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新型冠状病毒感染者航班同乘风险人员
排查效果分析
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【摘要】　目的　分析新型冠状病毒（新冠病毒）感染者航班同乘人员新冠病毒核酸阳性检出情

况，为有效确定风险人员排查范围提供依据。方法　回顾性收集我国 2020 年 4 月 1 日至 2022 年 4 月

30 日本土新冠病毒感染者航班同乘人员信息，采用 χ2 检验分析比较指示病例发病前不同时间、不同

座位距离和不同新冠病毒变异株流行期的同乘人员核酸阳性检出率。结果　研究期间，新冠病毒感

染者共涉及 370 架次航班和 23 548 名同乘人员，累计判定指示病例 433 名。指示病例的同乘人员中，

核酸检测阳性人员 72 名，其中，与指示病例同行人员 57 名，非同行人员 15 名。对 15 名非同行的阳性

同乘人员进一步分析显示，86.67% 在指示病例诊断后 3 d 内发病或检测阳性，乘机时间均在指示病例

发病前 4 d 内，指示病例前后三排内的阳性检出率为 0.15%（95%CI：0.08%~0.27%），显著高于前后三

排外的阳性检出率［0.04%（95%CI：0.02%~0.10%），P=0.007］，前后三排内各排的阳性检出率差异无统

计学意义（P=0.577）。不同类型变异株流行期间，非同行的同乘人员阳性检出率差异无统计学意义

（P=0.565）。Omicron 变异株流行期中，非同行人员阳性检出集中在指示病例发病前 3 d 内。结论　指

示病例航班同乘人员的风险排查时间可设定为指示病例发病前 4 d 内。指示病例前后三排内的同乘

人员应作为优先排查人员，并作为密切接触者进行管理，座位距离在指示病例前后三排外的同乘人员

可作为一般风险人员进行排查和管理。
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detection in screening of contacts of COVID-19 cases in same flights and provide evidence for the 
effective screening of persons at high risk for the infection in domestic flights. Methods　 The 
information of passengers who took same domestic flights with COVID-19 cases in China from April 
1, 2020 to April 30, 2022 were retrospectively collected, and χ2 test was used to analyze positive 
nucleic acid detection rates in the passengers in different times before the onsets of the index cases, 
in different seat rows and in epidemic periods of different 2019-nCoV variants. Results　During the 
study period, a total of 433 index cases were identified among 23 548 passengers in 370 flights. 
Subsequently, 72 positive cases of 2019-nCoV nucleic acid were detected in the passengers, in whom 
57 were accompanying persons of the index cases. Further analysis of the another 15 passengers 
who tested positive for the nucleic acid showed that 86.67% of them had onsets or positive 
detections within 3 days after the diagnosis of the index cases, and the boarding times were all 
within 4 days before the onsets of the index cases. The positive detection rate in the passengers who 
seated in first three rows before and after the index cases was 0.15% (95%CI: 0.08%-0.27%), 
significantly higher than in the passengers in other rows (0.04%, 95%CI: 0.02%-0.10%, P=0.007),
and there was no significant difference in the positive detection rate among the passengers in each of 
the 3 rows before and after the index cases (P=0.577). No significant differences were found in the 
positive detection rate in the passengers, except the accompanying persons, among the epidemics 
caused by different 2019-nCoV variants (P=0.565). During the Omicron epidemic period, all the 
positive detections in the passengers, except the accompanying persons, were within 3 days before 
the onset of the index cases. Conclusions　 The screening test of 2019-nCoV nucleic acid can be 
conducted in the passengers took the same flights within 4 days before the onsets of the index cases 
on board. Passengers who seated within 3 rows from the index cases can considered as the close 
contacts at high risk for 2019-nCoV, for whom screening should be conducted first and special 
managements are needed. The passengers in other rows can be classified as general risk persons for 
screening and management.
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新型冠状病毒（新冠病毒）感染是新冠病毒引

起的一种急性呼吸道传染病，传染性强，可通过呼

吸道飞沫、密切接触、气溶胶和接触被污染的物品

等多种途径传播，人群普遍易感［1-2］。我国疫情防

控前期，密切接触者（密接）追踪管理是阻断疫情传

播扩散的重要措施［3］。病毒感染的风险可能与感

染不同变异株后的潜隐期、传染期、排毒量、接触方

式和频次、空间特点、通风和气流情况、个人防护情

况等众多因素有关［4-6］，特别是应对传播力极强的

Omicron 变异株［7-8］，对全面、准确、及时追踪密接提

出了更高要求，因此密接判定标准和追踪方式成为

疫情防控的难点。防控政策调整后，综合考虑防控

目标、疫情形势和资源可及性后，可能仍需对部分

具有较高重症风险或脆弱人群传播风险的密接进

行追踪［9］，疫情防控前期累积的不同时间和不同范

围接触人群的风险大小等经验，可为准确判断高风

险密接并高效开展调查提供依据，也可为其他传染

病的防控措施制定提供参考。

航空运输具有跨地市跨区域的特点，是疫情远

距离传播扩散的重要途径之一［10-11］。为不断完善

航班乘客中的风险人员排查，我国运用数字接触追

踪技术，以民航部门购票信息为基础，依据特定统

计规则，在新冠病毒感染者报告后，计算产生感染

者的飞机同乘人员，供排查风险人员时参考。为评

估航班同乘风险人员的合理判定范围，本研究基于

2020 年 4 月至 2022 年 4 月中国本土新冠病毒感染

者境内航班同乘人员数据，涵盖全部国内民航航

班，分析不同位置范围、不同乘机日期暴露者的核

酸阳性检出情况，为有效开展新冠病毒感染者航班

同乘人员风险排查追踪提供依据。

资料与方法

1. 资料来源：来源于疫情防控管理平台新冠病

毒感染者境内航班同乘人员数据，包括登机日期、

航班号、座位号等；中国疾病预防控制信息系统传

染病报告管理系统中新冠病毒感染报告个案信息，

包括发病日期、订正前诊断日期、诊断日期等；新冠

病毒感染者个案流行病学调查（流调）资料，包括同

住、同单位、同旅行团密接等情况。
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2. 相关定义：采用的诊断日期均为初次诊断的

日 期 。 感 染 者 ：2020 年 4 月 1 日 至 2021 年 11 月

11 日报告，且在发病日期（无症状感染者为检测阳

性之日）前 14 d 内有境内航班旅行史的本土新冠病

毒感染者；2021 年 11 月 12 日至 2022 年 4 月 30 日报

告，且在发病日期（无症状感染者为检测阳性之日）

前 4 d 内有境内航班旅行史的本土新冠病毒感染

者。指示病例：同航班人员中诊断日期最早的新冠

病毒感染者。同乘人员：阶段Ⅰ（2020 年 4 月 1 日

至 2021 年 11 月 11 日），按感染者发病日期前 14 d
至启动同乘人员排查的时间范围内，其乘坐航班座

位 的 前 后 三 排 和 本 排 的 同 航 班 旅 客 ；阶 段 Ⅱ
（2021 年 11 月 12 日至 2022 年 4 月 30 日），按感染者

的发病日期前 4 d 至启动同乘人员排查的时间范围

内，其航班整舱的同航班旅客。同行人员：同乘人

员中与指示病例有相同住址、工作单位或共同旅行

者。同乘阳性检出人员：同乘人员中，诊断日期晚

于指示病例且在乘机后 14 d 内检测核酸阳性的乘

客。同乘人员阳性检出率：指示病例诊断后其同乘

人员中核酸阳性检出人员在航班同乘人员中所占

的比例，同乘人员分为包含同行人员和排除同行人

员两种情况。

3. 变异株流行期划分：根据我国本土新冠病毒

感染聚集性疫情的流行变异株情况，按照是否出现

Omicron 变异株本土流行及是否全部为 Omicron 变

异株疫情，将我国本土疫情划分为 3 个流行期：非

Omicron 变 异 株 流 行 期（2020 年 4 月 至 2021 年

12 月）、Delta/Omicron 变 异 株 流 行 期（2022 年

1-2 月）、Omicron 变异株流行期（2022 年 3-4 月）。

4. 研究方法：根据登机日期和航班号确

定同航班人员，基于身份识别号、姓名剔除

重复记录后，确定航班中的感染者。按诊断

日期先后区分感染者中的指示病例和同乘

阳性检出人员，按传染病报告管理系统的个

案信息以及流调资料区分同乘人员中指示

病例的同行人员和其他同乘人员。统计航

班中不同座位范围同乘人员的阳性检出率、

指示病例发病前不同天数内和不同新冠病

毒变异株流行期同乘人员阳性检出率，分析

阳性检出人员的发病/诊断时间间隔分布。

5. 统 计 学 分 析 ：应 用 Excel 2021 和

R 4.2.1 软件进行数据清理和分析。计数资

料采用频数、构成比或率（%）表示，组间差

异分析采用 χ2 检验或 Fisher 确切概率法。

阳性检出率使用 Wald 正态近似估计其 95%CI。双

侧检验，检验水准 α=0.05。

结 果

1. 新冠病毒感染者航班同乘人员及核酸阳性

检出情况：2020 年 4 月至 2022 年 4 月我国本土新冠

病 毒 感 染 者 涉 及 境 内 航 班 370 架 次 、同 乘 人 员

23 548 名。累计判定指示病例 433 名，阳性检出人

员 72 名，其中 57 名（79.17%）为指示病例的同行人

员，非同行人员检出阳性 15 名。其中，阶段Ⅰ，共

排 查 同 行 人 员 8 688 名 ，平 均 每 架 航 班 排 查

35.17 名，排除同行人员后阳性检出率为 0.05%；阶

段Ⅱ，共排查同行人员 14 860 名，平均每架航班排

查人数上升至 120.81 名，排除同行人员后阳性检出

率为 0.07%，与阶段Ⅰ阳性检出率的差异无统计学

意义（P=0.422）。见表 1。

2. 指示病例发病前不同天数同乘人员核酸阳

性检出情况：排除指示病例同行人员后，指示病例

发病前≤4 d 的 18 073 名同乘人员中，检出 15 名阳

性，阳性检出率为 0.08%（95%CI：0.05%~0.13%）。

在指示病例发病前 4 d 内同乘人员各天均有阳性检

出，各天的检出率差异无统计学意义（P=0.215）。

发病前 5~14 d 的 5 447 名同乘人员中，排除同行人

员后无阳性人员检出。见表 2。

3. 指示病例不同距离同乘人员的核酸阳性检

出情况：航班同乘人员前后三排内的阳性检出率为

0.49%（95%CI：0.35%~0.68%），显著高于前后三排

外 的 阳 性 检 出 率［0.04%（95%CI：0.02%~0.10%），

表1 新型冠状病毒感染者航班同乘人员风险排查及核酸阳性检出情况

指标

航班数（架次）

同乘人员

包含同行人员

排除同行人员

每架航班平均排查人数

新型冠状病毒感染者数

指示病例数

同乘阳性检出人员

包含同行人员

排除同行人员

阳性检出率（%，95%CI）

包含同行人员

排除同行人员

阶段Ⅰ
247

8 688
8 586
35.17

342
297

45
4

0.52（0.39~0.69）
0.05（0.02~0.12）

阶段Ⅱ
123

14 860
14 843
120.81

163
136

27
11

0.18（0.12~0.26）
0.07（0.04~0.13）

合计

370

23 548
23 429

63.64
505
433

72
15

0.31（0.25~0.39）
0.06（0.04~0.10）

注：阶段Ⅰ：2020 年 4 月 1 日至 2021 年 11 月 11 日；阶段Ⅱ：2021 年 11 月

12 日至 2022 年 4 月 30 日
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P<0.001］。其中，与指示病例同排的阳性检出率最

高［1.90%（95%CI：1.23%~2.92%）］，显著高于前后

三 排 内 的 阳 性 检 出 率［0.49%（95%CI：0.35%~
0.68%），P<0.001］。排除指示病例同行人员后，航

班 同 乘 人 员 前 后 三 排 内 的 阳 性 检 出 率［0.15%
（95%CI：0.08%~0.27%）］仍显著高于前后三排外的

阳 性 检 出 率［0.04%（95%CI： 0.02%~0.10%），P=
0.007］，前后三排内各排的阳性检出率差异无统计

学意义（P=0.577）。见表 3。指示病例前后三排外

共检出 4 名病例，散布在距离指示病例的 11、19、

23 和 46 排，均在 2022 年 3-4 月 Omicron 变异株流行

期乘机，乘机日期分别在指示病例发病前 3、1、2 和

1 d。

4. 同乘阳性检出人员的发病/诊断时间分布：

在指示病例非同行的同乘人员检出的 15 名阳性人

员中，93.33%（14 名）的发病日期和诊断日期均在

指示病例诊断日期后 5 d 内，86.67%（13 名）在指示

病例诊断后 3 d 内发病或检测核酸阳性；阳性检出

人员发病日期与指示病例诊断日期之差的平均值

为 2.60 d，阳性检出人员诊断日期与指示病例诊断

日期之差的平均值为 3.07 d。

5. 不同变异株流行期的核酸阳性检出情况：

3 个不同变异株流行期，在指示病例非同行的同乘

人员中，阳性检出率分别为 0.11%（95%CI：0.04%~
0.29%）、0.18%（95%CI：0.03%~0.10%）和 0.20%

（95%CI：0.09%~0.44%）。 随 着 Omicron 变 异 株 的

出现，阳性检出率上升，但 Omicron 变异株流行期

和非流行期的阳性检出率差异无统计学意义（P=
0.565）。见表 4。

在 Omicron 变异株流行期，排除同行人员后阳

性人员检出 6 名，均发生在指示病例发病前 3 d 内

搭乘的航班中，其中 2 名为前 2 d、4 名为前 3 d，2 名

为同排、2 名为前后一排、1 名为前后两排、1 名为前

后三排；在 Delta/Omicron 变异株流行期中，排除同

行人员后阳性人员检出 1 名，发生在指示病例发病

前 4 d 内搭乘的航班中，前后一排；在非 Omicron 变

异 株 流 行 期 中 ，排 除 同 行 人 员 后 阳 性 人 员 检 出

4 名，均发生在指示病例发病前 4 d 内搭乘的航班

中，其中 1 名为前 1 d、2 名为前 2 d、1 名为前 4 d，

1 名为同排、1 名为前后一排、1 名为前后两排、1 名

为前后三排。

讨 论

本研究基于 2020 年 4 月至 2022 年 4 月全国新

冠病毒感染者境内航班同乘人员数据，系统分析了

中国本土新冠病毒感染者航班同乘人员的核酸阳

性检出情况，发现检出率与乘客和指示病例的相对

位置、乘机时间距离指示病例发病天数以及不同的

变异株流行相关，非同行的同乘人员中指示病例前

后三排内和发病前 4 d 内的阳性检出率相对较高，

研究结果可为有效追踪密接提供科学参考。

本研究有 79.17% 的阳性检出人员为与指示病

例同行人员。同行人员极可能在同乘之外的其他

接触中感染［12-13］。并且，同行人员在密接排查中可

通过流调询问等常规方法获得，通常可以迅速、准

确地追踪到，不必依赖同乘数据计算即可开展排

查。因此，本研究在分析中按是否为同行人员分

层，以尽可能排除同行接触导致感染的影响，也可

表 2 指示病例发病前不同天数同乘人员新型冠状病毒

阳性检出率（%，95%CI）

指示病例发病
前天数（d）

≤4
0~1
2
3
4

5~14

包含同行人员

0.22（0.16~0.30）
0.19（0.10~0.35）
0.27（0.16~0.46）
0.21（0.11~0.40）
0.18（0.09~0.37）
0.61（0.44~0.85）

排除同行人员

0.08（0.05~0.13）
0.06（0.02~0.17）
0.10（0.04~0.24）
0.12（0.05~0.28）
0.05（0.01~0.19）
0.00（0.00~0.07）

表 3 与指示病例不同座位距离的同乘人员新型冠状病毒阳性检出率

与指示病例的座位距离

前后三排内

同排

前后一排

前后二排

前后三排

其他位置

包含同行人员

阳性检出率（%，95%CI）

0.49（0.35~0.68）
1.90（1.23~2.92）
0.41（0.22~0.78）
0.15（0.05~0.44）
0.16（0.05~0.47）
0.04（0.02~0.10）

χ2值

41.32
166.94

25.94
9.05
9.61

P 值 a

<0.001
<0.001
<0.001

0.003
0.002

排除同行人员

阳性检出率（%，95%CI）

0.15（0.08~0.27）
0.29（0.10~0.85）
0.18（0.07~0.47）
0.10（0.03~0.37）
0.11（0.03~0.39）
0.04（0.02~0.10）

χ2值

7.24
10.36

6.46
1.50
1.63

P 值 a

0.007
0.001
0.011
0.222
0.201

注：均为指示病例发病日期前 4 d 内同乘人员；a与其他位置数据比较
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以观察到基于大数据计算的数字接触追踪在常规

流调之上的额外收益。

本研究发现在指示病例发病前 5~14 d，非同行

的同乘人员后续无阳性检出，而前 4 d 内均有阳性

检出。浙江省 2020 年 1-7 月新冠病毒感染密接的

队列观察也发现，与其他时间间隔相比，在感染者

发病前 2 d 至发病后 3 d 内的传播风险最高［14］。我

国于 2021 年 11 月 12 日调整新冠病毒感染者同航

班人员计算规则，计算起始点从感染者发病前 14 d
调整为 4 d，实现了在尽可能不漏掉风险人员的前

提下提高排查效率的目的。Omicron 变异株感染者

的平均潜伏期与平均潜隐期较 Delta 变异株和原始

株进一步缩短［15-18］。国内聚集性疫情调查结果显

示，Omicron 变异株感染者的潜伏期为 3.8（95%CI： 
3.5~4.1）d、潜隐期为 3.1（95%CI： 2.8~3.5）d［19］，因此

其在发病日期前可检出阳性人员需要排查的时间

至少应≤4 d。本研究对指示病例发病前 4 d 内的分

析结果显示，Omicron 变异株流行期中非同行的同

乘人员的阳性检出集中在前 3 d 内，提示在防控政

策调整后可根据防控目标和不同日期风险大小进

一步缩短排查日期范围。

本研究发现，航班同乘人员的非同行人员核酸

阳性检出多集中于指示病例的前后三排内，同排的

检出率最高，其他位置的检出率差异无统计学意

义；但仍有部分检出人员为前后三排外，分散在距

离较远的各排，无特定位置规律，可能是无人际关

联的乘客间在飞机同乘外的偶发接触所致（例如机

场摆渡车同乘）。既往关于麻疹的研究也发现，在

旅行过程各个阶段的接触，均可能导致座位较远的

同乘旅客感染［20］，例如在机场航站楼（办理登机手

续、行李提取、中转休息室或登机口等）或机场摆渡

车中。本研究还发现，前后三排外非同行阳性人员

的检出，全部发生在 2022 年 3-4 月 Omicron 变异株

流 行 期 ，前 后 三 排 外 者 的 阳 性 检 出 率 为 26.67%
（4/15），提示传播力更强的 Omicron 变异株的流行

可能增加了乘客间偶发接触的感染概率。

WHO 在其新冠病毒接触者追踪指南中曾建议

的参考规则为指示病例的前后两排内［21］。各国新

冠病毒接触者追踪建议与 WHO 一致或略有修改，

例如欧洲 CDC 早期指南中表述为坐在指示病例任

何方向的两个座位范围内［22］，加拿大为指示病例

2 m 范围内［23］。但仍有研究显示，同机舱内二排外

的乘客亦存在感染风险［24-25］。2020 年 11 月欧洲

CDC 更新的指南中，表述修改为与指示病例坐在同

一座位区域的乘客，且发现续发感染者后全舱乘客

均应被视为高风险暴露接触者［26］。而我国新冠病

毒感染防控方案中将感染者同排和前后三排乘客

判定为飞机同乘密接［27］。本研究结果支持新冠病

毒感染者前后三排范围内乘客同乘感染风险最高，

但 Omicron 变异株流行期前后三排外亦存在感染

风险，可根据防控目标和风险大小扩大或缩小排查

座位范围。

本研究发现，86.67% 的非同行阳性检出人员

在指示病例诊断后 3 d 内发病或检测阳性。我国密

接检测频次总体较高，根据我国新冠病毒感染防控

方案［27-28］，研究期间，在隔离后 1~4 d 或出现症状后

至少开展 1~2 次核酸检测，部分疫情处置中还增加

了隔离初期的检测频次，使同乘感染者更快被发

表 4 不同变异株流行期的新型冠状病毒感染者航班同乘人员风险排查及核酸阳性检出情况

指标

航班数（架次）

每架航班平均排查人数

指示病例数

后续阳性检出人员

包含同行人员

排除同行人员

同乘人员

包含同行人员

排除同行人员

阳性检出率（%，95%CI）

包含同行人员

排除同行人员

非 Omicron 变异株流行期
（2020 年 4 月至 2021 年 12 月）

107
33.21

126

14
4

3 553
3 539

0.39（0.23~0.66）
0.11（0.04~0.29）

Delta/Omicron 变异株流行期
（2022 年 1-2 月）

16
35.81

18

7
1

573
567

1.22（0.59~2.50）
0.18（0.03~0.10）

Omicron 变异株流行期
（2022 年 3-4 月）

91
33.07

102

14
6

3 009
3 001

0.47（0.28~0.79）
0.20（0.09~0.44）

注：均为指示病例发病前 4 d 内前后三排内的同乘人员
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现。本研究结果还说明，为降低疫情更大范围传播

和扩散的风险，特别是在潜伏期短、传染性进一步

增强的 Omicron 变异株流行期［15］，在发现指示病例

后，需尽可能在 1~2 d 内完成航班同乘人员计算并

提供数据，以对风险人员进行快速追踪。荷兰数学

模型模拟也发现，若在出现症状 3 d 后进行检测，即

使追踪到所有接触者也无法有效控制疫情扩散［29］。

本研究存在局限性。第一，由于无法复盘每一名

阳性检出人员的具体发现过程，无法确定后续感染

者均由航班同乘人员风险排查发现；第二，由于存

在指示病例和续发病例同时被诊断甚至续发病例

更早被诊断的特殊情况，本研究阳性检出人员仅立

足于同乘人员数据排查角度的定义，不能解释为同

乘续发率；第三，在防控政策调整后，若乘机要求、

乘客的防护、旅程中的行为、人群近期感染率、疫苗

接种率以及流行毒株传染性发生显著变化时，阳性

检出率将受到影响；第四，本研究中阳性检出人员

数较少，检出率可信区间较宽。

传统流调对感染者的人际关系追踪在多数情

况下快速、准确，但较难获取人流复杂场所的陌生

人接触者信息，人员、时间、地点、行为等信息有时

会出现回忆错误和隐瞒的情况。运用航班同乘人

员数据获取信息速度快、信息准确性高，但若供排

查的数据中无效数据占比过高反而可能降低排查

效率，因此需根据防控目标谨慎评估数据计算规则

的风险和收益，并与传统流调相结合合理使用，以

真正提高新冠病毒感染密接追踪的速度和有效性。
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胡永华

吕　筠

吴　凡

俞　敏

仇小强

刘雅文

李佳圆

张　军

官旭华

袁　萍

寇长贵

缪小平

朱凤才

吴先萍

施小明

方向华

刘殿武

杨西林

张卫东

孟　蕾

贾存显

彭　霞

潘　安

江　宇

汪　宁

唐金陵

田文静

许汴利

杨敬源

张毓洪

项永兵

贾崇奇

韩秀敏

戴江红
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