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【摘要】　目的　建立并优化产气荚膜梭菌 β2 毒素编码基因（cpb2）和非典型 cpb2（aty-cpb2）的 PCR
检测方法，分析 2016-2021 年中国 9 个地区 cpb2 流行特征和遗传多态性。方法　使用 PCR 方法对

188 株产气荚膜梭菌菌株的 cpb2 进行检测，通过全基因组测序获取 cpb2 序列以分析其遗传多态性，使

用 Mega 11、Makeblastdb 软件对 110 株产气荚膜梭菌所携带的 cpb2构建系统发育树并建库，通过 Blastn
算法比对后得出 cpb2 两种不同基因型，即共有 cpb2（con-cpb2）和 aty-cpb2 之间的序列相似性。结果　针

对产气荚膜梭菌 cpb2和 aty-cpb2建立及改进的 PCR 检测方法的特异性好。cpb2的 PCR 检测结果与全基

因组测序结果高度一致（Kappa=0.946，P<0.001）。来自中国 9 个地区的菌株中共有 107 株菌携带 cpb2，

94 株 A 型菌株携带 aty-cpb2，6 株 A 型菌株携带 con-cpb2，7 株 F 型菌株携带 aty-cpb2。两种不同基因型的

cpb2 核苷酸序列相似性为 68.97%~70.97%，相同基因型的 cpb2 核苷酸序列相似性为 98.00%~100.00%。

结论　本研究建立了特异性好、一致性高的 cpb2 的 PCR 检测方法，并针对既往检测 aty-cpb2 的 PCR 方

法特异性差的缺陷进行了改进。cpb2以 aty-cpb2为主且 cpb2的不同基因型之间核苷酸序列差异大。
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【Abstract】 Objective　 To establish and optimize PCR methods for the gene encoding of 
Clostridium perfringens β2 toxin (cpb2) and atypical-cpb2 (aty-cpb2), analyze the epidemiological 
characteristics and genetic polymorphism of the cpb2 of Clostridium perfringens in 9 Chinese areas 
from 2016 to 2021. Methods　 The cpb2 of 188 Clostridium perfringens strains were examined by 
PCR; the cpb2 sequences were acquired by whole-genome sequencing to analyze the genetic 
polymorphism. Using Mega 11 and the Makeblastdb tool, a phylogenetic tree, and cpb2-library based 
on 110 strains carrying the cpb2 were produced. Using the Blastn technique, a comparison was made 
to discover sequence similarity between consensus-cpb2 (con-cpb2) and aty-cpb2. Results　 The 

·实验室研究·

DOI：10.3760/cma.j.cn112338-20220819-00718
收稿日期   2022-08-19   本文编辑   张婧

引用格式：郑浩然, 王媛媛, 白璐璐, 等 . 不同来源产气荚膜梭菌β2毒素编码基因的 PCR 检测方法建立及遗传多态性分

析[J]. 中华流行病学杂志, 2023, 44(4): 636-642. DOI: 10.3760/cma.j.cn112338-20220819-00718.

Zheng HR, Wang YY, Bai LL, et al. Establishment of PCR assays and genetic polymorphism analysis of genes encoding 

Clostridium perfringens β2 toxin from different sources[J]. Chin J Epidemiol, 2023, 44(4):636-642. DOI: 10.3760/cma. j.

cn112338-20220819-00718.

·· 636



中华流行病学杂志 2023 年 4 月第 44 卷第 4 期　Chin J Epidemiol, April 2023, Vol. 44, No. 4

specificity of PCR assay for the cpb2 and aty-cpb2 was verified. The PCR results for cpb2 amplification 
were highly consistent with the whole-genome sequencing approach (Kappa=0.946, P<0.001). A 
total of 107 strains from nine regions in China carried cpb2, 94 types A strains carried aty-cpb2, 
6 types A strains carried con-cpb2, and 7 types F strains carried aty-cpb2. The nucleotide sequence 
similarity between the two coding genes was 68.97%-70.97%, and the similarity between the same 
coding genes was 98.00%-100.00%. Conclusions　 In this study, a specific PCR method for cpb2 
toxin was developed, and the previous PCR method for detecting aty-cpb2 was improved. aty-cpb2 is 
the primary gene encoding of β2 toxin. There is a significant nucleotide sequence variance between 
the various cpb2 genotypes.

【Key words】 Clostridium perfringens; β2 toxin; Genetic polymorphism
Fund programs: National Key Research and Development Program of China 

(2021YFC2301000); Open Project Supported by State Key Laboratory of Infectious Disease 
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产气荚膜梭菌（Clostridium perfringens）是一种

革兰染色阳性并且对外界环境具有较强抵抗能力

的厌氧菌。广泛分布于自然界的土壤、水以及健康

动物（包括人类）的胃肠道当中，能够利用自身产生

的 20 余种毒素在人类和动物中引发气性坏疽、坏

死性肠炎、食物中毒、抗生素相关性腹泻（AAD）等

疾病［1］。

毒素分型方法是以产气荚膜梭菌菌株分类系

统的基础，不同类型疾病与菌株的毒素型别息息相

关，该方法于 2018 年被修订为 7 种类型即 A~G 型

（此前为 A~E 型）［2］。除此之外，不同类型的菌株还

可能携带一种或多种不参与分型的次要毒素，如产

气荚膜梭菌溶素 O/θ 毒素、β2毒素等［3］。目前，参与

分型的主要毒素在引发相关疾病的发病机制中已

经得到充分的证明，但是大部分次要毒素（如 β2 毒

素、唾液酸酶等）在致病过程中发挥的作用仍不

清楚［3-4］。

产气荚膜梭菌 β2 毒素编码基因（cpb2）位于质

粒，具有 2 种等位基因形式：共有 cpb2（con-cpb2）和非

典型 cpb2（aty-cpb2）
［5］。共有 β2 毒素蛋白和非典型

β2 毒 素 蛋 白 之 间 具 有 62.0% 的 氨 基 酸 一 致 性 和

80.0% 的相似性，非典型 β2毒素蛋白之间的氨基酸

一致性为 96.2%~98.9%，相似性为 97.0%~99.2%［6］。

该毒素自从仔猪分离的产气荚膜梭菌菌株中发现

以来，许多研究认为 con-cpb2常见于猪的分离物中，

aty-cpb2 则更常见于产气荚膜梭菌的非猪分离物

中［6-7］。最近的研究显示，儿童自闭症可能与产气

荚膜梭菌 β2毒素有关，但由于目前尚不清楚该毒素

在菌株致病过程中发挥的作用，其病因学意义仍不

清楚［8-9］。

为了解和探究我国产气荚膜梭菌 β2 毒素的遗

传多态性及其与主要分型毒素、宿主之间的关系，

本研究对 2016-2021 年从中国 9 个地区收集的产气

荚膜梭菌共 188 株进行 cpb2 的筛查，通过建立及优

化的 PCR 方法分别鉴定 cpb2和 aty-cpb2，结合二代测

序技术，分别就地理来源、宿主来源同毒素型别与

cpb2 之间的关系对菌株进行分析，并探究我国 β2 毒

素的遗传基因多态性，为我国针对产气荚膜梭菌的

防控工作提供参考依据。

材料与方法

1. 菌株来源：2016-2021 年，本课题组在 AAD
的日常监测工作中分离得到 188 株产气荚膜梭菌。

其中，62 份粪便样本来自 AAD 患者，86 份粪便样本

来自健康人群，14 份样本来自被产气荚膜梭菌污

染的食物，其余 26 份样本分别来自于羊、牛、猪的

粪便。

2. 菌株分离纯化鉴定：将疑似被产气荚膜梭菌

污染的食品、动物粪便及人类粪便样本用浓度 95%
的乙醇休克处理后在 72 h 内送至本实验室。样本

在 5% 羊血琼脂板上 37 ℃厌氧培养 24 h，挑选出疑

似为产气荚膜梭菌的菌落（圆形、扁平、半透明、边

缘 整 齐 ，在 血 平 板 上 有 双 层 溶 血 环）。 通 过 16S 
rDNA 序列测序的方法对这些细菌进行种属鉴定，

在美国国立生物技术信息中心（NCBI）网站进行比

对，以确定是否为产气荚膜梭菌，将鉴定后的菌株

保存在-80 ℃冰箱中。

3. 菌株基因组 DNA 的提取：取 10 μl 产气荚膜

梭菌菌株接种至 5%~8% 羊血琼脂板，37 ℃厌氧培

养 24 h，将纯化培养后的菌落悬浮在 1.0 ml 的蒸馏

水中，12 000 r/min 离心 2 min 后弃去悬液，使用细

菌基因组提取试剂盒（天根生物科技公司），按说明

书步骤进行核酸提取。
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4. 引 物 设 计 与 毒 素 基 因 的 检 测 ：使 用 Oligo 
7.6 软件设计引物，并在 Primer-Blast 网站上验证引

物的特异性。采用 PCR 方法对 cpb2进行检测，扩增

反应体系为 25.0 μl，模板 DNA 2.0 μl，正、反向引物

各 1.0 μl，水 8.5 μl，Taq Premix（TaKaRa，日 本）

12.5 μl。扩增的特异性片段使用 1.5% 的琼脂糖凝

胶 电 泳 法 进 行 结 果 分 析 ，每 次 实 验 均 设 置 阴 性

对照。

5. 全基因组测序：根据 Illumia 公司提供的标准

执行，使用细菌全基因组提取试剂（Promega，美国）

对核酸进行提取，使用 NanoDrop 2000 分光光度计

（Thermo，美国）测定核酸浓度，使用 5400 Fragment 
Analyzer System（Agilent，美国）评价核酸质量和序

列完整性。使用 Illumina Nova 技术对 188 株产气荚

膜梭菌进行测序，提取获得 cpb2的核苷酸序列。

6. β2 毒素基因的遗传分析：使用 Mega 11 软件

的最大似然法构建 cpb2 的系统发育树，Bootstrap 设

置 1 000 次。cpb2系统发育树中 L77965 等参考序列

选 自 DNA 序 列 数 据 库（GenBank）。 使 用

Makeblastdb 软件将 110 株菌株（107 株实验室菌株

所携带的 cpb2 序列+3 条来自 GenBank 的 cpb2 序列）

所携带的 cpb2进行建库，使用 Blastn 算法进行比对，

E 值设置为 1.0 e-2，从而得出 con-cpb2和 aty-cpb2之间

的相似性。

7. 统计学分析：采用 SPSS 19.0 软件进行统计

学分析，使用配对设计的 χ2检验比较 PCR 方法与全

基因组测序检测到的 cpb2 的结果是否存在差异，以

P<0.05 为差异有统计学意义。引入一致性检验作

为 评 价 判 断 一 致 性 程 度 的 指 标 ，0.81≤Kappa≤
1.00 且 P<0.05 说明两种方法具有高度的一致性。

结 果

1. 引物设计：本研究设计了一对引物（引物 1）
对 cpb2 进行检测，并对 Jost 等［7］在检测 aty-cpb2 时所

使用的引物（引物 2）进行了改进（表 1）。两对引物

的设计及改进原则见图 1。

2. 特异性验证及一致性评价：基于引物 1 的

PCR 方法使用艰难梭菌、肉毒梭菌和水作为阴性对

照，基于引物 2 的 PCR 方法使用艰难梭菌、肉毒梭

菌、携带 con-cpb2 的产气荚膜梭菌菌株以及水作为

阴性对照，两对引物的阴性对照中均不存在扩增反

应，证实了两对引物的特异性。配对设计 χ2检验及

一致性检验显示，使用引物 1 的 PCR 方法对 cpb2 的

检测结果与全基因组测序方法对 cpb2 的检测结果

无差异且两种方法的检测结果高度一致（χ²=0.80，

P=0.375；Kappa=0.946，P<0.001）。见表 2。

3. β2毒素分型及测序鉴定：全基因组的测序结

果显示，共有 106 株携带 cpb2的产气荚膜梭菌菌株，

其中携带 con-cpb2 的菌株共 6 株，携带 aty-cpb2 的菌

株共 100 株。基于引物 1 的 PCR 检测方法筛选出

103 株携带 cpb2 的菌株，基于引物 2 的 PCR 检测方

法筛选出 101 株携带 aty-cpb2 的菌株。对两种 PCR
结果为阳性而全基因组结果显示为阴性的扩增产

物进行测序，将该序列在 GenBank 上进行 BLAST 序

列比对，最终鉴定该菌株所携带的 cpb2为 aty-cpb2。

4. 不同地理来源、毒素型别和 cpb2 之间的流行

特征分析：收集到的菌株中大多数来自山东省（84/
188，44.7%），然后依次为河北省（47/188，25.0%）、

云南省（16/188，8.5%）、广西壮族自治区（14/188，

7.4%）、浙 江 省（11/188，5.8%）、北 京 市（6/188，

3.2%）、陕 西 省（6/188，3.2%）以 及 湖 南 省（2/188，

1.1%）和四川省（2/188，1.1%）。见表 3。cpb2 在各

地区之间的流行情况虽然差异无统计学意义，但

aty-cpb2 和 con-cpb2 两种等位基因在山东省、云南省

出现的相对频率分别为 65.5%（55/84）、18.8%（3/
16），而 其 他 地 区 则 分 别 为 44.2%（46/104）、1.7%

（3/172）。

虽然来自各地的菌株数量不尽相同，但是大多

数菌株为 A 型（174/188，92.6%）。唯一的 D 型来自

河北省，唯一的 E 型来自山东省，二者均未携带

β2 毒 素 ，其 余 皆 为 F 型 菌 株（12/188，6.4%）。

aty-cpb2 是编码 β2 毒素的主要基因型，在 A 型菌株

中被检测发现，在 7 株携带 β2 毒素的 F 型菌株中均

被检测发现，而 con-cpb2仅在 6 株 A 型菌株中检测发

现。见表 3。

表 1 检测 cpb2及 aty-cpb2的引物序列和扩增条件

引物名称

引物 1

引物 2

目的基因

cpb2

aty-cpb2

引物序列（5'~3'）
CPB2-F1： 
TTYAAATATGATCCTAACCAA
CPB2-R1： 
TCATCCCATGTACAAACTTGAG
atyCPB2-F： 
ATTATGTTTAGRAATACAGTTA
atyCPB2-R： 
CAATAWCCTTCACCAAATACT

引物来源

本研究

文献［7］

注：cpb2：产气荚膜梭菌 β2 毒素编码基因；aty-cpb2：非典型 cpb2；

两对引物扩增条件：95 ℃预变性 5 min；94 ℃变性 30 s，50 ℃退火

30 s，72 ℃延伸 30 s，35 个循环；72 ℃再延伸 7 min；4 ℃保存
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5. 不同宿主来源、毒素型别和 cpb2 之间的流行

特征：在 188 株菌株中，A 型普遍存在于不同种类的

分离物中，携带 cpb2 的情况并不相同。唯一的 D 型

来自人类，唯一的 E 型来自羊，二者均不含 cpb2。

12 株 F 型菌株中，11 株来自人类，1 株来自食物，所

携带的 cpb2均为 aty-cpb2。

共有 148 株产气荚膜梭菌菌株来自人类，这些

菌 株 分 别 为 A 型（136/148，92.0%）、D 型（1/148，

0.6%）、F 型（11/148，7.4%）。cpb2 主要以 aty-cpb2 形

式 存 在 于 A 型 菌 株 当 中（72/148，48.7%），以

表 3 不同地理来源、毒素型别和 cpb2间的流行特征

毒素
型别

A

D
E
F

合计

cpb2携带
情况

未携带

aty-cpb2

con-cpb2

未携带

未携带

未携带

aty-cpb2

省    份
北京

3（50.0）
2（33.0）
1（17.0）

-
-
-
-

6（100.0）

广西

3（21.4）
10（71.4）

-
-
-
-

1（7.2）
14（100.0）

河北

28（59.6）
15（31.9）

1（2.1）
1（2.1）

-
2（4.3）

-
47（100.0）

湖南

-
2 （100.0）

-
-
-
-
-

2（100.0）

山东

26（31.0）
51（60.7）

1（1.2）
-

1（1.2）
1（1.2）
4（4.7）

84（100.0）

陕西

3（50.0）
2（33.0）

-
-
-
-

1（17.0）
6（100.0）

四川

1（50.0）
1（50.0）

-
-
-
-
-

2（100.0）

云南

9（56.3）
3（18.8）
3（18.8）

-
-

1（6.1）
-

16（100.0）

浙江

1（9.1）
8（72.7）

-
-
-

1（9.1）
1（9.1）

11（100.0）

合计

74（39.4）
94（50.0）

6（3.2）
1（0.5）
1（0.5）
5（2.7）
7（3.7）

188（100.0）
注：cpb2：产气荚膜梭菌 β2毒素编码基因；aty-cpb2：非典型 cpb2；con-cpb2：共有 cpb2；括号外数据为分离株的数量，括号内数据为分离株占省

份、毒素型别情况的构成比（%）；-：未从该地区分离到对应类型的菌株

注：a 引物；b 目的基因（L77965、MH900548.1 为 con-cpb2 序列，AY609183.1、AY609161.1 为 aty-cpb2 序列，来自 GenBank；CP180、

CP90 为 aty-cpb2的序列，来自本实验室）；c目的基因核苷酸序列位点；d引物序列方向为目的基因序列方向的 5'~3'
图 1　两种引物兼并碱基的设计及改进原则

表 2 基于引物 1 的 PCR 检测结果与全基因组测序结果

引物 1 的 PCR
检测结果

阳性

阴性

合计

全基因组测序结果

阳性

102
1

103

阴性

4
81
85

合计

106
82

188
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con-cpb2 形式存在于 A 型菌株的 β2 毒素仅为 3.4%
（5/148），其 余 皆 为 未 携 带 β2 毒 素 的 A 型 菌 株

（59/148，39.9%）。F 型菌株中检测到含有 β2毒素的

菌株所携带的编码基因均为 aty-cpb2（6/11，54.6%），

其余全部为未携带β2毒素的F型菌株（5/11，45.4%）。

从 14 株食物来源分离出的菌株中，大多数菌

株 为 A 型 且 携 带 编 码 基 因 为 aty-cpb2 的 β2 毒 素

（10/14，71.4%），仅 1 株为 F 型菌株携带 β2毒素且编

码基因为 aty-cpb2。

从 26 株动物来源分离出的菌株中，毒素型别

分别为 A 型（25/26，96.2%）、E 型（1/26，3.8%）。2 株

分离自牛的菌株均携带 β2 毒素且编码基因均为

aty-cpb2。 分 离 自 羊 的 菌 株 共 23 株 ，检 测 到 携 带

β2 毒 素 的 有 10 株 ，均 为 A 型 且 编 码 基 因 均 为

aty-cpb2（10/23，43.5%），其余菌株均未携带 β2 毒素

（12/23，52.2%）。仅 1 株菌株分离自猪，该菌株携

带 β2毒素且编码基因为 con-cpb2。见表 4。

6. β2 毒素基因的遗传多态性：以 con-cpb2 的原

型（L77965）及 aty-cpb2原型（AY609183、AY609161）
作为参照，在 cpb2 的系统发育树中鉴定了两个谱系

（第 1 组和第 2 组）。第 1 组包含本研究 101 株菌株

携带的 aty-cpb2核苷酸序列和 19 株来自 GenBank 的

aty-cpb2 核苷酸序列，第 2 组包含本研究 6 株菌株携

带的 con-cpb2 核苷酸序列和 13 株来自 GenBank 的

con-cpb2核苷酸序列。本研究的 cpb2核苷酸序列中，

第 1 组和第 2 组之间的 cpb2 序列相似性为 68.97%~
70.97%，第 1 组组内的 cpb2 序列相似性均>98.00%，

与 AY609183、AY609161 的相似性分别为 97.99%~
100.00%、97.24%~99.87%；第 2 组组内的 cpb2 序列

相似性为 100.00%，与 L77965 的相似性为 90.85%。

通常，对产气荚膜梭菌 β2毒素进行遗传多态性分析

时，引入产气荚膜梭菌 β 毒素核苷酸序列作为外

群。见图 2。

讨 论

目前研究尚无法确定 β2 毒素在发病机制中的

真正作用，早期研究认为携带 β2毒素的产气荚膜梭

菌比未携带该毒素的菌株更容易导致易感宿主发

生更明显的坏死性肠道病变，但是这项研究中并未

使用携带相同 β2毒素编码基因的菌株，并且除 β2毒

素以外的混杂因素也可能会影响病变的严重程

度［7，10］。除在自闭症患儿的粪便中发现了该毒素的

存在外，β2毒素可能也在早产儿坏死性小肠结肠炎

的发病过程中发挥一定作用［11］。由于缺乏特异性

试剂（如针对 β2毒素蛋白的单克隆抗体）和/或可用

的高度纯化抗原，β2毒素在分子水平上的作用机制

仍然未知［12］，国内外学者正在开发一种有效的特定

试剂以了解 β2 毒素真正的生物学功能以及在致病

过程中发挥的真正作用［6，13］。本研究发现，在检测

过程中使用扩增体系、程序与既往研究一致的情况

下，检测效果较差。因此，本研究建立了一种全新

cpb2 的 PCR 检测方法并对先前检测 aty-cpb2 的 PCR
方法进行了改进，并对两种 PCR 方法进行了特异性

验证，结果显示，该方法消除了之前检测 aty-cpb2时

产生非特异性扩增条带影响结果判断的劣势。

本研究中提供了有关中国存在的不同产气荚

膜梭菌毒素型别中 cpb2 在不同地区、不同宿主之间

的分布情况。遗传多态性分析表明，cpb2 的不同基

因型之间核苷酸序列差异大。本研究在对携带

β2 毒素的菌株在毒素分型的基础上进行遗传分组

并引入原型相关组，更好地确定了该毒素编码基因

的不同基因型在我国不同物种和不同地区间的流

行情况。

表 4 不同宿主来源、毒素型别和 cpb2之间的流行特征分析

毒素
型别

A

D
E
F

合计

cpb2携带情况

未携带

aty-cpb2

con-cpb2

未携带

未携带

未携带

aty-cpb2

宿主来源

人类

59（39.8）
72（48.8）

5（3.4）
1（0.5）

-
5（3.4）
6（4.1）

148（100.0）

羊

12（52.2）
10（43.5）

-
-

1（4.3）
-
-

23（100.0）

牛

-
2（100.0）

-
-
-
-
-

2（100.0）

猪

-
-

1（100.0）
-
-
-
-

1（100.0）

食物

3（21.4）
10（71.4）

-
-
-
-

1（7.2）
14（100.0）

合计

74（39.4）
94（50.0）

6（3.2）
1（0.5）
1（0.5）
5（2.7）
7（3.7）

188（100.0）
注：cpb2：产气荚膜梭菌 β2毒素编码基因；aty-cpb2：非典型 cpb2；con-cpb2：共有 cpb2；-：未从该宿主来源中分离到对应类型的菌株
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值得注意的是，β2毒素被认为是可以广泛地存

在于各种毒素型别产气荚膜梭菌中的一种次要毒

素［3，14］。但在我国中部地区一家医院进行的临床腹

泻患者粪便产气荚膜梭菌的调查显示，β2毒素的检

出率仅为 3.3%［15］，类似的研究在日本也得到了相

似的结果，β2 毒素的检出率为 1.4%［16］。但由于本

研究存在样本来源分散、时间跨度大且缺少宿主的

健康状况的局限，无法分析造成检出率出现差异的

原因，也无法分析不同编码基因的 β2毒素在产气荚

膜梭菌引发疾病中发挥的真正作用。

本研究结果可用于监测系统，为该领域的相关

学者提供有关数据以更好地控制携带 β2 毒素的产

气荚膜梭菌菌株所带来的危害，有助于在全国范围

建立监测系统，了解由产气荚膜梭菌不同毒素型别

的菌株在我国引发人类和动物相关疾病及可能存

在的某些联系。
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本刊常用缩略语
　　本刊对以下较为熟悉的一些常用医学词汇将允许直接用缩写，即在文章中第一次出现时，可以不标注中文和英文全称。
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HIV
MSM
STD
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PFGE
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A 值
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HCV
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比值比
相对危险度
可信区间
第 n 百分位数
艾滋病
艾滋病病毒
男男性行为者
性传播疾病
脱氧核糖核酸
核糖核酸
聚合酶链式反应
反转录聚合酶链式反应
每个反应管内荧光信号达到设定的
阈值时所经历的循环数
聚丙烯酰胺凝胶电泳
脉冲场凝胶电泳
酶联免疫吸附试验
吸光度值
几何平均滴度
乙型肝炎病毒
丙型肝炎病毒
戊型肝炎病毒

HBcAg
HBeAg
HBsAg
抗-HBs
抗-HBc
抗-HBe
ALT
AST
HPV
DBP
SBP
BMI
MS
FPG
HDL-C
LDL-C
TC
TG
CDC
WHO

乙型肝炎核心抗原
乙型肝炎 e 抗原
乙型肝炎表面抗原
乙型肝炎表面抗体
乙型肝炎核心抗体
乙型肝炎 e 抗体
丙氨酸氨基转移酶
天冬氨酸氨基转移酶
人乳头瘤病毒
舒张压
收缩压
体质指数
代谢综合征
空腹血糖
高密度脂蛋白胆固醇
低密度脂蛋白胆固醇
总胆固醇
甘油三酯
疾病预防控制中心
世界卫生组织

·· 642


