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摘要：目的 研究成都市青白江区 2022—2024年新报告人类免疫缺陷病毒 1型（humanimmunodeficiencyvirustype1，

HIV-1）感染者分子传播网络特征，为本地区艾滋病防控提供指导。方法 收集青白江区 2022—2024年 283份新报告

HIV-1感染者抗凝血样及人口学信息，通过反转录聚合酶链式反应（polymerasechainreaction,PCR）和巢氏 PCR扩增

HIV-1!"# 基因区序列并测序，基于 1.5%基因距离阈值构建分子网络，分析该地区的分子传播网络形态，使用二项

logistic回归进行入网影响因素分析。结果 共获取 277条有效序列，发现 9种基因亚型，以 $%&'()*$ 197例（71.11%）

和 $%&+,)-. 63例（22.74%）为主。基因距离阈值在 1.5%时，入网率为 50.18%，形成 33个分子簇，簇内病例数在 2～16

之间。多因素 logistic回归显示，≥50岁（/%=44.138,95%$0:4.474～435.459）、$%&+,)-.（/%=10.434,95%$0:1.981～

54.966）和 $%&+1)*$（/%=10.371,95%$0:2.078～51.760）亚型的感染者更容易入网（2＜0.05）。高风险感染者（度数≥4）

在不同职业、文化程度、基因亚型和现住址具有显著性差异（2＜0.05），现住址在 FH镇（/%=44.138,95%$0:4.474～

435.459）的感染者风险更高。结论 青白江区新报告 HIV-1感染者基因亚型以 $%&+1)*$ 和 $%&+3)-. 为主，年龄≥

50岁且亚型为 $%&+,)-. 或 $%&+1)*$ 的感染者更容易进入分子传播网络，部分乡镇的感染者有较大传播风险。应构

建分子传播网络对该地区进行长期监测，针对重点镇街和高风险人群，采取精准的干预措施遏制艾滋病疫情传播。
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目前，分子生物学技术在我国的发展和应用逐渐

成熟，人类免疫缺陷病毒 (humanimmunodeficiency

virus，HIV）分子流行病学研究成为了解疫情特征、追

踪传播路径和实施精准防控策略的关键技术手段。

通过将 HIV病毒基因测序数据与现场流行病学调查

结果联合分析，可从分子水平构造病毒传播拓扑结

构，揭示传播规律，显著提升识别高风险人群的能力，

同时克服了社会歧视和伦理限制带来的溯源难题[1]。

青白江区位于成都市东北部，与成都市金堂县、德阳

市广汉市等四个区县接壤，以现代物流和工业制造为

主导产业，人口流动频繁，导致该地区近年来获得性

免 疫 缺 陷 综 合 征 （ 简 称 艾 滋 病 ，acquired

immunodeficiencysyndrome，AIDS）感染者报告数逐年

上升，给 AIDS防控带来巨大挑战[2]。HIV分子传播网

络研究已经广泛应用于全国各地区艾滋防治领域[3-5]，

但目前尚未有对青白江区 HIV分子传播网络的构建

相关研究。本研究选取青白江区 2022—2024年新报

告且未开展抗病毒治疗的 HIV-1感染者，通过基因

序列分析，了解该地区流行毒株和分子网络传播结构

特征，识别重点区域和高危人群，为支撑该地区 AIDS

防控策略的科学决策与精准实施提供依据。

1 对象与方法

1.1 研究对象 选取成都市青白江区疾病预防控制

中心 HIV确证实验室 2022年 1月—2024年 12月新

报告且未接受抗病毒治疗的 HIV-1感染者为研究对

象。纳入标准：HIV补充试验为阳性者，未接受抗病毒

治疗，获得研究对象知情同意。剔除既往感染者、不

愿意配合相关调查病例，筛选出 HIV-1感染者 283

例。人口学信息及感染相关数据均来自 AIDS防治基

本信息系统，包括社会人口学特征（性别、年龄、职业、

婚姻状况、现住址、文化程度）及流行病学相关信息

（感染途径、接触方式）。本研究获得成都市青白江区

疾病预防控制中心伦理委员会批准（批准号：青疾控

伦理 202601号）。

1.2 研究方法

1.2.1 样本采集与保存 抗凝血样本来源于2022—

2024年本机构 HIV确证实验室首次开展补充试验留

样，样品采集由青白江区各 AIDS检测点、筛查实验室

完成，严格按照《全国艾滋病检测技术规范（2020年修

订版）》，采集 5mlEDTA抗凝全血，1500～3000r/min

离心 15min，将血浆置于聚丙烯冻存管中备用，分离后

的血浆放置 -80℃冰箱保存，定期送四川省疾病预防控

制中心或成都市疾病预防控制中心开展测序。

1.2.2 核酸提取、目的片段扩增与测序 采用 Roche

公司生产的全自动病毒核酸提取仪及其配套试剂盒

提取病毒核酸。采用反转录聚合酶链式反应

（polymerasechainreaction,PCR）和巢氏 PCR扩增方

法，对 HIV-1病毒 !"# 区域基因序列进行扩增，核酸

提取及扩增由四川省疾病预防控制中心或成都市疾

病预防控制中心完成。将目的处出现条带的扩增产

物送至北京博迈德基因有限公司、北京诺赛基因组研

究中心有限公司和北京安普生化科技有限公司开展

核酸纯化及基因测序。

1.2.3 序列整理和亚型确定 使用 Sequencher4.9

软件对测序结果进行编辑、清理和拼接序列，使用

Bioedit软件对样本序列进行校正与 HIVsequence

database ofthe LosAlamosNationalLaboratories

（LANL）参考序列进行比对分析，利用 FastTree软件

构建系统进化树，确定毒株具体基因亚型。

1.2.4 分子传播网络构建和分析 使用中国艾滋病

病毒基因序列数据平台（https：//nmdc.cn/hiv）：工具

-HIV传播预测预警工具（HIVTrace法）（https://nmdc.

cn/hiv/tool/earlywarning）TN93模型计算两条序列间基

因距离阈值，在基因距离 0.005～0.020内进行阈值敏

感性分析，以成簇最高分辨率（最多分子网络数量）的

基因距离阈值。根据《HIV传播网络监测和干预技术

指南（2025修订版）》，分子簇是根据 HIV基因序列遗

传相似性将具有传播关系的 HIV感染者进行关联所

形成的网络拓扑学结构，分子传播网络中的每个节点

代表一例感染者，节点数≥10的分子簇为具有高度

传播风险的大分子簇，度数（degrees）表示每个节点所

连接的边的数目，也称链接数，通常度数越高，表明节

点潜在连接关系越多，传播风险越高，度数≥4的应

予以重点关注[6]。

1.3 统计分析 采用 WPS2019进行数据预处理，

并以 SPSS27.0为平台对整理后的数据进行统计分

析。计数资料采用例数和构成比描述，单因素分析采

用 !

2检验，单因素分析中 $＜0.05的变量纳入二项

logistic回归模型分析，检验水准 !=0.05。
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2 结 果

2.1 基本特征 成功获取目标人群序列 277条，共

检 出 9种 基 因 亚 型 ， 其 中 !"#$%&'( 197例

（71.12%）、("#$)&*+ 63例（22.74%）、(",-.&'( 8

例（2.90%）、(",//&-)' 2例（0.72%）、!",./&'! 2

例（0.72%）、!",)-0&-)-% 1例（0.36%）、!",/0&-)'

1例 （0.36%）、!",12&'! 1例 （0.36%）、' 1例

（0.36%）、独特重组型（uniquerecombinantform,URF）

1例（0.36%）。277例感染者以男性、≥50岁、汉族、农

民、已婚、小学及以下文化程度、异性性传播为主，分

别 占 77.98%、70.40%、98.92%、51.26%、49.10%、

59.21%、97.11%；现住址以DW街道为主，占25.99%。

2.2 分子传播网络特征 在 1.5%的基因距离阈值

下，分子簇总数达到峰值，此时共有 139条序列进入

分子传播网络中，入网率为 50.18%，形成 33个分子

簇，包含 139个节点和 340条边，簇内病例数介于

2～16之间。其中分子簇 C1、C2和 C3分别包含 16、

13和 10个节点，是网络中最大的三个分子簇。3种

基因亚型进入分子网络，!",-%&'! 亚型形成簇最

多，共形成 23个簇，入网率为 53.33%；其次是

!",-)&*3 亚型，共形成 9个簇，入网率为 52.38%；

而 !",./&'! 亚型共形成 1个簇，入网率为 100%。

见图 1A。入网感染者以男性、≥50岁异性性传播、小

学及以下文化程度、农民、已婚为主，分别占 78.42%、

79.14%、99.28%、68.35%、57.55%、51.80%。见图 1B、C

和表 1。各簇主要分布于 DW街道，占 66.67%；其中

分子簇 C1以 FH镇和 QQ镇为主，分别占 43.75%、

37.5%，C2以 FH镇为主，占 38.46%，C3以 YD镇为

主，占 50%。见图 1D。

2.3 入网危险因素分析 单因素分析显示，感染者

的入网率在不同年龄、文化程度、职业、基因亚型、感

染途径及现住址间存在显著差异（4＜0.05）；而性别、

民族及婚姻状况的影响无统计学意义（4＜0.05）。采

用二项 logistic回归模型分析显示：年龄、基因亚型和

现住址对感染者入网有影响，相比于＜50岁，≥50岁

（5"=1.997,95%(6：1.047～3.810）的感染者更容易进

入网络；相比其他亚型，(",$7&*+（5"=10.434,95%

(6:1.981～54.966）和 (",$%&'(（5"=10.371,95%(6:

2.078～51.760）亚型的感染者更容易进入网络；相比

DW街道，青白江区外（5"=0.399,95%(6：0.178～

0.896）的感染者更不容易进入网络。见表 1。

注：A为 不同基因亚型分子网络；B为 不同性别分子网络；C为 不同接触方式分子网络；D为 不同地区分子网络；圆点大小代表链接边数量。

图1 2022—2024年青白江区 139例入网新报告 HIV-1感染者分子网络图

!"#$%& ' Molecularnetworkof139newlyreportedHIV-1casesincludedinthenetworkinQingbaijiangDistrict,2022—2024

!"#$
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2.4 重点分子簇分析 网络中大分子簇（节点≥10）

有 3个，包括 C1、C2和 C3分子簇，分别包含 16、13

和 10例感染者，占全部入网病例数的 28.06%。分子

簇 C1和 C2由 !"#$%&'( 亚 型 构 成 ，C3由

("#$)&*+ 亚型构成。分子簇 C1、C2和 C3包含的 39

例感染者均为异性性传播，文化程度全部为初中及以

下。分子簇 C1中男性和≥50岁病例均占 87.5%，农

民占 62.50%，现住址主要是 FH镇（43.75%）和 QQ镇

（37.50%）。还有 2例感染者现住址为区外，来自与

FH镇和 QQ镇接壤的 JT县，女性占比 50%，有商业

性行为服务史。分子簇 C2中男性、≥50岁、农民均占

69.23%，现住址均为本区内，包含 FH镇（38.46%）、

YD镇（23.08%）和 MM镇（23.08%）在内的 5个街道 /

乡镇。分子簇 C3中男性占 90%，农民占 80%，均为本

区内的男性病例，包含 YD镇 （50.00%）、FH镇

（20.00%）在内的 5个街道 /乡镇。见表 2。同时还发

现分子簇 21存在男男性行为感染者与异性性传播的

男性感染者相连情况。见图 1C。

2.5 传播风险分析 入网的感染者中共有 67例度

数≥4，占比 48.2%，全部为异性性传播，主要分布于

FH镇（26.87%）、QQ镇（19.40%）和 YD镇（16.42%），

67例病例中男性占 77.61%，非婚商业性行为占

表1 青白江区 2022—2024年新报告 HIV-1感染者分子传播网络入网影响因素分析

!"#$% & AnalysisofthemolecularnetworksandriskfactorsfornewlyreportedHIV-1casesinQingbaijiangDistrictfrom2022to2024

变量

性别

男

女

年龄（岁）

＜50

≥50

总人数

（构成比 /%）

216(77.98)

61(22.02)

82(29.60)

195(70.40)

入网人数

（占比 /%）

109(50.46)

30(49.18)

29(35.37)

110(56.41)

单因素分析

!

2值

0.031

10.226

, 值

0.860

0.001

多因素分析

民族

汉族

少数民族

职业

农民

其他

婚姻状况

未婚

274(98.92)

3(1.08)

142(51.26)

135(48.74)

38(13.72)

139(50.73)

0(0.00)

80(56.34)

59(43.70)

16(42.10)

3.055

4.419

1.424

0.080

0.036

0.491

已婚

离异或丧偶

文化程度

中专 /高中及以上

初中

小学及以下

感染途径

异性性传播

136(49.10)

103(37.18)

34(12.27)

79(28.52)

164(59.21)

269(97.11)

72(52.94)

51(49.51)

10(29.41)

34(43.04)

95(57.93)

138(51.30)

11.415

4.679

0.003

0.031

同性性传播

基因亚型

("#-.&*+

("#-%&'(

其他亚型

现住址

DW街道

DT街道

8(2.89)

63(22.74)

197(71.12)

17(6.14)

72(25.99)

22(7.94)

1(12.50)

33(52.38)

104(52.79)

2(11.76)

34(47.22)

12(54.55)

10.695

22.694

0.005

0.002

CX镇

MM镇

YD镇

QQ镇

FH镇

区外

19(6.86)

12(4.33)

32(11.56)

33(11.91)

30(10.83)

57(20.58)

9(47.37)

8(66.67)

22(68.75)

20(60.61)

19(63.33)

15(26.32)

/0"(95%(1) , 值

1.000

1.997(1.047～3.810) 0.036

1.000

1.199(0.639～2.251) 0.571

1.000

1.524(0.572～4.062) 0.399

1.810(0.658～4.977) 0.250

1.000

0.267(0.029～2.502) 0.248

10.434(1.981～54.966) 0.006

10.371(2.078～51.760) 0.004

1.000

1.000

1.709(0.592～4.930) 0.321

0.795(0.275～2.295) 0.672

1.855(0.483～7.118) 0.368

2.652(0.889～7.908) 0.080

1.633(0.596～4.476) 0.340

1.612(0.586～4.433) 0.355

0.399(0.178～0.896) 0.026

!"##
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67.16%，包括 44例男性和 1例女性，男性传播途径

为非婚商业性行为占 84.62%；女性 15例，44.67%的

女性为配偶或固定性伴阳性。单因素分析结果显示：

不同职业、文化程度、基因亚型和现住址的感染者度

数≥4差异具有统计学意义（!＜0.05）；采用二项

logistic回归模型分析，现住址对度数≥4风险有影

响；相比 DW街道，FH镇（"#=44.138,95%$%:4.474～

435.459）的感染者度数≥4风险更高。见表 3。

表2 青白江区 10例及以上病例的分子簇特征分布［&（%）］

!"#$% & Characteristicsofmolecularclusters(≥10cases)inQingbaijiangDistrict［&（%）］

变量

性别

男

女

年龄（岁）

＜50

≥50

总计（&=39）

32(82.05)

7(17.95)

6(15.38)

33(84.62)

C1(&=16)

14(87.50)

2(12.50)

2(12.50)

14(87.50)

C2(&=13)

9(69.23)

4(30.77)

4(30.77)

9(69.23)

C3(&=10)

9(90.00)

1(10.00)

0(0.00)

10(100.00)

职业

农民

其他

婚姻状况

未婚

已婚

离异或丧偶

27(69.23)

12(30.77)

8(20.51)

22(56.41)

9(23.08)

10(62.50)

6(37.50)

1(6.25)

13(81.25)

2(12.50)

9(69.23)

4(30.77)

2(15.38)

6(46.16)

5(38.46)

8(80.00)

2(20.00)

5(50.00)

3(30.00)

2(20.00)

文化程度

初中

小学及以下

感染途径

异性性传播

基因亚型

$#'()*+,

6(15.38)

33(84.62)

39(100.00)

10(25.64)

1(6.25)

15(93.75)

16(100.00)

0(0.00)

4(30.77)

9(69.23)

13(100.00)

0(0.00)

1(10.00)

9(90.00)

10(100.00)

10(100.00)

-#.(/*0$

现住址

DW街道

DT街道

CX镇

MM镇

YD镇

29(74.36)

1(2.56)

2(5.13)

1(2.56)

3(7.69)

9(23.08)

16(100.00)

0(0.00)

0(0.00)

0(0.00)

0(0.00)

1(6.25)

13(100.00)

1(7.69)

1(7.69)

0(0.00)

3(23.08)

3(23.08)

0(0.00)

0(0.00)

1(10.00)

1(10.00)

0(0.00)

5(50.00)

QQ镇

FH镇

区外

7(17.95)

14(35.90)

2(5.13)

6(37.50)

7(43.75)

2(12.50)

0(0.00)

5(38.46)

0(0.00)

1(10.00)

2(20.00)

0(0.00)

表3 2022—2024年青白江区新报告 HIV-1感染者节点度数≥4的病例分布

!"#$% ' DistributionofnewlyreportedHIV-1caseswithanetworkdegree≥4inQingbaijiangDistrict,2022—2024

变量

性别

男

女

年龄（岁）

＜50

≥50

入网人数

(&=139)

度数≥4人数

占比（%）

52(47.71)

15(50.00)

10(34.48)

57(51.82)

单因素分析

!

2值

0.050

2.762

! 值

0.824

0.097

多因素分析

职业

农民

其他

婚姻状况

未婚

已婚

离异或丧偶

文化程度

46(57.50)

21(35.59)

11(68.75)

37(51.38)

19(37.25)

6.527

5.446

9.447

0.011

0.066

0.009

1"#(95%$%) ! 值

1.000

0.738(0.262～2.076) 0.565

109

30

29

110

80

59

16

72

51

!"#$
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（续表）

变量
入网人数

(!=139)

度数≥4人数

占比（%）

单因素分析

!

2值 " 值

多因素分析

中专 /高中及以上

初中

小学及以下

感染途径

异性性传播

同性性传播

接触方式

配偶或固定性伴阳性

2(20.00)

11(32.35)

54(56.84)

67(48.55)

0(0.00)

8(61.54)

0.937

4.253

0.333

0.235

男男性行为

非婚商业异性性行为

非婚非商业异性性行为

基因亚型

#$%&'()*

#$%+,(-#

其他亚型

现住址

0(0.00)

45(51.72)

14(36.84)

9(27.27)

58(55.77)

0(0.00)

10.036

31.814

0.007

＜0.001

DW街道

DT街道

CX镇

MM镇

7(20.59)

3(25.00)

4(44.44)

4(50.00)

./$(95%#0) " 值

1.000

1.007(0.151～6.714) 0.994

2.110(0.358～12.439) 0.409

1.000

1.514(0.272～8.432) 0.636

3.559(0.622～20.350) 0.154

2.818(0.459～17.309) 0.263

YD镇

QQ镇

FH镇

区外

11(50.00)

13(65.00)

18(94.74)

7(46.67)

3.498(0.782～15.641)

3.794(0.870～16.545)

0.101

0.076

44.138(4.474～435.459)

2.560(0.635～10.330)

0.001

0.187

10

34

95

138

1

13

1

87

38

33

104

2

34

12

9

8

22

20

19

15

3 讨 论

本研究主要分析了成都市青白江区 2022—2024

年 277例新报告 HIV-1感染者的分子网络传播流行

情况，共发现 9种基因亚型，以 #$%+,(-# 和

#$%+'()* 亚型为主，与国内部分地区[7-8]的 HIV-1

基因亚型流行情况相似。有研究表明，#$%+,(-# 亚

型毒株具有较强的传播能力，已经超越 #$%+'()*

亚型成为我国感染人数最多的毒株[9]，且在跨地区传

播中占比很高，分子网络中节点连接复杂[10]。

研究发现年龄、基因亚型和现住址是入网的影响

因素，≥50岁感染者更容易入网，这与四川省既往其

他研究相同[11]。入网的感染者主要是文化程度低、年

龄≥50的男性病例，以异性性传播为主。提示在年

龄≥50的人群中，部分人可能仍处于性活跃度高阶

段，且存在非婚商业异性性行为，同时由于文化程度

较低，缺乏对 AIDS的正确认识，性行为自我保护的

意识不强，不愿意或很少使用安全套，从而导致 AIDS

感染风险增加。

分子传播网络显示，青白江区整体入网率为

50.18%。该区两个乡镇与周边一县构成最大分子簇

（C1），该分子簇包含一名来自该县的女性商业性行

为从业者。提示部分男性在面临性需求无法被满足

的情况下，可能会在寻求商业性行为服务时为规避风

险，通常会采取地理规避策略来选择性交易地点，从

而导致了 HIV跨区域或跨区县传播。针对该类人群

应进一步加强筛查检测、行为干预和溯源分析等精准

干预措施，以有效遏制艾滋病传播。研究还发现分子

簇 21存在男男性行为感染者与异性性传播的男性感

染者相连情况，这可能是感染者在调查时未准确告知

其接触方式，双性性行为男性更具有隐瞒性从而导致

传播链条更为复杂[12]，提示在日常防控工作中应重视

双性性行为感染者在传播链中的重要角色。

传播风险分析显示，现住址是度数≥4风险的影

响因素，FH镇的病例可能存在较高传播风险。还发

现女性病例接触方式以配偶或固定性别阳性为主，与

重庆渝北[13]研究结果相似，此发现指向配偶阳性是处

于“固定关系”中的女性感染的重要因素之一，提示要

做好单阳家庭宣传教育，推广“配偶阳性检测”服务和

完善阳性告知支持体系，以保护固定性伴关系中的女

性免受艾滋病侵害。

综 上 所 述 ，2022—2024年 青 白 江 区 新 报 告

HIV-1感染者基因型以 #$%+,(-# 和 #$%+'()* 亚

型为主，不同的年龄、基因亚型和现住址是入网的影

响因素，青白江区内部分乡镇的感染者有较大传播风

!"#$
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险，且存在跨区县传播，提示下一步应利用分子传播

网络的结果，针对流行的重点区域和重点人群提出精

准的干预措施，以遏制疫情的蔓延。
利益冲突声明 本研究不存在任何利益冲突
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