
2025 2025May年5月 CHINESEJOURNALOF VIROLOGY

病 毒 报学 No.3Vol.41第41卷 第3期

MPXV的流行动态、遗传演化分支及其公共卫生安全挑战
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摘要：猴痘（Monkeypox，Mpox）是由猴痘病毒（Mpoxvirus,MPXV)感染引起的一种以发热、皮疹和淋巴结肿大为特
征的病毒性人兽共患病，近3年内两次被WHO认定为“全球关注的突发公共卫生事件”，分别由MPXV进化亚支I
b和Ib毒株谱系引起，并在世界范围内暴发流行，其中MPXV进化亚支Ⅱb毒株曾在我国输人性感染和本土隐秘

性传播，波及全国至少25个省市区，目前MPXV进化亚支Ib毒株也输人我国，并造成密切接触感染形成二代病

例，这对我国公共卫生安全构成了巨大的威胁和挑战。该文通过对MPXV的流行动态以及不同遗传进化亚支毒株

和生物学特性的介绍，探讨其从动物到人类适应后在人际间共流行的趋势和危害，为Mpox防控和公共卫生风险应

对提供依据。
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猴痘病毒（Monkeypoxvirus，MPXV)属于痘病

毒科正痘病毒属，与天花病毒同属。1958年在丹麦
哥本哈根的实验猴群中发生了非致命性的痘样疾

病，而发现了MPXV，并被命名为“猴痘”

（Monkeypox，Mpox）。1970年人们发现类似天花的
感染持续发生在非洲乡村地区的人群中，这导致人

类猴痘(humanMpox）被确定为一种不同于天花的

疾病。在2022年全球疫情中，WHO为避免对人类

猴痘的污名化而将其简称为"Mpox")。O

自2022年后，WHO分别在2022年7月23日和

2024年8月14日3年内连续两次宣布Mpox构成

“国际关注的突发公共卫生事件”（Publichealth

emergency of international concern，PHEIC),这是
WHO宣布人类疫情史上仅有的一次。其中在首次

PHEIC疫情中，确认流行的是MPXV进化支Ⅱb毒

株谱系，主要在男男性接触的人际间传播，已波及

127个国家地区，造成11.77万例病例，263例死
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亡[2]。在第二次PHEIC疫情中，自2024年1月-11
月，新一波Mpox疫情已报告在24个国家造成5.76

万例病例和1198例死亡，现仍在非洲15个国家暴发

流行，其中刚果民主共和国（DRC）、布隆迪和乌干

达是受危害最严重的国家。同时发现这波新疫情主
要是MPXV进化支I毒株由动物传播到人适应后，

主要在中非和东非地区人际间流行，确认是MPXV

进化支Ib毒株谱系，并已在非洲之外的瑞典、泰

国、印度、德国、英国、美国、加拿大、比利时、法国、巴

基斯坦、阿曼和中国等12个国家报告了其首例输人

性MPXV分支Ib毒株病例,其中英国、德国和中国

的输人病例导致出现接触性二代续发病例[2.3]。由
于非洲的这波Mpox新疫情源自动物MPXV进化支

I即Ia毒株传播到人，适应后形成一种新变种

MPXV进化支Ib毒株谱系；而且，该毒株谱系的病

例数在短时间内激增，并与以往主要通过性接触传

播的MPXV不同，还可通过直接接触等多种方式传

播[2.4];此外,该毒株谱系病毒具有传播快、致病性强
和死亡率高，主要危害儿童和妇女等人群，这些疫情

特征和态势又给Mpox的防控带来了巨大的挑战，
一旦跨洲际外溢到非洲以外的更多其他国家，这将

导致MPXV进化支Ib和IⅡb毒株谱系在全球人群

中共流行的疫情，并会给世界造成更大的危害和威

胁2.4.5]。该文通过MPXV的发现、流行史以及遗传
演化不同进化支毒株和生物学特性的介绍，探讨其

从动物到人类适应后在人际间共流行的趋势和危

害，为从动物源防控和公共卫生风险应对提供依据。
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1 Mpox流行史与动态

1.1 Mpox流行的重要节点与事件

1958年，MPXV首次在丹麦食蟹猴中发现；

1962年，宾夕法尼亚大学实验室猴子中再次暴发

MPXV感染；1964年，在荷兰的鹿特丹（Rotterdam）

动物园的南美巨食蚁兽（SouthAmericanGiant
Anteaters）中发现MPXV；1970年，在中非地区

DRC的9月龄男婴中发现首例人猴痘(Mpox)病例；
2000年，在DRC实施了综合疾病监测与响应计划；

2003年，美国首次报告非洲以外的Mpox疫情暴发；

2017年，在尼日利亚暴发了最大的Mp0x疫情；2018

年，在非疫区国家出现Mpox病例，如以色列、英国

和新加坡等国家；2019年，JYNNEOS成为第一个用
于预防Mpox的疫苗被注册；2021年，WHO对全球

127个实验室的正痘病毒的检测能力进行了调查；

2022年5月，Mpox首次在多国暴发，WHO并于7月

23日宣布Mpox首次构成PHEIC”，且于2023年5
月10日解除了PHEIC状态[2.4.5]；2024年8月14日，
WHO再次宣布Mpox构成“PHEIC”，11月22日评
估仍满足“PHEIC"标准到现在（图1)2)
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图1MPXV不同分支毒株人兽共患性传播动态

Figure 1 Zoonotic transmission dynamics of MPXV strains from different subclades

1.2 非洲疫区国家的暴发流行

非洲的西非和中非两个区域都是Mpox的主要

流行区，然而在2022年疫情暴发之前，在非洲以外

仅发现了少数病例,而且这些病例均与疫区国家的

输人有关[2]。1970年在中非地区的DRC,发现一名
类似天花症状的婴儿患有Mpox，表现为发烧，头

痛，体表皮肤布满脓液水泡。之后,Mpox主要在
DRC、喀麦隆、科特迪瓦、利比里亚、尼日利亚和塞

拉利昂6个非洲国家流行，1970年代共报告了48例
Mpox确诊和疑似病例,其中报告的大多数病例发
生在DRC(6.71，病例从1970-1979年的38例上升到
1990-1999年的511例，是受危害最严重的国家[5]。

在20世纪70年代至80年代期间，DRC确诊和
疑似Mpox的病例数增加了9倍，另外还在其他4个

非洲国家共发现14例新增病例。整个20世纪90年

代，病例持续上升。在2000-2009年间，其中3个非
洲国家记载了Mpox病例。然而，在2010-2019年期
间，有7个非洲国家（喀麦隆、中非共和国、DRC、利

比里亚、尼日利亚、塞拉利昂和刚果共和国)报告了

病例[6)。尽管Mpox的病死率（case fatalityratio，

CFR)有所上升，但仍主要在刚果盆地的DRC流行，

每年报告发生1000多例[1.2]。自2003年以来多个国
家都记载了Mpox病例，其中尼日利亚在2017年暴

发了最大规模的疫情8]。在2017年之前，尼日利亚
最近的一例人类Mpox病例记载于1978年，而到
2017年11月中旬，该国发生了一次重大的MPXV

进化支Ⅱ病毒疫情，在14个州发现了42例确诊

Mpox病例和146例疑似病例[9]。在2022年1月至
2023年1月期间，13个西非和中非地区流行国家报

告了1205例Mpox病例，是2022全球Mpox疫情流
行的一个组成部分[10]

1.3 2003年在非疫区美国的暴发

2003年，来自加纳的宠物与本土的草原土拨鼠

在美国感染了47人，导致了非洲以外的第一次

Mpox暴发[10]。鉴于大多数受影响的个体在接触宠
物草原土拔鼠后患病，人们认为当地的草原土拔鼠

与西非加纳进口的巨颊囊鼠关在同一笼子里是疫情

暴发的主要来源[8]。这次疫情影响了美国的伊利诺
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伊州、印第安纳州、堪萨斯州、密苏里州和威斯康星

州，导致47名患者，其中37人确诊为MPXV感染病

例。除了少数病例外，这次疫情的症状一般都较轻

微，并且没有死亡或人际间持续传播的情况。通过

遗传分析，确定该病毒株为MPXV进化支Ⅱ。在美

国暴发的病例中，很大一部分是成年人，而非洲的

Mpox疫情对儿童的影响很大。继2003年在美国暴

发后，Mpox作为一个严重的公共卫生问题才引起
了国际关注(川

1.4 2022全球人际间的疫情暴发

一场国际性的MPXV进化支IⅡ毒株流行始于

2022年，并继续传播到许多以前从未报告过Mpox
暴发的非洲以外国家。2022年5月7日英国首先向

WHO通报了1例人感染Mpox病例[5]。5月13日，
英国再次报告了与之前病例无关联的同一家庭的2

例Mpox病例。5月16日，英国又报告4例男性

Mpox病例,并确定均为同性恋、双性恋等有男男性
行为者。5月18日西班牙、葡萄牙和加拿大分别报
告了7例、14例和13例MPXV感染病例。次日意大

利、瑞典和比利时分别确认了其首例Mpox病例，第
三日澳大利亚宣布了2例病例，溯源均为最近从欧

洲旅行的返回者。这些首批Mpox病例由德国、法

国和荷兰分别在5月20日确认，次日也被瑞士和以

色列分别确认。自2022年1月1日来，WHO美洲、

非洲、欧洲、东地中海和西太平洋五个区域的42个

成员国均向WHO报告了Mpox病例，这表明Mpox
以男男性行为相关方式传播开始导致全球疫情

暴发[12]
大量病例追踪溯源认为，来自非洲疫区的人最

初被感染了这种病毒，然后传播到北美和欧洲。而

且流行病学调查发现,2022全球疫情中的大多数病

例都是在性健康或其他医疗保健的卫生机构中记载

的，而且其以前的旅行记录主要是前往欧洲、北美或

其他疫区地区的国家[12]。虽然该疫情并没有造成
很高的死亡人数，但WHO专家评估认为在全球范

围内已构成了中等风险，为此WHO总干事在国际

卫生条例（2005）突发事件委员会会议后，于2022年

7月23日宣布，多国的Mpox疫情构成了PHEIC[13]。
这次Mpox疫情非常规在全球范围暴发，从

2022年1月1日至2023年8月31日，世界所有六个

区域的114个国家或地区向WHO报告了累计共8.
96万例确诊病例，160例死亡。其中全球报告累计

病例数最多的10个国家，分别为美国、巴西、西班
牙、法国、哥伦比亚、墨西哥、秘鲁、英国、德国和加拿

大，这些国家的病例总数占全球报告的82.9%，其中

美洲、欧洲地区占了病例总数的95.70%[5]。然而，
WHO在2023年5月10日宣布解除“PHEIC"后，虽

然2022全球疫情得到有效控制，病例数也大大减

少，但一些非洲、亚洲国家仍有反弹之势，报告发生

了本土人际间的续发病例和隐秘传播，其中我国

Mpox病例数急剧升，数月新增病例2355例（大陆
1913、台湾340、香港84）（自2023年6月后），首次路

身排名全球第十的国家，对我国猴痘防控提出新的

要求和挑战[1.14]。

1.5 2024新变异毒株的疫情暴发

随着全球MPXV进化支ⅡI毒株Mpox疫情的减

少，中非地区的进化支I毒株的感染却一直在增加，

特别是在偏远的森林地带，被认为是动物Mpox的

外溢传染，并在家庭内发生继发性人际间传播15]。
据报告，DRC的Mpox病例每年逐步增加，2023年
达创纪录的1.46万例，这表明人与人之间的传播正

在增加16]。此外，也发现了一系列与性接触有关的
MPXV感染，同时新的Mpox病例已继续在DRC以

前未受危害的几个地区出现，其基因组测序证实出

现了进化支I的不同谱系毒株即Ib的流行[17.81]。
在地理分布上，之前在DRC的26个省中,其中

11个被确认为Mpox的疫区，然而近年来Mpox病例

总数和报告的省份都有所增加，在2023年11月达
到22个省，而且Mpox病例数出现了已知激增的最
高峰。此外，2023年在DRC南基伍省（South
Kivu）、广果省（Kwango）和金沙萨市（Kinshasa）等
以前未报告Mpox的地理区域也报告了病例，而且
MPXV进化支I毒株比MPXV进化支I毒株更能

引起严重的疾病。从2023年1月1日至2024年4月
14日，DRC报告了多起疫情，共约1.99万例疑似的

进化支I型Mpox病例和975例死亡。在DRC的26
个省中，有25个省在2023-2024年报告了新型Mpox
疫情，其中首都金沙萨为首次报告[19]。此外，由于目
前发现的MPXV进化支I毒株主要在人际间传播，

而且也至少波及非洲十多个国家，极大地加大了对

全球的威胁和危害[20]。因此，2024年8月14日
WHO再次宣布Mpox构成PHEIC,并呼吁世界各
国应采取紧急行动，避免Mpox疫情持续蔓延[1.21]。

目前还不清楚为什么会发生这种同时影响男

人、女人和儿童的Mpox，但这与2022全球Mpox疫
情暴发的流行病学情况十分不同。在2022-01-01至
2024-11-30期间，非洲20个国家报告确诊Mpox总
病例数1.38万例，死亡60例，其中DRC报告确诊
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9513例，死亡43例；布隆迪报告确诊2650例，死亡1

例；乌干达报告确诊1027例，死亡6例。另外，还报
告了大量的Mpox疑似病例，如DRC共报告疑似病
例4.39万例，疑似死亡1138例。其次，还有一些新
发现MPXV进化支Ib谱系Mpox的国家和地区[2],
现已波及到布隆迪、肯尼亚、卢旺达、乌干达、赞比亚

和津巴布韦等国家。第三，还在一些国家或地区存

在不同进化支毒株Mpox的发生，其中在非洲的西

部、北部和南部国家报告了进化支Ⅱ型MPXV，非

洲中部和东部的国家报告了进化支I型MPXV；喀

麦隆报告了两个进化分支的感染病例，其中该国东

部报告了MPXV进化支I型Mpox，而西部报告了
MPXV进化支Ⅱ型Mpox(2)。现在MPXV进化支I
谱系引起的Mpox疫情现已至少波及非洲十多个国

家，还跨洲际外溢到非洲之外的12个国家，溯源均
具有中非和东非的旅居史，这说明新一波Mpox跨

国、跨洲际间传播的风险越来越大，值得引起世界各

国的高度警惕和积极应对[2.4]。
2 MPXV进化分支与生物学特性差异

MPXV曾被分为两个主要病毒进化大分支，即

进化支I和进化支Ⅱ，其中MPXV进化支I毒株最

初来自刚果盆地或中非地区，故又称刚果盆地或中

非毒株；MPXV进化支Ⅱ毒株最初来自西非地区，

又称西非地区毒株[22]。依据最近的研究，MPXV进
化支I又分为进化支Ia和Ib,其中进化支Ia代

表原来的进化支I，进化支Ib是最近确定的2024

流行在非洲人际间疫情的进化支I毒株新谱系；

MPXV进化支Ⅱ又分为进化支Ⅱa和Ib，其中进化

支IⅡa代表原来的进化支Ⅱ，进化支Ⅱb是2022年全

球人际间流行的进化支II毒株谱系[1.2.4]。MPXV的
这些主要进化支及其各自的亚支系都具有遗传、临
床和地理分布上的差别[2]。MPXV进化支I和IⅡI
的病毒基因组序列的差异，主要在于其基因组末端

部分的丢失与获得，因而造成在毒力、宿主范围以及

传播方式等生物学特性的差别。值得注意的是，
MPXV各进化支的突变体，如进化支Ib和IⅡb均是

通过被感染的动物跨种传播到人类，而在人类连续

演变适应后形成的，后在人际间持续传播1.2]

2.1 MPXV进化支I即Ia谱系

MPXV进化支I最初被确定为中非或刚果盆

地进化支，代表了一个独特的遗传谱系。MPXV进

化支I相关的人类感染类似于典型的天花，具有相

似的潜伏期和前驱期，其特征是发烧、头痛和不适等

症状[5]。MPXV进化支I比进化支IⅡI具有更高的传

播力和毒力[23.24]。 MPXV进化支I和IⅡ毒株间大约

有0.5%的基因组序列差异,对应产生不同的疾病
表现[24]。在食蟹猴的回顾性调查和实验感染表明，
MPXV进化支I比进化支Ⅱ毒株具有更高的毒力

和更高的致病率[25]。研究强调，与MPXV进化支IⅡI
相比，进化支I感染往往导致更严重的疾病表现和

更高的CFR，其导致的死亡率高达10%，而进化支

I 的不到 1% [25] 
MPXV进化亚支Ia主要在DRC发现，并在多

个省份流行，近年来越来越多地在该国的其他省份

以及邻近的中非共和国被新发现，也在刚果共和国

(RC)报告了一些病例[2,4]。在DRC和中非共和国，
儿童的病例所占比例较高，而在RC的大多数病例

为成年人。基因组测序分析表明,MPXV进化亚支

Ia通常通过动物源暴露在人群中而出现。流行病

学资料和系统发育分析也表明，许多由MPXV进化

亚支Ia引起的人类Mpox暴发是动物源的外溢，并

伴有继发性人际间传播的后果[2]
最近研究认为，DRC的MPXV进化支I毒株

基因组序列表现为多样性，且是以人兽共患性传播

占优势[26]。对MPXV进化支I的系统进化研究显
示，2018-2024年间分离的进化支Ia毒株中存在五

个主要群（命名为I至V），现统称为Ia谱系[26.27]。
根据描述的Ia进化支群[28],先前报道的少数野生

动物进化支Ia基因组属于I群，即从喀麦隆的黑

猩猩身上获得的毒株，但后来再未发现新的毒株属

于I群。来自DRC的松鼠（Funisciurussp.）和

（Crocidurasp.）获得的毒株属于Ⅱ群和Ⅲ群。其中
IⅡI群毒株在DRC最为多样化，并广泛分布，这包括

来自位于刚果河或其支流周围等地区的328个毒

株，在Ⅱ群毒株中至少观察到三个子群。有趣的是，

来自DRC金沙萨的6个毒株分属于Ⅱ群的3个不同

谱系，并与来自Mai-Ndombe和Equateur等流行省
份的毒株聚集在一起。另外，Ⅱ群还包括先前报道

的来自邻国如中非共和国、苏丹和刚果共和国的毒

株。Ⅲ群毒株仅包括来自DRC的MPXV基因组，
主要出现在DRC中部的桑库鲁省（Sankuru）和措波

省（Tshopo）。IV群毒株主要在DRC的Kwilu、
Sankuru和Maniema省，与该国南部大草原地区的

相对应。V群仅包括2006年在DRC的Sankuru区

报道的一株分离株(JX878417)26]。
然而，一些新证据表明，在MPXV从DRC流行

地区输入后，在金沙萨的性行为网中也存在MPXV

进化亚支Ia的持续的人际传播，这可能反映了其
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他省份的性传播。目前认为，MPXV进化支Ia毒

株主要影响DRC的流行地区，在其他中非和东非国
家仅报告了一些散发病例。在这些国家中，Mpox
与人兽共患外溢事件以及主要通过包括性接触在内

的密切接触的人际间传播有关。WHO最近评估认

为MPXV进化支Ia毒株的公共卫生风险为高度，

国家间和国际性传播的风险为中度[?]

2.2 MPXV进化支I即Ia谱系

MPXV进化支Ⅱa的比较基因组分析显示，进

化支I和进化支Ⅱa之间的核苷酸差异约为0.

55%~0.56%，这些差异主要发生在编码重要毒力

基因的区域,这可能解释了二者间临床症状严重程

度的差异。据估计，MPXV进化支I包含173个不

同的功能基因，而进化支Ⅱa预计包含171个独特的
基因。MPXV进化支I和进化支Ⅱ之间致病性的

差异归因于特定基因同源物的差异[5.41]。
2024年，科特迪瓦、几内亚和利比里亚首次报

告了进化支IⅡIa型MPXV的流行。流行病学分析表

明，这两个国家正在经历进化支Ⅱa毒株的持续的

社区传播，病例分布在这些国家的广泛地理区域，这

是一个令人担忧的新现象，因为在2024年之前从未
报道过IⅡa进化支MPXV的人际传播。此外，在科

特迪瓦和利比里亚首次报道了Ⅱa和Ⅱb进化支

MPXV的共循环流行[2]
MPXV进化支Ⅱa传播模式尚不完全清楚，仍

然是科学文献中描述最少的毒株[2.4]。在成人和儿
童中，已报告了一些病例，其中许多病例缺乏已知的

流行病学联系，这说明正在发生未被发现的社区传

播。虽然没有证据表明该毒株通过性接触传播，但
很可能所有形式的密切接触都有助于其发生，并在

2024年首次被记载。MPXV进化支Ⅱa型Mpox主

要在尼日利亚以及西非和中非国家的疫区流行，以

危害儿童和成人为主，并与人兽共患外溢事件以及

主要通过密切的身体接触（包括性接触）的人际间传
播有关[2]

2.3 MPXV进化支Ib谱系

MPXV进化支Ib与2022全球性Mpox疫情有

关，是一个新确定的亚群谱系。与MPXV进化支I
和Ⅱa不同，进化支Ⅱb表现出人与人之间传播的增

加，这种升高的传播可能发生在全球各个区域[5.2]。
值得注意的是，在全球疫情期间，在MPXV进化支

Ⅱb谱系感染的情况下，免疫功能低下的艾滋病毒
感染的成人中出现了严重的疾病症状和死亡。
2022年MPXV进化支Ⅱb病例的激增归因于非洲

以外的人际间传播[24]。在MPXV进化支Ⅱ病毒基
因组中，发现了许多ORF被破坏，特别是在进化支

IⅡIb中,这些ORF编码与免疫逃避有关的基因,其突

变可能是导致进化支Ⅱ毒株毒力低于进化支I的

原因[27]。
在非洲西部、北部和南部的其他地区以及世界

其他地区发生的大多数Mpox疫情，都是由IⅡb进化

支MPXV引起的，是2022年多国Mpox疫情的延

续[2]。尽管WHO在东地中海区域的一些国家报告
也存在A.1谱系的流行，但大多数区域报告存在IⅡIb

进化支B.1谱系的流行，而且非洲以外受影响最严

重的人群仍然是通过性接触而暴露的男男性行为

者。然而，在其他人群（如妇女和儿童）被Mpox影

响时，它不能导致持续传播，这与在非洲观察到的

MPXV进化支I型Mpox不同。近几个月来，澳大
利亚出现了前所未有的病例上升趋势，截至2024年
11月30日，澳大利亚向WHO报告了1352例确诊病

例。尽管如此，风险评估认为MPXV进化支IⅡb毒

株仍能造成全球风险，疫情主要影响男男性行为的

成年男子，并主要通过性接触传播，总的公共卫生风

险已降为中度，国际性传播的风险也降为中度，因此

由MPXV进化支IⅡb毒株引起的这波全球Mpox疫

情已得到有效的控制

2.4 MPXV进化支Ib谱系

MPXV进化支Ib与2024年在非洲人际间传

播的疫情相关，是最近确定的进化支I毒株的新谱

系。MPXV进化亚支Ib主要在DRC东部省份和

邻国传播，其中布隆迪和乌干达也报告了社区传播，

肯尼亚和卢旺达报告了聚集性病例，赞比亚和津巴

布韦报告了与旅行有关的病例。目前还没有人类

Mpox病例与疑似动物接触有内在联系的证据，但
该亚支主要通过人与人之间的密切身体接触传播，

也有通过气溶胶的呼吸传播[2]。目前的基因组测序
数据表明，在DRC,已在南基伍、北基伍、金沙萨、开

赛（Kasai）、措普（Tshopo）、坦噶尼喀（Tanganyika）、
上加丹加（Haut-Katanga）和迈恩多姆（Mai'
Ndombe)等8个省发现该分支毒株，它是扩展传播

最快的MPXV毒株。布隆迪和乌干达正在发生

MPXV进化亚支Ib的社区传播，也是其报告的唯

一毒株[2]。目前，已在非洲以外的12个国家也发现
了输人性旅行相关病例。按时间顺序排列，这些国
家包括瑞典、泰国、印度、德国、英国、美国、加拿大、

巴基斯坦、法国、比利时、阿曼和中国[3]
MPXV进化亚支Ib向新地区的传播，主要是
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通过年轻人之间的密切的身体接触（通常是性接触）

传播。在聚集性病例扩大的最初地方，随着疫情的

发展，传播模式似乎也发生了变化，更多的是通过密

切的直接身体接触在家庭和社区内传播，导致在年

龄和性别分布上逐渐发生了变化，并引起了儿童病

例的比例不断上升[2]。
2022年开始的由MPXV进化支IⅡb驱动的多

国Mpox暴发表明，性接触可维持MPXV的社区传
播。同样，MPXV进化亚支Ib也可通过性接触传

播，但通过非性行为的直接身体接触传染的可传播

性和可持续性，仍有许多问题有待阐明[1.2]。在持续
传播的环境中，可能是由性接触、家庭接触和社区接
触共同造成的结果。为进一步评价这波Mpox疫情

的防控效果以及目前的风险，2024年11月22日
WHO突发事件委员会专门召开会议，一致认为目

前的Mpox疫情仍符合国际关注的突发公共卫生事

件的标准。目前认为MPXV进化支Ib毒株主要影

响DRC及其非疫区的邻国。在这些地区国家，

Mpox主要通过包括性接触传播在内的人与人之间
的密切身体接触，而且国际性的传播主要与性接触
有关。WHO评估认为MPXV进化支Ib毒株总的
公共卫生风险为高度，国家间和国际性传播的风险

为高度[2]。因此，新一波Mpox疫情的风险和防控任
重道远。

3 当前Mpox的公共卫生问题与挑战

3.1 MPXV进化亚支谱系来源的多样性与复杂性3.11 进化业支谱系来源的多样性与复杂性

3.1.1 MPXV进化亚支毒株谱系均由进化支I和

Ⅱ演化而来，并早在动物中存在

MPXV进化亚支Ia和进化亚支Ia分别在

1958年和1970年被首次发现，一直持续到最近几年

仍能零星检测到，表明其在动物宿主库中继续传播，

因而从历史上看，Mpox一直被认为是一种地方流

行性人兽共患病，通过与啮齿动物宿主接触主要在
西非和中非传播[28]。2022年5月，一种被称为B.1
的MPXV进化支IⅡIb谱系在世界各地迅速传播，导

致全球Mpox暴发[29]。经对2021-2023年间尼日利
亚Mpox疫情中获得的112个MPXV基因组分析，
确定尼日利亚南部的人兽共患性疫病的外群毒株
（zoonoticoutgroup）与人类Mpox流行最密切，估计
在2014年7月左右开始在人际间隐秘传播，直到
2017年9月在尼日利亚的暴发流行中才被发现，并

认为APOBEC3活性改变使MPXV在人传人过程
中的进化速率提高了20倍，也导致Mpox在尼日利
亚暴发大约5年后，引起在全球多国暴发Mpox疫

情，这说明MPXV进化支ⅡIb毒株是由MPXV进化

支 Ia毒株遗传演化而来[29.30] 。
对于MPXV进化支Ib毒株谱系而言也是如

此。DRC东部的疫情于2023年9月在矿区
Kamituga首次报告，然后蔓延到其南基伍省的其他
城市和邻近的北基伍省的戈马，对其毒株的系统发

育分析发现了一个新的MPXV进化支I的谱系，它

不同于之前的在疫区发现的毒株16.17]。将这些序列
与邻近省份较早的动物源感染的毒株进行比较，表

明该谱系可能在当地动物宿主中早已存在[5.21]。而
且,有限基因组序列的研究证实是源自MPXV储藏

宿主的多个感染的独立溢出事件，并随后发生了二

次传播[17]。因此，MPXV进化亚支毒株谱系均由进
化支I和Ⅱ演化而来，并早在动物和人际间中存在，

然而目前在动物中MPXV的感染和携带情况并不

完全清楚，哪些动物种是天然宿主，哪些是储藏宿主

值得进一步搞清楚。

3.1.2 动物宿主的多次引入和多驱动因素造成

Mpox多样性传播

DRC的MPXV进化支I流行毒株的遗传多样

性分析表明，Mpox疫情涉及境内动物宿主的多次

引人，而不是单一引人导致其在全国范围内传播。

对来自2018-2024年DRC14个省的337名患者的

Mpox分离毒株基因组序列分析,发现来自DRC南
基伍省东部的所有新毒株，仅有4.8%与Ib进化支

MPXV相对应，且与性接触和持续的人际间传播有

关。而所有其他毒株基因组都是MPXV进化支Ia
谱系。与进化支Ib相比,MPXV进化支Ia谱系具

有较高的遗传多样性以及较少的APOBEC3突变，

这表明存在多次的人兽共患性疫病的引人，已形成

I、II、IⅢI、IV和V群的MPXV进化支Ia谱系[29.30]
根据DRC流行病学和基因组测序数据证实，最

初至少发生了两起独立的MPXV进化支I毒株的

暴发。其中在成人中的疫情,受影响的大多数妇女

被认定为性职业工作者，并在2023年4月首次报道
了MPXV进化支I毒株通过性接触传播的病例。

随后，来自南基伍省东部Kamituga卫生区的流行病
学调查表明，该病转向通过包括妇女在内的成年人

之间的性接触方式传播[3132]。另外,在DRC新发生
疫情的省份，主要影响儿童。2024年DRC报告病

例数占非洲地区病例总数的96.3%,死亡病例数占
97%。而且，在DRC近70%的病例为15岁以下儿

童，这一群体在该国死亡病例中占比达85%。为此
WHO于2024年7月11日警告，一种更加致命的
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MPXV新毒株正在DRC快速传播[19]。在DRC的疫
情中，儿童是受影响最严重的人群，死亡率很高，这

表明通过家庭、社区的直接接触和垂直传播是儿童

的主要感染途径[2.4]。因此，对非洲地区国家而言，
既存在着在人际间暴发流行的MPXV进化支Ib和

进化支IⅡb毒株谱系，也存在着动物与人以及动物

与动物间传播的MPXV进化支Ia和进化支Ⅱa毒

株谱系。

3.2 Mpox致病的严重性与危害性

3.2.1 临床症状更明显和严重

DRC公共卫生部对Mpox疑似病例的调查发

现，所有的108例确诊病例均有皮疹，59%有发热，

42%有淋巴结肿大，9.3%卧床不起。在调查的241

例疑似病例中的134例的住院病例中，人类免疫缺

陷性病毒患者为34.3%。85%患者有生殖器病变。
这比MPXV进化支Ib毒株引起的2022全球Mpox
病例的临床症状更明显和严重(15]。

在致死性方面，2024年DRC报告的所有疑似

病例的数据表明，其中在主要受MPXV进化亚

支Ia危害疫区省份的CFR约3.6%，Ia和Ib两个

亚支共流行的金沙萨省的CFR约0.3%，MPXV进

化亚支Ib流行的北基伍省和南基伍省约0.2%[2]。
在2023年1月1日至2024年4月14日期间，DRC的

50%Mpox疑似病例报告来自赤道附近的省份，而
且其报告的CFR为5.7%，也高于该国其他地区报
告的4.3%²2]。尽管CFR估计值存在差异，但都比
MPXV进化亚支IIb引起2022全球Mpox的危害大
的多。
3.2.2 感染人群谱扩大，并引起妇女特殊症状与儿

童高死亡率

与MPXV进化支Ⅱb毒株引起的2022全球

Mpox疫情相比，MPXV进化支Ib毒株引起的2024
这波Mpox新疫情在感染人群范围方面明显不同，
除男男性行为者外，还有大量的妇女和儿童，而且出

现了孕妇流产或死产等特殊症状，儿童的发病率和

死亡率高等现象[33]
在2023-2024年南基伍省发生新的疫情之前，

没有报告在孕妇中出现MPXV进化支I毒株病例，

后在这波新疫情中8名确诊感染MPXV进化支I
毒株的孕妇中，其中4人发生流产或死产，胎儿死亡
率为50%，这也证实了2007-2011年在DRC的

Sankuru省调查研究。这表明进化支I型MPXV能

够通过胎盘感染胎儿，导致高比例的先天性感染和

胎儿丢失病例[33]

在中非地区Mpox病例的所有年龄组，特别是
婴幼儿中，与MPXV进化支I型毒株相关的Mpox
病例数一直在逐步上升，其特点是流行病学模式不

同，临床症状比进化支Ⅱ型毒株Mpox更严重，死亡

率更高。虽然在DRC东部发生的MPXV进化
支Ib型Mpox的初始阶段，主要通过性接触传播影

响成人，但随着社区聚集性病例的扩大以及病毒在

家庭中传播，其主要影响成人和儿童，反映出通过密

切身体接触可导致更广泛的社区传播。此外，从年

龄和性别分布的变化中可以看出，与Mpox流行的

早期相比，受影响的儿童比例有所增加，特别是在确

诊病例中。DRC的Mpox流行省（连续五年报告

Mpox)的确诊病例的年龄和性别分布更接近总体人
口的年龄和性别分布，其中在这些省报告受影响最

严重的是儿童。在2024年报告的7000多例疑似病
例中，病死率为5.3%。而且，小于15岁的儿童占疑
似病例的67%，占死亡的84%，其中1岁以下儿童的
死亡率是15岁以上的4倍

在布隆迪，至少94%的卫生区报告了Mpox病

例，但疫情仍主要集中在布琼布拉和首都基特加及

其周围[2]。在2024年7-8月间，该地区Mpox病例的
年龄分布呈双峰分布，5岁以下的幼儿和青壮年发

病率较高，其中在年龄分布上19岁以下的Mpox病
例占63.04%，而20-49岁的占35.31%；在性别方面，
男性占54.13%，女性占45.87%。总之，这种情况与
DRC南基伍省的总体情况类似。

3.3 Mpox传播方式多样性与涉及人群范围的广

泛性

据报告，家庭传播、社区传播和性接触传播都有
助于2024这波Mpox疫情的传播，然而每种Mpox
传播方式的相对贡献度尚不清楚[2.4]。在非洲各国
的Mpox流行病学调查发现，认为MPXV进化支I
型毒株感染人与家庭传播、社区传播和性接触传播

均有关，并涉及较广泛的人群范围，与2022全球

Mpox疫情的男男性行为接触的人际间传播有很大
的不同。在DCR报告的Mpox病例的人群结构特

征和病毒遗传多样性的地理差异性表明，有多种传

播驱动因素，如不同省份的人与动物共患、家庭内部

成员或性行为传播，而导致复杂的流行病学[2.4]。在
DRC南基伍省，报道发生了性传播，观察到MPXV
进化支I毒株的不同谱系，包括持续的人际间传播

的遗传标记，以及MPXV进化支I型毒株特异的

C3基因在内的非必要基因组片段的缺失[17],这些基

因组结构的改变推测可能导致了MPXV的生物学
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特性，特别是传播方式和宿主范围的改变

对来自DRC国家传染病监测系统的数据分析，

在2023年1月1日至2024年4月14日期间报告了

包括进化支I毒株Mpox疑似病例1.99万例和975
例（4.9%）死亡病例,其流行特征主要为男男性行为

者、男女性职业工作者及其接触者之间发生了

MPXV进化支I毒株感染的性传播，危害人群为青

壮年成人[34]。而且，67%的疑似病例和78%以上的
死亡病例发生在年龄小于15岁的人群中,其中1-5

岁儿童占所有疑似病例的28%1.4]。此外,DRC各
省患者的人口统计学特征存在不同，其中在一些赤

道附近的省份，69%疑似病例主要发生在年龄小于

15岁的人群中，而在其他省份如南基伍省和金沙萨

省，年龄大于15岁的人群占的病例比例最大[2.4]。
同时在DRC金沙萨进一步调查发现，最近有关

MPXV进化支Ia谱系可能存在性网络中持续的人

际间传播的迹象，这进一步提示性接触传播的重要

性和危害性。
在DRC北基伍省戈马市也报告了首起MPXV

进化支I b的系列病例,并对9例Mpox确诊病例进

行流行病学调查，发现存在家庭内未报告的具有感

染症状的潜在接触者[35]。此外发现儿童之间通过公
共游乐区存在接触传播的可能性，而且儿童和照顾
者以及成人的MPXV进化支Ib毒株的感染超出了

性接触感染的风险，这表明存在包括儿童病例在内
的非性行为接触传播[35]。此外，最近证实MPXV进
化支Ib病毒感染范围的进一步扩大，并在一个流

离失所者场所首次发现病例，这加大了人们对疫情

在高度脆弱人群中迅速扩大的担忧，对公共卫生安
全造成巨大挑战[35]。总之，这些情况说明，MPXV
进化支Ib疫情可由多种传播方式引起，并导致感

染的人群范围扩大。

4展望

目前，在世界范围，特别是在非洲地区国家，
Mpox既有在人际间暴发流行的由MPXV进化亚支
IⅡIb毒株谱系造成的2022全球性疫情以及由亚支Ib
毒株谱系造成的2024多国疫情，也有进化亚支Ia
和IⅡa毒株谱系引起的人际间传播流行，还有进化

亚支Ia和Ⅱa毒株造成的在动物与动物以及动物
与人间的隐秘感染和流行[4.30];其次，在WHO宣布
的2次PHEIC中，其中2024新一波Mpox多国疫情

比2022全球性疫情的传播方式更多、波及人群范围

更广、致病性更强，所导致的公共卫生安全以及国际
性威胁和危害的风险更大；第三,Mpox在人际间传

播的MPXV进化亚支Ib和IⅡb毒株分别是由进化
亚支Ia和Ⅱa毒株进化而来,其早已在广泛的未知

动物种中存在，通过在人间适应后才在人类间传播

流行，因而野生啮齿类和灵长类动物是公共卫生风
险最直接的可能来源1.36]。第四，虽然Mpox的防控
有人类天花根除的理论、经验和技术基础可作为借

鉴和技术支撑，但由于天花病毒仅感染人，宿主范围
有限，而MPXV的宿主范围广，要控制、净化和根除

Mpox比天花困难的多;第五，在过去的3年中，我国
既输入性感染和隐秘性传播了MPXV进化亚支Ⅱb

毒株Mpox1.7.381,最近又确认存在输人性进化亚支
Ib病例及其密切接触的二代病例疫情[3],虽均已得

到了有效控制，但是否已在我国人群中隐秘流行，能

否外逸到包括宠物在内的其他动物群体中，尚不得

而知14]。总之，Mpox已对世界各国构成了直接的
危害和威胁，因此要按照“同一个健康”的理念，既要

加强对人际间Mpox疫情的监测，也要加强对伴侣

动物、家养动物以及非人灵长类和啮齿类动物宿主

Mpox疫情的监测，关口前移从动物源头阻断
MPXV的不断逸出、传播和暴发流行。
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Abstract: Monkeypox (Mpox) is a viral zoonotic disease caused by infection with the monkeypox virus
(MPXV), characterized by fever, rash, and lymphadenopathy. Over the past three years, it has twice been
declared a Public Health Emergency of International Concern (PHEIC) by the World Health Organization
(WHO), associated with global outbreaks driven by MPXV subclades II b and I b. MPXV subclade II b has
been linked to both imported cases and undetected local transmission in China, affecting at least 25 provinces.
More recently, subclade I b has also been introduced into China, resulting in secondary cases through close
contact transmission. These events pose significant threats and challenges to national public health security. This
paper reviews the epidemic dynamics of MPXV, the genetic evolution and biological characteristics of its major
subclades, and the virus's adaptation from animal to human hosts, which facilitates sustained human-to-human
transmission. The discussion provides insights into the growing public health risks and offers a scientific basis for
Mpox prevention, control, and emergency preparedness.
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