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近
二十年来，新的和新出现疾病的潜在问

题和威胁受到越来越多的关注。近期一

些疾病的暴发，例如2003年SARS  冠状病

毒的全球传播、2003年以来病例不断增加的  H5N1
人禽流感引起高致死性大流行的可能性、2009年至

2010年间甲型H1N1流感的全球大流行等，均表现出

快速发生、传播及其公共卫生影响，增加了人们对新

发疾病的担忧。尤其是SARS  冠状病毒的出现，作为一

种具有高度传染性的、未知的病原体，在当今高度联

系和相互依赖的世界突然发生和流行，除了造成对公

共卫生的影响以外，在经济、政治、心理等方面也造

成了相当大的影响。这些事例清晰地显示出全球暴发

监测对于早期探测和应对新的潜在威胁的必要性和重

要性，同时也清晰地表明这些新发疾病能通过被感染

的旅行者在国家之间以及大陆之间快速传播，因此，

监测需要透明化，使各国能够了解全球其它地区发生

的国际性疾病事件。关于亚太地区面临的一些特定威

胁的综述可参阅其他文章[1–4]。

什么是“新发疾病”？它们是如何出现的？美

国医学研究所的两份报告对“新发疾病”的概念、定

义以及疾病威胁发生的因素都有论述，包括对主要问

题的界定，对引起传染病出现的主要原因和机制的

描述，以及对识别和应对这些威胁的可能策略的讨

论[5,6]。最为大家广泛公认的“新发疾病”的定义是

“首次出现的以前未被认识的疾病，或出现发病率增

高和/或地理分布范围扩大的已知疾病。”前者的例子

包括1993年在美国四角地区首次发现的引起汉坦病

毒肺综合症的辛诺柏病毒，以及1999年在马来西亚半

岛首次分离出的引起急性神经系统疾病的尼帕病毒。

后者的例子包括1999年突然从东半球传播至新大陆的

西尼罗病毒，以及因突变而更易被埃及伊蚊传播的基

孔肯雅病毒，它于2005年至2006年从西南印度洋岛

国传播至印度，又在2007年从印度西南地区远距离传

播至意大利。这些事例充分表明了病原体通过旅行或

贸易而传播的重要意义（见下文）。

许多因素或不同因素共同作用导致了新发疾病的

发生。这些因素包括人口迁移和城市化的影响，森林

砍伐和灌溉农业等土地用途的变化，食品、贸易、商

业的全球化进程加速，国际旅行的增加，静脉注射药

物等人类行为的变化[7–9]。新的更加敏感的技术手段

的开发利用也能促进检测和诊断程序的改进，增加病

原体发现的机会，从而发现新的病原或已知疾病的未

知病原[10,11]。其它因素包括微生物变异和选择以及

基因重组，导致已知疾病出现新的基因型，这种情况

最常见于甲型流感，也可见于抗生素耐药新模式。最

后，也是令人悲痛的是，如果由于个人、社区或政策

制定者的自满或冷漠或由于内部冲突等原因导致公共

卫生措施减少或下降，如缩减疫苗覆盖范围或儿童免

疫计划、媒介控制力度下降，已知的疾病可能会再次

发生。除了上述与人类活动相关的因素以外，诸如气

候变化、洪水、干旱、饥荒以及其它自然灾害等自然

因素对新发疾病的发生可能也很重要，不应被忘记或

忽视。

尽管所有这些因素均与新发疾病发生有关，但国

际旅行和贸易全球化增加的重要性是怎么强调也不过

分的。传染病病原在国家间及大陆间传播，媒介生物

种群被运输到远离其起源地区建立起新的栖息地和小

生境，导致许多国家和地区发生外来疾病。非常典型

的例子如亚洲虎蚊即白纹伊蚊已经在所有大陆的一个

地区或多个地区建立起栖息地，使得西尼罗病毒和基

孔肯雅病毒可以在不同大陆间传播。西尼罗病毒很可

能是通过一架飞机上一只被感染的蚊子而到达新大陆

并引起了暴发。基孔肯雅病毒可能是通过相似的途径

或通过被感染的旅行者而到达印度和意大利的，但它

之所以能在意大利引起暴发却归因于此前到达并定居

意大利的白纹伊蚊，而白纹伊蚊则可能是通过货船上

的旧汽车轮胎而输入至新的栖息地的。

新发疾病的发生至少有四种不同的模式：

(1) 发现一种新的感染因子为某已知疾病的病

原体，其发现常常是因为有了灵敏度更高的检

测技术，例如与卡波西肉瘤有关的人疱疹病

毒 8 [ 1 2 ]、 新 的 呼 吸 道 病 原 人 冠 状 病 毒

NL63[13]、引起儿童腹泻的新病原克拉斯病

毒1[14]的首次发现；

(2) 病原已知疾病的发病率增加和/或地理分布范

围扩大，例如登革热、日本脑炎和西尼罗病

毒的传播[15]；
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(3) 由于变异或基因重组而导致疾病流行或发

病机理出现新模式，例如在亚太区域禽流感新

病毒株的出现[16] 以及引发重症的肠病毒71新
基因型的产生[17]；

(4) 发现一种新的感染因子为某新疾病综合征暴

发或流行的病原体，例如SARS冠状病毒[18]、

尼帕病毒[19]，两者以前均未见到过。

近二十年来，在新发现的病毒中大约有75%属于

人畜共患病范畴，这些病毒来自于野生动物或家养动

物。实际上绝大多数有潜在流行可能的疾病都属于这

一类型。表1列举了一些这样的例子，同时由此表可

见，新发疾病可能在世界的任何角落出现。尽管一种

疾病对我们来说可能是新的，但它有可能已经在它本

身所特有的生境中循环了很长时间，只是我们以前没

有遇到它，理解这一点非常重要。已经有许多报告描

述了野生动物尤其是蝙蝠[46,47]和啮齿动物[48,49]中的人

畜共患病病毒。此外，世界上也有许多报告描述了多

个地区野生动物中的与人类疾病尚无关联的其它病毒

和其它微生物病原。因此，仅针对人类疾病暴发的全

球监测不足以为可能发生的所有情况做应对准备，对

动物疾病也需要保持密切的关注，包括家养动物和野

生动物。这种需求在某种程度上引发了对于监测的更

加全方位的思考，由此产生了大卫生（One Health）
的概念[50,51]，这一概念极力主张人类医学和动物医学

要紧密合作，而实现综合监测是其主要目标之一。

并非所有国家均具备有效应对传染病暴发所需

要的流行病学资源、实验室资源以及公共卫生基础设

施。世界卫生组织通过与世界各地的众多伙伴机构

合作，共同建立了全球疫情警报和反应网络(Global 
Outbreak Alert and Response Network,简称GOARN)，
可以通过提供专家和特定资源，为那些在疾病确认和/
或应对与控制方面寻求支持的国家和地区提供快速帮

助。

新国际卫生条例即IHR (2005)的颁布，强烈要求

各国履行报告具有潜在国际传播风险可能的新暴发的

义务。IHR (2005)的目的是以针对公共卫生风险同时

又避免对国际交通和贸易造成不必要干扰的适当方

式，预防、抵御和控制疾病的国际传播，并提供公共

卫生应对措施(第2条)[52]。各国的义务与该国家或基

层探测和识别具有潜在公共卫生风险的病因学能力

有关。条例要求各国加强监测和应对能力，并就任

何国际关注的突发公共卫生事件向世界卫生组织发

出警报。希望这种快速、透明的监测程序能够有助于

全球早期预警系统的建立，从而保证具有潜在国际传

播可能的新的暴发能够得到发现和控制。

为确保各国具有从事有效准备、预防、快速探

测、鉴定、围堵、控制可能威胁国家、地区和全球安

全的新发传染病的核心能力，世界卫生组织西太平洋

区域和东南亚区域办公室制定了《亚太区域新发传染

病防控战略》（The Asia Pacific Strategy for Emerging 

表 1. 新出现的人畜共患病毒性疾病举例

分离年份 分离地区 病毒名称 贮存宿主/次要宿主

1991 委内瑞拉 瓜纳瑞托病毒[20] 啮齿动物

1992 斯洛文尼亚 多伯伐病毒[21] 啮齿动物

1993 美国 辛诺柏病毒[22] 啮齿动物(拉布拉多白足鼠)
1994 澳大利亚布里斯班 亨德拉病毒[23] 果蝠(狐蝠属) / 马*

巴西圣保罗 萨比亚病毒[24] 啮齿动物

1995 美国佛罗里达州 黑港渠病毒[25] 啮齿动物

1996 澳大利亚巴利纳 澳洲蝙蝠狂犬病病毒[26] 果蝠和食虫蝠

阿根廷 安第斯病毒[27] 啮齿动物

1997 中国香港 禽流感H5N1[28] 野生鸟类/家禽*
澳大利亚梅纳格尔 梅纳格尔病毒[29] 果蝠

沙特阿拉伯   Alkhurma病毒[30,31] 骆驼和羊†

1999 马来西亚半岛 尼帕病毒[31–33] 果蝠/猪*
2000 马来西亚半岛 Tioman病毒[34] 果蝠

2002–2003 中国、中国香港 SARS冠状病毒[35–38] 蝙蝠/果子狸?*
2003–2004 越南、中国 禽流感H5N1[39,40] 野生鸟类/家禽*

2007 澳大利亚墨尔本 丹德农沙粒病毒[41] 啮齿动物?
马来西亚半岛 Melaka病毒[42] 果蝠?
乌干达 Bundibugyo埃博拉病毒[43] 果蝠? /多种动物 (丛林动物)*

2008 赞比亚路沙卡   Lujo病毒[44] 未查明的啮齿动物

马来西亚霹雳州 Kampar病毒[45] 果蝠?

* 次要宿主;  †  蜱传播 
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Diseases，APSED），作为帮助各国进行核心能力建

设的路线图[53]。两个区域在加强预防、探测和应对

新发传染病威胁所需的核心能力方面已经取得了很

大的进步，并通过了新的五年计划，以继续进行核心

能力建设，特别是要通过加强各种突发公共卫生事件

的监测和实现早期探测和快速应对来降低其风险。

监测、早期探测和快速应对必定是降低新发疾

病风险的关键。要做到这一点，IHR (2005)无疑为我

们提供了范围和蓝图，但如何实现则需要通过APSED
工作计划的实施，以大卫生(One Health)合作来改进监

测工作，并持续加强流行病学、实验室能力及其它应

对工作方面的核心能力建设。同时，要获得高水平的

监测和快速有效应对传染病威胁的能力，也需要来自

政策制定者和政府、以及训练有素并乐于奉献卫生事

业的不同学科骨干们强有力的政治承诺。
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