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摘要 

背景 

在“动态清零”的政策下，在 2022 年 12 月之前北京并没有持续的本地传

播。随着中国防疫政策的调整，最近新冠肺炎感染病例数逐渐增加，病毒的传播

引起人们担忧是否有新的新冠变异株出现。在过去三年，我们开展了新冠病毒的

全基因测序常规监测工作。新冠病毒全基因组序列的时空分析对于全球应对新冠

病毒的流行至关重要。 

方法 

在过去三年，我们在北京持续收集了输入病例和本土病例的呼吸道样本进行

监测与检测。本研究我们分析了 2022 年 1 月到 12 月的数据，利用二代测序方

法获得病毒的全基因组序列，并进行基因进化和系统动力学分析。 

结果 

在本研究中，我们获得了 2994 条新冠病毒全基因组序列，其中 2881 条序

列质量较高，用于进一步的分析。从 2022 年 11 月 14 日至 12 月 20 日，对

413 个样本进行全基因组测序，其中包括 350 例本土病例和 63 例输入病例序

列。2022 年全年的本土和输入病例序列分属于 123 个 PANGO 分支，并没有

发现新的变异株。从 2022 年 11 月 14 日起，在北京 BF.7 和 BA.5.2 占据主

导，占本土病例的 90%（315 条来自这两个分支）。2022 年 11 月 14 日后，

BA.5.2 和 BF.7 的有效种群数量均显示增加。 

发现 

自 2022 年 11 月 14 日以来，BF.7 和 BA.5.2 变异株在北京共同流行，并

没有出现新的变异株。虽然我们的数据仅仅来自北京，但是由于频繁的人口流动

以及病毒的较高传播力，此结果也可以部分代表中国的流行情况。 




