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湖北省肾综合征出血热宿主带毒监测及

病毒分子进化特征研究

李阳丽１，胡兵２

（１．武汉科技大学公共卫生学院，湖北武汉４３００６５；２．湖北省疾病预防控制中心）

【摘要】　目的　了解湖北省肾综合征出血热（ＨＦＲＳ）宿主动物汉坦病毒感染状况，并对其病毒分子进行进化特征分析，

为湖北省 ＨＦＲＳ的防控提供科学依据。　方法　鼠肺标本用病毒 ＤＮＡ／ＲＮＡ提取试剂盒提取组织 ＲＮＡ进行巢式

ＰＣＲ扩增，琼脂糖电泳分析及基因测序，采用ＤＮＡｓｔａｒｓｅｑｍａｎ软件对测序所得序列与既往毒株基因序列进行比较，使

用 ＭｅｇＡｌｉｇｎ软件进行同源性分析，采用 ＭＥＧＡ１１．０软件ＮｅｉｇｈｂｏｒＪｏｉｎｉｎｇＭｅｔｈｏｄ构建系统进化树。　结果　本次调

查共捕获宿主动物１６０３只，优势宿主主要为黑线姬鼠６６３只，占比４１．３６％（６６３／１６０３），其次为黄胸鼠与褐家鼠共３５９

只，占比２２．４０％（３５９／１６０３），为小家鼠１０．４２％（１６７／１６０３）。共检出汉坦病毒阳性鼠１０４只，鼠总体带毒率为６．４９％，

阳性鼠分类主要以黑线姬鼠和褐家鼠为主，分别占比４４．２３％（４６／１０４）和２０．１９％（２１／１０４）。病毒分子进化分析表明湖

北省２０２２年测定的４２份 ＨＴＮＶ型病毒样本与湖北省 ＨＶ００４病毒株高度同源，１２份ＳＥＯＶ型病毒株与 ＷｕｈａｎＲｆ０２

同属于一个分支和亚分支，均未显示明显的变异。　结论　湖北省啮齿动物带毒情况结果显示黑线姬鼠和褐家鼠带毒

率较高，该地区存在感染风险。病毒分子进化稳定，尚未出现明显变异，同时应进一步加强病毒监测。
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　　肾综合征出血热（Ｈｅｍｏｒｒｈａｇｉｃｆｅｖｅｒｗｉｔｈｒｅｎａｌ

ｓｙｎｄｒｏｍｅ，ＨＦＲＳ），又称流行性出血热。是由汉坦病

毒感染引起，经鼠类等啮齿动物传播，以肾脏急性损伤

为主要病理改变的自然疫源性疾病［１］。由于 ＨＦＲＳ

在中国的分布极其广泛，常见症状主要包括就是发热、

头痛、腰痛、眼眶痛、以肾脏损害为主要临床表现，因此

又被称为流行性出血热［２］。汉坦病毒有至少４０个血

清型／基因型，能引起ＨＦＲＳ的有７个型
［３］，其中汉滩

型和汉城型病毒为 ＨＦＲＳ的主要病原体
［４］。汉坦病

毒在环境中具有较强的生存能力，可通过接触被病毒

污染的物质而传播给人类［５６］。通过伤口接触病原体，

通过鼠排泄物产生气溶胶经过呼吸道而感染，通过饮

食病毒感染的水或食物而感染，通过虫媒传播、寄生虫

如恙螨［７］等叮咬和母婴传播感染。病毒的传播和疫情

的规模和流行度受到多种因素的影响，如人口密度、环

境因素、地理位置和社会经济条件等。湖北省肾综合

征出血热（ＨＦＲＳ）的发病率曾经占全国前１０位，病死

率占全国前５位
［８］，发病率与鼠带毒率呈正相关。因

此，连续的对宿主动物监测，对病毒进行进化和宿主带

毒状态的研究，有助于判断该疾病的未来趋势，对于疾

病的防控具有重要意义。

材料与方法

１　材料

１．１　样本采集　标本来源于７个监测点地区，包括

（十堰，荆门，荆州，黄石，咸宁，襄阳，宜昌），共计１６０３

份，一般采用夹夜法采集宿主动物标本。在 ＨＦＲＳ监

测点进行宿主动物采集，主要是在２０２２年的春夏季

（３５月）和秋冬季（９１１月）各采集标本１次，采集区

域包括居民区和其他野外环境。将捕获样本进行分类

鉴定，并进行鼠感染情况统计，同时对鼠组织进行解剖

取肺，液氮保存，送实验室进行检测。

１．２　鼠肺标本处理　无菌处理鼠样本，解剖取出鼠肺

组织标本，用手术剪刀剪取适量的鼠肺组织放入无菌

研磨管并加入钢珠，加入一定体积的磷酸盐缓冲液，采

用组织研磨仪研磨成组织匀浆。将研磨管以８０００ｒ／

ｍｉｎ（离心直径１１ｍｍ）离心５ｍｉｎ，用于后续病毒检

测。

１．３　 主 要 试 剂 与 仪 器 　 荧 光 定 量 ＰＣＲ 仪

（ＱｕａｎｔＳｔｕｄｉｏ７Ｆｌｅｘ）购于美国Ｔｈｅｒｍｏ公司，组织研

磨仪（ＴｉｓｓｕｅＬｙｓｅｒＩＩ）购于德国Ｑｉａｇｅｎ公司，台式冷冻

离心机（５８１０Ｒ）购于德国ＥＰＰＥＮＤＯＲＦ公司，全自动

核酸提取仪（ＧｅｎｅＲｏｔｅｘ９６）购于西安天隆公司，一步

法病毒逆转录试剂盒（ＡｇＰａｔｈＩＤＯｎｅｓｔｅｐＲＴＰＣＲ

ＫＩＴ）购于美国 Ｔｈｅｒｍｏ公司，病毒核酸提取试剂盒

（ＤＮＡ／ＲＮＡ提取试剂盒）购于西安天隆公司，ｃＤＮＡ

第 １ 链 合 成 试 剂 盒 （ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔ
ＴＭ
１ｓｔＳｔｒａｎｄ

ｃＤＮＡＳｙｎｔｈｅｓｉｓＫｉ）和 ＤＮＡ 聚 合 酶 （Ｐｒｅｍｉｘ Ｔａｑ

ＤＮＡ）均购于日本ＴＡＫＡＲＡ公司。

２　方法

２．１　病毒检测　使用天隆病毒ＤＮＡ／ＲＮＡ提取试剂

盒提取组织 ＲＮＡ，加入鼠肺组织研磨后上清液２００

μＬ，按照试剂盒推荐的程序设置好提取程序上机提取

组织核酸，得到５０μＬ病毒ＲＮＡ装于ＥＰ管并－８０

℃保存。使用汉滩型（ＨＴＮＶ）和汉城型（ＳＥＯＶ）汉坦

病毒核酸检测试剂，采用双重荧光定量ＲＴＰＣＲ法检

测汉坦病毒基因型别（双重荧光定量ＲＴＰＣＲ反应的

引物和探针序列见表１），在９６孔ＰＣＲ管中配置好扩

增反应所需的全部体系２０μＬ（反应体系Ｆ（７７１７９３）

０．５μＬ，Ｆ（２１７２３７）０．５μＬ，Ｒ（８６２８８４）０．５μＬ，Ｒ

（２７２２９１）０．５μＬ，Ｐ（８１１８９３）０．２５μＬ，Ｐ（２３９２６３）

０．２５μＬ，２×Ｂｕｆｆｅｒ１２．５μＬ，２５×Ｅｎｚｙｍｅ１μＬ，Ｄ．Ｄ．

Ｗ４μＬ），然后再分别加入待测样本ＲＮＡ，阴性对照，

阳性对照各５μＬ，设定好扩增参数。扩增条件５０℃

３０ｍｉｎ；９５℃５ｍｉｎ；９５℃１５ｓ，共４５个循环；５５℃

３０ｓ。每个循环结束后同时检测ＦＡＭ 和ＶＩＣ通道荧

光信号。使用实时荧光定量 ＲＴＰＣＲ法对样本进行

检测。

表１　双重荧光犚犜犘犆犚反应的引物和探针序列

犜犪犫犾犲１　犘狉犻犿犲狉犪狀犱狆狉狅犫犲狊犲狇狌犲狀犮犲狊犳狅狉狋犺犲犱狌狆犾犲狓犳犾狌狅狉犲狊犮犲狀狋

犚犜犘犆犚狉犲犪犮狋犻狅狀

基因型

Ｇｅｎｅｔｙｐｅ

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ

ｎａｍｅｓ

序列（５′３′）

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ（５′３′）

荧光／淬灭基团

Ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ／

Ｑｕｅｎｃｈｇｒｏｕｐｓ

ＨＴＮＶ型

ＨＴＮＶＦ ＧＣＴＴＣＴＴＣＣＡＧＡＴＡＣＡＧＣＡＧＣＡＧ

ＨＴＮＶＲ ＧＣＣＴＴＴＧＡＣＴＣＣＴＴＴＧＴＣＴＣＣＡＴ

ＨＴＮＶＰ ＣＣＴＧＣＡＡＣＡＡＡＣＡＧＧＧＡＹＴＡＣＴＴＡＣＧＧＣＡ

ＦＡＭ／ＢＨＱ１

ＳＥＯＶ型

ＳＥＯＶＦ ＧＡＴＧＡＡＣＴＧＡＡＧＣＧＣＣＡＡＣＴＴ

ＳＥＯＶＲ ＣＣＣＴＧＴＡＧＧＡＴＣＣＣＧＧＴＣＴＴ

ＳＥＯＶＰ ＣＣＧＡＣＡＧＧＡＴＴＧＣＡＧＣＡＧＧＧＡＡＧＡＡ

ＶＩＣ／ＢＨＱ１

２．２　Ｍ片段ＲＴＰＣＲ扩增　根据《全国肾综合征出

血热监测方案》［９］，采用巢式ＰＣＲ法分两轮扩增 Ｍ片

段部分序列，扩增 ＨＴＮＶ和ＳＥＯＶ型汉坦病毒的引

物序列见表 ２。过程按照 ＴＡＫＡＲＡ ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔ

１ｓｔＳｔｒａｎｄｃＤＮＡＳｙｎｔｈｅｓｉｓＫｉｔ试剂盒说明书进行，以

提取好的ＲＮＡ为模板采用随机引物进行逆转录反应

合成ｃＤＮＡ第一条链，先进行第一轮扩增。参考２．１

反应条件，再以第１轮扩增反应产物为模板，分别用

ＨＴＮＶ、ＳＥＯＶ型汉坦病毒巢式ＰＣＲ特异性引物作

为巢式内侧引物进行第二轮扩增，扩增条件同一轮。

取５μＬＰＣＲ扩增产物进行琼脂糖凝胶电泳，于含溴

化乙锭（ＥＢ）的琼脂糖凝胶上电泳３０ｍｉｎ，在紫外线透

射仪下观察。

·０４５·
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表２　巢式犘犆犚法扩增用引物序列

犜犪犫犾犲２　犘狉犻犿犲狉狊犲狇狌犲狀犮犲狊狌狊犲犱犳狅狉犪犿狆犾犻犳犻犮犪狋犻狅狀犫狔狀犲狊狋犲犱犘犆犚

病毒型别

Ｔｙｐｅｏｆｖｉｒｕｓ

引物

Ｐｒｉｍｅｒ

序列（５′３′）

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ（５′３′）

位置

Ｌｏｃａｔｉｏｎ

通用外引物
ＯｕｔＦ ＡＡＡＧＴＡＧＧＴＧＩＴＡＹＡＴＣＹＴＩＡＣＡＡＴＧＴＧＧ

ＯｕｔＲ ＧＴＡＣＡＩＣＣＴＧＴＲＣＣＩＡＣＣＣＣ
第一轮ＰＣＲ

ＨＴＮＶ病毒

ＳＥＯＶ病毒

Ｉｎ１Ｆ ＧＡＡＴＣＧＡＴＡＣＴＧＴＧＧＧＣＴＧＣＡＡＧＴＧＣ

Ｉｎ１Ｒ ＧＧＡＴＴＡＧＡＡＣＣＣＣＡＧＣＴＣＧＴＣＴＣ

Ｉｎ２Ｆ ＧＴＧＧＡＣＴＣＴＴＣＴＴＣＴＣＡＴＴＡＴＴ

Ｉｎ２Ｒ ＴＧＧＧＣＡＡＴＣＴＧＧＧＧＧＧＴＴＧＣＡＴＧ

第二轮ＰＣＲ

２．３　基因测序及构建系统发育树　将第二轮ＰＣＲ扩

增反应产物送武汉天一辉远生物科技有限公司进行

ＤＮＡ 测序。构建系统发育树从 ＧｅｎＢａｎｋ上下载

ＨＴＮＶ和ＳＥＯＶ标准株、湖北和其他地区毒株，使用

ＤＮＡｓｔａｒｓｅｑｍａｎ程序针对与扩增片段位置相同的 Ｍ

片段部分基因进行序列比对，使用 ＭｅｇＡｌｉｇｎ软件进

行同源性分析，使用 ＭＥＧＡ１１．０ 软件 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ

ＪｏｉｎｉｎｇＭｅｔｈｏｄ构建系统进化树。

结　果

１　宿主动物监测概况

各监测点共捕鼠１６０３只，平均鼠密度０．４３％（表

３），分别为白腹巨鼠１只，褐家鼠３５９只，黑线仓鼠１

只，黑线姬鼠６６３只，黄毛鼠１６只，黄胸鼠３５９只，社

鼠１７只，小家鼠１６７只，闙?类８只，其他１２只。其

中室内捕鼠３０４只，鼠密度０．１１％。野外捕鼠１２９９

只，鼠密度０．３３％。湖北省优势宿主主要为黑线姬

鼠，黄胸鼠，褐家鼠和小家鼠，其中黑线姬鼠６６３只，占

比４１．３６％（６６３／１６０３），其次为黄胸鼠与褐家鼠为３５９

只，占比２２．４０％（３５９／１６０３），最后为小家鼠１０．４２％

（１６７／１６０３）。

表３　宿主动物标本采集情况表

犜犪犫犾犲３　犆狅犾犾犲犮狋犻狅狀狅犳犺狅狊狋犪狀犻犿犪犾狊狆犲犮犻犿犲狀狊

动物种属

Ｓｐｅｃｉｅｓｏｆａｎｉｍａｌｓ

数量

Ｎｕｍｂｅｒ

合计

Ｔｏｔａｌ

鼠科

黑线姬鼠 ６６３

褐家鼠 ３５９

黄胸鼠 ３５９

小家鼠 １６７

社鼠 １７

黄毛鼠 １６

白腹巨鼠 １

１５８２

闙?科 闙?类 ８ ８

仓鼠科 黑线仓鼠 １ １

其他 其他 １２ １２

２　鼠类携带病毒情况

对１６０３份鼠肺组织标本进行病毒核酸检测，结

果总体感染率６．４９％（１０４／１６０３），其中感染的鼠类分

别为黑线姬鼠４６只，褐家鼠２１只，黄胸鼠１５只，小家

７只，社鼠４只，闙?类４只，白腹巨鼠１只，其他６

只。各地区的宿主动物汉坦病毒阳性率中，最高为咸

宁１９．００％（３８／２００）。在居民区和野外捕捉的样本

中，居民区和野外区宿主动物汉坦病毒感染率分别为

８．４９％（１８／２１２），６．１８％（８６／１３９１）；居民区鼠种感染

率中占比黑线姬鼠３３．３３％（１／３），褐家鼠６．９４％（５／

７２），黄胸鼠１８．８７％（１０／５３），小家鼠１．２０％（１／８３），

闙?类１００．００％（１／１）；野外区黑线姬鼠６．６７％（４４／

６６０），褐家鼠５．５７％（１６／２８７），黄胸鼠１．６２％（５／

３０８），小家鼠７．１４％（６／８４），社鼠２３．５３％（４／１７）白腹

巨鼠１００．００％（１／１），闙?类４２．８６％（３／７），其他

５０．００％（６／１２）（表４）。

表４　不同种属宿主动物携带病毒情况表

犜犪犫犾犲４　犜犪犫犾犲狅犳狏犻狉狌狊犲狊犮犪狉狉犻犲犱犫狔犺狅狊狋犪狀犻犿犪犾狊狅犳犱犻犳犳犲狉犲狀狋狊狆犲犮犻犲狊

动物种属

Ｓｐｅｃｉｅｓ

ｏｆａｎｉｍａｌｓ

数量

Ｎｕｍｂｅｒ

居民区

Ｒｅｓｉｄｅｎｔｉａｌ

ａｒｅａ

野外

Ｆｉｅｌｄ

病毒携带数

Ｎｏ．ｏｆｖｉｒｕｓｃａｒｒｉｅｄ

居民区

Ｒｅｓｉｄｅｎｔｉａｌ

ａｒｅａ

野外

Ｆｉｅｌｄ

基因型别

Ｔｙｐｅｏｆｇｅｎｏｔｙｐｅ

ＨＴＮＶ型 ＳＥＯＶ型

黑线姬鼠 ３ ６６０ １ ４５ ３７ ８

褐家鼠 ７２ ２８７ ５ １６ ８ ９

黄胸鼠 ５３ ３０６ １０ ５ ５ ６

小家鼠 ８３ ８４ ２ ５ １ ３

社鼠 ０ １７ ０ ４ ３ １

黄毛鼠 ０ １６ ０ ０ ０ ０

白腹巨鼠 ０ １ ０ １ １ ０

闙?类 １ ７ １ ３ ３ １

其他 ０ １２ ０ ６ ２ ３

黑线仓鼠 ０ １ ０ ０ ０ ０

表５　不同地区宿主动物与病毒携带情况

犜犪犫犾犲５　犎狅狊狋犪狀犻犿犪犾狊犪狀犱狏犻狉狌狊犮犪狉狉犻犪犵犲犻狀犱犻犳犳犲狉犲狀狋狉犲犵犻狅狀狊

地区

Ｒｅｇｉｏｎ

病毒携带数

Ｎｏ．ｏｆｖｉｒｕｓｃａｒｒｉｅｄ

居民区

Ｒｅｓｉｄｅｎｔｉａｌａｒｅａ

野外

Ｆｉｅｌｄ

病毒基因分型

Ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇｏｆｖｉｒｕｓ

ＨＴＮＶ ＳＥＯＶ

咸宁 ３ ３５ ２２ ９

十堰 ４ １１ ０ ４

襄阳 ７ １０ ４ １１

荆门 ８ ９ ７ ６

荆州 ２ ３４ ２７ １

黄石 ０ ０ ０ ０

宜昌 ０ ０ ０ ０

３　病毒 犕片段的琼脂糖凝胶电泳分析图

将巢式ＰＣＲ第二轮扩增的ＰＣＲ产物进行１．０％

琼脂糖凝胶电泳分析，结果在４１８ｂｐ位置处有一特异

扩增条带，片段大小和预期相符（图１）。

４　病毒分子进化分析

４．１　ＨＴＮＶ型病毒的分子进化分析　对ＰＣＲ扩增

产物进行测序分析，构建系统发生树，表明 ＨＴＮＶ型

汉坦病毒和ＳＥＯＶ型汉坦病毒在进化上分别处于两

个明显的进化分支。其中有４２份样本的基因测序分

型为ＨＴＮＶ型，进化树见图２。

·１４５·
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Ｍ　ＤＬ２０００ＤＮＡＭａｒｋｅｒ　１～７　第二轮扩增产物

图１　病毒部分 犕片段的琼脂糖凝胶电泳图

Ｍ　ＤＬ２０００ＤＮＡＭａｒｋｅｒ　１７　Ｓｅｃｏｎｄｒｏｕｎｄａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｐｒｏｄｕｃｔｓ

犉犻犵．１　犃犵犪狉狅狊犲犵犲犾犲犾犲犮狋狉狅狆犺狅狉犲狊犻狊狅犳狋犺犲狆犪狉狋犻犪犾犕犳狉犪犵犿犲狀狋狅犳狋犺犲狏犻狉狌狊

图２　犎犜犖犞型汉坦病毒的分子进化树图

犉犻犵．２　犕狅犾犲犮狌犾犪狉狆犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲狅犳犎犜犖犞狋狔狆犲犺犪狀狋犪狏犻狉狌狊犲狊

４．２　ＳＥＯＶ型病毒的分子进化分析　ＤＮＡ测序结果

表明，湖北省２０２２年的样本６３、６６、６７、６８、７０、７５、７８、

８０、８１、８２、８９、９１基因测序分型为ＳＥＯＶ型，分子进化

树见图３。

图３　犛犈犗犞型汉坦病毒的分子进化树图

犉犻犵．３　犕狅犾犲犮狌犾犪狉狆犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲狅犳犛犈犗犞狋狔狆犲犺犪狀狋犪狏犻狉狌狊犲狊

讨　论

肾综合征出血热是一种由汉坦病毒等引起的急性

传染病。该疾病是主要通过啮齿动物传播［１０］发病率

与鼠带毒率密切相关。湖北省自１９５７年有病例之后，

每年都有报告。８０年代到达顶峰，２００３年之后呈现逐

年下降的平稳趋势，２０１５年之后情况变得缓慢，呈现

局部波动状态，２０１７年呈上升趋势
［１１］。２０２１年，湖北

·２４５·
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省肾综合征出血热（ＨＦＲＳ）的发病率占全国前１０位，

病死率占全国前５位
［８］。

通过对１６０３只宿主动物进行监测，分析鼠类携

带汉坦病毒的感染情况，并对病毒 Ｍ片段进行琼脂糖

凝胶电泳分析。结果表明，湖北省优势宿主为黑线姬

鼠、黄胸鼠、褐家鼠和小家鼠，与历年样本特征一

致［１２］。病毒核酸检测显示，总体感染率为６．４９％，其

中黑线姬鼠、褐家鼠、黄胸鼠和小家鼠感染率较高，优

势宿主中黑线姬鼠带毒率为６．９４％，褐家鼠带毒率为

５．８５％。由于传染源存在差异，导致不同地区和不同

宿主之间可能存在差异性［１３］，咸宁，襄阳，荆州，荆门

检测出两种型别，十堰为 ＳＥＯＶ 型。其中荆州市

ＨＦＲＳ疫情处于较高水平与鼠活动密切相关
［１４］。但

在宜昌和黄石未检出，可能是样本的采集存在采样误

差也可能该地区既往流行水平较低。环境因素，气候

等对病毒的传播和宿主数量有显著影响［１５１６］。

本研究中有４２份样本的基因测序分型为 ＨＴＮＶ

型（详细见图２），上述４２份鼠肺样本中的病毒同近年

来湖北省武汉市的ＣａｉｄｉａｎＨＴＶ＿３、ＣａｉｄｉａｎＨＴＶ６

和 ＨＶ００４、ＨｕｂｅｉＨｕ０２、ＷｕｈａｎＡａＪ１０同属于一个分

支和亚分支，亲缘关系最近，表明湖北省近年来

ＨＴＮＶ型汉坦病毒在分子进化上未发生明显，均与湖

北省优势株 ＨＶ００４高度同源。但上述病毒同我国北

京、浙江、贵州等省份的 ＨＴＮＶ 型汉坦病毒８４ＦＬｉ、

Ｂａｏ１４、８４ＦＬｉ、Ｈａｎｔａａｎｖｉｒｕｓ Ｚ１０、Ｈａｎｔａａｎｖｉｒｕｓ

ＣＪＡａ２等的亲缘关系较远，不属于同一亚分支。

样本６３、６６、６７、６８、７０、７５、７８、８０、８１、８２、８９、９１基

因测序分型为ＳＥＯＶ型，上述１２份鼠肺样本中的病

毒同近年来湖北省武汉市的 ＷｕｈａｎＲｆ０２同属于一个

分支和亚分支，亲缘关系最近。上述病毒同我国江西、

河南、吉 林、北 京 等 省 份 的 ＳＥＯＶ 型 汉 坦 病 毒

ＪｉａｎｇｘｉＸｉｎｊｉａｎｇＲｎ０７２０１１、 ２６Ｍ２０１４Ｈｅｎａｎ、

Ｇｏｎｇｚｈｕｌｉｎｇ５８、ＸｉａｏｔａｎｇｓｈａｎＲｎ７等亲缘关系较近，

与武汉市的 ＷｕｈａｎＲｆ０２同属于一个分支和亚分支，

未显示出明显的变异，提示与既往本省的汉坦病毒株

相比，病毒变异程度较小，保持相对稳定。

本研究仅对湖北省部分地区的宿主动物进行了监

测，未来还需扩大监测范围，以更全面地了解汉坦病毒

在湖北省的流行情况和分子进化特征。同时，针对不

同地区的病毒感染情况和宿主分布，制定针对性的防

治措施，降低汉坦病毒引发的疾病风险。

随着人们生活水平的提高，个人防护意识的不断

加强，环境卫生的加强，防鼠灭鼠等措施的实施，疫苗

的接种工作和媒体的宣传与教育活动的开展，以至于

人们接触野生动物的机会大大减少，进一步减少疾病

的感染。

综上所述，肾综合征出血热宿主带毒监测是一项

必要且重要的基础性工作，可以提供有关疾病传播方

式、宿主动物的分布情况以及人群感染的风险评估等

信息。通过有效的监测和控制措施，可以更好地预防

和控制这种疾病的传播并保障人民的健康和安全。
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