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新型冠状病毒感染的流行特点与趋势
张　昕，李小溪，聂为民，黄　磊

　　[ 摘要 ]　自 2019 年 12 月底以来，湖北省武汉市报告了一组与华南海鲜市场有关的病因不明的肺炎病例，现已经证实该疾
病是由新型冠状病毒（2019-nCoV）感染引起的。疫情迅速蔓延，波及全国各地及 23 个国家，截至 2020 年 2 月 8 日，已造
成 34 955 例感染，725 例死亡。本文结合最新的研究成果及 SARS 和 MERS 的流行病学研究，就 2019-nCoV 感染的流行特点作
一综述，并对疫情发展趋势和防控策略进行探讨。　　
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　　[Abstract]　Since the end of December 2019,  a group of pneumonia cases of unknown cause, who are linked to the South China 
Seafood Market have been reported in Wuhan, Hubei. Now the disease has been confirmed to be caused by 2019 novel coronavirus 
(2019-nCoV). The outbreak has occurd all over China and 23 other countries, up to February 8 in 2020 with 34 955 infected cases 
and 725 deaths. Based on the latest research and epidemiological studies about SARS and MERS, here we summarize the epidemic 
characteristics of 2019-nCoV and discuss the disease trend and the strategies for prevention and control.　　　　      
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　　人口的不断增加，对农业用地的需求不断增

长，气候的变化，空中交通的快速扩张，人员的

跨国界流动，政治不稳定和冲突等因素均促进了

新病原体在世界各地传播
[1]
。2019 年 1 月 31 日，

中国政府向 WHO 报告了一系列原因不明的肺炎

病例，主要表现为发热，白细胞正常或稍低，淋

巴细胞减少；影像学提示肺部呈磨玻璃样改变，

其中大多数病例与华南海鲜批发市场有地理联

系。2020 年 1 月 7 日，中国科学家分离出一种新

型冠状病毒，WHO 将其称为“2019-nCoV”。截

至 2020 年 2 月 8 日，已经有 34 955 例确诊病例和

725 例死亡病例。绝大多数病例在中国大陆境内，

其他 23 个国家中也已报告了确诊病例，其中包

括输入型病例和本地传播病例。21 世纪以来，全

球已发生两起冠状病毒感染引起的严重疫情，分

别是严重急性呼吸综合征（severe acute respiratory 
syndrome, SARS）和中东呼吸综合征（Middle East 
respiratory syndrome, MERS），鉴于在病原学和流

行病学方面的共同特点，本文回顾既往两起疫情，
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结合 2019-nCoV 感染的最新流行病学研究作一综

述，并对疫情发展趋势和防控策略进行探讨。

1　SARS 与 MERS：21 世纪的冠状病毒流行史

　　2002 年 11 月，中国佛山发现了第 1 例已知的

SARS 病例。到 2003 年 2 月，已经报告了 300 多

例，其中 1/3 是医护人员 [2]
。感染者通过旅行，将

疫情传播到中国香港，然后扩散到越南、加拿大

和其他几个国家。全球科学家经过巨大努力，于

当年4月鉴定出了病原体，即SARS冠状病毒（severe 
acute respiratory syndrome-coronavirus, SARS-CoV）

[3]
。

到 2003 年 7 月，在总共报告了 8096 例病例（包括

在 27 个国家 / 地区 774 例死亡病例）之后，SARS
大流行被宣布结束。2003 年 12 月—2004 年 1 月，

又发生了 5 例人畜共患传播引起的 SARS 病例
[4]
。

　　2012 年 6 月，即 SARS-CoV 首次出现 10 年

后，1 名沙特阿拉伯男子死于急性肺炎和肾衰

竭。从他的痰液中分离出一种新的冠状病毒，即

中东呼吸综合征冠状病毒（Middle East respiratory 
syndrome-coronavirus, MERS-CoV）

[5]
。通过回溯

诊断，发现 2012 年 4 月约旦一家医院收治的多例

严重的呼吸系统疾病病例实为 MERS 病例
[6]
，由

于感染者的旅行，MERS-CoV 继续出现并传播到

阿拉伯半岛以外的国家，截至 2019 年 12 月，共
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有 27 个国家向 WHO 报告了 2465 例经实验室确诊

的 MERS-CoV 感染病例，包括 850 例死亡病例（死

亡率 34.4%），其中大多数由沙特阿拉伯报告（共

2073 例感染，772 例死亡）
[7]
。虽然 MERS 没有引

起如同 SARS 一样的国际恐慌，但第 2 种高致病

性人畜共患 CoV 的出现说明了这种病毒家族所构

成的威胁极大。2017 年，WHO 将 SARS-CoV 和

MERS-CoV 列为优先致病原清单，希望能激发针

对 CoV 的研究和对策
[8]
。

2　传播方式的研究

　　一种新的传染病病原是否存在人传人，是决

定采取何种防控措施的最关键因素。武汉疫情中

最早的病例大多与华南海鲜批发市场有关，疾病

预防与控制部门推测患者可能是通过接触野生动

物或环境中的病原体感染的，并基于此认为没有

证据支持人传人。然而，后续一系列无市场暴露

史病例的聚集性发生推翻了这一推断。港大深圳

医院报道了一起家族聚集病例，一家 6 人在 2019 年

12 月 29 日—2020 年 1 月 4 日，从深圳前往武汉，

有 5 人被确认感染了 2019-nCoV。其中，1 名没有

前往武汉的家庭成员在与其他 4 名家庭成员接触

几天后也感染了该病毒。这些家庭成员均未与海鲜

市场或野生动物有过接触，但有 2 人去过医院。5 名

家庭成员在暴露后 3 ～ 6 d 内出现发热、呼吸道症

状或腹泻，这显然是人传人的有力证据 [9]
。越南报

告了 1 例来自中国的 65 岁患者，1 月 13 日自武汉

飞往越南芽庄，1 月 17 日出现发热症状，他长期

在越南生活的儿子于同一日搬来合住，1 月 20 日也

出现了发热症状，父子 2 人都通过核酸检测确诊感

染 2019-nCoV，这是首例海外人传人的报道
[10]
。

　　从传播方式上来说，冠状病毒家族普遍对外

界环境抵抗力较差，因此，一般通过飞沫方式和

接触方式传播。通过气溶胶形式发生空气传播的

可能性较小，但在狭小的密闭空间内，存在通过

气溶胶传播的风险。SARS 流行期间社区发生的几

起严重传播事件证明了气溶胶传播方式的可能。

发生在中国香港淘大花园的 187 例感染集中暴发

于指示病例发病后 1 ～ 3 d，提示该群患者来自共

同感染源而非区域内部继发的人传人。进一步的

现场调查和空气动力学模型分析提示管道井、通

风系统和缺乏密封的排水系统均可能参与了病毒

的传播 [11]
。与 SARS 相同，在对美国第 1 例输入

性 2019-nCoV 感染病例的临床观察中发现，在病

程第 7 d，粪便中可检出病毒核酸
[12]
。近日，深圳

市第三人民医院发现，在某些 2019-nCoV 感染的

肺炎确诊患者的粪便中检测出 2019-nCoV 核酸，

提示粪便中有可能存在活病毒
[13]
。虽然目前还没

有通过传统的粪 - 口途径传染的直接证据，但通过

冲水马桶产生气溶胶造成传播的可能性必须引起

警惕。此外，2 月 5 日武汉儿童医院确诊 2 例新生

儿感染 2019-nCoV，其中 1 名新生儿母亲是确诊

的 2019-nCoV 感染者。新生儿在出生 30 h 后进行

核酸检测，显示为阳性，提示可能存在母婴垂直

感染传播途径，应引起重视 [14]
。

　　由于 2019-nCoV 与 SARS-CoV 作用于相同

的细胞受体——人血管紧张素转换酶 2（human 
angiotensin-converting enzyme 2, hACE2）， 且 这

一受体主要位于肺泡上皮，因此理论上只有患者

出现下呼吸道症状后，才有病毒排出和传播能

力。而事实上，目前已经有多起无症状感染者和

潜伏期患者感染他人的报道。1 名德国商人在慕

尼黑与来自中国的业务伙伴洽谈后，被确诊感染

2019-nCoV 并传染给了另外 2 人，而这位来自中

国的指示病例直到回国后才出现症状 [15]
，这证实

了潜伏期内存在着明确的传染性。

3　医院感染和超级传播事件 

　　SARS 和 MERS 暴发特点之一是传染性的异

质性，特别是超级传播事件 [16]
的发生，相当多的

此类事件发生在医院
[17]
。2015 年 5 月，一个从巴

林旅行返回的 68 岁韩国老人隐瞒流行病学史，先

后前往 4 家医院就诊，在韩国引发了一次 MERS
医院内暴发，涉及 16 家医院和 186 例患者

[18]
。在

个别暴发中，有 43.5% ～ 100% 的 MERS 病例与

医院有关
[19]
，这与某些 SARS 事件的观察结果非常

相似
[20]
。住院患者之间传播 MERS-CoV 是最常见

的感染途径（占病例总数的 62% ～ 79%）。而对

于 SARS-CoV，感染者对医务人员的传染率非常高

（33% ～ 42%）
[19]
。从病毒学角度讲，SARS-CoV

糖蛋白结合的人体受体 hACE2 主要存在于下呼吸

道，而不是上呼吸道。受体分布可能解释了上呼

吸道症状的缺乏，以及病毒峰值在疾病晚期（约

10 d）才出现这一现象；医院传播的主要原因可

能是绝大多数患者就医时症状已经非常明显，此

时已经有大量病毒排出 [21-22]
。加之危重患者的治

疗常须要气管插管等产生大量气溶胶的侵入性操

作，这也可能导致了医院感染的显著蔓延
[7]
。有

关 MERS 患者进行治疗后对医院环境及物品表面

的分析显示，在患者核酸转阴后的几天里，病毒

RNA 在环境中仍可大量检出
[23]
，提示医院感染控

制工作非常重要。本次武汉疫情流行初期，武汉
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市某医院 15 名医护人员为 1 例脑外科患者手术过

程中被感染。此外，还发现了多起医护人员感染

事件，但比例并没有 SARS 和 MERS 暴发时那么

高
[7，24]

。家庭成员之间的传播仅占 MERS 病例中

的 13% ～ 21% 和 SARS 病例中的 22% ～ 39%，

但在 2019-nCoV 流行过程中，大多数病例并没有

医疗机构接触史，更多的是在社区接触或家庭内

部获得感染。

4　基于传播动力学的数学模型预测

　　病毒的传播能力是通过繁殖数 R 来衡量的，

繁殖数 R 是衡量每个感染者产生的新感染的平均

数。当 R ＞ 1 时，除非采取控制措施减少 R，否

则传染是可以自我维持的。当 R ＜ 1 时，当人与

人之间的传播发生时，新病例的数量随着时间的

推移而减少，最终，疫情将停止。在疫情暴发之初，

当人们基本上不知道新的威胁并且每个人都易受

影响时，可以合理地假设 R 在一段时间内是恒定

的。我们把这个初始传递率称为基本再生数 R0。

对于 SARS-CoV，R0 的估计值范围为 1.1 ～ 4.2，
大多数估计值范围为 2.0 ～ 3.0[25] 。MERS-CoV 的

R0 估计值均较低，沙特阿拉伯的估计值均值＜ 1，
但表现出较大的时间变异性，在某些时间段内会

增加，尤其是在医疗机构当中
[26]
。

　　武汉疫情发生以来，多家研究机构利用不同

的方法建立数学模型对感染人数进行估算和预测。

伦敦帝国理工学院研究团队基于对武汉疫情规模

的估计与潜在流行病轨迹的计算模型相结合的分

析，预测到 2020 年 1 月 18 日，R0 为 2.6（不确定

范围：1.5 ～ 3.5），这意味着控制措施需要阻断

60% 以上的传播才能有效控制疫情
[27]
。同系列另

一项研究认为报告的病例数量远低于估计的潜在

病例数量。根据武汉国际机场 1900 万人次的吞吐

量、感染到核酸检测之间的 10 d 延迟（预估）以

及过去两个月的客流量计算，1723 人（95%CI：
427 ～ 4471）应该在 1 月 12 日之前出现症状

[28]
。

由中国疾病预防控制中心专家团队回顾 425 例患

者流行病学资料得出的结论认为，目前病例倍增

时间为 7.4 d，平均序列间隔为 7.5 d（95%CI：
5.3 ～ 19.0），R0 估计为 2.2（95%CI：1.4 ～ 3.9），

并回顾性发现自 2019 年 12 月中旬以来在亲密接

触者之间已经发生了人与人之间的传播
[29]
。

　　为了调查2019-nCoV暴发流行的遗传多样性、

时间起源和进化史，Li 等 [30]
对已公开的 12 个病

毒基因组序列进行了系统发育和似然分析，发现

2019-nCoV 的星状信号和拓扑结构可能表明潜在

的大规模“第一代”人对人病毒传播。根据对

12 个基因组序列的时间尺度系统发育分析，观察

到的有限多样性，表明 2019-nCoV 暴发可能始于

2019 年 11 月 9 日（95%CI：2019 年 9 月 25 日—

2019 年 12 月 19 日），而帝国理工学院团队认为

有限的基因多样性说明来源自动物宿主播种事

件的可能性较小 [27]
。无论如何，大规模暴发的

疫情难以用传统的传播动力学和病毒进化理论

解释，此处提供的估计值可能与 2019-nCoV 基

因组序列数量有限有关，随着疫情的持续，向

分析中添加新序列可能会大大改变上述结果。

未来的研究应包括对 2019-nCoV 的宿主之间和

宿主内部传播的比较分析，以及更详细的分子

流行病学资料，以阐明不同宿主在时间和空间

上的传播动态。

　　值得注意的是，任何模型的预测都应基于准

确的基本预设参数（包括潜伏期、从出现症状到

获得医疗救治的时间、代际时间等）这一个前提，

否则就会出现较大的误差。由于数据和用于计算

该数字的假设之间的差异，R0 估计值具有很大的

不确定性，随着控制措施的实施，该数字的估计

值在疫情暴发过程中还会发生变化。

5　宿主溯源

　　在 SARS 疫情处置中，最初的流行病学调查

将病毒追溯到动物市场 [31]
，定位到偶然中间宿

主果子狸
[32]
，最终将蝙蝠确定为动物宿主

[33]
。

Ge 等
[34]2013 年的研究就发现蝙蝠体内某些

SARS-CoV 样病毒无需事先适应就能够感染人类

细胞，这表明 SARS 之类的疾病可能会重新出现。

基于 SARS 的经验，对 MERS-CoV 贮存宿主的搜

索最初集中在蝙蝠上，但是对阿曼和加那利群岛

的单峰骆驼进行的血清学调查显示 MERS-CoV 中

和抗体的阳性率很高
[35]
。此外，在卡塔尔一家农

场的单峰骆驼体内检测到 MERS-CoV RNA，该农

场与人类的两个 MERS 病例有关，并且从沙特阿

拉伯和卡塔尔的单峰骆驼中分离出了病毒
[36]
。沙

特阿拉伯的单峰骆驼拥有数种病毒遗传谱系
[37]
，

其中包括导致人类感染的遗传谱系。这些数据强

烈提示单峰骆驼作为 MERS-CoV 贮存宿主的作用。

受感染的单峰骆驼普遍存在于人类附近，并且由

此产生的持续的畜 - 人传播可能可以解释为什么

MERS-CoV 持续导致人类感染，而 SARS-CoV 却

没有持续感染的原因，因为缺乏一个稳定的中间

宿主，而人类与蝙蝠之间的接触机会较少。

　　武汉疫情暴发与 2002—2003 年 SARS 的流
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行病学相似。病例与华南海鲜批发市场的暴露有

关，表明可能存在人畜共患病。该海鲜市场还

出售活动物，如蛇、旱獭、蝙蝠、鸟类、青蛙、

刺猬和兔子。没有证据表明特定的野生动物是

2019-nCoV 的贮存宿主。对病毒与其宿主之间的

相对同义密码子使用偏好（relative synonymous 
codon usage, RSCU）的研究表明，病毒倾向于进

化出与其宿主相当的 RSCU。为了寻找本次疫情潜

在的病毒库，Ji 等 [38]
进行了全面的序列分析和比

较，结果发现与此前普遍认为的蝙蝠来源说不同，

蛇是目前疫情暴发最有可能的野生动物宿主。此

外，在 2019-nCoV 的棘突糖蛋白中发现了一种来

源不明的同源重组，这可能解释了其发病机制、

蛇与人之间的跨物种传播和有限人传播。而中国

科学院武汉病毒研究所研究者从一种蝙蝠冠状病

毒（BatCoV RaTG13）中发现了一个短的 RdRp
区域，与 2019-nCoV 的序列具有高度一致性。

对该RNA样本进行了全长测序分析显示，2019-nCoV
在整个基因组中与 RaTG13 高度相似，总基因组

序列一致性为 96.2%。与 RaTG13 密切的系统发育

关系为 2019-nCoV 起源于蝙蝠提供了证据 [39]
。华

南农业大学沈永义团队通过宏基因组技术发现从

穿山甲体内分离到的 β冠状病毒序列与目前公布

的 2019-nCoV 序列相似度高达 99%，提示穿山甲

作为中间宿主的可能
[40]
。

6　海外传播

　　武汉疫情发生后，中国其他城市、泰国、日

本和韩国的卫生从业人员迅速发现了与旅行有关

的病例。美国首例与旅行有关的病例发生在 1 月

21 日。基于不同的数学模型和计算方式，多组研

究者给出了不同的海外疫情预测。武汉作为一个

国际旅行者的重要输出地和中转地，在冬季春节

到来之前的两个月每天送出 3301 名乘客。 
　　兰切斯特大学 Jonathan 团队研究推测，疫情

的 R0 为 3.11（95%CI：2.39 ～ 4.13），武汉地区

病例确定率为 5.0%（3.6% ～ 7.4%）；总感染数

为 21 022（11 090 ～ 33 490），该模型预测了输

出到其他国家 / 地区的风险，最主要的是泰国、日

本、韩国、中国台湾、中国香港、美国、新加坡、

马来西亚、澳大利亚和越南，与目前实际发生的

海外疫情基本一致 [41]
。 

　　多伦多大学 Bogoch 等
[42]

利用国际航空运

输协会的公开数据分析了中国大陆 9 个城市以及

中国香港的前 50 名国际旅行目的地城市，并针

对接收国的医疗保健水平、政治和经济等指标列

出了相应的传染病脆弱性指数（infectious disease 
vulnerability index, IDVI），即一个国家应对传染

病威胁的能力，分数越高表示应付流行威胁的能

力越强。结果发现亚洲的中国台北（1 359 253 人

次，IDVI 0.60 ～ 0.75）、泰国曼谷（1 232 307 人

次，IDVI 0.60 ～ 0.75）、日本东京（1 086 105 人

次，IDVI ＞ 0.90）、韩国首尔（1 008 960 人次，

IDVI 0.75 ～ 0.90） 和 新 加 坡（751 064 人 次，

IDVI 0.75 ～ 0.90）的乘客数量最多。欧洲区域主

要有英国伦敦（252 127 人次，IDVI 0.75 ～ 0.90）、

法国巴黎（142 724 人次，IDVI 0.75 ～ 0.90）和俄

罗斯莫斯科（114 925 人次，IDVI 0.60 ～ 0.75）。

而美国洛杉矶（184 808 人次，IDVI ＞ 0.90）、美

国纽约（148 133 人次，IDVI ＞ 0.90）和美国旧金

山（140 556 人次，IDVI ＞ 0.90）则是到达北美目

的地的游客最多的城市。埃及开罗（62 470 人次，

IDVI 0.45 ～ 0.60）是前 50 个目的地中惟一的非洲

城市 [42]
，显然，这些 IDVI 评分较低的地区面临着

疫情输入传播的严重风险。

　　中国香港作为距离祖国大陆最近的国际化

大都市，有 SARS 的前车之鉴，在此次疫情中

的应对可以作为教科书式的典范。为了应对这

种新出现的传染病，中国香港特别行政区政府

第一时间在机场和高铁站进行了发热筛查。在

了解传播方式之前，在对疑似患者的护理实践

中已执行标准、接触、飞沫和空气传播的预防

措施，并为员工提供相应的培训、管理流程和

个人防护装备
[43]

。

7　处置对策

　　一项研究检验了信息公开对病例数的影响，在

韩国 MERS 流行期间，在公布了收治 MERS 病例的

医院名单后，疫情增长例数显著下降。因此，提供

准确及时的信息是控制疫情蔓延的关键因素之一 [44]
。

研究表明，如果感染没有引起严重的疾病，感染者

可能不会及时就医。相反，他们将去工作和旅行，

从而有可能将病毒传播给他们的接触者，甚至可能

在国际上传播
[45]
，并且确定传播链和随后的接触

追踪就要复杂得多。此次武汉疫情正是如此，有大

量的感染者症状轻微或是处于隐性感染状态。

　　目前疫情传播速度取决于控制措施的有效性，

以及受影响地区人口采取减少风险行为的程度。

在缺乏抗病毒药物或疫苗的情况下，控制依赖于

及时发现和隔离有症状的病例，不确定因素包括

该病毒引起的疾病的严重程度，以及症状相对轻

微的病例是否能够有效传播病毒。只要检测能力
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允许，潜在病例的识别和检测需要尽可能广泛，

不断提高的核酸检测能力和批量收治轻症患者的

方舱医院正在逐步解决这一难题。 
　　全球家庭医学专业机构积极倡导在紧急情

况下依靠初级保健系统提供基本医疗服务。国

家初级保健机构可以与公共卫生协调，从而提

供级联信息，与公众进行交流，并从一线初级

卫生保健中收集健康情报
[46]

。中国政府正在推

动的新医改中关于分级诊疗的政策也正是基于

同样的理念，然而由于既往三级医院高速扩张

的虹吸效应导致了基层医疗机构力量不足，在

此次疫情应对过程中暴露无遗，这是一个亟待

解决的问题。

8　小结与展望

　　从 2003 年对 SARS 病原体的最初掩盖和错误

识别
[47]

以及 WHO 对 2014—2015 年埃博拉疫情的

缓慢反应中
[48]
，公共卫生从业者吸取了惨痛的教

训，中国在 2003 年 SARS 暴发后建立了“不明原

因肺炎”监测机制，目的是及时发现新的病原体

和突发疫情，2019-nCoV 序列的快速测定和公开

分享，代表着全球卫生安全和国际卫生外交的新

曙光。虽然这次疫情的发展轨迹尚无法准确预测，

但有效应对需要从经典公共卫生战略的立场出发，

迅速采取行动，及时制定和实施有效对策。由以

前被认为是相对良性的冠状病毒家族引起的又一

次人类疾病暴发，突显出新突发传染病的永恒挑

战和持续防备的重要性。
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感染人类的 7 种冠状病毒所致疾病临床综述
韩　冰，王　颖，宋　蕊，蒋荣猛  

　　[ 摘要 ]　60 年前人类首次发现感染人类的冠状病毒（human coronavirus, HCoV）是导致普通感冒的病原体。2003 年发
生的严重急性呼吸综合征疫情让我们重新认识了 HCoV，2004 和 2005 年又相继发现 HCoV-NL63 和 HCoV-HKU1，但引起
疾病较轻，2012 年的中东呼吸综合征和 2019 年的新型冠状病毒感染肺炎让冠状病毒再次引起全球的关注。本文将从病原学、
发病机制、临床表现、诊断和治疗方面进行系统介绍，帮助临床医生更深入的认知 7 种 HCoV。　　
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