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新型虫媒病毒—南定病毒的研究进展
王德全１， 刘渠２， 梁克峰１， 周健明２
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摘要：　 近年来新发传染病不断出现和流行，其中虫媒病毒性疾病对人类健康的威胁正逐步增加。 全球首株南定病毒是

从越南一名脑炎患者脑脊液中分离得到的新型病毒，并在致倦库蚊等多种库蚊中也发现了该病毒，因分离该病毒的地点

位于越南的南定（Ｎａｍ Ｄｉｎｈ）省，２０１１ 年日本科学家 Ｎｇａ 将其命名为南定病毒。 作者于 ２０１３ 年在国内首次从致倦库蚊中

发现和分离了南定病毒。 本文就新型虫媒病毒—南定病毒的特征和研究概况进行综述。
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　 　 目前，感染性疾病仍是导致人们住院和死亡的重

要原因。 传统的传染病如结核、流感等没有被完全控

制或又重新肆虐， 新的传染病正在不断出现和流行，
世界各国都面临着新老传染病的双重威胁。

２０１２ 年英国由吸血昆虫 （锥蝽） 引发的致命疾

病—恰加斯病（美洲锥虫病）呈现全球逐渐蔓延态势，
因感染者在患病初期与艾滋病患者症状类似，有专家

称该病为“新型艾滋病”；同年，美国遭遇史上同期最

严重的西尼罗河病毒疫情。 据美国疾病预防控制中心

统计，自 ２０１２ 年年初美国出现西尼罗河病毒疫情以

来，美国已有 ４８ 个州报告病例；２０１３ 年国内部分地区

流行了 Ｈ７Ｎ９ 禽流感，对人们生活和农业生产造成了

巨大的影响；２０１４ 年埃博拉病毒感染疫情更引起人们

的恐慌，ＷＨＯ 公布的统计数字显示，自 ２０１４ 年 ２ 月开

始暴发于西非的大规模埃博拉疫情，截至 ２０１４ 年 １２
月 ２ 日几内亚、利比里亚、尼日利亚和塞拉利昂等西
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非国家报告了疑似和可能感染病例 １７ ２９０ 例，其中

６ １２８人死亡。

１　 新发传染病及虫媒病毒

新发传染病（ｅｍｅｒｇｉｎｇ ｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓ ｄｉｓｅａｓｅｓ，ＥＩＤｓ）一
词最早于上世纪 ９０ 年代初由美国国家科学院医学研

究所提出，该类疾病包括原已获得控制又“死灰复燃”
的传染病、已知病原出现新的变异导致的新传染病和

原本认为不传染的疾病。 自上世纪 ７０ 年代以来，已经

认定的 ＥＩＤｓ 已有 ４０ 余种新发传染病，而狭义的新发

传染病一般仅指新发现的病原导致的传染病。 据统

计，自 １９４０ 年以来新发传染病发生率一直持续上升，
并在 ２０ 世纪 ８０ 年代达到了高峰。 １９４０－２００４ 年全球

共发现 ３３５ 种新发传染病，其中 ６０􀆰 ３％由人畜共患病

病原造成（７１􀆰 ８％来自野生动物）。 １９９０－２０００ 年发生

的新发传染病病例数占过去 ６０ 年总病例数的 ５２％。
新发传染病中 ３ ／ ４ 以上为人兽共患病，２ ／ ３ 为动物源

性疾病（ｚｏｏｎｏｓｉｓ）。
我国 ３９ 种法定传染病中，属于新发传染病范畴的

疾病共有 １０ 种，如非典和高致病性禽流感等。 近年流
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行的新发传染病一般具有以下特点：１􀆰 病原体以病毒

为主，特别是动物源性病毒为主，中东呼吸综合征

（Ｍｉｄｄｌｅ Ｅａｓｔ ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ ｓｙｎｄｒｏｍｅ， ＭＥＲＳ）、埃博拉病

毒病（Ｅｂｏｌａ ｖｉｒｕｓ ｄｉｓｅａｓｅ， ＥＶＤ）、登革热等均为病毒性

疾病，同时也是虫媒性疾病和人兽共患性疾病，如埃博

拉病毒的传播与当地居民食用猴、羚羊等野生动物有

关［１－３］。 ＭＥＲＳ 是由 ＭＥＲＳ 冠状病毒（ＭＥＲＳ ｃｏｒｏｎａｖｉｒ⁃
ｕｓ， ＭＥＲＳ－ＣｏＶ）从动物宿主蝙蝠 ＭＥＲＳ－ＣｏＶ 传播而

来，并有研究提示单峰骆驼可能参与 ＭＥＲＳ－ＣｏＶ 的跨

种传播；２􀆰 新发传染病在全球传播迅速，流行范围广。
全球一体化进程加速使得国家间交往日益频繁，交通

的便利也促进病原、媒介生物和感染者在不同国家和

地区之间的流动，加速了疫情传播。
虫媒病毒（ ａｒｂｏｖｉｒｕｓ）是指由吸血昆虫传播的病

毒，其特点是病毒可在昆虫体内繁殖，但昆虫本身不发

病，昆虫通过叮咬将病毒传播给人而引起人兽共患传

染病。 虫媒病毒分类众多，归属于 １４ 个病毒科，在国

际虫媒病毒中心记载的已达 ５３４ 种，其中有 １２８ 种为

人兽共患病（ｖｉｒａｌ ｚｏｏｎｏｓｅｓ）病原体［４］。 虫媒病毒性疾

病分布主要集中于热带、亚热带和温带，大多具有地理

分布特征。 病毒的传播媒介主要以蚊和蜱，而约有

３００ 个蚊种能传播虫媒病毒，其中又以伊蚊 （ Ａｅｄｅｓ
ｍｏｓｑｕｉｔｏ）和库蚊（Ｃｕｌｅｘ ｍｏｓｑｕｉｔｏ）为主［５］。 病毒在自

然界的循环主要通过昆虫媒介来实现，所以虫媒病毒

病多为自然疫原性疾病（ｄｉｓｅａｓｅ ｏｆ ｎａｔｕｒａｌ ｆｏｃｕｓ）。

２　 新型虫媒病毒—南定病毒

２􀆰 １　 南定病毒的发现和命名 　 ２０１１ 年，日本科学家

Ｎｇａ 等报告了全球首株新型虫媒病毒［７］，病毒是 ２００２
年从越南一名脑炎患者脑脊液中分离得到的新型病

毒，因其分离地点位于越南的南定（Ｎａｍ Ｄｉｎｈ）省，故
２０１１ 年将其命名为南定病毒（Ｎａｍ Ｄｉｎｈ ｖｉｒｕｓ，ＮＤｉＶ）。
Ｚｉｒｋｅｌ 等［６］２０１１ 年报告，在西非的科特迪瓦原始森林、
种植农场、居民区等多个地点采集成蚊标本，从致倦库

蚊等多种库蚊中发现新型病毒，并将其命名为 Ｃａｖａｌｌｙ
ｖｉｒｕｓ（ＣＡＶＶ），这是首篇新型昆虫病毒的研究报告。
南定病毒分类上属于套式病毒目中冠状病毒科，其结

构和套式病毒中其它病毒有很多相同之处，由于目前

发现的套式病毒均为哺乳类和无脊椎动物病毒，而
ＮＤｉＶ 和 ＣＡＶＶ 属于一类病毒［８］。

ＮＤｉＶ 和 ＣＡＶＶ 均分离自昆虫节制类动物，故 Ｎｇａ
等将 ＮＤｉＶ 和 ＣＡＶＶ 归类为套式病毒目下的新家族，
将该病毒科命名为 Ｍｅｓｏｎｉｖｉｒｉｄａｅ［１０］，并已经向国际病

毒命名委员会（Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｃｏｍｍｉｔｔｅｅ ｆｏｒ Ｎｏｍｅｎｃｌａｔｕｒｅ

ｏｆ Ｖｉｒｕｓｅｓ，ＩＣＮＶ）递交申请。
传统意义的套式病毒目（Ｎｉｄｏｖｉｒａｌｅｓ）包括冠状病

毒科（Ｃｏｒｏｎａｖｉｒｉｄａｅ）、动脉炎病毒科（Ａｒｔｅｒｉｖｉｒｉｄａｅ）及

罗尼病毒科（Ｒｏｎｉｖｉｒｉｄａｅ）。 这些病毒基因结构与复制

方式有共同之处，即这些病毒均采用套式系列的转录

方式，通过 ３’端相同的亚基因组 ｍＲＮＡ 完成基因的表

达。 该类病毒被认为是最复杂的单股正链 ＲＮＡ 病

毒［９］。 在科特迪瓦与越南发现的套式病毒填补了套

式病毒存在于节肢动物的空白。
已经有九种 Ｍｅｓｏｎｉｖｉｒｕｓｅｓ 分离成功，包括在科特

迪瓦分离到的 Ｃａｖａｌｌｙ （ ＣａｖＶ）、Ｈａｎａ （ＨａｎａＶ）、Ｍｅｎｏ
（ＭｅｎｏＶ）、Ｎｓｅ（ＮｓｅＶ） 和 Ｍｏｕｍｏ（ＭｏｕｍｏＶ），分别在越

南、美国、印度尼西亚分离到的南定病毒，在越南分离

到的 ＮＤｉＶ，在印度尼西亚分离到的 Ｂｏｎｔａｇ Ｂａｒｕ ｖｉｒｕｓ
（ＢＢａＶ）和 Ｋａｒａｎｇ Ｓａｒｉ ｖｉｒｕｓ （ＫＳａＶ），在泰国分离到的

Ｋａｍｐｈａｅｎｇ Ｐｈｅｔ ｖｉｒｕｓ （ＫＰｈＶ）。 Ｍｅｓｏｎｉｖｉｒｕｓｅｓ 广泛分

布在不同地理区域，并拥有较大的蚊种宿主范围，有观

点认为南定病毒可能常见于世界各地的蚊群之中，提
示在更多地方的蚊虫中存在发现南定病毒的可能。

２０１３ 年，作者从广东省某医院监测点捕获的致倦

库蚊成蚊标本中分离了南定病毒（ＮＤｉＶ），应用 Ｃ６ ／ ３６
细胞成功地分离到病毒，通过基因测序分析，发现该南

定病毒与 Ｐｈａｎ Ｔｈｉ Ｎｇａ 在越南分离的 ＮＤｉＶ 同源性达

９９％以上，为我国首次对该病毒研究的期刊文献报

告［１１］。
２􀆰 ２　 南定病毒的结构和形态　 南定病毒是目前最长

的单股正链 ｓｓＲＮＡ＋节肢动物病毒，ＮＤｉＶ 与 ＣＡＶＶ 核

酸序列长度约为 ２０􀆰 ２ ｋｂ，这提示它们可能是套式病毒

中猪生殖与呼吸综合征病毒的短基因病毒（ｓｍａｌｌ ｇｅ⁃
ｎｏｍｅｓ）与 ＳＡＲＳ 冠状病毒的长基因病毒 （ ｌａｒｇｅ ｇｅ⁃
ｎｏｍｅｓ）之间的进化连接。

国际上仅在美国国家生物技术信息基因库 Ｇｅｎ⁃
ｂａｎｋ 中收录有南定病毒的全序列结果。 南定病毒为

不分节段、正极性、单链 ＲＮＡ（ ＋ｓｓＲＮＡ）病毒，外形近

似球形，直径为 ６０～８０ ｎｍ，由核衣壳和包膜组成，病毒

ＲＮＡ 全长为 ２０ １９２ ｎｔ，具有典型帽子 ５’结构和 ３’ｐｏｌｙ
（Ａ）尾，电子显微镜下可见病毒外膜有突起。 病毒编

码至少 ６ 个相互重叠的开放阅读框 （ ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ
ｆｒａｍｅ，ＯＲＦ），包括两个最长的 ＯＲＦ１ａ 和 ＯＲＦ１ｂ（３６１～
１５ ６３５ ｎｔ）翻译一个长蛋白质，其经病毒本身编码的蛋

白酶切割成数个非结构蛋白，其中包括 ＲＮＡ 依赖的

ＲＮＡ 聚合酶基因（ＲｄＲｐ）等，其后跟随数个 ３的` ＯＲＦｓ，
ＯＲＦ１ｂ 下游是结构蛋白的基因编码区，分别编码类似

于冠状病毒结构蛋白的 Ｓ（ｓｐｉｋｅ ｇｌｅｙｃｏｐｒｏｔｅｉｎ）蛋白，Ｍ
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（ｍｅｍｂｒａｎｅ ｇｅｌｙｃｏｐｒｏｔｅｉｎ） 蛋白，Ｎ （ ｎｕｃｌｅｏｃａｐｓｉｄ ｐｈｏｓ⁃
ｐｈｏｐｒｏｔｅｉｎ）蛋白，Ｅ（ ｓｍａｌｌ ｅｎｖｅｌｏｐｅ ｇｌｙｃｏｐｒｏｔｅｉｎ）蛋白。
由于南定病毒的分子结构与传统的套式病毒相似，其
基因编码的蛋白符合套式病毒转录的功能需要，病毒

进入宿主细胞后首先合成 ＲＮＡ 依赖的 ＲＮＡ 聚合

（ＲｄＲｐ）等相关蛋白酶，在其引导下病毒以正链 ＲＮＡ
为模板合成负链 ＲＮＡ，继续在相关聚合酶作用下，以
负链 ＲＮＡ 为模板合成无数条子代正链和一系列亚基

因 ｍＲＮＡ（ｓｕｂｇｅｎｏｍｉｃ ｍＲＮＡ，ｓｇｍＲＮＡ），ｓｇｍＲＮＡ 合成

一整套病毒的非结构蛋白和结果蛋白以供病毒复制增

殖［１２］。
科特迪瓦与越南发现的 ＣＡＶＶ 和 ＮＤｉＶ 核酸基因

组长分别为 ２０ １０８ ｎｔ 和 ２０ １９２ ｎｔ，被认为是最长的正

单链 ＲＮＡ 节肢类动物病毒［１０］。 由于已发现的套式病

毒中只有以猪生殖与呼吸综合征病毒为代表的短基因

病毒（ｓｍａｌｌ ｇｅｎｏｍｅｓ）与 ＳＡＲＳ 冠状病毒为代表的长基

因病毒（ｌａｒｇｅ ｇｅｎｏｍｅｓ），而基因长在 ２０ ｋｂ 间的套式病

毒一直没被发现，直至 ＮＤｉＶ 和 ＣＡＶＶ 的出现，才填补

了套式病毒由短基因组向长基因组的进化连接［１０］。
中国 ４ 株南定病毒株 ＲｄＲｐ 基因 ＲＴ－ＰＣＲ 扩增后

进行测序，ＰＣＲ 产物长度分别为 ２ ２８６、２ ３０１、２ ２９８、
２ ３０２ ｂｐ，编码全长 ７６６ 个氨基酸残基组成的多肽。 ４
株病毒的 ＲｄＲｐ 基因已经提交至美国国家生物技术信

息中心的 ＤＮＡ 序列数据库（ＧｅｎＢａｎｋ）。 经 ＢＬＡＳＴ 与

ＤＮＡＳＴＡＲ 比对分析，４ 株中国病毒株核苷酸序列间差

异为（０􀆰 １１±０􀆰 ０６）％，推测的氨基酸序列差异为（０􀆰 ２０
±０􀆰 ０８）％；与越南的 ＮＤｉＶ 的 ＲｄＲｐ 基因核苷酸与氨

基酸同源性为 ９９􀆰 ０％～９９􀆰 １％和 ９９􀆰 ３％～９９􀆰 ６％，与科

特迪瓦的 ＣＡＡＶ 比较为 ９３􀆰 ３％ ～ ９３􀆰 ４％和 ９７􀆰 ４％ ～
９７􀆰 ６％。
２􀆰 ３　 于 ＲｄＲＰ 基因构建的系统进化树分析［１３］ 　 不

同套式病毒的复制酶基因核心区（ＲｄＲｐ 区）在遗传系

统发生树上是同属一个分支，从 ＧｅｎＢａｎｋ 中获取相关

的国际代表株：冠状病毒科的 ３ 个亚群代表株（Ⅰ􀆰
ＨＣｏＶ，Ⅱ􀆰 ＭＨＶ ／ ＳＡＲＳ－ＣｏＶ，Ⅲ􀆰 ＩＢＶ 等），动脉炎病毒

科中的 ＥＡＶ ／ ＰＲＲＳＶ 等，罗尼病毒科中的 ＹＨＶ ／ ＧＡＶ，
套式虫媒病毒中的 ＮＤｉＶ 和 ＣＡＶＶ。 参照代表株 ＲｄＲｐ
基因氨基酸序列与 ４ 株中国南定病毒株构建系统进化

树。 结果显示，４ 株中国南定病毒株、ＮＤｉＶ 和 ＣＡＶＶ
属于同一进化分支，南定病毒毒株与越南 ＮＤｉＶ 的亲

缘性最近。 Ｍｅｓｏｎｉｖｉｒｉｄａｅ（ＮＤｉＶ ／ ＣＡＶＶ）分支群与冠状

病毒分支群归于同一进化分支之下［１４－１６］。
电镜观察显示南定病毒在细胞内形成一系列壳样

颗粒和小泡释放至细胞外，成熟的病毒颗粒呈现有包

膜、椭圆、装配较短的刺突［１７］。 病毒全基因组测序结

果显示，中国分离的南定病毒与越南 ＮＤｉＶ 核苷酸序

列和氨基酸序列同源性高，分别达 ９４％和 ８９％以上，
以替代为主，未发现有插入和缺失；系统进化树结果显

示病毒归于 Ｍｅｓｏｎｉｖｉｒｉｄａｅ 科 Ａｌｐｈａｍｅｓｏｎｉｖｉｒｕｓ 属，形态

学和分子生物学特征相似，提示南定病毒的分子遗传

性质保守，地域差异造成的影响较低［１８－２０］。 研究表

明，南定病毒是一种新发现的昆虫套式病毒，同时也是

目前唯一在昆虫节肢类动物体内发现的套式病毒。 由

于过去套式病毒仅包括猪生殖与呼吸综合征病毒为代

表的短基因病毒与 ＳＡＲＳ 冠状病毒为代表的长基因病

毒，基因组大小在 ２０ Ｋ ｎｔ 的套式病毒一直没被发现。
２􀆰 ４　 南定病毒与虫媒疾病　 套式病毒目病毒主要感

染哺乳动物（包括人类）、脊椎及无脊椎动物。 有证据

表明南定病毒可以引起白纹伊蚊卵细胞（Ｃ６ ／ ３６）发生

病变［１１］，但尚无南定病毒导致人群感染的直接证据。
日本科学家 Ｎｇａ 等从越南急性病毒性脑炎综合症

病人的脑脊液中分离出 ＮＤｉＶ，这引起人们对南定病毒

致病性的关注。 每年在越南约有 ３０％ ～５０％的急性病

毒学脑炎综合症病例是由于有肠道病毒、单纯疱疹病

毒、粘液病毒和乙脑病毒引起，而其他众多病例的病原

体尚未确定［２２－２５］。
Ｍｅｓｏｎｉｖｉｒｉｄａｅ 病毒科已有的病毒中，在越南发现

的 ＤＫＮＶ（Ｄａｋ Ｎｏｎｇ ｖｉｒｕｓ）只在蚊虫细胞系（如 Ｃ６ ／ ３６、
ＮＩＡＳ－ＡｅＡＩ－２、ＮＩＩＤ－ＣＴＲ）增殖复制，并不能在脊椎动

物细胞系（如 Ｖｅｒｏ、ＢＨＫ－２１、ＨｍＬｕ－１、ＣＣＬ－１４１）中复

制；在科特迪瓦发现的 ＣＡｖＶ、ＨａｎａＶ、ＭｅｎｏＶ 和 ＮｓｅＶ 也

只能在被感染的 Ｃ６ ／ ３６ 细胞系中检测到病毒核酸的

复制，在其他脊椎动物细胞中未发现病毒的复制。 与

其他 Ｍｅｓｏｎｉｖｉｒｉｄａｅ 的病毒分离情况相似，越南 ＮＤｉＶ
只能在 Ｃ６ ／ ３６ 细胞增殖，中国南定病毒也只引起 Ｃ６ ／
３６ 细胞产生细胞病变，ＢＨＫ 细胞不产生细胞病变，提
示相对脊椎类动物，蚊虫类动物可能更容易被南定病

毒所感染。 由于最开始 Ｎｇａ 等是在非乙脑病毒引起的

重症脑膜炎病人的脑脊液中成功分离到南定病毒，提
示南定病毒存在感染脊椎或哺乳类动物的可能性。 因

此，有必要在我国不明原因的脑膜炎病人中进一步开

展针对南定病毒的分子流行病学调查。
目前，除我国和越南在成蚊中成功分离南定病毒，

其它地区未有分离该病毒的报道，国内外有关南定病

毒相关研究资料不多。 虽然该病毒曾在越南急性脑炎

病人的脑脊液中分离得到，免疫电镜技术也表明该病

毒可能是急性脑炎综合症发生的原因，但尚未有具体

的动物实验与病理因果证据证明该病毒的致病性。 国
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内外关于南定病毒的研究内容仅为病毒的分子生物学

研究和形态学分析，而对其致病性研究资料极少，有关

该病毒的毒力并没有详细的病理学证据和流行病学材

料证明该病毒对人有致病性。 我国每年有大量的急性

脑炎患者不能确定其病原体，是否有可能是南定病毒

的感染尚待证实。

３　 南定病毒研究工作中尚待解决的问题

目前，国内外对南定病毒的研究工作还没有涉及

到血清学、致病性与毒力试验，今后需要在如下方面开

展南定病毒的研究工作：１）有关南定病毒动物致病性

情况，如对培养细胞、动物和鸡胚接种，观察南定病毒

细胞毒性和对乳鼠及鸡胚的致病性。 ２）南定病毒在

人群中感染状况和免疫力：对社区人群和不明原因发

热人群南定病毒感染状况进行流行病学调查分析。
３）根据已公布的中国株核酸序列设计特异性引物，建
立 ＰＣＲ 检测方法，实施分子生物学检测工作。 ４）建立

ＥＬＩＳＡ 检测方法，对相关动物及人群进行病原学和流

行病学研究。
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［１２］ Ｇｏｒｂａｌｅｎｙａ ＡＥ， Ｅｎｊｕａｎｅｓ Ｌ， Ｚｉｅｂｕｈｒ Ｊ， ｅｔ ａｌ􀆰 Ｎｉｄｏｖｉｒａｌｅｓ： ｅｖｏｌｖｉｎｇ
ｔｈｅ ｌａｒｇｅｓｔ ＲＮＡ ｖｉｒｕｓ ｇｅｎｏｍｅ［Ｊ］􀆰 Ｖｉｒｕｓ Ｒｅｓ， ２００６，１１７（１）：１７－３７􀆰

［１３］ 周健明 􀆰 深圳市龙岗区部分蚊传虫媒病毒的分子流行病学研究

［Ｄ］􀆰 广州：广东药学院，２０１３􀆰
［１４］ Ｌａｐｉｅｄ Ｂ， Ｐｅｎｎｅｔｉｅｒ Ｃ， Ａｐａｉｒｅ－Ｍａｒｃｈａｉｓ Ｖ， ｅｔ ａｌ􀆰 Ｉｎｎｏｖａｔｉｖｅ ａｐｐｌｉ⁃

ｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｉｎｓｅｃｔ ｖｉｒｕｓｅｓ： ｔｏｗａｒｄｓ ｉｎｓｅｃｔｉｃｉｄｅ ｓｅｎｓｉｔｉｚａｔｉｏｎ［ Ｊ］ 􀆰 Ｔｒｅｎｄｓ
Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌ， ２００９， ２７（４）：１９０－１９８􀆰

［１５］ Ｖａｓｉｌａｋｉｓ Ｎ， Ｔｅｓｈ ＲＢ􀆰 Ｉｎｓｅｃｔ－ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｖｉｒｕｓｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｉｍ⁃
ｐａｃｔ ｏｎ ａｒｂｏｖｉｒｕｓ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ［Ｊ］􀆰 Ｃｕｒｒ Ｏｐｉｎ Ｖｉｒｏｌ， ２０１５，１５（１）：６９－

７４􀆰
［１６］ Ｔｅｕｒｌａｉ Ｍ， Ｈｕｙ Ｒ， Ｃａｚｅｌｌｅｓ Ｂ， ｅｔ ａｌ􀆰 Ｃａｎ ｈｕｍａｎ ｍｏｖｅｍｅｎｔｓ ｅｘｐｌａｉｎ

ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｏｕｓ ｐｒｏｐａｇａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｅｎｇｕｅ ｆｅｖｅｒ ｉｎ Ｃａｍｂｏｄｉａ？ ［ Ｊ］ 􀆰 ＰＬｏＳ
Ｎｅｇｌ Ｔｒｏｐ Ｄｉｓ， ２０１２， ６（１２）： ｅ１９５７􀆰

［１７］ Ｔｈｕｙ ＮＴ， Ｈｕｙ ＴＱ， Ｎｇａ ＰＴ， ｅｔ ａｌ􀆰 Ａ ｎｅｗ ｎｉｄｏｖｉｒｕｓ （ＮａｍＤｉｎｈ ｖｉｒｕｓ
ＮＤｉＶ）： ｉｔｓ ｕｌｔｒａｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ Ｃ６ ／ ３６ ｍｏｓｑｕｉｔｏ ｃｅｌｌ
ｌｉｎｅ［Ｊ］􀆰 Ｖｉｒｏｌｏｇｙ， ２０１３，４４４（１－２）：３３７－３４２􀆰

［１８］ Ｂｏｌｌｉｎｇ ＢＧ， Ｗｅａｖｅｒ ＳＣ， Ｔｅｓｈ ＲＢ． Ｉｎｓｅｃｔ－ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｖｉｒｕｓ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ：
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ａｒｂｏｖｉｒｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ［ Ｊ］ 􀆰 Ｖｉｒｕｓｅｓ，２０１５ ，７（ ９）：
４９１１􀆰

［１９］ Ｂｅｃｎｅｌ ＪＪ， Ｗｈｉｔｅ ＳＥ􀆰 Ｍｏｓｑｕｉｔｏ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｖｉｒｕｓｅｓ－ｔｈｅ ｌａｓｔ ２０ ｙｅａｒｓ
［Ｊ］􀆰 Ａｍ Ｍｏｓｑ Ｃｏｎｔｒｏｌ Ａｓｓｏｃ， ２００７，２３（１）：３６－４９􀆰

［２０］ Ｋｅａｎ Ｊ， Ｒａｉｎｅｙ ＳＭ， ＭｃＦａｒｌａｎｅ Ｍ，ｅｔ ａｌ􀆰 Ｆｉｇｈｔｉｎｇ ａｒｂｏｖｉｒｕｓ ｔｒａｎｓｍｉｓ⁃
ｓｉｏｎ： ｎａｔｕｒａｌ ａｎｄ ｅｎｇｉｎｅｅｒｅｄ ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ｖｅｃｔｏｒ ｃｏｍｐｅｔｅｎｃｅ ｉｎ Ａｅｄｅｓ ｍｏｓ⁃
ｑｕｉｔｏｅｓ［Ｊ］􀆰 Ｉｎｓｅｃｔｓ， ２０１５，６（１）：２３６－２７８􀆰

［２１］ Ｂｅｃｎｅｌ ＪＪ􀆰 Ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ｏｆ ｖｉｒｕｓｅｓ ｔｏ ｍｏｓｑｕｉｔｏ ｌａｒｖａｅ ｍｅｄｉａｔｅｄ ｂｙ ｄｉｖａ⁃
ｌｅｎｔ ｃａｔｉｏｎｓ［Ｊ］􀆰 Ｉｎｖｅｒｔｅｂｒ Ｐａｔｈｏｌ， ２００６，９２（３）：１４１－１４５􀆰

［２２］ 张荣 􀆰 基于反向遗传平台的套式病毒蛋白结构与功能研究［Ｄ］􀆰
北京：中国农业科学院，２０１３􀆰

［２３］ 梁克峰 􀆰 ＮＤｉＶ 致病性初步研究及实时荧光 ＰＣＲ 检测方法的建立

［Ｄ］􀆰 广州：广东药学院，２０１６􀆰
［２４］ 梁克峰，刘渠，王德全，等 􀆰 实时荧光 ＰＣＲ 检测 Ｎａｍ Ｄｉｎｈ 病毒方

法的建立及初步应用［ Ｊ］ 􀆰 中国媒介生物学控制杂志，２０１５，２６
（５）：４４３－４５０􀆰

［２５］ 王德全，刘渠，周建明，等 􀆰 南定病毒标准血清制备及间接 ＥＬＩＳＡ
检测方法的建立［ Ｊ］ 􀆰 实用预防医学，２０１６，２３（９）：１１４４－１１４６，封
三 􀆰

收稿日期：２０１６－１１－０８
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