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绍兴市MSM人群HIV-1分子传播网络特征分析
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摘要：目的 分析浙江省绍兴市男男性行为人群（MSM）艾滋病病毒1型（HIV-1）分子传播网络特征，为MSM人群

艾滋病防治提供依据。方法 选择 2021年 1月—2023年 9月绍兴市新报告MSM人群艾滋病病毒感染者和艾滋病患者

（HIV/AIDS）为研究对象，收集抗病毒治疗前血浆样本，采用反转录PCR和巢式PCR扩增HIV-1 pol基因，构建系统进

化树分析基因亚型；采用HIV-TRACE法构建1.5%基因距离的分子传播网络，分析成簇情况和分子簇内病例特征。结

果 纳入 2021 年 1 月—2023 年 9 月绍兴市 MSM 人群 HIV/AIDS 病例 216 例，获得合格序列 179 例。HIV-1 亚型以

CRF07_BC和CRF01_AE为主，分别为95和66例。在1.5%基因距离下共形成20个分子簇，61个节点和58条边。61条

序列入网，入网率为 34.08%。绍兴市各县（市、区）均有MSM人群HIV/AIDS病例入网。节点数≥10个的大分子簇 1
个，涉及5个县（市、区） 12例病例；节点数4～5个的中分子簇3个；节点数2～3个的小分子簇16个。边数≥4条的高

传播风险病例有7例，均为CRF07_BC亚型；其中2例来自大分子簇，5例来自嵊州市、新昌县病例组成的同一分子簇。

结论 绍兴市MSM人群HIV/AIDS病例HIV-1基因亚型以CRF07_BC和CRF01_AE为主，存在跨地区HIV传播，嵊州市

和新昌县可能存在潜在传播风险点。
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HIV-1 molecular transmission network among men who have sex
with men in Shaoxing City
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Abstract: Objective To investigate the molecular transmission network characteristics of HIV-1 among men who have
sex with men (MSM) in Shaoxing City, Zhejiang Province, so as to provide insights into AIDS prevention and control
among MSM. Methods Newly reported HIV / AIDS cases among MSM in Shaoxing City were selected from January
2021 to September 2023. Plasma samples before the antiviral treatment were collected. The HIV-1 pol gene was ampli⁃
fied using reverse transcription PCR and nested PCR to construct phylogenetic trees for gene subtype analysis. The
HIV-TRACE method was used to construct a molecular transmission network with a genetic distance of 1.5% to ana⁃
lyze clustering and the characteristics of cases within molecular clusters. Results A total of 216 HIV / AIDS cases
among MSM were included, and 179 qualified sequences were obtained. The predominant HIV-1 subtypes were
CRF07_BC and CRF01_AE, with 95 and 66 cases, respectively. At 1.5% genetic distance, 20 molecular clusters were
formed, with 61 nodes and 58 edges. A total of 61 sequences were connected to the transmission network (34.08%).
HIV /AIDS cases among MSM from all the counties (cities, districts) in Shaoxing City were included in the network.
There was the largest molecular cluster with ≥10 nodes, involving 12 cases from five counties (cities, districts), 3 medi⁃
um-sized molecular clusters with 4 to 5 nodes, and the 16 small-sized molecular clusters with 2 or 3 nodes. Seven cas⁃
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es with high risk of transmission, each with ≥4 edges, were all CRF07_BC subtypes. Among them, two cases were
from the large molecular cluster, and five cases were from the same molecular cluster composed of cases from Sheng⁃
zhou City and Xinchang County. Conclusions The predominant HIV-1 subtypes among MSM in Shaoxing City were
CRF07_BC and CRF01_AE. There was cross-regional HIV transmission, and potential transmission risk might exist in
Shengzhou City and Xinchang County.
Keywords: AIDS; men who have sex with men; molecular transmission network; gene subtype

男男性行为人群 （men who have sex with men，
MSM） 是艾滋病病毒 （HIV） 感染与传播的高风险

人群，研究显示 2022 年我国新报告艾滋病病毒感

染者和艾滋病患者（HIV/AIDS）中经男男性行为感

染的比例为 25.6%［1-2］。研究发现，MSM 人群的

HIV 传播关系较异性性行为人群更复杂，实施干预

难度更大［3-4］。传统流行病学方法注重个体的 HIV
传播风险，分子传播网络基于 HIV 的高度变异性，

利用病毒序列分析感染传播关系和模式，可应用于

推断病毒传播、耐药性传播和重点人群的精准干预。

基于分子传播网络指导 HIV 的精准干预，对控制

HIV 传播具有良好的应用前景［3，5］。本研究分析浙

江省绍兴市男男性行为人群艾滋病病毒 1 型（HIV-1）
的分子传播网络特征，为 MSM 人群艾滋病防治提

供依据。

1 对象与方法

1.1 对象

选择 2021 年 1 月—2023 年 9 月绍兴市新报告

的经男男性行为感染的 HIV/AIDS 病例为研究对象，

要求 HIV 抗体确证时年龄≥16 岁并且已采集抗病毒

治疗前血浆样本。研究对象均签署知情同意书。本研

究通过绍兴市疾病预防控制中心伦理委员会审查

（SXCDC2021-001）。
1.2 方法

通过中国疾病预防控制信息系统艾滋病综合防治

信息系统收集年龄、户籍、婚姻状况、文化程度、报

告地区和感染途径等资料。通过绍兴市各区县疾病预

防控制中心及定点医院收集 HIV/AIDS 病例的抗病毒

治疗前血浆样品，扩增 HIV-1 pol 基因，分析分子传

播网络特征。

1.2.1 RNA 提取及目的片段扩增

提取 200 μL 血浆样本中的 HIV RNA，以提取

的 RNA 为模板，采用反转录 PCR 和巢式 PCR 扩增

HIV-1 pol 基因 1 316 bp，引物序列及扩增条件参照

文献 ［6］。PCR 扩增产物经 1% 琼脂糖凝胶电泳，

确认目的片段，目标产物送至上海伯杰基因公司进行

纯化并测序。

1.2.2 HIV-1 基因亚型分析

采用 Sequencher 5.4 软件对测序返回的序列进行

编辑、拼接和校正。从 HIV Sequence Database 下载

各亚型的标准序列作为参考株（https://www.hiv.lanl.
gov），采用 Bioedit 7.2 软件对样本序列进行比对和校

正，剔除长度<1 000 bp 和混合碱基>5% 的基因序

列。采用 IQ Tree 2.0.6 软件，GTR+G+I 核苷酸替代

模型构建不同 HIV-1 亚型的最大似然系统进化树，

根据参考株聚类情况判定序列亚型簇，Bootstrap 值<

70% 考 虑 为 URF， 同 时 采 用 在 线 HIV - BLAST
（https://www.hiv.lanl.gov） 判断亚型。重组样本采用

Simplot 3.5.1 软件做断点分析。

1.2.3 分子传播网络分析

采用 CentOS 7 平台搭建的 HIV-TRACE 法构建

绍兴市 MSM 人群 HIV-1 分子传播网络。根据《HIV
传播网络监测和干预技术指南 （2021 试行版）》，

以 1.5% 基因距离作为阈值，采用 TN93 模型两两

比对计算基因距离，并通过 HIV-TRACE 网页版

（https://veg.github.io/hivtrace-viz）进行可视化分析和

展示。分子传播网络中的节点对应每个 HIV/AIDS
病例的序列；节点之间的连接线对应网络参数“边”。

本研究定义边数≥4 条的 HIV/AIDS 病例为高传播风

险病例［7］。

1.3 统计分析

采用 SPSS 26.0 软件统计分析。定性资料采用

相对数描述，组间比较采用 Fisher 确切概率法。以

P＜0.05 为差异有统计学意义。

2 结 果

2.1 基本情况及 HIV-1 基因亚型分析

纳入 2021 年 1 月—2023 年 9 月绍兴市 MSM
人群 HIV/AIDS 病例 216 例，获得合格序列 179 例，

占 82.87%。其中，26～<50 岁 112 例，占 62.57%；

绍兴市户籍 157 例，占 87.71%；未婚 101 例，占

56.42%；中学/中专学历 115 例，占 64.25%。发现 5
种亚型，CRF07_BC 95 例，占 53.07%；CRF01_AE
66 例，占 36.87%；CRF55_01B 7 例，占 3.91%；B
型 1 例，占 0.56%；URF （CRF01_AE/CRF07_BC）
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10 例，占 5.59%。不同户籍、报告地区的 MSM 人群

HIV/AIDS 病例 HIV-1 基因亚型分布差异有统计学意

义（均 P＜0.05）。见表 1。

表 1 绍兴市 MSM 人群 HIV-1 基因亚型分布

Table 1 Distribution of HIV-1 gene subtypes among MSM in Shaoxing City
项目

年龄/岁
<26
26～
≥50

户籍

绍兴市

浙江省其他市

非浙江省

婚姻状况

未婚

已婚

离异/丧偶

文化程度

小学及以下

中学/中专

大专及以上

报告地区

越城区

上虞区

柯桥区

诸暨市

嵊州市

新昌县

病例（n=179）

48（26.82）
112（62.57）
19（10.61）

157（87.71）
8 （4.47）

14 （7.82）

101（56.42）
57（31.84）
21（11.73）

13 （7.26）
115（64.25）
51（28.49）

33（18.44）
15 （8.38）
43（24.02）
59（32.96）
19（10.61）
10 （5.59）

HIV-1基因亚型

CRF07_BC（n=95）

30（62.50）
55（49.11）
10（52.63）

82（52.23）
4（50.00）
9（64.29）

53（52.48）
31（54.39）
11（52.38）

5（38.46）
59（51.30）
31（60.78）

12（36.36）
9（60.00）

23（53.49）
32（54.24）
13（68.42）
6（60.00）

CRF01_AE（n=66）

11（22.92）
49（43.75）
6（31.58）

61（38.85）
4（50.00）
1 （7.14）

37（36.63）
22（38.60）
7（33.33）

7（53.85）
44（38.26）
15（29.41）

21（63.64）
5（33.33）

16（37.21）
18（30.51）
3（15.79）
3（30.00）

其他（n=18）①

7（14.58）
8 （7.14）
3（15.79）

14 （8.92）
0
4（28.57）

11（10.89）
4 （7.01）
3（14.29）

1 （7.69）
12（10.43）
5 （9.80）

0
1 （6.67）
4 （9.30）
9（15.25）
3（15.79）
1（10.00）

P值

0.073

0.035

0.873

0.551

0.034

注：①包括CRF55_01B 7例、B型1例和URF（CRF01_AE/CRF07_BC） 10例。

2.2 HIV-1 分子传播网络特征

在 1.5% 基因距离下共形成 20 个分子簇，61 个

节点和 58 条边。61 条序列入网，入网率为 34.08%
（61/179）。CRF07_BC 亚型簇 10 个，共 36 例，入网

率为 37.89% （36/95）；CRF01_AE 亚型簇 7 个，共

22 例，入网率为 33.33%（22/66）；CRF55_01B 亚型

簇 1 个，共 3 例；URF（CRF01_AE/CRF07_BC）亚

型簇 2 个，共 4 例。每个节点的度值范围为 1～6。
节点数≥10 个的大分子簇 1 个，包括 12 例病例；节

点数 4～5 个的中分子簇 3 个，其他 16 个均为节点

数 2～3 个的小分子簇。各县（市、区）均有病例入

网，最大分子簇中，越城区 4 例、柯桥区 3 例、诸

暨市 3 例、上虞区 1 例和嵊州市 1 例。边数≥4 条

的高传播风险病例有 7 例，均为 CRF07_BC 亚型；2
例来自最大分子簇，5 例来自嵊州市、新昌县病例组

成的同一分子簇（4 例为嵊州市、新昌县本地户籍，

1 例为非浙江省户籍）；以 40～60 岁、绍兴市户籍和

中学/中专学历为主，各 5 例。见图 1。
3 讨 论

结果显示，绍兴市 MSM 人群 HIV/AIDS 病例的

主要基因亚型为 CRF07_BC 和 CRF01_AE，与浙江

省 HIV 流行亚型［8］ 和杭州市在校学生 HIV-1 亚

型［9］一致。相较于其他研究［10］，本次检测到的亚型

较少，CRF07_BC、CRF01_AE、CRF55_01B 和 URF
（CRF01_AE/CRF07_BC）均为快速传播流行的亚型。

分子传播网络中边数≥4 条的高传播风险病例均为

CRF07_BC 亚型，反映了 CRF07_BC 亚型在 MSM 人

群中较为流行。CRF07_BC 以 C 亚型为骨架，插入

了 5 段较短的 B 片段，从吸毒人群中发现，已超过

B 亚型成为我国流行的主要亚型［11］，反映了重组后

病毒在适应性、传播性或复制能力上更具优势。
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CRF55_01B 是在 MSM 人群中快速传播的另一亚

型，最早发现于广东省，近年来在全国快速蔓延，提

示 其 传 播 风 险 可 能 高 于 CRF07_BC 和

CRF01_AE［12-16］。近年来我国检测到相当比例的 URF
（CRF01_AE /CRF07_BC） 亚型［17-18］，CRF07_BC 与

CRF01_AE 亚型的广泛传播，使感染者同时感染 2
种亚型的机会增加，为新重组亚型的形成与流行创造

了 条 件 。 CRF55_01B 和 URF （CRF01_AE /
CRF07_BC）亚型在绍兴市 MSM 人群中形成聚集分

子簇，应加强对这 2 种亚型的监测，明确重组形式

及毒株的传播性，遏制其流行。

绍兴市 MSM 人群可能跨地区流动造成 HIV 快

速传播。分子传播网络内的分子簇由绍兴市不同区县

的 HIV/AIDS 病例聚集，最大分子簇内的病例来自 5
个县（市、区），适应性和复制能力更强的亚型毒株

会通过该人群快速传播。近年监测显示 MSM 人群在

传播网络中呈散在分布［4］，在急性传播簇内的病例

间缺少流行病学相关性［19］，使重点人群与中间传

播人群的分辨较困难。本研究认为应对筛选出的 7
例高传播风险病例做进一步详细的流行病学调查，

发现其风险传播网络和传播人群。高传播风险病例

中 4 例为嵊州市、新昌县本地户籍，这 2 个地区的

地理位置相近，提示嵊州市和新昌县可能存在潜在传

播风险点。

本研究的不足之处在于，为了提高 HIV/AIDS
病例的入网率，发现更多的高传播风险病例，基因

距离仅选择了 1.5%。实际需要结合毒株进化速率、

Bootstrap 值等选择能形成最多分子簇的基因距离更

为确切。
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