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【摘要】　对 HIV 感染者开展高危行为接触者追踪，能够促进 HIV 感染者的诊断发现，及时采取诊

疗和干预措施，有助于减少二代传播，对控制艾滋病流行具有重要意义。随着 HIV 基因序列检测和分

析技术的发展，将 HIV 分子传播网络应用于传统流行病学调查的高危行为接触者追踪，有助于准确揭

示 HIV 传播模式、阐明 HIV 传播特征和识别高传播风险人群，为精准防控提供科学依据。本文对 HIV
感染者的高危行为接触者追踪研究进行综述，为开展相关工作提供科学参考。
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【Abstract】 Tracing the contacts exposed to high risk behaviors of HIV-infected patients can 
facilitate the diagnosis and discovery of HIV positive individuals for timely treatment and 
intervention to reduce secondary transmission, which is of great importance for the control of AIDS 
epidemic. With the development of HIV gene sequence detection and analysis technology, the 
application of HIV molecular transmission network in traditional contact tracing based on 
epidemiological investigation can contribute to the accurate reveal of HIV transmission mode, 
clarification of HIV transmission characteristics and identification of the population at high risk for 
HIV infection to provide evidence-based insights for the accurate prevention and control of AIDS. 
This paper summarized the progress in the research of tracing the contacts exposed to high risk 
behaviors of HIV-infected patients to provide reference for the AIDS prevention and control in the 
future.
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截至 2022 年底，全球存活 HIV 感染者约为 3 900 万例，

约有 86% 的 HIV 感染者得到诊断［1］；我国报告存活 HIV 感

染者为 122.3 万例，约有 16% 的 HIV 感染者未被诊断。另

外，我国每年新诊断的 HIV 感染者超过 10 万例，且晚发现

问题较为突出，近年来，晚发现的比例超过 38%［2-3］。控制艾

滋病流行，关键在于尽早发现并诊断 HIV 感染者，迫切需要
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采用更有针对性的策略和措施以提高 HIV 感染者的发现

效率。

HIV 主要通过多性伴、无保护性行为和共用针具吸毒

等高危行为传播，与 HIV 感染者发生高危行为的接触者称

为高危行为接触者［4］。追踪高危行为接触者，能够提升 HIV
检测针对性和发现效率，是发现 HIV 感染者、减少传播的有

效策略和措施。随着测序成本的降低和检测技术的发展，

基于病毒基因序列构建 HIV 分子传播网络在提高追踪效率

和准确性、实施靶向干预方面具有显著优势，为识别 HIV 传

播网络提供生物学证据，与流行病学调查方法互为补充，越

来越受到艾滋病防治工作者的关注。本文综述了高危行为

接触者追踪的方法、传统流行病学方法的应用和局限性以

及传统流行病学方法结合分子传播网络的应用进展，为今

后开展相关工作提供参考。

一、高危行为接触者追踪概念及方法

高危行为接触者追踪是将新诊断的 HIV 感染者作为首

轮指示病例进行流行病学调查，确定 HIV 感染来源和传播

模式，追踪其高危行为接触者并开展 HIV 咨询检测和转介

服务［4-5］，在高危行为接触者追踪过程中发现的 HIV 感染者

（包括既往 HIV 感染者和新诊断的 HIV 感染者）将作为下一

轮指示病例继续开展调查。基本原理是由指示病例自愿提

供其高危行为接触者进行 HIV 检测（第一层），再由第一层

的 HIV 感染者提供其高危行为接触者（第二层），以此类推，

直至线索中断，即能找到并进行检测的高危行为接触者检

测结果为阴性或无法继续找到其高危行为接触者［6］，追踪

高危行为接触者主要通过电话、短信、互联网或社交媒体等

方法［7］。多项研究显示，随着追踪层数的增加，追踪难度提

高且 HIV 阳性率逐层下降，通常情况下，追踪至第三层后线

索中断［8-9］。高危行为接触者追踪调查主要步骤包括指示

病例流行病学调查、高危行为接触者信息挖掘、高危行为接

触者感染风险告知及动员检测、高危行为接触者后续服务。

见图 1。

1. 指示病例流行病学调查和高危行为接触者信息挖

掘：指示病例流行病学调查过程中需着重获取其 HIV 检测

史和高危行为史，并挖掘高危行为接触者身份信息、暴露信

息和联系信息等。研究发现，该过程实施的最大障碍是

HIV 感染的污名化和耻辱感［10-11］，部分指示病例不愿意沟通

个人隐私等敏感问题。因此，需要工作人员在与指示病例

建立信任和尊重关系基础上，遵循知情同意和保密等原则，

不断提高其对艾滋病及防治进展的认知，以提升 HIV 感染

者配合度和沟通意愿［4］。实际工作中，工作人员的专业水

平和高危行为接触者的配合程度将会影响追踪效率和后续

结果分析。

2. 高危行为接触者感染风险告知及动员检测：研究表

明，辅助同伴告知，包括指示病例和工作人员协同告知、指

示病例授权工作人员匿名告知，在清除告知障碍、促进同伴

接受 HIV 检测和治疗方面优于指示病例自行告知［12-15］，

WHO 强烈建议提供自愿的辅助同伴告知服务［16］。

3. 高危行为接触者后续服务：根据追踪到的高危行为

接触者的 HIV 感染状态提供后续服务，若 HIV 检测阳性，应

将其作为新的指示病例开展追踪调查，并提供宣传教育、转

介治疗等干预服务；若 HIV 检测阴性，则应提供咨询及宣传

教育等干预服务，并在窗口期内追踪 HIV 感染状况。

二、基于传统流行病学调查的高危行为接触者追踪

图 1　高危行为接触者追踪流程及应用
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应用

基于传统流行病学调查的高危行为接触者追踪得到广

泛应用。通过追踪调查，能够提高检测发现效率，促进 HIV
感染者和 HIV 阴性高危行为接触者利用防治服务，有助于

降低 HIV 感染率、艾滋病死亡率和疾病负担。

1. 提高检测发现效率：模型研究表明，相较于随机筛查

等其他检测策略，对已知 HIV 感染者进行高危行为接触者

追踪发现 HIV 感染者的成本更低，适合资源较少和 HIV 筛

查不足的发展中国家［17］。国内研究发现，高危行为接触者

追踪调查 HIV 阳性率高于自愿咨询检测（VCT）、医务人员

主 动 提 供 的 艾 滋 病 咨 询 检 测（PITC）［18-19］ ，云 南 省

2018-2020 年高危行为接触者追踪调查平均 HIV 阳性率为

23.29%，而同期 VCT 和 PITC 的 HIV 阳性率分别仅为 3.69%
和 0.23%［19］。社会组织针对 MSM 中 HIV 感染者开展高危行

为接触者追踪，HIV 阳性率为 9.61%，高于 MSM 日常干预检

测（1.35%）和哨点监测（6.63%）［9］。多性伴、主动检测和新

诊断的 HIV 感染者更愿意动员同伴参与 HIV 检测，追踪效

率更高［20-21］。国外相关研究也强调高危行为接触者追踪策

略的有效性和重要性，可作为常规检测工作的补充，发现未

诊断的 HIV 感染者。马拉维的一项高危行为接触者追踪研

究报道，前往医疗卫生机构接受检测的同伴 HIV 阳性率为

64%，其中新诊断的 HIV 感染者占 81%［22］。卢旺达的一项

针对老年 HIV 感染者的高危行为接触者追踪研究发现，

2018-2021 年新诊断的老年 HIV 感染者 3 156 例，改善了该

地区老年人 HIV 诊断状况［23］。

2. 促进高危人群服务利用：高危行为接触者追踪调查

有助于其寻求医疗服务，并对其开展行为干预。一方面，高

危行为接触者追踪有助于 HIV 感染者衔接就医和 HIV 阴性

高危行为接触者获取预防服务。喀麦隆的一项大型同伴服

务研究发现，通过高危行为接触者追踪检出的 HIV 感染者

中获取艾滋病医疗保健服务的比例为 85.6%［24］。基于医疗

卫生服务提供者的定性研究指出，高危行为接触者追踪为

开展暴露前预防（PrEP）服务工作提供一个切入点［25］，在同

伴 服 务 中 嵌 入 PrEP 干 预 ，能 够 有 效 促 进 MSM 尽 早 使 用

PrEP 服务［26］。另一方面，通过高危行为接触者追踪调查能

够更加深入了解高危人群的行为学特征，促进开展有效的

行为干预。研究发现，高危人群存在多性伴和安全套使用

率低等特征，他们之间复杂的性网络会导致 HIV 迅速传

播［8，27］。中国安徽省针对高危行为接触者追踪招募的 MSM
开展行为干预，发现其艾滋病认知水平和安全套使用率均

有明显提高，发生无保护性行为的比例明显减少［28］。

3. 降低 HIV 感染率和艾滋病死亡率：基于高危行为接

触者追踪开展干预能够降低 HIV 感染率和艾滋病死亡率，

降低疾病负担。美国一项研究发现，相比于其他途径检测

发现的 HIV 感染者，通过高危行为接触者追踪而发现的

HIV 感染者实现病毒抑制的比例超出 13.1%，提示高危行为

接触者追踪可改善抗病毒治疗效果并减少后续传播［29］。在

博茨瓦纳普及 HIV 检测并开展高危行为接触者追踪工作，

有助于该地区在 HIV 诊断、抗病毒治疗和病毒抑制方面处

于全球前列水平，并在 3 年内将全人群 HIV 新发感染率降

低约三分之一［30］。肯尼亚一项为期两年的同伴追踪服务研

究结果表明，在接受此类服务的性伴中，艾滋病相关死亡的

比例降低了 13.7%［31］。

但是，传统高危行为接触者追踪存在应用的局限性。

高危行为接触者追踪作为一种有效的发现 HIV 感染者方

法，其效用发挥受多种因素限制，如潜伏期感染、HIV 感染

的污名化、回忆偏倚和失访等，导致部分潜在的传播关联易

被忽视。单纯使用传统流行病学方法只能获得一个传播线

索，较难触及隐蔽的 HIV 高危人群，难以精准判断个体间感

染以及当地不同人群内流行的相关性［32］。

三、分子传播网络在高危行为接触者追踪中的应用

HIV 具有高度变异性，存在传播关系的 HIV 感染者序

列则具有一定的相似性和进化关系，通过分析基因距离和

（或）系统进化树，针对基因距离小于某一特定阈值或病毒

基因在一定范围内稳定的单一进化簇 HIV 感染者序列构建

分子传播网络［33］。分子传播网络分析可以作为高危行为接

触者追踪调查强有力的支持工具，在判断传播关联时能够

提供可靠的生物学证据，通过确认或补充流行病学调查中

可能的 HIV 传播关联事件，为揭示 HIV 传播模式、阐明 HIV
传播特征和识别高传播风险人群提供更广阔的视角，增加

信息的广度和深度。见图 1。

1. 揭示 HIV 传播模式：对追踪获取的 HIV 感染者序列

进行系统发育分析，可协助推测 HIV 感染时间，识别 HIV 在

人群中的传播情况。Dennis 等［34］对急性期和新近 HIV 感染

者开展高危行为接触者追踪并构建分子传播网络，发现该

地区艾滋病疫情是多个小型传播簇在同一时间的聚集性扩

张，而不是在流行病学调查中发现的单一聚集性疫情。在

浙江省一起艾滋病聚集性疫情中开展追踪调查及分子传播

网络分析，发现某 HIV 感染者通过非婚非商业异性性行为

传播 HIV，继而引起婚内和固定性伴间的传播［35］。Tumpney
等［36］通过高危行为接触者追踪而联系到 HIV 感染者或通过

分子传播网络而联系到 HIV 感染者均确定为该地区艾滋病

聚集性疫情的一部分人群，通过病毒基因序列分析，增加了

传统追踪方法无法确定的 55%HIV 感染者，其中 29 例 HIV
感染者不在该地区 HIV 聚集性疫情范围内，扩大了疫情的

地理范围。

2. 阐明 HIV 传播特征：分子传播网络与高危行为接触

者追踪调查数据进行融合分析，可以识别潜在关联，阐明传

统追踪调查难以识别的传播特征。Lin 等［37］对 MSM 开展追

踪调查并结合系统发育分析，确定了 7 个热点传播簇，其

中，在 3 个传播簇中有≥2 例 MSM 感染了不同 HIV 亚型，提

示具有不同的传染源。美国印第安纳州新诊断的 HIV 感染

者有吸毒史的比例为 87.8%，其中 HIV 基因序列高度关联的

比例为 98.7%，对这些 HIV 感染者开展高危行为接触者追

踪，发现 HIV 阳性高危行为接触者与 HIV 感染者共用针具

的频率显著高于 HIV 阴性高危行为接触者［38］。Peters 等［39］
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对感染 HIV 的 MSM 开展高危行为接触者追踪，并结合系统

发育学以推断 HIV 风险网络，发现既往诊断但病毒未抑制

的 HIV 感染者和 HIV 阴性伴侣经常在同一个网络，该网络

中只有 2% 的同伴为新诊断的 HIV 感染者。

3. 识别高传播风险人群：利用 HIV 分子传播网络分析

可以识别驱动 HIV 传播的隐匿高危人群，并通过延伸调查，

找到与分子网络相关但未被诊断的 HIV 感染者。Alpren
等［40］结合 HIV 基因序列信息调查注射吸毒人群，构建一个

包含 HIV 感染者、HIV 阴性和未知 HIV 感染状态的风险网

络，并揭示了无家可归者作为关键人群导致了在注射吸毒

人群中出现 HIV 聚集性传播。Kostaki 等［41］在雅典开展高危

行为接触者追踪调查，使用接近全长的 HIV 序列进行系统

发育分析，发现病毒载量值较高的 HIV 感染者更容易传播

HIV。研究者通过分子传播网络识别出未报告有男男性行

为史的 MSM，发现该人群在 HIV 传播中更可能和其他 MSM
及异性性行为人群产生联系［42］。Oster 等［43］对一个快速扩

张的 HIV 传播簇中 27 例高危行为接触者开展追踪，发现有

87 例感染 HIV 的同伴未参加治疗，其传播 HIV 的风险较高。

分子传播网络也存在应用的局限性。分子传播网络中

的个体关联并不能完全代表真正的传播关系，可能会遗漏

未观察到的中间感染源［44］；多数为回顾性分析，无法对高危

行为接触者追踪调查开展实时指导，存在滞后性；受限于采

样深度和采样技术及扩大抗病毒治疗后病毒被抑制的情

况，无法获取所有 HIV 感染者的病毒基因序列。

四、高危行为接触者追踪的局限性、挑战和机遇

高危行为接触者追踪是艾滋病防控策略的重要组成部

分，但在实践过程中，仍有一系列问题有待研究和解决。首

先是调查过程方面，由于涉及个人隐私等敏感问题，部分

HIV 感染者不愿透露真实信息，影响追踪效率和追踪结果

的真实性；高危行为接触者追踪是一个周而复始、循环往复

的过程，工作人员追踪能力对追踪调查工作顺利开展至关

重要；由于资源和人力的限制，追踪工作无法覆盖所有高危

人群；当前人口流动性大，追踪调查涉及跨部门协同等问

题，传播途径的多样性使得追踪策略需不断调整以适应疫

情变化。其次是结果分析方面，由于生物因素（如 HIV 感染

的无症状期）、社会因素（如 HIV 感染的污名化）和流行病学

问题（如难以追踪高危行为接触者）等，追踪调查只能提供

一种感染可能性的线索，难以精准判断个体间感染 HIV 与

当地不同人群 HIV 流行的相关性。随着科技的发展，大数

据技术和分子生物学方法为提高追踪效率带来新的机遇，

互联网、机器学习等大数据技术可以促进跨部门信息共享

以及提供智能预警和决策支持；分子传播网络可以识别

HIV 感染者之间隐匿的传播关系，完善传播链，为艾滋病疫

情估计提供有效信息。这些技术为推进高危行为接触者追

踪研究进展，提高疫情防控的效率和准确性提供了有力支

持。在今后的艾滋病防控工作中，应该加大高危行为接触

者追踪工作的资金投入，充分整合流行病学调查、分子生物

学分析及大数据技术等方法，建立多源、多因素和时空相结

合的综合追踪和预警分析平台，以期早期发现 HIV 传播。

五、小结

高危行为接触者追踪是一种重要的公共卫生策略，是

艾滋病防治工作的重要环节，有助于识别未诊断的 HIV 感

染者、既往诊断 HIV 感染但病毒未抑制者和 HIV 阴性高危

行为接触者，扩大高危人群干预覆盖面，促使他们寻求 HIV
检测、治疗和预防服务，从而控制艾滋病疫情蔓延，减少新

发和死亡。然而在实施过程中，仍面临亟待解决的问题。

一是数据收集和整合层面上，高危行为接触者追踪调查有

一套完整的流程体系，但开展工作时会涉及隐私保护、工作

人员专业水平、资源限制等问题，影响追踪效果和后续分

析。因此，有必要继续优化现有的高危行为接触者追踪调

查方案，并加大经费投入，进一步提高其成效。二是数据分

析和解读层面上，由于存在 HIV 潜伏感染、发生单次高危行

为感染 HIV 的概率较低和获取隐私信息较困难等问题，基

于传统流行病学调查的高危行为接触者追踪存在一定的信

息偏倚，在精准识别高危人群、构建 HIV 传播网络方面仍存

在局限性。结合病毒基因测序的 HIV 分子传播网络分析为

推进高危行为接触者追踪研究进展带来新的动力，可以揭

示 HIV 感染者直接或间接的传播关联，补充高危行为接触

者追踪无法识别的传播关系，有助于精准识别高传播风险

人群和阐明 HIV 流行特点。但因采样率和采样深度等因

素，构建的 HIV 分子传播网络不包括未诊断和无病毒基因

序列的 HIV 感染者，导致同伴网络入网率的不完整。因此，

将传统流行病学调查和分子传播网络结合应用能相互补充

和验证，更好地反映 HIV 传播水平。

综上所述，开展 HIV 感染者的高危行为接触者追踪调

查具有可行性和高效性，通过引入 HIV 分子传播网络分析，

为及时调整追踪调查提供科学的方法，有助于进一步精准

地绘制 HIV 感染者间的传播网络以及包括 HIV 阴性高危行

为接触者的风险网络，为艾滋病疫情流行趋势估计和实施

精准干预提供科学依据。
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