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［摘 要］ 目的：对江苏省由严重急性呼吸综合征冠状病毒2（severe acute respiratory syndromecoronavirus 2，SARS⁃CoV⁃2）Del⁃
ta变异株引起的新型冠状病毒肺炎（coronavirus disease 2019，COVID⁃19）的流行病学特征进行分析总结。方法：通过在江苏

省南京市及扬州市卫生健康委员会官方网站及官方公众号收集江苏省 2021 年 7 月 20 日—8 月 28 日 COVID⁃19 本土病例的

相关数据，进行流行病学特征分析。结果：江苏省SARS⁃CoV⁃2 Delta变异株引起的COVID⁃19病例累计报告820例，病死率为

0。其中，男341例（41.6%），中位年龄为48岁，＜20岁111例（13.6%）。轻型、普通型、重型病例的中位年龄差异有统计学意义

（P＜0.05）。中位潜伏期为9.5（7.5，11.0）d。中位代际间隔为3（2，5）d，一代至二代与二代至三代、二代至三代与三代至四代的

代际间隔差异有统计学意义（P＜0.05）。首次核酸检测灵敏度为 77.7%。此次疫情共发生 3起“超级传播者”事件。结论：

SARS⁃CoV⁃2Delta变异株传染性强，传播速度快，各年龄段人群普遍易感，且有年轻化趋势，重型常见于老年人。建议中高风险

地区对于有发热、咳嗽等症状的患者多次测核酸以降低假阴性风险。
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［Abstract］ Objective：This study aims to analyze the epidemiological characteristics of the outbreak caused by severe acute
respiratory syndrome coronavirus 2（SARS ⁃ CoV ⁃ 2）Delta variant in Jiangsu Province and to provide scientific basis for epidemic
prevention and control. Methods：The coronavirus disease 2019（COVID⁃19）data，reported from July 20 to August 28 in
Jiangsu Province，such as basic information，epidemiological history，date of diagnosis，was collected for statistical descriptive analysis.
Results：During periods of investigation time，there were 820 cases in Jiangsu Province，and the fatality rate was of all cases 0. Of
all cases 0.341（41.6%）were male. The median age was 48 years. At the time of diagnosis，differences of the median age between
mild，moderate and severe cases were statistically significant（P < 0.05）. The median incubation period was 9.5（7.5，11）days. The
median serial interval was 3（2，5）days. Differences in serial intervals between 1st to 2nd and 2nd to 3rd generation were statistically
significant（P < 0.001），2nd to 3rd and 3rd to 4th generation were statistically significant（P < 0.05）. The sensitivity of the first nucleic acid
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新型冠状病毒肺炎（coronavirus disease 2019，
COVID⁃19）由感染严重急性呼吸系统综合征冠状病

毒 2 型（severe acute respiratory syndromecoronavirus
2，SARS⁃CoV⁃2）引起，严重威胁了民众的生命健

康。自 2019年底COVID⁃19疫情暴发，我国采取严

格的防控措施成功控制了疫情的第一次大规模暴

发，然而COVID⁃19仍在世界范围内流行并不断产

生新的变异株，例如Alpha、Beta、Gamma、Delta等变

异株［1］。其中，Delta变异株首次于 2020年 10月在

印度发现，迅速波及多个国家和地区，与传统毒株

相比，Delta变异株的传染性更强、病毒载量高，且易

致重症，世界卫生组织在 2021 年 5 月将其列为

SARS⁃CoV⁃2需要全球关注的变异株（variant of con⁃
cern，VOC），目前Delta变异株已成为全球最主要的

流行株［1-2］。继2021年5月我国广东疫情后，2021年
7月 20日，南京禄口国际机场工作人员定期核酸检

测样品中发现阳性样本 9例，基因组测序结果均提

示Delta变异株，自此，Delta变异株在我国引起了新

一轮疫情暴发。为进一步了解此次疫情的流行病学

特点，本文总结分析了江苏省内本土COVID⁃19病例

的相关数据，旨在为Delta变异株引起的COVID⁃19的
防控提供思路和借鉴。

1 资料和方法

1.1 资料

收集 2021年 7月 20日 00：00—8月 28日 24：00
江苏省、南京市及扬州市卫生健康委员会官方网站

及官方公众号公布的COVID⁃19病例的相关信息，

包括：病例的人口学特征（性别、年龄）、流行病学接

触史、核酸检测阳性日期、确诊日期、诊断分型等。

江苏省人口数参考《江苏省第七次全国人口普查公

报》［3-4］。流行病学接触史定义为患者发病14 d内有

南京禄口机场暴露史或湖南张家界旅居史或接触

确诊病例、无症状感染者。开始暴露日期定义为患

者首次有流行病学接触史的日期；最后暴露日期定

义为患者最后有流行病学接触史的日期；若患者为

单次暴露，则开始暴露日期与最后暴露日期相同。

“超级传播者”定义为短时期内感染 10人以上的

COVID⁃19患者［5］。

1.2 方法

对确诊病例的时间分布、空间分布、人口学特

征等基本信息、诊断分型、流行病学接触史等进行

分析描述。纳入有明确暴露时间的病例进行潜伏

期计算，以确诊日期与开始暴露日期之差作为个体

潜伏期上限，以确诊日期与最后暴露日期之差作为

个体潜伏期下限，以上述两个差值的平均值作为个

体潜伏期。用感染者与被其感染的续发病例确诊

的日期间隔估算代际间隔。

1.3 统计学方法

采用 EXCEL 2010和 SPSS 19.0 统计软件处理

数据，正态分布的计量资料以均数±标准差（x ± s）表

示，偏态分布的计量资料以中位数（四分位数）［M

（P25，P75）］表示，计数资料以百分率表示。正态分布

资料两样本均数比较采用 t检验；非正态分布计量

资料比较采用秩和检验；计数资料比较采用χ2检验

或 Fisher精确概率法检验。双侧检验P＜0.05为差

异有统计学意义。

2 结 果

2.1 江苏省疫情各省辖市分布特点

截止 2021年 8月 28日 24时，江苏省累计报告

Delta变异株引起的COVID⁃19病例共 820例，发病

率 0.97/10万。其中南京市 235例（28.7%），扬州市

570 例（69.5%），淮安市 12 例（1.5%），宿迁市 3 例

（0.4%）。现有本土确诊病例 307例，包括轻型病例

42例（13.7%），普通型病例265例（86.3%），重型、危

重型病例 0例，无死亡病例，累计治愈病例 513例

（62.6%）。

2.2 人群分布特点

820例确诊患者中，男341例（41.6%），女479例
（58.4%），男女比为1∶1.4。年龄最小为4个月，最大

为 90岁，中位年龄为 48（33，66）岁。主要集中在

40~69岁年龄段（409例，49.9%），＜20岁有 111例

（13.6%），80岁及以上的老年人（36例，4.4%）最少

testing was 77.7% . Thee were 3 super communicators in the epidemic. Conclusion：The SARS ⁃CoV ⁃ 2 Delta variant is with high
transmissibility and spreads rapidly. All age groups are susceptible the Delta variant，and the age was trending younger. Severe cases
are more likely to occur in the elderly. Multiple nucleic acid tests are recommended for patients with fever，cough and other symptoms
in medium⁃high risk areas.
［Key words］ Delta variant；COVID⁃19；epidemiological characteristics

［J Nanjing Med Univ，2022，42（02）：245⁃251］
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（图 1）。男性中位年龄为 48.0（29.5，65.0）岁，女性

为 51.0（35.0，66.0）岁，男女年龄差异无统计学意义

（Z=-1.914，P=0.056＞0.05）。
2.3 江苏省累计确诊及现有确诊病例数变化趋势

截止2021年8月28日，江苏省累计确诊病例数

曲线呈“S”型，现有确诊病例数呈“抛物线”型（图

2），8月 14日现有确诊病例数达高峰（740例）。南

京市、扬州市的确诊病例数高峰分别为 8 月 4 日

（227例）、8月 14日（542例），总体趋势与江苏省相

同（图2）。
2.4 江苏省新增确诊及新增治愈病例数变化趋势

江苏省新增确诊病例数在2021年8月5日达到

高峰（61例），自8月10日逐渐降低。自2021年8月
4日第1例确诊病例治愈出院起，新增治愈病例数大

体呈上升趋势，截止 8月 28日，新增治愈病例数已

持续 2周高于新增确诊病例数（图 3）。各诊断分型

的每日新增变化趋势与总体变化趋势相同（图4）。
2.5 流行病学接触史及潜伏期

820例确诊病例中有 108例（13.2%）有南京禄

口机场暴露史，10例（1.2%）有湖南张家界相关接触

史，515例（62.8%）有确诊患者密切接触史，余 187
例（22.8%）无明确流行病学接触史。

在 633例有流行病学接触史的病例中，纳入有

明确暴露时间的 459例病例进行潜伏期计算，结果

显示，潜伏期最短 3.5 d，最长为 19 d，中位数为 9.5
（7.5，11.0）d，其中南京市（165例，35.9%）、扬州市

（290例，63.2%）、淮安市（2例，0.4%）、宿迁市（2例，

图1 由Delta变异株引起的COVID⁃19病例年龄分布

Figure 1 Age distributions of COVID ⁃ 19 patients caused
by Delta variant
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图2 江苏省累计/现有确诊病例数变化趋势

Figure 2 Trend of cumulative/existing confirmed cases in Jiangsu province

图3 江苏省新增确诊病例和新增治愈病例数趋势

Figure 3 Trend of newly confirmed cases and newly cured cases in Jiangsu province
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0.4%）病例的潜伏期分别为10（8，11）d、9.0（7.5，11.0）d、
3.5 d、7（6，8）d，南京市和扬州市潜伏期差异无统计学

意义（Z=-1.256，P=0.209＞0.05）。
纳入 461例有明确传播链的病例，计算得到中

位代际间隔为3（2，5）d，南京市、扬州市分别为2（1，
4）d和 4（2，5）d，差异有统计学意义（Z=-2.154，P=
0.031＜0.05）。用各代传播链较为清晰的 303例扬

州市确诊病例计算各代之间的代际间隔，可得一代

至二代、二代至三代、三代至四代、四代至五代、五

代至六代的中位代际间隔分别为5.0（3.5，7.0）、3（1，
5）、4（3，6）、4（2，6）、2.5（0，5.0）、0 d，一代至二代与

二代至三代、二代至三代与三代至四代的代际间隔

差异有统计学意义（表1）。
2.6 不同分型的年龄、性别、潜伏期亚组分析

将有明确分型的 815例确诊病例划分为 3组

（轻型组、普通型组、重型组），以确诊时的分型作为

因变量，将性别、年龄、有无流行病学接触史作为自

变量进行单因素分析。结果显示，不同分型在各年

龄段中的构成比差异有统计学意义（表2）。
分别比较不同分型的发病年龄，轻型病例的发

病年龄中位数为40（20，53）岁，普通型、重型分别为

56（40，69）岁、77（72，82）岁，各组间差异有统计学

意义（表3）。轻型、普通型、重型病例的潜伏期中位

数分别为 9.5（7.5，11.0）d、9.5（7.5，11.0）d、12.750
（9.125，13.500）d，各组间差异无统计学意义（Z=
5.587，P=0.061＞0.05）。
2.7 扬州市 SARS⁃CoV⁃2 传播代数及核酸检测灵

敏度

扬州市共确诊 570例本土病例，首例确诊病例

系南京关联病例，68例作为其密切接触者被确诊

图4 江苏省每日新增病例分型变化趋势

Figure 4 Trend of clinical types of newly confirmed cases in Jiangsu province
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表2 不同临床分型的影响因素

Table 2 Risk factors associated with different clinical types

分型

性别

年龄

流行病学接触史

男

女

＜40岁
40~69岁
≥70岁

有

无

重型

04（1.2）
06（1.3）
0（0）.
0（0）.

10（7.2）
09（1.5）
01（0.6）

轻型

137（40.7）
184（38.5）
156（57.4）
148（36.6）
017（12.2）
328（38.9）
071（40.3）

普通型

196（58.2）
288（60.3）
116（42.6）
256（63.4）
112（80.6）
365（59.6）
104（59.1）

合计

337
478
272
404
139
612
176

χ2值

0.387

110.629

1.126

P值

0.824

0.000

0.569

［n（%）］

表1 不同传播代数的代际间隔

Table 1 Serial intervals between different generations
传播代数

1~2代
2~3代
3~4代
4~5代
5~6代
6~7代
整体比较

多重比较

例数

068
074
098
038
022
003
303

1~2代 vs. 2~3代
2~3代 vs. 3~4代
3~4代 vs. 4~5代
4~5代 vs. 5~6代
5~6代 vs. 6~7代

代际间隔（d）
5.0（3.5，7.0）

.0 3.0（1.0，5.0）00
.04.0（3.0，6.0）0
.04.0（2.0，6.0）0
.02.5（0，5.0）000

0
H=39.827，P＜0.001
Z=60.309，P＜0.001
Z=35.596，P=0.008
Z=4.778，P=0.774
Z=30.078，P=0.197
Z=64.909，P=0.225
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（二代感染，11.9%），≥二代感染（无明确流行病学接

触史者）205例（36.0%），三代感染 77例（13.5%），

≥三代感染（接触≥二代感染者，后以此类推）105例
（18.4%），四代感染 99例（17.4%），≥四代感染 16例
（2.8%），五代感染 38 例（6.7%），≥五代感染 2 例

（0.4%），六代感染 23 例（4.0%），≥六代感染 1 例

（0.2%），七代感染 3例（0.5%）（图 5）。其中，“超级

传播者共 3例，分别为第 1例（传染 68例）、第 2例

（传染17例）和第38例（传染45例）确诊病例。

130例患者在确诊前有医院就诊史，其中 29例
（22.3%）患者在第一次就诊时核酸检测阴性，第二

次以后复测核酸报告阳性，首次核酸检测灵敏度为

77.7%。

3 讨 论

SARS⁃CoV⁃2表面的刺突蛋白与宿主细胞表面

的血管紧张素转化酶 2（angiotensin⁃converting ea⁃
zyme2，ACE2）结合是病毒进入细胞的第一步，Delta
变异株刺突蛋白的 S1亚基出现了更多“适宜生存”

的突变，提高了其与ACE2结合以及免疫逃避的能

力［6］；另外Delta变异株刺突蛋白 S1和 S2亚基连接

处短肽的脯氨酸替换为精氨酸，提高了Furin蛋白酶

的切割效率，使刺突蛋白结构变得松散，更易与TM⁃
PRSS2组织蛋白酶结合，使病毒RNA直接进入细胞

内部［6］。Delta变异株感染细胞的能力强，传播性

强，相关研究已表明Delta变异株具有以下特点：①
Delta变异株的基本传播数（basic reproduction num⁃
ber，R0）为5.08［7］；②中位病毒脱落期长达18 d［2］；③
感染者的病毒载量高［8］，在首次核酸检测阳性时的

呼吸道病毒载量即是传统毒株的 1 260倍［9］；④潜

伏期短［9］。自 2021年 7月 20日南京禄口机场出现

COVID⁃19病例后，南京市防控指挥部迅即启动应

急响应，截至 2021年 8月 28日，江苏省此次疫情防

控已经取得阶段性成果。累计确诊病例数曲线呈

S型及现有病例数曲线呈“抛物线”型是防控及时的

体现。

对传统毒株的研究提示男性发病率大于女性［10-13］，

而江苏省此次疫情男性占比 41.6%，这与广东疾控

对Delta变异株的研究相一致［14］。Delta变异株也是

目前美国流行最主要的毒株，美国疾控中心疫情监

测数据显示目前美国COVID⁃19的男性发病率小于

女性。男性对于Delta变异株感染的保护作用，具体

机制还需要进一步研究。在年龄分布上，各年龄段

人群对Delta变异株普遍易感，＜20岁的患者占总

确诊病例的 13.6%，广东疫情中＜15岁的患者占

13.2%［14］，而多项对传统毒株的研究显示＜20岁的

患者发病率均＜5.0%［11-12，15］。Delta变异株感染的病

例中＜20岁的患者较传统毒株明显增多，Delta变异

株感染有年轻化趋势。

确诊COVID⁃19普通型、重型病例较轻型病例

的中位年龄大，重型常见于老年人，本结果与多项

对传统毒株的研究结果相一致［10-11，16］，可能与老年

人对COVID⁃19的了解程度较低延误病情有关，也

可能是因为老年人COVID⁃19病情发展快。扬州市

此次疫情暴露点主要是棋牌室，老年人居多，这可

能是扬州市重型、危重型病例较多的原因。

潜伏期是指自暴露于病原体至发病的时间，本

研究用确诊时间代替发病时间得出Delta变异株感

染的潜伏期为9.5 d，自暴露时间到核酸阳性的时间

为 7.5 d。而广东疾控的研究显示，自Delta变异株暴

露到核酸阳性时间为4.0 d，从感染到出现症状的时

间为5.8 d［14］。早期武汉SARS⁃CoV⁃2感染的中位潜

伏期为 5.2 d［13］，SARS⁃CoV⁃2感染的平均潜伏期为

6.3 d［17］。本研究得到的潜伏期明显较长，可能存在

以下原因：①本研究计算潜伏期采用的是确诊时间

而不是发病时间；②7月 10日及以后出现在南京禄

表3 不同临床分型的发病年龄

Table 3 Age of onset for different clinical types
分型

轻型

普通型

重型

整体比较

多重比较

例数

321
484
010
815

轻型 vs.普通型

轻型 vs.重型

普通型 vs.重型

年龄（岁）

40（20，53）
56（40，69）
77（72，82）

H=116.390，P＜0.001
Z=164.541，P＜0.001
Z=450.898，P＜0.001
Z=286.357，P＜0.001

1代
2代（包括≥2代）
3代（包括≥3代）
4代（包括≥4代）
5代（包括≥5代）
6代（包括≥6代）
7代

图5 扬州市COVID⁃19病例的感染代数

Figure 5 Generations of COVID⁃19 cases in Yangzhou
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口机场的时间即计为最早暴露时间；③若密切接触

者与确诊病例在同一单元居住或在同一单位工作，

则最早暴露时间是两者最早出现在同一单元或同

一单位的时间；④对长期居住在一起的病例采用的

最早暴露时间与居住成员中首个确诊病例的最早

暴露时间相同。

代际间隔是感染者与其被感染的续发病例发

病的日期间隔，本研究用确诊日期代替发病日期，

得出Delta变异株感染的代际间隔中位数为 3 d，而
传统毒株感染的代际间隔中位数多在 5.0~7.5 d之

间［16，18-19］，Delta变异株感染的传播速度更快。南京

市病例的代际间隔较扬州市短，且具有统计学意

义，可能是因为南京市的首发病例发生在机场，人

员结构较简单，而扬州市的首发病例发生在棋牌

室，人员结构复杂且老年人多，流行病学调查及相

关人员排查追踪较为困难，从而导致确诊时间相对

延长。相关研究显示SARS⁃CoV⁃2感染的代际间隔

随着传播代数增加而不断缩短［20］，本研究发现总体

上代际间隔随着传播代数增加而缩短，但二代至三

代的代际间隔较三代至四代的少1 d，可能是因为三

代病例多有棋牌室接触史或作为二代病例的密接

被及时隔离管理。

扬州市的确诊病例中有130例在确诊前有过医

院就诊史，首次核酸检测灵敏度为 77.7%。相关文

献显示首次核酸检测灵敏度为69.14%［21］，建议在中

高风险地区对于有发热、咳嗽等症状的患者要多次

测核酸以降低假阴性风险。

江苏省共发生 3起“超级传播者”事件，均发生

在人群聚集区域，其中 2起事件发生在密闭环境且

没有有效防护措施的棋牌室，第 3个“超级传播者”

系一个隐瞒流行病学接触史的公职人员。3个“超

级传播者”直接引起了此次疫情15.9%的病例，是疫

情扩散的重要原因，也直接导致了扬州疫情的暴

发。与易感者的密切接触及封闭空间的气流等环境

因素是超级传播者形成的原因，早期发现、诊断和隔

离超级传播者是阻止传染病扩散的重要措施［5］。“超

级传播者”事件的发生提示疫情防控措施的有效落

实需要广大群众的支持与配合，应加强对民众进行

COVID⁃19方面的教育。

本研究具有一定局限性，疫情数据来自江苏

省、南京市、扬州市卫生健康委员会官方网站等官

方公布的疫情信息，患者的流行病学接触史不详

细，未能进一步分析病毒的传播特点。另外，本研

究对病例的分析采用的是核酸阳性时间和确诊时

间，与发病时间相比存在一定的滞后效应。

总之，SARS⁃CoV⁃2的Delta变异株传染性强，传

播速度快，目前疫情得到初步控制，疫情防控取得

了阶段性成果。但 COVID⁃19仍在全球范围内流

行，防控管理不能松懈，要将疫情防控常态化。
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