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[摘 要] 基于第323期“双清论坛”,本文在介绍虫媒病领域的研究背景下,从媒介生物学、虫媒

病毒学和病毒—虫媒—宿主互作三个方面梳理了我国在医学、动物及植物虫媒病毒领域的研究进

展,涉及病毒感染媒介的分子机制、虫媒病毒的免疫互作机制、病毒跨界传播机制以及虫媒病健康

绿色防控的新方法,凝练出该领域亟需解决的关键科学问题,提出我国未来5~10年虫媒病领域的

发展目标。
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虫媒病是一种通过节肢动物媒介(简称“虫媒”)
传播的疾病,根据宿主不同可分为医学、动物及植物

虫媒病。常见的医学、动物疾病的媒介有蚊、蜱、螨、
虱和蚤等,常见的植食性虫媒包括飞虱、叶蝉、粉虱、
蓟马、粉蚧等。近年来,随着贸易全球化以及“一带

一路”建设的不断深入,虫媒病输入及流行的风险不

断加剧。全球虫媒病毒引起的人类疾病占全部人类

传染病的
 

17%
 

以上,使全球
 

80%
 

的人口处于被感

染的风险,严重威胁了公共卫生安全。与此同时,约
 

80%
 

的植物病毒依赖虫媒进行传播,每年造成高达

600亿美元的农业生产损失[1]。因此,虫媒病事关

人类健康、动物和粮食安全生产与国家生物安全,已
成为国际高度关注的重要科学领域。

虫媒病原的传播过程是指虫媒通过取食从感染

宿主获得病原并将其传播给健康宿主的过程。虫媒

本身通常能耐受病原,而受到感染的宿主(人、动物

或植物)却引起疾病或病害。基于虫媒病的传播、感

康乐 中国科学院特聘研究员,著名生态

基因组学 家,中 国 科 学 院 院 士、美 国 国 家

科学院等七个国家和 国 际 组 织 的 外 籍 院

士。现任中国 科 学 院 北 京 生 命 科 学 院 院

长、河北 大 学 校 长。国 家“973”项 目 首 席

科学家和基金委创新团队学术带头人,担

任国际 生 物 科 学 联 合 会(IUBS)副 主 席。
先后获得国家自然科学奖三等奖、二等奖,中国科学院杰出

成就奖,何梁何利生命科学与技术进步奖,“谈家桢生命科学

奖”成就奖和国际化学生态学会西弗斯坦—西蒙尼奖等。

于振良 研究员,曾任国家自然科学基金

委员会生命科学部农 业 环 境 与 园 艺 科 学

处处长兼园艺学与植 物 营 养 学 科 项 目 主

任,面向农业重大病虫害绿色防控国家重

大需求,组织了“农 业 病 虫 害 绿 色 防 控 基

础的前沿科学问题”和“虫媒病 毒 感 染 传

播及跨界免疫适应机制”两个双清论坛。

染及流行暴发特点,探索虫媒病跨界传播并致病的

分子机制,发掘病原致害或调控宿主抗病性的关键
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分子靶标,开发有效的预警和防控策略是虫媒病领

域的核心研究内容。围绕虫媒病的核心科学和现实

问题,国家自然科学基金委员会生命科学部、医学科

学部和计划与政策局联合于2022年11月15日至

17日召开了主题为“虫媒病毒感染传播及跨界免疫

适应机制”的第323期双清论坛,来自国内23所高

校和科研院所的35名专家学者应邀参加了本次论

坛。与会专家深入研讨了医学、动物及植物虫媒病

的感染、传播、免疫等机制,探讨宿主与虫媒之间的

互作关系及虫媒传播病原的自然规律,从“全健康”
角度整体审视虫媒传染病的科学问题、共性关键技

术和防控策略,研讨今后5~10年的重点资助方向,
提出具有前瞻性的建议。

1 虫媒病领域的研究背景

虫媒病依据病原感染的宿主类别,可分为医学、
动物、植物虫媒病。其中医学和动物病原通过虫媒

吸血进行传播,主要涉及蚊、蜱、蠓、蚤等,引发多种

人和动物的烈性传染病。蚊科生物(蚊虫)是最主要

的医学病媒,分布极为广泛,除南极洲外,各大洲皆

有分布。全世界已记录的蚊虫共41属,约3
  

500
种,我国已知蚊类为18属近400种[2,

 

3]。近20年

来,多种新发再发蚊媒病原,包括疟原虫、登革病毒、
寨卡病毒、基孔肯亚病毒、西尼罗病毒等,在全球流

行并导致每年数十亿人感染和数十万人死亡。仅以

登革病毒为例,全球大约有25~30亿人生活在登革

病毒流行地区,每年约3.9亿人被登革病毒感染或

重复感染[4]。蜱虫可传播高致病性出血热病毒,如
裂谷热病毒(Rift

 

valley
 

fever
 

virus,
 

RVFV)和发热

伴血 小 板 减 少 综 合 征 病 毒 (Severe
 

fever
 

with
 

thrombocytopenia
 

syndrome
 

virus,
 

SFTSV),其导

致的烈性传染病长期以来受到世界卫生组织重点关

注,被列为需要优先研究的传染病,其中发热伴血小

板减少综合征的死亡率高达30%[5]。吸血蠓虫是

兽医或医学上的重要病媒,其传播的致害最严重的

病毒为呼肠孤病毒科环状属病毒和布尼亚病毒科的

正布尼亚病毒属病毒,包括蓝舌病毒、鹿流行性出血

热病毒、阿卡斑病毒等[6]。这些蠓传病毒引起的动

物疾病每年导致数百万头家畜动物发病甚至死亡,
给畜牧养殖业造成了巨大的经济损失。

植物虫媒病原主要以取食植物汁液的昆虫为媒

介进行传播。目前已报道的植物病毒约1
  

100种,其
中80%的植物病毒依赖飞虱、粉虱、叶蝉、蚜虫等刺

吸式口器的昆虫进行传播[7]。植物虫媒病危害各种

粮食和经济作物。仅在中国,2004年以来由灰飞虱

传播病毒导致的水稻条纹叶枯病和水稻黑条矮缩

病,在稻麦轮作区累计发生面积超过2.3亿亩,江苏

发病面积高达2
  

400万亩①。烟粉虱传播的番茄黄

化 曲 叶 病 毒 (Tomato
 

yellow
 

leaf
 

curl
 

virus,

TYLCV)和西花蓟马传播的番茄斑萎病毒(Tomato
 

spotted
 

wilt
 

virus,TSWV)在我国重要经济作物大

规模爆发流行[8]。柑橘黄龙病是一种细菌病害,由
柑橘木虱传播,是虫媒细菌病的典型代表,被视为全

球柑橘产业头号杀手,在北美地区给柑橘产业带来

致命打击。自柑橘黄龙病传入我国以来,已在很多

柑橘产区频频爆发,被列入我国一类农作物病虫

害[9]。蚜虫传播的柑橘衰退病毒、李痘病毒亦对经

济作物产业构成严重威胁。
目前多数虫媒病缺乏安全有效的疫苗、药物、植

物抗性基因,也尚未形成能阻断虫媒病原传播的有

效策略,对新发、突发虫媒病只能在爆发后采取被动

控制措施。防控手段主要是化学杀虫,但化学杀虫

剂的广泛应用造成了严重的环境污染,同时诱发虫

媒的抗药性,额外增加了防控难度。因此,寻找虫媒

病的绿色可持续防控策略是医学、动物及植物虫媒

病领域均需面对的重要科学和现实问题,也是国际

上本领域基础研究的热点。

2 我国虫媒病毒领域的研究现状

2.1 媒介生物学

媒介生物学即以媒介生物为对象,研究其传播

相关病原的机理、条件,以及对应控制措施的学科。
开展媒介生物学的研究是保障人民健康、实现“健康

中国2030”目标的需要,同时也是保障我国粮食及

经济作物安全的战略需求。其中,阐明病毒感染媒

介的分子机制,尤其是病毒与其细胞受体的识别机

制,对于阻止病毒传播和抗病毒感染的药物的研发

具有重要意义,但目前多数虫媒病毒的受体及感染

机制均不明确。
在医学及动物虫媒病的媒介生物学方面,我国

科学家取得了一系列研究进展。军事科学院军事医

学研究院曹务春研究员团队与中国科学院北京生命

科学研究院赵方庆研究员团队[10]解析了6大蜱种

的基因组图谱及其传播疾病相关的基因功能,阐明

了其群体遗传结构及携带病原体的分布特征。中国

① http://www.agroinfo.com.cn/news_detail_8252.html
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疾病预防控制中心传染病预防控制所刘起勇研究员

团队[11,
 

12]首次创建了一套“媒介生物可持续控制”
策略和技术体系,发现了气候变化驱动我国高海拔

代表地区西藏拉萨尖音库蚊复合组种群的稳定建

立,西尼罗热发病风险增加[13];气候变化可调节媒

介伊蚊种群密度进而影响登革热发病[1416]。军事科

学院军事医学研究院赵彤言研究员团队[1720]确定了

我国西尼罗病毒、西方马脑炎病毒、寨卡病的潜在传

播媒介,证明了白纹伊蚊和埃及伊蚊能够经卵传递

寨卡病毒,而且发现第一个生殖营养周期就存在经

卵传递。清华大学程功教授团队[21]发现一种埃及

伊蚊肠道中定殖的粘质沙雷氏菌可降解蚊虫肠道黏

蛋白层,提高蚊虫通过吸血过程获取病毒的易感性。
中国科学院分子植物科学卓越创新中心王四宝研究

员团队[22]从我国主要疟疾媒介中华按蚊肠道内发

现了具有天然抗疟活性的共生细菌解脲沙雷氏菌菌

株Su_YN1,并揭示了该共生菌通过分泌抗疟蛋白

脂肪酶AmLip杀灭疟原虫的分子机制。此外,王四

宝团队发现蚊子的肠道菌群能促进病原真菌的杀蚊

作用[23],并提出利用跨界RNAi提高生防真菌杀虫

效力的新方法[24]。中山大学郑小英教授、吴忠道教

授 和 奚 志 勇 教 授 团 队[25] 运 用 沃 尔 巴 克 氏 体

(Wolbachia)结合昆虫不育技术(IIT/SIT),在中国

广州2个相对隔离的试验现场中基本清除登革蚊媒

白纹伊蚊种群,证明IIT/SIT是一种高效、绿色环保

的媒介蚊虫控制工具,给蚊虫防控、降低蚊媒传染病

提供崭新的思路。
我国科学家在植物虫媒病的媒介生物学研究也

较为系统和深入。中国农业科学院蔬菜花卉研究所

张友军研究员团队[26]在解析蔬菜病毒病重要虫媒

烟粉虱的基因组基础上,发现烟粉虱中存在植物源

的水平转移基因BtPMaT1,揭示了其解毒植物毒素

从而导致烟粉虱广泛寄主适应性的分子机制;阐明

了烟粉虱对烟碱类杀虫剂抗药性的分子机制[27,
 

28];
发现Q型烟粉虱比B型烟粉虱具有更强的获毒、持
毒以及传毒能力,前者替代后者直接导致了烟粉虱

传播的番茄黄化曲叶病在我国的暴发流行[29]。浙

江大学张传溪教授、中国科学技术大学吴清发教授、
中国科学院动物研究所崔峰研究员团队分别解析了

水稻病毒病重要虫媒褐飞虱、白背飞虱和灰飞虱的

基因组,为研究三大飞虱传毒的分子机制奠定了坚

实的基础[3032]。中国科学院微生物研究所方荣祥院

士和 张 莉 莉 研 究 员 团 队 以 水 稻 条 纹 病 毒(Rice
 

Stripe
 

Virus,
 

RSV)和虫媒灰飞虱为研究对象,揭示

了卵黄原蛋白Vg介导的RSV卵传机制[33,
 

34]。北

京大学李毅教授团队[35]发现水稻矮缩病毒(Rice
 

dwarf
 

virus,
 

RDV)外壳蛋白P2具有膜融合功能,
并通过膜融合介导RDV进入黑尾叶蝉细胞内完成

侵染。福建农林大学魏太云教授与北京大学李毅教

授团队[36]发现黑尾叶蝉体内共生菌外膜蛋白通过

与RDV外壳蛋白P2相互作用介导病毒进入雌虫

卵母细胞完成垂直传播。魏太云团队[37]还发现电

光叶蝉精子头部的硫酸乙酰肝素糖蛋白水稻瘤矮病

毒(Rice
 

gall
 

dwarf
 

virus,
 

RGDV)外壳蛋白P8存在

特异性互作,介导了病毒的父本传播。中国农业科

学院植物保护研究所王锡锋研究员团队[38]发现灰

飞虱的Sugar
 

Transporter
 

6是
 

RSV
 

入侵中肠上皮

细胞的重要辅助因子。崔峰团队揭示Importin
 

α2
是RSV感染唾液腺的重要受体[39],外泌体是RSV
突破唾液腺屏障实现水平传播的主要途径[40]。浙

江大学刘树生教授团队鉴定到两个烟粉虱蛋白
 

BtAMN
 

和
 

BtCUBN,并形成受体复合体介导双生

病毒突破烟粉虱中肠肠壁屏障[41]。

2.2 虫媒病毒学

虫媒病毒学是以媒介节肢动物传播的病毒为对

象,研究虫媒病毒的类型、组成、结构、增殖、遗传、进
化、分布等生命活动的各个方面,以及虫媒病毒与其

媒介和宿主的相互关系等。许多虫媒病毒在历史上

造成人类的严重疾病,如黄热病曾经肆虐人类几个

世纪之久。近年来,新发突发虫媒病毒病频发,严重

威胁人民健康,造成社会恐慌和经济损失。为了寻

找攻克虫媒病毒病的方法,我们需要对虫媒病毒进

行深入研究。
我国学者在医学、动物虫媒病毒学领域取得了

一系列进展。中国疾病预防控制中心病毒病所梁国

栋研究员领导的研究团队[42]在我国采集的多种吸

血媒介昆虫中分离鉴定出30余种虫媒病毒并研究

了病毒与人畜动物感染的关系。曹务春团队[43]对

我国31个蜱种开展调查,发现蜱携带724种RNA
病毒,并揭示了其独有的进化特征,为践行变“被动

防控”为“主动防御”迈出坚实的一步。首都医科大

学安静教授团队[44]利用乳鼠动物模型,首次揭示寨

卡病毒能够感染下丘脑,引起下丘脑—垂体—甲状

腺轴功能紊乱,后者可能是先天或婴幼儿感染寨卡

病毒后生长发育迟缓的重要原因之一;此外,安静团

队[45,
 

46]深入研究了寨卡病毒在宿主生殖器官的感

染和致病特征。程功团队[47]揭示寨卡病毒在 NS1
蛋白及Capsid蛋白的两个适应性突变促进病毒在
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宿主及蚊虫中感染能力增强;此外,发现寨卡感染者

的病毒尿症可导致蚊虫在孵化过程中感染病毒,从
而缩短了病毒的传播周期[48],以上研究揭示了寨卡

病毒在自然界大规模暴发流行的原因。此外,程功

团队[49]发现了黄病毒(登革病毒和乙脑病毒)的非

结构蛋白NS1可抑制蚊子中肠免疫反应,帮助蚊虫

获取病毒的免疫学机制。军事科学院军事医学研究

院刘玮研究员团队[50]首次揭示精氨酸代谢异常与

SFTSV感染所致血小板减少及T细胞免疫抑制的

关联,阐明肠道共生菌阿克曼菌代谢产物骆驼蓬碱

通过调控宿主胆汁酸代谢抑制SFTSV感染导致的

全身性炎性免疫应答的分子机制[51],发现地平类药

物抗SFTSV效果并解析其通过钙离子通道抑制病

毒入侵和基因组复制的作用机制[52],研究为布尼亚

病毒的临床救治提供了新靶标新策略。军事科学

院军事医学研究院秦成峰研究员团队[53]利用胎鼠

模型证实寨卡病毒可靶向感染神经前体细胞引起

其分化异常,进而导致小头畸形等严重出生缺陷疾

病;在此基础上,结合反向遗传学和生物信息学等

交叉学科技术研究发现,寨卡病毒prM蛋白S139N
单个氨基酸位点突变即可显著增强寨卡病毒的神经

毒力从而诱发小头畸形[54]。华中农业大学曹胜波

教 授 团 队[55] 发 现 了 JNK1 为 日 本 脑 炎 病 毒

(Japanese
 

encephalitis
 

virus,
 

JEV)诱导神经炎症反

应的关键开关,为JEV等病毒性脑炎的治疗提供了

新的分子靶标;揭示了寨卡病毒通过引起胎盘细胞

发生GSDME介导的焦亡导致胎儿发育异常的新机

制[56]。首都医科大学吴燕团队[57]解析了裂谷热病

毒(RVFV)和SFTSV在入侵宿主过程中起关键作

用的囊膜蛋白 Gn的高分辨率结构,对于从分子水

平阐明病原感染机制具有重要意义。并基于单细胞

抗体筛选技术获得了靶向RVFV
 

Gn的具有保护效

果的中和抗体[58]。
 

在植物虫媒病毒研究方面,宁波大学陈剑平院

士团队[59]揭示了水稻病毒抑制广谱抗病毒生长素

转录因子 OsARF17的作用机制;阐明了茉莉酸与

油菜素甾醇途径互作对水稻病毒侵染的影响[60]。
李毅团队在RSV侵染宿主水稻的分子机制取得了

一系列结果:病毒侵染诱导水稻抗病毒RNAi信号

通路的核心蛋白AGO18表达,通过与AGO1竞争

性结合miR168和miR528,释放其靶基因AGO1和

抗坏血酸氧化酶基因AO,AGO1蛋白通过结合病

毒siRNA介导抗病毒免疫[61];AO蛋白通过调节植

物体内的氧化还原稳态,促进活性氧的积累,增强水

稻的抗病毒免疫[62];JAMYB作为响应JA信号通路

的转录因子参与水稻AGO18的转录调控[63]。中国

农业科学院植物保护研究所周雪平教授团队[64]首

次发现双生病毒额外编码多个具备特殊定位和功能

的小蛋白,更新了科学界对“双生病毒编码4—8个

蛋白”的传统认知;阐明了双生病毒编码的毒力蛋白

βC1促进病毒毒力并逃逸寄主植物防御反应的机

制[65]。中国科学院动物研究所张晓明研究员团

队[66]发 现 芜 菁 花 叶 病 毒 (Turnip
 

mosaic
 

virus,
 

TuMV)劫持 RNA解旋酶 RH6/8/12形成病毒无

膜细胞器V-body,揭示了无膜细胞器参与植物病毒

互作新机制;发现lncRNA
 

SABC1抑制水杨酸抗病

毒信 号 通 路 促 进 植 物 生 长,而 TuMV 侵 染 后

SABC1积累下调从而促进对病毒的抗性,解析了植

物生长与抗性平衡调控的新机制[67]。浙江大学王

晓伟教授团队[68]明确了 TYLCV可以在烟粉虱体

内复制并且复制主要发生在唾液腺,终止了学术界

对该病毒是否能在媒介昆虫体内复制的争议,并且

证明JAK/STAT通路可以抑制TYLCV在烟粉虱

体内的积累[69]。崔峰团队[70]发现RSV进入灰飞虱

的细胞核激发了中肠细胞的抗病毒凋亡反应,抑制

病毒大量复制,而在细胞质中激活JNK信号通路促

进病毒复制[71];RSV在从媒介到宿主的传播过程

中,基因组3'末端出现了序列延伸的变异现象,且该

末端延伸不利于病毒在虫媒中的复制[72]。魏太云

团队[73]揭示了RGDV诱导电光叶蝉细胞的自噬反

应,抑制了溶酶体对病毒的降解,促进了病毒在虫媒

体内的持久侵染和高效增殖;南方水稻黑条矮缩病

毒在白背飞虱体内触发线粒体自噬,促进病毒在虫

媒体内的持久侵染和传播[74]。南京农业大学陶小

荣教授团队[75]发现RSV编码的糖蛋白NSvc2作为

病毒的“辅助因子”帮助病毒成功进入灰飞虱中肠细

胞。西南大学柑桔研究所王雪峰研究员团队[76,77]解

析了柑橘黄龙病菌效应蛋白促进柑橘自噬、与柑橘

抗坏血酸过氧化物酶互作抑制寄主ROS活性的机

制,利用转基因和基因编辑技术创制了5份潜在的

抗病柑橘种质。

2.3 病毒—虫媒—宿主互作

病毒—虫媒—宿主三元互作是虫媒病研究的核

心和难点。以往虫媒病毒病研究往往侧重病毒和宿

主、病毒和虫媒的互作,但是深入理解病毒在虫媒和

宿主间“病毒—虫媒—宿主”三元互作的病毒传播机

制,是虫媒病害防控的核心节点。该研究方向是虫

媒病毒研究领域的一个弱点,导致目前在病毒病防
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治实践上缺乏有效抓手。近年来,随着组学研究的

飞速发展,以及微观生物学技术和理念对宏观生物

学的快速渗透与交叉,“病毒—虫媒—宿主”三元互

作机制研究取得了诸多重要进展。
以医学、动物虫媒病领域的蚊媒病原为例,程功

团队[78]首次提出基于补铁的抗登革热传播阻断策

略。此外,程功团队[79]研究发现,黄病毒(寨卡病毒

和登革病毒)感染可提高人体皮肤中特定细菌的比

例,增加苯乙酮的释放量,从而协助蚊虫高效率定位

感染者,叮咬并取食带有病毒的血液,促进病毒在

“宿主—蚊虫”之间高效传播。蚊蜱等媒介除传播病

原体之外,体内还携带有共生菌。复旦大学王敬文

教授团队[80,
 

81]在虫媒—共生菌—病原体三者互作

机制的研究中,发现共生菌通过参与虫媒的营养代

谢,影响其传播病原体的能力。其团队解析了按蚊

的肠道菌,通过参与氨基酸代谢和葡萄糖代谢,影响

蚊虫中肠的酸碱度和屏障作用,从而影响疟原虫定

植的机制。蜱虫共生菌通过参与氨基酸代谢,促进

神经递质5-HT(5-羟色胺)的合成,从而促进蜱虫吸

血的机制,并发现通过调控共生菌的代谢通路抑制

5-HT合成,可降低蜱虫吸血,从而降低蜱虫传播病

原体的能力[82]。
在植物虫媒病领域,陈剑平院士团队[83]发现不

同类型的RNA病毒侵染水稻后通过操纵茉莉酸激

素通路,协同促进病毒侵染与其媒介昆虫的取食行

为,从而更有利于病毒的传播。刘树生团队[84,
 

85]揭

示了不同种双生病毒调控寄主植物茉莉酸防御反应

进而提高媒介昆虫的适合度,为最终促进自身的传

播扩散营造有利条件的全新分子机制。中国科学院

微生物研究所叶健研究员团队[86]在双生病毒与烟

粉虱互惠共生方面,发现多种病毒靶向植物 MYC
转录因子调控的茉莉酸抗虫途径,实现与媒介昆虫

互惠共生;阐明虫媒病毒抑制非媒介昆虫而促进入

侵危害机制[87];揭示了光调控三元互作的分子机

制[88]。中国科学院动物研究所孙玉诚和戈峰研究

员团队[89]阐明了病毒操纵媒介昆虫寄主选择行为

的神经机制,发现TYLCV能够激发媒介昆虫烟粉

虱免疫炎症信号,从而增强了带毒烟粉虱对健康植

物的趋向,有利于病毒的传播和扩散。

3 虫媒病领域的关键科学问题与资助重点

3.1 发展目标

与会专家一致认为,未来5~10年应从国家战

略层面整体布局媒介生物学和虫媒病原学研究,凝

聚分布在微生物学、植物保护学、病原生物学、昆虫

学等不同领域的科研人员,在“虫媒病原感染”“虫媒

病原传播”“病原—虫媒—动植物宿主三者互作”“媒
介生物的生理生化”“媒介防控与新技术应用研究”

 

5个方向集中攻关,在我国建立首个虫媒病原全链

条研究的共享平台和联合体,助力实现我国媒介生

物学研究的跨越式发展。提出中国媒介生物传病防

控2035发展战略,为世界虫媒病害的研究提供新思

路,形成国际优势与特色。

3.2 媒介生物学的关键科学问题

媒介生物学作为研究媒介生物与病原之间互动

的学科,面临着众多科学问题。其中,虫媒种群生态

适应性及种群结构分析是媒介生物学的首要科学问

题。虫媒是病原传播的关键,对其生态适应性及种

群结构的了解可以帮助我们预测虫媒的季节性分布

和数量波动,预测虫媒病毒疫情的可能发展趋势,进
而合理地安排疾病预防和控制的资源,为后续有针

对性的部署防控预警机制提供必要的现实依据。虫

媒发育和种群增长调控机制的探究则为我们预测虫

媒病毒传播的时间窗口和种群密度波动至关重要。
此外,进一步探究虫媒取食的生理和分子机制,以及

虫媒化学感受体系的分子网络和调控机制,为制定

精确、有效防治措施奠定了必要根基。深入了解微

生物组调控虫媒生理、代谢、免疫以及行为所采取的

作用机理,则可以为未来的虫媒病毒防治提供分子

基础以及潜在作用靶点。针对蚊虫抗药性的发生及

演化规律,了解其形成与演化规律,致力于缓解当前

严重的蚊虫耐药性问题。而研发新型具有驱避和引

诱作用的药剂则为更有效的绿色虫媒病毒防控提供

策略性方案。驱避剂可以用于避免蚊虫叮咬人类,
从而减少病毒传播的机会。引诱剂则可以诱导蚊虫

进入特定区域,便于采取控制措施。此外,压制虫媒

种群的新型防控技术(如辐照、生防微生物、激素类

似物、基因驱动等)的研发也至关重要。这些新型防

控技术具有目标明确、效果持久等特点,能够减少化

学杀虫剂的施放,减轻自然环境的负担,实现更加精

确的虫媒控制,从而提高病害防治的效率和质量。
建议资助重点如下:

(1)
 

虫媒种群生态适应性及种群结构研究;
(2)

 

虫媒发育和种群增长调控机制;
(3)

 

虫媒的吸血/取食行为的调控机制;
(4)

 

虫 媒 化 学 感 受 体 系 的 分 子 网 络 及 调 控

机制;
(5)

 

微生物组调控虫媒的生理、代谢、免疫及行
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为的作用机理;
(6)

 

蚊虫抗药性的发生及演化规律研究;
(7)

 

新型驱避剂或引诱剂的研发;
(8)

 

压制虫媒种群的新型防控技术(辐照、生防

微生物、激素类似物、基因驱动等)的研发。

3.3 虫媒病原学的关键科学问题

虫媒病原学是研究虫媒病原与宿主之间相互作

用和传播机制的重要学科。在该领域中,存在一系

列关键的科学问题需要深入研究。首先,了解我国

虫媒病原自然界的分布,鉴定新的虫媒病原并预警

潜在的流行趋势,可为虫媒病原的防控提供重要信

息,包括确定疫区和传播路径,及时了解新疾病和新

威胁,这些研究和措施可以帮助我们加强疫情监测

和预警,有效减少虫媒病的发生和传播风险,是虫媒

病毒学研究中的首要议题。其次,探究虫媒病原在

宿主和媒介之间传播模式和途径,了解虫媒病原的

侵染循环规律,并探究虫媒垂直传播以及水平传播

的机制机理,有助于我们更深入的解析病原传播链

的关键环节,干预和控制疾病的传播。研究虫媒病

原在跨界传播过程中的变异和进化规律也是至关重

要的,对于预测和应对新兴疾病以及破解病原体抗

药性等问题具有实际意义。研究病原体侵染宿主的

分子机制以及虫媒病原感染宿主导致重症的分子机

制也是虫媒病毒学重要的议题。了解这些机制可以

为研发针对疾病的有效治疗和预防策略提供指导。
此外,研究宿主/虫媒对抗病原感染的免疫机制以及

病原体逃逸宿主/虫媒免疫系统的应对机制,便于我

们揭示宿主与虫媒对病原体的博弈关系,为后续疫

苗的研发以及免疫干预提供理论支撑。现有致病致

灾的病毒包含了大量分节段的RNA病毒,由于其

基因组的复杂度较高,急需研发病毒的反向遗传学

平台及相关虫媒细胞系,用于探索关键的致害蛋白

和药物靶标鉴定。此外,研发下一代虫媒病原疫苗

和新型疫苗分子设计,是虫媒病学研究的又一个关

键方向,这些创新性研究将推动虫媒疾病的预防和

控制。建议资助重点如下:
(1)

 

虫媒病原自然界分布、新虫媒病原鉴定及

潜在流行预警;
(2)

 

虫媒病原的侵染循环规律;
(3)

 

虫媒病原在跨界传播过程中的变异和进化

规律;
(4)

 

虫媒垂直和水平传播病原的机制研究;
(5)

 

病 原 侵 染 宿 主 及 导 致 重 症 的 分 子 机 制

研究;
(6)

 

宿主/虫媒对病原感染的免疫抗性和耐受

机制,以及病原逃逸宿 主/虫 媒 免 疫 系 统 的 应 对

机制;
(7)

 

重要虫媒病原的反向遗传学平台及虫媒细

胞系的研发;
(8)

 

虫媒病原药物靶标的发掘及新型疫苗的分

子设计。

3.4 病原—虫媒—宿主等多元互作的关键科学

问题

  虫媒病原在长期进化过程中操纵宿主生理、代
谢等过程的机制,以及其对虫媒和天敌行为的影响,
是病原—虫媒—宿主等多元互作中一个重要且富有

挑战性的问题。病原在侵染虫媒和宿主的过程中面

临着与免疫系统的博弈以及众多效应因子的互作,
因此研究虫媒和宿主之间的小RNA、唾液蛋白等效

应因子,以及重要元素如Fe2+和维生素如何调控虫

媒病原的跨界侵染与传播,对于解析虫媒病原的致

害机制来说尤为关键。此外,外界条件对病原—虫

媒—动/植物宿主三元互作具有广泛和复杂的影响。
这些因素包括但不限于气候、地形、土壤、温度、湿
度、光照、营养等生态因子,以及农药、抗生素和化学

物质等化学因子。例如气候是影响三元互作重要生

态因素之一,气候变化可能会导致传播病原体的媒

介种群数量减少或增多,种群分布区域变化,病原体

的适应性和侵染能力变化等,进而影响病原—虫

媒—宿主三元互作。因此,深入研究外界条件对虫

媒病原传播的影响,既可以提高预测虫媒病原疫情

的准确性,也可以为虫媒疫病的防治提供科学依据

和指导。微生物组对病原—虫媒—宿主三元互作的

调控也是一个研究的热点。微生物组多指寄居在虫

媒和宿主身体内的微生物群落,包括细菌、真菌、病
毒等,这些微生物与虫媒、宿主之间形成复杂的相互

作用网络,对病原的感染和传播过程起着关键的调

节作用。借助大数据分析,构建微生物组和病原微

生物的数据库以及预警平台,对于发展新的疾病防

控策略和生物农药,以及维持生态平衡具有重要意

义。建议资助重点如下:
(1)

 

病原操纵宿主的生理、代谢等过程影响虫

媒或天敌的行为研究;
 

(2)
 

虫媒和宿主小RNA、唾液蛋白、Fe2+、维生

素等重要因子调控虫媒病原的跨界侵染与传播

研究;
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(3)
 

外界条件调控病原—虫媒—宿主三元互作

并导致虫媒病暴发流行的研究;
(4)

 

微生物组对病原感染和传播的作用机制及

开发利用微生物组防控虫媒病研究;
(5)

 

虫媒和动植物宿主携带病原及其它微生物

的大数据分析,建立病原微生物的数据库和预警

平台。
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Abstract Based
 

on
 

the
 

323rd
 

Shuangqing
 

Forum,
 

we
 

review
 

the
 

research
 

progress
 

on
 

arboviruses
 

for
 

medicine,
 

animals
 

and
 

plants
 

in
 

China,
 

including
 

vector
 

biology,
 

arbovirology,
 

and
 

virus-vector-host
 

interaction.
 

This
 

review
 

discusses
 

the
 

mechanisms
 

of
 

viral
 

infection,
 

immune
 

interaction
 

and
 

cross-
kingdom

 

transmission,
 

and
 

new
 

healthy
 

and
 

green
 

methods
 

for
 

prevention
 

and
 

control
 

of
 

vector-borne
 

diseases.
 

The
 

key
 

scientific
 

questions
 

in
 

the
 

area
 

of
 

vector-borne
 

diseases
 

and
 

developmental
 

objectives
 

in
 

the
 

next
 

5-10
 

years
 

are
 

summarized
 

and
 

brought
 

forward.
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biology;arbovirology;virus-vector-host
 

interaction
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