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基于Ｊｏｉｎｐｏｉｎｔ回归模型的１９９９－２０２０全国血吸虫病

流行趋势分析
杨茜云，沈进，王秋波，沈国强

（苏州大学附属无锡九院（无锡市第九人民医院）医学检验科，江苏无锡２１４０２６）

【摘要】　目的　了解１９９９－２０２０年全国血吸虫病流行趋势变化，为制定消除血吸虫病策略提供科学依据。　方法　收

集１９９９－２０２０年全国血吸虫病疫情年报数据，采用Ｊｏｉｎｐｏｉｎｔ回归模型，利用年均百分比变化（ａｖｅｒａｇｅａｎｎｕａｌｐｅｒｃｅｎｔ

ｃｈａｎｇｅ，ＡＡＰＣ）、年度百分比变化（ａｎｎｕａｌｐｅｒｃｅｎｔｃｈａｎｇｅ，ＡＰＣ）评价整体、局部血吸虫病疫情时间序列趋势变化。　结

果　２００２－２０２０年全国居民血检阳性率年均下降８．６０％（ＡＡＰＣ＝－８．６０％，犘＜０．０５），在２００８年出现１个拐点，分为

２个阶段，２００２－２００８年和２００８－２０２０年（ＡＰＣ＝－１２．６７％，犘＜０．０５）；１９９９－２０２０年居民粪检阳性率年均下降

１４．１０％（ＡＡＰＣ＝－１４．１０％，犘＜０．０５），在２００７年出现１个拐点，分为２个阶段，１９９９－２００７年（ＡＰＣ＝１４．５０％，犘＜

０．０５）和２００７－２０２０年（ＡＰＣ＝－２８．０１％，犘＜０．０５）。１９９９２０１２年耕牛阳性率年均下降１３．２０％（ＡＡＰＣ＝－１３．２０％，

犘＜０．０５），在２００４年出现１个拐点，分为２个阶段，１９９９－２００４年和２００４－２０１２年（ＡＰＣ＝－２２．４２％，犘＜０．０５）；２０１３

－２０２０年耕牛粪检阳性率逐年下降（ＡＰＣ＝ＡＡＰＣ＝－１９．６９％，犘＜０．０５）。１９９９－２０２０年查出钉螺面积占查螺总面积

比例年均上升１．５％（ＡＡＰＣ＝１．５％，犘＞０．０５），在２００４年出现１个拐点，分为２０００－２００４年（ＡＰＣ＝３５．０２％，犘＜

０．０５）和２００４２０２０年（ＡＰＣ＝－０．０８％，犘＜０．０５）；２０００－２０２０年湖沼型流行区有螺面积占有螺总面积比例年均无变

化（ＡＡＰＣ＝０％，犘＞０．０５），在２０１３年有１个拐点，分为２个阶段，２０００－２０１３年（ＡＰＣ＝０．１６％，犘＜０．０５）和２０１３

２０２０年 （ＡＰＣ＝－０．３５％，犘＜０．０５）；水网型流行区有螺面积占有螺总面积比例年均下降１４．７％（ＡＡＰＣ＝－１４．７％，犘

＜０．０５），在２００７年出现１个拐点，分为２个阶段，２０００－２０１３年和２０１３－２０２０年（ＡＰＣ＝－３４．３６％，犘＜０．０５）；山丘型

流行区有螺面积占有螺总面积比例有３个趋势变化连接点（ＡＡＰＣ＝１％，犘＞０．０５），分为４个阶段，分别为２０００－２００５

年、２００５－２０１４年（ＡＰＣ＝－５．１２％，犘＜０．０５），２０１４－２０１７年（ＡＰＣ＝１９．５３％，犘＜０．０５）和２０１７－２０２０年。　结论　

１９９９２０２０年全国血吸虫病疫情呈下降趋势，在迈向消除阶段应继续采取以传染源控制为主的综合性防冶策略。

【关键词】　血吸虫病；钉螺；疫情；流行趋势；Ｊｏｉｎｐｏｉｎｔ回归模型
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【犓犲狔狑狅狉犱狊】　Ｓｃｈｉｓｔｏｓｏｍｉａｓｉｓ；犗狀犮狅犿犲犾犪狀犻犪犺狌狆犲狀狊犻狊；Ｅｎｄｅｍｉｃｓｔａｔｕｓ；Ｅｐｉｄｅｍｉｃｔｒｅｎｄ；Ｊｏｉｎｐｏｉｎｔｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎｍｏｄｅｌ

　　血吸虫病是最普遍被忽视的热带病之一，全球估

计有２．２９亿人需要预防治疗，是一种严重危害人群身

体健康、影响经济发展和社会稳定的重要传染病［１－３］。

寄生于人体的血吸虫主要有埃及血吸虫（犛犮犺犻狊狋狅狊狅犿犪

犺犪犲犿犪狋狅犫犻狌犿）、日本血吸虫（犛．犼犪狆狅狀犻犮狌犿）、曼氏血

吸虫（犛．犿犪狀狊狅狀犻）、间插血吸虫（犛．犻狀狋犲狉犮犪犾犪狋狌犿）、湄

公河 血 吸 虫 （犛．犿犲犽狅狀犵犻）和 马 来 血 吸 虫 （犛．

犿犪犾犪狔犲狀狊犻狊），我国只流行日本血吸虫病，曾今是全球

血吸虫病危害最重、分布最广的国家之一。建国初期，

全国大约有１１６１．２万例血吸虫病患者，共有钉螺面积

约１４８亿ｍ
２，病牛１２０余万头

［４－６］。经过７０余年的

积极防治，我国血吸虫病防治工作取得了显著成效，

２００８年全国达到血吸虫疫情控制标准
［７］，２０１５年达到

传播控制标准［８］，２０２０年如期实现《“十三五”全国血

吸虫病防治规划》《地方病防治专项三年攻坚行动方案

（２０１８－２０２０年）》设定的血吸虫病防控目标，向全国

消除血吸虫病的宏伟目标迈出了坚实一步［９］。

Ｊｏｉｎｐｏｉｎｔ回归模型是根据疾病分布的时间特征

建立分段回归，通过若干连接点将研究时间分割成不

同区间，并对每个区间进行趋势拟合和优化，进而更详

细地评价全局时间范围内不同区间特异性的疾病变化

特征［１０］。本研究采用Ｊｏｉｎｐｏｉｎｔ回归模型对１９９９－

２０２０年全国血吸虫病年报数据进行分析，了解全国血

吸虫疫情的时间趋势变化，探索变化趋势以及防控措

施实施的时间点，探索疫情变化的转折点和防控措施

实效果，为制定血吸虫病防治策略提供参考依据。

材料与方法

１　资料来源

收集１９９９－２０２０年全国血吸虫病疫情年报数据，

整理１９９９－２０２０年全国血吸虫病血检人数、血检阳性

数、粪检人数、粪检阳性人数；耕牛血检头数、耕牛血检

阳性数、耕牛粪检头数、耕牛粪检阳性头数；查螺面积、

查出钉螺面积、湖沼型有螺面积、水网型有螺面积、山

丘型有螺面积等数据。

２　指标与方法

计算病人血检／粪检阳性率；耕牛阳性率及血检、

粪检阳性率；查出钉螺面积占查螺面积百分比，湖沼

型／水网型／山丘型有螺面积占有螺总面积百分比等。

采用分段线性回归分析１９９９－２０２０年全国血吸虫病

变化趋势，分段进行拟合，利用年均百分比变化

（ａｖｅｒａｇｅａｎｎｕａｌｐｅｒｃｅｎｔｃｈａｎｇｅ，ＡＡＰＣ）、年度百分比

变化（ａｎｎｕａｌｐｅｒｃｅｎｔｃｈａｎｇｅｓ，ＡＰＣ）分析评价整体、局

部血吸虫病疫情时间趋势变化特征。若 ＡＰＣ＞０或

ＡＡＰＣ＞０表明该时段呈上升趋势，反之呈下降趋势，

若ＡＡＰＣ＝ＡＰＣ，则连接点数量为０，总体趋势呈逐年

递增或递减。

３　统计分析

采用Ｅｘｃｅｌ２０１３版建立数据库，应用ＳＰＳＳ２６．０

软件对血吸虫病疫情数据进行统计分析。应用

ＪｏｉｎｐｏｉｎｔＲｅｇｒｅｓｓｉｏｎＰｒｏｇｒａｍ４．９．１．０进行时间趋势

分析，采用网格搜索法（ｇｒｉｄｓｅａｒｃｈｍｅｔｈｏｄ，ＧＳＭ）进

行建模，采用 ＭｏｎｔｅＣａｒｌｏ置换检验（ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ

ｔｅｓｔ）进行模型优选，采用 Ｂｏｎｆｅｒｒｏｎｉ法对统计学显著

水平进行校正。检验水准α＝０．０５。

结　果

１　１９９９－２０２０年全国血吸虫病疫情变化

１９９９－２０２０年全国血吸虫病流行县（市、区）由

４０９个增加至４５０个，增加１０％。１９９９年全国（市、

区）达到传播阻断标准、传播控制标准的流行县（市、

区）分别有２３８（５８．１９％）、５６（１３．６９％）个，未达到控

制标准的县（市、区）有１１５个（２８．１２％）；２００８年全国

未达到控制标准的流行县（市、区）０个；２０１５年全国流

行县（市、区）达到传播控制标准和传播阻断标准分别

为３４３个、１１０个；２０１６年全国达到消除标准的流行县

·０１３１·
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（市、区）有１６９个；直至２０２０年全国达到消除标准、达

到传播阻断标准、传播控制标准的流行县（市、区）分别

有３３７（７４．８９％）、９８（２１．７８）、１５（３．３３％）个（图１）。

图１　１９９９－２０２０年全国血吸虫病疫情变化

犉犻犵．１　犆犺犪狀犵犲狊犻狀狋犺犲狆狉犲狏犪犾犲狀犮犲狅犳狊犮犺犻狊狋狅狊狅犿犻犪狊犻狊

犻狀犆犺犻狀犪犳狉狅犿１９９９狋狅２０２０

２　１９９９－２０２０年全国居民血吸虫病病情

１９９９－２００１年资料无病人血检次数记录。２００２

－２０２０年全国共开展血检查病１５２８８５４０６人·次，

血检阳性７８６９９７人·次，全国居民血检阳性率从

２００２年的７．９０％（４９０３９０／６２０８０９０）下降至２０２０年

的１．５８％（８３１７９／５２６３０８２）。２００２－２０２０年全国居

民血检阳性率总体呈下降趋势，年均下降 ８．６％

（ＡＡＰＣ＝－８．６０％，犘＜０．０５），居民血检阳性率在

２００８年出现１个拐点，分为２个阶段（２００２－２００８年

和２００８－２０２０年），其中２００８－２０２０年血检阳性率下

降有统计学意义（ＡＰＣ＝－１２．６７％，犘＜０．０５）（图

２）。

图２　２００２－２０２０年全国居民血检阳性率变化趋势犑狅犻狀狆狅犻狀狋回归分析

犉犻犵．２　犑狅犻狀狆狅犻狀狋狉犲犵狉犲狊狊犻狅狀犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳狋狉犲狀犱狊犻狀狊犲狉狅狆狉犲狏犪犾犲狀犮犲

狅犳犺狌犿犪狀狊犮犺犻狊狋狅狊狅犿犻犪狊犻狊犻狀犆犺犻狀犪犳狉狅犿２００２狋狅２０２０

１９９９－２０２０年全国累计开展粪检查病１９９１６４４７

人·次，粪检阳性７５７６６６人·次。１９９９年粪检阳性

率为 ４．３４％（７５０３３／１７２９３７９），２００６ 年上升至

１１．１０％，２０１４年下降至０．８３％（２／１１４９２），２０１７年起

降至０．００％。１９９９－２０２０年全国居民粪检阳性率变

化趋势有统计学意义，年均下降１４．１％ （ＡＡＰＣ＝－

１４．１０％，犘＜０．０５），居民粪检阳性率在２００７年有１

个拐点，分为２个阶段（１９９９－２００７年和２００７－２０２０

年），且２个时间段居民粪检阳性率变化均有统计学意

义（ＡＰＣ１９９９－２００７＝１４．５０％，ＡＰＣ２００７－２０２０＝ －２８．０１％，犘

＜０．０５）（图３）。

图３　１９９９－２０２０年全国居民粪检阳性率变化趋势犑狅犻狀狆狅犻狀狋回归分析

犉犻犵．３　犑狅犻狀狆狅犻狀狋狉犲犵狉犲狊狊犻狅狀犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳狋狉犲狀犱狊犻狀犲犵犵－狆狅狊犻狋犻狏犲狉犪狋犲狊

狅犳犺狌犿犪狀狊犮犺犻狊狋狅狊狅犿犻犪狊犻狊犻狀犆犺犻狀犪犳狉狅犿２００２狋狅２０２０

３　１９９９－２０２０年全国耕牛血吸虫病病情变化

１９９９年全国血吸虫流行村耕牛存栏数１６３８４３３

头，２００３年增至１８０３８０８头，２０２０年减少至５４４４２４

头。１９９９－２０１２年全国血吸虫防治资料未区分血清

学检查与病原学检查结果，合计共检查耕牛９６４３７９０

头·次，查出病牛２５４８０４头·次。１９９９－２０１２年耕

牛阳性率年均下降１３．２０％（ＡＡＰＣ＝－１３．２０％，犘＜

０．０５），耕牛阳性率在２００４年出现１个拐点，分为２个

阶段（１９９９－２００４年和２００４－２０１２年），其中２００４－

２０１２年耕牛阳性率下降有统计学意义（ＡＰＣ＝－

２２．４２％，犘＜０．０５）（图４Ａ）。

２０１３－２０２０年累计血检查耕牛２１３９１１５头·次，

查出阳性１９７５４头·次，耕牛血检阳性率从２０１３年

的０．９３％（２７６５／２９８２８６）下降至２０２０年的０．２２％

（３２６／１４７８７７），２０１３－２０２０年耕牛血检阳性率年均

下降１．６２％（ＡＰＣ＝ＡＡＰＣ＝－１．６２％，犘＞０．０５）（图

４Ｂ）。２０１３－２０２０年累计粪检查耕牛１４２８０３６头·

次，查出阳性耕牛１６３２头·次，耕牛粪检阳性率从

·１１３１·
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２０１３年的０．２９％（６３３／２２１５０９）降至２０２０年的０（０／

１３０６７３），２０１３－２０２０年耕牛粪检阳性率年均下降

１９．６９％（ＡＰＣ＝ＡＡＰＣ＝－１９．６９％，犘＜０．０５）（图

４Ｃ）。

图４　１９９９－２０２０年全国耕牛阳性率变化趋势犑狅犻狀狆狅犻狀狋回归分析

犉犻犵．４　犑狅犻狀狆狅犻狀狋狉犲犵狉犲狊狊犻狅狀犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳狋狉犲狀犱狊犻狀狆狉犲狏犪犾犲狀犮犲

狅犳狊犮犺犻狊狋狅狊狅犿犻犪狊犻狊犻狀犫狅狏犻狀犲狊犻狀犆犺犻狀犪犳狉狅犿１９９９狋狅２０２０

４　１９９９－２０２０年全国螺情变化

１９９９－２００１年无查螺总面积资料，２００２－２０２０年

累计查螺总面积１０９１３９０４ｈｍ
２。查出钉螺面积占查

螺总面积比例年均上升１．５％（ＡＡＰＣ＝１．５％，犘＞

０．０５），在２００４年出现１个拐点，分为２０００－２００４年

（ＡＰＣ＝３５．０２％，犘＜０．０５）和２００４－２０２０年（ＡＰＣ＝

－０．０８％，犘＜０．０５）（图５）。２０００－２０２０年湖沼型流

行区有螺面积占有螺总面积比例年均无变化（ＡＡＰＣ

＝０％，犘＞０．０５），在２０１３年出现１个拐点，分为２０００

－２０１３年（ＡＰＣ＝０．１６％，犘＜０．０５）和２０１３－２０２０

年（ＡＰＣ＝－０．３５％，犘＜０．０５）（图６Ａ）。水网型流行

区有螺面积逐渐较少，２０００年占有螺总面积比例

０．９８％ （３３６３．７０ｈｍ
２／３４４６００ｈｍ

２）下降至２０２０年

的０．０４％ （１４０．２４ｈｍ
２／３６４９５０．２４ｈｍ

２）。２０００－

２０２０年水网型流行区有螺面积占有螺总面积比例年

均下降１４．７％（ＡＡＰＣ＝－１４．７％，犘＜０．０５），在２００７

年出现１个拐点，分为２个阶段（２０００－２００７年和

２００７－２０２０年），其中２０００－２００７年下降有统计学意

义（ＡＰＣ＝－３４．３６％，犘＜０．０５）（图６Ｂ）。山丘型流

行区有螺面积有所增加，２０００年山丘型有螺面积占总

面积比例从４．３１％（１４８４８．２０ｈｍ
２／３４４６００ｈｍ

２）上

升至２０２０年的５．３０％ （１９３２８．４５ｈｍ
２／３６４９５０．２４

ｈｍ
２）。２０００－２０２０年山丘流行区有螺面积占有螺总

面积比例年均增加１％（ＡＡＰＣ＝１％，犘＞０．０５），有３

个趋势变化连接点，分为４个阶段，分别为２０００－

２００５年（ＡＰＣ＝３．０２％，犘＞０．０５）、２００５－２０１４年

（ＡＰＣ＝－５．１２％，犘＜０．０５），２０１４－２０１７年（ＡＰＣ＝

１９．５３％，犘＜０．０５）和２０１７－２０２０年（ＡＰＣ＝－

０．２６％，犘＞０．０５）（图６Ｃ）。

图５　２００２－２０２０年全国查出钉螺面积占查螺面积比例变化趋势

犑狅犻狀狆狅犻狀狋回归分析

犉犻犵．５　犑狅犻狀狆狅犻狀狋狉犲犵狉犲狊狊犻狅狀犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳狋狉犲狀犱狊犻狀狆狉狅狆狅狉狋犻狅狀狊狅犳

狊狀犪犻犾犻狀犳犲狊狋犲犱犪狉犲犪狊犻狀狊狀犪犻犾狊狌狉狏犲狔犪狉犲犪狊犻狀犆犺犻狀犪犳狉狅犿２００２狋狅２０２０

讨　论

血吸虫病是一种螺传介水、人兽共患传染病，保虫

宿主种类繁多，包括牛、羊等多种哺乳动物，在世界范

围内广泛分布。因此，血吸虫病传染源难以完全消除、

传播途径无法彻底切断，传播风险持续存在，严重阻碍

社会经济的发展、威胁公共卫生安全。本研究基于

Ｊｏｉｎｐｏｉｎｔ回归模型分析发现：２００２－２０２０年全国居民

血检阳性率年均下降８．６％（ＡＡＰＣ＝－８．６０％，犘＜

·２１３１·
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０．０５），１９９９－２０２０年全国居民粪检阳性率年均下降

１４．１％ （ＡＡＰＣ＝－１４．１０％，犘＜０．０５）；１９９９－２０１２

年耕牛阳性率年均下降１３．２０％（ＡＡＰＣ＝－１３．２０％，

犘＜０．０５），２０１３－２０２０年耕牛粪检阳性率年均下降

１９．６９％（ＡＰＣ＝ＡＡＰＣ＝－１９．６９％，犘＜０．０５）；２００５

－２０２０年查出钉螺面积占查螺总面积比例年均下降

１．４７％（ＡＰＣ＝ＡＡＰＣ＝－１．４７％，犘＜０．０５）。表明

近２０年全国血吸虫病病情呈下降趋势，中国血吸虫病

防治防控工作取得显著成就。

图６　２０００－２０２０年不同类型流行区有螺面积占有螺总面积

比例变化趋势犑狅犻狀狆狅犻狀狋回归分析

犉犻犵．６　犑狅犻狀狆狅犻狀狋狉犲犵狉犲狊狊犻狅狀犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳狋狉犲狀犱狊犻狀狆狉狅狆狅狉狋犻狅狀狊

狅犳狊狀犪犻犾犻狀犳犲狊狋犲犱犪狉犲犪狊犻狀犱犻犳犳犲狉犲狀狋犲狆犻犱犲犿犻犮狋狔狆犲狊狅犳犪狉犲犪狊

犻狀狋狅狋犪犾狊狀犪犻犾犻狀犳犲狊狋犲犱犪狉犲犪狊犻狀犆犺犻狀犪犳狉狅犿２００２狋狅２０２０

我国血吸虫病主要分布于我国长江流域及其以南

的１２个省（区、市），按地理环境和流行特点可将流行

区分为湖沼型、水网型、山丘型３种类型。本研究基于

Ｊｏｉｎｐｏｉｎｔ回归模型分析发现：２０００－２０２０年湖沼型流

行区有螺面积占有螺总面积比例年均变化为０％

（ＡＡＰＣ＝０％），水网型年均下降１４．７％（ＡＡＰＣ＝－

１４．７％），山丘型年均增加１％（ＡＡＰＣ＝１％）。表明采

取药物灭螺和环境改造等措施在水网型血吸虫流行区

取得了显著的成效，但在湖沼型地区、山丘型流行地区

灭螺效果不甚理想。

通过Ｊｏｉｎｐｏｉｎｔ回归模型发现：在过去２０年里，居

民血检阳性率有且在２００８年出现１个拐点，居民粪检

阳性率有且在２００７年出现１个拐点，耕牛阳性率有且

在２００４年出现１个拐点，查出钉螺面积占查螺总面积

比例在２００４年出现１个拐点，湖沼型地区有螺面积占

有螺总面积比例在２０１３年有且出现１个拐点，水网型

在２００７年有且出现１个拐点，山丘型地区有螺面积占

有螺总面积比例在２００５年出现１个拐点，共有７拐点

落在采取以传染源控制为主的综合防治策略时期

（２００４－２０１５年）。２００４年为解决人、畜重复感染、疫

情回升等问题，全国采取以控制传染源为主的综合性

防治策略，该策略认为人、畜粪便管理是控制血吸虫感

染与再感染的可持续有效措施，控制虫卵污染环境可

有效减少感染性钉螺。

拐点之前，１９９９－２００７年居民粪检阳性率上升

（ＡＰＣ＝１４．５０％），１９９９－２００４年耕牛阳性率上升

（ＡＰＣ＝３．９７％），２０００－２００４年查出钉螺面积占查螺

总面积比例上升（ＡＰＣ＝３５．０２％），２０００－２０１３年湖

沼型流行区有螺面积占有螺总面积比例上升（ＡＰＣ＝

０．１６％），２０００－２００７年下降有统计学意义（ＡＰＣ＝－

３４．３６％），２０００－２００５年山丘流行区有螺面积占有螺

总面积比例上升３．０２％（ＡＰＣ＝３．０２％）。拐点之前

全国采取以化疗为主的策略，然该策略防治效果不佳，

全国病人、耕牛血吸虫病疫情均未得到控制，虽然在水

网型血吸虫流行区钉螺面积比例下降，但在湖沼型、山

丘型血吸虫流行区钉螺面积比例仍在增长，实践证明

该时期采取的吡喹酮化疗策略的在湖沼型、山丘型血

吸虫流行区不能有效控制血吸虫病传播进而不能阻断

血吸虫病。

２０１６年以来，全国继续采取以传染源控制为主的

综合防治策略，开展精准血防行动，强化血吸虫病监测

工作。２０１６年全国达到消除标准的流行县（市、区）有

１６９个；２０２０年全国达到消除标准的流行县（市、区）有

３３７（７４．８９％），同期完成了《“十三五”全国血吸虫病防

治规划》［１１］和《地方病防治专项三年攻坚行动方案

（２０１８－２０２０年）》
［１２］目标，事实证明采取传染源控制

为主的综合性防治策略，可实现血吸虫病控制乃至消

·３１３１·
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除目标。

目前全国血吸虫病呈低度流行水平，但血吸虫病

防治工作仍面临着诸多挑战。流行区钉螺孳生面积巨

大，综合治理措施落实困难；家畜传染源控制难度大，

疫情反弹风险较高；生态环境修复保护，增加钉螺扩散

输入风险［１３］。要达到《“健康中国２０３０”规划纲要》提

出的２０３０年全国所有流行县（市、区）达到消除血吸

虫病标准的目标［１４］，需强化血吸虫病疫情及风险评

估，开展科学精准防控，在巩固血吸虫病防治成果的基

础上稳步推进消除进程。
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