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摘 要：病原微生物和传染病监测预警是防范重大公共卫生危机和生物安全风险的重要前提。然

而，大气病原微生物传播的监测预警研究十分匮乏，尚未形成系统研究体系。基于公共卫生安全

的战略需求，提出了该领域面临的关键科学问题，系统阐释了气候变化背景下大气病原微生物的

环境响应机制、大气病原微生物的监测技术以及传染病预测模型的研究进展。进一步提出了未来

亟待突破的关键研究领域，主要包括：阐明大气病原微生物的溯源特征、形成机理、环境演变和传

播机制；研发大气病原微生物的高精度实时监测技术，建立生物安全监测网络；构建多学科、多尺

度、多模型耦合的大气病原微生物与传染病预测预警系统平台。该研究框架将为防范突发公共卫

生危机提供科学决策支持，有效提升生物安全治理能力，为构建人类健康共同体提供科学范式。
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1 引 言

随着全球气候变化、城市化进程的加快以及人

类活动的日益频繁，大气中的病原微生物正在对人

类健康和生态系统产生显著影响。大气中的微生

物群落是指悬浮在空气中的各种微生物的集合，包

括细菌、真菌、病毒以及其他微小生物体，通过自然

过程或者人为活动，这些微生物被释放到大气中，

并随着气流进行长距离传输。近年来，越来越多的

研究表明，大气中的微生物群落不仅复杂多样，还

与环境因素密切相关，这使得对大气病原微生物的

监测与预警变得尤为重要。全球气候变化加剧了

病原微生物传播的风险，而城市化进程引发的环境

变化同样对这些微生物的分布与传播产生了深远

影响。在城市高人口密度区域，由于空气质量下降

及频繁的人类活动，使得此类地区成为各类病原微

生物滋生的理想温床，从而增加了经由空气传播的

风险［1-3］。对空气中病原微生物进行严密监测，及时

发现病原体的变异、致病性增强以及可能的传播途

径，是有效应对传染病疫情的关键。

气候危机指由气候变化引发的极端天气气候

事件频发、水资源短缺、生态环境恶化以及社会矛

盾突出等区域性复合灾害发生的紧急状态或情况。

当前，全人类正逐步进入一个气候危机时代，这些

复杂且相互交织的挑战对人类健康产生了广泛、复

杂且深远的影响。这种影响往往是滞后且非直接

的，使得危害风险很容易被忽视［4］。在引起传染病

的病原微生物中，大约 2/3 具有气候敏感性。气候
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变化驱动的地球环境改变打破了生态系统平衡，影

响病原体及其中间宿主的存活、繁殖、传播及分布

范围，从而加剧了新发传染病的风险。多种不利气

象条件叠加所导致的复合影响，可能会加剧传染病

的发病风险［5-6］。同时，气候变化也会导致动物栖息

地环境改变，迫使动物迁徙，导致动物之间病原体

溢出和传播到人体的机会增加。土地利用变化等

人类活动导致病原微生物及其宿主动物栖息地碎

片化，迫使他们的群落结构发生改变，加速病原微

生物多样性的演化进程，进而增加传染病的跨物种

传播概率。良好的生态安全为维护生物多样性、保

护物种栖息地、防止病原体溢出等方面提供不可替

代的屏障保护，有利于缓解人类活动扩张带来的生

物安全威胁。对大气中病原微生物传播进行精准

监测和预警是全面筑牢疫情防控安全防线、提高中

国生物安全治理能力和加强中国生态安全建设的

核心科研内容。

应对突发公共卫生事件，尤其是传染性疾病的

暴发与传播，已成为国家面临的一项重大挑战和迫

切的战略需求，对于保障公共健康和社会稳定至关

重要。传染病监测与预警是公共卫生领域不可或

缺的一环，其核心目标在于通过高效收集与深入分

析相关数据，实现疾病的早期预防与有效控制，从

而阻断疾病的传播路径［7-8］。大气病原微生物监测

预警涉及公共卫生、环境科学、大气科学以及生物

学等多个学科，不仅依赖于科学技术的发展，还需

要跨学科的合作与政策支持，需要建立跨国界的病

原微生物监测预警网络，以便更有效地应对全球健

康威胁。单一国家的监测预警系统往往面临资源

和数据分享的瓶颈，通过跨国合作共享数据，各国

能够及时获得有关病原微生物传播的最新信息，从

而快速反应、协作应对。当前，传染病监测预警技

术的创新与发展正处于快速演变之中，从大数据和

人工智能到基因组学，各种新兴技术的结合不仅提

升了监测的实时性与准确性，也为流行病的预测和

应对提供了全新的视角。研发并优化病原微生物

监测、检测及分析技术，建立多尺度嵌套全球微生

物—气候—生态系统耦合预测系统，可以显著提升

传染病防控的准确性和效率。推进传染病防控技

术向“自动化、智能化、信息化、精准化”的目标迈

进，有助于全面促进实时、快速、精准且高效的主动

防御措施的落地实施。通过政策支持和行业协作，

推动技术的实际应用，为全球公共卫生安全提供更

为坚实的保障。

目前，关于气候环境变化对病原微生物传播影

响的研究仍较为匮乏，亟需开展针对病原微生物气

溶胶大气传播机制的系统性、综合性研究，全面揭

示病原微生物气溶胶的识别与监测方法，明确其在

大气中的传播过程，并深入探讨其与宿主之间的相

互作用机制。在监测方面，未来拟解决的关键科学

问题包括：①如何研发病原微生物快速检测技术及

在线传感器；②如何开发大气微生物的标准化、业

务化监测仪器；③如何构建中国大气和水体（含冰

川）微生物监测网络；④如何建设中国大气和水体

中病原微生物的环境监测数据库。通过综合病原

微生物监测网络数据库等多源数据，分析病原体生

态适应机制、病原与宿主的相互作用，以及科学研

究与公共卫生政策之间的联系，将为有效应对未来

新发传染病的威胁提供重要保障。准确预测疫情

是保障人民生命安全、政府制定防控措施、合理配

置医疗资源和减少经济损失的重要科学依据。目

前，传染病预警系统面临数据不足、模型精度不够

及时效性低等极具挑战性的科学问题，在预测方面

拟解决的关键科学问题包括：①如何揭示病原微生

物与气候、健康和生态系统的相互作用；②如何科

学合理地布局中国病原微生物监测系统，构建中国

大气环境中病原微生物数据库；③如何建立多尺度

嵌套的全球病原微生物—气候—生态系统数值模

型；④如何量化全球/区域尺度病原微生物传播对人

体健康风险及科学防控的影响。

本文系统分析了大气病原微生物和传染病监

测预警研究的科学意义与战略价值，涵盖了其学科

体系、研究范式及在国家公共卫生安全中的战略地

位。在此基础上，梳理了该领域所面临的关键科学

问题，总结了国内外在病原微生物及传染病监测预

警方面的研究基础与进展，包括气候变化对大气中

病原微生物的影响、大气中病原微生物的监测、传

染病预测模型与预警系统的构建，及气候治理与生

物安全领域的国家行动与应对策略。最后，结合我

国实际需求，提出了推动病原微生物与传染病监测

预警体系发展的总体思路与相关政策建议。

2 气候变化对大气中病原微生物的
影响

2.1　气候变化对传染病的影响机制　

传染病的流行与暴发受到气候变化的影响，气

象要素的变化、极端天气的发生以及地表生态系统

变化等多方面都会影响病原体以及宿主与传播途
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径，从而加速疾病的暴发与传播，深入理解这种复

杂的相互作用不仅对预测潜在的疾病暴发至关重

要，而且对公共卫生政策的制定有着直接的指导意

义，有助于全面评估气候变化对人类健康的长远影

响。总体而言，气候和环境影响病原传播的可能机

制包括：促进病原体的繁殖与扩散、加速病原体的

进化与变异、改变中间宿主的时空分布、导致野生

动物栖息地的丧失、影响生物种群的迁移模式及冰

川冻土融化释放病原体。温度、湿度和降雨等气候

条件的变化，可以通过影响宿主的生理生态特性而

影响病毒的生命周期、生态策略以及病毒—宿主之

间的相互作用，也可以直接影响病毒颗粒的生态特

性［9-10］。气候变暖加速病原微生物的发育与繁殖速

度，促使其分布范围向更高纬度与海拔扩展［11］。相

对高温环境下，病原微生物的增殖和繁殖率提高，

传播季节延长，导致疾病传播范围和速度增加［12］。

同时气候变化改变了病媒生物的适应性、分布范围

和生命周期。气温升高促使蚊子更容易繁殖且生

命 周 期 缩 短 ，并 改 变 蚊 子 的 生 活 习 性 和 迁 移 规

律，使得登革热等疾病扩散［13］。

在 持 续 的 大 流 行 期 间 潜 在 传 播 途 径 对 疫 情

传播的相对贡献仍不确定，但许多研究表明气溶胶

可能对呼吸道传染病发挥着重要作用。例如，严重

急性呼吸综合征冠状病毒 K2 型（SARS-CoV-2）核

糖核酸（Ribonucleic Acid，RNA）可存在于临床环境

中收集的空气动力学直径小于 4 µm 的颗粒中，封闭

空 间 内 的 气 溶 胶 传 播 是 病 毒 环 境 传 播 的 主 要 途

径［14］。通过气溶胶传播的传染病可能受到许多因

素的影响，包括感染人群排出的病毒颗粒的浓度和

粒径分布，在不同的环境条件下通过空气传播的病

毒保持传染性的时间，以及引发感染的最低病毒吸

入量等。大气环境的变化可以影响病毒的赋存状

态、感染能力以及易感人群的防御能力，主要影响

因子包括：太阳辐射、温度、湿度、风速、细颗粒物

（空气动力学直径≤2.5 µm 的颗粒物，PM2.5）、二氧化

硫（SO2）、氮氧化物（NOx）和臭氧（O3）等。总体而

言，气溶胶粒径降低可延长病毒在空气中的停留时

间，病毒活性降低可减缓疫情传播，人群易感性增

加可加重疫情的传播。不同环境下，起关键作用的

机制也不同。空气中的病毒不是独立存在的，而是

被飞沫黏液包裹着，当飞沫连带病毒排放至大气

中，由于湿度降低和飞沫水分蒸发，粒径大幅降低，

从而增加病毒在空气中的停留时间［15］。以诱发结

核病的结核分枝杆菌为例，其传播与繁殖受到气象

条件的显著影响。研究表明，肺结核的发病率存在

季节性变化，受温度、湿度、风速和日照等气象因素

影响较大［16-18］。湿度越大，水汽压越大，结核杆菌飞

沫在空气中停留的时间越长，人群感染的概率越

大［19］。低湿度和低温条件下有助于流感病毒的传

播，因而季节性流感常在冬季暴发。2003 年中国北

京和香港地区严重急性呼吸综合征（Severe Acute 

Respiratory Syndrome，SARS）疫情暴发期间，冷空

气锋面伴随的暖湿且大气层结稳定的空气条件，导

致病毒在近地面层滞留与富集，进而加剧了疫情传

播强度［20］。美国加利福尼亚州正常天气年份流感的

平均死亡率比厄尔尼诺发生年份高 3 倍，说明流感

病毒的传播受到厄尔尼诺的影响［21］。病毒感染能力

受到紫外线、风、温度、湿度和大气污染物等多因素

的影响。已有研究结果表明低温环境利于保持病

毒活性，高温抑制病毒活性，冷干环境可能有利于

病毒气溶胶的存活，强光照射加快病毒气溶胶的半

衰期［22-23］。此外，大气污染物可导致人体呼吸道上

皮细胞中血管紧张素转换酶 2（ACE-2）的高表达，

从而加重新型冠状病毒感染患者的严重程度［24］。

2.2　气候变化对传染病的影响现状　

过去 50 年来，全球变暖速度加快。地表温度升

高导致冰川融化，海平面上升。洪水、干旱、飓风和

热浪的发生率不断上升。气候变化加速已经影响

到人类健康，其改变了气候敏感病原体的流行，可

能通过影响媒介和宿主免疫反应而改变传染性疾

病的发病率和严重程度。以前媒介传播的病原体

通常在地理上局限于其媒介存在的某些地区，然

而，全球变暖导致传播媒介出现在新的地区。近年

来，欧洲出现了几种与其媒介扩张有关的疾病，如

登革热、西尼罗河热、基孔肯雅热、疟疾、利什曼病、

莱姆病和蜱传脑炎［25］。对于那些具有跨物种传播

能力并可能造成大流行的病原体，气候变化可能会

为这些病原体的出现和传播创造新的机会。弧菌

感染是全球变暖和生态对病原体产生影响的一个

例子。近几十年来，弧菌相关疾病的发病率在世界

范 围 内 明 显 增 加［26-27］。 西 尼 罗 河 病 毒（West Nile 

Virus，WNV）是一种由昆虫传播的病毒，可诱发哺

乳动物、人类甚至鸟类的致命脑炎，该病毒由库蚊

传播。与其他蚊媒疾病一样，由于气候变化，该病

扩大了地理范围，出现在新的国家［28］。全球变暖将

导致肠道腹泻疾病的患病率显著增加，甚至可能引

发致命的流行病，例如由致命的嗜热自由生活变形

虫福氏耐格里变形虫引起的流行病，该流行病可引
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发致命的脑膜脑炎［29］。由间日疟原虫和恶性疟原

虫引起的疟疾的发展受环境温度的影响很大。全

球变暖预计将导致该病发病率增加 12％~27％，从

而威胁另外 2 亿人的生命［26］。此外，气候变化导致

土拉菌病、耶尔森氏菌、利什曼病和锥虫病等传染

病扩散至新的地区［30］。全球变暖使啮齿动物分布

图及其全球种群产生变化，影响大量人畜共患疾病

病原体的传播，包括直接传播（钩端螺旋体病、辛诺

伯 病 毒 和 汉 坦 病 毒）和 间 接 传 播（鼠 疫 耶 尔 森

氏菌）［31-32］。

由于气候变化对传染病的影响，许多呼吸道病

毒引起的疾病都有明显的季节性，特定的气象条件

以及空气污染对呼吸道疾病有一定的诱发作用。

在亚洲和非洲的热带和亚热带地区，雨季肺炎的患

病率和死亡率显著上升［33］。幼儿和老年人等脆弱

人群更易受到环境温度快速波动的影响，例如，澳

大利亚儿童肺炎发病率的增加与气温急剧下降有

关。研究表明，两日间温差与儿童肺炎发生风险显

著相关。其中，两日间温差是指连续两个自然日的

日平均气温之差，用于衡量短期内气温波动的程

度。这种气温变化可能对儿童的免疫系统和呼吸

系统造成短期应激影响，进而增加患肺炎的风险。

研究发现，这种健康效应具有一定的滞后性，其影

响可持续长达 3 周［34］。流感受气温变化影响很大，

流 感 暴 发 与 最 低 温 度 和 比 湿 的 地 理 差 异 呈 正 相

关，温暖的冬季往往会导致下一季出现严重且早

发 的 流 感 发 病 率［35-36］ 。 呼 吸 道 合 胞 病 毒

（Respiratory Syncytial Virus，RSV）是一种具有高度

传染性的季节性病原体，能够引发类似于普通感

冒的症状，在全球范围内是儿童下呼吸道感染的

主要原因之一。不同于流感病毒，温暖的冬季条

件 可 能 会 改 变 RSV 的 传 统 季 节 性 流 行 模 式 。

Donaldson［36］的研究显示，在 1981—2004 年，年平均

气温每上升 1 °C，RSV 的季节性暴发结束时间会提

前 2.5~3.1 周。Zhang 等［37］进一步指出，每月的 RSV

检测率与月平均气温、日照总时长、降雨量、相对

湿度以及平均风速之间存在负相关关系。此外，

全球变暖导致部分呼吸道传染病，如禽流感和球

孢子菌病，正在迅速向一些以前未受影响的地区

扩散。

2.3　极端天气对传染病的影响现状　

极端天气是诱发和影响疫情传播的关键因素，

重大疫情期间极端天气的发生为公共卫生和防灾

减灾带来更为严峻的考验。气候变化增加了极端

天气发生的频率与广度，如热浪、寒潮、干旱和洪涝

等灾害频繁出现。世界气象组织公布，2024 年全球

平均近地表温度比 1850—1900 年平均值高 1.55 ℃，

是 175 年观测记录中最热的一年［38］。已有研究证实

人类面临的全球传染病中有 58％的疾病由于极端

天气气候事件的影响而加剧。一方面极端天气条

件可以改变大气中的物理和化学环境，从而影响病

原微生物的生存和繁殖，气候条件的突变会影响微

生物在大气中的活动，可能导致某些微生物群落的

扩张或消失，从而改变微生物多样性。另一方面，

极 端 天 气 事 件 还 会 影 响 大 气 污 染 物 的 传 输 与 扩

散，为病原体的传播提供有利条件［39］。未来气候变

化将导致极端天气事件发生的频率和强度不断上

升，亟需重视极端天气带来的健康风险。

极端天气灾害期间，基础设施破坏、环境变化

以及病媒的滋生、高暴露和增殖，增加了人群免疫

的脆弱性和罹患传染病的暴露风险，其严重程度、

频率和地理分布对传染病的暴发和流行产生重大

影响［6，40］。首先，极端天气破坏了野生动物栖息地，

从而导致病原体更易于接近人类，例如极端天气导

致病毒的溢出与野生动物地理范围的扩大［41］。风

暴和洪水导致人类流离失所，使人类更容易接近病

原体，致使隐孢子虫病、拉沙热、贾第鞭毛虫病、霍

乱、沙门氏菌病和肺炎等疾病侵袭人类［42］。其次，

极端天气通过改善病原体繁殖的气候适宜性、加速

生命周期、增加暴露时间以及增加毒力等多方面提

升病原体的传播能力［43-44］。最后，极端天气削弱了人

类应对病原体的能力。已有研究表明热浪天气降低

了人体免疫，导致脱水、体温过高以及低钠血症等不

良症状，与热有关疾病的防疫政策影响了新型冠状

病毒感染疫情的预防，在热浪天气期间，持续佩戴口

罩的人数比例下降了 20.6％［45-46］。寒潮天气期间温

度和湿度的变化可能引发局部和全身抗病毒防御机

制受损，导致呼吸道上皮细胞的变化，增加对呼吸道

病毒的易感性［43，46］。

2020 年，全球发生了 132 起与极端天气有关的

灾害，其中 92 起与疫情重叠，截至 2020 年 9 月 15

日，全球约 5 160 万人遭受了洪水、干旱和风暴等极

端天气事件以及疫情的共同影响，若干风险因素的

重叠对社会系统的抵御能力造成强烈挑战，超过

3 000 人在这些事件中丧生。估计有 4.317 亿弱势群

体暴露在极端高温下，其中包括受欧洲热浪事件影

响的 7 550 万弱势群体［47-48］。Lian 等［45］通过归因分

析方法量化了热浪对新型冠状病毒传播的影响，结
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果显示，热浪导致 2022 年夏季全球新型冠状病毒感

染病例激增约 69.3％。该团队应用归因分析方法进

一步量化了寒潮天气对呼吸道传染病的影响，结果

显示，实施逐步放松管控政策期间，寒潮的影响导

致了北京市新型冠状病毒感染确诊病例数增加约

28.1％，寒潮期间气溶胶的快速输送加速了呼吸道

传染病的暴发（图 1）［43］。除了疫情以外，研究表明

洪涝灾害后急性出血性结膜炎、流感、肺结核和流

行性脑膜炎等传染病的发病风险显著上升［49］。暴

雨导致空气湿度升高、周围环境潮湿，滋生霉菌和

螨虫等致敏物质，使得哮喘加重［50］。在中国济南市

的一项时间分层病例交叉研究证实：在寒潮期间，

感染性肺炎特别是细菌性肺炎的风险显著增加［51］。

Liu 等［52］评估了中国南方邵阳地区气象因素与流感

的关系，研究发现流感的高峰期在冬春季节，最低

气温每下降 5 ℃，流感病例数增加 8％（95％置信区

间：1％~15％）。Smith 等［53］研究发现极端降水事件

与流感急诊就诊风险显著相关，滞后 0~6 天的比值

比（Odds Ratio，OR）为 1.23（95％ 置 信 区 间 ：1.16~

1.30），这种关联可能源于疾病生态学机制（如降水

促进病毒传播）和行为改变（如极端降水导致室内

聚集增加）。2005 年 8 月卡特里娜飓风袭击美国新

奥尔良后，出现了西尼罗河病毒感染病例的区域

高峰［54］。

3 大气病原微生物和传染病的监测

大气中的病原微生物与生物传播及公共卫生

密切相关。病原微生物通过环境（空气、水体）或食

物侵入到动物或人体内，从而引发多种疾病，甚至

导致大规模疫情的暴发，严重威胁着动物和人类的

生命安全。因此，对大气中的病原微生物进行监测

具有重大意义。随着分子生物学、生物信息学和医

学检测技术的迅速发展，病原体监测在采集、感知

以及分析阶段均取得显著突破。例如，自动化采样

和微型采样技术、光电化学生物传感器、高通量核

酸检测、单细胞抗体筛选、冷冻电镜断层成像、聚合

酶链式反应技术（Polymerase Chain Reaction，PCR）

和脱氧核糖核酸（Deoxyribo Nucleic Acid，DNA）测

序/标记技术等被广泛应用于病原体的快速诊断和

鉴定中，极大地提高了监测的效率和准确性［55-56］。然

而，由于空气中病原体浓度低、成分复杂，难以富集

和快速分辨，大气中病原微生物的监测和预警仍是

国内外面临的重大技术难题，有待进一步探索［57-58］。

3.1　大气中病原微生物的种类及检测方法　

大气中的病原微生物主要有细菌性、真菌性和

病毒性 3 类。细菌是最常见的类型，占据了大气微

生物总量的绝大部分，已知存在于大气中的细菌及

放线菌超过 1 200 种［59］。空气中的真菌种类更为丰

富，多达 40 000 多种。病毒性病原微生物如冠状病

毒和流感病毒等，由于其不稳定性、不规则运动、可

再生性以及多样的感染途径，使其在大气中的传播

和存活情况相当复杂［60］。由于大气中不同类型的

病原微生物具有不同的结构和特点，其检测方法也

不尽相同。

基于传统的采样方法，如使用过滤器、撞击器

或冷凝器进行微生物采样，虽然可以通过培养并使

用电子显微镜来计数和观察微生物的形态，但这些

方法在操作便捷性、检测速度、可检测微生物种类

和灵敏度等方面有一定的局限性。生物化学方法

测定微生物特异性酶或代谢物小分子来检测病原

微生物。然而，寻找特异性的酶或代谢物往往耗

时费力，且依赖复杂仪器，增加了检测成本和技术

门 槛［61］ 。 酶 联 免 疫 吸 附 测 定（Enzyme-Linked 

Immunosorbent Assay，ELISA）和免疫荧光技术等免

图 1　寒潮对疫情影响的归因分析［43］

Fig. 1　Attribution analysis of the impact of cold wave on epidemic［43］
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疫学方法利用特异性抗原抗体反应进行检测，通过

标记物（如荧光、酶）的引入，在显微镜下进行定性、

定位或定量研究。该方法特异性强、灵敏度高，广

泛应用于病原微生物检测，但对于含量非常低的目

标蛋白或抗体，其检测灵敏度可能不足［62］。

常用的分子生物学检测方法包括：聚合酶链式

反应（Polymerase Chain Reaction，PCR）通过提取空

气样本中的微生物 DNA 或 RNA，使用特异性引物

进行扩增，可快速检测特定的病原微生物，具有高灵

敏度、快速和特异性高的优点［63］；实时荧光定量 PCR

（RT-qPCR）、微滴式数字 PCR（ddPCR）以及高通量

基因测序技术可进一步定量病原微生物含量，提高

了检测的灵敏度和准确性，但在低流行环境下假阳

性 率 较 高 ，限 制 了 其 独 立 作 为 诊 断 依 据 的 可 靠

性［64-65］。相比之下，血清学检测在疫苗开发、抗体流

行水平监测和社区感染确认等方面发挥着不可替代

的作用，但同样存在操作复杂、耗时较长等问题。

3.2　生物气溶胶的监测　

生物气溶胶是大气气溶胶的重要组成部分，占

大气颗粒物的 30％~80％，是病原微生物的重要载

体。传统的生物气溶胶检测手段主要依赖过滤、撞

击和静电沉淀等采样技术，但这些方法在捕获微小

生物气溶胶（<0.1 m）时，速率较低、精度较差，且资

源消耗大。

生物气溶胶的监测技术主要分为离线检测和

在线监测。离线方法常使用采样器进行采样，然后

通过培养法、显微镜分析（如荧光显微镜、扫描电子

显微镜）、分子生物学检测（如聚合酶链反应、DNA

标记）以及免疫学检测等方法进行定性定量分析，但

存在成本高、效率低和时效性差等突出问题［66］。而

基于光电和芯片技术的在线检测技术，因其实时、高

灵敏度、高分辨率的优点，成为生物气溶胶监测的重

要选择之一。其中激光诱导荧光技术的应用最为广

泛，同样依据拉曼光谱的特征峰，也可以有效识别花

粉 和 细 菌 等 生 物 气 溶 胶 。 生 物 三 磷 酸 腺 苷

（Adenosine Triphosphate，ATP）自发荧光检测与微流

控芯片的组合也是活性微生物检测研究的热点［67］。

随着近些年光电技术的迅速发展，基于荧光散射

效应的激光诱导荧光（Laser-Induced Fluorescence，

LIF）仪器的不断升级更新，荧光激光雷达、多波段

生物气溶胶传感器以及实时颗粒物检测仪等在生

物气溶胶检测领域被广泛应用。同样，基于拉曼散

射效应的新型检测仪器，如显微共焦拉曼光谱仪和

多波长消荧光拉曼光谱仪等，为检测单个病毒颗粒

提供了新思路。微流控芯片与生物 ATP 自发荧光技

术结合，通过荧光素—荧光素酶反应发出的荧光强

度，可定量生物气溶胶活性细胞的含量［68］。质谱分

析和激光诱导击穿光谱等技术也为生物气溶胶检测

提供了重要技术支撑。然而，在实际应用中，面对复

杂多样的生物气溶胶类型，这些技术仍面临灵敏度、

准确性、实时性、通量和操作复杂性的多重挑战。

新型冠状病毒感染疫情的冲击迫使出现通量

更高、检测速度更快、灵敏度更高的生物气溶胶监

测仪器。集成生物气溶胶到水溶胶的空气采样、微

流控芯片、光散射、实时 PCR（qPCR）和场效应硅纳

米线传感器等创新技术的应用，为实时监测空气中

的病毒提供了可能。此外，呼出气检测对于疾病的

早 期 诊 断 具 有 巨 大 潜 力 ，如 挥 发 性 有 机 化 合 物

（Volatile Organic Compounds， VOCs）和微粒等多种

生物标志物均可反映人体健康状况或疾病状态。

为突破标志物低浓度水平和背景噪声干扰等呼出

气富集技术瓶颈，使用纳米吸附材料或冷凝技术、

新型质谱设备以及人工智能技术等有望提高生物

标志物捕获率和检测精度，这在呼吸道感染的诊断

中展现出巨大潜力［69］。

3.3　传染病与病原微生物的监测

目前，国内外科研院所对于大气中的微生物进

行了研究性监测，为大气微生物监测奠定了一定的

理论基础。Wang 等［70］2014 年起在中国西北地区沙

尘源附近开展了生物气溶胶的激光雷达观测，显著

增强中国激光遥感实时检测大气中生物气溶胶的能

力。该激光雷达系统不仅能够测量 343~526 nm 的

32 通道荧光光谱（光谱分辨率为 5.8 nm），而且可

以同时检测 355 nm 和 532 nm 处的偏振测量值以

及 387 nm 和 407 nm 处 的 拉 曼 散 射 信 号［70］。 Lee

等［71］建立了一个用于现场实时检测空气传播病毒

的综合采样/监测平台，使用 MS2 噬菌体和禽流感

病毒（Avian Influenza Virus，AIV）H1N1 来评估该平

台的生物气溶胶采样和检测性能。结果表明，在

20 分钟内，可以使用近红外（Near-Infrared，NIR）到

NIR 纳米探针的信号检测到气溶胶病毒（图 2）［71］。

当前，中国医疗卫生部门对于微生物研究仅局限于

病人和医院室内环境。医药食品部门也仅限于食

品和药品中微生物含量的检测。对于医疗机构以

外的大气环境监测目前关注相对较少，现有的标准

和方法主要集中在室内环境中空气细菌总数的检

测 ，而 对 于 大 气 环 境 中 微 生 物 的 监 测 则 尚 未 涉

及［72］。大气中生物与非生物成分以及边缘微生物
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与非边缘微生物的区分，不同气候环境条件下细

菌、真菌、病毒的致病机理研究，以及不同病毒—宿

主—气候环境的影响机制研究仍面临巨大挑战。

如何推动这 4 个层次的研究，是病原微生物与传染

病监测预警的重要前进指南。但目前大气监测关

注的焦点仍然是理化性质的污染，如烟尘、粉尘、细

颗粒物、SO2、NOx和光化学烟雾等，对大气微生物问

题关注较少，新发和再发传染病的大流行，使得全

面深入地开展大气微生物监测显得愈加重要。

同时，在传染病监测方面已取得一定进展。例

如 ，世 界 卫 生 组 织（World Health Organization，

WHO）与有关各方合作创建了登革热监测网络，用

于全球登革热的流行病学和病毒学监测［73］。已有

国家建立了部分传染病的监测预警平台，例如南半

球流感疫苗有效性研究与监测网络、流感住院网

络、美国新疫苗监测网络等［74-75］。但针对大气病原

微生物的专项监测平台仍然显得相对匮乏与不足。

此外，随着全球气候变暖加速，冰川消融和永久冻

土解冻导致封存数万年甚至百万年的微生物被释

放到现代环境中，例如冻土中微生物可通过河流输

送或气溶胶扩散进入人类活动区，这一过程可能引

发未知的病原体传播风险。宏基因组测序技术、生

物信息学分析、低温保存与复活实验技术的等监测

技术的发展为冰川、冻土中病原微生物监测提供了

关键手段［76］。

4 大气病原微生物和传染病的预测
与预警

传染病预测模型被广泛应用于更好地了解传播

机制和对传播影响最大的因素，在疫情发展趋势预

测、科学防控指导与评估中持续发挥着重要的作

用，为公共卫生管理者的决策与高效干预措施的实

施提供了重要的数据依据和理论支撑［77-78］。在传染

病预测领域，基于数据驱动的模型日益成为研究热

点。通过对大规模社会行为数据的实时分析，可以

显 著 提 高 疫 情 预 测 的 准 确 性［79］。 将 人 工 智 能

（Artificial Intelligence，AI）充分应用于预警系统、热

点检测、流行病学追踪和预测以及资源分配［80］，通

过流行病学模型、大气化学模型、大气扩散模型、气

候模型、人口模型、交通模型和计算流体动力学模型

（Computational Fluid Dynamics，CFD）等协同耦合，

能够模拟致病微生物气溶胶在环境中的传播和对人

体健康的影响。在技术革新方面，基因组测序技术

和物联网的结合为病原体的追踪与预警提供了新的

手段。实时监控病原体的基因组变异，有助于迅速

识别和应对突发疫情。

4.1　传染病动力学模型　

传染病动力学模型通过假设参数和变量，以及

它们之间的联系定量揭示传染病的主要特征，依托

疫情暴发早期数据，纳入未来不确定性，有助于发

现传染病传播机理，并科学预测疫情流行趋势。传

染病易感者—感染者—移出者模型（Susceptible-

Infected-Removed model，SIR），至今仍在不断发展

并被广泛使用。在 SIR 模型的基础上增设潜伏期人

群，形成易感者—潜伏者—感染者—移出者模型

（Susceptible-Exposed-Infected-Removed model，SEIR），

用来反映某些传染病在感染初期无症状但具有传

染性的特征［81］。在传染病动力学中，最基本的思想

是由 Kermack 等［82］于 1927 年创立的 SIR 仓室模型，

这是传染病动力学中的一个里程碑，它将人群分为

易感者、感染者和康复者，至今仍不断发展并被广泛

使用。1932 年，Kermack 等［83］又创建了经典的传染

病仓室模型，引入了阈值理论，基于该理论能够判

断疫情是否会进一步扩散，为后面疫情传播动力学

学科的科学化发展指明了发展方向。

SEIR 模型在 SIR 的基础上增加了一个暴露者

状态，这代表了那些已经接触病原体但尚未变成感

染性的个体。这一增加对于理解和模拟那些具有

潜伏期的疾病至关重要。Castillo-Chavez 等［84］在研

究 SARS 等传染病时，在 SEIR 模型的基础上加入了

额外的状态，例如隔离期的患者和被隔离的感染

者，从而创建了更复杂的模型。Stehlé 等［85］则通过

模拟聚集参与者的动态接触网络上的 SEIR 传染病

图 2　集成式生物气溶胶采样监测平台［71］

Fig. 2　Integrated bioaerosol sampling/monitoring 

platform［71］
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模型，来评估接触网络动态特性在疾病传播中的作

用。Okuwa 等［86］在人口状态稳定的条件下，建立了

一个具有年龄结构的传染病模型，并讨论了大规模

接种疫苗对基本再生数的影响。Bjørnstad 等［87］详

细讨论了 SEIR 模型的动态，如通过增加潜伏期和免

疫持续期来影响流行病波动的特征，还探讨了将传

统 SIR 模型扩展到包括症状、传播途径和特定年龄

段传播的重要性。Grimm 等［88］介绍了 SEIR 模型的

另一种扩展，用于分析新型冠状病毒感染疫情下量

身定制的社交距离和追踪方法，这种模型扩展可以

方便地应用于新的和更可靠的数据集，为分析流行

病控制方法的有效性提供了关键参数。Berger 等［89］

通过扩展基础的 SEIR 模型，来了解检测和条件性隔

离在疫情控制中的作用，可以更早地识别感染者，

并通过增加对无症状个体的随机测试来实施针对

性的隔离政策。Rǎdulescu 等［90］探讨了 SEIR 模型在

新型冠状病毒社区传播中的应用，特别关注不同防

控措施（如封锁和社交距离）对疫情的影响，研究显

示了不同年龄组在易感、暴露、感染、康复和死亡各

类别中的动态变化。Carcione 等［91］基于一个确定性

SEIR 模型模拟了新型冠状病毒感染疫情，在模型中

考虑潜伏期个体（E 类）不具有传染性，但当其变为

感染者（I 类）时会变得具有传染性。Menda 等［92］通

过融合神经网络来改进 SEIR 模型，特别是在隔离控

制功能方面，假设了初始条件来克服部分可观测性

问题，并将这种改进的模型用于新型冠状病毒的传

播预测。Poonia 等［93］提出了一个增强的 SEIR 模型，

其中包括疫苗接种率对疫情控制的影响，考虑了不

同感染程度的个体、接种疫苗的个体以及社交距离

措施对疫情趋势的影响。Kiselev 等［94］探讨了一种

改进的 SEIR 模型，使用延迟微分方程来更好地模拟

感染动态，该模型还考虑了保护性免疫的持续时

间 、疫 苗 接 种 、重 症 监 护 室（Intensive Care Unit，

ICU）的使用情况，以及感染过程中的总感染系数。

在最近的研究中，Lu 等［95］对传统的 SEIR 模型进行

了改良，将感染者（I）类别细分为无症状感染者（A）

和有症状感染者（I），并增加了住院（H）和死亡（D）

类别，考虑了政府追踪感染者的接触者，还将这些

接触者细分为隔离的易感者（S_q）和隔离的暴露者

（E_q），以便更准确地模拟实际疫情传播。

许多学者对传统模型进行了多次改进，引入了

更多的复杂因素和机制，以更准确地模拟和预测传

染病的传播趋势。例如环境与社会因素的融合，通

过引入人类与环境之间非线性相互作用的仓室，扩

展了 SEIR 模型的应用范围。厦门大学陈田木团

队［96］通过建立疫苗—暴露—感染—无症状—康复传

播动力学模型，考虑人口流动、疫苗衰减和接触模

式等多种因素，预测感染峰值和规模，并量化传播

能力；研究流行病在中小城市传播的风险，建立中

国地级市的城市流行病危害指数。Liang 等［97］开发

了一个年龄特定的仓室模型来模拟新型冠状病毒

和流感的共同传播（图 3）。研究结果显示，与单一

疫情相比，SARS-CoV-2 与流感病毒共流行时传播

率呈现下降趋势，高峰出现时间延迟。SARS-CoV-

2 与甲型流感病毒共流行时合并感染的病例数高于

与乙型流感病毒的共流行。随着 SARS-CoV-2 传播

能力增强，合并感染病例数增加。当前，中国在开

展传染病预测方面，仍然有很多不足，如时空特性

的缺失、数据获取与处理的局限性、模型构建的复

杂性等［98］。建立完善的传染病疫情预测系统，对于

政府制定有效的管控政策、合理调配医疗资源和保

障人民生命安全有重要意义。

4.2　传染病统计学模型　

统计模型依据疫情的历史数据进行建模。传

统统计模型中的时间序列分析方法是传染病预测

问 题 的 常 用 方 法 。 差 分 自 回 归 移 动 平 均 模 型

（Autoregressive Integrated Moving Average，ARIMA）通

过捕捉时间序列数据中的自相关性，能够较为准确

地 预 测 疫 情 的 发 展 趋 势 。 结 合 经 验 模 态 分 解

（Empirical Mode Decomposition，EMD）、集 合 经 验

模 态 分 解（Ensemble Empirical Mode Decomposition，

EEMD）等方法，可以进一步提取疫情数据中的不同

变化分量，提高预测精度。此外，马尔科夫链和贝

叶斯模型等统计方法也因其能够模拟疫情传播的

不确定性而备受青睐，为决策者提供了更全面的风

险评估［99］。

随着电子健康记录和卫生报告系统等数字化

医疗数据的普及，人工智能算法为传染病预测提供

了新的可能。在传染病预测中，基于树的模型（如

决 策 树 、随 机 森 林）、支 持 向 量 机（Support Vector 

Machine，SVM）等机器学习算法已得到广泛应用。

深 度 学 习 算 法 的 崛 起 ，尤 其 是 循 环 神 经 网 络

（Recurrent Neural Network，RNN）、长短时记忆网络

（Long Short-Term Memory，LSTM）和卷积神经网络

（Convolutional Neural Network，CNN），使研究者能

够 更 好 地 捕 捉 时 间 序 列 和 复 杂 数 据 之 间 的 关

系［100-101］。将机器学习应用于疾病预测的一个关键

挑战在于获取高质量、大规模的数据。这意味着不
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仅需要足够大量的支持复杂的模型训练，同时这些

数据的质量也必须足够高，以确保预测的准确性和

可靠性。传染病监测系统通常会收集各种因素的

数据，包括报告病例的数量、疫情暴发的地点以及

受感染者的人口统计学特征。然而，这些数据往往

不完整、有偏差或有噪声，会影响机器学习模型的

性能。此外，许多传染病的潜伏期很长，这意味着

过去暴发的数据可能无法准确反映当前的情况。

最后，复杂的机器学习模型在实现高准确率的预测

时牺牲了模型的可解释性，这也是其应用于传染病

预测中的一大弊端。

为了综合各种方法的优势或提高机器学习模

型的可解释性，研究人员开发了混合模型和集成模

型。混合模型如自回归积分滑动平均—长短期记

忆网络模型结合了时间序列分析方法和深度学习

的优势，实现了对疫情趋势的精准预测。而集成模

型则通过整合多个预测模型的结果，进一步提高了

预 测 的 准 确 性 和 稳 定 性 。 例 如 ，集 成 模 型

（WOCLSA）集成了人工神经网络（Artificial Neural 

Network，ANN）、CNN 和 LSTM 3 种深度学习模型，

并通过鲸鱼优化算法优化参数，显著提升了新型冠

状病毒感染疫情的预测效果［102］。

4.3　传染病的耦合预测系统　

面对诸如新型冠状病毒感染疫情此类的大规

图 3　不同 SARS-CoV-2 变异株与流感的共同感染［97］

Fig. 3　Co-epidemic of influenza types with different SARS-CoV-2 variants［97］
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模流行病，传统的传染病模型已难以满足预测和应

对复杂疫情的需求。因此，模型的扩展与耦合成为

了必然趋势。传染病预测系统的构建不再局限于

单一学科，而是越来越多地融合了大气科学、统计学

和人工智能等多个领域的知识和技术。耦合预测系

统通过整合社会行为、流动性模式、环境因素、社会

经济状态、医疗资源、气候环境以及公共卫生政策等

多方面因素，极大地提高了对传染病动态的预测准

确性和科学性。近年来，传染病模型在融合不同影

响因素以更精确地模拟新型冠状病毒感染传播方面

取得了显著进展。研究人员开发了多种模型，融合

人员流动数据的传染病模型、社区层面的模拟以及

动态的人员流动网络。这些模型结合数据同化、机

器学习和地理传播模式分析，能够更精确地模拟人

员流动对疫情传播的影响。

在全球化和人口流动性日益增强的背景下，传

染病疫情和突发公共卫生事件的监测预警工作变

得尤为重要。为了有效应对这一挑战，传染病监测

预警平台应运而生，旨在全面提升重大传染病疫情

和突发公共卫生事件的监测预警能力。国内外已

逐步建立相关传染病的监测预警平台，例如美国疾

病控制与预防中心流感预测系统、中国传染病大数

据预测预警研究中心平台、北京市传染病智慧化多

点触发监测预警平台等，在地区、国家、国际层面综

合分析传染病疫情变化与变迁趋势，从而实现传染

病疫情的早期预测和实时预警提供有力的基础支

撑。兰州大学黄建平院士团队［7］开发的“新型冠状

病毒感染疫情全球预测系统”（Global Prediction of 

COVID-19 Pandemic，GPCP），将大气科学中的统计

—动力气候预测方法与传染病模型相结合，显著提

高了预测的准确性。该团队在第一版的基础上更

新 了 全 球 流 行 病 学 预 测 系 统（Global Prediction 

System for Epidemiological Pandemic，GPEP-2）第二

版，该系统针对自然因素（天气的季节性变化和环

境影响）和人类社会行为（政府管控隔离、人员聚

集、室内传播、病毒变异、疫苗接种）的影响引入了

多种参数化方案。GPEP-2 成功预测了 180 多个国

家的新型冠状病毒感染疫情，平均准确率为 82.7％。

该模型还为中国多起区域性新型冠状病毒感染疫

情提供了预测和决策依据，平均准确率为 89.3％（图

4）［103］。为了更精准地指导区域疫情防控，构建针对

特定区域的预测系统，广州实验室钟南山院士团队

开发的“全球新型冠状病毒疫情科学预测系统”，基

于国内人口迁移数据和新型冠状病毒流行病学数

据，为区域疫情防控提供了有力支持［97，104］。此外，

一些研究还通过利用移动电话数据、交通流量统计

等来量化人员流动，并将这些数据融入传染病模型

中，以评估旅行限制、封锁措施和其他公共卫生干

预的效果。随着数据科学和计算技术的不断进步，

传染病模型正朝着更加复杂、多元化的方向发展。

数据驱动的研究方法成为主流，通过收集和分析大

量实时数据来预测疫情的发展趋势。中国在这一领

域展现出了显著优势，特别是在数据收集与处理、疫

情传播追踪与分析方面取得了显著成果［105］。

5 结果与讨论

本文探讨了气候变化背景下大气中病原微生

物的监测与预警技术及其战略意义，分析了当前监

测预警技术的现状与面临的挑战，强调亟需建立一

个多部门协同、多学科交叉、多尺度耦合的全球传

染病监测预警系统，旨在全面提升中国在大气病原

微生物监测预警领域的综合能力，以更有效地应

对 气 候 变 化 所 带 来 的 日 益 严 峻 的 公 共 卫 生 挑 战

（图 5）。在此，本文从多个维度出发，在基础问题研

究、监测技术创新、数据共享机制的建立、预警平台

的建设、研究成果的有效转化，以及促进多部门间

的紧密合作等方面，提出了一系列具有针对性的政

策建议。

（1）加强基础问题研究

当前，国内外对大气微生物群的功能潜力研究

尚不充分，对于各种影响因素的综合作用及其对病

原体传播的具体影响权重缺乏深入了解。潜在的

动物宿主或媒介尚未完全鉴定，且这些宿主或媒介

所携带的病原微生物也未经系统筛选。因此，亟需

加强对大气病原微生物的形成、来源、环境演变和

传播机制的基础研究。

需要建立气象和环境因子与病原微生物气溶

胶传播的统计关系，深入研究气候环境对病原微生

物传播的关键影响因素。这包括揭示天气气候和

大气环境对病原微生物繁殖、变异和传播的具体影

响与机理，并厘清气候、环境、社会、经济及人体健

康等关键因素对病原微生物传播的综合作用。同

时，需要阐明全球尺度下不同气候区、发展中国家

与发达国家地区气象要素和季节变化对生物气溶

胶传播的机制，深入研究区域及全球尺度生物气溶

胶的循环过程及传播规律。此外，还应阐明病原微

生物在气候、环境中的识别、表征、传输和转化过

程，以及气候驱动的病原进化和跨物种传播机制。
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为了实现这些目标，可以利用质谱、光谱等分析技

术、基因测序技术和分子生物学等交叉研究方法，

对大气环境载体进行定量研究，并重建新型冠状病

毒感染等重大疫情发生发展的时间序列，以揭示其

图 5　全球传染病监测预警平台构建

Fig. 5　Construction of a global platform for infectious disease surveillance and early warning

图 4　2020 年 6 月 1 日至 2021 年 12 月 31 日不同国家新型冠状病毒感染病例的预测结果［103］

Fig. 4　Projected COVID-19 cases for different countries from 1 June 2020 to 31 December 2021［103］
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空间分布变迁特征和演化基本图景。

（2）加强监测仪器研发及监测网建设

目前，中国大气病原微生物的高精度监测技术

不成熟，监测仪器存在捕获难、检测慢和识别差等技

术瓶颈问题，未建立完善的监测网络，各环节严重依

赖人工操作，步骤繁琐、耗时较长、成本较高，尚未实

现环境样本从检测预处理到检测分析一站式自动化

运行。因此，亟需加快推进大气病原微生物的实时

监测技术研发，集成多种监测技术实现微生物成分

精确甄别，强化对异常健康事件的病原学诊断及重

点监测，形成更敏感有效的监测预警网络。

在各省市区重点场所和口岸设置哨点，建立涵

盖人、物、环境和重点场所的一体化监测体系。对

大气病原体进行重点监测，建立未知病原的检测技

术，提高监测的敏感性和有效性。建成多点触发、

反应快速、科学高效的新发突发传染病、群体性不

明原因疾病、重点传染病监测平台，提高应对突发

公共卫生事件的能力。利用激光遥感的独特技术

优势，研发探测范围广、时空分辨率高和可靠性强

的全波段荧光激光雷达。将监测范围扩展到冰川、

冻土等关键区域，加强防疫措施，提高监测的广度

和深度。建成国际一流的大范围实时立体监测网，

精准快速感知突发疫情源头、生化战剂扩散等潜在

风险。拓展国际视野，通过南南合作机制等国际合

作方式，开展全球尺度大气中病原微生物的重点区

域监测。推动与周边国家开展跨境传染病及大气

病原微生物联合监测，积极跟踪全球新发、突发传

染病前沿发展趋势，共同应对全球公共卫生挑战。

（3）加强数据共享系统建设

当前不同地区和部门的数据孤立现象严重，在

数据收集和管理上缺乏统一标准，数据共享存在个

人健康数据的隐私泄露风险，如何在保护个人隐私

的同时实现有效的数据共享亟需进一步探索。

需要疾控联合卫生部门、军队，健全信息共享

机制，制订信息共享清单，畅通通报渠道。建立国家

级数据共享系统，推动政府—企业—学术部门合作，

加快数据共享进程。建立重大突发传染病生物样本

库，研发公共健康数据互联互通与共享标准体系。

构建数据融合系统，为政府部门、医疗机构和科研单

位提供数据服务。建立分级分类的数据管理系统，

涵盖环境、媒介、自然宿主、人群和临床样本的传染

病综合监测与数据库。整合病原体数据资源，建立

数据采集与质量控制标准操作流程，实现数据集成

平台的持续自动更新。利用物联网、大数据、云计

算和人工智能等技术开发风险评估工具，建设大型

数据库。实现有效的数据共享，同时保护个人隐

私，提升传染病防控能力和公共卫生水平。

（4）加强监测预警平台建设

当前，中国疫情预测工作面临团队分散的挑

战，尚未形成集中研究力量以构建权威的预警平

台。自主研发的局地、区域及全球传染病传播预警

模型，在纳入自然、环境和社会影响因素方面尚显

不足，与疫情实际暴发情况的结合也不够紧密，因

此，建立具有权威性的国家级疫情预警平台是目前

亟待完成的任务。

构建“流行病、环境、气象、气候、人口、交通、经

济、社会”等多尺度耦合的精准预测系统，融合多领

域研究力量。通过增加人口流动的空间扩散项将

已有的传染病单点模型扩展至二维空间，结合传统

优化反演算法和人工智能算法，建立人口流动的空

间扩散系数参数化方案，并结合已量化的疫情传播

关键影响因素参数，形成空间复合参数化网格分

布，建成“统计—动力”相结合的重大疫情的二维预

测预警模型，实现中国二维高精准度的重大疫情业

务化逐日预报与季节预测。建设国家级新发疫情

协同群智决策平台，实现动态显示与集成预测。制

定最优管控和解封方案，为政策制定提供科学支

撑。加强人工智能在重大疾病早筛早诊、精准治疗

和临床管理等方面的应用。开展临床数据智能化

采集与治理、多模态数据融合关联模型等研究。挖

掘重大疾病发生、发展与转归的规律和机制，提升

临床干预效率和全周期管理精准性。研究开发趋

势健康风险预警和决策支持工具。构建大气环境

变化近实时表征和短期预测技术体系。建立多尺

度嵌套病原微生物—气候—生态系统耦合预测模

型，实现动态表征和预测。建立预警业务平台，定

期发布因气候环境因素造成的死亡人数及超额死

亡人数等相关数据。调查梳理气候敏感疾病基本

信息清单，构建气候敏感疾病风险预警系统，在建

立完善的监测体系的基础上，开展基于环境气象数

据与地理时空分布的病原微生物的规模流行病预

报预测体系关键技术研究，开展鼠疫、登革热、疟疾

和乙脑等媒介生物传染病、人兽共患病以及新发传

染病等疾病的发病预警。

（5）推进重大研究计划与成果转化

大气中病原微生物的监测与预警对新发、突发

重大疫情防控至关重要，涉及多学科交叉研究。这

些病原微生物通过多种暴露途径影响人类和动物
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健康，同时也可通过大气沉降等方式影响水生生态

和冰川生态。因此，建议设立相关重大研究计划，

创建全国重点实验室或国家实验室，统筹推进监测

技术、监测网及预警平台的研发创新，加强联合研

发和攻关，形成科学共同体，以取得更多高水平科

研成果，提高早发现早预警能力。

2024 年 8 月，国家多部委联合发布指导意见，要

求建立健全智慧化多点触发传染病监测预警体系，

提出具体目标和要求。为进一步提升应急能力，建

议整合相关工程，联合多方力量，从国家层面推动重

大研究计划，加快科研机构助力省市级疾控部门建

立智慧化监测预警体系，聚焦“监测→预测→预警→
防控”任务链，促进成果利用，推进快速感知和提前

预警，实现疫情早发现、早控制，统筹疫情防控和经

济社会发展，提升生物安全风险防范与应对能力。

（6）加强中国多部门合作和国际合作

推动大气病原微生物监测预警研究的跨部门

合作和国际合作是应对气候变化和保护人类健康

的关键。跨部门合作可以整合不同领域的理论基

础和资源，而国际合作则可以借鉴其他国家的成功

经验，共同应对全球性的挑战。

在国内合作与研究方面，联合高校、医疗机构

专家开展气候敏感性疾病风险评估和监测预警平

台建设。组建跨学科科研团队，攻关技术难题，完

善健康气象服务产品体系。制定国家政策和行动

方案，推进国家级及省市级监测预警平台建设。在

国际合作与全球监测方面，加强数据共享、监测预

警技术和人才培养。通过国际会议和国际标准化

组织提升国际影响力，开展全球尺度重点区域监

测。与周边国家合作开展跨境传染病联合监测，跟

踪全球传染病前沿趋势。此外，联合多部门协作，

加强流行病学、大气科学和环境科学等多学科交

叉。实现多模式耦合的流行病预测预警，通过空间

最优化模型和多目标决策方法合理配置资源，以应

对日益严峻的公共卫生挑战。
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Monitoring and Early Warning of Atmospheric Pathogenic 
Microorganisms: A Review of Recent Studies*

HUANG Jianping1， LIAN Xinbo1, 2， WANG Rui1， WANG Danfeng1，
HUANG Zhongwei1， ZHANG Beidou1， HU Shujuan1

(1. Collaborative Innovation Center for Western Ecological Safety, College of Atmospheric Sciences, 

Lanzhou University, Lanzhou 730000, China; 2. School of Earth and Environmental Sciences, 

Lanzhou University, Lanzhou 730000, China)

Abstract： The monitoring and early warning of pathogenic microorganisms and infectious diseases serve 

as a critical foundation for preventing major public health crises and mitigating biosecurity risks. However, 

research on the monitoring and early warning of pathogenic microorganism transmission in the atmosphere 

remains limited, with no systematic framework established yet. This study addresses strategic needs in public 

health security by identifying key scientific challenges in the field, systematically elucidating the environmental 

response mechanisms of atmospheric pathogens under climate change, monitoring technologies for pathogenic 

microorganisms in the atmosphere, and advances in infectious disease prediction models. Furthermore, this study 

identifies critical research frontiers for future breakthroughs, including: elucidating the source characteristics, 

formation mechanisms, environmental evolution, and transmission mechanisms of atmospheric pathogens; 

developing high-precision real-time monitoring technologies for atmospheric pathogens and establishing a 

biosafety surveillance network; constructing a multi-disciplinary, multi-scale and multi-model coupled prediction 

and early warning platform for atmospheric pathogen and infectious diseases. This research framework will 

provide scientific decision-making support for preventing public health emergencies, effectively enhance 

biosecurity governance capacity, and offer a scientific paradigm for building a global community of health for all.

Key words： Atmospheric pathogenic microorganisms; Monitoring; Prediction; Climate crisis; Infectious 

disease.
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