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２０１８ 年珠海市 ＨＩＶ－１ 基因型及耐药分析
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摘要：　 目的　 了解 ２０１８ 年广东省珠海市新确诊且未接受抗病毒治疗的 ＨＩＶ－１ 抗体阳性病例不同感染途径病毒亚型分

布和耐药情况。 　 方法　 收集研究对象血浆标本 ２０７ 份，提取病毒 ＲＮＡ，采用巢氏 ＲＴ－ＰＣＲ 扩增 ＨＩＶ －１ 多聚酶 ｐｏｌ 区，
测序定型和耐药分析。 　 结果　 在男男性行为者中流行基因型为 ＣＲＦ０７＿ＢＣ（４３􀆰 ３％）、ＣＲＦ０１＿ＡＥ（３６􀆰 １％）和 ＣＲＦ５５＿０１Ｂ
（１３􀆰 ４％）；在异性性感染人群优势基因型为 ＣＲＦ０１＿ＡＥ（５２􀆰 ５％）、ＣＲＦ０７＿ＢＣ（３１􀆰 １％）和 ＣＲＦ０８＿ＢＣ（６􀆰 ６％）；在 ３ 例注射

吸毒感染人群检出 ＣＲＦ０１＿ＡＥ；有 １ 例血源性感染病例检测基因型为 Ｈ 亚型；在 ＭＳＭ 和异性性感染人群产生低度耐药，
低度耐药率分别为 ４􀆰 １％和 ４􀆰 ９％；在注射吸毒和血源性传播感染人群未检出耐药病例。 　 结论　 在经性传播途径感染

ＨＩＶ－１ 多种基因型共同流行，以 ＣＲＦ０１＿ＡＥ 和 ＣＲＦ０７＿ＢＣ 基因型为主；在四类人群未检出低度以上耐药病例，总体传播性

耐药呈低度流行。
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ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ． ＨＩＶ－１ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｉｎ ＭＳＭ ａｎｄ ｈｅｔｅｒｏｓｅｘｕａｌｌｙ－ａｃｑｕｉｒｅｄ ＨＩＶ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｃａｓｅｓ ｓｈｏｗｅｄ ｌｏｗ ｄｒｕｇ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ， ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｌｏｗ ｄｒｕｇ
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ｂｌｏｏｄ－ｂｏｒｎｅ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｃａｓｅ． 　 Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎｓ 　 ＣＲＦ０１＿ＡＥ ａｎｄ ＣＲＦ０７＿ＢＣ ｗｅｒｅ ｐｒｅｄｏｍｉｎａｎｔ ｉｎ ｓｅｘｕａｌｌｙ ｔｒａｎｓｍｉｔｔｅｄ ＨＩＶ － １
ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓ， ａｎｄ ｍａｎｙ ｏｔｈｅｒ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ｗｅｒｅ ｐｒｅｖａｌｅｎｔ ｔｏｇｅｔｈｅｒ． Ｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅ ａｎｄ ｈｉｇｈ－ｌｅｖｅｌ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｃａｓｅｓ ｗｅｒｅ ｎｏｔ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ
ａｂｏｖｅ－ｍｅｎｔｉｏｎｅｄ ｆｏｕｒ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ． Ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｂｌｅ ｄｒｕｇ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｒａｔｅ ｗａｓ ｇｅｎｅｒａｌｌｙ ｌｏｗ ｉｎ Ｚｈｕｈａｉ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：　 ＨＩＶ－１； ｐａｔｈｗａｙ ｏｆ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ； ｇｅｎｏｔｙｐｅ； ｓｕｂｔｙｐｅ； ｄｒｕｇ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

　 　 ＨＩＶ 在 １９８１ 年首次被发现后，在全世界广泛传播

流行。 目前主要传播途径已经从注射吸毒转变为经性

传播，在广东珠海又以男男性行为（ｍａｎ ｈａｖｅ ｓｅｘ ｗｉｔｈ
ｍａｎ， ＭＳＭ）传播为主［１］。 ＨＩＶ 分为两个型别 ＨＩＶ－１
和 ＨＩＶ－２，在我国流行的主要为 ＨＩＶ－１，ＨＩＶ－１ 极易

发生变异，产生对药物的耐受，甚至发生基因间重组，
产生新的流行重组形式。 ＨＩＶ－１ 基因型复杂，基因型
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分布具有地域特征和人群特点，为分析珠海市不同感

染途径 ＨＩＶ－１ 基因亚型分布特征、基因突变和抗病毒

药物耐受情况，获得珠海市 ＨＩＶ－１ 感染者传播性耐药

率，评估 ＨＩＶ－１ 基因耐药株在珠海的产生及累计水

平，现对 ２０１８ 年新确诊且未接受抗病毒治疗的 ＨＩＶ－１
病例进行分子水平和耐药研究。

１　 对象与方法

１􀆰 １　 对象　 ２０１８ 年经珠海市疾病预防控制中心艾滋

病确证实验室采用蛋白印迹试验新确诊并且未接受抗

病毒治疗 ＨＩＶ－１ 抗体阳性者；检测方法和实验结果的

９０４１实用预防医学 ２０２０ 年 １２ 月 第 ２７ 卷 第 １２ 期　 Ｐｒａｃｔ Ｐｒｅｖ Ｍｅｄ， Ｄｅｃ． ２０２０， Ｖｏｌ． ２７， Ｎｏ．１２



判断依据 《全国艾滋病检测技术规范》 （ ２０１５ 年修

订版）。
１􀆰 ２　 方法　 收集 ２０１８ 年 ＨＩＶ－１ 抗体阳性者血浆标

本，１ 周内进行检测的存放于 ４ ℃，超过一周－７０ ℃冰

箱保存，并从国家艾滋病综合防治信息系统查询标本

流行病学信息。
１􀆰 ２􀆰 １　 病毒 ＲＮＡ 提取　 严格按照德国 ＱＩＡＧＥＮ 公司

生产的 ＱＬＡａｍｐ Ｖｉｒａｌ ＲＮＡ Ｍｉｎｉ Ｋｉｔ 试剂盒说明书，从
１４０ μｌ 标本中提取病毒 ＲＮＡ，将获得 ６０ μｌ ＲＮＡ 模板

保存于－７０ ℃。
１􀆰 ２􀆰 ２　 ＲＴ－ＰＣＲ 扩增　 参照文献合成扩增和测序引

物，见表 １。 采用巢氏 ＲＴ－ＰＣＲ 扩增 ＨＩＶ －１ 多聚酶

ｐｏｌ 区蛋白酶（ｐｒｏｔｅａｓｅ， ＰＲ）基因全序列和逆转录酶

（ｒｅｖｅｒｓｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔａｓｅ， ＲＴ）基因部分序列［２－３］。 第一轮

ＲＴ－ＰＣＲ 外引物扩增以 ＲＮＡ 为模板，使用 ＭＡＷ－２６
和 ＲＴ－ ２２ 引物，按照宝生物工程 （大连） 有限公司

ＴａＫａＲａ Ｏｎｅ Ｓｔｅｐ ＲＮＡ ＰＣＲ Ｋｉｔ 说明书要求配置反应

体系和设置反应条件。 第二轮 ＰＣＲ 内引物扩增取

５ μｌ外引物扩增产物的 １ ∶ １０ 稀释液作为模板，以
ＰＲＯ－１ 和 ＲＴ－２０ 为引物，按照宝生物工程（大连）有
限公司 ＴａＫａＲａ Ｔａｑ 说明书配制反应体系和设置反应

条件，退火温度设置 ５６􀆰 ５ ℃。
表 １　 ＨＩＶ－１ 扩增和测序引物

引物名称 碱基序列（５’ｔｏ ３’）

ＭＡＷ－２６ ＴＧＧＡＡＡＴＧＴＧＧＡＡＡＧＧＡＡＧＧＡＣ

ＲＴ－２２ ＴＴＣＴＧＴＡＴＴＴＣＴＧＣＴＡＴＴＡＡＧＴＣＴＴＴＴＧＡＴＧＧ

ＰＲＯ－１ ＣＡＧＡＧＣＣＡＡＣＡＧＣＣＣＣＡＣＣＡ

ＲＴ－２０ ＣＴＧＣＣＡＧＴＴＣＴＡＧＣＴＣＴＧＣＴＴＣ

ＰＲＯＳ３ ＧＣＣＡＡＣＡＧＣＣＣＣＡＣＣＡ

ＲＴＡＳ ＣＴＣＡＧＡＴＴＧＧＴＴＧＣＡＣ

ＲＴＢＳ ＧＴＡＴＡＡＡＣＡＡＴＧＡＧＡＣＡＣ

ＰＲＯＣ１Ｓ ＧＣＴＧＧＧＴＧＴＧＧＴＡＴＴＣＣ

ＲＴ２０Ｓ３ ＧＴＴＣＴＡＧＣＴＣＴＧＣＴＴＣ

１􀆰 ２􀆰 ３　 测序和序列拼接　 内引物扩增产物经 １􀆰 ０％琼

脂糖凝胶电泳，预期目的基因片段为 １ ３１６ ｂｐ，阳性扩

增产物送广州艾基生物公司使用测序引物 ＰＲＯＳ３、
ＲＴＡＳ、ＲＴＢＳ、 ＰＲＯＣ１Ｓ 和 ＲＴ２０Ｓ３ 同时测序。 利用

ＤＮＡＳｔａｒ 软件中 ＳｅｑＭａｎ 功能对每个样本测出的序列

片段进行编辑、校对和拼接。
１􀆰 ２􀆰 ４　 ＨＩＶ－１ 基因型和耐药分型　 使用美国斯坦福

大学 ＨＩＶ 耐药数据库网站（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｈｉｖｄｂ．ｓｔａｎｆｏｒｄ．ｅｄｕ）
中 ＨＩＶｄｂ ＰＲＯＧＲＡＭ 下的 ＡＮＡＬＹＺＥ ＳＥＱＵＥＮＣＥＳ 功

能对拼接好的序列进行分析，确定 ＨＩＶ－１ 基因型，明
确耐药突变位点、耐药类型和耐药程度［４］。 耐药类型

包括对阿扎那韦 （ ａｔａｚａｎａｖｉｒ ／ ｒ， ＡＴＶ ／ ｒ ）、 达鲁那韦

（ｄａｒｕｎａｖｉｒ ／ ｒ，ＤＲＶ ／ ｒ）和洛匹那韦（ ｌｏｐｉｎａｖｉｒ ／ ｒ，ＬＰＶ ／ ｒ）
三种蛋白酶抑制剂（ｐｒｏｔｅａｓｅ ｉｎｈｉｂｉｔｏｒｓ， ＰＩｓ），阿巴卡韦

（ａｂａｃａｖｉｒ，ＡＢＣ）、齐多夫定（ ｚｉｄｏｖｕｄｉｎｅ，ＡＺＴ）、恩曲他

滨（ｅｍｔｒｉｃｉｔａｂｉｎｅ，ＦＴＣ）、拉米夫定（ ｌａｍｉｖｕｄｉｎｅ，３ＴＣ）和
替诺福韦（ｔｅｎｏｆｏｖｉｒ，ＴＤＦ）五种核苷酸类反转录酶抑制

剂（ｎｕｃｌｅｏｓｉｄｅ ｒｅｖｅｒｓｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔａｓｅ ｉｎｈｉｂｉｔｏｒｓ， ＮＲＴＩｓ），
以及多拉维林（ｄｏｒａｖｉｒｉｎｅ，ＤＯＲ）、依非韦伦（ｅｆａｖｉｒｅｎｚ，
ＥＦＶ）、 依 曲 韦 林 （ ｅｔｒａｖｉｒｉｎｅ， ＥＴＲ ）、 奈 韦 拉 平

（ｎｅｖｉｒａｐｉｎｅ，ＮＶＰ）和利匹韦林（ ｒｉｌｐｉｖｉｒｉｎｅ，ＲＰＶ）五种

非核苷酸类反转录酶抑制剂（ ｎｏｎ －ｎｕｃｌｅｏｓｉｄｅ ｒｅｖｅｒｓｅ
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔａｓｅ ｉｎｈｉｂｉｔｏｒｓ， ＮＮＲＴＩｓ）药物敏感性。 耐药程

度分四类：潜在耐药（ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｌｏｗ－ｌｅｖｅｌ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ，Ｐ），
低度 耐 药 （ ｌｏｗ － ｌｅｖｅｌ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ， Ｌ ）， 中 度 耐 药

（ｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ， Ｉ ） 和高度耐药 （ ｈｉｇｈ － ｌｅｖｅｌ
ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ，Ｈ） ［４］。 本研究仅分析低度及以上耐药，不
包括潜在耐药。
１􀆰 ３　 统计学分析 　 采用 ＳＰＳＳ １８􀆰 ０ 统计学软件描述

性分析 ＨＩＶ－１ 基因型及耐药情况。

２　 结　 果

２􀆰 １　 病例基本信息　 共收集到 ２０７ 份新确诊并且未

接受抗病毒治疗 ＨＩＶ－１ 抗体阳性样本，扩增、测序和

拼接成功后可用于分析的样本 １６２ 份（７８􀆰 ３％）。 在

１６２ 份样本病例中，平均年龄 ３８􀆰 ６ 岁（１２ ～ ７８ 岁）；男
性 １４２ 例（８７􀆰 ７％），女性 ２０ 例（１２􀆰 ３％）；未婚 ８５ 例

（５２􀆰 ５％），已婚有配偶 ５４ 例（３３􀆰 ３％），离异或丧偶 ２３
例（１４􀆰 ２％）；大专及以上文化 ５３ 例（３２􀆰 ７％），高中或

中专 ３２ 例（１９􀆰 ８％），初中 ５２ 例（３２􀆰 １％），小学 ２２ 例

（１３􀆰 ６％）， 文 盲 ３ 例 （ １􀆰 ９％）； 商 业 服 务 ７１ 例

（４３􀆰 ８％），家政、家务及待业 ４４ 例（２７􀆰 ２％），工人 ２０
例（１２􀆰 ３％），学生 ６ 例（３􀆰 ７％），农民、餐饮食品业、干
部职员、离退人员、民工及其它共 ２１ 例（１３􀆰 ０％）；感染

途径 ＭＳＭ 传播 ９７ 例 （ ５９􀆰 ９％），异性性行为 ６１ 例

（３７􀆰 ７％），注射吸毒 ３ 例（１􀆰 ９％），血液 １ 例（０􀆰 ６％）。
２􀆰 ２　 ＨＩＶ－１ 基因亚型分布特点　 对 １６２ 份样本分型

共获得 ９ 种基因型，按照检出率从高到低排列为

ＣＲＦ０１＿ＡＥ 型 ７０ 例 （ ４３􀆰 ２％）、 ＣＲＦ０７ ＿ ＢＣ 型 ６１ 例

（３７􀆰 ７％）、ＣＲＦ５５＿０１Ｂ 型 １６ 例（９􀆰 ９％）、ＣＲＦ０８＿ＢＣ 型

５ 例（３􀆰 １％）、Ｂ 型 ５ 例（３􀆰 １％）、Ｃ 型 ２ 例（１􀆰 ２％）、
ＣＲＦ５２＿０１Ｂ 和 ＣＲＦ６８＿０１Ｂ 以及 Ｈ 型各 １ 例（０􀆰 ６％）。
在 ＭＳＭ、异性、注射吸毒和血源性感染途径中 ＨＩＶ－１
基因型分布，见表 ２。

０１４１ 实用预防医学 ２０２０ 年 １２ 月 第 ２７ 卷 第 １２ 期　 Ｐｒａｃｔ Ｐｒｅｖ Ｍｅｄ， Ｄｅｃ． ２０２０， Ｖｏｌ． ２７， Ｎｏ．１２



表 ２　 １６２ 例珠海市不同感染途径 ＨＩＶ－１ 基因型分布（ｎ，％）

感染途径
基因型分布

ＣＲＦ０１＿ＡＥ ＣＲＦ０７＿ＢＣ ＣＲＦ５５＿０１Ｂ ＣＲＦ０８＿ＢＣ Ｂ Ｃ ＣＲＦ５２＿０１Ｂ ＣＲＦ６８＿０１Ｂ Ｈ

ＭＳＭ ３５（３６􀆰 １） ４２（４３􀆰 ３） １３（１３􀆰 ４） １（１􀆰 ０） ４（４􀆰 １） １（１􀆰 ０） ０（０􀆰 ０） １（１􀆰 ０） ０（０􀆰 ０）

异性 ３２（５２􀆰 ５） １９（３１􀆰 １） ３（４􀆰 ９） ４（６􀆰 ６） １（１􀆰 ６） １（１􀆰 ６） １（１􀆰 ６） ０（０􀆰 ０） ０（０􀆰 ０）

注射吸毒 ３（１００􀆰 ０） ０（０􀆰 ０） ０（０􀆰 ０） ０（０􀆰 ０） ０（０􀆰 ０） ０（０􀆰 ０） ０（０􀆰 ０） ０（０􀆰 ０） ０（０􀆰 ０）

血源性 ０（０􀆰 ０） ０（０􀆰 ０） ０（０􀆰 ０） ０（０􀆰 ０） ０（０􀆰 ０） ０（０􀆰 ０） ０（０􀆰 ０） ０（０􀆰 ０） １（１００􀆰 ０）

２􀆰 ３　 ＨＩＶ－１ 基因耐药突变　 １６２ 份样本中共 ３２ 例样

本检测到耐药突变，总体突变率 １９􀆰 ８％（３２ ／ １６２），均为

单耐药位点突变。 在 ＭＳＭ 传播途径中检出 ２３ 例，该
组的突变率为 ２３􀆰 ７％ （２３ ／ ９７），其中 ＮＮＲＴＩｓ 突变率

２０􀆰 ６％（２０ ／ ９７），ＮＲＴＩｓ 突变率 ２􀆰 １％（２ ／ ９７），ＰＩ 次要耐

药突变率 １􀆰 ０％（１ ／ ９７）；在异性传播中检出 ９ 例，该组

的突变率 １４􀆰 ８％（９ ／ ６１），其中 ＮＮＲＴＩｓ 突变率 １３􀆰 １％
（８ ／ ６１），ＰＩ 主要耐药突变率 １􀆰 ６％（１ ／ ６１）；在注射吸毒

组 ３ 例和 １ 例血源性感染样本中未检出耐药突变。 在

ＭＳＭ 和异性感染途径中 ＨＩＶ－１ 基因突变分布和突变

率，见表 ３。
表 ３　 １５８ 例珠海市经性传播途径感染 ＨＩＶ－１ 基因突变情况

感染途径 突变区域 突变位点 突变例数（例） 突变率（％）

ＭＳＭ（ｎ＝９２） ＮＮＲＴＩ Ｖ１７９Ｅ ／ Ｄ １６ １６􀆰 ５

Ｋ１０３Ｑ ２ ２􀆰 １

Ｖ１０６Ｉ １ １􀆰 ０

Ｅ１３８Ｇ １ １􀆰 ０

ＮＲＴＩ Ｋ７０Ｅ ／ Ｎ ２ ２􀆰 １

ＰＩ 次要耐药突变 Ｑ５８Ｅ １ １􀆰 ０

异性（ｎ＝６１） ＮＮＲＴＩ Ｖ１７９Ｅ ／ Ｄ ５ ８􀆰 ２

Ｖ１０６Ｉ ３ ４􀆰 ９

ＰＩ 主要耐药突变 Ｍ４６Ｌ １ １􀆰 ６

２􀆰 ４　 样本耐药率　 ３２ 例检测到耐药突变的样本中，有
７ 例呈低度耐药，无中度和高度耐药病例，总体传播性

耐药率 ４􀆰 ３％（７ ／ １６２）。 在 ９７ 例 ＭＳＭ 人群低度耐药率

４􀆰 １％（４ ／ ９７），对 ＮＮＲＴＩｓ 和 ＮＲＴＩｓ 低度耐药各 ２ 例，其
中 ２ 例分别对 ＮＮＲＴＩｓ 类药 ＤＯＲ 和 ＲＰＶ 低度耐受，另
２ 例同时对 ＮＲＴＩｓ 类药 ＡＢＣ 和 ＴＤＦ 低度耐受；在 ６１ 例

异性感染人群低度耐药率 ４􀆰 ９％（３ ／ ６１），３ 例对 ＮＮＲＴＩ
类药 ＤＯＲ 低度耐受；３ 例注射吸毒和 １ 例血源性病例

没有检出低度及其以上耐药。

３　 讨　 论

广东省珠海市是重要的港口旅游城市，与澳门相

连，人员流动大，由于澳门为世界旅游休闲中心，以全

球博彩旅游而闻名，这给珠海市疾病控制工作带来更

大的挑战。 １９９６ 年珠海市报告首例 ＨＩＶ－１ 感染者后，
近二十来年新报告病例数呈现逐年上升趋势。 在 ２０１８

年新确诊且未接受抗病毒治疗的 ＨＩＶ－１ 病例中，男女

之比 ７􀆰 １ ∶ １，以未婚和商业服务为主，主要传播途径由

经异性性传播转变为 ＭＳＭ 传播，珠海市 ２０１６ 年新报

告病例中经 ＭＳＭ 传播占 ６１􀆰 ８％［１］，２０１８ 年占 ５９􀆰 ９％，
这可能由于特区经济发达，与澳门交往频繁，思想观念

开放。
本研究发现珠海市 ２０１８ 年主要流行基因型为

ＣＲＦ０１＿ＡＥ、ＣＲＦ０７＿ＢＣ、ＣＲＦ５５＿０１Ｂ 和 ＣＲＦ０８＿ＢＣ 型，
优势基因型构成与李扬对 ２０１５ 年中国部分地区 １６ ～
２５ 岁 ＨＩＶ－１ 感染者研究结果一致［５］。 在 ＭＳＭ 传播人

群流行基因型前三为 ＣＲＦ０７ ＿ ＢＣ、 ＣＲＦ０１ ＿ ＡＥ 和

ＣＲＦ５５＿０１Ｂ。 于 国 龙 等［３］ 研 究 ２０１３ 年 ＭＳＭ 人 群

ＨＩＶ－１感染者优势基因型为 ＣＲＦ０１＿ＡＥ、ＣＲＦ＿ＢＣ 和 Ｂ
亚型，当时 ＢＣ 亚型包括 ０７ＢＣ 和 ０８ＢＣ 亚型，没有检测

到 ＣＲＦ５５＿０１Ｂ。 吴昊等［６］研究 ２０１５ 年广州市 ＭＳＭ 人

群 ＨＩＶ－１ 优势基因型与本研究一致，而且 ＣＲＦ５５＿０１Ｂ
检 出 率 为 １４􀆰 ０％， 与 １３􀆰 ４％ 检 出 率 很 接 近。
ＣＲＦ５５＿０１Ｂ由 ＣＲＦ０１＿ＡＥ 和 Ｂ 亚型重组而成，起源于

深圳，在 ２０１３ 年被首次报道，主要存在于 ＭＳＭ 人群，
已经扩散到异性感染人群中［７－９］。 在异性感染人群优

势基因型依次为 ＣＲＦ０１＿ＡＥ、ＣＲＦ０７＿ＢＣ 和 ＣＲＦ０８＿ＢＣ，
ＣＲＦ５５ ＿ ０１Ｂ 检 出 率 ４􀆰 ９％， 位 居 第 四， 这 正 表 明

ＣＲＦ５５＿０１Ｂ已经传播到异性感染人群。 在注射吸毒感

染人群仅检出 ＣＲＦ０１＿ＡＥ 基因型，这与孔东锋等［１０ ］ 对

深圳市 ２００７—２０１０ 年吸毒人群以 ＣＲＦ０１ ＿ ＡＥ （占

６６􀆰 ０％）和 ＣＲＦ０７＿ＢＣ（占 １９􀆰 １％）为主的研究结论不

完全一致，分析原因可能是在本研究中注射吸毒病例

数太少所致。 另有 １ 例血源性感染病例检测基因型为

Ｈ 亚型，流调发现病人是一位长期居住在非洲的中国

人，为输入性病例。 目前 Ｈ 亚型在国内未见报道，不同

文献报道的血源性感染病例基因型分布也不同［２，１０－１１］。
从总体来看，耐药突变呈单个耐药位点突变特点，

以 ＮＮＲＴＩｓ 最高，其次为 ＮＲＴＩｓ，与文献报告一致［１２－１３］。
总体耐药形式呈低度耐药，无中度和高度耐药，传播性

耐药率 ４􀆰 ３％，属于低度流行水平。 ＭＳＭ 人群低度耐药

率 ４􀆰 １％，这与于国龙等 ２０１３ 年 ＭＳＭ 人群中 ＨＩＶ－１ 感

染者低度耐药 ４􀆰 １％的研究一致；异性性感染人群低度
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