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　 　 【摘要】 　 目的　 了解四川省广元市急性胃肠炎(ａｃｕｔｅ ｇａｓｔｒｏｅｎｔｅｒｉｔｉｓꎬ ＡＧＥ)暴发疫情中诺如病毒

(Ｎｏｒｏｖｉｒｕｓꎬ ＮｏＶ)感染情况ꎬ明确病原基因型别ꎬ并对其基因特征进行初步研究ꎮ 方法　 采集广元市

２０１７ 年 ２ 月至 ５ 月 ４ 起 ＡＧＥ 疫情病例的粪便标本 １８ 份、肛拭子标本 １５ 份ꎬ采用实时荧光 ＲＴ￣ＰＣＲ 检

测 ＮｏＶ 基因ꎬＮｏＶ 阳性标本用传统 ＲＴ￣ＰＣＲ 扩增并进一步测序分型ꎮ 结果 　 ＮｏＶ 实时荧光 ＲＴ￣ＰＣＲ
结果显示 ４ 起疫情均为 ＮｏＶ 感染引起的暴发ꎬ检测阳性率为 ６０ ６％(２０ / ３１)ꎮ 基因序列比对和进化

分析结果显示ꎬ４ 起疫情的病原均为 ＧⅡ.Ｐ１６ / ＧⅡ.２ 型 ＮｏＶꎬ且核苷酸高度同源ꎬ其中 １ 起除 ＧⅡ.
Ｐ１６ / ＧⅡ.２ 型外还检出 ＧⅡ.Ｐ７ / ＧⅡ.１４ 型 ＮｏＶꎮ 结论　 四川省广元市 ４ 起 ＡＧＥ 暴发疫情主要由 Ｇ
Ⅱ.Ｐ１６ / ＧⅡ.２ 型 ＮｏＶ 引起ꎬ同时存在 ＧⅡ.Ｐ７ / ＧⅡ.１４ 型 ＮｏＶ 混合感染ꎮ
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　 　 诺如病毒(Ｎｏｒｏｖｉｒｕｓꎬ ＮｏＶ)属于杯状病毒科ꎬ是
全球范围内引起急性胃肠炎( ａｃｕｔｅ ｇａｓｔｒｏｅｎｔｅｒｉｔｉｓꎬ
ＡＧＥ)暴发流行的一种重要病原体ꎬ据报道ꎬ国外的

ＡＧＥ 暴发中大约有 ６０％ ~ ８５％与 ＮｏＶ 有关[１￣２]ꎬ甚
至在局部地区约 ９０％的非细菌性腹泻由该类病毒

引起[３]ꎮ ＮｏＶ 传播途径广且感染剂量低ꎬ常导致幼

儿园、学校、养老机构、医院等人群密集且空间相对

封闭的单位发生暴发[４]ꎮ ＮｏＶ 分为 ＧⅠ~ ＧⅦ ７ 个

遗传组(ｇｅｎｏｇｒｏｕｐꎬ Ｇ)ꎬ其中 ＧⅠ、ＧⅡ和 ＧⅣ可感

染人并致病ꎬ其中以 ＧⅡ最为常见[５]ꎮ ＧⅡ在聚合

９３中华实验和临床病毒学杂志 ２０１９ 年 ２ 月第 ３３ 卷第 １ 期　 Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊ Ｅｘｐ Ｃｌｉｎ Ｖｉｒｏｌꎬ Ｆｅｂｒｕａｒｙ　 ２０１９ꎬＶｏｌ ３３ꎬＮｏ １



酶区分 ２７ 个基因型ꎬ在衣壳区分 ２２ 个基因型[６]ꎬ在
众多的基因型中ꎬＧⅡ.４ 是迄今为止报道的在世界

范围内流行最为广泛的基因型[７]ꎬＧⅡ.１７ 在 ２０１４—
２０１５ 年亚洲地区暴发流行中超越 ＧⅡ.４ 成为优势

株[８]ꎬ而从 ２０１６ 年起在全球范围内 ＧⅡ.Ｐ１６ / ＧⅡ.２
重组株导致的 ＮｏＶ 暴发显著增加[９￣１０]ꎮ 为了解引

起近期四川省广元市 ＡＧＥ 暴发的病原体情况ꎬ本研

究采集了 ２０１７ 年 ２ 月至 ２０１７ 年 ５ 月 ４ 起 ＡＧＥ 暴发

疫情标本进行 ＮｏＶ 检测ꎬ并对阳性标本进行了分子

特征研究ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 疫情概况　 ２０１７ 年 ２ 月至 ２０１７ 年 ５ 月四川省

广元市发生 ４ 起 ＡＧＥ 疫情ꎬ分别发生在 １ 所中学、１
所小学、１ 所幼儿园及 １ 个包含高校和职高等的教

育园区ꎮ 发生在中学、小学和幼儿园的疫情时间相

近ꎬ于 ２ 月 ２７ 日出现首发病例ꎬ最后 １ 例病例出现

在 ３ 月 ３ 日ꎬ共 １５ 例ꎮ 教育园区的疫情发生在 ５
月ꎬ于 ５ 月 １１ 日出现首发病例ꎬ最后 １ 例病例出现

在 ５ 月 １７ 日ꎬ有 １８ 例ꎮ ３３ 例病例中 ２１ 例有腹泻、
１９ 例有恶心、１８ 例有腹痛、１４ 例有呕吐、５ 例有乏

力、３ 例有头痛、２ 例有发热的临床症状ꎮ 通过流行

病学调查ꎬ排除了食品污染和水污染的可能性ꎬ也未

检出致病菌ꎮ
１ ２　 标本来源　 采集 ２０１７ 年 ２ 月至 ２０１７ 年 ５ 月

四川省广元市 ４ 起 ＡＧＥ 病例标本 ３３ 份ꎬ其中大便

标本 １８ 份ꎬ肛拭子标本 １５ 份ꎮ 所有标本冷藏运送

至广元市疾病预防控制中心微生物实验室ꎬ－２０ ℃
冷藏保存ꎮ
１ ３　 标本处理　 粪便标本取 １００ μｌ 液体或豌豆大

小固体ꎬ放入 １ ５ ｍｌ Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ 离心管内ꎬ加入 ０ ９
ｍｌ 标本稀释液ꎬ置于漩涡振荡器上混匀ꎬ室温静置

１０ ｍｉｎꎬ５ ０００ × ｇ 离心 ５ ｍｉｎꎬ吸取上清液备用ꎮ 肛

拭子置商品化病毒采样管内经充分漩涡、振荡混匀ꎬ
室温静置 １０ ｍｉｎꎬ备用ꎮ
１ ４　 ＲＮＡ 提取　 采用 Ｐｒｏｍｅｇａ Ｍａｘｗｅｌｌ １６ 核酸自

动提取仪进行病毒 ＲＮＡ 提取ꎮ 按照说明书从 ２００
μｌ 的上清液中提取 ５０ μｌ 的病毒 ＲＮＡꎬ－７０ ℃冷藏

保存ꎮ
１ ５　 实时荧光 ＲＴ￣ＰＣＲ 检测、ＲＴ￣ＰＣＲ 扩增和序

列测定　 采用 ＮｏＶ 核酸测定试剂盒(上海之江生物

科技股份有限公司)ꎬ在 ＡＢＩ７５００ 荧光定量 ＰＣＲ 仪

上进行检测ꎬ反应体系和条件参照试剂盒说明书ꎬ模

板量为 ５ μｌ ＲＮＡꎮ ＲＴ￣ＰＣＲ 扩增采用 Ｏｎｅ￣Ｓｔｅｐ ＲＴ￣
ＰＣＲ ｋｉｔ(德国 Ｑｉａｇｅｎ 公司)进行 ＰＣＲ 反应ꎬ使用引

物参照文献[１１]ꎮ ＰＣＲ 反应产物在 Ｑｉａｇｅｎ 公司的

ＱＩＡｘｃｅｌ 自动核酸电泳仪上鉴定后用 Ｗｉｚａｒｄ ＳＶ Ｇｅｌ
ａｎｄ ＰＣＲ Ｃｌｅａｎｕｐ Ｓｙｓｔｅｍ(美国 Ｐｒｏｍｅｇａ 公司)按厂

家说明书进行纯化ꎮ 纯化 ＰＣＲ 产物用相同引物分

别进行双向标记ꎬ标记试剂为 Ｂｉｇｄｙｅ Ｔｅｒｍｉｎａｔｏｒ
ｖ３ １ Ｃｙｃｌｅ Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ Ｋｉｔ ( Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ)ꎬ反
应条件为:变性 ９６ ℃ １０ ｓꎬ 退火 ５０ ℃ ５ ｓꎬ 延伸 ６０
℃ ４ ｍｉｎꎬ 共 ２５ 次 循 环ꎮ 标 记 产 物 用 ＢｉｇＤｙｅ
ＸＴｅｒｍｉｎａｔｏｒ Ｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ Ｋｉｔ ( Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ) 再

次纯化后ꎬ 在 ３５００ ＸＬ Ｇｅｎｅｔｉｃ Ａｎａｌｙｚｅｒ ( Ａｐｐｌｉｅｄ
Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ)上完成测序ꎮ
１ ６　 序列分析和分子遗传进化分析 　 序列用

Ｓｅｑｕｅｎｃｈｅｒ５ ０ 和 Ｂｉｏｅｄｉｔ７ ０ ９ ０ 软件编辑处理ꎬ使
用 ＮＣＢＩ 中 ＢＬＡＳＴ 程序比对ꎬ分别对聚合酶区和衣

壳蛋白区核苷酸及氨基酸进行同源性分析ꎬ采用

Ｍｅｇａ６ ０ 软件进行遗传进化分析(Ｋｉｍｕｒａ ２ 参数模

型ꎬ邻位￣连接法ꎬ１ ０００ 次 ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 检验)ꎮ

２　 结果

２ １　 实时荧光 ＲＴ￣ＰＣＲ 检测结果　 采用实时荧光

ＲＴ￣ＰＣＲ 检测 ３３ 份病例标本ꎬ其中 ２０ 份 ＮｏＶ Ⅱ型

阳性ꎬ阳性率为 ６０ ６％ꎮ
２ ２　 ＲＴ￣ＰＣＲ 扩增和序列测定　 按照暴发时间将

４ 起 ＡＧＥ 疫情中的 ２０ 份阳性标本编号ꎬ字母 Ａ~ Ｄ
分别代表 １ 起暴发疫情ꎬ数字代表排列序号ꎮ 用传

统 ＲＴ￣ＰＣＲ 扩增聚合酶区(ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ)和衣壳蛋白

区(ｃａｐｓｉｄ)ꎬ自动核酸电泳仪上观察到目的条带与

预计扩增片段相符ꎮ 经双向序列测定ꎬ全部测序成

功ꎬ ２０ 条 序 列 已 上 传 到 ＧｅｎＢａｎｋꎬ 登 录 号 为

ＬＣ３８５９８５~ＬＣ３８６００４ꎮ
２ ３　 进化树分析　 将 ２０ 条序列与 ＧｅｎＢａｎｋ 中检索

到的 ＧⅡ型聚合酶区参考序列和衣壳蛋白区参考序

列分别构建亲缘进化树ꎬ以此明确本次 ＮｏＶ 疫情暴

发流行株同国内外参考株的亲缘关系ꎬ见图 １ 和图

２ꎮ 聚合酶区进化树分析表明ꎬ１８ 条序列与 ＮｏＶ Ｇ
Ⅱ.Ｐ１６ 参考代表株(Ｎｅｕｓｔｒｅｌｉｔｚ ２６０)聚在同一分支

上ꎬ属于 ＧⅡ.Ｐ１６ 型ꎻ另 ２ 条序列与 ＮｏＶ ＧⅡ.Ｐ７ 聚

在同一分支ꎬ属于 ＧⅡ.Ｐ７ 型ꎮ 衣壳蛋白区进化树

分析表明ꎬ１８ 条序列与 ＮｏＶ ＧⅡ.２ 型参考代表株

(Ｍｅｌｋｓｈａｍ)同属一个独立的进化分支ꎬ均属于 ＮｏＶ
ＧⅡ.２ 型ꎻ２ 条序列与 ＮｏＶ ＧⅡ.１４ 型参考代表株

０４ 中华实验和临床病毒学杂志 ２０１９ 年 ２ 月第 ３３ 卷第 １ 期　 Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊ Ｅｘｐ Ｃｌｉｎ Ｖｉｒｏｌꎬ Ｆｅｂｒｕａｒｙ　 ２０１９ꎬＶｏｌ ３３ꎬＮｏ １



▲为广元市诺如病毒 ＧⅡ.Ｐ１６ 型株ꎻ●为广元市诺如病毒

ＧⅡ.Ｐ７ 型株

图 １　 四川省广元市诺如病毒 ＧⅡ型株聚合酶区部分

基因序列进化树

▲ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ＧⅡ.Ｐ１６ Ｎｏｒｏｖｉｒｕｓ ｓｔｒａｉｎｓ ｉｎ Ｇｕａｎｇｙｕａｎ ｃｉｔｙꎻ
● ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ＧⅡ.Ｐ７ Ｎｏｒｏｖｉｒｕｓ ｓｔｒａｉｎｓ ｉｎ Ｇｕａｎｇｙｕａｎ ｃｉｔｙ

Ｆｉｇ.１　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐａｒｔｉａｌ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｆｒｏｍ ｇｅｎｏｔｙｐｅ ＧⅡ ｎｏｒｏｖｉｒｕｓ ｓｔｒａｉｎｓ ｉｎ Ｇｕａｎｇｙｕａｎ ｃｉｔｙꎬ

Ｓｉｃｈｕａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅ

(Ｍ７)聚在同一分支ꎬ属于 ＮｏＶ ＧⅡ.１４ 型ꎮ
２ ４　 同源性分析 　 对本研究中成功测序的 ２０ 株

ＮｏＶ 聚合酶区之间的核苷酸同源性分析结果显示ꎬ

▲为广元市 ＮｏＶ ＧⅡ.２ 型株ꎻ●为广元市 ＮｏＶ ＧⅡ.１４ 型株

图 ２　 四川省广元市诺如病毒 ＧⅡ型株衣壳

蛋白区部分基因序列进化树

▲ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ＧⅡ.２ Ｎｏｒｏｖｉｒｕｓ ｓｔｒａｉｎｓ ｉｎ Ｇｕａｎｇｙｕａｎ ｃｉｔｙꎻ
● ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ＧⅡ.１４ Ｎｏｒｏｖｉｒｕｓ ｓｔｒａｉｎｓ ｉｎ Ｇｕａｎｇｙｕａｎ ｃｉｔｙ

Ｆｉｇ.２　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐａｒｔｉａｌ ｃａｐｓｉｄ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｆｒｏｍ ｇｅｎｏｔｙｐｅ ＧⅡ ｎｏｒｏｖｉｒｕｓ ｓｔｒａｉｎｓ ｉｎ Ｇｕａｎｇｙｕａｎ ｃｉｔｙꎬ

Ｓｉｃｈｕａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅ

在 １８ 株 ＮｏＶＧⅡ.Ｐ１６ 型中有来自 ３ 起暴发的 １１ 株

序列核苷酸同源性为 １００％ꎬ另 １ 起暴发的 ７ 株序列

核苷酸同源性为 １００％ꎬ他们之间的核苷酸同源性
为 ９９ ６％ꎻ 与 我 国 ２０１６ 年 ＧＩＩ. Ｐ１６ / ＧＩＩ. ２ 株

１４中华实验和临床病毒学杂志 ２０１９ 年 ２ 月第 ３３ 卷第 １ 期　 Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊ Ｅｘｐ Ｃｌｉｎ Ｖｉｒｏｌꎬ Ｆｅｂｒｕａｒｙ　 ２０１９ꎬＶｏｌ ３３ꎬＮｏ １



(ＫＹ４２１１２１ ) 相 比ꎬ 核 苷 酸 同 源 性 为 ９９ ２％ ~
９９ ６％ꎬ与国外其他 ＧＩＩ. Ｐ１６ / ＧＩＩ.２ 株相比ꎬ核苷酸

同源性为 ９８ ８％ ~ １００％ꎬ与 ＧⅡ. Ｐ１６ 型参考株

(Ｎｅｕｓｔｒｅｌｉｔｚ２６０)核苷酸同源性为 ９５％ ~ ９５ ４％ꎮ ２
株 ＮｏＶ ＧⅡ.Ｐ７ 型间的核苷酸同源性为 ９８ ８％ꎬ与 Ｇ
Ⅱ.Ｐ７ 参考株(Ｓａｉｔａｍａ＿Ｕ４)同源性为 ９２％ ~９２ ４％ꎬ
与我国 ２００６ 年山西株同源性为 ９１ ６％ ~ ９２％ꎮ 在

氨基酸同源性方面ꎬ１８ 株 ＧⅡ.Ｐ１６ 型之间的同源性

为 ９８ ７％ꎬ与我国 ＫＹ４２１１２１ 株同源性为 ９８ ７％ ~
１００％ꎬ与国外其他株相比ꎬ 同源性为 ９６ ２％ ~
１００％ꎬ与参考株(Ｎｅｕｓｔｒｅｌｉｔｚ２６０)同源性为 ８５ ３％ ~
８６ ５％ꎮ ２ 株 ＮｏＶ ＧⅡ.Ｐ７ 型间的同源性为 ９６ ３％ꎬ
与参考株(Ｓａｉｔａｍａ＿Ｕ４)同源性为 ７５ ９％ ~ ７７ １％ꎬ
与我国 ２００６ 年山西株同源性为 ７４ ６％~７５ ９％ꎮ

２０ 株 ＮｏＶ 衣壳蛋白区之间的核苷酸同源性分

析结果显示ꎬ１８ 株 ＧⅡ.２ 型序列中有 １１ 株序列衣

壳蛋白区之间的核苷酸同源性为 １００％ꎬ另 ７ 株序列

衣壳蛋白区之间的核苷酸同源性也为 １００％ꎬ而他

们之间的同源性为 ９９ ６％ꎻ与我国 ２０１６ 年 ＧＩＩ.Ｐ１６ /
ＧＩＩ.２ 株(ＫＹ４２１１２１)相比ꎬ核苷酸同源性为 ９９ ６％
~１００％ꎬ与国外其他 ＧＩＩ.Ｐ１６ / ＧＩＩ.２ 株相比ꎬ核苷酸

同源性为 ８８ ２％ ~ ９９ ６％ꎬ与 ＧⅡ.２ 型参考代表株

(Ｍｅｌｋｓｈａｍ)相比ꎬ核苷酸同源性为 ９６ ７％ ~９７ １％ꎮ
２ 株 ＧⅡ.１４ 型间衣壳蛋白区核苷酸序列同源性为

１００％ꎬ与我国 ２００６ 年山西株同源性为 ９７ １％ꎬ与 Ｇ
Ⅱ.１４ 型参考代表株(Ｍ７)相比ꎬ核苷酸同源性为

９５ ３％ꎮ 而衣壳蛋白区氨基酸同源性分析结果显

示ꎬ１８ 株 ＧⅡ.Ｐ１６ 型之间及与我国 ＫＹ４２１ １２１ 株和

参考株(Ｍｅｌｋｓｈａｍ)之间同源性为 １００％ꎬ与国外其

他株相比ꎬ同源性为 ８９ ２％~１００％ꎮ ２ 株 ＧⅡ.１４ 型

与参考株(Ｍ７)之间氨基酸同源性为 １００％ꎬ与我国

２００６ 年山西株同源性为 ９７ ８％ꎮ

３　 讨论

根据目前文献报道ꎬ全球范围内检出最多的是

ＮｏＶ ＧⅡ.４ 型[７]ꎬＧⅡ.１７ 在 ２０１４—２０１５ 年超越 Ｇ
Ⅱ.４ 成为优势株[８]ꎬ而从 ２０１６ 年起 ＧⅡ.Ｐ１６ / ＧⅡ.２
重组株导致的 ＮｏＶ 暴发在我国、日本及欧洲地区显

著增加[９￣１０]ꎮ 日本早在 ２００８ 年就首次报道大阪地

区发现 ＧⅡ.Ｐ１６ / ＧⅡ.２ 重组株[１２]ꎬ但在此后 ＧⅡ.
Ｐ１６ / ＧⅡ.２ 重组株一直处于低检出水平ꎮ 在我国ꎬ
引起 ＡＧＥ 散发病例和暴发疫情的主要是 ＮｏＶ ＧⅡ.
３、Ｇ Ⅱ. ４、 Ｇ Ⅱ. ４ / ２００６ｂ、 Ｇ Ⅱ. ４ / Ｓｙｄｎｅｙ、 Ｇ Ⅱ. ４ /

Ｓｙｄｎｅｙ￣２０１２、ＧⅡ.６ 和 ＧⅡ.１７ 型或其变异株[１３]ꎬＧ
Ⅱ.１４ 型仅在 ２００６ 年于山西省检出 １ 例[１４]ꎬＧⅡ.２
自 ２０１６ 年夏末起传播迅速[９]ꎬ广东、福建、江苏、北
京等地均有报道ꎮ 根据四川省 ２０１３—２０１６ 年对 ５
岁以下婴幼儿病毒性腹泻的监测数据ꎬ在 １ １７４ 例

婴幼儿腹泻标本中检出 ＮｏＶ ＧⅡ型 ９８ 例ꎬ以 ＧⅡ.３
和 ＧⅡ.４ / Ｓｙｄｎｅｙ￣２０１２ 比较多ꎬＧⅡ. ２ 型仅检出 ４
例ꎬＧⅡ.１４ 型未检出ꎬ但 ２０１６ 年底乐山市暴发的急

性胃肠炎由 ＧⅡ.２ 基因型引起[１５]ꎮ 本研究通过对

四川省广元市 ２０１７ 年 ２~５ 月份 ４ 起 ＡＧＥ 暴发疫情

阳性样本序列测定ꎬ确定了 ４ 起暴发疫情中有 ３ 起

为 ＮｏＶ ＧⅡ.Ｐ１６ / ＧⅡ.２ 基因型引起ꎬ还有 １ 起暴发

疫情为 ＮｏＶ ＧⅡ.Ｐ１６ / ＧⅡ.２ 型和 ＧⅡ.Ｐ７ / ＧⅡ.１４
型混合感染引起ꎮ 这与我国及全球流行形势基本

一致ꎮ
ＮｏＶ 聚合酶区和衣壳蛋白区基因进化树和同

源性分析结果显示ꎬ本研究中 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ ４ 起暴发中

的 ＧⅡ.Ｐ１６ / ＧⅡ.２ 型核苷酸同源性和氨基酸同源性

均很高ꎬ其中 Ａ、Ｂ、Ｃ 这 ３ 起暴发的 ＧⅡ.Ｐ１６ / ＧⅡ.２
型核苷酸同源性为 １００％ꎬ与 Ｄ 起暴发的 ＧⅡ.Ｐ１６ /
ＧⅡ.２ 型核苷酸同源性为 ９９ ６％ꎮ 由于 Ａ、Ｂ、Ｃ 这 ３
起暴发时间相近ꎬ引起暴发的应为同一毒株ꎮ 而两

月后在同一区域暴发的 Ｄ 则发生了核苷酸点突变ꎬ
说明 ＧⅡ.Ｐ１６ / ＧⅡ.２ 型毒株可能变异较快ꎬ并且有

可能一直在该区域以散发形式流行ꎮ
由于 ＮｏＶ 存在抗原和遗传多样性.不同型别

ＮｏＶ 可能发生重组ꎮ 本研究同时进行了 ＮｏＶ 聚合

酶区和衣壳区序列的测定ꎬ为今后我市急性 ＡＧＥ 暴

发处置和 ＮｏＶ 监测提供了参考ꎬ对 ＡＧＥ 疾病的预

防控制具有重要意义ꎮ
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文献速览

西半球消除犬狂犬病实施的成功策略

Ａｎｄｒｅｓ Ｖｅｌａｓｃｏ￣Ｖｉｌｌａꎬ Ｌｕｉｓ Ｅ. Ｅｓｃｏｂａｒꎬ Ａｎｔｈｏｎｙ Ｓａｎｃｈｅｚꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｕｃｃｅｓｓｆｕｌ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｉｍｐｌｅｍｅｎｔｅｄ ｔｏｗａｒｄｓ ｔｈｅ
ｅｌｉｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｃａｎｉｎｅ ｒａｂｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｗｅｓｔｅｒｎ Ｈｅｍｉｓｐｈｅｒｅ[ Ｊ]. Ａｎｔｉｖｉｒａｌ Ｒｅｓꎬ ２０１７ꎬ １４３: １￣１２. ＤＯＩ: １０.１０１６ / ｊ.
ａｎｔｉｖｉｒａｌ.２０１７.０３.０２３.

几乎所有人狂犬病病例都是由犬咬伤引起的ꎬ因此消除犬狂犬病成为全球的优先事项ꎮ 近几十年来ꎬ西
半球许多国家开展了大规模的犬的疫苗接种运动ꎬ控制流浪犬ꎬ并对宠物所有者的责任强制立法明确ꎮ 本文

综述了西半球消除犬狂犬病取得的进展ꎮ 在简要总结了控制努力的历史并描述了上述方法之后ꎬ我们注意

到ꎬ一些国家的项目受到社会态度和严重经济差距的阻碍ꎬ凸显了有必要讨论在整个区域内完成消除犬狂犬

病所需的措施ꎮ 我们还注意到ꎬ只要犬维持的狂犬病“热点”仍然存在ꎬ流浪犬种群仍然很大ꎬ群体免疫力变

低ꎬ犬衍生的狂犬病 ｌｙｓｓａｖｉｒｕｓ(ＲＡＢＬＶ)变种继续在靠近无狂犬病犬群的地方传播ꎬ犬维持的狂犬病仍然有

再发的危险ꎮ 只有在永久消除了犬维持的和犬衍生的狂犬病 ｌｙｓｓａｖｉｒｕｓ(ＲＡＢＬＶ)谱系和变种的情况下ꎬ才能

消除犬维持的狂犬病ꎮ 使犬群的免疫率始终保持在 ７０％以上ꎬ对犬、家畜和野生动物进行可靠的狂犬病诊

断和狂犬病基因分型以促进持续的基于实验室的监测ꎬ并继续就狂犬病传播的风险、预防教育人群ꎬ教导负

责任的宠物饲养ꎬ消除犬传播狂犬病是可行的ꎮ 彻底消除犬狂犬病需要永久性的资金支持以及政府和人民

致力于实现这一目标ꎮ 随附的一篇文章 (Ｖｅｌａｓｃｏ￣Ｖｉｌｌａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)回顾了西半球犬狂犬病的历史和流行病

学ꎬ从它在欧洲殖民时期的引入开始ꎬ并讨论了病毒在犬和各种野生食肉动物之间的溢出将如何影响未来的

消除犬狂犬病的工作ꎮ
(吕新军 编译)
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