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【摘要】 目的 研究博尔塔拉蒙古自治州（博州）3～5 岁汉族、维吾尔族、蒙古族儿童口腔内变形链球菌的检

出率，以及基因型与儿童龋病间的相关性。方法 从博州地区儿童口腔流行病学调查资料样本库中分层随

机抽取 90 名儿童为研究对象，高龋组（龋失补牙数 ≥ 5）45 名，无龋组（龋失补牙数＝0）45 名，每组中汉族、

维吾尔族、蒙古族儿童各 15 名，收集牙菌斑样本，用轻唾⁃杆菌肽琼脂培养基和脑心浸液培养基培养变形链

球菌，通过革兰氏染色，生化鉴定和聚合酶链反应等方法进一步分离鉴定临床分离株，并通过随机引物聚合

酶链式反应检测基因型分布。结果 在 90 名受检儿童中变形链球菌的检出率为 75.5%，高龋组变形链球菌

的检出率为 86.7%，高于无龋组的 64.4%（P＝0.014）。汉族、维吾尔族、蒙古族间比较时，变形链球菌的检出

率差异无统计学意义（P＝0.457）。本实验共获得 549 株变形链球菌临床菌株，发现 113 种不同的基因型。高

龋组中 61.5%的个体携带超过一种以上的变形链球菌基因型，无龋组有 37.9%的个体具有一种以上的基因

型，高龋组变形链球菌基因多态性高于无龋组，差异具有统计学意义（P＝0.035）。Spearman 相关分析表明，

三民族儿童口腔内变形链球菌基因多态性与龋敏感度呈正相关（r＝0.258，P＝0.034）。结论 博州儿童口腔

内变形链球菌在高龋组与无龋组间分布有差异，在民族间无差异，高龋组群体中存在的变形链球菌比无龋组

拥有更多的基因型数量，其基因多态性可能与变形链球菌的致龋性能相关。
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【Abstract】 Objective To study the detection rate of Streptococcus mutans in oral cavities of 3 ⁃5 ⁃year ⁃ old Han,
Uygur and Mongolian children in Bortala Mongolian Autonomous Prefecture, and the correlation between genotype and
dental caries of preschool children. Methods Ninety children were randomly selected from the sample bank of chil⁃
dren′s oral epidemiological survey data in the Bozhou area of Xinjiang. Forty⁃five children were included in the high
caries group (more than 5 missing teeth), and 45 children were included in the noncaries group (0 missing teeth); each
group comprised 15 children of each of the Han, Uygur and Mongolian nationalities. Plaque samples were collected and
cultured with light saliva⁃bacillin agar medium and brain⁃heart infusion medium. Streptococcus mutans were cultured,
and clinical isolates were further isolated and identified by Gram staining, biochemical identification and polymerase
chain reaction. Genotype distribution was detected by random primer polymerase chain reaction. Results The detec⁃
tion rate of Streptococcus mutans in the 90 included children was 75.5%. The detection rate of Streptococcus mutans in
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the high caries group was 86.7%, which was significantly higher than that in the caries⁃free group (64.4%) (P＝0.014).
There was no significant difference in the distribution of Streptococcus mutans among Han, Uygur and Mongolian nation⁃
alities (P＝0.457). A total of 549 clinical strains of Streptococcus mutans were obtained, and 113 different genotypes
were found. In the high caries group, 61.5% carried more than one genotype of Streptococcus mutans, and 37.9% of the
caries ⁃ free group had more than one genotype. The genetic polymorphism of Streptococcus mutans in the high caries
group was significantly higher than that in the caries⁃free group (P＝0.035). Spearman correlation analysis showed that
there was a positive correlation between oral Streptococcus mutans gene polymorphism and caries sensitivity (r＝0.258,
P＝0.034). Conclusion The distribution of Streptococcus mutans in children′s oral cavity in the Bozhou area was dif⁃
ferent between the high caries group and the caries⁃free group, but there was no difference among nationalities. Strepto⁃
coccus mutans in the high caries group had more genotypes than those in the caries⁃free group. The genetic polymor⁃
phism of Streptococcus mutans might be related to the caries⁃causing ability of Streptococcus mutans.
【Key words】 Streptococcus mutans; Children; Dental plaque； Dental caries; Genotype; Gene polymor⁃
phisms; Ethnic； Correlation

3～5 岁儿童由于其饮食习惯的特殊性和正常

的口腔卫生习惯尚未建立，是龋病的好发人群。

在 2017 年第四次全国口腔健康流行病学调查

中［1］，5岁儿童乳牙龋病患龋率为 70.9%，比 10年前

上升了 5.8个百分点，儿童乳牙龋齿的发生率已呈

现上升态势，各国家及地区差别较大。本团队前

期调查显示博尔塔拉蒙古自治州（博州）的低龄儿

童龋病发生率高达 72.20%，高于全国水平［2］。乳

牙龋 病进一步发展会引起疼痛，感染，成为重型低

龄儿童龋病（severe early childhood caries，S⁃ECC），

使儿童的身心健康受到严重威胁［3］。在健康的口

腔生态环境中，牙菌斑生物膜中 的各种微生物物

种保持自然平衡并限制潜在的致龋细菌定植。当

这种平衡受到破坏时，将促进致龋细菌的生长，导

致龋齿［4］。变形链球菌被认为是口腔中主要致龋

菌之一，而且有充分的证据表明变形链球菌的检

出率与低龄儿童龋相关，变形链球菌在不同个体

口腔中表现出不同的基因型和致龋性，其遗传多

态性可能是儿童龋病的病因［5⁃9］。博州是以汉族、

维吾尔族、蒙古族为主的多民族聚居区，具有独特

的文化背景和饮食生活习惯。本研究旨在了解博

州地区汉族、维吾尔族、蒙古族儿童口腔内变形链

球菌的检出情况及其基 因型分布，明确变形链球

菌基因型与低龄儿童龋病之间的关系，为博州儿

童乳牙龋的防治提供参考。

1 材料和方法

1.1 研究对象

根据本课题组前期对新疆乌鲁木齐市，喀什

市不同民族儿童进行的变形链球菌致龋相关研

究，从博州汉族、维吾尔族、蒙古族中采用随机数

表法进行抽样，分别筛选出高龋组（龋 失补牙

数 ≥ 5）和无龋组儿童（龋失补牙数＝0）各 15 名，

共计 90 名儿童作为研究对象。

纳入标准：无系统性疾病；无口腔黏膜疾病；

口内未佩戴正畸装置；且在采集菌斑前 1 个月内，

未服用任何抗生素类药物。排除标准：牙齿结构

异常；近 1 个月内使用过漱口水或服用抗生素；有

严重全身系统性疾病；接受过正畸治疗或有口腔

黏膜疾病者。整个实验流程均得到新疆医科大学

第 一 附 属 医 院 伦 理 委 员 会 的 批 准（伦 审 号 ：

20150214⁃162），同 时征得儿童家长同意。

1.2 材料

1.2.1 细菌菌种 变形链球菌标准菌株 UA159 购

自北京大学口腔医学院中心实验室。

1.2.2 主要试剂和仪器 轻唾琼脂培养基（青岛日

水，中国），杆菌肽（青岛日水，中国），脑心浸液培

养基（BD，美国），革兰氏染色染剂（BIOMIGA，美

国），细菌微量生化反应管（杭 州滨和微生物试剂

有限公司，中国），细菌基因组快速提取试剂盒（天

根，中国），Marker 2000（BIOMIGA，美国），引物合

成（上海生工，中国），PCR 扩增仪（BIO⁃RAD，美

国），凝胶成像仪（BIO⁃RAD，美国）。

1.3 变形链球菌样本收集

于上午 l0 点左右（空腹）进行取样，受试儿童

用清水漱口，采样时避免手指接触，以防止交叉感

染及对菌斑样本的污染。由同一检查者刮取无龋

组儿童上下颌第一乳磨牙颊侧颈 1/3 及上前牙唇

面颈 1/3 菌斑，有龋儿童取其龋坏组织邻近的牙面

菌斑，酒精灯旁取样后立刻置于无菌脑心浸液培
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养基（brian heart infusion，BHI）中冰冻保存，并在 2 h
内冰浴下转运至 实验室，⁃80 ℃冻存备用。

1.4 变形链球菌选择性培养

将 100 μL 菌悬液直接接种于加入亚碲酸钾的

轻唾 ⁃杆菌肽琼脂（mitis⁃salivarius⁃bacitracin agar，
MSB）［10］平皿上，37 ℃厌氧条件下培养 48 h（一代

菌）。每个实验对象通过肉眼观察挑取 8～10 个

不同形态的菌落，接种于 MSB 培养平板内，培养条

件同细菌初代培养（二代菌）。用无菌接种环挑取

二代菌中的单个菌落进行革兰氏染色，并在显微

镜下确认为革兰氏阳性菌后，将符合形态的纯培

养物划线转种于BHI，培养条件同前（三代菌）。然

后转至 2 mLBHI 液体培养基中 增菌 18～24 h，加
入 50%甘油，⁃20 ℃冻存备用。

1.5 鉴定变形链球菌的临床分离株

1.5.1 形态学鉴定 挑取第二代细菌的单个菌落用

于革兰氏染色，并在油镜下观察菌体形态（× 100）。
1.5.2 生化鉴定 菌株通过细菌微量生化反应管

发酵甘露醇、山梨醇、棉子糖、蜜二糖、精氨酸、七

叶苷，经 37 ℃恒温培养 24 h 后观察结果。变形链

球菌标准菌株 UA159 及无菌生理 盐水分别被用

作阳性对照和阴性对照。由于生化鉴定并不能完

全区分变形链球菌和远缘链球菌，因此需要通过

聚合酶链反应（biochemical identification and poly⁃
merase chain reaction，PCR）技术再次鉴定。

1.5.3 分子生物学鉴定 根据细菌基因组 DNA 提

取试剂盒说明书规范提取变形链球菌 DNA，并通

过核酸定量仪测定 DNA 纯度和浓度。葡糖基转

移 酶 gtfB 基 因 的 特 异 性 引 物 GtfB（5′ ⁃ ACTA⁃
CACTTTCGGGTGGCTTGG⁃3′，5′⁃CAGTATAAGCGC⁃
CAGTTTCATC⁃3′）和葡聚糖结合蛋白 gbpB 基因的

特异性引物 GbpB（5′ ⁃CAACAGAAGCACAACCAT⁃
CA⁃3′，5′⁃GTCCACCATTACCCCAGT⁃3′）用于对变

形链球菌的再次鉴定［5］。PCR 反应体系（25 μL）：

DNA 模板 2 μL，PCR Master Mix 12.5 μL，上下游引

物各 0.5 μL，双蒸水（dd H2O）9.5 μL。反应条件：

95 ℃预变性 2 min，26 个循环（95 ℃ 变性 30 s，55 ℃
退火 1 min，72 ℃延伸 l min）后，72 ℃延伸 5 min。
将扩增产物在 1.5％琼脂糖凝胶上电泳（1 倍 TBE
缓冲液，110 V 电泳 40 min），UA159 用作阳性对

照，蒸馏水作阴性对照，DNA 相对分子质量标准

为 DL 2000，凝胶成像系统记录带型。使用两种引

物分别 在 517 bp 和 104 bp 处扩增出单条带者为

变形链球菌，见表 1。

1.6 随 机 引 物 聚 合 酶 链 反 应（arbitrarily primed
PCR，AP⁃PCR）基因分型

变形链球菌 AP⁃PCR 根据参考文献选取最佳

引物序列 OPA02（5′⁃TGCCGAGCTG⁃3′）［11］。 反应

体系 25 μL：DNA 模板 2 μL，引物 1 μL，PCR Mas⁃
ter Mix 12.5 μL，双蒸水（dd H2O）9.5 μL。 随机引

物 OPA02 的反应条件：95 ℃预变性 2 min，30 个循

环（94 ℃ 1 min，32 ℃ 1 min，72 ℃ 2 min）后，72 ℃
延伸 5 min。1.5%琼脂糖凝胶电泳检测后，对 AP⁃
PCR 基因指纹图谱的评价参考 Grönroos等［12］的标

准：观察凝胶电泳结果，若主条带不同，认为图谱

不相同；若主条带相同，其余条带中不同的条带多

于两条，则认为图谱不相同。AP⁃PCR 指纹图谱的

带型用 Bio⁃Rad 凝胶成像仪的 Quantity One 软件进

行相对分子质量确定，将数据导入 Excel。
1.7 统计学分析

采用 SPSS24.0 软件进行数据处理。对变形链

球菌在民族分布及高龋组与无龋组中的检出率等

计数资料采用 c2 检 验。Mann⁃Whitney U 和 Krus⁃
kal⁃Wallis H 检验分别用于分析变形链球菌基因多

态性在不同龋敏感组及民族间分布的差异，Spear⁃
man 相关分析用于 dmft 与 变形链球菌的基因型数

目间的相关性分析。P < 0.05 为差异有统计学

意义。

2 结 果

2.1 变形链球菌的分离鉴定

2.1.1 变形链球菌菌落检测和细菌形态学鉴定

MSB 培养基上菌落肉眼观察结果：深蓝色，直径约

1 mm，菌落高度凸起、坚硬、嵌入琼脂中，边缘不

整齐（图 1a）。革兰氏染色后，油镜下（× 100）观察

到变形链球菌菌落 成簇或散在分布，为长链或短

链状革兰氏阳性小球菌（图 1b）。

2.1.2 变形链球菌生化鉴定 通过细菌微量生化

反应管鉴定具有变形链球菌典型形态的临床分离

株。甘露醇、山梨醇、棉子糖、蜜二糖的发酵实验

阳性显示为黄色，精氨酸阳性呈红色，七叶苷水解

表 1 PCR引物序列

Table 1 Primer sequence for PCR
引物

GtfB⁃F
GtfB⁃R
GbpB⁃F
GbpB⁃R

序列

ACTACACTTTCGGGTGGCTTGG
CAGTATAAGCGCCAGTTTCATC
CAACAGAAGCACAACCATCA
GTCCACCATTACCCCAGT

扩增片段（bp）
517

104
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阳性则呈深棕色。变形链球菌标准菌株 UA159 生

化鉴定结果：甘露醇、山梨醇、棉子糖、蜜二糖、七

叶苷呈阳性结果，精氨酸为阴性结果；无菌生理盐

水的 6个生化反应结果都为阴性；经鉴定，1～14
分离株与阳性对照组颜色变化一致，表明均为变

形链球菌（图 2）。

2.1.3 变形链球菌的 PCR 鉴定 特异性引物 gtfB
和 gbpB 鉴定结果显示，变形链球菌标准菌株

UA159的 gtfB 基因在 517 bp 处有特异性条带，阴

性对照组无条带出现，3～22泳道均出现与变形链

球菌UA159一致的条带，表明 3～22经PCR鉴定后

均为变形链球菌（图 3）。变形链球菌标准菌株

UA159的 gbpB 基因在 104 bp 处有特异性条带，阴

性对照组无条带出现，3～21泳道均出现与变形链

球菌UA159一致的条带，表明 3～21均为变形链球

菌（图 4）。

2.2 三民族儿童口腔中变形链球菌的检出情况

儿童口腔中变形链球菌的检出情况见表 2。
总体样本中，变形链球菌的检出率为 75.5%，高龋

组变形链球菌的检出率为 86.7%，无龋组 64.4%，

差异有统计学意义（P＝0.014）。在汉族、维吾尔

族、蒙古族儿童中，高龋组变形链球菌检出率均高

于无龋组，但差异无统计学意义（P > 0.05）。蒙古

族儿童口腔中变形链球菌检出率为 83.3%，略高于

维吾尔族（73.3%）和汉族（70%），但差异无统计学

意义（c2＝1.564，P＝0.457）。

2.3 三民族儿童口腔中变形链球菌基因型分布

分离鉴定后，共获得 549 株变形链球菌临床

菌株，使用 OPA 02 随机引物扩增 DNA，AP⁃PCR
电泳结果显示可以扩增出 4～10 个条带（图 5）。

用 Quantity One 软件进行相对分子质量确定并做

聚类分析，根据指纹图谱得到 113 种不同基因型，

三民族高龋和无龋儿童变形链球菌基因型分布详

见表 3。

a：在MSB 培养基形态；b：革兰氏染色后的镜下形态（× 100）
图 1 变形链球菌形态

Figure 1 Morphology of Streptococcus mutans

ba

注 甘：甘露醇；山：山梨醇；棉：棉子糖；蜜：蜜二糖；精：精

氨酸；七：七叶苷；阳：阳性对照组变形链球菌 UA159；阴：

阴性对照组无菌生理盐水；1～14：变形链球菌临床分离株

图 2 变形链球菌生化鉴定结果

Figure 2 Biochemical identification results of Streptococcus
mutans

甘 山 棉 蜜 精 七 甘 山 棉 蜜 精 七

阳
阴1
2
3
4
5
6

78
9
10
11
12
13
14

M：DL2000 DNA Marker；1：变形链球菌 UA159；2：阴性

对照；3～22:儿童口腔中检出的变形链球菌

图 3 变形链球菌 gtfB 基因 PCR 鉴定结果

Figure 3 PCR identification of the Streptococcus

mutans gtfB gene

bp M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22
2000
1000750500
250100

2000
1000750500
250
100

bp M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21

M：DL2000 DNA Marker：1：变形链球菌 UA159；2：阴性

对照；3～21：儿童口腔中检出的变形链球菌

图 4 变形链球菌 gbpB 基因 PCR 鉴定结果

Figure 4 PCR identification of the Streptococcus

mutans gbpB gene
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由表 3 可知三民族儿童口腔中变形链球菌存

在明显的基因多态性，高龋组中 61.5%的个 体携

带一种以上变形链球菌基因型，无龋组 37.9%的个

体携带一种以上变形链球菌基因型，Mann⁃Whit⁃

ney U 检验结果显示，高龋组变形链球菌基因多态

性高于无龋组，差异具有统计学意义（Z＝⁃2.113，
P＝0.035）。Kruskal⁃Wallis H 检验结果显示，在高

龋组和无龋组中，变形链球菌基因型在不同民族

间的分布差异无统计学意义（高龋组：c2＝0.292，
P＝0.864；无 龋组：c2＝0.372，P＝0.830）。 Spear⁃
man 相关分析表明博州地区人群中基因多态性与

龋敏感度呈正相关（r＝0.258，P＝0.034）。

bp M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20

2000
1000750

250
100

M：DL2000 DNA Marker；1～19：各民族儿童口腔中变形

链球菌基因分型；20：变形链球菌 UA159 基因分型

图 5 变形链球菌 AP-PCR 结果

Figure 5 Results of Streptococcus mutans AP-PCR

100

表 3 三民族儿童口腔中高龋组和无龋组变形链球菌基因多态性比较

Table 3 Comparison of gene polymorphisms of Streptococcus mutans in the S⁃ECC and CF groups of children of the three ethnic groups
n（%）

组别

汉族

高龋组

无龋组

维吾尔族

高龋组

无龋组

蒙古族

高龋组

无龋组

合计

高龋组

无龋组

人数

21
12
9

22
13
9

25
14
11
68
39
29

基因型数量

1

6（50.0）
6（66.7）

4（30.8）
5（55.5）

5（35.7）
7（63.6）

15（38.5）
18（62.1）

2

2（16.7）
3（33.3）

7（53.8）
3（33.3）

5（35.7）
2（18.2）

14（35.9）
8（27.6）

3

4（33.3）
0（0）

1（7.7）
1（11.1）

2（14.3）
2（18.2）

7（17.9）
3（10.3）

4

0（0）
0（0）

1（7.7）
0（0）

2（14.3）
0（0）

3（7.7）
0（0）

Z值

-1.196

-1.057

-0.986

-2.113

P值

0.232

0.290

0.324

0.035

3 讨 论

低龄儿童龋病长久以来都是龋病的研究热

点，其发展速度快，破坏严重，进一步发展会导致

乳牙早失，错 畸形等，从而影响到儿童的生长发

育。目前变形链球菌被公认为是口腔主要致龋菌

之一，Banas等［13］发现口腔中存在的变形链球菌的

检出率与龋齿的关系并不恒定，变形链球菌的数

量在保持口腔生态环境平衡中起着重要作用。以

往关于唾液、菌斑中变形链 球菌的检出率与学龄

前儿童龋病程度相关性的研究，不同研究者给出

的结果并不相同。有学者［14⁃15］认为龋坏程度与变

形链球菌的检出密切相关，本研究显示高龋组变

表 2 三民族受检儿童口腔中高龋组与无龋组变形链球菌

的检出情况

Table 2 Detection of Streptococcus mutans in the S⁃ECC groups
and the CF groups of children in the three ethnic groups

n（%）

组别

汉族

高龋组

无龋组

维吾尔族

高龋组

无龋组

蒙古族

高龋组

无龋组

合计

高龋组

无龋组

人数

30
15
15
30
15
15
30
15
15
90
45
45

变形链球菌检出［例（%）］

21（70.0）
12（80.0）
9（60.0）

22（73.3）
13（86.7）
9（60.0）

25（83.3）
14（93.0）
11（73.3）
68（75.5）
39（86.7）
29（64.4）

c2值

1.429

2.727

2.160

6.016

P值

0.427

0.215

0.330

0.014
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形链球菌的检出 率为 86.7%，高于无龋组，此结果

与上述文献一致。而另有一些研究［16⁃17］却不能说

明 龋敏感性与变形链球菌检出情况具有相关性。

影响变形链球菌检出率的因素有很多，例如纳 入

研究对象的人数、地域、民族等一般特征，不同的

培养基与鉴定方法也可能导致变形链球 菌检出率

的差异。本研究采用的 MSB 培养基是一种选择性

培养基，易于鉴定分离变形链球菌菌落，同时 BHI
培养基又能为变形链球菌的生长提供更丰富的营

养。由于分离培养的菌株数目较多，本实验首先

采用操作简便的生化鉴定方法对分离菌株进行初

步鉴定，然后将变形链球菌用 GtfB 和 GbpB 两种

特异性引物同时进行 PCR 扩增，分别获得的扩增

产物为单一 条带，目的片段大小为 517 bp，104 bp
的菌株才能被证实为变形链球菌，增加了本研究

变形链球菌检出率的可靠性。比较汉族、维吾尔

族与蒙古族儿童口腔中变形链球菌的检出率时，

发现蒙古族略高于维吾尔族和汉族，但差异无统

计学意义，这说明民族的差异并不影响变形链 球

菌的检出，可能是由于该地区人口长期混居，饮食

及生活习惯互相融合，导致各民族之间 的差异逐

渐消失。

AP⁃PCR 法是在事先不知道所鉴定的 DNA 序

列的前提下，以随机排列的碱基序列为引 物，随机

扩增 DNA，并对获得的指纹图谱进行分析的一种

方法，目前已经广泛应用于口腔致病菌的分型鉴

定中［18］。Cheon等［19］在评估基因型多样性所需的

个体变形链球菌分离株的最小数量的研究中发

现，每个样本收集 7～10 个变形链球菌分离株即

可检测到代表性基因型，尤其是在 5 ～6 岁的儿

童中。

本研究在前期变形链球菌菌株的分离培养

时，每个样本分别取 8～10 株，尽可能获得较完善

的样本基因型种类。本实验中选择的引物 OPA
02 因其分型效能 高的优点目前已广泛运用于 AP⁃
PCR 分型研究中。此次实验共获得 113 种不同的

基因型，汉族，维吾尔族，蒙古族儿童口腔变形链

球菌菌株间存在明显的基因多态性。

Pieralisi等［20］对 28 名不同龋敏感巴西学龄前

儿童变形链球菌进行基因型分析发现高龋组携带

更多的基因型，其中 2 名重度儿童龋患者基因型

种类高达 5 种。Cheon等［21］对 67 名美国黑人不同

龋敏 感儿童变形链球菌基因多态性研究后认为儿

童龋敏感度与携带基因型呈相关关系，在低龋及

无龋者口腔变异链球菌基因型较高龋者单一。林

静等［5］发现与无龋组相比，在维吾尔族高龋儿童口

腔中定植的变形链球菌拥有更多的基因型。

本项研究证实了博州 3～5 岁汉族、维 吾尔族

和蒙古族儿童口腔变形链球菌在不同龋敏感组中

具均呈现出基因多态性，且发现高龋组中存在的

变形链球菌基因型较无龋组更丰富，携带基因型

的种类可能与其致龋能力相关，该研究结果与国

内外低龄儿童龋病相关类似研究一致。在探究基

因型数目与民族之间关系时未发现不同，这提示

变形链球菌基因型构成可能与民族无关。

由于变形链球菌在口腔内的数量及毒力因子

会受到其它微生物的调控，样本量的局限性及一

些混杂因素的影响，变形链球菌基因多态性与儿

童龋病和民族间的关系有待进一步研究。因此，

课题组在今后研究中还需不断完善、细化研究分

组，加大样本量，进一步深入研究变形链球菌的致

龋机制及其与乳酸杆菌，白色念珠菌等口腔微生

物的相互作用，以期探讨新疆不同地区、不同民族

儿童龋病的发病机制，制定个性化的治疗方案，降

低儿童乳牙的患龋率。
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