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摘  要 

为调查乌鲁木齐周边湿地迁徙候鸟常见病毒携带状况，于2021~2025年的春、秋季采集候鸟粪便样本，

采用PCR及RT-PCR方法检测圆环病毒、冠状病毒、禽流感病毒、新城疫病毒及禽戊型肝炎病毒，并分析

阳性率、年度动态及季节分布特征。结果显示：共采集样品2705份，检出阳性样品272份，总阳性率为

10.06% (272/2705)。共检出圆环病毒、冠状病毒、禽流感病毒及禽戊型肝炎病毒4种病原，新城疫病

毒未检出。其中，圆环病毒与冠状病毒为主要检出类型，阳性率分别为4.70%和3.51%，占全部阳性样

品的81.62%；禽流感病毒与禽戊型肝炎病毒阳性率分别为1.00%和0.85%。年度间总阳性率在

9.41%~10.43%之间波动，各病毒的年度及季节检出率差异均无统计学意义(P > 0.05)。但在同一季节

内，四种病毒检出率差异有统计学意义(春季：χ2 = 73.12，P < 0.01；秋季：χ2 = 47.50，P < 0.01)，圆

环病毒阳性率高于冠状病毒和禽流感病毒，差异均有统计学意义(P < 0.05)。研究结果初步揭示了乌鲁木

齐周边湿地迁徙候鸟常见病毒携带特征，可为该区域禽类疫病防控提供参考。 
 
关键词 

乌鲁木齐周边湿地，迁徙候鸟，病毒监测，圆环病毒，冠状病毒 
 

 

Investigation of Common Viruses Carriage in  
Migratory Birds at Wetlands around 
Urumqi, 2021~2025 
Yi Shi1,2,3, Yurong Wei2,3, Jie Wei2,3, Shukui Miao2,3, Jian Ding1, Xiaoyun Mi2,3*,  
Nana Dang4, Houjun Guo1,2,3 

 

 

*通讯作者。 

https://www.hanspub.org/journal/acrpvm
https://doi.org/10.12677/acrpvm.2026.153007
https://doi.org/10.12677/acrpvm.2026.153007
https://www.hanspub.org/


石依 等 
 

 

DOI: 10.12677/acrpvm.2026.153007 50 亚洲兽医病例研究 
 

1College of Veterinary Medicine, Xinjiang Agricultural University, Urumqi Xinjiang 
2Institute of Veterinary Medicine, Xinjiang Academy of Animal Sciences (Clinical Veterinary Medicine Research 
Center, Xinjiang Academy of Animal Sciences), Urumqi Xinjiang 
3Xinjiang Key Laboratory of Animal Disease Research, Urumqi Xinjiang 
4Animal Husbandry and Veterinary Station of Hejing County, Hejing Xinjiang 
 
Received: June 5, 2026; accepted: July 9, 2026; published: July 17, 2026 

 
 

 
Abstract 
To investigate the prevalence of common viruses in migratory birds inhabiting wetlands around 
Urumqi, fecal samples were collected during spring and autumn from 2021 to 2025. Polymerase 
chain reaction (PCR) and reverse transcription PCR (RT-PCR) were employed to detect circovirus, 
coronavirus, avian influenza virus (AIV), Newcastle disease virus (NDV), and avian hepatitis E virus 
(aHEV), and the positive rates, annual dynamics, and seasonal distribution characteristics were an-
alyzed. A total of 2,705 samples were collected, of which 272 tested positive for at least one virus, 
yielding an overall positive rate of 10.06% (272/2,705). Four pathogens, including circovirus, coro-
navirus, AIV, and aHEV, were detected, whereas NDV was not identified in any sample. Circovirus 
and coronavirus were the predominant pathogens, with positive rates of 4.70% and 3.51%, respec-
tively, accounting for 81.62% of all positive samples. The positive rates of AIV and aHEV were 1.00% 
and 0.85%, respectively. The annual overall positive rate fluctuated within a narrow range of 
9.41%~10.43%, and no statistically significant differences were observed in the annual or seasonal 
positive rates of individual viruses (P > 0.05). However, within each season, the detection rates of 
the four viruses differed significantly (spring: χ2 = 73.12, P < 0.01; autumn: χ2 = 47.50, P < 0.01). The 
positive rate of circovirus was higher than that of coronavirus and avian influenza virus, and these 
differences were statistically significant (P < 0.05). These findings preliminarily characterize the 
viral prevalence patterns in migratory birds in wetlands around Urumqi, providing reference data 
for the prevention and control of avian diseases in this region. 
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1. 引言 

候鸟的跨洲际迁徙行为使其成为病毒跨区域扩散的重要载体。野生水禽，尤其是雁形目鸟类，被认为

是甲型流感病毒(Avian Influenza Virus, AIV)的自然宿主之一[1]。在迁徙过程中，病毒可通过粪便等途径排

入环境，增加了与家禽接触并发生交叉感染的可能性[2]。除 AIV 外，冠状病毒(Avian Coronavirus) [3]-[5]、
新城疫病毒(Newcastle Disease Virus, NDV) [6]-[8]及圆环病毒[9] [10]等在候鸟中也有检出报道，这些病毒的

传播可能对养殖业造成经济损失，部分病原还存在一定的公共卫生风险。因此，在候鸟迁徙沿线的中途停

歇湿地开展病毒监测，可为掌握该区域病原分布特征、开展疫病传播风险评估提供数据支撑。 
新疆地处中亚迁徙通道与东亚–澳大利西亚迁徙通道的交汇地带[11]，境内分布有多个重要湿地[12] 

[13]。乌鲁木齐周边湿地位于候鸟迁徙通道沿线，是候鸟中途停歇区域之一，但目前针对该区域迁徙候鸟
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病毒携带状况的研究仍较为有限。本研究于 2021~2025 年在乌鲁木齐周边湿地采集候鸟粪便样本，并采

用 PCR 方法检测禽流感病毒、新城疫病毒、冠状病毒、圆环病毒及禽戊型肝炎病毒，分析阳性率、年度

变化及季节分布特征，以期了解该区域迁徙候鸟病毒携带状况，为禽类疫病防控提供参考依据。 

2. 材料与方法 

2.1. 材料 

2.1.1. 样品来源 
本研究于 2021~2025 年候鸟迁徙季，在新疆乌鲁木齐周边湿地开展样品采集。采样时间集中于每年春

季(3~5 月)和秋季(9~11 月)迁徙高峰期，且均选择清晨进行，以减少高温与紫外线对病毒核酸的降解作用。 

2.1.2. 主要试剂和仪器 
主要试剂包括用于病毒核酸提取的 TIANamp Virus DNA/RNA Kit (天根生化科技有限公司)、用于反

转录的 Transcriptor High Fidelity cDNA Synthesis Kit (罗氏诊断产品(上海)有限公司)、用于 PCR 扩增的 2 
× Taq PCR MasterMix II (天根生化科技有限公司)等；主要仪器设备包括高速冷冻离心机(赛默飞世尔科技

(中国)有限公司)、样品震荡破碎仪(凯杰生物工程(深圳)有限公司)等。 

2.2. 方法 

2.2.1. 样品采集 
采用非惊扰方式，于候鸟停歇后的周边区域选取新鲜粪便样品。以无菌棉签挑取或蘸取粪便中层(避

开被阳光照射过的表层)，装入无菌冻存管，每管 2~3 g。单样单管，一次性耗材避免交叉污染。样品采集

后立即置于干冰保温箱低温封存，全程低温转运至实验室。 

2.2.2. 样品预处理 
称取 0.4 g 粪便样品至 1.5 mL 无菌离心管，加入 3 粒无菌玻璃珠(或钢珠)及 1 mL 1 × PBS 缓冲液，

置预冷样品震荡破碎仪中，以 50 Hz 研磨 4 min，重复 3 次。随后将样品放入−80℃冰箱冷冻 15 min，再

置于冰上解冻，反复冻融 3 次。冻融结束后，于 4℃、1 2000 r/min 条件下离心 10 min，吸取上清至新的

无菌离心管，用于后续核酸提取。 

2.2.3. 病毒核酸提取与反转录 

Table 1. Reverse transcription system using random hexamer primers 
表 1. 随机六聚体引物反转录体系 

反应组分 所用体积/μL 

病毒基因组 RNA 11 

Random Hexamer Primers (Roche) 2 

5×Transcriptor Reverse Transcriptase Reaction Buffer (Roche) 4 

Protector RNase Inhibitor (Roche) 0.5 

dNTPs (Roche) 2 

Transcriptor Reverse Transcriptase (Roche) 0.5 

Total 20 

 
按照 TIANamp Virus DNA/RNA Kit 说明书提取病毒 DNA/RNA。DNA 产物于−20℃保存，用于后续
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PCR 检测；RNA 分别以随机六聚体引物和 oligo(dT)18 引物进行反转录，反转录体系见表 1、表 2。随机

六聚体引物反转录条件为 25℃ 10 min、55℃ 30 min、85℃ 5 min；oligo(dT)18引物反转录条件为 55℃ 30 
min、85℃ 5 min。反转录产物等体积混匀后于−20℃保存备用。 

 
Table 2. Reverse transcription system using oligo(dT)18 primers 
表 2. oligo(dT)18反转录体系 

反应组分 所用体积/μL 

病毒基因组 RNA 12 

oligo(dT)18 (Roche) 1 

5×Transcriptor Reverse Transcriptase Reaction Buffer (Roche) 4 

Protector RNase Inhibitor (Roche) 0.5 

dNTPs (Roche) 2 

Transcriptor Reverse Transcriptase (Roche) 0.5 

Total 20 

2.2.4. PCR 检测 
根据各病毒保守区序列设计特异性引物，引物信息见表 3。引物由上海生工生物技术有限公司合成，

经 PAGE 纯化后，用 RNase Free ddH2O 溶解配制成 10 μM 工作液，−20℃分装保存。 
PCR 反应体系均为 20 μL：2 × Taq PCR MasterMix II 10 μL、10 μM 上下游引物各 0.5 μL、模板 2 μL，

加 ddH2O 补齐至 20 μL。圆环病毒以提取的 DNA 为模板，其余病毒以反转录 cDNA 为模板。各病毒扩增

条件如下： 
圆环病毒：94℃预变性 5 min；94℃ 45 s、55℃ 45 s、72℃ 45 s，30 个循环；72℃终延伸 10 min。

AIV：94℃预变性 5 min；94℃ 45 s、52℃ 45 s、72℃ 45 s，35 个循环；72℃终延伸 10 min。NDV：94℃预

变性 5 min；94℃ 45 s、55℃ 30 s、72℃ 45 s，30 个循环；72℃终延伸 10 min。冠状病毒(巢式 PCR)：首轮

94℃ 5 min，94℃ 30 s、48℃ 30 s、72℃ 50 s，30 个循环；次轮 94℃ 5 min，94℃ 30 s、50℃ 30 s、74℃ 45 
s，35 个循环。戊肝病毒(巢式 PCR)：首轮 94℃ 5 min，94℃ 30 s、50℃ 30 s、74℃ 45 s，35 个循环；次轮

95℃ 5 min，94℃ 30 s、50℃ 30 s、74℃ 45 s，35 个循环。PCR 产物经 1.5%琼脂糖凝胶电泳检测。 
 

Table 3. Primer information 
表 3. 引物信息 

检测目标 引物 引物序列(5’→3’) 片段大小/bp 

冠状病毒 

RdRp-1F GGKTGGGAYTAYCCKAARTG 
810 

RdRp-1R TGYTGTSWRCARAAYTCRRTG 

RdRp-2F GGTTGGGACTATCCTAAGTGTGA 
440 

RdRp-2R CCATCATCAGATAGAATCATCAT 

戊肝病毒 

HEV-1F GAGCTTGTGAAGGGCGTTGAGG 
359 

HEV-1R ACCCAAGATCAACGGCGCTC 

HEV-2F CGGCAAGTCGTCGTCTGTTGACCAT 
221 

HEV-2R CCCCCAGCATAACAACATCGCGC 
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续表 

新城疫病毒 
NDV F ATGGGCYCCAGAYCTTCTAC 

535 
NDV R CTGCCACTGCTAGTTGTGATAATCC 

圆环病毒 
Cap-U TTGAAAGGTTTTCAGCCTGGC 

317 
Cap-D AGGAGACGAAGGACACGCCTC 

禽流感病毒 
M-U TTCTAACCGAGGTCGAAAC 

229 
M-L AAGCGTCTACGCTGCAGTCC 

3. 结果 

3.1. 样品采集情况 

2021~2025 年期间于乌鲁木齐周边湿地共采集样本 2,705 份。其中，2021 年采集 487 份，2022 年采

集 0 份，2023 年采集 712 份，2024 年采集 825 份，2025 年采集 681 份。 

3.2. PCR/RT-PCR 检测结果 

 
Figure 1. Selected PCR/RT-PCR electrophoresis results of positive samples. M. DL2000 DNA Marker: A. Circovirus; B. 
Avian influenza virus; C. Coronavirus; D. Avian hepatitis E virus 
图 1. 部分 PCR/RT-PCR 检测电泳图，M. DL2000 DNA Marker：A. 圆环病毒；B. 禽流感病毒；C. 冠状病毒；D. 禽
戊型肝炎病毒 

 
各病毒 PCR/RT-PCR 扩增产物经 1.5%琼脂糖凝胶电泳检测。以 DL2000 DNA Marker 为分子量参照，圆
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环病毒 Cap 基因扩增片段约 317 bp，AIV M 基因约 229 bp，冠状病毒 RdRp 基因约 440 bp，禽戊型肝炎病

毒约 221 bp，均与预期片段大小相符。NDV 所有样品均未检出特异性条带。部分阳性样品电泳结果见图 1。 

3.3. 不同年份各病毒检出情况 

 
Figure 2. Detection of various viruses in different years 
图 2. 不同年份各病毒检出情况 

 

 
Figure 3. Annual positive rates of various viruses 
图 3. 各病毒年度阳性率变化趋势 

https://doi.org/10.12677/acrpvm.2026.153007


石依 等 
 

 

DOI: 10.12677/acrpvm.2026.153007 55 亚洲兽医病例研究 
 

2021~2025 年共检测样品 2705 份，检出病毒阳性样品 272 份，总阳性率为 10.06%。其中，2022 年

由于未开展采样工作，无检测数据；其余年份阳性率分别为：2021 年 10.06% (49/487)、2023 年 9.41% 
(67/712)、2024年 10.30% (85/825)及 2025年 10.43% (71/681)，结果见图 2。年度间总阳性率在 9.41%~10.43%
之间波动，差异无统计学意义(𝜒𝜒2 = 0.4871, P > 0.05)。 

各病毒年度检出结果见图 3，圆环病毒阳性率为 4.52% ~ 4.85% (𝜒𝜒2 = 0.07661, P > 0.05)，冠状病毒为

2.91% ~ 3.96% (χ2 = 0.6132, P > 0.05)，禽流感病毒为 0.44%~1.33% (χ2 = 4.206, P > 0.05)，禽戊型肝炎病毒

为 0.62%~1.17% (χ2 = 1.353, P > 0.05)，4 种病毒年度间检出率均无统计学差异。 

3.4. 不同季节病毒检出情况 

样品采集集中于春季(3~5 月)和秋季(9~11 月)。其中，春季共采集样品 1488 份，阳性率为 10.69% 
(159/1488)；秋季共采集样品 1217 份，阳性率为 9.29% (113/1217)。从数值上看，春季总阳性率高于秋季，

二者差异无统计学意义(P > 0.05)。 
从各病毒季节分布来看，圆环病毒春季检出率为 4.97% (74/1488)，秋季为 4.35% (53/1217)；冠状病

毒春季检出率为 3.83% (57/1488)，秋季为 3.12% (38/1217)；AIV 春季检出率为 1.21% (18/1488)，秋季为

0.74% (9/1217)；禽戊型肝炎病毒春季检出率为 0.67% (10/1488)，秋季为 1.07% (13/1217)，见图 4。各病

毒季节间差异均无统计学意义(P > 0.05)。此外，新城疫病毒在春、秋季均未检出。 
 

 
Figure 4. Seasonal distribution of various viruses 
图 4. 各病毒季节分布情况 

3.5. 候鸟携带常见病毒总体分布特征 

本次共检测样品 2705 份，NDV 未检出，圆环病毒、冠状病毒、AIV 及禽戊型肝炎病毒均有检出。

圆环病毒检出率 4.70% (127/2705)，显著高于冠状病毒(3.51%, 95/2705) (Fisher 精确检验，P < 0.05)，二者

合计占阳性样品总数的 81.62%。AIV (1.00%, 27/2705)和禽戊型肝炎病毒(0.85%, 23/2705)检出率均显著低
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于圆环病毒(P < 0.01)。4 种病毒在阳性样品中的构成比差异极显著(χ2 = 73.12, P < 0.01)，具体构成见图 5。 
感染类型统计结果显示，259 份阳性样品为单一病毒感染(95.22%)，13 份阳性样品为圆环病毒与 AIV

混合感染(4.78%)，未见其他病毒组合及三种以上感染。 
 

 
Figure 5. Composition of various viruses in positive samples 
图 5. 阳性样品中各病毒构成 

4. 讨论 

多项研究证实[14]-[17]，候鸟是多种禽类病毒的自然宿主与跨区域传播载体。本研究 2021~2025 年在

乌鲁木齐周边湿地的监测数据进一步显示，该区域迁徙候鸟携带的常见病毒以圆环病毒和冠状病毒为主，

且圆环病毒检出率高于冠状病毒(P < 0.05)。圆环病毒检出率相对较高，这可能与其无囊膜结构[18]、环境

抵抗力强的生物学特性相关，其核酸在粪便中可保持完整，因而更易被 PCR 方法检出。冠状病毒的检出

率(3.51%)则低于澳大利亚(15.3%) [19]及波兰(4.2%) [20]等地区的野鸟监测数据。这种差异可能与采样地

点、采样时间及样本类型等因素相关；同时，不同研究区域候鸟物种构成的差异也可能影响检出结果。 
监测期间圆环病毒检出水平相对平稳(P > 0.05)，提示该病毒在该区域候鸟群体中维持相对稳定的携

带水平。乌鲁木齐周边湿地附近分布有水禽养殖场，野鸟与家禽的接触存在病毒从野生种群向家养种群

传播的风险。因此，候鸟群体中圆环病毒的携带情况，可为养殖场生物安全防控提供参考依据。 
与圆环病毒不同，AIV 在本研究中的检出水平较低，总检出率为 1.00%，低于部分东部沿海地区的

报道[21] [22]。这种区域差异可能与不同地理区域的生态环境有关：东部沿海地区候鸟停歇密度高，AIV
在野鸟–家禽–环境间的循环更为活跃，而新疆地区气候干燥、紫外线较强，可能抑制 RNA 病毒在环境

中的稳定性，导致粪便样本中 AIV 核酸检出率偏低。此外，本研究采样集中于粪便，该方法学局限性亦

可能是低检出率的影响因素之一。从年度变化来看，AIV 检出水平无明显波动(P > 0.05)。鉴于该区域位

于中亚与东亚–澳大利西亚迁徙通道交汇区，持续监测 AIV 在当地的动态变化仍具有流行病学意义。 
禽戊型肝炎病毒在本次研究中的总检出率为 0.85%，同样处于较低水平，年度检出水平无显著变化

(P > 0.05)。此外，该病毒秋季检出率(1.07%)高于春季(0.67%)，可能原因包括：不同病毒在候鸟体内的潜

伏期和排毒持续时间存在差异，或与其经粪–口途径传播的特性有关[23]。 
NDV 在所有样品中均未检出，该结果可能受方法学和流行病学因素共同影响。从方法学来看，新城

疫病毒具有呼吸道嗜性，现有研究表明气管或口咽拭子的检测敏感性通常高于泄殖腔或粪便样本，呼吸
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道组织中的病毒载量往往高于肠道组织[24]。本研究仅采用粪便样品，病毒 RNA 含量可能较少，且 NDV
作为 RNA 病毒，粪便在野外环境中易受 RNA 酶降解，从而影响检出率。此外，不同基因型 NDV 的序

列变异可能导致引物匹配度下降。从流行病学来看，野鸟作为 NDV 的天然宿主，其携带的毒株以低致病

性的 Class I 及 Class Ⅱ基因Ⅰ、Ⅱ型为主[25]，感染后无明显临床症状[26]，病毒难以大量随粪便排出。后

续研究若增加咽肛拭子采样，并采用宏基因组测序方法，可能会提高病毒检出率。 
在混合感染方面，本研究检出 13 份圆环病毒与禽流感病毒混合感染样品，混合感染率为 4.78%，处

于较低水平。两种病毒核酸在同一份粪便样品中同时检出，仅提示其在该区域候鸟中同时存在，是否代

表同一宿主同时感染了这两种病毒，尚待病毒分离培养结果加以验证。 
从区域生态与防控角度而言，乌鲁木齐地处中亚迁徙通道与东亚–澳大利西亚迁徙通道交汇地带，

周边湿地是候鸟洲际迁徙的停歇节点。本研究数据可为乌鲁木齐周边湿地禽类疫病风险评估提供参考。

圆环病毒和冠状病毒的高检出率表明，应关注周边水禽养殖场内野鸟与家禽之间接触所带来的病毒溢出

风险。禽流感病毒当前处于低水平携带状态，但鉴于 AIV 在野鸟中的流行具有周期性波动特征，持续监

测仍有必要。本研究存在以下局限：一是 2022 年未采集样品，导致年度监测数据不连续；二是样品采集

未记录物种信息，无法分析不同鸟类类群的病毒携带差异；三是基于粪便 PCR 的检测结果仅能反映病毒

核酸存在，不能区分活病毒与核酸残留，也无法确定感染状态；四是混合感染样品数量较少，难以进行

统计学分析。未来研究可结合宿主物种鉴定、病毒分离培养及血清学检测，以更全面地揭示该区域候鸟

病毒携带特征。 

5. 结论 

本研究于 2021~2025 年在乌鲁木齐周边湿地开展迁徙候鸟病毒监测，结果表明该区域候鸟以圆环病

毒、冠状病毒为优势携带病原，禽流感病毒与禽戊型肝炎病毒呈低水平携带，新城疫病毒未检出。病毒

总体阳性率年度间较为平稳(P > 0.05)，春秋季检出水平相近。本研究结果可为当地禽类疫病防控及迁徙

候鸟病毒流行病学研究提供参考依据。 
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