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摘 要:冠状病毒家族成员庞大、宿主种类繁多、变异性强,是近年来新发传染病的重要来源,在家

禽中具有高度传染性,给畜牧业造成重大损失。大多数野生鸟类具有飞翔能力,经常集群迁徙,作
为禽源流感病毒及冠状病毒的自然宿主,共感染现象普遍,造成携带的病毒传播广泛,严重威胁社

会公共卫生安全。本文通过回顾冠状病毒的分类、宿主范围、检测方法等方面的研究进展,综合分

析了野生鸟类中冠状病毒的流行现状,探讨了当前用于诊断野生鸟类冠状病毒的主要方法和技术,
以及其面临的挑战和未来发展趋势。
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  Abstract:The
 

Coronavirus
 

family
 

has
 

large
 

members,wide
 

host
 

range
 

and
 

high
 

variability,and
 

is
 

an
 

important
 

source
 

of
 

e-
merging

 

infectious
 

diseases
 

in
 

recent
 

years.Most
 

wild
 

birds
 

have
 

the
 

ability
 

to
 

fly
 

and
 

often
 

migrate
 

in
 

clusters.As
 

the
 

natural
 

host
 

of
 

avian
 

influenza
 

viruses
 

and
 

coronaviruses,co-infection
 

is
 

common,resulting
 

in
 

the
 

wide
 

spread
 

of
 

the
 

virus,and
 

seriously
 

threatening
 

social
 

and
 

public
 

health
 

security.By
 

reviewing
 

the
 

research
 

progress
 

in
 

the
 

classification,host
 

range
 

and
 

detection
 

methods
 

of
 

coronaviruses,this
 

paper
 

comprehensively
 

analyzes
 

the
 

current
 

prevalence
 

of
 

coronaviruses
 

in
 

wild
 

birds,and
 

discus-
ses

 

the
 

main
 

methods
 

and
 

technologies
 

for
 

the
 

diagnosis
 

of
 

coronaviruses
 

in
 

wild
 

birds,as
 

well
 

as
 

the
 

challenges
 

and
 

future
 

de-
velopment

 

trends.
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  冠状病毒是一种宿主范围十分广泛的人兽共患

病的常见病毒,包括人,猪,骆驼,蝙蝠,狸猫,狗,猫,

鼠和 多 种 禽 类[1]。近 年 来,SARS-COV、MERS-

COV、SARS-COV-2
 

等新型冠状病毒在全球范围内

暴发,造成了严重的人员伤亡和经济损失。病毒溯

源研究表明,这些疫情都与蝙蝠密切相关,使得蝙蝠



成为病毒学研究的热门对象[2-5]。然而,尽管野生鸟

类作为γ属和δ属冠状病毒的自然宿主,但我们对

野生鸟类冠状病毒的研究仍然相对匮乏[6]。很多病

毒在野生鸟类一般不表现出症状,却能在野生鸟类

中自由传播,比如雁形目(Anseriformes)水鸟,被认

为是
 

AIV
 

的自然宿主和天然储存库,其迁徙活动在

AIV
 

的跨区域传播扩散中发挥了十分重要的作

用[7-8]。同时,野生禽类还可以跨种传播至家禽,引
起家禽发病,甚至引起人类的疾病[9-10]。

1 野生鸟类冠状病毒的种类及特性

  冠状病毒是一大类具有包膜的不分节段的单股

正链RNA病毒,也是目前已知的RNA病毒中基因

组最大(26~32
 

kb)的病毒。冠状病毒在系统分类

上属套式病毒目(Nidovirales)冠状病毒科(Corona-
viridae)冠状病毒属(Coronavirus),国际病毒分类

委员会(International
 

Committee
 

on
 

Taxonomy
 

of
 

Viruses,ICTV)将冠状病毒分为α 冠状病毒(Al-
phacoronavirus)、β冠状病毒(80%

 

Betacoronavir-
us)、γ 冠状病毒(Gammacoronavirus)和δ 冠状病

毒(Deltacoronavirus)共4个属。其中α-CoV和β-
CoV的宿主动物主要为哺乳动物,γ-CoV和δ-CoV
则主要感染鸟类[11-12]。

  2019
 

年
 

ICTV
 

对冠状病毒分类更新的依据,主
要来源于近年对野生鸟类冠状病毒的研究。野生鸟

类中的γ属冠状病毒分别属于
 

Avian
 

coronavirus、

Avian
 

coronavirus
 

9302、Goose
 

coronavirus
 

CB17、

DUCK
 

2714
 

支系。在鹦鹉(E.roratus)、大天鹅

(Cygnus
 

cygnus)和蓝孔雀(Pavo
 

cristatus)等野生

鸟类中分别发现了与疫苗株
 

H120
 

和与
 

IBV
 

菌株

同源的野生
 

IBV[13-16],属于
 

Avian
 

coronavirus
 

或
 

Avian
 

coronavirus
 

9302
 

支系。2013年中国对鸭冠

状病毒全基因组的测定,发现其与IBV全基因组具

有很大差异[17],改变了对野鸟中γ属冠状病毒都属

于IBV同一分支的看法,认为γ属冠状病毒在鸡和

火鸡中大多以IBV或者IBV的变种出现,但在鸭和

野鸟中出现了明显变异。之后研究中陆续发现了大

量的野鸟源的冠状病毒[18-19],并且经过系统发育分

析发现,这些病毒中的γ属冠状病毒之间同源性较

高,大多数均属于鸭冠状病毒DUCK
 

2714与野鸟

源冠状病毒聚集的这一分支[20-21]。野鸟γ属冠状

病毒存在于多种野生鸟类中,虽然不会导致严重疾

病,但会在自然禽类种群中引起地方性流行,且主要

与迁徙路线有关[22]。2009年,在野生鸟类雀形目

中发现了δ冠状病毒属,这些病毒与其他已知的冠

状病毒有所不同,形成了一个独特的支系[23]。

2 野生鸟类冠状病毒的流行现状

  2011年在香港和柬埔寨的野生鸟类冠状病毒

监测研究中,同时检测到γ属和δ属冠状病毒,系统

发育分析发现,该研究中的δ属冠状病毒与雀形目

中新发现的δ冠状病毒聚集在同一支系[24]。之后

在中国广东和香港发现了7种新δ属冠状病毒,为

δ属 冠 状 病 毒 的 分 类 提 供 了 依 据,发 展 成 以

HKU15、HKU16、HKU19、HKU20、HKU21为代

表的若干个新分支。在巴西野生鸟类研究中发现的

两株雁形目(Anser
 

cygnoides)δ冠状病毒与赤颈鸭

(Mareca
 

penelope)冠状病毒 HKU20属于同一分

支,而鸻鹬类黑剪嘴鸥(Rynchops
 

niger)中发现的δ
冠状病毒最相似株为2017年芬兰鸻形目红嘴鸥

(Chroicocephalus
 

ridibundus)中分离出来的δ冠

状病毒,均聚集在绣眼鸟冠状病毒 HKU16的分支

中[25]。澳大利亚野生鸟类全基因组研究中,在鸻形

目尖尾滨鹬(Calidris
 

acuminata)中发现的δ冠状

病毒与迪拜研究中发现的猎鹰、鸽子δ属冠状病毒

在同一支系[26]。美国2019年在雁形目中发现的δ
属冠状病毒与同样是雁形目中分离出来的赤颈鸭冠

状病毒 HKU20同源性较高[27]。巴西家禽鸡形目

鹌鹑中同时发现了γ属及δ属冠状病毒[28],在迪拜

和波兰的研究中发现,鹌鹑中也存在有相似的δ属

冠状病毒,这些鹌鹑δ冠状病毒与猪δ冠状病毒

HKU15,麻雀冠状病毒HKU17聚集在同一支[29-30]。

  γ-和δ-冠状病毒
 

在野生鸟类中虽然都有传播,
但它们在流行病学的流行性和多样性上表现不

同[31-34]。Paim等对美国2015~2018年期间收集的

1
 

236份粪便/粪便拭子进行γ-和δ-冠状病毒检测,
其中61份(4.99%)样 品 呈 γ-CoV 阳 性,14份

(1.14%)样品呈δ-CoV阳性。黄皓等对云南地区

的600
 

份水鸟粪便样品进行检测,共检测到
 

28
 

份
 

CoV
 

阳性样品,δ-CoV
 

阳性率为
 

2.67%,γ-CoV
 

总

阳性率为
 

2.0%。明乐等对上海地区2019~2021
年采集的5

 

284份野鸟样本进行检测,发现冠状病

毒阳性样本为225只次,阳性率为6.7%。其中,拭
子样本中的阳性率>组织>环境样本,γ属冠状病

毒阳性率显著高于δ属[35]。

  γ属冠状病毒广泛存在于家禽和野生鸟类中,
其中IBV毒株在家禽中具有高度致病性[36-38]。在

印度尼西亚的鹦鹉、野生鸭类和大天鹅的粪便、中国

广东的野生健康孔雀、波兰的野鸟和埃及的野生鸟

类中,都检测到了与IBV毒株高度同源的病毒。这
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些研究表明,IBV毒株可以实现从家禽到野生鸟类

的跨物种屏障传播。γ属野鸟源冠状病毒主要存在

于迁徙鸟类中,如雁形目和鸻形目。由于这些鸟类

的生活习性和远距离传播能力,病毒可以通过野鸟

进行远距离传播。野鸟的集群式活动增加了种间传

播的可能性,病毒在野鸟中有更多机会进行重组,可
能增强致病性,有利于冠状病毒在鸟类种群中的动

态传播。冠状病毒在哺乳动物中也普遍存在,特别

是在猪中的δ属冠状病毒[39]。2012年在中国香港

首次发现猪δ冠状病毒PDCoV,2014年在美国急

性腹泻的猪中再次发现。该病毒可导致新生仔猪腹

泻、呕吐乃至死亡,给养猪业造成经济损失。该病毒

可能起源于禽类宿主,具有从野生禽类到哺乳动物

的潜在传播性。

3 诊断方法及挑战

  在野生鸟类样本中,病毒含量通常较低,需要通

过实验室培养以实现病毒分离与鉴定。针对野鸟冠

状病毒的研究,目前尚缺乏具体的病毒培养与分离

方案。在研究中,检测方法多样,但每种方法都有其

局限性,没有最优且统一的检测方法,导致不同研究

中的阳性率高低不同,相同物种的阳性率也不稳定。

  传统抗原检测方法是将待检病毒分离出来后在

细胞中进行培养,通过观察细胞生长状况判断病毒

种类,诊断疾病。目前冠状病毒的细胞培养使用的

细胞系有鸡胚肾细胞和Vero细胞系等[40]。血清学

检测有ELISA实验、病毒中和试验和血凝抑制试

验,目前野生鸟类冠状病毒血清学检测多在IBV研

究的基础上,这些实验对于类似IBV病毒的野鸟源

病毒被证实是有效的。例如,中国广东利用血清学

检测在54份样本中检出17份冠状病毒阳性。然

而,对于其他类型的野鸟冠状病毒是否可行,目前尚

需研究。

  从分子生物学的角度利用PCR的方法检测病

毒的内部基因[41],包括编码纤突蛋白的S基因、编
码核衣壳蛋白的N基因、位置在两端保守非翻译区

域的5'-UTR、3'-UTR及编码 RNA 依赖的 RNA
聚合酶复合蛋白RdRp基因的部分片段。然而,不
同的检测方法与使用的目的基因之间具有不同的适

用范围,具有一定的局限性。有的方法只能检测与

IBV相关的禽冠状病毒,有的方法能检测到所有的

γ属冠状病毒,还有的既能检测γ属冠状病毒也能

检测到δ属冠状病毒。澳大利亚的科学家做过一项

研究,比较了三种不同的检测方法,以IBV设计的

5'-UTR区域引物为基础的实时荧光定量PCR,以

多种冠状病毒的RdRP保守区域设计的引物为基础

的巢式PCR,和对引物进行以聚合酶基因RdRP保

守区域设计改良后进行实时荧光定量PCR的实验。
这三种方法均没有筛查出全部的冠状病毒阳性样

本,第一种方法只检测出50%的γ属冠状病毒,检
测不到δ属冠状病毒;第二种巢式PCR和第三种改

良后的实时荧光定量PCR既能检测到γ属冠状病

毒,也能检测到δ冠状病毒,改良后的方法能检测到

77.3%的冠状病毒,而第二种能检测到70.9%的冠

状病毒。

  宏病毒基因组测序能通过二代测序平台(Illu-
mina

 

HiSeq)无差别的测定野生鸟类中存在的各类

病毒,测序成功率较高,所得序列较长,可信度高。
有学者通过此方法,在澳大利亚的雁形目和鸻形目

中分别发现了γ和δ属冠状病毒[42]。但与
 

SARS-
CoV

 

和
 

SARS-CoV-2
 

相比,γ属和
 

δ属冠状病毒的

全基因组数据非常稀缺。现有序列数据的分散性不

利于后续分析和比较。研究中使用的目的基因片段

过短且单一,主要集中在与人类密切相关的家禽家

畜,如 引 起 鸡 支 气 管 炎 的 传 染 性 支 气 管 炎 病 毒
 

(IBV)
 

和高致病性猪
 

δ冠状病毒
 

HKU15。大多数

基于短片段
 

RdRp
 

片段或
 

S
 

蛋白的鸟类冠状病毒

遗传进化分析给其系统发育定位和遗传进化关系的

追溯带来困难。

4 讨论与建议

4.1 冠状病毒在野生鸟类中的广泛存在

  冠状病毒广泛分布于野生鸟类中,迄今为止,已
有30个科的禽类108种野生鸟类中检测到冠状病

毒。虽然δ-冠状病毒中三个亚属的7种病毒在野生

鸟类中均有发现,但水禽中更多的是γ-冠状病毒而

不是δ-冠状病毒
 [43]。

4.2 野生鸟类作为冠状病毒传播媒介有着独特

作用

  野生鸟类种类繁多,栖息地各不相同,森林、湿
地、海洋均有分布,具有高度生物多样性。全球现存

1万多种鸟类当中大约1/5是迁徙鸟类,世界上每

年有数十亿只候鸟在繁殖地和越冬地之间迁徙,鸟
类的迁徙路线几乎遍布全球。栖息、迁徙活动、长途

飞行能力以及独特的适应性免疫系统,使鸟类成为

冠状病毒在全球分布的关键物种。

4.3 研究野生鸟类携带冠状病毒的必要性

  冠状病毒具有高变异性和跨宿主传播的能力。

γ
 

属和
 

δ
 

属冠状病毒可以在鸟类种群中长期存在并

循环传播。并且冠状病毒与其他病毒的混合感染现
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象在动物中也普遍存在,这可能为不同来源的病毒

重组创造了条件。然而,我们对于这些病毒的分离、
受体结合、遗传进化、变异重组、病毒溯源以及跨物

种传播等问题的理解仍然有限。通过对这些鸟类进

行冠状病毒的检测和研究,可以更好地了解冠状病

毒在野生鸟类中的流行情况,为预防和控制冠状病

毒的传播提供重要的科学依据。

4.4 野生鸟类冠状病毒研究面临的挑战

4.4.1 样本数量少 由于捕捉困难和不可控因素

众多,调查到的野鸟种类极其有限,尤其是那些栖息

在偏远的鸟类。同时,用网捕和诱捕等传统的捕捉

方法,会对鸟类造成伤害或惊吓,进而影响研究结

果。因为研究资源有限,全球开展野鸟病毒研究的

国家和地区较少,研究人员数量和精力有限,导致许

多具有潜在风险的野鸟聚集区缺乏相关研究。

4.4.2 缺乏特异性的方法 冠状病毒在不同禽类

的监测,主要通过识别病毒复制酶、核衣壳基因和

3'UTR或5'UTR等保守区域的序列来实现。基于

病毒特异性差异分析技术的使用,有关感染冠状病

毒的鸟类种类范围及病毒流行率的信息越来越多。
不过,这种方法的准确性很大程度上取决于所使用

的引物是否具有高度特异性。γ-和δ-冠状病毒的阳

性率差异显著,这一差异主要受到时间、季节、地理

位置以及所采用的检测手段的影响。即便使用同一

套检测方法,鸟类的年龄、所属目或种,以及它们的

行为特性(如候鸟与留鸟的区别,水鸟与陆生鸟的区

别)等因素也会影响检测结果。因此,开发能够同时

检测γ-和δ-冠状病毒的综合方法,或许能提供更为

准确和全面的结论。

4.5 野生鸟类冠状病毒研究对策建议

  跨种传播是冠状病毒的共同特征,建议各国政

府加大研究人员及资金投入,扩大研究范围,建立全

球性鸟类冠状病毒监测网络,在鸟类迁徙线路上或

密集分布区(如动物园、海洋馆等),定期收集样本进

行病毒检测,及时报告新的病毒株,全球共享数据和

研究成果,共同制定防控策略。同时,倡导公众树立

正确的生态理念,保护鸟类野外栖息地,减少人与野

生鸟类直接接触的机会,从而降低病毒跨物种传播

的风险。
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