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从 2019 新型冠状病毒病疫情谈新发传染病防控策略
程晓敏，李芊璘，陆家海

　　[ 摘要 ]　2019 年 12 月湖北省武汉市出现了 2019 新型冠状病毒病疫情，疫情在很短时间内席卷了中国的 34 个省级行政
单位，中国境外多个国家也有病例报道。2019 新型冠状病毒病疫情是由冠状病毒科 β 冠状病毒属的“SARS-CoV-2”所致，
一种以前从未被发现的新型冠状病毒，目前研究显示 SARS-CoV-2 的传染性较强。本文基于目前我国 2019 新型冠状病毒病
疫情及其防控，对疫情现阶段采取的主要防控措施进行梳理和总结，并基于 One Health 视角探讨新发传染病防控策略，以
期为今后我国有效应对新发传染病提供宝贵的可借鉴经验。　　
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　　[Abstract]　An outbreak of coronavirus disease 2019 has occurred in Wuhan City of Hubei Province since December 2019 and 
rapidly spread over 34 provincial administrative units throughout China. Besides, cases have been reported in many countries outside 
China. The outbreak of coronavirus disease 2019 is caused by SARS-CoV-2 of β coronavirus genus of coronavirus family, a novel 
coronavirus that has never been discovered previously. In the present study, SARS-CoV-2 virus is found to be highly infectious. Based 
on coronavirus disease 2019 outbreak and China’s prevention and control, this paper analyzes and summarizes the main prevention and 
control measures taken during the epidemic, and discusses prevention and control strategies for emerging infectious diseases based on 
One Health, so as to provide valuable reference for China to effectively control novel infectious diseases in the future.　　　　      
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　　2019 年 12 月 31 日，武汉市卫生健康委员

会通报称已发现 27 例“不明原因”肺炎病例

与华南海鲜城有关联。2020 年 1 月 9 日，中国

卫生专家组确认病原体是一种新型冠状病毒。 
2020 年 1 月 12 日，WHO 将该新型冠状病毒暂

命名为“2019-nCoV”，并于 2020 年 1 月 31 日

将中国武汉新型冠状病毒肺炎定为“国际公共卫

生紧急事件”。 2020 年 2 月 11 日，WHO 将新型

冠状病毒所致的疾病正式命名为“COVID-19”。

同日，国际病毒分类委员会将引发病症的新型冠

状病毒正式命名为“SARS-CoV-2”。2020 年 2 月

14 日，中国国家卫生健康委员会同国家医疗保障

局组织制定了《新型冠状病毒感染相关 ICD代码》，

明确了在 ICD-11 代码中增加紧急代码“RA01.0”，

代表 2019 新型冠状病毒病。SARS-CoV-2 属套式
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病毒目（Nidovirales）冠状病毒科（Coronavinidae）
冠状病毒亚科（Coronavirinae）的 β 冠状病毒属

（Coronavirus），为 RNA 病毒，基因组长度约为

29.9 kb[1-2]
。研究显示，来自 31 个省份 522 家医院

的 1099 例 COVID-19 确诊病例以发热（87.9%）

和 / 或咳嗽（67.7%）为主要临床表现，半数患者

在入院时胸部 CT 检查呈现典型毛玻璃样阴影，重

症肺炎患者占比 15.7%，死亡患者占比为 1.36% [3]
。

1　流行概况及疫情的传播估算

　　截至 2020 年 2 月 14 日 24 时，中国 31 个

省（自治区、直辖市）和新疆生产建设兵团累

计报告 COVID-19 确诊病例 66 492 例，累计死

亡 1523 例，累计收到港澳台地区通报确诊病例

84 例
[4]
。见图 1。除中国外，亚洲的泰国、新

加坡、日本、韩国、马来西亚、越南、阿联酋、

尼泊尔、柬埔寨、斯里兰卡、印度、菲律宾，

欧洲的德国、法国、意大利、英国、俄罗斯、

芬兰、西班牙、瑞典、比利时，大洋洲的澳大

利亚，北美洲的美国和加拿大以及非洲的埃及

共 25 个境外国家累计报道 536 例确诊病例。
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图 1　中国累计 COVID-19 确诊病例分布
Figure 1　Cumulative confirmed case distribution of COVID-19 in China

　　基本再生数（basic reproduction number, R0）

是指在没有干预的情况下，在一个全部是易感人

群的环境中，平均 1 个患者可以传染的人数
[5]
。

在流行病学中，R0 ＞ 1 表示疾病将暴发，R0 ＜ 1
则表示疾病走向消亡，因此 R0 是判断流行病是否

暴发的重要条件之一
[6-7]

。Li 等 [8]
研究发现，在

截至 2020 年 1 月 4 日的疫情扩散曲线上，病例

数日均增长率为 10%（95%CI：5% ～ 16%），

翻倍时间为 7.4 d（95%CI：4.2 ～ 14.0），平均

连续时间间隔为 7.5 d（95%CI：5.3 ～ 19.0），

基于此确定的 R0 为 2.2（95%CI：1.4 ～ 3.9）。

Liu 等
[9]
通过收集比较 2020 年 1 月 23 日之前确诊

的 COVID-19 病例数据与 2002—2003 年广东省的

严重急性呼吸系统综合征（severe acute respiratory 
syndrome, SARS）病例数据，发现使用 EG 和 ML
估计的 SARS-CoV-2 的 R0 值分别为 2.90（95%CI：
2.32 ～ 3.63）和 2.92（95%CI：2.28 ～ 3.67），而

SARS-CoV 的 R0 值为 1.77（95%CI：1.37 ～ 2.27）
和 1.85（95%CI：1.32 ～ 2.49），据此提出 COVID-19
的大流行风险可能高于 2003 年暴发的 SARS。Wu
等

[10]
利用 2019 年 12 月 31 日—2020 年 1 月 28 日

从武汉输出到国外的 78 例病例数据，基于人口流

动、确诊病例和病毒的序列间隔估计值和 SEIR 模

型，得出 R0 值为 2.68（95%CI：2.47 ～ 2.86）。

2　SARS-CoV-2 的溯源研究

　　尽管 SARS-CoV-2 的宿主尚未完全阐明，但

目前一般认为是动物源性的，研究人员发现了

SARS-CoV-2 来源于蝙蝠的证据，但是此次暴发的

动物来源尚待确认。现有研究表明，SARS-CoV-2
进入细胞的途径与 SARS-CoV 一样，即通过血管

紧张素转化酶 2 受体感染宿主细胞，由于 SARS-

CoV 的溯源直指蝙蝠，且 SARS-CoV-2 在全基因

组水平上与蝙蝠冠状病毒具有 96% 的同源性，推

测蝙蝠可能是该冠状病毒的来源 [11-15]
。Lu 等

[16]

研究发现，与 SARS-CoV-2 完整基因组序列最

为接近的，是 2018 年在浙江省舟山市的蝙蝠

体内分离出的两株病毒，相似性达 87.99%；而

SARS-CoV-2 与 SARS-CoV 和中东呼吸综合征冠

状病毒的序列相似性分别为 79% 和 50%。

3　疫情发展及主要措施分析

3.1　疫情初始阶段（2019 年 12 月—2020 年 1 月

19 日）　2019 年 12 月，武汉市发生多起“不明

原因”肺炎，截至 2020 年 1 月 15 日 24 时，武汉

市累计报告 COVID-19 病例 41 例，治愈出院 12 例，

在治重症 5 例，死亡 2 例 [17]
。由于这个阶段病例

数增加不明显，且死亡病例较少，相关部门没有

予以足够重视，主要采取以医院监测发现病例的

被动应对模式，没有主动去搜集有关 SARS-CoV-2
传播途径的资料及信息，直到 2020 年 1 月 20 日

才从有医护人员感染的信息中证实了存在人传人

的传播途径。在此期间，武汉市文化和旅游局于

1 月 17 日启动春节文化惠民活动；武汉百步亭社

区于 1 月 18 日举办万家宴，10 万人参与。据此，

相关部门对疫情的怠慢可见一斑，这在一定程度

上放纵了疫情的扩散。

3.2　疫情蔓延阶段（自 2020 年 1 月 20 日始）　2020
年 1 月 16 日以后，武汉市 COVID-19 病例数不

断增多。2020 年 1 月 20 日，北上广深四个一线

城市也开始有 COVID-19 病例的报道。除泰国于

2020 年 1 月 13 日最早报道 COVID-19 病例外，

日本、韩国等国家 2020 年 1 月 16 日以后也陆续

报道了 COVID-19 病例。2020 年 1 月 20 日开始，



传染病信息 2020 年 2 月 29 日 第 33 卷 第 1 期 Infect Dis Info, Vol. 33, No. 1, February 29, 2020·24·

COVID-19 疫情在中国境内迅速蔓延，同时在境外

国家也有逐步扩散趋势，我国各部门在这一阶段

主要采取了以下措施：①建立有效的疫情报告与

监测制度，各省卫生健康委员会每日更新疫情信

息，隔离确诊病例及疑似病例，追踪密切接触者。

②整合优势资源全力加强救治工作，药品、消毒

物品、防护用品、救治器械等防控物资实行绿色

通道，多举措确保满足防控需求。③坚持信息公

开透明，聚集社会面力量科普 COVID-19 防控知

识和及时辟谣。④加紧开展有效药物和病毒溯源

等科研攻关，动态优化诊疗方案并及时公布共享。

⑤加强信息化助力疫情防控，如多部门联动强化

数据采集分析应用、利用互联网开展远程医疗服

务及教学、借助互联网开展诊疗咨询服务等。⑥注

重社会面防控，如延长春节假期以减少人口流动，

动员社区、单位等做好内部防控工作。

4　当前新发传染病防控中的障碍

4.1　人兽共患病防控态势严峻　随着全球化进程

的推进，新发传染病不断发生，且更易造成全球

大流行 [18-19]
。大多数的新发传染病都源于动物，

据统计，在新发的 175 种传染病中，有 132 种为

人兽共患病，占比高达 75.4%，防控形势严峻
[20-24]

。

自 21 世纪以来，新发的人兽共患病接连出现，如

2003 年暴发的 SARS 疫情、2009 年流行的 H1N1
流感疫情、2013 年出现的 H7N9 流感、2014 年在

西非暴发的埃博拉出血热疫情、2016 年在南美洲

流行的寨卡病毒病、2017 年在安哥拉和巴西暴发

的黄热病等，和结核病、布鲁菌病等再发人兽共

患病一起对人类生命健康及社会经济的发展造成

严重威胁 [25]
。人兽共患病暴发与自然因素、生态

学因素、大规模的社会化养殖、疫源地不断被侵蚀、

野生动物的非法贸易等有关
[26-29]

。简而言之，人、

动物以及环境之间平衡关系的打破，是产生疾病

及造成疾病大流行的根源。

　　Morse 等
[21]

认为，大流行性人兽共患病的出

现存在着三个阶段。第一阶段是疾病预发生状态，

在这种状态下，自然产生的微生物在它们的动物

宿主之间传播。第二阶段表现为局部人类感染，

在此阶段自限性溢出事件或大规模溢出可导致几

代病原体的人际传播。第三阶段则表现为广泛传

播和全球大流行。预防人兽共患病大流行最有效

的做法是将控制点移至第一阶段。当疫情进入第

二阶段，如果相关部门没有提高警惕及时采取有

效的防控措施，则容易造成对病原体传染能力及

传播途径的错误认识，进而导致疫情的大面积扩

散。此次 COVID-19 疫情便是如此，在初始阶段，

防控部门对疫情有所忽视，导致了对病原体的传

染性及传播途径认识不清。

　　人兽共患病疫情流行时关闭可疑的病原体发

源地——活禽畜等动物交易市场，在一定程度上

可降低人类感染疾病的风险 [30]
。但这种方法仅能

作为一种临时措施，并不能从源头上消除感染来

源，且还会阻碍科研人员基于市场调查的溯源研

究。活禽畜等动物交易市场是一些人群生计的组

成部分，长时间甚至永久关闭活禽畜等动物交易

市场是不现实的。况且，即使政府禁止基于市场

的活禽畜等动物交易，私人间非市场层面的交易

也无法完全杜绝。这些因素将使建立一个统一的

疾病控制管理制度变得更加困难。

4.2　决策的复杂性及多部门协调仍有待加强　突

发事件的应急决策是一个多阶段、多层级、多主

体的适应性动态演进过程，在短时间内决策者要

对大量不确定的信息进行分析，做出有效的决策

以及时处理危机，这是一个极其复杂的过程 [31]
。

混沌理论中的“蝴蝶效应”表明，初始条件中的

细微差异都将对系统结果造成巨大的影响。突发

事件的孕育过程缺乏规律性，初期以一些细小的

看起来不会导致危机的信息为主，但随着时间的

推移，事件突然暴发，迅速蔓延，整个过程都处

于极速变化之中，难以用常规方式进行研判、决

策和处置 [31]
。虽然决策存在复杂性，但疫情初

期的决策并非完全无据可依。事实上，2003 年

的 SARS 疫情、2009 年的 H1N1 流感大流行均给

我们留下了宝贵的经验与教训。但遗憾的是，在

COVID-19 疫情初期的决策中，这些前车之鉴并没

有被完全有效地利用，在一定程度上导致了相关

部门在初期对 SARS-CoV-2 的危害性及传播途径

判断有误，加剧了疫情的扩散与蔓延。此外，科研、

疾控和临床等多部门间缺乏有效的协同与合作，

也成为了信息透明度的一大障碍，使得疫情初期

没有足够的科学研究信息为决策提供有力支持。

4.3　信息失真及代际数字鸿沟　互联网的极速发

展是一把双刃剑，一方面为人们的生活带来了极

大的便利，另一方面，信息失真所带来的一系列

不良影响也成为了迫在眉睫的一大难题。假新闻

在互联网上见缝就钻，人们在被资讯疲劳轰炸后

也失去了查证的精力和意愿，在失真的信息面前，

事实似乎渐渐失去支撑共识的能力 [32]
。COVID-19

疫情发生以来，有关疫情传播态势、虚假防治措

施等谣言在网上传播，甚至连官方的辟谣也赶不

上谣言制造和传播的速度，引发不少网民误解、
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误读，进而引发社会恐慌情绪，对网络安全秩序

和社会稳定造成了不良影响，同时也给疫情防控

工作带来了严重干扰。

　　在本次 COVID-19 疫情中，青年人通过微信

等各种信息渠道迅速了解疫情情况及防控知识，

而一些老年人则对疫情防控不以为然，如在出门

戴口罩的态度上，原本更看重个人健康的部分老

年人不愿或认为没必要佩戴口罩。一些家庭内部

甚至在佩戴口罩的事情上无法达成共识，引发了

家庭矛盾与纠纷。其根本原因就在于代际间的数

字鸿沟，即不同群体在互联网的采纳和使用上存

在差距，老年群体获取信息的能力在下降 [33-35]
。

在互联网、移动通信、即时通信、社交媒体、短

视频为代表的新信息时代，信息和知识的生产、

制作、传播、用途发生了根本的变化，很大一部

分老年人成为了“信息贫困者”，在面对疫情时

表现为对疫情的严重性判断错误、容易被谣言误

导等。

5　One Health 视角下的新发传染病防控策略思考

　　如今，人类 - 动物界面日益模糊，人兽共患病

正以前所未有的速度在发展 [36]
。人类、动物和环

境健康之间的相互依存关系产生了 One Health 理

念，其强调通过多学科、跨地区、跨部门、跨国

家的合作来解决日益严重的疾病与健康问题，尤

其是悬而未决的传染病问题。

5.1　从源头上解决，实现关口前移　面对新发传

染病的威胁，One Health 理念强调努力建立和实现

人医、兽医、质检、商检、林业、农业等多学科、

多部门的协同联动机制，从源头上消除危害，实现

关口前移。相应的 One Health 策略包括：①将目

前基于以医院监测发现传染病的被动应对模式转

变为以动物从业人员为监测对象的主动监测模式，

建立职业人群队列和稳定的动物监测哨点。②开展

反向病原学研究，从被动应对转变为先发制人，主

动预防重大传染病疫情 [25，37]
。③加强农场及动物

交易市场的管理，建立生物安全隔离区，规范家禽

产业和加强农业支持，同时促进工业转型和改善冷

链运输系统
[37]
。④早期检测到感染活禽，应立即

采取扑杀、消毒、隔离等病原体净化措施。

5.2　多学科、多地区、多部门的力量融合汇

聚　One Health 理念认为多学科、多地区、多部

门之间的交流与合作应贯穿于传染病防控的全过

程。在新发传染病发生前，多学科、多部门间的

合作有利于推进技术创新和制度创新，提高突发

公共卫生事件的应对能力。信息失真和代际数字

鸿沟的有效解决，也依赖于多学科、多地区、多

部门、多主体间的合作，共同构建以政府为主导

的多元主体协同共治的网络谣言治理模式，建立

专业的被公众普遍接受及认可的科普平台 [38]
。同

时引入行业、媒体、公众的力量，合理促进老年

人对新的信息媒介的接纳和利用，促进社会变迁，

弥合代际间的数字鸿沟。在疫情初始阶段，及早

部署多部门联合防控机制对于尽早发现和控制新

发传染病至关重要。此外，科研、疾控和临床等

多部门及时进行信息交流，有利于科学决策及采

取联合监测和处置措施。

5.3　长期持续性的体系建设和科学研究　2003 年

SARS 疫情结束后，我国传染病防控的人才队伍、

技术储备及平台条件等都已不可同日而语，但体

系建设不是短暂的，无论是处于“平时”还是“战

时”状态，都应该长期持续性地推动卫生体系的

建设，不断从全球新发传染病暴发中吸取经验和

教训，完善体系建设。此外，已有的事，后必再有，

科学研究不应该只聚焦于热点疾病和病原体，有

些重要的科学研究在某个阶段看起来可能并不重

要，但却可能在之后的疾病防控中力挽狂澜。因此，

我们应该坚持长期持续性的体系建设和科学研究，

防患于未然。长期持续性的体系建设和科学研究

包括以下几方面：①灵活探索公共卫生人才培养

体系，提高教育质量，打破学科壁垒，培养“宽

知识、强能力、善应急”的预防医学专业人才。

②促进系统防疫和应急响应深度融合，在“平时”

要针对代表性的公共卫生突发事件进行深入学习，

及时完善应急响应体系，制定“战时”防护物资、

医疗资源及民用设施等的调配征用制度。③鼓励

及支持一部分学者敢坐“冷板凳”，针对某种病

原体进行长期持续性的系统研究，结合前沿科学，

实现创新逆袭。

6　结　　语

　　随着全球化进程的加速，新发传染病的防控

态势愈发严峻，在此背景下，One Health 理念为新

发传染病防控提供了新思路。人类、动物、环境

的健康是相互关联的，深入贯彻 One Health 理念，

高效落实One Health策略，努力开启一个相互协调，

多学科、跨部门、跨地区合作的新纪元，将有望

全面助力 COVID-19 疫情防控，同时能更好地在

人类 -动物 -环境界面了解并迅速应对新发传染病。
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　　2. 患者出院后，建议应继续进行 14 天的隔离

管理和健康状况监测，佩戴口罩，有条件的居住

在通风良好的单人房间，减少与家人的近距离密

切接触，分餐饮食，做好手卫生，避免外出活动。

　　3. 建议在出院后第2周和第4周到医院随访、复诊。

十二、转运原则

　　按照国家卫生健康委印发的《新型冠状病毒

感染的肺炎病例转运工作方案（试行）》执行。

十三、医疗机构内感染预防与控制

　　严格按照国家卫生健康委《医疗机构内新

型冠状病毒感染预防与控制技术指南（第一

版）》《新型冠状病毒感染的肺炎防护中常见

医用防护用品使用范围指引（试行）》的要求

执行。
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