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在每一位感染患者的T细胞和人类免疫缺陷病毒间的艰难博弈中，互相间的规则总是变幻无常。T细胞采用持续识别HIV蛋白

的策略使免疫系统处于警觉状态对HIV发动攻击。但是病毒却是“野火烧不尽，春风吹又生”，因为HIV的突变体能逃脱免疫监

视。 

因为人体免疫系统不能对付HIV，免疫逃避致使该病毒具有更大的危险性。当研究人员致力于发展一种协助免疫系统对付HIV

的疫苗时，他们希望准确知道是哪种突变使HIV逃避清除的。  

研究人员最初相信，通过对HIV突变横断面分析，他们能限定这些最终导致免疫逃避的突变，而且能精确找到病毒基因组中对

于T细胞识别重要的序列。  

霍华德-休斯医学研究所研究员布鲁斯-沃克参与的一个科学家团队研究确认，由于在整个循环中HIV亚型众多，因此该分析的

准确性受到影响。这是因为其中一些突变代表了以往发展而来的亚型或家族血缘差异，而不是作为免疫选择压力结果而产生的突

变。沃克和同事们发现对这些HIV多家族性突变存在的鉴别可以在很大程度上提高遗传分析的准确性。进而，在病毒基因组序列间

阐明多种发生关系的统计学方法将给病毒学家对病毒进化提供新的视角，以及病毒如何通过改变自身突变适应人体免疫系统。研究

人员在2007年3月16日《科学》杂志上发表了他们的新方法。  

科伯说：“这是一个开创性研究，因为该研究显示在人类免疫系统的生物学影响下这些免疫基因HIV是如何进化的。但是使用

该方法没有考虑不同病毒品系共存的可能性，而这可能对分析有影响。”沃克称，HIV疫苗设计的挑战在于确定病毒逃避清除的准

确突变方式，但是现有的方法不能区分来自实际免疫逃避和由历史发展分化而来的HIV亚型。  

在新研究中，科伯、沃克和他们的同事使用新的统计手段对来自珀斯的资料重新分析，可以追踪个体患者体内有多少病毒遗传

亚型。科伯称，将这些族谱效应考虑进去，导致“与最初文献报告相比，免疫选择的特殊本质特征有非常大的差异。”研究人员着

重研究了两种HIV蛋白的病毒基因。这些实验出现的遗传特征显示，先前认为是来自同族的HIV样本实际上包含一个以上HIV遗传亚

型。沃克和科伯称，多HIV亚型的存在削弱了遗传分析的准确性。甚至在这些亚型中，研究人员发现遗传学上不同的“亚系”将导

致免疫逃避遗传学分析的准确性进一步降低。他们说，这种新方法考虑到多种系发生的关系将提高未来分析的准确性。沃克说：

“这些新生物信息学技术，结合流行病扩充实时产生的功能免疫资料，对具有非常大变异性能力的HIV疫苗设计至关重要。”“该

方法普遍适用其他病毒和其他HIV研究，”科伯说，“例如，同事和我正使用这种方法探询在传染时，与慢性感染中存在的病毒相

比，传染的HIV是否有遗传差异。所有这类信息将帮助疫苗设计者作出合理决策，产生最大人口覆盖的疫苗应该包括哪些遗传成

分。”  

科伯说，该新分析法还指出相同的HIV遗传特性或能使病毒在一位患者身上逃避免疫清除，而在另一位患者身上则易被清除。

她说，这样的观点对疫苗形成非常重要，这种疫苗具有充分变异，能在大多数身上起最大效应。沃克说：“该项目是来自多领域科

学家共同努力的绝佳例证，为正在全球泛滥的AIDS提供了全新认识。”科伯和她的同事正运用他们的方法分析HIV基因组中所有产

生蛋白的基因，在《科学》杂志发表的两个报道外，进一步获得对免疫逃避机制的认识。  
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