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人畜共患病的发生与传播, 与土地利用变化及其 

所驱动的野生动物与人类接触增加密切相关 [1~3]. 在 

全球范围内, 新发传染病中相当比例来源于野生动物 

宿主, 其溢出风险受宿主生态特征与人类活动共同影 

响 [1,2]. 随着城市化持续推进, 一部分哺乳动物逐渐适 

应城市环境, 并利用人类活动提供的资源形成稳定种 

群. 这类“城市适应”物种活动范围与人类生活空间高 

度重叠, 与家畜的接触也更为频繁, 因此在多宿主病 

原传播过程中具有重要意义 [4,5]. 既往研究表明, 城市 

适应哺乳动物往往携带较多已知病原体 [5], 但关于其 

病毒多样性、城市生境对病毒暴露的影响, 以及其在 

野生动物-家畜-人类之间的传播关系, 仍缺乏系统性 

的全球评估. 
近期, Wei等人 [6]在Nature Microbiology发表研究, 

在全球尺度上对7种城市适应哺乳动物的病毒多样性 

及其潜在溢出风险进行了全景式解析. 该研究整合了 

来自116个国家的分布与病毒资料, 涵盖162.5万条地 

理记录、18668条病毒记录及14356条病毒序列. 结果 

显示, 这7种宿主共关联286种病毒, 分属24目38科, 其 

中98种曾在人类中有记录, 14种属于世界卫生组织列 

出的优先病原体或潜在“病原体X”(图1). 不同宿主之 

间存在明显差异. 赤狐关联病毒种类较多, 浣熊携带 

的高风险病毒数量相对较高, 且其病毒群落与人类更 

为接近. 这些结果与既往关于城市适应物种病原多样 

性较高的认识一致, 同时也显示出明显的宿主差异 [5]. 
他们进一步比较了城市与自然生境中的病毒阳性 

差异. 城市样点记录到的病毒丰富度较高, 但这一结果 

也与相关研究发表数量密切相关. 相比之下, 不同宿主 

在城市化背景下的病毒阳性率变化呈现出不一致的模 

式: 在人相关病毒方面, 貉在城市生境中的阳性率高于 

自然生境, 而浣熊和野猪则相对较低, 赤狐未见显著差 

异; 对于总病毒, 部分宿主在城市中呈升高趋势, 但统 

计支持有限. 这些结果表明, 城市环境对病毒风险的影 

响并非一致增强, 不同物种的变化方向存在差异. 这种 

差异可能与物种利用城市资源的方式、活动范围以及 

与人类接触频率有关, 但具体机制仍有待进一步研究. 
该研究还从跨物种传播角度, 对病毒在不同宿主 

之间的关系进行了分析. 系统发育结果显示, 部分在 

城市适应哺乳动物中检出的病毒与人源或家畜源毒株 

亲缘关系较近, 提示可能存在跨宿主传播以及人向野 

生动物的回溢 [6,7]. 近年来, 人源病原体向野生动物扩 

散的现象逐渐受到关注, 例如鹿群中的SARS-CoV-2传 

播 [8], 表明回溢在一定条件下可能发生并维持. Wei等 

人的分析进一步表明, 在城市适应物种中, 这一过程可 

能同样存在. 例如, 果子狸中的GII.17诺如病毒与中国 

人源毒株聚为一支, 更倾向于反映人源病毒向野生动 
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物的传播. 病毒共享网络分析进一步显示, 多数共享病 

毒关系与家畜节点相连, 野猪和浣熊与家畜共享的病 

毒较多, 绵羊和牛在网络中的连接度较高 [6]. 这些结果 

提示, 家畜可能在城市适应野生动物与人类之间发挥 

重要连接作用, 这也与“One Health”框架下对跨界面 

传播的认识一致 [3]. 
该研究整合多源数据, 并结合系统发育与网络分 

析, 对不同宿主间的病毒共享关系进行了统一描述. 
这一处理方式使得跨区域、跨宿主的数据可以在同一 

框架下进行比较, 有助于识别不同宿主之间的差异模 

式. 这些分析基于既有资料整合完成, 城市与自然生 

境的划分也采用了相对简化的方式. 因此, 现有结果 

更适合用于概括病毒暴露的总体特征, 并为后续长期 

监测研究提供参考. 
整体来看, 这项研究将分散的数据整合在同一分 

析框架下, 展示了不同宿主在城市环境中的差异, 并 

将家畜纳入传播关系的讨论之中. 这一处理方式使得 

野生动物-家畜-人类之间的联系更加清晰, 也为后续 

研究提供了方向. 如何结合长期监测数据, 对不同宿 

主在城市环境中的传播潜力进行验证, 将是下一步需 

要解决的问题. 
许一菲团队 [9,10]近年来围绕野生动物疫病跨物 

种传播及预警问题开展了系统研究, 在食虫类动物 

及其相关微生物多样性方面积累了较为系统的数据 

基础. 相关工作显示, 部分小型哺乳动物在微生物网 

络中具有较高的连通性, 可能在跨种传播过程中发 

挥重要作用 [10]. 研究将刺猬、鼩鼱这类长期被忽视 

的疫源动物类群带入疫病生态学视野, 提示我们在 

开展疫源疫病研究、构建传染病主动监测体系时 ,  
不仅要关注传统疫源动物, 更需将目光投向这些游 

图 1 城市适应哺乳动物的病毒多样性及其传播关系示意图. 以7种城市适应哺乳动物为对象, 概括其病毒多样性、与人类相 
关病毒及高风险病毒数量, 并示意野生动物、家畜与人之间可能存在的传播联系. 图中同时总结了不同宿主在城市与自然生 
境中的病毒阳性差异 
Figure 1 Viral diversity and transmission relationships in urban-adapted mammals. A schematic summary of viral diversity in seven urban-adapted 
mammals, including the numbers of human-associated viruses and WHO-designated high-risk viruses, together with potential transmission 
relationships among wildlife, domestic animals, and humans. Differences in virus positivity between urban and natural habitats are also indicated  
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离于主流监测视野之外动物类群, 以弥补、消除疫 

病监测的短板、盲区. 在此基础上, 该团队逐步将研 

究范围由特定类群拓展至不同生态类型的哺乳动物 

宿主, 对其病毒多样性及潜在传播关系开展比较分 

析. 本研究将分析对象扩展至城市适应哺乳动物, 并 

通过全球尺度的数据整合, 对城市环境中的人畜共 

患病风险进行了系统评估, 论证城市适应哺乳动物 

是潜藏病毒库, 是疫病预警体系中不可缺失的节点. 
这一研究路径将不同宿主类群纳入统一分析框架 ,  
有助于从整体上理解多宿主体系中的病毒传播模式, 
也为在复杂生态背景下识别潜在高风险疫源动物类 

群提供了基础.   
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