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重视对新生人畜（禽）共患传染病预防和监测
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陈昊阳，董时军（解放军第３０２医院，北京１０００３９）

［摘要］　新生人畜共患传染病的影响因素非常复杂，但其最重要的因素就是病原与宿主之间关系的变化。主要变化因素包

括：人口增长、人类活动对自然栖息地的侵蚀、国际旅行及人类与野生动物的混杂、生态系统和生活环境的改变、采伐森林、农

业集约化加速、农牧产品和野生动植物混居和混杂、全球气候变化、抗生素滥用和耐药等。传染病不仅仅是最大的全球公共卫

生负担，而且能影响国家和世界经济。新的动物传染病传染给人的潜在风险性愈来愈大，人类必须充分利用各相关领域的全

球专家资源，加强对人畜共患传染病的监测，制定动物病原全球预警监测系统，并与公共卫生监测密切联系，才能应对可能暴

发的疫情。
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　　１９９２年美国医学研究所将新生传染病（ｅｍｅｒｇｉｎｇｉｎｆｅｃ

ｔｉｏｕｓｄｉｓｅａｓｅｓ，ＥＩＤ）定义为近期被发现的或由新出现的病原

体引起的，发病率或流行区域在近期剧增的传染病［１］。当前

产生病原变异的传染病也被归入了这一定义。许多变化对

ＥＩＤ的出现或流行起作用，但最重要的是病原与宿主之间关

系的变化，这种变化与人类活动有密切关系，或者说是人口

密度不断增长的结果。２０世纪７０年代以来，在世界范围内

新出现的传染病就有４０多种，约７５％来源于动物传染病，达

３０多种，动物尤其是野生动物已成为重要的病源。

１　新生传染病的流行影响因素

　　归纳起来，ＥＩＤ出现或流行的主要影响因素包括：人口

增长、人类活动对自然栖息地的侵蚀、国际旅行及人类与野

生动物的混杂、生态系统和生活环境的改变、采伐森林、农业

集约化加速、农牧产品和野生动植物混居和混杂、全球气候

变化、抗生素滥用和耐药等［２］。

１．１　ＳＡＲＳ流行与野生动物交易、农贸市场和全球旅行有

关　２００３年流行的ＳＡＲＳ病原来源于动物贮主，而后全球传

播。ＳＡＲＳ病原是一种致命的冠状病毒，最初追溯来源于中

国南方活禽市场上销售的果子狸。目前科学家发现，果子狸

只是ＳＡＲＳ冠状病毒（ＳＡＲＳＣｏＶ）的偶然宿主，在ＳＡＲＳ

ＣｏＶ感染果子狸的同时也感染人。遗传学分析显示，ＳＡＲＳ

ＣｏＶ来源于动物贮主，但是真正的野生动物贮主还有待于进

一步阐明［３］。ＳＡＲＳＣｏＶ感染人后，迅速在广东省传播，并

越出国境传播到加拿大等国家。包括加强动植物的检疫、机

场和医院的监测等在内的公共卫生措施在预防ＳＡＲＳ的进

一步暴发中起着重要作用，ＳＡＲＳ最终得到控制。ＳＡＲＳ流

行说明，当大量野生动物和家畜（禽）混合一起时，病原交换

的危险性增加，同时ＳＡＲＳ这种新生人畜（禽）共患传染病给

中国、加拿大等国及航空工业造成的巨大的经济损失。

１．２　农业集约化、栖息地丧失增加是尼帕病毒流行的关

键　农业扩展和集约化增加了人和家禽与野生动物和野生

动物病原的接触，是ＥＩＤ流行的另一个人为因素。１９９８年，

马来西亚出现尼帕病毒流行，家畜是重要的传播媒介。尼帕

病毒是一种“密度依赖”病原，必须在具有一定种群密度的易

感群体中流行。最先出现尼帕病毒流行的是马来西亚最大

的一家农场，其拥有３００００多头猪。农场里猪群数量和密

度、大量免疫功能低下的幼猪是该病毒在猪群中流行的重要

因素。首先，此农场的猪出现呼吸系统和神经系统疾病。而

后，随着被感染猪的转移，尼帕病毒迅速在马来西亚和新加

坡的人群中蔓延。Ｐａｒａｓｈａｒ等［４］报道尼帕病毒感染发病人

数共２６５例，大多数为农场工人或与感染猪有密切接触者，

１０６例患者死亡，病死率为４０％（ＳＡＲＳ病死率为９．６％，埃

博拉出血热病死率达８０％以上）。

　　马来西亚本地的两种大果蝠或狐蝠是尼帕病毒的贮主，

而果蝠或狐蝠以果树果实为食，感染尼帕病毒的大果蝠或狐

蝠咬食果树后，遗留了大量含唾液的果实（尼帕病毒分泌的

主要途径）。由于当地大量森林被采伐，加之干旱，使得本地

果实减少。首先发生尼帕病毒流行的农场有大量果树，果树

通过围栏进入猪圈周围生长，当家猪吃了带病毒的果实后即

被感染，随后会出现严重的呼吸系统和神经系统疾病。尼帕

病毒在家猪体内繁殖并大量分泌，传染给农场工人，这是人

类破坏野生动物栖息地后造成ＥＩＤ流行的又一例证。尼帕

病毒流行对马来西亚养殖业带来了巨大的打击，为控制疾病

的蔓延，１００００００多头猪被宰杀，数千家农场被关闭。

１．３　病毒基因适应性变异后侵入新宿主　除生态环境变化

或人为因素外，病毒的基因变异或同类病毒基因重组也可能

导致ＥＩＤ的流行。最近流行的ＥＩＤ很多都是由于ＲＮＡ病

毒的基因重组或基因重排，如 ＨＩＶ／ＡＩＤＳ、出血热、汉坦病毒

肺综合征等。一旦病原发生种间跳跃转换新宿主，就可能适

应人类。野生动物是人畜（禽）共患传染病病原的最大贮库，

而人类了解的还不到总量的１％。一些动物病原转换到人体

后仅仅引起小的流行或散发，而另外一些动物病原可能引起

传染病的大流行。
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２　新生人畜（禽）共患传染病对人类的巨大危害

２．１　动物传染病传染给人的潜在风险性　临床医生通常对

许多病原未明的疾病或一些先天性传染病，忽视了患者的动

物暴露史，也很少做动物病原学检测。原因可能是大多数病

原学检测在医院检验科尚没有开展，而血清学检测人体标本

还没有统一的标准。动物传染病传染给人时，可能发生基因

突变，快速检测（如核酸扩增）的敏感性降低。

　　临床医生习惯应用的流行病学、临床和微生物学分析不

可能预测ＥＩＤ的发生。而没有进行长期的研究和全面监测

方案，公共卫生决策就带有一定的盲目性，这样的监测方案

只能是对频繁动物暴露人群进行连续血清学和疾病监测的

哨点监测系统。

　　单一氨基酸变化就能改变禽流感病毒Ａ［（Ｈ５Ｎ１）］血凝

素受体结合的特异性，使得禽流感病毒 Ａ［（Ｈ５Ｎ１）］能够在

鸡与人之间进行传播。同样，ＳＡＲＳＣｏＶ表面刺突蛋白Ｓ的

一个氨基酸替换改变病毒的特性后，就能传染给人。然而，

大多数学者认为人类对病毒的种间传播机制还不了解。

　　必须寻找和鉴定病原。人类感染 ＨＩＶ和ＳＡＲＳＣｏＶ之

后不久就发现了猿免疫缺陷病毒和蝙蝠ＳＡＲＳＣｏＶ。据推

测，人冠状病毒ＯＣ４３可能从１９世纪的牛冠状病毒经过种

间跳跃进化获得。理论上讲，通过全面的动物病毒学检索，

就可以发现这些病毒前体或相关病毒。当然，还应该对病原

进化及其在动物中的传播进行常规监测。同时对职业暴露

人群进行监测，人类才可能更好地理解病原传染给人的风险

性。

　　临床上ＥＩＤ缺乏丰富的预防和治疗手段，能在全球迅速

传播，一旦感染人类就不容易消灭，能引起社会恐慌和巨大

的经济损失。最近几年，ＳＡＲＳ、禽流感病毒 Ｈ５Ｎ１、ＨＩＶ／

ＡＩＤＳ等ＥＩＤ的流行说明，预测和公共卫生预警对ＥＩＤ的预

防和控制尤其重要，预防和控制的瓶颈在于发现病原并了解

病原特性。超过半数以上的ＥＩＤ都来源于动物传染病，因而

须对动物传染病传染给人的风险进行评估［５］。

２．２　新生人畜（禽）共患传染病对健康的严重威胁　最近几

年，高致死率的 ＥＩＤ的流行引起医疗界和政界的关注，如

ＨＩＶ／ＡＩＤＳ、ＳＡＲＳ及高致病性禽流感 Ｈ５Ｎ１等，凸现了野生

动物作为新生人畜（禽）共患传染病携带者和宿主的重要性。

已经有很多报道，高致病性禽流感 Ｈ５Ｎ１在野禽和哺乳动物

中流行，有专家预测可能在人类社会大暴发［６］。

　　据估计，文献中记载的生物物种只有２％～２０％，还有大

量的微生物没有被发现，野生动物仍是大量未知病原微生物

的贮主［７］。近些年来，野生动物引起的新生人畜（禽）共患传

染病为何剧增呢？新生人畜（禽）共患传染病出现的ｎ个主

要因素是人类活动的改变、人与野生动物的密切接触、人类

入侵或改造野生动物的栖息地。随着人口的不断增加，对空

间和资源的开发，使人类不断侵害大自然。如，养猪砍伐了

大量林木，导致果蝠传播了尼帕病毒；Ａｂｏｌａ病毒的暴发与猎

取野生动物或矿业开发密切相关，而ＨＩＶ／ＡＩＤＳ流行则是人

类侵占了非洲森林［８］。

２．３　新生人畜（禽）共患传染病造成的巨大经济负担　新生

人畜（禽）共患传染病的流行不可避免。应对未来ＥＩＤ，从经

济学角度上讲，监测和预防是较为合理的应对措施。目前迫

切需要在全球某些易感地区，进一步完善针对新生人畜（禽）

共患传染病的监测方案和诊断参考实验室。

　　传染病不仅仅是全球最大的公共卫生负担，而且能影响

国家和全世界经济，ＥＩＤ更是如此。ＳＡＲＳ给中国和加拿大

在治疗、疾病控制费用和旅游业税收方面造成的经济损失超

过５００亿美元；由于农场关闭、贸易限制，手足口病和牛海绵

状脑病暴发给英国在税收方面带来的经济损失约３００亿～
４００亿美元。即使到现在，由于对疯牛病的恐慌，人们害怕吃

牛排及牛肉制品，经济损失更是无法估算。目前，全球对禽

流感流行的反应的预算还在继续增长［９］。

３　重视对新生人畜（禽）共患传染病预防和监测

　　 目前，为保护国际商贸、控制疾病蔓延的动物杀灭政策

对饲养家禽无根本影响。另外，关注ＥＩＤ对环境影响，尤其

应该关注濒临灭绝的野生动物。迄今，７５％以上的人类ＥＩＤ
的病原来源于动物，尤其是野生动物。包括非人类的脊椎动

物病原在内的动物病原在自然条件下就可感染人类，因此，

应对ＥＩＤ的关键是动物病原监测。人类在加强对动物病原

监测的同时，必须做好应对下次流感的大流行。

３．１　加强对新生人畜（禽）共患传染病的动物病原监测

３．１．１　动物病原监测现状　目前，动物病原监测通常是国

家农业部门的责任。监测水平各国不一，而且一般还不包括

野生动植物病原的监测。国际上，影响国际商贸的病原，包

括一些重要的人畜（禽）共患传染病病原，主要是向世界动物

卫生组织（ＯＩＥ）及其成员国报告。最近建立的 ＯＩＥ动物卫

生信息系统（包括能立即报道各种动物传染病的国际早期预

警系统）和国际监测系统每６个月报告全球动物传染病状

况；其他的国际动物病原监测组织包括联合国粮农组织

（ＦＡＯ）和 ＷＨＯ；另外，非政府组织国际传染病协会（ＩＳＩＤ）建

立的以ＩＮＴＥＲＮＥＴ 为基础的 ＥＩＤ 检测计划（ＰｒｏＭＥＤ

ｍａｉｌ）报道全球ＥＩＤ的流行状况。现有的监测系统的预警能

力较弱。首先，家禽动物病原监测仅限于一些有重大经济影

响的病原；第二，野生动物病原监测比较差，有些国家甚至还

没有；最后也是最重要的是人类、家禽和野生动物的病原监

测缺乏整合［１０］。

３．１．２　动物病原监测能力低下　２００２年１１月，中国南方地

区首先发现人类ＳＡＲＳ患者。现有的监测系统在市场的野

生动物身上没有监测到这种新的冠状病毒，当这种新的冠状

病毒传染病到人后也没有足够的能力监测到野生动物贮主，

饲养农场也不能提供组织样本或流行病学资料，ＳＡＲＳ就沿

国际商贸路线进行传播。２００３年２月，荷兰农场爆发禽感染

高致病性禽流感 Ｈ７Ｎ７，并传播到比利时和德国，３０００万只

鸡被杀，确诊了８９例人感染高致病性禽流感患者，１例死亡。

系统分析表明，来源于鸭群的病毒进化为高致病并变异株。

血清普查显示，流行前 Ｈ７流感病毒已经感染农场鸭群，但

动物病原监测并未发现。２００３年１２月，东南亚家禽场爆发

高致病性禽流感 Ｈ５Ｎ１；到２００５年７月２７日，Ｈ５Ｎ１主要发

生在家禽间的直接传播，确诊１０９例患者，死亡５５例。尽管
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高致病性禽流感是ＯＩＥ须立即上报动物传染病，但是实际上

许多国家的上报情况并不理想，推测从鉴定到国际报告延迟

约７周。

３．１．３　全球动物病原监测展望　全球卫生事务主要由

ＷＨＯ、ＦＡＯ和ＯＩＥ牵头，这些国际组织势必与其他重要部

门如世界保护协会（ＩＵＣＮ）竭力合作，成立联合专家工作组，

制定出切实可行的动物病原全球预警监测系统，并与公共卫

生监测密切联系。联合专家工作组任务应该包括找到目前

人类、家禽、野生动物监测系统的缺口，制定出最有效的检测

方法。据推算，联合专家工作组头３年里每年的启动资金为

４００万～５００万美元，充分利用各相关领域的全球专家资源。

加拿大野生动植物疾病策略（ＣＮＷＤＳ）是专门针对野生动物

疾病的监测方案，是有益的借鉴。

３．２　人类必须做好应对禽流感下次暴发的准备　禽流感属

正黏液病毒科，人类历史上曾经引起过 Ｈ３Ｎ２、Ｈ１Ｎ２和

Ｈ１Ｎ１病毒株的流行，所有禽流感均起源于禽的流感病毒

株，极可能引起下一次的全球流行，尤其是高致病性禽流感

病毒 Ｈ５Ｎ１。２００３～２００４年亚洲８个国家暴发家禽流感

Ｈ５Ｎ１，包括柬埔寨、中国、印尼、日本、老挝、南韩、泰国和越

南，１亿只家禽（鸟）被宰杀或死亡。２００４年６月，柬埔寨、中

国、印尼、马来西亚、泰国和越南又暴发禽流感 Ｈ５Ｎ１。２００５
年以来，埃及、土耳其、伊拉克、阿塞拜疆、吉布堤又先后发生

了人禽流感，至２００６年底，全球经过实验室确认的禽流感共

２５８例，其中死亡１５４例［１１］。研究发现，携带 Ｈ５Ｎ１病毒的

飞鸟能传播给家禽，并引起致死性疾病。感染鸟通过唾液、

鼻分泌物和粪便分泌病毒，家禽接触这些分泌物而感染。

　　随着禽流感病毒株在动物间传染，也逐渐适应了在人群

中传播，其机制包括：（１）２种不同来源的病毒株的遗传物质

重组，如１９５７年、１９６８年流行的流感病毒株；（２）发生重组的

流感病毒具有错配的倾向，病毒性质发生变化，如１９６８年

Ｈ３Ｎ２病毒株在人群中流行的早期。此后，１９９７年香港禽流

感流行、２００３年荷兰 Ｈ７Ｎ７禽流感流行，人出现感染并出现

死亡。大多数人通过接触感染家禽或污染表面感染禽流感，

病死率达５０％。有人怀疑可能存在人传人的散发病例，但是

目前尚不能肯定。

　　禽流感病毒具有混合动物流感病毒和人流感病毒遗传

物质的能力。如果禽流感病毒 Ｈ５Ｎ１能发生遗传物质的混

合，新流感病毒就能在人类进行传播。如果发生基因重组，

人类尚不具有特异性免疫能力，新流感病毒就可能在人类迅

速传播，可导致全球大流行，预期发病率和死亡率都非常高。

美国ＣＤＣ预测，全球新的禽流感流行将可能导致２００万～
７４０万人死亡，１３４００万～２３３００万人需要门诊治疗，１５０
万～５２０万人需要住院治疗［９］。

　　研究表明，Ｈ５流感病毒株不仅可以引起鸟类全身性疾

病，对小鼠也是致命的，人感染后可出现较为严重的后果。

Ｈ５流感病毒株以前从未在人群中传播过，人群对它缺乏普

遍的免疫力。虽然对普通的流感灭活疫苗预防人流感已经

有４０多年的经验，但现有的疫苗对 Ｈ５流感病毒株的经验

非常有限，普通疫苗制备不仅费时而且不可预测。要生产

Ｈ５流感疫苗，不可低估技术和研究中可能遇到的困难。

　　目前，控制禽流感流行的关键在于预防导致禽流感病毒

适应性变异或重组这类机会性事件的发生。首先应该减少

禽类的交易，改善卫生条件，降低动物传染病的传播；其次是

给家禽注射流感疫苗，这在墨西哥已经获得成功；最后要为

医务工作者和禽类工作者提供适当的保护措施［１２］。
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