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［摘　 要］ 　 Ｈ７Ｎ９ 禽流感病毒是威胁人类健康的主要病原之一，自 ２０１３ 年 ３ 月爆发至 ２０１８ 年 ３
月，已造成 １４３８ 人感染，病死率高达 ３９．６３％。 从 Ｈ７Ｎ９ 病毒的生物学特性和遗传演化分析、Ｈ７Ｎ９
病毒流行病学调查数据、病毒致病机制方面综合系统地对 Ｈ７Ｎ９ 禽流感的综合防控措施进行综述，
预测 Ｈ７Ｎ９ 存在人际传播的可能性，以期为新型 Ｈ７Ｎ９ 流感病毒的监测和预防提供参考。
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　 　 ２０１３ 年 ３ 月，一场严重的致人呼吸道疾病的传

染病从上海和安徽开始爆发。 ３ 月 ３１ 日，国家卫生

和计划生育委员会对外宣布，上海和安徽爆发致人

死亡的病原体为新型的 Ｈ７Ｎ９ 禽流感病毒（Ａｖｉａｎ
ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ｖｉｒｕｓ，ＡＩＶ）。 紧接着 ＯＩＥ ／国家禽流感参

考实验室立即紧急组织有关专家在上海和安徽的

家禽养殖场和活禽市场采集样品约 １０００ 余份，进
行活禽交易市场 Ｈ７Ｎ９ 亚型 ＡＩＶ 的鉴定和分离。
在上海活禽市场采集到鸡、鸽、鸭和环境中 Ｈ７Ｎ９
样品阳性率分别为 ６．６７％、８．５７％、０ 和 １０．７７％。 随
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后，在 ３ 月 ３１ 日到 ５ 月 ２ 日期间，禽流感研究专家

在安徽、上海、江苏、浙江、湖北、山东、河南、江西、
广东、福建和湖南等地进行紧急检测采样，共采集

样品 １０７０３ 份，通过病毒亚型鉴定和序列分析，发
现了 ５２ 株 Ｈ７Ｎ９ 亚型 ＡＩＶ。 研究人员对人 Ｈ７Ｎ９
ＡＩＶ 可能的感染源进行快速确定，其中来自活禽市

场的鸡和环境中检测到的 Ｈ７Ｎ９ ＡＩＶ 数量最多，分
别为 ３１ 和 １３，占到此次采样发现的阳性样本总数

的 ８４．６２％。 此后，Ｈ７Ｎ９ ＡＩＶ 在国内一直呈现散发状

态。 截至 ２０１８ 年 ３ 月，内地共报告 １４３８ 例人感染

Ｈ７Ｎ９ 禽流感确诊病例，死亡 ５７０ 例，病死率为３９．６３％。
１　 Ｈ７Ｎ９ 病毒的生物学特性和遗传学分析

ＡＩＶ 属于正黏病毒科 Ａ 型流感病毒属［１］，病毒

粒子呈多形性，主要以球形为主，是单股负链分节

段的 ＲＮＡ 病毒。 其基因组分 ８ 个片段，主要编码

核蛋白复合体（ＲＮＰｃ）ＰＢ１、ＰＢ２、ＰＡ 和 ＮＰ，表面结

构蛋白 ＨＡ（血凝素）、ＮＡ（神经氨酸酶），基质蛋白

Ｍ，非结构蛋白 ＮＳ［２］。 ＨＡ 和 ＮＡ 是流感病毒的表

面抗原糖蛋白，具有良好的免疫原性，同时又有很

强的变异性，也是病毒血清亚型及毒株分类的重要

依据。 根据病毒 ＨＡ 和 ＮＡ 的抗原性不同，可以将

Ａ 型流感病毒分为 １６ 个 Ｈ 亚型（Ｈ１－Ｈ１６）和 １０ 个

Ｎ（Ｎ１－Ｎ１０）亚型，两者组合形成众多血清亚型，已
证实能感染人类的 ＡＩＶ 有 Ｈ５Ｎ１、 Ｈ９Ｎ２、 Ｈ７Ｎ７、
Ｈ７Ｎ２、Ｈ７Ｎ３、Ｈ５Ｎ２ 和 Ｈ１０Ｎ７ 等。 根据 ＡＩＶ 毒力

强弱，将其分为高致病性毒株和低致病性毒株两大

类［３］，只有 Ｈ５ 和 Ｈ７ 亚型高致病力病毒对家禽高

度致死。 但是，所有亚型病毒都可能获得感染人的

能力并引起公共卫生危机。
动物流感引起人流感的机制之一，是多宿主

（包括人）流感病毒的重组。 研究表明，Ｈ７Ｎ９ 亚型

ＡＩＶ 来源于不同亚型的 ＡＩＶ 之间发生的多次重配。
病毒的 ＨＡ 基因可能来自于 ２０１１ 年浙江分离到的

感染鸭 Ｈ７Ｎ９ ＡＩＶ，ＮＡ 基因可能来自于早期分离的

鸭 Ｈ４Ｎ９ ＡＩＶ 和鸭 Ｈ１１Ｎ９ ＡＩＶ，病毒的其他内部基

因（ＰＢ１、ＰＢ２、ＰＡ、ＮＰ、Ｍ 和 ＮＳ）来自于两种不同的

Ｈ９Ｎ２ 亚型 ＡＩＶ［４］，其中 ＮＳ 基因来源于江苏地区鸡

群 Ｈ９Ｎ２ 亚型病毒，其余内部基因来源于上海等地

鸡群 Ｈ９Ｎ２ 亚型病毒［５］。
Ｈ７Ｎ９ 亚型 ＡＩＶ 感染人表现为严重呼吸道症

状，病情严重，因此寻找使人类感染并且导致严重

疾病的突变至关重要。 通过对 ７ 株 Ｈ７Ｎ９ 病毒的

受体特异性测试发现，尽管有些病毒仍然保持识别

禽类受体成分的能力，但所有测试病毒都已获得结

合人类受体成分的能力。 小鼠研究表明，Ｈ７Ｎ９ 禽

分离株对小鼠无致病力，人分离株引起小鼠严重发

病甚至死亡，提示 Ｈ７Ｎ９ 病毒在人体复制时获得关

键氨基酸位点突变使其致病力增强。 Ｈ７Ｎ９ ＡＩＶ
ＨＡ 蛋白发生了 Ｑ２２６Ｌ、Ｇ１８６Ｖ 突变，使得病毒更容

易与人呼吸道上皮细胞受体的 α ２，６－半乳糖苷键

连接的唾液酸结合［６－７］，从而获得在人上呼吸道复

制的能力；此外，ＨＡ 受体结合区发生了 Ｔ１６０Ａ 突

变，使病毒与 α ２，３－半乳糖苷键的结合能力减弱，
相对增强了其与人体受体的结合能力［８］。 ＮＡ 蛋白

可分为头部、颈部、跨膜区、胞浆区四个区。 Ｈ７Ｎ９
ＡＩＶ ＮＡ 蛋白颈部区 ６９－７３ 位缺失了 ５ 个氨基酸，
这种缺失提高了 Ｈ７Ｎ９ 病毒感染陆栖鸟类、家禽和

哺乳动物的能力［９］。 此外，ＰＢ２ 基因发生了 Ｅ６２７Ｋ
和 Ｄ７０１Ｎ 突变，研究人员证明这些突变导致聚合

酶活性增强并使病毒感染哺乳动物的能力增

强［１０］。 ＮＳ１ 序列失去了 Ｃ－端 ＰＤＺ 结合基序，可能

使病毒在哺乳动物中的适应性减弱，但 ＮＳ１ 蛋白

Ｐ４２Ｓ 的突变使病毒对老鼠的毒性增强［１１］。 Ｍ１ 蛋

白 Ｎ３０Ｄ 和 Ｔ２１５Ａ 突变增加了对老鼠的毒性［１２］。
Ｍ２ 蛋白 Ｓ３１Ｎ 突变降低了对金刚烷胺和金刚乙胺

的敏感性［１３］。 在 ＮＡ 蛋白中，耐药突变 Ｒ２９４Ｋ 和

Ｈ２７６Ｙ 发生在少数菌株中［１４］。 以上这些突变都大

大增加了新型重组 Ｈ７Ｎ９ 亚型 ＡＩＶ 对哺乳动物的

致病性及其在不同宿主之间的传播能力，并且会造

成其耐药性的产生。
Ｚｈａｎｇ 等证实，部分人源和禽源的 Ｈ７Ｎ９ ＡＩＶ

的分离株已经获得了在雪貂间通过呼吸道液滴飞

沫传播的能力，说明新型的 Ｈ７Ｎ９ ＡＩＶ 已经能够识

别人类受体，且人源分离株会引起小鼠严重发病并

导致死亡［４］。 更重要的是，Ｈ７Ｎ９ 病毒可在雪貂间

通过呼吸道飞沫传播，暗示 Ｈ７Ｎ９ 禽流感发生人际
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传播的可能性极大。 研究人员证实，高致病性

Ｈ７Ｎ９ 病毒在雪貂肺中比低致病性 Ｈ７Ｎ９ 病毒更难

清除，这可能是导致其致病性不同的重要原因之

一［１５］。 病毒 Ｈ７Ｎ９ ＡＩＶ 一直在禽类中流行并不断

发生进化重组，而感染人的 Ｈ７Ｎ９ ＡＩＶ 发生了重要

变异且有毒力返强的现象。 如果禽源 Ｈ７Ｎ９ 病毒

与人源 Ｈ７Ｎ９ 病毒发生混合感染，使其获得人类流

感病毒的关键基因，其适应人类并在全世界流行的

概率是极大的［１６］。
２　 Ｈ７Ｎ９ 禽流感的流行病学调查

有文献表明世界范围内有过 Ｈ１、Ｈ２、Ｈ３ 和 Ｈ５
亚型的流感的大流行，其中发生在 １９１８ 年的西班

牙流感曾造成 ５０００ 万人的死亡，２００９ 年的墨西哥

流感也曾肆虐全球，但这两次流感的由来都怀疑和

猪群中流行的猪流感有关。 从 ２０１３ 年 ３ 月 １６ 日

发现第一例感染 Ｈ７Ｎ９ 病毒的患者到 ２０１３ 年 ５ 月

底，在两个多月的时间内导致 １３０ 多人感染，说明

该病毒已获得人际水平传播能力，当时病死率达到

３０％左右。 此后，２０１４ 年、２０１５ 年、２０１６ 年人感染

Ｈ７Ｎ９ 禽流感病例数分别为 ３３０、１９６、２６４，死亡数

分别为 １３５、９２、７３，病死率分别为 ４０．９１％、４６．９４％、
２７．６５％。 ２０１７ 年，Ｈ７Ｎ９ 亚型禽流感疫情又有卷土

重来的趋势，根据国家卫生和计划生育委员会疾病

预防控制局发布的传染病预防控制消息，２０１７ 年 １
月到 ２０１８ 年 ３ 月 Ｈ７Ｎ９ 亚型禽流感疫情发生情况

见表 １。

表 １　 ２０１７．１－２０１８．３ 全国人感染 Ｈ７Ｎ９ 禽流感发病数、死亡数、病死率统计表

Ｔａｂ １　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｎ ｔｈｅ ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ ａｎｄ ｄｅａｔｈ ｎｕｍｂｅｒ ａｎｄ ｃａｓｅ ｆａｔａｌｉｔｙ ｒａｔｅ ｏｆ

ｈｕｍａｎ ｉｎｆｅｃｔｅｄ Ｈ７Ｎ９ ａｖｉａｎ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ｄｕｒｉｎｇ ２０１７．１－２０１８．３
时间
Ｔｉｍｅ

发病数
Ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ

死亡数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｅａｔｈｓ

病死率
Ｃａｓｅ ｆａｔａｌｉｔｙ ｒａｔｅ

２０１７．１ １９２ ７９ ４１．１５％

２０１７．２ １６０ ６１ ３８．１３％

２０１７．３ ９６ ４７ ４８．９６％

２０１７．４ ８１ ２４ ２９．６３％

２０１７．５ ７２ ３７ ５１．３９％

２０１７．６ ３５ １３ ３７．１４％

２０１７．７ ２ ２ １００％

２０１７．８ ５ ５ １００％

２０１７．９ ２ ０ ０

２０１７．１０ ０ ０ －

２０１７．１１ １ １ １００％

２０１７．１２ ０ ０ －

２０１８．１ １ ０ ０

２０１８．２ １ １ １００％

２０１８．３ ０ １ －

总计 ６４８ ２７１ ４１．８２％

　 　 流行病学研究证实，患者多为有过接触活禽史

的中老年男性。 因为中国南方地区活禽交易市场

管理混乱、卫生条件差、经营流转粗放，加剧了

Ｈ７Ｎ９ 亚型禽流感的传播和扩散。 ＡＩＶ 也可通过环

境传播，接触病毒污染的水源等都可能导致感染。
且 Ｈ７Ｎ９ 禽流感主要爆发于秋、冬等季节，夏季发

·３６·
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病较少，说明病毒比较适合在较低的气温里生存。
根据目前的报道，江苏有 １ 例病例疑似父亲传给女

儿，女儿接触父亲 ６ ｈ 后发病并最终相继死亡。 经

有关部门鉴定，两人感染的病毒高度一致，提示此

病可因密切接触患者分泌物导致传染，但目前还没

有证据显示病毒在人与人之间发生了飞沫传播。
由于新型 Ｈ７Ｎ９ ＡＩＶ ＨＡ 裂解位点为 ＰＫＧＲＧＬＦＧ，
表明其在禽类是低致病性的，因此新型 Ｈ７Ｎ９ 亚型

ＡＩＶ 可能在家禽中传播而不表现任何的临床症状，
这种传播极具隐蔽性，给 Ｈ７Ｎ９ ＡＩＶ 的监测和筛查

带来极大的困难，所以一旦造成大规模流行和爆

发，相关部门的防控措施往往滞后，对人类的危险

性很大。
３　 Ｈ７Ｎ９ 病毒的致病机制

Ｈ７Ｎ９ 在人体内引起严重和致命的呼吸系统疾

病，许多感染 Ｈ７Ｎ９ 病毒的人由于严重肺炎及其并

发症而死亡［１７］，潜伏期一般在 ７ ｄ 以内，一般从发

病到死亡大概为 １４ ｄ［１８］。 初期表现为流感样症

状，高热、头痛、咳嗽，伴有肌肉酸痛和全身不适。
后病程加速，表现为以高度呼吸困难为特点的重症

肺炎，体温大多持续在 ３９ ℃以上。 若治疗不及时，
会导致弥散性血管内凝血、休克、多器官功能衰竭

综合征甚至死亡。 胸部影像学检查可见肺部双侧

毛玻璃样变和肺实变，肺纹理增粗，有的还可继发

胸腔积液或气胸。 患者急性期血清样本中，检测到

趋化因子和细胞因子 ＩＰ－１０、ＭＩＧ、ＭＩＰ－１β、ＭＣＰ－１、
ＩＬ－６、ＩＬ－８ 和 ＩＦＮ－α 水平增高，这些释放出的细胞

因子和化学因子阻塞血管，病人出现典型的“细胞

因子风暴” ［１９］，加速病程向危重程度转化。 但又有

研究显示，ＩＬ－１β 和 ＴＮＦ－α 的分泌有助于机体抵

御 Ｈ７Ｎ９ 的感染［２０］；此外，住院患者可能继发细菌

感染，因此感染特别是耐药菌感染也是致死原因

之一。
４　 Ｈ７Ｎ９ 流感的综合防控措施

由于 Ｈ７Ｎ９ 亚型禽流感对禽类的低致病性，感
染禽类通常不导致明显的临床症状，但感染人类往

往来势迅猛、致病力强，所以对其监测和防范成为

农业和卫生部门工作的重点和难点。 疫苗免疫是

预防 Ｈ７Ｎ９ 亚型禽流感最有效的办法。 但是 ＡＩＶ
变异速率快，不同亚型禽流感之间交叉保护性较

低，给防控带来极大的困难。
世 界 卫 生 组 织 推 荐 Ａ ／ Ｓｈａｎｇｈａｉ ／ ２ ／ ２０１３

（Ｈ７Ｎ９）和 Ａ ／ Ａｎｈｕｉ ／ １ ／ ２０１３（Ｈ７Ｎ９）作为 Ｈ７Ｎ９ 亚

型禽流感疫苗的候选株，但是世界范围内还没有成

熟的动物用或人用疫苗上市。 有的新型疫苗还在

不断研发和实验过程中。 李媛媛等通过 ８ 质粒反

向遗传操作系统构建了 Ｈ７Ｎ９ 亚型病毒的救获株

ｒＣＫ ／ ５３，进一步构建出了疫苗候选株 ＣＫ５３ ／ ＰＲ８，
为研制相关疫苗提供了基础［２１］；单继艳等构建了

表达密码子优化的 Ｈ７Ｎ９ 病毒 Ａ ／ Ａｎｈｕｉ ／ １ ／ ２０１３
（Ｈ７Ｎ９）ＨＡ 基因的 ＤＮＡ 疫苗 ｐＶＡＨ７，并将其作为

ＤＮＡ 疫苗进行 ＳＰＦ 鸡的免疫保护效力评价，结果

显示重组质粒 ｐＶＡＨ７ 在细胞中具有良好的表达效

果、对鸡有良好的免疫保护作用［２２］；Ｋｏｎｇ 和 Ｚｈａｎｇ
等利用质粒反向遗传方法构建了 Ｈ７Ｎ９ 冷适应性

疫苗，其中 ＨＡ 和 ＮＡ 基因来自于 Ａ ／ Ａｎｈｕｉ ／ １ ／ ２０１３
（Ｈ７Ｎ９），剩余 ６ 个病毒基因来自于 Ａ ／ Ａｎｎ Ａｒｂｏｒ ／
６ ／ ６０。 然后通过实验证实此疫苗在恒河猴、小鼠、
雪貂和几内亚猪等动物体内都可以产生大量的中

和抗体，连续免疫两次就可以完全保护 Ｈ７Ｎ９ 病毒

的攻击［２３］。
５　 结　 语

Ｈ７Ｎ９ 亚型禽流感作为重要的人兽共患病，国
内外研究人员在致病机制研究和综合防控措施上

已经取得了重要的阶段性研究进展。 最新研究表

明，Ｈ７Ｎ９ ＡＩＶ 在宿主体内发生抗原漂移致使致病

力有增强趋势。 寻找新型 Ｈ７Ｎ９ 病毒的来源及人

类感染途径，并了解它们的大流行潜力将进一步提

高我们对未来流行病的反应和减轻严重程度的能

力［２４］，是今后研究的重点。 Ｈ７Ｎ９ ＡＩＶ 是否可以跨

越物种障碍发生人际传播、主要传播途径是什么、
未检测到的隐性带毒的患者群有多大、是否会出现

更多的耐药性毒株等等，依旧是悬而未决的问题。
事实证明，及时关闭活禽市场、全面完善的监测计

划、不同禽种间的隔离措施都有助于减少疫情的爆

发［２５－２６］；研制出安全性好并且高效的禽用疫苗并

·４６·
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从源头上减少 Ｈ７Ｎ９ 流感病毒的发生，依然是今后

流感科研工作的重中之重。
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［１１］ Ｊｉａｏ Ｐ， Ｔｉａｎ Ｇ， Ｌｉ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ａ ｓｉｎｇｌｅ－ａｍｉｎｏ－ａｃｉｄ ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎ ｉｎ

ｔｈｅ ＮＳ１ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｈａｎｇｅｓ ｔｈｅ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙ ｏｆ Ｈ５Ｎ１ ａｖｉａｎ

ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ｖｉｒｕｓｅｓ ｉｎ ｍｉｃｅ［Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｖｉｒｏｌｏｇｙ， ２００８， ８２（３）：

１１４６－１１５４．

［１２］ Ｆａｎ Ｓ， Ｄｅｎｇ Ｇ， Ｓｏｎｇ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｔｗｏ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｒｅｓｉｄｕｅｓ ｉｎ

ｔｈｅ ｍａｔｒｉｘ ｐｒｏｔｅｉｎ Ｍ１ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅ ｔｏ ｔｈｅ ｖｉｒｕｌｅｎｃｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ

Ｈ５Ｎ１ ａｖｉａｎ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ｖｉｒｕｓｅｓ ｉｎ ｍｉｃｅ［ Ｊ］ ． Ｖｉｒｏｌｏｇｙ， ２００９， ３８４

（１）： ２８－３２．

［１３］ Ｐｉｎｔｏ Ｌ Ｈ， Ｈｏｌｓｉｎｇｅｒ Ｌ Ｊ， Ｌａｍｂ Ｒ Ａ． Ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ｖｉｒｕｓ Ｍ２ ｐｒｏｔｅｉｎ

ｈａｓ ｉｏｎ ｃｈａｎｎｅｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ［Ｊ］ ． Ｃｅｌｌ， １９９２， ６９（３）： ５１７－５２８．

［１４］ Ｄｏｎｇ Ｚ， Ｘｉａ Ｙ， Ｙａ Ｘ， ｅｔ ａｌ． Ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｃｈａｒａｃ⁃

ｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｆｔｈ ａｖｉａｎ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ Ａ（Ｈ７Ｎ９） ｗａｖｅ ｉｎ Ｓｕｚｈｏｕ，

Ｃｈｉｎａ， ｆｒｏｍ Ｏｃｔｏｂｅｒ ２０１６ ｔｏ Ａｐｒｉｌ ２０１７ ［ Ｊ］ ． Ｖｉｒｕｓ Ｇｅｎｅｓ，

２０１８， ５４（２）： １８２－１８９．

［１５］ Ｉｍａｉ Ｍ， Ｗａｔａｎａｂｅ Ｔ， Ｋｉｓｏ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ａ ｈｉｇｈｌｙ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ａｖｉａｎ

Ｈ７Ｎ９ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ｖｉｒｕｓ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ａ ｈｕｍａｎ ｉｓ ｌｅｔｈａｌ ｉｎ ｓｏｍｅ

ｆｅｒｒｅｔｓ ｉｎｆｅｃｔｅｄ ｖｉａ ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ ｄｒｏｐｌｅｔｓ［Ｊ］ ． Ｃｅｌｌ Ｈｏｓｔ ＆ Ｍｉｃｒｏｂｅ，

２０１７， ２２（５）：６１５．

［１６］ Ｂａｏ Ｃ Ｊ， Ｃｕｉ Ｌ Ｂ， Ｚｈｏｕ Ｍ Ｈ， ｅｔ ａｌ． Ｌｉｖｅ－ａｎｉｍａｌ ｍａｒｋｅｔｓ ａｎｄ

ｉｎｆｌｕｅｎｚａ Ａ （Ｈ７Ｎ９） ｖｉｒｕｓ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］ ． Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ

Ｍｅｄｉｃｉｎｅ， ２０１３， ３６８（２４）： ２３３７．

［１７］ Ｘｉａｎｇ Ｄ， Ｐｕ Ｚ， Ｌｕｏ Ｔ， ｅｔ ａｌ． Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ａｖｉａｎ

ｉｎｆｌｕｅｎｚａ Ａ Ｈ７Ｎ９ ｖｉｒｕｓ ａｃｒｏｓｓ ｆｉｖｅ ｗａｖｅｓ ｉｎ ｍａｉｎｌａｎｄ Ｃｈｉｎａ，

２０１３－２０１７［Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ， ２０１８． ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｄｏｉ． ｏｒｇ ／ １０．

１０１６ ／ ｊ．ｊｉｎｆ．２０１８．０５．００６

［１８］ Ｓｕ Ｓ， Ｇｕ Ｍ， Ｌｉｕ Ｄ， ｅｔ ａｌ． Ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｙ， ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ， ａｎｄ ｐａｔｈｏ⁃

ｇｅｎｅｓｉｓ ｏｆ Ｈ７Ｎ９ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ｖｉｒｕｓｅｓ ｉｎ ｆｉｖｅ ｅｐｉｄｅｍｉｃ ｗａｖｅｓ ｓｉｎｃｅ

２０１３ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ［ Ｊ］ ． Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１７， ２５ （ ９）：

７１３－７２８．

［１９］ 修文琼， 郑奎城． 新型 Ｈ７Ｎ９ 禽流感病毒研究进展［ Ｊ］ ． 中国

人兽共患病学报， ２０１４， ３０（６）： ６３６－６４４．

　 Ｘｉｕ Ｗ Ｑ， Ｚｈｅｎｇ Ｋ Ｃ． Ｓｕｍｍａｒｙ ｏｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｆ ａｖｉａｎ Ｈ７Ｎ９

ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ｖｉｒｕｓ［Ｊ］ ． Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｚｏｏｎｏｓｅｓ， ２０１４， ３０（６）：

６３６－６４４．

［２０］ Ｙｕ Ｍ， Ｗａｎｇ Ｑ， Ｑｉ Ｗ， ｅｔ ａｌ． Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｉｎｆｌａｍｍａｔｉｏｎ－ｒｅｌａｔｅｄ

ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｌｕｎｇ ｏｆ ＢＡＬＢ ／ ｃ ｍｉｃｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ Ｈ７Ｎ９ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ Ａ

ｖｉｒｕｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙ ［ Ｊ］ ． Ｍｅｄ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ Ｉｍｍｕｎｏｌ，

２０１６， ２０５（５）： １－９．

［２１］ 李媛媛， 郭 晶， 李旭勇， 等． Ｈ７Ｎ９ 亚型禽流感病毒反向遗

传操作系统的建立及其疫苗候选株的构建［ Ｊ］ ． 中国预防兽

医学报， ２０１４， ３６（５）： ４０７－４０９．

·５６·
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　 Ｌｉ Ｙ Ｙ， Ｇｕｏ Ｊ， Ｌｉ Ｘ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔ ｏｆ ｒｅｖｅｒｓｅ ｇｅｎｅｔｉｃｓ

ｓｙｓｔｅｍ ｆｏｒ Ｈ７Ｎ９ ａｖｉａｎ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ｖｉｒｕｓ ａｎｄ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｃａｎｄｉ⁃

ｄａｔｅ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｖａｃｃｉｎｅ ｓｔｒａｉｎ［Ｊ］ ． Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｒｅｖｅｎｔｉｖｅ

Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ， ２０１４， ３６（５）： ４０７－４０９．

［２２］ 单继艳， 刘 兵， 柳金雄， 等． 表达 Ｈ７Ｎ９ 亚型禽流感病毒 ＨＡ

基因 ＤＮＡ 疫苗对鸡免疫保护效力的研究［ Ｊ］ ． 中国预防兽医

学报， ２０１４， ３６（６）： ４６７－４７０．

　 Ｓｈａｎ Ｊ Ｙ， Ｌｉｕ Ｂ， Ｌｉｕ Ｊ Ｘ， ｅｔ ａｌ． Ｐｒｏｔｅｃｔｉｖｅ ｅｆｆｉｃａｃｙ ｏｆ Ｈ７Ｎ９

ＤＮＡ ｖａｃｃｉｎｅ ｐＶＡＨ７ ｉｎ ＳＰＦ ｃｈｉｃｋｅｎｓ［ Ｊ］ ． Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ

Ｐｒｅｖｅｎｔｉｖｅ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ， ２０１４， ３６（６）： ４６７－４７０．

［２３］ Ｋｏｎｇ Ｈ， Ｚｈａｎｇ Ｑ， Ｇｕ Ｃ， ｅｔ ａｌ． Ａ ｌｉｖｅ ａｔｔｅｎｕａｔｅｄ ｖａｃｃｉｎｅ ｐｒｅ⁃

ｖｅｎｔｓ ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ｏｆ Ｈ７Ｎ９ ｖｉｒｕｓ ｉｎ ｍａｍｍａｌｓ［Ｊ］ ．

Ｓｃｉ Ｒｅｐ， ２０１５， ５：１１２３３．

［２４］ Ｗａｎｇ Ｃ， Ｗａｎｇ Ｊ， Ｓｕ Ｗ， ｅｔ ａｌ． Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｏｍｅｓｔｉｃ

ａｎｄ ｗｉｌｄ ｂｉｒｄｓ ｉｎ ｌｉｖｅ ｐｏｕｌｔｒｙ ｍａｒｋｅｔ ａｎｄ ａ ｎｏｖｅｌ ｈｕｍａｎ Ｈ７Ｎ９

ｖｉｒｕｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ［ Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓ Ｄｉｓｅａｓｅｓ， ２０１４， ２０９

（１）： ３４．

［２５］ Ｃｈｅｎ Ｙ， Ｌｉａｎｇ Ｗ， Ｙａｎｇ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ｈｕｍａｎ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ

ｅｍｅｒｇｉｎｇ ａｖｉａｎ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ Ａ Ｈ７Ｎ９ ｖｉｒｕｓ ｆｒｏｍ ｗｅｔ ｍａｒｋｅｔ ｐｏｕｌｔｒｙ：

ｃｌｉｎｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓａｔｉｏｎ ｏｆ ｖｉｒａｌ ｇｅｎｏｍｅ［Ｊ］ ． Ｌａｎｃｅｔ，

２０１３， ３８１（９８８１）： １９１６－１９２５．

［２６］ Ｔｅｎｇ Ｙ， Ｂｉ Ｄ， Ｇｕｏ Ｘ， ｅｔ ａｌ． Ｃｏｎｔａｃｔ ｒｅｄｕｃｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ｌｉｖｅ ｐｏｕｌｔｒｙ

ｍａｒｋｅｔ ｃｌｏｓｕｒｅｓ ｌｉｍｉｔ ｔｈｅ ｅｐｉｄｅｍｉｃ ｏｆ ｈｕｍａｎ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ Ｈ７Ｎ９

ｉｎｆｌｕｅｎｚａ［Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ， ２０１８， ７６： ２９５－３０４．

（编 辑：李文平）
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