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蝙蝠携带重要病毒研究进展

胡丹，罗正汉，叶福强，韩一芳，王太武，汪春晖，张锦海

（东部战区疾病预防控制中心传染病防控一科，江苏南京２１０００２）

【摘要】　蝙蝠属于翼手目，是哺乳动物的第二大类，包含１２００多种类，全球分布广泛。随着ＳＡＲＳＣｏＶ２病毒大流行

也被认为可能起源于蝙蝠，其作为许多重要的人畜共患病病原体的宿主受到备受关注。引起人类高致死率的流行病的

大多数病毒是源于野生动物的人畜共患病，其中包括有丝状病毒（马尔堡病毒、埃博拉病毒）、冠状病毒（ＳＡＲＳ、ＭＥＲＳ）、

亨德拉尼帕病毒属（亨德拉病毒、尼帕病毒），它们具有ＲＮＡ病毒的共同特征。随着第二代测序技术的发展，自２００９年

后新发现的蝙蝠病毒就超过６０余种。蝙蝠具有长途迁徙和喜群居的特性，近年来环境变化和森林砍伐严重影响了许多

生态系统，加剧了野生动物与人类的接触，这些因素也使得蝙蝠所携带的病毒对人类构成了潜在威胁。了解和掌握野生

动物所携带的病原谱对于预防和控制疾病的发生具有重要公共卫生意义。本文针对近年来研究发现的蝙蝠携带的重要

病原进展进行综述。
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蝙蝠作为能够飞行迁徙并且分布广泛的第二大哺乳动物群

体，在花粉传播和害虫天敌中扮演着重要角色。然而，近年来

蝙蝠作为与新出现传染病病原体相关的可“在线更新”的天然

病毒库中的作用越来越引起重视。在全球肆虐的新型冠状病

毒肺炎疫情爆发前，大约有１００余种蝙蝠携带病毒被报道。随

着鉴定手段的多样化，特别是二代测序技术的应用，自最初的

严重急性呼吸系统综合征（ｓｅｖｅｒｅａｃｕｔｅｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙｓｙｎｄｒｏｍｅ，

ＳＡＲＳ）爆发以来，已被识别的蝙蝠携带病毒数量急剧增加，包

括一些重要的新发病原体如２０１９新型冠状病毒（ＳＡＲＳＣｏＶ

２），ＳＡＲＳ 冠 状 病 毒 （ＳＡＲＳＣｏＶ），中 东 呼 吸 综 合 征 病 毒

（ＭＥＲＳＣｏＶ），尼帕病毒 （Ｎｉｐａｈｖｉｒｕｓ，ＮｉＶ），亨德拉病毒

（Ｈｅｎｄｒａｖｉｒｕｓ，ＨｅＶ），埃博拉病毒（Ｅｂｏｌａｖｉｒｕｓ，ＥＢＯＶ）和马尔

堡病毒（Ｍａｒｂｕｒｇｖｉｒｕｓｅｓ）等
［１］。这些病原体大多数是公认的

新病毒种或基因型。然而被这些不同病毒感染的蝙蝠很少显

示疾病的临床症状，人类对于这些病毒的发病机制及蝙蝠传播

的病毒对公众健康的潜在威胁仍鲜有报道［２］。本综述简要介

绍了蝙蝠携带病毒的研究进展。

１　蝙蝠在病毒传播中的特殊特征

蝙蝠是属于翼手目（ｃｈｉｒｏｐｔｅｒａ）且数量仅次于啮齿类动物
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的第二大类哺乳动物，共包含１９个科９６２种，在全球范围内分

布广泛［３４］。蝙蝠具有长距离飞行的能力和夜间活动这两大显

著特征，这使得它们可以在较短时间内大规模的跨越水域，且

大部分蝙蝠是群居生活［５］，这些特征使得在野外条件下研究蝙

蝠及其携带病原体存在困难，由于这些限制，大多数关于蝙蝠

及其病毒关系的研究依赖于对蝙蝠自然种群的病毒学研究和

血清学测试。虽然目前在蝙蝠体内检测或分离到１００多种病

毒，但只有少数种类被认为对人类的健康具有严重威胁［６７］。

尽管如此，随着人类对蝙蝠栖息地的不断侵犯，以及有些农业

和畜牧业生产习惯影响，甚至是部分地区有以蝙蝠作为食物的

习俗，都导致蝙蝠病毒跨种传播的机会增加，使蝙蝠在携带和

传播病毒上起到十分重要的公共卫生意义［２］。

２　蝙蝠携带的几种重要病毒研究进展

２．１　冠状病毒　在过去的十几年中，世界各地包括亚洲，欧

洲，非洲，美洲等大量的冠状病毒在多种蝙蝠种类体内被发现。

冠状病毒中Ａｌｐｈａ冠状病毒和Ｂｅｔａ冠状病毒感染哺乳动物，

在１５种病毒种中有７种亚类在蝙蝠体内被发现，蝙蝠被认为

是这两种病毒亚型的主要宿主并且在这两类病毒进化过程中

发挥重要作用［８］。特别是有研究表明蝙蝠很有可能是引起

ＳＡＲＳ流行、ＭＥＲＳ流行以及ＳＡＲＳＣｏＶ２流行重要公共卫生

事件的病毒来源，使得蝙蝠携带冠状病毒备受关注。

最初在２００５年，研究发现在蝙蝠体内存在ＳＡＲＳ样冠状

病毒，这两株冠状病毒株和感染人类的ＳＡＲＳ冠状病毒同源性

达到８７％～９２％
［９１０］，随后有大量的ＳＡＲＳ样冠状病毒在中国

不同区域的菊头蝠体内被发现，但序列分析比对发现这些

ＳＡＲＳ样冠状病毒在Ｓ区域，ＯＲＦ８，ＯＲＦ３这些高突变位置和

ＳＡＲＳ冠状病毒存在差异，特别是受体分析显示这些ＳＡＲＳ样

冠状病毒蝙蝠源的Ｓ蛋白的ＲＢＤ区域不能和人的血管紧张素

转换酶２（ＡＣＥ２）受体相结合
［１１１２］，质疑蝙蝠源的冠状病毒并

不是ＳＡＲＳ冠状病毒的祖先。２０１３年石正丽等
［１３］报道在中国

云南采集到蝙蝠粪便组织中分离培养到活的ＳＡＲＳ样冠状病

毒 （ｂａｔＳＬＣｏＶＷＩＶ１），并且序列比对分析显示该病毒序列在

ＲＢＤ区域和感染人类ＳＡＲＳ冠状病毒同源性达到９９．９％，并

且能够利用ＡＣＥ２受体，通过５年的对同一洞穴的长期监测

显示ＳＡＲＳ冠状病毒的所有基因组成能够在该洞穴中蝙蝠来

源冠状病毒中找到，并且这些ＳＡＲＳ样冠状病毒在同一洞穴中

发生着高频重组事件［１４］，表明引发２００３年重要公卫事件来源

的ＳＡＲＳ冠状病毒是来源于蝙蝠。

在新冠疫情之初，Ｚｈｏｕ等
［１５］研究发现来自云南蝙蝠来源

的蝙蝠冠状病毒ＢａｔＣｏＶＲａＴＧ１３病毒是目前发现的基因组序

列与新冠病毒最相近的动物来源的冠状病毒。蝙蝠起源的

ＲａＴＧ１３是目前与系统发育关系密切的病毒。ＳＡＲＳＣｏＶ２可

以诱导对ＲａＴＧ１３产生强烈的交叉反应性抗体，并鉴定出一种

ＳＡＲＳＣｏＶ２单克隆抗体ＣＢ６，它可以交叉中和ＲａＴＧ１３假病

毒，强调了对蝙蝠宿主携带的冠状病毒进行持续监测的重要

性，以防止冠状病毒再次外溢［１６］。史卫峰等［？］报告了来自中

国云南省的其他蝙蝠冠状病毒的发现，研究描述了２０１９年５

月２０２０年１１月期间从中国云南省一个小地理区域收集的４１１

个蝙蝠样本的元转录组学研究，该研究确定了２４个冠状病毒

基因组全长序列，包括４个新型 ＳＡＲＳＣｏＶ２ 相关和３个

ＳＡＲＳＣｏＶ相关病毒。其中来源中华菊头蝠的病毒 ＲｐＹＮ０６

在大部分基因组中是ＳＡＲＳＣｏＶ２的近亲，尽管它具有更多样

化的刺突基因。其他３种与ＳＡＲＳＣｏＶ２相关的冠状病毒携

带一个基因上独特的刺突基因，该基因可以在体外与ｈＡＣＥ２

受体弱结合。生态模型预测了多达２３种菊头蝠蝙蝠物种的共

存，最大的连续热点从老挝南部和越南延伸到中国南部。等 在

东南亚泰国发现了一种于２０２０年６月从泰国分离的新型蝙蝠

（犚．犪犮狌犿犻狀犪狋狌狊）冠状病毒（ＲａｃＣＳ２０３），发现与此次得到的病

毒ＲｍＹＮ０２密切相关。这些研究提示，亚洲广大地区的蝙蝠

携带与ＳＡＲＳＣｏＶ２密切相关的冠状病毒，并且这些病毒的系

统发育和基因组多样性可能被低估了［１８］。

２０１２年发生在２７个国家２０９０起病例，高达３４．９％的致

死率的 ＭＥＲＳ疫情引发关注
［１９２１］，它的病原 ＭＥＲＳ冠状病毒

同样属于 Ｂｅｔａ冠状病毒并且能够利用人类的二肽基肽酶

（ｄｉｐｅｐｔｉｄｙｌｐｅｐｔｉｄａｓｅ，Ｈｄｐｐ４）受体进入到细胞。关于该病毒的

宿主起源问题，从最初的单峰骆驼身上转移到蝙蝠作为该病毒

宿主起源可能的研究［２２］。从最初在我国香港地区的扁颅蝠和

日本伏翼蝠体内发现的冠状病毒ＢａｔｃｏｖＨＫＵ４和 Ｂａｔｃｏｖ

ＨＫＵ５与该病毒同源性超过９０％
［２３］，然而这两种冠状病毒中

只有ＢａｔｃｏｖＨＫＵ４能够利用 Ｈｄｐｐ４受体进入细胞，来自美国

的课题组最新鉴定的 ＢａｔｃｏｖＨＫＵ２５同样和感染人类的

ＭＥＲＳ冠状病毒同源性达到７３．９％，进一步分析表明它结合

Ｈｄｐｐ４受体的能力介于 ＨＫＵ４和 ＨＫＵ５之间，这些研究不仅

证实引发 ＭＥＲＳ疫情的 ＭＥＲＳ冠状病毒起源来源于蝙蝠，而

且表明其Ｓ蛋白结合 Ｈｄｐｐ４受体的能力也在不断的进化过程

中［２４２５］。

２．２　流感病毒　流感病毒特别是甲型流感一直备受关注，在

各个动物宿主中存在的病毒片段之间的重组是导致流感病毒

暴发流行的重要因素。大多数甲型流感病毒（ＩｎｆｌｕｅｎｚａＡ

ｖｉｒｕｓ，ＩＡＶ）是在水禽类动物中循环，但是那些被感染的哺乳动

物宿主被认为是传播病毒给人类的更大潜在威胁［２６］。最近，

蝙蝠才被认为是这种ＩＡＶ栖息地的一部分，在新大陆蝙蝠厄

瓜多尔黄肩蝠和中分别发现了两个系统发育上不同的ＩＡＶ谱

系，分别命名为 Ｈ１７Ｎ１０ 和 Ｈ１８Ｎ１１
［２７２９］。同样，东半球蝙蝠也

可能携带流感病毒，例如在埃及果蝠（Ｒｏｕｓｅｔｔｕｓａｅｇｙｐｔｉａｃｕｓ）中

发现的基因不同的 Ｈ９Ｎ２ 病毒
［３０］。在新旧世界蝙蝠中发现流

感病毒确实严重挑战了以前对ＩＡＶ宿主范围和系统发育的概

念。早在２０１２年，Ｃｕｉ等
［２４］首次在瓜地马拉地区的小黄肩蝠

体内通过ＲＴＰＣＲ的方法鉴定到一种新亚型流感病毒归类为

Ｈ１７Ｎ１０，尽管该病毒和已知的甲型流感病毒差异显著，在 ＨＡ

和ＮＡ基因比对显示与已知的甲型流感病毒同源性只有４５％

和２４％，但是该病毒能够与人肺细胞系Ａ５４９发生反应并高效

识别人流感（Ａ／ＷＳＮ／３３）的受体，表明其对人类感染存在潜在

威胁，并在秘鲁的平脸果蝠中同样利用ＲＴＰＣＲ的方法鉴定出

新的甲型流感病毒亚型 Ｈ１８Ｎ１１，同时以ＥＬＡＳＡ法血清学检测

该病毒在秘鲁蝙蝠中的阳性率，发现该病毒在１１０只蝙蝠中阳

性率达到５０％（５５／１１０），进化分析表明在这些地区的蝙蝠拥有

比其他哺乳动物和鸟类更多的流感病毒的遗传多样性，这就为

这些丰富的亚型之间发生重组制造新的流感疫情提供了可能。

尽管研究表明该蝙蝠来源的流感病毒的 ＮＳ１蛋白并不能像其

他流感病毒一样结合宿主的ｐ８５β受体并激活ＰＩ３Ｋ信号通路，

但蝙蝠源性的流感病毒如何和细胞相识别，能否通过基因重组
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感染人类尚不清楚［２７］。

２．３　轮状病毒　Ａ型轮状病毒是３７致婴幼儿腹泻的重要病

原体，在５岁以下幼儿中每年致约４０００００例儿童感染并致死，

特别是在一些欠发达国家。除了能感染类，ＲＶＡ在鸟类，和一

些哺乳动物中包括猫、犬、猪、牛、马等宿主中也分布广泛［３１３２］。

随着二代测序技术的发展，病毒宏基因组学在近些年广泛应用

于蝙蝠的病毒携带调查研究。２０１０年，Ｅｓｏｎａ等
［３３］在非洲肯

尼亚稻草果蝠中首次检测到轮状病毒的存在，将轮状病毒的感

染宿主扩大到了蝙蝠，并且其基因同已知病毒有很大的遗传差

异，证明蝙蝠体内的轮状病毒是一种新型的轮状病毒。Ｈｅ等

在［３３］中国云南的小蹄蝠中检测到轮状病毒，并且利用敏感细

胞 Ｍａｒｃ１４５ 首 次 分 离 得 到 蝙 蝠 轮 状 病 毒 株 ＭＳＬＨ１４。

ＭＳＬＨ１４基因片段与已知基因型有高于界值的同源性，但并非

达到很高的水平，说明其是一个重组病毒株，并且与其同源性

较高的病毒都来源于猫／犬轮状病毒，即具有感染猫犬的潜质。

之后，Ｙｉｎｄａ等
［３５３６］在巴西、喀麦隆等地蝙蝠体内检测到轮状

病毒并成功分离。２０１７年，Ｈｅ等
［３７］在云南、广西和广东首次

使用血清学方法—间接免疫荧光对蝙蝠体内的轮状病毒进行

筛查，该方法对于抗体检测的阳性率明显高于对核酸ＲＮＡ的

检测。并且分离得到４株轮状病毒株，其中值得注意的是，

ＬＺＨＰ２株与轮状病毒株 Ｍ２１０２高度同源，其 ＶＰ７、ＶＰ４、

ＶＰ６、ＮＳＰ３和 ＮＳＰ４基因节段与轮状病毒株相应片段具有

９５％到９８％相似度，证明其存在跨种传播给类的潜在可能性。

２．４　星状病毒　星状病毒科包括禽星状病毒和哺乳动物星状

病毒属，星状病毒既可感染，也可感染牛、羊、猪、狗、鹿、火鸡、

鸭、鼠等多种动物，导致不同程度的胃肠炎。自１９７５年星状病

毒首次在腹泻患儿粪便标本中检出后，目前根据国际病毒分类

委员会分类，星状病毒属可分为３个亚种，其中１９种哺乳动物

病毒，在许多家畜，包括蝙蝠，以及类中都有广泛的地理分布。

大多数由星状病毒引起的感染被认为是无症状的，但是，取决

于受影响的物种，受影响的宿主的年龄和免疫状态，感染也可

能引起腹泻，肝炎、肾炎甚至脑炎等症状。蝙蝠中，星状病毒多

见于明显健康的动物［３８］。自２００８以来，已经发现越来越多的

蝙蝠物种携带有明显的流行性和多样性的星状病毒，虽然没有

数据可以统计出世界范围内的蝙蝠的星状病毒携带率，但是根

据已有的数据可以得出近１／３的蝙蝠种类携带星状病毒
［３９］。

Ｚｈｕ等
［４０］利用ＰＣＲ法首次从９种不同的表明健康的食虫类蝙

蝠直肠拭子中扩增出星状病毒的序列，他们发现在一年中不同

时间蝙蝠的新鲜粪便中的星状病毒序列的检出率高达５４％并

且这些序列显示出高度的遗传多样性。尽管星状病毒的检出

率受检测方法和检测的种类影响，但是Ｌａｃｒｏｉｘ等通过检测来

自柬埔寨和老挝１８７６只不同种类的蝙蝠，总体来看星状病毒

在蝙蝠体内的检出率要高于在啮齿类动物中的检出率，且在

Ｍｙｏｔｉｓ蝙蝠中阳性检出率最高
［４１］。在中国，Ｈｕ等

［４２］利用类

似的方法在５００只样本中检出阳性率达到４４．８％，并发现在相

比于不同地点，不同蝙蝠种类中检出率差异更加显著。在３２１

只蝙蝠中进行检测发现，阳性检出率在５５只长翼蝠中最高达

到３６．３。然而星状病毒在欧洲的检出率相对较低，尽管如此在

特定的蝙蝠种类中星状病毒表现出高检出率，包括长翼蝠

（８０％），水鼠耳蝠（６４％）和纳氏鼠耳蝠（４０％）
［４３］。

２．５　狂犬病毒（Ｌｙｓｓａｖｉｒｕｓ）　狂犬病病毒为弹状病毒科

（Ｒｈａｂｄｏｖｉｒｉｄａｅ）狂犬病毒属（Ｌｙｓｓａｖｉｒｕｓ），是一种古老的兽共

患病病毒。根据报道在狂犬病毒属１４个成员中，除了 Ｍｏｋｏｌａ

ｖｉｒｕｓ（ＭＯＫＶ）和ＩｋｏｍａＬｙｓｓａｖｉｒｕｓＩＫＯＶ），蝙蝠被认为是余下

的１２种病毒成员的自然宿主
［４４］。在美洲，蝙蝠是狂犬病毒的

主要宿主。２００３年到２０１７年期间美国发生的２０例原发性狂

犬病病例中有１７例与蝙蝠暴露有关。有研究者对２０１６年到

２０１７年间采集的２９２８只蝙蝠标本进行检测，结果表明狂犬病

毒的阳性率在６％（１７６只阳性），并且在大棕蝠中的阳性检测

率最高［４５］。欧洲蝙蝠狂犬病病例主要和欧洲蝙蝠狂犬病病毒

１型（ＥＢＬＶ１）和欧洲蝙蝠狂犬病病毒２型（ＥＢＬＶ２）两种病毒

有关，在１９７７年到２０１６年期间，共有１１８３例蝙蝠携带狂犬病

毒被报道，在这些被报道的病例中８０％来自于荷兰（３３％），德

国（２７％），丹麦（２１％）这３个国家，而这其中的大多数（９７％）

病毒归为ＥＢＬＶ１。ＥＢＬＶ１的宿主主要为大棕蝠和褐黄蝠，

目前至少发生两起确认的ＥＢＬＶ１跨种感染类引起狂犬病的

发生事件。尽管在美洲和欧洲蝙蝠作为狂犬病毒的主要宿主，

且分离得到的狂犬病毒的种类越来越多，但是作为狂犬病重灾

区的我国，狂犬病病犬和病猫为狂犬病的最主要的传染源，极

少有蝙蝠狂犬病报道，最早在２００２年有报道在吉林省１名电

视台工作员耳朵被蝙蝠咬伤后，患者出现狂犬病的临床特征，

由于疫情报道不及时，未能分离到病毒。Ｆｅｎｇ等
［４６４７］在白腹

管鼻蝠的脑内分离到１株小鼠致死性病毒，基因序列比对显

示，该毒株的氨基酸序列与首次分离自俄罗斯伊尔库茨克的分

离株ＩＲＫＶ（分离自白腹管鼻蝠）一致性为９２．４％，与俄罗斯远

东地区的分离自因蝙蝠抓伤而感染死亡的人脑组织分离株

Ｏｚｅｒｎｏｅ一致性为９８．９％，而与其他狂犬病毒种的一致性仅为

７０％７９．２％。造成我国蝙蝠携带狂犬病毒携带率低的可能由

于对于野生动物如蝙蝠的监测体系不够完善，也可能是我国的

蝙蝠种类对于狂犬病毒的携带率较低。

２．６　埃博拉病毒　埃博拉病毒属丝状病毒科，由于其能引发

人类和灵长类动物产生埃博拉出血热的烈性传染病，有很高的

死亡率，从而引起医学界的广泛关注和重视。２０１４年在西非爆

发的埃博拉疫情造成感染病例（包括疑似病例）达１９０３１人，其

中死亡人数达到７３７３人，世界各国包括中国在内纷纷向该地

区实行国际援助，该疫情成为全球性的重大公共卫生事

件［４８４９］。关于该病毒的宿主研究备受关注，早在２００５年Ｔａｎｇ

等［４７］提出果蝠可作为埃博拉病毒的自然宿主，他们在包括６７９

只蝙蝠、２２２只鸟和１２９只小型陆生脊椎动物进行埃博拉病毒

的检测，结果表明在锤头果蝠（４／２１阳性）、富氏饰肩果蝠（５／

１１７阳性）和小领果蝠４／１４１阳性）脾脏和肝脏组织中检测到埃

博拉病毒的核酸证据，再锤头果蝠（４／１７阳性）、富氏饰肩果蝠

８／１１７阳性）和小领果蝠（４／５８阳性）的血清中检测到埃博拉病

毒的血清抗体。随后在非洲果蝠和菲律宾抱尾果蝠的蝙蝠血

清中都有检测到阳性结果［５０５１］，在Ｙｕａｎ等
［５２］对８４３只蝙蝠进

行了血清学的ＥＬＩＳＡ检测，结果表明总的阳性检出率为３２／

８４３（３．８％），其中在大翼手亚目蝙蝠中的检出率最高，果蝠中

的检出率为８．７３％（１１／１２６）而短吻果蝠中检出率为１００％（２／

２），更为重要的是有实验表明埃博拉病毒能够在北非果蝠来源

的Ｒ０６Ｅ细胞系中增殖，而野外感染病毒的蝙蝠大部分并没有

发病的症状，说明蝙蝠在该病毒传播中起到重要作用［５３５４］。

２．７　其他重要病毒　尼帕病毒（ＮＩＶ）是一种重要的人兽共患
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病病毒，１９９８年首次在马来西亚被发现，当时导致了猪群出现

呼吸道疾病和人类脑炎的爆发，尼帕病毒和亨德拉病毒被归为

一个新的单独种属，属于副粘病毒科［５５］。血清学显示在疾病

爆发区域一些动物例如狗，猫和小马的血清中有特异的抗尼帕

病毒抗体，而野猪，野外狩猎的啮齿动物的血清学检测都为阴

性［５６］。研究表明在对１４个种群的蝙蝠的血清学研究中，小狐

蝠和大狐蝠这两种果蝠血清检测率为３１％和１７％。同时尼帕

病毒在狐蝠的尿液中和他们吃的水果中检测到，序列分析显示

检测的新病毒序列和感染猪类和人类的病毒核酸基本相同（５６

ｎｔ差异）
［５７５８］。在狐蝠中再次分离到和感染人类的尼帕病毒序

列相近的病毒（９８ｎｔ差异），这些血清学证据和病毒分离证据

都表明果蝠可以作为尼帕病毒的天然宿主［５９６０］。亨德拉病毒

（Ｈｅｎｄｒａｖｉｒｕｓ，ＨｅＶ）于１９９４年在澳大利亚首次被发现，它在

马和人群中引起严重的呼吸道和神经系统疾病［６１］。随后展开

多项针对病原宿主的研究包括对２４１１匹马和来自４６种动物

的５２６４份血清进行了 ＨｅＶ 抗体的尖刺，检测结果都为阴

性［６２］。一项流行病学调查指出，果蝠有可能是该病原的天然

宿主，２２４份果蝠血清样本中有２０份含有 ＨｅＶ 特异性抗

体［６３］。直到２０００年 Ｈａｌｐｉｎ等
［６４］从４６０只果蝠中的两只的尿

液和肺组织中分离到３株病毒，并且核酸测序结果表明该病毒

正是 ＨｅＶ。ＨｅＶ的分离、血清学和流行病学证据表明果蝙蝠

是澳大利亚 ＨｅＶ的天然宿主。马尔堡病毒同样也在蝙蝠中存

在［６５］，实验证实病毒能够在埃及蝙蝠丢弃的水果中存在长达６

ｈ
［６６］。

３　小结

随着人们对蝙蝠传播的病毒关注，以及现代检测技术的提

高，人们不断地从世界各地的蝙蝠中检测或分离出新的病毒。

近年来，病毒宏基因组学的发展，可以为蝙蝠病毒多样性研究

多种视角［６７６９］。迄今为止，在蝙蝠中检测到的病毒可分为多达

２２个科，其中许多是新病毒。这些新型病毒中的许多对人类的

致病性尚不清楚，需要进一步努力确定它们对人类的潜在威

胁。此外，在更多的蝙蝠物种中也检测到先前已知的蝙蝠传播

的病毒，并且这些病毒的地理分布也在扩大。随着人类活动与

蝙蝠的栖息地日益重叠，蝙蝠传播的病毒引起的新出现的传染

病的可能性进一步增加。然而，关于蝙蝠传播的病毒的暂时载

体、病毒免疫耐受的机制、病毒脱落的途径、病毒能存活时间及

感染蝙蝠病毒的人或中间动物感染的危险因素等系列问题仍

然需要深入去解决。

【参考文献】

［１］　ＩｒｖｉｎｇＡＴ，ＡｈｎＭ，ＧｏｈＧ，ｅｔａｌ．Ｌｅｓｓｏｎｓｆｒｏｍｔｈｅｈｏｓｔｄｅｆｅｎｃｅｓ

ｏｆｂａｔｓ，ａｕｎｉｑｕｅｖｉｒａｌｒｅｓｅｒｖｏｉｒ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２０２１，５８９（７８４２）：

３６３３７０．

［２］　ＬｅｔｋｏＭ，ＳｅｉｆｅｒｔＳＮ，ＯｌｉｖａｌＫＪ，ｅｔａｌ．Ｂａｔｂｏｒｎｅｖｉｒｕｓｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，

ｓｐｉｌｌｏｖｅｒａｎｄｅｍｅｒｇｅｎｃｅ［Ｊ］．ＮａｔＲｅｖＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０２０，１８（８）：４６１

４７１．

［３］　ＳｍｉｔｈＩ，ＷａｎｇＬＦ．Ｂａｔｓａｎｄｔｈｅｉｒｖｉｒｏｍｅ：ａｎｉｍｐｏｒｔａｎｔｓｏｕｒｃｅｏｆ

ｅｍｅｒｇｉｎｇｖｉｒｕｓｅｓｃａｐａｂｌｅｏｆｉｎｆｅｃｔｉｎｇｈｕｍａｎｓ［Ｊ］．ＣｕｒｒＯｐｉｎ

Ｖｉｒｏｌ，２０１３，３（１）：８４９１．

［４］　ＣａｌｉｓｈｅｒＣＨ，ＣｈｉｌｄｓＪＥ，ＦｉｅｌｄＨＥ，ｅｔａｌ．Ｂａｔｓ：ｉｍｐｏｒｔａｎｔｒｅｓｅｒｖｏｉｒ

ｈｏｓｔｓｏｆｅｍｅｒｇｉｎｇｖｉｒｕｓｅｓ［Ｊ］．ＣｌｉｎＭｉｃｒｏｂｉｏｌＲｅｖ，２００６，１９（３）：

５３１５４５．

［５］　ＶｏｉｇｔＣＣ，ＦｒｉｃｋＷＦ，ＨｏｌｄｅｒｉｅｄＭＷ，ｅｔａｌ．Ｐｒｉｎｃｉｐｌｅｓａｎｄｐａｔｔｅｒｎｓ

ｏｆｂａｔｍｏｖｅｍｅｎｔｓ：ｆｒｏｍａｅｒｏｄｙｎａｍｉｃｓｔｏｅｃｏｌｏｇｙ［Ｊ］．ＱＲｅｖＢｉｏｌ，

２０１７，９２（３）：２６７２８７．

［６］　ＬｕｉｓＡＤ，ＨａｙｍａｎＤＴ，ＯＳｈｅａＴＪ，ｅｔａｌ．Ａｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｂａｔｓ

ａｎｄｒｏｄｅｎｔｓａｓｒｅｓｅｒｖｏｉｒｓｏｆｚｏｏｎｏｔｉｃｖｉｒｕｓｅｓ：ａｒｅｂａｔｓｓｐｅｃｉａｌ？

［Ｊ］．ＰｒｏｃＢｉｏｌＳｃｉ，２０１３，２８０（１７５６）：２０１２２７５３．

［７］　 ＨａｙｗａｒｄＪＡ，Ｔａｃｈｅｄｊｉａｎ Ｇ．ＲｅｔｒｏｖｉｒｕｓｅｓｏｆＢａｔｓ：ａＴｈｒｅａｔ

ＷａｉｔｉｎｇｉｎｔｈｅＷｉｎｇｓ？［Ｊ］．ｍＢｉｏ，２０２１，１２（５）：ｅ１９４１２１．

［８］　 ＷｏｏＰＣ，ＬａｕＳＫ，Ｌａｍ ＣＳ，ｅｔａｌ．Ｄｉｓｃｏｖｅｒｙｏｆｓｅｖｅｎｎｏｖｅｌ

Ｍａｍｍａｌｉａｎａｎｄａｖｉａｎｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓｅｓｉｎｔｈｅｇｅｎｕｓｄｅｌｔａｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ

ｓｕｐｐｏｒｔｓｂａｔｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓｅｓａｓｔｈｅｇｅｎｅｓｏｕｒｃｅｏｆａｌｐｈａｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ

ａｎｄｂｅｔａｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓａｎｄａｖｉａｎｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓｅｓａｓｔｈｅｇｅｎｅｓｏｕｒｃｅｏｆ

ｇａｍｍａｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓａｎｄｄｅｌｔａｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ［Ｊ］．ＪＶｉｒｏｌ，２０１２，８６（７）：

３９９５４００８．

［９］　ＬｉＷ，ＳｈｉＺ，ＹｕＭ，ｅｔａｌ．ＢａｔｓａｒｅｎａｔｕｒａｌｒｅｓｅｒｖｏｉｒｓｏｆＳＡＲＳｌｉｋｅ

ｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓｅｓ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，２００５，３１０（５７４８）：６７６６７９．

［１０］　ＬａｕＳＫ，ＷｏｏＰＣ，ＬｉＫＳ，ｅｔａｌ．Ｓｅｖｅｒｅａｃｕｔｅｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ

ｓｙｎｄｒｏｍｅｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓｌｉｋｅｖｉｒｕｓｉｎＣｈｉｎｅｓｅｈｏｒｓｅｓｈｏｅｂａｔｓ［Ｊ］．

ＰｒｏｃＮａｔｌＡｃａｄＳｃｉＵＳＡ，２００５，１０２（３９）：１４０４０１４０４５．

［１１］　ＲｅｎＷ，ＱｕＸ，ＬｉＷ，ｅｔａｌ．Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｉｎｒｅｃｅｐｔｏｒｕｓａｇｅｂｅｔｗｅｅｎ

ｓｅｖｅｒｅａｃｕｔｅｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙｓｙｎｄｒｏｍｅ（ＳＡＲＳ）ｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓａｎｄ

ＳＡＲＳｌｉｋｅｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓｏｆｂａｔｏｒｉｇｉｎ［Ｊ］．ＪＶｉｒｏｌ，２００８，８２（４）：

１８９９１９０７．

［１２］　 ＤｒｅｘｌｅｒＪＦ，ＧｌｏｚａＲａｕｓｃｈ Ｆ，Ｇｌｅｎｄｅ Ｊ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｉｃ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｓｅｖｅｒｅａｃｕｔｅｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙｓｙｎｄｒｏｍｅｒｅｌａｔｅｄ

ｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ ｉｎ Ｅｕｒｏｐｅａｎ ｂａｔｓ ａｎｄ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ

ｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｐａｒｔｉａｌ ＲＮＡｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ＲＮＡ

ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ［Ｊ］．ＪＶｉｒｏｌ，２０１０，８４（２１）：１１３３６

１１３４９．

［１３］　ＧｅＸＹ，ＬｉＪＬ，ＹａｎｇＸＬ，ｅｔａｌ．Ｉｓｏｌａｔｉｏｎａｎｄｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆａ

ｂａｔＳＡＲＳｌｉｋｅｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓｔｈａｔｕｓｅｓｔｈｅＡＣＥ２ｒｅｃｅｐｔｏｒ［Ｊ］．

Ｎａｔｕｒｅ，２０１３，５０３（７４７７）：５３５５３８．

［１４］　ＨｕＢ，ＺｅｎｇＬＰ，ＹａｎｇＸＬ，ｅｔａｌ．Ｄｉｓｃｏｖｅｒｙｏｆａｒｉｃｈｇｅｎｅｐｏｏｌｏｆ

ｂａｔＳＡＲＳｒｅｌａｔｅｄｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓｅｓｐｒｏｖｉｄｅｓｎｅｗｉｎｓｉｇｈｔｓｉｎｔｏｔｈｅ

ｏｒｉｇｉｎｏｆＳＡＲＳｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ［Ｊ］．ＰＬｏＳＰａｔｈｏｇ，２０１７，１３（１１）：

ｅ１００６６９８．

［１５］　ＺｈｏｕＰ，ＹａｎｇＸＬ，ＷａｎｇＸＧ，ｅｔａｌ．Ａｐｎｅｕｍｏｎｉａｏｕｔｂｒｅａｋ

ａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈａｎｅｗｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓｏｆｐｒｏｂａｂｌｅｂａｔｏｒｉｇｉｎ［Ｊ］．

Ｎａｔｕｒｅ，２０２０，５７９（７７９８）：２７０２７３．

［１６］　ＬｉｕＫ，ＰａｎＸ，ＬｉＬ，ｅｔａｌ．Ｂｉｎｄｉｎｇａｎｄｍｏｌｅｃｕｌａｒｂａｓｉｓｏｆｔｈｅｂａｔ

ｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓＲａＴＧ１３ｖｉｒｕｓｔｏ ＡＣＥ２ｉｎｈｕｍａｎｓａｎｄｏｔｈｅｒ

ｓｐｅｃｉｅｓ［Ｊ］．Ｃｅｌｌ，２０２１，１８４（１３）：３４３８３４５１．

［１７］　ＷａｃｈａｒａｐｌｕｅｓａｄｅｅＳ，ＴａｎＣＷ，ＭａｎｅｅｏｒｎＰ，ｅｔａｌ．Ｅｖｉｄｅｎｃｅｆｏｒ

ＳＡＲＳＣｏＶ２ｒｅｌａｔｅｄｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓｅｓｃｉｒｃｕｌａｔｉｎｇｉｎ ｂａｔｓａｎｄ

ｐａｎｇｏｌｉｎｓｉｎＳｏｕｔｈｅａｓｔＡｓｉａ［Ｊ］．ＮａｔＣｏｍｍｕｎ，２０２１，１２（１）：

９７２．

［１８］　Ｚｈｏｕ Ｈ，ＪｉＪ，Ｃｈｅｎ Ｘ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｎｏｖｅｌｂａｔ

ｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓｅｓｓｈｅｄｓｌｉｇｈｔｏｎｔｈｅｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｏｒｉｇｉｎｓｏｆＳＡＲＳ

ＣｏＶ２ａｎｄｒｅｌａｔｅｄｖｉｒｕｓｅｓ［Ｊ］．Ｃｅｌｌ，２０２１，１８４（１７）：４３８０４３９１．

［１９］　ＺａｋｉＡＭ，ｖａｎＢｏｈｅｅｍｅｎＳ，ＢｅｓｔｅｂｒｏｅｒＴＭ，ｅｔａｌ．Ｉｓｏｌａｔｉｏｎｏｆａ

ｎｏｖｅｌｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓｆｒｏｍａｍａｎｗｉｔｈｐｎｅｕｍｏｎｉａｉｎＳａｕｄｉＡｒａｂｉａ

［Ｊ］．ＮＥｎｇｌＪＭｅｄ，２０１２，３６７（１９）：１８１４１８２０．

［２０］　ＢｅｒｍｉｎｇｈａｍＡ，ＣｈａｎｄＭＡ，ＢｒｏｗｎＣＳ，ｅｔａｌ．Ｓｅｖｅｒｅｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ

ｉｌｌｎｅｓｓｃａｕｓｅｄｂｙａｎｏｖｅｌｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ，ｉｎａｐａｔｉｅｎｔｔｒａｎｓｆｅｒｒｅｄｔｏ

ｔｈｅＵｎｉｔｅｄＫｉｎｇｄｏｍｆｒｏｍｔｈｅＭｉｄｄｌｅＥａｓｔ，Ｓｅｐｔｅｍｂｅｒ２０１２

·４１１·

中 国 病 原 生 物 学 杂 志

犑狅狌狉狀犪犾狅犳犘犪狋犺狅犵犲狀犅犻狅犾狅犵狔
　
２０２３年１月　第１８卷第１期

Ｊａｎ．２０２３，　Ｖｏｌ．１８，Ｎｏ．１



［Ｊ］．ＥｕｒｏＳｕｒｖｅｉｌｌ，２０１２，１７（４０）：２０２９０．

［２１］　ＧｅｌｄｅｎｈｕｙｓＭ，ＭｏｒｔｌｏｃｋＭ，ＥｐｓｔｅｉｎＪＨ，ｅｔａｌ．ＯｖｅｒｖｉｅｗｏｆＢａｔ

ａｎｄＷｉｌｄｌｉｆｅＣｏｒｏｎａｖｉｒｕｓＳｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅｉｎＡｆｒｉｃａ：ＡＦｒａｍｅｗｏｒｋ

ｆｏｒＧｌｏｂａｌＩｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．Ｖｉｒｕｓｅｓ，２０２１，１３（５）：９３６．

［２２］　Ｅｖｉｄｅｎｃｅｏｆｐｅｒｓｏｎｔｏｐｅｒｓｏｎｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ｗｉｔｈｉｎａｆａｍｉｌｙ

ｃｌｕｓｔｅｒｏｆｎｏｖｅｌｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓ，Ｕｎｉｔｅｄ Ｋｉｎｇｄｏｍ，

Ｆｅｂｒｕａｒｙ２０１３［Ｊ］．ＥｕｒｏＳｕｒｖｅｉｌｌ，２０１３，１８（１１）：２０４２７．

［２３］　ＬａｕＳＫ，ＬｉＫＳ，ＴｓａｎｇＡＫ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆ

Ｂｅｔａｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓｌｉｎｅａｇｅ Ｃ ｖｉｒｕｓｅｓｉｎ ｂａｔｓｒｅｖｅａｌｓ ｍａｒｋｅｄ

ｓｅｑｕｅｎｃｅｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅｉｎｔｈｅｓｐｉｋｅｐｒｏｔｅｉｎｏｆｐｉｐｉｓｔｒｅｌｌｕｓｂａｔ

ｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓＨＫＵ５ｉｎＪａｐａｎｅｓｅｐｉｐｉｓｔｒｅｌｌｅ：ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｆｏｒｔｈｅ

ｏｒｉｇｉｎ ｏｆ ｔｈｅ ｎｏｖｅｌ Ｍｉｄｄｌｅ Ｅａｓｔ ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ ｓｙｎｄｒｏｍｅ

ｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ［Ｊ］．ＪＶｉｒｏｌ，２０１３，８７（１５）：８６３８８６５０．

［２４］　ＣｕｉＪ，ＥｄｅｎＪＳ，ＨｏｌｍｅｓＥＣ，ｅｔａｌ．Ａｄａｐｔｉｖｅｅｖｏｌｕｔｉｏｎｏｆｂａｔ

ｄｉｐｅｐｔｉｄｙｌｐｅｐｔｉｄａｓｅ４（ｄｐｐ４）：ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｆｏｒｔｈｅｏｒｉｇｉｎａｎｄ

ｅｍｅｒｇｅｎｃｅｏｆＭｉｄｄｌｅＥａｓｔｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙｓｙｎｄｒｏｍｅｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ

［Ｊ］．ＶｉｒｏｌＪ，２０１３（１０）：３０４．

［２５］　ＹａｎｇＹ，ＤｕＬ，ＬｉｕＣ，ｅｔａｌ．Ｒｅｃｅｐｔｏｒｕｓａｇｅａｎｄｃｅｌｌｅｎｔｒｙｏｆｂａｔ

ｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ ＨＫＵ４ ｐｒｏｖｉｄｅ ｉｎｓｉｇｈｔ ｉｎｔｏ ｂａｔｔｏｈｕｍａｎ

ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎｏｆＭＥＲＳｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ［Ｊ］．ＰｒｏｃＮａｔｌＡｃａｄＳｃｉＵＳ

Ａ，２０１４，１１１（３４）：１２５１６１２５２１．

［２６］　ＣｉｍｉｎｓｋｉＫ，ＰｆａｆｆＦ，ＢｅｅｒＭ，ｅｔａｌ．Ｂａｔｓｒｅｖｅａｌｔｈｅｔｒｕｅｐｏｗｅｒｏｆ

ｉｎｆｌｕｅｎｚａＡｖｉｒｕｓａｄａｐｔａｂｉｌｉｔｙ［Ｊ］．ＰＬｏＳＰａｔｈｏｇ，２０２０，１６（４）：

ｅ１００８３８４．

［２７］　ＴｏｎｇＳ，ＬｉＹ，ＲｉｖａｉｌｌｅｒＰ，ｅｔａｌ．ＡｄｉｓｔｉｎｃｔｌｉｎｅａｇｅｏｆｉｎｆｌｕｅｎｚａＡ

ｖｉｒｕｓｆｒｏｍｂａｔｓ［Ｊ］．ＰｒｏｃＮａｔｌＡｃａｄＳｃｉＵＳＡ，２０１２，１０９（１１）：

４２６９４２７４．

［２８］　ＣａｍｐｏｓＡ，ＧｏｅｓＬ，ＭｏｒｅｉｒａＳｏｔｏＡ，ｅｔａｌ．ＢａｔＩｎｆｌｕｅｎｚａＡ

（ＨＬ１８ＮＬ１１）ＶｉｒｕｓｉｎＦｒｕｉｔＢａｔｓ，Ｂｒａｚｉｌ［Ｊ］．ＥｍｅｒｇＩｎｆｅｃｔ

Ｄｉｓ，２０１９，２５（２）：３３３３３７．

［２９］　ＴｏｎｇＳ，ＺｈｕＸ，ＬｉＹ，ｅｔａｌ．Ｎｅｗ ｗｏｒｌｄｂａｔｓｈａｒｂｏｒｄｉｖｅｒｓｅ

ｉｎｆｌｕｅｎｚａＡｖｉｒｕｓｅｓ［Ｊ］．ＰＬｏＳＰａｔｈｏｇ，２０１３，９（１０）：ｅ１００３６５７．

［３０］　ＫａｎｄｅｉｌＡ，Ｇｏｍａａ ＭＲ，Ｓｈｅｈａｔａ ＭＭ，ｅｔａｌ．Ｉｓｏｌａｔｉｏｎａｎｄ

ＣｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆａＤｉｓｔｉｎｃｔＩｎｆｌｕｅｎｚａＡＶｉｒｕｓｆｒｏｍＥｇｙｐｔｉａｎ

Ｂａｔｓ［Ｊ］．ＪＶｉｒｏｌ，２０１９，９３（２）：ｅ０１０５９１８．

［３１］　ＴａｔｅＪＥ，ＢｕｒｔｏｎＡＨ，ＢｏｓｃｈｉＰｉｎｔｏＣ，ｅｔａｌ．２００８ｅｓｔｉｍａｔｅｏｆ

ｗｏｒｌｄｗｉｄｅｒｏｔａｖｉｒｕｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄｍｏｒｔａｌｉｔｙｉｎｃｈｉｌｄｒｅｎｙｏｕｎｇｅｒ

ｔｈａｎ５ｙｅａｒｓｂｅｆｏｒｅｔｈｅｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎｏｆｕｎｉｖｅｒｓａｌｒｏｔａｖｉｒｕｓ

ｖａｃｃｉｎａｔｉｏｎｐｒｏｇｒａｍｍｅｓ：ａｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｒｅｖｉｅｗａｎｄｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓ

［Ｊ］．ＬａｎｃｅｔＩｎｆｅｃｔＤｉｓ，２０１２，１２（２）：１３６１４１．

［３２］　ＧｅｌｅｔｕＵＳ，ＵｓｍａｅｌＭＡ，ＢａｒｉＦＤ．ＲｏｔａｖｉｒｕｓｉｎＣａｌｖｅｓａｎｄＩｔｓ

ＺｏｏｎｏｔｉｃＩｍｐｏｒｔａｎｃｅ［Ｊ］．ＶｅｔＭｅｄＩｎｔ，２０２１（２０２１）：６６３９７０１．

［３３］　 Ｅｓｏｎａ ＭＤ，ＭｉｊａｔｏｖｉｃＲｕｓｔｅｍｐａｓｉｃ Ｓ，Ｃｏｎｒａｒｄｙ Ｃ，ｅｔａｌ．

ＲｅａｓｓｏｒｔａｎｔｇｒｏｕｐＡｒｏｔａｖｉｒｕｓｆｒｏｍｓｔｒａｗｃｏｌｏｒｅｄｆｒｕｉｔｂａｔ

（Ｅｉｄｏｌｏｎｈｅｌｖｕｍ）［Ｊ］．ＥｍｅｒｇＩｎｆｅｃｔＤｉｓ，２０１０，１６（１２）：１８４４

１８５２．

［３４］　ＨｅＢ，ＹａｎｇＦ，ＹａｎｇＷ，ｅｔａｌ．ＣｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆａｎｏｖｅｌＧ３Ｐ

［３］ｒｏｔａｖｉｒｕｓｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍａｌｅｓｓｅｒｈｏｒｓｅｓｈｏｅｂａｔ：ａｄｉｓｔａｎｔ

ｒｅｌａｔｉｖｅｏｆｆｅｌｉｎｅ／ｃａｎｉｎｅｒｏｔａｖｉｒｕｓｅｓ［Ｊ］．ＪＶｉｒｏｌ，２０１３，８７（２２）：

１２３５７１２３６６．

［３５］　ＹｉｎｄａＣＫ，Ｚｅｌｌｅｒ Ｍ，ＣｏｎｃｅｉｃａｏＮｅｔｏＮ，ｅｔａｌ．Ｎｏｖｅｌｈｉｇｈｌｙ

ｄｉｖｅｒｇｅｎｔｒｅａｓｓｏｒｔａｎｔｂａｔｒｏｔａｖｉｒｕｓｅｓｉｎ Ｃａｍｅｒｏｏｎ，ｗｉｔｈｏｕｔ

ｅｖｉｄｅｎｃｅｏｆｚｏｏｎｏｓｉｓ［Ｊ］．ＳｃｉＲｅｐ，２０１６（６）：３４２０９．

［３６］　ＭｉｎｏＳ，ＭａｔｔｈｉｊｎｓｓｅｎｓＪ，ＢａｄａｒａｃｃｏＡ，ｅｔａｌ．ＥｑｕｉｎｅＧ３Ｐ［３］

ｒｏｔａｖｉｒｕｓｓｔｒａｉｎ Ｅ３１９８ｒｅｌａｔｅｄｔｏｓｉｍｉａｎ ＲＲＶ ａｎｄｆｅｌｉｎｅ／

ｃａｎｉｎｅｌｉｋｅｒｏｔａｖｉｒｕｓｅｓｂａｓｅｄｏｎｃｏｍｐｌｅｔｅｇｅｎｏｍｅａｎａｌｙｓｅｓ［Ｊ］．

ＶｅｔＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０１３，１６１（３４）：２３９２４６．

［３７］　ＨｅＢ，ＨｕａｎｇＸ，ＺｈａｎｇＦ，ｅｔａｌ．ＧｒｏｕｐＡＲｏｔａｖｉｒｕｓｅｓｉｎＣｈｉｎｅｓｅ

Ｂａｔｓ：ＧｅｎｅｔｉｃＣｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ，Ｓｅｒｏｌｏｇｙ，ａｎｄＥｖｉｄｅｎｃｅｆｏｒＢａｔｔｏ

ＨｕｍａｎＴｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎａｎｄＲｅａｓｓｏｒｔｍｅｎｔ［Ｊ］．ＪＶｉｒｏｌ，２０１７，９１

（１２）：ｅ０２４９３１６．

［３８］　ＷｉｌｄｉＮ，ＳｅｕｂｅｒｌｉｃｈＴ．ＮｅｕｒｏｔｒｏｐｉｃＡｓｔｒｏｖｉｒｕｓｅｓｉｎＡｎｉｍａｌｓ［Ｊ］．

Ｖｉｒｕｓｅｓ，２０２１，１３（７）：１２０１

［３９］　 Ｆｉｓｃｈｅｒ Ｋ，Ｐｉｎｈｏ ＤＲＶ，ＢａｌｋｅｍａＢｕｓｃｈｍａｎｎ Ａ． Ｂａｔ

Ａｓｔｒｏｖｉｒｕｓｅｓ：Ｔｏｗａｒｄｓ Ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｔｈｅ Ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ

ＤｙｎａｍｉｃｓｏｆａＮｅｇｌｅｃｔｅｄＶｉｒｕｓＦａｍｉｌｙ［Ｊ］．Ｖｉｒｕｓｅｓ，２０１７，９

（２）：３４．

［４０］　ＺｈｕＨＣ，ＣｈｕＤ，ＬｉｕＷ，ｅｔａｌ．Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｄｉｖｅｒｓｅａｓｔｒｏｖｉｒｕｓｅｓ

ｆｒｏｍｂａｔｓｉｎＣｈｉｎａ［Ｊ］．ＪＧｅｎＶｉｒｏｌ，２００９，９０（Ｐｔ４）：８８３８８７．

［４１］　ＬａｃｒｏｉｘＡ，ＤｕｏｎｇＶ，ＨｕｌＶ，ｅｔａｌ．Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｂａｔａｓｔｒｏｖｉｒｕｓｅｓ

ｉｎＬａｏＰＤＲａｎｄＣａｍｂｏｄｉａ［Ｊ］．ＩｎｆｅｃｔＧｅｎｅｔＥｖｏｌ，２０１７（４７）：

４１５０．

［４２］　ＨｕＢ，ＣｈｍｕｒａＡＡ，ＬｉＪ，ｅｔａｌ．Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｄｉｖｅｒｓｅｎｏｖｅｌ

ａｓｔｒｏｖｉｒｕｓｅｓｆｒｏｍｓｍａｌｌｍａｍｍａｌｓｉｎＣｈｉｎａ［Ｊ］．ＪＧｅｎＶｉｒｏｌ，

２０１４，９５（Ｐｔ１１）：２４４２２４４９．

［４３］　ＫｅｍｅｎｅｓｉＧ，ＤａｌｌｏｓＢ，ＧｏｒｆｏｌＴ，ｅｔａｌ．ＮｏｖｅｌＥｕｒｏｐｅａｎｌｉｎｅａｇｅｓ

ｏｆｂａｔａｓｔｒｏｖｉｒｕｓｅｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｉｎ Ｈｕｎｇａｒｙ［Ｊ］．ＡｃｔａＶｉｒｏｌ，

２０１４，５８（１）：９５９８．

［４４］　ＬｅｏｎＢ，ＧｏｎｚａｌｅｚＳＦ，ＳｏｌｉｓＬＭ，ｅｔａｌ．Ｒａｂｉｅｓｉｎｃｏｓｔａｒｉｃａｎｅｘｔ

ｓｔｅｐｓｔｏｗａｒｄｓｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇｂａｔｂｏｒｎｅｒａｂｉｅｓａｆｔｅｒｉｔｓｅｌｉｍｉｎａｔｉｏｎ

ｉｎｄｏｇｓ［Ｊ］．ＹａｌｅＪＢｉｏｌＭｅｄ，２０２１，９４（２）：３１１３２９．

［４５］　ＭａＸ，ＭｏｎｒｏｅＢＰ，ＷａｌｌａｃｅＲＭ，ｅｔａｌ．Ｒａｂｉｅｓｓｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅｉｎｔｈｅ

ＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｄｕｒｉｎｇ２０１９［Ｊ］．ＪＡｍ ＶｅｔＭｅｄＡｓｓｏｃ，２０２１，

２５８（１１）：１２０５１２２０．

［４６］　ＦｅｎｇＹ，ＭａＪ，ＳｕｎＳ，ｅｔａｌ．ＥｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｙｏｆＡｎｉｍａｌＲａｂｉｅｓ

Ｃｈｉｎａ，２０１０２０２０［Ｊ］．ＣｈｉｎａＣＤＣＷｋｌｙ，２０２１，３（３９）：８１５８１８．

［４７］　ＴａｎｇＸ，ＬｕｏＭ，ＺｈａｎｇＳ，ｅｔａｌ．Ｐｉｖｏｔａｌｒｏｌｅｏｆｄｏｇｓｉｎｒａｂｉｅｓ

ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ，Ｃｈｉｎａ［Ｊ］．ＥｍｅｒｇＩｎｆｅｃｔＤｉｓ，２００５，１１（１２）：１９７０

１９７２．

［４８］　ＡｙｌｗａｒｄＢ，ＢａｒｂｏｚａＰ，ＢａｗｏＬ，ｅｔａｌ．ＥｂｏｌａｖｉｒｕｓｄｉｓｅａｓｅｉｎＷｅｓｔ

Ａｆｒｉｃａｔｈｅｆｉｒｓｔ ９ ｍｏｎｔｈｓ ｏｆｔｈｅ ｅｐｉｄｅｍｉｃ ａｎｄ ｆｏｒｗａｒｄ

ｐｒｏｊｅｃｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＮＥｎｇｌＪＭｅｄ，２０１４，３７１（１６）：１４８１１４９５．

［４９］　ＬｅｒｏｙＥＭ，ＫｕｍｕｌｕｎｇｕｉＢ，ＰｏｕｒｒｕｔＸ，ｅｔａｌ．Ｆｒｕｉｔｂａｔｓａｓ

ｒｅｓｅｒｖｏｉｒｓｏｆＥｂｏｌａｖｉｒｕｓ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２００５，４３８（７０６８）：５７５

５７６．

［５０］　 ＴａｎｉｇｕｃｈｉＳ，Ｗａｔａｎａｂｅ Ｓ，ＭａｓａｎｇｋａｙＪＳ，ｅｔａｌ．Ｒｅｓｔｏｎ

Ｅｂｏｌａｖｉｒｕｓａｎｔｉｂｏｄｉｅｓｉｎｂａｔｓ，ｔｈｅＰｈｉｌｉｐｐｉｎｅｓ［Ｊ］．ＥｍｅｒｇＩｎｆｅｃｔ

Ｄｉｓ，２０１１，１７（８）：１５５９１５６０．

［５１］　ＯｌｉｖａｌＫＪ，ＩｓｌａｍＡ，ＹｕＭ，ｅｔａｌ．Ｅｂｏｌａｖｉｒｕｓａｎｔｉｂｏｄｉｅｓｉｎｆｒｕｉｔ

ｂａｔｓ，ｂａｎｇｌａｄｅｓｈ［Ｊ］．ＥｍｅｒｇＩｎｆｅｃｔＤｉｓ，２０１３，１９（２）：２７０２７３．

［５２］　ＹｕａｎＪ，ＺｈａｎｇＹ，ＬｉＪ，ｅｔａｌ．Ｓｅｒｏｌｏｇｉｃａｌｅｖｉｄｅｎｃｅｏｆｅｂｏｌａｖｉｒｕｓ

ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｉｎｂａｔｓ，Ｃｈｉｎａ［Ｊ］．ＶｉｒｏｌＪ，２０１２（９）：２３６．

［５３］　ＰａｗｅｓｋａＪＴ，Ｓｔｏｒｍ Ｎ，ＧｒｏｂｂｅｌａａｒＡＡ，ｅｔａｌ．Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ

ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎｏｆＥｇｙｐｔｉａｎＦｒｕｉｔＢａｔｓ（犚狅狌狊犲狋狋狌狊犪犲犵狔狆狋犻犪犮狌狊）

ｗｉｔｈＥｂｏｌａＶｉｒｕｓ［Ｊ］．Ｖｉｒｕｓｅｓ，２０１６，８（２）：：２９．

［５４］　 Ｃａｒｏｎ Ａ，Ｂｏｕｒｇａｒｅｌ Ｍ，ＣａｐｐｅｌｌｅＪ，ｅｔａｌ．Ｅｂｏｌａ Ｖｉｒｕｓ

Ｍａｉｎｔｅｎａｎｃｅ：ＩｆＮｏｔ（Ｏｎｌｙ）Ｂａｔｓ，ＷｈａｔＥｌｓｅ？［Ｊ］．Ｖｉｒｕｓｅｓ，

２０１８，１０（１０）：５４９．

［５５］　ＣｈｕａＫＢ，ＢｅｌｌｉｎｉＷＪ，ＲｏｔａＰＡ，ｅｔａｌ．Ｎｉｐａｈｖｉｒｕｓ：ａｒｅｃｅｎｔｌｙ

ｅｍｅｒｇｅｎｔｄｅａｄｌｙ ｐａｒａｍｙｘｏｖｉｒｕｓ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０００，２８８

·５１１·

中 国 病 原 生 物 学 杂 志

犑狅狌狉狀犪犾狅犳犘犪狋犺狅犵犲狀犅犻狅犾狅犵狔
　
２０２３年１月　第１８卷第１期

Ｊａｎ．２０２３，　Ｖｏｌ．１８，Ｎｏ．１



（５４７０）：１４３２１４３５．

［５６］　ＬｏＭ Ｋ，ＲｏｔａＰＡ．ＴｈｅｅｍｅｒｇｅｎｃｅｏｆＮｉｐａｈｖｉｒｕｓ，ａｈｉｇｈｌｙ

ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｐａｒａｍｙｘｏｖｉｒｕｓ［Ｊ］．ＪＣｌｉｎＶｉｒｏｌ，２００８，４３（４）：３９６

４００．

［５７］　ＹｏｂＪＭ，ＦｉｅｌｄＨ，ＲａｓｈｄｉＡＭ，ｅｔａｌ．Ｎｉｐａｈｖｉｒｕｓｉｎｆｅｃｔｉｏｎｉｎｂａｔｓ

（ｏｒｄｅｒＣｈｉｒｏｐｔｅｒａ）ｉｎｐｅｎｉｎｓｕｌａｒＭａｌａｙｓｉａ［Ｊ］．ＥｍｅｒｇＩｎｆｅｃｔ

Ｄｉｓ，２００１，７（３）：４３９４４１．

［５８］　ＲａｈｍａｎＳＡ，ＨａｓｓａｎＬ，ＥｐｓｔｅｉｎＪＨ，ｅｔａｌ．ＲｉｓｋｆａｃｔｏｒｓｆｏｒＮｉｐａｈ

ｖｉｒｕｓｉｎｆｅｃｔｉｏｎａｍｏｎｇｐｔｅｒｏｐｉｄｂａｔｓ，ＰｅｎｉｎｓｕｌａｒＭａｌａｙｓｉａ［Ｊ］．

ＥｍｅｒｇＩｎｆｅｃｔＤｉｓ，２０１３，１９（１）：５１６０．

［５９］　ＪｏｈｎｓｏｎＫ，ＶｕＭ，ＦｒｅｉｂｅｒｇＡＮ．Ｒｅｃｅｎｔａｄｖａｎｃｅｓｉｎｃｏｍｂａｔｉｎｇ

Ｎｉｐａｈｖｉｒｕｓ［Ｊ］．ＦａｃＲｅｖ，２０２１（１０）ｄ：７４．

［６０］　ＲａｈｍａｎＳＡ，ＨａｓｓａｎＳＳ，ＯｌｉｖａｌＫＪ，ｅｔａｌ．Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆ

ＮｉｐａｈｖｉｒｕｓｆｒｏｍｎａｔｕｒａｌｌｙｉｎｆｅｃｔｅｄＰｔｅｒｏｐｕｓｖａｍｐｙｒｕｓｂａｔｓ，

Ｍａｌａｙｓｉａ［Ｊ］．ＥｍｅｒｇＩｎｆｅｃｔＤｉｓ，２０１０，１６（１２）：１９９０１９９３．

［６１］　ＭｕｒｒａｙＫ，ＳｅｌｌｅｃｋＰ，ＨｏｏｐｅｒＰ，ｅｔａｌ．Ａ ｍｏｒｂｉｌｌｉｖｉｒｕｓｔｈａｔ

ｃａｕｓｅｄｆａｔａｌｄｉｓｅａｓｅｉｎｈｏｒｓｅｓａｎｄｈｕｍａｎｓ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，１９９５，

２６８（５２０７）：９４９７．

［６２］　ＷａｒｄＭＰ，ＢｌａｃｋＰＦ，ＣｈｉｌｄｓＡＪ，ｅｔａｌ．Ｎｅｇａｔｉｖｅｆｉｎｄｉｎｇｓｆｒｏｍ

ｓｅｒｏｌｏｇｉｃａｌｓｔｕｄｉｅｓｏｆｅｑｕｉｎｅｍｏｒｂｉｌｌｉｖｉｒｕｓｉｎｔｈｅＱｕｅｅｎｓｌａｎｄ

ｈｏｒｓｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＡｕｓｔＶｅｔＪ，１９９６，７４（３）：２４１２４３．

［６３］　ＹｏｕｎｇＰＬ，ＨａｌｐｉｎＫ，ＳｅｌｌｅｃｋＰＷ，ｅｔａｌ．Ｓｅｒｏｌｏｇｉｃｅｖｉｄｅｎｃｅｆｏｒ

ｔｈｅｐｒｅｓｅｎｃｅｉｎＰｔｅｒｏｐｕｓｂａｔｓｏｆａｐａｒａｍｙｘｏｖｉｒｕｓｒｅｌａｔｅｄｔｏ

ｅｑｕｉｎｅｍｏｒｂｉｌｌｉｖｉｒｕｓ［Ｊ］．ＥｍｅｒｇＩｎｆｅｃｔＤｉｓ，１９９６，２（３）：２３９

２４０．

［６４］　ＨａｌｐｉｎＫ，ＹｏｕｎｇＰＬ，ＦｉｅｌｄＨＥ，ｅｔａｌ．ＩｓｏｌａｔｉｏｎｏｆＨｅｎｄｒａｖｉｒｕｓ

ｆｒｏｍｐｔｅｒｏｐｉｄｂａｔｓ：ａｎａｔｕｒａｌｒｅｓｅｒｖｏｉｒｏｆＨｅｎｄｒａｖｉｒｕｓ［Ｊ］．Ｊ

ＧｅｎＶｉｒｏｌ，２０００，８１（Ｐｔ８）：１９２７１９３２．

［６５］　ＰｏｕｒｒｕｔＸ，ＳｏｕｒｉｓＭ，ＴｏｗｎｅｒＪＳ，ｅｔａｌ．Ｌａｒｇｅｓｅｒｏｌｏｇｉｃａｌｓｕｒｖｅｙ

ｓｈｏｗｉｎｇ ｃｏｃｉｒｃｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｅｂｏｌａ ａｎｄ Ｍａｒｂｕｒｇ ｖｉｒｕｓｅｓｉｎ

Ｇａｂｏｎｅｓｅｂａｔｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ，ａｎｄａｈｉｇｈｓｅｒｏｐｒｅｖａｌｅｎｃｅｏｆｂｏｔｈ

ｖｉｒｕｓｅｓｉｎＲｏｕｓｅｔｔｕｓａｅｇｙｐｔｉａｃｕｓ［Ｊ］．ＢＭＣＩｎｆｅｃｔＤｉｓ，２００９

（９）：１５９．

［６６］　ＡｍｍａｎＢＲ，Ｓｃｈｕｈ ＡＪ，ＡｌｂａｒｉｎｏＣＧ，ｅｔａｌ．Ｍａｒｂｕｒｇｖｉｒｕｓ

ｐｅｒｓｉｓｔｅｎｃｅｏｎｆｒｕｉｔａｓａｐｌａｕｓｉｂｌｅｒｏｕｔｅｏｆｂａｔｔｏｐｒｉｍａｔｅ

ｆｉｌｏｖｉｒｕｓｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ［Ｊ］．Ｖｉｒｕｓｅｓ，２０２１，１３（１２）：２３９４．

［６７］　ＴａｎＣＷ，ＹａｎｇＸ，ＡｎｄｅｒｓｏｎＤＥ，ｅｔａｌ．Ｂａｔｖｉｒｏｍｅｒｅｓｅａｒｃｈ：ｔｈｅ

ｐａｓｔ，ｔｈｅｐｒｅｓｅｎｔａｎｄｔｈｅｆｕｔｕｒｅ［Ｊ］．ＣｕｒｒＯｐｉｎＶｉｒｏｌ，２０２１

（４９）：６８８０．

［６８］　ＷｕＺ，ＹａｎｇＬ，ＲｅｎＸ，ｅｔａｌ．Ｄｅｃｉｐｈｅｒｉｎｇｔｈｅｂａｔｖｉｒｏｍｅｃａｔａｌｏｇ

ｔｏｂｅｔｔｅｒｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｔｈｅｅｃｏｌｏｇｉｃａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｂａｔｖｉｒｕｓｅｓａｎｄ

ｔｈｅｂａｔｏｒｉｇｉｎｏｆｅｍｅｒｇｉｎｇｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓｄｉｓｅａｓｅｓ［Ｊ］．ＩＳＭＥＪ，

２０１６，１０（３）：６０９６２０．

［６９］　ＧｕｐｔａＰ，ＳｉｎｇｈＭＰ，ＧｏｙａｌＫ，ｅｔａｌ．Ｂａｔｓａｎｄｖｉｒｕｓｅｓ：ａｄｅａｔｈ

ｄｅｆｙｉｎｇｆｒｉｅｎｄｓｈｉｐ［Ｊ］．Ｖｉｒｕｓｄｉｓｅａｓｅ，２０２１：１１３．

【收稿日期】　２０２２０８１７　【修回日期】　２０２２１１０１

檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼檼

（上接１０４页）

［４８］　ＫｕｔｓｕｎａＳ，ＳａｉｔｏＳ，ＯｈｍａｇａｒｉＮ．Ｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓｄｉａｇｎｏｓｉｓｏｆ

ｄｅｎｇｕｅｖｉｒｕｓ，Ｃｈｉｋｕｎｇｕｎｙａｖｉｒｕｓ，ａｎｄＺｉｋａｖｉｒｕｓｉｎｆｅｃｔｉｏｎｕｓｉｎｇａ

ｎｅｗｐｏｉｎｔｏｆｃａｒｅｔｅｓｔｉｎｇ（ＰＯＣＴ）ｓｙｓｔｅｍｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｌｏｏｐ

ｍｅｄｉａｔｅｄｉｓｏｔｈｅｒｍａｌａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ（ＬＡＭＰ）ｍｅｔｈｏｄ［Ｊ］．ＪＩｎｆｅｃｔ

Ｃｈｅｍｏｔｈｅｒ，２０２０，２６（１２）：１２４９１２５３．

［４９］　ＹｓＡ，ＢｓｂｂＣ，ＭｇｋＢ．Ｌａｂｏｎｐａｐｅｒｆｏｒａｌｌｉｎｏｎｅｍｏｌｅｃｕｌａｒ

ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｓ（ＬＡＭＤＡ）ｏｆｚｉｋａ，ｄｅｎｇｕｅ，ａｎｄｃｈｉｋｕｎｇｕｎｙａｖｉｒｕｓ

ｆｒｏｍｈｕｍａｎｓｅｒｕｍ［Ｊ］．ＢｉｏｓｅｎｓｏｒｓＢｉｏｅｌｅｃｔｒｏｎｉｃｓ，２０２０，１６５（１）：

１１２４００

［５０］　ＴｅｏｈＢＴ，Ｓａｍ ＳＳ，ＴａｎＫＫ，ｅｔａｌ．Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆａｓｉｍｐｌｅ

ｓｉｎｇｌｅｔｕｂｅ ｒｅｖｅｒｓｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｌｏｏｐｍｅｄｉａｔｅｄ ｉｓｏｔｈｅｒｍａｌ

ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎａｓｓａｙｆｏｒｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｄｅｎｇｕｅｖｉｒｕｓｆｒｏｍｃｌｉｎｉｃａｌ

ｓａｍｐｌｅｓ［Ｊ］．ＢＭＣＩｎｆｅｃｔＤｉｓ，２０１３，２１（８）：３８７．

［５１］　 Ａｏｎｕｍａ Ｈ，Ｙｏｓｈｉｍｕｒａ Ａ，ＫｏｂａｙａｓｈｉＴ，ｅｔａｌ．Ａ ｓｉｎｇｌｅ

ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅｂａｓｅｄ ＬＡＭＰ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｆｏｒｉｄｅｎｔｉｆｙｉｎｇ ｍｕｌｔｉｐｌｅ

ｐａｒａｓｉｔｅｓｉｎｍｏｓｑｕｉｔｏｅｓ［Ｊ］．ＥｘｐＰａｒａｓｉｔｏｌ，２０１０，１２５（２）：１７９

１８３．

［５２］　ＴａｎｎｅｒＮＡ，ＺｈａｎｇＹ，ＥｖａｎｓＴＣ．Ｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓｍｕｌｔｉｐｌｅｔａｒｇｅｔ

ｄｅｔｅｃｔｉｏｎｉｎｒｅａｌｔｉｍｅｌｏｏｐｍｅｄｉａｔｅｄｉｓｏｔｈｅｒｍａｌａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ

［Ｊ］．Ｂｉｏｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ，２０１２，５３（２）：８１８９．

［５３］　林文慧，邹秉杰，宋沁馨，等．多重环介导等温扩增技术研究进展

［Ｊ］．遗传，２０１５，３７（９）：８９９９１０．

【收稿日期】　２０２２０８２２　【修回日期】　２０２２１１０１

檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿

（上接１１０页）

［７７］　杨宗岐，李轶女，张志芳，等．猪瘟病毒Ｅ２基因在百脉根叶绿体

基因组中定点整合载体的构建［Ｊ］．中国农业科学，２００７，４０

（１１）：２６４８２６５４．
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子植物育种，２０１０，８（５）：８９９９０３．

［８０］　高立虎，蔡永智，王爱英，等．ＫＬＵ基因转化亚麻芥的初步研究

［Ｊ］．河南农业科学，２０１３，４２（１０）：２５３０．

［８１］　杨贺，李余先，李晓微，等．猪瘟表面抗原Ｅ２Ｅｒｎｓ蛋白在亚麻芥

种子中的表达及活性分析［Ｊ］．基因组学与应用生物学，２０１７，３６

（１０）：４２１２４２１６．

［８２］　ＳｔｕｂｂｓＡＣ，ＭａｒｔｉｎＫＳ，ＣｏｅｓｈｏｔｔＣ，ｅｔａｌ．Ｗｈｏｌｅｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ
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中的表达及其免疫活性的初步研究［Ｊ］．生物工程学报，２００２，１８

（２）：２０８２１１．
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