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摘要：目的 了解浙江省舟山市艾滋病病毒感染者和艾滋病患者（HIV/AIDS）艾滋病病毒 1型（HIV-1）分子传播

网络特征。方法 选择 2020—2022年舟山市新报告的HIV/AIDS病例为研究对象，首次随访时收集基本信息并采集

全血标本，采用反转录 PCR和巢式 PCR扩增HIV-1 pol区序列，构建Neighbor-Joining 系统进化树鉴定HIV-1亚型，

采用Cytoscape 3.6.1软件构建HIV-1分子传播网络进行分析。结果 2020—2022年舟山市新报告HIV/AIDS病例 222
例，收集全血样本 200例，检测获得合格序列 152例，其中男性 122例，占 80.26%；年龄≥50岁 75例，占 49.34%；

初中及以下文化程度 109 例，占 71.71%；经商业异性性行为传播 63 例，占 41.45%。检出 HIV-1 亚型以 CRF07_BC
和 CRF01_AE为主，分别占 45.39%和 21.05%。基因距离阈值设为 1%时，有 69例HIV/AIDS 病例形成 20个分子簇，

成簇率为 45.39%；以 2020年报告的HIV/AIDS病例构成的分子网络为对照，2022年新增病例数≥5例的活跃分子簇

有 2个，各 9例病例，以年龄≥50岁、初中及以下文化程度和经商业异性性性行为传播为主要特征。结论 舟山市

HIV/AIDS病例HIV-1优势型为CRF07_BC和CRF01_AE，中老年人商业异性性行为传播是主要传播模式。
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Abstract: Objective To investigate the characteristics of HIV-1 molecular transmission network among HIV/AIDS pa⁃
tients in Zhoushan City, Zhejing Province. Methods The newly reported HIV/AIDS cases in Zhoushan City from 2020
to 2022 were selected. Basic information was collected and whole blood samples were obtained at the initial follow-up.
The pol gene sequences of HIV-1 were amplified by RT-PCR and nested-PCR. HIV-1 subtypes were identified by
Neighbor-Joining phylogenetic trees. The HIV-1 molecular transmission network was built and analyzed using Cytoscape
3.6.1 software. Results A total of 222 HIV/AIDS cases were reported in Zhoushan City from 2020 to 2022, 200 whole
blood samples were collected, and 152 sequences were obtained successfully, including 122 males (80.26%), 75 cases
aged 50 years and above (49.34%), 109 cases with a junior high school education or below (71.71%), and 63 cases
with commercial heterosexual contact (41.45%). The main subtypes were CRF07_BC and CRF01_AE, accounting for
45.39% and 21.05%, respectively. When the threshold of genetic distance was set to 1%, 20 molecular clusters were
formed in 69 cases, with a clustering rate of 45.39%. Using the molecular network constituted by reported HIV/AIDS
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cases in 2020 as the baseline network, there were 2 active molecular clusters with ≥5 new cases in 2022, each with 9
cases, characterized mainly by individuals aged 50 or above, with a junior high school education or below, and transmis⁃
sion through commercial heterosexual sex. Conclusion The predominant HIV-1 subtypes among HIV / AIDS cases in
Zhoushan City are CRF07_BC and CRF01_AE. Transmission through commercial heterosexual contact among middle-
aged and elderly people is a main mode of HIV transmission.
Keywords: HIV; molecular communication network; molecular cluster

截至 2022 年底，我国报告现存活艾滋病病毒感

染者和艾滋病患者（HIV/AIDS） 122.3 万例，以性接

触为主要传播途径［1］。2020—2022 年浙江省舟山市

新报告 HIV/AIDS 病例经性接触传播比例均在 95%
以上，但 HIV 经性接触传播隐匿性强，涉及范围广，

获取性行为等隐私信息难度较大，采用传统流行病

学方法调查 HIV 传播途径有一定局限性［2］。HIV 分

子传播网络分析技术是近年发展较快的分子流行病

学分析方法，基于 HIV 病毒基因序列的系统进化分

析构建 HIV/AIDS 病例传播网络，从分子维度揭示

HIV 传播关系，对控制 HIV 经性接触传播具有良好

的应用前景［3］。本研究分析 2020—2022 年舟山市

新报告 HIV/AIDS 病例艾滋病病毒 1 型（HIV-1）分

子传播网络特征，现报道如下。

1 对象与方法

1.1 对象

选择 2020—2022 年舟山市新报告的 HIV/AIDS
病例为研究对象。纳入标准：现住址为舟山市；尚未

接受抗病毒治疗；知情同意。本研究通过舟山市疾病

预防控制中心伦理审查委员会审查（Zs23-08）。
1.2 方法

1.2.1 资料收集

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 HIV/AIDS 病例的性别、年龄、职业、

婚姻状况、文化程度和传播途径等资料。

1.2.2 HIV-1 序列测定

HIV/AIDS 病例首次随访时采集抗凝全血样本，

离心分装于-80 ℃保存。采用法国生物梅里埃公司的

NucliSENS easyMAG 核酸提取系统提取 HIV RNA，

采用反转录 PCR 和巢式 PCR 扩增 HIV-1 pol 区 1
316 bp 序列（蛋白酶全长和反转录酶前 300 个氨基

酸位点），扩增产物进行纯化和测序。对测序成功的

序列进行校正和拼接，构建 Neighbor-Joining 系统进

化树，通过样本序列同国际参考株聚集情况初步判断

样本基因亚型。进一步使用在线分析工具 （https://
comet.lih.lu） 和中国艾滋病病毒基因序列数据平台

（https://nmdc.cn/hiv）复核，未能定型的序列考虑为

独特重组型（unique recombinant form，URF），同时

采用 SimPlot 3.5.1 软件和在线重组识别程序 RIP
（https://www.hiv. lanl. gov / content / se-quence /RIP /RIP.
html）判断重组特征，确定 HIV-1 亚型。

1.2.3 分子传播网络构建与分析

计算所有 HIV-1 序列之间的基因距离，通过观

测一系列阈值下传播网络中传播簇总数和连接总数的

变化，确定纳入分子传播网络分析的最适基因距离阈

值。采用 Cytoscape 3.6.1 软件构建 HIV-1 分子传播

网络，分子传播网络中的节点表示 1 条 HIV 序列或

1 例 HIV/AIDS 病例，簇表示≥2 个连接节点组成的

群体，分析分子传播网络内成簇病例特征。根据

《HIV 传播网络监测和干预技术指南 （2021 试行

版）》，以 2020 年新报告 HIV/AIDS 病例构成的分子

网络为对照，将每年新增≥5 例病例的分子簇定义为

活跃分子簇［4］，并分析活跃分子簇内病例特征。

1.3 统计分析

采用 SPSS 16.0 软件统计分析。成簇与未成簇

HIV/AIDS 病例组间比较采用 χ2 检验或 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

2020—2022 年舟山市新报告 HIV/AIDS 病例 222
例，收集全血样本 200 例，检测获得合格序列 152
例，其中男性 122 例，占 80.26%。年龄≥50 岁 75
例，占 49.34%。已婚 85 例，占 55.92%。在职 115
例， 75.66%。初中及以下文化程度 109 例，占

71.71%。舟山市户籍 96 例，占 63.16%。经男男性

行为传播 32 例，占 21.05%；经商业异性性行为传

播 63 例，占 41.45%；经非婚非商业异性性行为传

播 39 例，占 25.66%。

2.2 HIV-1 分子亚型

检出 CRF07_BC 69 例，占 45.39%；CRF01_AE
32 例，占 21.05%；CRF08_BC 12 例，占 7.89%；B
12 例 ， 占 7.89%； CRF85_BC 6 例 ， 占 3.95%；

CRF59_01B、CRF88_BC 和 C 各 2 例；CRF55_01B 和

CRF65_cpx 各 1 例 。 检 出 2 种 URF，URF
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（CRF01_AE / C）10 例，占 6.58%；URF（CRF01_AE /
07_BC）3 例。

2.3 分子成簇情况

基因距离阈值设为 1%，共有 69 例病例成簇，

成簇率为 45.39%。形成 20 个分子簇，最小分子簇

的病例数为 2 例，有 10 个；最大分子簇的病例数为

9 例，有 2 个。亚型以 CRF07_BC 和 CRF01_AE 为

主，分别为 32 例（46.38%）和 11 例（15.94%）。见

图 1。成簇 HIV/AIDS 病例年龄≥50 岁、已婚、初中

及以下文化程度、舟山市户籍和经商业异性性行为传

播比例高于未成簇病例，差异有统计学意义（均 P<
0.05）。见表 1。

表 1 舟山市 HIV/AIDS 病例分子成簇情况［n（%）］

Table 1 Clustering of HIV/AIDS cases in Zhoushan City [n (%)]
项目

性别

男

女

年龄/岁
<50
≥50

婚姻状况

未婚

已婚

离异或丧偶

职业

家务及待业

在职

文化程度

初中及以下

高中或中专

大专及以上

户籍地

舟山市

其他

传播途径

男男性行为

商业异性性行为

非婚非商业异性

性行为

其他②

成簇

病例

53（76.81）
16（23.19）

20（28.99）
49（71.01）

6 （8.70）
43（62.31）
20（28.99）

16（23.19）
53（76.81）

62（89.85）
2 （2.90）
5 （7.25）

52（75.36）
17（24.64）

5 （7.25）
35（50.72）
17（24.64）

12（17.39）

未成簇

病例

69（83.13）
14（16.87）

57（68.67）
26（31.33）

26（31.33）
42（50.60）
15（18.07）

21（25.30）
62（74.70）

47（56.62）
18（21.69）
18（21.69）

44（53.01）
39（46.99）

27（32.53）
28（33.73）
22（26.51）

6 （7.23）

χ2值

0.950

23.745

12.039

0.091

8.089

17.402

P值

0.330

<0.001

0.002

0.762

<0.001①

0.004

0.001

注：①采用Fisher确切概率法；②包括配偶或固定性伴阳性、传播

途径不详等。

2.4 活跃分子簇分析

发现活跃分子簇 2 个，分别为 C1 和 C2。见图

1。C1 簇由 CRF07_BC 型构成，包括 9 例病例，年

龄均≥50 岁，男性 5 例、女性 4 例 （1 例暗娼、

1 例配偶阳性、1 例死亡、1 例失联），均为初中及

以下文化程度，现住址为普陀区 5 例、岱山县 3 例

和嵊泗县 1 例；传播途径为商业异性性行为，其中

2 例男性病例确诊前在普陀区 A 街道发生过商业异

性性行为，2 例在岱山县 B 镇发生过商业异性性行

为，1 例在普陀区 A 街道和岱山县 B 镇均发生过商

业异性性行为，1 例暗娼从业地点主要在普陀区

A 街道。C2 簇由 URF （CRF01_AE/C）型构成，包

括 9 例病例，以≥50 岁（7 例）、男性（6 例）现住

址普陀区 （7 例） 为主，均为初中及以下文化程

度；传播途径为异性性行为，发生过商业异性性行

为 6 例，发生地点主要在普陀区 A 街道；配偶阳性

2 例；死亡 1 例。初步判断 C1 和 C2 簇的传播模式

为中老年人商业异性性行为。

3 讨 论

分析结果显示，2020—2022 年舟山市新报告

HIV/AIDS 病例分子亚型以 CRF07_BC （45.39%）和

CRF01_AE（21.05%）为主，与国内大部分地区研究

结果［5-8］一致。在基因距离阈值设为 1% 时，共有

69 例病例形成 20 个分子簇，成簇率为 45.39%，与

嘉兴市的 45.8%［9］、昆明市的 45.94%［10］相近。簇中

HIV/AIDS 病例以≥50 岁、初中及以下文化程度、舟

山市户籍为主，主要传播途径为异性性行为，提示舟

山市近年艾滋病疫情形势可能与中老年异性性行为传

播的活跃网络相关。

分子成簇分析结果显示，成簇 HIV/AIDS 病例具

有年龄≥50 岁、已婚、初中及以下文化程度、舟山

市户籍和经商业异性性行为传播等特征，传播风险

更高。中老年、初中及以下文化程度人群通常缺乏

艾滋病防治知识，且预防意识较弱［11-12］，HIV 感染

和传播风险较高，提示亟需加强艾滋病防治健康教

育。经商业异性性行为传播病例间通过暗娼相互关

联；未发现舟山市男男性行为人群聚集场所，成簇的

可能性较低。

本研究显示中老年人商业异性性行为是舟山市

HIV 传播的主要模式，与 2016—2018 年的调查结

果［13］ 一致。暗娼为商业异性性行为传播的纽带，

HIV 抗体阳性率较高［14-15］。本次重点关注 2 个活跃

分子簇，其中 C1 分子簇发现 HIV 抗体阳性暗娼，

C2 分子簇未发现，但可能存在中间传播者；同时流

行病学调查提示普陀区部分场所是簇内病例传播的主
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男性 女性

要场所。建议将中老年人纳入艾滋病检测工作的重点

人群，扩大 HIV 的筛查量和覆盖面；卫生部门应与

重点社区、街道配合，加强对相关场所人员的艾滋病

防治宣传，进一步强调使用安全套的重要性［16］；强

化医警协作，加大关键场所扫黄力度，落实卖淫嫖娼

人员 100% HIV 检测，尽早发现病例，避免艾滋病进

一步传播。

综上所述，舟山市 HIV 感染来源多样化，

CRF07_BC 和 CRF01_AE 为主要流行亚型，文化程度

较低且年龄≥50 岁的中老年男性是 HIV 传播关键人

群。本研究不足之处主要为研究对象 HIV 感染相关信

息可能存在信息偏倚；部分 HIV/AIDS 病例的病毒载

量较低或全血样本储存运输过程中部分病毒降解导致

成功扩增序列比例不高。
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图 1 舟山市 HIV/AIDS 病例 HIV-1 分子传播网络

Figure 1 HIV-1 molecular transmission network of HIV/AIDS cases in Zhoushan City
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