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【摘要】 目的 分析 2016-2020年中国麻疹暴发疫情流行病学特征、开展的调查及处置措施。

方法 整理 2016-2020年麻疹监测系统报告的中国 31个省（自治区、直辖市）麻疹暴发疫情信息、调

查及处置情况，根据麻疹暴发定义在同期麻疹散发病例中侦测疑似麻疹暴发并进行分析。结果

2016-2020年中国报告麻疹暴发疫情 344起，共涉及麻疹病例 1 886例，暴发首例病例发病距暴发疫情

报告时间M范围为 4~10 d，涉及病例M范围为 2~3人，疫情持续天数M范围为 8~13 d，2016-2020年每

年最长疫情持续时间分别为 65、44、28、63、13 d；报告暴发数位于前三的省（直辖市）为甘肃、北京、山

东；在居民小区/村发生共 115起，所占比例最高；2016年暴发病例基因型鉴定结果 100.00%为H1基因

型，此后H1基因型占比逐年下降，2017年H1基因型所占比例为 88.57%（31/35），2018年为 85.00%
（17/20），2019年为 15.79%（3/19），2020年无H1基因型报告，4株均为D8基因型；313起暴发对当地医

疗机构开展了病例主动搜索，266起暴发开展了含麻疹成分疫苗接种率调查。2016-2020年中国共发

现疑似麻疹暴发 919起，涉及麻疹病例 4 212例；疑似麻疹暴发位于前三的省（自治区）为新疆、甘肃、

四川；疑似麻疹暴发场所同样以居民小区/村为主（493起）。结论 麻疹暴发疫情数量、规模和持续时

间逐渐下降，社区水平的麻疹暴发不容忽视，本土H1基因型有逐渐被其他基因型替代的趋势。麻疹

暴发监测报告的敏感性有待进一步提高，继续提高含麻疹成分疫苗覆盖率、对疫情进行及时有效的处

置，是我国消除麻疹工作的重点。
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【Abstract】 Objective To understand the epidemiological characteristics of measles
outbreaks in China from 2016 to 2020 and related outbreak investigations and response
performances. Methods The information about the incidence of measles outbreaks, the
investigation and response of measles outbreaks in 31 provinces from 2016 to 2020 were collected
from Measles Surveillance System, and the incidence of suspected measles outbreaks detected
through sporadic case finding during the same period according to the measles outbreak definition
was analyzed. Results From 2016 to 2020, a total of 344 measles outbreaks were reported
nationwide, involving 1 886 measles cases. The median of intervals between the first case onsets and
reported outbreaks ranged from 4 to 10 days, the median of the numbers of involved cases ranged
from 2 to 3, and the median of the duration of the epidemic ranged from 8 to 13 days, and some
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outbreaks had long durations of 65,44,28,63 and 13 days. The top three provinces with high number
of reported outbreaks were Gansu, Beijing and Shandong. Among the reported outbreaks, 115
occurred in communities/villages, accounting for the highest proportion. The genotype
identification results indicated that all the outbreaks in 2016 were caused by measles virus H1, and
the proportion of the outbreaks caused by measles virus H1 decreased year by year since then,
which was 88.57% (31/35) in 2017, 85.00% (17/20) in 2018 and 15.79% (3/19) in 2019
respectively. There was no outbreak caused by measles H1 reported in 2020, the 4 isolates all
belonged to genotype D8. Active case findings were conducted in local medical institutions for 313
outbreaks, and measles-containing vaccine coverage surveys were conducted for 266 outbreaks.
From 2016 to 2020, a total of 919 suspected measles outbreaks were detected nationwide, involving
4 212 measles cases. The top three provinces with suspected measles outbreaks were Xinjiang,
Gansu and Sichuan. The suspected measles outbreaks also mainly occurred in communities/villages
(493). Conclusions The number, scale and duration of measles outbreaks were gradually
decreasing, the measles outbreaks at the community level can not be ignored, and the local H1
genotypes tend to be gradually replaced by other genotypes. Improving the sensitivity of outbreak
surveillance, promoting vaccination, expanding the vaccine coverage, timely and effective response
to the outbreaks are the focus of measles elimination in China in the future.
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麻疹是传染性极强的呼吸道传染病，我国与全

球其他国家共同致力于消除麻疹［1］。实现疫苗高

接种率使人群免疫力维持在较高水平是实现消除

麻疹的基础，敏感地发现、报告和调查处置暴发疫

情亦是消除麻疹的重要措施［2］。WHO将消除麻疹

定义为：在监测系统运行良好的前提下，某特定地

理区域（如地区或国家）≥12个月未出现本土麻疹

病毒传播［3］。截至 2019年底，全球有 83个国家已

证实实现了麻疹消除［3］。2000-2016年，全球报告

麻疹病例数下降了 88％，但 2017-2019年有所回

升，2019年报告病例数较 2016年增加了 556%［3］。

麻疹消除阶段对暴发的界定敏感，WHO曾建议发

现 1例实验室确诊麻疹病例即可认为是 1起麻疹暴

发疫情［4］。我国自 2015年以来报告麻疹发病水平

持续下降，即便在 2018-2019年全球麻疹疫情大幅

回升背景下，2019年报告麻疹病例数较 2018年依

然下降 24.5%，2020年进一步大幅下降［2，5-6］。鉴于

近些年有关我国麻疹暴发疫情报告及处置情况分

析较少，本研究对 2016-2020年报告的麻疹暴发疫

情数据进行分析，为进一步提高麻疹监测系统

（Measles Surveillance System，MSS）运转质量、优化

消除麻疹策略措施提供参考。

资料与方法

1. 资料来源：中国各县（区、市、旗）CDC按照

《全国麻疹监测方案》［7］，通过MSS报告的麻疹病例

个案和麻疹暴发疫情调查处置信息。CDC收到当

地麻疹暴发报告后，在MSS中将同属 1起暴发的病

例个案进行关联，填报暴发疫情调查处置相关信

息，包括暴发涉及病例数、死亡数、疫情持续天数、

暴发场所类型、病例主动搜索情况、含麻疹成分疫

苗（measles-containing vaccine，MCV）接种率评估与

应急接种等。

2.相关定义：

（1）麻疹暴发：根据《全国麻疹监测方案》［7］，麻

疹暴发疫情定义：①以村、居委会、学校或其他集体

机构为单位 10 d内发生≥2例麻疹病例；②以乡、

镇、社区、街道为单位 10 d内发生≥5例麻疹病例；

③以县为单位，1周内麻疹发病水平较前 5年同期

发病水平升高1倍以上。

（2）疑似麻疹暴发：查询MSS报告的实验室确

诊和临床诊断麻疹病例个案，剔除已报告的麻疹暴

发所涉及病例后，根据上述麻疹暴发疫情定义中的

①和②判断是否构成应报告为麻疹暴发疫情，对于

符合相应标准构成应报告为麻疹暴发的，定义为疑

似麻疹暴发。

3.统计学分析：

（1）资料整理：对 2016年 1月 1日至 2020年

12月 31日通过MSS报告的实验室确诊病例和临床

诊断麻疹病例进行整理，剔除被判为已报告的麻疹

暴发涉及病例的个案后，根据上述“疑似麻疹暴发”

的定义条件，逐一判断这些散发病例是否构成应报

告为麻疹暴发疫情的疑似麻疹暴发。

（2）分析指标：对 2016-2020年已报告麻疹暴

发、疑似麻疹暴发相关信息进行统计描述。分析指

标包括频数（构成比）、M（P25，P75）。描述性统计使

用 SPSS 26.0软件，小提琴图绘制采用 RGui 4.03
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软件。

结 果

1.已报告麻疹暴发疫情：2016-2020年我国通

过MSS报告麻疹暴发疫情 344起，涉及麻疹病例

1 886例。2016年报告麻疹暴发 230起，2017年降

至 38起，2018年（37起）至 2020年（8起）持续下降。

所有暴发均无死亡病例报告，各年暴发涉及病例M
均为2~3人；疫情持续天数M为8~13 d（表1）。

（1）报告时间：2016-2020年，各年麻疹暴发疫

情首例病例的发病日期至暴发疫情报告日期间隔

M为 4~10 d，日期间隔集中于 20 d以内，最长为

60 d（图1）。

（2）疫情规模：各年麻疹暴发疫情规模（涉及病

例数）M均为 2~3例，2016年规模最大的 1起涉及

122例，2020年规模最大暴发涉及 4例。2016年和

2017年部分麻疹暴发涉及病例数超过 10例，其他

各年多在5例以下（图1）。

（3）暴发持续时间：各年麻疹暴发疫情持续时

间M多在 10 d左右，2017年最长（13 d），2016年最

短（8 d）。暴发疫情持续天数多在 20 d以内。

2016-2020年持续时间最长的暴发疫情分别为 65、
44、28、63、13 d（图1）。

（4）省份分布：2016年以来报告麻疹暴发起数

较多的为甘肃（66起）、北京（59起）、山东（47起），辽

宁、海南、陕西、西藏无暴发报告。

（5）场所类型：2016-2020年报告的 344起麻疹

暴发中，207起为社区水平传播的暴发，112起发生

在集体机构，另外 25起场所类型不详。社区水平

暴发中，波及范围为乡镇/街道及以上 51起，占

24.63%（51/207），居 民 小 区/村 范 围 115 起 ，占

55.56%（115/207），只涉及单个家庭 41起占 19.81%
（41/207）。在各类集体机构的 112起暴发中，学校

54起（小学24起、中学23起、大学4起、幼儿园3起），

其他类型集体单位 58起，医院是最易出现麻疹暴

发的场所（22起），2020年仍报告了2起。见表2。

（6）实验室确诊情况：2016-2020年报告的

344起麻疹暴发中，有 337起 97.97%（337/344）的病

例采集了血标本进行实验室确诊，共采集 1 730例，

其余 7起根据基层医务工作者进行流行病学诊断

后，结合麻疹暴发定义，通过MSS进行上报，未进行

实验室检测。2016年和 2017年各有 1起暴发未采

集血标本；99起报告了基因型鉴定结果，占 28.78%
（99/344）。2016年麻疹暴发疫情中，共 144例病例

报告了基因型鉴定结果，均为H1型；2017年共报告

35例基因型鉴定结果，H1基因型共 31例，占 88.5%

注：部分超出纵坐标的值用紫色斜线表示；箱式图里横线

表示M、点代表均值，箱两头分别表示P75与P25；两头延线分别

截止为异常值截断点；小提琴宽度表示相应结果的频率/概率，

越宽表示频率/概率越大；高于异常值截断点的数值以点标记

在相应坐标轴上，2020年由于基数小（仅 8起），频率波动大出

现断层

图1 2016-2020年中国麻疹暴发疫情报告时间、规模

和持续时间

表1 2016-2020年中国报告麻疹暴发疫情基本信息

年份

2016
2017
2018
2019
2020

暴发起数

230
38
37
31
8

暴发涉及病例数

1 235
238
158
231
24

死亡例数

0
0
0
0
0

暴发病例占当年病例总数比例（%）
5.33
4.29
4.30
7.83
2.89

涉及病例M（P25，P75）

2（2，5）
3（2，6）
3（2，4）
3（2，9）
3（2，4）

疫情持续天数M（P25，P75）

8（1，14）
13（5，19）
11（4，14）
10（7，24）
9（4，12）
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（31/35），其余均为D8基因型；2018年共报告 20例
基因型鉴定结果，H1基因型共 17例占 85.0%（17/
20），其余均为D8基因型；2019年报告的 19例基因

型鉴定结果中，以D8基因型为主，共 13例，H1基因

型仅有 3例；2020年仅报告 4例基因型鉴定结果，

均为D8基因型（表3）。

（7）调查处置情况：报告的 344起麻疹暴发疫

情中，313起开展了医疗机构病例主动搜索，占

90.99%（313/344），其中 5起（1.45%）共发现未报告

的病例 8例，最多 1起搜索到 3例。296起进行入户

搜索占 86.05%（296/344），其中 7起暴发共搜索到

未就诊病例 18例，最多 1起搜索到 8例。有 266起
暴发开展了MCV接种率评估占 77.33%（266/344），

其中 143起评估目标人群年龄为 8月龄至 14岁，占

53.76%（143/266）；其中有 137起报告了接种率评

估结果，评估接种率≥90%的 126起，占

91.97%（126/137）、80%~90%的有 7起，占

5.11%（7/137）、<80%有 4起，占 2.92%（4/
137）。 有 17 起 评 估 MCV 接 种 率 达

100.00%及1起接种率为87.50%的未开展

应急接种，其他暴发地均采取了应急接种

措施，应急接种率为 86.86%（119/137）。

应急接种开始至结束历时时间M为 4 d，
时间跨度从 1~58 d不等，7 d内完成应急

接种的比例为 73.95%（88/119），5.88%（7/
119）的应急接种时间跨度>21 d。其他

123起MCV接种率评估未局限为 8月龄至

14岁，除 27起（27/123，占 21.95%）无法计

算 接 种 率 外 ，MCV 接 种 率 <80% 的 有

16起，占 13.01%（16/123），80%~90%的有

6起，占 4.88%（6/123），接种率>90%的有

74起，占60.16%（74/123）。

2.疑似麻疹暴发疫情分析：共侦测到

2016-2020年符合判定标准的疑似麻疹暴

发 919起，涉及麻疹病例 4 212例。疑似暴

发位于前三的省（自治区）为新疆（164起）、甘肃

（126起）及四川（114起），广西、贵州、宁夏未发现

潜在麻疹暴发。场所类型以社区水平为主，占

88.14%（810/919），学校66起，占7.18%（66/919），其

他集体单位 20起，占 2.18%（20/919）。社区水平的

疑似麻疹暴发（810起）是已报告暴发起数（207起）

的 3.9倍。发生在学校的暴发中，各类学校幼儿园

的疑似麻疹暴发（66起）为已报告起数（52起）的

1.3倍，而其他集体单位疑似麻疹暴发起数（20起）

低于已报告暴发数（58起）（表 2）。919起疑似麻疹

暴发中，有 18.93%起（174/919）涉及的 442例病例

报告了基因型鉴定结果：2016年疑似麻疹暴发所

含的 353例病例中，351例为H1基因型，占 99.43%
（351/353）。2017及 2018年疑似麻疹暴发涉及病

例的基因型均为H1型，2019年疑似麻疹暴发涉及

病例 35例中有 33例为 D8基因型，占 94.29%（33/
35）。2020年 6例报告的基因结果均为 D8基因

型（表3）。

讨 论

虽然我国消除麻疹已经取得实质性的进展［8］，

但由于麻疹是传播力极强的传染病，若未采取有效

控 制 ，将 造 成 疫 情 蔓 延［9-10］。 本 研 究 从 我 国

表2 2016-2020年中国麻疹暴发疫情场所分布

（已报告麻疹暴发数/疑似麻疹暴发数）

暴发地

社区水平

居民小区/村
乡镇/街道及以上

家庭

学校

小学

中学

大学

幼儿园

其他集体单位

医院

工厂

公司

福利院

企业

超市

不详 a

合计

2016年
165/582
92/329
44/251
29/2
16/40
4/23
7/13
3/3
2/1
40/15
14/7
11/3
11/3
2/1
1/1
1/0
9/18

230/655

2017年
15/147
9/114
2/33
4/0
11/10
6/6
5/0
0/0
0/4
6/1
1/0
3/0
0/0
2/0
0/1
0/0
6/3
38/161

2018年
18/43
9/31
3/12
6/0
10/8
7/3
3/1
0/0
0/4
7/1
5/1
1/0
0/0
1/0
0/0
0/0
2/0
37/52

2019年
8/31
5/14
2/17
1/0
14/7
6/2
6/4
1/1
1/0
3/2
1/1
1/1
0/0
1/0
0/0
0/0
6/2
31/42

2020年
1/7
0/5
0/2
1/0
3/1
1/1
2/0
0/0
0/0
2/1
2/1
0/0
0/0
0/0
0/0
0/0
2/0
8/9

合计

207/810
115/493
51/315
41/2
54/66
24/35
23/18
4/4
3/9
58/20
22/10
16/4
11/3
6/1
1/2
1/0
25/23
344/919

注：a通过报告的资料无法判断场所类型

表3 2016-2020年中国麻疹暴发疫情基因型鉴定

（报告麻疹暴发检测病例数/疑似麻疹暴发检测病例数）

基因型

H1
H2
A
B3
D8
合计

2016年
144/351
0/1
0/1
0/0
0/0

144/353

2017年
31/41
0/0
0/0
0/0
4/0
35/41

2018年
17/7
0/0
0/0
0/0
3/0
20/7

2019年
3/1
0/0
0/0
3/1
13/33
19/35

2020年
0/0
0/0
0/0
0/0
4/6
4/6

合计

195/400
0/1
0/1
3/1
24/39
222/442
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2016-2020年麻疹暴发疫情报告的及时程度、疫情

规模、持续时间、暴发场所类型、处置措施等指标进

行分析，结合麻疹暴发定义对疑似麻疹暴发分析结

果显示，2016年以来麻疹暴发疫情数量、规模和持

续时间逐渐下降，2019年以来的麻疹暴发疫情中，

社区水平的麻疹暴发不容忽视，本土H1基因型有

逐渐被其他基因型替代的趋势。结合麻疹暴发定

义进一步分析发现，符合报告标准的疑似麻疹暴发

起数为已报告暴发起数的 2.67倍，提示麻疹暴发疫

情监测敏感性有待进一步提高。

2016-2020年年均报告麻疹暴发起数（69起）

较 2009-2015年（204起）大幅下降，2009-2015年
暴发疫情报告时间M为 8~9 d，与本研究中疫情报

告时间相差不大，疫情规模各年也均以 2~3人的小

规模为主［1］。监测数据表明，2016-2020年我国各

年麻疹暴发疫情持续时间 M 均在 10 d 左右，

2016年最长疫情持续时间为 65 d，2020年仅为

13 d，整体呈下降趋势，而麻疹的平均潜伏期为 10~
14 d［11］，表明我国对麻疹暴发疫情控制有力。值得

注意的是，2020年报告的麻疹暴发事件数、持续时

间和疫情规模等均为历史新低。这可能与新冠疫

情暴发［12］，各地积极采取防护措施及响应，致使呼

吸道传染病难以达到暴发规模有关。

2016-2020年报告的麻疹暴发疫情主要来自

东部省份，而未报告的疑似麻疹暴发则以中西部省

份为主，可能的原因之一是东部省份麻疹暴发疫情

监测更为灵敏［13］。部分西部省份局部地区免疫规

划工作相对薄弱，易感人群逐渐积累，再加上疫情

的响应及处置不及时，容易导致麻疹暴发［14］。接种

MCV是预防麻疹最有效的措施，数据表明，MCV的

全球覆盖率从 2000年的 72%上升至 2010年的

84%，并 于 2016 年 稳 定 在 85% 水 平［3］ 。 而

2016-2020年暴发监测结果显示，个别地区儿童

MCV接种率在 80%以下，提示仍存在疫苗接种薄

弱地区，应加强MCV的宣传与接种。

麻疹病毒通常通过呼吸道在短距离内传播，其

悬浮的气溶胶颗粒在空中可存活长达 2 h［15-16］。即

使患者离开，若长时间通风不良，易感者进入后依

然存在经呼吸道吸入感染的可能［1］。已有研究表

明，如果不能持久地形成人群高水平免疫力，麻疹

病毒很容易在社区中传播［17］，2016-2020年报告的

麻疹暴发以及同期疑似麻疹暴发进行场所分类提

示，居民小区/村和更大范围社区依然是麻疹暴发

最重要的场所。不仅如此，本研究结果也表明，社

区水平的麻疹病例不容易被判定为暴发疫情，且随

着社区范围的扩大，被准确关联的概率更低。基于

此，在消除麻疹阶段，宜根据WHO建议［4］，发现 1例
实验室确诊麻疹病例即可按暴发疫情调查处置。

在冬末初春的学校等人员密集的场所容易发生麻

疹暴发［18］，不同类型的机构，尤其是学校和医院仍

时有麻疹暴发疫情发生，这些场所仍为麻疹防控

重点。

近年来我国不同省份相继分离到输入型麻疹

病毒，但既往一直以本土 H1基因型为主［19-20］，

2016-2020年暴发疫情分析显示本土H1基因型麻

疹病毒有逐步被其他基因型麻疹病毒替代的趋势，

提示若无及时响应与处置，国外输入的其他基因型

麻疹病毒亦可造成麻疹暴发。因此，在我国范围内

对麻疹病例进行及时、敏感的病毒学检测和监测非

常必要。

主动搜索疑似病例对于防止麻疹疫情扩散至

关重要。流调人员应联系当地卫生机构工作者、村

负责人和麻疹病例家庭其他成员对潜在的麻疹病

例进行排查［4］。2016-2020年我国麻疹暴发疫情调

查处置中经主动搜索发现漏报病例 8例和未就诊

病例 18例，并及时采取控制措施对疫情防控起到

了积极的作用，然而仍有部分暴发疫情处置过程中

未开展主动搜索，考虑到麻疹病例可能在集市或乘

坐交通工具过程中接触他人［4］，使得疫情防控存在

一定的隐患。因此需要严格按照《全国麻疹监测方

案》［7］和麻疹疫情调查处置技术指南［4］要求，切实做

好病例主动搜索等调查工作。

本研究存在局限性。首先，研究分析的数据为

被动监测数据，虽然中国麻疹监测系统运转质量不

断提高［13］，但其监测结果可能无法反映全部实际情

况。本研究对疑似麻疹暴发进行分析，但只是用现

阶段麻疹暴发的定义并结合住址和病例发病日期

进行筛选，并未对每起的实际情况进行核实，同

1起暴发疫情的部分病例，因各种原因未被及时发

现，而依据应报暴发定义被判定为另 1起暴发的情

况也可能存在，导致应报暴发起数被高估，由此可

能导致未报告的疑似麻疹暴发起数被高估。

在全球致力于消除麻疹的现阶段，进一步做好

麻疹监测和暴发疫情调查处置更为重要。WHO于

2021年发布麻疹暴发疫情处置应对策略指南，在

加强基础免疫及提升麻疹疫苗第二剂次接种率、减

少不同地区免疫水平差异防止疫情暴发、加强监测

和及时有效地处置疫情等方面提出了建议［21］。结
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合我国现状，进一步做好麻疹暴发疫情深入调查、

及时报告并落实处置措施，仍是下一步消除麻疹工

作的重点。
利益冲突 所有作者均声明不存在利益冲突
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