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  研究要旨 
既知の伝播クラスタ(TC)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、2021～2023年に

東海地方の医療機関に来院した新規HIV感染者の国内伝播クラス

タ（dTC）の同定を行い、同地方の伝播状況を調べた。2021年

は、コロナ禍でHIV検査による新規感染者の報告数が減少する中

で検出できた症例において、サブタイプB-dTCに所属しない孤発

例の増加や急性感染例を多く含む下位のdTCの増加が観察され

た。2022年は、コロナ禍以前に東海地方で伝播をしていた系統

の再検出が多く観察され、一部のキー集団における検査の遅れ

が示唆された。2023年は、大きなdTC内のサブクラスタでアウト

ブレイクが観察され、異なる地域に異なるサブクラスタが増え

ていた。東海地方では孤立例の検出が他の地方に比べて多く、

検査体制の努力により多様な集団への検査動機の喚起ができて

いる可能性が示唆された。SPHNCSによるdTC解析の結果によるア

ウトブレイクやlate presenterの動向の提供が、効率的な検査

対象の策定に繋がることが示された。 

 

 
Ａ. 研究目的 

  コロナ禍においては、HIV検査の中心を担
ってきた保健所でのHIV検査が、業務の急増
のため半減した。結果、2021年の名古屋医療
センターにおける新規未治療患者のうちAID
S発症例は33%と他の大都市圏と比べて高く、
東海地方のHIV検査体制のコロナ禍からの復
旧の遅れによる影響が示唆される。 

2021年3月にHIVスクリーニング検査の結
果について必ずしも医師による告知を必要と
しない変更の通知が出され、郵送検査等で感
染者がその事実を知ることが可能となった
が、これを予防策に確実に生かすためには、
感染リスクが高く、検査を受けにくい層を的
確にとらえて検査の普及を図る必要がある。
HIVはリスクのある行動を行う層に伝播する
ウイルスがクラスタ（伝播クラスタ：dTC）
を形成する特徴を持つ性感染症であるが、先
行研究で、我が国においてはdTCに属さない
HIV陽性者層（孤発例）が52%いることが明
らかになっている。孤発例はdTC所属例より
も従来の啓発が届きにくく、検査へのアクセ
スが遅くなり診断への遅れにつながる可能性
が危惧されている。本研究は、新たなHIV検
査体制において医療従事者と受験者にとって
効果的な検査の導入のための基礎資料を作成
することを目的とする。 
  

 

Ｂ．研究方法 
2021年から24年3月までに名古屋医療セン
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
した患者のpol領域(HXB2:2253-3260)の遺
伝子配列を、「国内伝播クラスタの検索プロ
グラム（SPHNCS）」でdTC同定を行い、動
向が注目されるdTCについて伝播ネットワ
ーク形状等から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） 
 検査は予約からすべて匿名検査で行って
いる。またアンケート調査も匿名検査で行
い、名古屋医療センターまたは名古屋市立大
学の研究倫理審査を受けて行った。 
 
Ｃ．研究結果 
 2021年～23年の東海地方由来の新規患者
において、pol領域の配列が得られたpol領域
の配列情報が判定できた新規感染者は、サブ
タイプBのdTC所属例が54%→68%→66％
で推移し、孤立例（singletons）や13％→1
3％→25％、CRF01_AEのdTC所属例がいず
れの年も4％、孤立例（singletons）が7％だ
った。2021年のサブタイプB・dTC所属例は
2020年の報告数に比べて若干増えたのち、
若干増加傾向だった。 

  
 



 
過去３年、新型コロナウイルスのパンデミッ
クの影響で検査数自体が減少し、東海地方か
らの報告数も例年の2/3に減少しているなか、
サブタイプBの孤立例（singletons）は13％程
度を維持したのちに2023年には増加してお
り、パンデミック下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。また、CRF01_AEは研究機関にその
数を大幅に減らしていた。研究期間に東海地
方でアウトブレイクしたなどで注目されたd
TC／サブクラスタは、B-TC3の東海バルジ部
分のアウトブレイクの継続、B-TC2の九州ク
ラスタの浸淫、B-TC8のアウトブレイク、B-
TC63の名古屋地域と浜松地域における異な
る２系統のバースト伝播、B-TC98のコロナ禍
に伴う検査中断による報告の遅れと2022年
以降の再度検出、AE-TC2の東海地方での初
めての報告例であった。また、診断の遅れが
指摘されているTC316への報告例も多く、TC
009,040,063,AETC-7, 95などの稀なdTCへ
の所属例も検出されていた。 
（考察） 
新型コロナウイルス感染症の流行の影響

で、HIVの検査機能は著しく脆弱化し、東海
地方のHIV感染症の発生動向を詳細に把握で
きているとはいいがたい状況にある。その中
で、ウイルス遺伝子解析による伝播状況の把
握は、地域アウトブレイクや未検出例を多く
含む可能性がある報告例を迅速に判別できる
ため、有用である。伝播クラスタ同定システ
ムSPHNCSは、東海地方においてアウトブレ
イクやhard-to-reach層を検出できる可能性
がある。新型コロナウイルスのパンデミック
下の2020年～21年に、東海地方でSPHNCS
を用いて急速な伝播拡大が観察できたこと
は、従来からの指摘されているように東海地
方のMSMの若年層におけるHIV-1の広がり
やすいグループが、コロナ禍でも健在である
ことを示唆した。一方で、これまで拡大して
いたサブクラスタの報告例がパンデミック下
で突如として減少した背景には、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。B-TC98の
観察は、パンデミックが検査に及ぼす影響が
時間系統樹を使うことで明確に示せることを
明らかにした。研究期間の東海地方において
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-r
each層を形成する可能性に興味が引かれる。 
アウトブレイクの観察は、コロナ禍で脆弱

になっ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を示
している。また、パンデミックに伴い入れ替
わったdTCには急性感染期での報告例が多
かったことは、コロナ禍で検査動機に質的な
変化が起きている可能性を示唆する。こうし
た特定の層またはグループにおいて検査動機
の変化が生じている可能性があるdTCの情報
を、SPHNCSによるモニタリングを通じて、 

いち早く検出して検査現場に還元できることが
示された。また、こ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だろう。一方、解析
結果の報告は１年前の状況に限られており、リ
アルタイムのモニタリングをするためには、検
体取得から配列情報の解析までの時間をさらに
短くすることを検討すべきである。こうした制
約はあるものの、本研究で提案された試みは、今
まさに感染の危機にある・感染している事実を
知らない人がいる人達に、自治体と協力して検
査や治療の道を開く可能性を示していると考え
ている。 
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