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中国经血传播人群中艾滋病病毒!"与
丙型肝炎病毒亚型分布研究

阴宁 梅珊 李莉 魏飞力 张林琦 曹韵贞

【摘要】 目的 了解中国部分地区静脉吸毒人群和不洁献血人群中艾滋病病毒!"（#$%!"）与丙
型肝炎病毒（#&%）亚型分布的相关性及其流行模式。方法 以聚合酶链反应（’&(）技术扩增#$%!"
)*)的+",区和-./的&0%1区，#&%2’3&(区和4"／40区，并对扩增产物进行测序。采用&5678*59
软件对所得序列进行基因树分析。结果 共检测了01:例#$%!"感染者，其中#&%阳性率为

2;<:=（"1;／01:）。在"1;例#$%!"／#&%混合感染者中，:;<1=是通过静脉吸毒（$%>?）和不洁献
血途径而感染的。$%>?（感染者主要来源于新疆、云南和广西）的#$%!"亚型主要为&型，其#&%
基因型为"@、1*、1@和A型。而不洁（输）献血人群的#$%!"主要为B型，其#&%基因型以"@和0*
为主。结论 中国发现多种#$%!"亚型和#&%基因型，提示这两种病毒的流行是多种途径感染的
结果，序列同源性程度之高提示这两种病毒感染是在相当近的一段时间内爆发感染的。不洁献血者

#$%!"和#&%病毒株不同于$%>?的病毒株，说明传播方式的重要性要远远大于地域分布的重要
性。
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丙型肝炎（丙肝）病毒（#&%）因与艾滋病病毒
（#$%）具有相同的传播途径，因而#$%／#&%混合
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感染也引起了人们的高度重视［"］。目前有关中国

#$%／#&%混合感染的报道相当局限，本项研究对
来自:个省（市、区）的共01:份#$%!"血液标本进
行了血清学检测［0，1］；为了进一步了解并研究目前

中国流行的#$%!"亚型和#&%基因型分布及其流
行模式的相关性。
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对象与方法

!"研究对象：!##$!%&&&年!%月间在北京地
坛医院、昆明市第三人民医院、新疆八一钢铁集团公

司医院和郑州市第六人民医院就诊的来自北京、云

南、广西、新疆、河南、武汉、大连、山西、广东#省
（市、区）的’()*!感染者共%+#例，其中男性!,$
例，女性$!例，年龄为!!-#岁，平均年龄为++岁。

%"检测方法：’()*!阳性感染者血清’()*!抗
体经各地卫生防疫站以免疫印迹（./）方法确认，
血浆中’()病毒012定量检测和345计数分别
采用6412（412分枝放大技术，/789:;<=*412
8>?@ABA:8CAD9，/8E<7公司）和流式细胞术（/*4公司）
测定。’3)抗体检测采用美国强生公司第三代酶
联免疫吸附（FG(H2）试剂盒。抽提血浆中的412，
采用聚合酶链反应（I30）技术对’()J8J的?!K区
和<9L的3%)+区，’3),’130区和F!／F%区进行
扩增，对I30产物纯化后进行测序。序列分析软件
采用/AD<=AC，基因树分析软件采用3@MNC8@.。

结 果

!"’()／’3) 混合感染情况：在静脉吸毒
（()4O）及不洁献血人群中’()／’3)混合感染最
为多见，%+#例’()*!感染者中，’()／’3)混合感
染率为,-"#P（!+-／%+#），在!+-例’3)抗体阳性
感染者中经血途径感染者共!+!例（#-"+P，!+!／

!+-），其中,$例为()4O，K+例为不洁献血员。其
余,例为经性传播途径感染’3)（表!）。

表! ’()／’3)混合感染者在不同感染途径下的分布

传播途径 ’()／’3)混合感染者例数 构成比（P）
血液途径 !+! #-"+
静脉吸毒 ,$ 5%"-
献血 K+ ,+"K
性传播 , +"K
母婴传播 & &"&
合计 !+- !&&"&

%"中国目前’()*!的亚型分布：我们对北京、
新疆、河南、云南和广西,省（市、区）的!+&份血液
标本进行了’()*!亚型分析（图!!+）。来自北京
的血液标本共检测了!K份，其中%份为输血感染，+
份为同性恋，其余为异性性传播。通过基因树图可

以看出共有,种’()*!亚型，分别是/（$／!K）、/’
（+／!K）、3（%／!K）、F（!／!K）和Q（+／!K）。其余5省

（区）共检测了!!+例，其中新疆、广西和云南主要为
静脉吸毒人群，河南主要为不洁献血人群。从图%

图! 北京地区检验的病例中’()*!亚型基因树图
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图! 云南、新疆、广西和河南!省（区）"#$%&亚型基因树图 图" 云南、广西、新疆和河南!省（区）"’$亚型分布图
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中可以看出，!"#$%在&省（区）的亚型为’／’’和(
型。其中静脉吸毒人群为(型，不洁献血人群为’／

’’型，并且在两组人群中，!"#序列同源性很高。

)*中国目前!(#基因型分布：河南、广西、云
南和新疆&个地区共检测了+)份标本，并绘制了基
因树图（图)）。其中静脉吸毒人群&,例，其!(#
基因型主要为%-、).、)-和&型；不洁献血人群)+
例，其!(#基因型为%-和/.，此二型只见于不洁
献血人群。

讨 论

!(#传播途径和!"#相同，但是!(#更容易
经血液传播［&，,］。在世界范围内，!(#主要集中于

"#01和血友病患者，其中，"#01 已成为传播

!(#的主要途径。目前全世界大约有,23!423
的静脉吸毒者因共用针头而感染!(#［5］。从我们
的研究结果来看，有45*)3的!(#感染者是通过
血传播途径而感染的，而其他人群则相当少见。

%4+,年中国报道了首例艾滋病（6"07）患者，
此后6"07在我国的流行经历了三个阶段。第一阶
段在%4+,!%4++年，此间少数6"07患者主要集中
于沿海城市，且主要为海外归国人士。第二阶段是

在%4+4!%44)年，主要是在中国西南部邻近“金三
角”［8］地带省份的静脉吸毒人群中出现了小规模的

流行。第三阶段思于%44&年末，在此阶段!"#$%
感染者人数呈指数增长趋势，且远远波及到了云南

省以外的其他省（市）。在中国发现的多种!"#$%
亚型和!(#基因型提示，中国的!"#／!(#流行
是从邻近国家如泰国和印度经多种途径传播感染的

结果。

对!"#$%的9%8区和!(#,’:(;区进行的
基因序列分析显示，河南省不洁献血人群!"#$%亚
型为’’，!(#基因型为%和/，而云南、广西和新疆
的"#01!"#$%亚型为(，!(#基因型为%和)。
其中河南不洁献血人群!"#$%亚型和泰国的!"#$%

亚型在基因序列上有关联性，而云南、广西和新疆的

静脉吸毒者的!"#$%亚型同印度发现的!"#$%亚型
在基因序列上具有相似形，这为中国目前流行的

!"#$%提供了可能的病毒起源的依据。
同时发现，在这两个不同的人群中，两种病毒的

序列具有很高的同源性（!"#$%9%8区变异程度!
,3，!(#,’:(;区变异程度!/3），这说明!"#$%
和!(#感染是在相当近的时期内，并且是独立爆
发感染的。此外，河南省不洁献血人群的!"#$%和

!(#病毒株不同于其他)省静脉吸毒者的病毒株，
说明传播方式的重要性要远远大于地域的重要性。

我们的研究结果提示，新疆和广西两区的!"#$%／

!(#可能起源于云南省，但是河南省的!"#$%／

!(#的起源目前还不清楚，尚需进一步的调查。
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