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摘要  近期, 中国发生人感染 H7N9 亚型禽流感病毒重大疫情. 本文对病例性别、年龄、职业及地

域分布情况以及疫情传播特性和严重程度, 进行深入分析, 结果显示: (1) 与 H5N1 禽流感人间病

例和 2009 年甲型 H1N1 人流感大流行病例的分布截然不同, H7N9 早期病例中, 老年人(尤其是男

性老年人)显著偏多; (2) 按已报道的方法, 此次疫情已是Ⅲ级(严重)疫情, 将上升为Ⅳ级(非常严

重)疫情; (3) 该病毒将长期袭扰人群、禽群或猪群, 有可能在禽群中演变为高致病性禽流感病毒并

给养禽业带来严重危害, 也有可能在人群中演变为可以人间传播的人流感病毒并引发极为严重的

人流感大流行. 因此, 本文认为 H7N9 疫情严重, 未来继续恶化甚至极端恶化的可能大, 需采取强

有力的科学干预措施. 同时, 本文也给出了此疫情未来发展风险较轻的两种可能. 
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2013 年 3 月底, 中国发生人感染 H7N9 亚型禽流

感病毒(AIV)重大疫情[1~3]. 至 2013 年 4 月 19 日, 已发

现 91 个确诊病例, 其中 17 例死亡. 这是近几十年来, 

各亚型 AIV 首次在全球较大区域内, 造成数十人严重

感染, 震惊全球, 很有必要及时揭示这次疫情的流行

病学特点和风险大小. 因此, 我们对人间病例性别、年

龄、职业及地域分布情况、疫情的传播特性、疫情严

重程度和未来发展风险, 进行深入分析, 报告如下.  

1  数据来源和分析方法 

病例信息数据来自网上官方报道. 除另有说明, 

数据差异用卡方检验, P < 0.05 为差异显著.  

2  前 91 个病例的临床和人群特征 

前 91 个病例中, 有 86 人临床症状严重程度已知. 

其中, 88.37% (72/82) 出现病重或病危, 17 人已死亡, 

病死率约为 18.68%, 显著高于 2003 年中国 SARS 病

例的死亡率(6.44%)[4]. 这 17 个 H7N9 死亡病例发病

和死亡时间信息已知的有 13 人; 他们发病至死亡平

均间隔 12.86 d (标准差为 5.84 d).  

前 91 个病例中, 87 人性别和年龄已知. 其中, 男

性(n = 61)显著多于女性(n = 26), 且 0~19 岁 3 人, 20~ 

39 岁 13 人, 40~59 岁 23 人, ≥60 岁的老年病例有 48

人. 相对于全国人口年龄分布情况(以 2012 年中国统

计年鉴数据为参考[5], 下同), 0~19 和 20~39 岁的年轻

病例显著偏少, 而≥60 岁的老年病例显著偏多.  

H7N9 早期病例, 与 2003~2006 年出现的 H5N1

禽流感人间病例、2009 年甲型 H1N1 流感大流行病

例, 在年龄和性别分布上都有显著不同(图 1). 后两

者总体上无性别差异, 且后两者中≥60 岁的老年病 
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图 1  我国 2011 年总人口、2009 年甲型 H1N1 大流行病例、

2003~2006 年全球 H5N1 病例、2003 年中国 SARS 病例、2013

年 H7N9 早期病例的年龄分布情况 
“ ”表示显著偏多, “▽”表示显著偏少 

 
例显著偏少, 均不足总病例数的 5%, 而<40 岁的年

轻病例, 尤其是 0~19 岁的病例显著偏多, 超过总病

例数的 80% [6,7]. 图 1 还显示 H7N9 早期病例与 2003

年中国 SARS 病例的年龄分布有相似之处(如 0~19 岁

的病例都显著偏少), 也有些不同(如 SARS 病例中

≥60 岁老年人偏少) [4].  

在年龄已知的 87 个病例中, ≥60 岁的男性(n = 

36)显著多于女性(n = 12); 而 < 60 岁的病例中, 男

性(n = 25)与女性(n = 14)无显著差异, 说明 H7N9 病

例中男性病例显著偏多主要是因为老年男性病例显

著偏多.  

可能是因为该病毒还没有完全适应人 , 因此它

主要袭击体弱者. 老年人体质偏弱, 而老年男性体质

总体上又弱于老年女性(如中国男性平均寿命比女性

平均寿命少 5 岁[5]) , 所以老年人, 特别是男性老年

人, 是 H7N9 疫情主要受害者.  

前 91 个病例中, 工作信息已知的有 71 人. 其中, 

退休人员、自由职业者、无业人员、家禽运输或销售

人员、农民、厨师为占 95.77% (68/71), 其他人员(含

干部、工人、学生、教师、医务人员)仅有 3 名. 半

数以上病例有活禽场所暴露史. 前 91 个病例中, 仅

有 4 例分别属于 2 个家庭, 但不能确定为人传人; 前

91 个病例中, 已报道的密切接触者共有 1112 人中, 

仅有 2 人被确诊为 H7N9 病例(为上述来自某 2 个家

庭的 4 例中的 2 例). 医务人员未发现感染. 这些数据

都表明目前该病毒人传人能力很弱 . 这进而提示上

述 91 个病例所感染的 H7N9 病毒绝大多数来源于被

感染的动物.  

前 91 个病例主要分布在长江下游的上海市以及

江苏、浙江、安徽 3 省, 河南和北京也有少数病例, 病

例覆盖区域超过 50 万平方公里.  

3  H7N9 亚型流感疫情的严重性评级 

与地震学上关于地震的评级相似 , 传染病疫情

的严重性评级对控制疫病有重要意义. 目前, 已有人

类传染病疫情严重性的评定方法 [8]. 该方法分别从4

个方面评分: 临床症状严重程度、疫病传播特性、病

例数量及传染源(表1). 这4个方面得分的乘积决定疫

情的严重程度, 乘积为1~14, 15~29, 30~59, 60~119, 

120~200及200~450等区间, 对应的疫情严重级别分别

是Ⅰ~Ⅳ级; 级别越大, 代表疫情越严重. 通常, Ⅰ级

为轻度疫情, Ⅱ级为中度疫情, Ⅲ级为严重疫情, Ⅳ

级为非常严重疫情, Ⅴ级为异常严重疫情, Ⅵ为极其

严重疫情. 

截至 2013 年 4 月 10 日, 此次 H7N9 疫情的临床

症状严重程度、疫病传播特性、病例数及传染源的得

分, 分别是 5, 1, 3 和 3; 它们乘积是 45, 表示此次

H7N9 情已经是Ⅲ级(严重)疫情, 低于 2003 年 SARS

疫情早期的严重程度(表 1)[8]. 与地震级别不同, 传

染病疫情的严重级别是动态的 , 当疫情信息更新或

疫情特征发生改变后, 疫情等级可能被提高或降低[8]. 

从病例数增长态势看, 预计在 4 月底前, H7N9 病例数

将超过 100, 此疫情也将因此上升为Ⅳ级非常严重的

疫情.  

4  H7N9 疫情最严重的可能发展态势 

我们认为此次疫情存在巨大风险, 原因如下:  

(1) 被确诊的 91 个病例中, >80%已发展为重症

病例, 病死率接近 20%, 说明该病毒对人的致病力很

强, 并且此次疫情即将由Ⅲ级严重疫情, 上升为Ⅳ级

非常严重疫情.  

(2) 被确诊的 91 个病例所感染的 H7N9 病毒绝

大多数源自被感染的动物, 并且已经从安徽、江苏、

上海、浙江等地的家禽中检测出 H7N9 病毒, 说明其

病原已经扩散到 4 省 2 市超过 50 万平方公里的区域. 

实际上, 按照流行病学原理, 已发现的人和禽感染的

现象, 只是真实情况的冰山一角[9].  

(3) 该病毒除已明确可以感染人以及鸡、鸽等禽

鸟外, 也应该能够感染猪, 这是因为猪是既可以感染 
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表 1  H7N9 疫情和 SARS 疫情早期严重程度 4 个方面评分 a) 

 情况描述 分值 H7N9 SARS 

临床 

症状 

轻微, 通常无需住院 2   

严重, 通常需要住院治疗, 但是没有病死、流产或身体畸形等严重后果 3   

严重, 通常需要住院治疗, <10%的病例有病死、流产或身体畸形等严重后果 4  √ 

很严重, 通常需要住院治疗, 10%~20%的病例有病死、流产或身体畸形等严重后果 5 √  

非常严重, 通常需要住院治疗, >20%的病例有病死、流产或身体畸形等严重后果 6   

传播 

特点 

无人传人的证据 1 √  

很可能通过性等特殊行为发生人传人 2   

很可能在密切接触者中传播 3   

很可能在偶尔接触者中传播 4  √ 

很可能在非近距离接触者中传播 5   

病例 

数量 

1~9 1   

10~50 2   

51~100 3 √  

101~200 4   

>200 5  √ 

感染 

来源 

与家养动物无关 1  √ 

与家养动物可能存在某种关系 2   

有确切证据支持感染源于某种家养动物 3 √  

a) H7N9 疫情数据截止到 2013 年 4 月 19 日, SARS 疫情数据截止到 2003 年 2 月 9 日  

 
 

人流感病毒, 也可以感染 AIV[10]. 此外, 由于 H7 亚

型流感病毒曾经在马群中引起大流行 [11], 也不排除

该病毒未来不会通过基因突变 , 跨宿主传播到马群

中去.  

(4) 从临床上难以鉴定感染的人、禽或猪, 而用

实验室方法对人、禽或猪进行大规模检测和监测, 存

在诸多困难.  

(5) 既然该病毒已经扩散到很大区域, 又可以感

染人、禽、猪等多种动物, 又难以发现被感染的人、

禽、猪等动物, 因此预计难以根除这个病原, 即此病

毒更可能长期(可能超过 10 年)存在感染人、禽和猪

的现象.  

(6) 鉴于中国境内巨大的家禽和猪的生产量, 诸

多活禽以及生猪场所较为薄弱的生物安全防护水平, 

以及频繁的野禽、活禽、生猪长途迁徙或运输现象[12], 

而该病毒在合适的宿主群体中 , 又属于传播能力较

强的病毒, 因此该病毒进一步扩散的风险很大, 甚至

不久将借助野鸟迁徙, 传播到境外(农业部门已从野

鸽中发现此病毒感染现象).  

(7) 该病毒长期在禽群中存在, 可能突变为对禽

类具有高致病性 AIV, 从而将使中国养禽业再次蒙

受类似于 H5N1 亚型高致病性 AIV 的巨大冲击.  

(8) 该病毒长期在人群或猪群中存在, 为该病毒

通过突变更加适合人类, 增加其人传人的能力, 提供

了自然选择的推动力. 如果该病毒变得能够人传人, 

则依据其目前的毒力 , 该病毒将可能引发类似极度

严重的人流感大流行.  

鉴于以上原因 , 这次疫情风险比一些人士预期

要严重得多. 他们仅依据已有的数据和信息, 分析当

前的疫情风险, 没有综合考虑到未来的恶变态势, 从

而得出疫情风险较低的结论. 可能有人因为 2009 年

甲型 H1N1 流感大流行危害比较轻微, 感觉即使此次

H7N9 病毒通过突变, 引发人流感大流行, 也并不可

怕. 但是, 流感不同毒株致病性差异很大, 引起的流

感大流行的严重性也应存在很大差异[13]. 2009 年甲

型 H1N1 人流感大流行属于症状轻微的流感大流行, 

这可能与人群中长期存在 H1N1 流感病毒的感染, 使

人群(特别是老年人, 如图 1 所示, 他们的感染率显

著偏低)存在一定的特异性免疫有关. 但人类历史上, 

从未发生过 H7 亚型流感流行, 因此人群中普遍缺乏

对 H7 亚型的免疫, 使此次疫情可能引发的人流感大

流行危害性显著增加.  

鉴于上述分析, 我们认为 H7N9 疫情严重, 未来

存在继续恶化甚至极端恶化的可能性大 , 需采取强
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有力的科学干预措施, 如尽快研制和储备 H7N9 人用

疫苗. 1998 年马来西亚猪群中尼帕疫情和 2003 年中

国 SARS 疫情成功消灭, 已经显示出巨大决心的效

果[14,15]. 强有力的科学干预措施, 如用成本较小、远

离居民区、较为清洁的现代电子活禽市场取代传统的

活禽市场 [16], 不仅有利于控制此次疫情 , 还有利于

控制其他多种疫病 , 甚至能够加快我国畜牧业现代

化的进程.  

5  H7N9 疫情最轻微的发展态势 

我们也不能完全排除在没有强有力的干预措施

下, H7N9 病毒自然消失, 或者长期保持对人类和禽

类的低致病性的可能 ; 但这种可能性 , 在自然选择 

作用下, 相对于它恶变可能性而言, 更小一些. 其原

因是该病毒将在感染人的长期过程中 , 会随机发生

某些能增强其人传人能力的突变(该病毒变异很快); 

这类突变会使该病毒获得更多的增殖机会 , 从而使

这些突变株成为优势流行毒株; 这些优势流行毒株的

出现, 就可能引发人流感大流行. 按照类似推理, 该

病毒在禽群中长期传播, 也会演变为高致病性 AIV.  

自然阻扰该病毒发生这些“恶性”突变的力量可

能只有一个 , 即该病毒本身结构上存在某种缺陷或

者制约, 导致发生这些“恶性”突变后, 病毒本身难以

存活 [17]. 还有一种理想的情景 , 就是该病毒起初是

在活禽市场产生的, 现在尚未传到很多养禽场, 将来

也不会在很多养禽场中存在 , 并且这个病毒随着一

些活禽市场的关闭而较为彻底地消失. 目前来看, 这

种理想的情景不是完全没有可能 , 只是完全实现这

种理想情景的可能性较小. H7N9 疫情未来实况可能

介于上述最好和最坏的情景之间.  
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