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摘  要 

目的：系统评价宫颈阴道微生物群与人乳头瘤病毒(human papillomavirus, HPV)感染、宫颈上皮内瘤

变(cervical intraepithelial neoplasias, CIN)和宫颈癌之间的关系。方法：用计算机检索PUBMED、

EMBASE、COCHRANE LIBRARY等数据库2010年以来关于宫颈阴道微生物群与HPV感染、宫颈上皮内

瘤变和宫颈癌之间的关系的研究，经过筛选后进行系统评价，采用Stata/MP 16.0软件对文献进行网络荟

萃分析(network meta-analysis, NMA)。结果：经筛选后共纳入12个研究，共涉及1449例受试者。12
项研究中最常见的阴道微生物群落状态类型(community state type, CST)为CST I：卷曲乳杆菌优势的

CST、CST III：惰性乳杆菌优势的CST和CST IV：乳酸杆菌缺乏的CST。Meta分析结果证实，阴道菌群以

非乳酸杆菌为优势的女性更可能与HPV感染、高危HPV感染、宫颈病变或宫颈癌相关，其中发生HPV感
染的合并优势比(odds ratio, OR)为1.78，95%CI (1.29, 2.47)，发生高危HPV感染OR = 1.36，95%CI 
(0.97, 1.88)，发生任何宫颈病变或癌症：OR = 2.10，95%CI (1.03, 4.27)；对于高危HPV感染的清除或

CIN2的消退，非乳酸杆菌优势的CST优势比为0.39，95%CI (0.23, 0.66)；而卷曲乳杆菌优势的CST优势

比为2.36，95%CI (1.23, 4.52)。任何HPV阳性组、高危HPV阳性组中低乳酸杆菌CST所占加权合并比例

均为最高，分别为52%，95%CI (46%, 59%)和49%，95%CI (38%, 60%)。结论：女性宫颈阴道微生

物群与人乳头瘤病毒(HPV)感染、宫颈上皮内瘤变和宫颈癌的发生发展密切相关，缺乏乳酸杆菌的CST
是HPV感染和宫颈疾病、癌症发生的危险因素，而卷曲乳杆菌优势的CST可能促进高危HPV感染的清除

并有利于宫颈上皮内瘤变的自然消退。 
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Abstract 
Objective: To systematically evaluate the associations of cervical vaginal microbiota with human 
papillomavirus (HPV) infection, cervical intraepithelial neoplasias (CIN), and cervical cancer (CC). 
Methods: Studies on the associations of cervical vaginal microbiota of HPV infection, cervical 
intraepithelial neoplasias and cervical cancer since 2010 were searched in PUBMED, EMBASE, 
COCRANE LIBRARY and other databases by computer. After screening, systematic evaluation was 
conducted. Stata/MP 16.0 software was used for network meta-analysis of literatures. Results: Af-
ter screening, 12 studies were included, involving a total of 1449 subjects. The most common va-
ginal community State types (CSTs) in the 12 studies were CST I: L. crispatus-dominant CST, CST 
III: L. iners-dominant CST, and CST IV: non-Lactobacillus-dominated CST. Meta analysis results 
confirmed that the women with non-Lactobacillus-dominant CST are more likely to HPV infection, 
high-risk HPV infection, cervical lesion and cervical cancer, including the consolidation odds ratio 
of HPV infection, OR = 1.78, 95%CI (1.29, 2.47), odds ratio of high risk HPV infection, OR = 1.36, 
95%CI (0.97, 1.88), odds ratio of any cervical intraepithelial lesion or cancer, OR = 2.10, 95%CI (1.03, 
4.27); for the elimination of high-risk HPV infection and regression of CIN2, the non-lactobacilli- 
dominant CST shows odds ratio with OR = 0.39, 95%CI (0.23, 0.66). The L. crispatus-dominant CST 
shows odds ratio with OR = 2.36, 95%CI (1.23, 4.52). The weighted pooled proportion of LOW lac-
tobacillus CST in any HPV-positive group and high-risk HPV-positive group was the highest, with 
52%, 95%CI (46%, 59%) and 49%, 95%CI (38%, 60%), respectively. Conclusion: Cervical vaginal 
microbiota and human papilloma virus (HPV) infection, cervical intraepithelial neoplasia is close-
ly related to the occurrence of cervical cancer development, low number of lactobacilli CST is HPV 
infection and cervical disease, cancer risk factors, and lactobacillus crispatus can promote high-risk 
HPV infection of the advantages of the removal and help the natural regression of cervical intra-
epithelial neoplasia. 
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1. 引言 

宫颈癌(cervical cancer, CC)是全球女性中第四大常见癌症，发病率和死亡率均排名第四[1]，尤其在发

展中国家形势更为严峻。人乳头瘤病毒的高风险亚型(high-risk human papilloma virus, hrHPV)持续感染是

宫颈癌及其癌前期阶段(宫颈上皮内瘤变，CIN)的必要但不完全的原因[2]。HPV 感染是全世界最常见的

性传播感染，绝大多数性活跃的女性都曾在某一时刻感染 HPV，其中大部分可以在几个月内被清除，而

未能及时清除的少数人则可能出现宫颈上皮内瘤变乃至发展为宫颈癌[3] [4] [5]。已经发现诸如吸烟、激
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素避孕药的使用、全身或局部的免疫功能缺陷以及孕产史等非病毒因素在 HPV 感染自然史中起到辅助作

用[6] [7] [8] [9]，而包括阴道微生物组在内的局部宫颈微环境也可能影响 HPV 感染的自然史[10]。 
由于阴道乳酸杆菌可通过产生乳酸、过氧化氢(H2O2)和细菌素来阻止其他病原菌的定植，人们认为

低度多样性的以乳酸杆菌为主导的女性生殖道微生物群为维护生殖道健康提供重要助力[11] [12] [13]。随
着下一代分子测序技术(“Next-generation” sequencing technology, NGS)高通量测序在科学研究中的广泛运

用，人们将宫颈阴道微生物组测序后通过聚类分析划分为数个群落状态类型[14] (community state type, 
CST)，并以此研究不同 CST 与 HPV 感染、宫颈上皮内瘤变及宫颈癌之间的关系。然而因受限于样本量

小、地域及种族差异、分析方法不统一等原因，各研究的结论尚存在一些争议性以及不确定性。我们将

筛选出近 10 年符合标准的高质量文献，使用网络荟萃分析的方法进行系统评价。 

2. 资料与方法 

2.1. 文献纳入标准 

基于分子技术鉴定并定量评估女性阴道微生物群，进而通过聚类分析划分为至少两种不同类型 CST，
且报告了与 HPV 感染、宫颈上皮内瘤变和/或宫颈癌的关联，从而可实现风险评估的原始研究。包括横

断面研究及纵向研究。 

2.2. 文献排除标准 

排除会议摘要、非英语文章、评论和重复出版物。排除对人细胞系或动物模型的研究以及仅基于显

微镜检查或细菌性阴道病临床诊断的研究。缺少原始数据数值的研究也被排除在外。 

2.3. 检索策略 

2.3.1. 数据库选择 
用计算机检索以下数据库：美国国家医学图书馆(NLM)所属的国家生物技术信息中心(NCBI)开发的

生物医学信息检索系统 PUBMED (数据库来源为 MEDLINE)、全球最大最具权威性的生物医学与药理学

文摘数据库 EMBASE (前身为荷兰医学文摘)、大型循证医学资源数据库 COCHRANE LIBRARY。 

2.3.2. 检索词 
选取“阴道微生物群”“人类乳头瘤病毒”“宫颈癌”“宫颈病变”“下一代测序”“序列分析”

“16s RNA”等主题词及其近义词的英文形式如“Vaginal microbiome”、“human papillomavirus”、“cervical 
cancer”、“cervical dysplasia”、“Next generation sequencing”、“sequence analysis”、“16s RNA”

等在数据库中进行检索。PUBMED 使用 Mesh 主题词加附加词的形式进行检索，详细检索策略见附表 1。
检索时间为 2010 年 1 月至 2020 年 11 月。 

2.3.3. 文献筛选和资料提取 
由 2 名研究者(秦某、王某)分别阅读并进行标题/摘要筛选和全文审查，严格根据纳入和排除标准来

筛选文献。由以上 2 名研究者对纳入文献进行资料提取：(1) 文献的基本情况，如作者、发表年份、资料

收集时间、研究类型、研究样本量等；(2) 研究对象的基本情况，如年龄、民族、地域等；(3) 研究中划

分宫颈阴道微生物群 CST 类型的鉴定方法；(4) 分组情况及依据；(5) 主要结果及结论；(6) 纳入文献的

质量评价。 

2.4. 文献质量评价 

采用美国卫生保健质量和研究机构(AHRQ)评价横断面研究的评分量表进行文献质量评价[15]。该量
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表从 11 个方面对横断面研究进行质量评分：(1) 是否明确了资料来源；(2) 是否列出了暴露组与非暴露

组(病例组与对照组)纳入及排除标准或参考既往文献；(3) 是否说明鉴别患者的时间段；(4) 非人群来源

的研究，研究对象是否连续(是否纳入某时间段内的所有患者)；(5) 对患者的主观化指标评估是否与其他

客观指标相隔离；(6) 是否描述了任何为保证质量而进行的评估(如对主要结局指标的检测、再检测)；(7) 
是否解释了将部分患者剔除的原因；(8) 描述了如何评价和/或控制混杂因素；(9) 如果存在缺失值，解释

了如何处理缺失数据；(10) 总结了患者的应答率和数据收集的完整性；(11) 如果有随访，提供了查明预

期患者不完整数据所占百分比或随访结果。资料分析方法是否恰当。每项内容均用“是”、“否”、“不

清楚”、“不适用”来评价并计分。“是”得 1 分，“否”、“不清楚”、“不适用”得 0 分，0 至 3
分为低质量，4~7 分为中等质量，8~11 分为高质量。 

2.5. 统计学方法 

采用 Stata/MP 16.0 软件进行 Meta 分析，安装 network 资源包进行网络分析。计量资料采用加权均数

差(Weighted Mean Difference, WMD)为效应指标，计数资料根据需要采用比值比/优势比(Odds Ratio, OR)、
风险比(Risk Ratio, RR)、对数比值比(Log Odds Ratio)或比率(Proportion)为效应指标。所有分析均计算 95%
置信区间(95%CI)，对于小样本量(n < 200)比率的 95%置信区间则使用调整后的得分法(Score)进行计算以

得到更为精确的端点值的 95%置信区间(例如 1/7) [16]。通过 X2 检验各研究间的异质性。当 P < 0.05，I2 > 
60%认为各研究间具有显著异质性，需进行敏感性分析；当 I2 = 30%~60%时，根据实际需要评估后选用

随机效应模型；如果 P > 0.05，I2 < 30%认为各研究间异质性较小，可采用固定效应模型。 

3. 结果 

3.1. 文献检索结果 

三个数据库检索结果显示总共 1118 篇文献(包含重复文献)，经严格筛选后得到 12 篇符合要求的原始

研究。筛选流程及结果见图 1。 

3.2. 纳入研究的基本特征及质量评价 

研究基本特征见表 1。12 项研究中地区分布于四大洲，研究方法包括横断面研究及队列研究，均使

用分子序列分析方法鉴定宫颈阴道微生物，发现的 CST 数量为 3~8 种，各项研究分组年龄分布较均匀，

质量评价结果为 3 项研究在该评价体系中属于高质量、剩余 9 项研究为中等质量。评分详情见附表 2。 

3.3. CST 分类 

通过分子测序技术鉴定并进行聚类分析，各研究发现的宫颈阴道微生物 CST 数量和命名有一定差异，

但主要簇群保持了一致。所有研究均包含至少 2 个以乳酸杆菌为优势菌的主要簇群，例如惰性乳杆菌

(Lactobacillus iners)为主的 CST，在图中将标记为“L. iners CST”，同时包含至少 1 个非乳酸杆菌优势的

簇群，这样的簇群往往乳酸杆菌含量低、物种多样性高，以加德纳菌、普氏杆菌、假单胞菌等厌氧菌为

主，我们将其统称为非/低乳酸杆菌 CST，图中标记为“low L. spp CST”或“低 L. spp CST”。除一项研

究外，所有研究均发现以卷曲乳杆菌(Lactobacillus crispatus)为主的 CST，图中标记为“L. crispatus CST”
[17]。其他发现的 CST 依次有：加氏乳杆菌为主的 CST，标记为：“L. gasseri CST”，詹氏乳杆菌为主

的 CST，标记为：“L. jensenii CST”。仅在一项研究中发现的 CST 将不被纳入经典 meta 分析，如镓乳

杆菌为主的 CST (L. gallinarum CST)、卷曲–惰性乳杆菌为主的 CST (L. crispatus & iners CST) [17] [18]。 
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Figure 1. Literature screening results and process 
图 1. 文献筛选结果及流程 

 
Table 1. Basic characteristics and quality evaluation of study 
表 1. 基本特征及质量评价 

研究 地区 细菌鉴定技术 研究方法 CST 数量 年龄(岁) 质量评价 

Gao W 2013 亚洲 
(中国) 

PCR/变性梯度凝

胶电泳 横断面研究 5 37/37.8 中等(6 分) 

Brotman RM 2014 北美 微阵列 前瞻性纵向研究 5 37 中等(5 分) 

Borgdorff H 2014 非洲 
16S rRNA 

测序 前瞻性队列研究 7 27 中等(6 分) 

Mitra A 2015 欧洲 
16S rRNA 

测序 横断面研究 5 31 中等(4 分) 

Audirac-Chalifour 
A 2016 南美 

16S rRNA 
测序 横断面研究 8 34/40/43 中等(4 分) 

Dareng EO 2016 非洲 
16S rRNA 

测序 横断面研究 4 34.2/37.9 中等(7 分) 

Seo SS 2016 亚洲 
(韩国) 

16S rRNA 
测序 队列研究 4 43 中等(5 分) 

Di Paola M 2017 欧洲 
16S rRNA 

测序 队列研究 5 45/41/43 中等(6 分) 

Shannon B 2017 非洲 
16S rRNA 

测序 横断面研究 4 37.5/33 中等(4 分) 

Zhang CT 2018 亚洲 
(中国) 

16S rRNA 
测序 横断面研究 4 / 高质量(8 分) 

Yulian Chen 2020 亚洲 
(中国) 

16S rRNA 
测序 横断面研究 5 47.8/46/43.7/ 

56.1/43.0 高质量(8 分) 

Anita Mitra 2020 北美 
16S rRNA 

测序 前瞻性纵向研究 3 20.1/20.8/20.5 高质量(9 分) 
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3.4. 各事件结局定义及分组依据 

12 项研究中有 5 项研究涉及不同 CST 与任何 HPV 感染的关联[18] [19] [20] [21] [22]，根据受试者宫

颈阴道分泌物拭子 HPV 检测(PCR)试剂盒结果分组为任何 HPV 阳性组、任何 HPV 阴性组。7 项研究涉

及不同 CST 与高危 HPV 感染的关联[17] [21]-[26]，根据高危 HPV 分型检测是否阳性分为高危 HPV 阳性

组、高危 HPV 阴性组，HPV 高危型包括 9 个亚型：16、18、31、33、35、45、51、52、56、58、61。6
项研究涉及不同 CST 与宫颈上皮内病变/癌症的关联[19] [21] [24] [25] [26] [27]，本文中宫颈上皮内

病变包括任何宫颈细胞学异常和病理组织学诊断 CIN 者，宫颈细胞学异常包括未明确意义的非典型

鳞状上皮细胞(atypical squamous cells of undetermined significance, ASCUS)、低度鳞状上皮内病变

(low-grade squamous intraepithelial lesion, LSIL)、高度鳞状上皮内病变(high-grade squamous intraepi-
thelial lesion, HSIL)等[24]。2 项纵向研究观察了不同 CST 与高危 HPV 的清除或病变的消退之间的关

联[23] [28]。 

3.5. 经典 Meta 分析结果 

3.5.1. 各事件主要 CST 占比森林图 
图 2 分别显示了任何 HPV 阳性组、任何 HPV 阴性组、高危 HPV 阳性组、高危 HPV 阴性组、高危

HPV 清除或 CIN2 消退组、高危 HPV 未清除或 CIN2 未消退组、高级病变组(HSIL、CIN2+)、低级病变

组(LSIL、ASCUS、CIN1−)中各主要 CST 的占比。其中 CIN2+包括：CIN2、CIN3 及 CC，CIN1−包括：

CIN1 及其他病理结果除外高级别病变和癌症者。低乳酸杆菌为主的 CST 在 HPV 阳性组、高危 HPV 阳

性组、高级病变组和高危 HPV 清除或 CIN2 消退组中的加权合并占比分别为：52%，95%CI (46%, 59%)；
49%，95%CI (38%, 60%)；42%，95%CI (18%, 65%)；49%，95%CI (40%, 57%)。低乳酸杆菌为主的 CST
在 HPV 阴性组、高危 HPV 阴性组、低级病变组和高危 HPV 未清除或 CIN2 未消退组中的加权合并占比

分别为：36%，95%CI (26%, 46%)；37%，95%CI (27%, 48%)；32%，95%CI (16%, 48%)；27%，95%CI (20%, 
34%)。相应地，卷曲乳杆菌为主的 CST 及惰性乳杆菌为主的 CST 在各组中的加权占比也在图中显示，

在此不做赘述(图中高危 HPV 未清除或 CIN2 未消退组标记为“持续/进展组”)。 

3.5.2. 低乳酸杆菌 CST 发生各事件风险森林图 
以乳酸杆菌为主的 CST 作为对照组，检验了低乳酸杆菌为主的 CST 与任何 HPV 感染、高危 HPV 感

染、任何宫颈病变或癌症及高危 HPV 的清除或 CIN2 的消退之间的关联，效应量均采用优势比(OR)，异

质性检验结果位于森林图左下角。 
图 3 显示了低乳酸杆菌 CST 与任何 HPV 感染的关联，OR = 1.78，其 95%CI 为(1.29, 2.47)。 
图 4 显示了低乳酸杆菌 CST 与高危 HPV 感染的关联，OR = 0.33，其 95%CI 为(0.24, 0.42)。 
图 5 显示了低乳酸杆菌 CST 与任何宫颈病变或癌症的关联，OR = 0.33，其 95%CI 为(0.24, 0.42)。 
图6显示了低乳酸杆菌CST与高危HPV清除或CIN2消退的关联，OR = 0.33，其95%CI为(0.24, 0.42)。 

3.6. 网络荟萃分析结果 

3.6.1. 网络关系图 
图 7 显示了 12 项研究中涉及的宫颈阴道微生物 CST 类型及其相互关系的网络图，圆点越大表示涉

及该 CST 的研究数量越多，线条越粗表示关联两 CST 的研究数量越多，同时也以数字形式进行了标记。

根据每项研究检测的结局指标分别绘制为各 CST 与三种事件关联的网络关系图，即(1) 任何 HPV 阳性；

(2) 高危 HPV 阳性；(3) 任何宫颈病变或癌症。 
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Figure 2. Forest maps of weighted pooled proportion of main CSTs 
图 2. 主要 CST 加权占比森林图 
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Figure 3. Forest map of the association between low lactobacilli CST and any HPV infection 
图 3. 低乳酸杆菌 CST 与 HPV 感染风险关联森林图 

 

 
Figure 4. Forest map of the association between low lactobacilli CST and hrHPV infection 
图 4. 低乳酸杆菌 CST 与高危 HPV 感染风险关联森林图 

 

 
Figure 5. Forest map of the association between low lactobacilli CST and the risk of cervical dys-
plasia and cancer 
图 5. 低乳酸杆菌 CST 与宫颈病变或癌症风险关联森林图 
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Figure 6. Forest map of the association between low lactobacilli CST and the clearance of hrHPV 
or the regression of CIN2 
图 6. 低乳酸杆菌 CST 与高危 HPV 清除或 CIN2 消退关联森林图 

 

 
Figure 7. Network maps of the association between the vaginal microbiota CSTs and the risk of any prevalent HPV, 
high-risk HPV or cervical dysplasia and cancer 
图 7. 各 CST 与任何 HPV 阳性、高危 HPV 阳性、任何宫颈病变或癌症的网络关系图 

3.6.2. 网络荟萃森林图 
图 8 显示了各 CST 与三种主要事件(任何 HPV 阳性、高危 HPV 阳性、任何宫颈病变或癌症)的关联

网络图，效应量选用更近似正太分布的对数比值比(log odds ratio)，异质性检验结果显示于图中左下角。 

3.6.3. 优选概率排名曲线图 
图 9 为各 CST 与各事件的关联效应的优选概率排名曲线(the surface under the cumulative ranking 

curve, SUCRA)图，也称累计排序概率–秩次曲线图[29]。SUCRA 图通过累计曲线下面积直观展示了每种

CST 与任何 HPV 感染、高危 HPV 感染及任何宫颈病变或癌症发生的关联强度排名。同时附图 1 展示了

详细的 SUCRA 值。 

4. 讨论 

近年来 HPV 疫苗的推广和宫颈癌早期筛查的普及有望使女性罹患宫颈癌的风险大幅降低，但在发展

中国家宫颈癌的发病率和死亡率仍居高不下，且呈现年轻化的趋势。因此探究 HPV 自然史的影响因素对

宫颈癌的早预防、早诊断和早治疗尤为重要，本系统评价和荟萃分析从多个角度综合分析了宫颈阴道微

生物菌群结构与 HPV 感染、宫颈上皮内瘤变和宫颈癌之间的关联。由于研究的样本量、研究类型、地区、

民族和 CST 鉴定分类等差异，各项研究中涉及的 CST 和结局分类并不一致。因此经典的 meta 分析难以

进行直观全面的分析，例如无法对某些非同时出现的 CST 进行直接比较。在这里我们引入了可以同时进

行多个干预因素直接和间接比较的网络荟萃分析的方法。网络荟萃分析中需要进行各研究之间的两两比
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较，仅仅进行全局不一致性模型分析是不够的，因此我们使用节点劈裂法进行了局部不一致性分析(结果

未显示) [30]。 
 

 
Figure 8. Network forest plots showing the association between CSTs and the 
risk of any prevalent HPV, high-risk HPV or cervical dysplasia and cancer 
图 8. 各 CST 与 HPV 感染、高危 HPV 感染、任何宫颈病变或癌症的关

联的网络森林图 

https://doi.org/10.12677/acm.2021.112101


秦丽 等 
 

 

DOI: 10.12677/acm.2021.112101 708 临床医学进展 
 

 
Figure 9. The surface under the cumulative ranking curve showing the as-
sociation between CSTs and the risk of any prevalent HPV, high-risk HPV 
or cervical dysplasia and cancer 
图 9. (高危)HPV感染及任何宫颈病变或癌症风险中各CST优选概率排

名曲线图 
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从经典荟萃分析的结果来看，我们发现高度多样性的低乳酸杆菌为主的 CST 与 HPV 感染和宫颈病

变有关，这与大多数荟萃分析报道结果一致。在高危 HPV 的清除和 CIN2 的消退方面，卷曲乳杆菌为主

的CST (L. crispatus CST)显示出最大的优势。而网络荟萃分析结果显示了一些少见的乳酸杆菌为主的CST
可能与 HPV 感染、宫颈病变有更强的关联。如詹氏乳杆菌为主的 CST (L. jensenii CST)在任何 HPV 阳性

组和任意 SIL 组中 SUCRA 值均排名第一，而低乳酸杆菌 CST 排名第二。然而由于 L. jensenii CST 的检

出率较低，因此对于此结果我们应慎重解读。对于高危 HPV 感染的清除或 CIN2 的消退，卷曲乳杆菌优

势的 CST 优势比明显为 2.36，95%CI (1.23, 4.52)，但因纳入研究数量有限，结果中未显示。Anita 等人的

研究进行了为期 2 年的前瞻性纵向研究，观察了阴道 CST 与 CIN2 自然史之间的关联，在本次系统评价

中根据不同的观察节点将其拆分为 3 个研究纳入荟萃分析[28]。 
本文纳入的 12 项研究中仅 5 项纵向研究，其余 7 项为横断面研究，单纯的横断面研究对于循证医学

证据强度有限。我们呼吁更多纵向队列研究以便于更好地阐释宫颈阴道微生物类群与 HPV 感染、宫颈上

皮内瘤变及宫颈癌之间的因果关系。同时希望扩大样本量、标准化研究方法、纳入更多种族和地区的女

性受试者。随着基于高通量测序等分子技术的微生物代谢组学、宏基因组学蓬勃发展，提高了微生物群

组研究的效率及准确性，有利于益生菌制剂的开发。最近的研究开始聚焦于研究宫颈阴道微生物组、HPV
和细胞学变化对代谢谱的影响，这促进了持续病毒感染和癌变所必需的许多炎症和代谢机制的研究[31] 
[32]。微生物标志和代谢标志物联合检测或许是未来宫颈癌早期预防的重要方向。 
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附  录 

Table S1. Literature search strategy 
附表 1. 文献检索策略 

数据库 检索语句 检索时间 结果数量 

PubMed 

(“Microbiota” [Mesh] or microbiome [tiab] OR microbiota [tiab] OR “community state 
types” [tiab] OR “Vaginitis” [Mesh] OR vaginitis [tiab] OR “vaginosis” [tiab] OR ((“Next 

generation sequencing” [tiab] OR “direct sequencing” [tiab] OR “Sequence Analysis” 
[Mesh] OR “sequencing” [tiab] OR “sequence analysis” [tiab] OR 16s RNA [tiab] OR 

“16s” [tiab]) AND (vaginal [tiab] OR vagina [tiab] OR female [tiab] OR women [tiab] OR 
woman [tiab]))) 

AND (“Alphapapillomavirus” [Mesh] OR HPV [tiab] or “human papillomavirus” [tiab] OR 
“human papilloma virus” [tiab] OR “Uterine Cervical Neoplasms” [Mesh] OR cervical 
cancer [tiab] OR cervix cancer [tiab] OR cervical dysplasia [tiab] OR cervix dysplasia 

[tiab]) 

2010~2020 963 

Embase 

(‘microbiome’/exp/mj OR ‘microbiota’/exp/mj OR ‘vaginal infetion’/exp/mj OR ‘vagini-
tis’/exp/mj OR ‘vaginosis, bacterial’/exp/mj OR ‘16s’ OR ‘sequence analysis’/exp/mj OR 
‘sequencing’/exp/mj) AND (‘vagina’/exp/mj OR ‘vaginal’ OR ‘female’/exp/mj OR ‘wom-
en’/exp/mj OR ‘woman’/exp/mj) AND (‘human papilloma virus’/exp/mj OR ‘hpv’/exp/mj 
OR ‘human papillomavirus’/exp/mj OR ‘papilloma virus, human’/exp/mj OR ‘papilloma-

virus, human’/exp/mj OR ‘human papillomavirus 
infection’/exp/mj OR ‘papillomavirus infections’/exp/mj OR ‘papillomaviral  

infection’/exp/mj OR ‘papillomavirus infection’/exp/mj OR ‘cancer, uterine cervix’/exp/mj 
OR ‘cervical cancer’/exp/mj OR ‘cervix cancer’/exp/mj) AND [2010-2020]/py 

2010~2020 126 

Cochrane (HPV OR “human papilloma virus” OR cervical cancer OR cervix cancer) AND 
(microbiome OR microbiota OR vaginosis) 2010~2020 29 

 
Table S2. AHRQ quality assessment of all 12 included studies 
附表 2. 12 项研究的 AHRQ 质量评分 

第一 
作者 
年份 

Gao 
2012 

Borgdorff 
2014 

Brotman 
2014 

Mitra 
2015 

Seo 
2016 

Audirac- 
Chalifour 

2016 

Dareng 
2016 

DiPaola 
2017 

Shannon 
2017 

Zhang CT 
2018 

Anita 
Mitra 
2020 

Yulian 
Chen 
2020 

1 是 是 是 是 是 是 是 是 是 是 是 是 

2 是 是 是 是 是 是 是 是 是 是 是 是 

3 是 是 是 否 不清楚 是 是 否 否 是 是 是 

4 不清楚 不清楚 不清楚 不清楚 是 否 是 是 否 是 否 是 

5 不清楚 不清楚 不清楚 不清楚 不清楚 不清楚 不清楚 不清楚 不清楚 不清楚 不清楚 不清楚 

6 是 是 不清楚 不清楚 不清楚 不清楚 不清楚 不清楚 不清楚 是 是 是 

7 是 是 不适用 是 是 不清楚 是 不适用 是 是 是 是 

8 是 是 是 是 是 是 是 是 是 是 是 是 

9 不适用 不适用 不适用 不适用 不适用 不清楚 不适用 不适用 不适用 不适用 是 不适用 

10 否 否 是 否 不清楚 不清楚 是 是 不清楚 是 是 是 

11 不适用 不适用 不适用 不适用 不适用 不适用 不适用 是 不清楚 不适用 是 不适用 

注：“1”：是否明确了资料来源；“2”：是否列出了暴露组与非暴露组(病例组与对照组)、纳入及排除标准或参考既往文献；“3”：是

否说明鉴别患者的时间段；“4”：非人群来源的研究，研究对象是否连续(是否纳入某时间段内的所有患者)；“5”：对患者的主观化指标

评估是否与其他客观指标相隔离；“6”：是否描述了任何为保证质量而进行的评估(如对主要结局指标的检测、再检测)；“7”：是否解释

了将部分患者剔除的原因；“8”：描述了如何评价和/或控制混杂因素；“9”：如果存在缺失值，解释了如何处理缺失数据；“10”：总

结了患者的应答率和数据收集的完整性；“11”：如果有随访，提供了查明预期患者不完整数据所占百分比或随访结果。 
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Figure S1. The SUCRA values and mean ranks for each CST for 
the risk of (high-risk) HPV or cervical dysplasia and cancer 
附图 1. (高危) HPV 感染及任何宫颈病变或癌症风险中各 CST
平均 SUCRA 值排名 
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