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简介

国家卫生信息系统提供丰富的数据源，可以了解结核病导致的疾病负担和致力于减轻

这种负担的项目规划的有效性，这两方面对于公共卫生行动都很重要。不过，可用的

数据通常没有被充分利用，或者根本未被利用。这至少在一定程度上可能反映了缺乏

有关分析这类数据推荐方法的明确指南。本手册致力于解决这个缺口，针对结核病监

测数据的分析提供了详细的和实用的示例，尤其是结核病通报数据、抗结核病治疗耐

药监测数据、国家人口动态登记系统内编制的死亡率数据等。本手册从最基本的分析

开始，然后逐渐过渡到更具有挑战性的主题，例如利用多个证据源估计疾病负担，包

括专门调查数据。

本手册有七大主要目标：

1. 描述和解释如何分析结核病通报数据以便了解结核病流行病学，包括疾病的地

域分布、按年龄和性别的分布和特定人群内的分布（第 1 章、第 2 章和第 3

章）。

2. 描述和解释如何分析结核病通报数据以便评估规划绩效（包括病例发现和治疗

成功）和数据质量（第 1 章和第 2 章）。

3. 描述和解释如何利用基因分型数据调查疫情暴发（第 3 章）。

4. 描述和解释如何在国家层面上分析推动结核病流行情况的各种因素，以及这些

因素如何（积极地或消极地）影响结核病通报和基本结核病发病率的趋势（第

4 章）。

5. 描述和解释如何分析耐药结核病和艾滋病相关结核病带来的疾病负担，以及利

用监测数据的相关项目规划防治措施（第 5 章和第 6 章）。

6. 描述如何分析人口动态登记系统的数据以便估计结核病发病率（第 7 章）。

7. 展示如何将专门调查数据与监测数据结合起来，以便了解结核病疾病负担的趋

势（第 8 章），推导出结核病导致的疾病负担的估计值。



本手册讨论和利用的典型数据源包括： xi

1. 病例相关或聚合结核病通报和治疗转归数据。

2. 机构审计或记录数据质量评估的结果。

3. 实验室数据。

4. 耐药监测（包括耐药调查）的结果。

5. 人口动态统计数据（包括死因数据）的户籍记录。

6. 死亡率调查的结果。

7. 结核病现患率调查的结果。

8. 病例存量研究的结果，衡量结核病漏报情况，以及特定情况下估计发病率。

本手册展示如何利用这些数据源，介绍现有数据质量分析工具，描述结核病负担和相关

趋势估计方法。贯穿手册始终，重点还放在利用各国示例阐述如何开展分析和解释结

果。

第 1 章至第 2 章的内容应当面向绝大多数（如果不是所有）读者，旨在提供有关如何

开展特定分析的指南。第 3 章至第 8 章的内容应当主要概述更高级的监测数据分析类

型，但不会提供有关如何开展这些分析的详细指南。

本手册致力于帮助广泛的目标受众，包括国家结核病防治规划管理人员、督导与评估

官员、研究人员（包括流行病学家和统计学家），以及技术、金融和发展领域机构的

工作人员。

Philippe Glaziou
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第 1 章
聚合结核病通报数据的分析

目标受众：

普通读者，不过重点是在国家结核病防治规划（NTP）内各个管理

层面开展工作的督导与评估官员。

预期成果：

本章结束时，读者应当能够了解：

• 聚合结核病通报数据对于描述结核病流行情况和给国家结核病

防治规划提供参考依据的重要性；

• 如何按照人物、地点和时间来分析、报告和解释聚合结核

病数据；

• 如何评估聚合结核病通报数据的质量；

• 聚合结核病通报数据的优势和局限性。

作者：

Emily Bloss、Julia Ershova、Susan van den Hof、Irwin Law、Ellen Mitchell、
Deanna Tollefson



16 1.1聚合通报数据：什么是聚合通报数据？

自二十世纪九十年代中期以来，全球范围内就一直在采用一种标准化的纸质记录和报告

系统，用于记录和报告被诊断出结核病的患者的人数以及这些患者的治疗转归。在该系

统内，结核病数据以聚合形式进行报告（即病例总数相当于一个基本记录单元）

（1,2）。通常而言，卫生保健人员在个体患者结核病治疗卡上记录有关患者治疗史的

信息。根据国际认可的统一记录和报告框架，收集结核病病例（个人结核病发作）的人

口统计学、临床学和细菌学信息。a然后将这些数据转录到结核病登记簿中，结核病登

记簿罗列着在特定卫生保健机构和/或基本管理单元（BMU）内接受治疗的所有病例的

信息。b接下来，特定地理区域内所有登记簿中的全部病例的通报和治疗转归数据经过

汇编后聚合到相应的报表中（2）。这些报告被提交给更高的管理层面（最终抵达国家

层面），通常是每个季度提交一次；报告可以采取纸面形式，也可以采用电子形式（文

字框 1）。在国家层面上，国家结核病防治规划会汇报这些聚合数据，作为年度报告的

分析基础。聚合数据不提供个体病例的详细信息。

如果通报数据通过电子形式收集，务必要适当地选择一种数据管理软件，创建的数据

库应当能够将地方层面上诸多季度文件合并到国家层面上一个数据集中。大量的 Excel

电子数据表虽然在基本管理单元层面上可以轻松地用于数据收集，但在国家层面上却

不能有效地用于监测数据的监控和分析。应当采用统一的平台收集通报数据，这样有

助于数据分析。文字框 1 阐述了将 Epi InfoTM软件用于国家聚合监测数据库的示例。

结核病监测数据的分析对于规划的评估很重要，可以帮助指导有关病例管理和政策的决

策。这些数据可以推动国家结核病防治规划监测全国范围内结核病病例的数量和分布趋

势。这有助于国家结核病防治规划汇报国内结核病流行情况，以及在实现规划总目标和

具体目标方面取得的进展。这还有助于国家结核病防治规划制定有针对性的国家策略和

筹资计划。

a. 世 界 卫 生 组 织 病 例 相 关 结 核 病 监 测 数 据 标 准 和 基 准 核 查 清 单

（http://www.who.int/tb/publications/standardsandbenchmarks/en/，2014 年 7 月 19 日检索）也建议收集和分析一组最

少变量（年龄或年龄段、性别、登记年份、细菌学检测结果、既往治疗史和疾病类型）。

b. 基本管理单元（BMU）是按照管理，监督和监控职责来界定。国家结核病防治规划的一个基本管理单元可能包含多个治
疗机构、一个或多个实验室以及一个或多家医院。界定关键是有一名管理人员或协调人员负责监督基本管理单元的结核
病控制活动，以及维护接受治疗的所有结核病患者的主登记簿。该登记簿用于监控规划的实施情况和向较高管理层面汇
报指标的完成情况。通常而言，基本管理单元对应着政府的二级地方行政区域，例如可能被称为区或县。国际社会建议
一个基本管理单元覆盖 5 万到 15 万人口，或者在大型城市可以覆盖多达 30 万人口。（资料来源：Compendium of
indicators for monitoring and evaluating national tuberculosis programmes（国家结核病防治规划督导与评估指标大纲））
（http://www.who.int/tb/publications/tb_compendium_of_indicators/en/，2013 年 12 月 10 日检索）

http://www.who.int/tb/publications/standardsandbenchmarks/en/
http://www.who.int/tb/publications/tb_com-


在本章中，描述了分析聚合结核病监测数据的不同方法。这些分析方法主要侧重于评

估地方区域不同人群（例如按年龄和性别划分）内病例通报率（每 10 万人口中的病例

数量）的分布和趋势。为了开展这些分析，建议采用最少的一组变量，包括年龄（或

年龄段）、性别、登记年份、细菌学检测结果、既往治疗史、疾病类型和地理区域

（4）。一些监测系统只使用聚合结核病数据，讨论这些监测系统专门采用的数据质量

指标和数据验证方法时，还应讨论聚合数据的局限性。

17

文字框 1：
电子聚合结核病监测数据库（尼日利亚的示例）

在尼日利亚，已经开发和安装了国家聚合结核病监测系统，用于在地方政府区

和国家层面收集结核病监测数据。数据库包括多个部分，分别与世界卫生组织

推荐的报表指南相对应（1）。数据库界面在视觉上遵循数据录入纸质表格的

设计和顺序。数据库中包含所有推荐的变量 –包括年龄段、性别、时间段、细

菌学结果、既往治疗史、疾病类型和地理区域。尼日利亚地方政府区、州和国

家层面上可以有效地、及时地监测和分析结核病病例的数量和分布趋势。

完整的数据库包括三张电子页面。下面举例说明地方政府区层面上数据库的第

一个页面。

Make/Edit View: C:\NATSS\NATSS.MDB:Surveillance
File Edit View Insert Format Tools Help

国家聚合结核病监测系统（NATSS）
NATSS 编号

区域

地区

州 地方 覆盖人群

填报

填报日期 季度 年份

方框 1.登记的所有结核病病例

机构类型

结核病指标

肺部涂阳病例

新涂阳结核病病例

既往治疗 复发 失败 失访后复归

其他病例

涂阳 涂阴

肺部涂阴病例

< 15 岁 ≥ 15 岁

肺外病例

< 15 岁 ≥ 15 岁

病例总数 CV/TS管理的结核病病例

方框 2a.按性别和年龄段划分的新涂阳肺结核病例

性别 x年龄段

男性 0–4 男性 5–14 男性 15–24 男性 25–34 男性 35–44 男性 45–54 男性 55–64 男性>65 男性总数

女性 0–4 女性 5–14 女性 15–24 女性 25–34 女性 35–44 女性 45–54 女性 55–64 女性>65 女性总数
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决定数据质量的因素各不相同（例如准确性、精确性、真实性、一致性和有效性），

不过数据的质量还受到捕获和报告这些数据的系统的限制。在结核病监测的情况下，

如果监测系统收集的信息不完整、不一致或不正确，则数据无法准确地描述国内当前

的结核病负担。因此，评估数据质量实际上是评估用于收集数据的各种方法的质量。

所以，评估通报数据的质量会凸显结核病监测系统的优势和劣势，揭示这些数据能在

多大程度上衡量国家结核病负担及其发展趋势。

表 1
结核病监测和人口动态登记系统标准和基准核查清单中采用的各项标准

数据质量

1.病例定义吻合世界卫生组织指南。

2.结核病监测系统旨在捕获所有结核病报告病例的一组最少变量。

3.国家层面已经收到并处理了所有预定的定期数据提交内容。

4.季度报告（或同等文件）中的数据具有准确性、完整性和内部一致性等特点（仅针

对纸质系统）。

5.国家数据库中的数据具有准确性、完整性、内部一致性和没有重复性等特点（只

针对电子病例相关或患者相关系统）

6.结核病监测数据具有外部一致性特点。

7.结核病报告病例数在不同时间段都保持内部一致性。

覆盖面

8.所有结核病诊断病例都被报告给上级层面。

9.所有人都能很好地获得卫生保健服务。

人口动态登记

10.人口动态登记系统具有较高的国内覆盖面和质量。

耐药结核病、结核/HIV合并感染和儿童结核病

11.监测数据直接衡量新病例中的耐药结核病。

12.监测数据直接衡量结核病病例中的艾滋病病毒感染现患率。

13.儿童结核病报告病例监测数据具有可靠性和准确性等特点，所有被诊断出的儿童结

核病病例都被报告给上级层面。

世界卫生组织结核病监测和人口动态登记系统标准和基准核查清单提供一种系统化的

方法，用于评估国家结核病监测系统的质量，包括分析通报数据质量的方法等

（表 1）。有关如何开展结核病监测系统评估的详细信息可以在随附的用户指

南中找到 c（附录 1 提供了有关应用核查清单的结核病监测数据质量标准的示

例）。



数据录入时的数据验证

不同的方法可以用来在数据收集，聚合、录入和核实程序中验证数据。数据录入时的

一种数据验证方法是在将数据录入到聚合表格之前人工检验结核病登记簿。这包括检

查同一名患者在不同机构的重复登记、记录内部的数据一致性（例如涂阴患者的治疗

转归为治愈）、每条记录所有必填字段的完整性等。此外，数据录入表可以包括电子

检查（参见文字框 2）。
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文字框 2
电子数据录入时的数据验证（尼日利亚的示例）

为了加快数据收集时的电子数据录入和验证，可以创建大量数据检查（或检查

代码）并添加到数据录入表中。尼日利亚电子聚合结核病监测数据库（参见文

字框 1）就是拥有这些自动数据检查的一个系统。

例如，在本系统中，只要按性别录入不同年龄段的病例数目，就能自动计算男

性和女性的涂阳病例总数（文字框 1、方框 2a 和方框 1）。如果计算出的总数

不同于录入的涂阳病例总数（将方框 1 与方框 2a 进行比较），就会生成下面

的错误信息：

“新涂阳结核病病例的数量（方框 1）应当 =男性总数 +女性总数（方框 2a）-

请检查数据！”

尼日利亚的系统在数据录入时验证数据的另一个方法是确保特定字段都已经录

入了数据。也就是说，数据录入人员只有在必填字段中录入数据之后才能移动

到下一个字段。在尼日利亚数据库中，这些必填字段是聚合数据的州、地方政

府区、年份和季度。同样，系统采用预先定义的下拉列表用于区域、州、地方

政府区和机构类型的选择，避免打字错误和确保录入有效值。

c. 核查清单和用户指南可以在世界卫生组织“全球结核病影响衡量”任务组的网站上找到：

http://www.who.int/tb/publications/standardsandbenchmarks/en/

http://www.who.int/tb/publications/standardsandbenchmarks/en/
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数据录入过程中可能会出现一些人为因素导致的错误，而录入时的数据验证可以最大

限度地减少错误和帮助改正错误，确保聚合数据的正确性和真实性。区域或国家层面

上可以开展额外验证。这应当包括检查缺失的数据（例如是否所有基本单元都在当年

的每个季度提交了聚合数据？）。只有开展了这些初步数据验证步骤后，才能开展更

为详细的数据质量分析。聚合数据验证的示例（文字框 3）包括确保结核病病例总数与

下面几个总和之间的一致性：i）新病例和复治病例的总和；ii）男性和女性结核病病例

的总和；iii）按患者年龄分组的结核病病例的总和。在具有电子聚合数据库的系统中，

数据录入时和数据录入后的计算机辅助检查可以用来发现和纠正数据质量问题。

文字框 3
数据清理和分析准备

聚合数据被录入到数据库后，可以采用多种额外的数据质量检查手段，从而确

保数据是完整的且可用于分析（例如确定某个机构的重复录入项和缺失或不一

致的数值）。例如：

• 检查重复记录。如果发现同一个机构或地区存在聚合数据的重复记

录，应当仔细地调查涉及到的病例，方法是检查每项重复记录的数

据，包括纸质表格。找出存在重复记录的原因，修正导致重复记录

的错误。不过在有些系统中，可以在数据录入期间发现是否存在重

复记录。

• 检查缺失值。在依赖聚合数据的系统，缺失信息通常是由数据录入

时的人为错误或纸质表格中的缺失数据所导致。务必要记住，零病

例（零报告）的聚合数目有别于缺失值，应当相应地对此作出说

明。如果可能的话，原始纸质数据源应当被用来检查和填补缺失

值。

• 检查电子数据的一致性。使用现有电子数据分析工具检查各年龄段

的结核病病例总数是否与结核病病例总数相等。使用原始数据源修

正发现的任何不一致。请注意，在一些系统中，绝大多数不一致的

地方可以在数据录入期间被发现（文字框 2）。
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趋势分析的理论依据

监测数据的完整分析涉及调查通报率在不同时间段的变化，以及尝试了解出现这些变

化的根本原因。结核病负担的趋势解释是一项重要的内容，可以评估一个国家在结核

病控制和预防领域的进展情况。

当趋势被认为不一致时（即通报率出现快速变化或非预期变化），国家结核病防治规

划管理人员应当查看可能的原因。d应当调查病例报告中的快速变化或不一致趋势的原

因。例如，非预期不一致是否能够代表结核病流行情况的真实变化，或者非预期不一

致是否由其他结核病决定因素（例如城镇化、社会经济情况、健康保险方案的实施或

特定结核病控制活动）所导致？在其他考量中，趋势的这些非预期不一致是否主要由

病例定义的变化或记录和报告系统的变化所导致（例如通报系统的结构、覆盖面或绩

效变化）？在寻找导致不一致趋势的原因时，务必要首先检查数据中的错误并在所有

层面上做出更正。这有助于确保趋势不是由不准确的数据所导致。这就是为什么验证

所收集的数据的质量也显得很重要。不过，评估趋势也是揭示数据质量方面可能存在

的问题的一种方式。下面一节内容会探讨与患者（或人）、地点和时间相关的趋势分

析。

国家结核病防治规划汇报特定年份的结核病病例数量时，通常是报告全国范围内一个

历年（从一月份到十二月份）的数据。在有些情况下，地方层面（例如省或州）会报

告相同的数据。国家层面每年将按患者年龄和性别、治疗史、疾病部位和细菌学结果

划分的数据报告给世界卫生组织全球结核病项目，这样有助于了解全球结核病流行情

况的当前概况。e

不过，从一个国家的角度来看，还务必要追踪国家和地方层面上的结核病病例数量和

分布趋势，这涉及到比报告给世界卫生组织的国家数据更为详细的分析。这可以展示

结核病流行情况是否得到改善、继续恶化还是没有任何变化。因此，国家结核病防治

规划应当定期评估结核病趋势是否存在任何不一致，以及是否需要调整项目规划策略

来解决这些趋势。同样，数据必须达到最高质量，从而能够对当前流行情况做出最可

靠的解释。

d. 不一致趋势的示例可能包括病例通报数出现超过 4%的变化，或者在性别和年龄子集中出现突然的和非预期的变化。

e. 每年都会制作和发布年度报告，年度报告提供有关全球、区域和国家层面上结核病流行情况和结核病防治进展的最新

信息和分析结果。年度报告主要基于世界卫生组织成员国在各年度全球结核病数据收集中报告的数据。在 2013 年，共

有 197 个 国 家 和 地 区 报 告 了 这 类 数 据 ， 这 些 国 家 和 地 区 的 结 核 病 病 例 数 占 全 球 总 数 的 99% 以 上

（http://www.who.int/tb/country/en/index.html，2014 年 7 月 14 检索）。

http://www.who.int/tb/country/en/index.html
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不同时间段报告的结核病病例数量 f（例如国家和地方层面上聚合数据的时间序列通报

数）可以提供非常重要的信息。就像病例总数一样，这类数据还可以表明谁患有结核

病（例如男性或女性）、患有何种类型的结核病（例如肺结核或肺外结核）、在人生

的哪个阶段患有结核病（例如年轻或年老）、生活在什么地方（例如病例的地域分

布）。按人、地点和时间描述聚合数据是非常关键的活动，有助于描述一个国家的流

行病学情况，以及这些分布方面是否存在相当大的趋势。

1.4趋势分析示例

按时间划分的通报数

解释病例通报数的趋势要求寻找具体变化的原因。为了展示如何分析和解释不同时间

段的通报率，下文探讨了英格兰和威尔士、孟加拉国和印度尼西亚的示例。总体而

言，这些示例强调为了正确解释一个国家的流行病学情况，务必要深入了解国家的具

体情况、国家结核病防治规划及其项目规划方法、结核病监测系统等。

英格兰和威尔士

英格兰和威尔士已经书面记录了将近 100 年的通报率，收集了高质量的、可靠的数据

（图 1）。绘制了每年报告的结核病病例数量的分布图，有助于国家结核病防治规划观

察结核病病例数量在过去一个世纪的逐渐下降。1945 年后出现了每年减少约 10%的最

快下降，主要归功于生活条件的改善和快速的经济增长，以及有效的化学疗法、卡介

苗（BCG）疫苗、巴氏杀菌和卫生保健普及服务的引入等。g

f. 在本章中，各示例利用了所有结核病通报病例的国家数据，除非另有说明。一些监测系统可能只有非常有限的数据可

供利用，因此可能应当只采用新病例和复发通报数，甚至只采用涂阳结核病通报数。

g. 1913–1982 年传染病法定通报数（NOIDS）；2010–2011 增强型结核病监测（ETS）。编制单位：英国科林达健康保护局

结核病防治部。
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图 1
结核病病例（所有类型）通报，英格兰和威尔士（1913–2011 年）
资料来源：英格兰公共卫生署（结核病防治部）
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孟加拉国

孟加拉国从 2000 年到 2012 年的新结核病病例和复发结核病病例总通报数显示病例报

告数呈上升趋势（图 2）。具体而言，2004 年到 2006 年出现了病例数的大幅上升，随

后几年基本上没什么变化。国家结核病防治规划报告 2004 年到 2005 年的年度总通报

数出现了约 25%的增长。这对应着 24 000 名患者的绝对增长数。图 2 显示 2005 年到

2006 年出现了 18%的增长，对应着 22 000 名患者。再往前看，五年期（2000–2004

年）内观察到了相同程度的变化。病例数量在不同时间段的这种上升是否能真实地反

应孟加拉国的结核病流行情况，或者是否有其他原因导致了这种趋势？与国家结核病

防治规划展开讨论后发现，在该十年的中间阶段，国家结核病防治规划大力改善了病

例发现和落实了相关措施，促进了其他部门（例如私营部门）的卫生保健提供方参与

到结核病防治规划病例发现和治疗中来。因此，结核病病例通报数的大幅增长可以归

功于项目规划调整，而不是反映该国结核病发病率的真正增长。
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24 图 2
孟加拉国国家结核病防治规划向世界卫生组织报告的新结核病病例和复
发结核病病例通报总数（2000–2012 年）
资料来源：世界卫生组织 2013 年全球结核病报告
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印度尼西亚

在全国范围内有效落实 DOTS 也可以促进病例通报数的增长。这一点在印度尼西亚已得

到证实，该国的数据显示二十世纪九十年代后期在全国范围内落实 DOTS 后出现了通报

数的典型上升，当时正好开始实施 DOTS 项目（图 3）。此外，继 2006 年到 2008 年病

例发现数量出现停滞不前的困境后，2009 年到 2011 年观察到了上升趋势。研究人员考

查了这种现象的潜在原因，发现病例发现数量的上升主要归功于下列原因：i）接受结

核病症状调查的患者人数处于上升趋势；ii）医院-DOTS 衔接的增强使得医院和肺部诊

所的通报数不断上升；iii）用于发现涂阳结核病病例的镜检服务的覆盖面增加，以及卫

生所和医院提供的一线治疗的覆盖面增加。省级层面的数据进一步支持了通报数的上

升，而且过去十年间接受评估的有症状个人的人数也有所增加（图 4）。

上述每个示例都强调为了通过常规数据正确解释一个国家的流行病学情况，务必要深

入了解国家结核病防治规划及其结核病监测系统。
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图 3
印度尼西亚国家结核病防治规划向世界卫生组织报告的新结核病病
例和复发结核病病例通报总数（1990–2012 年）
资料来源：世界卫生组织 2013 年全球结核病报告
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图 4
1990 年到 2011 年间疑似患者评估率的省级和国家（图 100_印度尼西亚）层面时
间序列
资料来源：印度尼西亚国家结核病防治规划



26 按年龄划分的通报数

众所周知结核病发病率会随着年龄而异。在非洲，结核病主要影响到青少年和青壮年

群体。不过，在结核病已经从较高发病率下降到较低发病率的国家（例如美国），结

核病主要是在老年人中发病，或者是在免疫功能低下者中发病。

因此，在描述结核病流行病学情况时，务必要观察结核病病例在各年龄段的分布。这些

信息有助于让国家结核病防治规划了解哪个年龄段正经历着最高的结核病负担，以及应

当面向谁开展干预。下文介绍来自不同国家的多份个案研究。

南非

在南非，根据 2012 年所有结核病通报病例和估计人口计算了每个年龄段的病例通报率

（图 5）。在本示例中，我们将各年龄段的结核病通报病例绝对数量与各年龄段的通报

率（每 10 万人口中的病例数量）进行比较。两个指标都是公共卫生官员用来了解疾病

负担的重要衡量手段。在南非，病例绝对数量的年龄分布与通报率的年龄分布略有不

同。例如，最高的病例绝对数量出现在 25–34 岁年龄段，而最高的通报率出现在 35–44

岁年龄段。而且，65 岁以上年龄段的通报率非常高，但该年龄段的病例绝对数量最

低。考虑到各国有着不同的人口年龄结构，这样的调整在必要时也有助于开展国家之

间的比较。

此外，如果我们按年龄段细分国家病例通报率（南非 2012 年为每 10 万人口中 567 名

患者），可以明显看出各年龄段之间在通报率方面存在着较大的差异。通报率在婴儿

阶段较高，然后在 5–14 岁年龄段有所下降；然后在 35–44 岁年龄段达到最高点，并在

后面各年龄段再次下降。这种模式在结核病高度流行的国家非常典型，这些国家的绝

大多数病例出现在一般劳动人口中（在南非，一部分原因是该年龄段有着最高的艾滋

病病毒现患率）。这种模式也反映了国家结核病防治规划诊断和通报儿童结核病病例

的能力。
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图 5
南非各年龄段病例通报率的估测（2012 年）：A）各年龄段的病例
绝对数量；B）人口分布；C）病例通报率（每 10 万人口中的病例
数量）
资料来源：世界卫生组织 2013 年全球结核病报告和《世界人口展望》2012 年修
订版（联合国人口司）
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28 柬埔寨

通过比较，我们可以看到柬埔寨的通报率随着年龄增长，最大年龄段有着最高通报率

（图 6）。随着结核病预防、诊断技术和治疗不断得到完善，结核病最高通报率一般会

从较小年龄段向较长年龄段转移，这是因为感染率逐渐下降，促使较小年龄段中通报

率也下降。不过，0–4 岁和 5–14 岁年龄段的零病例通报也可能反映出国家结核病防治

规划在诊断或报告儿童结核病病例方面存在问题。

图 6
柬埔寨国家结核病防治规划各年龄段的病例通报率（所有类型）（每 10
万人口），2012 年
资料来源：世界卫生组织 2013 年全球结核病报告
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日本

病例相关监测系统的聚合数据 h还可以提供有关结核病负担的重要信息。日本就是一个

很好的例子，随着结核病预防、关怀和治疗服务的扩展和改善，结核病通报率的最高点

从较小年龄段转移到了较长年龄段（图 7）。从 1962 年到 2011 年，日本的结核病通报

率在所有年龄段都有显著下降，而且下降率的变化随着年龄增长逐渐变小。这意味着更

大比例的结核病病例随着时间的推移从较小年龄段转移到了较长年龄段。预期人口老龄

化会已经使得儿童结核病病例少于成年人结核病病例，这些数据明确强调了从出生到

14 岁的儿童群体中通报率的快速下降。该观察结果代表着社群中结核病传播速度的减

缓，因此提供证据说明结核病防治规划的改善也能减少社群中结核病的传播。

h. 病例相关监测数据包含相应的记录，其中个体结核病病例和相关治疗信息属于分析单元（参见第 2 章）。
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聚合数据还捕获日本结核病监测系统的特定变化。自 1987 年以来，国家结核病防治规

划开始采用“80 岁以上”类别，并在 2003 年引入了“90 岁以上”类别。

图 7
日本的结核病病例通报率（1962–2011 年）。Y 轴的对数标尺用来
展示结核病通报率的快速下降。
资料来源：日本国家结核病防治规划 2012 年年度报告。
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30 此外，1998 年对结核病病例定义进行了修订，排除了被诊断出感染非结核病分枝杆菌

的个人，因此只有被诊断出结核分枝杆菌感染的个人被归类为病例。1999 年观察到了

结核病通报数趋势的另一个显著变化，主要是国家结核病防治规划宣布国内结核病疫

情属于紧急事件，因此在一般人群和卫生服务提供方中加强了宣传教育，从而诊断和

通报了更多病例。

按性别划分的通报数

根据当前全球结核病通报数（2012），所有新病例（所有结核病类型）的全球男女比

率是 1.6，各国之间存在着很大的差异（图 8）。虽然绝大多数国家的新病例性别比率

都大于 1（意味着被通报的男性多于女性），还是有少数国家（例如阿富汗、巴基斯

坦、巴布亚新几内亚）的新病例总体男女比率低于或等于 1（意味着被通报的男性少于

女性）。

图 8
具有分性别聚合数据的 193 个国家的新结核病通报病例（所有类型）男
女比率，2012 年
资料来源：世界卫生组织 2013 年全球结核病报告



乌干达

如果在国家层面上观察不同时间段的男女比率，有助于评估国家结核病防治规划监测

系统的内部一致性 i。“内部一致性”世界卫生组织结核病监测和人口动态登记系统标准

和基准核查清单中的数据质量标准之一，可以用来评估国家结核病防治规划常规监测

系统的数据（附录 1）。为了评估监测系统的内部一致性，应当在不同的时间段考查一

组最少变量，查看是否有需要解释的任何实质差异。结核病病例男女比率是推荐接受

考查的指标之一。例如，乌干达的国家结核病防治规划分析了结核病病例从 2008 年到

2012 年的男女比率变化（表 2）。每年被诊断出结核病且接受治疗的男性的比例都有

一定增长。由于不同年份之间的变化比较小，该项分析指出数据具有良好的内部一致

性。不过，在五年的时间跨度中，男女比率的变化可以被认为比较显著：从 1.47 上升

到了 1.64，即增长了 11.6%。因此，国家结核病防治规划应当进一步探讨该比率为什么

随着时间的推移不断增长，这样会带来相应的益处。

表 2
乌干达的结核病病例男女比率，2008–2012 年

年份

男女比率（所

有新病例和复

发病例）

2008 1.47

2009 1.52

2010 1.58

2011 1.63

2012 1.64

当我们进一步按年龄段和性别对乌干达的通报数据（2012 年）进行分层时（图 9），

我们可以看到虽然男童和女童（0–14 岁）的通报率相同，但在儿童和青少年后面各年

龄段中可以观察到更为明显的性别差异。男女病例的最大差异出现在 35-54 岁年龄段。

关于这种情况的可能假设包括：i）女性随着年龄的增长更不可能寻求卫生保健服务，

或即使寻求卫生保健服务也被漏诊；ii）男性更有可能寻求卫生保健服务，因此在结核

病病例中占有更大比例；或 iii）从流行病学的角度来看，乌干达多年来确实出现了男性

结核病病例的增长（或女性结核病病例的下降 j）。

i. “内部一致性”指在不同时间段可以复制和比较的监测系统指标（附录 1）。

j. 在乌干达，女性（15-49 岁）中的艾滋病病毒现患率要高于男性（联合国艾滋病规划署 2014 年），不过男性中的结核

病现患率要比女性高。可以假设乌干达感染艾滋病病毒的女性更有可能来自最富裕的五分之一人口，因此更有可能接

受抗逆转录病毒治疗，这样即便具有较高的艾滋病病毒现患率，也不太可能患有结核病。参见第 4 章和第 6 章，了解

有关加剧结核病流行情况的各种因素的更详细信息。

31
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32 图 9
乌干达按年龄段和性别划分的所有类型结核病病例通报率（每 10 万人
口），2012 年
资料来源：乌干达国家结核病防治规划

350

300

250

200

150

100

50

男性

女性

0
0-4 5-14 15-24 25-34 35-44 45-54 55-64

年龄段（岁）

65+

按地点划分的通报数

分析监测数据的另一种有效方法是考查一个国家内不同地域之间通报病例数的差异。

正如我们迄今为止已经看到的一样，聚合国家数据可以用来描述总体流行病学情况，

但结核病负担通常并不是在人群内均匀分布。因此，地方数据还可以有策略性地用来

给政策、项目和具体活动提供参考依据，从而帮助将资源分配到最需要它们的地方。

考查各地方层面（例如省级或区县层面）的病例通报率尤其有助于了解一个国家内结

核病负担的差异。为了开展这类评估，各地方层面的病例通报总数会按照特定地区的

人群进行划分。地方通报率被制成分布图，以便更清晰地呈现，采用不同的颜色来指

示不同层面的病例通报率，这样可以非常明确地显示全国范围内的差异。k例如，在柬

埔寨，东北部省份的结核病通报率很显然要比国内其他地区低（图 10）。这些通报率

可能反映了区域内的真实结核病负担，或者表明人口密度较低地区的卫生保健服务可

及性较低。相反，人口密集地区有着较高的结核病通报率，可能是由于结核病感染率

和患病率的实际差异，或者是因为这些地区的卫生保健服务可及性较高。中国的情况

正好相反，其中东部人口密度较大且经济比较富庶的城镇地区有着较低的通报率，而

西部卫生保健服务可及性较低且人口密度较小的农村地区有着较高的通报率（图

11）。

k. 这些分布图采用 Quantum GIS 制作。Quantum GIS 是一个免费的跨平台开放源（GIS）应用程序，面向桌面计算机，提

供数据查看、编辑和分析功能（http://www.qgis.org）。



在泰国，主要城市和跨境人口流动率高的省份也有着较高的通报率（图 12）。同样，

在柬埔寨，与越南和泰国接壤的省份也有着较高的结核病通报率。在莫桑比克，与斯

威士兰和南非接壤的南部人口高度密集地区同样有着价高的通报率，此外海岸沿线的

较大城市也有着较高的通报率（图 13）。

其他常规收集的数据可以通过可视化手段呈现，并在地方层面上进行比较。在莫桑比

克，具体例子包括 15 岁以下儿童中结核病通报数所占的比例（图 14），以及肺外结核

通报数所占的比例（图 15）。即使在同一个国家内，我们也可以看到不同省份之间的

巨大差异，这可能归功于临床诊断能力、卫生保健服务可及性和省级监测系统捕获病

例的质量等，而不是儿童结核病负担和肺外疾病负担的实际地区差异。

虽然超出了本手册的范围，还是务必要注意到如果具有人口和社会经济数据，进一步

开展分析有助于确定人口统计学可变性与结核病负担之间的关系（例如：如何在富裕

城镇、贫困城镇、富裕农村和贫困农村之间比较结核病病例通报数？）。

图 10
柬埔寨各省的结核病通报率（所有类型），2011 年
资料来源：柬埔寨国家结核病防治规划 2012 年年度报告
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34 图 11
中国各省份的结核病通报率（所有类型），2010 年
资料来源：中国卫生部，中国十年国家结核病防治规划评估报告（2001–2010 年），
2011 年，军事医学科学院，北京
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图 12
泰国各省份结核病通报率（所有类型），2012 年
资料来源：泰国国家结核病防治规划
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图 13
莫桑比克各地区结核病通报率（所有类型，新病例），2012 年
资料来源：莫桑比克国家结核病防治规划
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图 14
莫桑比克各省份通报病例总数中儿童结核病通报病例所占的比例
（所有类型，新病例），2012 年
资料来源：莫桑比克国家结核病防治规划
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36 图 15
莫桑比克各省份通报病例总数中肺外结核通报病例（新病例）所占比例，
2012 年
资料来源：莫桑比克国家结核病防治规划
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按地点和时间划分的通报数

可以按不同地区、不同的人和时间观察趋势。例如，我们可以评估地方区域内各年龄

段和各性别通报率的趋势。如果开展该项评估时结合常规记录和报告系统的详细分

析，则可以让国家结核病防治规划改善对结核病流行病学的了解，以及解决常规结核

病监测的不足之处。

加纳

考查加纳从 2008 年到 2012 年的地方结核病通报率可以发现不同地区之间存在较大的

差异（图 16）。平均而言，大阿克拉地区有着最高的通报率，而北部地区一直有着最

低的通报率。如果只是观察了全国通报率，这类差异可能会被错过，结核病流行情况

会被夸大。
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图 16
加纳各区域结核病病例（所有类型）通报率，2008–2012 年
资料来源：加纳国家结核病防治规划
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还可以观察到各地区内从 2008 年到 2012 年的差异。看起来布朗阿哈福地区从 2008 年

到 2012 年出现了结核病通报率的非预期大幅增长，上东部省从 2009 年到 2010 年也出

现了结核病通报率的非预期大幅增长。如果计算随后数年间的结核病通报率百分比变

化，则这些差异还能发挥更大的作用（图 17）。可以采用下列公式完成计算，其中“i

年”对应着感兴趣的第一年，“i 年+1”对应着随后的一年：

每年的百分比变化 =
通报率(i 年) –通报率(i 年 + 1)

通报率（i 年）
x 100

计算百分比变化属于数据质量的一项内部一致性检查。各年度之间一旦观察到较大的

百分比变化，则务必要找出这些差异的可能原因。这些波动是否由自然变化所导致，

或者是否存在人为影响监测数据的项目规划或人工错误？差异较大（例如变化超过

10%）的薄弱系统更有可能是因为与报告和记录错误相关的问题，而不是地区内病例数

量的实际变化。l

l. 在绩效较高的监测系统中，最初结核病病例较少的地区可能会出现较大的年度波动。
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38 图 17
加纳各地区结核病病例（所有类型）通报数：各年度的百分比变化，
2008–2012 年
资料来源：加纳国家结核病防治规划
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采用世界卫生组织标准和基准核查清单对加纳的国家结核病防治规划监测系统开展了

评估，结果发现季度报告中的数据存在内部不一致的问题，有些情况下还存在不准确

和不完整等问题。大量的数据质量审计发现，在四个地区选出的 29 个基本管理单元

中，只有 11 个单元在季度国家结核病防治规划报告中的结核病病例总数与基本管理单

元结核病登记簿中的病例数量相匹配。另外有 11 个基本管理单元被发现存在漏报现

象，7 个基本管理单元存在多报现象。这类差异与特定地区观察到的通报率百分比变化

的大幅波动有关。后来，国家结核病防治规划尝试着提高了总体数据质量，具体包括

更加重视已修订的数据收集工具的正确使用、推动更为频繁的培训、落实标准操作规

程、安排更经常的监测考查和季度数据质量审计。

乌干达

乌干达于 2008 年到 2012 年间在省级层面上考查了各性别的结核病病例数量，结果发

现男性与女性之间存在较大的差异（图 18）。所有地区都是男性报告病例多于女性报

告病例，不过所有男性病例的比例在不同地区之间也有差异。另外看起来好像还存在

一些需要解决的不一致问题，从而提高监测系统的数据质量。例如，西北省和坎帕拉

在这类报告中发现了更大的不一致，分别表现为 2010–2011 年和 2011–2012 年男性结

核病通报病例百分比的大幅波动。需要找出这些不一致的原因，还应在其他变量中寻

找类似的不一致模式，从而了解提高数据质量需要解决的各种问题。
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图 18
乌干达各结核病报告地区男性结核病通报病例的比例，2008–2012 年
资料来源：乌干达国家结核病防治规划
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通报率在不同时间段出现变化的原因

通报率可能会因为很多原因出现变化，包括自然原因（例如人口流动的加剧或地方疫

情的蔓延）、项目规划原因（例如将重点转移到发现儿童结核病病例上）或未知原

因。通常，通报率的变化应当归根于监测系统和数据质量方面的问题，除非证明另有

其他原因。回答下列问题有助于确定数据出现实质性差异的原因：

• 社区中是否有任何重大事件会自然地影响了结核病负担（例如难民涌入）？

• 社区中是否有任何重大事件积极地或消极地影响了卫生保健服务的可及性（例

如战争、自然灾害、普遍健康保险项目的引入、新卫生所或医院的建立）？

• 报告期内监测系统是否出现了任何重大变化（例如报表的调整或人员的变

动）？这些变化可能已经导致数据质量出现问题（例如对定义的不同解释或迟

迟不采纳新的表格，或者由于新定义或新报告方法的广泛适应而导致人为增加

或减少结核病指标）。



40 • 报告期内结核病防治项目或健康外展项目是否出现了任何重大变化（例如卫生

工作者的增加）？结核病健康交流项目是否有所增加或者是否更加关注儿童结

核病？是否做出新的努力来覆盖已知面临着结核病风险的格外脆弱群体？

如果研究结果发现观察到的变化与报告系统有关，并不能真正地反映结核病病例数的

增加，则务必要找出问题的根源和制定相应的解决方案。

1.5聚合通报数据的局限性

聚合报告在病例相关通报数据的收集方面有着多项局限性（1）。主要局限性包括：

1. 聚合报告通常基于多份季度纸质记录的人工病例数目。这是一个很容易导致错

误的强化过程，然而通常没有嵌入式机制可以用来发现和更正错误。因此，在

区县、省市和国家层面上所有卫生机构收集聚合数据并报告给结核病数据管理

单元是一项非常耗时的任务，会在编制、分析和确定结核病通报病例和治疗转

归的趋势方面造成延迟。而且，人工处理数据通常会在将信息从一个表格转移

到另一个表格的过程中导致转录错误。

2. 由于将病例相关信息转录和编制为聚合报告属于劳动密集型工作，这些系统只

能收集非常有限的信息。收集的数据包括：性别、年龄段、治疗史、疾病部位

（肺部或肺外）、诊断是的细菌学状况。治疗转归通常只按照治疗史收集。

3. 聚合数据的分析比较复杂，而且报告选项也很有限。随着耐药结核病诊断和治

疗相关综合信息的收集和报告需求越来越大，数据的分析和报告显得尤其重

要。

4. 有关个体病例或患者的数据在卫生机构层面之上并不是现成可用。因此，项目

负责人和政策制定者获得病例相关数据的途径有限，而他们需要开展有据可依

的项目规划评估（例如患者的诊断和治疗管理）。

5. 不可能将聚合数据链接到其他数据库。这在最大程度上减少了系统收集的结核

病数据的范围、潜能和效用，减少了如果使用病例相关数据可能会实现的研

究、项目规划和政策衔接。



总体而言，病例相关结核病监测系统可以更详细、更广泛和更及时地收集和分析信

息。因此，多个国家（包括印度尼西亚、肯尼亚和越南）正在从纸质聚合结核病监测

系统转换为电子病例相关系统。有些国家需要创建这些系统，而其他一些国家只需将

这些系统整合到面向其他传染病的现有电子报告系统中。世界卫生组织结核病防治电

子记录和报告指南（1）中提供了这些系统的示例，以及有关如何选择、设计、实施和

维护这类系统的详细信息。

1.6小结

国家结核病防治规划被鼓励常规分析各自的数据。本章解释和展示了相关方法，国家

结核病防治规划可以通过这些方法使用结核病监测系统常规收集的聚合数据。简单的

描述性数据分析假定数据具有高质量，这类分析有助于国家结核病防治规划描述社区

内结核病病例的“谁、什么、何时和何地”等要素。然后，这些分析可以生成相应的假设

和进一步的探索性研究，从而回答当前现象“如何”和“为什么”会存在的问题。国家结核

病防治规划还可以利用各自的数据和特定数据分析，评估通过监测系统收集的数据的

质量，确定这些数据是否真正代表了国内当前的结核病流行情况。虽然本章的重点是

病例通报数据，不过其他指标也可以用于类似分析，例如聚合死亡率数据或成功结核

病治疗转归。尽管聚合数据有一定的效用，但这种效用在很多方面非常有限。务必要

认识到这些局限性，如果可能的话，应当尽量开发或改编病例相关监测系统，从而开

展更为可靠的分析。

41



42

文字框 4
国家结核病防治规划可以开展的数据分析

• 收集国家通报数据和绘制各年度病例通报数分布图（所有类型，涂

阳，取决于数据可用性）。

• 对于最近一年，绘制各年龄段病例通报数（所有类型或涂阳结核病病

例）分布图。是否还可以绘制前面五年的分布图？描述已经绘制的内

容。这意味着什么？

• 通报数据是否按年龄划分？如果是，创建通报率并按年龄段绘制分布

图。是否还可以绘制前面五年的分布图？描述已经绘制的内容。这意

味着什么？

• 所有结核病通报数中 15 岁以下的儿童占多大比例？该比例与前几年的比

例是否相同？

• 通报数据是否按性别划分？如果是，创建通报率并按性别绘制分布

图。是否还可以绘制前面五年的分布图？是否还可以按年龄段绘制分

布图？描述已经绘制的内容。这意味着什么？

• 地方层面（例如省级）上是否具有通报和人口数据？如果是，创建地

方通报率并进行比较。描述通报率之间的差异。同样，按年龄或性别

计算地方通报率，然后比较分布和时间趋势。这些意味着什么？

• 是否也可以对其他指标（例如死亡率或成功治疗转归数据）开展同样的分

析？

• 确定解释这些信息的最佳方式。
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44 附录 1
结核病监测数据质量标准，带有示例

世界卫生组织结核病监测和人口动态登记系统标准和基准核查清单包含 13 项标准，其

中许多标准可以用来评估国家结核病防治规划常规监测系统的数据质量。尤其应当定

期考虑下列标准：

• 病例定义（标准 1）。评估数据质量时，首先必须要考虑的事情就是结核病监

测中采用的病例定义和采用这些定义的统一性。普遍适用的标准化病例定义显

得非常重要，有助于提供有关流行病学趋势和防治项目绩效的一致性信息，还

可以推动国家、区域和全球层面上的准确比较。不明确的、不一致的或非标准

化的病例定义会给这类监测带来不利影响，导致聚合数据的分析变得困难或完

全无法开展。因此，应当评估国家监测系统采用的病例定义的一致性，这对于

解释系统收集的数据非常关键。

示例：尼日利亚国家结核病和麻风病防治项目已经开发和发放了《医务人员结

核病和麻风病管理手册》（4）。手册对结核病病例给出了明确的定义，包括实

验室确认病例与临床病例之间的差别、新病例与既往治疗病例之间的差别、肺

部病例与肺外病例之间的差别等。这些病例定义属于各国结核病管理常规培训

的一项重要内容。因此，尼日利亚的结核病病例定义与世界卫生组织指南保持

了一致，尼日利亚的监测数据也满足这项标准。正是因为这些努力，国家结核

病防治规划非常有信心，坚信全国范围内都根据这些定义统一地记录相关数

据，这是获得高质量数据的第一步。

• 一组最少报告变量（标准 2）。世界卫生组织已经确定了一组最少变量，代表

着评估结核病监测系统数据质量所需的根本要素。m因此，应当给所有结核病病

例收集和报告下列数据：年龄、性别、登记年份、细菌学结果、既往治疗史、

疾病解剖部位。确保在监测系统中收集这些变量的数据，从而更好地评估数据

质量（例如外部一致性和内部一致性）。

m. 年龄或年龄段、性别、登记年份、细菌学结果、既往治疗史、疾病解剖部位，病例相关系统还需要患者识别号（例如

数字编号）。



示例：在尼日利亚，结核病监测系统在机构层面上采用纸质形式。患者数据被

收集后会记录到机构结核病登记簿中。地方政府区层面负责编制聚合报告，然

后通过州和地区结核病监督员提交给国家结核病防治规划，结核病监督员在转

发报告之前会对数据进行验证。2013 年开发和安装了一个聚合电子数据库，致

力于在地方政府区和州级层面上收集数据和分析趋势。常规收集下列变量的数

据：年龄、性别、登记年份、细菌学结果、既往治疗史、疾病解剖部位。此

外，地方政府区监督员在机构层面给每名患者分配一个识别号；国家指南提供

了有关如何生成识别号的指南。根据评估内容，给所有结核病病例捕获一组最

少变量，因此该项标准在尼日利亚得到了落实。这意味着尼日利亚常规收集足

够多变量的信息，可以评估收集的数据的质量。

• 收到和处理所有数据提交内容（标准 3）。遵循世界卫生组织指南的纸质系统

依赖于结核病基本管理单元编制的季度报告，季度报告将一组卫生机构的结核

病登记簿聚合起来。这些季度报告按行政级别层次往上提交，每个级别都有可

能对数据进行聚合处理。国家层面的数据聚合应当基于国内 100%基本管理单元

（例如形成聚合的最低层面）在评估年度提交的报告。如果不能采用 100%的预

期季度报告或数据文件，则可能导致许多病例未被包括在国家统计数据中。

示例：乌干达在国家层面上可以了解每年提交报告的地区的数量，以及这些地

区占预期地区总数的比例。2011 年，国家层面上收到了全部 468 份预期报告。

• 内部一致性（标准 4 针对聚合数据，标准 5 针对病例相关数据）。卫生保健机

构在源文件中会按年龄段、性别和病例类型收集结核病病例数据，这些病例数

量的小计加起来应当与基本管理单元报告的结核病报告病例的总数相等。

• 外部一致性（标准 6）。将国家结核病防治规划的结核病监测数据与全球结核

病流行病学数据进行比较，这是衡量监测系统质量的一种方法，也是评估通过

监测系统收集的数据的一种方法。对于国家艾滋病防治规划来说，外部一致性

的评估方法是计算规划内被诊断为结核病的儿童的百分比，然后将该百分比与

全球平均值进行比较（作为全球平均值，低收入和中等收入国家的儿童结核病

病例（ 15 岁）应当占所有结核病病例的 5–15%，该比例在高收入应低于

10%）。
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示例：肯尼亚麻风病、结核病和肺部疾病监测系统收集的数据在 2008 年到

2012 年间具有外部一致性。儿童结核病病例的百分比在五年内位于中低收入国

家的可接受范围（5–15%），而且各年度之间的差异非常小（图 A1）.n

图 A1
肯尼亚儿童结核病病例占所有结核病通报病例的比例，2008–2012 年
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* 患者 15 岁。所有儿童病例都被认为是新病例。

**病例包括涂阳、涂阴、肺外和涂片为开展的病例。该项分析排除了复治病例。

• 内部一致性（标准 7）。最后，务必要评估规划内部的数据的一致性。众所周

知，结核病病例数和死亡数在不同时间段的变化应当最小，因为即使是在最好

的情况下，全国结核病发病率的下降一直都没有超过每年 10%。因此，可以在

国家级、省级或其他行政层面上考查不同时间段的一组最少变量（上文有相关

描述），如果出现任何限制差异，则可能提示数据报告和记录的不一致，或者

需要做出其他解释。有关分析的具体建议包括肺部通报病例与肺外通报比例之

间的比率变化、男性病例与女性病例之间的比率变化、儿童结核病病例占所有

病例的比例、所有类型结核病的病例通报率，新涂阳结核病的病例通报率、结

n. 英国和荷兰的数据已经记录了全国范围内发病率的最大下降，即 1945 年后达到了 10%。当前绩效最佳和负担较高的

国家是柬埔寨和中国，自 2000 年以来记录的发病率下降速度为 3–5%。



核病疑似病例与通报病例之间的比率。最后，如果具有死亡率数据，国家结核

病报告病例数量的变化应当与国家结核病死亡率的变化保持一致。 47





第 2 章
病例相关结核病通报数据的分析

目标受众：

普通读者，不过重点是在国家结核病防治规划（NTP）内各个管理

层面负责病例相关监测数据的督导与评估官员和流行病学家。

预期成果：

本章结束时，读者应当能够了解：

• 病例相关结核病通报数据对于描述结核病流行情况和给国家

结核病防治规划提供参考依据的重要性；

• 如何评估病例相关结核病通报数据的质量？

• 如何分析、报告和解释病例相关数据？

• 病例相关数据的分析如何促成实践和政策的变化。

作者：

Emily Bloss、Rachel Yelk Woodruff、Deanna Tollefson、 Susan van
den Hof、Lori Armstrong、Laura Anderson



50 2.1病例相关通报数据：什么是病例相关通报数据以及它们为什么很
重要

病例相关监测数据包含相应的记录，其中个体结核病病例和相关治疗信息属于分析单

元（1）。病例相关系统中的数据经过整合后可以生成聚合数据，不过仍然保留着每份

结核病病例的单独记录，相比只具备聚合数据的系统，单独记录有助于开展更为详细

的分析。利用病例相关通报数据的监测系统是一项比较理想的选择，不过许多高结核

病负担国家目前在采用基于聚合数据的系统。国家结核病防治规划可以分析病例相关

结核病监测数据，找出容易让人面临更高疾病风险和较差转归的人口特征，以便更好

地制定适合当地和国内具体情况的干预。国家结核病防治规划还可以使用病例相关数

据，发现疾病暴发和指导及时的公共卫生行动，确保结核病病例和接触者的适当管

理，评估结核病控制领域取得的进展情况，并与国内和国际目标值进行比较，从而给

政策提供参考依据（2）。不过，根据分析的目的或具体目标，国家结核病防治规划开

展的分析类型可能会有差异。

对于病例相关结核病监测数据，每个病例都代表着系统内一个单独的录入项，治疗期

间会给录入项添加更多信息。系统内通常可以捕获唯一识别号，该识别号可以将与结

核病病例相关的不同信息片段衔接起来。在一些国家，国家结核病防治规划使用唯一

个人识别号（例如社会保障号）促进不同疾病发作的衔接，确定同一个疾病发作的重

复录入项，并与其他国家数据库挂钩。偶尔情况下，只有特定区县或卫生保健机构可

能会使用该识别号。这使得很难确定既往结核病发作，尤其很难了解患者既往是否在

其他地方接受过治疗。a

虽然与维护一个采用聚合数据的纸质系统相比，建立一个电子病例相关监测系统可能

需要更多资源和协调，但电子病例相关监测系统还是更优越，原因如下（1）：

• 记录可以用于患者的临床管理，确保高质量关怀和监测治疗转归。

• 从每名患者的记录中编制每个结核病病例的病史，这样有利于开展轻松的病例

相关分析（例如分析结核病患者亚群的特征或患者特征对治疗转归的影响）。

• 可以将感兴趣的变量添加到监测系统，例如结核病的风险因素（例如吸烟状况或

糖尿病），并且开展分析，从而更好地了解结核病流行情况。

a. 在患者相关记录中，个人（而不是结核病病例）属于基本记录单元，这样只要系统覆盖到全国范围，就可以了解患者

的既往治疗史，系统还能自动利用患者的既往结核病发作来识别复发结核病患者。不过，许多系统并不满足这些标

准，而是捕获病例相关数据。



• 数据质量检查可以轻松得到实施，帮助确保数据的准确性和有效性（例如发现

重复录入项或不合理的数据组合，例如一名男性患者怀有身孕）。

• 记录可以被链接到其他数据库，以便检索更多信息（例如来自实验室信息系统

的药敏试验结果）。这可以提高数据的质量和扩展数据使用的范围。

• 报告在任何时候都可以自动生成，而不需要等待季度聚合报告出来再生成。

• 数量更多的数据可被国家结核病防治规划工作人员用于分析、解释和使用。

有些地区的结核病监测系统继续依赖于通过区县登记簿编制的季度纸质表格，而考虑

到上述益处，国家结核病防治规划可能需要细致地考查电子病例相关系统的各种益

处。

本章描述分析病例相关数据的标准方法，读者可以根据这些内容规划和开展类似的分

析。这包括如何制定一份分析计划、准备用于分析的数据、分析和解释常规监测数据

等。本章最后简要介绍了如何开展更为深入的分析。为了了解描述的相关概念和分析

方法的更多信息，请参见世界卫生组织的出版物《基本流行病学》（3），该出版物提

供有关各种流行病学概念的详细定义和分步骤解释。

病例相关数据分析的步骤

病例相关数据可以拓展数据分析的机会。聚合和病例相关系统中结核病监测数据的记

录和报告都是基于国际认可的通用原则（4），绝大多数都在各自监测系统中收集有关

结核病病例的人口统计学、临床学和细菌学信息。事实上，世界卫生组织建议收集和

分析一组最少变量，病例相关结核病监测数据标准和基准核查清单（例如年龄/年龄

段、性别、登记年份、细菌学结果、既往治疗史、疾病类型和唯一编号）中列出了这

些变量（5）。不过，根据国内具体情况、流行病学现状和结核病控制重点工作，许多

国家会常规收集和分析额外的变量，尤其是采用病例相关系统的国家。例如，美国和

欧盟（EU）的国家结核病防治规划常规分析和报告有关出生地的数据（出生在特定国

家内或出生在特定国家以外）。地方层面（例如州、区县或地区）开展风险因素，耐

药结核病和趋势分析的现象也很普遍。
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52 分析病例相关数据的过程涉及到很多步骤，其中一些步骤是在开始数据分析之前完成

（图 1）。这些初步步骤对于工作规划和确定数据质量很重要，并会进一步影响到分析

结果如何给结核病防治规划提供参考依据，或者分析结果如何以其他方式促进结核病研

究工作。

图 1
分析病例相关数据的步骤

1.
制定分析

计划

5.
传播分析结果

2.
制作数据

集

4.
解释分析结

果

3.
开展分析

（描述性，

更为复杂）

2.2制定分析计划

在对常规或研究活动开展分析之前，国家结核病防治规划指定负责开展分析工作的人

员（通常是一名流行病学家）应当制定一份分析计划。分析计划可以在两个方面带来

益处。首先，分析计划有助于确定开展病例相关结核病监测数据分析时所需的关键步

骤、技能和软件（例如采用什么统计检验，以及完成分析需要哪些额外的信息、工具

或技能）。其次，分析计划提供一份蓝图，确保流行病学家有针对性地、高效地开展

分析工作。流行病学家可以开展分析的过程中根据需要修订分析计划。分析计划应当

包括：

• 分析目标和研究问题；

• 研究人群，以及纳入和排除标准；

• 要使用的变量和关键定义；

• 表格和样本图；

• 有关如何处理缺失值的指南；

• 要开展的分析；

• 要采用的统计检验。



附录 2 提供了一份分析计划，详细描述了这些要素。

实施分析计划之前必须选择好统计软件。流行病学家可以将病例相关数据导入到各种

用于分析的专业统计软件包中，例如 R、SAS、Epi Info、SPSS 和 STATA。流行病学家还

可以使用地理信息系统（GIS）来绘制分布图和开展空间分析。虽然这些类型的分析可

以在地方和国家层面上开展，但还是应当雇佣一名熟悉统计程序且经验丰富的流行病

学家（或数据管理员或统计学家）来帮助支持数据分析。

2.3制作数据集

流行病学家一旦制定了分析计划，接下来应当制作数据集。这涉及多个步骤，第一步

是一般数据清理，最后一步是干净的、“被冻结的”数据集，以便用于分析。

数据清理

监测数据的记录和报告有时会出现错误。数据在被分析之前应当妥善清理，因此必须

具备标准规程最大限度地减少数据集中的记录错误，以及发现和更正这类记录错误。

这可以确保数据分析产出更容易解释的结果，而且出现的偏倚会更少；它还有助于持

续地评估和修订既定的数据收集流程。相对于聚合数据系统来说，病例相关监测系统

的数据清理要轻松得多，因为后者可以更轻松地评估和更正数据问题。电子系统也优

于纸质系统，因为电子系统可以实施自动化的验证检查。电子数据库还可以轻松检索

所以更有利于评估数据的质量。

为了确保数据清理得当，流行病学家应当遵循下面的一般原则：

• 收集和录入过程中最大限度地保证数据质量；

• 系统性地检查数据，找出缺失的、不准确的、不一致的、分类不当的和不合理

的数据值和重复记录；

• 以系统化的方式解决错误的数据点。

首先，流行病学家务必要采取措施最大限度地提高数据收集和录入时的质量。为了做

到这一点，可以制定结核病防治规划每个行政管理层面（例如地方、区县、省级和国

家）上开展数据收集、录入和查看的标准操作规程。这样可以推动所有相关方采取统

一的数据收集和录入方法，提升这些流程涉及的所有人对数据质量的认知。制定这类

标准操作规程后，关键还是要给省级和地方层面提供培训，介绍和审阅标准操作规

程，以及提高数据收集和管理能力。给结核病数据记录和报告流程中涉及的所有人提

供标准操作规程的书面手册或海报，这样有助于提高利用率和确保一致性。除了标准
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54 操作规程之外，流行病学家还务必要确保设计的数据库能最大限度地减少数据录入错

误。b例如，应当尽量减少数据录入中的自由文本字段，帮助确保录入有效的数据值；

相反，应当使用预先定义的下拉菜单或取值范围。同样，应当制定数据验证规则，并整

合到数据库中（例如诊断日期 治疗开始日期）。最后，流行病学家应当确保数据库

的设计不会让重要的数据值被遗漏。可以设计相应的错误信息，防止数据录入人员在录

入相应数据值之前进行相关处理。积极落实这些步骤可以确保流行病学家在数据清理期

间面临较少的错误。

示例：
采取措施确保高质量数据的使用

在英国，英格兰公共卫生署（PHE）管理着一个基于网络的结核病监测系统。

该系统被设计来最大限度地提高数据收集和录入过程中的数据质量。在数据录

入屏中，自由文本字段的数量有限，绝大多数字段采用预先定义的下拉菜单，

这样是为了确保录入有效的数据值。还有自动数据验证检查功能，防止出现数

据录入错误，例如“症状出现日期”必须在“第一次到诊所就诊日期”之前，而

“第一次到诊所就诊日期”必须在“治疗开始日期”之前。同样，“出生日期”不能

是未来的某一天，而且治愈或完成治疗方案的“治疗转归”数据不能记录在“通

报日期”后的六个月内。除了这些措施之外，许多地区还有关于发现和更正错

误的季度数据报告。病例各个变量之间的不兼容会用红旗标记，然后通过病例

最初就诊的门诊跟进。

数据录入后，流行病学家应当系统地、全面地查看缺失的、不准确的、不一致的、分

类不当的、不合理的或重复的数据值。流行病学家应当开展多项不同的检查，以便找

出这些数据值。例如，流行病学家应当检查看看是否同样的患者在系统中出现了不止

一次（例如查找重复病例）。还应检查类别变量（例如涂片状况）的答案，确保数据

值在为相应变量指定的类别范围中（例如针对变量“涂片状况”的阳性、阴性或涂片为开

展等选项）。同样，应当考查持续变量（例如年龄和体重）的范围（例如查找超过正

常或合理范围的答案）。最后，应当检查数据点，看看是否符合逻辑和具有一致性

（例如男性病例不可能怀有身孕；患者的年龄应当正确对应出生日期）。

b. 通常不建议对病例相关结核病监测数据进行双重数据录入。
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示例：
数据质量控制

荷兰国家结核病防治规划在国家层面上积极地开展重复录入查找活动。他们采

用出生日期、诊断年份和卫生保健机构代码的组合，必要时还采用性别、诊断

结果或邮政编码等变量。如果出现重复记录，就会联系当地工作人员核实。如

果当地工作人员确认存在重复录入，市级卫生保健团队再次确认后会清除重复

数据。

流行病学家确保数据清理得当的最后一步是以系统化的方式解决错误的数据点。应当

具备明确的方案用于解释如何处理错误数据。还应当制定标准规程在记录中出现错误

时发现错误和（如果适当的话）修正错误。例如，为了核实错误数据点已被删除，所

有不准确或缺失数据都应当在被发现时得到妥善处理。请注意，应当采用单一的规则

来处理缺失或不准确数据，并且将此单一规则应用于所有数据。理想的规程是首先追

溯到源数据（例如地方层面上保留的数据），以便核实和更正录入项。

示例：
必要时修正错误

在英国，英格兰公共卫生署会跟进区域层面上（通过标准季度报告）发现的数

据不一致，方法是联系最初提交数据的诊所。在美国，每个州的公共卫生官员

都被鼓励根据患者的病历交叉检查数据库中缺失或明显不准确的记录。

在开始病例相关监测数据分析之前，许多方法可以用来查看、发现和解决缺失的或错

误的数据。相比数据收集数月（或数年）后再尝试开展数据清理步骤，定期落实数据

清理步骤可以捕获更多错误，而且可以更快和更轻松地完成数据清理流程。而且，开

展定期数据审计和分析，举办有关数据质量保障的专门培训，将数据质量检查整合到

常规监督中，遵循数据收集和录入的标准操作规程等，这些都能帮助确保最大限度地

减少数据集中的错误，即使出现了错误，也能更为轻松地解决错误。
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解决缺失的数据

清理数据集时，流行病学家务必要考虑如何解决缺失的数据值。监测数据通常会出现

信息缺失现象，原因是患者可能不知道或可能拒绝提供所需的详细信息，或者服务提

供方没有填写必要的数据。虽然如此，流行病学家还是可以轻松地找出缺失的数据，

方法是运行“frequency”（频率）程序，查找出现缺失数据的病例的数量。绝大多数软件

程序提供一个选项，让用户决定是否希望将缺失值包括在统计计算中（图 2）。如果许

多病例在特定变量中存在缺失值，则采用该变量的分析的结果可能会出现偏倚。

图 2
Epi-Info 7 的“包括缺失值”特点

一旦流行病学家已经确定了缺失数据，流行病学家接下来需要解决出现缺失值的病

例。理想情况下，流行病学家应当首先检查原始数据源，确认缺失值。如果在原始数

据源找到缺失值，流行病学家然后应当在数据集中更正相关数据值。如果在原始数据

源中也缺失数据值，流行病学家需要决定如何分析和报告缺失数据。通常而言，缺失

值代码（例如 9、99、999 或“*”）被用来界定缺失值（6）。这一点可以从表 1 看到，

在一个由 15 份病例组成的小数据集中，连续变量“年龄（周岁）”的一个缺失值被编码

为“999”。即使查看原始表格后，流行病学家还是发现三份病例存在缺失数据。虽然存

在缺失数据的病例数量看起来很少，但存在缺失数据的三份病例就意味着所有病例中

有 20%的病例不具备年龄信息。



表 1
各年龄值的病例频次

年龄（周岁） 各年龄值的病例数量

（总数=15）

5 1

17 4

32 1

45 3

58 1

66 2

999 3

有时，流行病学家可能会给存在缺失数据的病例百分比设定一个限度（例如截断

值），以此确定这类病例是要被排除还是要作为结果呈现。例如，如果一项变量缺

失 >5%的数据，则比较适合将缺失数据作为结果呈现（例如在一个标题为“缺失”的类别

中），有助于确保所有信息都被呈现。这确保在解释数据时对有问题的数据做出相应

的记录（另请参见附录 2 中的表格）。相反，如果特定变量只有非常少的病例存在缺

失数据，则比较适合在分析中排除存在缺失数据的病例。一定要谨记，在应用该项技

巧时，如果许多病例在不同变量中缺失少量值，则被排除在分析之外的病例总数可能

会非常大。已经开发了多重填补等技巧，利用数据集中其他病例的信息给存在缺失数

据的变量填充或分配数据值（7）。本手册中并没有描述这些技巧，不过可以在《结核

病现患率调查手册》的第 16 章中找到更多信息（8）。

发现异常值

解决缺失数据后，流行病学家务必要探讨极值数据，极值也被称为异常值。异常值指

落在特定变量被认为合理的上限和下限之外的数据值。按照定义，异常值是可以影响

分析结果的极值，因此需要接受调查。

一些软件程序具备“发现异常”功能，可以发现个体数据错误。在调查异常值方面，一种

更为简单的方法是查找与其他数据不兼容的可疑数据值。这方面可以考查最小值和最

大值（例如 108 岁的年龄应当引起怀疑）。通常，采用柱状图或类似数据直观化方法

绘制数据分布图可以最轻松地找出异常值。
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例如，我们可以考虑下面一个示例，流行病学家希望确定 1500 份结核病病例的平均年

龄。查看了数据集中的连续变量“年龄”后（图 3），流行病学家认为有两个数据值看起

来像异常值：一份病例的年龄是 95 岁，另一份病例的年龄是 99 岁。接下来最高的记

录年龄是 67 岁。

图 3
某个区县按年龄（周岁）划分的结核病病例数量

50

45

40

35

30

25

20

15

10

5

0

0 5 10 15 20 25 30 35 40 45 50 55 60 65 70 75 80 84 89 94 99

年龄（周岁）

如果流行病学家已经发现了异常值，则建议流行病学家首先检查原始数据源，确定和更

正数据值中的任何错误。在上述病例，流行病学家检查了结核病治疗卡（原始数据

源），结果发现年龄为 99 岁的病例实际上是 9 岁。流行病学家据此在数据集中将 99

改成了 9。对于第二份病例（年龄 95 岁），无法找到治疗卡，因此流行病学家未能调

整年龄数据。在这种情况下，流行病学家在分析中处理异常值的可能方法包括：将异常

值编码为缺失、重新将年龄（周岁）（连续变量）编码为年龄段（类别变量）以最大限

度地减少异常值的影响、将存在异常值的病例从分析中排除等。

剔除数据集中的重复项

对于病例相关数据，一个常见错误来源是存在重复的病例记录（例如监测系统对一名

患者的相同信息捕获一次以上）。重复记录会造成问题，因为它们会人为地导致记录

和报告的结核病病例数量的波动。这会在地方和国家层面上形成不准确的结核病负担

数字。重复病例的出现可能会源于各种各样的原因。数据录入错误（例如拼写错误）

是出现重复的最基本原因。另外，如果患者在不同机构间流动，则可能会被多次报告

给国家结核病防治规划 –文字框 1（9）。



为了确保数据的准确性，流行病学家务必要检查和解决病例相关监测系统中的重复病

例。发现重复病例的一种简单方法是对系统内的唯一识别号运作频次检验；唯一编号

通常是区县编号（例如区县代码/年份/区县序列号）或国内个人识别号（例如美国社会

保障号和英国国民健康服务号码）。

确定所有重复后，流行病学家应当将重复的记录标记为重复，并在分析中排除重复病

例（10）。在表 2 所示的示例中，区县编号为 546/2009/23 的第一份病例（Bobby

Smith）被标记为重复，没有用于分析过程。

表 2
确定数据集中的重复编号

序列号 区县编号 姓名 出生日期 性别

1 546/2009/23 Bobby Smith 12/12/1973 M

2 546/2009/23 Bob Smith 12/12/1973 M

3 145/2009/10 Sue Mary 3/12/1999 F

4 897/2009/43 Tanya Jones 10/1/1956 F

5 234/2009/88 Melinda Frank 9/8/1955 F

6 546/2008/23 Bill Smith 11/9/1979 M

7 009/2009/01 Irwin Law 5/9/1983 M

8 115/2009/67 Burt King 4/10/1975 M

9 768/2009/99 Jason Kirk 5/6/1965 M

给变量重新编码

清理好数据后，流行病学家应当考虑给变量重新编码。监测系统收集的数据的格式结

构可能会让流行病学家很难开展预期分析（例如年龄被作为连续变量捕获，而分析工

作要年龄是类别变量）。在这类情况下，流行病学家可以操作现有变量或将现有变量

重新编码为新的变量，以便更好地适应分析需求和所需统计计算。

59



60

文字框 1
个案研究：巴西预防病例重复

在二十一世纪头十年的中期，巴西国家结核病防治规划致力于改善国家结核病

通报系统。除了扩展监测系统的覆盖面之外，国家结核病防治规划还开发了流

程，用于系统性地验证数据和链接数据库中已有的记录。这些流程非常重要，

因为数据库中的记录由于各种原因出现了重复和分类不当的现象（例如复发病

例，病例被一个以上的卫生保健机构通报，数据录入错误等）。在 2008 年，

国家结核病防治规划采用了可能的记录链接，发现了数据库中的重复记录并更

正了错误数据。这可以通过一系列连续步骤来完成。首先，国家结核病防治规

划工作人员根据性别和姓名以电子方式对记录进行匹配，然后使用变量手动比

较记录，例如患者的全名、患者母亲的全名、出生日期、通报日期和患者地

址。最后，该流程发现检查的所有记录中几乎有四分之一的记录属于具有多重

记录的患者（例如转出、复治和复发）；6.6%属于重复记录。清除这些记录极

大地改变了国家结核病统计数据。从 2001 年到 2007 年，新病例的通报率从

2.3%上升到了 6.3%，治愈病例的比例从 1.5%上升到了 4.9%。这些结果展示了

建立机制对于防止病例相关结核病监测系统出现重复记录的重要性。

资 料 来 源 ： Bierrenbach AL et al. Duplicates and misclassification of tuberculosis
notification records in Brazil, 2001–2007. International Journal of Tuberculosis and lung
Disease. 2010;14(5):593–599.

在给变量重新编码时，流行病学家可以通过很多方式修改新变量（表 3）。例如，重新

编码可能涉及到重新分配数据值，例如将数据值从字母改为数字（例如将男性和女性

输入数据改为相应的数字 1 和 2）。它还涉及到将原始变量的范围进行组合或缩减，从

而创建新变量。例如，创建“年龄段”变量时可以将 0–25 岁患者分配到类别 1，再将 26–

50 岁患者分配到类别 2，最后将 50 岁以上的患者分配到类别 3。当原始类别中的答案

数量太少无法进行统计分析时，创建这些广泛范围尤其有用。还可以给一个以上的变

量重新编码，以此创建另一个变量。例如，身体质量指数（BMI）变量通过体重（公

斤）/身高（米）计算 2 –可以源自两个独立的变量，即身高和体重。



表 3
在病例相关数据子集中给变量重新编码的示例
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编号 性别

（原始，

文本变

量）

性别

（重新编码

过，数字变

量）

男性= 1
女性= 2

年龄

（岁）

（原始，连

续变量

年龄段

（重新编码

过，类别变量

0-25 岁=1
26-50 岁=2
>50 岁=3

身高

（米）

（原始，连

续变量）

体重（公

斤）

（原始，连

续变量）

BMI

（重新编码

过：身体质量

指数= kg/
（m2）

001 M 1 10 1 1.35 30 16.5

002 M 1 25 1 1.81 55 16.8

003 F 2 37 2 1.73 60 20.0

004 F 2 21 1 1.79 58 18.1

005 F 2 62 3 1.65 51 18.7

006 M 1 55 3 1.75 56 18.3

007 M 1 26 2 1.85 73 21.3

将数据集链接起来

将变量调整为正确格式后，流行病学家应当检查数据集，确保开展分析所需的全部数

据要素都包括在内。在一些病例中，开展特定分析所需的变量可能并没有包括在常规

结核病监测数据中，而是可能包括在其他数据源中（例如实验室和/或人口动态登记数

据）。可以将来自病例相关监测数据的结核病病例与其他数据源链接起来，这样可以

更为全面地了解疫情流行情况，从而极大地加强分析工作（11）。流行病学家可以使

用记录链接技巧，帮助确定不同数据集中的同一个人，通常可以使用个人识别码来做

到这一点，例如社会保障号。

将多个不同数据库合并为一个中心数据库时，流行病学家使用记录链接准确地确定同

一个人是否存在两项或多项记录。流行病学家还可以视觉比较各项记录，通过这种方

式手动完成记录链接。不过，这需要很多劳动力，因此对于大数据集不太有效（9）。

数据链接流程通常通过特殊软件（例如 Link Plus）来完成，如确定性记录链接或概率性

记录链接。在确定性记录链接中，通过找出在一个或多个字段中包含相同数据的所有

记录，可以发现重复病例，理想情况下是采用个人识别号。概率性链接是基于一个分

数，该分数记录与相同个人有关的概率。



62 最终确定数据集

采取必要步骤清理和准备完病例相关数据后，流行病学家在开展分析之前必须采取的最

后一个步骤是最终确定（或“冻结”）数据集。冻结最终分析数据集意味着流行病学家不

应再对数据集做任何更改（例如更新或删除），因此所有分析应当源自一组相同的数

据，并在病例数量和数据质量方面具有一致性。在被冻结数据集内对数据的任何操作都

将作为分析流程的一部分，例如病例选择、数据子集设定、重新编码等。一旦手头上具

备了被冻结的数据库，流行病学家可以进行下一个步骤，即数据分析。

2.4数据分析：开展和解释描述性分析

描述性分析（通常也被称为描述性统计学）是以统计方式分析病例相关数据的第一

步。开展常规描述性分析可以持续性地、及时地查看病例相关数据。流行病学家使用

描述性分析来描述和呈现以人、地点和时间划分的数据。平均值、频次和发病率等计

算都属于描述性分析的示例。描述性分析的结果通常采用表格、图形、图表和分布图

等形式呈现（图 4）。

图 4
分布图是利用病例相关数据展示地域描述性分析结果的一种有用方式

报告了新结核病病例

没有报告新结核病病例

（资料来源：原始发布网址 http://www.cdc.gov/mmwr/pdf/wk/mm6211.pdf）

http://www.cdc.gov/mmwr/pdf/wk/mm6211.pdf)
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描述性分析是开展分析过程中重要的第一步，这是因为描述性分析将数据转换为有意

义的信息。病例相关监测系统生成的一列原始数据很难解释，尤其是每份结核病病例

捕获了很多信息时（例如许多变量）。流行病学家采用描述性分析总结一系列结核病

病例，以此协助数据的解释。

为了了解描述性分析如何以及为什么对流行病学家有用，可以考虑 X 区县结核病病例

数据的理论示例，该区县 2013 年报告了 100 份结核病病例。表 4 显示了这 100 份结核

病病例中 10 份病例的特征的系列清单。

表 4
X 区县结核病病例数据的示例

年份 国家 性别 疾病部位 艾滋病病毒

感染状况

职业

2013 X 男性 肺部 阳性 矿工

2013 X 男性 肺部 阴性 矿工

2013 X 女性 肺部 阴性 护士

2013 X 男性 肺外 阴性 农民

2013 X 女性 肺部 阳性 农民

2013 X 男性 肺外 阴性 矿工

2013 X 男性 肺部 阳性 矿工

2013 X 女性 肺外 阴性 店主

2013 X 女性 肺部 阴性 学生

2013 X 男性 肺部 阴性 矿工

如果表 4 包括全部 100 份结核病病例，则很难看出 100 份结核病病例的所有特征，也

很难得出有关结核病流行情况的有意义的结论。通过这些原始数据很难回答相关的问

题，例如该区县哪种类型的结核病最常见、患有结核病的男性多还是女性多等。描述

性分析有助于总结数据，并将数据转化为有用的信息。了解到这一点，X 区县的结核病

官员采用了结核病监测数据的系列清单，并且利用描述性分析创建了多个图表，帮助

回答有关当地结核病流行情况的基本问题。

区县结核病官员总结了系列清单数据，结果发现在 100 份病例中，男性结核病病例多

于女性（图 5）。这类分析只采用单一的变量，属于一元分析。一元分析是最简单的描

述性分析方法，可以用来描述频次分布、比例和集中趋势衡量手段（例如均值、中位

值和模式）。一元分析结果很容易呈现和解释，因此经常在报告中采用，例如年度结

核病病例监测报告，这些报告被分发给广泛的目标受众。
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图 5
X 区县按性别划分的结核病病例，2013 年
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病例相关数据可供使用时，流行病学家可以更进一步地开展分析。在这种情况下，区

县结核病官员查阅了病例相关数据。官员决定调查区县中男性和女性结核病病例之间

结核病类型的区别。如果只有聚合数据应用，则无法做到这一点。

图 6
X 区县按性别和疾病部位划分的结核病病例，2013 年

50

40 40

25

20 20
15

10

0

女性 男性

肺部 肺外

与上一份示例相同，图 6 显示结核病病例中男性（n=60）多于女性（n=40）。它还显

示肺部病例（n=65）多于肺外病例（n=35）。最为重要的是，它比较了相同性别之间

和不同性别之间的肺部病例数量和肺外病例数量。通过这些信息，区县结核病官员了

解到在男性和女性中肺结核都比肺外结核更为常见。患有肺结核的男性比例

（40/60=67%）和女性比例（25/40=63%）接近。这是一种二元分析，因为它涉及到两

个变量的分析（例如性别和结核病类型），并且评估了两个变量之间的关系。
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利用病例相关数据，流行病学家还可以同时分析两个以上的变量。了解到这一点，区县

结核病官员决定开展稍为更复杂一点的分析工作。官员想要了解艾滋病病毒感染状况对

结核病类型的影响，同时会考虑到性别。因为官员具备病例相关数据，因此可以根据结

核病类型（肺部或肺外）开展艾滋病病毒感染状况（阳性或阴性）的二元分析，并按性

别给结果分层（图 7）。

图 7
X 区县不同类型结核病病例的艾滋病病毒感染状况，按性别分层，2013 年
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区县结核病官员在结论中指出，不论性别如何，绝大多数结核病患者都是 HIV 阳性（女

性：25/40=63%；男性：40/60=67%）。很显然，在男性和女性中，最大数量的结核病

病例是肺结核和 HIV 阳性（女性：15/40=38%；男性：25/60=42%）。

发病率和趋势

流行病学家还利用描述性分析常规监测结核病发病率和病例数目在不同时间段的趋

势，以及确定变化率，揭示数据和其他数据差异。这类分析通常按季度和/或年度开

展。评估观察结果，了解它们是否反映了趋势的实际变化，或者是否属于数据输入或

管理错误的结果。可以采用聚合数据开展这些类型的分析（参见第 1 章），不过它们

对于病例相关数据的常规分析同样重要。

为了了解如何以及为什么将病例相关数据用于趋势分析，可以考虑美国的结核病监测

工作，其中监测年度结核病趋势是结核病监测的一项重要内容。每年，公共卫生官员

都会发布一份有关国内结核病病例的监测报告。下面是公共卫生官员在 2000 年到 2009

年看到的国内报告的结核病病例（表 5）。
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66 表 5
美国报告的结核病病例数量，2000–2009 年

年份 报告的结核病病例数量

2000 16 209

2001 15 945

2002 15 056

2003 14 836

2004 14 499

2005 14 064

2006 13 734

2007 13 280

2008 12 906

2009 11 545

公共卫生官员利用这些数据回答有关不同时间段通报的结核病病例数量的趋势的各种

问题。由于光是查看表格很难了解数据的更多内容，公共卫生官员按年度创建了结核

病病例曲线图。这是视觉考查结核病病例趋势的一种简单方法，通常也是更为轻松的

一种方法（图 8）。

图 8
美国按年度通报的结核病病例数量，2000–2009 年
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表格和曲线图（表 5 和图 8）都显示美国的结核病通报病例数量自 2000 年以来一直在

稳步下降。不过，通过曲线图考查了结核病趋势之后，公共卫生官员怀疑结核病通报

病例从 2008 年到 2009 年出现了不寻常的急剧减少。他们决定开展进一步的分析，以

便更好地考查这种减少，他们最终考查了发病率。
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流行病学家通常在病例相关数据的描述性分析中计算和报告发病率。在医学领域内，

发病率指某种疾病在特定时间段内在特定人群中出现的新病例数量。发病率可以比报

告的病例数量提供更多的信息，因为发病率考虑到了人口规模的差异（参见文字框

2），该项因素会影响到报告病例的总数。计算发病率要求具备相应的人口或分母数

据。例如，2012 年儿童结核病发病率是 2012 年生活在特定国家内的 15 岁及以下所有

儿童中的结核病新病例数量。

美国卫生官员计算了年度结核病发病率，以此考查结核病病例从 2008 年到 2009 年的

异常下降（表 6）。通过该项发病率分析，公共卫生官员有能力对不同时间段开展了基

于人群的比较，结果发现从 2008 年到 2009 年的发病率下降较基于既往年度趋势得出

的预期要大。

表 6
美国结核病通报病例发病率，2000–2009 年

年份
结核病病例发病率

*每 10 万人口

2000 5.8

2001 5.6

2002 5.2

2003 5.1

2004 4.9

2005 4.8

2006 4.6

2007 4.4

2008 4.2

2009 3.8

*采用每年的人口数据，计算了每 10 万人口中的发病率（一年的病例数

量/当年的人口）。
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文字框 2
利用发病率比较不同人群中的疾病负担

A 市

2012 年 105 份结核病病例 x 100 000
=

2012 年人口 1 651 894

10 500 000

1 651 894
=每 10 万人口中 6.4 例

B 市

2012 年 48 份结核病病例 x 100 000
=

2012 年人口 1 680 102

4 800 000

1 680 102
=每 10 万人口中 2.9 例

C 市

2012 年 81 份结核病病例 x 100 000
=

2012 年人口 553 523

81 000 000

553 523
=每 10 万人口中 14.6 例

根据同一个调整系数（每 10 万人口）计算发病率，即使三个城市有着不同的

结核病病例数目和不同的人口数量，但还是可以比较三个城市的发病率。通过

该项城市比较，我们可以得出下面的结论：C 市的结核病发病率较其他两个城

市高。换句话说，即使 A 市有更多病例，但 C 市人口受到疾病的更多影响。

进一步考查数据所利用的其他类型的信息

对于某些类型的数据，例如人口统计学或行为学风险因素，可能无法获得准确的人口

分母数据。例如，计算吸烟人口中的结核病发病率需要获得相关证据，了解目标地区

有多少人在吸烟。不过，可能并不具备这类信息。在缺乏分母数据的情况下，可以采

用其他方法分析数据趋势。像图 8 这样的曲线图显示了不同时间段的结核病病例数

量，流行病学家可以利用这些数据直观地发现趋势是否有任何变化。

利用病例相关数据，可以给曲线图分层，显示一个以上变量的趋势。例如，美国公共

卫生官员考查了各种人口统计学和风险因素，进一步了解到结核病负担在 2008 年到

2009 年间的间的下降，包括结核病患者的出生地（例如在美国国内出生或在美国以外

出生）。
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他们根据结核病患者的出生地点，制作了一份曲线图，用于考查结核病负担的趋势

（图 9）。

考查了 2000 年到 2009 年美国按年龄划分的结核病病例数量，结果发现在美国国内出

生的结核病病例数量下降速度要快于在美国以外出生的结核病病例数量（12）。而

且，该曲线图还显示，从 2001 年到 2009 年，在美国以外出生的人口中报告的结核病

病例数量要超过在美国国内出生的病例报告数量。鉴于 2009 年的结核病报告病例下降

情况，很显然两类人群中都存在下降趋势（文字框 3）。

总之，描述性分析有助于描述地方人口和全国人口中的结核病流行病学，以及监测不

同时间段的趋势。在 X 区县的理论示例中，结核病官员能够调查结核病患者的特征，

并相应地调整区县结核病防治规划。在美国的示例中，开展了持续的病例相关数据常

规分析，这有助于公共卫生官员尽早发现不断变化的趋势，了解趋势为什么有了变

化。虽然国家结核病防治规划开展的绝大多数分析都类似于上文描述的分析，但利用

病例相关数据还可以开展其他更深入的分析，下一节会对这方面作简要的介绍。

图 9
美国国内出生的结核病病例数量和美国以外出生的结核病病例数量
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文字框 3
个案研究：美国

每年，各州结核病防治规划会将结核病确诊病例的信息发送给美国疾病预防控

制中心（CDC），这些信息最终会被整合到国家结核病监测系统（NTSS）。在

2010 年年初，在分析了 2009 年初步病例数目后，美国疾病预防控制中心发现

病例数量和计算出的发病率有了非预期下降。收到的初步数据指出总体发病率

下降了 11.4%，从 2008 年的 4.2/10 万下降到 2009 年的 3.8/10 万。这是结核

病监测自 1953 年覆盖全国范围以来记录的单年度最高下降，也是记录的最低

发病率。对初步数据开展了广泛分析后，结果发现几乎所有亚群都出现了结核

病发病率的下降。美国以外出生的结核病病例的发病率下降了 9.0%，美国国

内出生的结核病病例的发病率下降了 15.8%。所有种族和民族人口中都出现了

下降，下降幅度从非西班牙裔亚洲人中的 9.0%到非西班牙裔白人中的 15.2%不
等。甚至，培阳肺结核病例发病率下降了 13.6%，而培阴肺结核病例发病率下

降了 17.5%。发病率的非预期下降可能是因为结核病防治规划的更有效实施，

从而使得更少的结核病病例被诊断出来，标志着国家在消除结核病方面迈出了

一大步；不过，这种下降也可能是因为人口流动所导致，其他可能的原因还包

括漏报或漏诊。

国家监测系统在前一年已经经历了显著的变化。许多州已经不再通过美国疾病

预防控制中心开展的系统以电子方式报告结核病病例数据，而是开始采用他们

自己的网络报告系统，并且已经改编了确诊结核病修订报告表，该表是美国全

国范围内采用的标准化报表。美国在 2009 年引入了确诊结核病修订报告。一

些新的网络报告系统缺乏美国疾病预防控制中心旧报告系统中已存在的所有验

证规程。由于许多州的经济不景气，有些地方据报告裁减了结核病防治人员的

人数。由于这些变化，美国疾病预防控制中心（以及州结核病防治规划）对州

和地方层面上的病例发现和实践开展了专门的广泛调查。a,b调查人员将软件系

统变化排除在结核病发病率下降的原因之外。采用不同类型的网络报告系统的

各州都出现了下降。美国疾病预防控制中心在全国各地资助的临床分枝杆菌实

验室报告从 2008 年到 2009 年少收了 5.9%的结核病检测临床样本。

a. Centers for Disease Control and Prevention. Decrease in Reported Tuberculosis Cases — United States, 2009.
Morbidity and Mortality Weekly Report. 2010;59:289–294.

b. Reported Tuberculosis in the United States, 2009. Atlanta: United States Department of Health and Human
Services; 2010.
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文字框 3 -续

美国国家结核病控制人员协会调查了出现监测、诊断实验室规程和人员配置变

化的全部 59 个报告地区（包括州和区县）。93%的结核病防治规划管理人员

接受了调查，没有人指出这些变化导致了病例的非预期下降。事实上，经历了

人员裁减并报告了至少 100 例结核病病例的各州出现了较小的病例数目下

降，而没有经历人员裁减的类似州则出现了较大的病例数目下降。在全国十个

高负担区县中，没有发现任何漏报的病例。美国疾病预防控制中心调查人员在

宾夕法尼亚州和格鲁吉亚州开展了详细的病例发现研究。

该项研究没有发现结核病病例的大量漏报或漏诊。c对过去十年的每月病例数

目开展了统计分析，结果发现美国国内出生病例和美国以外出生病例按治疗开

始日期划分的结核病观察病例数与结核病预期病例数之间有显著差异。美国以

外出生病例从 2007 年 10 月开始经历了病例数目的大幅下降，这些下降与美

国人口普查局报告的美国以外出生人口中的趋势保持了一致，也与美国国土安

全局在非法移民中观察到的趋势相一致。d作者得出结论：观察到的 2009 年结

核病发病率下降反映了美国结核病诊断病例数量的实际下降。

c. Centers for Disease Control and Prevention. Assessment of declines in reported tuberculosis cases — Georgia
and Pennsylvania, 2009. Morbidity and Mortality Weekly Report. 2011;60:338–342.

d. Winston CA et al. Unexpected decline in tuberculosis cases coincident with economic recession — United States,
2009. BMC Public Health. 2011;11:846–857.

2.5 数据分析：开展和解释更为复杂的分析

虽然病例相关数据比聚合数据更有利于开展较为深入的描述性分析，不过病例相关数

据的最大优势是能够开展更为复杂的分析，例如分层多元分析（例如回归）。流行病

学家利用这些更深入的分析对两个或多个变量之间的关系进行统计考查。具体而言，

这类分析可以确立各变量（例如风险因素和疾病转归）之间的关联，从而提供更强有

力的证据，促进成功的结核病防治规划和政策制定。

分层分析可以在分析中增加第三个变量。流行病学家利用病例相关数据的分层分析，帮

助确定第三个变量（例如混杂变量）是否会影响研究中其他两个变量之间的关系。混杂

变
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量与其他两个变量相关，会掩盖其他两个变量之间的真正关联。例如，某项研究旨在

调查肺癌与饮酒之间的关系，在该项研究中，吸烟如果与饮酒相关则属于一个混杂变

量，同时也是肺癌的一项独立风险因素。分层分析能够帮助梳理出真正的关系。附录 3

提供了分层分析的一个示例。如果考虑到多个变量的效果且这些变量可能会潜在地影

响到被调查的两个主要变量之间的关系，则需要开展多元分析。流行病学家可以手动

开展分层分析，而多元分析需要统计软件程序才能完成。

流行病学家在多元分析中最常使用的统计方法是逻辑回归、线性回归和生存分析。下

文会提供这些分析的简要解释和示例。

流行病学家利用逻辑回归确定与分类回归相关联的独立变量，分类回归通常是二元转

归（例如两个类别）或多元转归（例如超过两个类别）。二元转归的一个示例可能是

治疗成功（1=是或 2=否），多元转归的一个示例可能是治疗转归（1 = 治愈或完成治

疗，2 =死亡、失访或失败，3 =转出）。独立变量可能是分类变量（例如肺部、肺外或

两者）、序级变量（例如不佳、一般或良好）或连续变量（例如年龄（周岁））。

独立变量的示例可能包括年龄、性别、酗酒或直接观察治疗类型。在逻辑回归中，优

势比关联测量手段，用于量化独立变量与转归之间的作用。例如，多变量逻辑回归分

析的结果有助于确定最容易出现不利转归的患者的特征，以及应当被优先考虑改善治

疗转归的患者的特征。附录 3 提供了采用逻辑回归的多元分析的一个示例。

线性回归是一种类型的多元分析，被流行病学家用来界定独立变量与连续且正常分布

的转归之间的关联（例如绘制所有数据值的分布图后，这些转归会以对称形式分布，

就像钟形曲线，绝大多数数据值位于中位值/均值周围）。例如，线性回归分析中的转

归可能是以厘米为单位的身高，模型中的独立变量可能是年龄、性别、民族或营养状

况。在结核病流行病学中，线性回归通常被用来调查国家（而不是患者）之间的关

联，例如国家层面指标（例如艾滋病病毒现患率或国内生产总值）与结核病发病率趋

势之间的关联（13）。



流行病学家不仅利用生存分析来评估谁面临着某项转归（例如死亡）的更大风险，而

且还评估这些转归的时机，而且在分析特定转归的风险因素时会考虑这一点。对于生

存分析，Kaplan-Meier 曲线被用来评估事件时间或转归时间，Cox 比例危险率模型被用

来确定转归的风险因素。一项重要的假设是转归的风险（危险比）在整个研究期间都

不会变化。

总之，病例相关数据提供各种各样的监测数据深入分析机会。对开展这类分析感兴趣

的人可以咨询经验更丰富的流行病学家或统计学家，同时参考其他文献，例如《基础

流行病学》（3）。

2.6传播分析结果

分享结核病监测数据分析结果可以让规划人员、政策制定者、公众和研究人员了解当

地结核病流行情况、变化趋势和规划绩效。有效传播分析结果有助于国家结核病防治

规划更好地认识到地方和国家层面上的结核病负担，分享在实现目标值方面取得的进

展情况、激发对结核病服务的需求、加强对结核病政策变革的支持、提醒目标受众哪

些行为会影响结核病预防和治疗（15）。国家结核病防治规划利用各种策略将结核病

分析结果传播给不同的目标受众，下面提供了不同策略的示例。

规划人员：向结核病防治规划人员传播常规分析的结果时，可以分发总结病例相关结

核病数据的年度报告。年度报告通常是在收集完数据后编制而成，可以给全国结核病

流行情况提供全面的、最新的评估。国家结核病防治规划一般会根据国内重点工作，

确定应被包括在报告中的关键指标，分析要素通常在各年度之间相同，以便国家结核

病防治规划可以监测不同时间段实施结核病控制的进展情况和面临的挑战。美国 c和英

国 d在线提供了每年利用监测数据开展和报告的常规分析的示例。

c. 参见：http://www.cdc.gov/tb/statistics/reports/2012/default.htm
d. 参见：http://www.hpa.org.uk/webc/HPAwebFile/HPAweb_C/1317139689583
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74 为了更频繁地监测结核病控制工作，可以制作相应的简报，常规地与地方结核病防治规

划人员进行有效的交流。例如，美国的国家结核病指标项目给地方层面提供相关报告，

使得地方层面可以采用标准化指标追踪自身在实现国家目标方面取得的进展，这些标准

化指标基于国家结核病控制重点工作开发而成。报告由地方层面提交的病例相关监测数

据生成。数据每周更新一次，能够给地方层面提供最新数据，有利于开展规划的督导与

评估工作。例如，国家结核病防治规划的目标之一是到 2015 年将新诊断结核病患者 12

个月内完成治疗的比例提高到 93.0%（图 10）。每个地区都可以利用国家结核病指标

项目系统来监测当地进展情况，如果地方层面没有实现该项目标，还可以帮助确定相关

的障碍。

政策制定者和公众：向公众（包括政策制定者和媒体代表）传播监测分析结果时，情

况说明书可以有效地描述国内结核病疫情的背景和现状。情况说明书是一种简报，篇

幅通常不会超过两页，目的是面向一般目标受众。例如，情况说明书可能会描述结核

病的原因、结核病的负担和分许（例如基于监测数据分析），针对要采取的行动提供

必要建议。当具备更多数据时，轻松地进行更新和替换情况说明书。世界卫生组织的

网站在线提供了结核病情况说明书的示例。e

研究人员：给学术受众传播分析结果的最常用方法是在科学杂志上发表文章。绝大多

数科学论文都遵循类似的格式，具体包括摘要、简介或背景、内容和方法、结果、讨

论和结论。呈现监测数据的分析结果时，可以向从一般性内容开始，然后转到具体内

容（例如先介绍国家结核病发病率，然后介绍不同人群的发病率）。还务必要采用简

单的写作风格，使用简短的句子和过渡形式，从而在目标受众阅读过程中提供一个“路

线图”。读者可以在《现场流行病学》（16）中找到有关撰写和呈现科学论文的更多信

息。

e. http://www.who.int/tb/publications/factsheets/en/

http://www.who.int/tb/publications/factsheets/en/
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图 10
美国国家结核病指标项目完成治疗示例报告
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完成治疗

国家目标：

国家结核病指标项目

数据更新日期：03/18/2013

对于治疗疗程为 12 个月或不到 12 个月的新诊断结核病患者，到 2015 年将 12 个月内完

成治疗的患者的比例提高到 93.0%。
某区县符合治疗条件的患者在 12 个月内完成治疗
2009 至 2013 年 100

*图表上的特殊颜色代表着数据不完整。

队列时期 2009 2010 2011 2012 2013

符合治疗条件的患者总人数（N） 4 5 1
2

5 0

完成治疗的患者人数（累计）（n） 4 5 1
2

3 0

12 个月内完成治疗的患者人数（n） 4 4 12 3 0

没有完成治疗的患者人数 0 0 0 2 0

目标：对于治疗疗程为 12 个月或不到 12 个月的新诊断结核病患者，提高 12 个月内完成治疗的患者的比例。

指标：在治疗疗程为 12 个月或不到 12 个月的新诊断结核病患者中，12 个月（366 天）内完成治疗的患者的百分比。

队列：推荐治疗疗程为 12 个月或不到 12 个月、诊断时存活、开始接受一种或多种药物的治疗、报告队列时期内计算在内的

所有结核病患者。排除存在利福平耐药结核病或结核性脑膜炎结核病的患者以及患有播散性结核病的 14 岁或更年幼儿童。播

散性结核病被定义为粟粒状疾病部位、胸片显示粟粒状结核病证据或血培养阳性。排除死亡的患者。对于 2009 年和以后的队

列，还排除治疗期间搬离美国的患者。

数据源：确诊结核病修订报告字段：报告报告、统计日期、出生日期、结核病诊断状况、结核病患病部位、人体组织和其他

体液的培养结果、初步胸片和其他胸部影像结果、治疗开始日期、初步药物治疗方案、初步药敏检验结果、转出、治疗停止

日期、治疗停止原因。

计算公式：[建议在 12 个月内完成治疗的患者在 366 天或不到 366 天内完成治疗的人数 /队列人数] x 100

2.7结论

总而言之，高质量病例相关监测数据的分析对于国家和地方结核病防治规划都很重

要，有助于了解结核病流行病学及其对规划的影响。本章提供的示例展示了病例相关

监测数据如何被用来监测结核病疫情趋势、确定变化趋势的可能原因、确定和优先考

虑特定亚群、更好地给结核病防治规划提供参考依据，从而更有效地将精力和资源引

导到结核病减少或消除工作中。
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附录 2 77

分析计划示例

目标：描述荷兰儿童结核病的趋势和特征，与荷兰成年人结核病的趋势进行比较。

具体目标：描述和比较儿童和成年人中结核病病例的特征。描述和比较儿童和成年人

中结核病通报的趋势。

假设：儿童结核病发病率的变化与成年人结核病发病率的变化相同。

研究人群：2000 年至 2012 年荷兰通报的结核病患者。

定义：

• 儿童结核病：通报日期年龄为刚出生到 14 岁的患者。

• 成年人结核病：通报日期年龄至少满 15 岁的患者。

分析中要采用的变量：通报日期、出生日期、性别、出生国家，国外出生结核病患者

自录入荷兰系统后的时间、卡介苗（BCG）疫苗接种状况（接种疤痕和/或疫苗接种

本）、结核病患病部位（肺外和/或肺部）、与结核病患者的接触史、实验室诊断结果

（涂片、培养）、艾滋病病毒感染状况、病例发现方法（被动、接触者调查、移民筛

查）、治疗转归。

数据准备：

• 采用出生日期与通报日期之间的时间间隔计算的年龄。

• 通过链接到荷兰统计局的人口数据，将要包括在数据集中的儿童和成年人的人

口规模。

• 特定变量出现缺失值的病例的百分比超过 5%时，将要包括在分析中和要呈现的

缺失值。

• 分析软件：STATA、SAS、SPSS

保护数据保密性的规程：

从国家电子结核病登记簿登记委员会处获得相关许可，从而针对所述目标获得和分析

国家电子结核病登记簿中的数据。国家电子结核病登记簿并不包含个人识别号，如姓

名和地址，因此数据属于匿名性质，这意味着不需要获得患者的知情同意。

统计方法：

• 研究人群的描述（参见下文的表 A1）。利用卡方检验了解要检验的儿童和成年

人结核病病例之间的比例差异。

• 计算儿童和成年人结核病病例每年的通报率。

• 通过线性回归描述 2000 年至 2012 年儿童和成年人结核病病例通报率的趋势。为

了确定儿童和成年人之间的趋势是否存在差异，会检验年龄（儿童与成年人）与

通报率之间的相互作用。如果存在显著的相互作用，儿童和成年人结核病病例的

趋势线的斜率会有显著差异。

• 所有检验采用的显著性水平都是 0.05。
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表 A1
研究人群的描述

儿童结核病病例 成年人结核病病例 p 值

n % %

性别

男性

女性

缺失

出生国家

荷兰

外国

缺失

卡介苗疫苗接种

的证据

是

否

缺失

结核病患病部位

肺部

仅肺外

缺失

与结核病患者的

接触史

是

否

缺失

艾滋病病毒感染状况

阳性

阴性

缺失/未知

涂片结果

阳性

阴性

缺失/为开展
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培养结果

阳性

阴性

缺失/为开展

病例发现方法

主诉

接触者调查

移民筛查

缺失

治疗转归

治愈

完成治疗

死亡

失败

失访

缺失

总计

图 A1
每年通报的儿童和成年人结核病病例数量

图 A2
每年儿童和成年人结核病病例通报率，线性回归预测趋势线
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80 附录 3
用于评估失访因素的分层和多元分析的示例

总体而言，国家 A 在 2010 年的新涂阳肺结核患者治疗结果显示出现了 7%的失访。让

我们看看与治疗失访相关的一些患者特征。分析中包括了国家 A 在 2010 年开始接受治

疗的 20 374 例新涂阳肺结核患者，其中治疗转归包括治疗成功和失访。

从表 A2 可以明显看出，成功治疗转归的绝大多数患者是男性（61.9%），不过治疗期

间失访的最大比例的患者也是男性（74.3%）。成功治疗者中男性的调整前优势比是 11

832/7276=1.6，失访者中男性的调整前优势比是 948/328=2.9。这意味着对于男性来

说，失访的优势比要比女性失访的优势比高 1.8（2.9/1.6=1.8）。在二元层面上（即与

失访转归的关联不考虑任何其他变量）与失访显著相关的其他患者特征是无家可归、

饮酒和居住在城镇地区。这意味着这些因素在统计学上与失访具有显著相关性，因为

95%置信区间没有超过 1。

表 A2
国家 A 在 2010 年开始接受治疗的新涂阳肺结核患者按治疗转归划
分的患者特征（N=20 374）

变量

治疗成功

（n =19 108）
失访（n =1266）

二元分析

n % n %
调整前优

势比

（OR）

95%
置信区间

（CI）

性别 男性 11 832 61.9 948 74.3 1.8 （1.6-2.0）

女性 7276 38.1 328 25.7

无家可归 是 309 1.7 107 2.1 5.6 （4.6-6.8）

否 18 799 98.3 1168 97.2

酗酒
是 825 4.4 168 13.2 3.4 （2.9-3.9）

否 18 283 95.6 1107 86.8

居住地 城镇 10 324 54.2 896 70.5 2.0 （1.8-2.5）

农村 8716 45.8 375 29.5



在分层分析中，考虑（或“控制”）第三个变量时可以计算一项患者特征的优势比。例

如，无家可归患者所处的社会环境有时意味着他们还会经历其他共病或结核病风险因

素。例如，相对于非无家可归患者来说，无家可归患者可能会更频繁地出现酗酒现

象。在国家 A，监测数据提示实际情况就是如此，即更高比例的无家可归患者被登记为

酗酒者。不过，酗酒者的失访优势比在无家可归患者（OR=1.8）和非无家可归患者

（OR=1.9）中没有多大差别。这意味着按无家可归给结果分层时，酗酒优势比（1.8–

1.9）较总体数据的酗酒优势比（OR=3.4，表 A2）要低。针对生活现状（无家可归或非

无家可归）进行调整后，酗酒的优势比要比粗优势比或调整前优势比低。

表 A3
按患者生活现状和患者饮酒量划分的治疗转归分层

无家可归 非无家可归

治疗成功 失访 治疗成功 失访

n % n % n % n %

酗酒 是 144 46.7 65 60.8 2395 12.7 249 21.3

否 165 53.3 42 39.2 16 405 87.3 919 78.7

OR=1.8（（144/165）/
（65/42））

OR=1.9（（2395/16405）/
（240/919））

在多元分析中，相同的规程可以用来同时考虑（控制）多个变量。这应当通过统计软

件完成。表 A4 显示了一个多变量逻辑回归模型的结果，该模型包含上文描述的全部四

个变量。相比仅针对无家可归对酗酒优势比进行调整（表 A3），表 A4 显示酗酒的优势

比已经针对无家可归、性别和居住地进行了调整（控制）。结果显示，即使额外针对

性别和城镇或农村居住地进行了调整，酗酒优势比还是 1.8，与仅针对无家可归进行调

整后的优势比相近。

表 A4 中显示的所有优势比都超过 1（一致），并且具有不包括 1 的 95%置信区间，说

明即使经过了调整，所有优势比仍然与失访显著相关。这显示男性性别、无家可归、

酗酒和城镇居住地都是治疗期间失访的独立风险因素。这意味着非无家可归或非酗酒

者且居住在农村地区的男性患者治疗期间的失访优势比要比具有类似其他特征的女性

患者的优势比高出 1.5 倍。

81
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针对“混杂”进行调整后，各种关联的程度下降。调整后优势比的值（表 A4）要比调整

前优势比低（表 A2）。这意味着与失访相关的不同患者特征之间存在重叠。因此，相

比不酗酒的患者来说，酗酒者更多的是男性、无家可归和居住在城镇地区。国家结核

病防治规划可以使用这些结果给 DOT 提供方开展培训，以便给具有这些特征的患者提

供额外（例如社会心理）支持，因为这些患者可能会失访，额外支持有助于他们完成

抗结核病治疗。

表 A4
多元分析结果（治疗期间的失访）

变量

多元分析

调整后的优势

比（OR）
95%置信区间（CI）

性别
男性

女性
1.5 （1.4-1.7）

无家可归
是

否
3.5 （2.8-4.3）

酗酒 是

否
1.8 （1.5-2.1）

居住地
城镇

农村
1.5 （1.3-1.7）



第 3 章
利用基因分型数据开展疫情暴发调查

目标受众：

(1) 能够获取结核基因分型数据且想要利用这些数据开展结

核病监测和疫情暴发调查的流行病学家和督导与评估官员。

(2) 无法获取基因分型数据但有兴趣了解结核基因分型及其如

何改善规划的国家结核病防治规划人员。

预期成果：

本章结束时，读者应当能够了解：

• 基因分型数据如何用于描述结核病流行病学和调查疫情暴

发。

• 如何分析、报告和解释基因分型数据。

• 基因分型数据的分析如何促进实践和政策的变革。

作者：

Laura Anderson 、 Deanna Tollefson 、 Emily Bloss 、 Lori
Armstrong、Rachel Yelk Woodruff、Susan van den Hof



84 3.1基因分型数据：概述

简介

利用现代技术，科学家们能够从分子层面上了解结核病。基因分型是一种特殊的实验

室方法，科学家们利用它 a分析结核分枝杆菌的遗传物质（例如 DNA），结核分枝杆菌

是导致人类绝大多数结核病的细菌。通过对结核分枝杆菌的基因分型，科学家们已经

了解结核菌具有许多不同的种类，这些种类被称为“菌株”。每种拥有唯一的“基因组”，

即生物体内一组完整的遗传物质。除了全基因组序列测定，绝大多数基因分型方法都

是考查结核基因组的选定部分，这些部分已知具有可变性，可以区分结核分枝杆菌的

不同菌株。

了解结核基因组已经给结核病研究和项目规划提供了许多新的途径。因此，基因分型技

术的可用性已经在全球范围内得到快速拓展。随着这些数据日益普及，公共卫生项目也

获得了机会利用基因分型改善结核病监测和控制规划。

基因分型的目的和用途

基因分型让科学家们能够比较不同病例中的结核菌，从而确定是否出现了结核病传播

以及如何传播。在这方面，科学家们主要是查看细菌分离株 b是否具有基因差异。如果

结核分离株具有相匹配的（无区别的）基因型，则被认为属于同一菌株；如果结核分

离株具有不匹配的（有区别的）基因型，则被认为属于不同的菌株。c

流行病学家可以利用相匹配基因型的数据来追踪结核病是否已经在人和社区间传播以

及如何传播。例如，相匹配结核分离株更有可能来自共同的源，被认为处于相同的传

播链。如果两个或多个结核病病例具有相匹配的结核基因型，即已知为“群集”，流行病

学家可以开展进一步的调查，确定病例之间是否有关联，如果有关联，说明可能存在

传播。具体而言，流行病学家会调查病例之间的关联，具体包括时间、地域、耐药性

和其他因素之间的关联。换句话说，流行病学家会询问是否具有共同性，例如共享的

空间和时间，这种共同性能够解释传播。如果科学家们发现具有无区别基因型的结核

病病例之间存在流行病学关联，则可能指示已经出现了传播。在另一方面，不相匹配

的结核分离株更有可能来自不同的源。例如，具有唯一基因型的一个结核病病例可能

源自潜伏结核病感染的激活。

a. 可以在美国疾病预防控制中心的网站上找到有关基因分型的基本信息：
http://www.cdc.gov/tb/publications/factsheets/statistics/genotyping.htm

b. “分离株”指培养基中生长出来的结核菌，而不是直接从痰样中分离出来的结核菌。

c. 科学家们在什么时候可以判断基因型无区别方面具有不同的标准。这是因为始终存在着实验室污染或定型方法失败的

可能性。这个主题不在本文讨论范围之内。

http://www.cdc.gov/tb/publications/factsheets/statistics/genotyping.htm


如果病例相关报告系统具有与常规监测数据相关联的实验室数据，基因分型数据可以

发挥最大功效。一旦实验室数据和病例数据以这种方式关联起来，结核病防治规划可

以结合使用基因分型结果和流行病学信息：

• 确定需要采取公共卫生行动的疫情暴发。

• 确定结核病病例之间近期是否可能出现了传播。

• 评估结核病发作是归于再激活还是再感染。

• 发现假阳性结核病病例。

• 确定和监测结核菌株不同时间段在不同人群中的传播。

基因分型数据的应用方式因具体目标而异。在公共卫生领域，结核基因分型数据通常

被用来调查传播和疫情暴发。因此，本章首先介绍什么是基因分型以及如何开展基因

分型。然后解释结核病防治规划如何使用这些数据调查传播和疫情暴发，以及如何了

解更多地方结核病流行病学信息。为了更好地阐述这些内容，采用了虚构的英国基因

分型数据，如果资源充足的话，流行病学家可以利用许多相同的流程和技术查看高负

担地区的数据。在本章的最后部分，读者可以了解何时和如何利用基因分型分析，以

及这些分析的结果如何证明传播情况。

预期目标受众

目前，低结核病负担国家的结核病防治规划要比其他国家和地区的规划更多地使用基

因分型，因为低负担国家更容易获取基因分型技术，并且有着更少的结核病病例；这

些使得可以在常规项目规划中实施基因分型。不过，高结核病负担国家的研究已经显

示，结核基因分型不仅可以开展而且值得开展，但是应用的方式可能会稍微不同。例

如，巴西高结核病负担城市的结核基因分型加强了对地方传播的了解，生成了有关如

何改善结核病防治项目和在哪些地区改善项目的信息（1）。同样，埃塞俄比亚的基因

分型阐明了地方传播（2,3），包括脆弱亚群中的传播，例如儿童（4），促进了结核病

监测和控制的改善。
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结核基因分型虽然具有很大的效用，但许多高结核病负担国家却没有能力开展结核基

因分型，考虑到这一点，本章面向两类目标受众：能够获取结核基因分型数据且想要

利用这些数据改善结核病防治规划的流行病学家和督导与评估官员等人员；有兴趣了

解什么是基因分型及其对结核病防治规划有什么作用的人员。因此，本章描述基因分

型现在和将来可以用于结核病防治规划的一些方式。本章不仅让读者有了基本的了

解，还可以鼓励读者考虑如何更具体地将基因分型应用到高负担地区。

3.2数据准备

虽然本章的重点并不是集中阐述实验室技术或实践，不过简单了解科学家们如何生成基

因分型数据还是有助于我们更好地知道如何利用这些数据回答公共卫生问题。

区分结核菌株

科学家们使用四种主要的分子方法区分不同的结核菌株：限制性片段长度多态性；间隔

区寡核苷酸分型；分枝杆菌散在分布重复单位-可变串联重复序列（MIRU-VNTR）；全

基因组序列测定。科学家们可以单独使用这些方法，也可以将这些方法结合起来使用。

这些方法在区分各基因型方面有着不同的能力，因为它们考查细菌基因组的不同部分。

方法运作方式的差异可以确定被认为在同一个群集内的结核病病例数量（例如具有无区

别基因型的结核病病例数量）。因此，科学家们使用一种以上方法来分析结核分离株，

则可能会取得更好的效果，具体取决于所选择的方法（表 1）。

例如，如果科学家们只使用间隔区寡核苷酸分型方法，不相关的结核菌株也可能会看

起来相关（例如结核分离株看起来具有相同的遗传模式），因为相比其他方法，间隔

区寡核苷酸分型在区分结核分离株方面具有较小的特异性。这会使得结果看起来是少

数几个大的结核病病例群集。这可能会误导公共卫生官员认为最近出现了高水平的结

核病传播，导致他们错误地得出会有大规模结核病疫情暴发的结论。不过，如果科学

家们将该方法与 MIRU-VNTR 分型结合使用，他们可能会发现这些大的结核病病例群集

实际上是由许多较小的结核病群集构成。这样，公共卫生官员会认识到病例并不是通

过共同源相互关联，因此没有理由相信正在发生传播。然后，规划可以避免花过多的

时间和宝贵资源在群集调查上。



在这些方法中，每种方法都有独特的局限性，各国选择的方法取决于许多因素，例如

结核病防治规划可用的技术、专业知识和预算（表 1）。

表 1
各基因分型方法的优势和劣势
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方法 优势 劣势

限制性片段长度多态性 具有较高的菌株区分能力

高度稳定，半衰期为 3.2 年（生物

标志物变化率）

要求具备活菌培养和大量 DNA

需要大量劳动力，并且非常耗时

要求技术专业知识和专业分析软件

不同实验室之间很难开展限制性片段长

度多态性模式的比较分析

对于具有低拷贝数 IS6110 的菌株的区分能

力差

间隔区寡核苷酸分型 要求少量 DNA，不要求活生物体

快速的和可复制的结果可以轻松地在不
同实验室之间进行比较

精确区分具有低拷贝数 IS6110 的

菌株

单独使用时区分能力低

分枝杆菌散在分布重复

单位-可变串联重复序

列

比间隔区寡核苷酸分型的区分能

力要高

快速的和可复制的结果可以轻松地在不
同实验室之间进行比较

比其他基因分型方法要便宜

比限制性片段长度多态性的区分能力要低

并不总是能够获得完整的MIRU-VNTR 资

料

生物标志物的稳定性/突变率不明确

全基因组序列测定 区分能力最高

稳定的生物标志物

可以确定传播的方向

成本高

要求技术专业知识和专业分析软件

结果的解释比较复杂



88 确定和命名群集

一旦科学家们基于基因型区分了不同的结核分离株，他们会使用特定的计算机软件（例

如 BioNumerics）d将分离株分组到相应的群集（如果有的话）。国家结核病防治规划可

以选择将这类软件整合到常规监测系统中。这样做的优势在于系统经过精心的设计后可

以最方便和最有效地改善规划的现场工作和分析工作。

确定群集后，科学家们给每个群集分配唯一的号码或名称。务必要让该号码或名称保持

一致性，这样才能轻松地分享信息。一致性的名称还可以确保流行病学家统计和调查群

集中的所有病例。例如，如果一个国家的不同地区采用不同的群集编号或名称，则流行

病学家可能会将单一群集作为两个单独的（而不是一个）事件来调查。同样，如果群集

名称或编号随时变化，则公共卫生官员可能无法将最近的病例与既往的病例关联起来。

许多国家已经根据菌株系或国家特定地理学确立了专门的术语。例如在英国，群集编号

包含菌株系，而后是唯一编号（例如 B0001 =北京菌株第一号）。此外，一些基因分型

方法（例如 MIRU-VNTR）还具有标准化的国际术语，可以在各国之间开展群集比较

（5）。

3.3分析疫情暴发

基因分型数据可以用于有关结核病传播的特定问题，以及用于分析潜在疫情暴发。具

体而言，我们可以提出下列问题：

• 是否有任何病例是假阳性？

• 我们是否应当将这种情况考虑为疫情暴发？

• 最近是否出现了传播？

• 我们看到的病例是归于再激活还是再感染？

• 结核病传播在不同人群之间、不同时期有什么不同？

开展疫情暴发调查的目的是快速诊断和治疗患有活动性疾病或潜伏感染的患者，从而

预防进一步的结核病传播。通过利用基因分型数据回答上述问题，国家结核病防治规

划可以最大限度地利用国内资源来找到、治疗和预防结核病。最终，这可以促使结核

病防治规划推动更有效的政策，从而终止结核病传播和改善病例发现。

d. 参见：http://www.applied-maths.com/bionumerics

http://www.applied-maths.com/bionumerics


基因分型可以极大地提高疫情暴发调查的成功度。在低结核病负担国家，科学家们可

以通过前瞻性方式确定所有结核分离株的基因型，从而快速发现和调查可能导致潜在

疫情暴发的群集。在高结核病负担国家，国家结核病防治规划可以选择不同的方法，

例如当怀疑选定人群中可能出现疫情暴发时，可以对这些人群的分离株开展基因分

型，和/或当想知道某些地区结核病流行情况（包括传播）的更多信息时，也可以对这

些地区的分离株开展基因分型。例如，可以对特定地点（例如医院）或特定亚群（例

如儿童）中的病例开展基因分型（1–4）。

确定疫情暴发涉及到几个要素：排除假阳性病例；调查流行病学关联（例如各病例是

否分享可能导致传播的共同时间或地点？）；考查耐药性；考虑每个病例的结核病

史。所有这些要素都要考虑在内，示例被用来强调流行病学家应当如何在疫情暴发调

查中考虑这些要素。虽然提供的各个示例都是基于英国（低结核病负担国家）的虚构

疫情暴发调查，不过一般理论和流程可以应用到高结核病负担地区。

排除假阳性病例

一旦具备群集数据，流行病学家在调查潜在疫情暴发的过程中，应当采取的第一个步

骤是确定观察到的结核病病例数量增加是否属于实际情况。我们必须考虑一种可能

性，即当单个实验室连续处理的样本具有无区别的基因型时，一些病例可能属于假阳

性。在这种情况下，应当向实验室查询结果，确定样本是否经过批处理或共用一个安

全柜，这两种情况都有可能存在污染。其他有用的信息包括痰涂片状况、培养生长是

否异常缓慢、采集的样本中是否仅有一个样本是培养阳性等。如果这些问题中有任何

一个问题的答案是肯定的，则更有可能是发生了污染。最后一点，应当与主治临床医

生讨论各个病例，找出患者是否具有结核病相关症状。如果除了实验室信息之外，临

床表现看起来也不像结核病，则可能病例属于假阳性。

流行病学关联

一旦我们已经确认病例数量增加是实际情况，我们应当查阅人口统计学、临床学信息

和风险因素信息，确定群集中各个病例之间是否存在流行病学关联。确认的流行病学

关联要求具备下列证据：各病例发生在相同的地点和相同的时间，其中一个病例患有

活动性和传染性结核病（例如痰涂阳肺结核）。可能的流行病学关联具备下列条件：

各病例发生在相同的地点，但时间未知。流行病学家在调查流行病学关联时会考查群

集内各结核病病例的特征。例如，他们可能会比较各病例的社会学风险因素或居住

地。如果具有相似点，则可以合理地认为各病例具有关联性。
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多种方法可以用来整理群集数据，以便考查是否存在流行病学关联。首先，最简单的

方法是将群集看作病例系列清单，显示所有相关的人口统计学、临床学、实验室和社

会学风险因素，例如吸毒史、酗酒、在押时间和无家可归。这样做的目的是查找各结

核病病例的相似点和不同点。最有用的方法是按照临床表现或报告的时间顺序查看病

例，确定可能的传播链和可能是源病例的个人。例如，源病例（即感染其他人的最初

结核病患者）可能是群集中被诊断或被报告的一个病例，或者可能是最早出现症状的

人。

表 2
群集评估报告（英国）

群集编号： B1006*

MIRU-VNTR： 424352332517333456443372**

唯一患

者识别

码

病例报告

日期

年

龄

性

别
地区

邮政

编码

出生

地

进入

英国

后的

年数

疾病

部位

痰检状

况

既往

结核

病

症状发作

日期

风

险因

素

耐药

性

1 01/05/2013 26 女 伦敦
NW11
5BT 英国

不适

用
肺部

阳性 无 14/02/2013 吸毒
无

2 20/06/2013 33 女 伦敦
NW11
8EL 英国

不适

用
肺部

阳性 无 12/05/2013
吸毒

无

3 28/08/2013 26 男 伦敦
NW11
8EE

牙买

加
13

肺部 阴性
无 25/07/2013 在押 无

4 01/09/2013 31 女 伦敦
NW11
3AZ 印度 10

肺外 不适

用 无 06/05/2013 吸毒

异烟

肼耐

药

5 12/12/2013 52 女 伦敦
NW11
9EQ 英国 不适

用

肺外
不适

用
有 04/11/2013 无 耐多

药

*数据是虚构的。

**群集被定义为具有无区别的结核基因型的两个或多个病例。唯一菌株通常被认为源自再激活，而不是最近传播链。拥有一

个不同位点的菌株的分离株不被认为是群集的组成部分。
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文字框 1
英国 –示例 1

让我们考虑一下表 2 中呈现的数据，了解我们如何利用基因分型数据评估潜在

疫情暴发。该表列出了英国被科学家们归类到群集 B1006 中的病例。这些病

例 之 所 以 都 在 一 个 群 集 中 ， 是 因 为 MIRU-VNTR
（424352332517333456443372）发现每个病例都具备无区别的基因型。这意

味着病例之间可能存在传播，因此我们现在需要确定是否存在可能导致传播的

流行病学关联（例如分享的时间和地点）。请注意，如果所有基因型都不相

同，它们就不可能是一个群集，所以没有证据证明存在关联，从而也没有必要

调查疫情暴发。

我们查看群集时，我们考查的第一件事情是患者是何时生病的。在群集 B1006
中，我们看到在 7 个月时间内报告了 5 个结核病病例。我们利用病例报告日

期来确定时间段，因为它是可验证的日期；它是患者成为实验室或临床确诊结

核病病例的日期。此外，病例报告日期是一个强制变量，因此数据比较完整。

我们通常不使用发病日期，因为这是患者自己报告的日期，更有可能不准确或

缺失。不过，如果我们知道发病日期，则务必要使用它来评估获得结核病诊断

或开始治疗之前的症状持续时间。通过这一点，我们可以确定病例在社区内有

多长时间具有传染性，以及病例可能已经将结核菌传播给其他人的程度。基于

这个认知，我们可以重新评估各病例在群集中的出现顺序。鉴于可能出现通报

较晚的现象，所以病例可能在病例报告日期之前就已经生病了好几个月。

查看时间段（例如病例报告日期和发病日期）后，我们可以考查其他变量。在

这种情况下，我们通过邮政编码可以看出所有病例看起来好像都是伦敦同一个

小区的居民。绝大多数病例还分享着其他关键特征：她们是女性，年龄在 25–
35 岁，主要出生在英国，患有肺部疾病（两个病例同时还是痰涂阳），具有

吸毒史等。在其他国家出生的两个病例已经在英国居住了十多年。基于这些信

息，看起来似乎各病例之间很可能存在流行病学关联（例如各病例可能处于相

关的地点和相同的时间）。我们可以假设共同吸毒是最有可能的流行病学关

联，不过需要开展更多调查来确认这些假设。



92 将数据看作系列清单后，通过图形或其他可视格式来查看数据会很有用处。可以在图形

中展示表 2 中的数据，这样可以更轻松地看出感兴趣的关键变量，还能更轻松地确定

流行病学关联（图 1）。在该图中，流行病学家已经根据病例报告日期将每个结核病病

例安排到时间轴上。个体的形状和颜色指明了疾病部位。每个病例后面的尾部显示了从

症状发作日期到病例报告日期之间的时间长度。图上还指明了风险因素，具体指吸毒和

在押史。最后，在该图左边的表格中显示了有关年龄和性别的额外信息。

图 1
集群图示例，英国（群集 B1006）

文字框 2
英国 –示例 2

正如前面所讨论的一样，评估群集内各病例之间是否存在传播时，我们必须考

虑病例报告日期、症状发作日期（如果可用的话）、疾病部位、病例是否具有

传染性（例如肺部）和传染水平（例如痰涂阳病例被认为比涂阴病例更具有传

染性）。虽然所有这些信息都可从表 2 中找到，但利用图 1 更便于解释。通

过将病例按照疾病部位和痰检状况安排到时间轴上，我们可以观察到哪个病例

可能已经传播了结核病。

在群集 B1006，第四名患者（来自印度）是一个肺外病例，即使她被报告的时

间比第三名患者要晚，但她却在第三名患者（来自牙买加）之前开始显现症

状。因此，第四名患者不可能是通过第三名患者感染结核病，因为第四名患者

的发病日期要早于第三名患者。而且，第三名患者可能也不是通过第四名患者

感染结核病，因为第四名患者患有肺外结核，因此不具有传染性。
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文字框 2 -续

而且，第一名患者、第二名患者和第四名患者都是吸毒者，吸毒已知属于结核

感染和结核病的风险因素（6）。将风险因素信息与症状发作日期结合起来，

我们可以假设这些病例之间在与吸毒相关的社会场所可能已经发生了传播。

耐药模式

评估传播的可能性时，我们还必须考虑群集内各结核病病例的耐药模式。如果各病例的

结核分离株具有完全不同的耐药模式，则这些病例不可能处于相同的传播链。如果一个

群集同时拥有完全敏感或耐药的病例，这一点就尤其准确。虽然完全敏感结核病病例可

能将结核病传播给某个人，然后这个人又发展出继发性耐药，但耐药结核病病例不可能

将药敏结核病传播给另一个人。而且，分离株对多种药物耐药的结核病病例不可能将结

核病传播给分离株对较少药物耐药的结核病病例。在卫生机构开展基因分型的国家，结

核病防治规划通常会常规开展药敏试验，意味着群集中每个分离株都应当具有相应的药

敏模式。

文字框 3
英国 –示例 3

我们可以查看耐药模式，从而更好地了解群集 B1006 可能的传播链。在表 2

和图 1 中，我们可以看到第四名患者对异烟肼耐药，而第一名患者、第二名患

者和第三名患者有着完全敏感的结核病。基于症状发作日期，我们已经确定第

三名患者不可能感染第四名患者。耐药结果支持这种假设，因为在第三名患者

感染完全药敏结核病之前，第四名患者已经感染了异烟肼耐药结核病。第一名

患者可能感染了第四名患者，后者然后获得了异烟肼耐药。第五名患者出现耐

多药结核病。因此，也可能第一名患者、第二名患者或第三名患者将结核病传

播给了第五名患者，后者然后发展出额外耐药。
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调查传播链时，流行病学家还必须考虑一项额外的信息，即结核病史。结核病病例可能

是新近感染结核病，也可能是潜伏结核病被激活，还可能是既往接受过结核病治疗后再

次复发。基因分型数据可以帮助区分新感染与既往疾病复发，因此能够提供有关传播的

重要信息。

在低结核病负担国家，具有结核病史的病例可能会具有历史结核分离株。如果具备这类

分离株，科学家们应当检索它们（和基因型），将它们与当前分离株进行比较。如果各

结核病发作之间的基因型存在差异，这提供证据表明患者经历了新感染（例如再感

染），而不是复发（例如再激活）。因此，这名患者可以成为最近传播链的组成部分。

在另一方面，如果基因型之间无区别，这提示更有可能是结核病再激活。

在高结核病负担国家，不太可能具有历史结核分离株，不过结核病史仍然可以提供重

要的背景信息，帮助评估一名患者是否涉足传播和成为疫情暴发的组成部分。例如，

应当查阅既往发作的治疗转归。如果该名患者既往没有完成治疗，则这提示当前发作

属于复发或持续疾病，而不是最近传播，从而可以将患者安排到时间轴考前的位置。

这名患者很有可能在较长一段时间内都具有感染性，可能导致了群集内病例的增加。

如果该名患者既往完成了治疗，则更有可能处于最近的传播链中。即使具备历史分离

株，但高负担地区经常出现常见菌株的传播，因此也可能再次感染相同的菌株。应当

查阅既往发作的接触者追踪信息，因为也有可能既往未能发现源病例，而患者是被未

诊断的源病例再次感染。

呈现病例之间的流行病学关联

一旦流行病学家通过时间、人和地点相关变量查看了群集，他们可以更好地调查流行

病学关联。正如本章前面所讨论的一样，疫情暴发调查期间收集的基因分型数据和患

者信息可以提供特定场所的传播证据，例如、监狱、学校、工作场所或居民小区，帮

助确定病例之间的流行病学关联。流行病学家务必要通过适当的方式整理和呈现这些

数据，以便明确地显示这类潜在关联。这有助于确定结核病防治规划应当在哪些群体

或地区开展进一步筛查或发起其他公共卫生干预。图 2 和图 3 显示流行病学家如何以

图示方式展现流行病学关联和传播地区。可以利用专业软件（图 2）或基本软件（例如

PowerPoint）（图 3）创建此类图示。流行病学家可以通过调整符号来改编这类图示，

从而展示与疫情暴发调查最相关的信息。
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文字框 4
英国 –示例 4

在群集 B1006 中，第五名患者是唯一有过既往结核病发作的病例。务必要了

解到，如果第五名患者的当前结核病发作与第一名患者、第二名患者、第三名

患者和第四名患者属于同一个传播链，我们就需要调查有关第五名患者既往结

核病发作的详细信息。随访了既往治疗第五名患者的临床医生后，发现第五名

患者的既往结核病发作是在 2012 年 6 月。当时该名患者被诊断为肺部痰涂阳

结核病，但她没有已从医生嘱咐的治疗方案。虽然当时没有记录风险因素信

息，但患者实际上是一名吸毒者。

基于有关第五名患者的这些新信息，我们需要考虑下列情景。第五名患者可能

是因为治疗失败导致了复发，现在由于治疗依从性差发展出耐多药结核病（再

激活）。这将意味着该名患者不属于最近传播链。如果这是实际情况，则该名

患者不可能属于疫情暴发的组成部分，因此可能没有必要进一步调查该名患者

与其他患者之间的流行病学关联。不过，如果第五名患者的既往结核病发作是

由一种不同的菌株所导致，基因分型数据可能显示第五名患者是因为再次感染

结核病而生病。在这情况下，她可能属于最近传播链的组成部分，因此我们应

当调查该名患者，作为当前疫情暴发的一部分。

不论是上述哪种情景，我们应当追踪第五名患者的接触者，调查第五名患者是

否属于疫情暴发的源病例，因为她是第一个被诊断的病例，具有传染性，并且

与其他病例一样存在社会学风险因素（例如吸毒）。如果我们确定她是源病

例，这可能提示接触者追踪未能发现接触者。因此，我们应当考查接触者，确

保我们已经诊断了所有活动性病例。

因为我们已经确定了可能的流行病学关联，我们应当进一步调查该群集，确认

这些关联，确定要开展更多接触者追踪的传播场所。通过发现和治疗社区内尚

未被国家结核病防治规划发现的任何其他活动性结核病病例，预防结核病的继

续传播。在这种情况下，我们进一步的调查需要可以收集有关病例的更多信

息，例如吸毒的场所、详细的在押史（例如在押机构和时间）、职业、定期社

交场合、重要的旅游、常客和既往居住地。
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群集内病例与传播场所之间的流行病学关联
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该图是用 IBM® i2® Analyst’s Notebook®中创建，网址：http://www-03.ibm.com/software/products/us/en/analysts-notebook/。每

个病例下面显示了相关人口统计学或临床信息。每个病例上面用符号指示吸毒。各病例和场所之间的流行病学关联通过线条

显示。

图 3
阐述群集内病例与传播场所之间流行病学关联的示意图
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该图是用 PowerPoint 创建。每个病例通过符号显示，患者特征根据符号的形状或颜色来指示。显示了各病例之间的关联。各

病例的报告顺序由每个病例上面的数字显示。传播地区在维恩图解风格中显示为圆点，病例被安排在相应的每个相关场所

中。

http://www-03.ibm.com/software/products/us/en/an-
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文字框 5
英国 –示例 5

我们可以使用图 2 和 3 以可视方式展现该群集中各病例之间的流行病学关

联。在图 2 中，我们可以看出哪个病例可能有着最大数量的流行病学关联或处

于疫情暴发的中心。在该图中，我们看到处于疫情暴发中心的病例与其他三个

病例直接相关联；她与两个病例通过家庭相关联（一个是家庭成员，一个是在

家庭中待过），与一个病例通过工作相关联（一个是工作同事）。此外，我们

看到其他两个病例通过监狱相关联。在图 3 中，我们看到相同的信息以不同的

格式呈现。该图将病例安排到相应的场所，有助于评估各病例分享哪些场所。

它还采用符号更为明确地显示出生国家和疾病部位。

一旦流行病学家收集了所有相关信息并完成了必要的示意图，结核病防治规划应当考

虑下列问题：

• 是否确定了患者在每个场所的所有接触者？是否所有接触者都接受了筛查？

• 是否可能有其他活动性结核病病例未被诊断出或未经培养进行确认？

• 针对存在既往结核病发作的病例开展了多广泛的接触者追踪？

一旦规划回答了这些问题，流行病学家应当与公共卫生官员和临床人员一起完成疫情

暴发调查。这需要他们首先确定与传播场所相关的病例的接触者。接下来，他们会邀

请接触者接受结核病筛查。最后，他们确保患有结核病或感染的人根据国家指南尽快

开始接受结核病治疗。
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98 3.4分析大型群集

病例数量较少时，利用系列清单或群集图可以轻松地查看基因型群集，正如上面一节所

述。不过，如果群集中有许多病例（例如>10），流行病学家必须使用不同的数据分析

和展示方法。利用大量群集数据，流行病学家通常分别展示时间、人和地点等信息，然

后将这些信息整合起来了解群集的全貌，然后他们能够以图示方式确定流行病学关联。

显示时间、人和地点

首先，流行病学家考查病例在不同时间段的分布。本章已经展示流行病学家如何使用

时间轴来考查传播的真实性。不过，流行病学家还可以使用时间轴来考查群集的增长

（例如不同时间段发现的新结核病病例数量）。这可以呈现为一种标准流行曲线，正

如在图 4 中所见。

病例数量的突然增加可能指示着最近传播，因为一个人最有可能在感染结核分枝杆菌后

很快发展为结核病。发展为活动性疾病的可能性会随着时间的流逝逐渐下降，许多人永

远都不会发展为活动性疾病。因此，完全不可能出现多个病例自发由相同结核菌株再激

活的情况，除非人群中通常传播的基因型数量有限。不过，流行病学家应当调查具有无

区别结核基因型的结核病病例数量的任何增加，确定是否存在真正的疫情暴发，因为观

察到增长并不总是实际情况，正如上文所讨论的一样（例如实验室诊断技术或病例批报

告的错误）。

图 4
群集内结核病病例的流行曲线
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文字框 6
英国 –示例 6

图 4 显示 2013 年 12 月至 2014 年 7 月在特定场所的单一群集中出现了病例数

量的增长。在该群集中，每月平均结核病病例数量在 2013 年 12 月至 2014 年

6 月从 1 例增长到了>3 例，并在 2014 年 7 月增长到了多达 10 例。很显然，

这种模式不同于已知规范，可能指示着疫情暴发。不过，我们在得出已经出现

结核病疫情暴发的结论之前，观察到的增长必须被确认属于实际情况。这要求

排除实验室污染或报告变化，确定这些因素是否属于观察到的病例增长的可能

原因。当单个实验室连续处理的样本具有无区别的基因型时，一些病例可能属

于假阳性。在这种情况下，应当向实验室查询结果，确定样本是否经过批处理

或共用一个安全柜，这两种情况都有可能存在污染。最后一点，应当与主治临

床医生讨论各个病例，找出患者是否具有结核病相关症状、痰涂片状况是否属

于阴性、采集的样本中是否仅有一个样本是培养阳性等。一旦我们已经确认病

例数量增加是实际情况，我们应当查阅人口统计学、临床学信息和风险因素信

息，评估可能的流行病学关联，正如上文所讨论的一样。

流行病学家确认完观察到的病例增长后，会将患者相关信息绘制到流行曲线

上，包括人口统计学、临床学和风险因素特征（图 5）。这可以提供有关社区

中如何发生传播的更多信息。例如，它可以凸显传播正在发生的人群，并且显

示传播在不同时间段的变化趋势。
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100 图 5
群集内按出生地划分的结核病病例的流行曲线
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表 3
群集内病例数量和比例小结

特征 n %

年龄（25-35 岁） 35 88

性别（女性） 35 88

英国出生 15 38

疾病部位 30 75

痰阳性* 24 80

既往结核病 2 5

社会学风险因素** 22 55

总计 40 100

*仅肺部病例。

**社会学风险因素包括吸毒、饮酒、在押和无家可归。

文字框 7
英国 –示例 7

图 5 显示群集中最早诊断的病例来自英国出生患者，而非英国出生病例数量后

来不断增加。这提示传播可能最开始是从英国出生人群向非英国出生人群蔓

延。一段时间之后，传播在很大程度上继续在非英国出生人群中扩散。

表 3 显示群集中绝大多数病例的特征是年龄 25–35 岁（ 88%）、女性

（88%）、非英国出生（62%）和肺部痰涂阳（80%）。我们还发现超过一半

的病例（55%）具有结核病相关社会学风险因素（例如吸毒史、酗酒、在押时

间和无家可归）。



利用流行曲线评估完基因分型数据后，流行病学家会评估特定群集内的结核病病例的

特征，方法是总结群集中病例的人口统计学、临床学和社会学风险因素数据。流行病

学家会计算具有每个特征的病例的数量和比例，然后将它们与群集的病例总数进行比

较（表 3）。

如果结核病防治规划考查该群集，规划人员可以将这个地方群集的特征与国内具有相

同结核基因型的所有病例进行比较，前提是具备这些数据（例如国家群集，包括这个

地方群集的病例和国内具有相同基因型的其他病例）。这有助于规划评估地方群集中

的病例是否不同于国内其他地方具有该基因型的其他病例。如果地方病例看起来不同

于国家层面上的其他病例，这可能提示传播是在当地发生（表 4）。

表 4
病例数量和比例的比较（地方和国家群集）

特征
地方 国家

n % n %
年龄（25-35 岁）

35 88 48 40

性别（女性） 35 88 42 35

英国出生 15 38 75 63

疾病部位 30 75 90 75

痰阳性*
24 80 72 80

既往结核病 2 5 7 6

风险因素** 22 55 40 33

总计 40 100 120 100

*仅肺部病例。

**社会学风险因素包括吸毒、饮酒、在押和无家可归。

除了查看结核病病例中人口统计学和社会学风险因素的相似点之外，流行病学家还务

必要查看群集中各病例之间的地理位置距离，或者各病例与疑似传播来源地区之间的

地理位置距离。在这方面，流行病学家可以利用邮政编码或地址推导出纬度/经度坐

标。然后，流行病学家可以将数据导出到 GIS 软件包，e用于绘制分布图。流行病学家

可以在分布图上添加病例特征和地标或场所，计算病例之间的距离。如果不具备 GIS 或

其他分布图绘制软件，流行病学家可以使用简单纸质地图。如果流行病学家拥有病例

和/或疑似传播点的近似或完整地址，这个效果会特别好。通过确定潜在群集内结核病

病例的居住地和/或生活社区，两种方式都能协助展示可能已经发生结核病传播的地

点。
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e. 如 ArcGIS（http://www.esri.com/software/arcgis/）

http://www.esri.com/software/arcgis/)
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文字框 8
英国 –示例 8

表 4 凸显地方群集与国家群集之间存在着明显的差异。地方群集的病例主要特

征是非英国出生（62%）、女性（88%）、年龄 25-35 岁（88%）。国家群集

的病例主要特征是英国出生（63%）、男性（65%）、仅 40%年龄 25-35 岁。

此外，地方群集比国家群集有更高比例的病例存在社会风险因素（分别为 55%

与 33%）。这可能提示地方传播发生在非英国出生高风险女性群体中。应当在

地方层面上加强调查和监测，确定实际情况是否如此。

文字框 9
英国 –示例 9

在图 6 中，我们看到按居住地绘制的群集结核病病例分布图（利用 ArcGIS

10）。各病例根据出生地（英国出生或非英国出生）采用不同的符号进行编

码。该分布图揭示各结核病病例之间居住得是多么地靠近。此外，它还显示非

英国出生病例聚集在分布图的中心，而英国出生病例零星聚集在分布图的外围

地带。这有助于确定可能发生传播的地理区域。



图 6
按出生地划分的群集结核病病例的 GIS 分布图
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3.5基因分型数据的局限性

尽管基因分型数据具有良好的效果，但结核病防治规划在利用基因分型数据发现结核

病疫情暴发之前必须了解这类数据的局限性。

首先，流行病学家必须谨记不同基因分型方法（即限制性片段长度多态性、分枝杆菌

散在分布重复单位 –可变串联重复序列、间隔区寡核苷酸分型和全基因组序列测定）有

着不同的区别水平。也就是说，每种方法在区分各基因型方面有着不同的能力。如果

一种方法不具备足够的区别能力，病例可能会被归类到错误的群集，无法代表实际的

传播情况。

其次，流行病学家必须谨记即使利用具有高区别能力的方法来区分基因型，基于基因型

的群集归类也并不总是代表传播情况。人群中传播的常见菌株或潜伏结核病的同时再激

活都是很好的例子，说明各病例如何被归类到单一群集但可能并不属于最近传播的结



104 果。这在高结核病发病率地区尤其存在问题。例如在南非，北京结核株属于地方病，有

着广泛的传播。这意味着绝大多数基因分型方法单独使用都不具备足够的区别能力，无

法发现结核病的实际传播（9）。此外，有些低发病率国家的绝大部分结核病病例源自

从高结核病负担国家传来的菌株，这些国家较大规模的分子群集可以代表国外常见菌株

的传播。因此，不论是在高负担地区还是在低负担地区，流行病学家始终应当获得流行

病学信息，例如发病时间、去过的地方、人口统计学和社会学风险因素等，这些信息有

助于取得传播的可能原因。因此，流行病学数据的质量对于分析利用基因分型数据非常

重要。缺失或不准确数据可能会导致各病例和场所之间的关联缺失或错误关联，进而导

致更多有关联的结核病病例未被诊断或诊断延迟。因此，结核病防治规划应当尽量最大

限度地减少关键变量的数据缺失，确保具备数据质量保障规程。f

最后，抽样偏差通常不可避免。当抽样人群并不代表实际人群时，就会出现抽样偏

差。基因分型依赖于培养技术，因此未通过培养确诊的病例被排除在基因型群集之外

（8）。因此，一些结核病病例会被错误地归类为拥有唯一结核基因型，有些属于疫情

暴发范围内的结核病病例也可能会被错过。这会导致过低地估计传播程度。有些国家

并不会对所有分离株开展普遍分型，或者有些国家很大比例的病例是可能在诊断前就

离开的流动人口，抽样偏差在这些国家尤其具有局限性。在这种情况下，许多菌株可

能会被错误地归类为唯一菌株，妨碍群集和传播事件被发现。还务必要在时间期限固

定的研究中承认这种局限性，因为无法对研究前和研究后诊断的病例的分离株开展基

因分型。如果科学家们在研究开始阶段发现受控群集中最后几个病例，或者在研究结

束阶段发现某个群集中最初几个病例，可能会导致科学家们错误地将群集归类为增长

数量小或增长速度慢。

3.6在高结核病负担地区开展基因分型的特殊考虑事项

迄今为止，结核基因分型通常在低结核病负担地区常规开展，因此在高结核病负担地

区利用基因分型数据的最佳方式仍然尚未确定。虽然基因分型的原则在不同地区之间

相同，但是流行病学家在高结核病负担地区如何将基因分型应用于公共卫生目的还是

有一些差别。结核病高传播水平地区应用基因分型数据尤其面临着特定的局限性。

f. 有关最大限度减少和处理缺失病例相关数据的更多信息，请参见第 2 章。



与低结核病发病率地区不同的是，国家结核病防治规划在高结核病发病率地区利用基

因分型开展深入群集调查并不总是可行或值得。这通常是因为疫情暴发调查非常耗费

资源，而资源和人员可能并不到位。具体而言，在结核病高传播水平国家，一般人群

患结核病的风险较高，这意味着确定要开展筛查和公共卫生干预的具体传播地区尤其

困难。如果人群中传播的菌株的数量有限，这一点会变得更困难（9）。

高结核病负担国家的结核病防治规划可以在疫情暴发调查期间使用基因分型确认或排

除传播，而不是前瞻性地利用基因分型来发现和调查所有群集。例如，如果在学校内

发现了结核病病例，然后筛查发现了进一步的活动性病例，则基因分型可能有助于确

认儿童们是否已经处于传播链中，最终可能推动该场所的延展型接触者追踪。如果儿

童们并不是感染相同的菌株，则尚未出现传播，可以花较少的资源开展调查。基因分

型还可以用于特定的亚群和分场所，了解地方结核病流行病学和进一步改善结核病控

制。例如，巴西和埃塞俄比亚的多项研究发现，亚群（例如儿童）或分场所（例如单

一地理区域）中的基因分型可以更好地了解地方结核病流行情况和防治规划（2–5）。

如果国家结核病防治规划决定通过前瞻方式使用基因分型，则应当集中发现重点疫情

暴发，这类疫情暴发中菌株与治疗转归差息息相关，例如耐多药结核病或广泛耐药结

核病菌株、导致高水平死亡率的菌株、导致毒性加强的菌株等。为了发现这些疫情暴

发，最有用的要素是能将流行菌株与地域关联起来的基线数据库。然后，国家结核病

防治规划可以监测具有特定菌株的病例数量的变化，作为常规监测的一部分。他们可

以使用本章前面描述的工具以可视方式展现按空间和时间划分的趋势，凸显病例数量

的非预期增长。基于结核病地域数据或“热点”，更为广泛的社区筛查可以更有效地发现

更多活动性病例和减少继续传播，而不是将精力放到收集信息开展群集评估上，后者

需要耗费大量资源，而且不太可能更多地发现继发性活动性病例。
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106 3.7结论：利用基因分型数据改善大众健康

尽管基因分型数据存在局限性，它们还是提供了革命性的机会，可以更好地了解低负

担和高负担结核病地区的地方疫情。通过考查人群内不同时间段流行的结核基因型，

可以确定最常见的或最流行的基因型。这些信息可以用于推导出每个基因型的基线传

播水平，方法是计算每个月或每个季度的平均病例数量。只要发现特定基因型的结核

病病例数量相比基线数据有了增长，就可以确定传播的加剧。而且，通过将基因分型

数据与流行病学数据结合起来，结核病防治规划可以对社区中的结核病传播有更详细

的了解，从而使得公共卫生官员有针对性地面向高危人群开展干预。

还可以总结每个结核基因型中结核病病例的特征，利用这些特征制定有针对性的结核病

控制策略。然后，可以监测基因型群集内病例数量的减少，以此评估这些策略的成功程

度。最后，创建一个基因型库还有助于发现传入病例或再激活的最近传播在人群中出现

的新基因型。考虑到在分析中利用基因分型数据可以获得宝贵的信息，这些信息如果利

用得当，则可以成为公共卫生领域的巨大财富，能够帮助极大地改善结核病控制和预

防。
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第 4 章
分析加剧结核病流行情况的因素

目标受众：

(1) 流行病学家、统计学家和督导与评估官员。

(2) 有兴趣了解加剧结核病流行的因素和如何利用所获信息改善

规划实施的国家结核病防治规划人员。

预期成果：

本章结束时，读者应当能够：

• 了解生态分析的目的和流程。

• 了解利用结核病通报数趋势作为结核病发病率不完美代理变

量的依据。

• 认真评估不同时间段的项目规划、卫生、宏观经济数据时间

序列图与结核病病例通报系列的关系。

• 通过补充各种各样的数据，合理推断出病例通报数趋势在多

大程度上反映基本结核病发病率的实际变化。

作者：

Charalambos Sismanidis、Ellen M.H. Mitchell、Emily Bloss、Philippe
Glaziou



110 4.1生态分析

生态分析指研究各人群或地区间的差异。生态分析是一项有用的工具，关于社会、经

济、政治、文化、流行病学和卫生系统因素如何积极地或消极地影响结核病流行进

程，生态分析可以提出宽泛的陈述和建立相关的假设。生态分析主要是一项探索型工

具，而不是一项确认型工具。生态分析利用平均值或其他聚合度量指标，探索宏观层

面促成因素与结核病流行动态之间的关系，而这类关系无法通过其他方式进行研究。

生态分析可以提供哪些解释？

生态分析被最常用来合理解释不同时间段和不同地域（国内或跨国）的结核病负担趋

势。不过，它有助于探索细菌性确认病例的比例差异，查询肺结核比例与肺外结核比

例之间出现差异的原因。

简单探索型生态分析可以由结核病防治规划人员开展，在高负担地区已经帮助显示了

看似关系不大的社会和经济发展如何影响结核病病例通报（1）。本章中描述的分析原

则和任务都是关于结核病病例通报（作为结核病发病率的代理变量），不过也可有效

地解释结核病控制领域让人困惑的其他归因问题。

4.2结核病发病率

发病率是特定时间段（结核病防治领域通常被界定为一个日历年）内出现的新结核病发

作数量。鉴于当前结核病诊断工具的局限性、从感染到发病的长时间潜伏期和结核病临

床表现的各种方式，直接衡量一般人群中的结核病发病率不仅不切实际，而且需要耗费

大量资源。迄今为止，没有任何国家开展过具有全国代表性的发病率调查。发病率调查

需要涵盖一个非常大规模的个人队列（例如超过 50 000 人），该队列在至少一年的时

间内需要频繁地接受筛查，尽量避免出现失访现象，从而确保结果的有效性。a

a. 痰涂阳肺结核的发病率无法从学校儿童的结核菌素调查结果中推导出来。虽然这是过去采用的一种方法，不过它最近

受到了密切关注，而各项基本假设不再被认为令人满意。[van Leth F, van der Werf MJ, Borgdorff MW. Prevalence of
tuberculous infection and incidence of tuberculosis: a re-assessment of the Styblo rule. Bull World Health Organ 2008; 86: 20-
6.]



因此，发病率通常可由通报给国家结核病防治规划的常规结核病病例推导出来，尽管

仍然存在着不确定性，包括已诊断但未被报告（例如通报给国家结核病防治规划）的

病例数量以及完全未被诊断出来的病例数量（图 1）。

图 1
日历年内新发结核病病例与结核病病例通报之间的关系
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新发结核病

未被诊断的结
核病病例

已诊断但未被报告的
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（国家结核病防治规

划已知病例）

发病率与病例通报率
之间的缺口（国家结
核病防治规划未知病

例）

在拥有高绩效结核病监测和卫生系统的高收入国家（例如英国或美国），病例通报系

统可以捕获所有或几乎所有新发病例。

不过，在其他国家，常规病例通报数会提供有偏差的数据。

• 首先，私营部门更容易不报告新诊断病例，这是在亚洲和世界其他地区通常观

察到的现象。

• 其次，并不是所有病例都会被诊断出来，尤其是在缺乏健康保险和社会保护或

同等机制的国家，或者在卫生服务和实验室的覆盖面和绩效仍然较薄弱的国

家。诊断水平低的常见原因包括：很大比例的现有结核病病例缺乏症状；患者

自行判断症状不严重，因此没有求医；就诊者求医过程中没有被关怀服务提供

方诊断出结核病。

• 第三，中低收入国家只有约一半的结核病报告病例最后被确诊为结核病病例—

—即通过细菌学确诊的病例。在许多国家，诊断规程主要局限于痰涂片镜检，

痰涂片镜检只具备有限的敏感性。
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11 2
因此，中低收入国家结核病发病率的水平和趋势是一项巨大的挑战。临时解决方案是

利用现有数据（即病例通报）开展生态分析，提高对结核病流行决定因素的了解，以

及更好地了解这些决定因素如何影响趋势变化。同时，我们还应当尽量增强结核病监

测系统的绩效，以便覆盖所有卫生保健服务提供方，最大限度地降低漏报水平。虽然

我们知道病例通报率并不接近于过去或现在的实际发病率，但我们期望结核病控制领

域的各种改善应当在未来最终导向一个共同的目标。下面是印度尼西亚结核病发病率

和病例通报率估计值的时间趋势示例（图 2），其中监测系统最近几年已经将规模扩展

到包括大型公立和私立医院的病例通报数，这一举措已经减少了与发病率估计值之间

的缺口。

图 2
印度尼西亚 1990 年至 2011 年结核病发病率（蓝线）与结核病病例
通报率（红线）估计值的时间趋势。蓝色点线显示结核病发病率估
计值的不确定区间。
资料来源：世界卫生组织结核病数据库

很大的不确定性 （缓慢）下降

缺口缩小

1990 1995 2000 2005 2010



4.3利用生态分析了解结核病流行情况

应当系统性地编制和评估有关推动结核病流行变化的已知因素的数据，这样有助于充

分了解结核病负担的水平和趋势，尤其是在监测系统薄弱的国家，薄弱的监测系统会

产生存在质量问题的数据。例如，为了评估结核病病例通报率能在多大程度上代表真

实的结核病发病率，我们需要根据自己对推动结核病流行变化的各项因素的了解，确

定观察到的病例通报趋势是否合理。我们会考查观察到的病例通报趋势与影响结核病

流行情况的所有要素之间的逻辑一致性。在本章中，我们将这些影响要素称为推动

力，因素或参数。表 1 总结了我们在生态分析范畴下开展的任务的类型以及各项任务

的预期目的。

表 1
推荐的生态分析任务列表和各项分析的预期目的

分析任务 分析目的

查阅发布的荟萃分析，如果没有，

查阅可用的文献（证据），了解特

定因素在结核病动态流行中的作

用。

评估潜在关系的社会、经济、政

治和生物合理性。

理解关联的预期强度。

观察病例通报的时间序列图（包括

绝对数量和人均通报率）和已知与

结核病相关的因素。

确定和解释观察到的趋势的变

化。

评估各因素与病例通报之间的临

时关系。

假设每个因素推动结核病负担的

方向。

观察年龄、性别、区域和结核病病

例类型之间的病例通报差异。

评估观察到的趋势的一致性。

观察推动力的变化程度，与病例通

报的变化程度进行比较。

发现任何潜在的剂量反应关系。

与区域内具有类似特征的其他国家

进行比较。

评估假设的趋势解释的一致性。

附录 4 详细列出了结核病生态分析中可以开展调查的各种因素的类型，以及相关的示

例和推荐的解释。
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114 4.4生态分析的概念框架

为了帮助预期目标受众了解生态分析，我们建议提供一个概念框架，框架会指明针对

主要变量之间的关系所做的基本假设。这些可以是非常简单的总结描述，了解专家对

不同因素的作用的初步看法，例如图 3 中显示的概念框架。

图 3
关于结核病相关因素在哪个方向加剧疾病负担的概念框架

艾滋病病毒现患率

糖尿病现患率

人口老龄化

抗逆转录病毒治疗覆盖面

异烟肼预防治疗覆盖面

国内生产总值增长

概念框架还可能会有许多更具细微差别的、多层次的假设，如附录 5 所示。

概念框架的设计越简单，就越容易描述您所探讨的积极关系和消极关系，并且有助于

证明您选择的一系列因素的合理性。预期目标受众应当能够轻松地掌握生态分析的理

论依据。虽然一些目标受众不需通过视觉方式就能很快认识到基本流行病学逻辑，但

其他人可能需要清晰的概念框架才能更好地认识到消极影响和积极影响。

所有领域的特定关键信息都缺失时该怎么办？

鉴于并不是所有主题都具备全部所需数据（或以适当的单位或年份），有必要保持乐

观态度 –利用该时间段的已有数据和您掌握的分析单元，同时承认这些数据的局限性。



我们应当如何确定要包括的领域和指标的优先次序？

确定生态分析需要包括哪些要素无疑非常富有挑战性。流行病学家可能会就文献（例

如荟萃分析）中发现的关联的相对强度提供建议。不过地方专家对领域（附录 4 中有

相关解释）和指标的深入讨论应当可以指导优先次序的确定，因为结核病流行情况可

能会与当地实际情况密切相关。一种方法是结核病防治专家集体讨论出可能会发挥作

用的所有潜在因素的完整列表，然后商定适合探讨的重点潜在推动力的清单。下面是

南亚一个国家的示例（表 2）。

表 2
影响结核病发病率的主要领域和因素的清单

领域 推动发病率下降的因素 推动发病率上升的因素

卫生部门层面保护和预防干预
改善的卫生系统绩效

有限的健康保险覆盖面

传播 过渡到门诊护理
快速城镇化加剧人口流动

易感性
经济不平等减少

吸烟减少

人口老龄化

艾滋病疫情蔓延

糖尿病发病率增加

筛查和诊断
DOTS 规模扩大（长期）

医防合作方法（长期）

DOTS 规模扩大（CNR）
医防合作方法（CNR）

结核病治疗 拓展型治疗中心

记录和报告

CNR -病例通报率

请注意，虽然有些因素通过短期内提高病例通报率可以给结核病发病率带来明显的有

益效果，但自相矛盾的是，这些因素会给人一种结核病负担再次加重的错觉。例如，

DOT 规模扩大、医防合作、主动病例发现以及记录和报告改善会弥补实际发病率与病

例通报率之间的差距，从而增加监测系统内接受关怀的结核病患者人数。

一旦界定了主要领域和推动力，应当尽可能多地编制相关的、及时的、有效的和以适

当单位表达的支持数据。

如果生态分析是作为正式的规划和政策评估的一部分，我们建议重点考虑国家结核病

防治规划和卫生利益相关方通过政策和实践变革可以积极影响的领域。确定超出预期

目标受众控制范围之外的疫情推动力通常只能发挥有限的作用。
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116 如果专家认为很重要的领域没有数据该怎么办？

什么时候可以使用代理变量？如何确定代理变量是否合适？通常，我们想要衡量的变量

无法从我们要求的聚合层面获得，或者无法在我们需要的时间段内获得。因此，我们经

常依赖于代理变量提供帮助。合适的代理变量会与我们希望包括的衡量手段有着非常明

确的紧密相关性。查询文献资料，了解其他场所采用的代理变量的优势。代理变量与想

要衡量的推动力越不相关，就越不可能实际反映无法获得的数量。

4.5准备分析所需数据

开始前，务必要冷静地评估选择要包括的数据的质量。避免太过老旧的数据（根据分析

的目标需提前界定），还要避免与所选分析单位基本上没有任何对应关系的数据（例如

预期分析单位是区县，但只具备聚合区域数据）。最重要的是，如果希望将因素趋势与

病例通报率趋势关联起来，需要具备有关多个时间点的因素的信息。

在不相容的地域单位（图 4）之间整合数据非常耗费时间，但却是生态分析的一个必要

步骤。如果希望使用的数据的呈现单位比已经选择的分析单位要低，则必须聚合数

据。绝大多数统计软件包提供聚合指令。

图 4
不同层面的分析单位，从最低（个体患者）移到较高聚合地域层面

聚合层面 2（例如地
区）

聚合层面 1（如区县）

结核病基本管理单元

卫生机构

结核病病例通报
（国家结核病防治
规划已知病例）

患者
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4.6个案研究

生态分析非常适用于以可视方式呈现结果，可以非常有效地将结果传递给各种各样的

利益相关方。一旦数据被汇集起来，开始开展分析，以可视方式呈现与时间序列图和

散布图的关系。很明显，分析的类型可能取决于可用的数据和每个国家的具体国情。

在本节中，我们提供一系列阐述性的示例，显示不同国家如何逐步地以图形方式呈现

数据，从而对病例通报趋势进行了合理的解释。第一步可能是详细地查看不同时间段

的病例通报情况，注意变化的方向、时机和斜率。

图 5 显示两个阐释性国家示例，强调三角测量和背景信息对于推导出有意义的结论的

的必要性。在过去十年里，印度尼西亚的病例通报率一直在稳定增长，一个箭头指示

这种增长开始于 DOTS 策略被采纳之时。推动力与趋势之间的时机问题（也被称为时间

关系）是一个很好的线索，有助于评估潜在的因果关联。我们期望在病例通报率发生

变化之前先出现推动力变化。

图 5
印度尼西亚每 10 万人口病例通报率趋势（1990–2011 年）
资料来源：世界卫生组织结核病数据库
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新病例和复治病例总计

新涂阳
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与此相反，越南的示例（图 6）揭示结核病报告病例通报率存在两个截然不同的轨迹。

稳定的结核病通报率和下降的涂阳结核病病例比例在解释方面造成了困扰。
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11 8 图 6
越南每 10 万人口病例通报率趋势，1990–2011 年（黑色：所有类型，红
色：涂阳）
资料来源：世界卫生组织结核病数据库
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查看所需期间的病例通报聚合趋势后，下一步是探讨年龄、性别和区域差异，如第 1

章所述。这既是一个数据质量保障步骤，也能弄清楚国家数据是否模糊了独特的推动

力，这类推动力可能标志着国内存在区域动态或微观疫情。

为了探讨时间序列数据中的地方差异，印度尼西亚的工作团队绘制了全部 34 个省的病

例通报图（图 7）。这些时间序列数据的比较提示，虽然绝大多数省份出现了病例通报

的普遍增长，但一些地区可能有着独特的疫情动态和疾病推动力。由于印度尼西亚是

由群岛组成，这一点完全有可能存在。仍然需要调查省级层面上的病例通报率差异是

否反映了疾病负担的差异或结核病发现和报告覆盖面的差异，或者是否同时反映了这

两方面的差异。报告中的错误（包括错误的地域差异）也不能被排除在外。

在已经完成了全国结核病现患率调查的国家，为了假设成年人肺结核现患率水平和结

核病病例通报中表达的地方疾病负担水平之间的关系，一种方法是将它们绘制成图

（图 8）。

应当注意到，现患率调查不能足够有效地估计州级层面的现患率，不过它仍然是生成

假设的一项有用练习，而且能进一步补充州级层面的现场调查。



图 7
印度尼西亚所有类型结核病（红色）通报率和涂阳（蓝色）结核病
通报率省级和国家（100_印度尼西亚）层面时间序列（1998–2011
年）
资料来源：国家结核病防治规划印度尼西亚

可以探讨多少影响要素？单个图形或解释模型中可以包括多少推动力？

只要具备高质量的数据，可以完成尽可能多的探索型图形和比较。不过，为了探讨单

一解释模型内大量因素对病例通报的影响，您可能发现需要咨询一名统计学家，帮助

找到适当的统计方法，以便克服众所周知的“大 p 小 n 问题”。该问题指面临着许多影响

因素但却没有多少观察结果（例如年份或基本管理单元）。例如，一个小国有 34 个卫

生区、13 个省和 4 个地区，则最大的样本量是 34，如果国家结核病防治规划想要了解

几十个影响区县病例通报率的潜在要素，该样本量可能会太少。
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生态分析的挑战和局限性

生态分析是一项宏观层面的工作，尝试解释复杂系统的形态，并且混杂和协方差通常

也是一种风险。生态分析在一些圈子里一直有着不好的名声，因为它在很大程度上依

赖于平均值和比例，这两类变量被认为无法完全反映特定地点或时间的可变性。这种

过分简化的模式使得生态分析非常有吸引力和容易利用，但同时也容易出现错误。虽

然结核病的主要推动力不太可能被忽略，但关键要素通常无法衡量或不可用。给所有

相同分析单位和时间段找到足够多的数据几乎总是一项挑战。如果缺乏有关政策实施

和项目规划扩展步伐的详细监测数据，则很难适当地将转归归因于工作。

图 8
尼日利亚州级层面成年人肺结核现患率和病例通报率散点图
（2012）
资料来源：尼日利亚国家结核病防治规划数据库和第一次全国结核病现患率调查

每 10 万人口结核病现患率

4.7结论

可靠的生态分析可以帮助有效地确定不同时间段和不同地理区域影响结核病流行情况

的大量要素。有时，分析过程不会得出单一的简单陈述，而是多个合理的和一致的解

释。系统性地详细审查影响结核病流行情况的各类因素的主要要素，以及谨慎地应用

真实性标准，这样可以帮助国家结核病防治规划弄清楚在结核病控制领域所做的努力

是否产生了影响，以及如何扩大对结核病疫情的这种影响。
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122 附录 4
结核病生态分析中应当调查哪些类型的数据？

有效的生态分析并不需要包括影响结核病疫情的所有因素，不过至少应当考虑使用下面

六个领域的度量指标（图 A1）。

图 A1
影响结核病流行情况的各大领域的示意图

1.
保护

6.
记录和报告

2.
传播

结核病
通报

5.
治疗

3.
易感性

4.
筛查和诊断

1. 卫生部门层面保护和预防干预

这些属于公共卫生干预，旨在预防结核病感染和保护感染者不进展到活动性疾病。这

些因素被策略性地包括在生态分析中，因为它们都是在卫生部门可控范围内的因素。

因此有关这些因素的洞察力可以直接被转化为改善的政策和实践。下面是可以被包括

在生态分析中的各种因素的阐述性列表：

• 聚集区域的行政管理、环境和个人感染控制措施。

• 艾滋病病毒感染者中的抗逆转录病毒治疗覆盖面。

• 潜伏结核病感染治疗的覆盖面。

• 卡介苗接种覆盖面。

• 活产的五岁以下儿童死亡率（图 A2 和图 A3）。
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图 A2
越南每 1000 活产中五岁以下儿童死亡率的时间趋势，1990–2010
年（对数标尺）。五岁以下儿童死亡率此处被用作卫生系统绩效的一项总体指
标。在过去二十年间，该死亡率已经有了大幅下降，2011 年达到的水平相当于二
十世纪六十年代中期在西欧观察到的水平。该项因素预期能推动结核病负担下
降。

资料来源：世界银行
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图 A3
每 1000 活产中五岁以下儿童死亡率相对人均国内生产总值的散点
图（2010）。每个蓝点代表着一对国家数据点。尼日利亚被显示为红色。长方
形内的国家的人均国内生产总值为 1000 到 1500 美元。这提示着尼日利亚卫生系
统的绩效水平（通过五岁以下儿童死亡率指标衡量）比按照经济规模预期的水平
要低。

资料来源：世界银行
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124 2.传播

这些因素通常与城镇和工业设计、住房政策、劳教和拘留实践等有关。这些通常都不

属于国家结核病防治规划的直接影响范围。不过，它们可能会在结核病流行情况发挥

着强大的作用（2,3）。

结核病传播中发挥关键作用的因素包括：

• 监禁率。

• 监禁的平均时间（量刑标准）。

• 深坑硬岩采矿作业的覆盖面。

• 每间卧室或每个单元的平均人数。

• 人口密度（每平方米的人数）。

• 居住条件不佳（拥挤）的人口比例。

• 经济规模，例如通过人均国内生产总值衡量（图 A4）。

图 A4
越南人均国内生产总值的时间趋势（对数标尺），1990–2010 年。
过去二十年内，经济每年都以基本稳定的增长率在不断扩展。二十世纪九十年代
后期的亚洲经济危机只产生了有限的影响。该因素预期能推动结核病负担下降。
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3.易感性

人们对结核病感染的易感性和羁患结核病是一个广泛的主题，我们对易感性的许多了解

都来自生态分析（4）。这些指标可能是通过损害免疫系统与结核病易感性有着非常直

接的关联（例如 HIV 和糖尿病），或者它们可能是源自不同形式社会排斥的现实易感性

的上游指标，例如文盲、边缘化以及基于收入、性别、宗教、种族和国籍的不平等。反
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映一个人群内结核病易感性增加的因素包括：

• 健康保险和社会保护项目的覆盖面，个人自付额占卫生保健支出的百分比。

• 艾滋病病毒感染现患率（图 A5）。

• 糖尿病现患率。

• 吸烟、酗酒、注射吸毒和室内空气污染的发生率。

• 消瘦、生长迟缓和营养不良的发生率。

• 基尼系数。

• 识字率。

• 性别不平等指数。

• 失业率。

• 境内流离失所或无家可归的发生率。

• 矽尘暴露发生率。

• 既往结核病和纤维化病变现患率。

• 人口统计学变化，例如人口老龄化（图 A6）。

图 A5
尼日利亚 15–49 岁人群中艾滋病病毒现患率的时间趋势，1990–
2011。预期 1990 年至 2000 年推动了结核病负担上升，自此后一直稳定。

资料来源：AIDSinfo 数据库
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126 图 A6
1990 年和 2010 年代表人群按年龄和性别分布的一般人群人口金字
塔。在过去二十年内，尼日利亚的人口统计学一直保持稳定。根据国内结核病负
担在各年龄段的分布，人口统计情况可能会推动结核病疫情上升或下降。
资料来源：联合国人口司数据库
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4. 筛查和诊断

筛查和诊断指标指卫生系统内影响求医行为以及结核病症状得到识别和疾病得到诊断

概率的所有因素。这些指标相对简单，而且在国家结核病防治规划范畴内很容易得到

改善，因此这些指标非常值得被包括在致力于考查结核病病例通报差异和结核病通报

病例分布（肺部与肺外）的生态分析中。一些常用指标包括：

• 没有医疗保险的人口比例 –卫生保健覆盖面不足 –获得免费结核病诊断。

• 每 10 万人口中接受结核病筛查的平均人数。

• 高风险群体的结核病筛查率。

• 调查中报告的结核病症状知晓率（例如人口统计学健康调查结核病单元）。

• 调查中报告的长期咳嗽、发热和其他结核病症状的求医行为。

• 每 10 万人口中的结核病调查率（提交的样本数量/10 万人）。

• 每 10 万人口的胸部 X 线检查平均数量。

• 每 10 万人口的 GeneXpert 设施的平均数量。

• 每 10 万人口的诊断中心平均数量。

• 培养实验室和/或药敏试验实验室的平均数量。

• 每 10 万人口的护士、医生和/或放射科医师平均人数。

• 艾滋病病毒感染者污名指数，对求医行为的影响。
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• 医防合作/社区/活动性病例发现倡议行动的覆盖面和绩效。下面是一类时间序

列数据的示例，这些数据被编制来书面记录诊断能力和覆盖面的扩展（图 A7）。

图 A7
医防合作和主动病例发现对结核病病例通报的促进作用，表示为越
南结核病病例通报总数的百分比。
资料来源：越南国家结核病防治规划
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5.结核病治疗

治疗措施也需要在生态分析中着重考虑，因为结核病治疗对疾病动态的良好效果已经

得到证明。生态分析采用的一些结核病治疗措施包括：

• 治疗成功率（图 A8）。

• 平均痰转化率。

• 结核病治疗支持率。

• 结核病患者死亡率。

• 直接观察治疗的覆盖面。

• 药品管理指标。

图 A8 显示了不同时间段总体治疗成功百分比的示例。虚线代表全球 85%的治疗成功目

标值，2011 年首次实现该目标值。
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128 图 A8
尼日利亚国家新涂阳病例通报队列的治疗成功（治愈或治疗完成）
百分比，1996–2011 年
资料来源：世界卫生组织结核病数据库
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图 A9 显示了莫桑比克一个省份在不同时间段给合并感染结核病患者扩大辅助艾滋病关

怀服务的示例。可以对这些数据进行叠加分析，以便探讨队列中的治疗转归。

图 A9
莫桑比克加扎省艾滋病病毒阳性结核病患者中复方新诺明预防
（CPT）和抗逆转录病毒治疗（ART）覆盖面扩大的时间序列，
2006–2012 年
资料来源：莫桑比克国家结核病防治规划
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偶尔情况下，还值得考查诊断后治疗的时间延迟，以此了解延迟在关怀提供中可能扮

演的角色。这些图合起来显示了覆盖面的上升和抗逆转录病毒治疗提供及时性的初步

提高。这些趋势似乎与艾滋病病毒阳性结核病患者中的结核病治疗成功率上升相吻合

（图 A10）。
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图 A10
莫桑比克与结核病治疗成功相关的抗逆转录病毒治疗提供的时间
轴，2006-2012 年
资料来源：莫桑比克国家结核病防治规划 [ART：抗逆转录病毒治疗；HIVTx：艾滋
病病毒阳性结核病患者中的艾滋病治疗成功率]
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6. 记录和报告

结核病病例记录和报告方式的变化通常对通报的数据的数量和质量有着深远的影响。

这可能会使得生态分析的解释变得复杂。因此，始终应当密切关注记录和报告的任何

变化，确保再次分类、从纸面过渡到电子系统和其他记录保持变革不会增加对基本结

核病流行情况的理解难度。要考虑的一些潜在因素包括：

• 漏报水平的（例如病例存量研究的结果）。

• 基本管理单元的数量和/或地区的变化。

新记录和报表被引入的日期或病例定义变化生效的日期。

• 强制报告政策的变革。

• 私营服务提供方在报告系统中的参与率。

• 被利用世界卫生组织病例相关结核病监测数据标准和基准核查清单和人口动态

登记系统开展结核病监测数据系统性评估的结果（第 1 章）。

• 电子系统被大规模采用的日期。

一些专家还包括第七个领域，即政府和国际资助机构对结核病控制的经费支持。这是

一个重要的领域，无疑是结核病控制工作的一个强大的推动力，不过一些人认为它属

于“上游”影响，许多其他领域都可受到影响。



130 附录 5
示例：关于各因素如何影响结核病负担的详细概念框架

（红色代表加重结核病负担的因素，绿色代表减轻结核病负担的因素。）

加剧因素

• 人口流动

• 收入不平等

• 教育和信息不平等

• 经济、性别、文化、政治和宗教

对求医行为的限制

• 污名

结核病易感性的相关决

定因素

• 年龄

• 营养不良

• 艾滋病病毒现患率

• 糖尿病现患率

• 吸烟、酗酒、毒瘾

结核病传播的相关决定因

素

• 城镇化和住房

• 人口拥挤

• 监禁率和量刑标准

• 住院率和标准

• 感染控制差

结核病保护和预防的相关决定
因素

• 艾滋病病毒感染者/艾滋病患者的抗逆

转录病毒治疗覆盖面

• 易感人群的有效筛查和分诊

• 易感人群的潜伏结核病治疗覆盖面

• 卡介苗接种覆盖面

诊断因素

• 诊断可及性

• 求医行为

• 诊断基础设施

• 诊断质量

• 结果等候时间

治疗因素

• 治疗可及性

• 药品疗效

• 可用性

• 关怀质量

• 治疗支持

记录和报告因素

• 漏报

• 分类不当

• 未参加报告系统



第 5 章
耐药结核病：负担和防治措施分析

目标受众：

本章旨在指导负责国家和地方层面结核病防治规划督导与评

估的人员以及技术合作伙伴，以期改善耐药结核病的监测。

本章还致力于协助相关人员设计应用性研究。

预期成果：

本章结束时，读者应当能够了解：

• 耐药结核病监测和调查以及疾病流行病学和相关疾病负

担数据分析原则，包括疾病的地域分布（即按年龄和性

别的分布和特定人群内的分布）。

• 耐药结核病防治规划绩效的主要指标，利用和解释规收

集的病例发现、治疗开始和治疗转归数据。

作者：

Dennis Falzon、Anna Dean、Matteo Zignol



132 5.1方法

定义

通过专门调查或持续监测分别收集新（既往未经治疗）结核病病例和既往治疗结核病

病例的耐药监测数据。理想情况下，专门调查每三到五年重复一次，衡量具有代表性

的细菌学确诊结核病通报病例中的耐药情况。持续监测系统对所有细菌学确诊结核病

患者开展常规诊断性药敏试验。（1）a

用来评估规划绩效的主要定义和指标已在其他文献中阐述（2–4）。监测结核病防治规

划中的耐药结核病病例时，重点放在感染了体外利福平耐药菌株的病例上（利福平耐

药结核病）。这些病例可能是单耐药结核病、多耐药结核病、耐多药结核病或广泛耐

药结核病。b

数据源

在耐药调查中，主要数据源是设计用于捕获临床和实验室数据的调查数据库。

在持续耐药监测和耐药结核病项目规划管理（PMDT）绩效评估中，主要数据源包括如

下：

• 基本管理单元（BMU）结核病登记簿（或区县结核病登记簿）。

• 二线结核病治疗登记簿（既往 IV 类登记簿）。

• 培养、Xpert MTB/RIF 和药敏试验实验室登记簿。

• （一线或二线）结核病治疗卡。

这些数据源只有纸面格式可供使用，不过它们正逐渐被电子系统取代（5）。这项发展

成果极大地提高了管理数据、推导出必要指标和开展更频繁分析的效果。患者精确位

置分布图绘制正获得越来越多的关注，有助于确定耐药结核病热点和改善服务（6），

a. 文件 Guidelines for surveillance of drug resistance in tuberculosis. 4th ed.（《结核病耐药监测指南》第四版）

（WHO/TB/2009.422）。详细描述本章中提到的有关专门调查设计、实施和数据分析的绝大多数概念（1）。

b. 与其他结核病患者相比，利福平耐药结核病患者需要更长时间的治疗，因此监测时间也更长，而且有一组特定的诊断
和转归指标。



而且越来越多的手机具备了全球定位系统坐标功能，因此地理信息系统（GIS）数据可

能会在常规结核病关怀和预防中变得更加重要。在完成 3 期试验之前，新抗结核病药

物就被投放用于耐多药结核病患者，这意味着药物警戒注定要成为人会常规监测系统

的一个重要组成部分。这方面已经开发了专门的数据收集问卷和软件（7）。

描述和分析数据的方法

描述和分析结核病耐药数据的常用方法包括：

• 以标准指标呈现的简单描述性统计，如频次表，以及基于这些统计的图形（最

常见的线形图和柱状图用于描述时间趋势和比例，分布图用于描述国内差

异）。文字框 1 显示了一个国家示例。

• 检验与耐药决定因素和治疗转归风险因素相关的假设。这些情况下最常采用的

技术在本章的众多国家示例中进行了阐述。这些示例主要源自报告给世界卫生

组织的国家监测数据，旨在显示如何以及可以在多大程度上利用这些数据，应

当注意一些数据集在准确性方面的局限性。相同模式和相关解释可以适用于没

被包括的一些其他国家。

专门调查

分析专门调查数据时，应当考虑下面四项基本描述性分析。

患者招募。调查中每个诊断中心或群集包括的患者人数应当与预期通报病例数量进行

比较，比较应当基于抽样方法，按治疗史分解。例如，如果新病例的目标群集大小是

40，则每个群集中招募的新病例的实际数量应当与目标大小 40 进行比较。如果招募的

新病例数量比目标要少，应当采取措施改善患者参与，最终达到群集目标大小。

缺失数据。计算异烟肼和/或利福平耐药数据缺失的病例所占的百分比，按年龄段、性

别、治疗史、群集和调查结果中任何其他重要变量进行汇总。
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文字框 1
国家耐多药结核病数据汇总指标“一览表”

简单图形和表格等手段以可视方式呈现关键指标非常有帮助作用。电子记录和

报告有着很多优势，包括灵活性和轻松地实现可视性呈现。最近几年，世界卫

生组织全球结核病项目已经开发了一个一览表，直接从世界卫生组织全球结核

病数据收集系统将国家或区域指标集合起来（参见图 1）。各国结核病防治规

划可以按照国内重点自定义设计这类工具，同时根据需要添加其他特定信息。

图 1
耐多药结核病关键指标汇总
资 料 来 源 ： 世 界 卫 生 组 织 全 球结 核 病 数 据 库 ，
www.who.int/tb/data

耐多药结核病诊断、通报和治指标，按地区或国家和年份划分
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2012 年肺结核通报病例中的耐多药结核病病例估计数量 2400（1800–3000） 1600（1400–1900）

2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012

结核病通报病例 28 891 25 310 23 390 21 194 21 453 20 330 15 913 16 810

通报耐多药结核病病例（绝对数） 86 83 484 342 654 1023 1385 1728

通报耐多药结核病病例（每 10 万人口通报率） 0 0 2 1 2 4 5 6

开始接受耐多药结核病治疗的患者 464 628 855 1491

具有治疗转归记录的耐多药结核病病例 330 294 464 628

具有药敏试验结果的新结核病病例的比例 0 3 6 5 12 60 10 52

具有药敏试验结果的既往治疗结核病病例的比例 5 4 10 9 30 26 11 39

* 如果具有一线药敏试验结果的结核病病例的比例超过，则显示为 100%：如果结核病通报不完整，可能会出现这种情况，尤其是在结核病病例报告与药敏试验没
有衔接的系统中。

* 招募结束后两年报告的耐多药结核病的转归。患者可能没有获得符合国际推荐的方案或规范的治疗。

本页上的指标旨在监测国家在实现“全球 2011-2015 年终止结核病计划”中的关键耐药目标值方面取得的进展

情况。

指标 2015 年目标值
具有药敏试验结果的新细菌学阳性结核病报告病例的比例 ≥ 20%
具有药敏试验结果的既往治疗结核病报告病例的比例 100%
成功完成治疗的确诊耐多药结核病病例的比例 ≥ 75%
报告了转归的确诊耐多药结核病病例的比例 100%

创建时间：2014-06-30

http://www.who.int/tb/data


耐药模式。应当制作一个表格，描述对单种药物/多种药物组合耐药的患者的比例。这

些信息应当根据新患者和既往治疗患者进行划分。分析中可以包括/排除缺失数据的多

重填补（表 1）。然后可以观察国内不同地区耐多药结核病患者比例的差异（文字框

2）。

耐药决定因素。耐药结核病病例通常按照年龄段、性别、艾滋病病毒感染状况和调查

期间收集的其他患者人口统计学和临床数据进行分层。表 2 显示了白俄罗斯最近开展

的一项调查的结果，其中 32%的新病例和 76%的既往治疗患者有耐多药结核病（8）。

在这项分析，耐多药结核病被发现与既往治疗、监禁、残障导致的失业、吸烟、酗酒

和艾滋病病毒感染独立相关。一些关联可能依赖于耐多药结核病的因果途径（例如既

往治疗或监禁），而其他管理可能代表着慢性疾病对社会状况的影响（例如残障）。

表 1
一线抗结核病药物耐药模式示例

数量（% [95% Cl]）

耐药模式
新病例

（n=1 050）
既往治疗病例

（n=291）
总计

（n=1 344）
对所有药物敏感 87.7（84.0-90.6） 56.8（50.5-62.9） 81.3（77.3-84.7）

任意耐药
5.3（4.0-7.0） 35.8（29.9-42.0） 11.7（9.1-14.8）-对 H任何耐药

-对 R 任何耐药 1.6（0.9-2.9） 28.9（23.9-34.4） 7.3（5.2-10.0）
-对 E任何耐药 0.9（0.4-2.1） 17.8（13.5-23.3） 4.4（3.2-6.0）
-对 S 任何耐药 9.9（7.4-13.0） 33.1（27.1-40.0） 14.7（11.8-18.0）
任何耐药总计 12.4（9.4-16.1） 43.2（37.1-49.5） 18.8（15.3-22.8）

单耐药

1.5（0.8-2.7） 2.5（1.2-5.2） 1.7（1.1-2.7）-对 H单耐药

-对 R 单耐药 0.2（0.0-1.0） 0.4（0.0-2.7） 0.3（0.0-1.1）
-对 E单耐药 0.2（0.0-0.8） 0.0（-） 0.2（0.0-0.6）
-对 S 单耐药 6.6（4.4-9.8） 7.1（4.8-10.3） 6.7（4.8-9.3）
单耐药总计 8.5（6.0-12.0） 10.0（7.3-13.5） 8.8（6.6-11.6）

耐多药
0.4（0.1-1.2） 4.3（2.2-8.2） 1.2（0.6-2.4）- HR

- HRE 0.0（0.0-0.7） 3.0（1.8-5.0） 0.7（0.4-1.3）
- HRS 0.4（0.2-1.1） 7.0（5.1-10.0） 1.8（1.1-2.8）
- HRES 0.5（0.2-1.3） 14.1（9.9-19.7） 3.3（2.2-4.9）
耐多药总计 1.4（0.7-2.5） 28.5（23.5-34.1） 7.0（5.0-9.6）

多耐药
0.1（0.0-0.8） 0.0（-） 0.0（0.0-0.6）- HE

- HS 2.4（1.5-3.7） 4.0（2.2-7.2） 2.7（1.9-3.9）
- ES 0.0（-） 0.0（-） 0.0（-）
- HES 0.0（-） 0.7（0.2-2.9） 0.2（0.0-0.6）
- RE 0.0（-） 0.0（-） 0.0（-）
- RS 0.0（-） 0.0（-） 0.0（-）
- RES 0.0（-） 0.0（-） 0.0（-）
多耐药总计 2.5（1.6-3.9） 4.7（2.6-8.5） 2.9（2.1-4.2）

H=异烟肼；R=利福平；E=乙胺丁醇；S=链霉素；CI=置信区间
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136 表 2
白俄罗斯结核病病例中耐多药结核病的风险因素，2010–2011 年

特征

病例 一元分析 1 多元分析 1

人数
耐多药结

核病比例
优势比

（95%Cl）
p 优势比

（95%Cl）
p

性别

男性 1075 47.6 对照组 - 对照组

女性 269 37.2 0.7（0.5-0.8） 0.000 1.1（0.8-1.5） 0.657
年龄（岁）

15-34 328 49.7 对照组 - 对照组

> 34 1016 44.2 0.8（0.6-1.0）2 0.046 0.7（0.6-1.0） 0.021
出生国家

白俄罗斯 1293 45.3 对照组 - -
其他 51 51.0 1.3（0.8-2.0） 0.360 -
治疗史

新病例 934 32.3 对照组 - 对照组

既往治疗病例 410 75.6 6.5（5.2-8.2） 0.000 6.1（4.8-7.7） 0.000
教育水平

大学 43 34.9 对照组 - -
大专 345 47.3 1.7（0.9-3.0） 0.080 -
中学 887 46.6 1.6（0.9-2.8） 0.087 -
小学或更低 69 30.4 0.8（0.4-1.7） 0.573 -
生活条件

自己家里 1104 45.7 对照组 - -
出租房里 185 43.8 0.9（0.7-1.2） 0.587 -
宿舍 29 37.9 0.7（0.4-1.4） 0.345 -
无家可归 26 61.5 1.9（1.0-3.8） 0.069 -
住户人数（家庭成员数）

1 329 49.9 对照组 - 对照组

2 543 46.0 0.9（0.7-1.1） 0.209 1.0（0.7-1.3） 0.758
3 287 42.9 0.8（0.6-1.0）2 0.046 0.8（0.6-1.1） 0.184
>3 185 40.5 0.7（0.5-0.9） 0.020 0.8（0.6-1.2） 0.266
就业状况

用工作 401 42.4 对照组 - 对照组

失业但体格健全 659 50.5 1.4（1.1-1.7） 0.003 1.1（0.8-1.4） 0.578
退休 175 27.4 0.5（0.4-0.7） 0.000 0.7（0.5-1.0） 0.052
残障导致的失业 87 59.8 2.0（1.3-3.0） 0.001 1.9（1.2-3.0） 0.010
学生 22 40.9 0.9（0.4-2.0） 0.874 1.4（0.6-3.2） 0.417
监禁史

否 1145 42.2 对照组 - 对照组

是 199 64.8 2.5（1.9-3.3） 0.000 1.5（1.1-2.0） 0.009

Cl=置信区间；MDR-TB=耐多药结核病；OR=优势比。

1所有决定因素都通过逻辑回归进行了研究。一元分析中 p 值显示统计显著性（p<0.05）的决定因素被包括在多元分析中。
2因为四舍五入，Cl 包含数字 1.0。



表 2 -续 137

饮酒情况（酗酒天数）3

0 573 40.0 对照组 - 对照组

1 61 39.3 1.0（0.6-1.6） 0.914 1.0（0.6-1.7） 0.977
2-4 264 45.1 1.2（1.0-1.6） 0.109 1.0（0.8-1.4） 0.770
>4 446 53.8 1.8（1.4-2.2） 0.000 1.3（1.0-1.8） 0.038
吸烟史 d

否 288 31.6 对照组 - 对照组

是 1056 49.3 2.1（1.7-2.7） 0.000 1.5（1.1-2.0） 0.021
艾滋病病毒感染状况

阴性 1249 44.6 对照组 - 对照组

阳性 72 68.1 2.6（1.7-4.1） 0.000 2.2（1.4-3.5） 0.001
未知 23 26.1 0.4（0.2-1.0）4 0.047 0.5（0.2-1.3） 0.173

3患者至少饮过 5 单位的饮酒量时，上一个月报告的天数。
4 “吸烟”在此处被界定为既往 5 年定期使用任何烟草产品。

析专门调查数据时，需要考虑两个主要问题：

• 为了解决缺失数据导致的潜在偏倚，应当填补缺失值。

• 在群集抽样调查中，应当解决同一个群集中不同个人的相关性。

世界卫生组织耐药调查指南中详细介绍了如何填补缺失值和描述群集（1）。

持续监测

分析持续监测系统收集的数据类似于专门调查数据的分析。主要差别在于前者并不需

要填补缺失值和调整群集。

为了确保持续监测数据具有全国代表性，理想情况下较高比例（例如超过 75%）的新肺

结核通报病例应当至少具有书面的利福平药敏试验结果，正如世界卫生组织结核病监

测核查清单中标准 B2.1 所述。c

不过，世界卫生组织当前要求国家持续监测系统通报的病例中至少 60%的新肺结核病例

至少具有书面记录的利福平药敏试验结果，这样才能具有代表性。

。

c. 核查清单和用户指南可以在世界卫生组织“全球结核病影响衡量”任务组的网站上找到：

http://www.who.int/tb/advisory_bodies/impact_measurement_taskforce/en/

http://www.who.int/tb/advisory_bodies/impact_measurement_taskforce/en/
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138 有时，只具备国内一部分地区的数据（文字框 2）。在一些情况下，哨点监测系统可以

作为中间措施，然后转移到全面的持续监测（1）。

文字框 2
地方统计和耐药监测

耐药调查通常可以有效地提供国家层面上结核病患者的耐药估计值。为了让地

方层面上的调查也具有代表性，需要大幅增加样本量，而绝大多数国家无法承

担这方面增加的成本。因此，各省之间耐多药结核病现患率的差异通常只在具

有极值的地区之间存在统计显著性（比较图 2 中的区域数值）。

图 2
新病例和既往治疗病例中耐多药结核病的百分比，95%置信区间，按地
区/城市划分，乌兹别克斯坦（2010–2011 年）全国数据记录系统

塔什干地区
塔什干市
锡尔河
Surhadarya
撒马尔罕
纳沃伊
纳曼干
呼罗珊
卡什卡达里亚州
Karakalpakstan
费尔干纳
吉扎克
布哈拉
安集延市

0 25 50 75 100 0
耐多药结核病比例

25 50 75 100

相反，在综合持续监测系统只局限于特定行政区域的国家，区域数据可以用来

推导出最有可能的耐药估计值。例如，俄罗斯联邦卫生部针对国内所有地区和

城市（俄罗斯行政区划）发布有关新结核病病例和既往治疗结核病病例中耐多

药结核病百分比的年度信息（10）。世界卫生组织查阅这些数据，根据上文描

述的各项标准评估它们的代表性。
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5.2耐药结核病负担估计和时间趋势分析

自 2008 年以来，世界卫生组织报告中就包括了各国耐多药结核病负担估计值（11）。

这些估计值基于各国内接受治疗的结核病患者中耐多药结核病病例比例的最新和最佳

可用证据。它们可以用于量化发现耐多药结核病患者并将他们纳入治疗的有效性。计

算肺结核通报病例中估计的耐多药结核病病例数量时，将肺结核通报病例数量乘以最

近专门调查或持续监测中发现的结核病病例中的耐多药结核病病例比例。新结核病病

例和既往治疗结核病病例被分开计算。

监测耐多药结核病时间趋势的最合适指标是仅在新结核病病例（即并不是所有结核病

病例）中发现的耐多药结核病病例比例，该比例可以通过持续监测或重复耐药调查的

结果计算得出。调查通常是三到五年重复一次，以此评估耐药水平的变化。新结核病

病例由一群同质患者组成，这些患者可以通过特定时间相关数据进行监测。这与具有

既往结核病治疗史的患者形成鲜明的对比，后者通常是一群更为异质的患者，包括复

发病例、失败后治疗和失访后治疗。

至少有两种方法可以用来分析新结核病病例中耐多药结核病的时间趋势：

• 绘制各年度新结核病病例中耐多药结核病病例比例的图形后，描述不同时间段

新结核病病例中耐多药结核病病例比例的差异。

• 描述不同时间段通报新结核病病例中耐多药结核病病例估计数量的差异（图

3）。

图 3
博茨瓦纳和爱沙尼亚不同时间段新结核病病例中的耐多药结核病病例比
例（1996–2012 年）

博茨瓦纳 爱沙尼亚

139

3

2.5

2

1.5

1

0.5

0
1996 1998 2000 2002 2004 2006 2008 2010 2012

25

20

15

10

5

0

1996 1998 2000 2002 2004 2006 2008 2010 2012

（请注意 Y 轴的尺度不同）



每
10

万
人
口
病
例
通
报
率

每
10

万
人
口
病
例
通
报
率

140 为了开展后一种计算（estMDRT），将新结核病病例中耐多药结核病病例比例乘以每年

每 10 万人口中的新肺结核通报病例数量，并按年度绘制结果图形，其中：

pMDR =特定年份新结核病病例中的耐多药结核病病例比例；

newTB =同一年的新结核病通报病例数量；

pop =同一年的国内人口。

estMDRT = pMDR x
newTB

pop
x 100 000

y 轴采用对数标尺。如果趋势在视觉上看起来呈线性，直线可能适合于数据。然后，可

以计算新肺结核通报病例中预期可发现的耐多药结核病病例比例的平均年度百分比变

化。

耐多药结核病病例估计数量的趋势可以与同一个图形中的新结核病病例通报数趋势进行

比较。

给出每年的平均百分比变化。例如在博茨瓦纳，结核病通报率比较稳定，但估计的人

均耐多药结核病率每年以平均 19%的速度增长（图 4）。在爱沙尼亚，结核病通报率和

估计的人均耐多药结核病率都呈下降趋势，不过耐多药结核病的下降速度较结核病要

慢一些。

图 4
博茨瓦纳（1996–2008 年）和爱沙尼亚（1998–2012 年）不同时间段每
10 万人口新结核病病例通报率（紫色圆点）和新结核病通报病例中耐多
药结核病病例估计数量（红色圆点）
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5.3监测规划有效性

本节根据四组指标进行划分：即发现、招募、中间结果和最终转归。这些指标由世界

卫生组织推荐，用于评估规划在发现利福平耐药/耐多药结核病病例、给病例安排适当

治疗和监测治疗转归等方面的有效性（2）。下面几节会概述数据源、如何计算指标

（定义分子、分母和患者亚群）以及生成指标的时机和周期性。与季度和年度报告方

法相比，指标可以帮助更多地关注监测活动和分析时间趋势。这些指标还通过一个在

线表格进行了汇总（4）。

下面显示了报告四组指标的时间安排（图 5）。

图 5
报告利福平耐药/耐多药结核病指标的时间安排
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最终转归

发现

中间结果 招募 发现

发现，招募： 每年 2 项
中间结果： 每年 4 项
最终转归： 每年 1 项

早期发现利福平和异烟肼耐药可以确保从一开始就制定适当的药物治疗方案，从而提

高治疗成功的可能性，减少获得额外耐药的概率。虽然世界卫生组织通常推荐给所有

既往治疗患者和耐多药结核病病例接触者开展药敏试验，不过各国根据国家政策接受

药敏试验的群体各不相同（12）。建议给所有耐多药结核病患者开展氟喹诺酮类药物

和二线抗结核病注射药物的药敏试验。

五项指标可用来衡量在结核病患者中实现耐药结核病诊断普遍可及方面取得的进展情

况。前面两项指标针对所有检测病例进行计算，同时针对国家政策中所列全部风险类

别单独计算。还会评估不同风险类别中个体的检测延迟和耐多药结核病频次。这些参

数对规划管理人员很重要，因为需要它们评估药敏试验的目标选择和时间表以及耐多

药病例数量如何随着目标患者的风险类别有所不同。在单独开展 Xpert MTB/RIF 的场

所，发现指标 1、2 和 5 可以修改为包括具有利福平检测结果的所有病例，主要目标可

以调整为发现利福平耐药结核病病例（而不是耐多药结核病病例）。



142
发现指标应当每六个月计算一次，通常是从一月份到六月份和从七月份到十二月份，

计算应当在每六个月周期结束后的三个月内完成，利用基本管理单元结核病登记簿、

二线结核病治疗卡和实验室登记簿（或电子同等文件）的数据开展计算。文字框 3 提

供了国家利用发现指标的示例。五项指标描述如下。

发现指标 1d：具有异烟肼和利福平药敏试验结果的结核病患者

分子：评估期间国家政策指定的每个风险类别中同时具有异烟肼和利福平药敏试验结

果的结核病病例数量。

分母：评估期间每个单独风险类别中发现的结核病病例数量。

数据源：分子数据源自实验室登记簿；分母数据源自基本结核病登记簿和治疗卡。对

于一些风险类别（例如耐多药结核病接触者），信息可能并没有被包括在治疗卡中，

因此需要从医疗记录的其他地方追踪。风险类别包括既往接受结核病治疗的所有结核

病患者、确诊耐多药结核病病例的接触者或被认为面临其他耐药结核病风险的其他个

人。

发现指标 2：检测结果对异烟肼和利福平敏感的结核病患者中发现的确诊耐多药结核病

病例

分子：评估期间国家政策指定的每个风险类别中的确诊耐多药结核病病例数量。

分母：评估期间每个单独风险类别中同时具有异烟肼和利福平药敏试验结果的结核病

病例数量。

d. 在单独开展 Xpert MTB/RIF 的场所，发现指标 1 的分子和发现指标 2 的分母可以修改为包括具有利福平检测结果的所有

病例，而发现指标 2 的分子也可以调整为包括所有利福平耐药病例。同样，发现指标 5 可以改编为用于利福平耐药结

核病检测。



数据源：分子数据源自实验室登记簿；分母与发现指标 1 的分子相同。风险类别包括

既往接受结核病治疗的所有结核病患者、确诊耐多药结核病病例的接触者或被认为面

临其他耐药结核病风险的其他个人。

发现指标 3：检测结果对任何氟喹诺酮类药物和任何二线注射药物敏感的确诊耐多药结

核病病例

分子：评估期间检测结果对任何氟喹诺酮类药物和任何二线注射药物敏感的确诊耐多

药结核病病例数量。

分母：评估期间的确诊耐多药结核病病例数量。

数据源：分子数据源自实验室登记簿；分母与发现指标 2 的（未分解的）分子相同。

发现指标 4：检测结果对任何氟喹诺酮类药物和任何二线注射药物敏感的确诊耐多药结

核病病例中发现的确诊广泛耐药结核病病例

分子：评估期间发现的确诊广泛耐药结核病病例数量。

分母：评估期间检测结果对任何氟喹诺酮类药物和任何二线注射药物敏感的确诊耐多

药结核病病例数量。

数据源：分子数据源自实验室登记簿；分母与发现指标 3 的分子相同。

发现指标 5：利福平耐药/耐多药结核病推定与药敏试验结果之间的间隔

定义：根据国家政策确定结核病患者处于某个风险类别的日期与异烟肼和利福平药敏

试验结果被记录在实验室登记簿中的日期之间的持续时间（天数）。第一个日期由风

险类别的类型确定。如果药敏试验被普及，该日期可能对应着结核病诊断日期，还可

能对应着结核病治疗期间实验室结果指示治疗失败或持续痰涂片阳性的日期，或者对

应着艾滋病相关结核病被发现的日期。对于已知与结核病病例有接触的可能病例，该

日期指实验室确诊源病例患有耐多药结核病的日期。这可以出现在接触者被诊断为结

核病之前或之后（基于实验室登记簿中的信息）。在单独开展 Xpert MTB/RIF 的场所，

指标可以修改为包括具有利福平检测结果的所有病例，采用显示利福平耐药的第一次

结果的日期，而不用管同一名患者随后是否被确诊患有耐多药结核病。
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计算基于六个月评估期间被录入实验室登记簿中具有异烟肼和利福平药敏试验结果

（敏感或耐药）的所有病例。计算所有患者在这两个日期之间的间隔（天数），然后

除以具有检测结果的病例数量。指标被表述为计算中包括的最小和最大疾病发作范围

的算术平均天数。应当指明计算中包括的疾病发作数量。

发现指标 1 没有将国内发现的利福平耐药/耐多药结核病病例数量与根据监测衡量手段

估计发生的耐多药结核病病例数量联系起来（13,14）。为了评估病例发现对国内实际

耐多药结核病负担的影响，可以将发现的利福平耐药/耐多药结核病病例数量与预期耐

多药结核病现患率进行比例。只要国内已经给通报的所有肺病患者提供普及的药敏试

验，各种比率就可以被用来将发现和招募数与可能被发现的耐多药结核病病例估计数

进行比较（15）（根据上文所示进行计算）。

文字框 3
国家示例

利福平耐药结核病的发现：相匹配临床和实验室数据源

发现的利福平耐药结核病和耐多药结核病病例的统计通常要求在不同数据源之

间开展交叉检查。这样做主要出于下面三个原因：

• 为了确保所有实验室确诊病例都被计算在内。

• 将实验室数据与临床记录中的个人数据关联起来，从而尽量避免同一

名患者的重复计数。

• 可以按照国家政策规定的不同风险类别对发现的病例进行分层。



文字框 3 -续

下表是尼日尔在 2010 年 7 月至 12 月期间的一份药敏试验结果示例。根据异

烟肼和利福平的药敏试验结果，33 个病例中有 24 个病例（73%）被确定面临

着耐多药结核病风险。在确定的 24 个病例中，20 个病例（83%）患有耐多药

结核病，所有这些病例都接受了二线药物检测。这意味着药敏试验有着较高的

覆盖面，因此数据具有代表性。不过，尼日尔在 2010 年通报了 452 个结核病

复发病例和 215 个其他结核病复治病例（14）。所以，表 3 中显示的统计数

据只提供了面临较高水平耐多药结核病的一个选定患者群体的信息，该患者群

可能来自专门负责结核病疑难病例管理的单位。

怀疑耐多药结核病与获得检测结果之间的时间相对较长（3 到 7 个月），这提

示患者的转介会有一定的延迟，而且实验室检测是在与关怀点有一定距离的地

方开展。使用中位值作为平均延迟的衡量标准，并采用相应的 25th 和 75th 百

分位数（例如四分位数间距的限度），这样做会更有意义，因为中位值不太可

能受到极端异常值的影响，不过算术平均数和范围得到了更广泛的理解，可以

提供集中趋势和均分的另一个视角。

表 3
尼日尔按患者风险类别划分的药敏试验结果（2010 年 7 月至 12 月）
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风险类别

结核病病例数量

总计

具有异烟肼

和利福平检

测结果

对异烟肼和

利福平耐药

（耐多药）

患有耐多药且接受

一种氟喹诺酮类药

物和一种二线注射

药物检测

耐多药结核病接触者 1 1 0 0
结核病复治方案失败

20 15 15 15

结核病初步治疗方案失败 2 2 2 2

复发 10 6 3 3

失访后复治 0 0 0 0

总计 33 24 20 20
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数

量
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例
数

量

14
6

文字框 3 -续
表 4
尼日尔耐多药结核病推定与药敏试验结果之间的延迟（2010 年 7 月至
12 月）

具有时间间隔信息的耐多

药结核病病例的数量

怀疑耐多药与药敏试验结果之间的时间间隔

（天数）

均值 最小 最大

24 139 89 215

资料来源：S Mamadou（尼日尔国家结核病实验室）、A Piubello（达米恩基金会）和 A van Deun（IMT
Antwerp）。

不同时间段发现的耐多药结核病病例数量通常描述为简单频率图。

图 6
中国、印度和俄罗斯联邦通报的耐多药结核病病例（2009–2012 年）
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耐多药结核病病例的空间分布

规划数据可以用来确定面临更高耐多药结核病风险和应当重点开展药敏试验的

患者。有关诊断医疗机构或患者居住地的空间信息可以改善风险分析的预测能



文字框 3 -续

力。拥有 GPS 功能的手机和其他移动装置越来越多，它们可以记录患者的家

庭地址或医疗机构的位置，现在甚至能够支持在资源匮乏地区开展这类研究。

秘鲁首都利马两个卫生区发现了 1116 名具有药敏试验结果的结核病患者（其

中 346 名患者被确诊为耐多药结核病）（2005–2007），我们重新分析了这些

患者的数据，以期获得诊断时的耐多药结核病预测指标（图 7）。

图 7
接受药敏试验的患者中药敏（紫色圆点）结核病和耐药（红色圆点）
结核病的空间分布（Lima Ciudad 和 Lima Este 地区，2005–2007 年）
（16）
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0 5 公里

（注：空间坐标中给每名患者添加了一个小的随机误差，以便保护保密性。）

这些结果提示如果卫生所的结核病患者进行其他风险因素调整后更有可能存在

耐多药结核病，则扩大药敏试验入选资格范围可能会有帮助作用。这在绝大多

数耐多药结核病病例预期出现于新结核病病例中的地区有着实际应用 –许多病

例并没有已知的耐多药结核病风险因素 –资源被限制于给国内或大型行政区域

的所有新结核病病例开展药敏试验。数据分布图绘制也有利于生成有关疾病

疫源位置的假设，从而给不同地区的资源分配提供参考依据（6,16）。



148 招募

规划管理人员负责确保被诊断出利福平耐药结核病或耐多药结核病的所有患者都会在

尽可能短的时间内开始接受适当的治疗。这还可以适用于面临利福平耐药结核病风险

但尚未被确诊（即推定型诊断）的患者。如果一名患者随后开始接受充足的药物治疗

方案，则尽早发现耐药情况会非常有益。

四项指标被推荐用来评估招募结核病患者接受二线结核病治疗的覆盖面，尤其是在儿

童和女性中，这两个群体在特定地区可能无法获得平等的卫生保健服务。艾滋病病毒

阳性利福平耐药/耐多药结核病患者的进一步分层可以评估接受抗逆转录病毒治疗的患

者比例。通过比较新纳入的和已发现的利福平耐药/耐多药结核病病例，可以了解到卫

生保健服务的可及性，尽管应当在评估期开始前发现那些开始接受治疗的患者。因

此，前三个招募指标可以有用地表述为特定时间段内符合治疗条件的病例与已经开始

接受治疗的病例之间的比率。

这些指标应当每六个月计算一次（通常是从一月份到六月份和从七月份到十二月

份），计算应当在每六个月周期结束后的三个月内完成，利用基本管理单元结核病登

记簿、二线结核病治疗卡以及实验室培养、Xpert MTB/RIF 和药敏试验登记簿（或电子

同等文件）的数据开展计算。一些规划保留着尚未开始接受二线结核病治疗的耐多药

结核病（推定或确诊）患者的清单：这样一份清单如果维护得当，可以成为规划的宝

贵资源，有助于计算对药物和实验室资源的需求，以及相关卫生机构在可接受条件下

具备给患者提供治疗时联系患者（文字框 4）。

计算

招募指标 1e：被招募接受耐多药结核病治疗的利福平耐药/耐多药结核病病例（推定或

确诊）。

定义：评估期间被登记且开始接受规定耐多药结核病治疗方案的利福平耐药/耐多药结

核病病例数量（推定或确诊）。

对照数据：评估期间符合二线药物治疗条件的利福平耐药/耐多药结核病病例数量（推

定或确诊）。

e. 在单独开展 Xpert MTB/RIF 的场所，指标可以修改为同样计算开始接受二线结核病治疗的利福平耐药结核病病例，并将

它们与利福平耐药结核病病例（推定或确诊）进行比较。



数据源：耐多药结核病病例数量（推定或确诊）源自二线结核病治疗登记簿；对照数

据源自本结核病登记簿和实验室培养、Xpert MTB/RIF 和药敏试验登记簿。确诊病例采

用药敏试验结果的日期，其他病例采用被推定患有利福平耐药/耐多药结核病的日期

（例如治疗失败的患者在痰涂片仍然为阳性时会据此进行分类）。

这指标的计算对象为：（i）所有病例；（ii）年龄超过 15 岁的病例；和（iii）女性。

招募指标 2：被招募接受耐多药结核病治疗的确诊利福平耐药/耐多药结核病病例

定义：评估期间被登记且开始接受规定耐多药结核病治疗方案的确诊耐多药结核病病

例数量。

对照数据：评估期间发现的确诊耐多药结核病病例数量。

数据源：接受治疗的确诊耐多药结核病病例源自二线结核病治疗登记簿；对照数据源

自实验室培养、Xpert MTB/RIF 和药敏试验登记簿（采用药敏试验结果的日期）。

这指标的计算对象为：（i）所有病例；（ii）感染艾滋病病毒且接受抗逆转录病毒治疗

的病例；和（iii）感染艾滋病病毒但尚未接受抗逆转录病毒治疗的病例。

招募指标 3：被招募接受广泛耐药结核病治疗的确诊广泛耐药结核病病例

定义：评估期间被登记且开始接受规定广泛耐药结核病治疗方案的确诊广泛耐药结核

病病例登记簿。

对照数据：评估期间发现的确诊广泛耐药结核病病例数量。

数据源：接受治疗的确诊广泛耐药结核病病例数量源自二线结核病治疗登记簿；对照

数据源自实验室培养、Xpert MTB/RIF 和药敏试验登记簿（采用药敏试验结果的日

期）。
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150 招募指标 4：利福平耐药/耐多药结核病诊断与开始耐多药结核病治疗之间的时间间隔

定义：利福平耐药/耐多药结核病确诊日期（实验室登记簿中的药敏试验结果显示同时

对异烟肼和利福平耐药）与二线结核病治疗登记簿中患者开始接受规定二线药物治疗

方案的日期之间的持续时间（天数）。在单独开展 Xpert MTB/RIF 的场所，指标可以修

改为包括所有确诊利福平耐药结核病病例，采用显示利福平耐药的第一次结果的日

期，而不用管同一名患者随后是否被确诊患有耐多药结核病（即患者第一次被发现符

合耐多药结核病治疗条件的日期）。

计算基于六个月评估期间被记录到二线结核病治疗登记簿中的所有确诊利福平耐药/耐

多药结核病病例。所有患者在确诊日期与治疗开始日期之间的间隔（天数）被加起

来，然后除以治疗事件的数量。指标被表述为计算中包括的最小和最大治疗事件范围

的算术平均天数。如果是在报告确诊药敏试验结果之前开始治疗，则时间间隔标记为

零天。应当指明计算中包括的治疗事件数量。

文字框 4
国家示例

i) 比较不同时间段的招募与发现

将不同时间段招募接受耐多药结核病治疗的病例数量绘制成图，同时绘制相应

时间段内被诊断出耐多药结核病和其他利福平耐药结核病的病例（图 8）。这

样有助于比较规划诊断患者的能力和治疗患者的能力。例如：

图 8A
四个选定国家内发现的耐多药结核病病例（红线）和额外利福平耐药
结核病病例（蓝线）与接受耐多药结核病治疗（绿线）的结核病病例
之间的比较（2009–2012 年）
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在更实用的层面上，如果同一张图上要显示的数字有着较大的范围（参见下

文），可以采用对数尺度，通常是在纵轴上使用十进制。而且，对数尺度还有

助于以视觉方式比较不同时间段的通报率，这种情况下趋势线的倾斜度代表着

病例的平均年度百分比变化。如果数据沿着纵轴中的对数标尺呈一条直线，则

意味着指标以指数方式发生着变化（例如从一个时间段到下一个时间段发生固

定百分比的变化）。

图 8B
四个选定国家内发现的耐多药结核病病例（红线）和额外利福平耐药
结核病病例（蓝线）与接受耐多药结核病治疗（绿线）的结核病病例
之间的比较（2009–2012 年）。对数尺度上的纵轴。
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ii) 将发现和招募与国家耐多药结核病病例估计值关联起来

为了评估规划活动对病例数量的影响，发现和招募指标还必须与估计会在国内

发生的耐多药结核病病例数量进行比较。出于这个原因，可以确定病例估计数
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中发现的病例所占的比例（发现比率）与发现病例数中估计的病例所占的比例

（招募比率），这样有助于根据疾病负担的分担情况进行解释（15）。下面两

组图形（图 9）比较了这两种方法，评估相同的三个国家的这些指标：第一组

图形将发现和招募呈现为不同时间段的两个线形图，病例的绝对数位于纵轴；

第二组图形将发现的/估计的耐多药结核病病例（纵轴）的百分比与招募的/估

计的耐多药结核病病例（横轴）的百分比进行了比较。三个坐标都标记了年

份，添加了一个对角线，描述代表着发现和招募 1:1 关系的位置。虽然三个国

家随着时间的发展都有了改善，但这些国家在估计病例中接受关怀的比例方面

有着显著的差异。

图 9A
三个选定国家内发现的耐多药结核病病例（红线）与被招募接受耐多
药结核病治疗的结核病病例（绿线）之间的比较（2010–2012 年）
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图 9B
三个选定国家内发现病例数与耐多药结核病病例估计数之间的比率（y
轴）与招募病例数与耐多药结核病病例估计数之间的比率（x 轴）之间
的比较（2010–2012 年）。对角线代表着两个比率的统一性。
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中间治疗转归

耐多药结核病的治疗通常需要 20 个月或更长时间，因此最终转归只能在招募两三年后

进行评估。不过，可能需要更早地了解患者如何对治疗做出反应，尤其是当耐药结核

病治疗项目于近期启动的情况下。第六个月的培养阴转（针对确诊肺部病例）和六个

月内的死亡都是经常使用的治疗响应指标。六个月内的失访信息也有帮助作用。还应



154 了解开始接受耐多药结核病二线药物治疗的患者中有多少人后来被发现并不患有耐多

药结核病（同样适用于广泛耐药结核病）。这可以反映治疗流程在给需要二线治疗方

案的患者提供治疗方面的有效性，还可以避免给不需要相关治疗的患者安排有潜在毒

性的治疗方案。

评估期间是三个月（一个季度），通常为：（ i）一月至三月；（ ii）四月至六月；

（iii）七月至九月；（iv）十月至十二月。评估期间被登记且开始接受治疗的所有患者

都被包括在计算中。只有已经开始接受治疗的实验室确诊利福平耐药结核病、耐多药

结核病和广泛耐药结核病病例被计算在中间转归的报告中。计算六个月内转为阴性培

养的病例的比例时，开始接受治疗的所有患者都被包括在分母中，包括六个月内死亡

或失访的患者。转归按照先满足的条件进行分配：例如，如果一名患者六个月内先失

访后死亡，则病例被归类为“失访”。

指标在评估季度结束后九个月进行衡量。这让第六个月开展的培养有足够的时间出结

果和供检索。所有数据都可以从二线结核病治疗登记簿中摘取。

计算

中间结果指标 1f：接受耐多药结核病治疗方案六个月内出现阴性培养的利福平耐药/耐

多药结核病病例

分子：被登记且开始接受规定耐多药结核病治疗的确诊肺部利福平耐药/耐多药结核病

病例中治疗第六个月出现阴性培养结果的数量。

分母：评估期间被登记且开始接受耐多药结核病治疗的确诊利福平耐药/耐多药结核病

病例数量。

中间结果指标 2：接受耐多药结核病治疗方案六个月内死亡的利福平耐药/耐多药结核

病病例

分子：被登记且开始接受规定耐多药结核病治疗的确诊利福平耐药/耐多药结核病病例

中治疗第六个月末因任何原因死亡的数量。

f. 在单独开展 Xpert MTB/RIF 的场所，指标还计算开始接受二线耐多药结核病治疗且被分配为中间结果的利福平耐药结核

病病例，或者在中间结果指标 4 的情况下，被安排接受没有保证的二线耐多药结核病治疗方案的利福平耐药结核病病

例。



分母：评估期间被登记且开始接受耐多药结核病治疗的确诊利福平耐药/耐多药结核病

病例数量。

中间结果指标 3：接受耐多药结核病治疗方案六个月内失访的利福平耐药/耐多药结核

病病例

分子：被登记且开始接受规定耐多药结核病治疗的确诊利福平耐药/耐多药结核病病例

中治疗第六个月末失访的数量。

分母：评估期间被登记且开始接受耐多药结核病治疗的确诊利福平耐药/耐多药结核病

病例数量。

第一个指标仅适用于肺部病例。所有指标的分母都是开始接受治疗的全部病例，包括

开始接受规定二线药物治疗的广泛耐药结核病病例。

中间结果指标 4：接受耐多药结核病治疗方案但发现不是利福平耐药/耐多药结核病的

患者

定义：评估期间开始接受规定耐多药结核病治疗方案但后来发现不是利福平耐药/耐多

药结核病的患者的人数。

中间结果指标 5：接受广泛耐药结核病治疗方案但发现不是广泛耐药结核病的患者

定义：评估期间开始接受规定广泛耐药结核病治疗方案但后来发现不是广泛耐药结核

病的患者的人数。

除了这些标准指标之外，结核病研究中还可以利用时间与事件统计，以便比较从开始治

疗到出现特定终点（例如死亡或细菌学阴转）所需的时间。Kaplan-Meier 存活曲线描述

结核病患者不同亚群中的趋势，不仅可用于汇总临床试验中的这些模式，而且还可用于

汇总在规划条件下接受治疗的患者中的这些模式（17，18）。
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156 最终治疗转归

最终治疗转归是衡量耐多药结核病防治规划有效性的最重要手段。治疗登记簿中的所

有确诊耐多药结核病患者都应当在治疗结束时被分配六项相互排斥的转归中的一种

（参见下文）。病例可能会因为被转出、最终评估时尚未完成治疗或缺失信息而没有

接受评估，这些病例都被聚集到一起。“转入”患者在最开始给其提供治疗的治疗中心的

转归队列中进行计算，而不被包括在接收其继续治疗的治疗中心的队列中。所有患者

都应当被分配各自在治疗评估中经历的第一个转归。如果某个病例被分配“治疗失败”转

归，然后该患者在队列同一年内再次开始接受修订治疗方案的治疗，则为了队列监测

的目的，该病例不会被重新登记为另一个转归。

同样的规则也适用于患者失访，这类患者通常中断治疗两个月或更长时间后在同一年

再次开始接受治疗。g“治愈”转归局限于肺部病例。评估期间为 12 个月，通常是从一月

至 12 月，被称为年度队列。评估期间被登记且开始接受治疗的所有患者都被包括在计

算中。在单独开展 Xpert MTB/RIF 的场所，指标需要修改为也包括开始接受完整耐多药

结核病治疗方案的利福平耐药结核病病例。仅实验室确诊利福平耐药结核病、耐多药

结核病和广泛耐药结核病病例被包括在队列最终转归报告中。

指标在评估年度结束后 24 个月进行衡量。这让绝大多数患者有足够的时间完成治疗，

也有足够的时间获得和记录最终培养结果。所有数据都可以从二线结核病治疗登记簿

中摘取。文字框 5 描述了一系列国家示例，说明这些指标如何用于监测治疗项目绩效

和有效地解释各种关联。

计算

转归指标 1–6：接受耐多药结核病治疗方案的利福平耐药/耐多药结核病病例的转归

1. 治愈

2. 完成治疗

3. 治疗失败

4. 死亡

5. 失访

6. 未接受转归评估

g. 因此，以这种方式评估的转归可能比较保守，因为有一定比例的患者在治疗失败或失访后会再次开始接受新治疗方

案，并且最终可能会被治愈。如果维护一个患者相关登记簿（最好是电子格式）用来记录满足第一次转归后的事件

（包括复发），则可以开展更具有实际意义的长期转归评估。



分子：评估期间登记到耐多药结核病治疗的确诊利福平耐药/耐多药结核病病例中被分

配六种转归中一种转归的数量。

分母：评估期间被登记且开始接受耐多药结核病治疗方案的确诊利福平耐药/耐多药结

核病病例数量。

这指标被表示为每个相互排斥的转归中患者所占的百分比。如果规划有能力区分广泛

耐药结核病与其他耐多药结核病病例，尤其是当广泛耐药结核病病例在耐多药结核病

病例所占的比例超过 5%时，应当分开报告非广泛耐药的耐多药结核病（包括其他利福

平耐药结核病）和广泛耐药结核病病例的转归。如果在二线结核病治疗期间的任何时

候发现耐多药结核病患者患有广泛耐药结核病，则应当将这些患者从非广泛耐药的耐

多药结核病队列中移除，然后计算到广泛耐药结核病治疗队列中。

在孕产妇中艾滋病病毒现患率 1%或结核病患者中艾滋病病毒现患率 5%的国家，阳

性艾滋病病毒感染状况的患者应当分开计算艾滋病病毒感染患者中的转归指标

（2,19）。
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文字框 5
国家示例

i) 比较不同单元之间的治疗转归

鉴于转归指标被界定为六个标准的、相互排斥的类别，它们可以被描述成患者

队列的比例图表。描述转归指标常用的一种方法是层叠式条形图（带有 100%

y 轴），层叠式条形图能比饼图更轻松地在不同单元和不同时间段进行比较。

下面的示例（图 10）比较罗马尼亚两个不同患者群体的转归。通常而言，正

如在本示例一样，治愈和完成治疗两个类别被整合到一个转归中（即治疗成

功）。

ii) 改善治疗成功

随着耐药结核病项目人员在实施过程中积累越来越多的经验，耐药结核病项目

有望得到不断改善。队列内患者转归的信息完整性非常重要，有助于得出有关

患者中成功可能性或死亡风险的有意义的结论。有时，改善数据本身的恢复可

以提高成功比例，正如本示例中显示了秘鲁向世界卫生组织常规报告转归数据

（图 11）。
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图 10
罗马尼亚绿灯委员会（GlC；左边）和非绿灯委员会（右边）场所 2007
年登记治疗的 840 名耐多药结核病患者的治疗转归
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图 11
秘鲁 2007 年至 2010 年开始接受治疗的耐多药结核病队列的治疗转归
（基于报告给世界卫生组织的数据）
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除了改善数据完整性之外，治疗转归中的其他时间趋势也需要管理人员开展评

估，例如：

• 细菌学确定的治疗成功（例如治愈）的比例。如果这个比例很低，可

能指示着培养监测比较罕见或结果数据没有从实验室获得。该比例不

应随着时间的发展不断下降。
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• 有时非常高的成功水平可能意味着监测过程中存在特定的问题。例

如，由于有关细菌学状况的信息不充足，治疗失败的患者可能会被错

误地归类到“治疗完成”。

• 在艾滋病病毒感染和其他共病比较常见的地区，死亡病例的比例可能

会比较高。这还可能反映治疗开始的延迟和晚期疾病的存在。项目目

标之一是尽可能地降低死亡的比例。

• 失访病例的比例是一个关键的管理指标，应当尽最大努力改善患者依

从性和减少损失。

• 治疗失败病例的比例是另一个关键的管理指标。在具有复杂耐药模式

的地区或患者中，预计治疗失败会更加普遍，指示治疗方案可能需要

修订或应当解决容易引发失败的其他患者相关因素。

iii) 耐多药结核病治疗成功对耐多药结核病病例数量的影响

图 12
格鲁吉亚耐多药通报病例中接受转归监测的百分比（排除未经评估的
病例）与耐多药结核病队列中成功百分比之间的关系（2007 至 2009
年）
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耐多药通报病例中接受治疗转归监测的百分比

蓝线（水平虚线）=到 2015 年耐多药结核病队列 75%成功率阀值（“全球 2011-2015 年终止结核病计划”）；

红线（垂直虚线）= 100%治疗转归报告（排除队列中未经评估的病例）。耐多药结核病的不完整或延迟报告

可能会导致接受转归监测的病例百分比超过 100%（基于报告给世界卫生组织的数据）。

如果耐多药结核病治疗规划要对国内耐多药结核病负担产生有效的影响，就必

须结合高治疗成功率和高患者覆盖面。如果两者中有任何一个较低，公共卫生

效果都会大打折扣。
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在上文格鲁吉亚的示例中（图 12），成功率和覆盖面在 2007 年到 2008 年都

有所增长。在 2009 年，成功率维持不变，但覆盖面看起来好像超过了 100%。

出现这种现象可能是因为被招募接受治疗的患者是在前一年通报，或者病例被

实验室漏报，计算通报病例的系统与汇总患者转归的系统之间没有关联。这种

情况下，应当查看国内估计会出现的耐多药结核病病例数量。例如在格鲁吉

亚，2009 年包括在治疗队列中的病例占该国当年肺结核通报病例中估计会出

现的耐多药结核病病例的约三分之二。h

iv) 比较不同结核病患者亚群之间的死亡可能性：离散数据和连续数据

某个风险因素与某个事件（例如死亡）之间关系的强度可以利用简单的统计检

验来量化。“2x2”表可以用于开展卡方检验和生成粗略相对风险估计值。例

如，巴西的示例（表 5）反映了一个事实，即耐药模式越广泛，治疗选择方案

就越少，因此广泛耐药结核病患者通常比其他耐多药结核病病例有着更差的转

归（20）。

表 5
巴西（2010 年队列）广泛耐药结核病相比耐多药结核病队列的死亡优
势比

死亡
总计

是 否

广泛耐药结核病 7 18 25

耐多药结核病 50 473 523

总计 57 491 548

优势比：3.68（95%置信限度，1.47-9.24），P<0.05

如果与上述示例相反，风险因素数据属于连续类型（例如年龄、体重、病例发

现和治疗开始之间的间隔），可以采用其他统计数据。在下面的示例中，白俄

罗斯（2009–2010 年）一个地区有 436 名耐多药结核病患者开始接受治疗（表

6），开始治疗时年龄方面的细微差别看起来并没有以统计显著方式与死亡独

立相关。

h. 注：计算这类覆盖面，需要从分子中减去队列内未经评估的病例。
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表 6
白俄罗斯 2009 年到 2010 年开始接受治疗的耐多药结核病患者
中年龄和死亡之间的关联。

死亡 人数 平均年龄

（y）
标准差

（y）
中位值年龄

（y）
25%百分位数 75%百分位数

否 284 44.1 12.7 43.8 34.9 52.6

是 152 45.0 10.7 46.0 37.3 52.0

（韦尔奇两样本 t 检验；t = -0.7869，df = 357.584，p 值 = 0.4319）

通过在回归方程中考虑一个以上的风险因素，可以改善这些分析（参见下文的

vii 小节）。

v）增强一线治疗项目的绩效，减少耐多药结核病负担

除了耐多药结核病治疗项目之外（上文 iii 小节），还需要有效开展面向药敏

结核病的基本项目，从而减少耐药的产生。下面美国的示例（图 13）阐述了

不断上升的成功率与二十世纪九十年代中期后大幅减少的耐多药结核病病例数

量之间的反向关系。

基于总成功率的耐多药结核病病例数量线性回归（图 14）显示了强大的反向

关系，这还可以通过视觉方式呈现，即绘制图形显示耐多药结核病病例数量与

治疗成功率的关系。这表明存在一种线性关系，以及耐多药结核病数量的变化

与治疗成功率有着强烈的关联。

图 13
美国耐多药结核病病例报告（红色圆圈，左边）与结核病总治
疗成功率（蓝色三角形，右边）（1994 年至 2008 年）
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图 14
美国所有结核病病例治疗成功率（%）与耐多药结核病病例数量之间的关
系（1994 年至 2008 年）
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vi) 耐多药结核病的不良事件：将队列分析应用于药物警戒

与药敏结核病的标准六个月疗程相比，耐多药结核病治疗方案一般包含四种二

线药物和持续 20 个月或更长时间。这些治疗方案通常会导致药物相互作用和

不良药物反应，从轻度到致命不等，严重时可能需要中断治疗。这可能表明患

者出现选择性耐药株，因此增加治疗失败和死亡风险。全球范围内治疗项目的

持续拓展加大了这些不利因素的机会，提出有必要适当地监测治疗规模扩大带

来的潜在危害。

耐多药结核病治疗中引入的新药物尚未完成三期临床试验，最先引入的药物是

2012 年的贝达喹啉，这种情况使得不良事件监测显得更重要。世界卫生组织

在 2012 年已经开发了有关自发和主动药物警戒的指南（7）。该指南还提供

了指示说明如何解释警戒信号和因果关联。虽然危害的报告不属于耐多药结核

病防治规划最低指标的一部分，不过收集有关不良事件、严重性、发作日期和

后遗症等额外患者数据也很重要，可以结合人口统计学、既往治疗史、疾病部

位、细菌学终点和治疗转归等更标准的数据要素，有效地量化药物引起的不良

事件和确定风险因素。
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表 7 显示了如何开展这类分析的一个良好示例，这类分析有助于确定不良事件

的预测指标（这种情况下量化为采用名义回归的数字）（21）。同一文献提供

了其他描述性方法，可以用来汇总队列的不良经历。这类分析可以帮助集中解

决与不良事件相关的患者或项目规划决定因素，从而改善关怀的质量。

表 7
人口统计学和临床学特征与耐多药结核病治疗期间每个病例经历的不
同不良事件的数量之间的调整后关联（n=1015）*

特征 1-3 个事件与 0 个事件
aOR (95% CI)†

≥4 个事件与 0 个事件
aOR (95% CI)†

诊断时的年龄（岁） 1.02 (1.0-1.04) 1.06 (1.04-1.07)
性别

男 - -
女 1.94 (1.24-3.06) 3.61 (2.26-5.76)

诊断时的结核病症状

<3 种症状 - -
≥3 种症状 1.11 (0.79-1.55) 1.54 (1.07-2.20)

双侧肺空洞形成

否 - -
是 1.19 (0.77-1.85) 1.84 (1.18-2.89)

接受治疗的天数

≤366 - -
367-550 1.64 (1.05-2.58) 1.63 (1.00-2.68)
551-642 1.64 (1.04-2.58) 1.80 (1.10-2.96)
≥643 1.99 (1.22-3.23) 2.88 (1.73-4.80)

*本项分析中的总数 n 比病例总数稍少，因为存在缺失信息的观察对
象被排除在多元分析之外。
† aOR和 CI 在第一列中针对患者特征与经历 1-3 次不良事件（相比没
有不良事件）之间的关联，在第二列中针对患者特征与经历 4 次或更
多次不良事件（相比没有不良事件）之间的关联。
MDR-TB =耐多药结核病；aOR =调整后优势比；CI =置信区间；SD =
标准差

经国际防痨和肺病联合会许可转载。版权所有© The Union。

163



16
4

文字框 5 -续

vii) 接受治疗的耐多药结核病患者的转归决定因素

可以利用监测数据开展更高级的分析 –检验这些假设和量化风险或干预对特定

效果的影响。这些分析要求个体病例层面具备可用的数据，数据可在治疗登记

簿中找到。首先应当评估数据是否完整、没有错误和属于最新状态。

分析接受治疗的所有结核病患者的数据以了解转归的决定因素时，可以发现感

染耐药菌株通常与失败或死亡相关联，而不论是在什么场所。在一些国家，耐

药结核病患者的病例数量非常大，完全可以开展耐多药结核病病例的单独分

析。在下面秘鲁的示例中（表 8）（22），分析帮助开展了一项研究，其中药

物方案构成与死亡风险之间的关联具有统计显著性。在这种情况下，危险比被

用来表述患者观察期间死亡的瞬时风险（即与上一个示例中使用的优势比相

对，后者捕获与研究中各项变量相关联的耐多药结核病累积风险）。

表 8
秘鲁积极治疗方案与死亡时间的多元分析（1999 年至 2002 年）
（n=699）

变量
危险比，多元分析 95% Cl,

多元分析

每月接受积极治疗方案的时间 0.63 0.43，0.93

既往接受过≤2 种治疗方案，没有 CER 0.43 0.25，0.74

女性 1.45 1.02，2.07

年龄 1.01 1.00，1.03

低 BMI 或营养不良 2.45 1.63，3.68

心动过速 2.19 1.50，3.19

肺外结核病 1.68 1.05，2.68

至少一种共病，不同于艾滋病病毒感染 1.71 1.21，2.43

艾滋病病毒感染 2.72 1.03，7.24

耐药因子的数量 1.03 0.92，1.15

doi：10.1371/journal.pone.0058664.t004

积极治疗方案 =至少五种可能有效的药物，包括一种注射药物（阴转后至少持续六个月）和一种氟喹诺酮类

药物；CER=秘鲁最初用于治疗耐多药结核病的标准化治疗方案（包含卡那霉素-环丙沙星-吡嗪酰胺-乙胺丁

醇-乙硫异烟胺）；BMI =身体质量指数；CI =置信区间。



5.4结论

本章应当让读者更好地了解相关方法，这些方法被用来描述耐药结核病数据、分析耐

药结核病调查、生成耐多药结核病关怀相关规划绩效的主要指标、开展一些额外分析

来检验假设（例如耐药或特定转归的风险因素）。

为了更好地掌握调查的设计和分析，或者了解哪些统计检验最适合回答特定问题，建

议参考更多专业文献以及获得专家在调查方法和生物统计方面的支持。

还鼓励读者更多地熟悉数据分析软件，一些软件可以免费下载和使用，例如其中一种

软件可以用来制作本章中的绝大多数图形（23）。
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第 6 章
艾滋病相关结核病：负担和防治措施分析

目标受众：

普通读者，尤其是国家结核病防治规划督导与评估官员

和国家规划管理人员。

预期成果：

进一步了解如何实施下列各项工作：

• 开展艾滋病相关结核病监测数据的各种分析；

• 评估艾滋病相关结核病的负担；

• 考查数据质量；

• 了解“代表性”的含义。

作者：

Philippe Glaziou



170 6.1艾滋病相关结核病简介

据世界卫生组织估计，在 2012 年 870 万例新发结核病病例中，110 万例（13%）是人

类免疫缺陷病毒（艾滋病病毒、HIV）感染者。感染 HIV 会极大地加强活动性结核病的

风险。平均而言，HIV 感染者的结核病发病率大约为类似地区未感染 HIV 者的结核病发

病率的 30 倍。

结核病是 HIV 感染者最常发生的疾病，包括接受抗逆转录病毒治疗（ART）的感染者。

大约 75%的双重感染者都在撒哈拉以南非洲。结核病是 HIV 感染者的头号杀手，占艾滋

病相关死亡的五分之一。据估计 2012 年有 32 万人死于艾滋病相关结核病。

监测新发现的结核病病例（特别是在高艾滋病病毒现患率地区）有多种必要性。首

先，它可以为估测抗逆转录病毒治疗的需求量提供基准。所有发现的结核与 HIV 合并感

染病例都应当在结核病治疗启动后的 8 周内开始接受抗逆转录病毒治疗（1）。其次，

它可以揭示结核病报告病例当中的 HIV 阳性病例的发现人数和预期人数之间的差额。第

三，通过在不同的时间点收集信息，连同其他信息（例如新发现的结核病患者的 HIV 检

测率）一起可以揭示结核与 HIV 合并感染负担的变化趋势。

6.2规划数据的分析

结核与 HIV 合并感染数据的常规分析应当提供两方面的信息：结核与 HIV 合并感染联合

防治工作的实施力度（2）以及结核与 HIV 合并感染的负担及其时间趋势（3）。本节探

讨如下重要主题：确定患有艾滋病相关结核病的患者人数，并与预期人数进行比较；

发现同时接受结核病治疗和抗逆转录病毒治疗的患者（抗逆转录病毒治疗是能够挽救

生命的十分重要的治疗，所有 HIV 感染者都应当在结核病治疗启动后的 8 周内开始接受

抗逆转录病毒治疗）；结核病关怀的转归；数据质量。

艾滋病与结核病病例发现

通常而言，国家艾滋病防治项目维护着在卫生机构接受医疗的 HIV 感染者的登记簿，其

中包含关于他们的结核病患病情况的信息。国家结核病防治规划也维护着结核病患者

登记簿，其中包含他们的艾滋病病毒感染状况信息。当 HIV 感染者被确诊患有结核病

时，可以通过艾滋病关怀服务体系发现 HIV 感染与结核病之间的关联。当结核病病例被

诊断或在结核病治疗期间接受 HIV 检测时，同样可以通过艾滋病关怀服务体系发现这种

关联。
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理想情况下，通过艾滋病监测系统报告的 HIV 阳性结核病病例数应当与通过结核病监测

系统报告的 HIV 阳性病例数相等。而现实中，数字很少匹配，原因是负责管理各个疾病

信息系统的团队之间的沟通不顺畅、对于指标的理解有偏差，以及两种信息系统的局

限性。不过，如果 HIV 和结核病信息系统所登记的病例是相关的（第二章）并且使用全

国唯一识别号，那么通过记录的关联可以改善结核病和 HIV 感染患者相关记录的匹配程

度。此外，结核病和艾滋病联合防治服务可以维护相互关联的综合信息系统，从而有

效地共享两种疾病的信息。

图 1显示了柬埔寨发现的和报告的 HIV 阳性结核病病例数据。

图 1
柬埔寨发现和报告的 HIV 阳性结核病病例（2002 至 2012 年）
资料来源：世界卫生组织全球结核病数据库，2013 年
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在 2002 年之前，新发现的结核病患者的 HIV 检测结果没有得到系统地报告。



172 上述数据说明：

发现和报告的 HIV 阳性结核病病例数目在 2002 至 2005 年间一直比较低，在 2007 年则

达到 6000 例，而后逐步降低。

2005 至 2007 年间的合并感染病例数上升可能是由于结核病的流行病学变化，或者由于

病例发现工作的改善或报告和发现的病例数上升。例如，下列方面可能得到改善：结

核病通报病例的 HIV 检测结果报告工作得到加强；HIV 检测覆盖面加大；HIV 感染者当

中的结核病筛查和检测覆盖面加大；结核病患者的 HIV 负担加重。

同样，2007 年以后的病例数降低可能是由于：HIV 检测结果的报告减少；HIV 检测覆盖

缩小；HIV 感染者当中的结核病筛查和检测覆盖面缩小；结核病患者的 HIV 负担减轻。

还有必要了解接受了 HIV 检测的结核病病例总数量。例如，如果某一年内接受了 HIV 检

测的结核病病例数量很低，那么其中检测结果为 HIV 阳性的病例的百分比在各年间可能

会因几率的波动而有差别。

此外，如果大量结核病患者当中只有相对较少的患者接受了 HIV 检测，则可能当初他们

不是随机被抽取到的。一些患者可能被视为重点检测对象，例如当他们的医生感觉他

们比其他患者健康状况更差时。当解释接受检测者 HIV 现患率的时间趋势时，务必要考

虑接受了检测的人群是否与没有接受检测者有系统性的差异。图 2显示了在结核病诊断

时或在结核病治疗期间有明确 HIV 检测结果的新结核病病例的时间序列。

2006 至 2010 年间，接受 HIV 检测的结核病病例飞速增长，而后则进入平台期。

如果我们用第一个指标除以接受了 HIV 检测的结核病病例数量，则可以得出

这些病例的 HIV 现患率，如下面的图 3 所示。



接
受
了H

I
V

检
测
的
结
核
病
病
例
的H

I
V

现
患
率

接
受
了HIV

检
测
的
结
核
病
病
例
数

图 2
柬埔寨接受 HIV 检测的结核病病例数量（2003 至 2012 年）
资料来源：世界卫生组织全球结核病数据库，2013 年
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图 3
柬埔寨接受了 HIV 检测的结核病病例的艾滋病病毒现患率（2003 年至 2012 年）
资料来源：世界卫生组织全球结核病数据库，2013 年
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在解释上述数据时，HIV 检测覆盖面是一个重要的考虑因素。如果覆盖面低于结核病病

例的 100%，并且接受了检测的患者不是随机抽选的，则接受了检测的人的 HIV 现患率

可能会与未接受检测的人的 HIV 现患率不同。图 4 显示了结核病患者的 HIV 检测覆盖

面，以报告的结核病病例总数的百分比表示。
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174 图 4
柬埔寨结核病病例的 HIV 检测覆盖面（2003 年至 2012 年）
资料来源：世界卫生组织全球结核病数据库，2013 年
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2006 年以前，HIV 检测覆盖面低于 20%，而后于 2010 至 2012 年间逐渐升至 80%。

2010 年以后，检测覆盖面比较高，因此我们信任通过常规检测得出的结核病病例艾滋

病病毒现患率。这是由于受检人群很可能在统计学上可以代表整个结核病患者人群。

但是 2010 年以前的信息质量较差。当检测覆盖面低于 80%的时候，受检人群和未受检

人群的艾滋病病毒现患率的差异性对于结果可能会产生较大影响，对于发现的结核病

病例的估测 HIV 现患率和实际现患率的差异性也可能有较大影响。

为了优化资源利用、给患者提供最佳关怀，有必要确定结核病患者的 HIV 现患率。在覆

盖面不足的情况下，根据常规检测结果做出的任何估测都可能因患者选择偏倚而不准

确。

不过，仍有可能获得已知结核病病例 HIV 现患率的不偏倚的估测值，方法是检测每一例

新发现的结核病病例。然而，如果缺乏资源并且难以实地实施，最好开展一次调查，随

机抽选 a新结核病病例（例如国内 1000 个病例）并对他们进行检测。如果所选的样本

的确是随机抽选的，那么理论上来讲调查结果是不偏倚的。通过调查得出的艾滋病病

a. 简单随机抽样要求一个国家要有所有结核病患者的完整清单，这种方法是最基本的无偏倚结核病患者抽样方法。简单

随机抽样可以是复杂随机选择方案的组成内容。例如，如果一个国家没有结核病患者的完整清单，但是有结核病门诊

的清单，那么可以随机抽选结核病门诊。各门诊可以制定随机抽样患者清单（Smith PG and Morrow RH. Field trials of
health interventions in developing countries: a toolbox. Macmillan Education 2005. ISBN 0 333 64058 6）。
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毒现患率估测值仍有可能不同于所有结核病病例的实际现患率值，但是如果在类似条

件下反复多次开展调查，则调查的平均估测值会与真实值匹配。柬埔寨于 2003 和 2005

年分别开展了一次调查（4）。根据调查结果制定的表 1显示了结核病患者的艾滋病病

毒现患率不像上述常规检测数据所提示的那样高。

这两次调查还允许人们对结核病病例以及不同亚人群的艾滋病病毒现患率进行比较。

这两次调查都表明 25 至 44 岁年龄段的患者的艾滋病病毒现患率最高。这项发现允许

项目确定常规 HIV 检测的重点目标人群，从而更有效地运用宝贵资源。

在 2008 和 2009 年，开展了另外两次有全国代表性的结核病病例艾滋病病毒现患率调

查，测得的现患率分别为 6.4%和 6.3%。调查结果比根据两轮常规检测得出的结果（分

别为 15%和 13%）要低许多，这提示常规检测的结核病病例的艾滋病病毒现患率比实际

值要高。在免费 HIV 检测资源不足的情况下，医生往往会优先检测那些病重的患者或者

可能更容易感染 HIV 的患者。因此，在受检人群中 HIV 阳性病例的比例可能会比全部结

核病病例中 HIV 阳性病例的比例要高。图 5表明了常规检测的结核病患者的 HIV 现患率

时间趋势，以及上述四次全国调查估测的结核病患者艾滋病病毒现患率。

图 5
柬埔寨受检结核病病例的艾滋病病毒现患率（实线）以及四次全国调查
的结果（红色 x 符号）（2002 至 2012 年）。资料来源：世界卫生组织全球结
核病数据库，2013 年

175

30

20

10

2000 2002 2004 2006 2008 2010 2012
年份



176 表 1
柬埔寨结核病患者 HIV 阳性率（根据 2003 和 2005 年调查）（4）

2003 2005

HIV 阳性

（%）
95% CI* HIV 阳性

（%）
95% CI*

所有受检结核病 11.8 10.5 – 13.2 9.9 8.8 – 11.1

男性 13.5 11.7 – 15.6 10 8.4 – 11.6

女性 9.9 8.2 – 11.9 9.8 8.2 – 11.5

年龄段

0-14 15 7.1 – 26.6 7.7 0.4 – 14.9

15-24 9.7 6.1 – 14.5 6.2 3.1 – 9.3

25-34 27.2 22.6 – 32.2 24.8 20.6 – 28.9

35-44 16.9 13.8 – 20.5 17.5 14.5 – 20.6

45-54 5.7 3.8 – 8.4 5.2 3.3 – 7.2

55-64 4.7 2.9 – 7.4 1.7 0.5 – 2.9

65+ 4.3 2.2 – 7.4 0.5 0 – 1.3

* 95%置信区间（CI）。95%置信区间的显著性是指：如果多次开展一项调查并且每次都计算 95%置信区间，则在置信区

间的 95%范围内可以得出现患率真值。由于每项调查只开展一次，所以无法得知真值是否确实位于该区间内。

关怀流程

艾滋病治疗流程是一套系统，用于监测有多少 HIV 感染者实际获得他们需要的医疗关怀

和治疗。它旨在确立一系列步骤，以便需要艾滋病关怀的每个人都能够一直获得关怀 –

从接受 HIV 检测一直到通过治疗抑制病毒。

艾滋病治疗流程有助于探讨一些关键问题，包括：

• 有多少 HIV 感染者获得检测和诊断？

• 其中有多少人获得医疗关怀转介？

• 其中有多少人一直获得关怀？

• 其中有多少人获得抗病毒治疗？

• 其中有多少人能够依从治疗方案并且实现了病毒抑制？

通过密切考查这些不同的步骤，政策制定者和服务提供方能够发现在转介 HIV 感染者、

使其获得持续的优质关怀方面存在哪些缺口。知道主要的缺口及其影响的人群，



这有助于国家、州和地方政策制定者和服务提供方改善系统和服务，从而支持患者在

关怀流程中从一个步骤前进到下一个步骤。图 6 举例说明了美国的艾滋病关怀流程

（5）以及容易发生患者中途退出治疗的几个关键点。

图 6
美国的艾滋病关怀流程（2010）
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在一百多万名美国 HIV 感染者当中：
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25%
275 000

体内病毒量很低

世界卫生组织推荐的结核与 HIV 合并感染管理策略（2）包括（以结核病诊断作为切入

点）：

• 及早对新诊断的结核病患者进行 HIV 检测；

• 对 HIV 阳性结核病患者进行复方新诺明治疗；

• 在启动结核病治疗后的八周（对于严重艾滋病病例则为 2 周）内对 HIV 阳性结核病患者

进行抗逆转录病毒治疗。

以 HIV 诊断作为切入点：

• 系统地筛查结核病症状，采用 Xpert MTB/RIF 进行诊断，并且根据需要提供相应治疗；

• 对于已排除活动性结核的患者提供异烟肼预防治疗。

从卫生机构管理的角度：

• 实施感染控制以便预防结核传播。

图 7显示了越南在 2012 年以前采用的结核与 HIV 合并感染关怀流程，其中存在的问题

用红色字体标示出来：大约四分之一的新登记的结核病患者没有接受 HIV 检测，并且超

过一半的 HIV 阳性病例没有获得抗病毒治疗。



病
例
数
量

178 图 7
越南结核与 HIV 合并感染关怀流程（2012 年）
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也可以从 HIV 诊断切入点来审视结核与 HIV 合并感染关怀流程，因为所有新诊断的 HIV

阳性患者都应当接受结核病症状筛查，然后在确诊结核病病例后会接受结核病和 HIV 治

疗。

下图（图 8）显示了南非 2011 年采用的结核与 HIV 合并感染关怀流程（6），它表明三

分之一的符合抗病毒治疗条件的结核病患者没有接受抗病毒治疗（在 2011 年，南非结

核病患者的抗逆转录病毒治疗的入选条件是 CD4 细胞计数大于 200 个细胞/μl，但是该

标准目前在国际上已不适用：国际标准是不论 CD4 计数如何，所有结核病患者都应当

在启动结核病治疗（1,2）后 8 周内开始接受抗逆转录病毒治疗）。通过考查结核病与

HIV 合并感染关怀流程，应当可以确定需要采取哪些改进措施来确保所有患者获得关

怀。
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图 8
南非某门诊的结核与 HIV 合并感染关怀流程（2011 年）
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治疗转归的队列分析

评估结核病治疗和关怀（包括患者支持）的绩效的传统方法是分析 HIV 阳性结核病患者

的治疗转归。世界卫生组织建议单独报告 HIV 阳性结核病患者队列的治疗转归

（2,7,8）。

摘自《2013 年全球结核病报告》（3）的图 9 显示了全球 HIV 阳性和 HIV 阴性结核病患

者的治疗转归分布情况（9）。

为了更全面地分析治疗转归，需要考查未接受治疗的确诊结核病患者的比例，以及治

疗失访者当中的死亡病例的实际比例。在有病例相关信息系统的地方（参见第二

章），为了确定与不良转归相关的因素，需要按年龄段、性别和关键人群类别（例如

在押犯人、吸毒者等）来细分转归。了解这些因素有助于确定改进措施。
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180 图 9
全球结核病治疗成功率和死亡率（死亡率涵盖治疗失访的患者）（按艾滋
病病毒感染状况划分）（2011 年队列）

100

80

60

40

20

a.治疗成功，2011 年

0

HIV+

(117 094)

HIV-
(959
174)

HIV+
(163 300)

HIV-
(845 907)

HIV+
(79 817)

HIV-
(385 748)

新涂阳患者（数
据来自 88个国

家）

新涂片阴性和肺
外患者（数据来
自 72 个国家）

复治患者（数
据来自 59个国

家）

b.已评估的病例的死亡率，2011 年
30

20

10

0
HIV+

(109 137)
HIV-

(925 024)
HIV+

(148 798)
HIV-

(811 586)
HIV+

(73 354)
HIV-

(370 385)

新涂阳患者（数
据来自 88个国

家）

新涂片阴性和肺
外患者（数据来
自 72 个国家）

复治患者（数
据来自 59个国

家）

HIV 阳性患者的治疗成功率要低得多（图 9“a”部分顶端），这是由于较高的病例死亡率

（“b”部分底部）。在结核病治疗期间及早启动抗逆转录病毒治疗可大幅降低死亡风险

（1，10–13）。
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第 7 章
利用人口动态登记和死亡率调查数据

估算结核病死亡率

目标受众：

1. 流行病学家、统计学家和国家结核病防治规划督导与评估工作人员。

2. 希望了解如何估测结核病死亡率以及其趋势分析对于项目的指导

意义的国家结核病防治规划工作人员。

预期成果：

本章结束时，读者应当：

• 熟知死亡率的主要数据源，包括死因归类所依据的“国际

疾病分类”（ICD）系统；

• 了解如何得出 HIV 阴性和 HIV 阳性人群的结核病死亡率；

• 能够解释结核病死亡率的时间趋势和地域分布；

• 了解死亡数与通报数（M/N）比率指标；

• 了解如何估测耐多药结核病导致的死亡例数。

作者：

Charalambos Sismanidis，Philippe Glaziou，Dennis Falzon



184 7.1死亡率数据的来源

国际疾病分类

“国际疾病分类”（ICD）系统是国际标准工具，用于系统地界定死亡率和发病率数据代

码（1）。现行的 ICD 第十版（ICD 第 11 版将于 2015 年发布）界定了全面标准化的临

床关怀和研究活动，例如疾病定义；管理卫生保健；分配资源和监测转归。此外，它

还界定了死因（COD）标准代码。

表 1 列出了 ICD 最近两个版本中界定的结核病相关的主要死因代码以及不具体的或所谓

“不明确”的死因的代码（例如结核病后遗症，即结核病导致的慢性阻塞性肺病等后遗

症）。应当尽量避免使用“不明原因”。

表 1
结核病相关死因的标准代码

死因
ICD-9 代码

（1979-1998 年）

ICD-10 代码

（1999 至今）

结核病 010-018 A15-A19

呼吸系统结核病 010-012 A15

其他结核病 013-018 A17-A19

不明原因 137.0-137.4
R00-R99，B90.9，
P37.0以及 J65

户籍登记和人口动态统计数据系统

“户籍登记”是指重要事件的发生和特征的记录，例如出生、死亡（带有死因信息）和居

民状态（例如婚姻记录）。

“人口动态统计数据”系统记录取自户籍登记系统的重要事件信息，目的是产生统计数据

（2）。

有效的户籍登记和人口动态统计数据（CRVS）系统可以连续不断地产生与全人群数据

一致且可比的数据。数据应当由与事件最接近的训练有素的专业人员来记录（3）。这

种 CRVS 系统可以持续地产生死因统计数据。对于发生在卫生机构内的死亡以及在卫生



工作者在场情况下发生的死亡，可以根据 ICD 进行医学鉴定和编码（图 1）。如果死亡

发生在卫生机构之外，可以采用死因推断（VA）方法来确定可能的死因。由于能够监

测死因，CRVS 系统成了一个重要资源，例如针对特定疾病的项目（例如结核病项目）

可以利用该系统确定工作重点、制定政策、分配资源和评估进展情况。

图 1
死亡医学证明示例（4）

死亡原因

I

直接导致死亡的疾病或健康状况* （a）呼吸衰竭

起因（或成因）：

前因 （b）肺纤维化

导致上述死因的病情（如果有的
话），说明最近的潜伏问题 起因（或成因）：

（c）肺结核

起因（或成因）：

（d）...........................................

从发作到死亡的
时间

<2 周

2年

6 个月

........................

10年

.........................

II
促成了死亡但与死因不相关的其他 慢性支气管炎

严重问题 ..........................................

*这不是指死亡方式，例如心脏衰竭、呼吸衰竭，而是指导致死亡的疾病、损
伤或并发症。

医学证明从病原学角度描述了导致死亡的一系列事件。在这个示例中：

（a）是指死亡的直接原因，（b）是指死亡的连带原因，（c）是（b）的连带原因，指的是触发一系列事件的潜在死

亡促成因素。在本示例中，（c）是在 CRVS 系统中报告的原因。

虽然 CRVS 系统有这些显而易见的好处，但是许多国家没有在这方面进行投入，导致缺

乏高质量的产出（5）。因此，大部分结核病高流行的国家目前都没有产生关于潜在死

因的可靠信息（图 2）。世界卫生组织评估了全球各地人口动态登记数据的质量

（6）。统计方法可以用于发现不完整的覆盖面或错误的编码。国际社会的政治承诺目

前很强，“全球 CRVS 合作伙伴行动倡议”强调指出在亚洲和非洲开发 CRVS 系统的必要

性，因为这两大洲的结核病疾病负担很高，导致需要量很大（7）。

185



186 图 2
2012 年以来有国家人口动态登记系统（人口动态登记系统示例）并且向

世界卫生组织报告死亡率数据和死因分布情况的国家（用紫色表示）

通过人口动态登记系统报告的结核病死亡局限于 HIV 阴性个体的结核病死亡。在 ICD-10

的艾滋病相关章节中界定了 HIV 阳性结核病患者的死亡促成因素代码。不过，由于错误

编码率较高，HIV 阳性个体的死亡促成因素往往难以分析。

死因推断

如果缺乏能够连续不断地产生高质量数据的 CRVS，或者死亡发生在卫生机构以外，则

可以采用死因推断方法来确定死亡的可能原因。该方法涉及访谈家庭成员和/或在患者

死亡前照料患者的人，以便确定死因（8）。有时候在人口统计学和健康问卷调查过程

中采用该方法。死因推断有一些局限性，例如该方法不适用于确定某些死因。事实

上，根据死因推断来判断结核病患者的死因往往会造成挑战，特别是当现有患者记录

没有给出结核病（例如细菌学、胸部 X 线）证据时。

7.2监测 HIV 阴性个体的结核病死亡率

在可以获得人口动态登记数据的国家（参见图 2），有可能监测结核病死亡率，方法是

根据 CRVS 捕获的数据和每年报告给世界卫生组织的数据来绘制出结核病死亡分布情



况（9）。质量不可靠的数据，例如从覆盖面很低的系统获得的异常值和数据点，被排

除在分析之外或者在经过调整后用于分析。报告的结核病死亡率数据会被调高，以便

体现不充分的覆盖面（即没有注明死因的死亡例数的估计值）和不明原因的死亡（文

字框 1）。

一个国家在某一年的估计死亡总例数是从根据联合国人口估计数据的生命年表获得的

死亡率估计值得来（10，11）。通常而言，假定没有记录在人口动态登记系统中的结

核病死亡比例与人口动态登记系统记录的死亡例数中结核病死亡的比例相同。对于人

口动态登记系统记录的不明原因死亡，假定归因于结核病的死亡的比例与登记的死亡

中观察到的比例相同。

经过调整的结核病死亡例数 da根据人口动态登记系统报告的结核病死亡例数（d）计算

得出，公式如下：

187

da=
d

c(1 – g)

其中：c 是覆盖面（即注明了死因的死亡例数除以估计死亡总例数），g是不明原因的

死亡所占的比例（文字框 1）。

根据标准差来估算这样的调整所涉及的不确定度：

d 1
SD = – 1

4 c(1 – g)

不确定度的计算没有考虑到错误编码，例如艾滋病相关死亡被错误地归类为结核病相

关死亡。
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文字框 1
针对 CRVS 记录的不明原因的死亡来调整结核病死亡率：
泰国的示例

在 2013 年泰国全国结核病防治规划评估过程中，全国结核流行病学评估人员

详细审视了常规收集的监测数据。这些数据中包含国家 CRVS 系统死因信息记

录（表 2）。

表 2
国家 CRVS 系统中的死因数据

年份 （1） （2） （3） （4
）

（5） （6） （7） （8） （9）

1990 399134 252512 109184 0.63 0.43 3937 10964 6.96 19.38

1991 414130 264347 113536 0.64 0.43 3663 10041 6.41 17.59

1992 434683 275313 117130 0.63 0.43 3595 10011 6.23 17.13

1994 450482 305526 111137 0.68 0.36 3473 7980 5.94 13.76

1995 459558 324842 114598 0.71 0.35 4144 8979 7.03 15.36

1996 490440 342643 121648 0.70 0.36 4622 10317 7.76 17.22

1997 436101 298084 103739 0.68 0.35 3697 8364 6.14 13.78

1998 447274 310512 116981 0.69 0.38 4252 9939 6.98 16.14

1999 524710 362607 151140 0.69 0.42 5265 13156 8.54 21.20

2000 514438 365583 149567 0.71 0.41 6246 14910 10.02 23.86

2002 514526 380364 143060 0.74 0.38 6751 14714 10.58 22.94

2003 533220 384131 127487 0.72 0.33 6906 14316 10.71 22.25

2004 565150 393592 149212 0.70 0.38 6076 14000 9.34 21.59

2005 528387 395374 151096 0.75 0.38 5534 11901 8.44 18.26

2006 526734 391126 149918 0.74 0.38 5214 11364 7.91 17.28

(1) 国内估计总死亡例数

(2) 记录了死因的死亡例数

(3) 死因不明确的死亡例数

(4) 覆盖面比例（c）：（2）/（1）
(5) 死因不明确的死亡占记录了死因的死亡的比例：（3）/（2）
(6) 死因为结核病的死亡例数（d）
(7) 经过调整的（针对覆盖面和不明原因）结核病死亡例数（da）
(8) 每 10 万人口中的“原始”结核病死亡率：（6）/国家人口估计数量

(9) 每 10 万人口中的“经过调整的”结核病死亡率：（7）/国家人口估计数量

评估人员绘制了 HIV 阴性患者的结核病死亡率时间趋势图（图 3）。x 符号代

表根据 CRVS 记录测算的原始结核病死亡率（表 2 的（8）列中的数据）。原

始数字被调整，以便体现不充分的 CRVS 覆盖面以及不明确的 ICD-10 死因代

码，用蓝色线表示（表 2 的（9）列中的数据）。根据 2004 至 2006 年的降低
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万
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中
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对
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尺
度
）

文字框 1 -续

幅度测算了缺少 CRVS 数据的值（2007–2010 年）。蓝色条带显示了估计的死

亡率的不确定度范围，虚线表示到 2015 年结核病死亡率在 1990 年基础上减

半的国际目标值。1997 年以后的结核病死亡率增幅可能是由于泰国在实施全

民卫生保健项目以前经济危机对该国的影响。

图 3
泰国结核病死亡率（排除 HIV）的时间趋势
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评估人员还考查了地方层面的结核病死亡率水平，目的是更好地了解国内的结

核病死亡分布情况以及它们是否与结核病通报病例数量相关。计算了国内各个

省份每 10 万人口中经过调整的死亡率，并与每 10 万人口中各类人群、各年

龄段的结核病病例通报率进行了比较（图 4）。没有观察到任何关联性，因而

难以做出确定性的解释（另请参见第 7.4 节）。
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文字框 1 -续
图 4
泰国不同省份结核病死亡率与病例通报率散点图
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CRVS 系统数据的另外一个问题是死亡的错误分类。有明确记录的一个例子是南非和津

巴布韦的关于结核病死亡的人口动态登记数据，其中大量艾滋病死亡病例被归类为结

核病死亡，目的是避免艾滋病相关污名。最近发布了经过改进的以经验为依据的调整

规程（12）；有必要研究确定如何针对错误分类进行具体的补救性调整以便更好地衡

量结核病死亡率。

可以对现有 CRVS 数据点之间的缺失数据进行插值计算，同时可以利用指数平滑法模型

测算某个时间序列的后续缺失值（13）。在缺少 CRVS 数据的情况下，还可以通过反复

开展死因推断调查来估算结核病死亡率的时间序列（文字框 2）。

7.3监测艾滋病病毒感染者的结核病死亡率

HIV 被记录为结核病患者的潜在死因，而结核病则被记录为促成因素。由于三分之一的

有人口动态登记系统的国家都只向世界卫生组织报告潜在死因而不报告促成因素，人

口动态登记数据通常不能用于估算 HIV 阳性人群中的结核病死亡例数。
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文字框 2
个案研究：越南

利用从 2006（14）和 2009 年（15）分别开展的全国代表性死因推断调查得出

的数据，越南确定了国内结核病死亡率水平（排除艾滋病相关结核病死亡）和

时间趋势。从调查得出的死因数据被调整，以便体现不明死因和不充分的覆盖

面。既往结核病死亡率基于经过调整的 2006 至 2009 年趋势得以估测，假定

每年的结核病发病率指数递减幅度是相同的。图 5显示了结核病死亡率的趋势

（排除 HIV）。1990 至 2005 年缺少死亡率的直接估测，这影响了死亡率时间

趋势估测的准确性。根据“遏止结核病合作伙伴关系”设立的国际结核病死亡率

目标（即：到 2015 年结核病死亡率在 1990 年的基础上减半），1990 年被当

作对照年份。

图 5
结核病死亡率（排除艾滋病相关结核病死亡），对数尺度
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蓝色条带显示了不确定度范围，虚线表示到 2015 年结核病死亡率在 1990 年基础上减半的国际目标值。x 符
号代表根据死因推断研究得出的原始数据。原始数据被调整，以便体现不明原因的死亡和不充分的 CRVS 覆
盖面（蓝色线）。水平虚线（紫色）表示目标值：到 2015 年结核病死亡率在 1990 年的基础上减半。

而后，必须间接估测 HIV 阳性人群的结核病死亡率，例如采用 Spectrum 软件的方法。a

结核病死亡率是 HIV 阳性人群结核病发病率和病死率的比值：

M = (I-N)Fu+ NFn

a. http://www.futuresinstitute.org/spectrum.aspx

http://www.futuresinstitute.org/spectrum.aspx


192 其中，I代表 HIV 感染者当中的结核病病例，N 代表通报的 HIV 阳性病例，（I-N）代表

未通报的 HIV 阳性结核病病例，M 代表 HIV 阳性人群的结核病死亡率。Fn和 Fu分别是

通报的结核病病例和未通报的结核病病例的病死率。

7.4死亡数与通报数的比值

根据 CRVS 系统得出的结核病死亡率（HIV 阴性人群中）与结核病病例通报数的比值可

以成为有用的指标，用于帮助确定哪些人群有较高的死亡率，从而开展有针对性的行

动。图 6展示了有高质量死因数据的国家的该指标的值。东欧的结核病死亡率较高，可

能与高耐药结核病水平相关，而在东南亚地区，较高的结核病死亡率可能是由于大量

结核病病例没有得到治疗。

图 6
各国结核病死亡数与通报数的比值（2012 年）
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还可以根据亚人群及其相关风险因素来分析结核病死亡率，例如种族、民族、社会经

济状况、年龄、性别和地理位置（16）。因此，将死亡率与通报数据联系起来有助于

确定国内面临较大死亡风险的亚人群。

7.5耐多药结核病死亡率

目前，ICD 中没有区分因药敏和耐药结核病导致的死亡。用户需要自行界定类别代码

（例如南非将耐多药结核病和广泛耐药结核病导致的死亡分别编码为 U51 和 U52，如

表 3



所示）。不过，即便在南非，所有肺结核病例的药敏试验覆盖面也很低，这可能导致

耐药结核病死亡被错误地归类。因此，为了直接根据 CRVS 系统估测耐药结核病死亡率

（尽管这样已经是可行的），有必要进一步做出投入，以便产出高质量数据。

表 3
南非用户界定的耐药结核病死亡原因代码（17）

2006 2007 2008 2009 2010

耐多药结核病 U51 604 597 712 1184 856

广泛耐药结核病 U52 3 84 135 151 171

肺结核病例的药敏试验覆盖

面
无 无 27% 10% 12%

通过间接估测耐多药结核病死亡率，根据结核病死亡总例数、耐多药结核病病例所占

的比例以及相对死亡风险（RR）（耐多药结核病患者与非耐多药结核病的患者之

比），可以推导出耐多药结核病导致的死亡例数。虽然根据人口动态登记数据（即结

核病总死亡例数）和有代表性的监测或调查数据，可以估测出多年以来的结核病总死

亡率和耐多药结核病现患率，但是相对风险则很难估测。相关人员对已发表的文献进

行了系统性回顾和荟萃分析（18），以便估测耐多药结核病病例与非耐多药结核病病

例的相对死亡风险。已开展的 25 项研究涉及有关接受耐多药结核病和结核病（非耐多

药结核病）治疗的患者在治疗期间和治疗后的死亡率数据。在此基础上，可以计算死

于耐多药结核病的相对风险的全球估计值。这些研究覆盖很广的地理范围，包括较高

和较低耐多药结核病和艾滋病负担的国家，但是却仍不足以估测地区性或其他亚人群

面临的相对风险。

全球耐多药结核病死亡例数根据下列公式计算：

m = M*p*r

m =全球耐多药结核病死亡例数；

M =全球结核病死亡例数；

p = 结核病病例中耐多药结核病的比例（根据耐多药结核病新病例和复治病例的加权平

均值计算） = 0.06，范围（0.04-0.07）；

r =死于耐多药结核病与死于非耐多药结核病的相对风险 = 2.36，范围（1.67-3.05）。

对于 2012 年，M=1 300 000，p=0.057（19）。计算得出 170 000，范围（10 万至 24
万）。
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第 8 章
整合监测数据和调查数据来估测结核病负担

目标受众：

1. 流行病学家、统计学家和国家结核病防治规划督导与评估工作人员。

2. 希望了解如何估测结核病负担以及其趋势分析对于项目的指导意

义的国家结核病防治规划工作人员。

预期成果：

本章结束时，读者应当能够：

• 了解如何采用不同来源的数据来解释观察到的结核病病例通报数和

结核病死亡率趋势。

• 解释不同人群之间的差异性。

• 了解如何根据可用的数据来源得出结核病发病率、现患率和死亡

率的估计值。

• 了解在间接估测某人群的结核病负担时要注意的主要问题。

作者：

Philippe Glaziou，Charalambos Sismanidis，Irwin Law，Dennis Falzon，
Ikushi Onozaki
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196 8.1结核病发病率

结核病发病率是“千年发展目标”（MDG）目标 6C 的核心：到 2015 年减半并开始逆转

疟疾和其他重大疾病的发病率（1）。对于艾滋病疫情严重并且在二十世纪九十年代结

核病发病率快速上升的国家，逆转结核病发病率的目标具有很大的相关性。不过，在

世界上的绝大多数地方，结核病发病率自二十世纪九十年代以来都在缓慢下降（2）。

英格兰和威尔士的病例通报率（被视为结核病发病率的替代指标）早在广泛开展有效

的结核病干预之前就已经开始下降，这表明结核病发病率与多种因素相关，包括社会

经济境况和生活条件的改善（图 1，另请参见第 1 章）。

图 1
英格兰和威尔士结核病病例通报率（对数尺度）的趋势（1913-2011 年）
资料来源：英格兰公共卫生署（结核病防治部）
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在大多数国家，结核病发病率难以测量或估计。旨在测量结核病发病率的调查要求开

展大规模人群队列研究。这种调查耗费资源，并且实施难度大，在大部分地区都难以

落实，而发病率调查需要跟踪考查规模很大的队列（例如超过 50 000 人），时间跨度

达一年以上。在调查期间，需要密切跟踪考查队列，以便减少失访和确保结果有效

性。因此，迄今为止，尚无国家开展全国结核病发病率调查。

实际上，发病率通常是根据常规病例通报数推导出。不过，这类数据有两个方面的不确

定性：1）并非所有被诊断的病例都得到通报；2）并非所有结核病病例都被发现。在有

着完善的结核病监测和卫生系统的高收入国家，病例通报系统被要求收集所有（或者几



乎所有）新发结核病病例的信息。然而，在其他地区，常规病例通报数不能提供准确

的发病率估计值。这有几个原因。首先，私营部门并不总是报告新发现的病例。例

如，最近在印度开展的一项研究发现大约 46%的新发现的病例没有得到报告（3）。其

次，并非所有病例都会被发现，特别是在缺乏医疗保险和社会保障（或类似机制）的

国家，以及在卫生服务和实验室的覆盖面和绩效薄弱的地方。在高结核病负担国家开

展的全国人群现患率调查的结果一致表明大多数病例在调查前都没有得到结核病诊

断。没有求医的常见原因包括：没有症状；认为症状不严重，无需求医；难以获得卫

生服务。第三，中低收入国家仅有大约一半的结核病报告病例获得微生物学确诊，因

为许多国家的诊断局限于痰涂片镜检，其灵敏度有限。对于临床诊断病例（没有获得

细菌学确诊的结核病病例）而言，诊断技术的质量和准确性难以量化，在不同地区有

差别。并非所有报告的临床确诊病例都是真正的结核病病例。通过引入灵敏度和特异

性更高的诊断技术，应当能够提高所有结核病报告病例中细菌学确诊病例的比例，并

且降低结核病误诊率。

无法从在校儿童的结核菌素调查结果可靠地获得痰涂阳肺结核的发病率。虽然既往采

用了这种方法，近期该方法受到质疑，其所基于的前提假定已经不再获得认同（4）。

测量中低收入国家的结核病发病率是一项挑战。未来的主要解决方案是将结核病监测范

围扩展到所有卫生保健服务机构并且减少漏报（即没有报告给公共卫生当局的病例在发

现的病例总数当中所占的比例）和过诊（例如假阳性结核病病例）现象。需要采取行动

减少严重的漏报情形，以便确保常规病例通报所提供的信息能真实地体现疾病负担和趋

势。

病例存量研究

为了更好地评估和解决结核病漏报问题，世界卫生组织“全球结核病影响衡量”任务组于

2011 至 2012 年重点开发病例存量研究设计、实施和分析指南，用于指导结核病

197



198 漏报问题评估（5）。a 病例存量研究正在得到越来越多的应用，有助于规划和实施医

防合作活动。病例存量研究旨在确定所有或部分公立和私营卫生机构的符合标准病例

定义的结核病病例数量，并且将这些数据与报告给地方和国家当局的结核病病例记录

进行比较。比较的过程被称为“记录关联”，在过程中会确定重复的和唯一的记录。可以

利用现有数据库进行记录关联，或者需要做出特别的安排才能进行关联（涵盖有限的

时间段），具体取决于现有的数据管理系统，以便收集国内所有卫生服务机构诊断或

在特定地区随机抽选的卫生服务机构所登记的病例相关数据。

捕获-再捕获分析

在某些情况下，病例存量研究的结果可以与“捕获-再捕获”分析模型进行组合，以便估

算结核病发病率。

伊拉克的一项病例存量研究显示结核病漏报占发现的病例总数的 16%（图 2）（6）。

国家结核病防治规划未涵盖的私营服务提供方和公立服务提供方诊断了这些病例。根据

捕获-再捕获模型，估计额外有 473 个病例（95%置信区间：394–565）未被任何卫生服

务机构（共三类）发现。因此，利用捕获-再捕获分析可以更新国家结核病发病率估计

值。漏报率低是完善的结核病监测系统的重要特征。

有必要指出，捕获-再捕获方法有天然的局限性，在许多国家并不可靠，这是由于其关

键的基本模型前提假定并不一定符合现实情况（5）。

根据现患率估测发病率

理论上有可能根据结核病现患率数据估算结核病发病率。结核病发病率大致是结核病

现患率与平均疾病持续时间的比值。根据现患率估算发病率时有以下难点：

• 根据人群调查估算的结核病现患率通常而言不够精确（标准差通常为最佳估计值

的 20–25%）。

• 关于疾病持续时间的数据有限。疾病持续时间受多种因素的影响，包括病例发现

工作的绩效、HIV 现患率和结核病患者的耐多药率。尽管关于症状持续时间的数

a. 病例存量研究指南旨在描述和解释如何设计、实施和分析病例存量研究，以便评估结核病漏报水平。该指南还解释了

如何运用捕获-再捕获方法来估算结核病发病率，同时强调了采用该方法所必须满足的条件。



据可以通过人群现患率调查来收集，但是有三项考虑因素制约了其在估算全国

平均疾病持续时间方面的效用。首先，疾病的自然进程会因调查而缩短（现患

率调查期间会进行主动病例发现），而没有参加调查的患者的疾病平均持续时

间会较长。其次，现患率调查通常会发现较大比例的无症状或症状很少的细菌

学确诊的肺结核病例。第三，结核病的一些最常发生的症状（例如慢性咳嗽）

在一般人群（特别是吸烟人群）中也常见，并不是结核病特异性症状。

图 2
病例存量研究显示伊拉克的结核病患者在哪里得到诊断（2011 年）

199

国家结核病防治规划

（n=1673） 私营机构

（n=649）

988 416
199

25

244 9

总计

N=1980
99 公立机构

（n=377）

8.2结核病现患率

结核病现患率是结核病负担的十分有用的指标，它指明人群中可能存在什么水平的传

播。可以通过人群调查间接衡量结核病现患率（7）。在亚洲和非洲的许多国家，近年

来在利用世界卫生组织推荐的方法规划和实施现患率调查方面有了显著进展（图 3）。

现患率调查已被证明对于设计和调整国家结核病防治规划策略极为有用。



200 图 3
1990 年以来或不久的将来采用当前推荐的筛查和诊断方法开展全国结核
病现患率人群调查的国家（2013 年 7 月）（2）

未计划开展全

国调查

计划开展全国调查

正在开展全国调查

完成了一项全国

调查

计划再次开展全国调查

完成了不止一次全国

调查

不适用

在过去的二十年间，柬埔寨的结核病现患率（占总人口的百分比）一直处于全球最高

水平。在经历了数十年的内战和经济困境后，柬埔寨于 1994 年恢复了结核病防治工

作。结核病服务最初仅在省级和区县医院开展。在 2002 年 DOTS 扩展到卫生所的初

期，国家结核病防治规划决定通过开展全国现患率调查直接评估结核病负担。各类结

核病的现患率估计为人群的 1.5%（范围：1.2%至 1.8%），这是近代史上记录的最高的

现患率之一。2011 年开展了第二次全国调查。各类结核病的现患率估计为人群的 0.8%

（范围：0.69%至 0.96%），这与第一次调查的结果有显著统计学差异（95%置信区间没

有重叠）。

第二次调查提供的充分证据表明自 2002 年 DOTS 扩大工作之后，柬埔寨的结核病负担

大幅下降。结果表明在短短九年内细菌学确诊的病例的现患率下降了 45%（图 4）。

随着结核病负担的减轻和监测系统的加强，现患率调查将不再是评估结核病负担的高

效手段，将来很可能会停止采用该方法。例如，韩国从 1965 年到 1995 年每五年开展

一次调查，共开展了七次。而后，该调查不再继续，这是由于在低结核病现患率的情

况下所需的样本量过大，而且易于获取卫生保健服务的高收入人群逐渐不愿接受调查

（8）。在 2010 年完成第五次调查后，中国可能也会基于相同的原因终止此类调查。

在缺少人群调查数据的情况下，难以准确估测结核病现患率（2）。
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图 4
柬埔寨人均结核病现患率的趋势
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虚线表示“到 2015 年结核病死亡率在 1990 年基础上减半”这一国际目标值。

8.3结核病死亡病例和病死率

第 7 章描述了结核病死亡率的数据来源。结核病死亡例数与估计的结核病发病例数的

比值被称为结核病病死率（CFR）。计算结核病病死率时可以排除 HIV 阳性结核病死亡

病例，也可以包括 HIV 阳性结核病死亡病例。

20 世纪英格兰和威尔士的数据可以用于考查不同时期的上述比值（图 5）。虚线表示

结核病死亡率，它与表示病例通报率的实线基本平行，直到大约 1945 年，这表明死亡

率与病例率的逐年下降幅度大致相同。到了第二次世界大战，大约 40%至 50%的结核病

患者死于结核病。不过，之后结核病死亡率的平均下降速度加快。随着有效的化学疗

法的采用，结核病病死率大幅下降。在二十世纪九十年代和二十一世纪的头十年，尽

管结核病通报率有了提高，但是结核病病死率进一步缓慢下降（图 6），表明如今占大

部分病例的移民所面临的死亡风险有所减小。
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图 5
英格兰和威尔士 1913 至 2010 年的结核病病例通报率（实线）与结核病
死亡率（虚线）（对数尺度）
资料来源：英格兰公共卫生署（结核病防治部）
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图 6
英格兰和威尔士 1913 至 2010 年的结核病病死率（结核病死亡例数与结
核病病例的比值）
资料来源：英格兰公共卫生署（结核病防治部）
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病死率是结核病发现工作和结核病防治规划的绩效的理想指标。利用国家人口动态登

记系统中的结核病死亡率数据，可以分析地方层面（例如省级）的病死率（排除 HIV 阳

性结核病死亡），从而可以确定哪些地区的项目绩效不佳。此外，可以按年龄和性别

比较病死率，从而提高干预工作的针对性。



在全球范围内，病死率（包括 HIV 阳性患者的估计结核病死亡例）从 2000 年的 20%

（范围：18–23%）降低到 2010 年的 16%（14–18%），这解释了为什么死亡率每年平

均降低 3.5%，比同期的发病率的降低幅度（每年 1%）要大。随着覆盖面的扩大，预期

抗逆转录病毒治疗将在预防结核病死亡方面发挥越来越大的作用（2010 年，全球大约

16%的结核病通报病例为 HIV 阳性并且接受抗逆转录病毒治疗）。抗病毒治疗和异烟肼

预防也将越来越有助于 HIV 感染和潜伏结核病感染个体预防结核病。

病死率还受到耐多药结核现患率和耐多药结核病项目管理绩效的影响。如果耐多药结

核病项目管理薄弱，则观察到的病死率会比较高。
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结语

第 1、2 和 3 章给出的分析解释了根据信息系统（产生聚合数据和个体数据）得出的病

例通报率的趋势。第 4 章以及第 5 章的部分内容探讨了结核病的主要决定因素，揭示

了病例随时间变化的趋势，以及结核病病例通报的趋势的影响因素。进而，根据病例

通报数的趋势、结核病疫情的主要驱动因素（例如艾滋病，参见第 6 章）的变化、死

亡率趋势（第 7 章）和结核病现患率，可以推测结核病发病率的趋势。

世界卫生组织“结核病影响衡量”任务组制定了一套标准和基准指标，用于评估结核病监

测系统的绩效、确定数据缺口和数据质量问题，以及描述未满足的督导与评估需求。a

对于缺少发病率数据、现患率或死亡率的国家而言，仍有可能估算结核病负担指标

（参见世界卫生组织 2013 年全球结核病报告的附录 2）b，但是估算结果会有很大的不

确定性。

理想的情形是：根据结核病病例通报数据得出的数据可以提供可靠的结核病发病率替

代指标，并且国家人口动态登记系统记录的死因信息能够用于准确地测算结核病死亡

率（包括结核病促成的艾滋病死亡）。

a. TB surveillance expert group. Geneva: World Health Organization; 2011.网址：http://www.who.int//tb/adviso-
ry_bodies/impact_measurement_taskforce/meetings/surveillance_expert_group_meeting_sept2011/en/index.html

b. Global tuberculosis report 2013. Geneva: World Health Organization; 2013.网址：http://www.who.int/tb/publi-
cations/global_report/en/index.html

http://www.who.int//tb/adviso-
http://www.who.int/tb/publi-


人口动态登记系统和结核病通报系统收集的监测数据提供

了有关国家和地方层面结核病流行情况和疾病防治项目的

基本信息。分析这些数据有助于项目管理人员和其他人员

跟踪考查结核病负担的水平和趋势，发现疫情暴发，并且

确定改善现有结核病预防、诊断和治疗服务的途径。本手

册提供了有关分析和使用这类监测数据的实用指南，适合

从事结核病防治事业的各类人员参考使用。本手册是世界

卫生组织“全球结核病影响衡量”任务组的合作项目工作成果

之一。
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