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【摘要】　目的　分析深圳市一起广东省外输入的新型冠状病毒（新冠病毒）Omicron BF.7 变异株

所致暴发疫情的流行病学特征，梳理和分析其传播链条和传播特征。方法　采用现场流行病学方法

对病例进行调查，整理新冠病毒感染者活动轨迹、分析代际关系等，对新冠病毒核酸阳性标本进行基

因测序分析。结果　2022 年 10 月 8-23 日，深圳市共报告 196 例新冠病毒感染者，均存在流行病学关

联。男、女性分别为 100 和 96 例，年龄 M（Q1，Q3）为 33（25，46）岁。本起疫情由在广东省外旅游返回深

圳市的新冠病毒感染者（首发病例）引起，4 条传播链分别为首发病例现住址相关感染 8 例、7 日晚社会

面活动相关感染 65 例、8 日写字楼工作场所相关感染累计 48 例、在工作场所附近的写字楼相关感染

74 例。本起疫情潜伏期 M（Q1，Q3）为 1.44（1.11，2.17）d。室内暴露的潜伏期短于室外暴露的潜伏期，

M（Q1，Q3）分别为1.38（1.06，1.84）和1.95（1.22，2.99）d，差异有统计学意义（Wald χ2=10.27，P=0.001）。随着

代际的增加，基因位点突变个数及突变比例增加。在同一传播链疫情时，传播 1 代的新增基因突变位

点 1~3 个的占比较高。结论　本起疫情传播链清晰，新冠病毒 Omicron BF.7 变异株的潜伏期短，传播

速度快，基因突变比例较高。在疫情处置时，应加快疫情处置速度，严格落实防控政策。
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outbreak caused by 2019-nCoV Omicron variant BF.7 and other provinces imported in Shenzhen and 
analyze transmission chains and characteristics. Methods　 Field epidemiological survey was 
conducted to identify the transmission chain, analyze the generation relationship among the cases. 
The 2019-nCoV nucleic acid positive samples were used for gene sequencing. Results　From 8 to 23 
October, 2022, a total of 196 cases of COVID-19 were reported in Shenzhen, all the cases had 
epidemiological links. In the cases, 100 were men and 96 were women, with a median of age, 
M (Q1, Q3) was 33(25, 46) years. The outbreak was caused by traverlers initial cases infected with 
2019-nCoV who returned to Shenzhen after traveling outside of Guangdong Province. There were 
four transmission chains, including the transmission in place of residence and neighbourhood, 
affecting 8 persons, transmission in social activity in the evening on 7 October, affecting 65 persons, 
transmission in work place on 8 October, affecting 48 persons, and transmission in a building near 
the work place, affecting 74 persons. The median of the incubation period of the infection, M (Q1, Q3) 
was 1.44 (1.11, 2.17) days. The incubation period of indoor exposure less than that of the outdoor 
exposure, M (Q1, Q3) was 1.38 (1.06, 1.84) and 1.95 (1.22, 2.99) days, respcetively (Wald χ2=10.27, P=
0.001). With the increase of case generation, the number and probability of gene mutation increased. 
In the same transmission chain, the proportion of having 1-3 mutation sites was high in the cases in 
the first generation. Conclusions　 The transmission chains were clear in this epidemic. The 
incubation period of Omicron variant BF.7 infection was shorter, the transmission speed was faster, 
and the gene mutation rate was higher. It is necessary to conduct prompt response and strict disease 
control when epidemic occurs.

【Key words】 COVID-19; 2019-nCoV; Omicron variant; Epidemiological characteristics; 
Transmission chain
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目前，新型冠状病毒（新冠病毒）感染持续受到

关注［1-2］。随着新冠病毒的传播能力和免疫逃逸能

力不断进化，新冠病毒 Omicron 变异株在 2021 年

11 月 26 日被 WHO 定义为第五种值得关切的变异

株［3-5］。 13 d 后 中 国 在 天 津 市 入 境 人 员 中 检 出

Omicron 变异株（B.1.1.529）［6］，3 个月后，该变异株

逐渐成为国内多个城市新冠病毒感染疫情的主要

流行株，其传播速度快且隐匿的特点给新冠病毒感

染 疫 情 防 控 工 作 带 来 巨 大 挑 战［7］。 Omicron 
BF. 7 （B. 1.1.529.5.2.1.7） 变 异 株 是 Omicron 
BF.5（B.1.1.529.5）变异株衍生的第三代亚型［8］。我

国报道第一起 Omicron BF.7 变异株疫情是 2022 年

9 月 28 日内蒙古自治区呼和浩特市的 1 例本土病

例［9］，短短半个月内就在广东省和山东省等地发现

该变异株引发的疫情［10］。本研究分析 2022 年 10 月

8-23 日 深 圳 市 报 告 的 广 东 省 外 输 入 的 Omicron 
BF.7 变异株暴发疫情的流行病学特征，梳理和分析

其传播链条和传播特征。

对象与方法

1. 研究对象：2022 年 10 月 8-23 日深圳市报告

的存在明确流行病学关联的 196 例新冠病毒感染

者（包括新冠病毒确诊病例和无症状感染者）。根

据发病时间先后编码为 1~196 号，无症状感染者则

按照采样初筛阳性时间判定。

2. 调查方法：采用现场流行病学调查（流调）方

法，与实验室核实诊断结果后对新冠病毒感染者进

行面对面或电话调查，结合公安大数据轨迹排查定

位技术，整理新冠病毒感染者的社会人口学特征、

首发病例特征、临床分型结果、最近 4 天 24 小时闭

环轨迹和活动轨迹以及发病、就诊和购药情况等信

息，通过广东省新冠病毒检测信息系统获取新冠病

毒感染者的初次阳性采样时间和报告时间。由区

级 CDC 经 过 统 一 培 训 的 流 调 员 负 责 填 写 ，市 级

CDC 负责审核及确认。收集到的所有信息通过粤

政易 v2.5 软件进行加密交流、传输，确保信息安全。

3. 相关定义：

（1）病例相关定义［11］：①疑似病例：从 2022 年

11 月 24 日开始深圳市居民中出现发热和（或）呼吸

道症状等新冠病毒感染相关临床表现，且发病前

14 d 内与新冠病毒感染者有接触史，或有相关封控

区、管控区和防范区旅居史。②确诊病例：疑似病

例口咽/鼻咽拭子标本新冠病毒核酸检测阳性者。

③无症状感染者：从 2022 年 11 月 24 日开始，深圳

市居民中，新冠病毒病原学检测呈阳性，无发热、干

咳、乏力、咽痛、嗅（味）觉减退和腹泻等可自我感知

或可临床识别的症状与体征，且医学影像学无新冠
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病毒感染特征者。

（2）密切接触者（密接）：对疑似病例和确诊病

例症状出现前 2 天开始，或无症状感染者标本采样

前 2 天开始，与其有近距离接触但未采取有效防护

的人员。

（3）潜伏期：对有明确单次暴露的新冠病毒感

染者作为潜伏期分析对象，计算从暴露到出现发

热、干咳和乏力等可自我感知的或临床可识别的症

状与体征的间隔天数。如果暴露时间为 1 个短期

的连续时间段，则取该时间段的中位时间点计算潜

伏期。

（4）室内外暴露对比：对于有明确单次暴露的

病例，根据暴露地点是否为露天环境，分成室内暴

露与室外暴露。

（5）序列间隔时间：以有明确的代际传播关系

和原发病例、续发病例发病时间的病例为研究对

象，计算原发病例和续发病例的发病间隔天数。

（6）代际间隔时间：基于有明确的代际传播关

系和原发病例、续发病例可以暴露时间的病例，计

算原发病例和续发病例的可疑暴露间隔天数。

（7）基本传染数（R0）：在没有任何措施干预和

所有人都是易感人群的环境中，1 例感染者平均感

染的例数。

（8）实时再生数（Rt）：人群具备一定免疫能力

的实际场景下，在疾病流行过程的 t 时刻（一般情况

下以天为单位）时 1 例感染者平均感染的例数。

（9）发病日期：确诊病例首次出现新冠病毒感

染相关症状的日期，据此获得每日新增发病例数；

无症状感染者则以首次阳性样本的采集日期替代。

（10）报告日期：病例在中国疾病预防控制信息

系 统 中 首 次 报 告 日 期 ，据 此 获 得 每 日 新 增 报 告

例数。

4. 实验室检测与基因测序：

（1）新冠病毒核酸检测［11］：由深圳市第三人民

医院医护人员采集新冠病毒感染者口咽/鼻咽拭子

样 本 ，针 对 新 冠 病 毒 基 因 组 中 开 放 读 码 框 1ab
（ORF1ab）和 核 壳 蛋 白 N，通 过 实 时 荧 光 定 量

RT-PCR 方法展开新冠病毒核酸检测。

（2）新冠病毒全基因组测序：采样后由经过培

训的专业人员派送至深圳市 CDC。通过全基因组

二代测序平台对样本进行测序，从全球共享流感数

据倡议组织（GISAID）网站下载新冠病毒基因数据

库，对于基因测序 coverage 值≥90% 的序列，利用

GISAID 数据库 CoVsurver 程序进行本地化数据比

对，采用 Pangolin 分型法对新冠病毒变异株进行鉴

定［12］。测序分析由深圳市 CDC 中心实验室完成。

5. 统计学分析：使用 Excel 365 软件构建数据

库。通过 Visio 2019 软件进行传播链可视化。Rt采

用 R 软 件 EpiNow2 1.3.2 包 进 行 计 算 。 采 用 JMP 
pro 16.0 软件进行统计学分析。潜伏期分析采用

Weibull 分 布 、Gamma 分 布 、对 数 正 态 分 布 和

sinh-arcsinh 分 布 进 行 拟 合 ，根 据 赤 池 信 息 准 则

（AIC）和贝叶斯信息准则（BIC）最小统计量准则选

择最佳拟合。通过广义回归根据最佳拟合分布，对

室内暴露和室外暴露的潜伏期进行对比。双侧检

验，检验水准 α=0.05。

结 果

1. 疫情概况：首发病例为深圳市某公司员工

（病例 1），2022 年 10 月 1 日与其女友（病例 2）在广

东省外旅游，6 日返回深圳市。流调结果显示，病

例 1 于 8 日晨起出现发热症状，未测体温，自行服药

后缓解。病例 1 在第 1、3、4、6 和 7 天的检测核酸结

果为阴性，8 日的核酸初筛阳性，入院后确诊为新

冠病毒感染病例。病例 1 在 7 日晚和 8 日全天进行

社会面活动，存在未佩戴口罩和随地吐痰的行为。

本起疫情累计报告 196 例新冠病毒感染者，共

判定密接 33 790 例，罹患率为 0.58%。其中确诊病

例 126 例均为轻型（64.29%）、无症状感染者 70 例

（35.71%）。确诊病例的临床症状依次为咽干咽痛

61 例（48.41%）、发 热 50 例（39.68%）、咳 嗽 33 例

（26.19%）、乏力 24 例（19.05%）、头痛 8 例（6.35%）、

肌 痛 7 例（5.56%）、流 涕 7 例（5.56%）、腹 泻 5 例

（3.97%）、鼻塞 5 例（3.97%）、头晕 4 例（3.17%）和畏

寒 3 例（2.38%）。

新冠病毒疫苗接种≥2 针次的病例占 92.35%
（181/196），完成 3 针次的病例占 69.90%（137/196）。

除首发病例外，其他病例均无国内中高风险区旅居

史。深圳市 CDC 对该起疫情中 164 例阳性样本新

冠病毒全基因组测序结果进行分析，均表明为新冠

病毒 Omicron BF.7 变异株。

2. 流行病学特征：

（1）时间分布：196 例新冠病毒感染者中，发病

时间为 2022 年 10 月 8-20 日，3 个发病高峰的间隔

时 间 分 别 为 2、3 和 2 d，疫 情 初 始 时 Rt 值 为

3.34（95%CI：2.59~4.20）。见图 1。

（2）地区分布：涉及深圳市 5 个区 21 个街道，其
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中南山区 93 例（47.45%）、宝安区 82 例（41.84%）、

福田区 10 例（5.10%）、龙华区 7 例（3.57%）、龙岗区

4 例（2.04%）；主要涉疫的街道是南山区南山街道

（50 例，25.51%）、宝安区新安街道（66 例，33.67%）。

病例 1 现居住在福田区，工作在南山区，引发本起

疫情的主要流行病学史是病例 1 于 10 月 7 日晚在

宝安区发生的社会面活动轨迹。

（3）人群分布：男、女性分别为 100 和 96 例。年

龄 M（Q1，Q3）为 33（25，46）岁，年龄范围 1~77 岁。

3. 传播链：

（1）基本情况：截至 2022 年 10 月 24 日，196 例

病例之间均存在流行病学关联，根据全基因组测序

结果提示，属于同一个传播群组。本起疫情分为

4 条传播链（图 2）：①病例 1 现住址相关（8 例）：造

成同住人员感染 1 例；造成现住址同一楼栋感染

3 例，续发感染 4 例。②病例 1 社会面活动相关

（65 例）：病例 1 于 10 月 7 日晚参加房屋租赁活动时

造 成 感 染 8 例 ，续 发 感 染 5 例 ；途 经 餐 厅 A 感 染

3 例，续发感染 9 例，其中病例 26（在餐厅 A 工作）与

病例 122（在餐厅 D 工作）接触，该病例转阳后续发

感染 11 例，其同住人员及其工作场所续发感染

19 例；途经餐厅 B 感染 2 例；途经餐厅 C 感染 1 例，

续 发 感 染 1 例 ；途 径 市 场 A 感 染 2 例 ，续 发 感 染

4 例。③写字楼 A 相关（病例 1 工作场所）（48 例）：

病例 1 于 8 日前往写字楼 A 工作，在通勤路上造成

感染 2 例，续发感染 3 例；造成同办公室同事感染

15 例；造成同楼层人员感染 10 例，续发感染 2 例；

造成同办公楼感染 8 例，续发感染 5 例；造成工作地

点附近感染 1 例，续发感染 2 例。④写字楼 B 相关

（毗邻写字楼 A）（74 例）：病例 1 于 8 日在写字楼 B
附近与病例 71（在写字楼 B 工作）接触，该病例转阳

后造成同办公室工作人员感染 7 例；病例 71 在写字

楼 B 同楼层及其他楼层活动造成感染 8 例，续发感

染 13 例；病例 71 外出工作造成感染 1 例，续发感染

1 例；造成同住人员感染 1 例。另外，病例 1 于 8 日

在写字楼 B 附近与病例 62（在写字楼 B 工作）接触，

该病例转阳后续发感染 41 例。

（2）传播代际与基因突变：

①传播代际：在 196 例病例中，存在明确代际

关系的有 175 例（一~六代病例分别为 1、58、59、24、

31 和 2 例）；代际关系不明确的有 21 例，其中 14 例

暴露于高风险区内、7例由于同住或同事关系且多次

反复接触，均无明确的单次暴露史。代际时间间隔

M（Q1，Q3）为 2.47（2.00，3.37）d，序列间隔 M（Q1，Q3）

为 2.00（1.54，2.73）d。

②基因突变分析：共完成 162 例病例的新冠病

毒基因组测序工作（148 例病例存在明确代际关

系），其中 62 例病例携带的新冠病毒存在新增突变

位点（38.27%，62/162），表明新冠病毒基因突变比

例较高，随着代际的增加，新冠病毒出现基因突变

位点即特定单核苷酸多态性（SNP）个数在增加，突

变比例也在增加，从一代病例到二代病例，新增

1 个 SNP 的比例为 9.43%，当传到第六代病例时，新

增 1 个 SNP 的比例增加到 29.05%。在同代际病例

的基因突变情况中，65.00% 的第四代病例新冠病

毒存在基因突变（新增 1、2 和 3 个 SNP 的分别有

11、1 和 1 例），且第一次出现 3 个新增 SNP 的基因

组。表明在同一传播链疫情时，传播 1 代的新增突

变位点 1~3 个的占比较高。在五代病例出现时，

1 个病例（病例 179）基因位点上新增 6 个突变位点，

发生比例为 0.68%。见表 1。

③暴露地点：根据单次暴露地点，分为室内暴

图 1　2022 年 10 月深圳市一起新型冠状病毒 Omicron BF.7 变异株所致暴发疫情的流行曲线与实时再生数变化
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露 和 室 外 暴 露 。 在 室 内 暴 露 导 致 感 染 142 例

（72.31%），包括办公场所 67 例、居住场所 63 例、餐

厅 5 例、公厕 3 例、交通工具 3 例和地下停车场 1 例；

室外暴露导致感染 53 例（27.69%），包括同社区交

集 23 例、沿路交集 12 例、露天餐厅 8 例、工作地点

附近 7 例、露天市场 2 例和商店门口 1 例。引起≥
3 例续发病例的病例有 15 例，其中 10 例是在室外

接触父代病例被感染。

4. 潜伏期分析：准确获得暴露时间的病例有

89 例（45.41%，89/196）。 潜 伏 期 M（Q1，Q3）为

1.44（1.11，2.17）d，最长潜伏期 3.63 d，服从 Gamma
分布，AIC 和 BIC 值分别为 204.76 和 209.60。进一

步分析结果显示，室外暴露的潜伏期 M（Q1，Q3）为

1.95（1.22，2.99）d，最长潜伏期 3.63 d；室内暴露的

潜伏期 M（Q1，Q3）为 1.38（1.06，1.84）d，最长潜伏期

3.24 d。根据广义回归分析结果的 2 个 Gamma 分布

显示，室内暴露的潜伏期短于室外暴露的潜伏期，

差异有统计学意义（Wald χ2=10.27，P=0.001）。

讨 论

本起疫情涉及病例的年龄中位数为 33 岁，无

症状感染者比例（35.71%）高于新冠病毒 Delta 变异

株的无症状感染者比例（22.40%）［3］，与国内外相关

研 究 结 果 基 本 一 致［13-14］。 相 比 于 天 津 市 2022 年

1 月 Omicron 变异株引发的聚集性疫情（家庭聚集

传播占 70.90%）［6］、北京市 2022 年 3 月 Omicron 变异

株疫情（家庭/学校/工作单位内传播占 66.67%）［15］，

本起疫情在室内环境下传播的比例略高（72.31%
的病例为居家或办公场所被感染）。但需要注意的

是，本起疫情的病例由室外暴露导致感染的比例占

27.69%。提示在疫情防控工作中，应加强评估病例

在户外活动产生的疫情传播风险。

本研究发现，Omicron BF.7 变异株的潜伏期中

位数为 1.44 d，最长潜伏期为 3.63 d，低于我国北京

市 2022 年 3 月份 Omicron BA.2 变异株疫情的潜伏

期 4 d（潜伏期范围 2~11 d），低于韩国 2021 年底

Omicron BA.5 变异株疫情的潜伏期 4.2 d（潜伏期范

围 2.0~8.0 d）［16］，低于国外其他研究对 Omicron 变异

株研究的潜伏期 3 d（潜伏期范围 0~8 d）［5］，低于

Delta 变异株的潜伏期 4.3 d，以及其他变异株的潜

伏期 5.0 d［3，8］。Omicron BF.7 变异株的潜伏期较既

往变异株的潜伏期缩短天数超过 2 d，这与新冠病

毒基因变异进化导致传播速度加快有关［17-18］。室

图
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内和室外暴露 Omicron BF.7 变异株潜伏期存在差

异，室内暴露潜伏期更短。这可能与室内通风条件

差，导致病毒载量升高有关［19］。Omicron BF.7 变异

株潜伏期更短、疫情扩散速度更快，对尽早发现阳

性感染者、快速开展风险区域管控和风险人群排查

的时限要求更高。

相比于 2022 年 1 月北京市一起冷链相关 Delta
变 异 株 聚 集 性 疫 情 的 新 冠 病 毒 基 因 突 变 比 例

（12.62%）［20］，本起疫情中 62 例病例携带的新冠病

毒存在新增突变位点（38.27%），表明本起疫情新冠

病毒基因突变比例较高。随着传播代际的增加，病

毒新增突变位点的比例增加。从一代病例传给二

代病例，增加 1 个突变位点的比例为 9.43%，增加

2 个突变位点的比例为 1.89%。该结果为疫情传播

链条分析时提供线索。当某地区同时发生多起新

冠病毒感染疫情时，可结合流行病学史和新冠病毒

测序结果进行综合分析。同一传播链的疫情，病毒

传播 1 代，新增 1~3 个突变位点的比例较大。

本研究存在局限性。对于存在明确流行病学

关联的病例仅 89 例，样本量较少，可能会对结果造

成影响；基因分析深度不够，需进一步开展生物信

息学分析和探讨潜伏期缩短与基因突变位点的关

系与规律。

综上所述，本起疫情传播链清晰，新冠病毒

Omicron BF.7 变异株的潜伏期较短，传播速度较

快，基因突变比例较高。在疫情处置时，应加快疫

情处置速度，严格落实防控政策。
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病例代际

一代

二代

三代

四代

五代

六代

不明确

完成测序
病例数

1
52
50
20
23

2
14

新增基因突变位点
［中位数（最小值~最大值）］

-
1（0~3）
1（0~1）
1（0~3）
1（0~6）
1（1~1）
1（0~1）

代内基因突变的
比例（%）

-
11.54
24.00
65.00
78.26

100.00
-

代间基因累计突变 a

1 个

-
5（9.43）

17（16.50）
28（22.76）
41（27.40）
43（29.05）

-

2 个

-
1（1.89）
1（0.97）
2（1.63）
5（3.42）
5（3.38）

-

3 个

-
-
-

1（0.81）
2（1.37）
2（1.35）

-

4 个

-
-
-
-
-
-
-

5 个

-
-
-
-
-
-
-

6 个

-
-
-
-

1（0.68）
1（0.67）

-
注：-：无数据；a括号外数据为病例数，括号内数据为比例（%）
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