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新型冠状病毒Omicron变异株研究进展
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【摘要】 新型冠状病毒Omicron（B.1.1.529）变异株具有传播力强、传播速度快、免疫逃逸显著等

特点，给新型冠状病毒肺炎疫情防控带来新的挑战。该变异株于 2021年 11月在南非被发现后，历时

2个月便成为全球主要流行株，我国已有多个省份报告 Omicron变异株引发的本土疫情。然而，

Omicron变异株的高度突变对其流行病学特征的影响仍不够明晰。本文基于现有研究证据，针对

Omicron变异株与功能有关的突变、传播力、毒力、免疫逃逸能力及免疫交叉反应等重要方面进行综

述，为新型冠状病毒肺炎疫情的科学防控提供参考。
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【Abstract】 2019-nCoV Omicron (B. 1.1.529) variant, which has brought new challenges to
the prevention and control of COVID-19 pandemic, has the characteristics of stronger transmissibility
and more rapid transmission and more significant immune evasion. It took only two months to
become a predominant strain worldwide after its identification in South Africa in November 2021.
Local epidemics caused by Omicron variant have been reported in several provinces in China.
However, the epidemiological characteristics of highly mutated Omicron variant remain unclear. This
article summarizes the progress in the research of functional mutations, transmissibility, virulence,
immune evasion and cross-reactive immune responses of Omicron variant, to provide references for
the effective prevention and control of COVID-19 pandemic caused by Omicron variant.
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2021 年 11 月，南非从新型冠状病毒肺炎

（COVID-19）病例样本中检测到新型冠状病毒（新

冠病毒）B.1.1.529变异株，在 2周后初步评估认为

该变异株已成为南非豪登省的绝对优势毒株，并于

11月 24日向WHO报告，WHO于 11月 24日将该变

异株归类为正被监测的变异株，鉴于其流行特征出

现明显的有害倾向，WHO于 11月 26日将该变异株

列为第 5种关切变异株（VOC）并命名为 Omicron，
其他 4种分别为 Alpha、Beta、Gamma和 Delta变异

株［1］。截至 2022年 1月 15日，Omicron变异株已成

为全球的主要流行株并至少蔓延到 174个国家（地

区）［2］。Omicron变异株具有传播力强、传播速度快

和免疫逃逸显著的特点，给COVID-19疫情防控提

出了新挑战。本文针对 Omicron变异株与功能有

关的突变、传播力、毒力、免疫逃逸能力及免疫交叉

反应等方面文献进行综述，为COVID-19疫情的科

学防控提供参考。

一、Omicron变异株与功能有关的突变

Omicron变异株包含若干亚分支，主要流行亚

分支包括BA.1、BA.1.1、BA.2和BA.3。截至 2022年
3月 5日，全球共享流感数据倡议组织（GISAID）数

据库最近 1个月收录的Omicron变异株基因序列数

据显示，非洲、亚洲和欧洲地区以BA.2和BA.1.1为
主要流行的亚分支，我国以 BA.2为主要流行亚分

支，北美洲、大洋洲和南美洲地区以 BA. 1.1和

BA.1为主要流行的亚分支［2］。

Sarkar 等［3］对 GISAID 数据库收录的 309 条

Omicron变异株基因序列进行核苷酸和突变位点分

析发现，多数序列在刺突蛋白上存在 37个氨基酸

突变，包括替换、缺失和插入 3种形式。分布在

S1 亚基 N 末端区域（NTD）11 个（A67V、ΔH69、
ΔV70、T95I、G142D、ΔV143、ΔY144、ΔY145、
ΔN211、L212I和 ins214EPE）；S1亚基受体结合域

（RBD）15个（G339D、S371L、S373P、S375F、K417N、
N440K、G446S、S477N、T478K、E484A、Q493R、
G496S、Q498R、N501Y和Y505H）；S1亚基C端 5个
（T547K、D614G、H655Y、N679K和 P681H）和 S2亚
基 6个（N764K、D796Y、N856K、Q954H、N969K和

L981F）。与其他 4种 VOC的刺突蛋白比对发现，

Omicron变异株与其他 4种 VOC共享 12个突变位

点（ΔH69、ΔV70、T95I、G142D、ΔY144、ΔY145、
K417N、T478K、N501Y、D614G、H655Y和 P681H），

包括25个独特的突变位点。

Omicron变异株与其他 4种VOC共享一些重要

的氨基酸突变位点，这些位点已被证明与细胞受体

亲和力、病毒的复制能力和免疫逃逸能力增强有

关。Hoffmann等［4］研究发现，Omicron变异株通过

与人类或动物宿主的血管紧张素转化酶 2（ACE2）
受体结合进入细胞。Omicron变异株存在与Alpha、
Beta和 Gamma变异株相同的 N501Y突变以及与

Delta变异株相同的 T478K突变，既往研究发现，这

两种突变均可增强新冠病毒与人类 ACE2受体的

亲和力，进而导致其传染性增强［5-8］。另外，Omicron
变 异 株 RBD 的 S477N、Q493R、S371L、S373P、
S375F、Q498R、G339D和N440K突变均被指出可增

强新冠病毒与人类ACE2受体的结合［9-13］。Omicron
变异株还存在位于弗林蛋白酶裂解位点附近的三

重突变（H655Y+N679K+P681H），其中H655Y存在

于Gamma变异株，N679K存在于Gamma变异株部

分亚分支，P681H存在于Alpha变异株，其另一种突

变形式 P681R存在于Delta变异株。有研究发现，

弗林蛋白酶裂解位点附近的突变，增强了新冠病毒

与细胞的融合能力，因而增强了其复制与传播力［14-15］。

Omicron变异株RBD还存在E484A突变，其另

一种突变形式 E484K存在于 Beta和 Gamma变异

株，已有研究发现，含E484K突变株呈现显著的抗

体逃逸能力［7］。Omicron与Beta变异株及部分Delta
变异株亚分支存在相同的K417N突变，其另一种突

变形式 K417T存在于 Gamma变异株；Beta变异株

的三重突变（K417N+E484K+N501Y）明显提高了新

冠病毒的免疫逃逸能力和传播力［12，16-19］。Omicron
变异株也存在这 3个突变位点组合，这可能导致新

冠病毒疫苗接种者和COVID-19康复者的血清抗体

的中和能力下降。Omicron变异株 S1亚基的其他

突变位于中和抗体识别域，可能降低中和抗体的中

和活性。

二、Omicron变异株的传播力

Omicron变异株感染者的密切接触者，无论身

处家庭内、外环境，被感染的风险均高于Delta变异

株感染者的密切接触者。英国卫生安全部发布的

新冠病毒变异株技术简报指出［20］，Omicron变异株

感染者和 Delta变异株感染者的家庭内续发率

（95%CI）分 别 为 13.6%（13.1%~14.1%）和 10.1%
（10.0%~10.2%），家庭外续发率（95%CI）分别为

7.6%（7.2%~8.0%）和2.8%（2.7%~2.9%）。

Omicron变异株的传播力比野生株和 Delta变
异株更高。Yang和 Shaman［21］基于南非豪登省数据

采用模型推导系统估算发现，Omicron变异株的传
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播力比野生株高 100.3%（95%CI：74.8%~140.4%），

比 Delta变异株高 36.5%（95%CI：20.9%~60.1%）。

Chen等［22］基于实验室数据采用人工神经网络模型

定量分析发现，Omicron变异株的传播力约为Delta
变异株的 2.8倍，比野生株高 10倍以上。Ito等［23］基

于丹麦的数据分析发现，Omicron变异株的实时再

生数（Rt）比Delta变异株高 3.19（95%CI：2.82~3.61）
倍。Nishiura等［24］基于南非豪登省数据估算发现，

Omicron变异株的 Rt是Delta变异株的 4.2（95%CI：
2.1~9.1）倍 ，指 数 增 长 率 是 Delta 变 异 株 的

3.3（95%CI：2.0~7.8）倍。

Omicron变异株的传播速度比 Delta变异株更

快。英国卫生安全部发布的新冠病毒变异株技术

简报指出［25］，Omicron变异株 BA.1、BA.2分支的平

均代际间距分别为 3.72（95%CI：3.62~3.80）d和

3.27（95%CI：3.09~3.46）d，均短于 Delta变异株的

4.09 d。Brandal等［26］基于挪威的数据分析发现，

Omicron变异株的潜伏期M（Q1，Q3）为 3（3，4）d，时
间范围 0~8 d。Lee等［27］研究发现，Omicron变异株

在韩国的潜伏期为 4.2 d（范围：2~8 d），代际间距为

2.8 d（范围：1~7 d）。Kim等［28］研究发现，Omicron
变异株在韩国的代际间距为（2.22±1.62）d，基本再

生数（R0）为1.9（95%CI：1.50~2.43）。

相比于Delta变异株，Omicron变异株的传染期

较短、病毒载量水平较低、清除期较短。Hay等［29］

研究发现，Omicron和Delta变异株的传染期平均持

续 9.87（95%CI：8.83~10.9）d和 10.9（95%CI：9.41~
12.4）d；Omicron 变异株感染的核酸检测 Ct 值
（23.3，95%CI：22.4~24.3）高于 Delta变异株感染的

Ct值（20.5，95%CI：19.2~21.8）；Omicron变异株感

染的清除期（5.35 d，95%CI：4.78~6.00 d）短于Delta
变异株感染（6.23 d，95%CI：5.43~7.17 d）；Omicron
和Delta变异株感染的清除速度相当［Ct值/d（95%CI）
分别为3.13（2.75~3.54）和3.15（2.69~3.64）］。

Omicron变异株的无症状感染者比例较高，可

能是其在全球广泛和快速传播的主要原因之一。

Garrett等［30］基于南非的数据分析发现，相比于其他

VOC，无论有无既往新冠病毒感染史，Omicron变异

株感染者的无症状率均较高，在招募新冠病毒疫苗

首次接种的人群时，无COVID-19相关症状为其入

组条件，但是筛查出新冠病毒核酸阳性者占 31%。

另外，Omicron变异株无症状感染者的病毒载量水

平较高。Murray［31］估计Omicron变异株感染者的无

症状者占80%~90%。

三、Omicron变异株的毒力

相比于Delta变异株感染者，Omicron变异株感

染者的临床症状较轻。Abdullah等［32］基于南非的

数据分析发现，Omicron变异株感染者和南非前三

波疫情的其他变异株感染者相比，病死率分别为

4.5%和 21.3%（P<0.001）、重症监护病房（ICU）入住

率分别为 1.0%和 4.3%（P<0.001）、住院时长分别为

4.0 d和 8.8 d、住院患者需要供氧的比例分别为

45%和 99.5%，36.7%的Omicron变异株感染者有肺

炎症状，其中，轻/中症占 72%。Wolter等［33］通过多

变量统计模型校正混杂因素后发现，相比于同期其

他变异株感染者，南非Omicron变异株感染者的住

院风险下降（aOR=0.2，95%CI：0.1~0.3）；在住院患

者中，Omicron变异株感染者与同期其他变异株感

染者的重症风险的差异无统计学意义（aOR=0.7，
95%CI：0.3~1.4）；相比于早期Delta变异株感染者，

Omicron变异株感染者的重症风险较低（aOR=0.3，
95%CI：0.2~0.5）。Espenhain等［34］基于丹麦的数据

分析发现，Omicron变异株感染者和Delta变异株感

染者的住院率分别为 1.2%和 1.5%，ICU入住率分

别为 0.13%和 0.11%，病死率分别为 0和 0.07%。

Lewnard等［35］基于美国的数据分析发现，Omicron变
异株感染者和Delta变异株感染者的住院率分别为

0.5%和 1.3%；在门诊首次被检出新冠病毒阳性的

人群中，相比于Delta变异株感染者，Omicron变异

株感染者的入院、有症状入院的HR值（95%CI）分

别为 0.48（0.36~0.64）和 0.47（0.35~0.62），其 ICU入

住 率 和 病 死 率 分 别 为 Delta 变 异 株 感 染 者 的

0.26（95%CI：0.10~0.73）倍 和 0.09（95%CI：0.01~
0.75）倍，其与Delta变异株感染者需机械通气病例

数分别为 0和 11例，其比Delta变异株感染者的住

院时长减少了 3.4（95%CI：2.8~4.1）d，减少幅度为

69.6%（95%CI：64.0%~74.5%）。Wang等［36］基于美

国相关数据分析发现，相比于Delta变异株感染者，

Omicron变异株感染者的 4种临床结局的风险均降

低 50%以上，急诊就诊率分别为 4.55%和 15.22%
（RR=0.30，95%CI：0.28~0.33），住院率分别为 1.75%
和 3.95%（RR=0.44，95%CI：0.38~0.52），ICU入住率

分 别 为 0.26% 和 0.78%（RR=0.33，95%CI：0.23~
0.48），机械通气比例分别为 0.07%和 0.43%（RR=
0.16，95%CI：0.08~0.32）。英国卫生安全部发布的

新冠病毒变异株技术简报指出［37］，相比于Delta变
异株感染，Omicron变异株感染导致急诊和住院的

风险均较小［HR 值（95%CI）分别为 0.53（0.50~
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0.57）和0.33（0.30~0.37）］。

Omicron变异株感染者的临床症状产生变化，

其中，咳嗽、疲劳、鼻塞流涕和咽喉痛较常见，而味

嗅觉丧失症状较少见。美国 CDC 研究发现，

Omicron变异株感染后的常见症状依次为咳嗽、疲

劳、鼻塞流涕、发热、恶心呕吐、呼吸急促或呼吸困

难、腹泻、失去味觉或嗅觉等［38］。Brandal等［26］基于

挪威数据分析发现，Omicron变异株感染后的常见

症状依次为咳嗽、鼻塞流涕、疲劳、咽喉痛、头痛、肌

肉痛、发热、打喷嚏、嗅觉减弱、食欲下降、呼吸沉

重、味觉减弱和腹痛等。英国卫生安全部发布的新

冠病毒变异株技术简报指出［39］，相比于Delta变异

株感染者，Omicron变异株感染者的咽喉痛较多

（53%比34%，OR=1.93，95%CI：1.88~1.98），而味、嗅

觉丧失较少（13%比34%，OR=0.22，95%CI：0.21~0.23）。
动物实验数据显示，相比于感染Delta变异株，

啮齿动物感染 Omicron变异株后临床症状较轻。

Bentley等［40］研究发现，相比于以系统发育归类命

名全球暴发谱系（Pango谱系）分型法分支 B或

Delta变异株感染的小鼠，Omicron变异株感染的小

鼠临床重症特征（体重减轻）程度较轻、容易恢复，

Omicron变异株组和Pango谱系分支B或Delta变异

株组的小鼠被感染 6 d后，体重减轻的比例分别为

10%和 20%，Omicron变异株组小鼠的肺部炎症反

应较少，肺部组织大体未发生改变，而 Pango谱系

分支B或Delta变异株感染组小鼠的肺部显示大面

积暗红色斑片状变斑。Micheal等［41］研究发现，相

比于其他变异株感染的啮齿动物，Omicron变异株

感染的啮齿动物肺部病毒浓度至少低 10倍，而且

Omicron变异株感染的实验动物体重基本不变。研

究人员认为，肺部是新冠病毒造成大部分损害的地

方，肺部感染可以引发炎症性免疫反应，破坏受感

染和未受感染的细胞，导致组织瘢痕化和缺氧。感

染的肺细胞越少，疾病就越轻。Meng等［42］研究发

现，Omicron变异株不像其他变异株那样容易感染

肺细胞，TMPRSS2蛋白在肺部和其他器官的许多

细胞表面突出表达，但在大多数鼻和喉咙细胞的表

面很少表达。既往变异株已经利用这种蛋白来感

染细胞，但研究人员注意到 Omicron变异株与

TMPRSS2蛋白结合能力较弱。

尽管 Omicron变异株感染者的病情轻于 Delta
变异株感染者，但并不算轻。Iuliano等［43］利用 3个
监测系统和 1个大型卫生服务数据库评估和比较

美国新冠病毒 3个高流行期（①2020年 12月 1日至

2021年 2月 28日；②2021年 7月 15日至 10月 31日
Delta 变 异 株 流 行 期 ；③ 2021 年 12 月 19 日 至

2022年 1月 15日Omicron变异株流行早期）的数据

发现，虽然日新增死亡人数的七日平均峰值低于既

往流行期，但是，日新增病例数、急诊就诊数和入院

人数的七日平均峰值均发生在 Omicron变异株流

行早期。该研究认为，Omicron变异株流行期的疾

病严重程度低于既往流行期，可能是与新冠病毒疫

苗接种覆盖率较高、Omicron变异株毒力减弱以及

自然感染获得的免疫力有关。尽管如此，大量的急

诊就诊人数及住院人数仍然给美国各地的卫生服

务系统带来压力。Modes等［44］对COVID-19住院患

者数据按照疫苗接种状态进行分层分析后发现，

Omicron和Delta变异株流行期间的住院患者的 ICU
入住率、有创机械通气比例的差异无统计学意义，

相比于Delta变异株感染者，Omicron变异株感染者

的病死率较低，主要原因是接种新冠病毒疫苗；另

外，Omicron变异株流行期间的 105例COVID-19住
院患者中，Omicron变异株感染者有明显的肺病症

状（分别有 63.8%、51.4%和 39.0%的感染者出现下

呼吸道症状、胸部影像学异常和血氧不足症状）。

四、Omicron变异株的免疫逃逸能力及免疫交

叉反应

1.对自然免疫力的影响：Omicron变异株对感

染诱导的体液免疫的逃逸能力强于野生株、Beta变
异株和Delta变异株，但对感染诱导的细胞免疫影

响不大。Zhao等［45］基于我国的数据分析发现，

16 份 COVID-19 康 复 者 的 血 清 中 ，有 15 份 对

Omicron变异株不具有中和活性，康复者血清对

Omicron变异株的中和抗体滴度比野生株下降

17.4倍。Hoffmann等［4］研究发现，德国第一波疫情

中，轻/中症COVID-19患者康复后 2个月采集的血

清/血浆，抑制 Omicron 变异株侵入的效力，比

D614G变异株和Delta变异株分别下降 80和 44倍。

Pulliam等［46］基于南非数据分析发现，相比于野生

株主导的第一波疫情，Beta变异株和Delta变异株

主导的第二波和第三波疫情期间，二次感染的HR
值（95%CI）分别为 0.75（0.59~0.97）和 0.71（0.56~
0.92）；而由Omicron变异株主导的第四波疫情较第

一波疫情，二次感染的 HR 值（95%CI）上升到

2.39（1.88~3.11）。Espenhain等［34］基于丹麦的数据

分析发现，Omicron变异株感染者和Delta变异株感

染者中二次感染者分别占 4.3%和 0.9%。另外，

Redd等［47］研究发现，Omicron变异株尚未进化出较
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多逃逸T淋巴细胞免疫的突变，康复者体内的新冠

病毒特异性 CD8+ T淋巴细胞（CD8）仍能够识别

Omicron变异株。

2. 对疫苗诱导免疫力的影响：全程接种

BNT162b2（美国 Pfizer公司/德国 BioNTech公司）、

mRNA-1273（美国Moderna公司）、ChAdOx1-S（英国

AstraZeneca公司）疫苗，虽然预防 Omicron变异株

感染或有症状感染的效力显著下降，但是预防重症

的效力仍能维持较高水平，接种加强针后，预防

Omicron变异株有症状感染和住院的效力显著上

升。Espenhain等［34］基于丹麦的数据分析发现，在

Omicron变异株感染者和Delta变异株感染者中，此

前全程接种或加强接种新冠病毒疫苗的比例分别

占 83.1%和 53.2%。Cele等［48］研究发现，全程接种

BNT162b2疫苗诱导的中和抗体针对Omicron变异

株的中和活性相比于野生株下降约 22倍；既往感

染 新 冠 病 毒 后 全 程 接 种 BNT162b2 疫 苗 针 对

Omicron变异株有症状感染的预防有效性为 73%
（95%CI：58%~83%），而仅全程接种BNT162b2疫苗

的预防有效性为 35%（95%CI：20%~50%）；两组预

防重症的有效性分别为 95%（95%CI：81%~99%）和

77%（95%CI：42%~93%）。英国卫生安全部发布的

新冠病毒变异株技术简报指出［39］，全程接种

ChAdOx1-S疫苗 6个月后预防Omicron变异株有症

状感染基本无效，全程接种 BNT162b2、mRNA-

1273疫苗 6个月后预防Omicron变异株有症状感染

的有效性约为 10%；加强接种（2剂次 ChAdOx1-S+
1 剂 次 BNT162b2/mRNA-1273）后 2~4 周 时 预 防

Omicron变异株有症状感染的有效性为 60%~70%，

5~9 周 时 有 效 性 降 至 55%（BNT162b2）和 60%
（mRNA-1273）；加强接种（2剂次BNT162b2+1剂次

BNT162b2/mRNA-1273）后 2~4 周时预防 Omicron
变异株有症状感染的有效性为 70%~75%，5~9周时

降至 60%（BNT162b2）和 65%（mRNA-1273）；加强

接 种（2 剂 次 mRNA-1273+1 剂 次 BNT162b2/
mRNA-1273）后 2~4周时预防Omicron变异株有症

状感染的有效性为65%左右。另外，接种后各个时

期针对Omicron变异株的有效性均低于Delta变异

株；接种 2剂次或 3剂次疫苗均比未接种疫苗的

Omicron变异株感染者的有症状或住院的风险低，

相比于未接种疫苗，接种 2剂次疫苗 6个月后有症

状的 Omicron变异株感染者的住院风险下降 40%
（95%CI：26%~51%），接种 3剂次疫苗 10周后有症

状的 Omicron变异株感染者的住院风险下降 66%

（95%CI：56%~74%）；接种 3剂次疫苗 2周后预防

Omicron 变 异 株 感 染 者 住 院 的 有 效 性 为 89%
（95%CI：86%~91%）。

新冠病毒疫苗诱导的 T淋巴细胞免疫记忆可

交叉识别 Alpha和 Omicron等多种变异株。Tarke
等［49］研究发现，在接种新冠病毒疫苗（BNT162b2、
mRNA-1273、ChAdOx1-S等）6个月后的个体中，平

均 90%的 CD4+T淋巴细胞（CD4）和 87%的 CD8的
免疫反应被保留；针对 Omicron变异株，CD4和

CD8的免疫反应平均有84%和85%被保留；相比于

其他变异株，针对Omicron变异株RBD区域的记忆

B淋巴细胞识别显著下降（仅为 42%）；对 T淋巴细

胞表位分析发现，CD4和 CD8平均可分别识别

11和 10个刺突蛋白表位，针对Omicron变异株识别

的表位保留率>80%。

国产灭活病毒疫苗、重组蛋白亚单位疫苗及腺

病毒载体疫苗免疫后血清针对 Omicron变异株的

中和活性显著下降，但灭活病毒疫苗基础接种后加

强接种，尤其是异源加强接种重组蛋白亚单位疫

苗、腺病毒载体疫苗或 mRNA疫苗，可使得针对

Omicron变异株的中和活性显著回升。Yu等［50］研

究发现，接种BIBP-CorV（中国医药集团有限公司）

疫苗 3剂次后，针对Omicron变异株的中和活性较

野生株下降 20.1倍。Zhao等［45］研究发现，62.5%接

种 3剂次灭活病毒疫苗［Sinovac（北京科兴中维生

物技术有限公司）、BIBP-CorV］、56.25%接种 3剂次

重组蛋白亚单位疫苗（ZF2001，安徽智飞龙科马生

物制药有限公司；第 2、3针接种间隔 2个月）及

100%接种 3剂次 ZF2001（第 2、3针接种间隔 5个
月）的接种者血清对 Omicron变异株具有中和活

性。灭活病毒疫苗对 Omicron变异株的中和抗体

滴度相较于野生株下降 5.1倍；ZF2001疫苗（第 2、
3针接种间隔 2个月）下降 10.6倍；ZF2001疫苗（第

2、3针接种间隔 5个月）下降 3倍。Ai等［51］实施的

伪病毒中和试验结果表明，2剂次 BIBP-CorV疫苗

接种 14 d后，80%的标本对Omicron变异株的中和

活性低于检测限；同源加强针接种 14 d后，对

Omicron变异株的中和抗体滴度显著上升至 48.73；
异源加强针（ZF2001）接种 14 d后，中和抗体滴度

显著上升至 95.86；加强针接种后，100%的标本对

Omicron变异株保持中和活性，尽管对 Omicron变
异株的中和抗体滴度显著低于野生株（下降约

5.86~14.98倍）。Huang等［52］研究发现，CoronaVac、
BIBP-CorV、腺病毒载体疫苗［AD5-nCOV（天津康
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希诺生物制品有限公司）］和 ZF2001国产疫苗对

Omicron变异株的中和抗体滴度均显著低于野生株

（下降约 4~20倍），完成基础接种灭活病毒疫苗

（CoronaVac、BIBP-CorV）和 AD5-nCOV的人群，加

强接种国产疫苗时，分别异源接种AD5-nCOV和重

组蛋白亚单位疫苗（ZF2001）可使得对 Omicron变
异株的中和抗体滴度达到最高。Clemens等［53］基于

活病毒中和试验发现，接种 CoronaVac疫苗 6个月

后对 Omicron变异株的中和抗体滴度低于检测下

限，加强接种 Ad26.COV2-S（美国 Janssen公司）疫

苗、BNT162b2疫苗、ChAdOx1-S疫苗和 CoronaVac
疫苗后第 28天，4组分别有 90%、90%、90%和 35%
的标本对Omicron变异株具有中和活性，且异源接

种组对 Omicron变异株的中和抗体滴度均显著高

于同源接种组。

3. 对单克隆抗体（单抗）的中和效力影响：

Omicron变异株对大多数单抗均有显著逃逸，通用

型冠状病毒单抗的研发很重要。Cao等［54］研究发

现，247种靶向新冠病毒RBD的中和抗体，可被无

监督聚类为 6个表位组，其中A~D表位组的中和抗

体大多被带有 K417N、G446S、E484A、Q493R突变

的Omicron变异株逃逸，而 E和 F表位组的中和抗

体常表现出泛贝科病毒（sarbecovirus）中和活性，受

Omicron变异株影响较小，但其中仍有一部分抗体

被带有 G339D、N440K及 S371L突变的 Omicron变
异株逃逸；纳入测试的 247种靶向RBD的中和抗体

中，85%被 Omicron变异株逃逸；至于中和抗体药

物，美国礼来公司研发的 LY-CoV016/LY-CoV555、
美 国 再 生 元 制 药 公 司 研 发 的 REGN10933/
REGN10987、英国阿斯利康公司研发的 AZD1061/
AZD8895和我国腾盛博药医药技术有限公司研发

的 BRII-196的中和效力被 Omicron变异株显著削

弱 。 同 期 ，英 国 葛 兰 素 史 克 和 美 国 Vir
Biotechnology公司联合研发的VIR-7831、我国北京

大学和北京丹序生物制药有限公司联合研发的

DXP-604中和效力减弱但仍有效。Hoffmann等［5］

的研究结果相似，也发现Omicron变异株抵抗美国

再生元制药公司和美国礼来公司研发的抗体鸡尾

酒 疗 法 ，而 英 国 葛 兰 素 史 克 和 美 国 Vir
Biotechnology 公 司 联 合 研 发 的 单 抗 sotrovimab
（VIR-7831/GSK4182136）中和效力减弱但仍有效。

Iketani等［55］的研究发现，Omicron变异株BA.2亚分

支对测试的 19种单抗中的 17种都具有抗性，包括

对BA.1、BA.1.1亚分支表现良好的单抗 sotrovimab。

仅单抗 LY-CoV1404（bebtelovimab）可完全覆盖

Omicron变异株3种亚分支BA.1、BA.1.1和BA.2。
4. Omicron变异株诱导产生免疫交叉反应：

Omicron变异株感染可诱导产生针对其他变异株的

中和抗体并增强细胞免疫交叉反应，使得Omicron
变异株感染者再次感染其他变异株的风险降低。

Khan等［56］纳入了南非Omicron变异株疫情中出现

症状不久的感染者，无论有无新冠病毒疫苗接种

史。研究人员测量了研究对象入组时及入组 14 d
后的血清对 Omicron和 Delta变异株的中和活性。

结果显示，入组 14 d后的Omicron变异株感染者血

清对Omicron变异株的中和抗体滴度上升了 14倍，

对 Delta变异株的中和抗体滴度上升了 4.4倍。

Omicron变异株感染者血清对Delta变异株的中和

能力增强，可使Delta变异株二次感染该人群的风

险降低。现有证据表明，Omicron变异株毒力低于

Delta变异株；因而，研究人员认为Omicron变异株

的到来可能有助于降低COVID-19重症负担。Zhou
等［57］研究发现，接种疫苗后突破性感染Omicron变
异株，可产生针对现有 5种VOC强有力交叉反应的

广谱中和抗体，中和抗体滴度高于BNT162b2疫苗

接种者的平均峰值；另外，还在研究对象的外周血

单核细胞中检测到靶向新冠病毒刺突蛋白和核衣

壳蛋白的特异性CD4、CD8 T淋巴细胞反应。

五、建议与展望

目前，Omicron变异株是已被发现的传染性最

强的新冠病毒变异株，具有传播力强、传播速度快、

毒力减弱和免疫逃逸显著等特点；该变异株感染者

进展到重症或死亡的风险降低；Omicron变异株对

各类新冠病毒疫苗产生广泛但不完全的免疫逃逸，

但接种加强针对预防住院、重症和病亡仍具有较好

的保护效果。尽管研究表明 Omicron变异株的毒

力减弱，但是，WHO和美国CDC均认为，高传播力

的Omicron变异株可使病例数激增，从而入院人数

显著上升，仍有击垮卫生系统的可能［58-59］。

1. 加快推进疫苗全程接种及加强接种：根据

Our World in Data 网站数据，截至 2022 年 1 月

15日，我国新冠病毒疫苗的全程接种率位居全球

第 6位（84.52%）［60］。但是仍有一部分人群未接种

或未全程接种。现有研究表明，接种 2剂次疫苗对

Omicron变异株的中和保护效力下降显著，加强接

种尤其是异源加强接种可显著提升对 Omicron变
异株的中和能力及防重症效果。故尽快扩大新冠

病毒疫苗加强接种覆盖面刻不容缓，且可以适当考
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虑推荐灭活病毒疫苗与其他类型疫苗混合接种。

2.进一步完善应急处置机制：鉴于Omicron变
异株的传播力更强，应急响应的速度和管控力度需

要提高，如发生在集体单位的疫情，需采取果断的

隔离和封控措施，避免聚集性疫情。另外，高传播

力可能带来的病例数激增，凸显了国家应急准备的

重要性，特别是医院快速增援能力和为当地卫生服

务系统配备充足人员的能力。发生 Omicron变异

株本土疫情的省份在处置疫情过程中，应及时总结

Omicron变异株在我国本土的传播特点及相关处置

经验，进一步完善应急处置机制。

3.坚持常态化疫情防控措施：我国能够在全球

COVID-19疫情仍然严峻的背景下，保障人民生产

和生活基本正常，目前在传播力极强的Omicron变
异株输入的背景下呈点状散发，这与我国实施的常

态化防控与非药物干预措施密切相关。WHO也建

议个人仍需保持必要的防护措施来降低感染风险，

如戴口罩、勤洗手、保持社交距离和改善室内通风等。

4.加快推进针对新变异株的疫苗和泛冠状病

毒疫苗的研发：Omicron变异株存在刺突蛋白的高

度突变，我国基于野生株研发的新冠病毒灭活疫苗

需继续跟进和研发。鉴于新冠病毒还在不断进化，

更新疫苗配方和追加接种疫苗的策略并非长久之

计，研发通用的泛冠状病毒疫苗的任务艰巨而关键。
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