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【摘要】 目的 分析嘉兴市HIV/AIDS的感染和传播关系，探索区域HIV-1分子传播网络特征，

为制定针对性的防控措施提供依据。方法 以 2017-2018年嘉兴市新确证HIV/AIDS为研究对象，收

集社会人口学、感染和传播等相关信息。采集血样并提取 RNA，运用 RT-PCR和巢式 PCR扩增

HIV-1的 pol区基因序列，采用Mega 6.0软件构建系统进化树进行HIV-1亚型分析。计算研究对象的

HIV-1基因序列遗传距离，筛选构建分子传播网络的基因距离阈值，使用Cytoscape 3.6.0软件绘制分

子传播网络。对基于分子传播网络的流行病学调查结果进行分析。结果 研究对象 HIV/AIDS
517 例中，HIV-1 基因序列包括 15 种基因亚型，以 CRF01_AE（37.1%）、CRF07_BC（36.2%）和

CRF08_BC（11.8%）为主。在 1.0%的基因距离阈值下构建HIV-1分子传播网络，形成 87个分子簇，总

体入网率为 45.8%（237/517）。多因素 logistic回归分析结果显示，60~81岁年龄组（与 14~24岁年龄组

相比，OR=2.690，95%CI：1.058~6.844）、已婚（与未婚相比，OR=1.698，95%CI：1.003~2.875）、CRF07_BC
亚型（与 CRF01_AE亚型相比，OR=2.203，95%CI：1.426~3.404）的HIV-1分子成簇风险较高。分子传

播网络中最大的CRF07_BC-1分子簇包括 50例（2017年入网 21例，2018年新增入网 29例）HIV/AIDS，
未婚（与已婚相比，OR=2.482，95%CI：1.140~5.402）、同性性传播（与异性性传播相比，OR=3.163，
95%CI：1.543~6.483）、疑似高传播风险HIV/AIDS（与其他HIV/AIDS相比，OR=7.631，95%CI：1.783~
32.654）、确证地在南湖区和平湖市［与其他区（县）相比，OR=2.225，95%CI：1.074~4.608］是进入最大

簇的主要危险因素。该分子簇包含7例疑似高传播风险HIV/AIDS，均为同性性传播；自我报告首次发

生男男性行为的时间范围为 2010-2018年，确证前 2年内的同性性伴数为 20（P25，P75：10，100）；其中

6例自我报告有近期在南湖区某MSM交友活动场所寻找性伴活动史。结论 2017-2018年嘉兴市新

确证HIV/AIDS的HIV-1亚型多样，以散发为主，存在地理聚集性和一定数量的疑似高传播风险HIV/
AIDS，呈快速传播现象，需开展针对性的强化干预。
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【Abstract】 Objective To analyze the relationship between infection and transmission of
HIV/AIDS, explore the characteristics of the HIV-1 transmission network, and provide evidence for
formulating targeted prevention and control measures. Methods The newly confirmed HIV/AIDS
in Jiaxing from 2017 to 2018 were selected for the study. The sociodemographic and infection
transmission-related information was gathered. The blood samples were collected and RNA was
extracted, RT-PCR and nested PCR amplified the pol gene of HIV-1. The phylogenetic tree was
constructed by Mega 6.0 software for subtype analysis. The genetic distance between strains was
calculated, and the molecular transmission network was drawn by using Cytoscape 3.6.0 software.
The results of the epidemiological study based on the molecular transmission network were
analyzed. Results There were fifteen HIV-1 gene subtypes in 517 cases of HIV/AIDS. The main
subtypes were CRF01_AE (37.1%)、 CRF07_BC (36.2%) and CRF08_BC (11.8%). Under the 1.0%
gene distance threshold, 87 molecular clusters were established, and the total clustering rate was
45.8% (237/517). The cluster risk factors were 60-81 age group (compared with 14-24 age group,
OR=2.690, 95%CI: 1.058-6.844), married (compared with unmarried, OR=1.698, 95%CI:
1.003-2.875), CRF07_BC subtype (compared with CRF01_AE, OR=2.203, 95%CI: 1.426-3.404). The
largest molecular cluster, CRF07_BC-1, consisted of 50 cases (including 21 cases confirmed in 2017
cases and 29 confirmed in 2018). Multivariate analysis showed that characteristics of unmarried
(compared with married, OR=2.482, 95%CI: 1.140-5.402), gays (compared with heterosexual, OR=
3.163, 95%CI: 1.543-6.483), cases with high-risk transmission (compared with other cases, OR=
7.631, 95%CI: 1.783-32.654), confirmed in Nanhu and Pinghu districts of Jiaxing (compared with
other districts, OR=2.225, 95%CI:1.074-4.608) were risks for entering the largest molecular cluster.
There were seven suspected high-risk transmission MSM in the largest molecular cluster. The first
debut of homosexual behavior was from 2010 to 2018, and the median number of gay partners was
20 (P25, P75：10, 100) within two years before being diagnosed. Six reported a recent history of
looking for gay partners in an MSM dating place in Nanhu district. Conclusions The HIV-1
subtypes of newly confirmed HIV/AIDS were diverse, mainly sporadic in Jiaxing from 2017 to 2018.
There were geographical aggregation characteristics and suspected some high-risk transmission
cases, suggesting that rapid transmission and targeted intensive intervention are needed.

【Key words】 AIDS; Molecular epidemiology; Molecular transmission network;
Transmission characteristics
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嘉兴市自 1998年发现首例HIV以来，一直保

持低流行的艾滋病疫情［1］。近年来，嘉兴市确证

HIV/AIDS例数出现快速增长。HIV传播依靠HIV/
AIDS社交网络的接触，其网络的变动会影响HIV
感染的流动方向［2］。分子传播网络分析为高风险

人群的准确定位提供精准的生物学证据，但其揭示

的传播关系需要结合现场流行病学调查进行验

证［3］。本研究分析 2017-2018年嘉兴市新确证

HIV/AIDS的传播特征，筛选高传播风险HIV/AIDS
和重点地区，为制定有效干预措施提供参考依据。

对象与方法

1.研究对象：来源于艾滋病防治基本信息系统

2017年 1月 1日至 2018年 12月 31日新确证 HIV/
AIDS，现住址为嘉兴市，完成知情同意。排除精神

或意识障碍者。本研究通过浙江省CDC伦理委员

会的审查（批准文号：2018-033）。

2.研究方法：

（1）HIV-1序列测定和分子网络构建：研究对

象抗病毒治疗前首次 CD4+T淋巴细胞计数（CD4）
检测时留取全血 6~8 ml，经离心分装-80 ℃保存。

采用病毒RNA/DNA提取试剂盒（苏州天隆生物科

技有限公司）提取 RNA，采用 RT-PCR和巢式 PCR
扩增HIV-1的 pol区域基因蛋白酶和反转录酶区，

扩增片段长度为 1 316 bp。经电泳分析后，将含目

的片段的产物交由杭州擎科梓熙生物技术有限公

司进行纯化和测序。采用 Sequencher 5.0软件对测
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序获得的片段进行拼接整理，采用 BioEdit 7.2.0软
件将样本序列和国际参考序列（美国Los Alamos国
家实验室HIV序列数据库）进行比对和校正。采用

Mega 6.0软件构建Neighbor-Joining系统进化树（选

择 Kimura 2-jarameter模型，Boostrap=1 000），通过

与国际参考株的聚类分析初步判定HIV-1基因亚

型，判定标准为Boostrap值≥75%。采用HIV-1重组

鉴定程序（recombinant identification program，RIP）
分析重组类型，未能与已知HIV-1基因亚型和流行

重组型（circulating recombinant form，CRF）聚类的

序列考虑为独特重组型（unique recombinant form，

URF）。使用Tamura-Nei93模型计算两两毒株序列

间的基因遗传距离。根据不同基因距离与分子簇

数量的关系曲线选择距离阈值，当分子簇数量达到

峰值为最佳，再使用 Cytoscape 3.6.0 软件构建

HIV-1分子传播网络图。网络中的节点连线的数

量为度值，表示其在网络中的重要程度［4］，度值越

大表示与越多人有推断的传播关系，传播风险可能

越高。

（2）流行病学调查：在研究对象阳性告知时，开

展流行病学专题调查，收集社会人口学特征、流动

情况、HIV检测史、高危性行为发生情况、性伴情况

等信息。根据分子网络初步分析结果，对疑似高传

播风险HIV/AIDS及相关高危场所开展补充调查与

现场核实。

（3）HIV感染特征的相关定义［5-6］：①新发感染：

即最近 1年内感染，在确证前 1年的既往HIV检测

阴性且HIV感染至确证时间的间隔<1年，或确证

前 1.5年的HIV检测阴性且最近 1年发生高危性行

为，或首次 CD4≥500个/μl；②本地感染：本地发生

高危性行为而感染HIV，或本地居住期间既往HIV
检测结果阴性未在外地发生高危性行为，或在本地

居住时间超过 1年，本地发生高危性行为且判定为

最近 1年内感染；③疑似高传播风险HIV/AIDS：确
证前 2年内性伴数≥10的HIV/AIDS，其分子传播网

络的度值≥4。
3.统计学分析：采用EpiData 3.0软件录入数据

和Excel 2016软件整理数据，采用 SPSS 22.0软件进

行统计学分析。符合正态分布的计量资料采用 x±s
描 述 。 计 数 资 料 单 因 素 分 析 采 用 χ2 检 验 。

HIV-1分子成簇的多因素分析采用 logistic回归模

型，逐步向前法筛选自变量，筛选标准为 0.05。双

侧检验，检验水准α=0.05。

结 果

1. 基本特征：：2017-2018 年嘉兴市新确证

749例HIV/AIDS，其中 526例现住址为嘉兴市，获

得 517例的HIV-1序列（69.0%，517/749），现住址的

分布为南湖区 88例、秀洲区 76例、嘉善县 76例、海

盐县 54例、海宁市 94例、平湖市 47例和桐乡市

82例。男性占 81.6%（422/517），年龄 25~59岁占

75.2%（389/517），年龄范围为 14~81岁，已婚占

47.0%（243/517），初中及以下文化程度占 72.1%
（373/517），外地户籍占 63.4%（328/517），异性性传

播 占 57.6%（298/517），同 性 性 传 播 占 41.6%
（215/517）。

新发感染占 35.4%（183/517），本地感染的占

45.6%（236/517），STD患病史占 12.0%（62/517），确

证前 2年内性伴数≥4人的占 32.9%（170/517），11例
为疑似高传播风险HIV/AIDS，抗病毒治疗前首次

CD4为 200~500个/μl的占 50.3%（260/517），病毒载

量 >50 000 拷 贝 数/ml 的 占 50.7%（262/517）。

见表1。
2. 感 染 HIV/AIDS 的 HIV-1 分 子 传 播 网 络

特征：

（1）HIV-1基因亚型：共检出 15种HIV-1基因

亚型，以 CRF01_AE（37.1%，192 例）、CRF07_BC
（36.2%，187例）和 CRF08_BC亚型（11.8%，61例）

为主，其次为 CRF85_BC（4.4%，23例）、B（3.1%，

16例）、CRF55_01B（3.1%，16例）和 CRF59_01B亚

型（1.2%，6例），CRF67_01B亚型 3例、C亚型 2例、

CRF65_cpx亚型 2例、CRF62_BC亚型 1例、CRF63_
02A亚型 1例、CRF68_01B亚型 1例。另外还有

CRF01_AE和CRF07_BC重组型 5例、CRF01_AE和

B重组型1例。见表1。
（2）分子簇：在基因距离阈值为 1.0%时，分子

簇总数达到峰值，构建分子传播网络共形成 87个
分子簇，总体入网率为 45.8%（237/517）；根据簇内

病例数确定分子簇的大小，其中最大分子簇包含

50例HIV/AIDS，其他分子簇的病例数为 2~17。成

簇 HIV/AIDS 的 HIV-1 亚 型 主 要 为 CRF07_BC
（40.9%，97 例）、CRF01_AE（31.2%，74 例）和

CRF08_BC（11.0%，26例），其他亚型包括 CRF85_
BC（8.4%，20 例）、CRF55_01B（3.0%，7 例）、B
（2.5%，6例）、CRF59_01B（2.1%，5例）和 CRF65_
cpx（0.8%，2例）。见图 1。单因素分析结果显示，

成簇与非成簇HIV/AIDS在年龄分布、婚姻状况、文
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化程度、户籍、感染地点、HIV-1亚型分布和确证前

2年内性伴数等方面差异均有统计学意义（P<
0.05）。多因素 logistic回归分析结果显示，60~81岁
年 龄 组（与 14~24 岁 年 龄 组 比 较 ，OR=2.690，
95%CI：1.058~6.844），已 婚（与 未 婚 比 较 ，OR=
1.698，95%CI：1.003~2.875），CRF07_BC 亚型（与

CRF01_AE 亚 型 比 较 ，OR=2.203，95%CI：1.426~
3.404）的HIV-1分子成簇风险较高。见表1。

3. 最大分子簇与其他簇比较：CRF07_BC-1分
子 簇 由 该 亚 型 50 例 HIV/AIDS 组 成 ，占

2017-2018年成簇病例数的 21.1%（50/237）。该分

子簇规模增长迅速，2018年新增 29例，较 2017年

表1 2017-2018年嘉兴市新确证HIV/AIDS的HIV-1分子成簇特征

特 征

性别

男

女

年龄组（岁）

14~
25~
40~
60~81

婚姻状况

未婚

已婚

离异/丧偶

文化程度

初中及以下

高中及以上

户籍

外地

嘉兴市

感染途径

异性性传播

同性性传播

其他

新发感染

是

否

本地感染

是

否

HIV-1亚型

CRF01_AE
CRF07_BC
CRF08_BC
其他

STD患病史

是

否

确证前2年内性伴数（人）

1~
≥4

抗病毒治疗前CD4值（个/μl）
<200
200~
≥500

抗病毒治疗前病毒载量值（拷贝数/ml）
<10 000
10 000~
>50 000

合计

422（81.6）
95（18.4）
76（14.7）
197（38.1）
192（37.1）
52（10.1）
162（31.3）
243（47.0）
112（21.7）
373（72.1）
144（27.9）
328（63.4）
189（36.6）
298（57.6）
215（41.6）
4（0.8）

183（35.4）
334（64.6）
236（45.6）
281（54.4）
192（37.1）
187（36.2）
61（11.8）
77（14.9）
62（12.0）
455（88.0）
347（67.1）
170（32.9）
92（17.8）
260（50.3）
165（31.9）
99（19.1）
156（30.2）
262（50.7）

分子成簇

192（81.0）
45（19.0）
29（12.3）
84（35.4）
87（36.7）
37（15.6）
61（25.7）
130（54.9）
46（19.4）
181（76.4）
56（23.6）
128（54.0）
109（46.0）
142（59.9）
94（39.7）
1（0.4）
94（39.7）
143（60.3）
129（54.4）
108（45.6）
74（31.2）
97（40.9）
26（11.0）
40（16.9）
23（9.7）
214（90.3）
171（72.2）
66（27.8）
36（15.2）
124（52.3）
77（32.5）
46（19.4）
69（29.1）
122（51.5）

无分子成簇

230（82.1）
50（17.9）
47（16.8）
113（40.4）
105（37.5）
15（5.3）
101（36.1）
113（40.3）
66（23.6）
192（68.6）
88（31.4）
200（71.4）
80（28.6）
156（55.7）
121（43.2）
3（1.1）
89（31.8）
191（68.2）
107（38.2）
173（61.8）
118（42.2）
90（32.1）
35（12.5）
37（13.2）
39（13.9）
241（86.1）
176（62.9）
104（37.1）
56（20.0）
136（48.6）
88（31.4）
53（18.9）
87（31.1）
140（50.0）

单因素分析

χ2值
0.109

16.062

11.138

3.886

16.794

1.482

3.483

13.604

8.271

2.170

5.025

2.073

0.234

P值

0.741

0.001

0.004

0.049

<0.001

0.477

0.062

<0.001

0.041

0.141

0.025

0.355

0.890

多因素分析

OR值（95%CI）

-
-

1.000
0.941（0.504~1.984）
0.962（0.471~1.965）
2.690（1.058~6.844）
1.000
1.698（1.003~2.875）
0.937（0.506~1.735）

-
-
-
-
-
-
-
-
-
-

1.000
2.203（1.426~3.404）
1.139（0.600~2.163）
2.018（1.146~3.552）

-
-
-
-
-
-
-
-
-
-

P值

-
-

0.849
0.916
0.038

0.049
0.836
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-

<0.001
0.691
0.015
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-

注：括号外数据为例数，括号内数据为构成比（%）；-：未纳入多因素分析
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的 21例同比上升 38.1%。与其他分子簇相比，

CRF07_BC-1中经同性性传播感染的比例较高，为

68.0%（34/50），其他分子簇为32.1%（60/187）。

单因素分析结果显示，最大分子簇中，男性、青

少年、未婚、性伴数≥4人、初中及以上文化程度、疑

似高传播风险HIV/AIDS的比例均高于其他簇，差

异有统计学意义（P<0.05）。多因素分析结果显示，

HIV-1分子簇进入最大簇的危险因素包括未婚（与

已婚相比，OR=2.482，95%CI：1.140~5.402）、同性性

传 播（与 异 性 性 传 播 比 较 ，OR=3.163，95%CI：
1.543~6.483）、疑似高传播风险HIV/AIDS（与其他

HIV/AIDS比较，OR=7.631，95%CI：1.783~32.654）、

确证地在南湖区/平湖市［与其他区（县）相比，OR=
2.225，95%CI：1.074~4.608］。见表2。

流行病学调查结果显示，CRF07_BC-1分子簇

中有 7例为疑似高传播风险HIV/AIDS，均为同性性

传播感染，年龄（44.1±11.0）岁，以嘉兴市户籍

（4例）、无固定职业（6例）、初中及以下文化程度

（7例）、未婚/离异/丧偶（5例）、居住在南湖区/平湖

市（4例）为主；自我报告首次发生同性性行为时间

范围为 2010-2018年，确证前 2年内同性性伴数M
（P25，P75）为 20（10，100）人，抗病毒治疗前病毒载量

值的均值为（341 269.6±567 738.8）拷贝数/ml。位

于其他分子簇中的 4例疑似高传播风险HIV/AIDS
均为异性性传播，且确证前 2年内同性性伴数M
（P25，P75）为 2（2，4）人。CRF07_BC-1分子簇中，疑

似高传播风险有 6例报告最近曾经在南湖区某

MSM交友场所寻找性伴，现场调查发现该场所的

宣传教育和干预措施不足。

讨 论

基于分子传播网络分析和现场流行病学专题

调查，根据研究对象入网情况、成簇特点、流行病学

调查证据等，可在一定程度上反映社会网络间的真

实传播关系。国外一些研究报道发现，利用

HIV-1序列资源构建分子传播网络，实施有针对性

的防控策略，有希望阻断艾滋病的流行［7-9］。国内

基于分子簇的HIV-1传播网络研究尚处于初级阶

段。嘉兴市自 2017年开始在全国较早开展HIV分

子诊断试点和HIV分子监测指导干预实践工作［10］。

研究对象 517例新确证 HIV/AIDS，代表性较好

（98.3%），共发现 15种HIV-1亚型，以CRF01_AE和

CRF07_BC为优势流行株，与周边地区报告的毒株

亚型构成相似［4，11-12］。既往在吸毒人群中流行的

CFR07_BC和 CRF01_AE已广泛扩散到性传播人

群，已经成为我国HIV-1主要流行株［13-14］。

当基因距离阈值为 1.0%时绘制HIV-1分子传

播网络，嘉兴市HIV/AIDS的总体入网率为 45.8%，

共形成 87个分子簇。分子簇内的HIV/AIDS以嘉

兴市户籍为主，且新发感染和本地感染的比例较

高。提示以本地新发感染为特征的活跃网络可能

是造成嘉兴市艾滋病疫情近期快速上升的主要原

因。近年来，我国新确证发现的老年HIV/AIDS逐
年增多，且以男性为主［15］。本研究发现，60~81岁
老年的HIV-1分子成簇风险较高，推测可能是老年

人群艾滋病防治知识知晓率普遍不高，空闲时间增

多，易在当地发生高危性行为，增加了HIV感染聚

集的风险［16］。 2017-2018年嘉兴市新确证 HIV/

注： 女性的异性性传播； 男性的异性性传播； 同性性传播； 男性的静脉吸毒传播

图1 2017-2018年嘉兴市新确证HIV/AIDS的HIV-1分子传播网络图
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AIDS中，虽然 CRF01_AE亚型多于 CFR07_BC亚

型，但其成簇风险低于 CFR07_BC亚型，可能与成

簇 HIV/AIDS的传播模式有关，CRF07_BC亚型中

MSM比例较高（52.4%），且其为高度值（度值≥4）的

风险是CRF01_AE亚型中MSM病例的 5.9倍，推测

同性性传播的感染特征可能导致 CRF07_BC亚型

的快速传播和聚集成簇［17-18］。

在组成传播网络的 87个分子簇中，发现一个

最大分子簇 CFR07_BC-1，且该分子簇的规模和增

长速度均高于其他分子簇。CFR07_BC-1分子簇的

流行特征以MSM为主，年龄结构较年轻，未婚和初

中及以上文化程度比例较高，呈局部区（县）的聚集

性。CRF07_BC-1分子簇中还有 7例疑似高传播风

险MSM，多数无固定职业，且在本地活跃时间较

长，性伴数较多，偏好线下交友，其中有 6例通过南

湖区某MSM交友活动场所寻找性伴。推测疑似高

传播风险HIV/AIDS以该MSM交友场所为媒介传

播HIV，形成跨区（县）的流行。

本研究存在不足。研究对象为新确证 HIV/
AIDS，时效性较传播簇的发展有一定的滞后；感染

相关信息为可能存在信息偏倚；现有数据缺乏对潜

在性伴和风险网络特征分析，部分HIV/AIDS之间

关系尚待进一步确认。

综上所述，2017-2018年嘉兴市新确证 HIV/
AIDS的HIV-1亚型多样，以散发为主，存在地理聚

集性和一定数量的疑似高传播风险HIV/AIDS，呈
现快速传播现象，需开展针对性强化干预，一是加

强HIV/AIDS聚集地区和MSM交友场所的重点干

预，提高HIV检测率；二是进一步开展对分子簇内

HIV溯源调查和分类管理，探索风险网络干预。

表2 2017-2018年嘉兴市新确证HIV/AIDS分子网络最大分子簇与其他分子簇特征及影响因素分析

特 征

性别

男

女

年龄组（岁）

14~
25~
40~
60~81

婚姻状况

已婚

离异/丧偶

未婚

性伴数（人）

1~
≥4

感染途径

异性性传播

同性性传播

其他

文化程度

初中及以下

高中及以上

疑似高传播风险HIV/AIDS
否

是

确证地

其他区（县）

南湖区/平湖市

合计

192（81.0）
45（19.0）

29（12.2）
84（35.4）
87（36.7）
37（15.6）

130（54.9）
46（19.4）
61（25.7）

167（70.5）
70（29.5）

142（59.9）
94（39.7）
1（0.4）

181（76.3）
56（23.6）

226（95.5）
11（4.5）

172（72.6）
65（27.4）

最大分子簇

46（92.0）
4（8.0）

7（14.0）
23（46.0）
19（38.0）
1（2.0）

19（38.0）
9（18.0）
22（44.0）

26（52.0）
24（48.0）

16（32.0）
34（68.0）
0（0.0）

32（64.0）
18（36.0）

43（86.0）
7（14.0）

28（56.0）
22（44.0）

其他分子簇

146（78.1）
41（21.9）

22（11.8）
61（32.6）
68（36.4）
36（19.2）

111（59.3）
37（19.8）
39（20.9）

141（75.4）
46（24.6）

126（67.4）
60（32.1）
1（0.5）

149（79.7）
38（20.3）

183（97.9）
4（2.1）

144（77.0）
43（23.0）

单因素分析

χ2值
4.973

9.703

11.556

10.380

21.339

5.375

12.540

8.745

P值

0.026

0.021

0.003

0.001

<0.001

0.020

<0.001

0.003

多因素分析

OR值（95%CI）

-
-

-
-
-
-

1.000
0.866（0.315~2.385）
2.482（1.140~5.402）

-
-

1.000
3.163（1.543~6.483）
0.000

-
-

1.000
7.631（1.783~32.654）

1.000
2.225（1.074~4.608）

P值

-
-

-
-
-
-

0.781
0.022

-
-

0.002
1.000

-
-

0.006

0.031
注：括号外数据为例数，括号内数据为构成比（%）；-：未纳入多因素分析
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