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新型冠状病毒肺炎病例呼吸道病毒载量与
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【摘要】 目的 分析新型冠状病毒肺炎（COVID-19）病例N基因Ct值与其密切接触者续发风险

的关系，进而探索呼吸道病毒载量与其传染力的关系。方法 选择北京市发病 0~7 d内有N基因Ct

值记录的COVID-19确诊病例，将其密切接触者作为研究对象。收集密切接触者相关信息，主要包括

性别、年龄、隔离方式、暴露方式、转归情况（发病与否）等变量。应用非条件多因素 logistic回归模型

分析COVID-19病例发病 0~7 d内N基因Ct值与其密切接触者转归之间关联。结果 在 1 618名密切

接触者中，77人转归为COVID-19确诊病例或无症状感染者，续发率为 4.8%。多因素分析显示，通过

同餐（OR=2.741，P=0.054）、同住（OR=9.721，P<0.001）方式暴露、非集中隔离（OR=18.437，P<0.001）、对

应病例发病 0~7 d内N基因 Ct值<20（OR=8.998，P=0.004）或 Ct值在 20~25之间（OR=3.547，P=0.032）
是密切接触者续发风险增加的危险因素。结论 COVID-19病例呼吸道病毒载量与其传染力之间存

在明确的正相关，提示COVID-19病例N基因Ct值可以作为其密切接触者管理的参考指标之一。
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【Abstract】 Objective To analyze the relationship between the cycle threshold (Ct) values
of N gene of COVID-19 cases and the secondary attack risk in close contacts, and identify the
relationship between respiratory viral load and infectivity in COVID-19 cases. Methods The
COVID-19 cases with records of Ct values of N gene within 0-7 days of onset were selected, and their
close contacts were recruited as the subjects of study. We collected the information of close contacts,
including name, gender, age, isolation mode, exposure mode and outcome (whether they were
infected with SARS-CoV-2 or not) and other variables. Multivariate logistic regression models were
used to identify the relationship between Ct values of N gene of COVID-19 cases and secondary
attack risk in close contacts. Results A total of 1 618 close contacts were recruited, in whom 77
were confirmed as symptomatic or asymptomatic COVID-19 patients with overall secondary attack
rate of 4.8%. The multivariate logistic regression analysis indicated that eating together (OR=2.741,
P=0.054), living together (OR=9.721, P<0.001), non-centralized isolation (OR=18.437, P<0.001) and
COVID-19 case's values of N gene within 0-7 days of onset being <20 (OR=8.998, P=0.004) or 20-25
(OR=3.547, P=0.032) were significantly associated with higher likelihood of being infected with
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SARS-CoV-2 in close contacts. Conclusion The results indicated that positive relationship exists
between respiratory viral load and infectivity in COVID-19 cases, suggesting that Ct values of N gene
can be used as an early warning indicator for the management of close contacts of COVID-19 cases.
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新型冠状病毒肺炎（COVID-19）全球大流行导

致严重疾病负担［1-2］。COVID-19病例传染性强，极

易在密切接触者中引起续发病例。密切接触者追

踪和隔离管理是减少COVID-19疫情传播的重要手

段［3-4］。国内外关于 COVID-19病例密切接触者续

发风险的研究显示，年龄、暴露方式和时长、病例病

程、病例严重程度等变量与COVID-19病例密切接

触者的续发风险密切相关［3-13］。有研究显示，

COVID-19病例N基因Ct值可作为呼吸道病毒载量

的指示指标，常用于病毒载量的定量，Ct值越大病

毒载量越低，Ct值越小病毒载量越大［14］。本研究将

COVID-19病例密切接触者的续发率作为传染力的

指示指标，分析COVID-19病例感染的新型冠状病

毒N基因Ct值与其密切接触者续发风险的关系，进

而分析病毒载量与其传染力的关系。

对象与方法

1. 研 究 对 象 ：选 择 北 京 市 2020 年 1-7 月

COVID-19发病且有发病 0~7 d内N基因 Ct值记录

的确诊病例，将其密切接触者作为研究对象。确诊

病例的纳入标准：①有明确发病日期记录；②发病

0~7 d内有N基因Ct值记录；③密切接触者信息记

录完整。排除新发地市场从业人员（这部分病例的

密切接触者很多有新发地市场共同暴露史）。

2.研究方法：收集确诊病例的发病日期和采样

日期，选择COVID-19确诊病例发病0~7 d内咽拭子

标本核酸检测结果中N基因Ct值作为呼吸道病毒

载量的指示指标。查询北京市全部确诊病例的实

验室记录，获取N基因Ct值。收集纳入确诊病例的

密切接触者相关信息，主要包括性别、年龄、隔离方

式（集中隔离或居家、住院等其他隔离方式）、暴露方式

（同住、同餐及其他暴露方式）、转归情况（发病与否）。

3. 统计学分析：采用WPS软件进行数据录入

和整理，采用 SPSS 20.0软件对数据进行统计学分

析。采用 Pearson χ2检验进行单因素分析，比较不

同特征的密切接触者转归情况。以密切接触者核

酸检测结果（阴性=0，阳性=1）为因变量，以性别

（男=1，女=2）、年龄（<18岁=1，≥18岁=2）、暴露方式

（同餐=1，同住=2，其他=3）、隔离方式（居家或住院

等非集中隔离=1，集中隔离=2）、N基因Ct值（Ct值<
20=1，Ct值 20~=2，Ct值 25~=3，Ct值 30~=4，Ct值>
35=5），采用非条件多因素 logistic回归模型分析

COVID-19确诊病例密切接触者续发风险的影响因

素。以P<0.05为差异有统计学意义。

结 果

1.一般特征：共纳入 81例发病 0~7 d内有N基

因Ct值记录的确诊病例，将其 1 618名密切接触者

作为研究对象。其中男性 926人（占 57.2%），女性

692人（占 42.8%）；儿童 81人（占 5.0%），成年人

1 537人（占 95.0%）；暴露方式为同餐、同住或其他

分别为102人（占6.3%）、163人（占10.1%）和1 353人
（占 83.6%）；隔离方式为集中隔离 1 295人（占

80.0%），其他隔离方式323人（占20.0%）。见表1。
2.不同特征密切接触者的 COVID-19续发率：

1 618名密切接触者中，77人转归为COVID-19确诊

病例或无症状感染者，续发率为 4.8%。单因素分

析结果显示，不同性别、不同N基因Ct值分组之间

的密切接触者续发率的差异无统计学意义（P>
0.05），成年人与儿童、不同隔离方式、不同暴露方

式之间的密切接触者续发率的差异有统计学意义

（P<0.05）。见表1。
3.影响COVID-19密切接触者续发风险的多因

素分析：非条件多因素 logistic回归分析的结果显

示，调整性别、年龄这两个人口学变量后，通过同餐

（OR=2.741，P=0.054）、同住（OR=9.721，P<0.001）方

式暴露、非集中隔离（OR=18.437，P<0.001）、对应病

例发病 0~7 d 内 N 基因 Ct 值 <20（OR=8.998，P=
0.004）或Ct值 20~25（OR=3.547，P=0.032）是影响密

切接触者续发风险的危险因素。见表2。

讨 论

相关研究显示，COVID-19密切接触者感染危
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险因素为同餐、同住、住院隔离方式等［3］，辽宁省为

年龄、亲属、同住［5］，广州市为年龄、亲属、同餐、经

常接触［6］，福建省为年龄、接触程度［7］，宁波市为同

住、聚餐娱乐、乘坐同一交通工具［8］，青岛市为女性

病例、接触时间>2 d、病例严重程度［9］，广东省为年

龄、女性、接触频次、病例病程、严重程度［10］，杭州市

为接触程度、同住［11］，深圳市为同住、乘坐同一交通

工具［12］，中国台湾地区为病例病程、同住［13］。本研

究也发现同餐、同住是密切接触者感染的危险因

素，但是各个研究之间纳入分析的变量存在差异。

我国COVID-19防控方案明确要求对于密切接

触者首选集中隔离医学观察，只有在特定条件下才

进行居家隔离医学观察［15］，但是在疫情早期往往不

能严格执行，不能保证单人单间等要求。本研究比

较了集中隔离与非集中隔离两种不同方式下的密

切接触者续发风险，发现非集中隔离是密切接触者

续发风险增高的危险因素，提示集中隔离医学观察

对于减少密切接触者聚集性活动、增加社交距离至

关重要，从而减少密切接触者的续发风险。

本研究将N基因Ct值作为呼吸道病毒载量的

指示指标，密切接触者的续发率作为传染力的指示

指标。研究结果显示，与发病 0~7 d内 N基因 Ct
值>35的确诊病例相比较，N基因Ct值<20及在 20~
25之间的确诊病例的密切接触者续发风险均

增加。

本研究存在局限性。第一，应用 COVID-19病
例N基因Ct值作为呼吸道病毒载量的指示指标，没

有直接使用病毒分离方法确定病毒载量。目前N
基因 Ct值常用于对病毒载量分析，Ct值越大病毒

载量越低，Ct值越小病毒载量越大，N基因Ct值为

22、25、30和 35分别对应的病毒载量为 10 000 000、
1 000 000、21 000和 400拷贝/ml［14］。第二，有研究

显示COVID-19呼吸道病毒载量在发病前后最高，

但是在发病 7 d后下降［16］，本研究仅纳入发病 0~7 d
内的确诊病例，部分排除采样时间对病毒载量的影

响。但是由于数据可及性问题，本研究仅纳入部分

有N基因Ct值记录的确诊病例，未纳入全部确诊病

例。同时，确诊病例核酸检测时间和暴露时间等变

量受到数据可及性影响未能纳入分析。第三，由于

无症状感染者没有明确发病时间，无法判断病程，

因而未纳入本研究。有研究显示无症状感染者与

有症状的确诊病例排毒过程类似［17］，因此本研究针

对确诊病例的研究结果也能一定程度上反应无症

状感染者的情况。

综上所述，除了暴露方式、隔离方式影响

COVID-19密切接触者的续发风险，COVID-19病例

呼吸道病毒载量与其传染力之间存在正相关，

COVID-19病例N基因Ct值可作为其密切接触者管

表2 影响COVID-19密切接触者续发风险的非条件

多因素 logistic回归分析

变量

暴露方式

同餐

同住

其他

隔离方式

非集中

集中

N基因Ct值 a

<20
20~
25~
30~
>35

β

1.008
2.274

2.914

2.197
1.266
0.692
0.379

sx

0.523
0.303

0.365

0.757
0.590
0.590
0.606

Wald
χ2值

3.717
56.235

63.589

8.422
4.612
1.378
0.392

P值

0.054
<0.001

<0.001

0.004
0.032
0.240
0.531

OR值（95%CI）

2.741（0.983~7.640）
9.721（5.365~17.615）
1.000

18.437（9.007~37.738）
1.000

8.998（2.041~39.677）
3.547（1.117~11.263）
1.998（0.629~6.349）
1.461（0.446~4.790）
1.000

注：a密切接触者对应病例的咽拭子标本核酸检测结果中N基

因Ct值

表1 不同特征密切接触者的COVID-19续发率的比较

变量

性别

男

女

年龄组（岁）

≥18
<18

暴露方式

其他

同餐

同住

隔离方式

集中

非集中

N基因Ct值 a

<20
20~
25~
30~
>35

合计

研究对象

人数

926
692

1 537
81

1 353
102
163

1 295
323

136
392
644
370
76

1 618

构成比
（%）

57.2
42.8

95.0
5.0

83.6
6.3
10.1

80.0
20.0

8.4
24.2
39.8
22.9
4.7

100.0

密切接触者续发

人数

40
37

69
8

23
8
46

14
63

6
23
28
14
6
77

率
（%）

4.3
5.3

4.5
9.9

1.7
7.8
28.2

1.1
19.5

4.4
5.9
4.3
3.8
7.9
4.8

χ2值

0.922

4.927

228.000

193.600

3.764

P值

0.337

0.026

<0.001

<0.001

0.439

注：a咽拭子标本核酸检测结果
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理的参考指标之一。
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