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复旦新闻文化网 新闻 学校要闻

复旦大学学者发现“男男性行为人群”艾滋病病毒传播新机制 

作者：孙国根 朱元桢发布时间：2013-02-26  中字体

新闻中心讯  卫生部疾病预防控制专家委员会专家、复旦大学公共卫生学院何纳教授领衔的艾

滋病研究课题组，首次综合运用流行病学、分子生物学及行为网络理论等多学科方法，并深入现

场，历经３年多艰辛，对100名已感染艾滋病病毒的男男性行为者和与之发生性接触的1534名男男性

行为者进行溯源追踪调查，最终发现男男性行为人群艾滋病病毒的行为和分子传播新机制。该机制

揭示，同一对男男性行为者，由于“多性伴”会导致感染不同基因亚型的艾滋病病毒，并由于艾滋

病病毒具有快速复制和基因重组的能力而存在“诞生”新的艾滋病病毒品种的风险。该成果对我国

男男性行为人群艾滋病的有效防控提供了重要的科学依据，并已发表在国际流行病学界的顶级期刊

《美国流行病学杂志》上，引起国内外研究者关注。何纳教授的博士研究生林海江因此受到第19届

世界艾滋病大会特邀和全额资助，赴美国参加世界艾滋病大会并做专题发言。

男男性行为人群是指男男同性之间发生性行为的群体，其中除少数双性恋者和异性恋者外，绝

大多数为我们通常所称的男同性恋者。据相关权威组织估计，我国男同性恋人群数量约为300万至18

00万。据相关调查表明，男男性行为人群普遍存在婚外性行为、多性伴、无保护肛交、酒后性行

为、商业性行为等，加上他们较独特的性行为方式，易导致自身感染艾滋病、梅毒等性传播疾病，

更易造成相关疾病在人群中的传播。1981年发现的世界第一例艾滋病病例就是男同性恋者，该群体

一直被全球公认为是艾滋病病毒感染的高危人群。

当前我国艾滋病疫情特征呈现的新动向表明，经性接触传播已成为我国艾滋病病毒传播的主要

途径，且男男同性性接触传播比例上升明显。2008年3月，由卫生部牵头在全国61个城市开展男男性

行为人群艾滋病病毒感染率调查，结果显示，该人群艾滋病病毒感染率平均高达4.9%，其中有5个城

市感染率已超过10%，个别城市甚至接近20%。2012年，针对男男性行为人群的艾滋病哨点监测发现

该人群艾滋病病毒感染率达6.7%，在个别大城市，男男性接触传播占新报告发现的艾滋病病例甚至

高达50%以上。因此，男男性接触传播已经成为推动我国艾滋病疫情增长的主要原因之一。能否有效

预防和控制艾滋病病毒在男男性行为人群中的传播蔓延，关系到我国艾滋病预防和控制工作的成

败，关系到包括男男性行为人群在内的全人群的生命健康和公共卫生安全。

正因为如此，近年来，我国医学工作者越来越高度重视男男性行为人群的艾滋病防治研究，但

既往研究主要集中在对该人群艾滋病相关高危行为、艾滋病病毒感染率和新发感染率的调查，虽然

也有少量研究报道了该人群中主要传播流行的艾滋病病毒基因亚型，但未能将艾滋病相关行为流行

病学与艾滋病病毒基因亚型或分子流行病学研究结合起来，因而缺乏对男男性行为人群艾滋病病毒

传播机制的深入了解，进而影响到如何准确、有效、科学地制定并实施针对男男性行为人群的艾滋

病综合防治策略。

何纳教授领衔的艾滋病研究课题组，首先对常规监测工作中新发现的感染艾滋病病毒的男男性

行为者进行调查，追踪与其有性接触的男男性行为者，并对其进行艾滋病病毒检测；如发现其已感

染艾滋病病毒，他们就对其作进一步的调查，再追踪与之有性接触的男男性行为者，并对其进行艾

滋病病毒检测。如此逐级溯源追踪，直至没有新的艾滋病病毒感染者被发现为止。这一过程历时3年
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多，课题组研究人员共对100名感染艾滋病病毒的男男性行为者及与其有性接触史的1534名同性性接

触者进行了溯源追踪。通过这项艰辛工作，何纳课题组得以成功地绘制出以艾滋病病毒感染者为核

心的“男男性行为人群性行为网络图”和“艾滋病传播链图”，结合基因亚型分析，清晰地阐明了

男男性行为人群中艾滋病传播的行为和分子机制。

艾滋病病毒有多个基因亚型，同一感染来源的艾滋病病毒不仅基因亚型相同，在病毒基因的

“系统进化树”上表现的遗传距离也接近，如果两个艾滋病病毒感染者所感染的艾滋病病毒基因亚

型不同，则表明两者的感染来源不同。更为严重的是，如果两个感染有不同基因亚型的艾滋病病毒

感染者相互之间发生包括性行为在内的艾滋病相关高危行为，则有可能导致同一个体内同时混合感

染有两种不同基因亚型的艾滋病病毒，并进而由于艾滋病病毒具有快速复制和基因重组的能力，而

导致新的艾滋病病毒基因亚型或重组体的产生，并籍由该个体的高危行为而进一步向其他群体传播

和扩散。何纳课题组的研究发现，男男性行为人群中不仅存在聚集性艾滋病传播和感染，还发现多

个性行为网络群体中混杂着不同基因亚型的艾滋病病毒感染者，他们不仅相互之间发生高危性行

为，从而带来产生新的艾滋病病毒基因亚型的潜在风险，他们同时也与其他尚未感染艾滋病病毒的

男男性行为者发生高危性行为，进而导致艾滋病在这一群体中广泛扩散和蔓延。

何纳认为，为防控艾滋病进一步蔓延，国家相关部门在加大力度宣传“男男性行为者应进一步

减少性伙伴和推广使用安全套”的基础上，采取更加切实可行的干预措施，如进一步扩大男男性行

为人群的艾滋病病毒检测，尽早发现传染源，尽早启动抗艾滋病病毒治疗措施，以降低感染者体内

艾滋病病毒数，从而达到降低传染性的目的。

据悉，何纳课题组目前在“十二五”国家“艾滋病、病毒性肝炎等重大传染病科技重大专项”

资助下，已在男男性行为人群中开展“未感染前”药物预防艾滋病病毒新发感染研究。
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