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【摘要】 HIV传播网络分析在艾滋病精准防控工作中发挥重要作用。目前研究方向主要基于社

会网络和分子网络方法推断HIV传播网络，采用个体水平和网络水平的测量指标解释其结构特征。

本文对HIV传播网络分析方法和测量指标的原理、优缺点和应用进行综述，为后续的深入研究提供参

考依据。
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【Abstract】 HIV transmission network analysis plays a significant role in the precise
prevention and control of AIDS. The current studies inferred the HIV transmission networks mainly
based on the social network methods and molecular network methods and interpret the structural
characteristics using individual-level and network-level metrics. To provide references for further
researches, we summarized the principles, advantages or disadvantages, and application of HIV
transmission network analysis methods and metrics in this paper.
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HIV通过无保护的性行为和共用注射器吸毒等传播途

径主要在高危人群中传播。由于HIV传播网络遵循结构化

和非随机化的模式，网络成员的位置和网络结构对HIV传

播的贡献大于个体的社会人口学和行为学特征［1］。HIV传

播网络分析从群体角度分析HIV的传播机制，为精准防控

艾滋病提供了新的思路和方法。虽然社会网络及相应的测

量指标已广泛应用于识别HIV高风险传染源和易感人群，

但局限性在于难以触及到隐蔽的高危人群。随着分子流行

病学的发展，HIV分子网络和新的测量指标迅速应用于艾

滋病防控领域。但该方法也存在局限性，需要社会网络进

一步验证。目前尚无统一的HIV传播网络分析标准用于指

导艾滋病防控。本文综述了HIV传播网络分析方法的选

择、网络测量指标的定义、解释和应用，为深入研究HIV传

播规律和制定精准防控措施提供参考依据。

一、HIV传播网络分析方法的选择

狭义上的HIV传播网络仅包括HIV感染者。研究HIV
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感染者及其传播链的目的是阻断未来可能出现的传播链和

减少新的HIV感染者，因此，完整的HIV传播网络应覆盖到

尚未感染HIV的高危人群组成的风险网络。由于宿主的社

交行为和病毒毒株进化均与病毒传播相关，HIV传播网络

分析可以基于社会网络和分子网络开展。

1.基于社会网络的分析方法：社会网络由社会成员及

其之间的关系链组成。网络信息主要通过现场问卷调查［2］

或网络社交平台问卷调查［3］收集，提名生成法（name
generator）和提名诠释法（name interpreter）是较常用的调查

方法［4］。具体到HIV传播网络研究领域，提名生成法是请

受访者列举出与其发生危险行为的同伴，提名诠释法则是

在提名同伴的基础上调查该同伴的社会属性和行为特征。

由于研究对象包括HIV阴性者、既往确诊和尚未确诊的HIV
感染者，社会网络的优点是可以超越狭义HIV传播网络的

界限，进一步研究风险网络（图1A），从而制定保护易感人群

的精准干预措施［5］。社会网络分析的缺点是易产生选择偏

倚［6］。由于发生艾滋病危险行为的个体和地点较隐蔽，调

查采用滚雪球抽样［7］、同伴推断抽样［8］和方便抽样［9］等不同

抽样方式开展，难以准确识别HIV传播网络的核心成员。

2.基于分子网络的分析方法：分子网络根据HIV序列

的遗传学相似性构建。当HIV序列的基因距离小于设定阈

值时，即可将宿主连接成网。虽然分子网络应用于推断

HIV传播网络晚于社会网络，但发展速度远快于社会网络。

中国和美国均发布了HIV传播网络监测指南，推荐使用常

规耐药监测收集的HIV序列构建分子网络，识别近期出现

的快速传播簇。分子网络的优点：能整合不同来源的序列

库，从空间、时间和人群层面上宏观地推断HIV传播网络。

我国学者通过 4次全国HIV分子流行病学调查收集的HIV
序列，分别构建了 CRF07_BC、CRF08_BC和 CRF55_01B等

重组亚型的流行毒株分子网络，展示了HIV的跨省传播关

系图和传播路线［10-12］。如果将本地有限的HIV序列与国际

上已发表的HIV序列合并，还能推断本地HIV流行毒株的

来源［13］。分子网络的缺点：①病毒基因连接表示宿主间的

感染密切相关，但无法判断是否存在中介传播者；②基因距

离不代表传播关系紧密程度和病毒传播方向［14］。

3.应用分子网络分析结果的社会网络实践方法：在现

实世界的HIV传播网络中，社会网络分析包含了已发生、新

发生或尚未发现、将要发生的传播事件，分子网络分析仅包

含已发生的传播事件。根据分子网络分析的结果指导社会

网络分析及时发现新近的传播事件，并阻止预期的传播事

件发生，将是精准防控艾滋病的全新思路。首先，社会-分

子联合网络分析表明，分子网络分析能帮助社会网络分析

发现和梳理复杂的危险行为关系［15-16］，并进一步预测HIV
传播网络的增长趋势［17］。其次，近年来在世界各地广泛开

展了应用分子网络分析推断HIV传播网络的研究。Chen
等［18］在中国广西壮族自治区贵港市农村地区收集暗娼和老

年嫖客HIV感染者血样及流行病学资料构建HIV分子网

络，展示了该地区老年人的性交易网络。de Oliveira等［19］对

南非 2个邻近社区 15~49岁普通人群开展HIV检测与收集

HIV序列构建其分子网络，结果显示当地HIV主要流行方

式为较年长男性HIV感染者向较年轻女性传播。Stecher
等［20］发现德国科隆中部地区是HIV在邻近区域相互传播的

重要枢纽。Hassan等［21］认为在HIV感染者的分子网络中聚

集成簇者具有相似的抗病毒治疗效果。分子网络从重点人

群、社区、地理空间、抗病毒治疗随访观察等方面分析，为进

一步开展社会网络实践提供重要线索。另外，以HIV基因

型耐药位点为标志物，分子网络还可研究HIV基因型耐药

在人群中的传播规律，指导临床实践。目前我国已建成全

球最大的HIV耐药监测网络，包括 1个亚太区域级实验室、

4个核心实验室和 31个省级实验室［22］。虽然我国艾滋病抗

病毒治疗前耐药的总体流行率为 3.6%［23］，但地区和人群间

的流行率差异较大，西部少数民族地区和吸毒人群是制定

优化用药方案的重点关注人群［24］。

二、网络测量指标的概念和应用

网络分析的 3个重要步骤依次是绘制网络图，描述网

络特性和探索网络发展趋势［6］，因此选择合理的测量指标

对网络分析至关重要。在网络图中，节点和边分别表示网

络成员和他们的相互连接，网络测量指标多基于两者计算。

本文总结近期HIV传播网络研究中使用的经典测量指标

（表1），并解释和说明其流行病学应用意义。

1.个体水平测量指标：

（1）度中心性（degree centrality，cD）：与目标节点连接的

边数总和。在网络分析中，用于量化目标节点与邻近节点

的关联程度。公式：

cD =∑
i ≠ j
eij

式中，eij为节点 i与任意不同节点连接的边。

在HIV传播网络分析的应用中，度中心性指个体拥有

的危险行为同伴数，是量化自身传播风险最直观的测量指

标［25］，Pang等［26］认为，分子网络中 88.9%的MSM度中心性≥

注：A：分子网络、传播网络和风险网络的关系；B：节点 a在
星形网络中处于核心位置；C：节点a在树形网络中处于核心位置

图1 HIV传播网络的组成及网络拓扑结构

对节点 a位置重要性的影响
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2，73.8%的MSM度中心性≥4。但是，现实世界的HIV传播

网络不仅有简单的星形网络结构（图 1B），更多的是复杂的

树形网络结构（图 1C）。这时还需引入合适的复杂网络的

测量指标。

（2）介数中心性（betweenness centrality，cB）：将目标节点

在任意 2个节点连接的最短路径中出现的概率相加，用于

量化该节点连接子网络的能力指标。公式：

cB = ∑
s ≠ t ≠ i ∈ V

σ ( s, t|i )
σ ( s, t )

式中，σ（s，t|i）表示节点 s通过 i连接 t的最短路径（边最少），

σ（s，t）表示节点 s连接 t的最短路径。

在图 1C所示的树形网络中，节点 a将 2个独立的小网

络连接成较大的网络。路径 b-a-f是连接节点 b和 f的唯一

路径，节点 a在该路径中出现的概率是 1。而节点 b到 c的
最短路径是 b-c，此时节点 a出现的概率为 0。将这些概率

相加即可得到节点 a的介数中心性，其他节点的介数中心性

也按该过程计算（表 2）。介数中心性常用于锁定主导HIV
在不同社交圈的人群间传播的桥梁人群［27］。另外，Mulawa
等［28］将介数中心性用于寻找最适合的社区健康教育员。

该研究发现，度中心性越高的健康教育员从社区居民获取

的艾滋病、性暴力等隐私信息越少，而介数中心性越高的健

康教育员却能获取更多隐私信息。

度中心性和介数中心性的优点是量化了网络成员自身

行为特点对HIV传播的影响，其局限性是未考虑复杂网络

中邻近网络成员的对自身传播和感染风险影响，已有学者

使用矩阵理论解决该局限性。

（3）特征向量中心性（eigenvector centrality，cE）：一种使

用矩阵理论的特征值和特征向量概念来量化个体与邻近网

络成员共同中心性的指标。公式：

cE = α∑cEi
式中，α表示在解矩阵特征值问题中，经过迭代并达到稳态

后得到的矩阵最大特征值。cEi是最大特征值对应的特征

向量。

特征向量中心性受自身的度中心性和邻近网络成员的

度中心性共同决定。对于自身度中心性低而邻近网络成员

度中心性高的个体，特征向量中心性预示了其成为未来网

络核心的潜力。Ragonnet-Cronin等［29］在英国、Yan等［30］在我

国广州市分别开展的独立研究通过比较人群间的度中心

性、介数中心性和特征向量中心性 3个测量指标，强调MSM
在HIV传播网络中的核心位置，以及不公开身份的MSM成

为未来传播核心的可能性。

2.网络水平测量指标：

（1）网络密度（density）：测量网络成员关系密集程度的

指标，指网络中实际存在的边数与最大期望边数的比值。

公式：

density = E
V ( )V - 1 /2

式中，E表示网络中所有的边，V表示网络中所有的节点。

由于不同人群的网络密度差异很大，单个调查缺乏可

比性。Lee等［31］等在我国香港地区开展的纵向研究发现，近

10年来MSM的网络密度持续增大，该结果解释了MSM的

HIV感染率持续升高的原因。

（2）同配性（assortativity，ra）：评价同类属性的节点是否

倾向于相互连接的指标。公式：

ra =∑i
fii -∑i

fi + f+i
1 -∑i

fi + f+i

表2 HIV传播网络的树形网络各节点个体水平测量指标

节点

a
b
c
d
e
f
g
h
i
j

度中心性

2
4
3
3
3
5
4
4
4
4

介数中心性

20
18
0
0
0
20
0
0
0
0

特征向量中心性

0.3
0.1
0.1
0.1
0.1
1.0
0.9
0.9
0.9
0.9

注：节点 a度中心性=1（边 a, b）+1（边 a, f）=2；节点 a介数中心

性=1/1（路径 b-a-f）+1/1（路径 c-b-a-f）+…+0/1（路径 i-j）=20；节点 a
特征向量中心性：通过R语言 igraph程序包的 eigen_centrality函数

解矩阵特征值问题获得

表1 HIV传播网络分析测量指标

测量指标

个体水平

度中心性

介数中心性

特征向量中心性

网络水平

网络密度

同配性

分子网络的传播率

分子网络的比例检出率

基本再生数

应用意义

量化自身传播风险

锁定桥梁人群

量化自身和同伴传播风险的共同效应

量化人群关系密集程度

评价聚集性传播风险

估计传播趋势

估计传播趋势

估计传播趋势

数据来源

社会网络/分子网络

社会网络/分子网络

社会网络/分子网络

社会网络/分子网络

社会网络/分子网络

分子网络

分子网络

分子网络

主要计算工具

等式计算/R语言 igraph程序包

等式计算/R语言 igraph程序包

R语言 igraph程序包

等式计算/R语言 igraph程序包

R语言 igraph程序包

BEASTv1
BEASTv1
BEASTv2
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式中，fii表示具有 i属性的节点连接在邻接矩阵的全部连接

中所占的比例，fi+是 i属性节点对应的矩阵边际行之和，f+i是

矩阵边际列之和。

同配性本质上是一种基于网络连接程度的皮尔森相关

系数，取值在-1和 1之间。①完全同配：1表示同属性节点

完全连接；②完全异配：-1表示完全不连接；③0表示连接

没有规律可循。在社会网络中，同配性体现了“物以类聚、

人以群分”的社交特点。在HIV传播网络中，同配性较高提

示聚集性传播［32］，较低则提示HIV可能从高危人群向普通

人群扩散［32-33］。

（3）分子网络的传播率（transmission rate，TR）：估计分

子簇演化趋势的指标，其中分子簇是组成分子网络的最小

集团单位。公式：

TR = V - 1
∑t + T

公式的分子表示发生的传播事件，分母表示簇的观察人时。

V表示分子簇包含的节点，t表示一个节点从出现到研究结

束的时长，T表示分子簇从出现到研究结束的时长。每个节

点出现的时间并非采样时间而是通过分子钟系统发育方法

估算。

虽然艾滋病病例报告数据可以用于估计HIV传播趋

势，但由于艾滋病潜伏期长，确诊时间不代表真实的HIV感

染时间，该方法难以评估特定群体中发生的聚集性传播［34］。

基于分子钟系统发育方法，用分子簇的演化趋势推断HIV
传播趋势是传统流行病学方法的重要补充［35］。Oster等［36］

从美国 2013-2015年常规耐药监测中收集 30 323条HIV序

列，与基础HIV序列库合并构建分子网络。逐一研究全部

73个分子簇后发现，其中的 13个分子簇的 TR远超其他分

子簇，这些分子簇主要由西班牙裔或拉丁裔年轻 MSM
组成。

（4）分子网络的比例检出率（proportional detection rate，
PDR）：单位时间分子簇内节点增长比例来估计分子簇的演

化趋势。公式：

PDR =
∑0

j V∑0
i V

j - i
分子为分子簇内节点增长比例，分母为研究时长。V表示节

点数，i表示研究开始年，j表示研究结束年。每个节点出现

的时间均通过分子钟系统发育方法估算。

Dennis等［37］首先引入该指标，研究美国北卡罗来纳州

2009-2014年HIV传播网络演变趋势发现，抗病毒治疗规模

抑制了大多数分子簇，仅 12.72%（288/2 264）的分子簇持续

增长，其中 15个分子簇的PDR≥2。该研究据此确定了优先

干预目标人群。

（5）基本再生数（basic reproduction number，R0）：在全由

HIV易感者组成的人群中，1例HIV感染者在传染期内产生

的平均二代传播数。公式：

R0 = λ
μ + ψ

式中，λ表示传播率。μ表示感染者转变为非感染者的转化

率。计算公式假设患者采样后即得到治疗和保持病毒抑

制，转化为非感染者。ψ表示采样率。

虽然TR和PDR计算简便却未考虑采样率。相比之下，

基于 HIV序列的再生数（R）能更准确地评估 HIV传播趋

势［38］。R>1提示传播持续扩散，R<1提示传播逐渐消失。R

的 2个形式是R0和有效再生指数（Re），分别表示所有人和部

分人为易感人群时，由一名感染者在传染期间产生的平均

二代传播数。在HIV的研究中，R0与 Re相等。Liu等［39］用

PDR和R0比较分析早期抗病毒治疗对我国沈阳市区HIV传

播动态的影响，研究发现 2008-2016年绝大多数大型分子

簇（≥10个节点）的增长减缓，另外，PDR适用于小型分子簇

分析，R0适合于大型分子簇分析。

三、小结

社会网络和分子网络分析方法已在艾滋病防控领域广

泛应用。中国疾病预防控制中心性病艾滋病预防控制中心

牵头组织和制定的《HIV传播网络监测和干预技术指南》

（试行）于 2019年 9月发布［40］，浙江省、四川省、广西壮族自

治区、天津市、北京市、广东省和上海市等率先开展基于

HIV分子网络的监测和干预试点工作。依赖于越加完善的

HIV序列数据和目标人群流行病学资料，HIV分子网络分析

具有较好的应用前景，高效发现高风险传染源和关键传播

链，结合社会网络分析和临床实践，准确锁定优先干预的目

标人群，实施艾滋病的精准预防措施和制定优化的抗病毒

治疗方案。在实际应用中，应根据时间跨度、地区范围、人

群特征和研究经验，应用合适的个体水平和网络水平的测

量指标。
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