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摘要    人乳头瘤病毒 58 型(HPV58)是具有高度致癌危险性的 HPV 型别之一, 在
亚洲和非洲等地呈现出特殊的流行状况. 由于全球 HPV58 数据分布零散, 加之一

些高发地区(如中国内地)数据缺乏, 迄今为止尚未有对世界范围内 HPV58 地理分

布的全面分析. 本研究对中国内地妇女宫颈癌组织标本进行了 HPV58 检测, 共获

得 14 条 HPV58-E6, L1 基因序列. 对 GenBank 收录的自 1985 年起分离的 HPV58
序列进行了系统地理学分析 . 结果表明 , 在上海、江苏和四川等地检出的

HPV58-E6, L1 序列均与以往来自中国香港、西安和日本等 HPV58 亚洲株同源. 
HPV58 毒株可能由非洲西部起源, 而中国内地及东南亚地区则在接受“根部”来源

的变异株之后, 成为毒株播散源“中转站”和新的策源地. HPV58 型可能与 HPV16, 
HPV18 相同, 也是宫颈癌发生和散播的主要 HPV 型别. 
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人宫颈癌是影响妇女健康的重大疾病之一. 人

乳头瘤病毒(human papillomavirus, HPV)感染是宫颈

癌的直接病因, 亦是诱发宫颈癌的首要因素[1~3]. 迄
今为止, 已知与生殖道恶性肿瘤发生有关的高危型

HPV共有 18型, 其中 HPV16 和 HPV18最为常见, 它
们各自与其他 6 种较为少见的 HPV 型别在进化上构

成两个独立簇群——HPV16 簇群和 HPV18 簇群[4]. 
作为 HPV16 簇群中的成员 , 人乳头瘤病毒 58 型 
(HPV58) 属高危型 HPV, 较 HPV16 和 HPV18 少见, 
但却因其特殊的全球地理分布及区域致癌高危性 , 
逐渐引起人们的关注. HPV58 虽在全球范围内感染率

不高(阳性率仅 2%, 位于第 7 位)[4], 但在亚洲和非洲

却呈现出特殊的流行状况(阳性率高达 6%~30%, 最

高位于第 2 位, 仅次于 HPV16)[5,6]. 中国内地是全球

HPV58 高发区之一, 1996~2007 年多次报道宫颈癌患

者中 HPV58 阳性率仅次于 HPV16, 某些地区甚至高

于 HPV16 和 HPV18, 远高于同期国外文献报道的数 
字. 在上海、江苏、四川、广东等地, 高发态势尤为明

显[6~13]. 
除了对妇女进行临床筛查以明确病毒感染的地

理分布外, 对已知 HPV58 分子序列进行系统地理学

分析可能是深入了解其特殊地理分布的一种有效方

法, 其不仅可以追踪病毒的全球迁徙, 还有可能发现

HPV58 与宫颈癌流行的潜在关联. 类似方法已被成

功用于禽流感病毒分析[14]. 然而, 由于 HPV58 数据

分布零散, 加之一些高发区数据的缺乏, 目前有关
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HPV58 的系统地理学研究尚未见报道. 因序列较少

及取材地的局限, 并未发现 HPV58 地域特定株, 也
未能阐明 HPV58 的迁徙方式[4,15,16]. 值得注意的是, 
中国内地是全球 HPV58 高发区之一, 但源于中国内

地的 HPV58 序列却十分缺乏, 因而对已有数据直接

分析难以涵盖中国内地这一 HPV58 特殊分布区.  
鉴此, 本研究在国内多点采集 HPV 病毒阳性的

宫颈癌组织标本 , 进行分型与测序 . 将所获得的

HPV58 序列与全球自 1985 年起分离的 HPV58 序列

联合进行系统地理学分析, 旨在重建 HPV58 的迁徙

轨迹, 探讨中国内地在全球 HPV58 的传播和迁徙过

程中的作用.  

1  材料与方法  

1.1  样本来源  

取自 1996~2007 年间江苏、四川、上海等地妇女

宫颈癌石蜡包埋组织(每个地区各50例), 每份组织标

本切取厚度 10~20 μm 的切片 1~5 片, 均由病理检查

明确诊断. 标本经 DNA 提取、扩增、测序等步骤, 获
得 7 条 HPV58-E6 和 7 条 HPV58-L1 序列, 均在 2008
年提交 GenBank(表 1).  

1.2  序列测定  

石蜡标本经二甲苯脱蜡, 酒精脱水等处理后, 利
用基因组 DNA 提取试剂盒(购自北京天为时代科技

有限公司)进行抽提 DNA, DNA 产物于−20℃保存. 
将上述所有 DNA 产物用 HPV-L1 区通用型引物

MY09/MY11 进行 PCR 扩增, 提取 DNA 片段. 对上

述阳性样品分别用 HPV58-E6 特异引物、L1 区段(分
4 个区段 )特异引物扩增 ,  获得 HPV58 -E6 片段

(400~500 bp)以及 HPV58-L1 区段片段(300~500 bp). 
每批次 PCR 反应中均包括阳性对照(HeLa 细胞)及阴

性对照(蒸馏水), 每一 PCR 反应至少重复 3 次. PCR
产物进行 2%琼脂糖凝胶电泳, 凝胶成像分析系统观

察结果并照相. PCR 扩增仪为 Applied Biosystems 公
司的 PCR System 2700. L1 引物选择参阅文献[17]中
HPV-L1 区通用型引物 MY09/MY11, MY09: 5′-CGTC 
CMARRGGAWACTGATC-3′, MY11: 5′-GCMCAGG 
GWCATAAYAATGG-3′; 自行设计 HPV58-E6 特异引

物 Primer E6 A: 5′-ACCTCCTCCGTCTGCCAGTT-  
3′, Primer E6 B: 5′-ATAGTGTAAGTACCACAACAAT 
TAT -3 ′ ;  自行设计 HPV58-L1 区段特异引物为

L1-1R(bp6004C): 5′-TGACCACTTACGCCAACACC- 
3′, L1-1F(bp5600): 5′-ATTTTGCGTCGCAGACGTAA- 
3′; 1-2R(bp6494C): 5′-TGCAGTATTACCGGACCCTT- 
3′, L1-2F(bp5965): 5′-TAGGTAGGGGACAGCCATT 
G-3′, 1-3R(bp6913C): 5′-GCCTGGGAGGTAACAAAT 
CTAT-3′, L1-3F(bp6424): 5′-TTAATAGGGCTGGAAA 
ACTTGG-3′, L1-4R(bp7280C): 5′-CAGGAAACTGAC 
AAGGACATAGA-3′, L1-4F(bp6840): 5′-GACTGGCA 
ATTTGGTTTAACAC-3′. 上述引物均由 Invitrogen 生 

 
表 1 本研究自测 HPV58 序列 

GenBank 登录号 基因亚型 来源 序列长度/bp 采集年份 

EU999957 L1 四川 1125 2005 

EU999958 L1 四川 1125 2005 

EU999959 L1 江苏 1124 2004 

EU999960 L1 上海 1180 2006 

EU999961 L1 上海 1168 2006 

EU999962 L1 江苏 1135 2004 

EU999963 L1 江苏 1143 2004 

EU999964 E6 四川 450 2005 

EU999969 E6 四川 436 2005 

EU999970 E6 江苏 435 2004 

EU999965 E6 上海 450 2006 

EU999966 E6 上海 450 2006 

EU999967 E6 江苏 450 2004 

EU999968 E6 江苏 450 2004 
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物技术有限公司(上海)合成. 
电泳结果阳性的 PCR产物在复旦大学测序(美国

ABI 公司的 PRISM 310 型全自动 DNA 测序仪). 采用

双向测通再拼接的方法, 因 L1 基因序列全长(1575 
bp)较长, 故将 L1 分为 4 个区段, 分别测序后拼接. 
利用 BLAST 将所测序列与 GenBank 中 HPV 序列进

行比对.  

1.3  数据分析 

从 GenBank 中获取 30 株 HPV58-E6 完整序列

(450 bp)和17株HPV58-L1部分序列(359~449 bp), 与

本研究获得的 14 株组成数据集, 合并全同序列, 留
取最完整的一条 , 注明多个分离源地 . 合并后的

HPV58-E6, L1 序列分别为 11 和 14 株(表 2). 
GenBank 收录的 158 株 HPV16 簇群 7 个型别

(HPV16, 31, 33, 35, 52, 58, 67)E6 核苷酸序列信息, 
均为现有 E6 基因区完整(450 bp)或近乎完整(≥385 
bp)的、有功能的 HPV 分离株. 合并完全相同的序列, 
后剩余互不相同序列信息 93 株(表 3). 

HPV 序列同基因型内毒株间核苷酸序列同源性

分析采用 DNA STAR 软件, 最大值和最小值用以预

测同源性的区间; 采用 Clustal W 进行序列比对; 用 
 

表 2  本研究所用 HPV58 序列 

HPV58 基因 数目 GenBank 登录号 部分或完整 提交年份 检出国/地区** 

E6 11 EF060239 完整 2006 CHN-Xa 

DQ866823 完整 2006 ARG 

DQ057300 完整 2006 GBR 
DQ057296*(DQ057299,DQ057298,DQ057297,AF478
161,AF478160,DQ057297,AF478161,AF478160,AF47
8159,AF478156,AF478151,AF478150,AF234529,AF4
78162,EU999965,EU999966,EU999967) 

完整 2000/2002/2005/2008 USA/GBR/HKG/
CHN-Sh/CHN-Js

AF478167 完整 2002 HKG 

AF478166 完整 2002 HKG 

AF478164 完整 2002 HKG 
AF478163*(AF478154,AF478152,AF234530,EU9999
69,EU999970) 完整 2000/2002/2008 HKG/CHN-Js 

AF478157 完整 2002 HKG 

AF234531 完整 2000 HKG 

 

D90400*(AF478153,AF478155,AF478158,AF478165,
DQ057301,EU999968,EU999964) 基因组 1991/2002/2005/2008 JPN/HKG/ 

CHN-Js/CHN-Sc
L1 14 DQ431189 部分 2006 NGN 

U45929*(AY098920, DQ431188) 部分 2006/2002/1996 NGN/Mali/BRA 

DQ431187 部分 2006 NGN 

EU999963*(DQ057326) 近完整 2005/2008 HKG/CHN-Js 

U45924*(DQ057321, DQ057324) 部分 2005/1996 GBR/USA/BRA 

DQ057323*(DQ057322) 部分 2005 GBR 

U45928*(DQ057325) 部分 1996/2005 MLI/GBR 

U45927 部分 1996 BOL 

EU999962*(U45926) 近完整 1996/2008 PHI/ CHN-Js 

EU999960*(EU999961,U45925) 近完整 1996/2008 PAR/CHN-Sh 

EU999957 近完整 2008 CHN-Sc 

EU999958 近完整 2008 CHN-Sc 

EU999959 近完整 2008 CHN-Js 

 

D90400 基因组 1991 JPN 

* 合并全同序列, 取最完整的一条, 注明多个登录号及分离源地. ** 国家/地区简称: 印度, IND; 朝鲜, PRK; 葡萄牙, POR; 越南, 
VIE; 乌干达, UGA; 韩国, KOR; 泰国, THA; 美国, USA; 巴西, BRA; 伊朗, IRL; 英国, GBR; 阿根廷, ARG; 日本, JPN; 摩洛哥, MON; 
挪威, NOR; 中国台湾, TPE; 德国, GER; 法国, FRA; 玻利维亚, BOL; 马里, MLI;  尼日利亚, NGN; 菲律宾, PHI; 巴拉圭, PAR; 非洲, 
AF; 欧洲, Europe; 亚洲-美洲, As-Am; 中国香港, HKG; 中国西安, CHN-Xa; 中国上海, CHN-Sh; 中国江苏, CHN-Js; 中国四川, CHN-Sc



 
 
 
 

 
中国科学 C 辑 生命科学 2009 年 第 39 卷 第 7 期 

 

 

657 

最大简约法(Maximum Parsimony, MP)构建进化树, 
用自展(bootstrap)分析估计分支可靠性, 重复 100 次. 
分别以牛乳头瘤病毒 BPV-1(NC_001522)和 HPV33
病毒(PPH33CG)为外类群.  

将 HPV58-E6, L1 两组进化树中同区域来源变异

株进行配对, 将树型信息与地理信息叠加标记于世

界地图: 每个箭头代表 HPV58 病毒在某个时期内一

次或多次的历史性迁移, 与进化树的每一级分支相

对应; 箭头方向代表病毒迁移的地理位置变化, 箭头

粗细代表该变异事件在进化树中所处分支级别, 越
接近“根”越粗, 分支越远则越细. 最后, 将 HPV58 变

异株迁移轨迹与全球宫颈癌发病率分布图相整合和

比较. 

2  结果与讨论 

2.1  E6 基因的分型潜力 

HPV 基因组为双链共价封闭环状 DNA, 由 3 个

基因区组成, 包括编码 El~E8 蛋白的早期转录区(E
区)、编码 L1, L2 蛋白的晚期转录区(L 区)和无编码的

上游调节区(URR, 又称长调控区 LCR 区)[18]. 其中,  
L1 基因被认为是较为保守的区域, 常用于 HPV 分型. 

若分离株病毒 L1 可读框(ORF)与已知近源病毒株序

列同源性少于 90%, 即可定为一种新型别. 除 L1 基

因外, 一些学者对 HPV 各种基因片段的变异幅度及

其携带的进化信息进行研究 . 有报道 [1,19~21]认为 , 
HPV 中不同基因片段的变异互相兼容, 而 E5, E6, L2
和LCR区携带的进化信息不一定是L1基因区所能替

代的, 可显示不同的选择压力.  
对 158 条 HPV16 簇群 7 个型别(HPV16, 31, 33, 

35, 52, 58 和 67)的 E6 核苷酸序列进行了同源性分析, 
发现 E6 基因型内核苷酸同源性为 93.6%~99.8%(表
4); 构建的进化树均分型准确, 树型稳定, 与已知 L1
分型结果相似; 对 HPV16 型构建进化树, 获得与以

往HPV16-L1分析类似的结果, 即HVP16远古株“根”
源于非洲, 与“走出非洲”的人类起源学说一致, 部分

来自相邻地区的同源株(如非洲株、亚-美洲株及亚洲

株等)聚合成同一分支[22,23]. 

2.2  国内 HPV58 毒株序列特征及亲缘关系 

对四川、江苏、上海等地采集的宫颈癌组织标本

进行检测, 获得 5 条 HPV58-E6 全长序列(450 bp)、2
条近全长序列(435, 436 bp)及 7 条 HPV58-L1 近全长 

 
表 3  HPV16 簇群序列 

型别 数目 来源地 a) 首条序列 
提交年份 

首条序列 
国家/地区 a) 

GenBank 登录号 
      

HPV16 55 IND, PRK, 
POR, VIE, 
UGA, KOR, 
THA, HKG, 
USA, BRA, 
IRL, CHN, 
GER, AF, 
As-Am, 
Europe 

1985 GER EF424416,EF424414,EF424413,EF433433,EF433432,EF1
22287,EF122286,EF122285,EF122284,EF122283,EF12228
1,EF122280,EF122276,EF122275,EF029180,EF029179,A
F486323,AF486321,AF486320,AF486319,AF486318,AF4
86317,AF486316,AF486315,AF486309,AF486308,AF486
307,AF486306,AF486303,AY098922,AF003018,AF00301
6,AF003015,AF003014,AF003013,EF432733,AY089953,A
F187869,AF187868,AF187867,AF187866,AF125673,AF4
72508,AF472509,AF402678,AF534061,AF536179,AF536
180,AY686579,AY686580,AY686581,AY686582,AY68658
3,AY686584,NC_001526 

      

HPV31 9 POR, HKG, 
BRA, MON 

1989 USA EF566926,EF566927,EF566928,EF566929,EF566933,DQ0
57302,DQ057303,DQ057305,DQ057307 

      

HPV33 3 POR, FRA 1986 FRA EF566920,EF566921,PPH33CG 
      

HPV35 3 NOR, TPE, 
GER 

1991 USA DQ057309,DQ057313,X74477 

      

HPV52 10 POR,GBR,H
KG,BRA 

1994 GER EF566922, EF566923, EF566934, EF566935, EF566936, 
DQ057290, DQ057292, DQ057293, DQ057294, 
DQ057295 

      

HPV58 11 CHN,POR,H
KG,GBR,AR
G,JPN,USA 

1990 JPN EF060239, AF234531, AF478157, AF478164, AF478166, 
AF478167, DQ057300, DQ866823, DQ057296, AF478163, 
D90400 

      

HPV67 1 JPN 1998 JPN D21208 

a) 国家/地区简称同表 2 
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表 4  同基因型内 HPV 毒株间核苷酸序列同源性分析 

HPV 型别 序列数目/株 同源性(%) 

HPV16-E6 55 96.2~99.8 

HPV31-E6 9 98.4~99.8 

HPV33-E6 3 93.6~99.3 

HPV35-E6 3 99.3~99.6 

HPV52-E6 10 97.8~99.6 

HPV58-E6 11 97.3~99.8 

HPV58-L1 14 97.6~99.8 

HPV67 1 − 
 

序列(1124~1480 bp). 序列同源性分析表明, 自测序

列与 GenBank 收录的 HPV58-E6, L1 序列的核苷酸相

似度很高: E6 为 97.3%~99.8%, L1 为 97.6%~99.8%, 
符合分型规律[24~26](表 4). 与 GenBank 标准株进行

BLAST 比对发现, 在上海和江苏检测出的 3 条 E6 序

列(EU999965, EU999966, EU999967)与DQ057296(香
港、美国、德国) 一致, 江苏和四川的 2 条 E6 序列

(EU999968, EU999964)与 D90400(日本、香港)一致, 
四川和江苏 2 条 E6 序列(EU999969, EU999970)与
AF478163(香港)一致. 而来自上海的 2 条 L1 序列 
(EU999960, EU999961)与U45925(巴拉圭)一致, 江苏

的 1 条 L1 序列(EU999962)与 U45926(菲律宾)一致, 

江苏的 1 条 L1 序列(EU999963)与 DQ057326(香港)
一致, 另外来自四川、江苏的 3 条 L1 序列(EU999957, 
EU999958, EU999959)均为新序列(表 2). 将本研究获

得的国内数据融入全球数据, 对 E6, L1 基因分别构

建进化树(图 1, 国内数据用加粗标示). 
从两棵进化树中可以看出 , E6 基因的同源株

AF478163 和 D90400 出现在日本、香港、江苏、四

川; 同源株 AF478164 和 DQ057296 出现在香港、江

苏、上海. L1 基因的同源株 EU999963, D90400 和

EU999958 出现在香港、江苏、日本、四川; 同源株

EU999959, EU999960, EU999957 和 EU999962 出现

在江苏、上海、巴拉圭、四川、菲律宾. 总之, 本实

验获得的国内 HPV58 序列多与香港、日本、菲律宾

等 HPV58 东南亚洲株同源, 且有聚集于树型中下部

的倾向 , 表明国内及东南亚地区可能在接受“根部

“来源的 HPV58 变异株后形成毒株播散源“中转站”, 
并在全球 HPV58 的传播与迁徙过程中起到“播散源”
作用. 

2.3  HPV58 的系统地理学分析及意义 

Clifford 等人[5]采用 Meta 分析发现, 非洲南部及

南亚地区宫颈癌患者 HPV58 感染明显高于其他地区 
 

 
 

图 1  HPV58-E6 及 L1 进化树 
左边为 E6 树, 右边为 L1 树. 所用序列包括自测与 GenBank 序列(全同序列已合并, 注明多个分离源地). 选择 HPV33(PPH33CG)

为外类群, 应用 MP 法构建进化树. 国家/地区简称同表 2 
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(欧洲、北美、澳大利亚等地)，可高达 6%, 远高于当

地 HPV31, 33, 45 型比例 , 在某些地区甚至高于

HPV16, HPV18. Xi 等人[27]发现在非洲西部患宫颈癌

前病变的 35 岁以上妇女中, HPV58 是继 HPV16 之后

的第二位常见型别. Wu 等人[8]、Chan 等人[6]、Lai 等
人[12]、Xin 等人[28]、Cho 等人[29]分别报道了中国内地、

香港、台湾以及日本、韩国等地 HPV58 的异常高感

染率, 大多仅次于 HPV16, 且与严重上皮内瘤样病变

明显相关. 继 HPV16, HPV18 之后, HPV58 因其独特

性和高危性正越来越引起广泛重视.  
HPV58 出现这一独特的流行病学分布差异的原

因何在？是否与变异株本身进化有关, 亦或与人群

易感性或地区检测差异相关联？针对病毒序列的系

统地理学分析为探讨这一问题提供了有效的方法 . 
曾有学者对 HPV16 进行过系统地理学研究, 认为

HPV 的基因变异仅局限在相对小的范围内, 如 L1 基

因变异率不足 2%. 因此, HPV 变异株的鉴定可以揭

示该病毒流行病学与进化关系[30]. HPV 地域特定株

与人类族群几乎同时形成, 因而 HPV 的进化也在一

定程度上与宿主(人类)的迁徙有关. 然而, 过去针对

HPV58 的系统地理学研究十分有限 . 2005 年 , 
Calleja-Macias等人[4]对 21株 HPV58基因组测序及分

析, 发现较多 HPV58 相同株分散在世界各地, 大部

分没有明确的地域特定株, 且其进化树型完全不同

于 HPV16, 与人类进化和迁移关系不明确. 在此之前, 
还有两次报道分别对 7 株[15]和 8 株[16]HPV58 基因型

进行 L1 基因序列分析, 也与 Calleja-Macias 等人[4]观

点基本一致. 
本研究构建了 E6 和 L1 两组进化树并进行了地

理信息归并. 图 1 中左侧 E6 树表明“根”来源于香港

分离株 AF234531, 进而分成两枝, 上部枝主要分布

于香港及欧洲, 下部枝主要分布于东南亚及拉丁美

洲. L1 树由于数据地域分布信息较 E6 丰富, 该进化

树呈现出全球性态势 :  “根 ”来源于非洲分离株

DQ431189, 且所有非洲数据 U45929, U45927, 
DQ431187 和 U45928 均集中在树的根部. 当树枝分

支至 EU999962(江苏及菲律宾株), 下级树枝开始呈

现出与 E6 树型类似的形态, 散发至东南亚、欧洲、   
拉丁美洲等地. 为了直观显示分析结果, 将两组树型

信息与地理信息叠加标记于世界地图上(图 2(A)和 

 
 

图 2  HPV58 的系统地理学分析 
(A) HPV58-E6 全球迁移轨迹重建; (B) HPV58-L1 全球迁移轨迹重

建; (C) 整合(A)与(B). 以 2005 年世界卫生组织全球宫颈癌发病率

统计图为背景, 箭头粗细代表该变异迁移事件在进化树中所处的

分支级别. 国家/地区简称同表 2 

 
(B)), 再予合并(图 2(C)), 重建了 HPV58 的进化轨迹. 

对图 2(C)分析发现, E6 树因缺失非洲数据, 仅显

示了东南亚地区(香港)这一重要策源地; 而 L1 树则

明确了 HPV58 的非洲起源性, 且可靠性较高. 两组

信息对应补充、相互验证, 提示 HPV58 毒株由非洲

西部起源, 变异株传入欧洲、拉丁美洲、东南亚等地, 
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其中在东南亚地区形成另一新的重要策源地, 再次

以不同变异株播散至东南亚其他地区、欧洲、北美洲、

拉丁美洲等地, 其中非洲、东南亚是两处重要的毒株

散播源地, 这在一定程度上印证了该两地 HPV58 高

检出率的流行病学报道. 可以推测, HPV58 在非洲、

东南亚出现高感染率极有可能源于 HPV58 变异株时

间上的较早存在(或传入), 亦有可能因为起源较早

(接近“根”)的变异株毒力较强.  
在欧洲和拉丁美洲, 虽有变异株多次传入, 且有

的起源较早(接近“根”), 但并未像东南亚一样成为毒

株新的策源地. 可能的解释是: 变异株改变, 即所有

传入的变异株均发生适应性进化, 毒力减弱, 这与

DeFilippis 等人[31]的观点相类似; 人群易感性不同, 
即欧洲和拉丁美洲人群对 HPV58 毒株的易感性较东

南亚和非洲差.  
本研究以世界卫生组织全球宫颈癌发病率统计

图为背景, 将 HPV58 变异株的全球迁徙与宫颈癌的

流行分布相比较, 结果表明非洲是全球宫颈癌疾病

负担最为严重的大洲, 其次其在亚洲的印度、蒙古、

中南亚岛屿以及拉丁美洲的部分地区也呈高发态势, 
而在欧洲、北美洲则属低发区, 这与 HPV58 变异株

由“非洲→东南亚、拉丁美洲→欧洲、北美洲”的逐次

迁徙较吻合.  
综上所述, HPV58 在全球宫颈癌发生中可能占

据重要地位, 其对全球宫颈癌流行分布的影响超出

人们目前的认知程度, 是主导宫颈癌发生和散播的

HPV 型别之一. 事实上, 全球已出现的宫颈癌疫苗均

针对 HPV16, HPV18 型研发[32,33], 而本研究结果对开

发适合特殊区域(如非洲、南亚等地)的宫颈癌疫苗等

有一定指导意义. 值得注意的事, HPV58 株随迁移及

变异的次数增多, 毒性呈递减趋势, 但在东南亚地区, 
其毒力可能并不削弱, 甚至增强. 
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