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HIV／HCV共感染对HIV一1生物学特性

影响的研究

潘品良 刘震 张永宏 龙小山 吴昊 蒋岩

【摘要】 目的 研究有偿献血人群HIv／Hcv共感染对HIV一1基因离散率、病毒载量、cD4+T

淋巴细胞等生物学特性影响。方法 扩增HIV一1 Pn秽基因C2～V3区，Clustal w和Phylip软件计算

基因离散率，NASBA方法检测HIV—l病毒载量，采用coulter公司的Epics xL流式细胞计数仪检测

CD4+细胞数，用SPSS软件f检验分析H1V／HCV共感染对HIV一1生物学特性的影响。结果 HCV

共感染与非共感染人群的HIV一1平均基因离散率为7．95％、15．73％(P<o．001)，平均病毒载量为

4．61、4．45(P=o．522)，平均CD4+T淋巴细胞数为308、251(P=o．161)。结论该有偿献血人群中

HIV／HCV共感染对HIV一1基因离散率有影响，而对病毒载量、CD4+T淋巴细胞无影响。

【关键词】人类免疫缺陷病毒；丙型肝炎病毒；共感染；生物学特性
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【Abstract】 objective To study the innuence ofbiolo西cal characteristics on HCv／HIV co—infection，

including HIV一1 sequence distance，HIV一1 viralload and CD4十count．Methods HIV一1 sequence distance

was calculated by Clustal W and PhyliD software while HIV一1 viralload being tested by NASBA and CD4十

coullt was tested using Epics XL of Coulter． Significance was detemined by t—test using SPss 12．0．
Results The mean HIV一1 genetic distances were 7-95％and 15．73％(P<O．001)between those with

HCV∞一infection and those without．Their mean HIV一1 viralloads were 4．6l and 4．45(P=O．522)and

their mean CD4十T counts were 308 and 251(P=O．161)，respectively．Conclusi伽Data showed that in

the study group，the HIV7}{CV co—infection had an innuence on the HIV sequence distance，but did not

have maior impact on HIV．1 viralload and their mean CD4十T count．

【Key words】 Human immunodeficiency virus； Hepatitis virus C；(乃一infection； Biological

characteristicS

由于HCV与HIV具有共同的血液、性接触、母

婴传播途径，HCV在HIV感染人群中的广泛传播，

并导致严重威胁。世界范围内，超过4200万HIV／

AIDS感染者中约23％～75％为HIV／HCV共感

染⋯。随着HAART治疗AIDS，西方国家由HCV

导致的晚期肝脏病变已成为HIV感染者主要死亡

原因，占1991—1998年住院病例AIDS死亡的近

50％，并有上升趋势心‘4J。因此，HIV／HCV共感染

基金项目：国家“十五”科技攻关课题基金资助项目

(2001BA705801)

作者单位：100050北京，中国疾病预防控制中心性病艾滋病预

防控制中心参比实验室(潘品良、刘震、龙小山、蒋岩)；佑安医院(张

永宏、吴吴)

通讯作者：蒋岩，Email：jiangyan03@263．net

· 589 ·

实验研究·

目前也成为最受关注的AIDS研究领域之一。

我国面临的HIV／HCV共感染状况非常严峻，

随着HIV抗病毒治疗的开展，治疗中的共感染问题

也日益突出，而共感染对HIV一1基因离散率和病毒

载量的影响研究却少见报道。我们通过对非法采血

感染HIV患者人群的血液标本研究HIV／HCV共

感染对HIV一1基因离散率、HIV一1病毒载量和CD4+

T淋巴细胞数的影响。

对象与方法

1．研究对象：收集佑安医院2002—2004年H1V

感染者307例，均为尚未进行抗病毒治疗的有偿献

血感染者，来自同一地区。男性占45．2％，女性占
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54。8％；平均年龄39．4岁。307例样本HCV抗体阳

性占86．0％，阴性占14．o％，对所有样本进行cD4+

T淋巴细胞数测定，从307例样本中按照相当HCV

的感染比例随机抽取115例测得HIV一1病毒载量，

从307例样本中按照相当HCV感染比例随机抽取

107侈!i样本做DNA序列分析。

2．实验方法：

(1)血清学检测：采集的EDTA抗凝外周全血

样品，分离血浆，HIV抗体WB确认实验。

(2)核酸检测：按照Qiagen公司的试剂盒说明

书提取DNA；用ED5／EDl2外侧和Env7／Env8内侧

引物采用巢式PCR扩增；QIAquick Gel Extraction

Kit纯化扩增产物；用美国ABI 3100 DNA序列测定

仪进行测序，序列使用C1ustal W和Phylip软件

分析。

(3)HIv．1病毒载量检测：采用NucliSenS HIv_1

QT试剂盒，样品用量200弘l，按说明书提取核酸，使

用NucliSens Reader仪器检测。该方法的检测下限

为50拷贝／ml，检测上限为3×105拷贝／ml。

(4)CD4+T淋巴细胞数检测：采用Coulter公司

的Epics xL流式细胞计数仪。

3．统计学分析：利用sPSS 12．0软件对HIV一1／

HCV共感染与非共感染人群的生物学特性做￡

检验。

结 果

1．HIV一1／HCV共感染对CD4+T淋巴细胞的

影响：对所有307份样本的CD4+T淋巴细胞进行

了测定，其中HIV—l／HCV共感染264例，HCV阴性

有43例，将共感染与非共感染两组样本的CD4+T

淋巴细胞，用SPSS软件≠检验进行统计分析，结果

见表l。共感染样本的平均CD4+T淋巴细胞数

308，非共感染样本的平均CD4+T淋巴细胞数为

251，P—o．16l，表明两者间的差异无统计学意义。

表1 307例有偿献血HIv一1感染者的cD4+T淋巴细胞

2．HIV一1／HCV共感染对HIV一1病毒载量的影

响：用NucliSens HIV．1 QT测得115份样本的

HIV．1病毒载量，其中HIV一1／HCV共感染101例，

HCV阴性有14例，将共感染与非共感染两组样本

的HIV一1病毒载量转化成对数值I。0910，用sPSS软

件z检验进行统计分析，结果见表2。

表2 115例有偿献血HIv—l感染者的病毒载量

共感染样本的HIV-1平均病毒载量I嘏10为

4．61，非共感染样本的HIV一1平均病毒载量ID910为

4．45，P—o．522，表明两者间的差异无统计学意义。

3．HIV一1基因序列分析：随机选取107份样本

经核酸提取、PCR扩增和序列测定，共得到107份

样本的HIV一1 8咒铆基因序列，利用Clustal W软件将

序列与HIV一1不同亚型的共享序列排列比较，Phylip

软件中离散率计算程序(DNADIsTANCE)，Neibor—

joining程序勾画系统树(图1)，主要为泰国B亚型，

符合该地区主要流行的HIV一1亚型分布。其中

HIV一1／HCV共感染92例，HCV阴性有15例，将共

感染与非共感染的HIV一1序列基因离散率进行统

计分析，结果见表3。HCV共感染样本的HIV一1平

均基因离散率为7．95％，非共感染样本的HIV一1平

均基因离散率为15．73％(P<o．001)，表明两者间

的差异有统计学意义。

表3 107例有偿献血HIV一1感染者的基因离散率

HIV／HCV 样本份数 HIv一1平均基因离散率(％) P值

共感染 92 7．95

非共感染 15 15．73
<o·001

讨 论

HCV的传播途径同HIV，但是HCV更容易经

血液传播。针对我国有偿献血HIV感染者的研究

结果，HIV阳性者中有86．3％携带HCV，证实该有

偿献血HIV感染者中存在严重的HCV合并感

染¨。。刘震等m1研究HCV共感染对HIV检测实验

室诊断影响发现，共感染显著提高HIV一1强阳性

(ELIsA检测)的比例，不同HcV基因型对检测

HIV，1的S／CO值影响，1b／2a混合型、1b型与S／CO值

的相关性都达到统计学意义，发现共感染者ELIsA

强阳性比例明显高于单纯HIV一1感染者，对HIV一1的

各主要WB条带没有影响，但对WB中Gag区P55

条带，共感染者出现频率明显高于非共感染者共感

染组P55条带比例，可能与病毒间免疫和分子水平

相互作用有关。
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圈1 HIV．1序列系统分析

我们所选病例均为未进行治疗的样本，来自同

一个流行区域，有相同的流行病学背景。从研究结

果可以看出，虽然HCV共感染与非共感染人群中

HIV．1均为B’，与阴宁等[71的研究结果类似。但是

从深入研究中发现，两个人群内的HIV一1基因离散

率有明显的差距，非HCV共感染人群中基因离散

率为7．95％，而HCV共感染人群中基因离散率为

15．73％，在系统树中HCV共感染样品337、196和

55号有明显差异，可能是HCV基因与HIV基因的

分子水平上相互影响的结果。这一发现有值得扩大

样本量并从分子角度进一步深入研究的价值。

而这两人群的HIV．1病毒载量平均值的差异

无统计学意义，但结果基本一致，没有发现和病毒载

量的相关性。这两人群的CD4+T淋巴细胞平均值

和及其在<loO个／m1、100～200个／ml、200～400个

／ml和>400个／m1各组分布比例的差异均无统计学

意义，没有发现和CD4+T淋巴细胞数的相关性。

这两人群对HIV．1的病毒载量和CD4+T淋巴细胞

的差异无统计学意义。

目前一些研究显示随-10]，国外更多的研究集中

在HIV．1对HCV的影响，共感染病例中CD4+<

100／ml与CD4+>400／m1对HCV的基因离散率有明

显差异。因此，研究HCV对HIV．1生物学特性影响

有利于认识HIV．1自然史。
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代谢当量应用于浙江省居民体力活动评价

张洁 俞敏 陈雅萍 钟节鸣 何青芳 胡如英 龚巍巍

代谢当量(MET)是国际广泛认可的体力活动强度评价

方法，WH0全球体力活动问卷(IPAQ)亦基于MET确定体

力活动分级标准⋯。本文采用MET评价浙江省居民体力活

动现状，探讨IPAQ分级标准在人群中的适用性。

1．对象与方法：利用2002年浙江省居民营养与健康状

况调查数据，对1418户膳食调查家庭中18岁以上居民体力

活动进行了分析。各种体力活动MET值依据《体力活动概

要》更新版确定忸]，按公式：周体力活动总量=∑(某项体力

活动MET值×年该项体力活动总分钟数)／52，体力活动分

级参照IPAQ分级标准(表1)u1，应用SPSS 13．o软件进行数

据处理与统计分析。

表l IPAQ体力活动分级标准

’四r———————’—————————————一
活动 分级标准

活跃①周高强度体力活动天数≥3 d且周总量≥1500加玎·疏
②周中高强度体力活动天数≥7 d且周总量≥3000 M盯·r血

充分①周高强度体力活动天数≥3 d且每天时问≥20血n

②周中等强度体力活动天数≥5 d且每天时问≥30蕊n

③周中高强度体力活动天数≥5 d且周总量≥600~Ⅱ玎·11】irl

不足未达到充分或活跃

注：高强度体力活动：MET>6．o，中等强度体力活动：3．o≤

MET≤6．O

2．结果：共对3226名居民体力活动进行分析，城市951

名(29．48％)，农村2275名(70．52％)；男性1559名

(48．33％)，女性1667名(51．67％)；35岁以下者936名

(29．01％)，35～44岁者847名(26．26％)，45～54岁者715

名(22．16％)，55岁及以上者728名(22．57％)。周体力活动

总量人均(9251．61±115．24)MET·min，中高强度体力活动

量占47．85％；职业劳动是中高强度体力活动最主要来源约

占57．27％，其次是交通出行与家务劳动分别占20．47％和

17．64％，体育锻炼仅占4．62％。按IPAQ分级标准，人群体

力活动达标率为81．87％，其中27．46％达到体力活动活跃；

作者单位：310009杭州，浙江省疾病预防控制中心慢性非传染

性疾病防治所

·疾病控制·

体力活动达标率在城乡、性别间差异有统计学意义(P<

o．01)；城市高于农村，女性高于男性；年龄组间无差异(P>

O．05)(表2)。

表2 3226名居民不同年龄、性别和地区体力活动分级

注：括号外数据为人数，括号内数据为百分比(％)

3．讨论：研究显示，人群体力活动总体已呈现低强度主

体模式，而职业劳动、交通出行与家务劳动仍是中高强度体

力活动的主要来源，不同于发达国家以体育锻炼为主的模

式。因此，虽然人群体力活动达标率达81．87％，倡导全民健

身仍是非常必要的，因为单纯体力劳动只是一种不规则的体

力消耗，仅对机体局部产生影响，而体育锻炼能使身体得到

全面均衡协调运动，对改善机体系统功能、预防疾病有更积

极的意义；基于体育锻炼与健康关系制定的IPAQ分级标准

也应根据人群体力活动特点作适当调整，以真实反映不同等

级与健康结局问的关系。
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