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郑州市男男性行为人群HIV_1毒株变异
特征及其与既往有偿供血感染者的关系

王哲 崔为国孙国清刘佳 田遂安刘春华 薛秀娟李林李敬云

【摘要】 目的分析郑州市男男性行为者(MSM)中HIV感染苦的毒株变异特点及J善与当地

赍偿供血者中流行毒株的关系。方法以郑州llj2010年确证的31例MSM的HIV感染者和41例

既往有偿供㈣HIV感染肯为研究对象，采集血标本并收集流行病学信息一RT-PCR法扩增全部研

究埘象的fIIV—l gag、pol全长基因(分刷为1584 bp和3147 bp)及e州基因的C2V3片段(558 bp)并

测序，使用LosAlamos HIV Database在线工具确定病毒基因亚型、绘制系统进化树并分析可能的

传播关系。结果在72例研究对象中，获得全长gag序列53条、poz序列38条、e删(c2v3)序列48

条；31例MSM的HIV感染者rfl．CRF01 AE亚型14例、CRF07 BC亚型5例、B弧型12例(B’亚型

11例、B亚型1例)，41例既往有偿供帆的HIV感染者均为B’亚型。MSM人群的CRF01 AE亚掣

毒株与河北、i』宁省的毒株关系密切、CRF07 BC毒株与河北省石家止和J匕京市的毒株关系密

切=．在MSM人群中的12条HIV-1 B理型中．自g条聚集成簇并与1例有偿供血感染背的序列距

离昂近、2条形成可靠的进化簇且与02HNseq4的序列距离最近，提示MSM人群中的B’毒株可能

柬自有偿供Jf『l员．且在MSM人群巾存在传播关系。结论郑州市MSM人群中流行的HIV一1毒

株遗传肯景复杂、有多个来源．首次发现目前MSM人群中流行的H1V-1 B亚型毒株主要是B’亚

型．可能来白当地的有偿供血人群．．
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【Abstract】0bjeefive To clarify the genetic characteristics of human immunodeficiency
virus(HIV)circulated 111 the population ot men who have sex with men(MSM)in ZhengzhoH．
Henan and to analyze lts relationship with 14lV—l prevailing in the paid blood donors(PBDs)

Methods 79hirty-one MSM who were confirmed as HIV positive individuals in 2010 together with

41 HIV-positive t0Freer PBDs were enrolled in the studv Information on related epidemiological

characteristics and thel o plasma were collected R■PCR was used to ampli～HlV一1 mll length gag

(1584 bp)．pnf(3147 bp)genes and partial e，Ⅲgene【C2V3 segment．558 bp)followed by

sequencing on those subjects Online software available at LosA[amos HIV Database was used to

Identify the HIV subtypes based on the findings of the sequences Phylogenetic tree was used to

identifythc possible relationship oftransmission Results Fifty—threefulllength gag．38fulllength

pol and 48 partial b!／2F CC2V3)genes were collected from 72 pattieipants Among the 3 1 HIV(+)

MSM lndividuals．14 CRF0l AE strains．5 CRF07 BC strains and 12 subtype B(1 subtype B and 1

B’)strains were ldentified respectively A1l of the 4l strains identified from foliner PBDs were

mfceted by B strains．The CRF01 AE strains Identitied IⅡMSM showed a close relationship to thuse
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identified from bOth Hebei and Liaoning provinces The CRF07 BC strains showed a close

relationship with those from Shijiazhuang and Beijing cities Among the 12 subtype B strains．8

sequences grouped into 1 cluster wi【h 1 sequence from the former PBDs 1Wo sequences grouped wilh

02HNseq4 suggestedthatB’hadbeen prevailed IntheMSM populationmight come fromtheforifler
PBDs and were closely related to the strains ldentified in the MSM population．COndusion

Complicated genetic background and multiple introductions of HIV 1n the MS population ln

Zhengzhou，were found This was also the first repoft which noticed that the subtype B epidemic

amongZhengzhouMSMwasmainly originatedfrOIYItheB’amongthefoiTner PBDs

【Key words】 Men who have sex with meni Human immunodeficiency virus；Paid blood
donors

目前，我国男男性行为(MSM)人群HIV的感染

率在逐年快速上升“。’，局部地区该人群的HIv感染

率达到3 O％～4 6％”1，已成为我国HIV新发感染率

最高的人群。1。河南省既往的HIV感染主要发牛

于有偿供血者中。2004--2006年的调查显示，河南

省既往有偿供血人群中HIV的感染牢达到1 O．9％“，

但监测结果显示预防既往有偿供血ItlV感染者的二

代传播对于控制新发HIV感染的作用卜分有限。最

近几年河南省MSM人群中的HIV流行快速增长”1，

郑州市MSM人群的HIV流行率从2005年的O．88％

增加到2006年的2 67％”。为此，本研究分析郑州

市MSM人群中HIV-1毒株的变异特点及其与既往

有偿供血感染者的关系。

对象与方法

1研究对象及标本采集：①2010年国家艾滋病

MSM哨点巾监测到的31例HIV抗体阳性者；②抽

取41例河南省既往有偿供血HIV感染者的血浆标

奉，为20}0年HIV耐药专项调查时招募的HIV／

AIDS。研究对象均经知情同意纳入研究，由经过

培训的调查员面对面访淡收集流行病学信息，采集

lo ml EDTA抗凝静脉血标本，分离If『L浆冻存

于一80℃。

2．扩增HIV-1 gag、pol全长片段env(C2V3)片

段：取500“1血浆，超速离心浓缩病毒，使用高效病毒

RNA提取试剂盒(Roche，USA)提取纯化病毒RNA，

对每份标本扩增HTv_1 gag、pol全长基因(分别为

1584 bp和3147 bp)enu基因的C2V3片段(558 bp)，

扩增引物见表1”⋯。第一轮RT-PCR反应体系为

20“l，采用TaKaRa公司的One Step RT-PCR试剂

盒；第二轮反应体系为50“1，采用TaKaRa公司的

Ex Taq试剂盒。将扩增产物送北京博迈德公司进行

Sanger法测序。如果某条引物测序失败，则使用加

测引物进行第二次测序，如2次都失败则将产物稀

释后重复上述测序步骤，如果仍然失败则放弃。使

用ContigExpress软件拼接测序片段，得到完整的序

列⋯1，保存为fasta格式文件。

3．序列分析：首先使用LosAlamos HIV

Database(http：／／www．HIV．1anl．gov)的在线工具

Quality Control进行序列校正和裁剪，再使用

BioEdit软件进行手工校对。BLAST检索数据库

(http：／／hiv-web．1anl gov／contenVindex)证实无污

染。刖美国NCBI(http：／／wwwncbi．nlm．nih．gov／

projects／genotyping／)的在线亚型分析工具

Genotyping分别对gag、p02和en,v(C2V3)序列进行初

步分型。然后从LosAlamos HIV Database下载标准

HIV-I亚型(A—D，F H，J，K，CRF01—AE，

CRF07 BC，CRF08 BC)的gag、pol和PM(C2V3)代

表I gag、polffZenvC2V3片段扩增引物序列
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表序列，与本研究得到的序列进行比对，用Mega

5．03软件构建Neighor-joining(NJ)系统进化树(重

复运箅1000次)进行分型验证”1。

结 果

l基本检测及其分刑：31例MSM HIV抗体阳

性者(经过实验确证)均居住在郑州市，平均年龄

33 2(21—59)岁，均为汉族；2例有发热、皮疹、口腔

溃疡、腹泻等临床症状，均未接受抗病毒治疗。检测

3l份血标本，获得29条gag长序列、14条poz全长

序列和21条eM(c2v3)序列。其中CRF01 AE亚型

14例、CRF07 BC亚型5例、B亚型12例(B’亚型11

例、B亚型l例)。检测41例既往有偿供血者血标

本，获得24条gag全长序列、24条poz全长序列和27

条etlTJ(C2V3)序列，HIv—l基凶亚型均为B 7。

使用Kimura 2参数模型计算MSM人群中不同

HIv—l亚型的基因距离(表2)．B和CRF0l AE亚型

的基冈距离较大，而CRF07 BC的基因距离相对较

小，较大的基因距离提示Hiv_l毒株多次传人MSM

人群，而不具有奠基效应。

表2郑州市MSM感染者中不同HIV亚型毒株的基因距离

一
CRF01 AE B CRF07 BC

基因面甄—葚。～ 例甄——j；■一面甄——；‘

gag
12 0．040+0．003 12 0 0444-0 003 5 O 030±0 003

pol 4 0 0404-0 003 6 0 045±0 002 4 0 012--0 001

乏茹31 9 0．097_+_0 009 8 o 130--+0 010 4 0．052_+0 010

2 MSM人群HT、L1毒株的来源：用BLASTT

具在LosAlamos National Laboratory(http：／twww．hiv．

1anl gov)数据库中搜索和选择‘J我们获得的毒株具

有最大相似性的序列，每个毒株下载至少5条具有

最大相似性的序列。使用在线分析工具Clustal W

将下载的序列与本研究所得序列一同分析，用Mega

软件构建NJ进化树。

在基丁gag基因的进化树巾，将29条MSM感染

者的序列与47条参考序列进行比较(图1)。不同亚

型的序列分别聚集在一起，Bootstrap值都很高。12

个B亚型序列的11条与ThaiB(B7)的序列聚集在一

起，有1条(3386-gag)显示与欧美B亚型的关系较

近。在所有12条B亚型序列c}r，8条聚集成一个簇

并具有较高的Bootstrap值(92％)，提示该人群中可

能存在传播关系，其他4条B亚型毒株分散在其他

参考序列中，硅示与湖北、辽宁省的毒株具有密切的

关系。14例CRF01 AE亚型的序列，1条‘j辽宁的

聚在一起、另外一个簇包含6条郑州的序列、6条河

北的序列和3条辽宁的序列，提示河南与河北两地

MSM的人群关系密切，另外5条序列分散在参考序

列巾，提示郑州市的CRF01 AE毒株有多个来源。

MSM人群的5条CRF07 Bc毒株的gag序列与石家

庄和北京市的毒株关系密切，有些毒株也与辽宁省

的毒株聚在一起。基于pol和env(C2V3)序列的NJ

进化树也同样显示郑州市MSM人群巾的HIV-1毒

株的高度变异性。

3．MSM人群与有偿供【|IL人群HIv_l毒株关系：

ThaiB(B’)是在河南省既往有偿供血者中广泛流行

的HIV-1毒株，在对采供血进行严格管理以后，河南

省已经阻断了HⅣ的经血传播途径。在郑州市31

例MSM的HIV!卷染者中，检出1l例为B’亚型毒株

感染者。将这11条HIV-1 B 7亚型序列与24条河南

省有偿供血员中的B 7序列一起绘制系统进化树(图

2)．8条来白MSM人群的gag序列(编号分别为

3375、3400、3372、3392、3399、3373、3404、3382)聚集

成簇，并与编号为1 745的有偿供血员的序列距离最

近，推测这8例MSM的HTul毒株来自有偿供血感

染者，且在他们之问存在传播关系。2条MSM感染

者的gag序列(编号分别为3380和3398)形成可靠

的进化簇(Bootstrap值为100)，且与02HNseq4的序

列距离最近，提示毒株来自有偿供血员，且这2人之

问可能存在传播关系。编号为3403的MSM序列分

散在有偿供血员的序列中。

讨 论

据估计中国日前有1782万MSM人群”“，多数

MSM既有同性性伴，{司时还有家庭”t“1，从而促进

了HIV从高危人群向一般人群的传播，并导致女性

由于无保护性性行为而感染HIV的增加，对MSM

人群中HIV的遗传背景及可能的传播来源进行分

析，可以为预防和干预提供重要的线索”5“⋯。

本研究获得了郑州市MSM人群HIV感染者的

gag、pol全长序列和env(C2V3)序列，观察到HIv一1

毒株的高度多样性和多次传人，在该人群中H1V-I

毒株复杂多样，存在多个可能的传人来源，不仪与河

南省既往有偿供血人群中的毒株可能存在传播关

系，而且与河北、湖北和辽宁省的艾滋病人群也同样

可能存在传播关系。这些结果是由于MSM人群的

流动性大且往往具有多个性伴造成的。提示河南省

MSM人群中HIV-1毒株的来源十分复杂，防控的难

度大，同时在治疗和疫苗的开发中毒株类型也是不

容忽视的重要斟素。
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注：●为郑州MSM人群的HIV序列标记；△为湖北序列标记；▲为河北序列标记；■为河南本地的序列标记；口为辽宁序列标记；o为江

苏序列标记；◆为北京序列标记；◇为广西序列标记；v为黑龙江序列标记；v为福建序列标记

图1郑州市MSM感染者中HI、L1序列与其他地区或人群中流行毒株的关系

之前的研究检Ⅲ的我国MSM人群中HIV-1 B

亚型毒株主要是欧美B亚型，但是在郑州市发现以前

主要在有偿供血人群中流行的HIV-1 B’毒株是当地

MSM人群rp流行的主要B亚型，进化树分析显示郑

州市的MSM人群与当地有偿供【lILHIV感染者有密

切关系。尽管河南省已经阻断了HIV的经血传播途

径，但是既往有偿供血HIV感染者仍有可能通过性

途径导致HIV-1毒株的扩散，因此不可忽视对河南省

既往有偿供血HIv感染者的宣传教育和管理。
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