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附件 1

新发突发与重大传染病防控国家科技重大专项

2025年度定向委托项目申报指南

根据新发突发与重大传染病防控国家科技重大专项（以下简

称传染病重大专项）实施方案的部署，按照国家科技计划管理相

关规定，现发布 2025年度定向委托项目申报指南。

传染病重大专项聚焦我国重大传染性疾病防控战略需求，围

绕新发突发传染病和重大传染病防控两大方向，重点部署未知传

染病风险预测、新发突发传染病监测预警、预防诊断与治疗产品、

应用基础研究与共性关键技术储备、研判决策示范应用、结核病

等任务。2025年，以定向委托方式启动 10个重点研究方向。

所有以人体为研究对象、涉及人类遗传资源的科学研究，须

严格遵守《中华人民共和国生物安全法》《病原微生物实验室生

物安全管理条例》《中华人民共和国人类遗传资源管理条例》《医

疗卫生机构开展研究者发起的临床研究管理办法》《涉及人的生

命科学和医学研究伦理审查办法》等相关管理规范；严把科研诚

信关，严格按照《科学技术活动违规行为处理暂行规定》《科研

失信行为调查处理规则》等开展工作。

传染病重大专项定向项目采用前补助的方式对项目进行支

持，坚持发挥中央财政资金的战略引导和资金牵引作用，除特殊
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说明外，原则上基础研究类项目配套经费与中央财政资金不低于

1:1匹配，技术开发类项目不低于 3:1匹配。

一、未知传染病风险预测

1．面向主动防控的我国“X传染病”全景病原图谱及保藏库

构建（基础研究）

研究内容：针对我国高风险野生动物、吸血节肢动物、高风

险疫源经济动物、宠物及异宠、海洋哺乳动物，冰川与高原极端

环境等来源样本，开展系统调查与采样；基于传统病原学和高通

量深度测序技术等，开展系统、标准的未知微生物筛查；基于多

组学技术，深入开展新病原发现、溯源、监测及宿主与媒介适应

性分析；结合生态地理等信息，构建基于全基因组的新微生物图

谱；针对具有潜在危害的未知微生物，开展其感染性和潜在致病

性的人群验证，发现潜在新病原体；开展多维来源具有潜在危害

的新病原体向人群传播的可能方式和风险评估，提出我国未来可

能发生的“X病原体”目录，研究主动应对技术和策略；建设库

存量达千万级以上的国家未知病原微生物样本保藏中心；建立病

原微生物识别、监测、致病风险评估等全谱数据库，并开展样本

资源及其成果在科研以及防控领域的示范应用。

考核指标：采集至少 200种高风险疫源野生动物（如蝙蝠、

鼠类、鼩鼱、非人灵长类、野猪、穿山甲、旱獭、刺猬与藏羚羊

等哺乳动物，雁鸭类、鸥类与鸻鹬类等迁徙野鸟）的组织、拭子
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与粪便等各类样本 80万份以上，高通量测序 5万组以上；采集覆

盖我国 7 个动物地理区划半数以上（>62 个）动物地理单元的重

要吸血节肢动物媒介样本，每个单元采集标本的种类不少于当地

已知吸血媒介优势物种数的 1/3，总体物种>200种，样本量>300

万份，病原筛查 4万组以上；采集至少 100种本土和 50种输入性

的且可能携带高风险病毒（流感病毒与冠状病毒等）的经济动物

的组织和拭子以及体表寄生媒介等各类样本 6万份以上，完成高

通量测序 3万组以上；采集至少 50种宠物及异宠（如鹦鹉、蜥蜴、

仓鼠、蛇与乌龟等）粪便与血液等样本 2万份以上，完成高通量

测序 1万组以上；采集我国冰川环境样本 1000份以上，覆盖我国

大陆型、海洋型、山谷型、冰帽和冰原等各类冰川类型，完成 1000

个文库深度测序；采集搁浅或发病海洋哺乳动物（如中华白海豚

等）>30 只，组织与拭子等样本 500 份以上，完成宏基因组测序

500组以上；定点、连续采集青藏高原特有动物样本 20种 1.5万

份以上，完成 1万个文库的 RNA和 DNA深度测序。基于上述样

本，从全基因组水平发现新微生物 1500种以上，分离培养并命名

新细菌（含放线菌）和真菌等 100种以上、新病毒 10～15种；绘

制我国野生动物、吸血节肢动物、高风险疫源经济动物、宠物及

异宠、海洋哺乳动物，冰川与高原极端环境等来源的新微生物病

原组学图谱 1 套，明确其危害风险等级，提出潜在“X病原体”

目录。形成 1套适合专项多源样本资源长期、稳定、高质量保藏

的标准技术方法和保藏方案；基于标准统一的测序方案，实现高
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通量测序的规模化和数字化集成展示；开发 1套软件系统，建立

智能化、国际一流、实物样本与信息高度融合的可视化数据平台

（库），实现数据对接与共享；建立 1套覆盖具有潜在危害的新

微生物资源、基因组与基因功能的数据标准，建立 1000种以上新

细菌、病毒、真菌与原虫等的生物学特征与基因特征数据集及其

全景图谱，并在国家传染病监测网络及其节点应用示范。

立项方式：定向委托

有关说明：本指南定向委托中国疾病预防控制中心牵头的创

新联盟，国家实验室、全国重点实验室、疾控机构、生物信息研

究机构、农业、林业、海关、市场系统的优势单位联合申报。

2．基于多源异构数据融合的新发传染病威胁精准评估关键

技术研究（基础研究）

研究内容：整合病原基因序列、生态环境、气候变化与人类

活动等多源异构数据，研发多源异构数据实时融合与质量控制技

术，建立新发传染病多模态数据库。结合时间序列深度学习与强

化学习算法，深度挖掘病原变异、疫苗接种、人口流动等新发传

染病流行风险因子，构建高时空分辨率动态风险地图及早期预测

信号的临界点识别模型。探究病原体、环境因子与新发疫情的关

联机制，建立新发传染病大流行风险评估指标体系与阈值量化方

法。基于人工智能技术，开发致病性与传播性健康威胁评估技术，
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筛选病原基因与宿主特征中的高致病性、高传染性因素，预测新

病原体的致病力、传播风险及潜在“溢出热点”，形成覆盖数据

融合、风险建模、威胁评估的全链条技术体系。

考核指标：建成涵盖病原基因序列、生态环境、气候变化与

人类活动等信息的新发传染病多模态数据库及高时空分辨率动态

风险地图各 1套；基于多源异构数据的新发传染病威胁评估技术

与风险预测工具 5～8个，预测准确率>80%；建立包含 20个以上

敏感指标的新发传染病风险评估指标体系及阈值量化方法 1套；

构建早期预测信号临界点识别模型 1 套；研发生成多源异构数据

融合的新发传染病威胁精准评估技术体系 1套，完成实际场景验

证与应用。

立项方式：定向委托

有关说明：本指南定向委托中国人民解放军疾病预防控制中

心牵头组织优势单位申报。

3．“一带一路”国家未知病原体发现与跨境传播风险评估技

术研究（基础研究）

研究内容：基于“一带一路”国家适宜需求，开发覆盖样本

采集（疫源动物、媒介生物、感染病例）、分级检测（一线快速

筛查、二线精准确认、三线溯源分析）、数据共享（标准化传输、

多语言兼容）及资源调配（试剂转运、设备标准化）的全流程标
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准化操作框架；结合多源数据（病原基因组、生态分布、人口流

动）构建跨境传播风险评估模型，开发覆盖输入性风险预测、传

播路径模拟及阈值预警的动态风险预测方法。研究国内成熟技术

在合作国家的适用性改造与本地化推广策略，推动国内成果向合

作国家转移转化。通过合作实验室试点验证技术流程，优化方案

的普适性与可操作性。最终形成 1套科学、灵活、可对外推广的

未知病原体发现与跨境传播风险评估技术体系。

考核指标：制定 1套涵盖样本采集、分级检测、数据分析、

信息共享、资源调配的标准化技术方案；开发 2～3种跨境传播风

险评估方法；与≥5个“一带一路”国家研究机构签署合作协议，

推动技术方案在≥3 个国家完成试点验证；在合作国家实现≥

10000 份生物样本的采集和分析；建立技术方案长效更新机制，

确保技术体系持续适应当地未知传染病风险预测需求。

立项方式：定向委托

有关说明：本指南定向委托中国医学科学院病原生物学研究

所牵头组织优势单位申报。

二、新发突发传染病监测预警

4．新发突发传染病监测预警新技术研究、模型构建及应用示

范（技术开发）

研究内容：（1）数智化病原监测数据获取整合与共享交换的
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模型构建与示范应用：利用前沿的基因组语言模型，开发病原基

因数据的基础大模型；以来源于国家传染病监测网络数据为核心，

实现多源异构数据的无缝融合、标准化、安全传输与共享，并示

范应用；（2）呼吸道新发突发传染病多场景多点触发风险评估及

预警 AI智能体研究：构建异常病例及健康事件早期识别与动态追

踪模块，开发疫情暴发风险的快速识别与智能预警动态分级规则

和方法，开展动态风险评估，生成系统、专业的可视化报告；AI

智能体封装并开发 API接口，在重点地区开展应用示范及多场景

验证；（3）呼吸道新发突发传染病疫情智能化多点触发预警关键

技术研究：整合多源数据，基于大语言模型研发标准化数据治理

技术、多源异构数据时空关联分析与动态建模技术，实现多源数

据融合与智能治理；针对各种可能出现的呼吸道新发突发传染病

疫情，利用人工智能技术开发针对重点场所的传染病疫情苗头早

期识别、风险动态分级、预警阈值优选、流行强度和趋势预测技

术，实现呼吸道新发突发传染病预警技术的突破；基于医疗机构

场景的疫情仿真模拟及趋势预测预警，实现对临床、病原学、影

像学等信息的高度整合分析；（4）全球新发突发传染病监测与预

测模型研究：研究面向传染病防控的全球尺度生境本底信息遥感

快速判别和提取技术；绘制基于医学、农业、网络和遥感监测数

据的全球重要病原体、宿主和生态环境大地图。

考核指标：（1）基于大规模病原体基因组数据，建立 1个传

染病病原体基因组序列的基础大模型，纳入病原基因组序列数量
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不少于 1000万条，标准化的数据量达到 1 TB 以上。病原体基因

组模型能够有效学习病原的基因组组成和突变内在规律，参数量

至少 1 B，达到揭示具有生物安全风险的主要病原序列可能来源和

变异风险能力，准确率和召回率达 95%以上；（2）建立 1套针对

病原多源数据的数据自动化标引流程，针对传染病病原学、免疫

学、流行病学、遗传与进化等 8种以上自动化特征提出模型，实

现准确率达 95%以上；（3）研发急性呼吸道传染病动态预警 AI

应用智能体，具备关联多源数据融合、数据标注与语料加工、智

能风险识别与评估、生成式数据分析报告撰写四大核心功能。智

能体封装为可供预警应用平台调用的 API接口，与人工相比结果

准确性≥85%；（4）多源异构数据治理标准化技术方案不少于 5

套，揭示 8 种以上疫情相关数据之间的内在关联规律；基于多源

数据的风险评估技术及指标体系 1套；聚集性不明原因肺炎等异

常信号早期识别和主动感知技术与软件 1套；传染病预警阈值智

能筛选技术 3～5种；疫情仿真模拟及趋势预测技术与软件 1套；

区域传染综合风险指数和预警模型 1项；（5）研发完成 1套全球

传染病多源信息的自动智能采集系统，达到多源异构时空大数据

“接入-处理-重构-过滤-可视化处理”的响应时间<2秒；绘制一幅

病原体、宿主和生境分布大地图，数字指标：覆盖 50种高风险病

原体，时间>20年，国家或区域>20个，宿主>30个，环境因子>15

个；（6）实现覆盖社区、医疗机构等多级医疗服务系统的信息联

动，从单一部门到多部门整合关键信息，实现整合率达到 90%以
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上；（7）完成不少于 5个业务场景化应用验证，如包括早期不明

原因肺炎异常病例智能识别、早期异常聚集性疫情暴发、重点场

所疫情风险评估、人群流动区域传播风险评估、境外输入风险评

估、新病原或病原重要变异风险评估、重大传染病风险因素变化

评估等业务场景，对医疗机构内呼吸道传染病流行强度和聚集性

预警的灵敏度和特异度均超过 70%，误报率不超过 30%；（8）建

立与国家传染病监测网络实现 5种以上不同类型数据调用的接口

应用示范，在不少于 10个国家级和省市级疾控机构示范应用。

立项方式：定向委托

有关说明：本指南定向委托中国疾病预防控制中心牵头的创

新联盟，国家实验室、全国重点实验室、疾控机构、医疗机构、

中国科学院、高等学校、农业、林业、海关、市场系统的优势单

位联合申报。

三、预防诊断与治疗产品

5．寨卡、登革等高风险虫媒病原体疫苗研发（技术开发）

研究内容：聚焦导致人类重大传染病的高风险虫媒病毒，如

寨卡病毒、登革病毒等疫苗的安全性与有效性问题，深入解析此

类病毒感染过程中产生抗体依赖性增强作用（ADE）的分子机制；

综合运用结构生物学、反向疫苗学等研究手段，系统挖掘安全、

有效的保护性抗原以及 T细胞表位和 B细胞表位；结合人工智能

浙
江

大
学

 kyy
hs



— 17 —

等先进技术与方法，进行免疫原的理性设计与改造，通过体外实

验和动物感染模型评价疫苗产生 ADE的风险及有效性；采用多种

技术路线研发虫媒病毒疫苗，开展疫苗质量控制、评价关键技术

研究，推动开发出安全、有效、持久的疫苗产品，为应对潜在大

流行和烈性传染病做疫苗储备。

考核指标：找出至少 5个代表性病毒安全广谱的抗原新表位；

建立 2～3种工程化免疫原改造策略并完成 ADE风险和有效性动

物验证；建立至少 2种疫苗研发平台，阐明 ADE产生机制及候选

创新疫苗对应的安全性机制，在至少 2种黄病毒属候选疫苗上实

现 ADE风险去除；完成 2～3种疫苗的企业转产并完成临床前研

究，完成 1～2 种疫苗质量控制平台建设，1～2 种疫苗获得临床

试验批件。

立项方式：定向委托

有关说明：本指南定向委托中国科学院微生物研究所牵头的

创新联盟，全国重点实验室、企业等优势单位联合申报。

四、应用基础研究与共性关键技术储备

6．覆盖国际关注病毒的复制和非复制病毒库等技术研发（基

础研究）

研究内容：针对全球优先关注的目前无法分离培养的病毒科

属，以及暂未传入我国的国际优先关注的病毒，建立优先或代表

性病毒种型相关假病毒、复制子、复制缺陷型病毒颗粒和感染性
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克隆及新型细胞模型；建立可用于疫苗和药效筛选、评价的抗体

检测技术和/或标准化细胞培养体系。

考核指标：针对全球优先关注、对我国威胁大，以及临床意

义重大的难分离、难培养和不易获得的病原体，建立至少 12个科

属病毒的假病毒、复制缺陷型病毒、复制子和感染性克隆等病毒

研究工具库；建立至少 6个科属人类病毒的假病毒和复制缺陷型

病毒中和抗体检测方法和/或标准化病毒细胞培养体系，满足疫苗

和药物的筛选和评价需求。

立项方式：定向委托

有关说明：本指南定向委托中国医学科学院医学生物学研究

所牵头组织优势单位申报。

7．模拟重大传染病和新发传染病临床复杂特征的病原敏感

动物模型创制技术（基础研究）

研究内容：（1）研制用于影响艾滋病持续性感染疾病转归的

暴露前预防、暴露后干预、治疗后潜伏感染等动物模型的关键技

术；（2）研制用于结核变异株诊断与治疗靶点研究的关键基因敲

除或人源化的动物模型；（3）建立基于免疫系统人源化与靶器官

部分人源化的乙肝动物模型；（4）培育和创建国际优先关注病原

的特色敏感动物，确定每种动物的敏感病原谱系，获得覆盖重要

病原的多物种敏感动物；（5）建立病原体感染特色敏感动物模型

的全病程多器官病理参比标本库；（6）建立模拟临床混合感染或
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重大慢性病复合感染新发突发病原体的共病动物模型，以及治疗

策略的评价技术；（7）建立重要新发呼吸道病原体传播及传播阻

断策略的动物模型评价技术。

考核指标：（1）建立 4种以上反映临床疾病转归的艾滋病非

人灵长类动物模型及人源化动物模型；（2）建立 5种以上针对结

核国际流行变异株的靶点敲除或人源化动物模型；（3）建立 2种

以上双系统人源化乙肝动物模型，并模拟终末期肝病关键特征；

（4）建立完善人类重要高致病病原的敏感动物 5种以上，动物的

敏感病原谱系覆盖 15种以上重要病原体；（5）建立病原体感染

特色敏感动物模型的全病程多器官病理参比标本库 1个；（6）建

立 5种以上可模拟人类基础性慢性疾病合并病原体急性感染的共

病动物模型；（7）建立 4种以上病原体感染和传播特征分析的动

物模型 5种。

立项方式：定向委托

有关说明：本指南定向委托中国医学科学院医学实验动物研

究所牵头的创新联盟，国家实验室、科研院所、疾控机构、中国

食品药品检定研究院、高等学校系统的优势单位联合申报。

五、研判决策示范应用

8．新发突发传染病智慧研判决策及全景评价的关键理论与

技术研究（基础研究）

研究内容：针对全球应对新发突发传染病存在的信息散在、
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感知滞后等问题，汇聚疾病、病原、环境、宿主、政策、社交媒

体、在线购药行为、文献等跨界多源数据，构建全球新发突发传

染病疾病负担数据库及研判决策全景知识图谱；研发新发突发传

染病疫情风险早期研判和发生发展态势研判的理论方法与智能化

技术；针对真实世界新发突发传染病防控决策的复杂性，研究新

一代人工智能驱动的重大疫情防控复杂系统决策创新理论，研发

复杂系统下基于多智能体社会模拟器的群体智能防控决策技术；

开发基于行为科学与实施科学的新发突发传染病精准干预决策理

论与技术，针对疫情防控决策产生的实时效果和社会经济综合效

应，构建全景评价指标体系并研发数智化评价技术；构建新发突

发传染病智能化早期研判、应急决策及全景评价的技术集成工具

包，并进行点状示范应用。

考核指标：建立 1个多源数据融合的全球新发突发传染病疾

病负担数据库，包括 5种以上新发突发传染病的研判决策全景知

识图谱；建立 1套疫情风险早期研判及发生发展态势研判的智能

化技术工具包；研发 1套复杂系统群体智能防控决策技术包；建

立 1套基于行为科学与实施科学的新发突发传染病精准干预决策

技术工具包，研发 1套立足于宏观、群体、动态视角的疫情防控

社会综合评价指标体系和数智化评价技术服务包；构建 1 套新发

突发传染病智能化早期研判、应急决策及全景评价的技术集成工

具包，并在不少于 5个省份点状示范应用；申请 5项以上核心技

术发明专利或标准，获得 10项以上软件著作权。
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立项方式：定向委托

有关说明：本指南定向委托北京大学牵头的创新联盟，高等

学校、疾控机构、全国重点实验室、企业的优势单位联合申报。

六、结核病

9．新型结核病疫苗评价关键技术研究（基础研究）

研究内容：围绕用于结核病预防与治疗的减毒活疫苗（包括

重组卡介苗和减毒结核菌等）、重组蛋白疫苗、结核菌提取物、

病毒载体疫苗和 mRNA疫苗等新型结核病疫苗，深入开展新型疫

苗生产用菌毒种等关键原材料的评价新技术和新方法研究；建立

疫苗免疫原性与疫苗有效性体内外检测方法与检测模型，评价疫

苗的安全性及有效性；开发疫苗关键质量属性的评价技术和操作

规范，加强技术储备；同步建立新型疫苗的评价技术标准，形成

从疫苗研发、临床前与临床评价全链条的监管技术评价体系。

考核指标：建立至少 2种不同技术路线的新型结核疫苗免疫

原性与体内外有效性评价模型与评价方法。建立 1～2种新型疫苗

的质量控制方法，研制 1～2种检测与评价用国家标准物质。

立项方式：定向委托

有关说明：本指南定向委托中国食品药品检定研究院牵头组

织优势单位申报。
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10．结核病疫情监测新技术与防控新模式研究（技术开发）

研究内容：利用人工智能与大数据分析技术，集成多组学生

物信息、流行病学数据、环境因素和社会经济因素等多源数据，

构建集数据收集、存储、管理、分析和共享于一体的结核病疫情

监测评估综合信息共享平台，构建疫情评估、风险预测、临床决

策支持的算法和数学模型，科学估算不同地区结核病疫情负担及

不同干预措施的影响效果和成本效益。在有代表性的中高疫情地

区结合各地区患者管理水平、传播规律等多方面因素开展结核病

防控效果的综合评价，因地制宜制定防控新模式，构建支撑技术

体系，并针对监测新技术和防控新模式开展科学评价。

考核指标：形成 1套多源数据驱动的疫情监测、预测和诊疗

决策支持系统，分别在 2～3个不同疫情的地区（单个地区不少于

50万人口）验证实现患者延迟就诊率下降 50%，社区传播风险降

低 50%。针对中高疫情地区在不少于 50万人口规模的地区开展结

核防控效果的综合评价，分别提出不少于 1项适宜的结核病综合

防控措施并落地实施，实现主动发现对发病率的贡献大于 70%，

结核病发病率的下降速度提升 2倍以上。

立项方式：定向委托

有关说明：本指南定向委托中国疾病预防控制中心牵头组织

优势单位申报。
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