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 壹、計畫中文摘要：  

關鍵詞：HIV-1, 發生率, 危險行為 

     臺灣從 1985 年確認第一例本土愛滋病(acquired immunodeficiency syndrome, AIDS)病患，隨即

感染人數不斷攀升，在過去 25 年間，在 2005 年達到最高峰，感染 HIV-1 人數累計有 10,709 人。

到 2010年 8月底，依據台灣疾病管制署的疫情調查資料顯示，感染人類免疫不全病毒第一型(Human 

immunodeficiency virus type I, HIV-1)的人數已經達到 21,362人，發病人數為 8,048人，因而致死的

人數為 3,222人。感染 HIV-1 的主要危險行為為同性間性行為(MSM)、異性間性行為及注射藥癮者。 

    為了解每年 HIV-1 之新感染人數之趨勢，以及新感染個案在各危險行為之分布變化，以掌控

HIV-1傳染趨勢，進行此項研究。目前對於每年 HIV-1個案是否為新個案之判斷流程是先以 HIV-1

篩檢試驗陽性之檢體，再以 HIV-1西方墨點法確認試驗來確認為 HIV-1陽性個案。此陽性個案如非

台灣疾病管制署資料庫中之舊案，則歸屬為新感染個案。此方法無法分辨此陽性個案為近期感染或

是長期感染，難免產生統計上的偏差。為了解決此偏差，本計畫分析 HIV-1 匿名篩檢陽性個案血液

中對 gp41 反應的 HIV-1 specific IgG 含量，來區分 HIV-1 感染者屬於近期感染或長期感染。由於

HIV-1感染者血液中 HIV-1 specific IgG 抗體的含量，會隨著感染 HIV-1後的時間而增加，藉由分析

血液中 anti-HIV IgG與 non-anti-HIV IgG的比例關係，可推估是否為近期感染。 

    本計畫將探討台灣地區 2012 年，HIV-1 發生率之趨勢以及在主要危險行為為同性間性行為、

異性間性行為、雙性間性行為及注射藥癮者以及年紀、性別、地區等不同危險因子之發生率變化，

探討 HIV-1感染途徑之變化，以提供防治 HIV-1之政策擬定參考。 
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貳、計畫內容                                              

一、研究簡介： 

                          

為完成本計劃，實驗將依下列工作項目逐步完成計畫： 

1. 蒐集 HIV-1陽性個案檢體：2012年蒐集 HIV-1 陽性匿篩個案檢體，此陽性檢體為 HIV-1 

western blot 檢驗結果為陽性之個案。 

2. 個案基本資料比對：建立個案基本資料，以及與權責組資料庫核對其疫情調查資料，

區別個案之 HIV-1感染之危險行為。 

3. 進行 HIV-1發生率分析實驗。 

4. 分析 HIV-1發生率實驗數據：進行 2012年發生率趨勢分析以及此期間不同危險行為族

群中之發生率變化。 

5. 提供分析數據並與權責組討論，分析 HIV-1 傳染途徑之變化，以擬定防治預防策略。 

 

本計劃使用血清學方法來偵測近期 HIV-1 感染，推估 HIV-1 發生率以及流行狀況，已

經越來越受重視 1-4。之前調查發生率的方法是從盛行率資料以及存活率的假設條件下來估計

發生率，藉由 AIDS 個案的疫情調查報告、發病時間點回推、個案自我陳述的血清學檢驗資

料、或匿名篩檢調查資料等來估計發生率 5-9。然而這種調查發生率的傳統方法需要 HIV-1

先前的檢驗報告，以及長期的追蹤可能感染 HIV-1的個案，需要耗費很長的時間、很多的人

力與經費，並且會因為參與人數的數量、行為的改變、預防措施的介入、潛伏期時間不一致、

或是個案追蹤失敗等等，常會有數據的偏差。但是使用實驗室的血清學方法來分析發生率可

以減少上述方法所遭遇的問題。由於實驗技術不斷的進步，目前有發展出來數種偵測 HIV-1

近期感染的方法 3, 4。這些方法主要偵測原理是分析 HIV-1感染初期的特徵，比如偵測 HIV-1 

RNA、HIV-1 p24、抗體價數、比例、avidity 等特徵，來區別是否為近期感染個案。藉由區

別出近期感染個案的件數，就可以推估出發生率。 

1985年台灣確認第一例本土愛滋病(acquired immunodeficiency syndrome, AIDS)病患，

隨即感染人數不斷攀升，到 2005 年達到最高峰，感染 HIV-1 人數累計有 10,709 人

(http://www.cdc.gov.tw/public/Attachment/7122714134371.pdf)。到 2010 年 8 月底，依據台灣

疾病管制署的疫情調查資料顯示，感染人類免疫不全病毒第一型(Human immunodeficiency 

virus type I, HIV-1)的人數已經達到 21,362人，發病人數為 8,048人，因而致死的人數為 3,222
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人(http://www.cdc.gov.tw/public/Attachment/19617151471.xls)。感染 HIV-1 的主要危險行為為

同性間性行為、異性間性行為、雙性間性行為及注射藥癮者。台灣在 2005 感染 HIV-1 達到

近年來的高峰，為了控制 HIV-1 疫情擴散，在 2005 年 8 月實施減害計畫(Harm Reduction 

Programme)，這計畫包括針具交換計畫(needle-syringe exchange programme)，以及美沙東替

代療法(Methadone substitution treatment)。經過一年的追蹤研究，發現有實施針具交換計畫的

都市，HIV-1 發生率由每十萬人 13.9 人降低到 13.3 人，相反的，沒有實施針具交換計畫的

都市，HIV-1發生率由每十萬人 11.5人增加到 15.3 人 10。顯示實施減害計畫對於控制 HIV-1

疫情擴散有其成效，但對於其他年份之危險行為族群的發生率則尚待進一步的實驗分析調

查。 

美國的疾病管制局的 Hall 等人所組成的 HIV-1發生率監測團隊，於 2008年發表了第一

個由實驗室數據支持的精確國家 HIV發生率。在他們的數據中証實美國在 2006年的新增病

例約 56300人，而在他們 2006-2009年的逐年觀測中，他們也發現，雖然各危險族群的發生

率並無太大變化，但在 13-29歲的年輕族群卻上升了 21%。原因是年輕的 MSM 發生率上升

了 34%，在黑人的年輕的 MSM 發生率更是上升了 48% 
11, 12。根據美國 CDC 的 Hall 等人在

他們接下來 2007-2009 年的逐年觀測中，2007 年的新增病例約 56300 人，2008 年的新增病

例約 47800，最後 2009 年的新增病例約 48100 人。以美國的三大族群(白人、西班牙語系、

黑人)來區分，他們發現西班牙語系族群的流行病學的感染衝擊指數  (The impact of the 

epidemic with rate) 是白人的幾乎近三倍(2006-2009: 2.8、3.0、3.0、2.9倍)，而黑人族群的流

行病學的感染衝擊指數更是白人的七倍以上(2006-2009: 7.4、7.1、8.4、7.7 倍)。美國也於 2006

年七月建立了橫跨全美五十州的發生率及監測通報系統，因為系統是動態變化的，所以能得

到最完整的資訊。根據這個資料庫的細節，美國 CDC 認為使用實驗室分析的發生率及其構

建的資料庫能提供政府及醫療單位，對特殊的感染情況 (如黑人族群及其年輕的 MSM)，做

制定政策之參考依據。美國 CDC 也和泰國的 CDC 合作，以實驗室分析的發生率調查泰國的

HIV 發生率。在他們的研究中也指出，以實驗室分析的發生率為基礎所建立的資料庫的確能

提供較精確的感染時間和傳染模式，也能獲得更完整、更精確的國家愛滋病毒抗藥性的流行

病學藍圖 13。 
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本計畫採用美國疾病管制局(U.S. Centers for Disease Control and Prevention, CDC)發展

的 BED EIA HIV-1 incidence test 試劑來分析個案是否為近期感染個案 14, 15。此試劑測量 

anti-HIV-1 gp41 IgG佔全部 IgG的比例，來區別是否為近期感染個。Anti-HIV-1 gp41 IgG 此

抗體結合的抗原為數種HIV-1亞型所具有的 gp41抗原位置。此試劑所測到的Anti-HIV-1 gp41 

IgG 可在血清轉換(seroconversion)後的兩年內升高 15, 16。偵測此 Anti-HIV-1 gp41 IgG 的升高

程度，可以推算出 HIV-1 近期感染的比例，進而得到 HIV-1的發生率，了解不同危險行為族

群及不同危險因子(年齡、性別、地區)之發生率，可以進一步的了解 HIV-1 傳染途徑的變化，

進而擬定合乎時宜的預防感染政策，對於 HIV-1防疫工作有很大的助益。 
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二、材料方法 

檢體收集 

收集台灣2012年各醫院匿名篩檢接觸到同性戀族群。參與此計畫收件數大於20件匿篩以

上之醫療院所，有台大醫院、台北市立聯合醫院、衛福部桃園醫院、台北榮民醫院、及高

雄榮民醫院等。並依照當年度不同危險行為族群，同性間性行為、異性間性行為及注射藥

癮之比例進行抽樣，以提高發生率之代表性。 

 

HIV-1血清學檢測 

檢驗方法主要透過粒子凝集法初步篩選和西方墨點法確認，方能判讀為陽性個案。 

粒子凝集法-主要是利用 fujirebio 公司製造之 serodia HIV 1/2 套組，其原理為利用人工膠粒

（Gelatin Particle）做載體（Carriers），再分別吸附（Coating）一層第一型或第二型去活化

愛滋病毒抗原。若血液中存在第一型或第二型抗體，基於免疫反應原理，則會形成凝集現

象，故可藉此判定人體血清或血漿中是否含有愛滋病毒之抗體。方法步驟如下： 

1. 新開封試劑應於試劑盒上備註使用日期，冷凍乾燥之粒子其復原方式為：未敏感化粒

子 D瓶加入復元液（A ）2 mL；第一型抗原敏感化粒子（C-1）及第二型抗原敏感化粒子

（C2）則各加入 1.5 mL，已完成復原粒子應註明復原日期，溫和搖晃後置於室溫三十分鐘，

待粒子完整復原始可使用。 

2. 將 96孔微量測定盤上標記檢體編號及加入試劑之代號。 

3. 實驗組：於第一孔滴入血清稀釋液（B）75 mL，第二孔至第四孔各 25mL，陽性對照

組：第一型（PC1）與第二型（PC2）之對照組需分別測定，第一孔滴入血清稀釋液（B）

75 mL，而第二至第八孔則均滴入 25 mL 

4. 實驗組：以微量吸管分別吸取 25 mL血清檢體加入第一孔中，並在液面下吸放混合至

少五次，吸 25 mL移入第二孔，同樣混勻後，再取 25 mL移入第三孔，同樣混勻後，於第

四孔吸 25 mL連同微量吸管丟棄於可高壓滅菌之廢棄物容器內。陽性對照組：取對照用陽

性血清（E）各 25 mL分別加入第一型（PC1）及第二型（PC2）之第一孔，然後作二倍連

續稀釋至第八孔後再丟棄 25 mL。 

5. 實驗組及陽性對照組均於第二孔加入 25 mL未敏感化粒子（D），當作陰性血清對照；

實驗組：加 25 mL第一型敏感化粒子（C1）於第三孔，加 25 mL第二型敏感化粒子（C2）

於第四孔。陽性對照組：第一型（PC1）的第三孔至第八孔各加 25 mL（C1），第二型（PC2）
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的第三孔至第八孔各加（C2）敏感化粒子 25 mL。 

6. 將 96孔微量滴定盤振盪混合均勻後，加透明封膜於盤上，並註明實驗起訖時間，靜置

於不易接觸及震動之帄面上，於室溫下靜置二小時，使血清中之特異性抗體與抗原結合形

成凝集；如未敏感化粒子呈現凝集現象則需進行 7至 10步驟。 

7. 取已經溶解復元的未敏感化粒子 350 mL，加入一尖底離心管中。 

8. 再將 50 mL血清檢體加入離心管中，使用 tube mixer加以完成混合，在室溫下放置 20

分鐘以上（靜置期間可震盪 1～2次）。 

9. 將試管進行離心沉澱（2,000 rpm/5 分鐘/室溫）完全分離，取得上清液 50 mL 置入 U

型盤第 2孔中。 

10. 重複 4-5步驟。 

 

西方墨點法-主要是利用 Bio-rad 公司製造之 new lav blot - I套組，其原理為利用電泳原理，

將愛滋病病毒蛋白質依不同分子量大小分離，再運用轉印技術將電泳膠內之蛋白質移轉至

硝化纖維膜試紙表面作保存，以偵測與之相對應存於人體血清或血漿中抗體的試驗法。方

法步驟如下： 

1. 以鑷子依序夾取出含有硝酸試紙條之末端置於反應槽中，號碼應朝上，每批次實驗所

需試紙條之數量，除檢體數外需再加二條（陽性、陰性）進行對照組之帄行測試。 

2. 於反應槽下方以油性筆註明檢體流水號、陰性、陽性對照組。 

3. 於各凹槽內加入 2 mL洗滌液後開啟震盪板搖 5分鐘，使試紙條充分濕潤。 

4. 分別加入各 20 mL血清檢體、陰性及陽性對照液於相對應之反應槽中，於室溫下加蓋

搖擺作用 2個小時。 

5. 以負壓抽吸器吸乾各反應槽內之液體。 

6. 各注入 2 mL洗滌液，搖擺 5分鐘後吸乾，重複此清洗步驟三次。 

7. 各注入 2 mL的結合液，加蓋後在室溫中搖擺作用一小時。 

8. 重複步驟 5.6.5至 5.6.6；洗滌三次。 

9. 各注入 2 mL之呈色液，搖擺作用約 5分鐘使之呈色。 

10. 以負壓抽吸器吸乾反應槽內液體並以二次蒸 

11. 以負壓抽吸器吸淨反應槽內液體，在不損傷試紙條之情況下盡可能吸乾。 

12. 抽吸管尖則以 10%漂白水消毒後再以清水沖洗。 

13. 比對呈色反應判讀後發報告，反應後之試紙條則遮光蔭乾後黏貼。 
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HIV-1血清轉換(seroconversion) 

為了鑑定HIV-1是否是近期感染，使用一種IgG結合酵素免疫法來測量在血液檢體中的

總體IgG抗體中HIV-1-特異性IgG 的比例。BED EIA HIV-1 incidence test (capture enzyme 

immunoassay; Calypte, MD)是一種使用含有三個分支胜肽聚合體的商業套組。每一個分支

胜肽是由合成的寡胜肽鏈所構成，寡胜肽鏈是源自HIV-1 B, CRF01_AE, and D 亞型內gp41

醣蛋白的免疫優勢區域。在使用這組試劑的技術訓練時，需要遵守製造商的使用說明。操

作前試劑與檢體應先回溫( 15~30℃)，反應前首先配製1倍清洗液混合100 ml 10倍清洗液與

900 ml 去離子水，以攪拌棒在自動攪拌器攪拌至少10分鐘。可存放2~8℃一星期，再來準

備稀釋液(3% BSA + 一倍清洗液)，3 gm BSA 加入100 ml 一倍清洗液適用一整盤(96孔)，

利用自動攪拌器至少攪拌10~15分鐘，直到BSA完全溶解。稀釋液可存放2~8℃，可保存兩

天。接著將待測檢體與對照組檢體1：101倍稀釋將以稀釋過之100 μl檢體移至試劑測驗盤

下(內已coating anti-Human IgG)，放進37℃溫箱1小時。在靜置1小時完成前10分鐘以備好的

稀釋液來稀釋HIV-1 BED Peptide (1：1001)，反應1小時後，以96孔盤自動清洗機清洗兩次，

反轉後再清洗兩次，每孔以300μl清洗，每次間隔10秒，最後一洗以拭手祇包住反應盤翻

轉，用力拍打以移去多餘水分。多管分注器加入100 μl已稀釋(1:1001)之HIV-1 BED peptide 

至每反應孔，靜置一小時。一小時後，以上述方法清洗96孔盤，並且使用多管分注器加入

100μl稀釋過之streptavidin-HRP conjugate (1:1001)至每一反應孔，靜置37℃ 時間90分鐘。

反應完成後，以自動清洗機清洗，加入100 μl TMB受質於每一反應孔，5℃靜置15分鐘，

觀察其呈色反應。以分注器加入100μl終止溶液，停止反應之呈色。一個小時內，以450 nm

波長，參考值630至650 nm測量其OD值(optical density, OD)。為降低每一次反應間之變異性

與維持再現性，將計算ODn值(normalized OD)，其計算方法為： 

ODn control = (OD control之帄均值) ÷ (OD校正參數之帄均值) 

ODn 檢體1= (ODn 檢體1) ÷ (OD校正參數之帄均值) 

簡單的說，待測的檢體一開始只上樣一次，如果標準化OD (ODn) >1.2，檢體來源就判定是

long-term seroconverter (長期的血清轉換者)。若檢體ODn≦1.2就需要做三重複的測試來確
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認其值。在確認的試驗中，檢體ODn值≦0.8就會被認定是recent seroconversion (近期的血

清轉換)。如果標準化OD (ODn) >0.8，檢體來源就判定是long-term seroconversion (長期的

血清轉換)。 

 

發生率分析 

使用下列的公式來計算該年發生率(incidence)： 

 

I: incidence 

w: window period 

Ninc: number recent HIV infection 

Nneg: number HIV seronegative 

計算出該年發生率後，比較不同年份及不同危險行為族群之發生率。 
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三、結果 

 

1. 蒐集 HIV-1陽性個案檢體及完成個案基本資料比對： 

2012年蒐集匿名篩檢陽性個案檢體，此陽性檢體為 HIV-1 western blot 檢驗結果為陽性

之個案。 

2. 本計劃目前已執行自 2004-2012年檢體之發生率分析。 

3. 台灣 2012 年總人口數 23,315,822 人，新通報感染 HIV 人數為 2,224 人，發生率為

9.5/100,000 population-year。MSM 感染 HIV 人數為 1,485 人，發生率為 6.4/100,000 

population-year。 

4. 2012 年匿篩同性戀族群使用 BED 實驗方法分析，估計發生率為 4.6% (95% CI: 

4.2%-5.2)。國內MSM 族群推估為總人口數的 0.2%*，推估同性戀感染人數為 46632人，

推估MSM 感染 HIV 人數為 2,145人，發生率為 9.2/100,000 population-year。 

 

 

 

 

 

圖一、2012年參與匿篩醫院分布圖 
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圖二、2010-2012發生率總圖 

 

 

圖三、2009-2013年齡層發生率分佈總圖 
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圖四、1986-2010 台灣各危險族群發生率變化總圖 

 

 

四、討論 

台灣從 2005 年開始推行減害計畫，目的就是為了降低 HIV 感染人數，由 2004-2012

的實驗結果(圖四)可得知，此計畫對於藥癮族群中 HIV-1 感染人數有顯著的效益，不論是

感染人數及 HIV-1近期感染率都有顯著的降低，但是對於 MSM 族群則未能有顯著的效益，

顯示在同志族群仍有待加強，以降低感染人數。 

由 2012年發生率實驗數據顯示，感染 HIV-1 的年齡層主要為 21-30 歲，其次為 30-39，

以及 11-20 歲。年齡層已經降到青少年為主要的近期感染 HIV-1 來源，這對社會將造成深

遠的影響，建議加強青少年安全性行為宣導。由資料顯示，男性的主要感染 HIV-1的主要

危險因子為男男同性戀。經由疫情調查所得到的發生率數值，部份個案可能隱匿其為同性

戀者，未提供正確的資料，導致數據產生誤差。BED實驗方法其所估算的發生率，可減少

因個案隱匿個人危險行為，未誠實告知所導致發生率低估的誤差。尚需與疫調資料配合方

能正確釐清。 
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