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【摘要】 目的 分析北京市昌平区一起新型冠状病毒（新冠病毒）Delta变异株家庭聚集性疫情

的流行特征和传播链。方法 应用流行病学调查和大数据技术核查病例的活动轨迹，对活动轨迹涉

及的风险点位进行密切接触者追踪、人员和环境采样核酸检测，对核酸阳性标本进行基因测序分析。

结果 2021年 11月 1日，通过人群主动筛查，发现北京市昌平区一起涉及 5例新冠病毒感染者的

Delta变异株家庭聚集性疫情。感染来源于 10月 22-27日与该起家庭聚集性疫情的首发病例在同一

酒店集中隔离。感染来源在隔离期间可能通过通风管道气溶胶传播给该起疫情的首发病例。首发病

例 10月 27日解除隔离，10月 27日至 11月 1日在共同居住期间造成其他 4名家庭成员续发感染。

结论 新冠病毒Delta变异株易引发家庭聚集性疫情，隔离酒店上下通风管道传播应引起重视。
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【Abstract】 Objective To investigate the epidemiological characteristics and the
transmission chain of a family clustering of COVID-19 cases caused by severe acute respiratory
2019-nCoV Delta variant in Changping district of Beijing. Methods Epidemiological investigation
was conducted and big data were used to reveal the exposure history of the cases. Close contacts
were screened according to the investigation results, and human and environmental samples were
collected for nucleic acid tests. Positive samples were analyzed by gene sequencing. Results On
November 1, 2021, a total of 5 COVID-19 cases caused by 2019-nCoV Delta variant were reported in
a family detected through active screening. The infection source was a person in the same designated
isolation hotel where the first case of the family cluster was isolated from 22 to 27, October. The first
case was possibly infected through aerosol particles in the ventilation duct system of the isolation
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hotel. After the isolation discharge on October 27, and the first case caused secondary infections of
four family members while living together from October 27 to November 1, 2021. Conclusion
2019-nCoV Delta variant is prone to cause family cluster, and close attention needs to be paid to
virus transmission through ventilation duct system in isolation hotels.

【Key words】 COVID-19; 2019-nCoV; Delta variant; Aerosol; Infection source
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新型冠状病毒（新冠病毒）不断发生进化和变

异，产生多种病毒变异株，如 Alpha（B.1.1.7）、Beta
（B. 1.351）、Gamma（P. 1）、Delta（B. 1.617.2）和

Omicron（B. 1.1.529）等［1］。 其 中 Delta 变 异 株 于

2020年 10月在印度发现，2021年 4月在全球范围

迅速传播和流行，7月已成为全球主导毒株［2］。由

于该毒株载量高、传播力强、代际间隔短、传播速度

快等流行病学特征［3］，与既往其他毒株相比，Delta
变异株更易发生气溶胶传播，给新型冠状病毒肺炎

（新冠肺炎）疫情防控带来诸多挑战［4］。本研究旨

在对一起可能经气溶胶传播的Delta变异株聚集性

疫情进行感染来源调查，分析其流行特征和传播

链，为今后新冠肺炎疫情防控提供参考依据。

对象与方法

1.研究对象：2021年 11月 1日，北京市昌平区

报告一起新冠病毒Delta变异株导致的家庭聚集性

疫情，感染来源不明确。研究对象为该家庭聚集性

疫情的全部 5例新冠病毒感染者，对其进行感染来

源调查。

2.研究方法：

（1）相关定义：①确诊病例、无症状感染者、密

切接触者（密接）、密接的密接（次密）及临床分型：

见《新型冠状病毒肺炎防控方案（第八版）》［5］；②风

险点位：确诊病例发病前 14 d至隔离治疗前、无症

状感染者核酸检测阳性前 14 d至隔离治疗前到访

的地点。

（2）流行病学调查：通过流行病学调查和大数

据技术，对 5例新冠病毒感染者进行活动轨迹核

查，对活动轨迹涉及的风险点位进行密接判定，并

对全部密接和环境进行采样检测。流行病学调查方

法依据《新型冠状病毒肺炎防控方案（第八版）》［5］。

（3）实验室检测：①应用实时荧光 PCR进行新

冠病毒核酸检测（双试剂检测），主要针对新冠病毒

基因组中开放读码框 1ab（ORF1ab）和核壳蛋白N。
Ct值常用于新冠病毒载量的定量，Ct值越高载量越

低，Ct值越低载量越高，根据Ct值高低和发病日期

可提示病程［6］。②应用全基因组测序技术对阳性

人员和环境标本进行测序，测序结果与近期输入病

例和本土病例序列进行比对。实验室检测流程和

结果判定依据《新型冠状病毒肺炎防控方案（第

八版）》［5］。

（4）感染来源：考虑病例发病时间、排毒周期、

接触时间、接触方式、接触地点，对流行病学调查、

大数据分析比对和基因测序结果进行分析，明确该

起疫情的感染来源，梳理病例之间的传播链。感染

来源调查技术路线与北京市顺义区、大兴区局部地

区等其他新冠肺炎聚集性疫情近似［7-8］。

3.统计学分析：使用WPS Office软件进行数据

录入、整理和绘图。采用描述性流行病学方法，对

本起聚集性疫情相关病例的时间、地区和人群分

布、流行病学史、风险点位涉及的密接和环境核酸

检测结果、阳性标本基因序列进行描述，进而确定

疫情的感染来源和传播链。

结 果

1. 疫情概况：2021年 10月 31日，北京市昌平

区某社区在风险人群主动筛查标本中，发现 1份
10混 1口咽拭子标本为新冠病毒核酸阳性，当日采

集 10人及其同住人员鼻咽拭子。11月 1日，检出

其中 1人及其家庭成员 4人为核酸阳性，其余均为

阴性，随即对病例所在社区进行封控管理、全员核

酸检测。11月 2日，病例所在社区升级为中风险地

区。11月 16日，病例所在社区 14 d内无新增病例，

降为低风险地区，按管控区继续 7 d管控。11月
23日，全员核酸检测均为阴性，全部管控措施解除。

此次聚集性疫情未发生社区续发病例，共报告

5例新冠病毒感染者，均通过人群主动筛查发现，

分别为病例A（首发病例，为某外省病例的次密）、A
的妻子（B）、A的母亲（C）、A的女儿（D）、A的儿子

（E）。病例A~C均接种 2剂新冠肺炎灭活疫苗，病

例D、E未接种疫苗。临床分型为普通型 2例，轻型
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3例，无重型、危重型和死亡病例。

2.流行病学特征：5例新冠病毒感染者来自同

一家庭，家庭成员全部发病，病例A为指示病例和

首发病例，病例 B~E为续发病例。病例 A~E发病

时间分别为 2021年 10月 31日、11月 1日、11月
1日、11月 1日和 11月 2日，首次检出阳性时间均为

11月 1日，报告时间均为 11月 2日。综合分析首次

核酸检测阳性Ct值和发病时间，推测病例A发病时

间最早，B其次，C~E发病时间较晚。见表1。
3.感染来源：

（1）指示病例、首发病例：病例 A，确诊病例，

男，39岁，在京居住地为昌平区某社区，某公司干

部职员，与病例B~E共同居住。2021年 4月 1日和

4月 22日完成第一和第二剂次新冠肺炎灭活疫苗

接种。自述于 10月 31日出现咳嗽、发热 37.3 ℃等

症状。11月 1日新冠病毒核酸检测阳性，当日转至

定点医院。11月 2日，定点医疗机构确诊其为新冠

肺炎普通型。

病例A近 14 d内无出京史。由于其同事 T为
某外省病例的密接，病例 A被作为次密于 10月
22-27日在同一隔离酒店单间集中隔离。10月
23-27日，采集病例A鼻咽拭子核酸检测结果均为

阴性。同事 T未感染新冠病毒，10月 21-30日鼻咽

拭子的核酸检测结果均为阴性，排除同事T传播给

病例A的可能。

（2）风险点位排查：对病例A~E进行流行病学

调查，活动轨迹分别涉及风险点位 24、6、8、0和
11个，密接分别为 714、291、73、0和 329个。对所

有风险点位的密接和环境标本进行新冠病毒核酸

检测，4件 5混 1家庭环境标本中 3件为阳性，70件
病例A办公室环境标本中 3件为阳性（均为病例A
直接接触的物品），其余环境标本和所有人员标本

均为阴性，排除在上述风险点位造成首发病例A或

其家庭成员B~E引入该疫情的可能。见表2。
（3）大数据比对：对病例A~E发病前 14 d至隔

离治疗前的活动轨迹与既往病例进行大数据比对

分析，发现病例A与昌平区其他病例O、M和N在同

一隔离酒店有同时空交集。病例A于 2021年 10月
22-27日在 B210房间集中隔离，病例 O、M和 N均

为 2021年 10月北京市昌平区报告的内蒙古自治区

额济纳旗输入疫情相关病例，当时作为密接，分别

于 10月 22-27日（住B110房间）、10月 22-27日（住

B106房间）、10月 22-31日（住B106房间，病例M检

出核酸阳性后病例N于 10月 27日转至B115房间）

在同一酒店集中隔离。无其他有公共卫生学意义

的同时空交集。

（4）隔离酒店调查：该隔离酒店共 2层，除上述

病例外未检出其他病例，监控视频查看入住、送餐、

清运垃圾、消毒和采样等环节，未发现首发病例A
与 O、M和 N有接触。病例 O于 10月 22-27日在

B110房间集中隔离，10月 25日发病，10月 27日检

出新冠病毒核酸阳性；11月 1日采集 B110房间

30件环境标本，7件核酸阳性。病例 A居住在

B210房间，在B110房间正上方，2个房间的卫生间

均没有排风扇，只有一个开口的通风管道上下相

通，楼顶没有强排设施。见图 1。11月 1日采集

表2 5例新型冠状病毒感染者的风险点位密接及环境采样核酸检测

病例编号

A
B
C
D
E

病例关系

本人

妻子

母亲

女儿

儿子

风险点位数（个）

24
6
8
0
11

风险点位密接数（个）

714
291
73
0

329

人员核酸检测

阴性

阴性

阴性

阴性

阴性

环境样本核酸检测

4件5混1家庭环境标本中3件阳性，70件办公室环境
标本中3件阳性，其余均为阴性

阴性

阴性

阴性

阴性

表1 5例新型冠状病毒感染者基本特征

病例
编号

A
B
C
D
E

病例
关系

本人

妻子

母亲

女儿

儿子

性别

男

女

女

女

男

年龄
（岁）

39
39
63
3
12

职业

干部职员

教师

家务及待业

散居儿童

学生

临床分型

普通型

普通型

轻型

轻型

轻型

发病日期

2021/10/31
2021/11/01
2021/11/01
2021/11/01
2021/11/02

首次核酸
检测阳性日期

2021/11/01
2021/11/01
2021/11/01
2021/11/01
2021/11/01

首次核酸检测阳性Ct值
A试剂

（ORF1ab）
12.26
19.04
35.87
27.46
阴性

A试剂
（核壳蛋白N）

15.41
19.96
35.63
28.35
38.22

B试剂
（ORF1ab）
14.85
19.13
34.60
27.23
阴性

B试剂
（核壳蛋白N）

14.23
20.29
35.69
28.68
阴性

注：ORF1ab：开放读码框1ab
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B210房间 31件环境标本，均为阴性；11月 2日采集

B210、B110房间卫生间通风、排污管道20件环境标

本，其中 B110房间卫生间通风管道内壁深部 2件
核酸阳性（Ct值：阳性标本 1：ORF1ab为 25.80、核壳

蛋白N为 28.38；阳性标本 2：ORF1ab为 32.83、核壳

蛋白N为35.65），其余均为阴性。

（5）基因测序：经序列测定，共获得 9条新冠病

毒全基因组序列。序列比对结果显示，病例A~E、
O的病毒核苷酸相似度为 100%，均属于Delta变异

株（B.1.617.2），为同一传播链。同时与病例O所住

B110房间卫生间的 1件通风管道内壁深部环境标

本的病毒核苷酸相似度也为 100%。但与病例M、N
的病毒核苷酸相似度为 99.997%，存在 1个核苷酸

突变位点差异。

（6）传播链：此次疫情为单一传播链，感染来源

为病例 O。 2021 年 10 月 22-27 日，病例 O（住

B110房间）隔离期间可能通过上下楼层通风管道

气溶胶传播，造成病例A（住同一隔离酒店B210房
间）感染。10月 27日病例 A解除隔离回家，11月
1日首次检出核酸阳性并隔离治疗。10月 27日至

11月 1日病例A与家庭成员B~E共同居住，期间造

成4名家庭成员续发感染，传播链见图2。

讨 论

新冠病毒的传播途径主要包括飞

沫传播、接触传播和气溶胶传播，其中

关于气溶胶传播的研究较少。本研究

发现气溶胶传播是新冠病毒重要的传

播途径之一，首发病例A可能通过隔离

酒店卫生间的通风管道造成气溶胶传

播，主要依据：第一，病例A在酒店隔离

期间与感染来源病例O所住房间为上下

楼层，公用通风管道，2个隔离房间的卫

生间通风管道存在气流流动；第二，2个隔离房间

卫生间的通风、排污管道 20件环境标本中，2件通

风管道内壁深部环境标本核酸阳性，且与病例A、O
的病毒核苷酸相似度为 100%；第三，病例 O于

10月 25日发病，居住房间 30件环境标本 7件核酸

阳性，病例A房间 31件环境标本均阴性，提示病例

O产生的气溶胶造成通风管道内壁环境污染；第

四，监控视频查看隔离酒店入住、送餐、清运垃圾、

环境消杀和采样环节，未发现其他交叉传播可能；

同时，流行病学调查和大数据比对分析均排除病例

A及其家庭成员 B~E在其他地点引入该疫情的

可能。

由于新冠病毒气溶胶传播的隐匿性，首发病例

A在与感染来源没有直接接触的情况下通过气溶

胶传播而感染，解除隔离后导致其他 4名家庭成员

在共同居住期间感染。研究表明，气溶胶传播距离

远超过飞沫传播的 1~2 m，甚至可达 8 m［9］；气溶胶

中新冠病毒可存活 3 h，提示可以导致 3 h内同密闭

空间的非直接接触人员感染［10］；室内密闭空间可能

导致超级传播事件，如中国吉林省通化市“1传
141”传播事件［11］、“钻石公主号”传播事件［12］和美国

斯卡吉特山谷合唱团传播事件［13］。可见气溶胶传播

距离远、影响时间长、感染人数多，疫情防控难度大。

由于病毒气溶胶检测难度大，气溶胶传播的案

例报道较少。既往研究发现通过排污管道造成上

下楼层传播、公共交通工具传播、餐馆内部传播和

建筑物内部传播等气溶胶传播事件［14-20］。中国广

州市［14］、韩国［15］等地区均发现由于排污管道口封闭

性差，通过卫生间排污管道造成上层住户感染。中

国广州市 Delta变异株聚集性疫情期间发现通过

“握手楼”门窗造成气溶胶传播，模拟实验显示只要

图1 隔离酒店建筑物通风、排污管道及气流方向示意图

图2 北京市昌平区一起家庭聚集性新型冠状病毒肺炎疫情的传播链
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隔离病房的门打开，“握手楼”外墙距离仅为 0.51 m
的走廊内颗粒物浓度迅速升高［16］。新冠病毒传播

主要与病例病程、排毒活动、通风情况、人员密集程

度、接触时间以及个人防护等因素相关［17］，餐馆、出

租车、教堂等室内密闭空间在特定条件下容易造成

气溶胶传播［18-20］。当前主要流行毒株为Delta变异

株，该变异株病毒载量高，气溶胶传播的风险大大

增加［5］。因此，提示应加强对密闭场所的疫情防控

措施。

本研究发现该隔离酒店老旧，通风管道上下相

通，通风管道口敞开，在病例离开 5 d后仍能在通风

管道内壁深部检出 2件环境阳性标本，其中 1件阳

性标本 Ct值较低，ORF1ab为 25.80、核壳蛋白N为

28.38。有研究显示，Ct值越低提示病毒载量越高，

传染性越强［6］。这些结果表明，病例O在隔离酒店

期间通过呼吸、说话、咳嗽、排泄等过程产生气溶

胶［21］，并在通风管道内部沉降富集，在阴冷潮湿的

通风管道内存活时间较长。因此，要加强对隔离酒

店、病例同单元住户的管理，通过工程改造、优化流

程和加强监测降低建筑物内部气溶胶传播风险。

本研究存在局限性。由于发现此次家庭聚集

性疫情的时间距离首发病例解除隔离时间已有

5 d，未能采集到隔离酒店房间的气溶胶标本，导致

本研究缺乏气溶胶标本的直接结果。不过本研究

取得关键间接证据，即隔离房间卫生间的 2件通风

管道内壁深部环境涂抹标本阳性，且与首发病例

A、感染来源病例O的病毒核苷酸相似度为100%。
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