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HIV 主要通过性行为、共用针具吸毒等途径传

播，多数由尚未知晓自身 HIV 感染状态的 HIV 感染

者传播，但也有知晓自己 HIV 阳性仍然与他人发生

高危行为，甚至故意通过无保护高危行为传播他人

的 HIV 感染者。故意传播 HIV 的事件尽管报道的不

多，但后果严重、影响恶劣，有时还会形成生物恐怖

事件，社会危害极大。根据 2013 年 6 月 29 日修订的

《中华人民共和国传染病防治法》第七十七条，“单位

和个人违反本法规定，导致传染病传播、流行，给他

人 人 身 、财 产 造 成 损 害 的 ，应 当 依 法 承 担 民 事 责

任”［1］。根据 2019 年 3 月 2 日修订的《艾滋病防治条

例》第六十二条，“艾滋病病毒感染者或者艾滋病病

人故意传播艾滋病的，依法承担民事赔偿责任；构成

犯罪的，依法追究刑事责任”［2］。对 HIV 传播相关案

件进行溯源调查，掌握证据链、揭示事实真相，能够

为依法打击故意传播提供依据，维护受害者合法权

益，伸张正义，形成震慑，从而有效减少故意传播，对

于减少 HIV 传播暨新发感染具有重要的意义。

由于 HIV 在高度复杂的社会网络中传播且具有

潜伏感染的特点，认定原告与疑似传播者之间是否

存在直接传播关系非常困难。因而司法机关在认定

HIV 传播相关案件事实的过程中，需要综合全案证

据并排除合理怀疑。

流行病学调查是认定传播关系必要的经典方

法，通过流行病学调查可以了解传播双方及其他相

关人员的 HIV 感染状态、性行为及其他风险行为的

社会网络关联关系。但被调查人出于规避责任和隐

私保护等动机，自我报告的性行为可能存在偏倚。

调查性行为及追踪社会网络等 HIV 传播溯源相关调

查的难度很大。严格遵循法医学原则的分子进化分

析可以为传播关系的认定或排除提供相对客观的

依据。

近年来随着传染病防治法的普及和公民应用法

律保护自身权益的意识逐步提升，越来越多的 HIV
传播事件被诉诸法律。目前，全球已有 92 个国家或

司法管辖区将 HIV 故意传播定为犯罪，然而我国仍

然缺乏可供司法机关参考的应用分子进化分析作为

司法证据的标准。在广泛征求国内艾滋病分子进化

和流行病学领域专家，特别是具有作为专家证人参

与 HIV 传播司法鉴定案件经验的专家的意见和建议

后，撰写本共识的专家团队回顾和分析了已发表的

国内外相关科学文献，对涉及的方法学应用和标准

化等相关问题进行了认真讨论，形成了我国的应用

系统进化分析作为 HIV 传播关系证据的专家共识，

旨在解释系统进化分析如何用于支持 HIV 传播的事

实的认定，为 HIV 传播相关案件的审判提供专业

参考。

1　HIV 系统进化分析

系统进化学（Phylogenetics，又称为系统发育学）

是生物学的一个领域，被广泛应用于研究和确定不

同物种之间的进化关系。系统进化分析（又称为系

统发育分析）应用生物信息学计算方法通过基因序
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列的差异评价物种之间遗传关系的远近。

由于 HIV 高速复制且在复制过程中反转录酶缺

乏修正机制，其病毒变异速度非常快，导致任一时刻

同一感染个体体内都拥有一群遗传上彼此接近又略

有不同的病毒，称为“准种”［3］，且 HIV 的遗传多样性

会随着感染时长、多病毒感染、超感染等情况发生变

化［4］。在传播过程中，这些病毒变异体中的一个或

几个被传播给新的宿主，并随后在新感染的个体体

内产生新的进化和变异［5-7］。

HIV 系统进化分析（Phylogenetics analysis）利用

HIV 高进化速率的特点，根据病毒基因序列之间的

相似性，确定 HIV 的来源，并跟踪世界各地的各种

HIV 毒株。目前系统进化分析已广泛应用于 HIV 毒

株的进化史、系统地理学［8-9］、分子传播网络和耐药

毒株传播［10-12］等流行病学研究，已经成为表征 HIV
进化和传播关系的标准方法。此外，HIV 系统进化

分析还可以用于分析和判断感染者个体之间的传播

关系，已经在一些国家作为疑似故意传播 HIV 案件

法庭判决的证据，用以证明或排除疑似传播者和原

告之间的传播关系。

2　应用系统进化分析进行 HIV 传播司法鉴定的

案例

自 20 世 纪 90 年 代 首 次 采 用 系 统 进 化 分 析 对

HIV 传播进行司法调查以来，国际上公开报道的将

系统进化分析作为 HIV 传播法庭认可证据的事件越

来越多。有的被诉诸司法指控故意传播，例如隐瞒

感染状况的恶意传播、强奸导致传播等，有的应用于

医疗事故鉴定，包括院内感染传播、哺乳引起的传

播等。

1990 年，美国在审理佛罗里达州一名 HIV 阳性

牙医在侵入性牙科手术过程中将 HIV 传播给其患者

的指控时，首次参照了病毒系统进化分析的结果，判

断这名牙医有可能是至少 6 人感染 HIV 的源头［13］。

但由于使用的分析方法存在争议，直至该牙医死亡

仍未对其提出刑事指控［14-15］。

1991 年，美国疾病预防控制中心针对广受关注

的另一名佛罗里达州的 HIV 阳性牙医导致 28 名患

者感染 HIV 的指控，对双方的病毒基因序列进行了

系统进化分析，认为该牙医与任何一名 HIV 阳性患

者都没有传播关系，因而被免于起诉［16］。

1992 年，瑞典首次将系统进化分析的结果作为

判决一名 HIV 阳性男性犯有故意传播 HIV 罪的证

据［17］。值得注意的是，卡罗林斯卡学院和斯德哥尔

摩皇家理工学院的病毒学家 Jan Albert 博士在本案

的证词中提道：“需要重点强调的是，即使我们的调

查显示罪犯和受害者携带的毒株在流行病学上是相

关的，我们依然无法确定传播方向，也不能排除两人

都被第三方感染的可能性。因此，病毒基因序列调

查的结果必须与其他流行病学信息结合使用”［18］。

1997 年，美国的一位护士指控同医院的一位医

生使用 HIV 血液污染的针具注射而故意使她感染

HIV。系统进化分析发现疑似传播的两个毒株之间

的关系比它们与对照序列的关系更为密切，提示可

能是传播事件，在另一个实验室的重复分析得到了

相似的结果，法院认为系统进化分析的证据符合司

法标准［19］，被告被判二级谋杀未遂罪处以 50 年监

禁。病毒学家 Michael Metzger 博士在 2002 年的一篇

文章中详细介绍了他们的方法并提道：“据此，美国

法院开创了使用系统进化分析来支持或不支持病毒

传播案件判决的先例”［20］。

自此，越来越多的国家在 HIV 传播案件起诉中

将系统进化分析的结果作为法医证据。其中包括一

名澳大利亚男子被起诉强奸一名智力缺陷男子而故

意传播 HIV［21］；一名丹麦男子因性虐待一名 12 岁男

孩并传播 HIV 而在被判处 6 年监禁［22］；一名比利时

男子因强奸导致六名女性感染 HIV 而被起诉［23］。

系统进化分析也已被用于排除传播关系的证

据。例如利比亚 HIV 医院感染案件。一名实习医生

和五名护士被控在 1998 年故意使 400 多名儿童感染

HIV，导 致 了 当 地 一 家 儿 童 医 院 的 HIV 流 行 。 从

1999 年起，涉事的六名医务人员经历了长达 8 年的

判刑、上诉和最终释放的过程。最终，系统进化分析

证据对于排除医护人员罪责，对判决起到了关键的

作用［24-25］。

近年来我国涉及 HIV 感染的司法案例也越来越

多。2015 年，云南省报道了一起故意性传播 HIV 的

案件。一名女性指控一名男子隐瞒其为 HIV 感染者

的事实，通过性途径而故意将病毒传播给她。系统

进化分析及流行病学结果均支持这一指控，法院采

纳这些结果作为证据，支持了案件判决［26］。浙江省

于 2021 年和 2022 年分别报道了两起疑似传播者明

知自身感染状态，仍与受害人发生男男同性无保护

性行为，致其感染 HIV 的故意传播案例。系统进化

分析结果均支持传播关系，其中一起的结果被法院

采纳作为证据实施了判罚（被告人犯故意伤害罪，判

处有期徒刑七年），另外一起由于其他原因未完成司

法程序［27-28］。

此外，我国也有应用系统进化分析鉴定传播事
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实但未进入司法程序的公开报道。例如，2023 年，浙

江省报道了一起通过 HIV 分子传播网络分析发现的

涉及 11 例 HIV 感染者的聚集性疫情。流行病学调

查发现其中一名男性感染者于 2020 年至 2022 年间

在不知自己被 HIV 感染的情况下与多名女性发生过

无保护性行为，引起 HIV 传播［29］。该案例是我国第

一例公开报道的通过分子传播网络发现的群体传播

HIV 的事件。同年，四川省报道了一例 HIV 感染来

源不明的儿童。系统进化分析排除了母婴传播和家

庭内传播的可能，而曾经为患儿主刀的手术医生

HIV 抗体确证阳性，与患儿的病毒基因高度相似，且

耐药相关基因突变高度一致，因而推断该患儿疑似

为医源性 HIV 感染［30］。

3　应用系统进化方法分析 HIV 传播关系的技术

流程

采用系统进化方法分析 HIV 传播关系的主要步

骤包括：调查对象背景信息收集以及样本采集、病毒

基因扩增及测序、系统进化分析及结果判读。

3.1　调查对象背景信息收集以及样本采集　应用

于司法鉴定的 HIV 传播关系的系统进化分析应严格

遵循法医学原则进行调查对象的背景信息收集以及

样本采集。

调查对象包括原告（被感染者）、原告本人或相

关机构指认的疑似传播者、以及在原告 HIV 阳转期

间与其有高危行为接触的其他 HIV 感染者。调查未

成年人需要其监护人知情同意。

背景信息收集包括原告和疑似传播者的 HIV 抗

体筛查阳性和确证阳性的时间、免疫印迹确证条带、

末次 HIV 检测阴性时间、cART 情况、历次病毒载量、

CD4 细胞计数等。应尽可能完整地收集这些信息，

以提高传播关系分析的可靠性。

样本采集与保存。发生疑似 HIV 传播事件后，

应尽早采集原告和疑似传播者的血液样本，包括血

浆、全血等。样本采集和保存方法参照《艾滋病和艾

滋 病 病 毒 感 染 诊 断》及《全 国 艾 滋 病 检 测 技 术 规

范》［31-32］，样本采集、运输和保存过程应严格核对采

样对象的身份和样本编号，应有 1~2 名专业人员在

现场见证采样过程。由于越接近传播事件发生的样

本越可反映真实的传播关系，因此应尽可能采集距

疑似传播事件发生时间最近的血液样本，同时应尽

可能调取疾病预防控制或临床机构留存的既往检测

样本与新采集的样本共同分析，用于佐证分析结果。

由于 cART 可抑制病毒复制，应尽可能在调查对象接

受治疗之前采血。如调查对象采样时未接受 cART，

首选血浆样本从病毒 RNA 中扩增病毒基因片段；如

采样时调查对象已接受 cART 且血浆病毒 RNA 扩增

失败，宜选择全血或其他类型的样本从 HIV 前病毒

DNA 中扩增病毒基因片段。

3.2　病毒基因扩增及测序　

3.2.1　扩增基因区的选择　由于我国流行的主要是

HIV 重组毒株，且药物压力或宿主免疫压力可导致

毒株趋同进化，单基因片段的系统进化分析可能会

导致误判，因此应扩增至少两个基因片段加以分析，

可相互验证，以提高结果的可靠性。由于 pol（PR-
RT）基因区序列被常规用于耐药基因型检测，公开

数据库中有大量 pol 区序列可用做参考序列，因此应

首选 pol 基因进行扩增［7］，辅以 env 和/或 gag 基因区。

但由于 pol 区序列可能受到药物的选择压力而发生

耐药基因突变，为避免趋同进化的干扰，应删除耐药

突变位点后进行分析。此外，基因序列越长提供的

系统进化信息越多，分析结果越可靠，必要时也可以

扩增半长或近似全长 HIV 序列（Near full length ge⁃
nome，NFLG）。

3.2.2　测序方法的选择　链末端终止法（Sanger 法）

是目前 HIV 测序的常规方法，但仅能获得病毒准种

每个基因片段的一条共享序列。Sanger 法测序可用

于判定病毒的基因亚型并初步判断传播关系，早期

报道的案例多数仅采用 Sanger 测序数据进行分析。

考虑到病毒在感染者体内以准种形式存在，为了提

高分析的可靠性，推荐采用单基因扩增测序法（Sin⁃
gle Genome Amplification，SGA）、克隆测序法或深度

测序方法（包括二代测序和三代测序）从每个基因片

段获得多条病毒基因序列［33-37］。深度测序技术能够

获得每个感染者的多个病毒序列，检出低丰度的病

毒基因序列，提升传播关系判断的可信度，甚至可以

提示传播方向［35-37］。但深度测序技术检测和分析难

度大、成本高，技术难以标准化，推断传播方向仍存

在例外的情况，需谨慎对待［38］。

3.3　系统进化分析　常用的 HIV 系统进化分析方

法包括计算基因距离、基因特征分析、构建系统进化

树等。计算基因距离时可以选择不同的模型（如

TN93）计算每两条序列之间的基因距离并将结果进

行分组比较。特别是需比较原告和疑似传播者之间

的基因距离与原告和对照序列之间的基因距离是否

存在显著差异。基因特征分析应重点分析原告和疑

似传播者的序列是否存在区别于对照序列的标志性

基因位点或基序（motif）。系统进化树（phylogenetic 
tree，又称为系统发育树）是一种呈现病毒遗传进化
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关系的树状图。其结果涵盖了基因距离和基因特征

信息，是系统进化学（phylogenetics）的核心方法。进

化树中每个分支代表一个感染者的毒株，内部合并

的节点代表推断的共同祖先。具有高度遗传相似性

毒株的基因序列在进化树上聚集成簇，从而提示毒

株间的亲缘关系，两组病毒序列间的进化关系可能

反映两个个体之间的流行病学关系。

常 用 的 构 建 系 统 进 化 树 的 方 法 有 邻 接 法

（Neighbor-Joining，NJ）［39］、最 大 似 然 法（maximum-
likelihood，ML）［40］和贝叶斯法（Bayesian）［41］等。邻接

法通过确定基因距离最近的（相邻的）成对分类单元

使进化树的总距离最小，循环地将相邻点合并成新

的点，最终形成完整的树，具有计算速度快、计算量

较小的优势。最大似然法比邻接法的结果更可靠，

但选择合适的模型才能得出正确的结果，而且计算

量大，对计算机性能的要求高。贝叶斯法基于先验

理论构建系统进化树，与最大似然法类似，构建的系

统进化树可靠性高，由于整合了分子钟假设，在推断

共同祖先时间，判断进化方向上比最大似然法具有

优势，但贝叶斯法需要设定先验模型，且计算速度

较慢。

构建系统进化树包括以下几个关键步骤：1）选

择合适的参考序列。参考序列应包括 HIV 分型参考

序列和对照序列。调查对象的 HIV 系统进化分析应

置于当地 HIV 流行的背景下研判，应科学选择对照

序列，包括足够的个体数量、与调查对象具有相似的

流行病学背景特征等，并合理利用公开或内部数据

库检索到的基因距离相近的序列［7,18］；2） 使用基因序

列比对软件将调查对象的序列与参考序列对齐。可

以选择 ClustalW、MAFFT、Muscle 等软件，也可以选

择 HIVAlign、Gene Cutter 等在线分析工具［42］；3）构建

系统进化树并对进化树节点进行可靠性检验［41,43］。

建议采用两种以上方法构建进化树，比较进化树关

键分支和节点的拓扑结构，避免单一分析方法系统

误差造成的误判，提高分析的可靠性。

3.4　系统进化树分析结果的解读　

3.4.1　根据单条病毒基因序列判断传播关系　如仅

基于 Sanger 法获得的单条基因序列判定传播关系，

应着重比较调查对象之间及调查对象与对照之间病

毒基因序列的相似性，从而判断毒株之间的关系。

如果在进化树上受害者和疑似传播者的病毒基因序

列分支位于一个独立的节点之下，并得到可靠性检

验的支持，相互之间的基因距离显著小于与对照序

列之间的基因距离，就表明二者属于同一家系，进化

上具有传播关联，但需考虑存在间接传播的可能，且

分析结果不能提示传播方向［7,18］。不满足上述条件

则表明无直接传播关联。

3.4.2　根据多条病毒基因序列判断传播关系　由于

HIV 感染者体内的病毒以准种形式存在，采用单基

因测序、克隆测序或者深度测序获得调查对象的多

条病毒基因序列进行系统进化分析可为传播关系判

断提供更多信息。但多条基因序列的系统进化树呈

现复杂的拓扑结构，需考虑调查对象的多条序列在

系 统 进 化 树 呈 现 的 单 系 、并 系 和 多 系 类 群 关 系 。

HIV 系统进化分析中单系群（monophyletic）指由一组

病毒的最近共同祖先及其所有后代组成的类群；并

系类群（paraphyletic）指由最近共同祖先及其一些后

代组成的类群；而多系群（polyphyletic）指一组缺乏

最近共同祖先的不相关的病毒（图 1A）［44］。系群关

系分析可以提高受害人和疑似传播者之间传播关系

判断的可靠性，甚至提示可能的传播方向［7］。但系

统进化的系群关系复杂，存在多种可能，因而需要由

有经验的专家谨慎解读。

3.4.3　考虑多种传播可能和路径　无论是应用单条

序列还是多条序列的系统进化分析，解释结果都不

应仅考虑受害人和疑似传播者。即便涉案双方在进

化上存在传播关联，二者之间也不一定具有直接传

播关系，必须考虑间接传播的可能性。假设两名

HIV 感染者 A 和 B 分别为受害人和疑似传播者，在系

统进化树中观察到的二者存在传播关联，在现实中

至少存在六种可能的情景（图 2）。前两种情景表明

A 和 B 具有直接传播关系（第 1、第 2 种情景），其他四

种情况表明存在间接传播关系，例如 A 与 B 之间存

在第三方感染者（第 3、第 4 种情景），或者 A 和 B 由一

注： A：单系、并系和多系拓扑结构；B：存在传播关联的两人常见

系群关系

图 1　拓扑结构与系群关系
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个或者多个病毒株相似的第三方感染（第 5、第 6 种

情景）（图 2）。系统进化中存在传播关联的两人通常

存在单系-单系、并系-单系和并系-多系 3 种系群关

系的拓扑结构。可以依据系群关系结果推断调查对

象双方感染发生的早晚，从而提示传播方向，但同样

不能排除几种间接传播的可能（图 1B）。系群关系

分析十分复杂，需要由经验丰富的专家讨论解读，本

文不详述。

3.4.4　系统进化分析结合感染时间分析，有助于判

断传播关系及传播方向　感染发生的时间分析对于

判断传播关系十分重要，应确保受害者与疑似传播

者发生感染的时间与当时的感染状态不矛盾［45］。除

了血清学检测（如 HIV 抗体阳转时间、HIV 抗体亲和

力检测判断新近感染等）可以帮助估计 HIV 感染的

时间，结合分子钟模型的系统进化分析，通过分析多

条病毒基因序列，估计调查对象毒株共同祖先株产

生的时间，从而缩小感染时间推断的范围，并为判断

传播方向提供依据。但如感染者由多个病毒传播建

立感染，推断的共同祖先株产生时间可能远远早于

实际发生传播的时间，因而，基于分子钟假设推断感

染时间也应由专家讨论解读，避免误判。

4　质量控制

采用系统进化分析方法推断 HIV 传播关系，包

括流行病学信息采集、样本收集、样本检测、系统进

化分析的全流程中每个环节都应采取严格的质量控

制措施。检测人员、分析人员应为实验室认证认可

体系文件中指定的人员，具备相应的检验和分析资

质。实验室环境、仪器设备、试剂及耗材应该符合

《医疗机构临床基因扩增检验实验室管理办法》［46］和

《全国艾滋病检测技术规范》［32］的相关要求。检测和

分析过程应严格依照符合《全国艾滋病检测技术规

范》［32］要求的实验室标准操作规程（SOP）。样本核

酸提取、扩增、检测与分析均应合理设置对照。为了

减少实验室错误和调查者偏倚，校正系统进化分析

潜在的干扰因素。可采用两个独立的实验室盲法测

试，将编盲的两套样本分别送到两个具备资质的实

验室进行检测分析。分析完成后揭盲，核实信息后

经集体讨论得出分析结论。

5　主要共识意见

基于上述应用系统进化分析鉴定 HIV 传播涉及

的关键环节和存在的科学问题，专家团队参考国际

上 针 对 此 问 题 的 专 家 共 识 意 见［18,47-49］和 综 述 性 文

章［7,38］，经认真讨论，形成如下 9 点主要共识意见：

1）应用于 HIV 传播关系司法鉴定的系统进化分

析不同于常规的分子流行病学调查，调查对象的背

景信息收集以及样本采集需严格遵循法医学原则；

2）发生疑似 HIV 传播事件后，应尽早采集原告

和疑似传播者的血液样本，并调取疾病预防控制或

临床机构留存的既往检测样本；

3）扩增至少两个基因片段加以分析，结果可相

互验证，可通过扩增测序半长或近全长 HIV 序列以

提高结果的可靠性；

4）合理利用公开和可获得的内部数据库，选择

与调查对象流行病学背景特征相似的对照序列，并

保证足够的对照序列数量；

5）系统进化分析的全流程中每个环节都应采取

严格的质量控制措施；

6）应由两个独立的具备资质实验室盲法测试，

结果相互验证；

7）仅依靠系统进化分析不能证明原告和疑似传

播者存在直接传播关系，当系统进化结果显示存在

传播关联时，须考虑间接传播或双方均由第三方感

染的可能性；

8）系统进化分析结果与原告的指控不一致时，

可以排除存在传播关系的可能；

9）系统进化分析的结果应由专家讨论谨慎判

读，不宜作为决定性结论，仅作为支持性证据。

近年来，系统进化分析用于支持 HIV 传播司法

鉴定证据的公开报道越来越多，表明该方法可以为

流行病学意义上的传播关系认定提供重要支持。基

因测序技术和系统进化学的不断发展也从科学上逐

步提升了传播关系鉴定的可靠性。但必须认识到系

统进化分析结果受到 HIV 变异速率、传播建立时间

长短和是否接受 cART 等多种因素的影响［47］。此外，

单病毒或多病毒建立感染、双重感染或超感染等

HIV 感染的复杂性也可对系统进化分析成簇情况、

系 群 关 系 、感 染 时 间 和 传 播 方 向 判 断 带 来 影

响［47,50-52］。但是单凭系统进化分析不能最终推断出

两个遗传序列之间的直接关系，认定涉案双方存在

图 2　系统进化树显示传播关联的两人（A 和 B）现实中存在

可能的传播情景
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传播关系，需结合其他流行病学调查和其他相关证

据、结合排除多种可能的例外情况［18,47-48］。但当系统

进化分析结果与原告指控不一致时，可以排除存在

传播关系的可能，为疑似传播者开脱罪责［18,47］。鉴于

上述复杂情况且目前国际上系统进化分析的方法也

尚未标准化，分析和解读过程中应充分了解该技术

的局限性，认识到在 HIV 传播关系司法认定过程中，

系统进化分析结果不宜作为决定性结论，应作为支

持性证据置于所有可用证据背景下合理使用［18,47,49］。

利益冲突：所有作者均声明不存在利益冲突。
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