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【摘要】　目的　对北京市 3 起可能通过跨境物流途径导致的新型冠状病毒（新冠病毒）Omicron
变异株聚集性疫情进行调查，分析其感染来源和传播链。方法　应用流行病学调查和大数据技术核

查病例的活动轨迹，对活动轨迹涉及的风险点位进行密切接触者追踪、人员和环境采样，应用实时荧

光定量 PCR 进行核酸检测，对核酸阳性标本进行基因测序分析。结果　2022 年 1-4 月北京市 3 起

Omicron 变异株聚集性疫情病毒基因序列分别为 Omicron 变异株 BA.1、BA.1.1、BA.2 分支，疫情分别持

续 8、12、8 d，报告 6、42、32 例新冠病毒感染者。1 起感染来源可能为国际邮件，2 起可能为进口衣物，

进口物品从境外启运至首发病例接触感染的时间间隔为 3~4 d。潜伏期 M（Q1，Q3）为 3（2，4）d，代间距

M（Q1，Q3）为 3（2，4）d。结论　此次疫情提示常温进口货品通过物流途径输入 Omicron 变异株疫情的

风险，且 Omicron 变异株传播速度更快，应加快流行病学调查处置。
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【Abstract】 Objective　To investigate the infection sources and the transmission chains of 
three outbreaks caused by 2019-nCoV Omicron variant possibly spread through cross-border 
logistics in Beijing. Methods　Epidemiological investigation and big data were used to identify the 
exposure points of the cases. Close contacts were traced from the exposure points, and the cases' and 
environmental samples were collected for nucleic acid tests. Positive samples were analyzed by gene 
sequencing. Results　 The Omicron variant causing 3 outbreaks in Beijing from January to April, 
2022 belonged to BA.1, BA.1.1 and BA.2. The outbreaks lasted for 8, 12 and 8 days respectively, and 
6, 42 and 32 cases infected with 2019-nCoV were reported respectively. International mail might be 
the infection source for 1 outbreak, and imported clothes might be the infection sources for another 
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2 outbreaks. The interval between the shipment start time of the imported goods and the infection 
time of the index case was 3-4 days. The mean incubation period (Q1, Q3) was 3 (2,4) days and the 
mean serial interval (Q1, Q3) was 3 (2,4)days. Conclusions　The 3 outbreaks highlighted the risk of 
infection by Omicron variant from international logistics-related imported goods at normal 
temperature. Omicron variant has stronger transmissibility, indicating that rapid epidemiological 
investigation and strict management are needed.

【Key words】 2019-nCoV; Omicron variant; Infection source; Transmission chain
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Level Public Health Technical Talents Construction Project (Discipline Backbone-01-004); Beijing 
Excellent Talents Training Fund (2018000021469G297); Capital's Funds for Health Improvement 
and Research (2022-1G-3014)

新型冠状病毒（新冠病毒）Omicron 变异株是继

Alpha、Beta、Gamma、Delta 之后的第五种国际关切

的新冠病毒变异株，且 Omicron 变异株及其各分支

自 2022 年以来成为主导毒株，且潜伏期、代间距等

流行病学特征发生改变［1］。2022 年 1 月北京市报

告首起 Omicron 变异株聚集性疫情，并导致多起本

土疫情［2］。“外防输入、内防反弹”是我国防控新冠

病毒的总策略，新冠病毒感染防控方案明确指出接

触被病毒污染的物品后可造成感染［3］。有研究显

示，新冠病毒存活时间与温度、物品材质等环境因

素相关［4-5］，在低温条件下存活时间较长，国内已发

现多起冷链物品导致的本土疫情［6］；在常温条件下

存活时间相比低温条件更短，但也有研究提示常温

物品导致新冠病毒传播［7］。本研究旨在对 2022 年

1-4 月北京市 3 起可能由常温物品通过跨境物流途

径导致的新冠病毒 Omicron 变异株聚集性疫情进

行调查，分析其感染来源和传播链，为今后新冠病

毒感染疫情防控提供参考依据。

对象与方法

1. 研究对象：为 2022 年 1-4 月北京市 3 起新冠

病毒 Omicron 变异株聚集性疫情涉及的所有确诊

病 例 或 无 症 状 感 染 者 ，3 起 疫 情 分 别 有 6、42 和

32 例感染者。每起疫情根据感染者网络直报的报

告时间先后进行编码。

2. 研究方法：

（1）相关定义：①确诊病例、无症状感染者、密

切接触者（密接）、密接的密接（次密）、临床分型和

聚集性疫情：见《新型冠状病毒肺炎防控方案（第八

版）》［3］，感染者包括确诊病例和无症状感染者。

②发现方式：主动检测包括因出京、就诊等需求的

愿检尽检人员；主动就诊指因发热等症状就诊于医

疗机构。③潜伏期：感染新冠病毒至发病的间隔时

间，对明确单次暴露的病例计算潜伏期，潜伏期=发

病日期-暴露日期。④代间距：原发病例的发病日

期与其续发病例发病日期的间隔时间，对单次单源

暴露病例计算代间距，代间距=第 n+1 代发病时

间-第 n 代发病时间。

（2）流行病学调查：通过流行病学调查和大数

据技术对所有新冠病毒感染者进行活动轨迹核查，

对活动轨迹涉及的风险点位进行密接判定。流行

病学调查方法依据《新型冠状病毒肺炎防控方案

（第八版）》［3］。

（3）实验室检测：①应用实时荧光定量 PCR 进

行新冠病毒核酸检测，主要针对新冠病毒基因组中

开放读码框 1ab（ORF1ab）和核壳蛋白 N。②应用

全基因组测序技术对阳性人员和环境标本进行测

序，将测序结果与近期输入病例和本土病例序列进

行比对。③应用化学发光法进行血清 IgM、IgG 抗

体检测。实验室检测流程和结果判定依据《新型冠

状病毒肺炎防控方案（第八版）》［3］。

（4）感染来源分析：考虑病例发病时间、排毒周

期、接触时间、接触方式、接触地点，对流行病学调

查、大数据分析比对和基因测序结果进行综合分

析，明确该起疫情的感染来源，梳理病例之间的传

播链。感染来源调查技术路线与北京市新发地市

场、顺义区、大兴区局部地区等其他新冠病毒感染

聚集性疫情近似［8-10］。

3. 统计学分析：使用 WPS Office 软件进行数据

录入、整理和绘图。采用描述性流行病学方法，对

本起聚集性疫情相关病例的时间、地区和人群分布

进行描述，分析重点病例流行病学史以及病例之间

的传播链，并绘制病例传播关系图。符合正态分布

的计量数据以 x±s 表示，非正态分布的计量资料以

M（Q1，Q3）表示，计数资料以例（%）表示。
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结 果

1. 疫情基本情况：2022 年 1-4 月北京市发现

3 起 Omicron 变异株聚集性疫情，累计报告 80 例感

染者，分别报告 6、42、32 例新冠病毒感染者，其中

1 起感染来源可能为国际邮件，2 起为进口衣物，分

别对 3 起疫情的 6、9、18 例病例阳性标本进行基因

测序分析，病毒基因序列分别为 Omicron 变异株

BA.1、BA.1.1、BA.2 分支。见表 1。

（1）国际邮件关联疫情：2022 年 1 月 14 日通过

主动检测初筛阳性，发现疫情，1 月 15 日网络直报，

疫情持续 8 d，累计报告 6 例感染者。现住址涉及

1 个区、2 个乡镇/街道。男性 1 例，女性 5 例；≤17 岁

1 例、18~59 岁 5 例；家务及待业人员 1 例、散居儿童

1 例、干部职员 4 例。

（2）进口衣物关联疫情 1：2022 年 3 月 13 日通

过主动就诊，检测初筛阳性，发现疫情，3 月 14 日网

络直报，疫情持续 12 d，累计报告 42 例感染者。见

图 1。现住址涉及 4 个区、11 个乡镇/街道。男性

17 例，女性 25 例；年龄 M（Q1，Q3）为 40（33，60）岁，

其中≤17 岁 9 例、18~59 岁 22 例、≥60 岁 11 例；餐饮

食品业服务人员 8 例、干部职员 6 例、工人 1 例、离

退休人员 14 例、商业服务人员 4 例、学生 9 例。

（3）进口衣物关联疫情 2：2022 年 4 月 3 日通过

主动检测初筛阳性，发现疫情，4 月 4 日网络直报，

疫情持续 8 d，累计报告 32 例感染者。见图 2。现

住址涉及 4 个区、12 个乡镇/街道。男性 14 例，女性

18 例；年龄 M（Q1，Q3）为 30（26，40）岁，其中≤17 岁

4 例 、18~59 岁 26 例 、≥60 岁 2 例 ；商 业 服 务 人 员

15 例、干部职员 5 例、家务及待业人员 3 例、餐饮食

品业服务人员、幼托儿童、农民各 2 例，教师、清洁

工、散居儿童各 1 例。

2. 感染来源与传播链：

（1）国际邮件关联疫情：感染来源为国际邮件

图 1　2022 年 3 月一起进口衣物相关 Omicron 变异株

聚集性疫情的报告时间和发病时间

图 2　2022 年 4 月一起进口衣物相关 Omicron 变异株

聚集性疫情的报告时间和发病时间

表 1 2022 年北京市 3 起进口常温物品相关的新型冠状病毒 Omicron 变异株聚集性疫情基本情况

疫情名称

国际邮件
关联疫情

进口衣物
关联疫情 1

进口衣物
关联疫情 2

发现方式

主动检测

主动就诊

主动检测

感染来源

国际邮件

进口衣物

进口衣物

疫情
发现日期
（月-日）

1-14

3-13

4-03

境外物品
启运时间
（月-日）

1-08

2-28

3-24

首发病例
感染时间
（月-日）

1-11

3-03

3-28

病例数

6

42

32

疫情持续
时间（d）

8

12

8

感染来源的证据

①所有病例未发现与涉疫地区、全国其他病例
和入境人员的时空交集；②首发病例接触过国
际邮件，拆收邮件；③Omicron 变异株 BA.1 分
支，与当时本地病例和境外输入病例同源性较
低；④涉疫国际邮件及其包装内表面（病例未
接触）检出阳性，基因序列与病例完全一致

①所有病例未发现与涉疫地区、全国其他病例
和入境人员的时空交集；②首发病例接触过进
口衣物，拆收和试穿衣物； ③Omicron 变异株
BA.1.1 分支，与当时本地病例和境外输入病例
同源性较低。与 2022 年 1 月该货品来源国提
交的基因序列完全一致； ④涉疫衣物检出阳
性，未测序成功

①所有病例未发现与涉疫地区、全国其他病例
和入境人员的时空交集；②首发病例接触过进
口衣物，拆收和整理衣物；③Omicron 变异株
BA.2 分支，与当时本地病例和境外输入病例同
源性较低；④涉疫衣物同批次衣物（未拆封）检
出阳性，基因序列与病例完全一致
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的可能性较大（表 1）。所有病例未发现与涉疫地

区、全国其他病例和入境人员的时空交集。病例阳

性标本基因序列一致，且均与当时本地病例和境外

输入病例基因序列同源性较低。采集国际邮件外

包装、内表面和内部纸张 22 件涂抹标本，其中 2 件

包装外表面、2 件内表面和 8 件文件内纸张标本经

检测为阳性，其中外包装内表面（病例未接触）阳性

标本测序成功，与病例基因序列一致。2022 年 1 月

8 日涉疫国际邮件从境外启运，1 月 11 日首发病例

拆收、接触该涉疫邮件，其他病例未接触该邮件。

首 发 病 例 1 月 13 日 发 病 ，14 日 检 出 阳 性（Ct 值 ：

ORF1ab 为 29、N 为 29）。首发病例造成 2 个传播支

链，涉及 5 例续发病例。传播支链 1：病例 2 为同住

人员。支链 2：病例 3 为首发病例同楼层同事，病例

4、5、6 与其同住感染。见图 3。

（2）进口衣物关联疫情 1：感染来源为网购的

进口衣物可能性大（表 1）。所有病例未发现与涉

疫地区、全国其他病例和入境人员的时空交集。病

例阳性标本的基因序列一致，且均与当时本地病例

和境外输入病例基因序列同源

性较低。采集进口衣物外表面

和内表面涂抹标本各 1 件，其中

1 件阳性，未测序成功。2022 年

2 月 28 日涉疫进口衣物从境外

启运，3 月 3 日首发病例拆收、试

穿、接触该涉疫进口衣物，之后

未接触，其他病例未接触该进

口衣物。首发病例 3 月 7 日发

病，13 日检出阳性（Ct 值：ORF
1ab 为 30、N 为 31）。首发病例

造成 41 例续发病例，涉及某小

学和某烤鸭店聚集性疫情。传

播支链 1：首发病例到某烤鸭店

就餐造成 12 例续发、同桌就餐

4 例感染、同时段就餐 2 例感染、

工作人员 6 例续发。支链 2：首发病例造成同住病

例 8、9 感染。支链 3：病例 17 造成同住病例 18 感

染。支链 4：病例 25、27 造成亲属 5 例感染。支链

5：病例 30 造成同楼层同事 1 例和同班车 1 例感染，

继而导致同班车病例的同住 2 例感染。支链 6：病

例 28 造成同单元病例 33 及同住 1 例感染。支链 7：

病例 9 造成同住 3 例感染。支链 8：病例 8 造成其小

学同学 6 例及相关同学同住 3 例感染。支链 9：病

例 4 通过物品携带在一培训班造成病例 23 感染，继

而导致其同住 2 例感染。见图 4。

（3）进口衣物关联疫情 2：感染来源为网购的

进口衣物可能性大（表 1）。所有病例未发现与涉

疫地区、全国其他病例和入境人员的时空交集。病

例阳性标本的基因序列一致，与当时本地病例和境

外输入病例基因序列同源性较低。涉疫批次进口

衣物已销售完毕，采集某物流点尚未派发处理、且

同一来源地进口衣物 183 件涂抹标本，检出 10 件阳

性，其中 1 件衣物外表面阳性标本测序成功，与病

例基因序列一致。2022 年 3 月 24 日涉疫进口衣物

从境外启运，首发病例为某服装店店员，负责拆包

装，3 月 28 日直接接触该涉疫进口衣物，其他病例

未接触该批次进口衣物的包装。首发病例 4 月 1 日

发病，3 日检出阳性（Ct 值：ORF1ab 为 29、N 为 29）。

首发病例造成 31 例续发病例，涉及某服装店、某城

中村、某幼儿园、某医院聚集性疫情。传播支链 1：

首发病例在某服装店工作期间造成同事 9 例和顾

客 3 例感染，3 例同事病例分别导致同住 1 例续发。

支链 2：首发病例造成某城中村同住人员 5 例及其

图 3　2022 年 1 月一起国际邮件相关 Omicron
变异株聚集性疫情的传播链

注：同一方框里为同一家庭或单位的病例；粉色为首发病例，橙色为续发病例

图 4　2022 年 3 月一起进口衣物相关 Omicron 变异株聚集性疫情的传播链
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邻居 2 例感染。支链 3：病例 11、23 在隔离期间分

别造成病例 29、30 感染。支链 4：病例 5 为某幼儿

园儿童，导致同学 2 例感染，继而导致其同住 3 例感

染。支链 5：病例 14 在购买早餐期间造成某医疗机

构工作人员病例 27 感染，继而导致其同住 1 例感

染。见图 5。

3. 潜伏期和代间距：13 例病例有明确单次暴

露时间，潜伏期 1~6 d，M（Q1，Q3）为 3（2，4）d。对单

次单源暴露的 20 例续发病例进行分析，代间距

1~5 d，M（Q1，Q3）为 3（2，4）d。

讨 论

本研究对 2022 年 1-4 月 3 起新冠病毒 Omicron
变异株聚集性疫情的感染来源和传播链进行分析，

发现 3 起疫情可能由常温进口物品经跨境物流引

入。既往关于进口冷链物品关联疫情的报告较

多［6］，且有研究从冷链物品分离出活病毒［11］，但是

关于常温进口物品导致疫情的研究较少［2］。本研

究提示可能通过常温进口物品传播 Omicron 变异

株，主要依据：第一，3 起疫情的首发病例及其他病

例均未发现与涉疫地区、全国其他病例和入境人员

的同时空交集，同时 3 起疫情病例基因测序结果均

与当时本地病例和境外输入病例同源性较低，基本

排除通过人际传播引入的可能。第二，3 例首发病

例均有明确的常温进口物品接触史，其他病例未直

接接触涉疫物品。第三，其中 2 起疫情的涉疫相关

物 品 基 因 序 列 与 病 例 完 全 一 致 。 据 此 认 为 ，对

2022 年 1 月国际邮件、2022 年 4 月进口衣物相关疫

情的感染来源调查中流行病学史、人和物品基因测

序结果等证据较充分；2022 年 3 月另一起进口衣物

相关疫情的涉疫物品未成功测序，但与 2022 年 1 月

该货品来源国提交的基因序列完全一致。

新冠病毒存活时间与温度、湿度、材质等因素

相关［4-5］，有研究显示室温条件下在大多物体表面

存活时间短于 24 h，但在车厘子、猪肉表面存活时

间超过 24 h，随着温度降低存活时间显著增长［7］。

本研究发现 3 起 Omicron 变异株疫情相关的进口物

品均为常温物品，境外启运至首发病例感染的时间

间隔为 3~4 d，提示北半球 1-4 月 Omicron 变异株存

活时间可达 3 d。可能原因：第一，Omicron 变异株

感 染 者 的 排 毒 量 高 于 其 他 变 异 株 ，有 研 究 显 示

Omicron 变异株感染者在住院第一周的平均呼吸排

放率是 Delta 变异株感染者的约 5 倍［12］；第二，北半

球 1-4 月气温还处于较低状态；第三，有研究显示

Omicron 变异株在物体表面存活时间长于其他毒

株［13］。上述 3 个因素增加接触被 Omicron 变异株污

染物品造成感染的风险。疫情高发期间（尤其是低

温季节）尽量减少购买境外物品，若收到境外物品

时，要佩戴口罩和一次性手套，做好消毒和手卫生，

避免直接接触涉疫物品。

Omicron 变异株潜伏期、代间距等流行病学特

征发生改变［1］。本研究发现中国北京市 Omicron 变

异株代间距、潜伏期 M（Q1，Q3）均为 3（2，4）d，与中

国河南省对于 Omicron 变异株 BA.2.2 分支聚集性

疫情的研究结果一致，代间距、潜伏期 M（Q1，Q3）分

别为 3（2，3） d、3（2，4.25） d［14］；短于 Delta 变异株及

其他早期毒株，中国宁波市 2021 年 Delta 变异株潜

伏期为 4.0（3.0，5.8）d、代间距为 3.5（2.0，5.3）d［15］，中

国北京市 2020 年早期毒株潜伏期为 5（3.5，7.5）d、

代间距为 5（3.5，11.5）d［16］，中国广州市 2020 年早期

疫情、非洲地区入境关联疫情和 Delta 变异株关联

疫情潜伏期分别为 6.5（4.0，10.8）d、4.0（2.5，6.0）d
和 4.0（3.0，5.0）d，代 间 距 分 别 为 4.0（3.0，8.0）d、

4.0（2.5，6.0）d 和 3.0（2.0，5.0）d［17］。一项系统综述

也比较了 Omicron 和 Delta 变异株的代间距和潜伏

期 ，代 间 距 分 别 为 3.1（95%CI：2.9~3.2） d、

3.4（95%CI：3.0~3.7） d，潜伏期分别为 3.6（95%CI：
2.3~4.9） d、4.8（95%CI：3.9~5.6） d，与本研究结果

注：同一方框里为同一家庭或单位的病例；粉色为首发病

例，橙色为续发病例

图 5　2022 年 4 月一起进口衣物相关 Omicron 变异株

聚集性疫情的传播链
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基本一致［18］。研究结果提示，Omicron 变异株潜伏

期短、代间距短、传播速度快，需要加强疫情调查处

置速度，加快做好风险区域管控和风险人群排查。

综上，本研究发现 3 起可能由常温进口物品导

致的 Omicron 变异株聚集性疫情，提示常温货品通

过跨境物流途径输入 Omicron 变异株疫情的风险，

疫情高发期间收取境外物品时应做好防护，避免直

接接触涉疫物品。Omicron 变异株代间距、潜伏期

M（Q1，Q3）均 为 3（2，4）d，短 于 Delta 变 异 株 ，提 示

Omicron 变异株传播速度更快，应加快流行病学调

查处置，做到以快制快。
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