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【摘要】 由于艾滋病的隐匿性、艾滋病高危人群的特殊性、社会歧视的客观存在和艾滋病防控意

识的淡薄等，使HIV感染者不易被及时检测和诊断。目前尚无法通过常规监测方法快速、准确地掌握

艾滋病流行的整体情况，因此，需要通过估计和预测模型进行测量。在全球艾滋病监测领域，疫情估

计始终是不可或缺的重要组成。几乎与最早发现艾滋病的时间同步，科学家们便开始了对艾滋病疫

情估计和预测模型的研究。本文回顾和梳理全球和我国艾滋病疫情估计工作的发展历程，进一步理

解疫情估计工作和方法变迁，为未来工作提供参考依据。
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【Abstract】 Due to the latent characteristics of HIV infection, exceptionality of HIV high-risk
population, social discrimination and insufficient awareness of AIDS prevention, timely testing and
diagnosis of HIV infection is still a challenge worldwide. Until recently, it is difficult to exactly
understand the overall HIV epidemic only using routine surveillance data. Therefore,
epidemiological and statistical modeling is widely used to address this issue. Almost at the same
time when AIDS was firstly discovered firstly, scientists also began to study the methods for the
estimation and prediction of HIV infection epidemic. This article summarizes the development of
global and domestic HIV epidemic estimation for the further understanding of its current
performance and methods applied to provide reference for the future work.
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自 20世纪 80年代发现首例病例以来，艾滋病

一直是国际社会关注的焦点。作为一项重大公共

卫生问题，未来的艾滋病流行趋势存在着诸多不确

定性，这种不确定性在一定程度上归因于艾滋病的

隐匿性，即当人体感染HIV后，通常不会立即发病，

需要经过较长潜伏期，这就使得相当数量的HIV感

染者在短期内不易被发现。实验室检测目前仍是

诊断或确证HIV感染的唯一方法。注射吸毒人群、

男男性行为人群（MSM）、暗娼和嫖客等艾滋病高危

人群的特殊性、社会歧视的客观存在以及艾滋病防

控意识的淡薄，使得高危人群的HIV主动检测意识

较低，而不能及时检测和诊断。目前尚无法通过常

规监测方法快速、准确掌握艾滋病流行整体情况，

需要借助估计和预测模型进行测量。本文回顾和

梳理全球和我国艾滋病疫情估计工作发展历程，进

一步理解疫情估计工作和方法变迁，为未来工作提
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供参考依据。

一、艾滋病疫情估计的含义

艾滋病疫情估计是通过广泛收集和综合利用

艾滋病监测及其相关方面的多种来源数据（如病例

报告、哨点监测、专题流行病学调查等），对目标区

域的艾滋病流行现状和未来趋势进行全面、系统地

评估和研判，从而了解当地艾滋病疾病负担，分析

传染源管理、抗病毒治疗、行为干预等卫生服务需

求，为评价防治效果、制定防治策略及规划提供重

要依据［1-2］。在全球艾滋病监测领域，疫情估计始

终是不可或缺的重要组成，常用于衡量艾滋病流行

的疫情估计指标有存活HIV/AIDS人数、HIV新发

感染人数和艾滋病死亡人数。

二、全球艾滋病疫情估计工作过程和方法变迁

与艾滋病的发现时间几乎同步，科学家们便开

始了艾滋病疫情估计和预测模型的研究。40年
来，这项工作得到很大发展，从最初以病例报告数

为基础、附以延迟报告信息调整的简易模型，发展

为考虑流行水平的地域差异和传播风险的人群差

异，以及 HIV生物学和流行病学特征的复杂模

型［3］。本文仅对联合国艾滋病规划署（UNAIDS）和

WHO开展的全球艾滋病疫情估计工作过程和方法

进行梳理［4］。

1. 全球疫情估计工作过程发展：20世纪 90年
代，WHO全球艾滋病项目开发了最早的估计方法

和工具（Epimodel）［5］，并发布首个以国家为基本估

计单位的全球艾滋病疫情估计报告［6］。90年代后

期，联合国艾滋病规划署（UNAIDS）在日内瓦成立

工作小组，根据现有流行病学资料对艾滋病流行态

势进行估计。因资料主要来自小范围调查，地域和

人群代表性不足，限制了估计结果的外推。一些资

料相对缺乏地区的疫情只能借用其他地区数据估

计。尽管如此，这一估计结果仍被广泛用于全球艾

滋病行动实践，以更好了解艾滋病在全球疾病负担

和公共卫生中的重要性［7］。1999年 UNAIDS筹备

成立专家顾问组（UNAIDS Reference Group），作为

全球艾滋病疫情估计的核心专家团队，汇集相关领

域专家（数学建模专家、国家项目管理者、监测评估

专家、人口统计学家和大型队列调查研究人员）的

智慧和建议，围绕模型框架、统计假设、参数设置等

定期研讨，通过回顾整理最新科学证据，更新专业

认识，多次进行模型修订［8］。

随着各国对疫情估计工作本土化需求的增加，

2003年 UNAIDS在 8个国家（津巴布韦、贝宁、泰

国、危地马拉、牙买加、克罗地亚、突尼斯和埃及）分

区域举办了全球艾滋病疫情估计能力建设培训暨

研讨会，学员覆盖全球 131个国家。随后，各国艾

滋病疫情估计工作组逐步采用UNAIDS推荐的、符

合当地流行特点的估计方法，对本国疫情进行估

计。此后，区域能力建设研讨会每两年举办 1次。

期间，根据部分国家的自身实际需要，如在省级及

以下地区开展疫情估计，针对性增设培训和技术支

持活动。

鉴于艾滋病防治过程中对实时信息的需求日

益提高，2013年起UNAIDS全球疫情估计工作频率

由每两年 1次增加为每年 1次，便于快速了解各国

的母婴阻断和抗病毒治疗等项目扩大化对全球艾

滋病流行的影响。

2.全球艾滋病疫情估计方法：在全球疫情估计

工作过程中，专家顾问组通过识别和研判影响拟合

结果质量的关键问题，对估计工具和软件不断优

化。1997年UNAIDS首次全球疫情估计时采用由

全球艾滋病项目开发的Epimodel软件，该软件通过

手动调整模型参数，使估计结果与当地常规监测观

察到的艾滋病流行趋势相吻合。为简便操作，

1999年 UNAIDS以 Epimodel的伽马函数为基础开

发出自动拟合软件包，用于当年全球疫情估计。实

际应用中逐渐发现，拟合曲线的感染率达到峰值后

快速下降，难以维持在较高水平［9］。

2001年早期，专家顾问组召集举办模型专题

研讨会，通过综合不同模型的优点，开发了以流行

病学特征为主导的 UNAIDS 专家顾问组模型

（UNAIDS Reference Group Model）［8］。随后，专家顾

问组模型被整合到 EPP软件（Epidemic Projection
Package）中，成为EPP软件的模型之一，即经典EPP
模型（EPP Classic）［10］。

最初的EPP软件分城乡录入数据，最终拟合为

整体流行曲线，因此，在 2001年全球疫情估计中主

要 用 于 艾 滋 病 广 泛 流 行 地 区（generalized
epidemics）；同期，低流行地区和聚集性流行地区

（low-level and concentrated epidemics）则使用基于

Excel软件的Workbook工作簿法。后者较为简易，

基础数据为艾滋病高危人群规模及其HIV感染率，

并可根据简单双 logistic 曲线预测流行趋势。

2002年，在城乡划分的基础上，EPP软件在流行框

架设置中又添加了分地区、人群的功能，使软件应

用范围进一步扩大到低流行和聚集性流行地区。

EPP软件 2002版本和Workbook工作簿法共同用于
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2003年全球估计［11］。

目前 UNAIDS广泛用于全球估计的 Spectrum
软件，是一个以人口预测为核心的组合政策软件，

包括人口预测（DemProj）基础模块，以及用于艾滋

病、妇幼保健、其他疾病（疟疾、慢性非传染性疾病、

结核病、性传播疾病）趋势变化估计、预测和政策影

响的功能模块。在艾滋病疫情估计和预测时，使用

的是人口预测基础模块和艾滋病影响（AIDS
impact model，AIM）模块。人口预测模块及功能开

发始于 19世纪 80年代，90年代加入AIM模块后开

始应用于艾滋病疫情估计领域［12］。人口预测模块

的背景人口数据来自 2003年以来的联合国世界人

口展望报告。AIM模块整合了多种HIV发病率拟

合 方 法（如 ，EPP、AIDS Epidemic Model、Case
Surveillance and Vital Registration、Fit to Mortality、
ECDC等），最主要的是 EPP软件。2001年 EPP软

件开始被纳入AIM模块，最初直接将EPP感染率拟

合结果输出到Spectrum软件中，2009年后改为输出

EPP发病率拟合结果。待AIM模块将 EPP发病率

拟合结果输出到 Spectrum软件后，上述发病率结果

进一步在 Spectrum软件中按性别、年龄分层，同时

结合人口学和流行病学信息（疾病进展、死亡、二代

传播等）、考虑抗病毒治疗和母婴阻断项目的影响，

最终获得一系列结果指标（如，存活 HIV/AIDS人
数、HIV新发感染人数、艾滋病死亡人数、母婴阻断

和抗病毒治疗需求数以及艾滋病受累孤儿数）。这

些结果指标在全球艾滋病领域中被用于估计、预测

资源和基本设施需求，并审视政策实施效果。

Spectrum软件在使用中持续完善，其中的疾病进展

参数最初为HIV感染到艾滋病阶段，2003年改为

HIV感染到艾滋病死亡［12］，2012年根据HIV感染后

的年均 CD4+T淋巴细胞（CD4）变化和不同 CD4计
数水平死亡率，构建HIV疾病进展的仓室模型，用

于成年HIV感染者估计［10］；2015年该思路被用于儿

童感染者估计；为扩大模型的地区适用范围，满足

HIV感染率数据缺乏地区开展疫情估计工作的需

要，Spectrum软件的 AIM模块还增加了病例报告

数、死亡登记数拟合发病率趋势的方法，如 Case
Surveillance and Vital Registration、Fit to Mortality
法［13］；录入数据的监测人群年龄范围从 15~49岁扩

大到≥15岁［14］。

除UNAIDS、WHO推荐的主流方法外，一些国

家在不同时期还尝试使用专家咨询法、反向计算法

（Back-calculation）、艾 滋 病 流 行 模 型（AIDS

Epidemic Model，AEM）、南非 Thembisa模型等方

法［15］。其中，较常见的有反向计算法和 AEM法。

反向计算法主要应用在病例报告系统较完备、潜伏

期信息可及的发达国家应用，最初用于HIV流行早

期，以自然感染状态下HIV感染到艾滋病期的时间

作为潜伏期，使用每年报告艾滋病病例数回顾性推

算既往每年的HIV新发感染人数。随着抗病毒治

疗的广泛应用，上述潜伏期估算方式已不再适

用［16］。从 21世纪初开始，研究者尝试通过补充生

物学检测等信息衍生出反向计算法的多种改良版

本［17-18］。AEM法最初是基于亚洲地区艾滋病高危

人群为主要驱动因素的艾滋病传播流行模式而研

发，适用于艾滋病聚集性流行地区［19］。因其所需基

础数据涉及较多的行为学指标，不易收集，使用范

围受限。2018年全球疫情估计中，有 11个国家提

交了基于AEM模型的估计结果［20］。

疫情估计方法的发展是一个持续完善的过程。

根据基础数据类型，上述方法大体归为以HIV感染

率数据为基础和以病例报告数据为基础的两大类，

前一类方法关注收集的感染率数据是否与所估计

的目标人群HIV感染风险相匹配；后一类方法关注

所估计的目标地区艾滋病病例报告系统是否健全、

HIV检测覆盖人群是否全面。

三、我国艾滋病疫情估计工作实践

我国的艾滋病疫情估计工作最早开始于

1993年，在估计方法和工作过程上基本同步于

UNAIDS和WHO倡导的国际通用方法和工作频

率，同时在应用过程中对方法改进做出了贡献。

1998 年 以 前 我 国 主 要 采 用 专 家 咨 询 法 、

Epimodel法和按比例增加法，根据病例报告资料对

疫情进行估计。1998年起改用组分法和专家咨询

法［21］，根据哨点监测、病例报告等监测信息和专题

调查数据，分省研判，将分省估计结果汇总为全国

估计结果。当时的工作成果主要作为政府评估艾

滋病流行风险、社会动员及制定防治规划的内部

参考。

2003年是我国第一次较全面、系统地使用当

时UNAIDS和WHO推荐的Workbook工作簿法开展

全国范围艾滋病疫情估计。根据中国艾滋病聚集

性流行的特点，我国在艾滋病疫情估计工作中开创

性提出并使用了“高危人群性伴法”来估计一般人

群中感染HIV的人数［22］，该方法对估计全球艾滋病

高危人群中HIV感染者人数产生了重要影响。这

一思路也被沿用到后来的艾滋病疫情估计中。随
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着监测数据的日益丰富、监测质量的日渐提高，我

国的艾滋病疫情估计工作从 2003年以省级为基本

估计单位，2005年开始以地（市）级为基本估计单

位（艾滋病流行相对严重省份以区/县级为基本估

计单位）［23］。2009年和 2011年全国疫情估计工作

中，除继续以Workbook工作簿法作为基本估计方

法外，还尝试使用 4种方法（EPP/Spectrum法、死因

构成推算法、病例报告漏报比例推算法和病例报告

死亡存活比例推算法）在全国水平对HIV新发感染

人数和艾滋病死亡人数进行估计、验证。与此同

时，我国在部分地区也开始了 EPP和AEM等模型

的试点工作。2005年全国艾滋病疫情估计结果，

经过国内外艾滋病监测领域专家的共同协作和科

学论证，基本澄清了当时外界对我国艾滋病疫情的

错误认识［24］。

2013-2017年，EPP/Spectrum方法在我国的测

试和推广范围不断扩大，与Workbook工作簿法共

同用于全国和各地存活HIV/AIDS人数、HIV新发

感染人数及艾滋病死亡数的估计。此时，国家疫情

估计工作组还探索性开展了该方法部分参数的本

土化改造工作，初步形成了各省份使用 EPP/
Spectrum开展估计的工作思路以及参数测算的准

备工作。2018年，我国正式启用EPP/Spectrum方法

作为主要估计方法，以省级为基本估计单位，估计

频次也由原来的每两年 1次改为每年 1次。每年估

计以前期工作为基础，同时配套发布当年疫情估计

工作方案、数据收集指南和方法使用指南，根据我

国艾滋病流行特征、病程发展、治疗质量等具体情

况，进行模型本土化改造，包括设定各省流行框架，

利用中国本土化数据代替模型设定参数，如在流行

框架中增加既往采供血人群，模型默认的年龄范围

15~49 岁改为 ≥15 岁；使用我国调查数据计算

CD4进展参数和死亡参数，使模型更符合我国艾滋

病流行特点［1］。这一本土化方案是对 Spectrum模

型在实践应用方面的发展和完善，更赢得了全球范

围和亚洲地区同行的肯定和赞扬。2018年艾滋病

疫 情 估 计 我 国 存 活 HIV/AIDS 人 数 约 125 万

（110万~140万）［1］，这一结果得到国际专家和国内

同行广泛认同，国家卫生健康委员会组织新闻发布

会向全球发布该结果［25］。2019-2020年我国在以

省级为基本估计单位开展疫情估计的同时，还根据

疫情流行特征增加了分片区的估计模式，对估计结

果平行验证，进一步提高估计结果的可靠性。

此外，国内一些高校和科研机构也利用传染病

动力学模型、基于CD4的反向推算法等统计模型对

局部地区艾滋病疫情进行估计和预测［26-28］。

四、总结

艾滋病疫情估计工作是伴随全球艾滋病监测

工作发展的，随着数据、监测系统的不断完善和需

求增加而推进的。在全球范围和我国艾滋病流行

和防治效果评估中，疫情估计一直是重要的数据来

源，如 UNAIDS的全球“三个 90%”目标、我国艾滋

病“十三五行动计划”评估等。相关工作产出主要

用于艾滋病流行形势研判、防治效果评价及资源优

化配置，为制定艾滋病防治策略、实施配套措施提

供科学参考。尽管很多方法应用于疫情估计研究、

实践领域，但至今尚未有一种“金标准”方法，不同

方法各有优缺点和模型假设，且一些假设在现实中

又往往难以直接观察和验证［17］。因此，开展艾滋病

疫情估计工作，根据病例报告、哨点监测、项目数

据、人口死亡登记数据和HIV检测信息等多种数据

来源而采用多种方法，有助于减少估计结果的不确

定性，从而实现对艾滋病流行和防治效果的客观

评价。

我国艾滋病疫情估计工作，一直立足于艾滋病

防治具体实践，在学习和借鉴国际经验的基础上，

不断进行本土化改造。开展HIV感染率、人群规模

等常规监测和流行病学专题调查，使用的数据更加

全面，估计过程逐步规范，估计结果为科学研判我

国艾滋病流行形势、制定防治策略提供了重要依

据，估计过程和方法为全球艾滋病疫情估计提供了

中国经验。在国家进一步解放思想和实事求是的

大背景下，我国的艾滋病疫情估计经历了从经验估

计到循证估计、从引进学习经验到贡献中国智慧、

从内部参考到面向国际的不断发展和完善的过程。

随着我国信息化发展和艾滋病流行形势与特征的

变化，未来的疫情估计工作将在大数据应用、新模

型开发方面有更多创新。随着艾滋病病原学、血清

学、行为学和社会学等相关研究的发展和学科融

合、各类研究和监测资料的日益丰富，艾滋病疫情

估计方法将进一步得到发展和完善。
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