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 研究要旨 
既知の国内伝播クラスタ(dTC)データベースを新規患者の塩基

配列で検索できるプログラム"SPHNCS"を用いて、2003年から21

年上半期に東海地方の医療機関に来院した新規HIV感染者による

国内伝播クラスタ（dTC）の同定を行った。2018年には、東海地

方の新規陽性者が所属するdTCとしてTC3が目立っており、そこに

所属する感染者は、殆どが30歳未満の男性、MSMであった。2019

年はTC003に加えて、2017年以降に急速に増加している３つのdTC

と、検査で捕捉されていない感染者の存在が示唆される２つの

dTCが見出された。また、検査で捕捉されていない感染者を含む

可能性のあるdTCが検出でき、東海地方のhard-to-reach層がこの

伝播クラスタに関連する個別施策層に存在していることを示唆

していた。2020-2021年はCOVID-19感染拡大の影響でこれらのdTC

の増加が鈍り、孤発例の報告が多い等パンデミック下でのHIV流

行や検査動機に質的変化が起きている可能性が示唆された。アウ

トブレイクや検査で捕捉されていない感染者を含む可能性のあ

るdTCが継続的に観察され、これらが東海地方hard-to-reach層を

形成していることが示唆された。これらのdTC情報を同研究班の

臨床・社会研究者に還元し、GIS解析や社会学的調査との関連性

を調査できれば、アウトブレイクやhard-to-reachのリスク因子

について解析が可能となり、感染者の特徴の理解を通じて、行政

の対策に寄与することが期待できる。 

Ａ. 研究目的 
  エイズ動向委員会やエイズ対策政策研究事
業による過去の報告は、検査普及啓発が行き
届いていない集団の存在が我が国のエイズ対
策の大きな問題となっていることを示唆して
いる。検査のhard-to-reach層にいる感染者等
の詳細な動向を解析することで、今後の普及
啓発の対象を明らかにしてその手法を対象地
域の地方自治体に提言するため、従来の検査
普及啓発活動が活発な愛知県及び名古屋市に
おいて、名古屋医療センターを受診した新規
未治療感染者からpol領域のHIV遺伝子配列
を採取し、以前に同定された日本人HIV感染
者の国内伝播クラスタ（dTC）のどこに分布
するかを調べることで、検査会等に訪れない
HIV感染者や東海地方で急速に伝播を広げて
いるサブ集団を同定することで、啓発の新た
な標的を推定することを目的とする。 
 
Ｂ．研究方法 

2003年から21年上半期に名古屋医療センタ
ーと名古屋医療センターに薬剤耐性検査を依 

 
頼している東海地方の医療機関に来院した
新規HIV感染者から採取されたウイルスの 
pol領域(HXB2:2253-3260)の塩基配列から、
HIV薬剤耐性班で解析したdTC同定ツールS
PHNCSを用いてdTCを同定した。2016年～
21年の東海地方由来の新規感染者の動向が
注目されるdTCについて、その性状の詳細分
析、時間系統樹の推定と臨床へのデータ還元
を行った。 
（倫理面への配慮） 
 臨床試料の提供に際しては、研究目的やそ
の為に必要な事項について、平易な言葉と文
書によって提供者に説明し、書面でインフォ
ームドコンセントを得た。検体情報の保存・
使用にあたっては匿名化を行い、万が一の情
報漏洩の事態においても個人情報の流出が
起こらないようにした。ヒトを対象とする医
学研究に関する倫理指針（平成26 年12 月2
2 日統合公布）の倫理規定等を遵守するとと
もに、国立感染症研究所および名古屋医療セ
ンターの倫理委員会の承認を得た研究班の
臨床研究計画書に基づき研究を遂行した。 

 



Ｃ．研究結果 
 2013年から当該研究機関に東海地方からP
ol領域(HXB2:2253-3260)の配列が得られた
ものは、2016年迄が363名、17～19年は251
名、20～21年が367名であった。これらの感
染者由来のHIV塩基配列と採血日・年齢・性
別・想定感染経路をSPHNCSに順次投入し、
dTCの同定と入力データの登録を行った。20
16年迄の258/327検体は、いずれかのTCに所
属していた。そのうち36検体は新規同定のT
Cに、222検体は既知のTCに所属していた。5
0名の患者は、MSMを主な感染経路とするT3
に所属していた。TC3に同定された配列のい
くつかは、SPHNCS解析において遺伝的距離
が互いに近いことがわかったため、「東海バ
ルジ」と命名して注目した。TC3の201本の
塩基配列と、近縁の57本の外国由来リファレ
ンスについて時間系統樹解析を行った結果、
数年の間に20名以上の東海地方の初診患者
に伝播を広げた微小クラスタの存在が判明し
た。そこに所属する感染者は、殆どが30歳未
満の男性であり、MSMが多かった。2017年
～19年のHIV伝播は延べ67個のdTCと36名
の孤発例に分かれていることが示された。TC
3の東海バルジは引き続き検出がつづき、TC
2の九州サブクラスタの移入例、アウトブレイ
クが示唆されるTC98が見いだされた。一方、
そのネットワーク構造から東海地方に検査で
捕捉されていない感染者が存在する可能性が
示唆されたTC27とTC165でも検出された。2
020年～21年のHIV伝播はdTCのいずれかに
所属する271例と96例の孤発例に分かれてい
ることが示された。この時期の東海地方の伝
播クラスタは、2017-19年のパンデミック以
前と2020年以降で大きく異なっていた。前期
には、TC3の東海バルジやTC2の九州サブク
ラスタの移入例、TC98のアウトブレイク、T
C27とTC165などのネットワーク構造から東
海地方に検査で捕捉されていない感染者が存
在する可能性が示唆されるdTCが多く見出さ
れた。後期には、アウトブレイクはTC316等
で観察できたものの、東海バルジでほとんど
報告例が観察できなくなった。孤発例の報告
は、前期が36例に対して後期では60例と大幅
に増えており、パンデミック化で東海地方の
流行や検査動機に質的な変化が起きている可
能性が示唆された。一方、TC27とTC165では
そのネットワーク構造から東海地方に検査で
捕捉されていない感染者が存在する可能性が
示唆された。 
 
Ⅾ．考察 
薬剤耐性班で開発している伝播クラスタ同

定システムSPHNCSは、東海地方で遺伝的に
近縁で急速に感染を広げている患者のクラス
タがあることを発見した。2019年までに見い
だされたクラスタは、20台以下の若年層に偏
っており、MSMの若年層ネットワークにHI
V-1が急速に広がったことを捉えたものであ
る。一方、2019年には、東海地方のhard-to- 

 
 

 

reach層の存在を示す２つのdTCと、急速な拡大
（アウトブレイク）が観察された３つのdTCが
検出できた。アウトブレイクは、やはり30歳台
以下の若年層を中心に構成されており、東海地
方のMSMの若年層にHIV-1が急速に広がるグ
ループが未だに存在することを示唆した。コロ
ナ禍が始まった2020年からは、これまで拡大し
ていたサブクラスタの報告例が突如として減少
し、代わりに孤発例やこれまで検出できなかっ
たdTCの拡大が観察された。その背景には、特
定の層またはグループにおいてこの状況下で検
査動機の変化が生じている可能性があるかもし
れない。パンデミック下ではまた、多くの症例
が孤発例として検出されているが、今後これら
がクラスタ化するか否かが注目されるととも
に、これらがhard-to-reach層を形成する可能性
に興味が引かれる。 
 
E．結論 
伝播クラスタ同定システムSPHNCSは、東海

地方で急速に感染を広げている感染者やhard-t
o-reach層を検出できる可能性がある。SPHNC
Sは、臨床現場でも比較的手に入れやすいpol領
域の塩基配列を用いて迅速に解析を行えるた
め、こうした急速に感染を広げる患者集団の把
握は、臨床現場では比較的容易になると考えら
れる。2019年までの東海地方で急速な拡大が観
察されたdTCは、いずれも30歳台以下の若年層
を中心に構成されており、東海地方のMSMの若
年層にHIV-1が急速に広がるグループが未だに
存在することを示唆した。コロナ禍を含めてア
ウトブレイクが観察できていることから、脆弱
化した検査体制の中でも検査を提供することで
早期の感染拡大を検出できる可能性は高い。ま
た、捕捉されていない感染者の示唆されたdTC
もhard-to-reach層の同定に重要かもしれない。
これらの情報を同研究班の臨床・社会研究者に
還元し、GIS解析や社会学的調査との関連性を調
査できれば、行政の検査のターゲッティングに
十分に寄与できる。 
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