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摘 要：“超级传播者”（Super spreaders）是在短时期内感染 10 人以上的传染病

患者，受感染的多为患者的家属、医务工作者或其他密切接触者。历来传染病暴

发流行中都存在“超级传播者”，他们能特别高效地将病原传染给其他未曾暴露

的个体并使其建立感染。因此，早期发现、及时诊断和严格管理超级传播者对于

传染病的防控非常重要。本文就认识超级传播者的重要性、超级传播者的形成及

对其的鉴定和干预作简要综述。 
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Abstract: Super spreader is the infected individuals that can disproportionally and 

efficiently transmit pathogens to more than 10 naïve individuals, most of which are 

family members, health care workers, and other close-contact persons. Because super 

spreaders were frequently reported in the recent outbreaks of infectious diseases, early 

discovery, early diagnosis and management of them are of much importance for 

prevention and control of infectious diseases. Thus the importance, factors or 

parameters of formation, characterization and interventions of super spreaders are 

shortly reviewed. 
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病原在人群中的传播受病原突变、宿主遗传因素、行为方式、环境因素等

影响而具有异质性[1-2]。传播的异质性导致病原感染在人群中呈聚集分布，这经

常表现为仅有一小部分宿主呈现快速、频繁或重症感染状态[3-4]。Woolhouse 等

通过建立的数学模型和统计学原理，分析了病原在宿主中的传播速率及其分

布，发现至少 80%的病原由大约 20%的感染个体所传播，因此，也称之为

20/80 规则[1]。这一规则在近期流行的细菌、病毒和寄生虫的流行暴发中都获得

了验证[5]。回顾性流行病学调查发现，在约 20%的感染人群中还存在一些特殊
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个体，他们在短时期内感染 10 人以上的传染病患者，受感染的多为患者的家

属、医务工作者或其他密切接触者，这些特殊的个体也被称作超级传播者[6]。

因此，在传染病暴发时，对这些约 20%感染个体及超级传播者的鉴定和管理是

抑制和阻断传染病扩散的有效措施，同时也有助于合理分配由于突然暴发的传

染病而紧急动员的各项资源。但是，超级传播者的鉴定仍是流行病学研究和传

染病防控中的难点。本文就认识超级传播者的重要性、超级传播者的形成及对

其的鉴定和干预作简要综述。 

 

1  超级传播者在传染病暴发中出现 

超级传播者的报道始于“伤寒玛丽（Typhoid Mary）”。在 1900―1907 年，

她作为无症状携带者，将伤寒沙门菌传给了 51 人，其中 3 人死亡[7]。此后，在

一些主要传染性疾病（如结核、麻疹、埃博拉出血热、疟疾等）的暴发流行中

都有超级传播者的报道[8-12]。 

2015 年在韩国暴发的中东呼吸综合征冠状病毒（Middle East Respiratory 

Syndrome coronavirus, MERS-CoV）感染流行主要由 3 例超级传播者引起。该次

流行中一共出现 166 例病人。第 1 例索引病人（index patient）入院前曾在不同

的医院就诊，导致 29 个二代病例，其中 2 例又作为超级传播者把病毒传染给他

人，形成 106 个三代病例[13]。 

2003 年严重急性呼吸综合征冠状病毒（Severe Acute Respiratory Syndrome 

coronavirus, SARS-CoV）感染暴发流行时，大部分感染者的传染性很低，而超

级传染事件则是那次暴发最为特殊的特征[14]。在香港流行区，由索引病人的传

染形成了 125 个二代病例[15]；同期，SARS-CoV 的超级传播也在香港 Metropole

旅馆（13 例）、Amoy Gardens 公共住宅区（180 例）和从香港飞往北京的航班

（22 例）发生；而香港 Metropole 旅馆的病例又通过旅行者将病毒扩散至加拿

大、越南和新加坡[16]。 

 

2  超级传播在传染病扩散中的重要地位 

评估人群中流行病暴发严重性的一个重要参数是基本再生数（basic 

reproduction number, R0），它表示在一个被感染个体的完整感染周期中产生次级
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感染的平均数。R0 有助于在人群水平指导传染病干预。但 R0 并不能清晰反映

感染个体间的差异[17]。而超级传播是传染病流行时个体间差异的代表。而近期

暴发的传染病流行，早期都至少发生了一次超级传播事件。因此早期发现、早

期诊断和隔离超级传播者是阻止传染病扩散的重要措施。 

 

3  超级传播者的鉴定和成因 

    当前，超级传播者只能通过流行病学回溯研究来分类和确定。在传染病流

行初期，病例的早期发现和早期诊断、数据的公开和分析将有助于超级传播者

的早期鉴定。例如，在当前的新冠状病毒感染暴发早期，疑似超级传播者就可

通过这些措施被及时发现和阻止[18]。一般而言，超级传播者应当能长期和

（或）大量排泌病原而提高次级感染的可能性[19-20]。 

超级传播者的形成原因不明，可能包括病原、宿主和环境等因素。 

3.1  病原因素 

病原因素包括突变和感染途径。当前，从 2019 新型冠状病毒（2019 novel 

coronavirus，2019-nCoV）基因组序列与 SARS-CoV 同源性为~80%，与病毒复

制相关的非结构蛋白序列同源性高于 95%，而与病毒入侵相关的结构蛋白同源

性仅为~70%，这或许可以解释 2019-nCoV 的高感染性[21]。在 Ebola 病毒感染的

豚鼠模型中，鼻腔感染的豚鼠比腹腔接种等剂量的豚鼠更易传染其他未曾暴露

的豚鼠[22]。 

3.2  宿主因素 

宿主因素比较复杂，通过建立易感动物模型或者回溯和比较超级传播者可

以分析宿主的年龄、性别、基因、卫生习惯、是否合并其它疾病和病毒排泌水

平等因素[23]。 

3.3  环境因素 

环境因素包括与易感者的密切接触、封闭空间的气流等。医院、封闭的住

宅区和客运工具都是已经报道的传染病超级传播事件发生的地点[23]。 

未来深入研究超级传播者的形成因素将有助于制定有效的针对性措施以预

防同一类病原再次暴发流行。 
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4  超级传播的干预措施 

当前，阻止超级传播行之有效的措施包括早期发现、早期诊断、早期干预

和早期检疫。2015 年 MERS-CoV 在韩国暴发流行，而中国、泰国和菲律宾尽

管有输入性病例，但由于采取了上述措施而没有发生额外的传播事件[23]。当前

2019-nCoV 暴发流行，到目前为止尚未出现超级传播者的正式报道。而积极治

疗和严格隔离措施是切断传染源的关键 

 

5 结语 

虽然超级传播者在传染病暴发流行中的地位重要，但是超级传播者的鉴定仍

是流行病学研究和传染病防控中的难点。当前随着先进的测序技术不断涌现使病

原体鉴定可在很短的时间内完成。这为制定早期干预措施阻止超级传播者出现节

省了宝贵的时间。而对能造成大流行的传染病，深入研究致病病原、传播途径、

环境因素和宿主因素等可望制定针对性的措施预防同一类病原再次暴发。 
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