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【摘要】 目的 调查新型冠状病毒（新冠病毒）Delta变异株引起的宁波市镇海区本土聚集性疫

情，分析其传播链，为新型冠状病毒肺炎（COVID-19）疫情防控提供参考依据。方法 资料来源于现

场调查收集 2021年 12月 6-18日宁波市镇海区新冠病毒感染者个案信息。采用现场流行病学调查方

法，描述COVID-19病例流行病学特征和传播链。结果 首例病例为途经中风险地区，直接或间接接

触阳性感染者而感染新冠病毒，后继出现家庭内聚集性疫情，并通过工作、生活、艾灸养生活动等密切

接触而传播。疫情共持续 14 d，共报告确诊病例 74例，潜伏期M（Q1，Q3）为 4.0（3.0，5.8）d。所有病例

均在一条传播链上，传播 6代以上，代间距M（Q1，Q3）为 3.5（2.0，5.3）d。基因测序结果为Delta变异株

（AY.4进化分支），流行病学调查和基因测序结果均显示宁波市镇海区本土疫情与上海市疫情为同一

起关联疫情。结论 本起疫情传播链清晰，Delta变异株（AY.4进化分支）具有明显的家庭、封闭场馆、

集中居住地聚集性，要加强重点区域、重点人群健康管理，提高核酸检测频次。
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【Abstract】 Objective To investigate the local epidemic of COVID-19 caused by
2019-nCoV Delta variant in Zhenhai district of Ningbo, identify the transmission chain and provide
reference for the prevention and control of COVID-19 epidemic. Methods The incidence data of
COVID-19 in Zhenhai from 6 to 18 December, 2021 were collected in field investigation. Field
epidemiological investigation was conducted to understand the epidemiological characteristics of
COVID-19 cases and analyze the transmission chains. Results The first case might be infected with
2019-nCoV through direct or indirect exposure when passing through a medium-risk area, then a
family cluster was caused, and the epidemic spread through close contacts of family members with
others such as work, daily life, and moxibustion. The epidemic lasted for 14 days, and 74 confirmed
COVID-19 cases were reported. The median incubation period was 4.0(3.0,5.8)d. All the cases were
in a chain of transmission for more than 6 generations, and the intergenerational interval was
3.5(2.0, 5.3)d. The gene sequencing result indicated that the pathogen was Delta AY. 4 variant of
2019-nCoV. Both the epidemiological investigation and the gene sequencing results supported that
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the local COVID-19 epidemic in Zhenhai was associated with the COVID-19 epidemic in Shanghai.
Conclusions The transmission chain of this epidemic was clear. Delta AY. 4 variant has obvious
characteristic to cause case clusters in families, places with poor ventilation, and residential
communities. It is suggested to strengthen the health management in key areas and key populations,
and increase the frequency of nucleic acid testing.
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新型冠状病毒（新冠病毒）引起的新型冠状病

毒肺炎（COVID-19）仍处于全球大流行发展阶段，

全国时有散发病例和聚集性疫情发生［1-3］，随着

COVID-19疫情在全球的持续蔓延，新冠病毒在长

期扩散中不断变异。Delta变异株是继Alpha变异

株之后的高传播性关切变异株，于 2020年 10月在

印度发现。截至 2021年 12月，Delta变异株序列数

约占全球已测序 COVID-19病例的 60%，至少在

178个国家传播。Delta变异株仍在继续变异和进

化，目前已分化出 210种亚变种（Pango命名法），这

些亚变种中以AY.4最为常见［4-6］。

2021年 12月，中国宁波市镇海区发生一起本

土COVID-19聚集性疫情，流行病学调查（流调）结

果显示，本起疫情由新冠病毒Delta变异株（AY.4进
化分支）引起，共报告COVID-19确诊病例 74例，所

有病例感染来源调查及本地传播路径清晰，仅波及

镇海区 1个街道 7个社区或城中村，未造成疫情扩

散外溢。本研究通过分析该起疫情流行特征与传

播关系，为COVID-19疫情防控提供参考依据。

对象与方法

1. 调查对象：来源于疫情现场流调获得的

2021年 12月 6-18日宁波市镇海区新冠病毒感染

者（确诊病例和无症状感染者）个案信息。

2.调查方法和内容：采用现场流调方法，包括

个案调查、信息报告及查阅病历等，结合公安大数据

轨迹排查定位技术，收集病例发病及就诊、流行病学

史、密切接触者（密接）等信息，个人信息予以保密。

3. 实验室检测：采集调查对象的呼吸道标本

（鼻咽拭子、咽拭子和深咳痰液）。核酸检测参照新

冠病毒样本采集和检测技术指南要求进行。由浙

江省 CDC、宁波市 CDC对阳性样本进行新冠病毒

基因序列测定，并在第一时间将测序结果和样本报

送中国CDC进行比对。宁波市CDC采用了纳米孔

公司发布的关于新冠病毒测序的实验流程，利用针

对新冠病毒特异性的 98对引物对阳性样本的

cDNA进行 PCR扩增，靶向富集新冠病毒基因组序

列片段，进行测序文库的构建。

4. 相关定义：COVID-19聚集性疫情、确诊病

例、无症状感染者等定义参照《新型冠状病毒肺炎

防控方案（第八版）》［7］。密接的判定依据浙江省防

控要求，指疑似病例和确诊病例的症状出现前 5 d
或无症状感染者的标本采样前 5 d开始，与其有近

距离接触但未采取有效防护的人员。密接的密接

（次密）的判定为密接与确诊病例或无症状感染者

的首次接触（确诊病例发病前 2 d或无症状感染者

标本采样前 2 d至被隔离管理前这段时间内，密接

与确诊病例或无症状感染者的第一次接触）至该密

接被隔离管理前，与密接有共同居住生活、同一密

闭环境工作、聚餐和娱乐等近距离接触但未采取有

效防护的人员。封控区、管控区和防范区依据《新

型冠状病毒肺炎疫情社区防控方案》，根据感染者

的活动范围和停留时间等实际情况评估后划分。

潜伏期：选择单次暴露的确诊病例计算潜伏期，以

中位潜伏期表示；代间距：原发病例的发病日期与

其传播感染导致的续发病例发病日期的间隔时间。

5.统计学分析：采用Excel 2020软件建立数据

库，按照病例发病日期绘制流行曲线，进行三间分

布描述；定性资料采用率或构成比描述，定量资料

呈偏态分布的采用M（Q1，Q3）描述。传播链示意图

用Drawio流程图制作。

结 果

1.三间分布：首例病例为有过外省中风险地区

旅居史的人员，回宁波市镇海区后实施 14 d日常健

康监测管理，在解除日常健康监测前进行最后一次

核酸检测时发现新冠病毒核酸阳性。截至 2021年
12月18日24时，镇海区累计报告确诊病例74例，无

症状感染者0例。部分确诊病例的鼻咽拭子标本经

浙江省CDC、宁波市CDC新冠病毒全基因组测序分
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析结果显示，确定为Delta变异株（AY.4进化分支）。

（1）时间分布：首例病例发病时间在 11月

25日，报告时间在 12月 6日，首例病例发现时已至

少传播 3代。其余病例发病时间在 11月 29日至

12月 17日，发病高峰出现在 12月 10-11日，占发病

总数的 32.43%（24/74）。12月 6日报告首例病例，

12月 7日全市启动Ⅰ级应急响应，镇海区实施封闭

管理，12月19日解除Ⅰ级应急响应。见图1。
（2）人群分布：确诊病例年龄分布较广，最小

2岁，最大 80岁，其中>60岁 20人，占 27.02%；年龄

M（Q1，Q3）为52.0（39.3，61.0）岁。男女比例为1.31∶1。
职业以工人（55.40%，41/74）和家务待业（27.03%，

20/74）为主，其他职业包括干部职员（9.46%，7/74）、

学生与儿童（6.76%，5/74）和农民（1.35%，1/74）。

（3）地区分布：74例确诊病例分布于宁波市镇

海区 1个街道 7个社区或城中村，半径 2 km范围

内。其中以 H工地集中居住点确诊病例数最多

（36.49%，27/74），其次是W村（22.97%，17/74）和 L
小区（22.97%，17/74）。

2.潜伏期与临床分型：选取单次暴露且暴露时

间明确的17例确诊病例计算潜伏期，潜伏期M（Q1，

Q3）为 4.0（3.0，5.8）d，临床分型以轻型为主，轻型、

普通型和重型分别占 87.84%（65/74）、10.81%（8/
74）和1.35%（1/74）。

3.传播场所与发现方式：疫情早期发现方式以

封控区例行采样和居家隔离采样发现为主，随着管

控措施的逐步落实，疫情中后期的确诊病例均在集

中隔离点检测发现。其中集中隔离点检测发现

45 例（60.81%），封 控 区 例 行 采 样 发 现 22 例

（29.73%），居家隔离采样发现7例（9.46%）。

4.传播链分析：所有确诊病例均在一条传播链

上，无感染来源不明的病例。首例病例首先在家庭

内传播（2代，2例），由家庭成员传染给同事（3代，

1例），再由被感染的同事通过A艾灸养护中心内活

动造成多人感染（4代，艾灸养护中心直接暴露发

病 18例，家庭、同事传播 5例），然后由该中心的病

例在家庭内、W村内引起续发感染（5代，20例），被

感染病例通过早餐售卖等环节，进一步传入H工地

集中居住点，引起集中居住地聚集性疫情（6代及

以上，27例）。疫情传播 6代以上，代间距M（Q1，

Q3）为 3.5（2.0，5.3）d。本起疫情涉及场馆、社区、集

中居住地聚集性疫情各 1起，其中包含了 11起家庭

聚集性疫情。见图2。
（1）首例病例感染发病情况：首例病例于 11月

22日在上海市出差途经中风险地区，不能排除与

已知病例或未知感染者通过直接或间接接触而感

染新冠病毒的可能。返回宁波市镇海区后，11月
25日即出现畏寒、乏力和发热等症状。当天主动

就诊，新冠病毒核酸检测阴性。11月 26日至 12月
3日落实健康监测，12月 5日健康监测解除前核酸

检测显示异常，6日复检新冠病毒核酸阳性。同时

引起家庭内传播，导致母亲（病例 2）和妻子（病例

3）感染。病例2又通过共同工作传染给病例7。
（2）A艾灸养护中心聚集疫情：A艾灸养护中心

为一封闭式公共场所，空间狭小密闭，通风不良，多

个点位采样检出新冠病毒核酸阳性。顾客以老年

人为主，个人防护不良。该起疫情于 12月 7日报告

首例病例，由病例 7频繁出入 A艾灸养护中心引

入。导致直接暴露于养护中心的续发病例 18例，

并引起W村和H工地集中居住点续发疫情。

（3）W村聚集疫情：共报告 17例确诊病例。A
艾灸养护中心暴露的人员中有 5例病例居住于该

村。该村为城中村，居住环境拥挤，5~10户家庭共

同使用同一个院落，共用 1个卫生间，卫生间卫生

条件较差且通风不良，外

环境采样多个点位新冠病

毒核酸阳性，提示可能通

过家庭内传播、共用卫生

间、暴露于污染的环境引

起疫情传播扩散。

（4）H工地集中居住

点聚集疫情：H工地集中

居住点为 4个建筑公司工

人集中居住地，引入病例

21居住在W村，为H工地

集中居住点食堂早餐厨图1 宁波市镇海区新型冠状病毒肺炎聚集性疫情发病时间及防控措施
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师，在早餐制作与售卖过程中与多名工人接触，导

致传播，继而通过同宿舍居住、共同就餐、同一班组

工作导致疫情在集中居住点扩散。12月 10日报告

首例病例，该起疫情共报告27例确诊病例。

（5）家庭聚集疫情：共有 11起，其中涉及家庭

中人数最多的有 8例，最少的为 2例，有 5户家庭续

发率高达100.00%，平均续发率为68.00%。

5.感染来源分析：根据流调、病例行动轨迹排

查及全基因测序比对结果，首例病例于上海市出差

时途经中风险地区，感染新冠病毒后出现家庭内聚

集性疫情，进而通过工作、生活、艾灸养生活动等密

切接触传播而扩散。经宁波市CDC对首例病例标

本 3代测序结果证实为Delta变异株（AY.4进化分

支）。浙江省CDC对首例病例环境样本测序，经中

国 CDC序列比对证实与上海市 3例感染者病毒

基因共享47个核苷酸突变位点，病毒基因组高度同

源，属于Delta变异株（AY.4进化分支）。流调和基因

测序结果均支持宁波市该起疫情与上海市疫情病例

的病毒基因组序列高度同源，为同一起关联疫情。

讨 论

本起疫情是由首例病例在上海市出差期间经

过中风险地区偶发感染引入。74例确诊病例均属

同一传播链，所有确诊病例的活动轨迹明确，本地

传播路径清晰。首例病例于 11月 22日被感染，

11月 25日出现临床症状，12月 6日确诊，确诊时距

感染已超过 15 d，距发病已超过 10 d，疫情已传播

3代以上。疫情出现后，宁波市迅速果断采取防控

措施，全市启动Ⅰ级应急响应，镇海区全域实施封

闭管理，科学划设防控区域，严格落实各项防控措

施，迅速阻断了疫情的进一步传播。本起疫情中，

精确的感染来源流调，明确病例的传播链是疫情控

制关键之一，通过传播链追溯和分析，发现多个暴

发点位，及时开展风险区域管控、涉疫人员迁移管

控，迅速控制了疫情的扩散。马启玲等［8］认为利用

大数据追踪技术，积极追踪确诊病例的传播证据

链，及时确定密接，在控制疫情中起到关键作用。

本起疫情病例发病呈现场所和家庭聚集性，艾

灸馆、城中村、工地集中居住点等均为疫情暴发的

高风险场所。艾灸馆等养生场所空间狭小密闭不

通风，服务对象以老年人为主，个人防护不良，引起

局部暴发风险较高，可能暴露于污染环境通过气溶

胶传播，引起疫情扩散［9］。在疫情流行期间，要重

点关注此类场所的疫情防控，必要时要采取暂时停

止营业的措施。城中村和工地集中居住点均存在

图2 宁波市镇海区新型冠状病毒肺炎聚集性疫情传播链
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居住人员密度高、多人共用卫生间、厨房等问题，在

卫生间、厨房等共用空间检出多个阳性点位，也是

疫情暴发的高风险场所。对于此类暴发点的管理，

除了精准管控密接和次密外，要做好公共场所彻底

的终末消毒，高度关注居家隔离人员的管控措施落

实情况，在不能满足单人单独卫生间的情况下，尽

量将区域内的居家隔离人员转移至集中隔离点或

者其他满足居家隔离条件的住所，避免疫情进一步

传播扩散。本起疫情家庭平均续发率达 68.00%，

最高达到 100.00%，提示长时间共同居住、高频接

触传播仍是COVID-19疫情传播的主要模式。

本起疫情由 Delta变异株（AY.4进化分支）引

起，国内于 2021年 11月在我国上海市被发现报道，

与 11月 13日从波兰华沙入境我国山西省太原市的

CA738航班 3例输入病例病毒基因组序列高度同

源。AY.4是继 B.1.617.2之后流行的 Delta变异株

亚型，截至 2021年 12月 27日，全球Delta变异株的

总 体 流 行 率 为 59.29%，B. 1.617.2 的 流 行 率 为

2.82%，AY.4的流行率为 12.55%［10-12］。从全球报告

的数据来看，AY.4的传播力没有明显变强的趋

势［13-14］。本起疫情确诊病例中、老年人占比较大，

年龄中位数 52.0岁。症状总体较轻，74名确诊病

例中仅有 1例诊断为重型，其余均为普通型和轻

型，其中轻型占了 87.84%。提示 Delta 变异株

（AY.4进化分支）传染性较强，而致病力较弱。

本起疫情潜伏期M（Q1，Q3）为 4.0（3.0，5.8）d，
与北京市某市场COVID-19相关聚集性疫情潜伏期

M（Q1，Q3）的 5.0（3.0，8.0）d［3］、Delta变异株引起的广

州市本土疫情潜伏期M（Q1，Q3）的 5.1（3.8，7.3）d均
相近［15］。本起疫情代间距 M（Q1，Q3）为 3.5（2.0，
5.3）d。孙亚敏等［3］对北京市某市场COVID-19相关

聚集性疫情传播链分析显示，代间距中位数为

5 d［3］，Li等［16］对武汉市早期 COVID-19病例传播动

力学分析显示，5起独立的聚集性疫情中能够明确

代际关系的病例代间距为 3~9 d。本起疫情代际传

播时间短于北京市与武汉市疫情。提示Delta变异株

传播速度加快，导致防控难度增加，需要采取更快速、

更有力的管控措施才能有效控制疫情传播蔓延。

综上所述，本起疫情Delta变异株（AY.4进化分

支）传染性较强，传播速度较快，具有明显的家庭聚

集性和高风险场所聚集性，宁波市通过实施快速果

断的防控措施，使疫情得以快速控制。
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