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摘   要：H5N8 亚型高致病性禽流感病毒(highly pathogenic avian influenza virus，HPAIV)随候鸟

的迁徙活动及商业贸易活动现已蔓延至亚洲、欧洲、非洲、美洲等国家和地区。2014–2015 和

2016–2019 年 H5N8 亚型 HPAIV 已引发两波全球疫情，现正经历第三波疫情，导致家禽及野生鸟

类大量死亡，造成严重的经济损失。已有研究发现，病毒基因位点突变能使其对犬、鼠、水貂等

哺乳动物毒力增强，值得关注的是 2021 年 2 月俄罗斯首次报道人感染 H5N8 病毒事件，具有重要

的公共卫生意义。本文针对在全球出现的家禽及野鸟 H5N8亚型 HPAIV疫情及流行情况进行综述，

探讨其来源以及危害，建议加强野生鸟类特别是迁徙候鸟禽流感病毒的主动监测，早发现、早预

警，最大程度减少禽流感疫情带来的经济损失及对人类健康带来的威胁。 

关键词：高致病性禽流感；H5N8 亚型禽流感病毒；流行病学  

 

 



 

 

 

李仪等 | 微生物学报, 2022, 62(1) 11 

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn 

Global epidemiology of H5N8 subtype highly pathogenic 
avian influenza virus 

LI Yi1#, LIU Huajin2#, LI Xiang1, LV Xinru1, CHAI Hongliang1* 
1 College of Wildlife and Protected Area, Northeast Forestry University, Harbin 150040, Heilongjiang, China 
2 Khanka Lake National Nature Reserve of Heilongjiang, Mishan 158300, Heilongjiang, China 

Abstract: H5N8 subtype highly pathogenic avian influenza virus (HPAIV) has spread to Asia, Europe, 

Africa, the Americas, and other countries and regions with the migration of wild birds and commercial 

trade activities. H5N8 HPAIV caused two waves of pandemic in 2014–2015 and 2016–2019, and the 

third wave has broken out, leading to the death of a large number of poultry and wild birds and serious 

economic loss. Previous studies have shown that mutation can enhance the virulence of the virus to 

mammals such as canines, mice, and minks. The first human infection event was reported in February 

2021, which is of important public health significance. This article reviewed the global epidemic 

situation of the H5N8 HPAIV in recent years, and discussed its origin and hazards. We suggest 

strengthening the active surveillance of AIV in wild birds, especially migratory birds, and performing 

early warning to reduce economic loss and threats to human health. 
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禽流感(avian influenza，AI)是一种高度传

染性疾病，鸟类活动是其在全球范围传播的重

要因素。禽流感病毒(avian influenza virus，

AIV)能感染家禽、野鸟和哺乳动物甚至人类。

根据其致病力大小可分为高致病性禽流感

(highly pathogenic avian influenza，HPAI)和低

致病性禽流感(low pathogenic avian influenza，

LPAI)，其中 HPAI 在家禽中造成高死亡率，

被世界动物卫生组织列为 A 类疫病，被我国

列为一类传染病。截至目前，HPAI 均由 H5

或 H7 血凝素 (hemagglutinin，HA)亚型病毒

引起。 

自 1996 年在中国广东首次分离到 H5N1 亚

型 HPAIV (A/goose/Guangdong/1/1996)以来，根

据 H5 基因的进化分析发现，病毒已进化出   

10 个分支(0–9)和许多亚分支以及次亚分支[1]，

并已传播至亚洲、欧洲、北美洲及非洲，感染

了家禽、野鸟以及哺乳动物(包括人类)。家禽、

野鸟的 H5N1 亚型 AIV 不断发生重组与突变，

产生不同亚型的 H5Nx 病毒，包括 N2、N3、

N5、N6、N8 和 N9[2–3]。 

2008 年 WHO、OIE、FAO 对 H5N1 的 H5

基因制定分类标准，将核苷酸差异<1.5%的定义

为一个分支(clade)[1]，2015 年对 H5 命名系统进

行更新，新增 2.3.4.4 分支以替换临时使用的

2.3.4.6 分支[4]，并将该分支细分为 group A–D。

H5N8 亚型 HPAIV 主要集中在 2.3.4.4 分支的

group A 和 B。2019 年末，为了确切描述 2.3.4.4

分支 H5 基因的遗传进化规律，H5 的命名系统

再次修订，将 2.3.4.4 分支的 H5 基因分为 8 个

分支 2.3.4.4 a–h[5]，而 H5N8 亚型 HPAIV 主要

集中在 2.3.4.4 b 分支。这种编号系统客观地反

映了 H5 之间的谱系关系，消除地理名称，例

如：2005 年“福建系”现归为 2.3.4 的三级谱系，

2005 年“青海系”划归为 2.2 的二级谱系。 

2010 年 2.3.4 分支的 H5N8 亚型 HPAIV 首
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次在中国家禽中发现，但没有引发大规模疫情。

2014年，韩国的家禽以及野鸟暴发了多起 H5N8

亚型 HPAI 疫情，随后，中国、日本以及欧洲、

北美各国亦有发生，进而引发第一波洲际流行。

到 2016 年，H5N8 亚型 HPAI 传播至欧洲、中

东以及非洲等国家和地区，导致第二波全球

H5N8 亚型 HPAI 疫情的出现。现阶段，第三波

全球 H5N8 亚型 HPAI 正在世界范围内流行，大

量野生鸟类及家禽死亡，造成极大的经济损失。

2020 年 12 月，首次出现 H5N8 亚型 HPAIV 感

染人的事件，H5N8 亚型 HPAIV 现已成为威胁

全球的重要生物安全问题之一。 

1  全球 H5N8 亚型 HPAI 流行趋势 

1.1  首次发现 H5N8 亚型 HPAIV 

2010 年，在中国江苏活禽市场的家禽中

首次分离到 2.3.4 分支的 H5N8 亚型 HPAIV 

(A/duck/Jiangsu/k1203/2010[H5N8])[6–8]，此次发

现的病毒虽未引发家禽疫情以及人感染病例，

但动物感染实验证明，病毒在小鼠中表现出的

毒力呈中到高等，并可能对流感药物有耐药性。

2013 年，在中国浙江省家禽中分离到 2 株由

A/duck/Jiangsu/k1203/2010 (H5N8)、A/environment/ 

Jiangxi/28/2009 (H11N9)、A/duck/Hunan/8-19/2009 

(H4N2)等毒株重组而来的 H5N8 亚型 HPAIV 

(W24、6D18)，动物感染实验表明，这 2 株病

毒对家鸡具有高致病性，对小鼠不易感[8]，表

明其对于哺乳动物(包括人类)的感染能力有限。

同年，中国上海首次监测到野鸟源 H5N8 亚型

HPAIV[9]，与浙江 W24、6D18 同属于 2.3.4.4 分

支的group B。2014年，从上海的大杓鹬(Numenius 

madagascariensis) 分 离 到 7 株 H5N8 亚 型

HPAIV，与 2014 年韩国、欧洲、北美流行的

H5N8 毒株同属于 group A。 

1.2  H5N8 亚型 HPAI 第一波洲际流行

(2014–2015 年) 
1.2.1  亚洲疫情 

2014 年 1 月 16 日，韩国全罗北道一水库

附近的养鸭场的家鸭出现了产蛋量下降、死亡

率上升等典型 HPAIV 感染症状，并在次日向

OIE 报告此波疫情。1 月 17 日，距离水库 5 km

的一个养殖场也报告了家鸭出现流感典型症

状 [10]。对此次疫情代表毒株分析发现，其与

2010 年中国江苏家禽源 H5N8 亚型 HPAIV 以

及中国上海野鸟源毒株高度同源。通过对 H5

基因进行遗传进化分析发现，其属于 2.3.4.6 分

支(此分支在 2015 年被重新修订为 2.3.4.4)，并

将毒株 Buan2 以及 Gochang1 分别作为 H5N8

亚型 AIV 在 2.3.4.4 分支 group A 和 B 的代表株。

尽管韩国采取了严格的疫情防控管理措施，然

而直到一年后的 2015 年 1 月，疫情仍未得到有

效控制，影响了韩国 369 家养殖场，其中 73%

是家鸭养殖场，与此同时，也从野鸟中监测到

H5N8 亚型 HPAIV[11]。据统计，自疫情开始，

截至 2015 年 7 月 6 日，韩国已有 782 个农场

的近 1 900 万只家禽被扑杀。随后此波疫情逐

渐蔓延至中国、日本等周边国家以及欧洲、北

美各国。 

2014 年 2 月到 4 月，中国开始出现疫情：

浙江、江苏、山东的家禽及上海野鸟中均分离

到毒株，其中江苏、山东鹅源 H5N8 亚型 HPAIV

的相关实验表明，其能结合 α-2,3 唾液酸受体和

α-2,6 唾液酸受体[12]，表明病毒对养殖业以及公

共卫生安全具有潜在威胁。 

同年 4 月，日本九州岛养鸡场出现 H5N8

亚型 HPAI疫情，其中熊本县扑杀超 11.2万只鸡，

严格的防控措施起到了一定效果，在 2014 年  

11 月候鸟到达日本越冬之前，此波疫情没有进
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一步暴发。然而当 12 月野鸟迁徙进入日本境

内，日本开始大面积暴发家禽 H5N8 亚型 HPAI

疫情，2014 年 12 月发生 3 起家禽疫情，紧接

着 2015 年 1 月又发生 2 起，这几起疫情均发生

在养鸡场[13]。同时从鸳鸯(Aix galericulata)、小

天鹅(Cygnus columbianus)、白枕鹤(Grus vipio)

等野生禽类的粪便和环境中也监测到了 H5N8

亚型 HPAIV[14]。通过对在日本疫情中分离到的

毒株 A/chicken/Kumamoto/1-7/2014 (Kum14)基

因分析表明，所有基因片段与 2014 年韩国疫情

家禽源分离株 Buan14 高度同源(>99.59%)[15]。 

2014 年 9 月，疫情不断向西蔓延，在中国

浙江的家禽和环境样本以及俄罗斯东北部赤颈

鸭(Anas penelope)中发现了 H5N8 亚型 HPAIV。 

2015 年 1 月到 2 月，中国台湾的 86 个鸡

场、44个鸭场和 636个鹅场出现了H5亚型HPAI

疫情，扑杀大约 150 万只鸡、20 万只鸭和    

220 万只鹅，后经检测发现此次疫情由 H5N2、

H5N3、H5N8 亚型 HPAIV 共同导致，其中 H5N8

亚型与日本、北美 H5N8 亚型 HPAIV 有直接的

共同祖先，都属于 2.3.4.4 分支的 group A[16–18]。 

1.2.2  欧洲疫情 

2014 年 11 月 3 日，德国东北部一家火鸡

养殖场 16 周龄的育肥火鸡突然大量死亡，后经

研究发现，这是由 H5N8 亚型 HPAIV 引起的疫

情，由此 H5N8 亚型 HPAIV 开始进入欧洲并引

发流行。发生疫情的养殖场位于一湿地附近，

周围有大量野鸟出没，但该地区家禽密度低，

四周被森林、农田包围，出入受限，相对隔离。

养殖场的 6 个鸡舍中，靠近养殖场入口的鸡舍

首先出现火鸡死亡，相邻鸡舍相继出现大量死

亡的情况。流行病学调查排除了以下导致疫情

发生的原因：(1) 火鸡蛋或雏禽带毒；(2) 受污

染的水、饲料或垃圾传播病毒；(3) 在韩国等东

亚地区被病毒污染的物品或人员导致病毒传播

等[18]。而 17 日德国吕根岛的绿翅鸭(Anas crecca)

拭子样本呈 H5N8 亚型 HPAIV 阳性更加证实了

这一点：病毒来源可能为常出没在附近湿地携

带有 AIV 的野鸟，它们导致垃圾、饲料、水等

污染，促使病毒传播至养殖场，最终导致火鸡

感染。根据获得基因的遗传进化及系统发育分

析发现：这些毒株与同年来自日本的 H5N8 亚

型 HPAIV 相似。 

2014 年 11 月 9 日，荷兰一个拥有 6 个鸡

舍、12.4 万只家禽的养鸡场，其中 1 个鸡舍的

鸡死亡数量呈指数型增长[19]。自此次荷兰养鸡

场暴发 H5N8 亚型 HPAI 疫情之后[20]，H5N8 疫

情便在欧洲盛行：英国、意大利等国相继出现

多起疫情。荷兰于 2015 年 4 月 29 日宣布这波

疫情的结束，2016 年全年未出现 H5N8 疫情报

道，直到 2017 年再次出现。通过对荷兰疫情毒

株的分析发现，此次疫情可能由与在西伯利亚

的亚洲候鸟有重叠的迁徙路线或共同的繁殖区

的迁徙候鸟带来。英国在 11 月 18 日报告：约

克郡一个养鸭场暴发 H5N8 亚型 HPAI。意大利

于 12 月 15 报告了 H5N8 亚型 HPAI 疫情，导致

火鸡养殖场 3 万余只火鸡死亡或被扑杀。这几

起疫情毒株均与荷兰疫情毒株高度同源。 

2015 年，匈牙利、瑞典等欧洲国家首次出

现 H5N8 亚型 HPAI 疫情，该波疫情在欧洲地区

持续至 2015 年年中，造成严重经济损失。 

1.2.3  北美疫情 

2014 年 12 月，在美国华盛顿的猎鹰等野

鸟以及家禽中发现了与 2.3.4.4 分支 Buan2-like

相近的 H5N8 亚型 HPAIV，这是北美地区首次

发现 H5N8 亚型 HPAIV，经分析发现：病毒可

能在 2014 年春天由迁移候鸟携带至西伯利亚

和白令海峡地区，并在繁殖季节不断重组、进

化，随后在秋季随着鸟类迁徙路线传入北美[21]。

这些病毒作为基因供体，重组出之后在北美流
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行的 H5N2。北美地区的加拿大也于 2015 年首

次出现 H5N8 亚型 HPAI 疫情。 

1.3  H5N8 亚型 HPAI 第二波洲际流行

(2016–2019 年) 
1.3.1  亚洲疫情 

2016 年 5 月和 6 月，在中国青海湖和俄罗

斯乌布苏湖的斑头雁 (Anser indicus)、苍鹭

(Ardea cinerea)、普通鸬鹚(Phalacrocorax carbo)

等死亡野鸟中分离到 2.3.4.4 分支 group B 的

H5N8 亚型 HPAIV，从此开启了第二波 H5N8 亚

型 HPAI 全球疫情[22–24]：2016 年秋冬至 2017 年，

H5N8 亚型 HPAIV 在欧洲、非洲、亚洲的多个

国家被分离到，并作为基因供体不断重组，产

生随后在欧洲流行的 H5N5 亚型 AIV。对青海

湖及乌布苏湖疫情流行病学调查发现：青海湖

在 4 月就存在这些病毒，其中 HA、NA 和 NS

基因与 2014 年中国东部的 H5N8 同源性较高，

PB1、PB2、PA、NP 和 M 基因与蒙古、中国和

越南发现的 LPAIV 同源性较高，推测其可能由

起源于孟加拉湾越冬地的迁徙候鸟，在 2016 年

春季沿中亚迁徙路线向北扩散并不断重组，导

致 H5N8 亚型 HPAIV 引入中国青海湖地区，当

候鸟继续北迁，导致病毒传播到乌布苏湖和西

伯利亚等候鸟繁殖地。在疫区环境水样中发现

的与死亡野鸟相同的毒株，进一步证明了栖息

地的水环境可能对野鸟之间的病毒传播起到了

重要作用，推断野鸟可能通过环境感染病毒并

传播。这波疫情跨越亚洲、欧洲和非洲。 

2016 年 10 月，印度两家动物园的水禽暴

发 H5N8 亚型 HPAI，此次动物园水禽疫情暴发

的时间正好是中亚迁徙路线的候鸟秋季迁徙到

达印度的时间[24]。印度是 2016 年继中国青海湖

和俄罗斯乌布苏湖暴发疫情后最早发生 H5N8

亚型 HPAI 疫情的国家。对 HA 基因的系统发育

分析表明，这些分离株与欧亚地区的 H5N8 亚

型 HPAIV 聚集在 2.3.4.4 分支 group B，并与中

国青海湖及俄罗斯乌布苏湖 H5N8 密切有关。

NS 基因的 42S 突变和 PB1 基因的 13P 突变表

明病毒对小鼠的毒力有所增加。 

2016 年 11 月，伊朗德黑兰省一蛋鸡养殖

场发生 H5N8 亚型 HPAI 疫情，造成 4 455 只蛋

鸡死亡，这是伊朗首次发现 H5N8 亚型 HPAIV。

HA 基因的遗传和系统发育分析表明，伊朗

H5N8 亚型 HPAIV 属于 2.3.4.4 分支的 group B，

与 2016 年年中在俄罗斯发现的 H5N8 基因序列

相似性极高。溯源研究发现，病毒可能通过从

俄罗斯和东南亚返回的候鸟传入伊朗，再由候

鸟向养殖场传播[25]。通过对 2017 年在伊朗冠鸦

(Platylophus galericulatus)体内分离到的 H5N8

亚型 HPAIV 遗传进化分析发现：其 PA、NS、

PB1、PB2 和 M 与韩国 2016 年和 2017 年 H5N8

毒株的遗传关系非常密切，NP 基因与欧洲谱系

H5N8 毒株具有较高的相似性，与伊朗家禽源

H5N8 高度同源，这一追溯性研究更加支持了伊

朗养殖场暴发的疫情是由候鸟迁徙带来并传播

给家禽的这一观点。这株 H5N8 存在 PB1 基因

的 P598L、PB2 基因的 E627K 等突变情况[26]，

会导致病毒与 α-2,6 唾液酸受体的亲和力增加，

对哺乳动物具有潜在威胁。 

2017 年 12 月 19 日，沙特阿拉伯一家活禽

市场发现各种禽类大量死亡，截至 2018 年 5 月，

在沙特多省监测的 7 273 只禽类中 805 例呈

H5N8 阳性，其中利雅得报告了 693 例，是最严

重的省份，受到影响的养殖场包括 22 个蛋鸡养

殖场、2 个肉鸡养殖场和 1 个鹌鹑养殖场[27]。

HA 基因的系统发育分析显示，它们均属于

2.3.4.4 分支 group B。PA、HA、NP、NA、M

和 NS 片段与来自不同地区的野生候鸟的 H5N8

病毒相似，PB1 和 PB2 片段与在俄罗斯远东地

区和欧洲分离到的由 H5N8 重组而来的 H5N5
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亚型 HPAIV 关系密切。2018 至 2019 年间，中

东地区(以色列、伊朗、伊拉克和科威特)以及巴

基斯坦不断有 H5N8 疫情暴发的报道。  

1.3.2  欧洲疫情 

2016 年 10 月，这波疫情在欧洲开始出现。

10 月 19 日，匈牙利报道了第一起野鸟源 H5N8

亚型 HPAI 疫情，11 月 1 日在家禽中暴发，随

后疫情蔓延至欧洲多个国家。欧洲的这波疫情

可分为 2 个阶段：第一阶段始于 2016 年 11 月，

一直持续到年底。克罗地亚、瑞士、德国、奥

地利、荷兰、丹麦、法国等国从 11 月开始相继

暴发疫情，其中，较为严重的德国、荷兰、丹

麦、法国均是先在野鸟中发现病毒，随后在家

禽中暴发。而疫情同样严重的瑞士只是在野鸟

中暴发疫情，并在一周内迅速传播，从东北(康

斯坦斯湖)和西南(日内瓦湖)迅速蔓延至瑞士中

部高原，但大规模养殖场以及家庭散养家禽未

发生疫情[28]，这可能与当地严格的防控措施有

关。在这一阶段中，法国不仅发生 80 余起 H5N8

亚型 HPAI 疫情，还发生了 136 起与 H5N8 亚型

HPAIV 密切相关的 H5Nx 亚型 HPAI 疫情，80%

的 H5N8 疫情发生在水禽养殖场(主要是养鸭

场)[29]。第二阶段从 2017 年 2 月开始，野鸟及

家禽感染数量显著增加，特别是法国、德国、

波兰、罗马尼亚的疫情暴发次数均超过百起，

整个欧洲暴发次数超 1 300 起；影响范围更广，

几乎遍布整个欧洲，并不断向非洲蔓延。 

1.3.3  非洲疫情 

2016 年冬季，非洲地区开始出现 H5N8 亚

型 HPAI 疫情。首先在离欧洲较近的埃及地区

的迁徙野鸟中分离到 2.3.4.4 分支 group B 的

H5N8。随后，埃及多省又报告数起家禽 H5N8

亚型 HPAI 疫情。多株埃及 H5N8 亚型 HPAIV

的 NS1 基因含 S42，可增加 AIV 在哺乳动物中

的毒力；HA 基因存在 T156A 的突变，该突变

能使病毒经呼吸道感染雪貂；PB2 基因中存在

的 V667I 突变，能够增强病毒致病性以及向人

类传播的能力。小鼠实验表明，埃及这些毒株

对小鼠具有感染性。而这些毒株对于埃及目前

使用的 H5 疫苗并不敏感，这将增加大面积发

生疫情的风险[30]。 

在 2016 年 12 月，在乌干达中南部维多利

亚湖沿岸出现大规模的鸥类死亡，随后出现家

禽死亡现象[31]。2017 年 4 月底，刚果伊图里省

位于鲁文佐里山脉和乌干达之间的阿尔伯特湖

亦发生家禽和野鸟大量死亡的情况[32]。后经研

究发现，这两起疫情均为 2.3.4.4 分支 group B

的 H5N8 亚型 HPAIV 引起，并与 2016 年中国

青海湖、俄罗斯乌布苏湖的毒株有密切关系。 

2017 年 6 月初，非洲南部的津巴布韦报告 

一起养殖场疫情。6 月 19 日，南非出现 H5N8

亚型 HPAI 疫情：第一起疫情发生在南非一肉

鸡养殖场，随后在家庭散养禽类、鸵鸟、企鹅

等众多家禽及野鸟中发现该病毒。南非是此次

疫情发生最严重的非洲国家，到 2017 年 11 月，

南非 9 个省中只有 2 省未受疫情影响[33]。进一

步调查显示，导致该国发生疫情的 H5N8 亚型

HPAIV 属于 2.3.4.4 分支 group B，与同年来自

西非的尼日尔、尼日利亚、喀麦隆等国 H5N8

亚型 HPAIV 有共同的祖先。在这波疫情中，非

洲暴发的 H5N8亚型 HPAI疫情均与同年欧洲疫

情及 2016 年中国青海湖和俄罗斯乌布苏湖疫

情有密切关系。 

2018 年南非全年暴发 H5N8 亚型 HPAI 疫

情 60 余次，仅次于发生 81 次疫情的俄罗斯。

自 2019 年开始，H5N8 亚型 HPAI 疫情在非洲

的流行范围更加广泛。2019 年 1 月，非洲纳米

比亚哈利法克斯岛的非洲企鹅突然大量死亡，

对样本进行分析发现为 H5N8 亚型 HPAIV 导

致，这也是纳米比亚境内首次发现 H5N8 亚型
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HPAIV[34]，对 HA 和 NA 基因的序列分析证实

该病毒与 2017 年在南非发现的 H5N8 亚型

HPAIV 高度同源，随后尼日利亚、南非、埃及

等非洲国家不断出现疫情。 

1.4  H5N8 亚型 HPAI 第三波洲际流行

(2020 年) 
2019 年 12 月 31 日，波兰暴发由 2.3.4.4 b

的 H5N8 亚型 HPAIV 引起的禽流感疫情[35]，随

后，罗马尼亚、斯洛伐克、捷克、保加利亚、

德国、匈牙利、以色列等欧洲国家及伊拉克、

伊朗、沙特等中东国家的野鸟和家禽在 2020 年

上半年相继暴发 H5N8 亚型 HPAI 疫情，引起这

些疫情的毒株与 2016–2019 年流行毒株核苷酸

一致性较低，但具有相同的进化来源：主要由

非洲地区 2.3.4.4 分支 group B 的 H5N8 亚型

HPAIV 和欧亚谱系的 LPAIV 发生重组而来。 

2020 年，非洲地区仅有南非出现疫情，其

疫情原因为本国上次疫情的延续，与 2020 年新

一波疫情关联不大。 

俄罗斯于 2020 年 7 月底开始出现疫情。

2020 年下半年，亚洲的韩国、日本也出现疫情。

韩国自 2018 年 4 月以来，长期对野鸟和家禽进

行大规模的主动监测，均未监测到 H5N8 亚型

HPAIV 毒株，但 2020 年 10 月，在野鸟禽流感

主动监测中，从一只鸳鸯的粪便中分离出一株

属于 2.3.4.4 分支 group B 的 H5N8 亚型 HPAIV 

(A/Mandarin duck/Korea/K20-551-4/2020 [H5N8])[36]。

在遗传进化分析中，K20-551-4 的所有 8 个基因

片段与 2016–2018 年在韩国流行的同属于

2.3.4.4 分支 group B 的 H5N8 毒株遗传距离较

远，但与 2020 年初在欧洲家禽和野鸟中检测到

的 2.3.4.4 分支 group B 的 H5N8 毒株关系密切。

同期，日本在迁徙候鸟的粪便样中分离到

2.3.4.4 b 分支的 H5N8 亚型 HPAIV (A/northern 

pintail/Hokkaido/M13/2020 [H5N8])[37]，序列分

析结果表明，M13 与 2017–2018 年冬季东亚地

区毒株遗传关系较远，与 2019 冬季到 2020 年

欧洲毒株的序列高度同源，推测 M13 是通过鸟

类迁徙从欧洲传入，而不是本土 2.3.4.4 b 分支

的 H5 亚型 HPAIV 毒株重组的产物。综合这两

起疫情来看，此波疫情中的亚洲毒株主要还是

由于野鸟活动从欧洲引入。 

时隔两年，我国再次出现 H5N8 亚型 HPAI

疫情：2020 年 10 月，内蒙古自治区巴彦淖尔

的乌梁素海湖发生野生天鹅 H5N8 亚型 HPAI

疫情[38]；2020 年 11 月，山西运城市平陆县三

湾大天鹅景区发生野生天鹅 H5N8 亚型 HPAI

疫情，该区域栖息野生天鹅 4 000 余只，发病   

2 只、死亡 2 只[39]；2021 年 1 月山东省东营市

黄河三角洲自然保护区大汶流管理站发生野生

天鹅 H5N8 亚型 HPAI 疫情，疫点栖息野生禽类

249 只，发病 35 只、死亡 35 只[40]；2021 年 2 月

北京市海淀区圆明园遗址公园发生野生天鹅

H5N8 亚型 HPAI 疫情，疫点栖息野生禽类    

15 只，发病 3 只、死亡 3 只[41]；2021 年 2 月      

5 日，江苏省连云港市云台山景区发生野禽

H5N8 亚型 HPAI 疫情，疫点栖息野生禽类约  

647 只，发病 17 只、死亡 17 只[42]。病毒溯源

工作还在进行中。 

1.5  全球 H5N8 亚型 HPAI 流行趋势小结  
从 2010 年发现第一例 H5N8 亚型 HPAIV

开始，至今已引发三波洲际疫情，受影响大洲

包括欧洲、亚洲、非洲以及北美洲(图 1)。 

第一波疫情始于 2014 年韩国，受疫情影响

的国家包括中国、日本和北美、欧洲各国等：

2014 年 1 月在韩国家禽和野生禽类中发现

H5N8 亚型 HPAIV，并确定了 2.3.4.4 分支 group 

A 和 B 的 H5N8 亚型 AIV 代表株。对 2014 年

这波疫情中所获基因片段的遗传分析表明：欧

洲家禽和野生禽类 H5N8 亚型 HPAIV 的基因组 
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图 1  H5N8 亚型 HPAIV 流行情况 
Figure 1  The epidemic situation of the H5N8 
subtype HPAIV. 

 
与亚洲韩国和日本的家禽和野生禽类 H5N8 亚

型 HPAIV 的基因组非常相似。欧洲(德国、意

大利、荷兰和英国)、俄罗斯远东地区、北美(美

国、加拿大)、日本、中国台湾、中国上海以及

部分韩国的毒株之间有密切的遗传关系，同属

于 group A。 

第二波疫情始于 2016 年 4–6 月中国青海 

湖和俄罗斯乌布苏湖，相较 2014 年的疫情，

2016 年这波疫情受影响范围更广，持续时间更

长：受影响地区包括亚洲、欧洲、非洲等地区

国家，多数国家均为首次出现 H5N8 亚型 HPAI

疫情。这波疫情的前期主要集中在欧洲，后期

向非洲蔓延，造成严重的经济损失。在此期间，

奥地利、比利时、波黑、保加利亚、克罗地亚、

捷克、丹麦、芬兰、法国、德国、希腊、匈牙

利、爱尔兰、意大利、立陶宛、卢森堡、马其

顿、荷兰、波兰、葡萄牙、罗马尼亚、俄罗斯、

塞尔维亚、斯洛伐克、斯洛文尼亚、西班牙、

瑞典、瑞士、英国和乌克兰共计 30 个欧洲国家

报告了家禽、野鸟的 H5N8 亚型 HPAI 疫情。在

这 30 个国家中，有 19 个国家首先在野鸟中检

测到 H5N8 亚型 HPAIV，6 个国家首先在家禽

中检测到，5 个国家几乎同一时期在野鸟和家

禽中检测到 H5N8 亚型 HPAIV，法国、德国和

匈牙利是受疫情影响最严重的几个欧洲国家。

非洲疫情主要由野鸟的持续迁徙从欧洲带至非

洲，而欧洲疫情由 2016 年中国青海湖和俄罗斯

乌布苏湖疫情扩散导致。 

这波疫情后期(2018–2019 年)主要集中在

中东、非洲以及俄罗斯等地区，欧洲地区仅有瑞

典、意大利以及位于东南欧的保加利亚，除中

东地区以外的亚洲地区仅巴基斯坦出现疫情。

2018 年发生疫情的国家和地区数量较 2017 年下

降了近 60%。2018 至 2019 年中国、日本、韩

国、东南亚以及北美洲、南美洲均未报告家禽或

野鸟发生 H5N8 亚型 HPAI 疫情，2016–2019 年

疫情毒株同属 2.3.4.4 分支 group B，推测 2018

至 2019 年疫情为 2016 年疫情的延续。 

第三波疫情始于 2019 年年底至 2020 年年

初的欧洲，至今还未结束，截至目前已导致欧

洲、亚洲多国野鸟及家禽的死亡事件，并在我

国引发多起野生鸟类 H5N8 亚型 HPAI 疫情，这

波疫情均由 2.3.4.4 b 分支的 H5N8 引起。 

2020 年前，全球对 2.3.4.4 分支的 H5 主要

采用 group A–D 的分支方式，其中 H5N8 主要

集中在 group A 和 B。Group A 分支以 A/broiler 

duck/Korea/Buan2/2014 为代表，主要包括

2014 年早期中国毒株以及 2014–2015 年源于韩

国并传播至中国台湾、日本、欧洲、北美等地

区流行的 H5N8 毒株；group B 分支以 A/breeder 

duck/Korea/Gochang1/2014 为代表，主要包括

2013 年中国南方、2016 年疫情至今在全球流行

的大部分毒株。Group B 流行范围更广，影响

程度更大。通过对 H5N8 亚型 HPAIV 的遗传进

化分析发现：group A 已由 2.3.4.4 c 替代，group 

B 已由 2.3.4.4 b 替代(图 2)。由于主动监测力度

不足以及各国之间防控政策的差异，导致禽流

感数据空白较多，对于 H5N8 的溯源工作相对 
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图 2  H5N8 亚型 HPAIV 遗传进化树  
Figure 2  Maximum-likelihood phylogenetic tree of HA gene of the H5N8 subtype HPAIV. Sequences were 
downloaded from NCBI and GISAID. The representative strains of 2.3.4.4a–h were selected as WHO 
recommended (https://apps.who.int/iris/bitstream/handle/10665/336259/WER9544-525-539-eng-fre.pdf? 
sequence=1&isAllowed=y). Different periods of the H5N8 subtype HPAIV are colored in different colors. 
Other H5 subtype strains are colored in black. EU: Europe; NA: North America; AF: Africa. 
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较难，至今仍不清楚 2010 年 H5N8 亚型 HPAIV

的来源。 

2  野鸟对 H5N8 亚型 HPAIV 传播的

影响 

到目前为止，H5N8 亚型 HPAIV 已从亚

洲、欧洲、非洲、北美洲等的多个国家和地区

鸻的多种野鸟中分离出来，宿主包括雁鸭类、

鹬类、鹤类、鹰隼类。据统计，25%的家禽疫

情暴发点在 12.1 km 范围内有野鸟暴发疫情，

50%在 21.3 km 范围内有野鸟疫情发生，80%

在 33 km 范围内有野鸟疫情发生 [43]，这一现

象表明，野鸟与家禽发生疫情存在关联。回顾

2014 年开始的三波全球 H5N8 亚型 HPAI 疫

情，大多数国家首先在野鸟中发现病毒，之后

在家禽中暴发，且三波疫情均由迁徙候鸟携带

并传播，导致野鸟及家禽的感染。每年全球大

量的迁徙候鸟从分布在欧洲、亚洲、非洲、美

洲等地区的越冬地沿着各自的迁徙通道迁徙

到西伯利亚地区进行繁殖，之后又会沿着各自

的路线迁徙到达越冬地。相互重叠的迁徙通

道、直接或间接与病鸟或污染环境接触，导致

候鸟间携带的 AIV 相互传播、重组，这促进

了病毒的全球传播。 

我国位于东亚-澳大利亚、中亚-印度、西

亚-中非的重要迁徙通道上，特别是 2020 年以

来，韩国、日本等邻国不断有 H5N8 亚型

HPAI 暴发的报道，2020 年 10 月内蒙古自治

区巴彦淖尔、2020 年 11 月山西运城、2021 年

1 月山东东营、2021 年 2 月北京海淀区及江

苏连云港等多地发生野生禽类 H5N8 亚型

HPAI 疫情。我们应警惕暴发大规模疫情，加

强对野生鸟类特别是迁徙候鸟的禽流感主动

监测，早发现、早预警。 

3  H5N8 亚型 HPAIV 具有重要的公

共卫生意义 

2014 年韩国疫情期间，一只饲养在发生疫

情养殖场的犬被检测到抗体，利用 H5N8 亚型

HPAIV 进行犬感染实验时，部分犬只出现体温

升高的情况，但并未在其体内分离到病毒或者

检测到抗体[44]。有实验证明，H5N8 部分位点

的突变会使其适应雪貂，从而导致雪貂感染[45]，

并且不断有发现例如：PB1 基因的 P598L、PB2

基因的 K627E、HA 基因的 T156A 等能导致病

毒对哺乳动物毒力增强的突变。波兰分别在

2016 年 11 月和 2017 年 4 月，从两只灰海豹肺

部样本中检测到 2.3.4.4 分支 group B 的 H5N8

亚型 HPAIV[46]，与当时欧洲禽流感疫情暴发期

间在野鸟中流行的 H5N8 亚型 HPAIV 同源性为

99.7%–100%。两只海豹相隔 5 个月被感染，推

测可能由野鸟的种间传播导致，但也不能排除

灰海豹种内传播的可能。有研究发现，同属

2.3.4.4 分支 group B 的 H5N6 亚型 HPAIV 是由

H5N8 亚型 AIV 发生重组产生 [47–48]，例如：

2017 年我国福建发生的人感染 2.3.4.4 分支

group B 的 H5N6 亚型 HPAIV，是由 2016 年湖

北黑天鹅 H5N8 亚型 AIV 与野鸟源 H6N6 亚型

LPAIV 重组产生，并在家禽中不断传播进化，

最终由家禽传播给人类。 

随着病毒的不断重组突变，跨物种传播能

力逐渐显现。2020 年 12 月，在俄罗斯南部    

一个暴发 H5N8 亚型 HPAI 疫情的养殖场中，首

次发现人感染 H5N8 亚型 HPAIV。7 名被感染

者为 29 至 60 岁的养殖场工人，被感染者尽管

均为无症状感染，未发现人传人现象，但能确

定的是 H5N8 亚型 HPAIV 已经具备了感染人的

能力，不排除将来对人的毒力增强的可能。此

次 H5N8 主要由家禽传染给人，并不具备人传
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人的能力。我们需对 H5N8 保持高度警惕，重

视 H5N8 亚型 HPAIV 的公共卫生意义。 

4  关于禽流感防控的建议 

作为禽流感病毒的天然储存库，野生鸟类

在禽流感病毒防控中的地位不容小觑：从来自

多个国家的野生鸟类中检测到同源性极高的

AIV，并通过进化分析论证，支持了 AIV 的全

球传播是由迁徙候鸟驱动的这一理论，“野鸟→

家禽→野鸟→家禽”的传播链促进病毒不断重

组进化。对于野生鸟类，应加强主动监测，禁

止非法贸易；发现野外死鸟应及时向相关部门

报告。 

作为重要的经济和食物来源，家禽的禽流

感防控也应格外注意：(1) 严格限制和控制与家

禽的接触：限制访客的数量和车辆，并让其尽

可能远离禽舍，在进入养殖场时，应穿上清洁

的工作服和鞋子，以避免将病毒带到养殖场；

(2) 建立有效的野鸟及虫鼠防治制度：通过诱饵

诱捕来监测野鸟、害虫及老鼠的活动，饲料仓

库和饲喂槽必须定期清洁、维护和适当密封，

以防止野鸟、鼠类等进入并污染饲料；(3) 避免

将疾病状态不明的野鸟引入禽群：在养殖场周

围设立围栏，不要在养殖场内存放可能吸引野

鸟的物品，包括放置的家禽饲料产品等；(4) 在

适当的情况下为家禽接种疫苗；(5) 若出现异常

死亡情况，应向兽医部门报告，并在指导下采

取正确措施，妥善处置粪便、垃圾及死禽，同

时进行积极监测。 

人类感染禽流感的主要风险因素是接触被

感染的活禽、死禽或受污染的环境，如活禽市

场；在家庭环境中，处理家禽生肉制品也是危

险因素之一。个人应遵守良好的食品卫生安全

以及手部卫生规范。应尽量避免前往已知暴发

禽流感疫情的地区或国家，如需前往，应避免

前往农场、活禽市场、动物屠宰场等与禽类密

切接触的地方，避免接触任何疑似被动物粪便

污染的表面。目前，还没有预防人类禽流感感

染的疫苗，若住在或曾去过禽流感暴发的地区，

并出现类似流感的症状，如发烧、咳嗽和呼吸

困难，应立即就医，并说明相关情况。 
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