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摘  要 

冠状病毒(Coronaviruses, CoV)是对人类和动物健康产生重大影响的有囊膜的单链RNA病毒。冠状病毒

可持续在哺乳动物和鸟类中传播。有些冠状病毒是可造成重大公共卫生安全事件的病原体。野生鸟类是

多种γ-冠状病毒和δ-冠状的储存宿主。野鸟跨境迁徙是这些病毒传播扩散的重要途径。本文综述了冠状

病毒分类和基因组结构、野鸟冠状病毒的流行病学、检测方法及防控研究，为评估未来冠状病毒传播风

险提供参考。 
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Abstract 
Coronaviruses (COVs) are the single stranded RNA virus with the capsule that have significant im-
pact on human and animal health. Coronaviruses are sustainably transmitted among mammals 
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and birds. Some coronaviruses are pathogens that can cause major public health safety incidents. 
Wild birds are reservoir hosts for a high diversity of gamma- and delta-coronaviruses. Cross-border 
migration of wild birds is an important way for these viruses to spread. In this review, the classi-
fication and genomic structure of coronavirus, epidemiology and detection methods of wild birds 
as host of coronavirus were summarized. It provides some reference for evaluating the risk of 
transmission of coronavirus in the future. 
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1. 引言 

冠状病毒(Coronaviruses, CoV)是对人类和动物健康产生重大影响的有囊膜的单链 RNA 病毒[1]。它可

持续在哺乳动物和鸟类中传播。新型冠状病毒肺炎 (COVID-19)、严重急性呼吸综合征冠状病毒

(SARS-CoV)和中东呼吸综合征冠状病毒(MERS-CoV)是造成重大公共卫生安全事件的冠状病毒病原体，

产生严重的社会经济影响[2] [3] [4]。家畜的冠状病毒，如猪的流行性腹泻病毒(PEDV)、猪的 δ-冠状病毒

(PDCoV)、禽冠状病毒代表传染性支气管炎病毒(IBV)和火鸡冠状病毒等，对动物健康有重大影响，并造

成重大经济损失[5] [6] [7]。 
冠状病毒跨种向新宿主的溢出事件频繁发生，SARS-CoV 和 MERS-CoV 是溢出到人类的最显著例子

[8] [9]。牛冠状病毒、犬呼吸道冠状病毒、单峰骆驼冠状病毒，甚至人类冠状病毒 OC43 都可能来自同一

个共同祖先，也表明了冠状病毒宿主的巨大灵活性[10]。SARS-CoV 可能起源于蝙蝠，PDCoV 可能起源

于鸟类[6] [7]。野生鸟类是多种 γ-冠状病毒和 δ-冠状的储存宿主[11]。本文对野生鸟类携带及传播冠状病

毒研究进行综述，为未来野鸟冠状病毒风险评估与防控提供参考。 

2. 冠状病毒分类 

冠状病毒属于冠状病毒科、冠状病毒亚科和巢病毒目。研究者怀疑冠状病毒出现于 3 亿多年前，在

时间上与蝙蝠和鸟类的共同进化和共同发散相对应[12]。冠状病毒后来的多样化是营养、繁殖和栖息生态

差异的产物[13]。目前，基于一个阈值水平的序列一致性的复制酶区域分类标准，冠状病毒被分为四类：

α-、β-、γ-和 δ-冠状病毒[14]。α-和 β-冠状病毒感染人类和家畜[15]。γ-和 δ-冠状病毒尽管可在一些海洋哺

乳动物和亚洲食肉动物中检测到，但其主要与鸟类宿主有关，即 2009 年在雀形目鸟类中发现的冠状病毒，

与已知的冠状病毒不同，遗传进化分析形成了一个独特的簇，被认定为 δ-冠状病毒[16]。根据 ICTV(2019)
的最新更新，现在有五种 γ-冠状病毒属病毒[17]。1) 由 IBV 的一些基因型组成的 AvCoV，2) AvCoV 9203，
IBV 和火鸡冠状病毒的一些基因型组成，3) DCoV，即鸭冠状病毒 2714，4) 鹅冠状病毒 CB17 和 5) 白鲸

冠状病毒。 

3. 冠状病毒的基因组结构 

冠状病毒的特征是一个特别大的 RNA 基因组。冠状病毒基因组大小约为 27,500 bp [1]。基因组包含
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在 5’帽子结构和 3’poly(A)尾之间[1]。基因组三分之二是由编码复制酶多聚蛋白 1a 和 1ab 两个重叠的大

开放阅读框组成。这两个大的复制酶多聚蛋白通过核糖体的移码机制被病毒蛋白酶裂解成非结构蛋白

(NSP)。α-和 β-冠状病毒基因组中，NSP 数量为 16，而 γ-和 δ-冠状病毒有 15 个 NPS (缺乏 NSP1)。在这

些复制酶结构域中，有 7 个最保守的结构域，分别是 NSP3、NSP5 和 NSP12 16，它们在冠状病毒中起着

物种分界的作用[14]。其余三分之一的基因组包括四个结构蛋白基因：S、E、M 和 N [1]。 

4. 野鸟冠状病毒流行病学 

迄今为止，已在 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[17]，但水禽中更多的是 γ-冠状病毒而不是 δ-冠状病毒[18]。 

有大量证据表明，CoV 可由家禽传播给野鸟，也可由野鸟传播给家禽[19]-[24]。澳大利亚野生鸟类、

巴西的野生孔雀和鸽子中均发现类 IBV 毒株[19] [20]。在健康的家养水鸭和孔雀中分别检测到与 H120 疫

苗毒株同源 IBDV (H120-like IBV)及田间 IBDV 毒株[21]。一种类似于田间的 IBV 病毒接种到无特定病原

鸡体内会导致肾炎和高死亡率，但接种 H120-like IBV 不显示致病性[21]。这些结果表明，这些野鸟可能

是 IBV 的无症状携带者，并可能向易感鸡群传播病毒。在散养鸭和大天鹅的粪便中检测到 H120-like IBV，

也提示冠状病毒从家禽种群到野生鸟类的传播感染[22]。波兰采集的野生鸟类样本中存在 δ-冠状病毒，

且在雁鸭目和鸻形目野鸟中检测到的冠状病毒基因片段与该地理区域内最常见的 IBV谱系高度相似[23]。
埃及野生鸦科、鹭科和雁鸭科鸟类样本中获得 IBV 株基因序列，其中部分 S1 基因序列与 Ma5 疫苗株相

关序列高度同源。意大利北部地区的鹌鹑中鉴定出南美特有的 IBV 相似的 δ-冠状病毒，有时在鹌鹑中可

以同时鉴定出 IBV 和南美特有的 δ-冠状病毒[24]。这些发现表明，疫苗毒株可能会溢出到野生鸟类，它

们可能作为无症状宿主，使这些毒株发生一些基因变异；这些变异的病毒可能会以相反的方向向家禽种

群溢出，且不能排除其具有较高致病性可能性[25]。 
野生鸟类通过长途迁徙可将不同的 IBV 变种传播到新的地理区域，如将冠状病毒变种 QX 从中国传

播至欧洲，将 Var2 变种 从中东传播至波兰[26] [27]。在南美野生鸟类中发现了以前只存在于哺乳动物的

β-冠状病毒[28]。如果宿主野鸟感染了各种冠状病毒，它可能成为重组事件发生的绝佳环境，这可能导致

出现对人类危险的新疾病，SARS 或 MERS 冠状病毒就是证据。这也是为什么必须不断研究野生鸟类是

否存在各种冠状病毒的原因。 

5. 野生鸟类冠状病毒检测方法 

不同禽种冠状病毒监测主要是通过检测病毒复制酶、核衣壳基因和 3’UTR 或 5’UTR 的保守区域方法

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。然而，这些检测方法依赖于所用引物的特异性。γ-和 δ-冠状病毒的阳性率差异很大，主要取决

于时间/季节和空间特征以及应用的检测方法。即使使用相同的方法，采样鸟类的年龄、鸟类目/种及其行

为(候鸟和留鸟，水鸟和陆生鸟)等因素检测结果[13]。因此，采用能够同时检测 γ-和 δ-冠状病毒的方法可

能会得出更可靠的结论。 

5.1. PCR 方法 

针对依赖 RNA 的 RNA 聚合酶(RdRp)设计引物的 PCR 检测方法有 5 种[13] [19]。引物上下游序列位

置分别在 IBV M41 株(GenBank 登录号：DQ834384)的 13960~13982 bp 和 14189~14210 bp 处，扩增产物

长度 251 bp 的 RT-PCR 检测方法首次应用于对野禽冠状病毒的系统监测，被成功用于鉴定灰鹅、野鸽和

野鸭的新型冠状病毒。引物上下游序列位置分别在 IBV M41 株 14188~14210 bp 和 14604~14627 bp 处，
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扩增产物长度 440 bp 的 RT-PCR 检测方法也被用于鸟类冠状病毒监测。还有一种产物长度为 508 bp 的

RT-PCR 检测方法被用于检测鸻形目鸟类冠状病毒。同时还有基于 RdRp 设计引物的 Nested RT-PCR 和

SybrGreen RTPCR 被用于各类野鸟冠状病毒鉴定。基于 3’UTR 的 Hemi-nested RTPCR、5’UTR 的 Real time 
RT-PCR 和基于 S1 蛋白基因设计的 Nested RT-PCR 也是常用检测方法[13]。 

5.2. 基因组测序 

正如 SARS-CoV-2 大流行时全基因组测序是分子分析的黄金标准。在鸟类中，冠状病毒全基因组序

列的测定仅限于少量的筛选研究。部分仅对野鸟的冠状病毒 S 基因和 N 基因进行测序[25] [29]。依赖 RdRp
等小基因组片段的测序研究，使得鸟类 γ-冠状病毒与 δ-冠状病毒的研究受到影响。 

5.3. 血清学工具 

血清学检测病毒抗体，从而可提供过去感染的证据。目前，还没有对野生鸟类冠状病毒进行血清学

调查专有技术方案。然而，鉴于 IBV 的近一个世纪的研究和验证，许多方法可能会被重新利用。 

6. 野生鸟类冠状病毒的防控 

6.1. 积极开展野生鸟类冠状病毒的监测 

充分利用我国已在候鸟主要迁徙所涉及区域建立的国家级和省级监测站资源，建立合作相关机制，

在野鸟流感监测的同时开展野生鸟类冠状病毒监测。 

6.2. 野生鸟类传播冠状病毒的风险评估  

对野鸟及环境中的冠状病毒开展流行病学和生态学多方面调查评估，如：分析各种冠状病毒在不同

野生鸟类中的流行现状；结合现有的监测资料，分析候鸟迁徙的易感性及传播扩散病毒潜在可能和研究

环境中冠状病毒生态学等。 

6.3. 采取综合措施降低野生鸟类在冠状病毒传播中的作用 

将家禽饲养和野生鸟类栖居的湿地隔离，避免二者互相接近和交叉感染。家禽排泄物不得污染野生

鸟类栖息地的湿地环境。健康的野生鸟类栖息地应限制农牧业活动。提高家禽饲养环境和禽类运输过程

中的卫生及生物安全标准。  

7. 小结 

禽类和哺乳动物之间的跨物种传播似乎只限于 γ-冠状病毒，但有证据表明，涉及 δ-冠状病毒的跨物

种传播事件不止一次，在生鲜市场发现了 δ-冠状病毒，并出现了猪 δ-冠状病毒[18]。跨种传播是冠状病

毒的共同特征，因此，必须将 γ-和 δ-冠状病毒纳入未来的监测工作。利用候鸟主要迁徙所涉及区域的监

测站资源，每年在野鸟流感监测的同时开展野生鸟类冠状病毒监测；同时检测掌握候鸟途径栖息地的家

禽和猪冠状病毒感染情况。鉴于野生鸟类流感与家禽流感病毒等病毒的控制问题，如果另一种野禽冠状

病毒进入家禽病毒库，将引起极大危害，并可能产生巨大的社会经济影响。野鸟冠状病毒研究将对了解

此类病毒未来可能对人和动物健康等公共卫生安全影响具有重要意义。 
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