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Abstract: Hantavirus is a mainly rodent-borne pathogen, which can cause hemorrhagic fever with renal syndrome 
(HFRS) and Hantavirus pulmonary syndrome (HPS). Because of its high mortality rate for people, in recent years more 
and more studies about the virus were reported. At the same time, in order to clarify the origin and transmission of the 
virus, research on its host also becomes more and more important. The rodents are abundant in Yunnan province, and 
many of them are the hosts of Hantavirus. In the present study, we mainly elaborate the distribution and evolution about 
the Hantavirus’ hosts in Yunnan province, which had great significance for the prediction and prevention of the Hanta-
virus epidemic. 
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摘  要：汉坦病毒主要是由啮齿类动物传播的病原体，它可以引起肾综合征出血热(HFRS)和汉坦病毒肺综合征

(HPS)，由于其对人的致死率极高，近年来对该病毒的研究也越来越多。与此同时，为了搞清楚该病毒的起源和

传播途径，对其宿主的研究也就显得越来越重要。云南啮齿类动物种类丰富，其中很多都可以携带汉坦病毒，

本综述主要对云南汉坦病毒宿主的相关问题进行阐述，这些都对于预测和预防汉坦病毒的流行有着重要的意义。 

 

关键词：汉坦病毒；啮齿类动物；演化 

1. 引言 

汉坦病毒(hantavirus, HV)归于布尼亚病毒科

(Bunyaviridae)汉坦病毒属(Hantavirus)，是肾综合征出

血热(hemorrhagic fever with renal syndrome, HFRS)和 

汉坦病毒肺综合征(hantavirus puimonary syndrome, 

HPS)的病原体及一些尚无人类疾病报道的病原体[1]。

其中 HFRS 是一种由鼠类传播的自然疫源性疾病，分

布全球的 30 多个国家，主要在欧亚大陆；而 HPS 主

要分布在美洲[2]。由于其死亡率高，汉坦病毒已成为

了一个全球性的公共问题。然而，汉坦病毒的感染和

传播过程是与其宿主是紧密关联的，没有宿主的存

在，它就不能够感染及传播到其它的生物。因此研究
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汉坦病毒宿主已经成为研究汉坦病毒一个主要着手

点。 

在我国，对汉坦病毒宿主的研究也越来越重要。

云南省的动物种类繁多，动物区系、系统复杂，有很

多啮齿类动物，其中鼠类被公认为携带有汉坦病毒[3]。

云南省 1984-1987 年对大理、德宏等 8 地州 28 县对

HFRS 进行调查和研究，结果鼠类、食虫目等动物查

出平均阳性率为 3.67%，在对滇绒鼠、齐氏姬鼠等宿

主中检查出 HFRS 病毒抗原，属国内首次报告，因此

对云南省携带该病毒的鼠类进行研究是极其重要的。 

本文就云南省汉坦病毒宿主综述如下，其中包括

有全球汉坦病毒的相关概况和云南省汉坦病毒宿主

分布、演化等。 

2. 汉坦病毒宿主动物的主要地理分布 

汉坦病毒的宿主动物主要分布在鼠科、棉鼠科和

水鼠平科中。这些宿主动物中鼠科啮齿类动物携带的

汉坦病毒最多，也是最主要的汉坦病毒宿主动物[4]，

主要表现在三种鼠亚科的啮齿类动物中，有鼠亚科、

田鼠亚科和仓鼠亚科[5]。汉坦病毒的分布在一定程度

上是与它们宿主动物的分布密切相关的。汉坦病毒的

宿主动物几乎分布全球，但是各种宿主动物的分布又

是不同的，这就在一定程度上决定了汉坦病毒的地理

分布[6]。 

3. 云南省汉坦病毒宿主 

云南省地处低纬高原，地理位置特殊，地形地貌

复杂，全省气候类型丰富多样，动物种类多，被誉为

“动物王国”。在云南有很多啮齿类动物，其中一部

分就携带有汉坦病毒。据研究，宿主本身的特点和汉

坦病毒有着一定的联系。汉坦病毒的感染可能与宿主

的数量、分布、活动频率、密度高低和敏感性有关[7]；

同时宿主的感染还与其性别[8]、身体接触[9]、年龄大

小[10]有着密不可分的关系。这些在对欧洲平的研究中

有很多报道[11]；还有研究报道汉坦病毒感染宿主是由

宿主动物生存环境决定的[6]，主要包括宿主栖息繁殖

产所、食物以及水文状况。在云南省啮齿类动物生存

环境尤以横断山地区为代表。 

3.1. 横断山地区 

横断山地区是我国特有的高山峡谷地区，与世界

其它的峡谷相比与众不同。早古生代时期，横断山地

区还是浅海区，晚古生代开始发生分异，经泥盆-石炭

纪时期、二叠纪时期、三叠纪时期的演化，在三叠纪

末已基本抬升成陆，随着印度板块的北移，并最终和

亚洲大陆碰撞。随着青藏高原的形成，在强烈的南北

向挤压下，使青藏高原本部的物质向横断山地区蠕散

和滑移，以及它本身的叠覆和深部物质的转化，于是

横断山地区形成了现在的地形地貌[12]。该地区地势由

北而南倾斜，海拔不等，相对高差较大，地区内岭谷

众多，这样的地形因素制约着水分、温度的分配，使

得该地区具有地形多样性和气候多样性的特点。横断

山地区一直被认为是生物多样性最为丰富的地区之

一[13]。横断山地区哺乳动物种类丰富，特有种类和古

老种类比例高。被誉为“第四纪冰期动物的避难所”；

同时特殊的地理条件，使该地区成为“南北动物迁移

和扩散的走廊和通道”[14]。由于横断山地区的特殊的

地形、气候，小型兽类的分布在该地区是不均匀的，

如小型兽类的分布和纬度的高低有着密切的关系[15]。

同时，横断山地区是地球上仅存的的重要的生物多样

性地区之一，是很多动物生活的场所，尤其是啮齿类

动物，很大部分集中分布在该地区，其中还有一些我

国特有种，如高山姬鼠。众多的哺乳区系研究结果表

明，该地区海拔 3000 m 以下的地区保留了较古老的

喜热动物类群，而高海拔地区则侵入了较丰富的北方

科属种喜冷动物，为中国哺乳动物区系组成的缩影，

对这一地区的动物演化历史的研究具有十分重要的

意义。 

3.2. 云南汉坦病毒宿主分布 

汉坦病毒的传播与宿主的分布是分不开的，在云

南省汉坦病毒宿主主要是指鼠类。一方面，汉坦病毒

受宿主的分布的影响，不同分布的宿主可能携带的汉

坦病毒不一样；另一方面，云南省是一个多少数民族

的省份，在这块神奇、美丽的红土地的怀抱中，聚居

着 26 个民族，各民族因所处的自然环境和历史发展

的不同而呈现不同的社会文化形态，生活习俗和传统

独特、奇异。同样，这些少数民族对于鼠类的态度是

不同的，鼠类一般被认为是公害，但是在某些少数民

族却不是这样的。在基诺族地区过节时，生活在竹林

里的鼠类是最好的山珍美味；而在佤族，食鼠和食虫
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是该族饮食习俗。许多边疆民族都有食鼠的习惯，但

他们所食的鼠类主要是山中的松鼠、洞鼠和田鼠。佤

族除了吃这些鼠类动物以外，还食用房前屋后的老

鼠。这些地区居民鼠害的知识很少，也没有消灭鼠害

的行为，可能感染到汉坦病毒的机率会更高一点，那

么这些地区可能成为汉坦病毒疾病爆发的疫源地。因

此了解宿主的分布对于研究汉坦病毒具有重要意义。 

3.2.1. 黄胸鼠和褐家鼠的分布 

黄胸鼠和褐家鼠是城镇和农村居民区汉坦病毒

等主要宿主和传染源。黄胸鼠是我国的主要家栖鼠种

之一，它在云南省温带地区是家栖鼠类的优势种，主

要分布在滇西、滇中、滇南、滇西南等地区。它在数

量分布上形成了越往西、南数量越多，分布区越宽阔

等特点；褐家鼠是云南省自然疫源性疾病的重要宿主

之一，在云南省除西双版纳、瑞丽、贡山及德钦等滇

南、滇西南和滇西北的一些县以外，均有分布，在滇

东高原分布数量最多。它在数量分布上的特点刚好与

黄胸鼠相反，褐家鼠越往西、南数量越少，分布区狭

窄，甚至无分布的状况。 

3.2.2. 绒鼠和姬鼠的分布 

绒鼠和姬鼠是野外农田耕作区汉坦病毒等主要

宿主和传染源。绒鼠属啮齿动物是中国特有属，是田

鼠亚科中的一个特殊的类群，为横断山脉地区的典型

代表。除两种分布于日本外，余下均分布于我国的横

断山脉及其附近地区。绒鼠属中的大绒鼠横断山脉地

区的特有类群及典型代表[16]，栖息于高原山林区，是

中国的特有种，在田鼠亚科中占有特殊的地位，也是

当地的主要鼠害，在云南大绒鼠分布在剑川、鹤庆、

保山等地。姬鼠属为单系类群[17]，是典型的古北界种

类，其种类和数量都很多[18]，多于 20 个姬鼠物种被

发现[19]。而姬鼠属中的齐氏姬鼠是典型的东洋界种

类，在云南主要分布在中甸、丽江、昭通、德钦等横

断山地区以及周围的地带。绒鼠和姬鼠也是很多疾病

传播的主要宿主和传染源[20]。另外，滇绒鼠等其它动

物也可能是汉坦病毒的宿主，滇绒鼠主要分布在昭

通、高黎贡山、贡山、盈江、昆明等地。 

此外还有一些啮齿类动物也可以传播该病毒，如

小白鼠、大足鼠等等，但是其感染率非常小。需要强

调的一点，有些流行病并不是病毒直接寄生在宿主动

物上，很多是有中间媒介的[21]。如在鼠疫的传播中，

缓慢细蚤和印鼠客蚤是黄胸鼠的主要寄生蚤，特新蚤

则寄生在齐氏姬鼠体内，这些蚤类都是当地鼠疫传播

的优势蚤种。在宿主和汉坦病毒之间可能也存在有中

间媒介，这就需要在今后的研究中去发现，同时随着

汉坦病毒、中间媒介和宿主的三者的不断进化，可能

还会发现新的汉坦病毒[22]。 

3.3. 云南汉坦病毒宿主的研究 

汉坦病毒和其宿主属寄生关系，没有宿主，汉坦

病毒是不可能寄生及传播的，因此搞清楚宿主的演化

关系，对于研究宿主动物的进化和汉坦病毒的来源都

有非常重要的意义，同样对于汉坦病毒流行的预防也

是非常有帮助的。 

黄胸鼠和褐家鼠是家鼠属动物中分布最广、数量

最多的两个种，也是汉坦病毒城镇和农村居民区主要

宿主和传染源。一直以来，对于这两个物种的研究以

及与汉坦病毒的关系的研究比较多[23-27]，在云南省也

有相应的报道[28]，因为这两个种作为城市和农村中传

染源，人类对于它们的防治一直都很关注。已有研究

表明：褐家鼠种群遗传多态性及与汉坦病毒分布存在

一定的关系，不同区域汉坦病毒及其褐家鼠 DNA 多

态性均存在一定差异，不同种群尤其是输入性种群对

汉坦病毒流行影响程度不同，初步显示一些特定种群

与特定的基因性别有一定的关联。种群外源基因交流

渗入的可能性较大，进一步证明汉坦病毒随着鼠类种

群迁移输入的可能性极大，但仍有待于选用一些特异

性标记基因多态性进行继续研究[25]。对于褐家鼠不同

脏器中汉坦病毒自然感染的差异研究表明，褐家鼠肺

脏是汉坦病毒侵犯与贮存的主要靶器官，汉坦病毒基

因在该器官中可能更易发生变异。这对进一步了解汉

坦病毒在宿主体内的贮存规律、传播及其在流行病学

上的意义将有所裨益[26]。而对褐家鼠种群特征与汉坦

病毒感染的关联分析的研究中可以看出，汉坦病毒在

褐家鼠中存在平行传播，雄性的侵犯行为促进汉坦病

毒的传播[27]。对云南省的褐家鼠与黄胸鼠中汉坦病毒

的流行病学研究中结果表明，褐家鼠和黄胸鼠在云南

省广泛分布，均携带 SEOV，明确该省广泛存在家鼠

型 HFRS 疫区。分子生物学角度支持除褐家鼠外，黄

胸鼠也携带 SEOV。并且初步通过系统发生分析表明，
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云南省存在 SEOV1、SEOV3 两个亚型，该省是我国

最早报道 HFRS 疫情的省份之一，我国大部分家鼠型

疫源地位于南部地区，并且从地理位置上云南省又与

褐家鼠发源地较近，因此推测云南省在 SEOV 演化规

律中具有重要地位。 

而对于野外的传染源绒鼠和姬鼠的研究则相对

较少，如对姬鼠型肾综合征出血热危险因素的研究表

明，食物保管不善、食用被鼠类粪便污染的食物和住

房位于村边，都是引起该病的危险因素[3]。黑线姬鼠

在传播肾综合征出血热中作用的研究结果表明：黑线

姬鼠是姬鼠型 HFRS 的主要传染源，其血、尿具有传

染性，可通过多种途径传播[9]。但是对于云南省的汉

坦病毒宿主还没有报道，因此研究清楚绒鼠和姬鼠的

生态特征和演化对于预防汉坦病毒的传播具有主要

意义。 

3.3.1. 绒鼠生理生态学和演化关系研究 

作为汉坦病毒宿主的绒鼠的生理生态学的研究

较少。绒鼠是滇西纵古型鼠疫的主要动物宿主，而且

是当地的害鼠。有部分学者对其种群(西南绒鼠，黑腹

绒鼠)年龄进行鉴定[29,30]，也有对黑腹绒鼠日食量的测

定[31]，也有学者研究对滇西部绒鼠的繁殖和动态[32]，

大绒鼠的的饲养和行为的观察研究对大绒鼠[33]，体温

调节和产热特征[34-36]，蒸发失水[37,38]，低温环境的能

量利用[39-41]，体重的季节变化[42]。 

绒鼠类泛指啮齿目仓鼠科田鼠亚科中原属绒鼠

属的小型兽类[43]。国际上大多学者认为，绒鼠属为啮

齿动物鼠科，水田鼠亚科。国内大多学者认为，绒鼠

属属于仓鼠科，田鼠亚科，属名于 1896 年由 Miller

建立[44]，随后 Thomas(1908, 1911)接受了该观点，后

Hinton 又将其提格为独立属——绒鼠属[45]。从此，对

绒鼠属的属级地位再无疑义，并且一直沿用至今[46]。

针对该属有几个亚属，多少个有效种的问题 100 多年

来一直争论不休，总结起来，在属以下分类上主要有

两派：一派认为有 3 个亚属：绒鼠(Eothenomys)亚属，

东方绒鼠(Antelimys)亚属和绒鼠平亚属(Caryormys)，

持该论点的为绝大多数；另一派认为只有前面两个亚

属 。 只 有 Gromov 和 Polyakov(1997) 仍 然 认 为

Eothenomys 和 Antelimys 是独立的属，即 Eothenomys

没有亚属分化；叶晓堤等(2002)[43]的研究也认为不排

除恢复 Antelimys 为独立属的可能性。至于该属的种

类争论更大，命名的种类多达 20 个，但又没有学者

同时承认这 20 个种，大多数人认为有 11 个种[45]。绒

鼠属中的大绒鼠原为黑腹绒鼠的亚种，以其体型较大

和第 3 上臼齿的形态特征，将其提升为独立种[43]。运

用了细胞色素 b 基因研究发现绒鼠种内有变异，与地

理有密切的关系[47]。绒鼠的化石仅在中国第四纪更新

世地层中发现。Young(1935)[48]和郑绍华(1993)[16]先后

在四川万县盐井沟及安徽和县猿人地点发现黑腹绒

鼠的化石。随后邱铸鼎等(1984)[49]对采自云南呈贡三

家村的部分化石进行了研究，初步认为是中华绒鼠和

玉龙绒鼠。郑绍华(1993)[16]指出，云南呈贡三家村的

中华绒鼠和玉龙绒鼠化石是一个复杂的群体，既含有

中华绒鼠的指明亚种 E. c. chinensis，又有康定亚种 E. 

c. tarquinius，但不含玉龙绒鼠。绒鼠属是指命亚属的

代表，黑腹绒鼠出现在距今大约 250 万年的第四纪早

更新世大庙期，一直延续至现代，其祖先类型尚不清

楚；而东方绒鼠亚属的最古老类型，先中华绒鼠出现

于略晚于大庙期的天桥期，现已灭绝，该亚属出现于

天桥期的另一类型 E. c. tarquinius 也延续至今。因此

从进化角度看，郑绍华(1993)认为，指名亚属的历史

略早于东方绒鼠亚属[16]。因此对绒鼠的整个进化及扩

散是较不明确的，仅有化石证据。此外，Hinton(1926)[50]

认为，绒鼠属起源于在头骨和牙齿等形态特征上均与

其很似的 Clethrionomys 属。根据郑绍华(1993)，我国

最早的平属化石中 C. sebaldi 与 E. melanogaster 发现

于更新世大庙期的同一地层；在原苏联境内的平属化

石种也均发现在早更新世地层[16]。因此，仅就目前的

化石资料尚不能判定此二者的起源与扩散。 

3.3.2. 姬鼠生理生态学和演化关系研究 

一直以来，对于姬鼠的生理生态学研究很多，尤

其对欧洲的姬鼠的研究。对于姬鼠的分类、演化方面

的生理生态学研究也有一些报道，在对土耳其的 A. 

iconicus 进行了研究，通过阴茎和阴茎骨来对其进行

分类[51]。1999 年，通过身体和骨骼的生理指标鉴定出

一个新种(A. uralensis pallsa)，同时指出把 A. uralensis 

pallsa从A. sylvaticus划分出的一个重要指标是切齿孔
[52]。2003 年，对欧洲不同纬度地理位置的 A. sylvaticus

的下颌骨形态大小与之前已经报道的亚洲的 A. 

agrarius 和 A. speciosus 比较，得出 A. sylvaticus 的个

体的下颌骨的形态大小是与纬度有关的，同纬度的三
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族群的具有相似的下颌骨形态大小，推测这些与它们

对不同环境的适应以及它们的亲缘地理关系，也有根

据生态位的不同来区分不同的姬鼠类群[53,54]。 

姬鼠属为典型的古北界种类[55]，Zimmermann 从

形态特征和地理分布角度将姬鼠属划分成 3 个亚属，

即田姬鼠亚属(Apodemus)、小林姬鼠亚属(Sylvaemus)、

Alsomys 亚属[56]。但是中国学者一般接受的是 Corbet

的分田姬鼠亚属和小林姬鼠亚属的观点[57]。近年，

Musser 等和 Nowak 提出了划分为田姬鼠亚属、小林

姬鼠亚属、Alsomys 亚属和 Karstomys 亚属共 4 个亚属

的观点[19,58]。后 Musser 等划分成 3 个类群：日本姬鼠

类群和田姬鼠类群、小林姬鼠类群[59]。Serizawa 等将

9 种姬鼠分为 4 个类群[60]。1997 研究表明 A. sylvaticus

扩散与地理分布有重要联系[61]。Maria 等对 9 种姬鼠

研究发现 A. agrarius 和 A. peninsulae 为姐妹种[62]。

Michaux 等 2002 年进一步研究小林姬鼠后提出其一

块为欧洲北部、南部和中部，另一块为北非、而第三

块是意大利和巴尔干半岛，第四块是西西里 [63]。

Bellinvia 2004 年对 20 种姬鼠进行了研究，物种间关

系紧密，呈辐射分布[64]。Michaux 等 2005 年先后进一

步分析了黄喉姬鼠、小林姬鼠和宽齿姬鼠[65]。长期以

来，对高山姬鼠的分类地位一直存在争议。如夏武平

根据齐氏姬鼠和黑线姬鼠在四川和贵州广泛的同域

分布和血清电泳谱系差别很大这两个依据将齐氏姬

鼠作为独立种。而此前大多数学者如 Corbet 一直认为

齐氏姬鼠是黑线姬鼠的亚种。目前，除 Honacki 将齐

氏姬鼠作为黑线姬鼠的亚种外，多数学者已认可了齐

氏姬鼠作为独立种，且现生的近缘种是黑线姬鼠。然

而，刘少英又根据二者阴茎形态无差别，对齐氏姬鼠

作为独立种的论断提出怀疑，这是对传统的分类提出

挑战[55]。李晓晨等通过测定 6 个形态学特征发现齐氏

姬鼠和黑线姬鼠组成一对姐妹群，亲缘关系比其它姬

鼠近[66]。在对姬鼠属表型的研究中，发现齐氏姬鼠和

黑线姬鼠的亲缘关系很近[67]。 

姬鼠属的分化和地质变化是分不开的，如大陆板

块的运动[68]。早在 1989 年，就有对不同地理分布但

关系紧密两物种，A. sylvaticus 和 A. flavicollis 的异染

色质进行分析[69]。在对 A. agrarius 的研究中发现，它

的两个亚种的分化是由于岛屿与陆地分离的结果[70]。

2001 年推测台湾姬鼠受到更新世冰期的影响，移往山

区间的避难所，而在冰期过后各族群再度扩散至各山

区而相互混合的结果[71]。对日本的 A. speciosus 和 A. 

agrarius 的线粒体 DNA 的研究来探究两物种的亲缘

地理关系的报道[72]。2005 年，研究人员 A. sylvaticus

和 A. flavicollis 进行研究，结果揭示两物种在冰期采

用了不同的生存方式，同时还可推测区分欧洲的姬鼠

的一个重要特征是它们的系统地理分化的不同[65]。后

有报道在对地中海北部的岛屿和陆地的 A. sylvaticus

的等位基因多样化研究发现，系统地理分化与自然种

群的基因选择是有关系的[73]。此外还有研究姬鼠间亲

缘地理关系相应报道[74]。姬鼠属的进化历史对于理解

第四纪气候变化对欧洲生物种内遗传多样性的影响

具有重要意义[75]。不论形态学、等位酶、核 rDNA 间

隔区限制性位点、细胞色素 B 基因、还是核基因的研

究都支持姬鼠属包括几支古老谱系[76]。早在 11.5Myr

前，Murine 在欧洲分化出了最早的形式，Progonomus 

cathalai 和 P. hispanicus，前者进化成为相关的

Apodemus，且始终生活在欧洲直至现在[61]。Serizawa

等认为姬鼠属几个类群大约在 8~10 Mya发生分歧的、

亚洲姬鼠有较长的进化历史，其中的黑线姬鼠类群在

7~8 Mya 开始辐射的；而欧洲谱系相对来说较年轻，

在 2~4 Mya 分化的，虽然这些估计还不是很确定、但

至少他们研究的 9 种姬鼠的分歧是在第三纪晚期而不

是在更新世[60]。综上，因此对亚洲地区各种姬鼠种类

的扩散仍然是不明确的，需要进一步研究。夏武平曾

提出中国的横断山地区可能是姬鼠属现代种的发源

地之一[57]，Musser 等赞同此观点[61]。 

3.4. 研究方法 

研究动物演化关系的方法也在不断改进。早以

前，人们通过比较动物的一些宏观的指标来比较亲缘

的远近[43,55]。近几十年，研究手段已经从宏观转入微

观，分子比较技术被应用的越来越多，测定蛋白质可

以比较亲缘的远近[77]。近二十年，种内或种间关系的

研究已经发展到 DNA 水平，主要体现在线粒体水平

和核 DNA 水平[78]。现在物种鉴定的技术在原来的基

础上又有了新的发展，即细胞色素 b 基因序列的比较

从而研究物种间的亲缘关系远近[47,79]。在欧洲，关于

姬鼠属物种间演化的研究较多，姬鼠在欧洲分化为小

林姬鼠、黄喉姬鼠和 A. alpicola。Brigitte (2003)等应
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用细胞色素 b 基因序列来研究小林姬鼠(14 个种)、黄

喉姬鼠(5 个种)和 A.alpicola (4 个种)的亲缘关系，从

而进一步探索这三个亚属之间的演化关系[54]。在我

国，也有比较阴茎骨[80]、染色体[81]、蛋白质多样性[82]

线粒体 DNA[83]来研究绒鼠和姬鼠的系统演化。总之，

综合染色体分带、血清蛋白电泳、毛发亚显微结构等

方面的研究工作，采用线粒体 DNA 分子杂交技术等

分子生物学手段，结合动物形态学、生态学、生理学

等特征及其现代分布和化石资料，综合探讨动物的分

类、系统发育、以及物种起源地及演化等系统分类学

和历史动物地理学问题[43]。另外，病原体的演化与宿

主的演化是相互关联的，在某种程度上表现出协同进

化的关系。横断山地区的啮齿类丰富，很多可能感染

有汉坦病毒，由于不同物种的遗传特性不同，于是对

汉坦病毒的抗性不同，感染汉坦病毒的机率也不相

同。因此研究啮齿类动物间的遗传差异有可能帮助我

们进一步搞清楚汉坦病毒的差异，从而可以发现一些

新的变种，对于汉坦病毒的预防工作是有意义的。 

4. 汉坦病毒宿主对人类的影响 

人类是通过和宿主接触感染汉坦病毒[84]。一般情

况下，主要通过携带病毒的鼠类排泄物如唾液、尿、

粪等通过气溶胶方式传播人群，还有其它途径包括被

感染动物咬[85-87]、皮肤或眼睛的排泄物和食用已经被

污染的水和食物[88]。此外还存在人与人之间的传播
[89-95]。此外，我国还对一些小型啮齿类动物感染汉坦

病毒的情况进行了监测[96-99]。 

总之，汉坦病毒已经成为世界的一个公共问题。

弄清其宿主动物的分布以及感染途径是控制汉坦病

毒传播的重要方法。尤其在中国，因为中国的幅员辽

阔，地势、气候各异，动物种类繁多等条件的存在，

对于其宿主的研究对于预防和预测汉坦病毒的流行

具有非常重要的意义。 
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