高于单基因型、双重基因

型感染组，差异有统计学意义（犘＜０．０５），三组产后出

血、胎儿窘迫、低出生体质量儿、绒毛膜羊膜炎、新生儿

病理性黄疸、新生儿感染发生率差异无统计学意义（犘

＞０．０５）。见表３。

表３　不同基因型沙眼衣原体感染妊娠结局对比

犜犪犫犾犲３　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳狆狉犲犵狀犪狀犮狔狅狌狋犮狅犿犲狊狑犻狋犺犱犻犳犳犲狉犲狀狋犵犲狀狅狋狔狆犲狊

狅犳犆．狋狉犪犮犺狅犿犪狋犻狊犻狀犳犲犮狋犻狅狀

妊娠结局

Ｐｒｅｇｎａｎｃｙ

ｏｕｔｃｏｍｅ

单基因型

（狀＝４２）

Ｓｉｎｇｌｅｇｅｎｏｔｙｐｅ
（狀＝４２）

病例数

Ｎｏ．

构成比

Ｒａｔｉｏ
（％）

双重基因型

（狀＝２７）

Ｄｕａｌｇｅｎｏｔｙｐｅ
（狀＝２７）

病例数

Ｎｏ．

构成比

Ｒａｔｉｏ
（％）

多重基因型

（狀＝９）

Ｍｕｌｔｉｐｌｅｇｅｎｏｔｙｐｅｓ
（狀＝９）

病例数

Ｎｏ．

构成比

Ｒａｔｉｏ
（％）

χ２ 犘

胎膜早破 ３ ７．１４ １５ ５５．５６ ７ ７７．７８ ２７．４５５ ０．０００

早产 ２ ４．７６ １２ ４４．４４ ６ ６６．６７ ２２．５５５ ０．０００

产后出血 ４ ９．５２ ３ １１．１１ １ １１．１１ ０．０５３ ０．９７４

胎儿窘迫 １０ ２３．８１ ９ ３３．３３ ４ ４４．４４ １．８１２ ０．４０４

低出生体质量儿 ９ ２１．４３ ９ ３３．３３ ４ ４４．４４ ２．４７５ ０．２９０

绒毛膜羊膜炎 １３ ３０．９５ １０ ３７．０４ ４ ４４．４４ ０．７０３ ０．７０４

新生儿病理性黄疸 １０ ２３．８１ ７ ２５．９３ ３ ３３．３３ ０．３５４ ０．８３８

新生儿肺炎 ８ １９．０５ １６ ５９．２６ ８ ８８．８９ ２０．６１７ ０．０００

新生儿窒息 ０ ０．００ １ ３．７０ ２ ２２．２２ ９．８９９ ０．００７

新生儿感染 １２ ２８．５７ ９ ３３．３３ ４ ４４．４４ ０．８８９ ０．６４１

讨　论

沙眼衣原体因其独特的免疫逃避机制，能够巧妙

地利用宿主细胞的生物学特性，将自己藏匿于细胞内

部，从而避免了免疫系统的直接攻击［９］。此外，还能够

通过一系列复杂的分子机制，干扰宿主的免疫反应，进

一步巩固其在细胞内的“避难所”。这种高超的免疫逃

避策略，使得沙眼衣原体在机体内得以长期潜伏，并在

适当时机引发感染。沙眼衣原体基因型的全长为

１０４２ｋｂ，根据其可变区序列氨基酸序列的不同，可以

划分为１９种血清型。相关研究结果显示，沙眼衣原体

基因分型中的Ｅ型与Ｆ型，是当前全球范围内最为普

遍的流行型别［１０］。本次研究中，沙眼衣原体感染率

５．６７％。其中，５３．８５％为单基因型感染，主要为 Ｅ

型，３４．６２％为双重基因型感染，主要为 Ｅ＋Ｆ 型；

１１．５４％为多重基因型感染，主要为Ｅ＋Ｊ＋Ｋ型。沙

眼衣原体的基因多样性可能是其感染能力的一个关键

因素，Ｅ型与Ｆ型的共存，以及Ｅ型在单基因型感染

中的主导地位，可能与临床上观察到的沙眼衣原体感

染的严重程度有关。此外，多重基因型感染虽然比例

较低，但其潜在的致病性和传播风险不容忽视。

生殖道菌群，在女性健康中扮演着至关重要的角

色。它不仅仅是一个简单的微生物集合，而是由众多

细菌、真菌、病毒及其他微生物共同构成的复杂网络，

这些微生物在女性下生殖道内和谐共存，形成了一个

独特的生态平衡［１１］。在微生物组学的广阔领域中，生

殖道菌群作为人类微生物组计划四类采样部位之一，

尽管其生物多样性相对较低，但其重要性却不容小

觑［１２］。本次研究发现，沙眼衣原体感染对妊娠期女性

生殖道菌群有影响，感染组与未感染组女性阴道菌群

密集度、多样性及阴道炎症表现对比差异具有统计学

意义，优势菌对比差异不显著。这表明沙眼衣原体感

染可能通过改变生殖道菌群结构，增加了妊娠期女性

患阴道炎症的风险［１３］。生殖道菌群的失衡不仅影响

妊娠期女性的生理健康，还可能对胎儿的发育产生潜

在影响［１４，１５］。因此，深入研究沙眼衣原体感染与生殖

道菌群之间的关系，对于防治感染、维护女性及胎儿健

康至关重要。通过合理调整菌群结构，恢复生殖道微

生态平衡，有望为沙眼衣原体感染的防治提供新策略。

据 ＷＨＯ的研究结果显示，三分之一的不良妊娠

结局与孕妇感染存在直接关联。多种感染源通过模式

识别受体途径，引发炎性细胞因子及化学因子的释放，

进而可能诱发早产现象，生殖道病原微生物的上行性

感染是导致胎膜早破及早产的主要原因［１３］。本次研

究显示，感染组胎膜早破、早产、产后出血等不良妊娠

结局发生率高于未感染组，差异有统计学意义，胎儿窘

迫发生率对比差异不显著。当沙眼衣原体成功入侵生

殖道后，可分泌尿素酶，不仅改变生殖道的微环境，降

低了局部ｐＨ值，还显著削弱了生殖道对外界有害因

素的抵抗能力，为其他病原体的入侵提供了可乘之机。

更为严重的是，沙眼衣原体凭借其独特的黏附能力，能

够附着在生殖上皮细胞表面，通过溶解细胞膜磷脂的

方式，直接损伤宿主细胞。这一过程不仅破坏了细胞

膜的完整性，还导致了细胞功能的丧失，进而引发组织

黏连、炎症反应等一系列损害。然而，沙眼衣原体对生

殖系统的危害远不止于此。它们对生长中的胚胎也构

成了巨大的威胁。沙眼衣原体感染导致的生殖道微环

境改变、细胞损伤以及炎症反应等，都会直接或间接地

影响胚胎的发育过程。这些不利因素可能导致胚胎发

育迟缓、畸形甚至流产等不良妊娠结局的发生［１４］。这

提示我们在妊娠期对沙眼衣原体感染进行有效控制和

治疗，是降低不良妊娠结局风险的重要措施。本次研

究对比不同分组患者妊娠结局显示，不同基因型的沙

眼衣原体感染对妊娠期女性生殖道的影响存在差异，

多重基因型沙眼衣原体感染组中胎膜早破、早产等不

良妊娠结局发生率显著高于单基因型、双重基因型感

染组。与孙伟红等［１５］研究结果相近。这表明多重基

因型沙眼衣原体感染更可能导致严重的妊娠并发症，

因此，针对此类感染的有效诊断和分型对于制定防治

策略至关重要。

综上所述，沙眼衣原体感染对女性生殖健康的危

·７５２·
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害不容忽视，尤其对于妊娠期女性，强化监测和精准治

疗是保障母婴安全的关键。当前研究强调了多重基因

型沙眼衣原体感染的严重性，提示临床医生应关注感

染基因型的差异，以优化治疗方案。为此，建议在临床

实践中，对妊娠期女性进行常规的沙眼衣原体筛查，并

根据基因型分型结果制定个性化治疗方案。同时，应

加强宣传教育，提高孕妇的自我保护意识，预防生殖道

感染的发生。此外，针对沙眼衣原体感染的研究不应

局限于病原体本身，还应关注其与生殖道微生态的相

互作用，为防治工作提供更多科学依据。
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ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎａｌｓｔｕｄｙ［Ｊ］．ＩｎｆｅｃｔＤｉｓＯｂｓｔｅｔＧｙｎｅｃｏｌ，２０２０，１（１）：

５８４２１５０．

［１６］　陈慕璇．妊娠期女性生殖道菌群与不良妊娠结局的相关性研究

［Ｄ］．南方医科大学，２０２２．

［１７］　林亚芬，朱秋敏．胎膜早破孕妇宫颈分泌物Ｂ族链球菌、支原

体、衣原体感染状况及妊娠结局分析［Ｊ］．中国妇幼保健，２０２０，

３５（５）：８１７８１９．

［１８］　孙伟红，赵鸿雁，崔海春，等．沙眼衣原体感染对生殖道菌群及妊

娠结局的影响［Ｊ］．中华医院感染学杂志，２０２１，３１（１４）：２２１１

２２１５．
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［２０］　ＴｏｌａＡ，ＭｉｓｈｏｒｅＫＭ，ＡｙｅｌｅＹ，ｅｔａｌ．Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｏｕｔｃｏｍｅｏｆ

ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓａｎｄａｓｓｏｃｉａｔｅｄｆａｃｔｏｒｓａｍｏｎｇＴＢＨＩＶｃｏｉｎｆｅｃｔｅｄ

ｐａｔｉｅｎｔｓａｔｐｕｂｌｉｃｈｏｓｐｉｔａｌｓｏｆＨａｒａｒＴｏｗｎ，ＥａｓｔｅｒｎＥｔｈｉｏｐｉａ．Ａ

ｆｉｖｅｙｅａｒｒｅｔｒｏｓｐｅｃｔｉｖｅｓｔｕｄｙ［Ｊ］．ＢＭＣＰｕｂｌｉｃＨｅａｌｔｈ，２０１９，１９

（１）：１６５８．

［２１］　徐素芹，袁飞，洪峰，等．２０１２２０２１年贵阳市青年 ＨＩＶ感染者和

艾滋病患者时空分布特征［Ｊ］．中国预防医学杂志，２０２４，２５

（６）：７７６７８１．

［２２］　尤海菲，任强，贾华，等．２０１７２０２１年陕西省男男同性性行为人

群 ＨＩＶ感染状况及相关因素分析［Ｊ］．中国预防医学杂志，

２０２３，２４（１１）：１２１６１２２１．

［２３］　周林颖，刘兴，伍勇，等．ＨＩＶ／ＡＩＤＳ患者并发ＥＢＶ和 ＨＣＭＶ感

染临床免疫学特征及影响因素分析［Ｊ］．现代检验医学杂志，

２０２４，３９（２）：９１９５．

［２４］　ＦａｒａｈａｎｉＭ，ＭｕｌｉｎｄｅｒＨ，ＦａｒａｈａｎｉＡ，ｅｔａｌ．Ｐｒｅｖａｌｅｎｃｅａｎｄ

ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｎｏｎＡＩＤＳｃａｕｓｅｓｏｆｄｅａｔｈａｍｏｎｇＨＩＶｉｎｆｅｃｔｅｄ

ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｒｅｃｅｉｖｉｎｇａｎｔｉｒｅｔｒｏｖｉｒａｌｔｈｅｒａｐｙ：ａｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｒｅｖｉｅｗ

ａｎｄｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．ＩｎｔＪＳｔｄＡＩＤＳ，２０１７，２８（７）：６３６６５０．
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