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中东呼吸综合征（MERS）是近年来新发现的由中东呼吸

综合征冠状病毒（MERS-CoV）引起的一种严重呼吸道传染

性疾病，于 2012年 9月WHO首次通报［1］。目前确诊报告病

例数超过 1 000例，波及 25个国家和地区，其中中东国家为

病例集中区，而在欧洲、非洲、亚洲及北美等地出现的首发病

例也均与中东地区有关，或发病前有中东旅行史，或有与中

东相关病例接触史。近期我国周边国家如韩国也出现输入

病例后引发的医院感染病例聚集性疫情。目前对其传染源

及传播途径等流行病学特征仍不清晰，但较多研究显示该病

为一种人畜共患病，单峰骆驼在人感染的过程中扮演着非常

重要角色，而家庭及医院聚集性疫情报道说明该病毒具有一

定的人传人的能力［2］。为进一步了解其流行规律进而为制

定预防控制措施提供参考，本文对MERS的流行特征、流行

过程及其聚集性疫情进行总结分析。

一、流行特征

1. 地区分布：根据欧洲疾病预防控制中心（ECDC）最新

的MERS风险评估报告［3］，自2012年3月至2015年6月5日，

全球共有25个国家和地区报告MERS病例，总计1 211例，其

中死亡 492例，病死率达 40.63%。在全球所有病例中，沙特

阿拉伯占 84.15%，阿拉伯联合酋长国占 6.28%；值得注意的

是韩国2015年5月自中东国家输入首例确诊病例以来，共确

诊40例，并有续发病例输入中国广东省（表1）。

2. 时间分布：自 2012 年报告首例 MERS 病例以来，

MERS基本处于散发状态。2013年4月起，全球报告的病例

数明显增多，9 月达高峰且持续到 12 月；从 2014 年以来的

MERS月发病曲线分析其发病存在高峰期，4－5月为主高峰

期，9－10月为次高峰期，说明MERS的发病具有一定的季节

性（图1）。Hemida等［4］研究发现有些单峰骆驼在出生时就已

感染MERS-CoV，由于春季为骆驼的繁殖期，也是其腹泻的

高发期，因此有研究者认为骆驼体内的MERS-CoV可经粪便

等污染奶液从而造成MERS春季高发［5］，而秋季MERS发病

出现次高峰的原因目前还未知。

3. 人群分布：根据ECDC的MERS风险评估显示［6］，855

例实验室确诊病例中近 2/3 为男性，男女性别比为 1.8 ∶ 1；

M＝48（1～94）岁，其中男女性分别为M＝50岁和M＝46岁，

44.5%的病例为≥40岁的中年男性。另外约1/4的确诊病例

为医务人员，绝大多数来源于医院感染。
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表1 2012年3月至2015年6月5日全球MERS
确证病例的地区分布

报告地区
及国家

中东

沙特阿拉伯

阿拉伯联合酋长国

约旦

卡塔尔

阿曼

科威特

埃及

也门

黎巴嫩

伊朗

欧洲

土耳其

奥地利

英国

德国

法国

意大利

希腊

荷兰

其他

突尼斯

阿尔及利亚

马来西亚

菲律宾

美国

韩国

中国

合 计

病例
例数

1 019

76

19

13

6

3

1

1

1

6

1

1

4

3

2

1

1

2

3

2

1

2

2

40

1

1 211

构成比
（%）

84.15

6.28

1.57

1.07

0.50

0.25

0.08

0.08

0.08

0.50

0.08

0.08

0.33

0.25

0.17

0.08

0.08

0.17

0.25

0.17

0.08

0.17

0.17

3.30

0.08

100.00

死亡
例数

450

10

6

5

3

1

0

1

0

2

1

0

3

1

1

0

1

0

1

1

1

0

0

4

0

492

构成比
（%）

91.46

2.03

1.22

1.02

0.61

0.20

0.00

0.20

0.00

0.41

0.20

0.00

0.61

0.20

0.20

0.00

0.20

0.00

0.20

0.20

0.20

0.00

0.00

0.81

0.00

100.00
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二、流行过程

1. 传染源：CoV可感染包括人类在内的多种宿主，如蝙

蝠、犬、猪、鼠、鸟、牛、鲸、马、羊、猴等。根据病毒的血清学特

点和核苷酸序列，可将CoV分为α、β、γ、ζ 4个属，MERS-CoV

属于β属 C 系，是目前发现的第 6 个可感染人类的 CoV［7］。

MERS的传染源包括了MERS病例、MERS-CoV携带者和受

感染的动物。最近研究发现骆驼的血清学检测阳性，蝙蝠体

内也有相关病毒，该病毒疑似为动物源性，另外越来越多的二

代病例及聚集性病例的报告说明人类可通过与被感染者密切

接触而感染［2］。然而，是否存在特定动物种属为人的感染来

源，或者是人和动物两者的共同感染来源还需进一步确定。

（1）动物宿主：对于MERS-CoV溯源方面的研究，目前仅

限于蝙蝠和骆驼等动物发现的一些证据。由于蝙蝠体内可

携带多种CoV，因此Ron Fouchier推测蝙蝠可能为该病毒来

源［8］。有研究显示MERS-CoV与蝙蝠携带的CoV基因具有

较高一致性［9］，且在2012－2013年年初的一项研究中发现人

源MERS-CoV与蝙蝠 bat-CoV-HKU4和 bat-CoV-HKU5的亲

缘关系比较接近，基因组相似性均为70.1%［10］，而且在首例沙

特阿拉伯病例住所附近采集的 1只埃及墓蝠的排泄物样本

中，发现了190个核苷酸长度的基因片段与MERS-CoV对应

区段 100%相同［11］，因此有理由推测蝙蝠可能为MERS-CoV

传播的动物源头，但人与蝙蝠的日常接触很少，其不太可能

直接将该病毒传给人，故推测在蝙蝠与人之间可能存在中间

宿主。

随着研究的深入，越来越多的证据表明中东单峰骆驼更

可能为人感染MERS-CoV的来源。目前已在很多国家单峰

骆驼中均检测到MERS-CoV抗体，如2013年Reusken等［12］在

阿曼和西班牙的单峰骆驼血清中检测到病毒抗体。Alagaili

等［13］研究显示沙特阿拉伯的骆驼种群中MERS-CoV早已广

泛存在且广泛传播。Perera等［14］对从非洲的苏丹和埃塞俄比

亚进口的单峰骆驼中也检测到MERS-CoV抗体，而在牛、山

羊、绵羊、鸡、鸭等家畜（禽）中MERS-CoV抗体检测结果均为

阴性［12-13］。

另外从一些MERS病例以及与其接触的骆驼中分离出

的病毒同源性非常高，如2013年11月Memish等［15］研究1例

明确有病骆驼暴露史的MERS病例显示，病例的病毒基因与

该患病骆驼的病毒基因高度相似，两者均存在一个在其他已

知的MERS-CoV序列中未被发现的单核苷酸变化，进一步表

明单峰骆驼在人感染MERS-CoV扮演着重要角色。

（2）病例和隐性感染者：目前存在越来越多MERS家庭

内和医院内暴发疫情，表明MERS-CoV能在人群中传播，因

此认为MERS病例可作为传染源将其体内病毒传染给其他

人，但其具体传播的方式目前仍无法确定，如医院内某些病

例未接近MERS-CoV携带者，但同样被感染。

另外汇总分析发现当前存在很多非典型病例——轻症

甚至无症状感染者，说明还有很多隐性感染者隐藏在人群

中，成为潜在传染源，但对这些隐性的MERS-CoV携带者在

人际间传播中作用也不详。

2. 传播途径：MERS作为一种新发疾病，目前其感染途径

及传播模式仍不是很清晰，至今多数证据表明MERS-CoV具

有一定的动物-人传播以及人际间有限的非持续性传播能力。

（1）动物-人的传播方式：Haagmans等［16］在感染的骆驼鼻

拭子中检测到MERS-CoV RNA，且与骆驼存在流行病学关联

的MERS病例的病毒核酸序列与骆驼的病毒核酸序列高度同

源，而对沙特阿拉伯1个骆驼棚内收集的3个空气样本进行检

测发现MERS-CoV阳性［13］，而之前也在该棚的骆驼体内及其

感染者中检测到同株MERS-CoV，因此推测骆驼体内的病毒

可通过咳嗽、打喷嚏等播散至周围空气而感染人类。

另外也有研究显示，该病毒有可能经过食物而传播给

人，特别是动物性产品。根据部分感染者病前曾饮用过骆驼

奶，因此有研究者高度怀疑骆驼奶为人类感染MERS-CoV的

危险因素。2014年4月Reusken等［17］在卡塔尔检测到单峰骆

驼奶中存在病毒核酸及相应抗体，但是否是在产奶的过程中

发生交叉感染所致，目前仍未知。同时，感染MERS-CoV的

骆驼其奶未经高热消毒72 h后仍具有感染性，因此认为骆驼

奶在该病的传播中可能扮演着一定的角色。

近期一些国家从单峰骆驼粪便、眼分泌物中也检测到

MERS-CoV 核酸［18-20］，虽然目前尚未在骆驼尿液中检测到

注：源自European Centre for Disease Prevention and Control［3］

图1 2012年3月至2015年5月31日全球MERS确诊病例时间分布
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MERS-CoV的线索，但考虑在阿拉伯文化中有使用骆驼尿作

为传统药材的习俗，故不能排除骆驼尿作为一种感染来源［21］。

（2）人传人的传播方式：目前发现大量MERS的家庭及

医院聚集性疫情，表明MERS-CoV能够通过人传人的方式传

播。另外对MERS病例检测发现其体内MERS-CoV载量高，

且病毒常储存在人的下呼吸道中，在病例的分泌物、血清、血液

及尿液中均可检测到MERS-CoV RNA［22-23］。有研究显示［23］，

人发病后MERS-CoV RNA在血液中出现的时间为13～30 d，

而尿液为30 d，口鼻为22 d，气管为30 d，说明MERS-CoV在

人体内存在时间长，可通过呼吸道飞沫或接触传播。

然而通过对病例密切接触者追踪调查结果显示［24］，绝大

部分接触者血清学检测结果为阴性，只出现轻微症状或没有

症状，说明MERS-CoV持续的人际传播能力有限。

（3）基本传染数（basic reproduction number，R0）：Breban

等［25］对 55例MERS确诊病例评估显示，MERS-CoV的R0为

0.69（95%CI：0.50～0.92），在另一更为乐观情况下得到的R0

则为 0.60（95%CI：0.42～0.80）。而 2014 年 Cauchemez 等［26］

对 111 名 MERS 确诊病例再次评估显示，R0的范围为 0.8～

1.3，在采取感染控制措施的情况下不能实现持续传播，但不

排除在人群大量感染下病毒传播能力增强以及病毒发生变

异的可能性，所以仍需要进行密切关注。

3. 人群易感性：目前报告的MERS病例年龄为9月龄至

99岁，且大部分为老年患者以及病前就已患有慢性病的人

群。WHO研究小组及Assiri 等研究显示 76%的MERS病例

至少存在一种基础性疾病，包括慢性肾功能衰竭、糖尿病、心

脏病等，而死亡病例的基础疾病患病率更高［27-28］。Al-Tawfiq

等［29］以医院为基础的病例对照研究结果显示，糖尿病、晚期肾

病和超重均为MERS的危险因素。另外2013年2月英国有疫

情提示免疫力低下的人群也可能更容易感MERS-CoV［30］。

目前少有MERS对儿童影响的相关报道。Memish等［31］

采用RT-PCR对儿童鼻咽拭子进行检测，11例阳性，其中2例

有症状（1例死亡），9例无症状，提示MERS的感染不仅限于成

年人，儿童也可以感染，且多数为轻症或无症状感染者，但有

基础性疾病儿童易发展成重症甚至死亡，因此必须引起重视。

孕产妇也有发生MERS-CoV感染，如约旦1名孕中期孕

妇感染MERS后最终痊愈，但感染期间其胎儿死亡。2013年

11月阿拉伯联合酋长国1名孕妇产下婴儿后死亡，提示孕产

妇发生MERS感染愈后较差，至于MERS-CoV是否能经胎盘

传播目前还不清楚［32］。

另外在医院聚集性疫情中，医务工作者感染的比例较

高。如2014年4月阿拉伯联合酋长国的Assiri等［33］报告一起

医院聚集性疫情中近七成为医务人员（16/23）；在2014年4－

5月MERS发病高峰中75%的病例为二代病例且大多数为医

务工作者；2014年6月沙特阿拉伯对之前聚集性暴发疫情中

402例病例进行汇总发现至少有25%为医务人员。

目前报告的所有MERS病例均与中东地区国家有着直

接或间接的联系，由于每年7－11月是沙特阿拉伯举行各种

朝圣典礼的时期，朝觐者从全球各地前往该地，Memish等［34］

在 22个国家采集了朝觐前 3 210份鼻咽拭子和朝觐后 2 025

份鼻咽拭子样品，并进行MERS-CoV检测比对，结果均为阴

性；而 Gautret等［35］采集了法国 129名朝觐者的鼻拭子，同样

未发现感染者，提示朝觐者并非MERS-CoV的主要感染者。

三、聚集性疫情

1. 家庭聚集性疫情：首次报告的家庭聚集性疫情是在

2012年10－11月沙特阿拉伯Riyadh地区一个28人大家庭中

有4人检测到MERS-CoV阳性，其中1人为原发病例，续发率

为11.11%，调查发现二代病例均无动物接触史及中东国家旅

行史，2人死亡［30］。第二个家庭聚集性疫情则发生在英国［36］，3

例确诊病例，其中首发病例发病前曾去沙特阿拉伯和巴基斯

坦旅行，后续2例（首发病例的儿子和侄女）发病前均无外出

旅行及动物接触史。第三个家庭聚集性疫情发生在沙特阿

拉伯Hafr Al-Batin地区的一个大家庭中［37］，研究显示原发病

例与另外 5名MERS病例有着密切的联系，其中 1名二代病

例又与另外4名病例有着紧密联系，续发率为19.4%。

2. 医院聚集性疫情：医源性传播已经成为中东及欧洲

MERS-CoV的主要特征，并造成MERS病例数的急剧增加，

如2014年春季发生在沙特阿拉伯 Jeddah和阿拉伯联合酋长

国Al Ain较大规模的医院聚集性疫情，住院病例、医务人员

及家属均有被感染［38］。第一个医院聚集性病例发生在约旦

Zarqa医院，首例MERS病例确诊后即 2012年 11月WHO工

作人员前往约旦对同年4月一起肺炎暴发进行回顾性调查，

除发现 2例确诊病例外，还考虑多名肺炎病例为疑似病例，

但这些病例并不能确定是否为感染MERS-CoV的首例患者，

而所有确诊及疑似病例也均无旅行史和动物接触史，在11例

中有8例医务工作者。

2013 年 5 月在沙特阿拉伯 Al-Hasa 地区出现大规模

MERS疫情暴发，涉及4所医疗机构，发现确诊病例22例，其

中死亡10例，且18例为这些医疗机构的就诊病例，2例为确

诊病例的家庭成员，2例为医务人员，该疫情起源于一家私人

医院的血液透析室，之后在另外的 3 家医疗机构也相继出

现。该疫情主要被认为是由人传人造成，可能是通过飞沫，

直接或间接接触的传播方式，同源进化树分析结果显示只有

8例感染的病毒基因相关，表明该起暴发疫情可能存在多种

传播方式。

2015年5月20日，韩国确诊报告了一例有中东旅行史的

68岁男性病例，但该病例并没有明确的骆驼、MERS病例接

触史，在旅行期间也未到过医疗卫生机构。该病例回到韩国

发病后到数家医院就诊，截至6月5日导致了30例二代病例

和 10例三代病例，此起疫情被认为是阿拉伯半岛以外的最

大一起聚集性疫情［3］。目前该疫情未呈现社区传播的迹象。

虽然MERS在中东和欧洲等地出现了很多聚集性疫情，

但只能在家庭密切接触者中和医疗机构内通过直接接触和

飞沫传播实现有限的人传人，Drosten等［39］通过数学模型进

行计算，医院内传播效率比社区传播效率高4倍。现实中在

院内暴发等情况下二代传播率可能更高，目前并未见持续或

规模较大的社区传播与暴发报道。

四、小结

MERS自发现报告以来，疫情波及世界20余个国家，但目
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前主要集中在中东地区特别是沙特阿拉伯，病死率高达

40%。基本处于散发状态，春秋季发病较多，具有慢性基础疾

病及免疫功能低下的人群更易感，医院内感染传播效率较高，

医务工作者接触病毒的机会更多，是该病的高风险人群。研

究显示单峰骆驼和蝙蝠与人感染MERS-CoV有着密切联系，

同时MERS-CoV也可以从病例或感染者通过呼吸道飞沫或

接触传播等方式在人际有限非持续性传播。鉴于其传染源和

传播途径尚未确定，同时也不能预测MERS-CoV是否会在人

体中发生选择和进化，从而改变其现有的传播方式。因此应

时刻保持警惕，特别要重点关注医源性传播。
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