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【摘要】　目的　研究新型冠状病毒（新冠病毒）感染疫情的 Omicron 变异株 BA.5.1.3 亚型的潜伏

期 。 方 法　 基 于 315 例 新 冠 病 毒 感 染 者 流 行 病 学 调 查 数 据 ，根 据 区 间 删 失 数 据 的 特 点 ，采 用

log-normal 和 Gamma 两种分布估计潜伏期，利用离散时间马尔科夫链蒙特卡罗算法对分布函数的参

数进行贝叶斯估计。结果　315 例感染者年龄（42.01±16.54）岁，男性占 30.16%。其中 156 例报告了

症状出现时间，年龄（41.65±16.32）岁，log-normal 和 Gamma 分布估计发病潜伏期 M（Q1，Q3）分别为

2.53（1.86，3.44）d 及 2.64（1.91，3.52）d；估 计 感 染 潜 伏 期 M（Q1，Q3）分 别 为 2.45（1.76，3.40）d 及

2.57（1.81，3.52）d。结论　基于 log-normal 和 Gamma 分布进行贝叶斯估计的潜伏期接近，潜伏期最佳

分布均为 Gamma 分布，感染潜伏期与发病潜伏期 M 相差较小，Omicron 变异株 BA.5.1.3 亚型比以往的

Omicron 变异株的潜伏期 M 更短。
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【Abstract】 Objective　 To study the incubation period of the infection with 2019-nCoV 
Omicron variant BA. 5.1.3. Methods　 Based on the epidemiological survey data of 315 COVID-19 
cases and the characteristics of interval censored data structure, log-normal distribution and Gamma 
distribution were used to estimate the incubation. Bayes estimation was performed for the 
parameters of each distribution function using discrete time Markov chain Monte Carlo algorithm.
Results　The mean age of the 315 COVID-19 cases was (42.01±16.54) years, and men accounted for 
30.16%. A total of 156 cases with mean age of (41.65±16.32) years reported the times when 
symptoms occurred. The log-normal distribution and Gamma distribution indicated that the M (Q1, Q3) 
of the incubation period from exposure to symptom onset was 2.53 (1.86, 3.44) days and 
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2.64 (1.91, 3.52) days, respectively, and the M (Q1, Q3) of the incubation period from exposure to the 
first positive nucleic acid detection was 2.45 (1.76, 3.40) days and 2.57 (1.81, 3.52) days, respectively.
Conclusions　 The incubation period by Bayes estimation based on log-normal distribution and 
Gamma distribution, respectively, was similar to each other, and the best distribution of incubation 
period was Gamma distribution, the difference between the incubation period from exposure to the 
first positive nucleic acid detection and the incubation period from exposure to symptom onset was 
small. The median of incubation period of infection caused by Omicron variant BA.5.1.3 was shorter 
than those of previous Omicron variants.
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新型冠状病毒（新冠病毒）感染大流行已造成

全球 6 亿多人感染，约 654 万人死亡［1］。新冠病毒

毒 株 经 数 次 变 异 ，Omicron 变 异 株 成 为 优 势 毒

株［2-6］。2022 年 8 月 1 日在海南省发现由 Omicron 变

异株 BA.5.1.3 亚型引起的新冠病毒感染病例，截至

2022 年 9 月 25 日累计感染 20 748 例［7］。在病毒变

异的过程中，变异株的潜伏期等流行病学特征也发

生改变［8-10］。潜伏期是影响毒株在人群中传播强

度、速度及基本传染数的重要指标，研究显示不同

Omicron 变异株的潜伏期也有所不同［11-15］。

在流行病学调查（流调）过程中，报告的感染时

间有不精确现象，符合区间删失数据分布的特点，

近年研究此类数据分布的理论和应用较多［9，16-22］，

如对呼吸道传染病甲型流感和呼吸道合胞病毒感

染 的 潜 伏 期 估 计［16］。 区 间 删 失 数 据 也 应 用 于

2020 年初出现的新冠病毒感染潜伏期估计［9，21，23］，

验证了该不确定性量化方法对于具有不精确数据

的潜伏期估计的有效性，区间删失数据的贝叶斯估

计成为估算潜伏期的有效方法［9，20，22］，因此，本研究

旨在利用区间删失数据的贝叶斯模型对三亚市疫

情的潜伏期进行点估计和分布估计。

资料与方法

1. 资料收集：源于三亚市新冠病毒 Omicron 变

异株 BA.5.1.3 亚型感染者流调结果。按病例报告

日期分析了 2022 年 8 月 1-9 日 315 例新冠病毒感染

者流调记录。所有流调数据经过匿名化处理之后，

选择其中信息用于研究分析，研究方案通过海南医

学 院 生 物 医 学 伦 理 委 员 会 批 准（ 审 批 号 ：

IRBGW20221205）。

2. 相关定义：从暴露到首次核酸阳性的检测时

间区间定义为感染潜伏期，从暴露到报告临床症状

出现的时间区间定义为发病潜伏期。感染者的信

息包括首次核酸检测阳性时间、接触到上一代阳性

感染者的时间、有明确的暴露时间点或有某段暴露

区间。若患者没有明确的暴露时间点，则以患者自

述的可能接触时间段定义为暴露区间。对于有症

状感染者，若核酸检测阳性当天出现症状，则以当

天作为发病时间点；若核酸检测阳性之前出现症

状，则以报告症状到核酸检测阳性时间为区间；若

核酸检测阳性之后出现症状，则以出现症状时间为

发病时间点［22］。因此，计算潜伏期的数据结构有

4 种形式［16］：

第一种，假设 E 为感染者暴露的精确时间，S 为

感染者症状出现的精确时间，潜伏期（T）=S-E；

第二种，E 为感染者暴露的精确时间，症状出

现的时间为区间［SL，SR］；

第三种，感染者暴露时间为区间［EL，ER］，S 为

症状出现的精确时间；

第四种，暴露时间为区间［EL，ER］，症状出现的

时间为区间［SL，SR］。

第二、三、四种形式的数据结构是区间删失数

据，第一、二、三种形式均可认为是第四种形式数据

结构在区间上下限相同时的特例。

3. 分析方法：假设 T 是非负的连续随机变量，

包括感染潜伏期和发病潜伏期，其概率密度函数为

f ( t，θ )，其中 θ 为参数向量。本研究潜伏期采用常

见的 log-normal 分布和 Gamma 分布。针对第四种

形式的数据结构，log-normal 分布的概率密度函数

f ( t，μ，σ ) 的表达式：

f ( t ∈ [ SL - ER, SR - EL ] , μ,σ ) = ∫
SL

SR∫
EL

ER 1
ER - EL

×
1

( s - v ) 2π σ
exp{ }- (ln ( s - v ) - μ ) 2

2σ2 dvds

式中，E 采用均匀分布。

针对第一种形式的数据结构，Gamma 分布概

率密度函数为：
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f ( t,α, β ) = 1
βαΓ(α ) tα - 1 exp (- t

β )

与 log-normal 分布同理，可表示出其他 3 种数

据结构的 Gamma 分布概率密度函数，在此省略。

假设 log-normal 分布的两个参数的先验分布均

服从正态分布，即

μ~N (0,τ1 )，ln (σ )~N (0,τ2 )
假 设 Gamma 分 布 的 两 个 参 数 α，β 的 先 验 分

布为

α~NBinom (τ1,1)，ln ( β )~N (0,τ2 )
式中，NBinom 是负二项分布。分别基于 log-normal
分布中参数 μ，σ 和 Gamma 分布中 α，β 的后验分布

进行采样，得到潜伏期贝叶斯估计。

log-normal 和 Gamma 两种分布在不同数据结构

情况下，采用贝叶斯统计模型估计各分布参数的后

验分布。针对后验分布存在计算复杂性问题，使用

常用的离散时间马尔科夫链蒙特卡罗算法转移核

Metropolis-Hastings 算法对后验分布随机采样模拟，

样本容量为 10 000，设置种子数为 123 456，得到潜

伏 期 贝 叶 斯 估 计 的 分 位 数 及 95%CI。 采 用

R 4.2.0 软件的 coarseDataTools 包实现算法。

结 果

1. 基本特征：共纳入 315 例新冠病毒 Omicron
变异株 BA.5.1.3 亚型感染者流调数据，其中 156 例

感染者在流行病学报告中记录了相关症状及其出

现时间。暴露窗口的可能时间为 2022 年 7 月 21 日

至 8 月 6 日，阳性检测结果的时间范围为 2022 年

8 月 1-9 日。315 例感染者中 27 例为精确数据（第

一种数据结构），238 例为单区间删失数据（第二、

三种数据结构），50 例为双区间删失数据（第四种

数 据 结 构）。 感 染 者 年 龄（42.01±16.54）岁 ；男 性

95 例（30.16%），女性 220 例（69.84%）。有症状的

156 例 感 染 者 年 龄（41.65±16.32）岁 ，男 性 44 例

（28.21%），女性 112 例（71.79%）。

2. 基于 Omicron 变异株 BA.5.1.3 亚型两种潜伏

期分布的贝叶斯估计：

（1）发病潜伏期的估计：使用 156 例首次核酸

检测阳性时出现症状感染者流调数据进行发病潜

伏期估计。结果显示 log-normal 分布和 Gamma 分

布在不同先验分布情况下，潜伏期分位数估计值的

变化均在 0.03 范围内，P97.5 的 95%CI 变化相差均小

于 0.05，表 明 发 病 潜 伏 期 服 从 log-normal 分 布 和

Gamma 分布时，参数不同先验分布的选择均对发

病潜伏期估计影响较小，贝叶斯估计结果较稳健。

见表 1。

当 取 相 同 的 先 验 分 布 参 数 τ1=1 000，τ2=
1 000 时，得到 log-normal 分布和 Gamma 分布中参数

采样的样本路径图和遍历均值图（图 1）。图 1A 和

图 1B 的样本路径图显示，log-normal 分布和 Gamma
分布的参数 μ，σ 及 α，β 的后验分布采样均是平稳

的，不存在趋势性和周期性。从图 1C 和图 1D 的遍

历均值图中均可见，马尔科夫链的各参数后验分布

的采样在迭代 4 000 次后达到平稳状态。

基于采样平稳状态特征，将 4 个参数样本中

4 001~10 000 次取值的均值作为分布参数的估计

值 ，即 取 log-normal 分 布 的 参 数 μ =0.93，σ =0.46，

Gamma 分布的参数 α=5.23，β=0.55 时，得到两分布

估计的发病潜伏期的频率分布图。结果显示，基于

log-normal 分布和 Gamma 分布的潜伏期分布曲线拟

合 基 本 一 致 ，提 示 贝 叶 斯 估 计 比 较 稳 定 。 在

10 000 次迭代后，log-normal 分布和 Gamma 分布的

对数似然函数值分别为-246.32 和-243.24，Gamma
分布对数似然函数值较大，三亚市 2022 年新冠病

毒 Omicron 变异株 BA.5.1.3 亚型发病潜伏期最佳分

布为 Gamma 分布。见图 2。

log-normal 分布显示为正偏态分布，发病潜伏

期 M（Q1，Q3）为 2.53（1.86，3.44）d，95% 的病例潜伏

期 在 5.41 d 内 ，超 过 7、8、9、10 d 的 概 率 分 别 为

1.36%、0.62%、0.29%、0.14%。Gamma 分布的发病

潜伏期 M（Q1，Q3）为 2.64（1.91，3.52）d，95% 的病例

潜伏期在 5.21 d 内，超过 7、8、9、10 d 的概率分别为

0.59%、0.16%、0.04%、0.01%。

（2）感染潜伏期的估计：使用 315 例感染者流

调数据进行感染潜伏期估计。结果显示 log-normal
分布和 Gamma 分布在不同先验分布情况下，潜伏

期分位数估计值的变化均在 0.02 范围内，P97.5 的

95%CI 变化相差最大仅 0.06，表明感染潜伏期服从

log-normal 分布和 Gamma 分布时，参数不同先验分

布的选择均对感染潜伏期估计影响较小，贝叶斯估

计结果较稳健。见表 1。

类似发病潜伏期方法对感染潜伏期进行分析，

当取相同的先验分布参数 τ1=1 000，τ2=1 000 时，从

两种潜伏期分布的参数采样样本路径图和遍历均

值图发现参数 μ，σ 及 α，β 的后验分布采样在迭代
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第 4 000 次后达到平稳状态，即取 log-normal 分布的

参数 μ=0.89，σ=0.49，Gamma 分布的参数 α=4.44，

β=0.63 时，得到两分布估计的频率分布图。结果显

示，基于 log-normal 分布和 Gamma 分布的潜伏期分

布曲线拟合基本一致，提示贝叶斯估计比较稳定。

在 10 000 次迭代后，log-normal 分布和 Gamma 分布

的 对 数 似 然 函 数 值 分 别 为 -112.62 和 -110.59，

Gamma 分布对数似然函数值较大，三亚市 2022 年

新冠病毒 Omicron 变异株 BA.5.1.3 亚型感染潜伏期

最佳分布为 Gamma 分布。见图 2。

log-normal 分布显示为正偏态分布，感染潜伏

期 M（Q1，Q3）为 2.45（1.76，3.40）d，95% 的病例潜伏

期 在 5.46 d 内 ，超 过 7、8、9、10 d 的 概 率 分 别 为

1.56%、0.76%、0.38%、0.20%。Gamma 分布的感染

潜伏期 M（Q1，Q3）为 2.57（1.81，3.52）d，95% 的病例

潜伏期在 5.28 d 内，超过 7、8、9、10 d 的概率分别为

0.77%、0.24%、0.07%、0.02%。

讨 论

本研究根据三亚市新冠病毒感染者的暴露时

间、症状出现时间和首次核酸检测阳性时间特征，

利用区间删失数据的特点，建立常见潜伏期分布函

数。本研究发现 Omicron 变异株 BA.5.1.3 亚型两种

潜伏期分布均呈正偏态分布，感染潜伏期相比发病

潜伏期 M 分别缩短 0.08 d 和 0.07 d，相同潜伏期分

布下中位数 95%CI 的上限最大相差 0.15 d，无实际

临床意义。Gamma 分布估计感染潜伏期和发病潜

伏期 M 分别为 2.57 d 和 2.64 d。有小概率存在 7~
10 d 的潜伏期，这种小概率事件在 Omicron 变异株

感染防控中也不容忽视。

本研究使用的马尔科夫链蒙特卡罗算法对分

表 1 log-normal 分布和 Gamma 分布的 Omicron 变异株 BA.5.1.3 亚型两种潜伏期贝叶斯估计

先验分布参数
（τ1，τ2）

（1 000，1 000）

（1 000，500）

（1 000，100）

（500，1 000）

（100，1 000）

（100，100）

（10，10）

例数

感染潜伏期
（n=315）

发病潜伏期
（n=156）

感染潜伏期
（n=315）

发病潜伏期
（n=156）

感染潜伏期
（n=315）

发病潜伏期
（n=156）

感染潜伏期
（n=315）

发病潜伏期
（n=156）

感染潜伏期
（n=315）

发病潜伏期
（n=156）

感染潜伏期
（n=315）

发病潜伏期
（n=156）

感染潜伏期
（n=315）

发病潜伏期
（n=156）

分布类型

log-normal
Gamma
log-normal
Gamma
log-normal
Gamma
log-normal
Gamma
log-normal
Gamma
log-normal
Gamma
log-normal
Gamma
log-normal
Gamma
log-normal
Gamma
log-normal
Gamma
log-normal
Gamma
log-normal
Gamma
log-normal
Gamma
log-normal
Gamma

两种分布估计的潜伏期（d，95%CI）

P2.5
0.94（0.82~1.07）
0.82（0.68~0.97）
1.03（0.86~1.21）
0.94（0.73~1.16）
0.94（0.82~1.07）
0.82（0.67~0.97）
1.03（0.86~1.21）
0.94（0.73~1.16）
0.94（0.82~1.07）
0.82（0.67~0.98）
1.03（0.86~1.21）
0.94（0.72~1.15）
0.94（0.82~1.07）
0.82（0.67~0.97）
1.03（0.86~1.21）
0.94（0.74~1.15）

0.94（0.82~1.07）
0.83（0.68~0.98）
1.03（0.86~1.21）
0.94（0.74~1.15）
0.95（0.82~1.07）
0.83（0.68~0.98）
1.03（0.86~1.21）
0.94（0.73~1.15）
0.94（0.82~1.06）
0.83（0.68~0.98）
1.03（0.86~1.21）
0.94（0.74~1.16）

P25
1.76（1.61~1.91）
1.81（1.65~1.97）
1.86（1.65~2.06）
1.91（1.70~2.13）
1.76（1.61~1.91）
1.81（1.64~1.97）
1.86（1.65~2.06）
1.91（1.70~2.14）
1.76（1.61~1.91）
1.81（1.64~1.97）
1.86（1.66~2.06）
1.91（1.69~2.13）
1.76（1.61~1.91）
1.81（1.64~1.97）
1.86（1.65~2.06）
1.92（1.70~2.13）
1.76（1.61~1.91）
1.81（1.64~1.98）
1.86（1.65~2.06）
1.91（1.70~2.12）
1.77（1.62~1.91）
1.81（1.65~1.97）
1.86（1.65~2.06）
1.91（1.69~2.13）
1.76（1.61~1.91）
1.81（1.65~1.98）
1.85（1.65~2.05）
1.92（1.71~2.13）

P50
2.45（2.27~2.63）
2.57（2.40~2.74）
2.53（2.30~2.78）
2.64（2.41~2.87）
2.45（2.27~2.63）
2.57（2.39~2.75）
2.53（2.3~2.78）

2.63（2.41~2.88）
2.45（2.28~2.63）
2.56（2.39~2.73）
2.53（2.3~2.77）

2.63（2.40~2.88）
2.45（2.27~2.63）
2.57（2.39~2.75）
2.53（2.3~2.78）

2.63（2.41~2.86）
2.45（2.27~2.63）
2.57（2.39~2.75）
2.53（2.30~2.78）
2.63（2.41~2.87）
2.45（2.28~2.62）
2.57（2.41~2.75）
2.53（2.29~2.77）
2.63（2.40~2.88）
2.45（2.28~2.62）
2.57（2.40~2.75）
2.52（2.30~2.77）
2.64（2.41~2.88）

P75
3.40（3.15~3.67）
3.52（3.30~3.75）
3.44（3.12~3.82）
3.52（3.22~3.86）
3.40（3.15~3.67）
3.51（3.29~3.76）
3.44（3.12~3.82）
3.52（3.23~3.85）
3.40（3.16~3.67）
3.50（3.29~3.74）
3.44（3.12~3.81）
3.51（3.22~3.86）
3.40（3.15~3.67）
3.51（3.30~3.76）
3.44（3.12~3.82）
3.51（3.23~3.84）
3.40（3.15~3.67）
3.51（3.28~3.75）
3.44（3.12~3.82）
3.51（3.23~3.85）
3.40（3.16~3.66）
3.51（3.30~3.75）
3.43（3.10~3.80）
3.51（3.23~3.85）
3.40（3.17~3.66）
3.52（3.30~3.76）
3.43（3.12~3.81）
3.52（3.23~3.85）

P97.5
6.35（5.72~7.14）
5.88（5.41~6.42）
6.19（5.36~7.34）
5.70（5.08~6.47）
6.35（5.72~7.14）
5.89（5.40~6.46）
6.19（5.36~7.34）
5.69（5.10~6.46）
6.36（5.73~7.16）
5.87（5.40~6.42）
6.19（5.37~7.30）
5.68（5.07~6.47）
6.35（5.72~7.14）
5.89（5.44~6.46）
6.19（5.36~7.34）
5.67（5.08~6.42）
6.35（5.72~7.14）
5.88（5.39~6.41）
6.19（5.36~7.34）
5.69（5.08~6.47）
6.35（5.70~7.14）
5.88（5.42~6.40）
6.17（5.35~7.30）
5.70（5.11~6.44）
6.35（5.73~7.16）
5.89（5.43~6.44）
6.18（5.40~7.30）
5.70（5.08~6.46）
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布函数的参数进行贝叶斯估计的方法学是稳定的。

Reich 等［16］对甲型流感和呼吸道合胞病毒引起的呼

吸道传染病的潜伏期估计所用的样本量分别为

151 例和 24 例，并通过仿真模拟结果验证了该方法

的稳定性。Backer 等［9］基于区间删失数据采用贝

叶斯估计方法对 2020 年 1 月武汉市旅游者新冠病

毒感染的潜伏期进行估计，证明了此方法的有效

性。本研究的贝叶斯估计结果显示对于不同的先

验分布的选择不敏感，支持现有模型估计的潜伏期

是稳健的。

在 Omicron 变异株其他亚型的潜伏期研究中，

Backer 等［11］采用了确定的接触和症状时间数据估

计 了 2021 年 12 月 荷 兰 发 生 的 Omicron 变 异 株

BA.1 亚型的潜伏期为 3.20~4.40 d；Mefsin 等［12］估计

了 我 国 香 港 地 区 暴 发 的 Omicron 变 异 株 BA.1 和

BA.2 亚型平均潜伏期分别为 4.58 d 和 4.42 d，杜婧

等［14］和黄勇等［15］估计了 2022 年 3 月我国北京市及

2022 年 4 月我国广州市发生的 Omicron 变异株潜伏

期 M 分别为 4 d 和 3 d。与以往的 Omicron 变异株相

比，本研究估计的 Omicron 变异株 BA.5.1.3 亚型潜

伏期 M 更短，说明 2022 年 8 月三亚市的 Omicron 变

异株 BA.5.1.3 亚型传播速度更快。与 2020 年杜志

成 等［21］估 计 的 Alpha 变 异 株 的 log-normal 分 布 和

Gamma 分布两种潜伏期 M 为 4.94 d 和 5.06 d 相比，

是本研究估计的 Omicron 变异株 BA.5.1.3 亚型潜伏

期的近 2 倍。

本研究存在局限性。首先，数据来源于感染者

的流调报告，可能会受到感染者回忆偏差和调查质

量的影响，但用于研究的疫情早期感染者的信息记

录较全面，主要信息无缺失项，反映出早期调查的

质量较高；其次，流调首先基于实验室诊断发现病

例，在未报告症状的感染者中，可能出现未能准确

记忆症状和尚未出现症状的情况，因此存在低估发

图 1　发病潜伏期 log-normal 及 Gamma 分布参数采样的样本路径图和遍历均值图

图 2　基于两种分布类型估计的两种潜伏期的

频率分布
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病 潜 伏 期 的 可 能 ，但 本 研 究 有 症 状 感 染 者 占

49.52%，高于 2022 年 8 月 1 日至 9 月 25 日的有症状

感染者（42.13%），减少了低估发病潜伏期的可能。

本研究发现感染潜伏期和发病潜伏期 M 分别

为 2.57 d 和 2.64 d，提示此时间点前后是感染后核

酸检测阳性和出现症状的主要时间窗口；同时，极

少部分感染者的感染潜伏期和发病潜伏期长达 7~
10 d，较长的感染潜伏期和发病潜伏期也构成了疫

情防控的难度和复杂性。本研究为 Omicron 变异

株的疫情防控政策提供了真实世界依据。
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