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猪流感病毒在世界范围内的流行情况 
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摘  要: 猪流感病毒(Swine influenza virus, SIV)是引起猪的急性呼吸道疾病的重要原发病原之一, 
常常与其他病原体混合感染造成更严重的损害。目前, 猪流感(Swine influenza, SI)已遍布美洲、亚

洲、欧洲和非洲, 是规模化养猪场普遍存在且难以根除的群发性疾病。猪在流感病毒的种间传播

和遗传进化中起着重要的作用, 猪可被禽流感病毒和人流感病毒感染, 因此, 猪被认为是人、禽和

/或猪流感病毒通过基因重排产生新的亚型流感病毒的“混合器”。SIV 不仅危害猪群, 而且同时具

有感染人和禽的潜力。目前世界范围内猪群中流行的 SIV 亚型主要有 3 种：H1N1、H3N2 和 H1N2, 
其中包括古典 H1N1、类禽 H1N1、类人 H3N2、基因重排的 H3N2 和多基因型的 H1N2 亚型。研

究表明, 禽流感病毒、人 H3N2 亚型病毒和古典猪 H1N1 亚型病毒在我国猪群中共存, 为产生含有

禽流感病毒基因片段的重排病毒创造了条件 ,  这将对养猪业以及人类公共卫生都具有潜在的 
威胁。  
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Abstract: Swine influenza virus (SIV) is one of the major pathogens associated with swine respiratory dis-
ease. The co-infection between SIV and other pathogens make the epidemic situation even more complex, so 
far the SIV have spread throughout the world. Pigs play an important role in the evolution and ecology of in-
fluenza A virus. Due to their susceptibility to both avian and human influenza viruses, pigs have been postu-
lated to serve as an intermediate host for the interspecies transmission of avian influenza viruses to humans 
or as a “mixing vessel” for the generation of human, avian, and/or swine reassortant viruses. Currently, three 
predominant subtypes of influenza virus are prevalent in pig populations worldwide: H1N1, H3N2, and 
H1N2, and these include classical swine H1N1, avian-like H1N1, human-like H3N2, reassortant H3N2 and 
various genotype H1N2 viruses. There is evidence suggesting that avian influenza viruses had been trans-
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mitted to pigs in China. Introduction of avian viruses into pigs co-infected with human H3N2 or swine 
H1N1 viruses provide a favorable opportunity for the generation of reassortants containing avian genes and 
would thereby pose a significant pandemic threat to pigs farming and human health.  

Keywords: Swine influenza virus, Epidemiology, Public health implication 

猪流感病毒(Swine influenza virus, SIV) 属于正
粘病毒科 A 型流感病毒属, 为单股负链 RNA 病毒, 
其基因组约为 13.6 kb, 由大小不等的 8个独立片段
组成。目前猪流感(Swine influenza, SI)已遍布美洲、
亚洲、欧洲和非洲等世界各地, 并常常与其他呼吸
道细菌和病毒继发或混合感染, 使病情加重, 死亡
率增高, 由此引起的巨大的经济损失[1,2]。猪是禽、

猪、人流感病毒共同的易感宿主, 是流感病毒基因
重组或重排的“混合器”[3]。SIV不仅可感染猪, 同
时也具有感染禽、人、马等鸟类和其他哺乳动物的

能力[3, 4]。SIV亚型较多、抗原易发生变异并可在种
间传播, 这给流感的预防乃至人类的健康带来很多
挑战。因此, SI的影响不仅在于其显而易见的兽医传
染病学的意义, 更在于其深远的公共卫生意义。本
文将对不同亚型 SIV 在世界范围内的流行情况, 及
其公共卫生学意义进行综述。 

1  猪流感病毒在世界范围内的流行情况 

1.1  古典猪 HIN1 亚型 
1918 年, 在美国首次发生了 SI, 同年在匈牙利

和中国也有 SI发生的记载, 这与最具灾难性西班牙
人流感发生的时间一致。当时猪群所表现的临床症

状和病理变化与人群中流行的流感有许多相似之

处。但直到 1931 年 Shope 才分离并鉴定了第一株
SIV, 即古典 H1N1 SIV[5]。古典 HlN1 S1V在遗传进
化上与引起 1918年西班牙大流感的流感病毒(H1N1
亚型)密切相关, 它们都来源于共同的祖先：禽流感
病毒(Avian influenza virus, AIV), 并有很高的相关
性。自 1918年发生 SI以后, 古典 H1N1亚型病毒一
直在美国北部和中西部地区猪群中流行, 几乎每年
冬季都要暴发。二十世纪 70 年代以前, 古典 H1N1
主要限制在北美地区, 70 后代以后才传入亚洲和欧
洲[2, 6]。加拿大、香港、日本、台湾、韩国和中国等

国家和地区分别报道古典 H1N1 SIV的存在[2, 7, 8, 9]。

1940 年~1960 年欧洲的英国、捷克斯洛伐克和西德
等国家报道了猪群中存在抗 H1N1 SIV 抗体, 但此
后近 20年时间里, 古典 H1N1 SIV好像在欧洲这些

国家中销声匿迹了, 直到 1976 年, 意大利首次从猪
群中分离到古典 H1N1 SIV, 与当时流行于美国的古
典 H1N1 SIV 有非常近的相关性, 流行病学调查表
明可能是通过猪只贸易从美国传入[10], 但这次疫情
只限于意大利北部 , 并没有在欧洲其它国家传播
开。直到比利时和法国报道出现古典 H1N1 猪流感
后, 古典 H1N1迅速在欧洲大陆传播开来[11,12]。但随

着欧洲大陆出现类禽H1N1后, 古典H1N1在欧洲猪
群中的流行情况则不清楚。1991 年, 郭元吉[13]等首

次报道了从我国猪群中分离到古典H1N1 SIV。此后, 
不断有关于古典 H1N1 从猪群中分离的报道, 核苷
酸同源性分析显示分离株与美国古典 H1N1 SIV 同
源性很高, 亲缘关系相近[14,15]。研究表明, 北美地区
的古典 HlN1SIV在 1965年~1990年间, 抗原性和遗
传性都高度保守[16,17]。与人 H1N1 病毒相比, 古典
HlN1 S1V很少发生抗原漂移, 这可能是由于 SIV所
受的免疫压力要远低于人流感病毒。但进入 90年代
后, 北美地区猪群中出现了抗原漂移的古典 H1N1 
SIV[18,19]。这些毒株不仅在抗原性和遗传性方面与传

统的 SIV 不同, 致病性也发生了不同, 这可能与在
猪群中使用疫苗有关。 

1.2  类禽 H1N1 亚型 
1979 年, 在欧洲猪群中出现类禽 H1N1 流感病

毒, 在抗原性和遗传性方面与北美古典 H1N1 SIV
有显著的差别, 而与鸭源的 H1N1病毒关系最密切。
遗传分析表明, 所有的 8 个基因节段都是禽源的, 
表明是禽H1N1病毒跨物种传播到猪[20, 21]。随后, 在
德国、比利时、法国和英格兰均检测到类禽 H1N1
病毒的存在[22]。类禽 H1N1 病毒可能比古典 H1N1
病毒具有选择优势, 更强的侵蚀力和致病性。传入
猪群 2年后, 迅速传遍欧洲大陆。目前, 该类病毒已
完全取代古典 H1N1 SIV, 成为欧洲猪群中主要的
H1N1 亚型病毒[23]。1993 年, Guan[24]从中国南方以

及东南亚地区分离类禽 H1N1, 经遗传学分析显示, 
这些类禽的H1N1与欧洲的类禽H1N1不同, 在欧亚
禽谱系中的形成了一个亚洲谱系。1997 年~1998 年
美国对其中东部地区进行血清学检测发现在猪群中
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也存在一种抗禽源的 H1N1 抗体[19]。与人和古典猪

H1N1病毒相比, 类禽 H1N1病毒进入猪群后, 进化
速度明显加快。Scholtissek等认为是由于 RNA多聚
酶发生了等位基因突变, 这种突变使病毒变异体增
加, 进而加速了优势突变体的产生 [25]。然而 Stech
等[26]认为欧洲猪群中类禽 H1N1 病毒进化速度快的
原因与等位基因突变现象无关, 而是与部分杂合体
病毒的存在有关。 

1.3  类人 H1N1 亚型 
血清学监测研究表明人的 H1N1 亚型流感毒株

很容易传递给猪 , 偶尔也有从猪群中分离到类人
H1N1 病毒[27], 但是该类病毒流行的一个重要特征
是不能在猪群中独立存在, 当人 H1N1 流行株在人
群中消失后, 该类病毒在猪群中也不复存在。在实
验条件下, 类人 H1N1 亚型流感病毒已经表现具有
猪到猪之间的传播能力, 但在实际情况中, 大多数
毒株在猪群之间的传播并不容易。80年代魏启珍等
调查发现我国黑龙江部分地区的猪血清中同时存在

抗人H1N1和抗人H3N2抗体, 感染人的流感病毒也
能感染猪, 人血清与猪血清血凝抑制抗体阳性率呈
现平行关系[28, 29]。 

1.4  类人 H3N2 亚型 
1938年 Shope血清学监测表明, 在自然条件下, 

人流感病毒的流行株可以感染猪。1969年, Kundin[30]

等人首次从台湾猪群中分离到香港人的 H3N2 亚型
病毒。随后几年内不断有 H3N2 病毒和抗体被检测
或分离的报道, 但没有引起疾病的发生和流行。大
量的血清学调查结果表明, 1968 年香港 H3N2 流感
毒株与其变异株迅速传到了欧洲美洲的猪群中, 并
且在世界范围内的猪群中存在了数年之久, 但都没
有引起呼吸道疾病的暴发和流行。研究发现, 在欧
洲, 1973 年流行于人的 H3N2 在人群中消失很长时
间后在猪身上仍可检测到。1984 年, 在欧洲猪群中
暴发了由人 H3N2 亚型流感病毒引起的流感, 经遗
传学分析显示它们与 1970年中期人 H3N2流感病毒
的同源性很高, 随后欧洲很多地方猪群中都出现了
该类病毒的流行[31, 32]。与亚洲和欧洲较高的感染率

相比, 类人 H3N2 病毒在北美地区的猪群中感染率
非常低。1990年在加拿大首次分离到类人 H3N2亚
型[33]。1998 年以前, 北美猪群中流行的流感病毒几
乎都是古典 H1N1病毒[34]。1998年 Peiris[35] 从外观
健康的大陆供港猪群中分离到类人 H3N2 病毒。此

后, 在大陆不断有学者报道分离到人 H3N2 病毒或
从猪血清中检测到人 H3N2 病毒抗体[28, 29, 36, 37]。

2003年李海燕的调查显示在我国东北、华北、华中、
华东、华南和西南地区部分猪群中普遍存在 H3 和
H1亚型 SIV, 且以 H3亚型为主[38]。 

1.5  基因重排 H3N2 亚型 
1984 年在意大利猪体内发现了基因重排 H3N2

病毒, 其 HA 基因和 NA 基因来源于人 H3N2 病毒, 
而内部基因则来自流行于猪群中的类禽 H1N1病毒, 
这是对猪作为流感病毒“混合器”假说的首次证 
实[39], 这种重排的 H3N2 病毒可导致猪呼吸道疾病, 
因此一度代替了早期类人 H3N2 亚型成为欧洲猪群
中主要的流行毒株。香港学者在 80年代初从华南地
区的供港猪中分离到 3 株基因重排的 H3N2 病毒, 
它们的 HA和 NA基因来自人源 H3N2病毒, 而内部
蛋白基因来自古典猪 H1N1 病毒, 但这种重排病毒
没有造成流行, 对猪体的致病性也不清楚[36]。1998
年, 美国从卡罗莱纳州首次分离了基因重排 H3N2
亚型 SIV, 其 HA、NA、PB1基因来源于人的 H3N2
流感病毒, NP、M、NS、PB2、PA基因来源于经典
H1N1 SIV, 该病毒不但能引起典型的呼吸道疾病还
能引起母猪的高热、流产死亡[40]。同年明尼苏达州、

爱荷华州和德克萨斯州分离到了由人 H3N2(提供
HA、NA、PB1)和古典猪 H1N1病毒(提供 M、NP、
NS)和禽流感病毒(提供 PB2 和 PA)基因的三源基因
重排 H3N2 病毒。随后的流行情况表明, 含有禽流
感病毒基因的三源重排 H3N2 病毒在北美猪群中建
立了稳定的谱系, 并在该地区引起广泛流行[41, 42]。

与类人H3N2亚型相比, 三源重排的H3N2病毒的致
病性和传染力明显增强, 具有明显的选择优势。 

1.6  基因重排 HlN2 亚型 
1978 年日本首次从猪体内分离到 HlN2 亚型病

毒[43]。此后世界其它地区, 包括法国[44]、英国[45]、

美国[46]、韩国[47]、中国[48] 和加拿大[49]等也分离到

该亚型病毒。但这些国家分离到的 HlN2 亚型病毒
的基因来源并不相同, 具有遗传多样性。抗原性和
遗传特性分析表明, 1978 年日本分离的 H1N2 是人
H3N2病毒(提供NA基因)和猪古典H1N1病毒(提供
其它 7个基因)通过基因重排产生的。1987年法国分
离的 H1N2 为人 H3N2(提供 NA 基因), 类禽 H1N1
病毒(提供其他 7 个基因)的重排产物。英国(1994)
的 H1N2的 HA来源于 1980年人群中的 H1N1, NA
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基因来源于类猪 H3N2 亚型, 其它 6 个内部基因来
源于类禽的H1N1病毒, 由此可见人H1N1病毒虽然
不能在猪群中持续存在, 但在病毒基因重排过程中
可以贡献基因。1999 年, 美国[46]首次出现 H1N2。
该病毒是由流行于北美猪群中的猪古典 H1N1 病毒
与 1998年新发现的人-禽-猪重排的 H3N2病毒发生
基因重排的产物, 其中 HA、M、NP和 NS基因来自
古典 H1N1病毒, NA、PBl基因来自于人 H3N2病毒, 
PB2和 PA基因来自禽流感病毒, 这种病毒最近又传
播到了韩国的猪群。2004年, 加拿大[49]也分离到人-
猪基因重排的 H1N2病毒, 但遗传分析显示其 HA、
NA和 PB1基因来源于人流感病毒, 而 M、NP、NS、
PA和 PB2基因来源于古典 H1N1SIV。 

2004年中国首次分离到 H1N2亚型流感病毒[48], 
研究显示该病毒是上世纪 90 年代中期流行于中国
的猪古典 H1N1病毒(提供其他 7个基因)和人 H3N2
病毒(提供NA基因)发生基因重排的产物, 该病毒可
能已在中国猪群中存在了近 10年, 但具体流行情况
尚不清楚。2006年陈义祥等从中国广西猪体内分离
到“人-猪-禽”三源基因重排 H1N2亚型流感病毒[待
发表], 经遗传学分析显示其 HA、M、NP、NS来源
于古典猪H1N1, NA和 PB1来源于人H3N2亚型, 而
PA和 PB2基因则来源于禽流感病毒, 其遗传学特性
显然不同与此前中国所分离的 H1N2 SIV, 而与美国
分离的三源基因重排 H1N2 SIV 有很高的同源性。
不同重排类型的 H1N2 引起的致病性也存在差异。
1987年法国的 H1N2并没有在该地区形成稳定的谱
系, 也没有在该地区造成流行, 但直到 1994 年在英
国猪群中出现了新的 H1N2 亚型以后, 这种新的流
感病毒才在欧洲传开来, 包括法国、意大利、比利
时和葡萄牙。法国和意大利(1997)H1N2亚型 SIV的
遗传进化分析显示, 分离到的大部分 H1N2 与 1994
年英国的分离株同源性很高, 但也有少部分发生了
H1N1 与 H1N2 的重组。日本[43]、英国[45]和美国[46]

分离到的 H1N2 病毒已在本地区引起广泛的传播, 
且往往引起猪群的呼吸道疾病 , 造成很大的损失 , 
在美国甚至发生怀孕母猪的流产现象。目前, H1N2
亚型流感病毒在中国的流行情况尚不清楚, 但含有
禽流感病毒基因片段的重排病毒在中国猪体内的发

现应引起人们的关注。 

1.7  其它禽流感病毒的感染 
1970年以后, 亚洲猪群中出现禽源 H3N2病毒, 

经遗传学分析显示, 8个基因全部来源于禽, 显然是

由鸭传入的, 但尚不清楚其与猪呼吸道疾病之间的

关系[50]。1998年 Peiris等从香港猪体中分离到禽源

的 H9N2 亚型毒株, 打破了禽流感病毒不能直接感

染哺乳动物的历史[35]。1999 年, 普遍流行于水鸟的

H4N6 AIV 全基因组传入北美中东部安大略湖的猪

群, 这是首次从自然感染的猪体内分离到 H1 和 H3

亚型以外的 SIV[51]。近年来在北美地区禽 H3N3 和

H1N1 病毒感染猪体并引致发病的报道, 但都没有

在猪群中引起流行 [52]。2003 年荷兰鸡群中暴发了

H7N7高致病性禽流感, 血清学证据表明 H7N7禽流

感病毒也感染了猪[2]。中国和韩国最近的研究已经

发现禽流感病毒在猪群中的流行率明显上升, 有人

认为这表明该禽流感病毒可能已经获得了在猪与猪

之间传播的能力, 这就向人们提出了一个问题：该

病毒是否正在适应猪并可能成为猪的一个重要   

病原。 

1.8  其它基因重排病毒 
由其他亚型引起的猪流感也时有报道 , Brown

等 l994年在英国从猪体内还分离到一株通过基因重

排产生的 HlN7亚型流感病毒, 遗传分析表明 NA和

M基因来自于马 H7N7病毒, 其它 6 个基因来自 70

年代末流行于人群的 H1Nl 病毒, 但未发现进一步

传播[53, 54]。2004年, 从美国中西部的一个有呼吸道

症状的猪场中分离到一株基因重排的 H3Nl 病毒, 

其中 NA基因来自于古典猪 HlN1病毒, 其它 7个基

因来自于当时流行于猪群中的人 -禽 -猪基因重排

H3N2病毒, 这种病毒的流行情况尚不清楚[55]。 

2  猪流感的兽医公共卫生意义 

SI是规模化养猪场普遍存在且难以根除的群发

性疾病, 不仅可以直接引起患猪死亡, 而且使患猪

生产性能下降, 影响育肥和上市时间, 增加饲养成

本, 直接影响猪群健康状态和猪的质量, 对养猪业

危害极大。更值得重视的是, SIV是猪呼吸道疾病综

合征(Porcine respiratory disease complex, PRDC)的

重要原发性病原之一, PRDC 是近年来危害世界猪

群的严重疾病, 其病原复杂, 呈双重或多重病原感

染。SIV 常常与胸膜肺炎放线杆菌、嗜血杆菌、巴

氏杆菌、猪 2型链球菌、猪呼吸道冠状病毒(PRCV)、 

猪呼吸-繁殖障碍综合征(PRRSV)、猪圆环病毒 2型
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(PCV2)、猪瘟病毒(CSFV)和猪伪狂犬病毒(PRV) 

等[56,57]其他细菌和病毒继发或混合感染, 使疫情更

为复杂 , 病情加重 , 死亡率增高 , 由此引起的经济

损失更是无法估量。一种观点认为 SIV 不仅损伤呼

吸系统, 还可能引起机体免疫抑制, 增加了其它病

原的感染几率; 反过来, 一些细菌性病原分泌的蛋

白酶能够促进 SIV HA蛋白的裂解, 这对 SIV感染至

关重要。SIV不仅危害猪群, 还可以传给禽类, 引起

禽类(如火鸡)流感的发生。1979 年流行于欧洲猪群

中的类禽 H1N1 亚型, 随又后由猪传给火鸡, 引起

火鸡呼吸道疾病和产蛋率下降为特征的流感的暴发, 

造成巨大的经济损失[58, 59]。这首次表明 SIV可引起

禽类的感染和流感的发生。研究证实北美火鸡和猪

中都存在抗古典 H1N1SIV抗体, 北美已多次报道古

典 H1N1 SIV 由感染猪传入火鸡并引起火鸡出现临

床症状; 从火鸡分出的古典H1N1SIV在实验条件下

可使猪感染并出现典型的 SI 临床症状[60]。在最近, 

北美报道了猪群中的三源重排 H3N2 和 H1N2 SIV

传播给火鸡和野鸭, 并引起发病[61−64]。当 SIV 反传

给禽类, 特别是野禽可能会加大 SIV 的传播范围, 

同时也增加了禽流感病毒的基因多样性, 促进了流

感病毒在禽体内的进化。 

3  猪流感的人类公共卫生意义 

猪呼吸道上皮细胞表面既有禽流感病毒的受体

唾液酸α-2,3-半乳糖苷(SAα2,3Gal)又有人流感病毒
的受体唾液酸α-2,6-半乳糖苷(SAα2,6Gal), 所以禽
流感病毒和人流感病毒均可感染猪, 因此猪被认为
是人、禽和/或猪流感病毒通过基因重排产生新的亚
型流感病毒的“混合器”。SIV 不仅感染猪, 同时具
有感染人和禽的潜力, 因此 SI在人和动物流感的病
原学、生态学及流行病学中占有举足轻重的地位。

20 世纪每次人流感大流行的前后都有 SI 的发生和
流行。因此, 有人推测猪在历次人流感的流行中充
当新流感毒株向人传播的中介[65]。猪在禽-猪-人的
种间传播链中, 扮演着流感病毒中间宿主及多重宿
主的作用, 猪作为流感病毒的储存宿主, 先前在人
群中流行的流感毒株一直储存在猪体内, 等人群中
该流感病毒消失后 , 该流感毒株又可以由猪传给
人。研究证实, 引起 1957年“亚洲流感”和 1968年
“香港流感”的 H2N2 和 H3N2 毒株都是重组病毒, 

都经过了猪体的基因重排过程[66, 67]。目前, 美洲、
欧洲和亚洲均有 SIV感染人的报道[68]。1976年 1月, 
美国新泽西州的一名士兵死于古典猪 H1N1 病毒引
起的肺炎, 另外, 5 名士兵体内也分离到同样的病
毒。血清学调查显示, 至少 500 人受到了感染[69]。

这一事件首次证实 SIV 在自然条件下可以感染人并
引起严重疾病。1976年 11月, 在威斯康星州南部某
猪场饲养员体内也分离到 H1N1 亚型 SIV[70]。此后

在北美报道了多起古典 H1N1 病毒在自然条件下传
染给人的事件[71], 有些还导致了致死性的后果。调
查显示所有感染者都有与病猪的接触史。另外, 研
究表明流行于欧洲猪群中的类禽 H1N1 病毒也可以
传染给人, 并引起发病[72,73]。1993 年在荷兰[74]两个

不同地方的患病儿童体内分离到 2 株重组 H3N2 亚
型病毒, 遗传性和抗原性分析表明, 与从欧洲猪体
内分离的基因重排 H3N2 病毒关系最密切。由于这
类病毒的编码其内部蛋白的 6 个基因来自于禽流感
病毒, 因此这次事件受到更大关注。研究证实了感
染猪的流感病毒具有感染人的潜力并具有在人身上

复制的能力, 增加了经猪体基因重排后的流感病毒
传播给人的可能性。人们担心, 猪体内产生的含禽
流感基因的重排毒株可能会造成人类之间的传播。 

4  结语 

由于 SIV 给养殖业带来的重大危害以及给人类
健康构成的威胁, 近年来, 国际上对其的研究给予
了高度的重视。我国华南地区水系密布、人口稠密、

规模化猪场和鸡场密集, 其独特的生态、地理、气
候条件, 以及人畜禽频繁接触和交叉感染, 都有利
于流感病毒的生存与变异, 被认为是流感病毒暴发
的“疫源地”。当前, 我国 SIV的流行情况日趋复杂, 
因此应加强对我国 SIV 的监测, 密切注意着流感的
动向 , 加强和完善动物流感与人流感的预测系统 , 
以便及时发现有可能引起流感大流行的病毒。  
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