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越南重要蚊虫传播病毒性传染病研究进展*
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【摘要】 蚊媒病毒性传染病是由虫媒病毒感染引起的人畜共患传染病,主要流行于热带地区,疾病负担严重。越南是

一个热带国家,登革热等蚊媒传染病呈地方性流行。随着中越边境贸易及旅游业的发展,在中越边境地区蚊媒传染病有

输入并引起本地暴发的风险。本文就越南重要蚊虫传播病毒性传染病流行状况进行综述,为中越边境地区蚊媒传染病

防控提供参考。
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【Abstract】 Mosquito
 

borne
 

viral
 

infectious
 

diseases
 

are
 

zoonotic
 

infectious
 

diseases
 

caused
 

by
 

arbovirus
 

infection.They
 

are
 

mainly
 

prevalent
 

in
 

tropical
 

areas
 

and
 

have
 

a
 

serious
 

disease
 

burden.Vietnam
 

is
 

a
 

tropical
 

country
 

where
 

mosquito-
borne

 

diseases
 

such
 

as
 

dengue
 

fever
 

are
 

endemic.With
 

the
 

development
 

of
 

trade
 

and
 

tourism
 

in
 

the
 

border
 

areas
 

of
 

China
 

and
 

Vietnam,there
 

is
 

a
 

risk
 

of
 

importation
 

of
 

mosquito-borne
 

diseases
 

and
 

local
 

outbreaks
 

in
 

the
 

border
 

areas
 

of
 

China
 

and
 

Vietnam.This
 

paper
 

summarized
 

the
 

epidemic
 

situation
 

of
 

mosquito-borne
 

virus
 

diseases
 

in
 

Vietnam
 

and
 

reviewed
 

their
 

progress,providing
 

the
 

reference
 

basis
 

for
 

important
 

mosquito-borne
 

infectious
 

diseases
 

control
 

and
 

research
 

in
 

the
 

border
 

areas
 

between
 

China
 

and
 

Vietnam.
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***蚊类携带多种虫媒病毒并能通过叮咬人畜吸血传播多种病

毒性传染病,严重威胁人类的健康和生命,如登革热(Dengue
 

fever,DF)、流行性乙型脑炎(Epidemic
 

encephalitis
 

B,JE)、寨卡

病毒病(Zika
 

virus
 

disease,ZVD)和基孔肯雅热(Chikungunya
 

fever,CHIKF)[1-4]。越南位于中南半岛东部,北与我国广西和

云南接壤,属热带季风季候,高温多雨,年平均气温24℃左右,

年平均降雨量1500~2000
 

mm,其自然环境和气候适合蚊虫媒

介的生长繁殖[5],致使上述重要蚊虫传播疾病流行严重。如

DF属越南最常见的蚊媒传染病之一,由于城市化快速发展和

有利的气候条件,DF主要集中在河内、芽庄和胡志明市等人口

密度高的中心城市;JE可通过疫苗方式进行控制,但由于JE中

间宿主养猪业快速发展,目前在越南仍呈散在传播;ZVD,属越

南新发传染病,2016-2017年,该疾 病 曾 在 胡 志 明 市 暴 发[6]。

Nguyen等[7]从人群和蚊虫中分离到基孔肯雅病毒(Chikungu-
nya

 

Virus,CHIKV),并发现南部和中部白纹伊蚊对CHIKV易

感性较高,较容易发生CHIKF暴发。本文就越南已发现的黄

病毒科、披膜病毒科、呼肠孤病毒科、泛布尼亚病毒科和 Me-
soniviridae病毒科等重要蚊虫病毒性传染病流行状况及研究进

展进行综述,为中越边境地区虫媒传染病防控及虫媒病毒研究

提供参考。

1 黄病毒科(Flaviviridae)

1.1 登革病毒(Dengue
 

virus,DENV) DENV属黄病

毒科黄病 毒 属,人 感 染 DENV 后 可 引 起 DF和 登 革 出 血 热

(Dengue
 

haemorrhagic
 

fever,DHF)或登革休克综合征(Dengue
 

shock
 

syndrome,DSS)。以往研究发现,DENV分为4种血清

型(DENV-1、DENV-2、DENV-3和DENV-4),同个人可被上述

4种DENV同时或先后感染,一旦被某种DENV血清型感染康

复后,能对该DENV产生终生免疫,若再次感染其他DENV血

清型,将会出现抗体依赖性增强作用(ADE),从而增加重症登

革热或死亡风险的几率[8]。在越南,1959年河内和海防首次发

现DHF病例,1960年Dinh
 

Tuong省也报道 DHF病例,1963
年湄公河三角洲地区出现DHF暴发,随后DHF成为越南主要

传染病之一[9,10]。1963-1995年,共报告DHF
 

1
 

518
 

808例,死
亡14

 

133例[11-12];1996-2003年 DF发病较高,年均发病数77
 

057例,死亡141例,病例主要集中在南部和中心海岸地区[10]。

1998年DF暴发疫情波及越南57个省,感染人数234
 

920人,
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死亡377人[13];2001-2010年,19个 省 共 报 告 病 例592
 

938
例[14];2015年之后DF病例逐年上升,可能与近年来越南城市

化和社会经济快速发展,引起流动人群频繁、伊蚊孳生环境扩

大等因素有关(图1)。

图
 

1 1990-2019年越南登革热病例数及死亡人数
(数据来源于 WHO登革热数据报告)

Fig.1 Number
 

of
 

dengue
 

cases
 

and
 

deaths
 

in
 

Vietnam
 

from
 

1990
 

to
2019(Data

 

from
 

the
 

World
 

Health
 

Organization
 

Dengue
 

fever
 

Report)

以往 DENV 血 清 型 研 究 结 果 显 示,1987-2008 年 4 种

DENV血清型均有流行;其中,DENV-1主要出现在1990-1995
年和2006-2008年;DENV-2主要发生在1987、1996和2003-

2006年;DENV-3,1987年首次在胡志明市发现,1998年成为主

要DENV血清型,其它年份报道较少;DENV-4,1987年首次检

测发现,1990-1992年和1997-2002年流行较为普遍[15-18]。此

外,2008-2016年自越南输入台湾的DENV病例监测结果显示,

4种DENV血清型均有发现,其中DENV-1和DENV-2较高,

但2017年DENV-1属于优势DENV血清型[19-21]。

对于DENV基因型情况,DENV-1,2003-2016年主要发现

GⅠ型和 GⅢ型2种基因型,其中2011-2016年以 GⅠ型为

主[20,22];DENV-2,1995-2009年共发现全球基因型(Cosmopoli-

tian)、亚洲/美洲基因型(Asian/American)和亚洲Ⅰ型(Asian
 

I)3种基因型,其中亚洲Ⅰ型基因型最早出现在越南南部1990s
末,2003-2007年成为主要基因型,但2011-2016年,亚洲/美洲

基因型 和 全 球 基 因 型 两 种 基 因 型 同 时 流 行[17,20];DENV-3,

2008-2016年报道GⅡ基因型和GⅢ基因型,其中基因型GⅢ型

2013年首次报道,并引起越南沿海岛屿卡特巴岛一渔村DF爆

发疫情[19-20,23-24];DENV-4,2008-2016年在越南仅发现 GⅠ型,

且为2013年越南中部地区DF暴发疫情优势基因型[20,25]。

1.2 寨卡病毒(zika
 

virus,ZIKV) ZIKV属黄病毒科(Flavivi-

ridae)黄病毒属(Flavivirus),具有东非型(MR766原型集群)、

西非型(尼日利亚集群)、亚洲型3种基因型[26-27]。在越南,

1954年最早从北部50份成人血清中检测发现1份ZIKV中和

抗体阳性样本[28];2013年,采用RT-PCR法在胡志明市和南部

地区龙安省郊区两名儿童样本中检测到ZIKV,均为亚洲基因

型,与2013年末法属波利尼西亚的ZIKV 系统进化关系较

近[29]。2016年,在越南芽庄市、胡志明市等11个省(市)中共

发现212例寨卡感染病例,目前越南ZIKV病例主要集中在中

部、中部高地和南部地区的城市和半城市化地区[30-31]。

1.3 乙型脑炎病毒(Japanese
 

encephalitis
 

virus,JEV) 流行性

乙型脑炎(简称乙脑)又称日本脑炎(Japanese
 

encephalitis,JE),

是由黄病毒科黄病毒属的JEV引起,经媒介蚊虫叮咬传播引起

中枢神经系统损伤的急性传染病,主要流行于亚洲和西太平洋

地区,目前共发现GⅠ-Ⅴ5个基因型[32]。在越南,1951年JEV
首次分离成为越南一个重要公共卫生问题[33],并主要分布在沿

湄公河和红河三角洲流域,1998-2007年发病率呈下降趋势,年
均发病率为2.4例/10万人口,病死率3.8%,病例主要发生在

5-7月[34]。对于JEV基因型,GⅢ毒株1964年首次从患者中分

离,1979年从蚊虫中发现。GⅠ分别在1990年和1994年从患

者和蚊虫中分离。此外,1964-2011年越南北部JEV
 

E基因分

子流行病学研究发现,GⅢ逐渐被GⅠ取代[35]。如2006年在越

南北部海泰省,2008年在南部泰宁省采集的三带喙库蚊(Cx.
tritaeniorhynchus)和2007年在昆嵩省采集的杂鳞库蚊(Cx.
vishnui)中共分离出5株JEV,均为GI基因型[36]。

1.4 广平病毒(Quang
 

Binh
 

virus,QBV) 2002年首次从越南

中部广平省采集的三带喙库蚊中分离发现,属黄病毒属,基因

组全长为10865nt,包含一个10080nt的开放阅读框(ORF),编
码3359个氨基酸,其基因组5’端和3’端非编码区长分别为

112和673
 

nt,与库蚊黄病毒(Culex
 

flavivirus,CxFV)进化关系

最近[37]。

2 披膜病毒科(Togaviridae)

2.1 基孔肯雅病毒(Chikungunya
 

Virus,CHIKV) 该病毒属

披膜病毒科(Togaviridae)的甲病毒属(Alphavirus),目前共发

现亚洲、西非、东/中/南非(ECSA)和印度洋4种基因型[38]。在

越南,早在1963年在南部湄公河三角洲地区暴发了儿童出血

热疾病,并从胡志明市健康儿童75份血清样本检测到22份

CHIKV
 

HI抗体[2];1966年,从南部10名美国士兵中检测发现

感染了CHIKV[39];2010-2011年,在越南南部 My
 

Tho市检测

的32名 发 热 儿 童 中,发 现 CHIKV
 

IgM 抗 体 阳 性19例[2]。

2012-2014年采用RT-PCR法从多农省(Dac
 

Nong)和隆安省

(Long
 

An)2只埃及伊蚊成蚊中检测发现CHIKV[40]。

2.2 盖塔 病 毒(Getah
 

virus,GETV) GETV属披膜病毒科

(Togaviridae)甲 病 毒 属(Alphavirus),RNA 基 因 组 全 长 为

11598nt,1955年在马来西亚橡胶林捕获的白雪库蚊(Cx.geli-
dus)中分离到[41]。在越南,2002-2004年从北部下泰省、北江

省、河内省和下南省采集的白雪库蚊、三带喙库蚊(Cx.tritaen-
iorhynchus)、杂鳞库蚊(Cx.vishnui)、迷走按蚊(An.vagus)、中
华按蚊(An.sinensis)、多环曼蚊(Ma.annulifera)和骚扰阿蚊

(Ar.subalbatus)等蚊虫中,分离出26株GETV[42]。

2.3 Me
 

Tri
 

virus(MTV) 该病毒是1971年9月从越南河内

杜列姆区 MeTri村采集的三带喙库蚊中分离出的一种甲病毒

种类[43]。2008年,经全基因组序列分析进一步证实了 MTV属

甲型病毒属塞姆利基森林病毒(Semliki
 

forest
 

virus,SFV)复合

体的一个变种[44]。随后采用标准血凝抑制试验对越南牛、猪、

马、猕猴及其人检测,均发现 MTV抗体阳性,提示该病毒可能

感染人类[43]。

3 呼肠孤病毒科(Reoviridae)

3.1 版纳病毒(Banna
 

virus,BAV) BAV属呼肠孤病毒科东

南亚12节段RNA病毒属(Seadornavirus),病毒的基因组由12
个节段的双链(dsRNA)组成,全长约为21000nt[45]。BAV最初

于1987年从中国云南一名脑炎患者中分离,迄今为止,已经从

三带 喙 库 蚊(Cx.tritaeniorhynchus)、淡 色 库 蚊(Cx.pipiens
 

pallens)、环带库蚊(Cx.modestus)、伪杂鳞库蚊(Cx.pseudov-
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ishnui)、凶小库蚊(Cx.annulus)、中华按蚊(An.sinensis)、迷走

伊蚊(Ae.vagus)、白纹伊蚊(Ae.albopictus)、刺扰伊蚊(Ae.
vexans)和背点伊蚊(Ae.dorsalis)等蚊虫中分离出该病毒[46]。

在越南,2002年,从越南北部河台和越南中部广平省的环带库

蚊和三带喙库蚊中分离到5株BAV,其中两株BAV与中国

BAV毒株Banna、YN-6和BJ95-75同处在一个进化分支,目前

未有证据证实该病毒在人间传播[47]。

3.2 Sathuvachai
 

virus
 

(SVIV) 该病毒是由越南西贡美国陆

军实验室于1966年从未知蚊虫中分离发现的呼肠孤病毒科环

状病毒属病毒,具10个节段的双链RNA病毒,经蚊C6/36细

胞和脊椎动物(Vero或BHK)细胞中产生CPE,也能经接种到

新生小鼠致病[48]。

4 泛布尼亚病毒科(Peribunyaviridae)

4.1 Oya病毒(Oya
 

virus,OYAV) OYAV属于泛布尼亚病

毒科正布尼亚病毒属(Orthobunyavirus)的球形包膜 RNA病

毒,直径79nm,基因组由L、M、S等3个RNA片段组成,其宿

主主要为猪,人和鸟也可感染病毒,媒介为蚊虫和蠓虫[49-51]。

研究发现,该病毒在哺乳动物细胞和鸡胚胎成纤维细胞原代培

养中均能产生明显细胞病变[52];也可在C6/36细胞中复制,但
无明显的细胞病变[53]。在越南,2002-2004年从北部三带喙库

蚊、杂鳞库蚊、白雪库蚊、中华按蚊、迷走按蚊、印第安纳曼蚊

(Ma.indiana)中分离出13株OYAV[42]。

4.2 阿卡斑病毒(Akabane
 

virus,AKV) AKV属泛布尼亚病

毒科 正 布 尼 亚 病 毒 属(Orthobunyavirus)病 毒,为 单 股 负 链

RNA病毒,基因组由三个RNA片段(L、M、S)构成,1959年首

次从日本群马县阿卡斑村蚊虫中分离发现[54]。在越南,2002
年从北部的三带喙库蚊、杂鳞库蚊、迷走按蚊和骚扰蚊中分离

到4株AKV[42]。

5 Mesoniviridae病毒科

5.1 南定病毒(Nam
 

Dinh
 

virus,NDiV) 2002年从越南 Ha
 

Tay
 

省和 Quang
 

Binh省的杂鳞库蚊和三带喙库蚊中分离到4
株NDiV[55]。该病毒属于套式病毒目 Mesoniviridae病毒科Al-

phamesonivirus病毒属病毒,为单链RNA(+ssRNA)病毒,外
形近似球形,有包膜,直径为60-80nm[56]。

5.2 达克农病毒(Dak
 

Nong
 

virus,DKNV) 2007年从越南高

地的达克农省(Dak
 

Nong
 

Province)捕获的三带喙库蚊中分离

到了一株新病毒株,属于套式病毒目 Mesoniviridae病毒科 Al-

phamesonivirus病毒属,研究发现DKNV不能在脊椎动物细胞

系如Vero细胞、BHK-21细胞、HmLu-1细胞和CCL-141细胞

中复制[57]。

6 结语

越南北部与我国云南、广西接壤,自然环境与云南较为相

似,近 年 来 也 先 后 从 云 南 人 群 或 蚊 虫 中 检 测 发 现 DENV、

ZIKV、JEV、CHIKV、GETV、BAV、Oya病 毒、AKV、QBV、

NDiV等病毒,近年来并也证实JEV、DENV和CHIKV在云南

边境地区发生暴发疫情,提示今后应进一步加强中越边境地区

上述重要虫媒传染病监测。
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