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【摘要】 目前新型冠状病毒Omicron变异株为全球流行的优势株，Omicron变异株不断出现新的

亚型，且携带更多的突变位点。与原始株和其他值得关切的变异株相比，Omicron变异株感染的致病

特征和流行特征发生了明显的改变。Omicron变异株致病性和毒性减弱，免疫逃逸能力陡增，传播速

度更加迅速，更易通过物体表面和气溶胶媒介进行传播。人群感染后潜伏期缩短，无症状和轻症者居

多，住院和死亡风险降低。本文重点梳理Omicron变异株的致病特征和流行特征，以期为Omicron变
异株的科学防控提供参考。
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【Abstract】 2019-nCoV Omicron variant has become predominant in the world. New
subvariants with further mutations in their spike proteins are continuously emerging. Compared
with the wild type and other variants of concern, Omicron variant exhibits altered etiological and
epidemiological characteristics, with weakened pathogenicity and toxicity in laboratory mice and
hamsters as well as enhanced immune escape capacity. The human infections are more likely to be
asymptomatic and mild characterized by upper respiratory tract symptoms with reduced risk of
hospitalization and death. In addition, Omicron variant can transmit more rapidly and shows shorter
incubation period to cause infection, and the variant is more likely to transmit through
contamination of object surfaces and aerosols spread. This paper summarizes the etiological and
epidemiological characteristics of Omicron variant to provide a reference for the effective prevention
and control of Omicron variant infection.
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新型冠状病毒（新冠病毒）引发的新冠病毒肺

炎（新冠肺炎）大流行仍在全球蔓延。截至 2022年
10月 2日，全球累计感染人数超 6亿，死亡人数超

650万［1］。新冠病毒持续进化和变异，先后出现
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Alpha（B. 1.1.7）、Beta（B. 1.351）、Gamma（P. 1）、

Delta（B. 1.617.2）及 Omicron（B. 1.1.529）变异株。

B.1.1.529变异株最早于 2021年 11月在南非检出，

该变异株具有大量的突变，传播速度快，WHO根据

新冠病毒进化技术咨询小组的建议，将 B.1.1.529
列为值得关切的变异株（variants of concern，VOC），

并命名为Omicron变异株［2］。Omicron持续变异，不

断出现新的亚型，主要包括 BA. 1，BA. 2，BA. 3，
BA.4和 BA.5亚型及其后代谱系。Omicron变异株

不同亚型特征的比较见表 1。本文对Omicron变异

株及其亚型的病原学特点、感染的致病特征和流行

病学特征及疫苗的保护效果方面进行综述，以期为

Omicron变异株的科学防控提供参考。

一、Omicron变异株病原学特点

1. 遗传变异：Omicron（B.1.1.529）变异株来自

B.1.1谱系，为新冠病毒的进化支系之一。从新冠

病毒基因序列的进化树来看，BA.1、BA.2和BA.3属
于Omicron变异株不同的进化分支，而BA.4和BA.5则
是在 BA.2的基础上进化而来，由于其遗传变异的

相似性，经常把 BA.4和 BA.5合并称为 BA.4/5［3］。
新冠病毒入侵人体后，主要依靠其表面的刺突

蛋白上的受体结合域（receptor binding domain，
RBD）识别宿主细胞受体血管紧张素转化酶 2
（angiotensin converting enzyme 2，ACE2），并与之结

合感染宿主细胞。刺突蛋白是唯一修饰病毒粒子

表面的病毒蛋白，也是自然感染和疫苗设计的主要

抗原靶标［4］。与原始株相比，BA.1在刺突蛋白中含

有 34个突变，这些刺突蛋白突变会引起其病毒学

特征的改变，如复制能力和毒性降低，传染力增

强［5］。随后的 Omicron变异株亚型均保留这些突

变。研究显示，BA.1和 BA.2由于 E484A和H655Y
突变，导致利用跨膜丝氨酸蛋白酶 2（TMPRSS2）的

能力下降；S375F和H655Y突变降低了刺突蛋白介

导的细胞融合性，影响病毒入侵能力从而导致其复

制能力减弱［5］。BA.4/5与BA.2相比增加了L452R、
F486V 和 R493Q 突变，其中 L452R 突变是此前

Delta变异株的重要突变位点，有利于病毒躲避针

对RBD 2类和 3类区域的抗体，是导致高免疫逃逸

能力的关键突变位点之一［3］。此外，BA.4/5携带的

F486V突变还有利于逃逸针对RBD的 1类和 2类抗

体，R493Q回复突变又增加了 RBD与受体结合的

亲和力，进而提高了BA.4/5的适应性［3］。

2. 致病力和毒力：动物模型研究结果显示，

BA.1和 BA.2与原始株和 VOC相比，复制能力降

低、致病性减弱［6-7］。在相似的感染剂量下，感染

BA.2和 BA.1小鼠肺和鼻中感染性病毒的滴度和病

毒载量无显著差异，且与原始株相比显著降低。当

使用仓鼠模型时，在相似的感染剂量下，感染

BA.1仓鼠鼻中感染性病毒的滴度和病毒载量显著

高于BA.2，且BA.1在仓鼠鼻部复制效率高于BA.2；
当处于“体重减轻 10%，5 d后 100%死亡”的原始株

感染剂量下，感染BA.1和BA.2的仓鼠存活率分别

为 75% 和 100%［7］。 由 此 可 见 ，与 BA. 1 相 比 ，

BA.2的致病性和毒力较低。目前关于 BA.4和

BA.5的动物模型研究较少。发表于 bioRxiv预印本

上一项研究显示，用 BA.5感染仓鼠 3 d后，其肺部

病毒复制能力是BA.2感染仓鼠的 5.7倍。一周内，

感染BA.5的仓鼠在上呼吸道和肺部的症状更为严

重和明显［6］。

3.免疫逃逸：是指病原体通过不同机制逃避机

体的免疫识别和攻击。Omicron变异株携带多种不

同寻常的突变，特别是在刺突蛋白的RBD，导致其

具有极强的免疫逃逸能力，使得疫苗和治疗性单克

隆抗体的中和活性大大降低［8］。其中 BA.4/5的免

疫逃逸能力最强，是 BA.2的 4.2倍，是原始株的

19.2倍［3］。BA.4/5不仅可逃逸 BA.1感染诱导的中

表1 Omicron变异株不同亚型的特征

特征

传播速度

临床致病性

再感染风险

免疫逃逸能力

Omicron（B.1.1.529）
与Delta变异株相比，增
长优势和传播速度明显
提高

感染后临床严重程度低
于Delta变异株

既往感染新型冠状病毒
可降低再感染风险

与其他关切变异株相
比，免疫逃逸能力增强

Omicron变异株亚型

BA.1
比BA.2慢

与BA.2相当

既往感染 BA.2可降低
BA.1的再感染风险

与原始株相比，免疫逃
逸能力增强

BA.2
比BA.1快

与BA.1相当

既往感染BA.1可降低
BA.2的再感染风险

与原始株相比，免疫
逃逸能力增强

BA.4
尚无研究数据表明其
相对于 BA. 1 和 BA. 2
的传播速度变化

目前证据尚不支持与
BA.1存在差异

尚无具体研究数据

与 BA.1和 BA.2相比，
免疫逃逸能力增强

BA.5
尚无研究数据表明其相
对于BA.1和BA.2的传播
速度变化

目 前 证 据 尚 不 支 持 与
BA.1存在差异

既往感染BA.1或BA.2可
降低BA.5的再感染风险

与 BA.1和 BA.2相比，免
疫逃逸能力增强
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和抗体，还能够逃逸疫苗接种和BA.1或BA.2感染

联合诱导的中和抗体。南非研究显示，在未接种过

疫苗的情况下，即使之前感染过BA.1，对BA.4/5亚
型的中和能力也仅为BA.1的1/7.5左右；接种过疫苗

且感染过BA.1者，对BA.4/5的中和能力与BA.1相比

下降 2.6~3.2倍［9］。上述研究表明BA.4/5的免疫逃

逸能力强于 BA.1和 BA.2，会影响既往接种疫苗或

感染产生的保护效果，可能是造成其感染数量增加

的主要原因。

二、Omicron变异株感染的致病特征

1.感染特点：Omicron变异株强大的免疫逃逸

能力使得再感染和突破性感染（完全接种疫苗后发

生的感染）风险陡增。研究显示，与Delta变异株相

比，Omicron变异株再感染风险高 5.41倍［10］。大型

人群血清学研究提示，在 Omicron变异株流行之

前，全球已有 43.9%的人群感染过新冠病毒［11］。通

过自然感染或者疫苗接种，美国人群新冠病毒抗体

血清阳性率已经达到 94.7%（2021年 5-12月）［12］。

尽管如此，随着 2022年初Omicron变异株占据主导

地位，全球出现新一轮的确诊病例高峰。丹麦针对

早期 785例确诊的Omicron变异株感染者的分析显

示 ，完 全 接 种 或 者 加 强 接 种 疫 苗 的 比 例 为

83.1%［13］；我国浙江省 163例确诊的Omicron变异株

感染者（≥60岁）中，57.06%的感染者加强接种了疫

苗［14］。高感染率可能与 Omicron变异株免疫逃逸

增强有关，同时来自疫苗接种和既往感染的保护也

在减弱［12］。

2.临床表现：人群流行病学研究表明，Omicron
变异株感染后轻症和无症状感染者居多，症状持续

时间短，以上呼吸道症状为主。丹麦研究中，20%
自报为无症状感染［13］。我国浙江省宁波市 61例确

诊的Omicron变异株感染者中，54.1%为无症状感

染者［15］。我国广东省珠海市 38例确诊的 Omicron
变异株感染者中，76%为轻症或无症状感染者［16］。

英国的一项纵向研究，分别纳入Delta和Omicron变
异株感染者各 4 990例，结果显示，Omicron变异株

感染者症状持续 6.87 d，明显小于 Delta变异株

（8.89 d）；Omicron变异株感染者的嗅觉丧失比例降

低（16.7% vs. 52.7%），脑雾、眩晕和发热等使人虚

弱的症状也明显减少，但咽喉疼痛风险增加

（70.5% vs. 60.8%）［17］。挪威基于 81例确诊Omicron
变异株感染者的分析显示，常见的症状依次是：咳

嗽（83%）、流涕（78%）、疲劳（74%）、咽痛（72%）和

头痛（68%）［18］。新冠病毒感染急性期后出现的持

续症状被称为“新冠病毒长期症状”。英国的一项

病例对照研究显示，Omicron变异株流行期的感染

者中有 4.5%的人报告了新冠病毒长期症状，而

Delta变异株流行期的感染者中报告新冠病毒长期

症状的比例是 10.8%，进一步调整多种混杂因素后

的分析显示，感染Omicron变异株后发生新冠病毒

长期症状的风险比Delta变异株明显降低［19］。

3. 疾病结局：在 Omicron变异株流行早期，多

项流行病学研究显示，Omicron变异株引起的住院、

重症和死亡风险低于先前的变异株。南非前瞻性

队列研究显示，在住院患者中，与先前Delta变异株

感染者相比，Omicron变异株感染者发生重症的概

率显著降低 70%（OR=0.3，95%CI：0.2~0.5）［20］。英

国前瞻性队列研究显示，与 Delta变异株相比，

Omicron 变异株感染导致的就诊风险降低 44%，住

院和死亡风险分别降低 59%和 69%［21］。美国回顾

性队列研究显示，相比Delta变异株，Omicron变异

株感染者总体入院风险下降 41%，其中，入住重症

监护室风险下降 50%，机械通气风险下降 64%，死

亡风险下降 79%［22］。上述研究均基于国家性的大

型人群数据开展，并调整了年龄、性别、疫苗接种和

新冠病毒感染史等可能与疾病严重性相关混杂

因素。

对Omicron变异株不同亚型的研究显示，不同

亚型感染导致的疾病严重程度无显著差异。美国

研究显示，与BA.1/BA.1.1亚型相比，BA.2感染导致

的疾病严重程度无显著差异［22］。南非研究显示，

BA.4/5感染者在入院和发展成重症风险方面与

BA.2类似。在病死率方面，研究发现原始株、Beta、
Delta、BA.1和BA.4/5变异株的病死率分别为 5.3%、

6.9%、6.4%、2.5%和 1.9%。与BA.1相比，BA.4/5变
异株感染者病死率差异无统计学意义（HR=1.12，
95%CI：0.93~1.34）［23］。感染新冠病毒后发展为重

症危险因素包括男性、老年、肥胖、心血管病和呼吸

系统疾病等［24-26］。我国香港地区Omicron变异株流

行期间，对 2021年 12月 31日至 2022年 9月 28日的

9 943例新冠肺炎死亡病例分析显示，死者中位年

龄为 86岁，91%患有长期慢性病，69%未接种过任

何疫苗或接种过 1剂疫苗但未满 14 d，28%未接种

疫苗加强针［27］。可见，未接种疫苗、老年、合并慢性

病为感染 Omciron变异株后重症和死亡的重要危

险因素。

三、Omicron变异株感染的流行特征

1. 优势毒株：2022年 9月 3日至 10月 3日，共
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有超 10 万 2019-nCoV 序列信息提交全球禽流感基

因 共享数据库（Global initiative on sharing all 
influenza data，GISAID），其中Omicron变异株序列

占 99.9%［1］。Omicron 变异株首次于 2021年 11月在

南非检出，随后取代 Delta变异株持续流行演变。

2022年 2月，BA.2亚型迅速流行全球，成为优势毒

株。BA.5亚型于 2022年 2月首次被南非研究者发

现后，造成了感染数量的增加，截至 7月已替代

BA.2成为全球新的优势毒株。BA.4和 BA.5早在

5月已成为南非优势毒株，每日增长优势（daily
growth advantage）比BA.2分别高 0.08 d和 0.12 d［28］。
2022年 9月 5-11日（第 36周）的GISAID数据显示，

BA. 5 及其后代谱系占 Omicron 变异株序列的

80.8%，BA.4及其后代谱系占 7.8%，BA.2及其后代

谱系占3.1%［1］。美国CDC新冠病毒监测数据显示，

当前美国优势毒株仍为 BA.5，但 BA.5的检出比例

自 8月中旬到达顶峰（86.7%）后，在 10月 16-22日
的周报中已经下降至 62.2%。与此同时，BA.5亚型

新的分支BQ.1、BQ.1.1和BF.7检出比例迅速上升，

同期周报数据显示分别占 9.4%、7.2%和 6.7%，位

列 美 国 第 三 、第 四 和 第 五 ，位 列 第 二 位 的 为

BA.4.6（占 12.8%）［29］。聚焦国内，2022年 2月以来，

我国主要流行的毒株为BA.2及其后代谱系；5月，

上海市从境外输入病例中首次检出 BA.5，7月

BA.5引发国内首次本土疫情；9月，呼和浩特市现

首例 BF.7本土新冠病毒感染者，是 BF.7变异株首

次在国内引起本土疫情。BF.7是 Omicron变异株

二代谱系，其在BA.4/5的基础上存在额外突变，免

疫逃逸能力更强，其具体特性和重要性有待观察。

2.传播特征：研究显示，Omicron变异株传染力

和传播速度比原始株和其他VOC更强。基本再生

数（R0）是描述病毒传染力的指标，R0越大病毒的传

染力越强。病毒传染的序列间隔（serial interval）和

代际间隔（generation time）会影响其传播速度，其数

值越小传播速度越快。新冠病毒原始株、Delta、
Omicron变异株的R0分别为 2.2［30］、3.2［30］、9.5［31］，表
明传染力不断增强。我国研究者基于北京市

2022 年 3 月 报 告 的 78 例 具 有 明 确 传 播 链 的

Omicron变异株感染者信息，分析得出 Omicron变
异株序列间隔时间中位数为 3.0 d，明显短于原始

株（不同研究中位数介于 4~6 d）［32］。英国研究发现

Omicron变异株的指数增长率（exponential growth
rate）约为 0.34（95%CI：0.33~0.35）/d，感染病例的倍

增时间为 2 d（Delta变异株的倍增时间为 5.2 d）［10］。

南非研究显示，在 Omicron变异株主导的疫情期

间，病例的增加速度更快，该地区从首例病例出现

到疫情高峰的时间为 1个月，而Delta疫情时为 2个
月［33］。以上研究均提示相对于 Delta 变异株，

Omicron变异株的传播速度更快。我国香港地区基

于BA.1和BA.2流行期间的研究则表明了不同亚型

传播速度的差异，研究发现BA.1和BA.2的平均序

列间隔时间分别为 3.30 d和 2.72 d，BA.1的平均代

际间隔时间为 2.36 d［34］；既往基于广州市Delta变异

株流行期间的数据研究显示Delta变异株的平均代

际间隔时间为 2.9 d［30］。提示 BA.2的传播速度较

BA.1快，均明显强于Delta变异株。

3.传染源：新冠病毒的主要传染源包括确诊患

者和无症状感染者。相比其他变异株，Omicron变
异株感染后潜伏期明显缩短。针对潜伏期的综述

表明，原始株潜伏期为 4~8 d，中位潜伏期为 5.5 d；
Delta变异株中位潜伏期为 4 d，Omicron变异株的

中位潜伏期为 3 d［35］。关于恢复期感染者传染性的

证据，研究认为当恢复期的感染者核酸Ct值≥35（Ct
值代表人体内病毒含量的多少。Ct值的数值越大，

代表病毒含量较少，传染力越弱；反之，传染力越

强），样本中未能分离出病毒，没有传染性。《新型冠

状病毒肺炎防控方案（第九版）》也明确了以核酸检

测 Ct值为判断依据进行管理和密接判定的原

则［36］。总之，恢复期感染者作为传染源的意义需要

根据其 Ct值的大小判断。值得注意的是，目前已

有来自 29个国家的 400多种动物感染了新冠病毒，

包括宠物、野生动物和家畜等。与原始株和Delta
变异株相比，Omicron变异株的宿主范围更广。除

了原始株的宿主外，Omicron变异株还能与果子狸、

啮齿动物、多种蝙蝠以及一些刺猬的ACE2受体结

合［37］。一项对 Omicron变异株起源的研究发现，

Omicron变异株的祖先大致于 2020年中期由人类

传到家鼠，在家鼠中经历一年多的进化，于 2021年
底回传人类［38］。由此可见，Omicron变异株可从人

类传播到动物宿主，然后再实现从动物到人类的溢

出。人群大流行中，新冠病毒由人类传给动物，受

感染动物作为传染源的意义，值得进一步观察。

4.传播途径：《新型冠状病毒肺炎防控方案（第

九版）》指出新冠病毒主要为经呼吸道飞沫和密切

接触传播，在相对封闭的环境中可经气溶胶传播，

接触被病毒污染的物品后也可能造成感染［36］。

室温下，新冠病毒传染性可在塑料或不锈钢表

面保持 3~4 d，而在 4 ℃的情况下传染性可保持长
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达 14 d。研究表明，新冠病毒在-20 ℃储存后，将比

在 4 ℃环境下更具稳定性和传染性［39］。既往我国

多次出现与冷链物流相关的新冠肺炎病例，提示新

冠病毒有可能通过冷链物流传播。与原始株和其

他 VOC相比，Omicron变异株更具稳定性，室温下

可在物体表面存活更久。发表于 bioRxiv预印本上

的研究表明，在气温为25 ℃，相对湿度为45%~55%
的条件下，Omicron变异株在塑料表面可存活193.5 h，
在人体皮肤模型表面可以存活 21.1 h，对于原始株

则分别为 56.0和 8.6 h［40］。此外，在 21~22 ℃实验室

环境中，BA.1可在不锈钢、聚丙烯塑胶片以及玻璃

等光滑表面上稳定存活超过 7 d，在面巾纸、打印纸

等多孔、凹凸不平的物体表面上，BA.1可保持

30 min的传染性［41］。我国珠海市对Omicron变异株

聚集传播案例的流行病学调查显示，进口假牙和牙

膜可能是疫情的源头［16］；类似地，我国北京市也报

告了可能由北美邮寄文件导致的 Omicron变异株

聚集传播案例［42］。上述研究均提示 Omicron变异

株及其亚型极有可能通过非冷链污染物体的媒介

进行传播。

一项模型研究揭示了 Omicron变异株经气溶

胶媒介传播的风险［41］。研究表明 Omicron变异株

感染者有更高的病毒载量，加之Omicron变异株更

高的传染性，大大增加了其经气溶胶传播的风险。

模拟研究显示，Omicron变异株感染者中有较高概

率排出高浓度的病毒，且办公室、餐厅、歌舞厅和公

共交通中的大多数情况都难以通过正确佩戴外科

口罩达到对 Omicron变异株的有效防护。提示气

溶胶这一传播媒介在 Omicron变异株传播中的重

要性，值得关注和警惕。

四、针对Omicron变异株感染的疫苗

Omicron变异株具有显著的免疫逃逸和前所未

有的传播速度，针对原始株设计的新冠病毒疫苗对

Omicron变异株感染引起的新冠肺炎的保护效果及

其随时间的变化备受关注。此外，在当前感染人数

不断增加的形势下，既往感染与疫苗效果的叠加效

果如何也是亟待回答的问题。

1.疫苗的免疫应答：多项研究证据显示，两剂

灭活疫苗基础免疫后，针对Omicron变异株产生的

体液免疫和细胞免疫应答水平较低，加强免疫可提

高机体免疫应答水平，序贯加强免疫优于同源加强

免疫。我国学者研究显示，在完成两剂 CoronaVac
接种 3~5周后，针对Omicron变异株的 50%蚀斑减

少中和试验（PRNT50）抗体滴度均低于检测下限［43］；

而两剂 BBIBP-CorV接种第 14 d时，80%的血清样

本对 Omicron变异株的中和抗体滴度都低于检测

下限［44］。完成第三剂CoronaVac加强免疫后，可诱

导广泛而有效地针对Delta和Omicron变异株有效

的体液免疫、B细胞和 T细胞免疫［45］。相比同源加

强免疫，使用mRNA疫苗、重组亚单位疫苗异源加

强免疫后，针对 Omicron变异株的中和活性更

优［43-44，46］。在灭活疫苗基础免疫后，mRNA疫苗接

种明显增强针对 Omicron变异株的体液免疫和细

胞免疫应答，特异 IgG水平是同源加强免疫的 8倍，

血浆针对 Omicron变异株的 90%蚀斑减少中和试

验（PRNT90）抗体滴度水平是同源加强免疫的 4倍，

RBD特异性记忆 B细胞数量是同源加强免疫的

73倍［46］。假病毒中和试验（pVNT）中，重组亚单位

疫苗加强产生的针对 Omicron变异株的血清中和

抗体水平是同源灭活疫苗加强的 2倍，对Omicron
变异株的中和抗体滴度阳性率达到了 100%［44］。此

外，研究显示重组蛋白疫苗第三剂与第二剂疫苗接

种间隔延长至 4~6个月时，与接种间隔 1个月组相

比，对 Omicron变异株的中和抗体滴度高出约

30倍，长间隔组对所有Omicron变异株血清阳性率

达100%［47］。

2.疫苗的保护效果及随时间变化：人群流行病

学研究表明，现有疫苗基础免疫预防Omicron变异

株感染或者发病保护效果较低，但仍可有效防止重

症和死亡，接种加强针可提高对Omicron变异株保

护 效 果 。 英 国 研 究 显 示 ，两 剂 BNT162b2 或

ChAdOx1-S-（AZD1222）对有症状Omicron变异株感

染的保护率低于 20%，三剂疫苗接种可将保护效果

提升至 55%~80%［10］。类似地，南非研究者评估了

Omicron变异株流行期间 BNT162b2预防新冠肺炎

住院的有效性，结果显示Omicron变异株流行期两

剂BNT162b2预防住院的有效性为 70%［48］。基于中

国香港地区BA.2流行期间的研究结果表明，对 20~
59岁年龄组人群，两剂CoronaVac预防新冠肺炎重

症/死亡的保护效果为 91.7%（88.7%~94.0%）；对≥
60岁年龄组老年人，降至 69.9%（64.4%~74.6%）；三

剂CoronaVac对新冠肺炎重症和死亡的保护效果为

98.6%（98.0%~99.0%）［49］。

疫苗的免疫效果会随接种时间延长而减弱。

荷兰大型人群病例对照研究显示，接种第三剂疫苗

3个月后对 BA.1和 BA.2的保护效果明显下降［50］。

美国 CDC的数据显示，接种第三剂疫苗 5个月后，

预防Omicron变异株的有效性仅为19%［51］。美国食
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品与药品管理局通过了在新冠病毒加强疫苗中添

加 Omicron变异株成分的建议，并修改了两种

mRNA疫苗即 BNT162b2和 mRNA-1273的紧急使

用授权，批准针对BA.4/5与原始株的双价疫苗。经

过批准的双价疫苗既包括原始株的mRNA成分（提

供预防新冠肺炎的广泛保护），也包含 BA.4和

BA.5变异株共有的mRNA成分（提供预防Omicron
变异株的更好保护）［51］。两款双价疫苗均为单一加

强接种，在完成基础免疫或单价疫苗加强后 2个月

即可接种。单价 mRNA疫苗不再被批准用于≥
12岁个体的加强接种。

3.疫苗与既往感染叠加的保护效果：既往感染

新冠病毒可在一定程度上诱导机体产生针对

Omicron变异株的免疫保护，联合疫苗接种可对

Omicron变异株感染提供更有力的保护［50］。葡萄牙

一项研究显示，既往感染原始株、Alpha、Delta、
BA.1或 BA.2变异株均可对 BA.5感染提供一定的

保护，分别为 51.6%、54.8%、61.3% 和 75.3%［52］。

Delta变异株流行期间开展的一项队列研究显示，

接种BNT162b2后120 d内，既往新冠病毒感染者与

未感染者突破性感染的累积发病率分别为 0.15%
和 0.83%，既往感染可将突破性感染（指接种新冠

病毒疫苗后发生的感染）风险降低 72%［53］。一项血

清学试验则表明，既往新冠病毒感染者接种 1剂
BNT162b2疫苗 3~5周后，产生的针对Omicron变异

株的 PRNT50抗体滴度为 130.0，高于未接种疫苗的

既往感染者（77.8）［43］。荷兰一项病例对照显示，与

任一种情况相比，既往感染叠加疫苗接种可以提供

针对BA.1或BA.2变异株更高的保护效果［50］。既往

免疫与疫苗接种叠加效果更好的原因可能与免疫

次数有关，研究显示个体免疫的次数（包括自然感

染和疫苗接种）越多，机体引发的中和抗体应答水

平及广谱程度（包括针对Omicron变异株的中和抗

体反应）越高［54］，提供的保护效果越高［55］。

五、应对Omicron变异株流行的防控建议

与原始株和其他VOC不同，Omicron变异株免

疫逃逸能力更强，感染后重症和死亡发生风险较

低。未完成基础免疫或加强免疫、老年人以及合并

慢性病等因素是感染 Omicron后死亡的重要危险

因素。考虑到我国人口自然感染免疫水平低、人口

基数大、人口老龄化等多种因素，应研发保护效果

更好、更持久的疫苗，加大新冠病毒疫苗基础和序

贯加强免疫的覆盖，提高人群免疫水平；同时关注

重点人群，减少重症和死亡。在疫苗接种率未达到

较高水平（比如加强接种覆盖率 90%）、抗新冠病毒

药物尚不能普及的情况下，仍需要维持一定强度的

公共卫生防控措施［56］。Omicron变异株传播方式主

要还是通过飞沫传播，因此，仍应坚持规范佩戴口

罩、保持社交距离、勤洗手、多通风的疫情常态化防

控措施，同时需关注经污染物体和气溶胶媒介传播

的风险。
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