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【摘要】 目的 本研究旨在估计广州市 2起由新型冠状病毒（新冠病毒）奥密克戎变异株（BA.2）

引起的本地疫情的潜伏期、序列间隔和基本再生数（R0）等流行病学参数，探索不同场所聚集性对R0的
影响，为奥密克戎变异株疫情防控提供科学依据。方法 收集 2022年 4-5月广州市 2起新冠病毒奥

密克戎变异株本地疫情病例数据，使用Weibull、Gamma和 lognormal分布对奥密克戎变异株本地疫情

的潜伏期、序列间隔分布进行估计，采用指数增长法和极大似然法估计R0。结果 两起疫情中位潜伏

期为 2.94（95%CI：2.52~3.38）d；中位序列间隔为 3.32（95%CI：2.89~3.81）d。小型场所聚集性疫情R0为
4.40（95%CI：3.95~4.85），机场聚集性疫情 R0为 11.35（95%CI：11.02~11.67）。结论 广州市 2起由新

冠病毒奥密克戎变异株引起的本地疫情潜伏期较德尔塔变异株明显缩短。场所聚集程度越高，R0越
大，传播速度越快，易呈现暴发疫情，应及时调整防控策略。
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【Abstract】 Objective To understand the epidemiological characteristics of two local
COVID-19 outbreaks caused by 2019-nCoV Omicron variant in Guangzhou, such as incubation
period, serial interval, basic reproductive number (R0) and the influence of gathering places on R0,
and provide evidence for the prevention and control of Omicron variant infection. Methods The
data of daily confirmed cases of Omicron variant infection from April 8 to May 8, 2022 in two
COVID-19 outbreaks in Guangzhou were collected for model fitting. Weibull, Gamma and lognormal
distribution were used to estimate incubation period and serial interval. Exponential growth method
and the maximum likelihood estimation were used to estimate R0. Results The median of
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incubation period was 2.94 (95%CI: 2.52-3.38) days and median of serial interval was 3.32 (95%CI:
2.89-3.81) days. The estimated R0 in small-size place was 4.40 (95%CI: 3.95-4.85), while the
estimated R0 at airport was 11.35 (95%CI: 11.02-11.67). Conclusion The incubation period of
Omicron variant in two local COVID-19 outbreaks in Guangzhou is significantly shorter than that of
delta variant. The higher the gathering degree in a place, the larger the R0. Due to its rapid
transmission, COVID-19 epidemic is prone to occur. Therefore, the COVID-19 prevention and control
strategy should be dynamically adjusted in time.

【Key words】 2019-nCoV; Omicron variant; Incubation period; Serial interval; Basic
reproductive number
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2021年 11月 26日WHO首次报告了新型冠状

病毒（新冠病毒）奥密克戎变异株，奥密克戎变异株

包含若干亚分支，主要亚分支包括 BA.1、BA.2、
BA.3、BA.4和BA.5。自 2021年 12月 9日我国内地

报告首例奥密克戎变异株病例以来，广州、北京、上

海、深圳、天津等多地均出现不同规模的奥密克戎

变异株本土疫情。目前奥密克戎变异株已取代德

尔塔变异株成为全球优势毒株［1］。相对于德尔塔

变异株，奥密克戎变异株的潜伏期更短，传染性更

强且仍在不断变异［2］。为应对奥密克戎变异株，及

时动态精准地调整防控措施，持续分析其流行病学

特征具有重要意义。

已有学者开展对新冠病毒流行病学参数估计

的研究。Li等［3］通过指数增长法（EG）、极大似然法

（ML）等 5种数学模型估计 2020年新冠病毒原始株

基本再生数（R0）约为 3.39。通过ML估计德尔塔变

异株在国内的 R0为 3.57~4.07，传播能力明显高于

原始株［4］。李亚飞等［5］发现由奥密克戎变异株

（BA.1）引发的学校聚集性疫情 R0为 5.46。潘静静

等［6］发现由奥密克戎变异株（BA.2）引发的工厂聚

集性疫情的中位潜伏期为 3 d，序列间隔中位数

3 d，R0为 6.14，但样本量偏少。提示聚集程度不同

的场所可能导致R0不同。

本研究分析 2022年 4月 8日和 4月 27日广州

市 2起新冠病毒奥密克戎变异株（BA.2）本地疫情

早期的流行病学特征，根据发病病例数据估计潜伏

期和序列间隔的分布，并估算R0，同时探索小型场

所聚集性疫情和机场聚集性疫情对R0的影响。

资料与方法

1.基本情况：2022年 4月 8日和 4月 27日广州

市发生 2起新冠病毒奥密克戎变异株（BA.2）本地

疫情［7-8］，其中“408”疫情首例病例为 3月 27日发病

的某服装公司员工，该起疫情以小型场所聚集性疫

情为主，波及酒吧、公司等，共报告 274例。“427”疫
情首例病例为 4月 26日发病的机场员工，该起疫情

以机场聚集性疫情为主，共报告148例。

2. 2起疫情广州市所采取的疫情防控措施：

①“408”疫情：2022年 4月 8日，白云区某学校例行

核酸筛查发现 1例小学生核酸检测异常，广州市于

4月 9日发布《广州市新型冠状病毒肺炎疫情防控

指挥部通告（第 32号）》并迅速启动全市 11个区第

一轮全员核酸筛查，其中将白云区除封控区和管控

区外的其他区域划定为防范区［7，9］。4月 10日，全

市中小学（有住宿条件和全封闭管理条件的高三年

级除外）暂停线下教学，采取线上教学［10］。4月
12日，全市启动第二轮全员核酸筛查［11］。4月 20日
起，全市幼儿园及中小学（白云区除外）有序恢复线

下教学［12］。②“427”疫情：4月 27日，因白云区白云

机场例行核酸采样中发现机场工作人员核酸检测

异常，4月 28-29日全市 11个区开展第三轮全员核

酸筛查，并对白云机场进行有效管控［8，13］。4月
30日，实现社会面清零［14］。5月 4日，全市实施第四

轮全员核酸筛查。5月7日，全市实施第五轮全员核

酸筛查。5月13日，白云机场恢复常态化运行［15］。

3.数据来源：病例信息来源于 2022年 4月 8日
至 5月 8日中国疾病预防控制信息系统中广州市所

有新冠病毒肺炎本土病例传染病报告卡信息和个

案流行病学调查。

4.潜伏期估计：潜伏期指在新冠病毒侵入机体

到最早出现临床症状或体征的时间之差［16］，是确定

密切接触者隔离期限和判断病例感染时间的重要

依据。计算潜伏期需确定新冠病毒肺炎感染者的

暴露时间和发病时间。对于暴露时间，对传播链清

晰且流行病学调查资料准确的个案病例进行疾病

潜伏期估计最佳。因此，本研究选取有明确、唯一

暴露源且仅暴露一次的病例进行分析，并采用
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Weibull、Gamma和 lognormal概率密度分布模型拟

合 相 关 数 据 。 采 用 Akaike 信 息 准 则（Akaike
information criterion，AIC）进行定量分析，其中 AIC
值越小，说明模型拟合程度越高［17］。确定最优分布

后，再利用Bootstrap方法进行 10 000次重抽样计算

中位数及其95%CI。
5.序列间隔估计：序列间隔指一个感染者发病

时间与其下一代感染者发病时间之差［16］。代表疾

病从一个人传至另一个人的平均间隔时间。值越

小，疫情越容易呈现暴发模式。参数估计方法同潜

伏期。

6. R0及实时再生数（Rt）估计：①R0：在没有干预

的情况下，即政府实施防控措施前，一个病例造成

的新发病例数的平均数量［18-19］，对于评估病毒传播

能力和提示疫情起始规模具有重要意义。②Rt：当
政府采取防控措施后，病毒的传播能力受到限制，

此时疫情的传播速度可用Rt表示，即在 t时刻一个

病例造成的新发病例数的平均数量［18-19］。Rt会随时

间动态变化，主要用于评估疫情的进展和防控措施

的有效程度，当 Rt保持在 1以下，说明该防控措施

下疫情将得到控制［19］。③估计方法：在获得序列间

隔的最优分布及该分布参数的基础上，结合政府实

施分级防控前的发病病例数，分别采用 EG和ML
估计 R0［3］，并用决定系数（R2）和均方根误差（root
mean squared error，RMSE）评估模型拟合程度。

R2越大，RMSE越小，模型拟合程度越高［16］。利用序

列间隔的均值、标准差和每日发病病例数计算 Rt，
因每天Rt波动较大，参数上设置平滑 7 d对其进行

滚动计算。采用R软件工具包R0和EpiEstim分别

计算R0和Rt。
7. 统计学方法：上述分析应用 R 4.0.2软件完

成。因潜伏期和序列间隔不服从正态分布，计量资

料以M（Q1，Q3）表示。采用非参数检验法比较 2起
疫情在潜伏期、序列间隔的差异。基于重抽样法估

计的中位数和 95%CI对比 2起场所聚集程度不同

的疫情在R0上的差异。检验水准α=0.05。

结 果

1. 基本情况：2022年 4月 8日至 5月 8日广州

市共报告新冠病毒奥密克戎变异株（BA.2）感染者

422例，其中感染来源明确且仅暴露一次的感染者

共 79例。其中“408”小型场所聚集性疫情 61例
（77.2%），“427”机场聚集性疫情18例（22.8%）。

2. 潜伏期估计：新冠病毒奥密克戎变异株

（BA. 2）潜伏期范围为 1.00~6.00 d，M（Q1，Q3）为

3.00（2.00，4.00）d，平均值为 3.07 d。基于三种分布

的概率密度分布见图 1和表 1。三种分布中，潜伏

期的估计以Weibull分布对应的 AIC值最小，经

Bootstrap 进行 10 000 次重抽样的 M（95%CI）为

2.94（2.52~3.38）d。其中，“427”机场聚集性疫情的

潜伏期［M（95%CI）为 2.44（1.99~2.91）d］与“408”小
型场所聚集性疫情差异尚不显著［M（95%CI）为

3.12（2.62~3.67）d］，P=0.064。
3. 序列间隔估计：新冠病毒奥密克戎变异株

（BA.2）序列间隔范围为 1.00~9.00 d，M（Q1，Q3）为

3.00（3.00，4.50）d，平均值为 3.62 d。基于三种分

布的概率密度分布见图 2和表 1。三种分布中，序

列间隔的估计以 Gamma分布对应的 AIC值最小。

经 Boostrap进行 10 000次重抽样的 M（95%CI）为

3.32（2.89~3.81）d。其中，“427”机场聚集性疫情的

序列间隔［M（95%CI）为 2.90（2.52~3.30）d］与“408”
小型场所聚集性疫情差异尚不显著［M（95%CI）为

3.65（3.09~4.28）d］，P=0.071。
4. R0及Rt估计：根据广州市实施分级防控前的

发病病例数和序列间隔估计值，在“408”小型场所

聚集性疫情中，ML计算得 R0为 3.76（95%CI：3.31~
4.22），R2=67%，RMSE=2.10；EG 计 算 得 R0 为

4.40（95%CI：3.95~4.85），R2=71%，RMSE=1.21。鉴

于 EG的 R2高于 ML（71% vs. 67%），且 RMSE小于

ML（1.21 vs. 2.10），因此，EG的拟合效果最优。

在“427”机场聚集性疫情中，ML计算得 R0为
6.77（95%CI：6.45~7.10），R2=69%，RMSE=15.26；EG
计算得 R0为 11.35（95%CI：11.02~11.67），R2=71%，

RMSE=13.04。 鉴 于 EG 的 R2 高 于 ML（71% vs.
69%），且RMSE小于ML（13.04 vs. 15.26），因此，EG
的拟合效果最优。

“427”机场聚集性疫情的 R0为 11.35（95%CI：
11.02~11.67）远高于“408”小型场所聚集性疫情

（R0=4.40，95%CI：3.95~4.85），且“408”小型场所聚

集性疫情的 Rt先缓慢升高再缓慢下降，而“427”机
场聚集性疫情 Rt先急剧升至高峰，再快速下降。

见图3。

讨 论

2022年 4-5月我国广州市 2起奥密克戎变异

株（BA.2）疫情的中位潜伏期为 2.94 d，与 2021年
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12月挪威奥密克戎变异株疫情、2022年
我国河南省奥密克戎变异株疫情估计的

潜伏期 3 d相近［6，20］，但短于 2021年 5月
我国广州市德尔塔变异株疫情估计的潜

伏期 4.7 d［21］，也短于 2020年我国武汉市

原始株疫情估算的潜伏期 5.2 d［22］。本研

究 2起疫情的潜伏期的最优分布均为

Weibull分布，与 Backer等［23］结果一致，

但也有部分学者发现 Gamma 分布和

lognormal分布为潜伏期最优分布［24-25］，可

能原因为三种分布类型近似［25］。潜伏期

与留验、检疫和医学观察时限密切相关，

潜伏期越短，一方面提示需要加快疫情

防控工作的响应速度，另一方面提示可

以适当缩短密切接触者和次密切接触者

的隔离期。

我国广州市 2起奥密克戎变异株

（BA.2）疫情的中位序列间隔为 3.32 d，与
2022年我国河南省奥密克戎变异株疫情

的 3 d、2022年韩国奥密克戎变异株疫情

的 3.78 d相近［6，26］，与 2021年 5月我国广

州市德尔塔变异株疫情估计的序列间隔

图1 2022年广州市2起疫情新型冠状病毒奥密克戎变异株（BA.2）
潜伏期频率分布

表1 2022年广州市2起疫情新型冠状病毒奥密克戎变异株潜伏期和序列间隔估计结果

疫情期

“408”小型场所
聚集性疫情

“427”机场
聚集性疫情

合计

估计参数

潜伏期（d）

序列间隔（d）

潜伏期（d）

序列间隔（d）

潜伏期（d）

序列间隔（d）

M（Q1，Q3）

3.00（2.00，4.00）

3.00（3.00，5.00）

3.00（2.00，3.00）

3.00（2.20，3.00）

3.00（2.00，4.00）

3.00（3.00，4.50）

分布拟合

分布

Weibulla
Gamma
lognormal
Weibulla
Gamma
lognormal
Weibulla
Gamma
lognormal
Weibull
Gammaa
lognormal
Weibulla
Gamma
lognormal
Weibull
Gammaa
lognormal

参数1
2.20
3.73
1.04
2.17
3.72
1.20
3.41
6.83
0.82
4.69
16.83
1.05
2.21
3.94
0.99
2.24
4.30
1.17

参数2
3.69
1.14
0.56
4.32
0.97
0.57
2.73
2.79
0.42
3.22
5.72
0.25
3.48
1.28
0.54
4.10
1.19
0.52

AIC值

227.87
229.40
233.68
247.59
248.74
254.14
47.92
50.85
53.00
42.45
42.42
42.74
283.02
283.09
287.30
305.18
303.28
307.67

Bootstrap估计值

M（95%CI）
3.12（2.62~3.67）
3.00（2.52~3.52）
2.82（2.38~3.37）
3.65（3.09~4.28）
3.49（2.93~4.13）
3.33（2.78~3.96）
2.44（1.99~2.91）
2.34（1.86~2.89）
2.25（1.77~2.84）
2.97（2.55~3.36）
2.90（2.52~3.30）
2.86（2.48~3.29）
2.94（2.52~3.38）
2.83（2.45~3.24）
2.69（2.30~3.12）
3.47（2.98~3.99）
3.32（2.89~3.81）
3.23（2.81~3.72）

标准差

1.56
1.68
1.86
1.86
2.00
2.36
0.78
0.92
1.01
0.71
0.70
0.71
1.47
1.53
1.75
1.70
1.73
1.96

注：a该指标下最优模型；Weibull分布下，参数 1表示形状参数（shape），参数 2表示尺度参数（scale）；Gamma分布下，参数 1表示形状参数

（shape），参数2表示尺度参数的倒数（1/scale）；lognormal分布下，参数1表示位置参数（μ），参数2表示形状参数（σ）

·· 1708



中华流行病学杂志 2022年11月第 43卷第 11期 Chin J Epidemiol, November 2022, Vol. 43, No. 11

3 d、2021年韩国德尔塔疫情的 3.6 d相近［21，27］，但短

于 2020年原始株的 7.5 d［22］。本研究 2起疫情序列

间隔的最优分布分别为Weibull分布和Gamma分布，

而总体最优分布为 Gamma分布，与 Talmoudi等［28］

结果一致，但也有部分学者发现Weibull分布和

lognormal分布为序列间隔最优分布［29-30］。这种不

一致与三种分布类型近似、样本量等因素相关［25］。

即使是同一变异株，在人员聚集程度不同的场

所下也有所不同［31］。本研究发现，由奥密克戎变异

株（BA.2）引起的以酒吧、公司等小型场所聚集为主

的疫情的R0为 4.40，小于由奥密克戎变异株（BA.1）
引起的以学校聚集性为主的疫情（R0=5.46）［5］，小于

由奥密克戎变异株（BA.2）引起的以工厂聚集性为

主的疫情（R0=6.14）［6］，小于本研究由奥密克戎变异

株（BA.2）引起的以机场聚集性为主的疫情（R0=
11.35）。提示场所聚集程度越高，R0越大，越需要

以更快的速度和更果断的措施切断传播

链，否则极易引起更大规模的本地疫情

暴发和大范围的外溢。除了场所聚集程

度，口罩使用率、疫苗覆盖度等也可能会

影响R0和疫情传播。本研究 2起疫情的

R0分别为 4.40和 11.35，高于 2020年原始

株的 2.2［22］和 2021年广州市德尔塔疫情

的 3.2［21］。在估计方法上，2起疫情的最

优拟合方法均为EG，与多数学者使用的

估计方法一致［18，32］。

因出现疫情后政府会迅速实施防控

措施，Rt的趋势通常先上升后下降。本

研究中，“408”小型场所聚集性疫情的Rt
趋势为先升后降，与 2022年河南省工厂

聚集性疫情和学校疫情的 Rt 趋势一

致［5-6］，也与 2021年广州市德尔塔疫情的

Rt趋势一致［21］。而“427”机场聚集性疫

情的 Rt趋势直接为升至高峰后快速下

降，这可能与其高度聚集、例行核酸策略

和人员快速管控有关。机场工作人员例

行核酸策略便于早期在高风险人群中发

现感染源，机场工作人员及旅客快速管

控有助于减少外溢。

本研究选择有明确唯一的暴露源且

仅暴露一次的病例数据估计潜伏期和序

列间隔，获得的结果会比基于报告病例

数统计的要精确。不足之处在于机场聚

集性疫情的样本量较小，仅 18例，主要

原因在于机场内人员流动频繁，员工交流密切，且

多数共用食堂等公共场所，导致多数病例有持续暴

露史或无明确感染来源。

综上所述，本研究提供了奥密克戎变异株

（BA.2）的流行病学特征，阐述了不同聚集性场所对

R0的影响，尤其是机场聚集性疫情，为进一步的疫

情分析提供了重要参数，同时也为实时动态调整防

控措施提供科学依据。
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