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【摘要】 当前我国新发现HIV感染者经性传播模式较为复杂。开展HIV溯源和分子网络分析，

尽可能早期发现传染源并开展精准防控，对遏制艾滋病传播具有重大意义。本期重点号结合目前

HIV溯源、分子网络分析、精准发现与精准防控进展，重点报告 2017-2020年宁波市HIV/AIDS流行病

学特征，通过HIV溯源调查分析HIV/AIDS与其性伴的HIV传播关系，将社会网络和分子网络相结合

分析HIV传播模式，为我国艾滋病精准发现和精准防控的应用型研究提供科学依据，推动我国艾滋病

的科学防控。
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【Abstract】 The current sexual transmission of newly infected HIV cases is complicated in
China. It is crucial for interrupting HIV transmission by HIV tracing and molecular network analysis,
conducting early detection and precise prevention among HIV-positive individuals. The articles in
this issue focused on the global situation of HIV tracing, and molecular network analysis in
promoting accurate detection and prevention of AIDS started from analyzing the reported
epidemiological characteristics of HIV/AIDS in Ningbo city from 2017 to 2020. Relations of HIV
transmission between HIV positive individuals and sex partners by tracing investigation were also,
analyzed. Data on HIV transmission mode by combining social and molecular networks were
gathered to provide evidence for applied research on precise detection, prevention, and control of
AIDS.
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多年来经过全社会共同努力，艾滋病经输血、

注射吸毒和母婴传播基本得到有效控制，性传播成

为主要传播途径［1］。HIV性传播模式较为复杂，重

点人群发生危险性行为的比例较高，存在多重交叉

感染的风险［2］。传统的艾滋病流行病学研究主要

分析个体的HIV感染风险，较少考虑个体之间的

HIV传播关系。开展HIV溯源和分子网络分析，尽

可能早期发现传染源并开展精准防控，对遏制HIV
传播具有重大意义。

一、HIV溯源和分子网络分析进展

溯源技术又称接触者追踪，是在病例发现的基

础上，对病例开展流行病学调查，确定感染来源与

传播模式［3］，被广泛应用于传染病防控研究领域，

尤其是 STD［4-6］。基本原理是由种子（指示病例）自

愿提供第一代高危行为接触者进行HIV检测（一代

溯源），再由第一代阳性病例提供第二代高危行为

接触者（二代溯源），以此类推，形成一个传播链，直

至线索中断。在艾滋病溯源过程中，首先，需要对

HIV/AIDS深入开展流行病学调查，分析其流行病

学特征。如蒋均等［7］通过对 2015-2016年义乌市新

报告HIV/AIDS进行个案流行病学调查，发现义乌

市新报告HIV/AIDS以既往感染和本地感染为主，

外省户籍、男男性行为和临时性行为对义乌市本地

传播HIV的影响较大。其次，需根据HIV/AIDS的
流行病学特征追踪其高危行为接触者。我国HIV
传播途径以性传播为主，HIV/AIDS性伴驱动已经

成为高危行为接触者追踪的主要方式［8］。性伴驱

动不但可以发现HIV/AIDS，核实其传播途径，还能

了解HIV的感染来源和二代传播等情况［9-10］。有研

究发现，HIV/AIDS性伴HIV阳性率较高，开展性伴

检测有助于发现更多的HIV/AIDS并控制艾滋病疫

情［11-12］。此外，通过性伴驱动调查能够更加深入了

解高危人群的行为学特征［8］。但是，在开展艾滋病

流行病学调查和性伴驱动调查的过程中，由于牵涉

很多敏感信息，往往存在大量的偏倚，分子网络可

以有效补充传统流行病学以及社会网络数据结构，

分析两序列间基因距离构建的HIV分子网络，迅速

和准确地鉴定传播簇，进一步验证现场流行病学调

查得到的社会网络的分析结果［13-14］。Pasquale等［15］

通过分子网络补充了社会网络分析方法无法识别

的部分MSM的HIV传播关系。Fauci等［16］更是把

该方法列为美国 2030年终结艾滋病流行计划的

4个关键举措之一。

二、艾滋病精准发现与精准防控研究进展

2014年联合国艾滋病规划署提出 2020年力争

实现“三个 90%”的防治目标的策略，即 90%的感染

者知道自己的感染状况，90%已经诊断的感染者接

受抗病毒治疗，90%接受抗病毒治疗的感染者病毒

得到抑制［17］。这也是《中国遏制与防治艾滋病“十

三五”行动计划》和《遏制艾滋病传播实施方案

（2019-2022年）》的目标。为实现这些目标，我国

落实了扩大检测、扩大治疗等防控策略。2019年
1-10月我国HIV检测量已经达到 2.3亿人次［18］，但

第一个 90% 较难实现。吕繁和陈方方［19］估计

2018年我国HIV检测发现率低于 70%。HIV溯源

调查和分子网络分析可快速识别HIV高危行为传

播者，分析HIV传播来源和传播关系，有助于精准

地绘制本地病例间的传播特征与网络，为 HIV/
AIDS的早期发现和及时开展干预提供“精准的打

击方向”。通过分子网络发现的活跃传播簇、以不

良结局为特征的网络（包括晚期诊断或病毒抑制失

败）、以弱势或服务不足人群为代表的网络（包括孕

妇、青少年、农村人口、吸毒者及其他人群），都能对

网络指示病例开展接触者追踪的实际工作中提供

指导，以早期发现潜在的HIV/AIDS或是改善健康

结果和预防发生新感染，实现精准干预［20］。HIV传

播网络较为复杂，较多研究采用分子序列分析和流

行病学调查结果相结合，推断HIV传播网络，阐述

其流行特征［21］。何纳［22］深入细致地分析各类型

MSM艾滋病流行病学特征，精准地预测个体HIV
感染风险，从而实施精准的预防干预，这是做好

MSM艾滋病防控工作的必由之路。

本期重点号文章主要围绕HIV溯源与精准防

控主题，不仅开展HIV/AIDS个案流行病学调查对

个体HIV感染的流行病学特征进行分析，还根据

HIV溯源调查和双阳病例HIV传播关系对区域内

群体HIV传播模式进行分析，将社会网络和分子网

络分析相结合，为艾滋病精准防控提供科学依据。

姜海波等［23］发现 2017-2020年宁波市新确证HIV/
AIDS的本地新发感染占一定比例，通过男性社交

软件在本地寻找同性非商业性伴是HIV/AIDS本地

新发感染的危险因素，应加强男性社交软件寻找

MSM性伴的溯源调查和互联网干预工作，以控制

本地新发感染HIV的风险。洪航等［24］发现MSM的

HIV/AIDS中，性伴HIV感染率较高，在HIV新发感

染者和主动检测发现的HIV/AIDS中，性伴的溯源

效率较高。建议加强MSM的HIV溯源调查，重点

关注自愿咨询检测（VCT）门诊新诊断的 HIV/

·· 2097



中华流行病学杂志 2021年12月第 42卷第 12期 Chin J Epidemiol, December 2021, Vol. 42, No. 12

AIDS。丁晓贝等［25］发现在MSM的HIV/AIDS中，通

过性伴驱动检测HIV并结合分子传播网络分析技

术，可提高HIV/AIDS精准溯源，同时根据HIV新发

感染结果，可初步判定HIV传播方向，建议在HIV/
AIDS确证后，应尽早进行 MSM的性伴驱动检测

HIV包括跨区域的性伴追踪检测HIV，有利于HIV/
AIDS传染源追踪。葛锐等［26］发现 2017-2018年嘉

兴市新确证HIV/AIDS中，HIV亚型多样并以散发

为主，存在地理聚集性和一定数量高传播风险的

HIV/AIDS，呈快速传播HIV现象，需开展针对性的

强化干预。

三、存在问题与展望未来

HIV溯源较为精准地早期发现传染源，明确传

播途径，有助于切断传播链，阻断HIV传播［27］。目

前，开展HIV溯源与精准防控过程中仍有一系列问

题有待研究和解决。而如何开展HIV溯源，挖掘

HIV高危行为传播者和潜在HIV/AIDS并实施精准

干预是阻断HIV传播的关键。由于涉及个人隐私

等敏感原因，部分HIV/AIDS不愿意配合专业人员

调查，或者高危行为时间跨度较长，溯源技术手段

单一，溯源效率不高，随着溯源层数增加而发现的

难度也随之增加；通过流行病学调查进行HIV溯

源，只能提供一种感染可能性的线索来源，较难实

现精准判断个体间感染HIV与当地不同人群HIV
流行的相关性目的；通过分子网络分析尚不能确定

传播簇之间是否有直接的传播关系，构建分子网络

需要依赖大量的序列和时间变量［28］。除了分子传

播网络和溯源调查这两大手段，还可依靠大数据分

析助力艾滋病精准防控。在我国新型冠状病毒肺

炎疫情防控工作中，运用大数据技术分析了病例的

溯源调查［29］。美国有研究发现，基于 2007-2015年
波士顿电子健康档案数据使用机器学习算法，可识

别HIV感染风险增加的患者［30］。另外，赵琦等［31］通

过HIV溯源调查为故意传播HIV的部分案件提供

技术支撑。今后的艾滋病精准防控工作，不仅要加

强分子生物学分析和溯源调查能力，还要考虑在符

合信息安全和知情同意的基础上，应用大数据技术

在病例溯源工作中，做好艾滋病精准防控的传染源

和传播途径的闭环管理。

展望未来，通过整合现场流行病学、分子生物

学和大数据技术等方法，开展HIV溯源与精准干预

研究，建立多源、多因素、时空结合、定性定量相结

合的综合溯源和预测预警分析平台，能够突破传统

溯源技术的局限，早期发现和探测到HIV传播和感

染状况，达到快速、及时、动态溯源的目的。根据

HIV溯源调查和分子网络分析结果开展精准干预，

可有效提高艾滋病防控的效率和效果，从而推动我

国艾滋病科学防治和精准防治，助力《“健康中国

2030”规划纲要》的实现。
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