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中国蚊传疾病及其媒介蚊类研究进展* 
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摘  要  蚊子通过吸食脊椎动物的血液获取产卵必须的营养从而繁殖后代。蚊子在吸食人血的过程中，可

以传播多种严重的人类疾病，对人类健康危害极大。随着全球化的迅速发展以及全球性气候变化加剧，以

登革病毒和寨卡病毒为代表的虫媒病毒分布也呈现全球化。我国地理跨度大，本土的病原和媒介丰富，并

且随着我国人口增长、城市化的扩大、国际贸易频繁、国际旅游增多等因素，导致输入性的蚊传疾病也越

来越多，带来的公共卫生问题也越来越受到重视。本文对我国重要的蚊传疾病（登革热、日本脑炎、疟疾、

黄热病、西尼罗河热、寨卡热、基孔肯尼亚热、辛徳毕斯病等）及其媒介蚊类、分布与特性等进行系统介

绍，以期为我国蚊及蚊传疾病的系统研究和综合防控提供理论基础。 

关键词  埃及伊蚊；虫媒病毒；寨卡病毒扩散；媒介蚊虫；登革热 

Research progress on mosquito-borne diseases and vector mosquitoes 
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(1. College of Life Sciences, Henan Normal University, Xinxiang 453007, China; 2. State Key Laboratory of Integrated Management 

of Pest Insects and Rodents, Institute of Zoology, Chinese Academy of Sciences, Beijing 100101, China) 

Abstract  Mosquitoes breed by feeding on the blood of vertebrates to obtain the nutrients necessary to oviposition. In the 

process of feeding on human blood, mosquitoes can transmit a variety of serious human diseases and pose a great risk to 

human health. With the rapid development of globalization and the intensification of global climate change, the distribution of 

arboviruses represented by the dengue virus (DENV) and the Zika virus (ZIKV) has also presents globalization. China has a 

large geographical span and abundant local pathogens and vectors. With the growth of population, the expansion of 

urbanization, the frequent international trade and the increase of international tourism, there are more and more imported 

mosquito-borne diseases, and the public health problems caused by these diseases have also been paid more and more attention. 

In this paper, we systematically introduce the mosquito-borne diseases (dengue fever, Japanese encephalitis, malaria, yellow 

fever, West Nile fever, Zika fever, Chikungunya fever, and Sindbis disease) and their vectors, their distribution and 

characteristics, in order to provide theoretical basis for the systematic research and comprehensive control of mosquitoes and 

mosquito-borne diseases in China. 
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蚊子是吸血节肢动物，属昆虫纲双翅目蚊科。

世界上大约有 3 500 种蚊子，从寒带到热带广泛分

布，其中大约 3/4 的种类分布在热带和亚热带地区，

对人类特别是生活在热带和亚热带地区的居民健

康造成了严重的困扰。 

目前我国的蚊子种类约 390 种，主要包括按

蚊、伊蚊和库蚊，雌蚊是很多病原体的媒介，可以

传播多种疾病，包括登革热、日本脑炎、西尼罗河

热、黄热病、疟疾及丝虫病等（Gang et al., 2012; 

Qian and Qi, 2022）。某些病原通过蚊子吸血进入蚊
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子体内并扩增，随着再次吸血在宿主种群内传播。

其中，登革病毒和黄热病毒主要是由埃及伊蚊

Aedes aegypti 传播，西尼罗河病毒和日本脑炎病毒

主要由库蚊携带，按蚊是疟疾的主要传播媒介

（Cheng et al., 2011; Espinal et al., 2019）。  

近年来，随着全球变暖，气温普遍升高，蚊传

疾病的传播概率大大地增加，而且疾病的地理分布

范围也愈加广泛。对于疟疾、黄热病、登革热来说，

人类的活动以及对生态环境的破坏都加重了疾病

的传播（Kramer et al., 2019）。我国蚊子种类较多、

活动范围广泛，近年来我国关于蚊传疾病的研究虽

有进展，但仍需进行更深入的研究。因此，本文详

细介绍了蚊媒的特征、在全球范围内有重大影响且

在我国有一定传播范围的蚊传疾病（包括登革热、

日本脑炎、西尼罗河热、黄热病、疟疾、丝虫病等）、

病原体的传播蚊种以及汇总文献中的数据绘制了

主要的蚊媒病毒在我国的分布热图（图 1），希望在

我国蚊传疾病的研究及防治提供一定的理论基础。 
 

 
 

图 1  主要的蚊媒病毒在我国的空间分布热图 

Fig. 1  The heatmap of satial distribution of major mosquito-borne virus in China 
 

1  蚊子的媒介特征 

蚊子广泛分布在世界各地。雌蚊需要通过从脊

椎动物身上吸血来获取营养，促进受精卵成熟，进

而产卵繁殖。一些蚊子具有高度的吸血选择性，只

吸取一种宿主或者跟宿主非常相近的种类的血，另

外一些蚊子无宿主专一性，它们的吸血宿主非常广

泛，可以是鸟类、哺乳动物甚至爬行动物（Reiter, 

2001）。蚊子在吸血的同时会向宿主体内注入唾液，
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有研究表明，蚊子唾液中含有多种复杂成分，包括

抗血小板、抗凝血和血管舒张活性的蛋白质，可以

帮助它们完成吸血过程（Calvo et al., 2006）。作为

一种自然媒介，蚊子可以偶然以受病毒感染的宿主

为食，从而获得在宿主血液循环的病毒，这些病毒

能克服蚊子中肠上皮细胞的物理和免疫屏障，在中

肠细胞中感染，进入蚊子的血腔中大量繁殖，随后

感染唾液腺、卵巢和神经系统等其他组织（Wu et al., 

2019），当蚊子再次叮咬吸血时可以把病原传给下

一个宿主，这个过程依赖于环境温度，一般需要

7-14 d。 

2  我国重要蚊传疾病及其媒介蚊类 

2.1  登革热（Dengue fever） 

登革热是由于感染登革病毒（Dengue virus，

DENV）而引起的疾病，具有高发病率和死亡率，

每年有 5 000 万-1 亿的人感染，其中至少 50 万人

需要住院治疗。登革热的临床表现从一般的流感样

症状到严重致命的出血热和出血热休克，即登革热

出血热（Dengue hemorrhagic fever，DHF）和登革

热休克综合征（Dengue shock syndrome, DSS）。

DHF 是致命的并发症，包括出血倾向、血小板减

少症和血浆泄漏。DSS 包括所有上述症状以及循环

衰竭和低血压等。DHF 和 DSS 可能致命，但患者

早期诊断和适当的治疗可以恢复，且没有后遗症。 

随着全球化以及全球气候变化加剧，登革热的

分布范围不断扩大，呈现全球化流行。1950 年左

右有 9 个国家出现病例，目前该疾病已在全球 100

多个国家中流行——主要在东南亚、美洲和西太平

洋。自 2010 年以来，印度每年有超过 10 万感染病

例和 200-400 例死亡。2016 年美国爆发了大规模的

登革热疫情，2019 年，美国的登革热病例急剧增

加，超过 300 万例（Roy and Bhattacharjee, 2021）。 

DENV 属于黄病毒科黄病毒属，可以分为 4 个

血清型：DENV-1 到 DENV-4，每种血清型包括几

种基因型，且它们的分布、致病性等都不同。

DENV-1 有四个基因型，其中基因型 1 对人类有较

低的致病性；DENV-2 对人类有高致病性，分为 4

个基因型：西非、美洲、东南亚和马来群岛-印度

型；DENV-3 分为 4 个基因型，其中美国基因型流

行能力最弱，而东南亚和印度基因型则是 DENV-3

主要的流行病原；DENV-4 有 3 个基因型，马来基

因型致病性最低，其他 2 个基因型在美国已经传播

（Harapan et al., 2020）。 

DENV 主要是通过埃及伊蚊和白纹伊蚊 Aedes 

albopictus 传播。除此之外，还可由 Ae. furcifer、

Ae. luteocephalus、Ae. taylori、Ae. africanus、Ae. 

opok 等伊蚊作为传播媒介传播。白蚊伊蚊是最具

侵略性的蚊子，正常情况下成虫不能适应冬天低

温，但它们可以产下滞育的卵，这些卵可在春天

孵化，且 DENV 在蚊子体内进行垂直传播和水平

传播，幼虫羽化为成虫后，通过吸血可将病毒传

播给人类（Cheng et al., 2016）。 

在中国，DENV 主要分布在我国的华南和华中

7 个省份，由埃及伊蚊和白纹伊蚊作为媒介传播，

埃及伊蚊主要出现在北纬 22°以南地区，包括广东

西部的沿海地区和广西省的北部湾。白纹伊蚊分布

在中国将近三分之一的地区，包括北部的沈阳，陕

西陇县，西北部的宝鸡，西藏南部到长江以南。中

国疾病预防控制中心的报告数据显示 DENV 主要

发生在海南、台湾、广东、福建和广西等亚热带地

区，发病率约为 0.04/10 万（图 2）。1978 年，DENV-3

是我国主要的病毒血清型。1985 年 DENV-2 在海

南省流行，并且一直持续到 1988 年（Wu et al., 

2010）。2014 年广东省爆发了严重的登革热（超过

20 个城市和 45 000 人感染），是近 20 年来中国最

严重的登革热，此次毒株主要是 DENV-1 的基因型

I 和 V（Huang et al., 2015），其次还有 DENV-2 和

DENV-3（Sun et al., 2016）。DENV-4 的地理扩展最

慢，主要集中在云南、福建和浙江（Wu et al., 2022）。 

登革热的诊断方法有病毒分离、血清检测和分

子生物学等。登革热目前的治疗方法有激素治疗、

抗病毒治疗、降温治疗、液体治疗、止血治疗等。  

DENV 的基因组具有高突变率，随着时间的推

移可能会出现新的病毒谱系，所以疫苗的开发是一

项巨大挑战（Dolan et al., 2021）。重组四价减毒登

革疫苗 CYD-TDV 是用黄热病毒疫苗株 17D 作为

载体，与 DENV 的 prM 蛋白和 E 蛋白重组制成的

疫苗（Putnak et al., 2005），它是现阶段唯一获准用

于流行人群预防登革的疫苗，目前在墨西哥、泰国、

巴西等多个国家获批临床使用（Prompetchara et al., 

2020）。目前正在大型临床试验中评估的四价减毒

DENV 候选疫苗是 TAK-003、DENVax 和 TV005 疫 
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图 2  2012-2021 年登革热在我国的发病人数 

Fig. 2  Number of dengue fever cases in China from 2012 to 2021 

数据来源于中国疾病预防控制中心。 

Data were obtained from the Chinese Center for Disease Control and Prevention. 
 

苗，它们已经进入到Ⅲ期临床试验中（Prompetchara 

et al., 2020; Tricou et al., 2020）。还有一些感染性克

隆疫苗 rDEN4Δ30 （NIAID）、rDEN4Δ30-200, 201

（NIAID）、灭活疫苗（WRAIR）、无复制能力疫苗

RepliVax （Novartis）、DNA 疫苗（US Navy）、蛋

白疫苗 RepliVax（Novartis）、cEDIII （IPK/CIGB）、

病毒载体疫苗 Adenovirus（GenPhar Inc）、Measles 

virus （CNRS）等已进入临床或者临床前研究阶段

（Pinheiro-Michelsen et al., 2020）。 

3 月-11 月是登革热的高峰期，该病的发病期

与蚊子的生活周期具有一定相关性，控制蚊子传播

是目前唯一可以预防 DENV 的方法。 

2.2  日本脑炎（Japanese encephalitis） 

日 本 脑 炎 是 由 日 本 脑 炎 病 毒 （ Japanese 

encephalitis virus, JEV）引起的中枢神经系统的急

性流行病，其病原最早在 1935 年被分离出来，主

要感染儿童和青少年（Hu and Lee, 2021）。在温带

气候地区中，此病毒的传播呈季节性，5-10 月达到

高峰。早期 JEV 局限在亚洲流行，但现在范围不

断扩大。据世界卫生组织称，JEV 在西亚和西太平

洋地区的 24 个国家中传播，其疫情主要发生在中

国、日本、韩国、俄罗斯、孟加拉国、印度、尼泊

尔、斯里兰卡和东南亚大多数国家。 

JEV 属于黄病毒科黄病毒属。基于对囊膜蛋白

（prM）的系统发生学研究表明，JEV 有 4 个基因

型Ⅰ-Ⅳ，他们共同的祖先大约出现在 1 695 年以

前，各亚型分支的年份分别是 Ⅳ和Ⅲ在约 973 年

前，Ⅱ在约 620 年前，Ⅰ在约 193 年前。。Ⅲ基因

型是 20 世纪后半叶流行最广泛的基因型，但基因

型 I 正逐渐取代基因型Ⅲ成为目前主要的基因型

（Pan et al., 2011）。 

库蚊是 JEV 最主要的媒介，其中亚洲大部分

地 区 最 常 见 的 媒 介 是 三 带 喙 库 蚊 Culex 

tritaeniorhynchus，其他媒介蚊子包括 C. vishnui、

C. pseudovishnui、C. gelidus、C. fuscocephala、C. 

quinquefasciatus 、 C. pipiens pallens 、 C. 

bitaeniorhynchus、C. annulirostris、Ae. togoi、Ae. 

japonicus、Ae. vexans nipponii、Anopheles annularis

和 An. vagus（Sucharit et al., 1989）。蚊子（尤其是

C. tritaeniorhynchus 和 C. Vishnui 与水稻陆地生态

系统相关，这些蚊子在稻田里繁殖力旺盛，因此，

农村水稻耕作的地区是 JEV 主要疫区（Mileno, 

2020）。 

中国是日本脑炎的高发区，特别是 20 世纪七

八十年代，除了青海、新疆和西藏之外均有病例的

报道（Wang et al., 2009）（图 3）。90%的病例出现

在蚊子最活跃的 7-9 月份（Wang et al., 2009）。20

世纪 80 年代疫苗的开发和经济条件的改善，我国

日本脑炎的发病率和死亡率逐渐降低。 

目前全球使用的疫苗主要是：小鼠脑源性灭活

疫苗（从小鼠大脑中发现的福尔马林灭活病毒中提

取）、细胞培养源性灭活疫苗（北京-3 或北京-P3

株 JEV 培养原代仓鼠肾细胞（PHKC））、减毒活疫

苗（从 JEV 减毒 SA14 株获得）和重组（嵌合）活

疫苗（Lindquist，2018）。 
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图 3  日本脑炎在中国的发病人数 

Fig. 3  Number of JEV cases in China from 2012 to 2021 

数据来源于中国疾病预防控制中心。 

Data were obtained from the Chinese Center for Disease Control and Prevention. 
 

2.3  疟疾（Malaria） 

疟疾是一种古老的疾病，可以追溯到公元前，

但直到 1880 年 Alphonse Laveran 才发现疟疾的病

原是一种寄生虫（Collins and Jeffery, 2007）。疟疾

主要是由间日疟原虫 Plasmodium vivax、恶性疟原

虫 Plasmodium falciparum 和 镰 状 疟 原 虫

Plasmodium falciparum 引 起 ， 而 卵 形 疟 原 虫

Plasmodium ovale、三日疟原虫 Plasmodium malaria

和诺氏疟原虫 Plasmodium knowlesi 占少数（Varo 

et al., 2021）。恶性疟原虫最严重的地方是非洲，而

亚洲，特别是南亚和东南亚是间日疟原虫高发区，

（Guerra et al., 2006）。卵形疟原虫可分为 P. ovale 

curtisi（野生型）和 P. ovale（突变型）（Castellanos 

et al., 2015），主要分布在非洲撒哈拉以南和西太平

洋岛屿（Yman et al., 2019），三日疟原虫在非洲撒

哈拉以南和太平洋的西南部最常见。目前，非洲是

疟疾最严重的地区，撒哈拉沙漠以南地区疟疾死亡

率约占全世界疟疾总死亡率的 90%（Bruce et al., 

1990）。 

疟疾主要通过按蚊传播，常见的媒介有冈比亚

按蚊 An. gambiae、An. arabiensis、An. melas、An. 

funestus、An. moucheti 和 An. nili（Maureen, 2004；

Sinka et al., 2010）。雌性疟蚊在叮咬人类时通过唾

液把疟原虫的孢子体注射到循环系统，孢子体通过

血液循环进入肝脏后成熟并进行繁殖（Romoli and 

Gendrin, 2018）。 

疟疾通常会与病毒和细菌感染等其他常见病

原重叠，因此很难用临床方法对其进行区分，需要

通过显微镜检查或快速诊断测试进行寄生虫学诊

断（Plewes et al., 2019）。疟疾的典型症状是发热，

一般在下午和晚上发热，并伴随着虚弱、打颤、严

重嗜睡等症状。有些患者会感到焦虑和烦躁，偶尔

头晕（Flegel, 1976）。严重的疟疾患者通常畏寒、

发热、头痛、贫血、脾肿大和腹泻。 

疟疾是中国最流行的寄生虫病，导致我国疟疾

的疟原虫主要是间日疟原虫和恶性疟原虫。经过几

十年的控制，我国疟疾的发病率已大大下降，从

1970 年的 2 961 人/100 000 人下降到 2014 年的 0.1

人/100 000 人。2010 年只有云南省报道了本土恶性

疟原虫疟疾（Yin et al., 2013, 2014）。2017 年本土

病例首次为零。但近年来经济的发展和出国务工的

兴起，我国的疟疾病例逐渐增多，其中主要是国

外（大部分来自非洲和东南亚）务工的人员（图 4）。 

随着生物学飞速发展，我国建立了疟疾的流行

病学诊断、化学治疗和预防等技术。目前国际上主

要依靠以青蒿素为基础的联合疗法（Artemisinin- 

based combination therapy, ACT）、在室内喷洒杀虫

剂和使用驱虫蚊帐来控制疟疾感染（Stokes et al.，

2021）。然而，由于耐药寄生虫和抗杀虫剂蚊子的

出现，使得现有疟疾控制措施的有效性降低，因此

有必要寻找更有效、更安全的疟疾控制策略。 

2.4  黄热病（Yellow fever） 

黄热病是由黄热病毒（Yellow fever virus，

YFV）引起的传染病，主要分布在非洲和南美洲等 
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图 4  疟疾在中国的发病人数 

Fig. 4  Number of malaria cases in China from 2012 to 2021 

数据来源于中国疾病预防控制中心。 

Data were obtained from the Chinese Center for Disease Control and Prevention. 
 

热带地区。据估计，全球每年有 200 000 多例病例，

约 30 000 人死亡，其中 90%的病例在非洲，男性

占 80%左右，以 15-35 岁为主。大多数人感染 YFV

是无症状的，轻度感染者会全身发热，由于轻度症

状与其他黄病毒感染症状类似，这导致黄热病流行

地区的疾病发病率被低估（Waggoner et al., 2018）。 

分子生物学研究表明，YFV 有 7 个基因型，

其中非洲有 5 个基因型：West Africa Genotype I、

West Africa Genotype II、Angola Genotype、East and 

Central African Genotype 和 East African Genotype。

尽管基因型之间存在广泛的核苷酸变异，但基因型

之间的氨基酸差异不超过 7.6%（Von Lindern et al., 

2006）。 

YFV 可通过伊蚊在脊椎动物之间传播。在丛

林自然疫源区中，YFV 的主要宿主是类人猿，非

洲传播 YFV 的主要媒介是 Aedes spp.，南美洲 YFV

的媒介是 Haemagogus spp. 和 Sabethes spp.。而在

城市疫源区中 YFV 主要媒介是埃及伊蚊。埃及伊

蚊的生物和行为特征成功地扩大了黄热病的地理

分布范围，这些特征包括在水上快速交配，卵可以

在干燥的环境生存和偏好吸食人类的血液，并且

YFV 可以在埃及伊蚊中垂直传播（Chen and Wilson, 

2020）。2016 年中国报道了 11 例输入性黄热病病

例，所有患者在返回中国之前都曾去过发生过黄热

病疫情的安哥拉（Song et al., 2018）。系统发育分

析发现该患者携带的病毒与安哥拉毒株同源（Cui 

et al., 2017; Wilder-Smith et al., 2019）。 

实验室研究表明亚洲地区的埃及伊蚊可以传

播 YFV，但没有本土黄热病病例的报道，对此专

家们提出过很多假设，推测可能是由于亚洲之前流

行过登革热等其他黄病毒疾病，进而对亚洲物种产

生了交叉保护，难以爆发黄热病，但仍无法用实验

方法解释其原因（Gubler, 2004；Arrett and Higgs, 

2007）。 

临床实验室中许多方法可用于诊断 YFV，包

括病毒培养、血清学检测、分子检测和抗原检测。

1927 年在西非首次分离出 YFV 毒株 Asibi，为疫苗

的研制奠定了基础。Asibi 毒株经过鸡组织的培养

之后发展成为 17D vaccine 疫苗株，另外一个

French viscerotropic 毒株利用鼠脑传代成为 French 

neurotropic vaccine 疫苗株（FNV），这 2 个疫苗株

效果显著，降低了非洲患黄热病人数，是人类控制

传染病的里程碑。但是由于 French neurotropic 

vaccine 疫苗株接种后有嗜神经危害，已在 1971 年

停用，但是 YF 疫苗一直沿用至今。 

2.5  西尼罗河热（West Nile fever） 

西尼罗河热是由西尼罗病毒（West Nile virus，

WNV）经蚊子传播的急性发热性疾病。WNV 是黄

病毒科黄病毒属，在人体内的潜伏期是 2-14 d，

75%-80%的人感染 WNV之后没有或者有轻微的症

状，20%的病人会发热，并且伴随着肌痛、头痛和

淋巴结病，少数人会有神经系统障碍：急性弛缓性

麻痹、脑膜炎、脑炎和眼部症状（McDonald et al., 

2019）。总的来说，WNV 的致死率为 1/150，即使

长达一年的患者康复也较为常见。根据生物学进

化、致病性和地理分布，将 WNV 分为 9 个谱系，

除了 Koutango 病毒之外，WNV 1 和 2 系的毒株最
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致命，它们导致了全球数次严重神经系统疾病的爆

发。Lin 1 分布最广，可细分为 3 个亚谱系（1a、

1b、1c）。进化枝 1a 在全球传播，进化枝 1b 主要

在澳大利亚传播，进化枝 1c 仅在印度被报道。Lin 

2 已在非洲、欧洲和中东地区报道，Lin 2 毒性较小，

包括来自撒哈拉以南非洲、马达加斯加和欧洲的分

离株。Lin 3 是来自捷克共和国的毒株。Lin 4 在俄

罗斯分离得到。Lin 7 由 Koutango 病毒（黄病毒）

组成（Bakonyi et al., 2006; Aliota et al., 2012; 

Habarugira et al., 2020）。 

WNV 在蚊子-鸟-蚊子的自然传播圈里存在

（Work et al., 1955；Kramer et al., 2019），鸟类是

重要的病毒扩增宿主，当蚊子吸食受感染鸟类的血

液时，蚊子就会感染病毒，之后蚊子叮咬下一个易

感宿主时就会将病毒传播给它们（Sang and Dunster, 

2001; Asebe et al., 2020）。大约有 75 种蚊子被认为

可以传播 WNV，库蚊是该病毒的主要媒介，在非

洲 和 中 东 主 要 的 蚊 子 媒 介 是 单 纹 家 蚊 C. 

univittatus ， 在 亚 洲 中 部 主 要 是 致 倦 库 蚊 C. 

quinquefasciatus 、 三 带 喙 库 蚊 和 杂 鳞 库 蚊 C. 

vishnui，欧洲主要是尖音库蚊 C. pipiens、凶小库

蚊 C. modestus 和环跗轲蚊 Coquillettidia richiardii，

C. Pipienscomplex 、 煤 斑 蚊 C. tarsalis 和 C. 

Quinquefasciatus 是美国的主要媒介（Jiang et al., 

2014）。 

1937 年，首次从人体内分离到 WNV。1990

年代该病毒开始在欧洲、亚洲和北美出现。2013 年

中国新疆维吾尔自治区报告了我国第一例人类确

诊 WNV 病例（Lu et al., 2014），并成功从新疆蚊

子中分离到 WNV 毒株（XJ11129，GenBank 编号

JX442279）（Guo et al., 2021）。2018 年在欧盟/欧洲

经济区（EU/EEA）国家中，有 11 个国家报告了 1 

548 例获得性蚊传感染（Bakonyi and Haussig, 

2020）。2020 年 7 月至 2020 年 9 月，西班牙南部

发生了严重的 WNV 感染，其中包括 77 例人类确

诊病例和 137 例动物病例。目前该病毒已经遍布世

界大部分地区（Rochlin et al., 2019）。 

WNV 的临床诊断检测方法已经很成熟，主要

有核酸检测、血清诊断、抗原检测等方法，目前尚

无可用于治疗 WNV 的特定药物和疫苗，候选疫苗

ChimeriVax-WN02 被证明在多个年龄组中是安全

有效的，具有持续开发的潜力。虽然目前没有用于

预防 WNV 感染的人类疫苗，但多达 6 种针对 WNV

的马疫苗已获得批准，这些疫苗的重点是预防易感

染 WNV 的动物（主要是马科动物）感染（Saiz et al., 

2021）。到目前为止，避免病毒感染最有效的策略

是避免蚊虫叮咬。 

2.6  寨卡热(Zika fever) 

寨卡病毒（Zika virus，ZIKV）属于黄病毒科

黄病毒属，与 WNV、DENV、JEV 是近亲。根据

其地理起源将 ZIKV 分为 2 个主要谱系：非洲和亚

洲谱系，非洲谱系又分为东非和西非谱系。寨卡热

是由携带 ZIKV 的蚊子叮咬所引发的自然疫源疾

病，早在 1947 年，在非洲的乌干达地区的野生灵

长类和非洲伊蚊 Ae. africanus 中分离出 ZIKV，原

型菌株是 MR766。目前 ZIKV 已多次从蚊子标本中

分离出来，埃及伊蚊是 ZIKV 的主要媒介（Epelboin 

et al., 2017）。 

1956 年，动物试验证明 ZIKV 可通过蚊虫叮

咬传播。2015 年 5 月在巴西东北部发生了历史上

最大规模的 ZIKV 疫情（Krauer et al., 2017）。2016 

年 9 月加拿大报告了约 279 例输入性 ZIKV 病例，

泰国和新加坡分别报告了约 200 和 300 例 ZIKV 输

入病例（Song et al., 2017）。同年 2 月我国北京地

区出现第一例输入性病例。截至 2020 年，我国已

出现多例 ZIKV 输入性感染病例（Sun et al., 2017; 

Zhou et al., 2020）。中国南方地区和部分北方地区

都有埃及伊蚊和白纹伊蚊的分布，这使得 ZIKV 在

我国的传播成为可能（Deng et al., 2016）。 

经过多年临床观察，ZIKV 感染并不能引起明

显的出血热和致死，ZIKV 潜伏期为 3-14 d，大多

数感染者表现为无症状，有症状的感染通常是轻微

的，最常见的症状包括黄斑或丘疹、轻度发热、关

节痛、非化脓性结膜炎、肌痛、头痛、水肿和呕吐。

大多数感染者具有临床自限性，但 ZIKV 也会导致

严重的神经系统并发症，例如脑膜脑炎、脊髓炎和

格林-巴利综合征（Guillain-Barre syndrome，GBS）。

ZIKV 感染者的临床表现与其他虫媒传染病表现相

似，因此容易造成误诊，需要通过实验室血清学检

查才能确定诊断（Marcondes and Ximenes，2016）。 

目前还未有获得许可且有效的疫苗或其他抗

病毒药物预防或治疗 ZIKV 感染。虽然大多数 

ZIKV 感染患者能通过自身调节痊愈恢复，但感染
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ZIKV 的孕妇会将病毒传播给体内的胎儿，影响胎

儿的正常神经发育，因此开发有效的疫苗或药物非

常有必要。目前许多疫苗处于临床开发的不同阶

段，包括 ZIKV-3′UTR-Δ10、JEV SA14-14-2 嵌合

ZIKV 疫苗、YFV 17D 嵌合体、mRNA 疫苗和纯化

的福尔马林灭活 ZIKV 疫苗等（Barouch et al., 2017; 

Fernandez and Diamond, 2017; Poland et al., 2018）。 

2.7  基孔肯雅热（Chikungunya fever） 

基孔肯雅热是由基孔肯雅病毒（Chikungunya 

virus，CHIKV）感染引起的急性发热性疾病，该病

毒 的 主 要 传 播 媒 介 是 白 纹 伊 蚊 和 埃 及 伊 蚊

（Nanakorn et al.，2021）。CHIKV 属于披膜病毒科

（Togaviridae）甲病毒属（Alphavirus）。系统发育

分析，CHIKV 有 3 个不同的亚型：西非（West 

Africa）、亚洲（Asia）和东中南非（East/Central/South 

Africa）（Horwood et al., 2013）。 

1952 年，CHIKV 首次在非洲坦桑尼亚南部的

尼瓦拉州爆发，20 世纪六十年代东移至东南亚地

区。2005-2021 年，CHIKV 在印度洋、亚洲东南部、

欧洲东北部、法国东南部、南太平洋地区相继爆发。

目前该病毒已传播至南北美洲等其他地区。2000

年以前，CHIKV 的流行以散发为主，仅限于非洲

和亚洲，自 2000 年以后，CHIKV 爆发频繁，成为

世界范围内的公共卫生问题（Deeba et al., 2016；

Marcondes and Ximenes Mde, 2016）。我国报告了零

星的输入性 CHIKV 感染病例，1986 年报道了一例

非本土的 CHIKV 感染病例；2006 年 3 月，一名来

自香港的华裔男子曾到访毛里求斯，在返港前两天

被蚊子叮咬，经过实验室诊断确诊为基孔肯雅热

（Lee et al.，2006）。2010 年，广东省东莞和阳江

地区发生基孔肯雅热疫情（Wu et al.，2012）。2017

年 8 月在浙江省衢州，由一名从孟加拉国回国的游

客引发了当地基孔肯雅热疫情（Pan et al., 2019）。 

基孔肯雅热的临床症状与其他虫媒病毒感染

类似，感染后有 4-7 d 潜伏期，之后会出现急性发

热、皮疹和关节疼痛，伴有恶心、呕吐、腹泻、疲

劳等症状，且可以持续数周或数月之久（Goupil and 

Mores，2016），单从临床症状诊断 CHIKV 感染具

有挑战性，需通过对疑似患者的血浆或血清进行实

验室鉴定，包括病毒分离、检测病毒核酸以及检测

CHIKV 特异性 IgM 抗体（Silva et al., 2018）。 

目前尚未有获得许可的 CHIKV 疫苗，对

CHIKV 感染患者的治疗主要通过消炎药缓解症状

为主。目前有几种临床疫苗正在研发中：基孔肯雅

病毒样颗粒（CHIKV VLP）疫苗已完成Ⅱ期临床

试验（Chen et al., 2020），重组黑猩猩腺病毒载体

疫苗 ChAdOx1-Chik 已经完成Ⅰ期临床试验

（López-Camacho et al.，2019），麻疹载体 CHIKV

疫苗已经完成Ⅱ期临床试验，该疫苗在预防基孔肯

雅热感染方面展现出巨大希望（Gerke et al.，

2019）。基于东/中/南非基因型毒株的 BBV87 灭活

疫苗在临床试验阶段也显示出前景。虽然后续需要

更加了解疫苗长期的安全性和抗体反应，但这为以

后研究更有效的疫苗奠定了基础。 

2.8  辛徳毕斯病毒（Sindbis virus，SINV） 

辛徳毕斯病毒是一种虫媒病毒，该病毒属于披

膜病毒科（Togaviridae）甲病毒属（Alphavirus）。

1952 年，SINV 病毒（命名为 AR339）首次被 Taylor

从埃及尼罗河三角洲捕获的尖音库蚊 C. pipiens 和

单纹库蚊 C. univittatus 中分离得到（Taylor et al.，

1955）。SINV 的 6 种基因型分布于欧洲、非洲、亚

洲和大洋洲（Korhonen et al.，2020），其中人类病

例主要与在北欧和南非传播的 SINV-I 有关，其主

要传播媒介是库蚊和伊蚊（Joyce et al.，2015）。

SINV 在急性感染期间会引起各种临床症状，包括

关节炎、皮疹和发热，症状通常是自限性的，在几

周内自行消失。 

自 1990 年从我国的新疆地区分离出 SINV 后，

该病毒又相继在我国云南等地区的病人血清、中华

库蚊和三带喙库蚊中分离出。现今，由 SINV 引起

的相关疾病已经遍布全世界，由病毒引起的慢性疾

病，给人类健康带来严重的危害（Meno et al., 

2021）。由于目前尚无有效的治疗方法和疫苗，只

能通过预防蚊虫叮咬来减少病毒的感染。 

3  展望 

全球热带和亚热带地区的蚊子约有  3 500 

种，其中按蚊、伊蚊和库蚊是虫媒病毒的主要媒介，

其可通过吸血将病毒传播到人类或动物宿主体内，

导致蚊传病毒在世界许多地区肆虐，远未得到控

制，造成了全球高发病率和高死亡率，并且对儿童

和青少年的影响尤为严重。蚊传疾病在中国已经造
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成了一系列公共健康问题。随着分子生物学、生态

学、病毒学等相关学科的发展，我国已经在蚊传疾

病研究中取得一定成果，但是病毒与宿主的协同进

化、病原体之间的进化与突变等问题给研究带来了

很多困难，因此，控制蚊传疾病，研究蚊媒传染病

不同媒介的谱系、空间分布以及与环境因素的关系

显得尤为重要。这需要我们从多方面探索研究蚊媒

疾病的分布、发病机理，寻找对生物体稳态活性具

有广泛影响的潜在跨物种抗病毒靶标以及更好的

预防控制。 
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