
2026年中华医学科技奖候选项目/候选人

公示内容

推荐奖种 医学科学技术奖（非基础医学类）

项目名称 大数据驱动的结核病关键防治技术建立和推广应用

推荐单位

/科学家
首都医科大学

项目简介

结核病是目前单一致死率最高的传染性疾病，我国病例数居全球第三位。尽管国家对防治投入巨

大，但发病率仍下降缓慢。其原因①流行规律缺乏深刻认识；②精准防治策略缺乏有效技术突破。

据此项目组创建结核病大数据统计分析平台，充分应用复杂统计模型，创新M.TB遗传进化算法，

对我国结核病网络直报（＞1000余万例）和全球结核分枝杆菌（＞2万株）基因组大数据进行深

度挖掘，取得了以下突破： 

1.阐明我国结核病流行新规律，证实了只有“主动发现”策略才能实现WHO目标。 1）阐明在

2005-2016年间中国肺结核发病率由72.95/10万降至52.18/10万，东、中部发病率下降幅

度明显高于西部地区。小于15岁的儿童结核病漏报严重。中国防痨协会给予该工作高度肯定。

2）发现我国结核病时间、空间和时空聚集的12个区域，其中包括新疆南部等地。3）证实如果

一味沿用我国现行“因症就诊”的防控策略，将无法实现WHO 2025年的目标。必须制定新的主动

发现策略。 

2.揭示结核分枝杆菌（M.TB）遗传进化规律，并将此新技术应用于人口密度高、流动性强的大

都市耐药TB监测。1）率先构建VNTR、LSP和WGS等M.TB基因分型新技术。获批4项国家发

明专利。2）全面阐明M.TB谱系 2（北京基因型）在我国起源、优势流行和全球播散特征。3）

率先运用基因组流行病学新技术监测北京、深圳等大都市耐多药TB传播规律，发现了新的传播

场所（工厂、学校和大型社区内的超市等），提高了流调溯源能力。

 3.建立监测治疗的M.TB微进化新技术。1） 率先建立了基于体内M.TB 超深度全基因组数据

的多药联用患者治疗效果监测纵向队列。2）发现及时、准确的基因组耐药微进化监测对顺利治

愈结核病意义重大。美国加州大学 STEPHANIE教授以“The path of least antibiotic 

resistance（避免抗生素耐药之捷径）”为题配发述评。

本项目共获得16 项国家及省部级科研项目资助，发表相关论文 150余篇，其中 SCI论文 100

余篇。提交的高质量学术论著 20篇主要发表于 Genome Biol, Clin Infect Dis、JAMA 

Network open和《中华流行病学杂志》等国内外权威杂志，他引486次。培养研究生 65人。

建立了中美结核病国际交流与合作平台。总结的经验在全国推广应用，在高效预防和治疗结核病

患者的同时保障了经济发展，具有巨大的社会效益好经济效益。
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1 中国发明专利 中国
ZL 2019 1 

0805565. X
2022-11-11

1073个 SNP位点在结

核分枝杆菌谱系 3中

的应用

朱晨迪,李卫民,李

青 ,贾俊楠

2 中国发明专利 中国
ZL 2021 1 

0884784. 9
2022-07-12
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及应用

朱晨迪,贾俊楠，李

卫民

3 中国发明专利 中国
ZL 2021 1 

1111194.9
2024-01-09
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俊楠
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ZL 2023 1 
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进行鉴定的方法及其
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朱晨迪,李卫民,侯

悦

完成人情况表

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务

李卫民 1
首都医科大学附属北京胸科

医院

首都医科大学附属北京

胸科医院
教授,研究员 无

对本项目的

贡献

对第 1-4 创新点做出贡献，阐明我国结核病流行变化趋势、揭示结核分枝杆菌（M.TB）遗传进化分支在我国

和全球的流行趋势。旁证材料见附件 7.1- 1，2，3，4，5，6，7；7.2-1，2，3，4。

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务

姜慧 2
首都医科大学附属北京胸科

医院

首都医科大学附属北京

胸科医院
副研究员 图书馆副主任

对本项目的

贡献

对第 1创新点做出贡献，阐明我国结核病流行新规律，证实了只有“主动发现 ”策略才能实现 WHO 目标。

旁证材料见附件 7.1-1，2，5，8。

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务

郭秀花 3 首都医科大学 首都医科大学 教授 主任

对本项目的

贡献
对第 1创新点做出贡献，大数据统计模型算法给予支撑。旁证材料见附件 7.1-1，2，3。

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务

许王莉 4 中国人民大学 中国人民大学 教授 副院长

对本项目的

贡献
对第 1创新点做出贡献，大数据统计模型算法给以支撑。旁证材料见附件 7.1-8，10。

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务

江琦 5 武汉大学 武汉大学 讲师 无

对本项目的

贡献

本项目聚焦于大数据驱动的结核病关键防治技术建立和推广，在基于全结核病患者样本的基因组流行病学研

究设计下，本人利用全基因组测序技术解析以深圳市为代表的城市地区耐药结核病的传播与耐药进化规律，



结合空间流行病学方法，刻画典型的城市内跨区域传播模式，强调了城市地区对流动人口的传染病监测，并

提出基于分子证据的传播链追溯阻断手段，为本项目提供了前沿的技术应用与推广示例。旁证材料见 7.1-

7。

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务

张国龙 6 河南省疾病预防控制中心
河南省疾病预防控制中

心
主任医师 所长

对本项目的

贡献
对第 3创新点做出贡献，建立监测治疗的M.TB微进化新技术。旁证材料见附件 7.1-9。

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务

贺晓新 7 北京市疾病预防控制中心
北京市疾病预防控制中

心
主任医师 副主任

对本项目的

贡献

对第 2创新点做出贡献，揭示结核分枝杆菌（M.TB）遗传进化分支在北京市的耐药特征。旁证材料见附件

7.1-5。

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务

尹金风 8
首都医科大学附属北京天坛

医院

首都医科大学附属北京

天坛医院
实习研究员 无

对本项目的

贡献

对第 1创新点做出贡献，阐明我国结核病流行新规律，证实了只有“主动发现 ”策略才能实现 WHO 目标。

对第 2创新点做出贡献，揭示结核分枝杆菌（M.TB）遗传进化分支在北京市的耐药特征。旁证材料见附件 

7.1-1，2，5，6，8。

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务

朱晨迪 9
首都医科大学附属北京胸科

医院

首都医科大学附属北京

胸科医院
实习研究员 无

对本项目的

贡献

对第 2创新点做出贡献，揭示结核分枝杆菌（M.TB）遗传进化分支在全球的流行趋势，构建基于全基因组

的结核病分型技术。旁证材料见附件 7.1-1，5，6；7.2-1，2，3，4。

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务

刘梦阳 10 河北医科大学 河北医科大学 讲师 无

对本项目的

贡献
对第 1、2创新点做出贡献，旁证材料见证明材料 7-1，1，3。

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务

张红伟 11 北京市疾病预防控制中心
北京市疾病预防控制中

心
副主任医师 副所长

对本项目的

贡献

对第 2创新点做出贡献，揭示结核分枝杆菌（M.TB）遗传进化分支在北京市的耐药特征。旁证材料见附件

7.1-5。

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务

高志东 12 北京市疾病预防控制中心
北京市疾病预防控制中

心
副主任医师 所长

对本项目的

贡献

对第 1创新点做出贡献，揭示结核分枝杆菌（M.TB）遗传进化分支在北京市的耐药特征。旁证材料见附件

7.1-5。

完成单位情况表

单位名称 首都医科大学附属北京胸科医院 排名 1



对本项目的

贡献

首都医科大学附属北京胸科医院在本项目中的主要贡献体现在:

1)开展中国和北京市肺结核流行变化趋势研究，发表 SCI论文 2篇;

2)开展基于时空模型的中国和北京市结核病分布特征研究，发表 SCI论文 2篇;

3)开展了基于全基因组测序的中国和北京市耐多药结核分枝杆菌流行病学研究，发表 SCI论文 6篇:

4)采用动态房室模型和贝叶斯融合方法评估了结核病控制政策，发表 SCI论文 1篇。

单位名称 首都医科大学 排名 2

对本项目的

贡献

首都医科大学在本项目中的主要贡献体现在:1)开展中国和北京市肺结核流行变化趋势研究，发表 SCI论文 2

篇;2)开展基于时空模型的中国和北京市结核病分布特征研究，发表 SCI论文 4篇。

单位名称 中国人民大学 排名 3

对本项目的

贡献

中国人民大学在本项目中的主要贡献体现在:1)开展北京市肺结核流行变化趋势研究，发表核心期刊 1篇;2)开

展统计模型算法研究，发表 SCI论文 2篇;3)采用动态房室模型和贝叶斯融合方法评估了结核病控制政策，发

表 SCI论文 1篇。

单位名称 武汉大学 排名 4

对本项目的

贡献

武汉大学作为本项目参与人依托单位，为本项目的开展提供必要的平台支持。参与人在全国多现场开展结核

病的分子流行病学研究，聚焦于利用全基因组测序等分子技术促进结核病的精准诊断与传播控制。基于这些

研究工作，已发表 SCI论文数篇，获湖北省自然科学基金 1项。

单位名称 北京市疾病预防控制中心 排名 5

对本项目的

贡献

北京市疾病预防控制中心在本项目中的主要贡献体现在:1)开展北京市肺结核流行变化趋势研究，发表核心期

刊论文 1篇;2)开展了基于全基因组测序的北京市耐多药结核分枝杆菌流行病学研究，发表 SCI论文 1篇。

单位名称 河南省疾病预防控制中心 排名 6

对本项目的

贡献

河南省疾病预防控制中心在本项目中的主要贡献体现在:1)开展了基于全基因组测序的耐多药结核病治疗监测

研究，发表 SCI论文 1篇;2)采用动态房室模型和贝叶斯融合方法评估了河南省结核病控制政策，发表 SCI论

文 1篇。

单位名称 首都医科大学附属北京天坛医院 排名 7

对本项目的

贡献

首都医科大学附属北京天坛医院在本项目中的主要贡献体现在:1)开展了基于全基因组测序的北京市耐多药结

核分枝杆菌流行病学研究，发表 SCI论文 1篇;2)开展北京市肺结核流行变化趋势研究，发表核心期刊论文 1

篇:3)采用动态房室模型和贝叶斯融合方法评估了结核病控制政策，发表 SCI论文 1篇。

单位名称 河北医科大学 排名 8

对本项目的

贡献

河北医科大学在本项目中的主要贡献体现在:1)开展中国肺结核流行变化趋势研究，发表 SCI论文 2篇;2)开展

基于时空模型的中国结核病分布特征研究，发表 SCI论文 3篇。

单位名称 北京市结核病胸部肿瘤研究所 排名 9

对本项目的

贡献

北京市结核病胸部肿瘤研究所在本项目中的主要贡献体现在:开展了基于全基因组测序的中国耐多药结核分

枝杆菌流行病学研究，发表高质量 SCI论文 1篇。


