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缩略语和简称

缩略语和简称 

AIDS 获得性免疫缺陷综合征

BSE 牛海绵状脑病

CBD 《生物多样性公约》

CGIAR 保障未来粮食安全的全球伙伴关系

CITES 《濒危野生动植物种国际贸易公约》

CMS 《保护迁徙野生动物物种公约》（《波恩公约》）

COP 缔约方大会

COVID-19 新型冠状病毒病

DNA 脱氧核糖核酸

EID 新型传染病

FAO 联合国粮食及农业组织

GDP 国内生产总值

HCoV-OC43 人类冠状病毒亚型OC43

HIV/AIDS 人类免疫缺陷病毒/获得性免疫缺陷综合征

HPAI 高致病性禽流感

IBD 炎症性肠病

ILRI 国际畜牧研究所

MERS 中东呼吸综合征

MERS-CoV 中东呼吸综合征冠状病毒

OIE 世界动物卫生组织

PED 猪流行性腹泻

RNA 核糖核酸

RVF 裂谷热

SARS 严重急性呼吸综合征

SARS-CoV 严重急性呼吸综合征冠状病毒

SARS-CoV-2 严重急性呼吸综合征冠状病毒2

SIV 猴免疫缺陷病毒

TGE 传染性胃肠炎

UNEP 联合国环境规划署 

UNESCO 联合国教科文组织

UNICEF 联合国儿童基金会

WHO 世界卫生组织
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人畜共患疾病以及如何阻断传播链

英格·安德森（Inger Andersen）
执行主任
联合国环境规划署
2020年7月

环境署执行主任的序言

序言

新型冠状病毒病对世界各地人类健康、社会和
经济造成了严重破坏。这种疾病是人畜共患疾
病，一种在动物和人之间传播的疾病。它可能
是最严重的人畜共患疾病，但并不是首次发
生人畜共患疾病。我们已经知道，60%已知的
人类传染病和75%的新型传染病为人畜共患疾
病。埃博拉病毒、严重急性呼吸综合征、寨卡
病毒和禽流感都是通过动物传染给人类的。

当我们寻求在新型冠状病毒暴发后重建更美好
的家园之际，我们需要充分了解人畜共患疾病
的传播途径，它们对人类健康的威胁以及如何
最大程度地减少进一步破坏性暴发的风险。这
需要进行雄心勃勃的调查，《预防下一次大流
行病：人畜共患疾病以及如何阻断传播链》报
告是其中关键的第一步。

本报告是与大学、研究机构、联合国机构和若
干多边环境协定的秘书处合作编写的，确定了
导致人畜共患疾病的主要人为致病因素——从
农业集约化和对动物蛋白的需求增加到土地的
转化和气候变化。这些致病因素正在破坏自然
栖息地，而且人类正在利用更多物种，这使人
类与疾病媒介物的接触更加密切。正如我们在
新型冠状病毒暴发中所看到的那样，这些疾病
一旦在人类身上生根，就会迅速在全球传播。

了解这些致病因素至关重要，能为有效的战略
和政策应对提供依据，防止将来疾病的再次暴
发。本报告提出了许多建议，所有建议均基
于“一体化健康”方法，该方法联合了公共卫
生、动物健康、植物健康和环境等多个学科的
专家，以提供改善人类、野生生物和地球健康
的成果。

这些建议包括将科学调查扩展到人畜共患疾
病，规范和监督传统食品市场，鼓励合法的野
生动植物贸易和畜牧业采取人畜共患疾病控制
措施，以及彻底改变食物系统。最重要的是，
政府、民众和私营部门需要通力合作。这是一
项全球性挑战，任何人都无法置身事外，因为
这一挑战跨越了每个学科和每个边界。导致大

流行病暴发的因素往往也会导致气候变化和生物
多样性丧失（这是两个在大流行病期间仍然存在
的长期挑战）。

人类在应对人畜共患疾病和其他挑战时，应记住
这一简单核心理念：人类的健康取决于地球和其
他物种的健康。如果人类给大自然一次自由呼吸
的机会，那么在我们寻求为每一个人建立一个更
加公平、绿色和安全的世界的过程中，大自然将
成为我们最伟大的盟友。
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吉米·史密斯（Jimmy Smith） 
总干事
国际畜牧研究所
2020年7月

ILRI总干事的序言

序言

我很荣幸地向大家介绍这份由联合国环境规划署
（UNEP）、国际畜牧研究所（ILRI）和南非医学
研究理事会与其他联合国机构和多边机构，以及
一流大学和研究机构合作编写的报告。将环境、
畜牧和医学专业知识联合起来帮助理解和阻止人
类传染病的发生，这种做法切合时宜。

本报告将加深读者对引起全球大流行病的冠状病
毒，以及其他类似跨越物种界限传染给人类宿主
的病原体的了解。随着全球人口不断增长，人、
动物和环境之间的相互作用不断扩展和深化，这
些“人畜共患”疾病数量也在增加。

迄今为止，大多数控制人畜共患疾病的工作都是
被动反应型，而非积极主动型。新型冠状病毒病
让人们意识到：是时候改变现状了。为了防止将
来出现新型人畜共患疾病，我们需要找出其出现
的根本原因并加以解决。我们还需要打破学科和
组织界限，投资公共卫生项目，进行可持续的养
殖，结束对野生动植物资源的过度利用，恢复土
地和生态系统的健康，并减缓气候变化。 

只有从事环境、动物和人类健康工作的机构之
间加强合作，才能实现这些目标。过去二十年
里，“一体化健康”（一种跨部门、跨学科的整
体方法，侧重于人、动物和环境的健康融合）
已成为预防和管理人畜共患疾病的最有前景的方
法。长期以来，我始终倡导使用“一体化健康”
方法，虽然专家们认为这是确保人人享有更健康
的未来的最佳途径，但这种方法需要全面加强并
成为主流，尤其是环境方面，还需进一步加大财
政和机构支持力度。我们必须在全球的各个层面
上，从乡村、部委到全球，在人类、动物和环境
各方面，采用新方法并开展富有成效的工作。这
项工作主要由环境、畜牧和人类卫生组织共同参
与，为我们提供了跨部门协作的典范。

政府、机构和社区如果团结起来，积极推进人-
动物-环境发展议程，就能够阻止将来人畜共患

疾病的发生。同时，这些新的联盟将能使我们 
“重建”健康的生态系统，同时实现全球可持续
发展目标，获得具有历史意义的持久投资回报。
本报告是一次早期尝试，旨在概述政府、企业和
公民社会中的各类机构该如何共同努力创造这样
一份遗产。
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关键信息

关键信息

这项循证科学评估为决策者提供了以下关键信
息：

1. 减少食物系统的风险：随着源自动物的
SARS-CoV-2病毒的迅速传播，许多新发布的
基于科学的政策报告持续关注由新型冠状病
毒疫情引发的全球公共卫生突发事件。我们
需要进行更多这样的循证科学评估，以评估
当前大流行病的环境条件和传播条件，以及
未来人畜共患疾病暴发的风险。

2. 紧迫性：由动物传染给人类的疾病出现的越
来越频繁。我们必须采取迅速行动来填补科
学空白，促进知识和工具的开发，帮助各国
政府、企业、卫生部门、当地社区和其他利
益攸关方（尤其是资源有限的利益攸关方）
减少未来大流行病暴发的风险。

3. 报告受众：为了填补这一空白，科学家们进
行了一项科学评估，以探索野生动物和家畜
在新出现的人畜共患传染病中所起的作用。
这项快速评估是为各级和各区域的政府、企
业和民间社会的决策者专门设计的。

4. 问题的范围：据估计，约60%的传染病是人
畜共患疾病。在所有新兴的人类传染病中，
约有75%是从动物“跨越物种界限”传染给
人类的。讨论的最多的人畜共患疾病都是间
接发生的，例如通过食物系统。

5. 暴发频率和可预测性：由于人类进行的不可
持续的活动，致病微生物从动物传染到人身
上的频率正在增加。大流行病，如新型冠状
病毒，的暴发，是人们获取和培育食物的方
式，交易和食用动物，以及对环境的改变所
导致的意料之中的结果。

6. 连接性和复杂性：更为广泛的环境、生物多
样性和新兴传染病之间的联系是错综复杂
的。尽管野生动植物是人类新兴疾病的最常
见来源，但驯养的动物也可能是人畜共患疾
病的原始来源、传播途径或倍增因素。这些
联系，以及空气质量和水质、粮食安全和营
养、心理健康和身体健康等问题之间的相互
联系，为应对由当前和未来新兴传染病（包
括人畜共患病）所构成的各类挑战的政策提
供依据。

7. 致病因素：七大人为因素最有可能导致人畜
共患疾病的出现：1）人类对动物蛋白的需
求增加；2）不可持续的农业集约化；3）
对野生动植物的利用和开发增多；4）城市
化、土地用途变化和采掘业加速了对自然资
源的不可持续利用；5）日益增长的旅行和
交通需求；6）食物供应变化；7）气候变
化。

8. 影响和代价：新兴的人畜共患疾病威胁着人
类和动物的健康，也威胁着经济发展和环
境。尽管人畜共患疾病对贫困人群的打击最
严重，但新兴传染病影响着每个人；在高收
入国家，新兴传染病造成的经济损失更大。
鉴于人畜共患疾病的一次暴发就可能在全球
范围内造成数万亿美元的损失，因此预防措
施要比应对措施更具成本效益。

9. 政策选项：这项评估推荐了十种政策应对建
议，以减少未来人畜共患大流行病暴发的
风险并且“重建更美好的家园”：1）提高
对健康和环境风险及预防的认识；2）改善
健康治理，让环境利益攸关方参与进来； 
3）将科学探究扩大到人畜共患疾病的环境
方面；4）确保对疾病产生的社会影响进行
完全成本法核算；5）采用基于风险的方法
加强对食物系统的监测和监管；6）淘汰不
可持续的农业实践；7）制定并执行更强有
力的生物安全措施；8）加强动物健康管理
（包括野生动物健康服务）；9）加强健康
利益攸关方的能力建设，纳入健康的环境因
素；10）将“一体化健康”(One health)方法
主流化并落实到位。这些政策建议将在本报
告的第五章详细讨论。

10. “一体化健康”：本报告确认并拓展了联合
国粮农组织、世界动物卫生组织和世界卫生
组织三方联盟和许多其他专家组得出的结
论，即“一体化健康”方法是预防和应对人
畜共患疾病暴发和大流行病的最佳方法。如
果采取将医疗、兽医和环境专业知识结合在
一起的“一体化健康”方法，将帮助各国政
府、企业和民众实现人类、动物和环境的持
久健康。
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导言

导言

如2020年4月发布的《联合国应对新型冠状病毒
病的紧急社会经济响应框架》所述：

“大流行病后的恢复能否成功也将取决于对风险
的背景和性质的了解是否透彻。1考虑到新型冠
状病毒危机，这包括对全球范围内侵占、非法贸
易、传统市场等未来的病原体传播途径进行摸底
调查并绘制地图，从而确定未来可能发生的人畜
共患疾病。它还将意味着支持各种努力，遏制对
生态系统的侵害行为，恢复退化的生态系统，关
闭非法贸易和非法传统市场，同时保护依靠它们
获得食物供应和生计的社区。遵循《濒危野生动
植物物种国际贸易公约》（CITES）和《保护迁
徙野生动物物种公约》（CMS）的现有指南，以
及在《生物多样性公约》(CBD)第十五届缔约方
大会（COP15）上达成一项雄心勃勃的协定，将
部分实现这一目标。”

到2020年年中，尽管全世界正在努力应对新型
冠状病毒大流行病，但大多数新论文和指南都侧
重于对新型冠状病毒及其引起的大流行病的公共
卫生响应行动。这些文章和报告强调了这种传染
病的预防和治疗，或者讨论了保障生计、确保营
养和重建面临衰退的国家或地区经济的方法。全
球将在新型冠状病毒病危机后的世界里努力减少
未来人畜共患大流行病风险，然而，几乎没有
科学评估来评价可能妨碍这一全球努力的各种 
问题。

本着上述《联合国应对新型冠状病毒的紧急社会
经济响应框架》的精神，全球重要的环境主管机
构和倡导者联合国环境规划署（UNEP）已与著
名的国际畜牧研究所（ILRI）和其他主要合作伙
伴合作，共同编制关于未来人畜共患疾病暴发的
循证评估报告。

本报告是首批专门关注新型冠状病毒大流行病期
间暴发的人畜共患疾病的环境方面的报告之一。
本报告试图填补关键的知识缺口，并让决策者更
好地了解可能在未来暴发的人畜共患疾病的背景
和性质。本报告审查了新型冠状病毒大流行病和
其他“人畜共患疾病”的根源，世界卫生组织
将“人畜共患疾病”定义为可从脊椎动物自然传

播给人类的疾病或传染病。本报告还研究了人畜
共患疾病的来源，以及该如何降低人畜共患疾病
发生的可能性。本报告探讨了动物，特别是非家
养动物在新型人类传染病中的作用。这对于我们
改进全球响应准备措施的工作至关重要，因为在
当今世界，由于以不可持续的方式使用自然资源
的情况日益加剧，导致致病微生物从动物传染给
人类的溢出频率已大幅度增加。

环境、生物多样性、人类社会和人类疾病之间的
关系非常复杂。2虽然人类疾病的一个来源可能
是野生动物，但家畜可能使来自野生动物的病
原体数量倍增。此外，如本报告所述，大多数新
型传染病（无论是发生在野生动物、家畜、植物
还是人）都是由人类活动驱动的，包括农业集约
化、野生动物的使用和滥用以及人为引起的景观
变化等，这些活动以不可预测的方式相互作用并
产生负面结果。

在此背景下，重要的是要认识到，疾病的发生不
仅涉及家畜或野生动物与人之间的关系，而且还
涉及整个系统的复杂性，以及生物和非生物组成
部分之间的相互作用。生物多样性，以及我们陆
地景观与海洋景观的复杂性，是社会和生态适应
能力不可或缺的部分。3考虑到生物多样性与我
们的身心健康（包括非传染性疾病以及传染病）
之间的复杂关系也很重要。这里的许多联系包括
与空气、水、粮食安全和营养有关的联系。2

因此，《生物多样性公约》制定了包括生物多样
性在内的《一体化健康指南》，3它把“一体化
健康”概念视为保护和可持续利用生物多样性的
关键要素。世卫组织将“一体化健康”定义为一
种设计和实施方案、政策、立法和研究的方法，
多个部门在其中进行沟通和合作以取得更好的公
共卫生成果。

这份以科学促进政策的报告提供了应用“一体化
健康”方法的实例，以及相关的政策应对方案，
这些方案可以由政府、民间社会和企业部门实
施，以努力解决人畜共患疾病的致病因素，最
终目标是将未来人畜共患疾病暴发的风险降到 
最低。

https://unsdg.un.org/sites/default/files/2020-04/UN-framework-for-the-immediate-socio-economic-response-to-COVID-19.pdf
https://unsdg.un.org/sites/default/files/2020-04/UN-framework-for-the-immediate-socio-economic-response-to-COVID-19.pdf
https://www.cbd.int/doc/c/8e34/8c61/a535d23833e68906c8c7551a/sbstta-21-09-en.pdf
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2019年底出现的严重急性呼吸系统综合征冠状病
毒2（SARS-CoV-2），以及这种新型冠状病毒在
2020年造成的巨大全球性公共健康和经济影响
被视为一场危机。这种大流行病尽管有时被视为 
“黑天鹅”（一种小概率的事件），但实际上是
人们获取食物、买卖动物和改变环境的方式造成
的可预知的结果。

为了管理包括人畜共患疾病在内的新型传染病
（EID），并降低其成为流行病和大流行病的风
险，我们需要了解新型传染病的起源、类型和在
不同社区的重要性，以及驱动因素。本章向普通
读者介绍新型疾病和人畜共患疾病，然后将在第
二章中更深入地介绍冠状病毒。

什么是新发疾病，什么是人畜共患疾病？

人体和其他动物一样，包含多种相同的微生物，
也会患相同的疾病。这种共存是常见的自然现
象，并且对健康至关重要。只有少数微生物会引
起疾病。考虑到地球上微生物的数量数不胜数，
出现病原体（伤害宿主的微生物）的情况极为
罕见。已知仅有约1400种微生物可能引起人类 
感染。

人类的新兴疾病可能是由于引发疾病的共生微生
物的性质或行为发生变化而引起的，也可能是由
于新型微生物感染（通常通过与大多数微生物寄
生的动物和环境接触）而引起的。

据估计，约60%的人类感染源于动物4，在所有
新型人类传染病中，约75%是从（非人类）动物 
“跨越物种界限”传染给人类的。5在高收入国
家，直接感染人畜共患疾病可能极为罕见，6大
多数人畜共患疾病是间接发生的，例如，通过
昆虫病媒感染或通过食物系统感染（这种更常 
见）。 7家畜物种平均与人共有19种（全距为
5–31）人畜共患疾病病毒，而野生动物物种平
均与人共有0.23种人畜共患疾病病毒（全距为 

0-16）。8因此，毫无疑问，历史上或当前涉及人
畜共患疾病事件的绝大多数动物是家畜（牲畜、
驯养的野生动物和宠物），这是符合逻辑的，因
为人与家畜的接触率很高。出现新的野生动物造
成的人畜共患疾病极为罕见，但可能影响深远。

在感染动物的病原体中，约80%是“多宿主”病
原体，这意味着它们在不同的动物宿主之间移
动，9偶尔包括人类。家畜和半家养野生动物也
充当了人类疾病出现的桥梁；这个现象可能具有
进化意义，或者动物也可以充当自然的传播者。

在生物不安全的工业和集约化农业系统中产生的
某些病毒最终会导致人畜共患疾病。一个例子是
高致病性禽流感（HPAI），这是家禽的一种重大
疾病，由低致病性病毒演变而成，在野生鸟类种
群中生存传播。另一个例子是裂谷热（RVF），
家畜已成为使人和动物致病的病毒的扩大宿主，
这种病毒最初在野生动物和蚊子之间传播。野生
动物是原生宿主，而家畜是人类感染的中间宿主。

真正的人类大流行性流感病毒（更像新型冠状病
毒）的进化过程更为复杂，来自不同家畜（通常
是猪和家禽）的各种病毒混合在一起，并与人类
流感发生相互作用而产生高致病性的人类流感大
流行病。

尽管我们正处于新型冠状病毒大流行病的暴发期
中，但近几十年来，还出现了其他引人关注、
具有破坏性的新型疾病。其中最突出的例子有：
人畜共患流感（禽流感）、人类大流行性流感
（H1N1）、中东呼吸综合征（MERS）和严重急
性呼吸综合征（SARS），已经证明其中大多数疾
病的传播都和家畜有关或疑似与家畜有关。只有
SARS存在疑似半家养野生动物原生宿主，尽管尚
未得到证实。

其他疾病，例如重新出现的西尼罗河热、黄热病
和寨卡病毒，都是间接人畜共患疾病。最近几十
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年，源于人畜共患疾病的新型疾病造成的直接损
失超过了1000亿美元。之前估计，如果这些疾
病的暴发成为人类大流行病，那么损失将达到数
万亿美元。10而当前的新型冠状病毒大流行病可
能就属于这种情况。尽管新型人畜共患疾病对社
会和经济产生了巨大的实际和潜在影响，并且人
们普遍认为预防胜于治疗，但迄今为止，从源头
上控制人畜共患疾病的投资和政治意愿仍十分 
缺乏。

新型疾病当然有会带来很大的问题，其中一些疾
病发展为流行病（影响一个区域内的许多人），
另一些发展为大流行病（遍及多个国家和大洲，
影响全世界的许多人）。新型冠状病毒现在是肆

家畜和野生哺乳动物宿主之间共享人畜共患疾病病毒的二分网络

资料来源：Johnson等人。（2020）8由英国皇家学会（Royal Society）根据知识共享许可协议（CC BY 4.0）发布。为提高可读性，图例已作修改。

Johnson等人（2020）8分析了与人类“共享”病毒的野生和驯化哺乳动物物种的数据。由此得到的二分图说明了人畜共患疾病病毒与哺乳
动物宿主之间的关联。病毒节点(                        )将携带相同人畜共患疾病病毒的宿主物种连接起来。哺乳动物的物种节点按驯化状态和非驯
养陆生野生动物的分类学顺序着色。物种结点大小与在该物种中计算出的人畜共患疾病病毒的丰富程度有关。作为所有病毒宿主的人类，
没有显示在图上。

虐全球的大流行病，使人们身患疾病并夺走他们
的生命，在卫生服务机构努力应对时，数十亿人
陷入各种形式的封锁管控，截至2020年6月，已
有数十万人死亡。

此外，对世界上某些国家和地区来说，极为重要
的是地方性人畜共患疾病。所谓的“被忽视的人
畜共患疾病”持续存在于受影响的（主要是贫困
的）人口中，但与新兴人畜共患疾病相比，受到
的国际关注和得到的资金却少得多。11在发展中
国家普遍存在却被忽视的重大人畜共患疾病包括
炭疽、牛结核病、布鲁氏菌病、狂犬病、囊尾蚴
病（猪绦虫）、棘球蚴病（包虫病）、流行性乙
型脑炎、钩端螺旋体病、Q热病、拉沙热病毒和
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锥虫病（昏睡病）。其中大多数疾病是由家畜传
播的，但有些疾病也与野生动物有联系，或者野
生动物偶尔起到了重要作用（布鲁氏菌病、钩端
螺旋体病、狂犬病、肺泡状棘球蚴病和与蝙蝠相
关的狂犬病）。只有拉沙热拥有专门的野生动物
宿主（多乳头鼠）。

被忽视的人畜共患疾病仍然存在于社区中，这些
社区面临着复杂的发展问题，通常包括贫困、卫
生条件差、很难获得水和处理垃圾、隔离、社会
政治不稳定、政治边缘化、文化水平偏低、性别
不平等和自然资源退化。这些社区通常高度依赖
牲畜，并与野生生物或半家养野生动物频繁接
触，这增加了他们和病原体的接触机会。另一类
常被忽视、主要来自家畜的疾病是食源性疾病。
为控制疾病暴发而采取的某些响应行动可能会无
意中伤害贫困人口，例如，由于大规模宰杀家
畜，减少了他们获得重要营养来源——动物源性
食物的机会。12

值得注意的是，世界卫生组织（WHO）最近的
一项研究发现，筛选一些重大食源性疾病的负担
可与艾滋病病毒/艾滋病（人类免疫缺陷病毒获
得性免疫缺陷综合症）、疟疾和结核病13这“三
大”主要传染病的负担相提并论。

例如，在2018年至2019年之间，南非出现了世
界上最大的李斯特菌暴发，有1000多例实验室
确诊病例，200余人因食用受污染食物而感染 
身亡。14

人畜共患疾病何时作为人类疾病暴发？

从历史上看，来自动物的人类新疾病的出现往往
伴随着重大社会变革。例如，新石器时代，在从
采集狩猎向农业社会过渡时期，人均寿命较短，
吃得较少且食物质量差，和狩猎采集者祖先相
比，他们的体型更小，更容易得病。随着农业发
展，人口急剧增加，人们住在离排泄物很近的地
方，导致人类疾病增加；驯化动物导致牲畜病原
体跨越物种界限传染给人类，可能引起白喉、流
感、麻疹和天花等疾病。15,16

随后发生的与重大社会压力和剧变有关的重大瘟
疫或疫情与人畜共患疾病有关，或与最初从动物
跨越物种界限传染给人，但后来主要在人与人之
间传播的疾病有关。一些最引人注目的疫情有：

人畜共患疾病类型 

经济损失达

2.8 亿美元

2013-2016年
几内亚、利比里亚
和塞拉利昂

暴发
埃博拉疫情

2015-2016年
美洲

寨卡病毒暴发 

感染寨卡病毒的孕妇中，

每7个婴儿中就有1个
出现神经系统问题

新型人畜共患疾病 
指新近在人群中出现，或以前存在但现在发病率或地理范围
正在迅速增长的疾病。幸运的是，这些疾病往往不是高致命性
的，而且大多数不会广泛传播。但是，一些新出现的疾病会
产生巨大的影响。埃博拉、艾滋病病毒/艾滋病和目前的新
冠肺炎是新型人畜共患疾病的知名案例，对人类健康和经济
尤其有害。
 

被忽视的人畜共患疾病
大多起源于国内，并在某些人口中或多或少地持续存在。这
些常见疾病主要影响贫困人口，通常被国际捐助者、标准制
定和研究团体以及各国政府所忽视。对这些疾病检测和监测
不足，很有可能削弱了对它们的认识，从而降低了它们在研
究人员和政策制定者心目中的优先级。

流行性人畜共患疾病 
通常间歇性地发生，并且大多起源于国内。例如炭疽、利什
曼病和裂谷热。流行性人畜共患疾病通常是由气候变化、洪
水和其他极端天气以及饥荒等事件引发的。疫情/流行性人
畜共患疾病的总体健康负担远低于被忽视的人畜共患疾病，
但由于流行性人畜共患疾病会对粮食生产和其他系统造成
“冲击”，因此可能大大削弱受影响的贫困社区的复原能力。 

11,323 人死亡

每例寨卡相关小头畸形患者的

终生治疗费用为91.2万美元

猪绦虫
的影响

全球有

5000万人受到影响

其中

80%生活在发展中国家
印度每年付出的代价为

1.5亿美元

永久

冻土解冻
时间延长在2016年
西伯利亚亚马尔半岛
炭疽热暴发中发挥了

关键作用

2015-2016年
厄尔尼诺导致

毛里塔尼亚暴发

裂谷热

请参阅第60页。
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预防下一次大流行病：
人畜共患疾病以及如何阻断传播链

在人为创造的新环境中茁壮生长的害虫或“半家
养野生动物”（例如老鼠）的数量也在增加。总
体而言，人口、牲畜和害虫的数量激增，致使野
生动物种群的规模减小，同时，一反常态的是，
人、牲畜和野生动物之间的联系却在增加（随着
生态系统的减少和退化，更多的人猎杀逐渐减少
的野生动物，全球范围内人和野生动物间的冲突
数量也在增加）。

但是，对世界局面的粗略描述掩盖了一些巨大的
地区和地方差异。某些国家的人口在减少而不是
在增加。在上个世纪，当小型农场被证实不可
行，农田已恢复为林地，“自然环境”又回到了
人口稀少的农村地区（例如，美国东北部的部分
地区）。
虽然存在这些例外，但总的来说，人口数量显著
增加，人和牲畜侵占野生动物栖息地的情况仍显
著增加，同时自然环境反复且大幅退化。这些变
化对生态系统、动物和人类健康都造成了严重后
果。其中一个后果是新型人畜共患疾病暴发的增
长。许多人畜共患疾病出现在高收入国家，但在
中低收入国家，这些疾病的暴发呈现出增长趋
势。20-22

尽管尚未能完全理解，但我们对新型疾病诱因的
了解与日俱增。例如，一项研究表明：在土地利

1. 14世纪中叶，真正的人畜共患性黑死病或害
虫（由鼠疫杆菌引起的黑死病）在欧亚大陆
和北非造成数百万人死亡，灭绝了欧洲三分
之一的人口。

2. 在16世纪，欧洲人到达美洲后不久，欧洲疾
病的流行就造成了美洲多达95%土著居民死
亡，加速了其对美洲古老文明的破坏。17人
们认为，和新大陆相比，更多的温带传染病
出现在旧大陆，因为在旧大陆驯养了各种能
够携带原始病原体的动物。16

3. 19世纪的结核病暴发与西欧的工业化和人口
过度拥挤有关，造成欧洲多达四分之一的人
口死亡。和当前情况不同，现在的大多数疾
病是由非人畜共患的结核病引起的，而在19
世纪暴发的疾病中，很大一部分被认为是由
人畜共患的结核病引起的。18

4. 非洲殖民统治的扩张助长了人畜共患昏睡病
的暴发，在二十世纪前十年，这种疾病导致
乌干达三分之一的人口和刚果河流域五分之
一的居民死亡。19

5. 1918年的流感大流行在第一次世界大战的最
后几个月以及随后几年(1918 - 1921)造成约
4000万人死亡。

全球人口从1900年的约16亿增加到今天的约78
亿。与此同时，为人们提供食物的家畜，以及

预测的人畜共患疾病出现风险全球热图

Allen 等人（2017）23 基于一系列广泛的预测因素，例如热带森林地区的分布、人口密度、哺乳动物物种丰度、农业用地利用等，分析了源
于野生动物的新型传染病（EID）。由此得出的热图显示了排除报告偏差后，人畜共患新型传染病事件预测风险的全球空间分布。



第一章 | 包括人畜共患疾病在内的新型传染病概述 15

预防下一次大流行病：
人畜共患疾病以及如何阻断传播链

野生生物

半家养野生动物

家畜人类

人类与家养动物

生物圈

用正发生变化，生物多样性很高（就哺乳动物物
种丰富程度而言）的热带地区的森林，人畜共患
传染病的风险升高。23

导致人畜共患疾病暴发的七个主要人为因
素

关于人畜共患疾病出现的广泛研究涉及以下七个
主要致病因素。20,24-26现在，其中的许多致病因素
均在同一个地方出现，形成倍增效应。以下提供
了每个致病因素的说明。

1. 对动物蛋白的需求增加
在过去四十年，高收入国家的动物性食物消费几
乎没有变化。相反，东南亚的增长迅速：自20世
纪60年代以来，来自动物产品的蛋白质在该地区
每日供应的食物蛋白质中所占的比例翻了一番，
达到21%；来自鱼类的蛋白质比例增加了一半，
达到15%。来自鱼类和动物产品的总热量所占比
例翻了一番，占总供应量的12%。同时，南亚的
动物蛋白消耗量也有所增加，但增幅不像东南亚
那么大。撒哈拉以南非洲地区也出现东南亚的模
式，但不明显。‘在许多中低收入国家，伴随着
人均动物蛋白消费量增加，人口显著增长。在
过去50年，这些因素共同推动了肉制品生产（+ 
260%）、牛奶（+ 90%）和鸡蛋（+ 340%）的强
劲增长。预计未来几十年将延继这种趋势，其中
大部分动物性食物的消费增长都出现在中低收入
国家。与其他蛋白质来源相比，畜产品的消费正
在迅速增长，而豆类消费的长期趋势是维持当前
水平。

2. 不可持续的农业集约化
对动物性食物的需求不断增长，刺激了动物生产
的集约化和工业化。农业集约化，特别是家畜饲
养（畜牧业）集约化导致出现大量基因相似的 
动物。

繁殖这些动物通常是为了提高产量，近期也是为
了提高疾病抵抗力。

结果，饲养的家畜彼此相邻，而且生活环境往往
不理想。这种基因同质的宿主种群比基因多样化
的种群更容易受到感染，因为后者更可能包括一
些更能抵抗疾病的个体。例如，由于动物个体间
距不够，工厂化养猪促进了猪流感的传播。27在
欠发达国家，还有其他风险因素，即牲畜生产通

常靠近城市，且缺乏生物安全和隔离带设置，动
物粪便常常管理不善，并且滥用抗菌药物掩盖条
件或做法欠缺。自1940年以来，诸如大坝、灌溉
工程和工业化农场等农业集约化措施与人类所感
染的全部传染病中的25%以上（以及动物传染病
的50%以上）相关。28此外，约有三分之一的农
田被用于生产动物饲料。在一些国家，这些措施
导致森林砍伐。29

3. 对野生动物的利用和开发增多
有许多利用和交易野生动物的方式。第三章提供
了复杂性的更多详细信息。但是总的来说，对野
生动物的使用和开发不断增加，包括：
1. 贫困人口捕猎野生动物（野味、有时被称
为“丛林肉”）作为蛋白质、微量元素和收
入来源；

2. 休闲性狩猎和消费野生动物是地位的象征； 
3. 人们消费野生动物是因为他们相信野味新
鲜、天然、传统且安全；

4. 为娱乐用途（宠物、动物园）以及研究和医
学研究进行的活动物贸易；以及

5. 将动物的身体部位用于装饰、医药和其他商
业产品。

一般而言，使用和交易动物可能增加整个供应链
中动物和人之间的密切接触，从而增加人畜共患
疾病出现的风险。在某些地区，对野生动物及其
产品的需求也在随着人口和财富的增加而增加。

野生动物-牲畜-人交叉区域的病原体流动

资料来源：改编自Jones等人的文章。(2013) 25
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预防下一次大流行病：
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例如，在过去十年中，西非增加了对供食用的野
生动物的利用。30

发展基础设施常常可以促进对野生动物的利用：
偏远地区的新道路能增加人类获得野生动物的机
会，并且助长了疾病在国家内部和国家之间的迅
速传播。随着野生动物资源变得稀缺，人们把注
意力转移到某些野生动物的养殖上。31虽然这可
能减轻野生动物的压力，但养殖野生动物或“放
牧”通常比在野外收获或狩猎动物的成本更高，
而且不太受当地社区青睐；这种做法还可能为“
洗白”野生动物打掩护。32此外，任何野生动物
养殖的显著增加都冒着“再现”人畜共患疾病的
风险，这种情况很可能在约12000年前的新石器
时代首次驯化动物时出现过。16

4. 城市化、土地用途变化和采掘业加速了
对自然资源的不可持续利用

快速的城市化，特别是在没有计划，而且基础设
施落后的情况下，在野生动物、牲畜和人之间创
造了各种新联系。随着城市化进程加快，人、动
物、食物和贸易的流动性也在增强，这往往为传
染病（包括人畜共患疾病）的出现提供了温床。
例如，灌溉系统促使一些病媒传播的人畜共患疾
病扩散；森林砍伐以及生态系统和野生动物栖息
地的破碎化促成人-牲畜-野生动物生态系统交叉
区域发生接触；32人类聚居地和围栏的增加限制
了家畜和野生动物的放牧和迁徙。洞穴和森林
地区附近的生态旅游和人类聚居地，特别是居住
条件差的地区，可能增加人类与野生动物的接触
以及人类和昆虫、蜱虫和其他野生动物病媒的 
接触。

基础设施的发展，包括新建的公路和铁路，把自
然区域转变为商业和零售用途，以及其他推动土
地用途变化的因素也可能导致野生动物栖息地的
破坏和破碎化，并增加人与野生动物的接触和 
冲突。

为了开采自然资源（例如采矿、石油和天然气开
采，伐木以及收获蝙蝠粪肥）而侵占和改变野生
动物栖息地，也促使人与野生动物之间的相互作
用出现新的或扩大化的情况。这些活动常常伴随
着其他变化，例如新的人类住区、道路建设以及
人员和产品的流动，这进一步增加了人类进入荒
野的机会，并常常引起当地社区获取和储存食物
方式的变化（例如，通过狩猎野生动物，引进牲
畜饲养，以及保持吸引害虫的粮食库存）。

5. 旅行和交通
现在，疾病在其潜伏期内向世界各地传播（接触
病原体和首次出现临床症状之间的间隔时长）。
人类旅行和贸易的增加，包括动物和动物产品的
处理、运输和（合法与非法）贸易的增加，增加
了人畜共患疾病出现和传播的风险。

6. 食物供应链的变化
食物供应链正在变长和差异化，特别是在中低收
入国家。对动物性食物的需求增加，出现售卖食
用野生动物的新市场，以及对农业集约化的监管
不力推动了这种趋势，为疾病传播创造了更多机
会。包括以下变化：
1. 交叉污染的机会越来越多。
2. 确定特定食物的来源可能更加困难。可追溯
性挑战使官员更加难以迅速跟踪任何潜在 
问题。

3. 加工的变化会促使人畜共患疾病进一步扩散
（例如，在食物加工厂中形成生物膜——微
生物生态系统）。

4. 快速扩张且管理不善的非正规野生动物和新
鲜农产品市场（包括所谓的“传统”市场）
将产品带入监管不善的供应链，为快速发展
的城市提供产品。尽管传统市场提供了很多
好处——包括提供便利、成本较低、销售传
统食物和获得生计（尤其是妇女），对贫困
人口来说尤其如此，但传统市场的卫生水平
通常很低，而且生物安全性很差，增加了出
现疾病的风险。从农村地区到城市市场的供
应链往往也是如此。

          视频：动物如何使您生病？

视频链接：https://www.youtube.com/watch?v=J5qLKWUTNM4 |
© RIVM/荷兰政府 

https://www.youtube.com/watch?v=J5qLKWUTNM4
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气候变化对人畜共患疾病的影响 

气候变化是疾病出现的主要因素。病原体、病媒和宿主的存活、繁殖、丰度和分布可能
受到被气候变化影响的气候参数的影响。例如，气候变异往往会影响由昆虫、蜱虫和其
他节肢动物病媒传播的很多疾病。温度升高不仅会增加病媒种群的规模和分布，还会增
加传染病媒物种在环境中出现的持续时间，从而增加疾病发病率。许多新型传染病都源
于热带地区，那里温暖的气候适合病原体和病媒的生命周期。16预计气候变化对人畜共患
疾病，以及对粮食和经济不安全以及其他问题的影响，在中低收入国家最为严重，疾病
监测和数据在这些国家特别匮乏。37

气候变化因素日益重要，不仅影响着蝙蝠、猴子和啮齿动物等物种（其中包括经常产生
人畜共患疾病病原体的物种）未来的地理分布和丰度，还影响传播如基孔肯亚病毒和西
尼罗河病毒的蚊子和其他病媒未来的地理分布和丰度。气候变化可以增加或减少由昆虫
传播的查加斯病，由沙蝇传播的利什曼病，以及其他通过病媒传播的疾病和人畜共患疾
病的发病率，通常在变暖程度更高的情况下发病率更高。382010年，在非洲暴发裂谷热 
（一种通过蚊子传播的人畜共患疾病）时，其季节性降雨高于平均水平；即使强降雨时
期较短，也暴发了其他疾病。16

在巴西，对新型疾病进行的广泛文献调研揭示了传染病暴发与（1）极端气候事件（厄尔
尼诺、拉尼娜、热浪、干旱、洪水、气温升高、降雨增加），其发生频率可能受到气候
变化影响；（2）环境变化（栖息地破碎化、森林砍伐、城市化、野味消费）的关系。39

由于永久冻土融化，北极和亚北极地区特别容易受到气候变化的影响，这极大地改变了
土壤结构、植被和栖息地。永久冻土的退化能使古老的墓地重见天日，从而使过去的致
命感染复活。40在占俄罗斯领土五分之一的萨哈（雅库特）共和国，气温升高增加了人畜
共患疾病的风险。生长期延长和栖息地扩大，为某些人畜共患疾病病原体及其病媒提供
了更有利的生存条件。

图片来源：Dagmara_K / Shutterstock.com

5. 工业肉类加工厂也可能成为疾病传播的场
所。现代零售商店的食物并不总是比非正式
市场上的食物更安全。33例如，在欧洲和美
国，规模庞大的、拥挤的、采用人工制冷的
工业化肉类加工厂多次暴发新型冠状病毒，
但在许多中低收入国家，规模较小的采用自
然通风的肉类工厂暴发新型冠状病毒的次数
要少得多。因此，不能总是假定食物价值链
的现代化将降低出现疾病的风险。此外，尤
其是在中低收入国家，人们食用的动物源性
食物超过从前，这导致他们可能暴露于病原
体（包括人畜共患疾病病原体）当中。34

7. 气候变化
 许多人畜共患疾病都对气候敏感，在未来的
情景中，一些人畜共患疾病将在更温暖、
更湿润、灾害频发的世界中不断发展。35在
环境条件不断变化的情况下，一些病原体、
病媒和宿主动物的生存状况可能变差，它们
在某些地方消失并因此失去种群调节作用，
或者其他物种会在其消失后取代他们并形成
新的生态。有人推测，SARS-CoV-2离开身体
后，也许能在更加凉爽、干燥的条件下更好
地生存36。

篦子硬蜱、鹿蜱或绵羊蜱是欧洲莱姆病的著名病媒。
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预防下一次大流行病：
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灵长类动物的免疫缺陷疾病

近期历史上最重要的两次人畜共患疾病传播是人类免疫缺陷病毒HIV-1和HIV-2，它们是人
类获得性免疫缺陷综合症（AIDS）的病原体。41,42

HIV-1的最近亲属是猴免疫缺陷病毒（SIV），它感染了西部赤道非洲的野生黑猩猩（非
洲中西部的黑猩猩）和大猩猩（西部低地大猩猩）。黑猩猩是这些病毒分支的原生宿
主。HIV-1的四个世系通过向人类进行独立跨物种传播而产生，其中一到两个可能是通过
大猩猩传播的。43

另一方面，HIV-2的最近亲属是自然分布在西非的乌白眉猴 (Cercocebus atys)中的猴免疫缺
陷病毒。44SIV-HIV物种杂交似乎最初至少在乌白眉猴（灵长类动物）和人类之间发生了六
次。45乌白眉猴和黑猩猩通常都被当作宠物饲养，也被用作食物，因此导致它们经常与人
类直接接触。46,47

40多种非洲猴子感染了它们自己物种特有的SIV。47-49这些病毒的致病性相对较低，不会在
其自然宿主中诱发类似艾滋病的疾病，表明它们已经在较长时期内与宿主发生了关联，
并随着宿主进化。但是，最近的证据表明，SIVcpz可能导致东部黑猩猩患上类似于艾滋病
的疾病并降低其生育能力50。

HIV-1是从感染黑猩猩的病毒衍生而来，这一结论特别令人感兴趣，因为黑猩猩和人类之
间有着密切的联系。这就提出了许多有趣的问题：1）关于黑猩猩病毒的起源；2）SIVcpz
适应感染黑猩猩是否使该病毒感染人类的能力更强；3）黑猩猩的SIVcpz感染是否致病
性低。43基于对在赤道几内亚比奥科岛（大约11000年前，该岛因海平面上升而与大陆隔
开）的四种猴子身上发现的菌株进行的分析，人们已经得出结论，SIV已在猴子和猿中至
少存在了3万年，甚至更长时间。因此，人们认为：在历史上，SIV可能曾多次越过物种
壁垒感染人类宿主，但是直到不久前，随着现代交通和全球旅行的到来，HIV才不再局限
于大量夺去当地人口的生命，开始在区域和全球范围内传播。51

图片来源：CherylRamalho / Shutterstock.com

乌干达的黑猩猩
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在人畜共患疾病暴发中起作用的其他因素

如上所述，导致人畜共患疾病的七个主要致病
因素都是人为的，也就是人类行动造成的结
果。当然，其他因素也会影响疾病的出现，特
别是病原体类型、病毒性和传播方式；病原体
宿主的易感性；病原体的原生动物宿主的寿命
和范围。分布广泛、变异迅速且具有多宿主的
病原体，被认为最有可能跨越物种界限。RNA
病毒大多缺乏DNA病毒的“校对”机制，因
此，RNA病毒进化会产生更多的突变，其中某些
突变可能使其能更有效地感染新宿主。和通过
其他途径传播的病原体相比，通过宿主的呼吸
功能扩散的病原体（在新型疾病中，这种情况
占多数）在从一个宿主向另一个宿主迁移时面
临的障碍较少。

某些人比其他人更容易感染病原体。年龄、健康
状况、性别、生理机能、营养状况、接触史、同
时感染多个病原体、免疫能力、遗传学和基础疾
病都会影响个人对感染的抵抗力。根据其生理特
征、生态位、社会行为和与人类的关系，某些动
物更可能携带人畜共患疾病病原体或潜在的人畜
共患疾病病原体。一些研究发现，在数量增多，
且通过适应人类主宰的地貌而扩大了生活范围的
动物物种中，人畜共患疾病病毒的数量更高。8

牲畜、啮齿动物、蝙蝠、食肉动物和非人类灵长
类动物被几项研究确定为需要特别关注的物种。
但是，与所有动物一样，它们本身并不是风险，
只有在与人密切接触时，这种风险才存在。

图片来源：Ibenk_88 / Shutterstock.com
在印度尼西亚日惹市动物市场上出售的笼子中的小猫头鹰
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在第二章，我们从一般的人畜共患疾病转到具体
的、令人担忧和持续存在的新型冠状病毒大流行
病，它是由人畜共患冠状病毒引发的疾病。本章
从冠状病毒的一些背景介绍开始，并从“一体化
健康”的角度进行讨论，反映了兽医和医学经
验，以及重要的冠状病毒疾病和大流行病之间的
共性。

什么是冠状病毒？

冠状病毒是一大类病毒，可感染许多动物和人，
并导致多种疾病。它们被称为“冠状”，是因为
其膜表面上的穗状蛋白呈冠状排列。一些人感染
冠状病毒通常会引起轻度上呼吸道疾病，例如普
通感冒。它们还会引起严重的疾病，例如猫的感
染性腹膜炎和牛的呼吸道和肠道感染。已知的
对人而言严重的冠状病毒疾病有SARS、MERS和
COVID-19。所有这些疾病可能都源于人畜共患
疾病。除了这些众所周知的、零星的、在当地有
重要意义且历史悠久的疾病外，上个世纪至少出
现了六次新型冠状病毒大暴发，所有这些都在几
大洲造成了高昂的代价：

1. 传染性支气管炎病毒（ IBV）在家禽中引
起传染性支气管炎。它出现于20世纪30年
代，现在仍是给家禽饲养造成经济损失的一
个主要原因，不同的菌株会引起疾病反复 
发作。52

2. 猪传染性胃肠炎（TGE）病毒最初于1946年
在美国报道，随后传播到欧洲、非洲、南美
和中国。53

3. 猪流行性腹泻（PED）病毒感染猪并使其得
病，出现于1971年并引发了全球大流行病，
造成巨大损失，现在仍然是仔猪面临的主要
问题。从那以后，不同的毒株在亚洲、欧洲
和美洲引发了一波又一波的疾病。54

4. S A R S - C o V是引起严重急性呼吸综合征
（SARS）的冠状病毒，2003年2月中国首
次报道，它很可能源于蝙蝠，然后又传播
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二.给其他动物（例如果子狸），再传播给人
类。SARS传播到了北美、南美、欧洲和亚
洲的二十多个国家，随后才得到控制。据
报道，有8000多例病例，近800人死于该疾
病。自2004年以来，再没有报道过任何SARS
病例55。

5. MERS-CoV是引起中东呼吸综合征（MERS）
的冠状病毒，2012年首次报道于沙特阿拉
伯，患者死亡率高于SARS。人可以通过接触
骆驼感染MERS-CoV人畜共患疾病，但该病
具有继发性传播周期，可以通过密切接触由
患者传播给其他人。迄今为止，已经有大约
2500例实验室确诊病例，大多数病例是人传
人，其中超过三分之一的病例被证明是致命
的。由于感染仍然存在于单峰骆驼中，因此
还有零星病例陆续出现。56

6. SARS-CoV-2是一种导致严重急性呼吸系统
综合征（称为COVID-19）的冠状病毒，与
在世界各地感染了各种动物的200多种其他
冠状病毒的基因序列相比，它已经拥有了
自己的基因组。SARS-CoV-2似乎是冠状病毒
的最新混合或基因重组。57这种重组的结果
是，SARS-CoV-2的一个蛋白质能使病毒进
入人类细胞。其他研究表明，该病毒与先
前发现的蝙蝠冠状病毒相似度高达96%，大

甲型冠状病毒属
甲型冠状病毒会引起人类的
呼吸道疾病和普通感冒，以
及动物的肠胃炎。

乙型冠状病毒属
乙型冠状病毒主要感染哺乳
动物，包括那些引起MERS、
SARS和新冠肺炎的病毒。

丙型冠状病毒属 
它们主要感染鸟类，有时也
会感染哺乳动物，包括鲸目
动物。IBV是一种丙型冠状病
毒，能引起禽类传染性支气
管炎。 

丁型冠状病毒属 
它们主要存在于鸟类和一些哺
乳动物身上。猪丁型冠状病毒 
(PDCov)最近出现，造成新生
仔猪严重腹泻。

请参阅第60页。

冠状病毒家族 
冠状病毒是多种多样的。它们属于冠状病毒科冠状
病毒亚科。冠状病毒亚科包括四个属：
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冠状病毒和其他病原体引起的重大疾病

1940 195019301920 1970 1980 1990 2000 2010 2020

1937 1976 1994 1996 1998
尼帕病毒感染
病原体：副粘病毒  
属：亨尼巴病毒
自然宿主：大型果蝠(Pteropus 
spp.)或狐蝠 
宿主：猪
出现的地方：马来西亚怡保市双
溪尼帕村

尼帕病毒在猪体内以呼吸道和神
经系统疾病的形式出现，然后传
播给人类。1998年至1999年，
马来西亚暴发了一次大疫情，随
后在2001年至2005年，孟加拉
国暴发了5次疫情。为了控制疫
情在马来西亚暴发，至少有100
万头猪被扑杀。

高致病性禽流感(HPAI) 或
禽流感
病原体：高致病性禽流感病毒亚
型H5N1 
属：甲型流感病毒属 
自然宿主：野生水禽 
宿主：家禽
出现的地方：中国广东

1997年在香港发现首例人类感染
禽流感病例，可追溯至1996年在
广东发现的野生和家养水禽。病
毒于2002年在香港重新出现，并
迅速蔓延至东南亚国家。1亿多只
家养鸡鸭或死于该病，或被宰杀
以阻止疫情在亚洲暴发。

亨德拉病毒感染
病原体：亨德拉病毒 
属：亨尼巴病毒
自然宿主：大型果蝠(Pteropus 
spp.)或狐蝠 
宿主：马
出现的地方：澳大利亚亨德拉 

自1994年首次出现疫情以来，
澳大利亚多年来一直发生零星疫
情。到目前为止，澳大利亚以外
未报告病例。马的病死率为
75%，人的病死率为50%。亨德
拉病毒与尼帕病毒属于同一属。

牛海绵状脑病或疯牛病
致病原：致病性的朊病毒 
宿主：牛 
出现的地方：英国

疯牛病是一种渐进性、致命性的
牛神经系统疾病。人类的疯牛病
变种克雅氏病与食用感染了疯牛
病的牛的牛肉有关。

埃博拉病毒病 
病原体：埃博拉病毒
属：埃博拉病毒属
自然宿主：未经证实但可能是狐
蝠科的非洲果蝠  
中间宿主：类人猿和猴子
出现的地方：在刚果民主共和国
和南苏丹同时发生两次疫情 

2014年至2016年，历史上最大的
疫情主要发生在几内亚、利比里
亚和塞拉利昂，导致11323人死
亡。该病毒最近还于2018年至
2019年在刚果民主共和国东部重
新出现。埃博拉的病死率从25%
到90%不等。

西尼罗热 
病原体：西尼罗河病毒  
属：黄病毒属
宿主：鸟
出现的地方：乌干达西尼罗河地
区 

蚊子是病媒，将病毒从受感染的
鸟类传播给人类和一些哺乳动
物。人类通常是这种病毒的偶然
宿主和终结宿主。第一次被确认
的疫情于1951年在以色列出
现，然后是埃及。该病毒于
1996年在罗马尼亚再次出现，
并自1999年以来在美国扎根。
西尼罗河病毒与登革病毒和黄热
病病毒属于同一属。

1986

1931 1971 2012 2016 2019
新冠肺炎 (COVID-19) 
病原体：SARS-CoV-2
属：乙型冠状病毒属
自然宿主：可能是蝙蝠
中间宿主：未知
出现的地方：中国武汉

SARS-CoV-2似乎是最近两种冠状病毒
的混合或基因重组。基因组测序表
明，SARS-CoV-2与菊头蝠体内的冠状
病毒相似度达96%。

猪急性腹泻综合征(SADS)
病原体：SADS冠状病毒(SADS-CoV)   
属：甲型冠状病毒属 
自然宿主：可能是蝙蝠
宿主：猪
出现的地方：中国广东 

SADS-CoV引起新生仔猪严重急性腹泻和
呕吐。这次疫情导致广东近25000头仔猪
死亡。病死率：出生不足5天的仔猪为
90%。这种冠状病毒似乎没有传染给人类。

中东呼吸综合征 (MERS) 
病原体：MERS冠状病毒(MERS-CoV) 
属：乙型冠状病毒属
自然宿主：可能是蝙蝠 
中间宿主：单峰骆驼
出现的地方：沙特阿拉伯 

MERS首先在沙特阿拉伯被报道，已经
蔓延到27个国家，2015年在韩国暴发
了大规模疫情。2018年的一项研究显
示，与从非洲进口的骆驼相比，沙特
阿拉伯当地的骆驼中MERS-CoV菌株的
患病率很高。

2003
严重急性呼吸综合征(SARS) 
病原体：SARS冠状病毒(SARS-CoV) 
属：乙型冠状病毒属
自然宿主：菊头蝠 
中间宿主：果子狸 
出现的地方：中国广东

这种类似肺炎的感染从中国广东传播到
亚洲、欧洲、北美和南美共计超过26个
国家，之后才得到控制。在菊头蝠体内
发现了类似SARS的冠状病毒，这表明蝙
蝠是自然宿主。

猪流行性腹泻(PED)
病原体：猪流行性腹泻病毒(PEDV) 
属：甲型冠状病毒属
宿主：猪
出现的地方：英国

该病毒首先在英国出现，随后传播到其
他欧洲国家和亚洲。2013年出现了一
株高病毒力PEDV毒株，在美国全国范
围内暴发疫情，并迅速蔓延至北美洲、
中美洲和南美洲国家。该病毒不是人畜
共患病毒，不会对人类或食品安全构成
风险。

禽类传染性支气管炎 
病原体：传染性支气管炎病毒
(IBV)
属：丙型冠状病毒属  
宿主：鸡 
出现的地方：美国北达科他州

IBV在鸡中引起一种急性、具有高
度传染性的呼吸道疾病。它还会损
害生殖道，导致卵子质量和产量下
降。这种疾病首先在美国报道，如
今在所有集约化家禽养殖业国家中
普遍流行。

?

1947
寨卡病毒病 
病原体：寨卡病毒(ZIKV) 
属：黄病毒属
自然宿主：灵长类动物（包括人
类） 
出现的地方：乌干达寨卡森林
 
寨卡病毒首先在寨卡森林一只发
热的哨兵恒河猴身上发现，一年
后在同一森林的非洲伊蚊中发
现。第一批人类病例于1952年
在乌干达和坦桑尼亚发现。
2007年在密克罗尼西亚联邦的
雅浦群岛暴发了一次疫情，随后
于2015-2016年在美洲发生了一
次重大疫情。

20世纪20年代
人 体 免 疫 缺 陷 病 毒 ( H I V )
感染
病原体：艾滋病毒
属：慢病毒 
自然宿主：黑猩猩是HIV-1型的自
然宿主，乌白眉猴是HIV-2型的自
然宿主
出现的地方：刚果民主共和国金沙
萨 
 
根据基因测序和历史记录，艾滋病
病毒的出现可以追溯到20世纪20
年代刚果民主共和国的金沙萨。人
们认为，当时灵长类动物中的猿类
免疫缺陷病毒 (SIV)传染给了人
类，可能是狩猎和食肉的结果。
SIV随后适应了新的人类宿主，变
成HIV。
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1940 195019301920 1970 1980 1990 2000 2010 2020

1937 1976 1994 1996 1998
尼帕病毒感染
病原体：副粘病毒  
属：亨尼巴病毒
自然宿主：大型果蝠(Pteropus 
spp.)或狐蝠 
宿主：猪
出现的地方：马来西亚怡保市双
溪尼帕村

尼帕病毒在猪体内以呼吸道和神
经系统疾病的形式出现，然后传
播给人类。1998年至1999年，
马来西亚暴发了一次大疫情，随
后在2001年至2005年，孟加拉
国暴发了5次疫情。为了控制疫
情在马来西亚暴发，至少有100
万头猪被扑杀。

高致病性禽流感(HPAI) 或
禽流感
病原体：高致病性禽流感病毒亚
型H5N1 
属：甲型流感病毒属 
自然宿主：野生水禽 
宿主：家禽
出现的地方：中国广东

1997年在香港发现首例人类感染
禽流感病例，可追溯至1996年在
广东发现的野生和家养水禽。病
毒于2002年在香港重新出现，并
迅速蔓延至东南亚国家。1亿多只
家养鸡鸭或死于该病，或被宰杀
以阻止疫情在亚洲暴发。

亨德拉病毒感染
病原体：亨德拉病毒 
属：亨尼巴病毒
自然宿主：大型果蝠(Pteropus 
spp.)或狐蝠 
宿主：马
出现的地方：澳大利亚亨德拉 

自1994年首次出现疫情以来，
澳大利亚多年来一直发生零星疫
情。到目前为止，澳大利亚以外
未报告病例。马的病死率为
75%，人的病死率为50%。亨德
拉病毒与尼帕病毒属于同一属。

牛海绵状脑病或疯牛病
致病原：致病性的朊病毒 
宿主：牛 
出现的地方：英国

疯牛病是一种渐进性、致命性的
牛神经系统疾病。人类的疯牛病
变种克雅氏病与食用感染了疯牛
病的牛的牛肉有关。

埃博拉病毒病 
病原体：埃博拉病毒
属：埃博拉病毒属
自然宿主：未经证实但可能是狐
蝠科的非洲果蝠  
中间宿主：类人猿和猴子
出现的地方：在刚果民主共和国
和南苏丹同时发生两次疫情 

2014年至2016年，历史上最大的
疫情主要发生在几内亚、利比里
亚和塞拉利昂，导致11323人死
亡。该病毒最近还于2018年至
2019年在刚果民主共和国东部重
新出现。埃博拉的病死率从25%
到90%不等。

西尼罗热 
病原体：西尼罗河病毒  
属：黄病毒属
宿主：鸟
出现的地方：乌干达西尼罗河地
区 

蚊子是病媒，将病毒从受感染的
鸟类传播给人类和一些哺乳动
物。人类通常是这种病毒的偶然
宿主和终结宿主。第一次被确认
的疫情于1951年在以色列出
现，然后是埃及。该病毒于
1996年在罗马尼亚再次出现，
并自1999年以来在美国扎根。
西尼罗河病毒与登革病毒和黄热
病病毒属于同一属。

1986

1931 1971 2012 2016 2019
新冠肺炎 (COVID-19) 
病原体：SARS-CoV-2
属：乙型冠状病毒属
自然宿主：可能是蝙蝠
中间宿主：未知
出现的地方：中国武汉

SARS-CoV-2似乎是最近两种冠状病毒
的混合或基因重组。基因组测序表
明，SARS-CoV-2与菊头蝠体内的冠状
病毒相似度达96%。

猪急性腹泻综合征(SADS)
病原体：SADS冠状病毒(SADS-CoV)   
属：甲型冠状病毒属 
自然宿主：可能是蝙蝠
宿主：猪
出现的地方：中国广东 

SADS-CoV引起新生仔猪严重急性腹泻和
呕吐。这次疫情导致广东近25000头仔猪
死亡。病死率：出生不足5天的仔猪为
90%。这种冠状病毒似乎没有传染给人类。

中东呼吸综合征 (MERS) 
病原体：MERS冠状病毒(MERS-CoV) 
属：乙型冠状病毒属
自然宿主：可能是蝙蝠 
中间宿主：单峰骆驼
出现的地方：沙特阿拉伯 

MERS首先在沙特阿拉伯被报道，已经
蔓延到27个国家，2015年在韩国暴发
了大规模疫情。2018年的一项研究显
示，与从非洲进口的骆驼相比，沙特
阿拉伯当地的骆驼中MERS-CoV菌株的
患病率很高。

2003
严重急性呼吸综合征(SARS) 
病原体：SARS冠状病毒(SARS-CoV) 
属：乙型冠状病毒属
自然宿主：菊头蝠 
中间宿主：果子狸 
出现的地方：中国广东

这种类似肺炎的感染从中国广东传播到
亚洲、欧洲、北美和南美共计超过26个
国家，之后才得到控制。在菊头蝠体内
发现了类似SARS的冠状病毒，这表明蝙
蝠是自然宿主。

猪流行性腹泻(PED)
病原体：猪流行性腹泻病毒(PEDV) 
属：甲型冠状病毒属
宿主：猪
出现的地方：英国

该病毒首先在英国出现，随后传播到其
他欧洲国家和亚洲。2013年出现了一
株高病毒力PEDV毒株，在美国全国范
围内暴发疫情，并迅速蔓延至北美洲、
中美洲和南美洲国家。该病毒不是人畜
共患病毒，不会对人类或食品安全构成
风险。

禽类传染性支气管炎 
病原体：传染性支气管炎病毒
(IBV)
属：丙型冠状病毒属  
宿主：鸡 
出现的地方：美国北达科他州

IBV在鸡中引起一种急性、具有高
度传染性的呼吸道疾病。它还会损
害生殖道，导致卵子质量和产量下
降。这种疾病首先在美国报道，如
今在所有集约化家禽养殖业国家中
普遍流行。

?

1947
寨卡病毒病 
病原体：寨卡病毒(ZIKV) 
属：黄病毒属
自然宿主：灵长类动物（包括人
类） 
出现的地方：乌干达寨卡森林
 
寨卡病毒首先在寨卡森林一只发
热的哨兵恒河猴身上发现，一年
后在同一森林的非洲伊蚊中发
现。第一批人类病例于1952年
在乌干达和坦桑尼亚发现。
2007年在密克罗尼西亚联邦的
雅浦群岛暴发了一次疫情，随后
于2015-2016年在美洲发生了一
次重大疫情。

20世纪20年代
人 体 免 疫 缺 陷 病 毒 ( H I V )
感染
病原体：艾滋病毒
属：慢病毒 
自然宿主：黑猩猩是HIV-1型的自
然宿主，乌白眉猴是HIV-2型的自
然宿主
出现的地方：刚果民主共和国金沙
萨 
 
根据基因测序和历史记录，艾滋病
病毒的出现可以追溯到20世纪20
年代刚果民主共和国的金沙萨。人
们认为，当时灵长类动物中的猿类
免疫缺陷病毒 (SIV)传染给了人
类，可能是狩猎和食肉的结果。
SIV随后适应了新的人类宿主，变
成HIV。
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SARS-CoV-2是一种包膜病毒，这意味着其RNA被包裹在外层的脂（脂肪）膜内。脂膜足够稳
定，能保护RNA免受周围环境的影响，还能进入宿主细胞内释放RNA。这种平衡意味着脂膜
易被清洁剂破坏。

脂膜含有几种病毒蛋白。大的棘突蛋白能使病毒和宿主细胞结合在一起，并进入宿主细胞。
独特的棘突“冠”使病毒得名。

迄今为止，已确定七种人类冠状病毒，其中三种能侵入肺部深处并引发更严重疾病。一个可
能的原因是，SARS-CoV-2的棘突蛋白像SARS-CoV（引起SARS的病毒）一样，与人细胞上的
ACE-2受体结合。ACE-2受体遍布全身，但尤其集中在肺部的上下呼吸道。

SARS-CoV-2还与ACE2结合得特别好。它与ACE2结合的可能性是SARS-CoV的10-20倍。膜蛋白
使病毒微粒成形，变得完整。人们还认为，膜蛋白有助于在宿主细胞内组装新的病毒微粒。

包膜（E）蛋白被认为有助于病毒的生长，增强其引发疾病的能力。包膜蛋白可能会形成
小孔，从而改变宿主膜的特性，防止膜蛋白聚集在一起，并协助新病毒微粒在宿主细胞内 
组装。

病毒包膜内是病毒RNA，它与核蛋白质（N）结合在一起。核蛋白质形成紧密的螺旋状，包裹
并缠绕RNA，保护其免受损害。当RNA首次被释放到宿主细胞中时，核蛋白质也会降低宿主
细胞对病毒的天然防御能力。

冠状病毒RNA分子有30000个碱基，是已知最大的RNA病毒之一。尽管RNA病毒突变率高，但
冠状病毒也具有基因组校对机制。这可以防止它们积累削弱自己的负突变。冠状病毒还可以
彼此交换RNA构建块，有可能交换有用的突变。

尽管新型冠状病毒很可能源于蝙蝠，但尚不清楚是否是突变使病毒由动物感染到人类，以及
是何种突变造成这种感染。SARS-CoV-2的RNA与在中国的蝙蝠中发现的病毒相似性高达96%。
但是，蝙蝠病毒的棘突蛋白具有重大差异，无法感染人类。SARS-CoV-2病毒也可能含有来自
先前宿主细胞的宿主细胞蛋白。该病毒还会在进入宿主细胞后产生其他蛋白质，从而繁殖并
产生新的病毒微粒。除了研发针对病毒微粒上棘突蛋白的疫苗外，这些细胞内蛋白也是潜在
的干预目标。

由Annabel Slater，ILRI编写。

SARS-CoV-2

©  Annabel Slater / ILRI

棘突蛋白

核蛋白质

膜脂

完整的病毒体 切成两半的病毒体 一半病毒体的截面

膜蛋白

包膜蛋白
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约50年前有共同祖先。据推测，这是导致
2019年SARS-CoV-2传播给人类的未知途径的 
源头。58

冠状病毒大流行病的共同要素和起源

上面提到的六种冠状病毒大流行病具有以下一些
共同要素。

蝙蝠
蝙蝠是自然原生宿主，也是许多能影响动物和人
的微生物的媒介。蝙蝠和其他动物（包括人）间
的接触能使它们携带的病原体在物种间传播，从
而可能导致疾病暴发。据推测，多数最近发生的
冠状病毒大流行病最初都源于蝙蝠。在蝙蝠中发
现了200多种新型冠状病毒，它们很可能是所有
冠状病毒谱系的来源和自然宿主。59蝙蝠还与许
多其他重要的人畜共患疾病有关，例如埃博拉病
毒、尼帕病毒（通过猪的桥梁作用，或通过种植
植物的污染间接引起）和极为罕见的狂犬病。蝙
蝠携带至少61种潜在的人畜共患疾病病毒。60它
们具有独特的生理特征（蝙蝠是唯一能够飞行的
哺乳动物），因此能够抵抗许多严重的人畜共患
疾病，提供基因重组机会并传播这些疾病。同
时，蝙蝠还提供许多生态系统服务，例如给数百

种植物的花授粉和传播种子，并能帮助控制昆虫
种群；它们还通过为猫头鹰、鹰和蛇等掠食者提
供食物来维护生态系统。61

农业集约化和对动物蛋白的需求增加
这些冠状病毒的暴发是在农业实践和系统快速集
约化，以及动物养殖方式发生巨大变化后发生
的，其中许多变化是在没有采取适当预防措施的
情况下发生的。如前所述，这是一个由需求推动
的过程，随着财富增长，人们能够消费更多的动
物性食物。例如，在美国出现的流行性支气管炎
病毒，与第一次世界大战后基于禽类圈养（导
致更大的压力和更频繁的接触）的家禽系统集
约化和新的育种技术（导致较少的基因变异和
抗病性）有关。此外，与家禽饲养的工业化类
似，流行性胃肠炎（TGE）病毒和猪流行性腹泻
（PED）病毒与第二次世界大战后集约化养猪增
加，以及随之出现的猪的健康状况下降有关。

冠状病毒可能与野生动物狩猎、贸易实践以及野
生动物养殖集约化有关。一些国家积极推行野生
动物养殖集约化。近来，野生动物育种和养殖企
业逐步发展。62由于富裕的消费者常常偏爱在野
外捕捉的动物，来自这些养殖场的肉类通常被世
界上几个地区快速增长的中产阶级食用。63

令人担忧的是，许多野生动物养殖场的生物安全性
很低，而且它们还能将非法偷猎的野生动物“洗 
白”——作为合法饲养的动物展示和销售。31这
两个因素都会增加人畜共患疾病暴发的风险。

         视频：新型冠状病毒

图片来源：美国国立过敏与传染病研究所 

被SARS-COV-2病毒微粒（红色）感染的细胞（蓝色）的彩色扫描
电子显微照片

视频链接：https://www.youtube.com/watch?v=mOV1aBVYKGA | 
© WHO

图片来源：美国国立过敏与传染病研究所 

SARS-CoV-2病毒微粒

https://www.youtube.com/watch?v=mOV1aBVYKGA
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MERS-CoV与单峰骆驼数量的增加，以及骆驼养
殖系统从粗放型向集约型的转变有关。对在卡
塔尔出现的MERS-CoV的潜在致病因素的分析表
明，过去三十年的社会经济转型以及骆驼竞跑的
日益普及导致骆驼养殖方式发生重大变化。64骆
驼被放在处于高密度环境中的指定养殖场饲养，
喂养和照顾骆驼的工人也在这里生活。海湾地区
的竞赛也要求骆驼频繁进行大量旅行，有国内旅
行，也有跨国旅行。这些因素在MERS-CoV从骆
驼向人的传播中起着重要作用。

传统市场
SARS-CoV和SARS-CoV-2都与传统的非正式市场
或新鲜农产品市场（有时称为传统市场）有关。
这些市场销售鲜肉、鱼和其他易腐烂的农产品。
其中一些非正式市场销售活禽和其他家畜；许多
市场销售活的水产品（鱼和贝类）；有些市场销
售活的或死的野生动物。这些产品可能来自许多
不同的地方，包括来自世界上的遥远地方。

SARS-CoV与在非正式市场上销售的果子狸有
关。SARS-CoV-2与声称出售野生动物的传统食品
市场联系起来。但是，其他研究也对最初出现的
导致人类感染的事件产生了怀疑。65,66人们普遍

图片来源：nutsiam / Shutterstock.com

视频：病毒如何从动物传染至人类？

视频链接：https://www.youtube.com/watch?v=xjcsrU-ZmgY |  
© TED-ED

认为，非正式市场可能具有流行病学风险，特别
是那些销售活家畜，活的或死的野生动物，且卫
生条件差的市场。.67,68然而，对于是否应更严格
地监管活动物市场，在供应商的支持下逐步升级
这些市场，或为了减少疾病传播风险而完全取缔
这些市场，专家们未能达成一致意见。应当指出
的是，已经证明，在治理不善的情况下，严格管
理食品困难重重，禁止消费者想要的产品常常会
导致市场转移到地下。69如前所述，非正式、传

狐蝠或果蝠 （Pteropus sp.）

https://www.youtube.com/watch?v=xjcsrU-ZmgY
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统或新鲜农产品市场为人们带来了许多好处，包
括价格低廉、容易进入、能够买到喜欢的新鲜食
物和传统食物、妇女有机会赚取收入、独立工作
和吸引游客。然而，需要把这些好处与预防疾病
暴发和全球大流行病给人类（包括当地民众）带
来的更广泛好处进行权衡。理想情况下，可以找
到既能保持优势，又能降低传统市场风险的解决
方案。

高昂的经济代价
与历史上的瘟疫（其中一些致死率高达90%）相
比，最近的三次人冠状病毒暴发（MERS、SARS
和新冠肺炎）中人口死亡率偏低；与感冒或季
节性流感相比，它们的致死率偏高；它们还造成
了激烈的社会动荡。全部六种冠状病毒大流行病
（IBD、PED、TGE、SARS、MERS、新冠肺炎）
都造成高昂的经济代价，一些疾病造成的动物死
亡率也很高。

截至2020年6月29日，确诊的新冠肺炎病例超过
1000万例，报告的死亡人数超过50万。这些数
字很可能严重低估了感染和死亡的真实人数。由
于一线地区的医务人员和设施已经不堪重负或接
近不堪重负，新冠肺炎还可能导致更多的间接死
亡，这是由于患者出于对在医院感染新冠肺炎的
担忧，或不愿加重卫生服务的负担，而选择不去
就医造成的后果。据报道，该病发生在216个国
家和地区（截至2020年6月中旬）以及除南极洲
以外的每个大陆，最初都集中在疾病负担特别重

图片来源：美国国立过敏与传染病研究所 

细胞培养中的新型冠状病毒SARS-CoV-2（蓝色圆球）的电子显微
镜图像

的“疾病热点地区”。包括中国武汉、意大利东
北部的伦巴第、美国纽约市、西班牙马德里、英
国伦敦以及巴西里约热内卢和圣保罗。

这种新型冠状病毒对健康造成的巨大影响必然意
味着巨大的经济影响。国际货币基金组织4月预
测，2020年，全球经济将衰退3%，比2020年1月
的估计值低6.3个百分点。该组织还估计，在未
来两年，新冠肺炎大流行造成的累计产出损失可
能达到9万亿美元。

国际劳工组织估计，2020年第二季度，新冠肺
炎将损失全球6.7%的工作时间，相当于1.95亿
全职工人。2020年前三个月，中国经济衰退了
6.8%，是有记录以来该国首次出现如此大幅度
的衰退。在现代全球经济联系如此紧密的情况
下，大流行病预计会给上下游造成很大损害。据
世界粮食计划署称，大流行病更严重的危害是会
对粮食系统造成潜在影响，到2020年底，可能
导致2.5亿多人遭受饥荒。索马里等高度依赖粮
食进口的国家和尼日利亚等高度依赖粮食出口的
国家同样脆弱。许多部门已经感受到这次疾病
的影响。例如，根据联合国教科文组织（UNES-
CO）的数据，到2020年4月，全球有超过10亿学
生无法入学或入校。

中国广州的一个市场
图片来源：tostphoto / Shutterstock.com
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本章考虑了人类活动如何在环境与野生动物交叉
区域诱发疾病。在第一章概述的人为致病因素的
基础上，本章重点关注土地使用的变化以及野生
动物的使用或开发；讨论有关野生动物的消费、
贸易和其他使用的证据；描述这些行为极其背后
的动机；并侧重于与野生动物使用和消费有关的
特定风险。

栖息地和生物多样性丧失

粮农组织《2020年全球森林资源评估》表明，
全球森林砍伐仍在继续，每年有1000万公顷森
林被砍伐。70全世界人口从两个世纪前的大约10
亿迅速增加到今天的78亿，意味着人类越来越
多地侵入自然栖息地，人类和动物之间的接触变
得比以往更加密切，增加了疾病从动物向人类传
播的风险。森林砍伐，特别是在热带地区，与登
革热、疟疾和黄热病等传染病的增加有关。71本
章讨论了栖息地/生物多样性丧失与出现人畜共
患疾病之间的联系。

澳大利亚的人为土地使用变化极大地促进了新发
和再发蚊媒疾病，而森林碎片化则增加了人类
感染莱姆病的风险。32,72研究暴发啮齿动物传播
的出血热的周围环境表明，环境遭到人为干扰，
栖息地不够多样化是人类感染汉坦病毒的最大风
险。该病毒可能会引起致命的疾病或沙粒病毒，
从而引起拉沙热和其他疾病。73许多地区的啮齿
动物数量正在增加。对此现象的一种解释是，许
多以啮齿动物为食的食肉动物不再出现在受干扰
的栖息地。在一些生态系统中，由于人类对栖息
地的干扰，跳蚤传播疾病通过小型哺乳动物的
传播有所增加。74一项针对马来西亚婆罗洲由猕
猴传播的人畜共患疟疾的研究，证实了人畜共患
溢出效应与森林砍伐之间的联系，但也显示了不
同程度的森林退化有不同的复杂影响。75总体而
言，疟疾患病率的上升可能与某些形式的地貌转
换有关，例如湿地的部分枯竭，某些物种喜欢的

灌木高度变化，以及影响蚊子丰度的蚊子猎物的
变化等。

几种假设试图解释栖息地或生物多样性丧失与新
型传染病之间的联系。首先，受干扰的栖息地通
常偏爱恰好是病毒原生宿主的机会种或广幅种。
其次，通过一种被称为“稀释效应”的过程，在
物种多样性较低的群落中，单个物种内发生的病
毒传播事件的概率比物种多样性较高的群落高。
在这种情况下，单个物种通常是机会种，是病毒
的特定宿主。之所以出现稀释效应，是因为具有
更多物种的群落通过减少易感动物的数量来稀释
传播事件。例如，在生物多样性较高的群落中，
疾病传播媒介以种类繁多的宿主为食，而这些宿
主原生病原体（例如西尼罗河病毒和蜱传莱姆
病）的能力较差。76然而，生态系统是复杂的，
并且稀释效应假说的实验性证据也不一致。结果
取决于病原体传播模式以及其他因素。大多数靠
频率传播的病原体都会出现稀释效应，而依赖密
度的病原体则会出现放大效应。77此外，虽然生
物多样性越高意味着病毒丰度越高，但病原体溢
出的风险源于接触的增加，例如，越来越多的人
前往存在病原体的环境。23,78

另一个假说为“协同进化效应”，它起源于生态
学和进化生物学，试图解释推动栖息地或生物多

第三章

了解栖息地丧失、野生动植物使用和交易以及新
型人畜共患疾病暴发之间的联系

三.

在刚果民主共和国基利马，猎人在火堆上烤倭黑猩猩肉
图片来源：© Terese Hart / Flickr License CC BY-NC 2.0
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人类呼吸道病原体已多次传播至野生类人猿种群，有时会导致类人猿大量死亡。其中一
些病原体在成年人中容易引起轻度疾病，但在类人猿中则会导致严重后果，甚至能危及
生命，例如人类呼吸道合胞病毒（HRSV）和人类偏肺病毒（HMPV）以及2016年感染野
生黑猩猩的人类冠状病毒子类型OC43。79,80

还不知道与新型冠状病毒SARS-CoV-2相关的猿类发病率和死亡率是否与人类相似。人类
出现轻微病例这一事实引起了对类人猿的严重关切，因为无症状的访客可能会将病毒传
染给类人猿。81鼓励各国政府、政策制定者、保护主义者、研究人员和从事类人猿旅游的
专业人士采取行动，减少将SARS-CoV-2带入濒临灭绝的猿种群的风险。非洲和亚洲的许
多保护区当局已采取行动，在几乎所有类人猿景点暂停了旅游业。2020年3月15日，国际
自然保护联盟（IUCN）的灵长类专家小组、类人猿科和野生动物健康专家小组在一份联
合声明中提到了类人猿疾病控制和旅游的最佳做法指南。82,83

其他疾病也对人和类人猿造成了毁灭性影响。1976年在刚果民主共和国和南苏丹发现的
埃博拉病毒，使黑猩猩、大猩猩以及人类饱受折磨。2005年以前，埃博拉病毒的暴发发
生在热带雨林生物群落的深处，但随后转移到乌干达、刚果民主共和国和几内亚的更多
过渡性森林中，森林减少可能在这一过程中发挥了作用。84,85

20世纪90年代中期在加蓬和刚果共和国暴发的埃博拉疫情，导致某些地区90%以上的大
猩猩和黑猩猩死亡，2000年至2005年，再次在这些国家暴发的疫情导致几千只类人猿死
亡。86据估计，需要130多年才能使疫情中死亡率达到95%的大猩猩种群恢复。87

呼吸道感染和灵长类动物  

图片来源：Sergey Uryadnikov / Shutterstock.com

刚果民主共和国森林中的一只倭黑猩猩（Pan paniscus）
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样性丧失与新兴传染病之间联系的潜在机制。88

该学说表明，随着人类改变地貌和以前完整栖息
地的丧失，森林片区充当了野生动物病原体宿主
生存的岛屿，这些病原体迅速变得多样化，更有
可能导致其中一个病原体溢出到人类种群，引起
新的疾病暴发。88,89保持连接度良好的健康生态
系统对于移栖物种和常驻物种十分重要，也应有
助于减少传染病的流行。89 

病毒的多样性也与物种的多样性有关。78新的研
究预测，在热带地区，哺乳动物的病毒共享率会
很高，尤其是在啮齿动物和蝙蝠之间，这取决于
它们的分类学相似性和地理范围的重叠。90虽然
具体的传播机制可能因病原体相互作用而有所不
同，但生物多样性丧失、生态系统变化和疾病出
现的共同驱动因素，加强了生物多样性和野生动
物保护在保护人类免受新型传染病侵害方面发挥
的关键作用。

野生动物捕猎、养殖和贸易在病原体
传播中的作用

如上所述，人类狩猎和捕捉野生动物，来维持生
计、满足娱乐需求，并销售动物身体部位及其
衍生物。91,92人类还养殖野生动物以生产食品和 
产品。

野味狩猎
千百年来，狩猎已经成为许多文化的一部分。然

而，捕猎野生动物是重要的环境与人之间传播疾
病的交叉区域。

据估计，拉丁美洲和非洲每年捕猎约6 0 0万 
（公）吨野味。93一项分析发现，在中非，来自
野味狩猎的肉类供应（48克/人/天）可能超过
了家畜的肉类供应（34克/人/天）。94最近对非
洲、拉丁美洲和亚洲24个国家/地区的近8000个
农村家庭进行的一项调查发现，有39%的家庭捕
猎过野味，几乎所有人都吃过野味。95人类狩猎
的动物包括大型食草动物、灵长类动物、啮齿动
物、蛇和其他爬行动物。在中非，市场上出售的
90%以上的野味是哺乳动物。

人们世世代代都在捕猎水生物种，但近年来许多
较贫穷的沿海社区为了满足日常饮食需求，越来
越依赖水生野味。这些社区还靠捕猎水生野味获
得替代性收入。96

水生野味包括海豚、鲸鱼、海牛等水生哺乳动物
和鳄鱼、海龟等爬行动物及其产品，被用于自给
食品、渔业诱饵和传统用途。这些产品包括贝
壳、骨头、器官以及肉类。水生野味的获得不受
监管，有时甚至是非法狩猎，从搁浅的（死的或
活的）动物中获得，或通过渔民偶然捕获的非目
标动物的“兼捕”而获得。

野味消费的驱动力 
某些地区野味消费增长，有以下驱动因素：92,102

图片来源：MemoryMan / Shutterstock

在市场上出售的豹猫
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在多种移栖野生动物（例如蝙蝠、有蹄类动物和水禽）体内发现了人畜共患疾病病原
体。尽管人类的某些人畜共患疾病似乎与移栖物种的溢出有关，但这些事件大多数是人
类活动造成的，例如捕猎、处理和直接食用野生动物，以及人类和牲畜与自然栖息地的
距离变得更近。

就当前的大流行病而言，虽然蝙蝠物种很可能是SARS-CoV-2前体的原生宿主，但人们普
遍认为，蝙蝠不会携带新型冠状病毒或将其传给人类。在世界一些地区，错误的信息导
致蝙蝠种群不幸被捕杀。

一些移栖物种与人畜共患疾病的传播有关。然而，迁徙也被证明可以减少人畜共患疾病
在某些物种中的传播。97特别是迁徙时长的减少或对迁徙的抑制与增加的病原体负荷有
关。98由于气候变化、栖息地的丧失和破碎化对迁徙行为产生了深远的影响，迫切需要进
一步研究动物迁徙与疾病感染动态之间的联系。99

世界范围内许多移栖物种的保护状况正在下降。许多与人畜共患疾病增加有关的因素与
威胁移栖物种生存的因素相同。

对《保护迁徙野生动物物种公约》（CMS）所列的迁徙动物状况进行的初步分析显示，
消费性使用这一威胁影响到大多数物种。100消费性使用包括合法和非法贸易、非法杀
戮、维持生计的捕猎和休闲狩猎。过度利用野生动物还和病原体溢出风险提升有关。8

栖息地丧失和破碎化是移栖物种减少的另一个主要原因。对移栖物种至关重要的生态连
续性的丧失尤其令人关注。还发现栖息地丧失和破碎化增加了溢出的可能性。101保持健
康、连接性良好的生态系统对于可迁徙物种至关重要，也应有助于减少传染病的流行。89

由《保护迁徙野生动物物种公约》秘书处编写。

移栖物种和人畜共患疾病

图片来源：aaltair / Shutterstock.com

野鸭
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预防下一次大流行病：
人畜共患疾病以及如何阻断传播链

1. 不断增长的人口需要更多富含蛋白质的食
物和收入，而只靠传统资源（土地、劳动
力、牲畜、资本）无法满足这些需求。全
球人口密度正在增加，尤其是在非洲，
它的人口增长率全世界最高，预计将占
2017年至2050年之间世界人口增长的一半 
以上。103

2. 当地社区几乎没有任何奖励措施来保护野
生动物和野生动物栖息地，而且这些野生
动物资源很少有吸引力十足的替代品。在
许多情况下，养鸡场和养猪场等开发项目
为当地社区提供了就业和动物蛋白，但
未能减轻野生物种种群的压力。104在其他
情况下，将家畜引入社区的尝试并未成
功。在困难时期，野味贸易还可以作为安
全网，因为它为贫困家庭提供蛋白质和 
收入。105

3. 在某些地区，富裕的城市精英对野味的需
求不断增长，对于他们而言，食用野生动
物是身份的象征或一种奢侈品，或者他们
只是喜欢品尝味道。一项调查估计，在刚
果共和国首都布拉柴维尔，约有83%的抽
样家庭吃过野味。106不太富裕的市民可能
也喜欢野味，他们可能选择不太奇异的，
或更便宜的种类。

4. 随着农村和城市人口之间的联系日益紧
密，贫困和富裕人口的联系也更加频繁。
在亚洲和非洲，许多野味和活的野生动物
在非正式市场上出售。由于缺乏适当的生
物安全措施，这些将活的野生动物混在
一起出售的市场特别容易出现人畜共患 
疾病。

野味养殖和放牧 
过去60年以来，非法和合法养殖场生产的野味
数量一直在稳定增长还从位于热带、温带地区
和北极的更广泛的生产系统中捕猎野味。2018
年，全球的合法总产量到21.1亿（公）吨。在
南非，野味产业每年为该国的GDP贡献近5亿美
元（90亿南非兰特），雇佣超过10万名员工，
同时还提供了比畜牧业生产高得多的投资回
报。1072014年，欧洲野味（包括鹿和野猪）的
价值为3.47亿美元（约合3.21亿欧元）。2006
年，中国建立了近2万个野生动物育种和养殖企
业。62野味也为世界各地的生计和粮食安全做
出了重要贡献。97,108-111在这种情况下，野生动

物的使用和贸易是经济上可行的土地使用方案，
有助于保持栖息地的完整。

人们还担心人畜共患疾病从野生动物养殖场和更
广泛的牧场管理系统传染给人类。从理论上讲，
野生动物养殖场可以提供适当的卫生条件，从而
降低疾病传播的风险。但实际上，野生动物养殖
场传播疾病的风险很大，需要做出更多的努力来
降低风险。31,112

野生动物贸易
作为国家和国际合法与非法野生动物贸易（包括
食品、货品、宠物或药品）的一部分，活的动
物和动物产品以不同的形式与人们发生密切接
触。112各种动物——野生动物、家养动物、养殖
动物和驯化动物—在市场上、在运输工具中和在
市场的笼子里被买卖。在市场等促进不同动物物
种混合的做法中传播给人类的病毒，已被证明具
有高得多的“宿主适应性”——在分类学和生态
学上具有多元化的宿主范围。113

人类与全球野生动物贸易中不同种类的野生动物
密切接触，能促进新病毒从动物向人溢出，这些
新病毒能够感染多种宿主物种。由于这些病毒更
可能通过人与人之间的传播而扩增，从而广泛传
播，因此可能引发具有更高的大流行潜力的新型
疾病事件。

图片来源：Orvar Belenus / Shutterstock.com

干蛤蚧壁虎（大壁虎）被当作传统药物交易
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预防下一次大流行病：
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森林破坏和干扰增加了人类接触
人畜共患疾病病毒库的风险。埃
博拉病毒对人类的溢出更有可能
发生在高度受干扰的森林地区。
一项对2001年至2014年西非和中
非大规模森林砍伐和破碎化的分
析表明，森林边缘暴发的埃博拉
病毒与前两年发生的茂密森林消
失有关，尤其是那些树冠覆盖度
高的森林。

一项关于巴西大西洋森林景观破
碎化影响的研究发现，由寄生原
虫克氏锥虫引起的查加斯病的再
次出现，与哺乳动物多样性减少
和能力强的病毒库物种（如普通
负鼠和其他有袋动物）丰度增加
有关。此外，与连续森林相比，
克氏锥虫在森林碎片中的小型哺
乳动物物种中更为普遍。

栖息地干扰可以改变病原体跨物
种传播的动态。当科学家们在乌
干达的基巴莱国家公园附近对人
类、牲畜和野生动物中的大肠杆
菌进行检测时，他们发现来自人
和牲畜的大肠杆菌与来自附近未
受干扰的森林地区灵长类动物的
大肠杆菌相比，在基因上更类似
于那些生活在森林碎片中的灵长
类动物。在布恩迪国家公园的另
一项研究也发现，与人类频繁接
触的大猩猩的大肠杆菌与人畜大
肠杆菌的基因相似。

对自然栖息地的侵犯使人们与野
生动物有了更多的接触，使得病
原体从野生动物宿主传播到其他
物种。澳大利亚蝙蝠相关病毒的
出现（包括澳大利亚蝙蝠狂犬病
病毒、亨德拉病毒和梅那哥病
毒），与农业和城市发展有关。
蝙蝠对人类的干扰很敏感。地貌
的改造和破碎化减少了果蝠和狐
蝠（Pteropus sp. ）摄食和栖息的
生态环境，促使它们在城市周边
的地貌中寻找替代的摄食和栖息
地点。

啮齿动物与80多种人畜共患疾病
有关。它们对栖息地的干扰有很
强的适应能力。一项对来自八个
国家的58个案例研究的综合分析
表明，土地利用变化更有利于携
带人畜共患疾病病原体的啮齿动
物。在被改观的栖息地中，作为
病毒库的啮齿动物较多，在自然
栖息地中，不是病毒库的啮齿动
物较多。在热带稀树大草原系统
中进行的实验表明，当大型野生
动物——无论是啮齿动物捕食者
还是竞争对手——被清除后，啮
齿动物的数量增加了，从而增加
了啮齿动物传播疾病的风险。

西尼罗河病毒于1999年传入美
国，现在成为流行病。野生和半
野生鸟类是病毒宿主，蚊子是病
媒。外来病毒的引入使本地鸟类
的数量大大减少，一些物种没有
恢复的迹象。一项全国范围的研
究发现，随着鸟类多样性的丧
失，西尼罗河病毒感染在病媒蚊
子和人类中的发生率增加。多样
性丰富的鸟类群落往往是能力不
太强的病原体宿主。

土地使用的变化让通常很少或没
有相互作用的物种更容易接触，
使病原体跨越物种屏障进行传
播。尼帕病毒于1997年出现在马
来西亚怡保市的一个大型集约化
养猪场。研究表明，尼帕病毒通
过在养猪场附近栽培果园中寻找
食物的受感染果蝠传播给猪。随
后，被感染的猪被卖给南方的其
他商业养猪场，导致1998-1999
年猪和养猪场工人暴发疫情。

病原体在进化中利用新宿主或适
应不断变化的进化压力时会发生
变化。抗菌素耐药性是病原体接
触抗菌素药物并在短时间内形成
耐药性的结果。抗菌素在兽医学
中被广泛使用或滥用，通常作为
预防药物。在家养动物中，特别
是工业化农业中，耐药性正在增
加，并可能增加牲畜和人类出现
疾病的风险。

野生动植物使用、贸易和消费带来的
人畜共患疾病风险

在以下段落中，将更详细地讨论捕猎、交易和食
用野味以及交易活的动物的潜在健康风险。直接
接触以下任何一种动物都可能导致疾病传播：
1. 被猎食的野生动物；
2. 买卖野生动物（包括在市场上）；
3. 作为宠物或在动物园、保护区或实验室饲养
的野生动物（本报告未涵盖）； 以及 

4. 家畜（见第一章）。
 
由于野生脊椎动物是大量人畜共患疾病病原体的
原生宿主，捕猎野味和活动物贸易增强了几个人
畜共患疾病病原体溢出的途径。许多森林地区的
猎人如果在捕获动物时，在将猎物运回家时，被
动物伤害，或者在屠宰动物时割伤自己，那么就
有患病的危险。114这些伤害可能将动物体液转移
到猎人身上。115

请参阅第63页。
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预防下一次大流行病：
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森林破坏和干扰增加了人类接触
人畜共患疾病病毒库的风险。埃
博拉病毒对人类的溢出更有可能
发生在高度受干扰的森林地区。
一项对2001年至2014年西非和中
非大规模森林砍伐和破碎化的分
析表明，森林边缘暴发的埃博拉
病毒与前两年发生的茂密森林消
失有关，尤其是那些树冠覆盖度
高的森林。

一项关于巴西大西洋森林景观破
碎化影响的研究发现，由寄生原
虫克氏锥虫引起的查加斯病的再
次出现，与哺乳动物多样性减少
和能力强的病毒库物种（如普通
负鼠和其他有袋动物）丰度增加
有关。此外，与连续森林相比，
克氏锥虫在森林碎片中的小型哺
乳动物物种中更为普遍。

栖息地干扰可以改变病原体跨物
种传播的动态。当科学家们在乌
干达的基巴莱国家公园附近对人
类、牲畜和野生动物中的大肠杆
菌进行检测时，他们发现来自人
和牲畜的大肠杆菌与来自附近未
受干扰的森林地区灵长类动物的
大肠杆菌相比，在基因上更类似
于那些生活在森林碎片中的灵长
类动物。在布恩迪国家公园的另
一项研究也发现，与人类频繁接
触的大猩猩的大肠杆菌与人畜大
肠杆菌的基因相似。

对自然栖息地的侵犯使人们与野
生动物有了更多的接触，使得病
原体从野生动物宿主传播到其他
物种。澳大利亚蝙蝠相关病毒的
出现（包括澳大利亚蝙蝠狂犬病
病毒、亨德拉病毒和梅那哥病
毒），与农业和城市发展有关。
蝙蝠对人类的干扰很敏感。地貌
的改造和破碎化减少了果蝠和狐
蝠（Pteropus sp. ）摄食和栖息的
生态环境，促使它们在城市周边
的地貌中寻找替代的摄食和栖息
地点。

啮齿动物与80多种人畜共患疾病
有关。它们对栖息地的干扰有很
强的适应能力。一项对来自八个
国家的58个案例研究的综合分析
表明，土地利用变化更有利于携
带人畜共患疾病病原体的啮齿动
物。在被改观的栖息地中，作为
病毒库的啮齿动物较多，在自然
栖息地中，不是病毒库的啮齿动
物较多。在热带稀树大草原系统
中进行的实验表明，当大型野生
动物——无论是啮齿动物捕食者
还是竞争对手——被清除后，啮
齿动物的数量增加了，从而增加
了啮齿动物传播疾病的风险。

西尼罗河病毒于1999年传入美
国，现在成为流行病。野生和半
野生鸟类是病毒宿主，蚊子是病
媒。外来病毒的引入使本地鸟类
的数量大大减少，一些物种没有
恢复的迹象。一项全国范围的研
究发现，随着鸟类多样性的丧
失，西尼罗河病毒感染在病媒蚊
子和人类中的发生率增加。多样
性丰富的鸟类群落往往是能力不
太强的病原体宿主。

土地使用的变化让通常很少或没
有相互作用的物种更容易接触，
使病原体跨越物种屏障进行传
播。尼帕病毒于1997年出现在马
来西亚怡保市的一个大型集约化
养猪场。研究表明，尼帕病毒通
过在养猪场附近栽培果园中寻找
食物的受感染果蝠传播给猪。随
后，被感染的猪被卖给南方的其
他商业养猪场，导致1998-1999
年猪和养猪场工人暴发疫情。

病原体在进化中利用新宿主或适
应不断变化的进化压力时会发生
变化。抗菌素耐药性是病原体接
触抗菌素药物并在短时间内形成
耐药性的结果。抗菌素在兽医学
中被广泛使用或滥用，通常作为
预防药物。在家养动物中，特别
是工业化农业中，耐药性正在增
加，并可能增加牲畜和人类出现
疾病的风险。

对报告通过狩猎和屠宰接触过非人类灵长类
动物血液和体液的中非人的人类嗜T细胞病毒
（HTLV）多样性的调查显示，这些猎人感染
了与许多人类疾病有关的各种人类嗜T细胞病
毒。116一项研究在中非猎人中发现了猿猴泡沫病
毒感染，并得出结论称，逆转录病毒能在人类
狩猎和屠宰动物时与人接触，从而进入人类种
群。117对灵长类野味中SIV的流行和遗传多样性
的广泛调查提供了对潜在新型跨物种传播风险的
见解。118

值得注意的是，在中部非洲，埃博拉病毒见机行
事地在捕猎和处理被感染的大猩猩和黑猩猩尸
体以食用的猎人中传播。119虽然在不采用最低卫
生规则的情况下食用野味有风险，但这不是唯一
的因素。西非和现在的刚果民主共和国东部规模
最大的埃博拉疫情暴发与继发性流行病学周期有
关，这凸显了以下事实：人畜共患疾病传播的核
心是人类条件和行动，而不是“偶然溢出”。在
低密度和分布范围很广的人类社区中，埃博拉病
毒是一种零星的低影响（假设令人痛苦）疾病，
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几乎不会对社会经济造成影响，直到它进入人
口稠密且联系紧密的城市空间。

从野生动物到人的病原体传播途径——从少数
农村猎人开始，到农村和城市的大量野味消费
者——是重要因素。112,120 最近在坦桑尼亚塞伦
盖蒂西部进行的研究显示，无论是什么野生动
物物种，经过筛选的野味样本DNA特征与具有潜

视频：疾病温床

视频链接：https://www.youtube.com/watch?v=9kGH7iC-7TQ | 
© Frontline PBS 

布恩迪国家公园（乌干达）

在危险的人畜共患疾病病原体（如芽孢杆菌、
布鲁氏菌和柯克斯氏体属 spp.121）相同。

筛选出的肉类样品来自人们非常喜欢的大型哺
乳动物，例如水牛、牛羚、大羚羊、瞪羚、长
颈鹿、疣猪、斑马和豪猪。由此类地方性病原
体引起的感染通常不会发展成流行病，但可以
利用这种感染来确定可能被具有较严重后果的
病原体利用的风险途径。

对柬埔寨市场上的人畜共患疾病进行的风险评
估发现，野生动物数量众多、人畜共患病的高
风险类群和不良的生物安全性相结合，增加了
病原体存在和传播的可能性。122在北美，有几项
研究记录了与贸易中进口的活动物有关的潜在
疾病传播。120,123 据报告，2003年在非洲以外首
次出现的猴痘是由于人被草原土拨鼠感染导致
的，而这些草原土拨鼠是被美国进口的非洲啮
齿动物感染的。1242017年暴发的阿格伯尼沙门菌
感染与宠物龟有关。125

还有其他已知由水生动物传播的人畜共患疾病
的例子。如果不加以治疗，从海豹、鲸鱼和其
他依赖海洋生态系统的海洋哺乳动物传播的人

图片来源：Travel Stock/Shutterstock.com

图片来源：Buhairi Nawawi / Shutterstock.com 

埃及开罗骆驼销售市场中的骆驼

https://www.youtube.com/watch?v=9kGH7iC-7TQ
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动物和环境指标能为疾病早期预警系统提供有价值的工具：

监测给定区域或某些野生动物物种的微生物多样性，可以作为检测潜在疾病（特别是冠
状病毒、丝状病毒和副粘病毒）暴发的有效指标。对野生动物发病率或死亡率事件的持
续监测也可以提供疾病活跃循环或暴发的指标。例如，对在玻利维亚野生动物保护区附
近发现的一只死吼猴的调查导致发现了黄热病病毒。这提供了重要的预警信息，并启动
了预防人类病例的疫苗接种运动。126 

有效地利用了哨点监测方法，该方法选择人数更少的、有针对性的卫生工作者群体来收
集数据，以便在喀麦隆的鸟类和马科动物中检测西尼罗河病毒、在类人猿中检测埃博拉
病毒、在黑猩猩中检测猴痘的潜在溢出事件之前抢先采取行动。

有针对性的环境指标对于预测风险预警也可能有用。例如，降雨时间延长与某些地区
暴发裂谷热的风险增加有关，或者洪水事件与钩端螺旋体病有关。由于已知某些物种
可作为人畜共患疾病的宿主或传播者，因此监测物种分布可提供对人类健康潜在风险的
重要指示。例如，物种范围的变化或引入可能成为宿主的入侵物种，可能预示着潜在的
风险。在负责管理野生动物、牲畜和人类健康的机构之间对这些信息进行持续监测和共
享，对于改善人畜共患疾病威胁风险评估和预防非常重要。

预警系统和监测野生动物 

图片来源：美国国家公园管理局/Hannah Schwalbe

畜共患疾病会诱发威胁生命的系统疾病，可能构
成公共卫生风险。食用鳍脚亚目（海豹、海象）
或鲸目（鲸鱼、海豚、鼠海豚）哺乳动物的生肉
或未煮熟的肉在人类身上引起过严重的细菌性疾
病（例如沙门氏菌病和肉毒中毒）和寄生虫病 
（旋毛虫病和弓形虫病）。96

尽管本章重点介绍接触野生动物的人面临的人畜
共患疾病传播的直接风险，但这种野生动物与人
之间的相互作用也具有重大的次要影响。如本章
开头所述，在野生动物贸易不可持续、野生动物
种群大幅度减少或局部灭绝的情况下，生态系统
不仅丧失了生物多样性，而且丧失了防止新型人
畜共患疾病出现和传播的“生物多样性缓冲区”
的保护功能。

在美国加利福尼亚州约书亚树国家公园开展的蝙蝠研究
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本章将“一体化健康”方法列为管理和预防人畜
共患疾病的最有前景的方法。它还提供了过去
的成功案例，并讨论了推广这一方法面临的潜在
障碍。分享和讨论了之前管理人畜共患疾病暴发 
（包括大流行病）中获得的经验教训。

控制人畜共患疾病的“一体化健康”
方法

过去几个世纪，人类社会在公共卫生方面的经
验，使我们能够汲取一些有效管理人畜共患疾病
的广泛教训。如本报告前文所述，“一体化健
康”方法可以定义为跨多个学科的协作，以实现
人、动物和环境的最佳健康状态。这种方法已成
为预防和管理在人、动物和环境健康交叉区域发
生疾病的关键工具。同时，一种被称为“生态健
康”的密切相关的方法被定义为在社会和生态相
互作用的背景下，理解和促进健康与人类福祉所
必需的一套系统性的参与方法。“一体化健康”
和“生态健康”方法都强调整体干预的多学科协
作，不仅要实现人类健康目标，还要实现动物和
环境健康目标，动物和环境健康对于改善遭到忽
视的新型传染病（其中许多是人畜共患疾病）的
控制至关重要。127

尽管“一体化健康”和“生态健康”方法都处于
人、动物和环境相互作用的结合处，但二者仍然
存在细微差异：通常，“一体化健康”强调生物
医学动物和人类健康，而“生态健康”则更加关
注健康与生态系统之间的更广泛关系，侧重于环
境和相关的社会经济系统。128第三个概念“地球
健康”侧重于涉及全球可持续性的人类健康。129

由于这些术语都没有一个一致或标准化的定义，
并且考虑到它们的融合和相似之处130，因此本评
估报告将“一体化健康”作为总括性术语，因为
它最容易被政策制定者和公众理解。

如我们所见，人畜共患疾病涉及并影响人类健
康、动物健康和环境健康。病原体起源于动物，

第四章

管理和预防人畜共患疾病：
“一体化健康”如何提供帮助

四.

一体化健康 

             
                                                                                                            

    
    

   
   

   
环
境
健
康

                                                                                              
      

     
      

    
    

    
    

   
   

    
                                      动物健康

                                   
          

    
    

    
    

   
   

   
   

   
   

   
   

   
   

   
   

   
   

   
    

    
    

    
      

     
                                           人

类
健
康

它们在人群中引发疾病或溢出通常是由人类活动
导致的，例如集约化畜牧生产或使生态系统恶化
或破碎化，或不可持续地利用野生动物（请参阅
第一章和第三章）。因此，应该对这些人类活动
进行跨部门管理。在全球层面，来自不同部门的
三个政府间组织负责人畜共患疾病事务，它们
是：世界卫生组织（WHO）、世界动物卫生组
织（OIE）和粮食及农业组织（FAO）。

为了应对禽流感（HPAI）大流行，这三个政府间
组织与联合国儿童基金会、联合国系统抗击禽流
感和人类流感协调员（UNSIC）和世界银行共同
制定了战略框架，以减少新兴人畜共患疾病的风
险。131该框架有五个战略要素，它们在今天仍然
具有相关性：
1. 通过采取长期干预措施，建立符合世卫组织
《国际卫生条例》（修正案于2016年7月生
效）和世界动物卫生组织（OIE）国际标准
的健全且管理完善的公共和动物卫生系统。

2. 通过提高国家和国际应急响应能力来控制疾
病暴发，从而预防区域性和全球性危机。

3. 促进跨部门、跨学科的广泛合作。

“一体化健康”
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4. 通过进行战略研究，制定合理且有针对性的
疾病控制计划。

5. 将重点从发达经济体转移到发展中经济体，
从潜在疾病转移到实际疾病问题，关注更广
泛的当地重要疾病的致病因素，从而更好地
解决贫困人口的关切。

如FAO/OIE/WHO三方概念说明所述，2010年，
粮农组织、世界动物卫生组织和世卫组织开
始合作解决人类-动物-生态系统交叉区域的风
险。1322019年，他们更新了关于人畜共患疾病和
其他“一体化健康”问题的2008年联合三方指
南。其他政府间组织也对环境、动物和人类健
康感兴趣，特别是联合国环境规划署（UNEP）
，一些多边环境协定（MEA）和世界银行。《生
物多样性公约》已经制定了包括生物多样性在
内的“一体化健康指南”。133在这一领域开展工

乌干达的环境卫生从业人员极大地帮助减少了人畜共患疾病暴发（例如埃博拉病毒）引起的
疾病和死亡。这些从业人员在疾病监测第一线开展工作。他们的任务包括：

• 在屠宰前检查牲畜，并检查屠宰场和肉铺中的肉类； 
• 监测禁止食用的肉类的销毁过程；
• 调查人畜共患疾病暴发并监测疾病控制计划； 
• 确保控制老鼠、跳蚤、蚊子和猴子等病媒和有害动物；
• 为社区提供有关儿童和宠物疫苗接种等相关问题的健康教育；
• 参与和食品安全有关的所有事务；以及
• 帮助执行乌干达的公共卫生法规。

简而言之，乌干达的环境卫生从业人员完美体现了健康的人、动物和环境的“一体化健康”
方法。为了防止将来暴发疾病，乌干达将依靠这群杰出的“环境健康积极分子”为乌干达的
许多“一体化健康”活动提供建议，规划、实施、管理和监测活动。134

环境卫生及其从业人员在乌干达“一体化健康”计划中的作用

图片来源：Black Sheep Media / Shutterstock.com

乌干达首都坎帕拉的一家肉铺

作的还有许多其他组织、研究所、方案、政府
机构和非政府机构。例如，国际农业研究磋商
组织（CGIAR）是世界上最大的全球农业创新网
络；CGIAR的组成中心之一——国际畜牧研究所
（ILRI）制定了针对牲畜与人类健康以及可持续
牲畜系统的方案。

总体而言，在全球人畜共患疾病预防和控制方案
中，环境卫生倡议的代表性不如动物、牲畜和
人类健康倡议。但是，环境是新兴的“一体化健
康”方法的关键，这种方法正在区域和国家层面
领导降低和控制人畜共患疾病风险的工作。采用
这些多部门方法取得了一些显著成功，例如在坦
桑尼亚塞伦盖蒂的生态系统中控制狂犬病；了解
布鲁氏菌病在蒙古给人和动物带来的负担；阐明
裂谷热的传播动态并预测其暴发；在东南亚进
行“一体化健康”疾病控制能力建设。135



第四章 | 管理和预防人畜共患疾病：“一体化健康”如何提供帮助 41

预防下一次大流行病：
人畜共患疾病以及如何阻断传播链

要缺乏从源头上解决疾病风险的战略，就存在再
次发生溢出事件的威胁：自1976年首次发现埃博
拉病毒以来，已知该病毒已暴发了大约30次。

随着信息和通信技术的飞速发展，涌现出的新型
监测和报告工具正利用着各种各样的现场报告。
这些工具包括新兴疾病监测计划（ProMed）、 
GeoChat、包括人畜共患疾病在内的主要动物
疾病全球预警系统（GLEWS）、全球疫情警报
和反应网（GOARN）、世界动物健康信息数据
库（OIE/WAHIS）和界面（当前正在更新）、动
物卫生应急预防系统（EMPRES-AH）和Health-
Map。尽管野生动物疾病已被纳入其中某些系
统，但在全球和国家范围内，野生动物疾病的监
测和报告仍然十分有限。有必要建立野生动物疾
病和病原体监测信息系统，并与公共卫生和家畜
卫生系统建立有效联系，以确保及时有效的协作
和使用信息。

生物技术和分子流行病学的进步使开发诊断方法
变得更加容易，这些诊断方法能确定和跟踪人畜
共患疾病的传播，并支持疫苗和疗法的开发。137

另一个值得注意的趋势是疾病控制的民主化。越
来越广泛的人员（包括“社区动物卫生工作者”
和“公民科学家”）越来越多地参与人畜共患疾
病的控制，已为疾病控制界带来了新的观点和议
程，例如确保动物福利以及评估疾病和疾病控制
计划对妇女和贫困农民的影响。

例如，性别平等在了解传染病暴发以及我们控制
疫情的响应行动中起着重要作用。生物、经济、
文化和政治因素影响着男性和女性受到疾病和相
关健康风险影响的方式，并使他们易受其害。138

和男性相比，女性更容易受到包括人畜共患疾病
在内的疾病暴发的影响（尽管新冠肺炎可能是个
例外）。例如，在利比里亚，政府报告称，疫情
受害者中75%是妇女，因为她们常常处于人类与
动物相互作用的最前沿。139认识到妇女在控制疾
病暴发中发挥的作用后，有关机构举办了一系
列“妇女和一体化健康讲习班”，强调迫切需要
对”一体化健康”采取更具包容性和促进性别
平等的方法，尤其是在发展中国家。139这些培训
班旨在为制定解决性别不平等的有效政策奠定基
础，而性别不平等往往会导致人畜共患疾病相关
的风险因素出现。

管理人畜共患疾病的历史记录

有许多成功管理地方性人畜共患疾病的案例。通
过在整个食品价值链中建立控制机制，重点是减
少动物宿主的疾病，一些发达国家已在相对较短
的时间内成功减少了人畜共患的食源性疾病。

同样，许多运动已经设法减少了地方性人畜共患
疾病，例如猪绦虫和狂犬病。例如，在马达加斯
加，通过推广防虫药和开展教育竞赛，由食用猪
肉的人摄入的寄生猪绦虫引起的、可预防的人类
癫痫病已得到有效控制。需要强调的是，必须保
持这种疾病控制方面的有效措施：如果不保持控
制措施，疾病将在最初得到抑制后复发。因此，
已经将几种优先级较高的人畜共患疾病（包括高
致病性禽流感、猪绦虫和狂犬病）作为“逐步控
制、最终消除（可能条件下）”的目标。较富裕
的国家在减少甚至消除人畜共患疾病方面已取得
很大进展；不太富裕的国家也取得了相当大的成
就。例如，在孟加拉国，一项消除狂犬病的计划
自2011年以来一直侧重于犬咬伤管理和大规模犬
疫苗接种。结果，该国的狂犬病死亡人数减少了
一半。

在管理新型人畜共患疾病方面，历史记录要复杂
的多。SARS得到迅速遏制被认为是近年来公共
卫生领域最大的成功案例之一。2003年，世界卫
生组织向世界发出警告，称原因不明的严重急性
呼吸综合征（SARS）正在中国南方迅速蔓延。
在六个月内，这种全新的疾病被确定为冠状病
毒，说明了其传播和危险因素，并开发了治疗方
法，最后疾病停止了传播。

然而，最近在西非暴发的埃博拉疫情表明，控
制人畜共患疾病的暴发可能有多么困难。2013-
2016年，在几内亚、利比里亚和塞拉利昂交界处
暴发的埃博拉疫情影响了世界上一些最贫困和最
不发达国家。此次暴发的规模比以往所有暴发加
起来还要大，据报道，该病毒感染了28646人，
并夺去了11323人的生命。人们花了三个多月时
间才确认埃博拉病毒是导致该地区出现的许多严
重疾病和过早死亡的元凶，此时大量人口已经被
感染。战争、人口增长、贫困、沟通和社区参与
未达到最佳标准，以及卫生基础设施不良，都可
能导致埃博拉病毒的蔓延、持续时间和规模达到
空前程度。136即使成功宣布了个别疫情结束，只
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尽管几乎没有人反对制定应对人畜共患疾病暴
发的方案，但有人担心：首先，我们的响应行
动最终可能会付出比疾病本身更大的代价，其
次，世界上最贫穷的人可能会过多地承担这些
代价。

在始于1997年的禽流感大流行期间，曾多次尝
试过“重组”家禽业，这实际上意味着阻止贫
穷的“后院”家禽养殖者，其中许多是几乎没
有其他赚钱方式的妇女。141埃及最近的一项研究
发现，为应对禽流感（HPAI）暴发而大规模扑杀
家禽和儿童营养不良的增加有关。142同样，禁止
野生动物贸易虽然有时取得了成功，但在其他
情况下也会导致意想不到的后果，例如，北极
熊产品禁令使北极社区土著生计困难，并降低
了这些社区对其社区附近的北极熊的容忍度，
降低了他们参与共享管理计划的可能性。143不
适当地针对野生动物的应对措施——例如毒害
或减少种群数量的努力——可能威胁到生物多
样性和生态系统服务。这些教训强化了以下观
念：干预必须考虑潜在的利益与潜在的危害；
这种方法可以帮助优化资源使用并确保解决方
案的公平。

从以前冠状病毒暴发的管理中汲取的
经验教训

由于我们正处于持续的大流行病之中，因此需要
一些时间才能获得管理新冠肺炎最佳方法的清晰
结论。我们已经看到有必要迅速学习，采用实时
监测数据以及全球围绕资源团结起来等良好做
法。但是，从先前的冠状病毒疫情和动物及人类
的大流行病中汲取的教训提出以下几点。

像所有病毒一样，随着时间的推移，冠状病毒会
变异为致病性（入侵宿主并在宿主内部引起疾病
的能力）、病毒性（被感染的宿主体内疾病的严
重程度）和传染性（被传播的能力）各不相同的
新菌株。冠状病毒的突变速度比其他一些RNA病
毒慢，这意味着一旦生产出有效的疫苗，它就能
比现在的年度流感疫苗提供更长时间的防护。

然而，难以开发出有效疫苗，以抗击由牲畜冠状
病毒引起的、经济代价高昂的疾病。由于新型冠
状病毒的暴发相当有规律——如前文所述，最近
发生的六次全球冠状病毒暴发均已广泛传播，并
影响了多个大洲——因此在需要研究和监测的病
毒中，冠状病毒应具有更高的优先级。

“一体化健康”方法——我们可以从过去的人畜共患疾病暴发中学到什么？

鉴于新冠肺炎只是一系列新兴人畜共患疾病中的一种，过去的经验可以为未来的战略提
供信息。在亚洲加强新型传染病预防、监测和应对系统的整体努力取得了不同的结果。
在2004年A型和H5N1亚型高致病性禽流感（HPAI [H5N1]）疫情之后，发展伙伴和发展中
国家做出了重大投资。虽然已经建立了监测和诊断能力，但HPAI在东南亚大部分国家和
埃及仍然很常见。在非洲，才刚刚开始加强检测和管理大流行病威胁的能力，服务落后
于亚洲。许多人提倡“一体化健康”方法，但是这种方法的采用和机构支持不均衡。需
要更多的投资和支持才能使这些方法常态化。此外，制定一套衡量“一体化健康”方法
有效性的标准化指标也可能有助于增加对该方法的采用。140

图片来源：ILRI/Stevie Mann

在印度古瓦哈提的Ganeshguru家畜市场上出售的鸡
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先前的冠状病毒暴发已造成巨大的经济损失和社
会动荡。人畜共患冠状病毒给人类健康带来的负
担一直相对较小，但有可能造成更大的负担。必
须改善风险评估、风险缓解和风险沟通。在许多
国家，疾病控制的直接和间接负担大部分落在了
最贫困的人身上，这表明迫切需要为人们提供更
好的社会保障和更强的抗病能力。

与SARS疫情相比，对新冠肺炎的科学和公共卫
生应对措施的宣传有所不同，各国尽早宣布疫情
的动力仍然不足，特别是在发展中国家和新兴经
济体。这一点需要改变，以便促进全球准备和有
效的国际合作。

截至2020年6月，新冠肺炎的经济影响似乎要比
以前已知的冠状病毒暴发严重很多倍。与暴发有
关的经济损失包括直接和间接损失。当大流行病
的人口死亡率相对较低时（可能远低于新冠肺炎
似乎是10%的死亡率），大流行病的间接成本往
往比直接成本高得多。这些间接成本包括失业、
食物供应链中断、边境关闭、流动性受限、旅游
业受限、受教育机会减少、企业倒闭/破产，因
医疗服务不堪重负或人们避免使用医疗服务而导
致的死亡人数增加，以及其他许多复杂的下游活
动影响。许多正在进行的和拟议的行动正在管理
这些成本，但它们不是本文要提交审议的事项。

在所有国家，控制养殖的家畜、养殖和捕获的野
生动物及宠物中的冠状病毒和其他人畜共患疾病
感染都是一个难题，在许多发展中国家，这也许

是个不可能完成的任务。最佳兽医实践要求结
合使用疫苗、生物安全协议、运输控制和畜牧
管理，这在较贫困的国家很难实施。由于用于
猪流行性腹泻的疫苗并不总是有效，因此严格
的生物安全性是防止引入和传播猪流行性腹泻
病毒的最有效措施。这一做法几乎从未成功应
用于供应庞大国内市场的小农养殖场。疫苗预
防鸡传染性支气管炎和猫传染性腹膜炎的效果
也不能令人满意。传染性支气管炎和猪流行性
腹泻在欧洲的控制状况要好于中国，但它们仍
是全球大流行病。很难根除很好适应了宿主的
冠状病毒。

尽管SARS似乎已被消除，但由于MERS病毒仍在
中间宿主（单峰骆驼）中传播，MERS病毒继续
导致人类死亡。已开始研制SARS疫苗，但还没
有完成第一阶段人体试验。目前正在研发MERS
疫苗，但尚未获得批准。大型私营制药公司、
学术机构和小型生物技术公司之间正在展开一
场研发新冠肺炎疫苗的竞赛。一百多家公司参
与了这项工作，但是仍然存在着实际的挑战，
不仅要为这种新型冠状病毒研发有效的疫苗，
还要迅速地大量生产疫苗，并确保所有人，不
论收入如何，都能获得疫苗，以保护今天生活
在地球上的78亿人口中的每一个人。

视频：WAHIS：保护动物，保护我们的未来

视频链接：https://www.youtube.com/watch?v=M5PuNtcBh14 | 
© OIEVideo

 

监测系统

有效控制人畜共患疾病需要在动物源头上进行早期检测和
准确诊断。对动物进行疾病监测对于防止疾病在动物种群
之间传播，以及尽量降低疾病传播给人类种群的风险至关
重要。一旦疾病在人群中传播，控制疾病的成本就会成倍
增加。10

动物暴露
动物

临床症状 

人类
临床症状

控制疫情
的成本

人群求医

人群暴露

资料来源：世界银行（2012）

https://www.youtube.com/watch?v=M5PuNtcBh14
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最后这一章将讨论其他政策和实践对策，以帮助
预防不可避免的下一次新型人畜共患疾病的出
现。同样，这一章将重点放在“一体化健康”方
法上，将其作为减少和控制人畜共患疾病风险的
首选框架，并讨论这一方法如何有助于减轻第一
章中指出的、导致人畜共患疾病出现的七个人为
致病因素。这一章提出了十项具体的、基于“一
体化健康”的建议，既可以从根源上解决问题，
也可以支持对未来的大流行病采取更有效、更加
协同的应对措施。

人畜共患疾病控制和预防的“一体化
健康”方面

要想控制和预防人畜共患疾病的暴发，就需要在
人类健康、动物健康和环境健康方面进行协同的
跨学科响应。为控制正在发生的新冠肺炎大流行
病和降低未来人畜共患疾病暴发风险，我们的应
对措施必须涉及多个领域。

在当前的危机中，必须采取、资助和管理公共卫
生应对措施。维持全球食物系统是当务之急，为
贫困、弱势和边缘化人口提供额外的社会保障也
是如此。需要制定明确的大流行病应对退出策
略，也需要采取可持续的方式重建受损的经济，
同时不以牺牲长期社会和环境成就为代价。针对
这些问题已有许多报告、指导方针和建议。本报
告，特别是本章，从更广泛的角度提出了预防和
减轻人畜共患疾病风险的方法，特别侧重于动物
和环境健康方面。必须将这些方面纳入短期的一
揽子复苏计划以及长期的政策和发展规划。

如上所述，人畜共患疾病极其复杂；需要环境、
农业、卫生、贸易和商业部门共同承担预防和控
制人畜共患疾病的责任。迄今为止，应对这些
疾病的方法在多个部门之间并没有得到充分协
调。144从制度上讲，人畜共患疾病可能不属于传
统的卫生领域（而可能介于人类健康和兽医健

康的不同部门之间)，而且在最糟糕的情况下，
会被人忽视。“一体化健康”思路和研究提供
了一种方法，可以打破传统的部门障碍，实现
对人畜共患疾病的有效控制。在禽流感大流行
之后，一个充满希望的进展是在许多国家和其
他国际合作项目中建立了人畜共患疾病联合工 
作组。145

成功控制人畜共患疾病需要强有力的政策框架
和相关法律机制。它还需要各机构运作良好，
有足够的能力、充足的资金和明确的计划来实
施干预措施。

就新发疾病而言，需要在监测和协调人类健
康、动物健康和环境健康服务方面预先投资，
以确保“突发事件”不会变成全方位的流行
病，即大流行病。在经济方面，世界银行8年前
估计，每年在全球动物健康体系上投入34亿美
元，可以避免因对人畜共患疾病反应迟缓或不
充分而造成的损失——估计损失几乎是预防性
投资的两倍。10新冠肺炎危机造成的生命损失以
及经济和社会代价清楚地表明，增加对监测、
预防措施和统一的跨部门早期应对的投资，确

第五章

预防未来人畜共患大流行病：
还需要开展哪些工作？

五

          视频：什么是“一体化健康”？

视频链接：https://www.youtube.com/watch?v=kfluP-tFC2k | 
© Simpleshow foundation

https://www.youtube.com/watch?v=kfluP-tFC2k
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保我们尽可能防止这类危机再次发生，是极具价
值和十分必要的。

科学领域跨学科的进步将有助于为人畜共患疾病
的预防和控制提供信息。重要的是不要孤立地研
究病原体，而要更好地了解人类社会行为如何影
响自然界，影响疾病的出现和传播。146这些关系
是非线性的，涉及复杂的系统关系，在开展研究
和做出有效决策时必须加以考虑。

要想取得成功，就必须解决疾病出现的根源和致
病因素，而这反过来又需要改变人类的行为以及
人类采取的与生态系统有关的行动。虽然疾病出
现的一些基本生态因素是已知的，但需要将这些
因素充分纳入国家层面的监测和应对方案，并需
要跨部门团队具有相关专业知识。

许多人畜共患疾病可与其他传染病一起在特定环
境或宿主中发生。147如果每个病原体需要不同的
控制措施，这可能使疾病管理复杂化。理解这些
相互作用并把握通过单一干预手段控制多种病原
体或病媒的机会，也是至关重要的。

解决导致人畜共患疾病出现的人为致
病因素

迈向无大流行病世界的一个主要制约因素是，控
制传染病的大多数工作仍然是被动反应型，而
非积极主动型。在任何疾病危机期间，都要花费
大量精力制定即时应对措施。然而，在建设社区
抵御未来疫情的能力方面的投资，以及更重要的
是，在解决导致动物和人类流行病和大流行病复
发的根本结构性问题或致病因素方面的投资大大
减少。

目前的2020年危机让我们有机会“重建更美好的
家园”。总的来说，我们需要从短期政治应对转
变为确保人类健康、动物健康和环境健康的长期
政治承诺。地球上所有生命的维持都依赖于地球。

在这七个致病因素中，大多有着共同的潜在原
因。例如，粮食需求不断增长可能导致农业系统
集约化，并对环境和人类健康的重大影响、148食
品价值链的改变，以及野生动物利用的增长不够
重视。

图片来源：The Escape of Malee / Shutterstock.com

泰国曼谷，在新冠肺炎大流行期间，通勤者佩戴口罩
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新冠肺炎危机凸显了当前全球粮食系统的脆弱
性。这些问题包括“封锁”措施对当地、区域和
全球供应链造成的压力，也包括一些非常具体的
问题，比如，因提供关键授粉服务的商用蜂箱运
输中断，导致作物生产中断。149许多当地食品市
场被迫关闭，原因是人群和动物产品密集，以及
执行卫生和社交距离措施的能力低下，导致人们
认为感染新冠肺炎的风险很高。可持续粮食系统
国际专家小组（2020年4月）称，这些市场关闭
加剧了粮食不安全状况。

必须加大支持，建立有弹性的农业生态粮食系
统，依靠自然协同作用并利用生物多样性进行粮
食生产，同时保护重要的野生动物栖息地。这不
仅是为了减少暴发人畜共患疾病的风险，也是为
了在人类社区中建立抵御人畜共患疾病暴发影响
的能力。对当地供应链的投资，包括加强当地遵
循粮食安全法规的能力，也是向可持续粮食系统
进行必要转型的一部分。最后，必须采取“从农
场到餐桌”的办法，减少从粮食生产到加工、从
运输到消费的整个消费链中发生人畜共患疾病
的风险。本章后面将更深入地讨论其中的许多 
问题。

重视“一体化健康”方法的环境维度

上面列出的人畜共患疾病的所有七个人为致病因
素都有很强的环境因素。然而，环境科学、科学
家和从业人员以及环境政策没有被充分地纳入“
一体化健康”方法，同时在制定和执行这一方法
的过程中，环境考虑因素也没有充分地纳入主
流。迄今为止，这些疏忽严重限制了“一体化健
康”方法的成功。3 

今后，我们必须进一步投资，以了解传染性人畜
共患疾病及其暴发的潜在环境联系。我们必须努
力在人类主导的环境（出售活体动物的环境）、
人类居住地正在侵占野生动物栖息地的地区，以
及拥有重要野生动物物种的完整生态系统中监测
人畜共患疾病。此类工作将帮助我们建立重要的
基准。我们还需要调查栖息地的转变和退化——
无论是由于城市化、降低风险的防火政策、不适
当的农业开发或其他开发、区域的恢复或再野生
化，还是其他形式的环境变化和退化——是如何
影响疾病的出现的。还需要更深入地了解现有的
压力源（包括污染和气候变化）如何加剧人畜共

患疾病造成的风险和影响。特别是，我们必须进
一步加强研究能力建设，并进一步调研野生动植
物的利用、人畜共患疾病的出现和流行病出现或
潜在风险之间的联系。

联合国类人猿生存合作组织（GRASP）提供了一
个研究生物多样性和传染病暴发之间复杂关系的
案例。该组织与保护合作伙伴合作，通过在地方
社区一级的行动，制定了监测刚果共和国人类和
野生动植物健康的方案。该项目的成果为非洲类
人猿分布区国家提供了建议。150这种技术方法可
在其他区域复制，以监测人类和野生动物疾病在
生态环境变化不同阶段的暴发和传播，并确定需
要采取干预措施制止或扭转自然和生物多样性丧
失的热点地区。

利用创新和新技术

如果没有更基础的病原流行病学知识和更快速、
更廉价的基因组测序，每一种新出现的严重疾病
都将继续让我们措手不及。但是，对新技术，特
别是生物技术以及信息和通信技术的额外投资，
可能会刺激疾病监测、快速反应和控制方面“改
变游戏规则”的创新。

生物安全方面的具体改进对于检测、预防和控制
人畜共患疾病暴发以及实施迅速和充分的应急响
应至关重要。这些措施包括旨在减少传染病在作
物、牲畜、检疫性有害生物体、外来入侵物种和
改性活生物体中传播风险的预防措施。虽然几项
研究发现，生物安全建议和政策往往是健全的，

视频：通过“一体化健康”方法控制 
人畜共患疾病，保护我们的未来

图片来源：ILRI/Stevie Mann
莫桑比克太特省的一位农民和她饲养的猪

视频链接：https://youtu.be/RL0izxaUoMk | © ILRI

https://youtu.be/RL0izxaUoMk
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但由于缺乏资源和激励措施，生物安全措施的执
行有限，特别是在小规模牲畜饲养者中。

实施生物安全干预措施的一些障碍包括农民对风
险以及保护措施的成本和便利性缺乏认识。151,152

在乌干达进行的一项研究发现，尽管实施生物安
全措施可以减少非洲猪瘟造成的损失，但它也会
使农民每年的利润率降低6%。153我们需要更多
依靠激励措施、系统性理解和公平分担风险的新
方法。

然而，尽管创新是解决大流行病的关键，但研究
新型传染病的实验室也需要改善生物安全性。
尽管没有证据表明这在新冠肺炎大流行中起到任
何作用，但有许多文献记载了实验室获得性感染
的发生，甚至是高致病性微生物体从实验室意外 
逸出。154,155

 
回应预防和控制人畜共患疾病的公众
需求和政策需求

虽然进一步的研究和创新至关重要，但已经确定
了一些控制被忽视的人畜共患病的有效战略。广
泛采用这些战略的一个主要障碍是缺乏对疾病管
控的投资，特别是在发展中国家。与此类行动的
直接公共卫生效益相比，预防或控制人畜共患疾
病的成本似乎很高。

然而，预防的成本很容易被好处抵消。当全面分
析潜在疾病暴发在多个部门造成的社会、经济
和生态后果，包括对家畜、野生动物、旅游业、
林业、贸易、就业和其他领域造成的损失时，

这一点就显而易见了。156新冠肺炎已经表明了这 
一点。

减轻人畜共患疾病威胁的有效政策响应需要采
取协同的政策行动，遏制其暴发的多种驱动因
素，包括栖息地丧失和退化、野生动物的过度
利用和土地使用变化等因素。在人们认为支离
破碎的生存环境会促进疾病的快速进化过程和
多样化的情况下，这一点尤其重要。必须在潜
在的气候变化风险的背景下考虑这些土地使用
变化和与生存环境有关的政策响应。这对于旨
在减轻来自病原体的风险的任何政策都特别重
要，这些病原体的生命周期有一部分是在宿主
之外度过的，病媒传播疾病的情况就是如此，
它们已被证明对气候更加敏感。157

改造和重新管理食物系统

预防未来的人畜共患疾病暴发还需要改善传统
食品市场的政策、法规和监管。数以百万计的
人依赖在公共场所设立的非正式食品市场，小
型零售商聚集在那里出售新鲜农产品、鱼类和
饲养动物的肉，有时也出售野生动物的肉。虽
然许多最近的人畜共患大流行病起源于野生动
物，158但同样有大量的人畜共患大流行病起源
于家畜。为了减少未来人畜共患疾病的风险，
野生和饲养的肉类——以及这些肉类的销售
地——都应该遵守同样严格的卫生标准。

此外，加强卫生法规必须不仅限于公共食品市
场，还应覆盖饲养和野生肉类的整个供应链，

视频：粮农组织：改变疾病态势 - 
迈向“全球健康”方法

视频链接：https://www.youtube.com/watch?v=vHVSW5HwmZM | 
© FAO

在ILRI的蜱虫实验室解剖被感染的蜱虫
图片来源：© ILRI / David White

https://www.youtube.com/watch?v=vHVSW5HwmZM
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疾病生态学的临床意义
(A) 在野生动物的病原体（粉红色）进入家畜引起暴发（浅绿色）后，在人群中传播感染和扩散（亮红色），从而增强了病原体向人传播
的能力。(B) 早期检测和控制工作可减少人（浅蓝色）和动物（深绿色）的发病率。溢出箭头显示跨物种传播。167

资料来源：Reprinted from The Lancet, Vol.380, Karesh et al., Ecology of zoonoses: natural and unnatural histories, Page 1942, Copyright (2012), with permission from 
Elsevier.

包括养殖和捕获的野生动物。更好地执行这些标
准对降低风险绝对必要。世卫组织已制定了健康
食品市场准则。159为了降低人畜共患疾病传播的
风险，还需要在整个供应链中采用动物福利标准
来照顾、安置和运输活体动物。160还应考虑对哪
些物种可以合法出售进行更多限制，就像新冠肺
炎危机出现后亚洲所做的那样。如果有证据表明

此类措施可有效预防未来的大流行病，则还必须考
虑其他降低风险的选择，包括禁止高风险市场。

在考虑对非正式市场（包括涉及合法食用野生肉
类的市场）进行额外管制时，必须考虑社会公平
性和人的脆弱性。有些人口可能过度依赖这些蛋
白质来源来满足其粮食安全需求。
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可持续利用野生资源和多边环境协定

生物多样性或野生自然资源的可持续利用是《生
物多样性公约》（CBD）的重要组成部分，包括
野生生物的非消费性用途，例如可持续旅游业和
野生动植物观赏，也包括消费性用途。野生动物
的消费、处理和贸易（包括用于食物、宠物、动
物园和医学研究）可能是人畜共患病传播的一个
因素。

《保护迁徙野生动物物种公约》（CMS）涉及濒
危或保护状况不利的迁徙物种的养护和管理，
以及此类物种的获取和使用。该公约在2005年
成立了一个野生动物疾病专家小组。可持续利用
对野生动物及其栖息地的经济和社会可持续性至
关重要。《濒危野生动植物种国际贸易公约》
(CITES)建立了一个无损发现机制，确保国际野生
动植物贸易在生物学上是可持续的。作为贸易法
规的一部分，采取更多措施来确保人类健康的安
全，并在国家一级改进所有这些措施的应用，将
有利于人畜共患疾病的控制。

野生动物消费的需求管理以及鼓励这种需求变化
的相关政策，已经表明是减少人畜共患疾病风险

的一种可能和适当的对策。当需求管理干预措
施建立在对从生产者（或猎人）到消费者整个价
值链中野生肉类消费的社会、经济和文化方面的
彻底了解的基础上时，需求管理干预措施是最成
功的。107需求管理措施应作为针对人类、动物和
环境健康各个方面的全面政策和干预措施的一部
分。人类和动物的健康包括疾病传播方面，也包
括营养、福利和粮食安全方面。在人的营养和生
计依赖于野生肉类或活体动物的消费和/或贸易
的情况下，必须仔细考虑可行的替代办法，特别
是针对贫困或边缘化人群的替代办法。当考虑禁
止销售野生肉类或活体动物时，这一点变得更加
重要。扩大多样化的收入来源往往是将激励措施
沿着野生肉类供应链转移，以增强经济韧性并确
保对野生动物保护持续进行激励的一个重要组成
部分。多样化应基于对系统动态的彻底了解和对
其他创收渠道的明确商业规划。170,171 

可持续野生动物管理合作伙伴关系描述了确保野
生肉消费可持续性的一些关键因素，包括对动
物种群进行详细监测，加强当地种群的保有权和
管理权，提供技术来支持对动物种群的管理，以
及采取严格的卫生措施管理野生动物和肉类的销
售、运输和消费。管理措施，例如让野生动物种

图片来源：ILRI / Stevie Mann

尼日尔法卡拉的一个村民和她的羊

http://www.fao.org/3/a-i5185e.pdf
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群恢复的临时禁令以及移除非生产性动物的禁
令，也可能有效。

人-家畜交叉区域的干预 

许多人畜共患疾病可通过涉及疾病病原体的家畜
宿主的干预措施得到最佳处理。172 为了改善对人 
畜共患疾病的监测和控制，医学、兽医和野生动
物主管当局之间的合作需要进一步改善并持之以
恒。虽然这些主管当局可能在危机期间进行协作
和资源共享，就像现在许多兽医实验室支持对当
前新型冠状病毒的检测一样，但这些合作没有完
全制度化，而且往往在非危机时期中断。集约化
的畜牧生产系统将受益于严格的生物安全和兽医
控制措施。粗放型畜牧业生产系统（包括游牧在
内）可以有效地提供蛋白质，同时还提供环境共
生效益并减少人畜共患疾病的风险。在许多发展
中国家，很难控制养殖的家畜、捕获的野生动物
和宠物中的冠状病毒和其他人畜共患传染病。这
通常需要结合使用疫苗、生物安全规程、移动控
制、屠宰受影响的动物和场所检疫，以及饲养管
理等多种措施。

迈向循证政策制定

需要更强大的证据基础和更有力的能力建设，以
了解复杂的风险状况并评估此类干预措施的成
本、收益、可接受性和可扩展性。此外，许多在
项目背景下很有希望的抑制动物人畜共患疾病的
干预措施没有被发展为方案或被公共部门采纳。

例如，对非洲五个国家控制昏睡病的不同生态系
统和动物干预措施进行的一项审查发现，这些措
施在项目期间效果很好，但项目结束后，昏睡病
再次出现。164今后的工作必须确保在政策框架中
纳入行之有效的预防措施，以减轻家畜间人畜共
患疾病的传播。疾病会给各个人群造成不同的影
响，被忽视的人畜共患疾病给贫困群体、弱势群
体和边缘化群体带来的负担最重。165人畜共患疾
病控制方案要行之有效，就必须设法减少处境不
利的群体在管理其饲养的动物的疾病及为其自身
和动物获得疾病控制服务方面所面临的障碍。

落实本报告建议的主要参与者包括研究机构、国
家和地方政府、政府间组织、非政府组织和企
业。关于人畜共患疾病的明确跨学科研究议程已
经得到描述。该议程的目的不仅是增进对人类健
康、动物健康和环境健康的了解，而且致力于在
以综合方式处理这些因素的社会经济政策层面进
行应用研究。尽管国家一级的跨学科团队采用了
许多“一体化健康”方法，但重要的是，应使用
现有的最佳科学技术，在地方治理层面充分采用
这些方法。

非政府组织在推出“一体化健康”方法的过程中
提供关键的技术援助和多学科支持。政府间组织
在协调应对全球大流行病威胁方面发挥着重要作
用，包括整理信息、提供指导方针和咨询意见、
制定应对战略，以及分享经验教训以改进预防措
施。世卫组织与粮农组织和世界动物卫生组织密
切配合，促进跨部门协作，以应对人畜共患疾病

图片来源：StreetVJ / Shutterstock

日本东京品川火车站的通勤者

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC3734490/
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图片来源：Vladimir Krupenkin / Shutterstock.com

风险和人-动物-生态系统交叉区域的其他公共卫
生威胁，并就如何减少这些风险提供指导。联合
国以科学为基础的全球环境主管部门——环境署
及其管理的多边环境协定（MEA）秘书处在扩大
这种方法的环境方面，包括加强环境法及其执
法方面，可发挥明确的作用。包容生物多样性的 
“一体化健康”方法自愿指南中已经确定了一些
可能的切入点的例子。

世界银行最近发布了在世行及其借款国和技术伙
伴开展的现有和未来项目中实施“一体化健康”
的指导方针。166这些指导方针可作为案例，供其
他金融机构在发展和基础设施项目的规划过程中
纳入。此外，企业部门必须评估其投资、激励结
构和商业惯例，以了解造成人畜共患病原体溢出
的重大风险。

例如，改革后的风险评估纳入了人畜共患病原体
溢出和森林相关健康效益减少的潜在危害，可以
与可持续性承诺相结合，作为大豆或棕榈油等森
林转化商品的前期融资的一部分。

鱼市场上的海鲜

必须加大努力，提高政治家的认识，特别是对投
资跨学科监测、检测和预防措施的重要性的认
识。当前的危机清楚地表明，不投资于检测、预
防和早期响应的代价要大得多。然而，遏制人畜
共患疾病的暴发及其影响并不应该停留在国家决
策者层面，而是需要在社区、农民以及动物和其
他食品的个人消费者层面提高对风险的认识并采
取积极的缓解措施。

十项关键政策建议

截至2020年6月，讨论应对新型冠状病毒和新冠
肺炎大流行的政策和行动的大多数文件和指南都
将重点放在如何预防和治疗这种疾病，或如何保
障生计、营养和重建国家和区域经济上。本文着
重提供基于“一体化健康”方法的建议。本文提
出的建议不仅可以帮助政府、企业和其他行动者
应对和减缓未来的疾病暴发，而且可以减少疾病
暴发的风险。为此，本文提出了以下十项以科学
为基础的政策建议：
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1. 意识：在社会各个层面提高对人畜共患疾病
和新发疾病风险和预防（视情而定）的认识
并增进了解，以建立对减少风险战略的广泛
支持。

2. 治理：增加对跨学科方法（包括“一体
化健康”观点）的投资；在世界卫生组织
（WHO）/联合国粮食及农业组织（FAO）/
世界动物卫生组织（OIE）三方合作中加强
环境考虑因素的整合。

3. 科学：将科学调查扩大到新型疾病（包括人
畜共患疾病）复杂的社会、经济和生态层
面，以评估风险并在环境健康、动物健康和
人类健康的交叉区域制定干预措施。

4. 财政：改进对新型疾病预防干预措施的成本
效益分析，包括对疾病的社会影响（包括干
预措施意外后果产生的代价）进行全成本核
算，以便优化投资和减少危害。确保拥有持
续且资源充足的预警和响应机制。

5. 监测和调控：制定有效手段，监测和调控与
人畜共患疾病有关的做法，包括从农场到餐
桌的粮食系统（特别是消除疾病暴发的结构
性因素）并改进卫生措施，同时考虑到这些
粮食系统的营养、文化和社会经济效益。

6. 激励：在（可持续）粮食系统（包括野生生
物来源的食物）的激励措施中纳入健康考虑
因素。加强和激励管理实践，以控制不可持
续的农业实践、野生动物的消费和贸易（包
括非法活动）。制定保障粮食安全和生计的
替代方案，不依赖于对栖息地和生物多样性
的破坏和不可持续利用。

7. 生物安全与控制：确定包括工业化农业生产
（集约化畜牧业系统）和小农生产在内的畜
牧业新型疾病的主要致病因素。对以生产为
主的畜牧业/家畜生产中的生物安全措施进
行适当的成本核算，以计入“一体化健康”
的总成本中。鼓励工业化和处境不利的小农
户和牧民采用行之有效但利用不足的畜牧业
管理、生物安全和人畜共患疾病控制措施 
（例如通过取消对工业化农业生产的补贴和
有悖常理的激励措施），并开发可增强多
样化小农户制度的健康、机会和可持续性的 
实践。

8. 农业和野生动物栖息地：支持可加强农业和
野生动物可持续共存的陆地景观与海洋景观
的综合管理，包括投资于生态农业食物生产
方法，以减少浪费和污染，同时减少人畜共
患疾病传播的风险。通过加强落实关于栖息
地保护和恢复、维持生态连续性、减少栖息
地丧失的现有承诺，并将生物多样性价值观
纳入政府和私营部门的决策和规划过程，
以减少野生动物栖息地的进一步破坏和破 
碎化。

9. 能力建设：加强世界各国卫生利益攸关方的
现有能力并建设新的能力，以改善成果并
帮助他们了解人畜共患疾病和其他疾病的人
类、动物和环境健康方面。

10. 实施“一体化健康”方法：在土地使用和
可持续发展的规划、实施和监测等领域，将 
“一体化健康”方法充分主流化并加以 
实施。
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术语表

气溶胶传播：传染病通过空气传播的两种途径之
一。在气溶胶形式下，病毒微粒在物理和化学力
的作用下悬浮在空气中数小时或更长时间。相比
之下，在飞沫形式下，病毒微粒在人打喷嚏或咳
嗽后只能在空气中停留几秒钟，在引力迫使它们
落地之前只能传播很短的距离。  STAT新闻

非洲锥虫病：一种出现在牲畜（“非洲动物锥虫
病”）和人类（“昏睡病”）中的疾病。这种病
是由单细胞锥虫寄生虫（布氏冈比亚锥虫、布氏
罗得西亚锥虫和布氏锥虫指名亚种）引起的，这
些寄生虫通过感染锥虫的采采蝇（舌蝇属）的叮
咬传播给它们的动物和人类宿主，仅流行于非
洲。  US CDC

农业集约化：每单位投入(如劳动力、土地、时
间、化肥、种子、饲料、现金)导致的农业产量
增加。这种集约化是人类文明的先决条件。增产
对于扩大粮食供应至关重要；有效利用投入的集
约化对于维持农业环境的健康至关重要。  FAO 

炭疽：一种古老的人畜共患疾病，继续导致家畜
患严重疾病，对牛和绵羊、山羊等小型反刍动物
造成独有的威胁。这种病可以影响包括人类在内
的所有温血动物。经过早期诊断可以治疗，但通
常没有症状，被感染的动物会迅速死亡。人类通
常直接或间接地从被感染的动物身上获得这种疾
病，或因职业原因接触被感染或污染的动物产品
而感染这种疾病。尽管许多国家都有确诊病例，
但这基本上不出现在富裕国家。动物和人类炭疽
的发病率往往与冲突有关。  FAO

人为的：由人类或人类活动引起的。  剑桥词典

节肢动物：一种无脊椎动物，有外骨骼、分段的
身体和成对的分节附肢。节肢动物包括昆虫、蛛
形纲动物（如蜱虫和蜘蛛）、多足纲动物和甲壳
纲动物。  Biologydictionary.net

无症状携带者，也称为“被动”或“健康”的疾
病携带者：被病原体感染但没有报告或似乎没有
任何疾病症状或体征的个体。  US CDC

禽流行性感冒：一种严重的、通常是致命的流
感，影响禽类，特别是家禽，也可传播给人类。
民间称为禽流感或鸟流感，风险最大的类型是高
致病性禽流感(HPAI)。在三种流感病毒（甲、乙
和丙）中，甲型流感病毒是一种人畜共患传染
病，其自然宿主几乎都是禽类。禽流感在大多数
情况下是指甲型流感病毒。虽然甲型流感可以适
应禽类，但它也可以稳定地适应和维持人与人之
间的传播。  WHO

行为推动：在行为科学中，有人提出正强化和间
接建议可以影响群体或个人的行为和决策。“推
动”与教育、立法或执法等其他实现合规的方式
形成对比。  英国经济与社会研究理事会和维
基百科

生物多样性：各种来源的生物体，包括陆地、海
洋和其他水生生态系统，以及它们所组成的生
态复合体之间的差异性。生物多样性包括物种内
部、物种之间和生态系统的多样性。  CBD

生物安全性：旨在防止有害生物体的引入和/或
传播的一系列措施，以管理对人、动物、植物和
环境构成的风险。生物安全涵盖植物害虫、动物
病虫害和人畜共患疾病的引入，转基因生物体及
其产品的引入和释放，以及外来入侵物种和基因
型的引入和管理等问题。新冠肺炎大流行是最新
的威胁例子，此类威胁要求所有相关部门采取生
物安全政策和监管措施。  FAO

生物技术：包括科学和实践学科的混合，并使用
活的生物体或这些生物体的一些部分来制造或
修改产品，改善植物、动物或开发微生物体用于
特定用途的任何技术。生物技术的方法很多，从
传统方法（酿造啤酒和做面包）到最先进的方法 
（转基因动植物、细胞疗法和纳米技术）都有。

 世界银行

牛海绵状脑病 (BSE)：BSE通常称为“疯牛病”， 
是一种越来越严重的、致命的牛神经系统疾
病，由一种叫做“朊病毒”的异常蛋白质在神
经组织中积累引起的。首次发现于1986年，由
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于采取了适当的控制措施，世界范围内的经典
疯牛病病例有所减少。BSE被认为是人畜共患
疾病，因为假定它与人类出现变异型克雅氏病 
有关。   OIE 

牛结核病：人畜共患结核病是一种由牛分枝杆菌
引起的人类结核病，属于结核分枝杆菌复合体。
它经常影响肺部以外的部位，但在许多病例中，
临床上与结核分枝杆菌引起的结核病难以区分。
在动物种群中，牛分枝杆菌是牛结核病的病原
体。它主要影响牛，而牛是其最重要的动物宿
主，并且它可以在野生动物中生存。该疾病导致
重大的经济损失和贸易壁垒，会对贫困和边缘化
社区的生计产生重大影响。   WHO-OIE-FAO 

布鲁氏菌病：一种从动物传染给人的细菌感染。
最常见的是，人们因食用生的或未经巴氏消毒的
乳制品而感染。有时，引起布鲁氏菌病的细菌可
以在空气中传播或通过与被感染动物的直接接触
传播。感染通常可以用抗生素治疗，但治疗需要
几个星期到几个月，而且感染可能会复发。布
鲁氏菌病影响着全世界成千上万的人和动物。 

 梅约诊所

弯曲杆菌：腹泻的四个主要全球病因之一，被认
为是世界上人类胃肠炎最常见的细菌病因。弯曲
杆菌主要是螺旋形、S形或弯曲、杆状的细菌。
弯曲杆菌感染通常是轻微的，但在幼儿、老年人
和免疫力低下人群中可能是致命的。在发展中国
家，2岁以下儿童的弯曲杆菌感染特别频繁，有
时会导致死亡。可通过加热和彻底煮熟食物来杀
死弯曲杆菌菌种。  WHO

查加斯病，又称美洲锥虫病：一种可能危及生命
的被忽视的热带疾病，由原生动物寄生虫克氏锥
虫引起。主要出现在拉美国家，这些国家大多是
通过病媒传播，通常由“接吻虫”传播，估计全
世界有800万人感染，其中大部分在拉丁美洲。
如果在早期开始治疗，查加斯病是可以在临床上
治愈的。这种疾病在上个世纪已经蔓延到其他大
陆，主要是由于旅行增加导致的。据估计，每年
有1万多人死于查加斯病的临床症状，2500多万
人面临感染查加斯病的风险。  WHO

并发症：指在同一个体中两种或两种以上的疾
病/病况同时存在。描述并发症的其他名称是 

“共存”或“并发”，以及“多重病症”或“多
种慢性病”。  US CDC

新冠肺炎：由新型冠状病毒“严重急性呼吸系
统综合症冠状病毒2”（SARS-CoV-2）引起的疾
病，该疾病是在东亚暴发的呼吸道疾病病例中首
次发现的。该疫情于2019年12月31日首次向世
卫组织报告。2020年1月30日，世卫组织宣布新
冠肺炎疫情为全球卫生紧急事件，随后在3月宣
布为全球大流行，这是自2009年宣布H1N1流感
为大流行病以来，世卫组织首次宣布此类事件。

 Medscape

冠状病毒OC43：一种人类冠状病毒（以其表
面的冠状突起命名），于20世纪60年代中期首
次被发现。七种冠状病毒可以感染人类。其中
四种是普通人类冠状病毒，即229E，NL63， 
OC43和HKU1，它们通常会引起轻度至中度的上
呼吸道疾病，例如普通感冒。但是，七种冠状
病毒中的三种（MERS-Cov、SARS-CoV和SARS-
CoV-2）是新型的致命性冠状病毒，它们起源
于动物，在人身上进化后可导致严重疾病和 
死亡。  US CDC

克里米亚-刚果出血热(CCHF)：一种病毒性出血
热，通常由蜱虫传播。它也可以通过与某些动物
组织接触而感染，病毒在屠宰动物期间和屠宰后
立即在这些动物组织处进入血液。该病的暴发可
能导致流行病，病死率高（10%-40%），并且难
以预防和治疗。该疾病于1944年首次在克里米
亚发现，目前在整个非洲、巴尔干半岛、中东和
亚洲流行。  WHO

囊尾蚴病：由猪肉绦虫的幼虫囊引起的一种寄生
虫组织感染。这些幼虫囊感染大脑、肌肉或其他
组织，是大多数低收入国家成年人癫痫发作的主
要原因。如果一个人吞下了体内有绦虫的人的粪
便中发现的虫卵，就会得囊尾蚴病。人们不会因
为食用未煮熟的猪肉而感染囊尾蚴病，但如果猪
肉含有幼虫囊，则会导致人体出现肠内绦虫。猪
因食用感染了绦虫的人粪便中的绦虫卵而感染。
绦虫感染（也称为带绦虫病）和囊尾蚴病在全球
都有发生。感染率最高的地区是拉丁美洲、亚洲
和非洲，这些地区的卫生条件差，并且散养的猪
可以接触人的粪便。  US CDC

术语表

https://www.oie.int/en/animal-health-in-the-world/animal-diseases/Bovine-spongiform-encephalopathy/
https://www.who.int/tb/areas-of-work/zoonotic-tb/ZoonoticTBfactsheet2017.pdf
https://www.mayoclinic.org/diseases-conditions/brucellosis/symptoms-causes/syc-20351738
https://www.who.int/news-room/fact-sheets/detail/campylobacter
https://www.who.int/chagas/home_more/en/
https://www.cdc.gov/arthritis/data_statistics/comorbidities.htm
https://www.medscape.com/answers/2500114-197401/what-is-covid-19
https://www.cdc.gov/coronavirus/types.html
https://www.who.int/health-topics/crimean-congo-haemorrhagic-fever/#tab=tab_1
https://www.cdc.gov/parasites/cysticercosis/index.html
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DNA病毒：一种含有遗传物质DNA的病毒，在复
制过程中使用依赖于DNA的DNA聚合酶。大多数
病毒必须先进入宿主细胞核才能进行复制，因为
它们在复制病毒基因组时需要宿主细胞的DNA聚
合酶。  Biology Online

飞沫传播：当一个人与咳嗽或打喷嚏的人密切接
触时，呼吸道传染病可通过不同大小的飞沫传
播，因此他/她的口鼻或眼睛有可能接触到具有
潜在传染性的飞沫。根据现有证据，新冠肺炎病
毒主要通过呼吸道飞沫和接触途径在人与人之
间传播。在对东亚75,465例新冠肺炎病例的分析
中，未报告空气传播。  WHO

预警系统：旨在通过系统地提供及时和相关信
息来减少自然灾害影响的复杂工具和流程。 

 UNDP

东部马脑炎病毒（EEE病毒）通过蚊子传播，是
引起脑部感染（脑炎）的罕见原因。它可以感染
马匹，导致发烧、行为改变和其他脑炎症状，并
且感染通常对马匹来说是致命的。每年在美国仅
报告少数人类病例，大多数在东部或墨西哥湾沿
岸州。东部马脑炎患者死亡率大约为30%，许多
幸存者有持续的神经问题。  US CDC

埃博拉 (EVD)：人和非人类灵长类动物中的一种
罕见且致命的疾病。导致埃博拉的病毒主要分布
在撒哈拉以南非洲地区。人们可以通过直接接触
被感染的动物（蝙蝠或非人灵长类动物）或感染
埃博拉病毒的病人或死者而感染埃博拉病毒。 

 US CDC

棘球蚴病：一种寄生虫病，在人类中有两种主要
形式：囊型棘球蚴病（也称为包虫病）和由绦虫
引起的肺泡状棘球蚴病。狗、狐狸和其他食肉动
物将成虫藏在肠道内，并将寄生虫卵通过粪便排
出体外。如果虫卵被人类摄入，它们就会在几个
器官（主要是肝脏和肺）中发育成幼虫。囊型棘
球蚴病和肺泡状棘球蚴病都有无症状潜伏期，可
以持续多年，直到寄生虫幼虫进化并触发临床症
状。这两种疾病都可能导致高发病率和死亡，
往往难以治愈。棘球蚴病发生在世界大多数地
区，目前影响约100万人。可以通过治疗可能携
带疾病的狗和为羊接种疫苗预防囊型棘球蚴病。 

 WHO

生态健康：一个新兴的领域，研究人、动物和环
境之间的复杂关系，以及这些关系如何影响每
个领域的健康。“一体化健康”处理生物医学问
题，重点是人畜共患疾病，从历史上看，它更偏
重于健康科学。相比之下，生态健康概念被定义
为一种健康的生态系统方法，侧重于环境和社会
经济问题，最初是由生物多样性保护领域的疾病
生态学家设计的。  Roger等人2016；Lisitza和
Wolbring 2018

生态系统：一种作为功能单元相互作用的植物、
动物和微生物群落及其非生命环境的动态复合
体。生态系统可能小而简单，例如一个孤立的池
塘，也可能大而复杂，例如特定的热带雨林或热
带海洋中的珊瑚礁。  IUCN

生态系统退化：生态系统的结构、功能或为人类
提供利益的能力长期衰退。  IPBES

厄尔尼诺现象：这个术语指的是大规模的海洋-
大气气候相互作用，与赤道太平洋中部和中东部
海洋表面温度的周期性变暖有关。厄尔尼诺和拉
尼娜是所谓的厄尔尼诺-南方涛动（ENSO）周期
的两种相反相位。ENSO周期是一个科学术语，
描述的是赤道中东部太平洋（大约在国际日期变
更线和西经120度之间）海洋与大气之间的温度
波动。厄尔尼诺有时被称为ENSO的暖相位，而
拉尼娜则被称为ENSO的冷相位。这些偏离正常
表面温度的现象不仅会对海洋过程产生巨大影
响，而且还会对全球天气和气候产生巨大影响。

 US NOAA

新型传染病：最近在某一人群中出现的传染病，
或其发病率或地理范围迅速增加或在不久的将来
有可能增加的传染病。  美国贝勒医学院

地方病：一种疾病或传染病原在一个地理区域内
的人群中经常存在和/或普遍流行。  US CDC

在发展中世界各地，只要人们与动物生活得很
近，就会发现地方性人畜共患疾病，这种病影响
牲畜的健康，从而不仅影响贫困人口的健康，而
且往往还影响他们的生计。与引起发达国家注意
的新出现的人畜共患疾病不同，这些地方性人畜
共患疾病相对而言被忽视了。这在一定程度上是
报告不足的后果，导致低估了它们造成的全球负

术语表

https://www.biologyonline.com/dictionary/dna-virus
https://www.who.int/news-room/commentaries/detail/modes-of-transmission-of-virus-causing-covid-19-implications-for-ipc-precaution-recommendations
https://www.undp.org/content/dam/rbec/docs/UNDP Brochure Early Warning Systems.pdf
https://www.cdc.gov/easternequineencephalitis/index.html
https://www.cdc.gov/vhf/ebola/index.html
https://www.who.int/health-topics/echinococcosis/#tab=tab_1
https://doi.org/10.3402/iee.v6.30978
https://doi.org/10.3390/ijerph15081688
https://doi.org/10.3390/ijerph15081688
https://www.iucn.org/sites/dev/files/iucn-glossary-of-definitions_march2018_en.pdf
https://ipbes.net/glossary/ecosystem-degradation
https://oceanservice.noaa.gov/facts/ninonina.html
https://www.bcm.edu/departments/molecular-virology-and-microbiology/emerging-infections-and-biodefense/emerging-infectious-diseases#:~:text=Emerging%20infectious%20diseases%20are%20infections,undetected%20or%20unknown%20infectious%20agents
https://www.cdc.gov/csels/dsepd/ss1978/lesson1/section11.html
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担，反过来在管理者和供资机构的眼中人为地降
低了其重要性。  Maudlin 等人2009

环境：整个自然或整个特定地理区域中的自然世
界，尤指受人类活动影响的自然世界  牛津词典

环境健康与环境卫生: “环境健康” 指的是环境
的健康，在本报告中使用它以区别于“环境卫
生”一词，后者是公共卫生的一个分支，涉及影
响人类健康的自然环境和构成环境的所有方面。
（本报告的作者）

流行病：在一个社区或地区出现明显超过正常预
期的病例、与健康有关的特定行为或其他与健康
有关的事件。病例发生的社区或地区和时期都被
精确地指定。  WHO

假阴性：错误地指出缺乏特定条件或属性的测试
结果。  牛津词典

假阳性：错误地指出存在特定条件或属性的测试
结果。  牛津词典

联合国粮农组织、世界动物卫生组织和世界卫生
组织三方联盟：联合国粮食及农业组织（FAO）、 
世界动物卫生组织（O I E）和世界卫生组织
（WHO）之间的合作，旨在应对人-动物-生态系
统交叉区域现有和正在出现的人畜共患疾病风险
和其他公共卫生威胁，并提供指导以减少这些风
险。这三家组织合作多年，以预防、检测、控制
和消除直接或间接源自动物的对人类健康的威
胁。这三家组织于2010年建立了一个正式联盟，
承认它们各自在防治对健康和经济造成严重影响
的疾病，特别是人畜共患疾病方面的责任，从
而推动将“一体化健康”愿景付诸实践。  FAO; 
OIE; WHO

物媒传播是指传染病通过物体媒介传播。当受
传染性病原体污染或暴露于传染性病原体（如
致病性细菌、病毒或真菌）的无生命物体充当
转移到新宿主的机制时，就会发生这种情况。 

 Verywell Health 

食品价值链由参与生产食品所需的协调生产和增
值活动的所有利益相关者组成。  FAO 

类人猿：类人猿传统上由六个物种组成：黑猩
猩、倭黑猩猩、苏门答腊猩猩、婆罗洲猩猩、
东部大猩猩和西部低地大猩猩。2017年，科
学家发现了第三种猩猩：打巴奴里猩猩（学
名：Pongo tapanuliensis），这种猩猩只生活在
印度尼西亚苏门答腊岛的南打巴奴里，已被列
入极危物种名录。  联合国类人猿生存合作组
织； Nater 等人2017

类人猿分布区国家：赤道非洲的21个国家和东
南亚的2个国家，这些国家是大型猿类（黑猩
猩、倭黑猩猩、大猩猩和红毛猩猩）居住、觅
食、繁殖和迁徙的地方。  WWF

海鸟粪：海鸟和蝙蝠的粪便，用作肥料。  牛津 
词典

栖息地：动植物或其他生物体的自然居所或环
境。  牛津词典

栖息地破碎化：一个通用术语，描述一组过程，
通过这些过程，栖息地丧失，将连续的栖息地分
为更多的较小区块，但总面积更小，并通过不同
的栖息地矩阵相互隔离。栖息地破碎化可能由自
然过程（如森林和草原火灾、洪水）和人类活动
（林业、农业、城市化）造成。栖息地的丧失和
破碎化一直被认为是世界范围内生物多样性丧失
和生态系统退化的主要原因。栖息地破碎化通常
是指将连续的栖息地缩小为面积更小、各不相连
的残留区块。尽管有些栖息地在非生物和生物条
件方面呈现自然区块化，但人类活动已经使世界
各地的地貌发生深刻破碎化，改变了栖息地的质
量和连续性。  IPBES; Wilson等人2015

高致病性禽流感 (HPAI)：一种由病毒引起的高
度传染性疾病，主要在鸟类中发生，并且可能
致命，尤其是在家禽中。自2003年以来，亚洲
高致病性H5N1病毒已导致亚洲、中东、欧洲和
非洲家禽和野鸟的高死亡率，并已在一些国家流
行。  US CDC

宿主：一种被寄生或致病性生物体（例如病
毒、线虫、真菌）感染或以其为食的生物体。
滋养和供养寄生虫的动植物；宿主并没有从
中受益，反而经常因这种关联而受到伤害。 

 Biology Online

术语表
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https://www.biologyonline.com/dictionary/host
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宿主适应性：病毒感染多种宿主（如蝙蝠、啮齿
动物和灵长类动物）的能力。  加州大学戴维
斯分校一体化健康研究所

人类嗜T淋巴细胞病毒(HTLV)：HTLV是一种逆
转录病毒，可感染一种叫做T淋巴细胞的白细
胞。HTLV可导致癌症。感染旧大陆猴的猿猴
T细胞白血病病毒（STLV）是HTLV的猿猴对应
物，这些病毒统称为灵长类T细胞白血病病毒
（PTLV）。HTLV 1型和STLV 1型之间的密切关系
表明，HTLV 1型起源于猿猴，是灵长类动物和人
类以及不同灵长类物种之间多种物种间传播的结
果。  Courgnaud 等人2004

传染性：在流行病学中，传染性是指病原体进入
宿主体内、存活和繁殖并最终导致感染的能力。
病原体的传染性与传播性有微妙但重要的区别，
传播性是指病原体从一个生物体传播到另一个生
物体的能力。  加州大学洛杉矶分校菲尔丁公
共卫生学院；维基百科

炎症性肠病(IBD)：涉及消化道慢性炎症的两种
疾病的统称：克罗恩氏病和溃疡性结肠炎，这两
种疾病会导致胃肠道出现慢性炎症，使胃肠道受
损。  US CDC

流行性乙型脑炎病毒 (JEV)：一种与登革热、黄
热病和西尼罗河病毒有关并由蚊子传播的黄病
毒。该病主要见于亚洲和西太平洋，是亚洲许多
国家病毒性脑炎的主要病因，估计每年有68,000
例临床病例。这种病无药可治。  WHO

拉尼娜现象：拉尼娜现象是指赤道中东部太平洋
海面温度低于平均水平的时期。在拉尼娜年，东
南部的冬季温度高于正常水平，而西北太平洋的
冬季温度低于正常水平。拉尼娜对全球气候的影
响往往与厄尔尼诺的影响相反。另见厄尔尼诺现
象。  US NOAA

利什曼病：一种由利什曼原虫引起的疾病，通过
受感染的白蛉的叮咬传播。利什曼病主要有三种
形式：内脏利什曼病（也称为黑热病，如果不治
疗通常会致命）、皮肤利什曼病（最常见）和黏
膜利什曼病。这种疾病影响着地球上一些最贫穷
的人，并与营养不良、人口流离失所、住房条件

差和免疫系统薄弱有关。利什曼病与森林砍伐、
水坝建设、灌溉计划和城市化等环境变化有关。
估计每年有70万至100万新发病例。  WHO

钩端螺旋体病：一种由钩端螺旋体属细菌引起的
影响人和动物的细菌疾病。在人身上，它可以引
起多种症状，如发烧、头痛、腹泻、肌肉疼痛。
如果不进行治疗，钩端螺旋体病会导致肾脏损
害、脑膜炎（大脑和脊髓周围膜的炎症）、肝功
能衰竭、呼吸困难，甚至死亡。导致钩端螺旋体
病的细菌通过被感染动物的尿液传播，这些细菌
可以进入水或土壤，并在那里存活数周至数月。
许多不同种类的野生和家养动物都携带这种细
菌。  US CDC

李斯特菌病：由单核细胞增生李斯特菌引起的食
源性李斯特菌病，是最严重的食源性疾病之一。
这是一种相对罕见的疾病，但与这种感染相关的
高死亡率使其成为一个重大的公共卫生问题。
单核细胞增生李斯特菌在自然界广泛分布。它们
存在于土壤、水、植被和一些动物的粪便中，并
能污染食物。蔬菜可能因土壤或使用粪肥而受到
污染。即食食品在加工过程中也会受到污染，在
配送和储存过程中细菌会大量繁殖，达到危险水
平。与许多其他引起常见食源性疾病的细菌不
同，单核细胞增生李斯特氏菌可以在冰箱中常规
的低温下存活并繁殖。  WHO

封锁：作为一种安全措施而实施的隔离或限制出
入的状态。  牛津词典

中东呼吸综合征 (MERS)：由新型冠状病毒（中 
东呼吸综合征冠状病毒，简称MERS-CoV）引
起的病毒性呼吸系统疾病，于2012年在沙特阿
拉伯首次发现。典型的MERS症状包括发烧、咳
嗽和呼吸急促。报告的MERS患者死亡率大约为
35%。这种病毒似乎不容易在人与人之间传播，
大多数MERS人的病例都是在医疗保健机构发生
人际感染。沙特阿拉伯、阿拉伯联合酋长国和韩
国的疫情规模最大。目前的科学证据表明，单
峰骆驼是MERS-CoV的主要宿主，也是人类感染
MERS的动物来源。  WHO

中东呼吸综合征冠状病毒(MERS-CoV)：引发中
东呼吸综合征(MERS)的冠状病毒。  WHO
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https://ohi.vetmed.ucdavis.edu/research-to-inform-action/spillover-pandemic-properties-zoonotic-viruses
https://ohi.vetmed.ucdavis.edu/research-to-inform-action/spillover-pandemic-properties-zoonotic-viruses
https://doi.org/10.1128/JVI.78.9.4700-4709.2004
http://www.ph.ucla.edu/epi/Bioter/anthapha_def_a.html
http://www.ph.ucla.edu/epi/Bioter/anthapha_def_a.html
https://en.wikipedia.org/wiki/Infectivity
https://www.cdc.gov/ibd/index.htm
https://www.who.int/news-room/fact-sheets/detail/japanese-encephalitis
https://oceanservice.noaa.gov/facts/ninonina.html
https://www.who.int/news-room/fact-sheets/detail/leishmaniasis
https://www.cdc.gov/leptospirosis/index.html
https://www.who.int/news-room/fact-sheets/detail/listeriosis
https://www.lexico.com/en/definition/lockdown
https://apps.who.int/mediacentre/factsheets/mers-cov/en/index.html
https://apps.who.int/mediacentre/factsheets/mers-cov/en/index.html
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分子流行病学：利用分子或遗传标记来追踪
一种疾病在人群中的发展，并了解传播、人
群结构和细菌病原体进化过程的一门学科。 

 ScienceDirect 

多学科：在解决某个主题或问题的方法中结合或
涉及多个学科或专业。  牛津词典 

自然环境：在某一特定地区自然存在的所有生物
和非生物，人类在该地区的影响被控制在一定的
有限水平。  Biology Online

被忽视的人畜共患疾病包括炭疽、布鲁氏菌病、
食源性吸虫病、人类非洲锥虫病、利什曼病、钩
端螺旋体病、非疟疾发热性疾病、血吸虫病、狂
犬病和带绦虫病/囊虫病。这些被忽视的人畜共
患疾病出现在世界各地资源匮乏的社区，对人们
的健康和他们所依赖的牲畜的健康造成双重负
担。管理被忽视的人畜共患疾病需要人类和动物
卫生系统的协作和跨部门努力，以及采取考虑到
人和动物共存的生态系统复杂性的多学科方法。
在可行的情况下，预防和减轻此类疾病在人群中
的发生，就需要在其动物宿主中消除它们。各国
政府正在越来越多地实施控制方案，以解决这些
负担。这些举措得到了联合国粮食及农业组织、
世界动物卫生组织和世界卫生组织三方联盟的大
力支持，并得到了国际社会的财政支持，包括比
尔及梅琳达·盖茨基金会、英国国际发展部、欧
盟、国际发展研究中心和国际农业研究磋商组织
（CGIAR）。  WHO

非随机和随机抽样：在随机数据收集中，每一个
个体的观察结果被选为样本的概率是相等的，在
抽取样本时不应该有模式。尽管随机抽样通常是
首选的调查方法，但由于成本高昂，很少有人使
用。该方法要求对调查总体中的每个成员进行编
号，而非随机抽样则是每隔n个成员抽选一个样
本。结果表明，只要所采样的属性在总体中随机
分布，两种方法得到的结果基本相同。如果属性
不是随机分布的，那么这两种方法就会给出完全
不同的结果。在有些情况下，非随机抽样能对总
体做出更好的推论；在其他情况下，它的推论要
糟糕得多。  兰德公司；Statistics Solutions

一体化健康：认识到人、动物、植物及其共享环
境之间的相互联系，以协作、多部门、跨学科的

方法，在地方、区域、国家和全球层面开展工
作，以实现最佳的健康和福祉成果。  一体化
健康委员会

大流行病：一种新疾病的全球传播。当一种新的
流感病毒出现并在世界各地传播，而大多数人没
有免疫力时，就会出现流感大流行。  WHO

病原体：任何能够在宿主生物体中引起疾病的微
生物。  英国免疫学会

致病性：传染性病原体对宿主造成疾病/损害的
绝对能力——传染性病原体要么致病，要么不致
病。  ScienceDirect 

半家养野生：与居住在人类居住地内或居住
地周边有关。老鼠是一种半家养野生动物。 

 WordSense词典

永久冻土：一种厚厚的地下土壤，常年保持冰冻
状态，主要发生在极地地区。  牛津词典

系统发育分析：系统发育是指地球上所有由同一
祖先进化而来的生物体之间的关系，无论它们
是已经灭绝还是现存。系统发育学是研究生物群
体之间进化相关性的科学，系统发育树用以图
形方式表示与目标物种相关的这种进化关系。 

 ScienceDirect

行星健康的定义是“通过对政治、经济和社会等
人类系统的审慎关注，在全球范围内实现可达到
的最高标准的健康、福祉和公平——从而塑造人
类和地球自然系统的未来，确定人类可以繁荣发
展的安全环境限度。简单地说，行星健康就是人
类文明的健康及其所依赖的自然系统的状态”。 
2014年，洛克菲勒基金会和《柳叶刀》杂志联
合成立了行星健康委员会，审查将人类健康与地
球自然系统的潜在完整性联系起来的科学依据。

 洛克菲勒基金会-柳叶刀行星健康委员会

猪流行性腹泻(PED)：一种由冠状病毒引起的猪
的非人畜共患病毒性疾病，常见症状为水样腹泻
和体重减轻。该疾病在1971年首次被发现和报
告，影响所有年龄的猪，但受影响最严重的是新
生仔猪，发病率和死亡率高达100%，死亡率随
着猪年龄的增长而下降。它是一种主要通过粪口
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https://www.sciencedirect.com/topics/medicine-and-dentistry/molecular-epidemiology
https://www.lexico.com/definition/multidisciplinary
https://www.biologyonline.com/dictionary/natural-environment
https://www.who.int/neglected_diseases/zoonoses/9789241508568/en/
https://www.rand.org/pubs/papers/P4826.html
https://www.statisticssolutions.com/sample-size-calculation-and-sample-size-justification/sampling/
https://www.onehealthcommission.org/en/why_one_health/what_is_one_health/
https://www.onehealthcommission.org/en/why_one_health/what_is_one_health/
https://www.who.int/csr/disease/swineflu/frequently_asked_questions/pandemic/en/
https://www.immunology.org/public-information/bitesized-immunology/pathogens-and-disease/host-.-pathogen-interactions-and
https://www.sciencedirect.com/topics/immunology-and-microbiology/pathogenicity
https://www.wordsense.eu/peridomestic/
https://www.lexico.com/en/definition/permafrost
https://www.sciencedirect.com/topics/immunology-and-microbiology/phylogeny
https://doi.org/10.1016/S0140-6736(15)60901-1
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途径传播的传染性疾病。预防和管理控制的重点
是严格的生物安全和早期发现。这种疾病没有明
确的治疗方法。  WHO

原始区域：原始的意思是仍然处于原来的状
态，比如没有被人类砍伐或破坏的森林。 

 YourDictionary

Q热病：一种由贝纳氏立克次体细菌引起的疾
病。这种细菌自然感染一些动物，例如山羊，绵
羊和牛。这些细菌存在于被感染动物的出生产物
（如胎盘、羊水）、尿液、粪便和奶中。人们可
能会通过吸入遭到被感染动物的粪便、尿液、奶
和出生产物污染的尘土，或者食用受污染的未经
巴氏消毒的乳制品而感染这种疾病。有些人永远
不会生病：这些人通常会出现类似流感的症状。
在少数人中，感染可在数年后再次出现。这种
更致命的Q热病会损害心脏、肝脏、大脑和肺。 

 US CDC 

R0 是基本繁殖数（也称为“基本繁殖率”）。
它指的是在易感人群中，一个人在其整个感染
期间发生二次感染的预期数量。这一概念是流行
病学和宿主内病原体动力学研究的基础。最重要
的是，R0常常用作预测感染是否会扩散的阈值参
数。  He�ernan 等人2005

狂犬病：一种可以通过疫苗预防的人畜共患病
毒性疾病。一旦出现临床症状，狂犬病几乎是
100%致命的。如果被患狂犬病的动物咬伤或抓
伤，它会传染给人和宠物。在高达99%的病例
中，家养狗是狂犬病病毒向人传播的原因，但它
可以影响家养和野生动物。这种病毒会导致脑部
疾病，最终导致死亡。除南极洲外，其他所有大
陆都存在狂犬病，95%以上的人类死亡发生在亚
洲和非洲。狂犬病是被忽视的热带病之一，主要
影响生活在偏远农村地区的贫困和脆弱人群。虽
然存在针对狂犬病的有效的人类疫苗和免疫球蛋
白，但对有需要的人来说，疫苗并不容易获得。

 WHO 

重组DNA：将不同生物体的DNA分子结合在一
起，并将其插入宿主生物体内，以产生对科学、
医学、农业和工业有价值的新的基因组合。用
于构建重组DNA分子的DNA序列可以来自任何物
种。例如，植物的DNA可以和细菌的DNA结合，

或者人类的DNA可以和真菌的DNA结合此外，自
然界中任何地方都不会出现的DNA序列可能通过
化学合成DNA产生并合并到重组分子中。利用重
组DNA和合成DNA技术，任何DNA序列都可以被
创造并引入到各种各样的生物体中。  大英百
科全书； Biology Online；维基百科

病毒库：致病原通常生活、生长和繁殖的栖息
地。病毒库包括人、动物和环境。病毒库可能是
也可能不是转移到宿主体内的致病原的来源。 

 US CDC

原生宿主:携带病原体但无不良影响并作为感染
源的主要宿主。一旦发现，自然宿主可以阐明传
染病的整个生命周期，从而能够提供有效的预防
和控制。  Biology Online

裂谷热(RVF)：一种由蚊子传播的病毒性人畜共
患疾病，影响绵羊、山羊、牛和骆驼，从而造
成毁灭性的损失，特别是在以牲畜为生计的畜
牧社区。该疾病在降雨量高于正常水平和持续
降雨之后暴发。被蚊子咬伤或与严重感染的动
物或其组织密切接触后，人们可能会感染裂谷
热。在人群中，该疾病80%以上的病例表现为
轻度流感综合征，少数病例表现为严重疾病，
包括出血热、脑炎或视网膜炎。由于该病的偶
发性和好发于偏远牧区，预防和控制措施的
部署如果延迟，往往会加剧该病的影响。给牲
畜接种疫苗，被视为控制该病的最可靠方法。 

 ILRI

RNA病毒是指含有遗传物质RNA的病毒。RNA可
以是单链或双链的。RNA病毒的例子包括呼肠
孤病毒、小核糖核酸病毒、囊膜病毒、正粘病
毒、弹状病毒等。含有遗传物质RNA的一种病
毒。RNA可以是单链或双链的。RNA病毒的例子
包括呼肠孤病毒、小核糖核酸病毒、囊膜病毒、
正粘病毒以及弹状病毒。大多数RNA病毒在宿主
细胞的细胞质中复制。由RNA病毒引起的人类疾
病包括严重急性呼吸综合征（SARS）、流感和
丙型肝炎。  Biology Online

沙门氏菌可引起食源性疾病，通常称为食物中
毒，症状包括腹泻、发烧和胃痉挛。据估计，沙
门氏菌每年在美国造成100万例食源性疾病。在
过去的几年里，沙门氏菌疾病的暴发与受污染的
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https://www.oie.int/fileadmin/Home/eng/Our_scientific_expertise/docs/pdf/A_factsheet_PEDV.pdf
https://www.yourdictionary.com/pristine
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https://www.who.int/news-room/fact-sheets/detail/rabies
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黄瓜、切好的甜瓜、鸡肉、鸡蛋、开心果、生金
枪鱼、豆芽和许多其他食物有关。  US CDC

严重急性呼吸综合征(SARS)：由冠状病毒，即
SARS相关冠状病毒（SARS-CoV）引起的一种病
毒性呼吸道疾病。2003年，SARS首次在亚洲被
报道，在2003年SARS全球暴发得到控制之前，
该疾病蔓延到北美、南美、欧洲和亚洲的二十
多个国家。自2004年以来，世界各地已知没有
SARS的病例报告。  US CDC

严重急性呼吸综合征冠状病毒2 (SARS-CoV-2)：
导致2019 - 2020年新冠肺炎 (COVID-19)大流行的
新型冠状病毒。2020年2月11日，世卫组织将这
种新病毒命名为SARS-CoV-2，因为这种病毒的
基因与导致2003年SARS暴发的冠状病毒有关。
虽然有关联，但这两种病毒是不同的。根据此
前与世界动物卫生组织(OIE)和联合国粮食及农
业组织(FAO)共同制定的指导方针，世卫组织于
同日宣布这一新疾病的名称为“COVID-19”。 

 WHO

社交距离，也称为“物理距离”，指的是与您家
庭以外的其他人之间保持六英尺（两米）的距
离，不要成群聚集，远离拥挤的场所，避免大规
模聚会。  US CDC

猿的：与类人猿或猴子有关、类似或影响类人猿
或猴子的。  牛津词典

乌白眉猴：又称白冠或白领白眉猴（Cercocebus 
atys），主要是一种陆生的旧大陆猴子。它的
分布范围曾经从塞内加尔的卡萨芒斯河到萨桑
德拉/恩佐河系统。如今，这一物种的保护状况
为“近危物种”，其活动范围现在仅限于非洲
西海岸的塞拉利昂、利比里亚和科特迪瓦西部，
在那里可以发现这些觅食的猴子在森林地面上行
走，采集水果和种子。在塞内加尔、几内亚比绍
和几内亚部分地区，乌白眉猴被认为已经基本灭
绝。  新英格兰灵长类动物保护区 

可持续农业集约化：这一概念对全球农业（作
物、牲畜、森林、渔业）提出了挑战，要在维持
我们居住环境的同时实现世界粮食产量翻番。粮
食生产效率需要提高一倍，以便在保护我们的生

活环境和保护自然和农业生物多样性的同时，仅
利用现有土地养活日益增长的全球人口。可持续
的农业集约化为利用有限的可用资源实现这一目
标提供了手段。可持续发展目标强调了这一雄
心。用于提高粮食产量的资源不会增加，因此必
须提高利用这些资源的效率，以确保维持生态系
统服务。可持续性还要求确保可持续农业集约化
带来的生产和环境效益方面的社会公平性，否
则，贫穷农业人口和女农民可能因推广集约化而
被抛下或流离失所。  NRI

病媒：将病原体或致病生物体从病毒库传播到宿
主的生物体或载体。人们通常认为，充当病媒的
是咬人的昆虫或虱子，但也可以是动物或无生命
的物体。许多活的病媒是吸血昆虫和虱子，它们
在吸食被感染的宿主（人类或动物）的血液时摄
入致病微生物，然后在病原体复制后将其传播给
新的宿主。通常，一旦病媒具有传染性，它们就
能够在以后的每一次叮咬/吸血过程中传播病原
体。  Biology Online; WHO

病媒传播的疾病：由病媒传播的寄生虫、病毒
和细菌引起的人类疾病。病媒传播的疾病占所
有传染病的17%以上，每年造成70多万人死亡。 

 WHO

害虫：被认为对庄稼、家畜、猎物有害或携带疾
病的野生动物，如啮齿动物。  牛津词典

病毒微粒：一个完整的病毒微粒，由称为衣壳的
蛋白质外壳和核酸（RNA或DNA）的内核组成。
内核使病毒具有感染性，而衣壳使病毒具有特异
性。  大英百科全书

病毒性：病原性生物体在宿主体内引起疾病的程
度。病毒性衡量的是致病性，即病原体引起疾病
的能力。病毒性大的病原体更有可能在宿主体内
引起疾病。病原体的病毒性通常与所谓的病毒性
因子有关，病毒性因子使生物体侵入宿主并引起
疾病。  Biology Online; LibreTexts

病毒：一种体积小、组成简单的传染病原，只
能在动物、植物或细菌的活细胞中繁殖。该名
称来自拉丁语，意思是“粘液”或“毒药”。 

 大英百科全书
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预防下一次大流行病：
人畜共患疾病以及如何阻断传播链

西尼罗河病毒(WNV)：属于黄病毒科黄病毒属，
是流行性乙型脑炎抗原复合体。这种病毒通常出
现在非洲、欧洲、中东、北美和西亚，在自然界
中以鸟类和蚊子之间传播的循环形式存在。马和
其他哺乳动物可能与人类一起感染，并导致人的
神经系统疾病和死亡。  WHO

传统市场，又称公共市场、非正式市场和集贸市
场。一些人认为“传统市场”一词带有贬义，因
此本报告使用“非正式市场”一词。所有这些术
语都指销售鲜肉、鱼、农产品和其他易腐商品的
市场，区别于销售耐用品（如织物和电子产品）
的“商贸市场”。并非所有的传统市场都出售活
的动物，但这个术语有时用来表示活体农贸市
场，卖主在顾客购买后屠宰动物。传统市场在世
界许多地方都很常见，包括各种各样的市场，如
农贸市场、鱼市和野生动物市场。由于价格、食
物的新鲜度、社交互动和当地文化等因素，它们
往往在城市食品安全中发挥关键作用。大多数传
统市场并不买卖野生或外来动物，但一直与人畜
共患疾病的暴发有关联。一个传统市场被认为在
新冠肺炎大流行中发挥了作用，尽管截至2020
年4月，对病毒是否来自非市场来源的调查仍在
进行中。  BBC；维基百科

野生肉，通常被称为“丛林肉”（在本报告中，
我们更喜欢使用“野生肉”一词）。野生动物为
全世界许多人的粮食安全做出了重要贡献。据估
计，仅在刚果盆地，每年的丛林肉消费量就超过
400万吨。对许多人来说，丛林肉可能是肉类的
主要种类，是食物多样性的重要组成部分，或有
助于文化认同的食物。野生肉类是一种天然的健
康食品，尽管使用野生肉类（与家养的牲畜一

样）可能会带来与人畜共患疾病（通过处理或食
用动物而传播给人类的疾病）有关的健康风险。
由于过度捕猎或其他原因，无论是直接原因（如
栖息地退化）还是间接原因（如治理不力或气候
变化），野生动物数量的减少会严重影响许多人
的粮食安全和营养健康。此外，由于对肉类和药
品的商业需求增加，越来越多的脊椎动物物种被
猎杀到只剩下很少一部分，极其危险，其中许多
物种现在濒临灭绝。  FAO

寨卡病毒：一种由蚊子传播的黄病毒，于1947
年在乌干达的猴子身上首次被发现。寨卡病毒疾
病主要由伊蚊传播的病毒引起的，这种蚊子在白
天叮咬。大多数感染寨卡病毒的人不会出现症
状，有症状的人会在2-7天内出现轻微症状（发
烧、皮疹、结膜炎、肌肉和关节疼痛、不适或头
痛）。怀孕期间感染寨卡病毒会导致婴儿出生时
出现小头畸形和其他先天畸形，即所谓的先天性
寨卡综合征，并与其他妊娠并发症相关，包括早
产和流产。非洲、亚洲和美洲已报告寨卡病毒病
暴发。  WHO

人畜共患疾病：可以在动物和人之间传播的疾
病，从野生动物和驯养动物传播给人类，也可从
人类传播给动物。每年有近6万人死于狂犬病，
禽流感、埃博拉和裂谷热等其他人畜共患疾病构
成了额外的威胁。这些疾病不仅影响人类健康，
而且还影响动物健康和福利，因为它们会导致生
产力下降（例如牛奶或鸡蛋的质量和安全）或死
亡，对农民的生计和国民经济造成重大损失。当
前的新冠肺炎大流行病就是一种人畜共患疾病。

 FAO; WHO

术语表

https://www.who.int/news-room/fact-sheets/detail/west-nile-virus
https://www.bbc.com/news/science-environment-52369878
https://en.wikipedia.org/wiki/Wet_market
http://www.fao.org/forestry/42038-01680c75fdb9aaee8da6f45c1c38696a5.pdf
https://www.who.int/news-room/fact-sheets/detail/zika-virus
http://www.fao.org/ag/againfo/home/en/news_archive/2019_TZG.html
https://www.who.int/topics/zoonoses/en/
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