
新型冠状病毒感染的肺炎疫情紧急研究议程： 

传播和非药物缓疫策略 

 

 

一、背景 

2019 年 12 月 29 日，武汉市某医院报告了一起不明原因重症肺炎聚集性病例事件，中

国政府核实后通报了世界卫生组织（WHO）
[1]
。2020 年 1 月 8 日，此次暴发的病原被确认

为新型冠状病毒，即 2019 新型冠状病毒（2019-nCoV），其基因序列被迅速提交 WHO。1 月

30 日，WHO 宣布将新型冠状病毒感染的肺炎疫情列为“国际关注的突发公共卫生事件”
 [2]
。

病原确认后的 1 个月中，科学家们通过研究已经阐明了诸多重要问题，给疫情的理解、预测

和防控带来很多帮助
[1,3-7]

。尽管我们对 2019-nCoV 的认识已逐步深入，但很多问题仍然缺乏

答案或不够精确，亟待解决。 

本研究议程仅列出了四个领域中的优先研究问题，包括疾病传播特征、临床特征、流行

轨迹和医疗卫生服务需求预测，以及防控策略的监测和评估。因此，本研究议程涉及的仅为

中短期内需要解决和可望解决的防控决策相关的重要问题，不涉及 2019-nCoV 起源、新工

具（如快速诊断工具）开发、疫苗和药物使用等问题。我们相信，这些问题的答案将有助于

完善防控策略，遏制或缓解新型冠状病毒感染的肺炎流行。 

 

二、研究方法 

通过回顾 2019-nCoV、SARS、MERS 和流感研究文献，以及与学术及公共卫生机构的

专家们讨论制定。在每一个研究领域中，我们简述了已知信息、优先研究问题以及研究建议。 

 

三、结果 

对照每个领域的研究问题列表，我们对四个领域分别进行描述。 

 

领域 1 疾病传播特征 

问题 1 病毒传播广度 

⚫ 病毒在人群中的传播程度，包括在疫情开始前的扩散程度如何？ 

问题 2 传播能力 

⚫ 基本再生数(R0)、有效再生数(Re)、代际间隔时间(Tg)及倍增时间是多少？ 

⚫ 是否发现了“超级传播者”，以及“超级传播者”引起的事件特征是什么？是否有

可能判定哪些高风险人群可成为“超级传播者”？ 

⚫ 温度和湿度影响传播能力吗，以何种方式影响？ 

问题 3 传染期和感染力 

⚫ 病例排毒时间持续多久？发病之前是否排毒？如果是，发病多久前排毒？病愈

后是否持续排毒？如果是，持续多久？ 

⚫ 轻症和重症病例相比，排毒期是否存在差异？不同临床表现（呼吸道症状与非

呼吸道症状）与传染性的相关性如何？ 

⚫ 感染者能否在潜伏期传播病毒？效率如何？ 

⚫ 轻症（未发热）感染者可以传播病毒吗？效率如何？ 

⚫ 无症状感染者可以传播病毒吗？效率如何？ 

问题 4 传播途径 



⚫ 哪些呼吸道、胃肠道或其他体液分泌物/排泄物具有传染性？它们的传染性如何？ 

⚫ 在感染者尸体的哪些部位、哪种体液中可以发现有传染性的病毒？ 

⚫ 血液中有病毒吗？这可能对血液供应的安全具有意义。血液中的病毒是否可以

通过常规血液制备方法灭活？ 

⚫ PCR 检测到的病毒 RNA 与其传染性有何关系？ 

⚫ 病毒是否会残留在物体表面？如果是，可以残留多长时间？ 

问题 5 高风险职业和行为 

⚫ 哪些职业人群感染风险更高？ 

⚫ 哪些行为感染风险更高？ 

问题 6 免疫力 

⚫ 新型冠状病毒感染后会产生免疫力，并预防再次感染该病毒吗？免疫力可持续

多长时间？ 

⚫ 某些人群（例如儿童）是否已有抗感染免疫力，或者具有感染后不发病的保护

力？ 

谁在传播病毒，谁被感染，以及病毒传播是如何发生的。这些信息有助于增加病例筛查

和识别的敏感性、模拟流行轨迹、完善隔离和检疫策略、以及帮助制定未来的疫苗接种策略。

目前认为 2019-nCoV 主要通过呼吸道飞沫传播，但其他来源可能也很重要
[8]
；无症状和轻症

感染者的传播能力、“超级传播者”在流行延续中的可能作用尚不完全清楚；武汉、湖北和

其他省市的新型冠状病毒感染范围尚不清楚，但血清学研究可以提供线索。对 2019 年 12 月

及之前的临床实验室常规检测的剩余血液进行血清学检测，可能有助于确定疫情暴发前是

否已存在社区传播。整体而言，该领域的研究方法包括流行病学研究、接触者追踪、在密切

接触者中进行病毒监测、通过人群抽样或利用实验室检测的剩余血液开展血清学调查，以及

对流感哨点监测网络的样本进行 RT-PCR 检测。 

 

领域 2. 疾病临床特征 

问题 1 疾病的临床谱和病程 

⚫ 感染者中无症状、轻症（无肺炎）、无发热、普通肺炎、重症、危重症、死亡

的比例如何? 

⚫ 在不同特征人群中（如儿童、成年人、老年人、基础疾病患者、孕妇等）自然

史、临床特征和疾病谱是否不同？ 

⚫ 发病到诊断的间隔、发病到住院的间隔、发病到死亡的间隔如何？在不同疾病

严重程度和不同地区，上述间隔是否不同？ 

⚫ 在 2019-nCoV 单独感染的人群，与该病毒和其他呼吸道病原共同感染的人群相

比，疾病的临床表现和结局是否存在差异？ 

⚫ 在 2019-nCoV 感染死亡的病例中，其导致死亡的原因是什么？ 

问题 2 严重性和预后因素 

⚫ 不同临床特征和社会人口学特征的感染者中，疾病严重性和死亡风险是否存在

差异？ 

⚫ 不同症状和疾病所需要的医学支持措施（例如住院、呼吸支持、ICU）有何不同？ 

⚫ 重症和危重症病例恢复的比例如何？需要呼吸支持的患者恢复的比例如何？ 

⚫ 在既往健康的个体中发生死亡的比例如何？ 

⚫ 是否有儿童和孕妇发展为严重疾病，如果有，感染的孕妇怀孕结局如何？ 



⚫ 在伴有 HIV 感染的人中是否有病例发生，如果有，他们是否发展为严重病例？ 

问题 3 病例发现 

⚫ 感染后具有哪些临床特征的人会寻求实验室检测以确定感染？ 

⚫ 感染者就诊的比例？ 

⚫ 是否有方法可以发现那些感染但没有就诊的人？ 

正如 Munster 等
[4]
描述，掌握完整疾病谱以及疾病监测金字塔与暴发遏制之间的关系，

对疫情应对和疫情发展预测至关重要。阐明临床和社会人口特征与疾病严重程度和死亡之

间的关联，有助于预测医疗卫生服务需求，改进病例识别和筛查策略，并为未来的疫苗接种

策略提供证据支持。整体而言，该领域的研究方法包括病例流行病学调查、血清学检测、病

例密切接触者病毒监测、临床管理和疾病结局研究。 

 

领域 3. 流行轨迹和医疗卫生服务需求预测 

问题 1 模型假设和参数 

⚫ 对重要的模型预测结果（流行的高峰什么时候到达？什么时候结束？对卫生系

统的影响？对经济的影响？）最为敏感的模型假设和参数有哪些？ 

⚫ 模型的哪些假设和参数是高度优先需要通过流行病学和其他研究来获得的？ 

模型参数和假设可能包括： 

✓ 感染后的免疫力。 

✓ 病程。 

✓ 病毒的动物来源以及持续向人类溢出病毒的储存宿主。 

✓ 人群易感性。 

✓ 不同临床阶段的传染性。 

✓ 传播导致的感染、临床病例、住院病例和死亡。 

问题 2 模型预测 

⚫ 若未采取防控干预措施，本次疫情的情况会如何？ 

✓ 总感染数、病例数、需检疫人数、需隔离人数、住院数、需要呼吸支持

的患者数、需要重症监护的患者数、死亡数。 

✓ 在不同地区，流行的最高峰能达到多高？ 

✓ 在不同地区，达到流行高峰需要多长时间？ 

✓ 对医疗卫生服务能力有哪些影响？ 

⚫ 各种干预措施的组合会发挥什么影响？（隔离、检疫、增加人际距离、限制人

群流动、个人防护、筛查） 

✓ 在不同地区，流行的最高峰将达到多高？ 

✓ 在不同地区，达到流行高峰需要多长时间？ 

✓ 不同的公共卫生控制措施的效果如何？在某些地区，是否有某项控制措

施比其他措施更为合适？例如针对城市地区、农村地区等。 

✓ 公共卫生措施实施的最佳时机？（开始时间、终止时间） 

问题 3. 模型评估 

⚫ 如何评估数学模型的准确性？ 

⚫ 有什么可靠的和及时的信号，提示某数学模型可提供正确的预测？ 

关于本次疫情，各方研究者已建立了若干数学模型来洞悉流行轨迹
[3,9-13]

。可通过评估已



发表的多个模型和预测结果的异同，进一步开展敏感性分析，确定哪些模型最有用。高质量

的数据对于模型预测也很重要，因此，有必要不断评估并提高基础数据的质量。需要用模型

预测的重要结果，包括基本和有效再生数、代际间隔、流行曲线、隔离检疫的负担、医疗卫

生服务需求和经济影响等。这些重要结果对各种模型假设和参数的敏感性可能不同。相关研

究有助于减小模型预测结果的不确定性。模型预测研究对评估疫情控制措施（如病例筛查、

隔离和检疫、增加人际距离的策略和人口流动限制措施等）的潜在影响具有很大的实用价值。

在疫情应对期间，持续监控模型的预测结果，有助于评价模型的有效性及其对决策后果的预

测能力。 

 

领域 4. 疾病防控策略的监测和评估 

问题 1 针对本次疫情需要建立或加强哪些监测手段，在哪些层级建立？ 

⚫ 感染 

✓ 病例接触者的追踪（包括评估接触者的监测措施是否有效，并确定接触

者发病的比例）。 

✓ 利用常规实验室剩余的血标本进行血清学监测，以识别在人群中的感染

情况，并对检测阳性者开展调查，确定感染来源。 

✓ 利用门急诊流感样病例（ILI）、急性呼吸道感染（ARI）、住院严重急性

呼吸道感染（SARI）监测系统开展 2019-nCoV 监测。 

✓ 常规、定期对分离到的病毒进行测序，确定病毒进化情况，据此更新 PCR

和其他检测方法。 

⚫ 策略措施的依从性 

✓ 隔离措施的依从性。 

✓ 现有筛查措施的依从性。 

✓ 个人防护措施的依从性。 

⚫ 疫情控制措施的社会可接受度：社会对围堵和缓疫策略的疲劳程度。 

问题 2 防控策略效果评估 

⚫ 围堵策略是否有效？何时需要转为缓疫策略？ 

⚫ 缓疫策略是否有效？何时缓疫策略可以降级？ 

⚫ 哪项对策最有效？经济成本最小？ 

新型冠状病毒感染的肺炎属于我国法定报告的乙类传染病，目前按甲类管理
[14]
。当前已

实施了若干减少传播和感染风险，以及降低疫情影响的防控策略，包括围堵和缓疫。围堵

（containment）是在新发传染病疫情早期，在限定的地理范围内，采用医学和非医学（区域

封锁、停学和停工等）干预策略和措施，以迅速阻断疫情传播。缓疫（mitigation）是为了减

轻疫情对医疗服务和社会运行的冲击和压力，采用医学和非医学干预策略和措施，延缓疫情

增长速度，推迟流行高峰到来时间，压低峰值的策略。因此，我们需要建立评估平台，以监

测病毒及其传播和进化，以及在不同地区实施的围堵和缓疫策略的依从情况和有效性。除病

例接触者的追踪外，可以考虑的新平台包括重点人群的血清学监测、在门急诊流感样病例监

测、急性呼吸道感染监测及住院严重急性呼吸道感染监测项目中检测 2019-nCoV，在农贸市

场寻找病毒，不断对新分离的病毒进行测序以确定冠状病毒的进化情况，并据此更新诊断试

验。监测围堵和缓疫策略的依从情况和公众参与情况，可以帮助确定当前策略措施（包括检

疫、隔离、筛查、个人防护和增加人际距离）的社会可接受性，这对于疫情应对的有效性和

持续性很重要。 

 



四、讨论 

目前武汉市的新型冠状病毒疫情仍处于早期阶段，中国正实施多种策略以遏制病毒传

播，减轻疫情影响。鉴于对 2019-nCoV 的传播动力学和疾病谱的现有研究数据仍然有限，

迫切需要新的证据来支持疫情应对工作，降低疫情的健康和经济损失。有关传播特征、疾病

谱、疫情重要影响的模型预测、围堵和缓疫策略的实施情况以及潜在影响的评估等将有助于

改进疫情应对。 

本研究议程简要描述了中国疾病预防控制中心为填补中短期知识缺口优先考虑的问题，

且仅限于 4 个领域。议程撰写时预期 2019-nCoV 的血清学检测工具很快将可获得。其他研

究领域，例如研发治疗药物、疫苗和其他预防措施、开发新的诊断工具、寻找病毒来源和动

物宿主，也非常重要，但未列入本议程的范围内。 

我们期望我国学术机构、各级疾控机构、其他研究组织和国际社会开展或参与这些研究。

我们还期望研究机构和国际合作伙伴帮助完善和改进这一研究议程，并随新知识的产生和

新证据的出现而不断更新
[15]
。作为国家级疾病预防控制机构，中国疾病预防控制中心将跟踪

研究进展，促进与国内外科学界、政府和关键利益相关者分享研究结果。 

当前，医疗机构掌握着一手的病人资料和样本，疾控机构掌握着疫情报告数据、病例和

接触者调查资料，学术机构、非营利性组织和企业拥有强大的研究资源和能力。各方真诚、

开放、协调、高效的合作，对研究工作的快速、有序推进至关重要。中国疾控中心愿推动建

立新型冠状病毒疫情应对应急研究联盟中心，尽快制定并发布高质量、统一的研究方案和研

究工具，促进向合作者开放不涉及隐私和敏感数据的资料和病患标本，联合各方力量开展快

速调查和研究，为优化疫情应对策略和病人管理提供有力支持。 
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