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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，现被WHO第二次认定为构成“全球关注的突发公共卫生事件”。2022-Mpox疫情主要由

MPXV进化支Ⅱ毒株B1谱系，通过男-男性行为接触方式主要在欧美等地区的人际间流行，但已于2023年5月解除

了危机状态。然而，由MPXV进化支Ib毒株谱系自2023年9月前后在刚果民主共和国等非洲地区多个国家大规

模暴发流行，并在非洲地区之外的瑞典、泰国等国家首次发现相应的输入病例。由于MPXV进化支I型毒株毒力

比Ⅱ型更强，致死率更高，传播方式更多，人们担心该疫情可跨国、跨洲际传播，可对全球造成巨大危害和威胁。本

文重点通过猴痘I型毒株疫情在刚果民主共和国的暴发流行态势、临床特征以及流行毒株遗传演化适应人际间传

播关键点的介绍，以期为我国新一波猴痘防控和公共卫生风险提出预警和应对依据。
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猴痘（Monkeypox,Mpox)是由猴痘病毒（Mpox
virus，MPXV)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[。1958年丹麦从食
蟹猴身上首次分离并鉴定出猴痘病毒。1970年刚
果民主共和国发现首例人感染猴痘病例后，Mpox
长期主要在非洲西部和中部地区流行。MPXV存

在两种不同的遗传分支：进化支I毒株（中非或刚果

盆地毒株)主要在中非地区，特别是在刚果民主共和

国流行，其在历史上导致了严重的疾病，死亡率可达

10%以上，传播能力强；而进化支IⅡ毒株（西非毒

株)主要局限于西非地区，其毒力相对较弱，导致的
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死亡率为3%～6%[2]。2022年5月以来，全球122个
国家和地区出现猴痘疫情[3],WHO早在同年7月宣
布Mpox疫情构成“国际关注的突发公共卫生事

件”，直到2023年5月才解除了这一状态[4]
随着全球MPXV进化支Ⅱ毒株疫情的减少，中

非地区的进化支I毒株的感染一直在增加，特别是

在偏远的森林地带，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5.6]。据报告，刚
果民主共和国的Mpox病例每年逐步增加，2023年

达创纪录的14626例，这表明人与人之间的传播正
在增加7]。最近也发现了一系列与性接触有关的
MPXV感染，同时新的Mpox病例已继续出现在刚

果民主共和国以前未受危害的几个地区，而且6例

MPXV基因组测序证实出现了进化支I的不同谱

系毒株[8.9]
由于MPXV进化支I毒株比进化支Ⅱ毒株的

毒力、传播能力更强，而且MPXV进化支I毒株主

要在啮齿动物中传播，较少在人与人之间传播。目
前发现MPXV进化支I毒株主要在人际间的传播，

也至少波及非洲13个国家，这极大地加大了对全球

的威胁和危害[4]。2024年8月13日非洲疾病控制和
预防中心宣布猴痘疫情为“非洲公共卫生紧急事
件”101,次日WHO再次宣布猴痘构成“国际关注的
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突发公共卫生事件”，并呼吁世界各国应采取紧急行
动，避免猴痘疫情持续蔓延。该文通过对MPXV
进化支I毒株疫情的流行现状、遗传演化特点以及

与适应性改变关系研究的介绍和分析，以期为我国

猴痘防控提出风险预警和应对依据

1 MPXV进化支I型毒株的流行概况

在Mpox流行史中，MPXV进化支I型病例占

主导地位，占早期报告病例的95%12]。然而，2017
年，尼日利亚暴发了一次Mpox大流行，包括通过性

接触在内的持续的人际间传播，但这些发现被忽视
了，直到MPXV进化支IⅡb谱系B1在2022年5月后

导致了一场全球性的流行13]，截至2024年8月在
122个国家发现了99518例确诊病例，207例死

亡(14]。MPXV进化支IⅡIb的B1基因组分析揭示了
一种新的突变模式,即由载脂蛋白BmRNA编辑酶

即催化亚基3（APOBEC3)胞嘧啶脱氨驱动的非经

典遗传进化，成为MPXV在人际间传播的一个特

征[15.61。体外实验证实，MPXV突变源于载脂蛋白
BmRNA编辑酶催化多肽样3F（APOBEC3F），这

说明MPXVⅡIb进化支毒株早在2015年就进人了

人群(7.16.1。尽管MPXVIbB1进化支继续在尼日
利亚以及包括我国在内的其他国家传播，但全球的

该病毒株流行已大大回落。

然而，非洲疾病控制和预防中心2024年7月31

日发布的一份报告显示，今年以来非洲地区新增猴

痘病例较去年同期剧增160%。自今年年初至8月9
日，非洲地区共报告17541例猴痘病例，死亡517

例，其中刚果民主共和国报告16789例病例，死亡

511例，目前非洲地区至少有13个国家受到猴痘影

响，其中布隆迪和卢旺达均为首次报告。此外，中非

共和国卫生部7月29日证实，该国猴痘疫情已蔓延

至人口密集的首都班吉。肯尼亚卫生部7月31日通

报，在肯尼亚南部发现了一例猴痘病例。刚果民主

共和国猴痘疫情尤为严重，该国今年报告病例数占

非洲地区病例总数的96.3%，死亡病例数占97%。
另外，非洲地区猴痘病例死亡率约为3%,其中刚果

民主共和国病例死亡率高达10%，这比世界其他地

区的高得多。而且，在刚果民主共和国近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%。WHO于7月11日警告，一种更加致命
的MPXV新毒株正在刚果民主共和国快速传播，这

种新毒株为MPXV进化支I的变异株即分支Ib，

自去年9月开始在刚果民主共和国传播，最初在性
职业工作者人群中蔓延，现已波及其他群体[1]。目

前这波MPXV进化支Ib谱系在非洲地区多国流

行，给世界公共卫生发出了警报，并对其他国家构成

了巨大的威胁

2 MPXV进化支I型猴痘的特征

2.1 流行特征

来自刚果民主共和国国家传染病监测系统的数

据，在2023年1月1日至2024年4月14日期间，刚
果民主共和国报告了多起疫情，包括进化支I型毒

株Mpox疑似病例19919例和975例（4.9%）死亡病

例。其流行特征为：（1)在2023-2024年期间，26个
省份中的25个报告了MPXV进化支I型毒株

Mpox病例，首都金沙萨（Kinshasa）首次报告了
Mpox进化支I型毒株病例。（2)在两次暴发调查中
显示，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型毒株感染的性传

播19)。（3)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%。（4)刚果民主共和国各省患
者的人口统计学特征存在不同：一些赤道附近省份

的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（SouthKivu）和金沙

萨省（Kinshasa），年龄大于15岁的人群占的病例比

例最大。在2023年1月1日至2024年4月14日期
间，50%的刚果民主共和国Mpox疑似病例报告来

自赤道附近的省份，而且其报告的致死率为5.7%，
也高于该国其他地区报告的4.3%。（5)在偏远地区，
许多疑似病例没有进行MPXV检测，而且各省的检

测结果差异很大。在2023年1月1日至2024年3月
24日期间检测的2016份标本（占所有疑似病例的

11%）中，65%（1302份）经实验室确认为阳性。在

2024年1月1日至3月24日报告了480例实验室确

诊阳性病例，其中50%（239例）发生在年龄小于15

岁的人群中18]
然而，在特定不同地区其流行特征也有较大的

差异。在2023年9月29日至2024年2月29日期
间，刚果民主共和国南基伍省监测当局记录了241

例疑似病例，其中93%病例发生在Kamituga卫生
区。收集的119例（48.9%）Mpox住院患者的实验
室标本进行PCR检测，其中MPXV阳性108例（90.

8%）,而且疑似病例和确诊病例的人群结构特征和

临床表现相似。在PCR确诊的Mpox患者中，大多

数为女性（56/108，51.9%），中位年龄为22岁（18-
27）。15岁以下的占确诊病例的14.8%（16/108），

15-30岁占67%（73/108），30-49岁占17.6%（19/
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108)[19] 。1此外，在卫生当局进行的临时调查中，28.

7%（31/108）的确诊病例和29.5%（71/241）的疑似

病例为性职业工作者[18]
2.2 临床症状特征

2.2.1 常见症状发生的特点

刚果民主共和国公共卫生部对Mpox疑似病例

的调查发现，所有的确诊病例均有皮疹，59%（64/

108)有发热，42%（45/108)有淋巴结肿大。在108

例确诊病例中，9.3%（10例）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%（46/134），检测阳性率仅

为6.5%（3/46）。85%（114/134）患者有生殖器病
变。由于大多数住院的Mpox疑似病例主要是为了

隔离（91%），不是因疾病的严重而住院，因此Mpox
患者在住院期间的死亡率相对较低，仅为
1.4% (2 例)[18]

2.2.2 孕妇流产或死产特殊症状

2007-2011年在刚果民主共和国Sankuru省进

行的一项研究表明，75%的Mpox孕妇发生流产或

死产；而且，对其中一具死胎病毒的进一步分析证

实，MPXV可以感染胎盘和胎儿导致先天性感染。

然而，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型毒株病

例。但是在8名确诊感染MPXV进化支I型毒株

的孕妇中，其中4人发生流产或死产，胎儿死亡率为

50%，这也证实了刚果民主共和国以前的数据。这

表明进化支I型MPXV能够影响胎儿，导致高比例

的先天性感染和胎儿丢失病例[20]

2.2.3 进化支I型毒株的致病能力强，儿童的死亡

率更高

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型毒株更严重，死亡率

更高。
在2023年刚果民主共和国报告了创纪录的疑

似病例，特别是之前从未报告过Mpox病例的省份，

其疫情日益严重，并转向增加人与人之间的传

播[21]。截至2024年5月，26个省份中有23个报告了
至少1例疑似病例。仅在2024年以来，就报告
了7000多例疑似病例，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18]。

2.3 流行毒株呈来源多样性特征

2.3.1 由动物宿主多次引入，多驱动因素造成的多

样性传播

刚果民主共和国MPXV进化支I型流行毒株

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的在其全国
范围内的传播。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。在南基伍省，报道发生了性传

播，观察到MPXV进化支I型毒株的不同谱系，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基因在内的非必需基因组片

段的缺失[7.8]。
根据流行病学和基因组测序数据，证实刚果民

主共和国正在发生至少两起独立的MPXV进化支

I毒株的暴发：（1)在成人中，受影响的妇女大多数

被认定为性职业工作者；（2)在新发生疫情的省份，

主要影响儿童。2023年4月首次报道了MPXV进

化支I型病毒株通过性接触传播的病例[2]，首例

MPXV进化支I型毒株病例为一名男子，其曾在比

利时和刚果民主共和国间旅行，并在刚果共和国

Kwango西南部发生过性接触[23]。随后,来自南基
伍省（东部）Kamituga卫生区的流行病学调查表明，

该疾病转向通过成年人之间的性接触方式传播，其

中许多妇女被确定为性职业工作者[7.3-5]。总之，在
刚果民主共和国的疫情中，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

2.3.2 存在新的MPXV进化支I毒株谱系，早在动

物中已存在

对刚果民主共和国Kamituga暴发疫情毒株的

系统发育分析，发现了一个新的MPXV进化支I的

谱系，它不同于之前的在流行地区发现的毒株[7.8]
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17.14.26] 。。虽然刚果民主共和国已确定了与来自疫

情流行省份的旅行和贸易有关城市的当地传播，但
在南基伍的卫生区不断报告Mpox病例，该区往往
位于贫困、人口密集的矿区，那里有支撑当地性产业
的大量酒吧17.23]。然而，有限基因组序列的研究证
实，来自储藏宿主的多个感染的独立溢出事件随后

发生了第二次传播，这表明该国其他地方的大多数

病例与单一途径的人类暴发或增加的传播无关(7.8，



1224 40卷病 报毒 学

在刚果民主共和国几个以前未受影响的地区报告的

病例也证实了这一研究结论

MPXV进化支I型毒株人际间传播的遗传特征

3.1 人际间适应性改变现象的发现与提出

对全球流行的2022-Mpox进化支IⅡIb的B1谱

系基因组分析发现，2022年第一批病例病毒与之前
最接近的MPXV有42个核苷酸差异，几乎所有这

些突变都是与抗病毒功能相关的宿主酶即

APOBEC3脱氨酶作用的特征。通过一种双处理系

统进化的分子钟分析，推断APOBEC3的突变速率

每年约6个核苷酸，认为APOBEC3编辑是MPXV
在人群中进化的一个标志，估计含有这种标志的
MPXV毒株自2016年以来就已在人类中感染传

播16]。因此推测MPXV进化支I的新谱系也可能
发生了类似的适应性进化

虽然对刚果民主共和国目前的疫情调查有限，

但这些调查表明，进化支I型MPXV高危人群的传

播动态发生了变化。其次，与其他性传播疾病共感
染，特别是与人类获得性免疫缺陷性病毒的共感染

传播仍然是一个主要问题。此外，一种先前涉及

MPXV进化支IⅡ型毒株的严重的多器官弥散性和

坏死性感染，并伴随继发性细菌感染和死亡，而且与

低CDT细胞的HIV感染者相关[27]。刚果民主共
和国的这波Mpox疫情的流行病学、临床表现以及

基因组遗传特征表明，MPXV进化支I型毒株通过

在人际间适应，具有了类似APOBEC3优势突变的

遗传特性，理论上可通过性接触感染传播

3.2 MPXV进化支I型毒株在APOBEC3基因产

生了优势突变，形成了一个新谱系，且在2023年9月

中旬之前就已存在

22例患者的接近全长的MPXV基因组序列分

析显示，从Kamituga分离的所有MPXV毒株彼此间
紧密成群聚集一起，形成与先前测序的MPXV进化

支I型毒株不同的一个谱系，新的谱系使已知的进

化支I的多样性增加了54%。而且，在包括先前整

个进化支I的遗传演化史中，每个位点的最大亲缘

关系距离为4.89×104个取代（相当于约96个核苷
酸变化）。随着Kamituga暴发病例病毒株基因组的

分析，这一结果增加到每个位点7.55×104个替换，
或约149个核苷酸变化[28]。第三，来自Kamituga的
22个MPXV基因组序列形成了一个紧凑的集聚群，

含有9个重建的突变，其中5个突变与APOBEC3介

导的胞嘧啶脱氨作用一致，表明人传人。考虑到在
储藏宿主中的MPXV进化支I型中的APOBEC3

样突变率为8%，推测其在9个突变中不存在1个

APOBEC3型突变[29]门。而且，如果该集聚群的
MPXV像在啮齿动物宿主中观察到的那样继续遗

传进化，则5个或更多APOBEC3突变的概率可能

更小，因此APOBEC3型的优势突变佐证了这一发

现，即整个MPXV进化支I型毒株新集聚群是由人

与人之间的传播引起的。第四，利用分子钟分析人

类进化支ⅡbMPXV暴发的进化速率，估计

Kamituga基因组的最新共同祖先大约在2023年9

月中旬就已存在，这与最早报告的病例情况一致，然

而该估计的可信区间不能排除早在2023年7月

期间[29]
3.3 MPXV进化支Ib毒株新谱系不但具有

APOBEC3相关突变，还存在基因组上的大缺失，且

与动物源Mpox病例中分离的毒株序列相似

研究表明，在刚果民主共和国东部正在暴发疫
情的毒株，具有MPXV人际间传播的标志即

APOBEC3相关突变，是与持续人际传播有关的

MPXV进化支I的一个新谱系[29]。由于其独特的
地理位置和系统进化差异，并基于区分Ⅱa和Ⅱb支

类似的原理(30),将该分支命名为Ib分支，而将之前

确定的进化支I调整为Ia分支，即MPXV进化支

I型毒株现包括Ia和Ib两个分支。同时，在与此

次疫情相关的Kamituga基因组序列中,MPXV基因

组存在约1kb的大缺失，特别是在OPG032基因上，
这意味着确定的进化支Ib毒株中的所有基因组都

表现出这种缺失[9]。相反，从2023/2024年采样的
MPXV分支Ia基因组中不包含这种缺失。而且，

2011-2012年在北基伍省和南基伍省暴发病例的两

个Mpox样本毒株与Kamituga暴发病例毒株基因组

聚集在一起[311,但其仅对5个基因片段进行了测序
（未覆盖被删除的区域），因而不能确定这是否是这

次暴发所特有的最近缺失，还是该谱系的非人类动

物宿主的病毒逸出特征。虽然所确定的进化支Ib
目前仅由Kamituga暴发病例毒株的基因组代表，但

从该地区早期动物源Mpox病例中分离出的短片段

序列分析表明，该谱系可能在当地的非人类动物宿

主库中就早已存在[31]

3.4 在刚果民主共和国同时存在MPXV进化支I

b和Ia毒株流行，表明这波疫情的多样性和复杂性

为比较Kamituga地区分离毒株与该国其他地

区毒株间关系，对2023年底至2024年初从其他省

份分离的25株毒株基因组序列分析，发现这些毒株
与之前的进化支I（Ia进化支)的多样性一致，确
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认与Kamituga地区Mpox疫情暴发没有联系。而
且，在Kamituga地区以外采集的样本中，APOBEC3
型的优势突变与其他突变的比例仅为15.3%（98个

观察到的突变中，仅有15个），表明这些地区的人际

间传播暴发Mpox疫情的可能性不大。

4Mpox新一波疫情防控的关键点与策略

4.1 该疫情已呈现新的性接触传播方式，应加大对

特殊人群的管控和防治

由于刚果民主共和国等13个国家的Mpox疫情

流行区毗邻其他国家，如果不进行疫情干预措施，这

些疫情有可能导致更多的非洲地区国家甚至全球的

暴发。由于在Mpox流行地区国家的MPXV基因组
测序信息以及患者的全面的临床和人群统计学信息

数据表明，该疫情的传播主要与性接触方式有关，其
中受危害最大的个体是青少年和年轻的成年

人[15.32];其次，性职业工作者被危害的比例较高。来
自Kamituga的MPXV基因组的人际间传播的遗传
证据，支持了性接触传播的流行病学发现。而且，被

危害的妇女占有较高的比例，孕妇存在较高的流产
和死产，与进化支Ⅱb毒株造成的男男性传播方式

的差异较大；第三,大多数病例呈现与病毒感染相关

的生殖器病变，其中在Kamituga人口密集贫穷矿区

的MPXV进化支I毒株的持续传播最严重。当地

的卫生保健工作者认为，在社区中还有许多人出现

了Mpox症状,但没有寻求治疗,报告的病例数可能
低估了该地区暴发Mpox疫情的真实发病率。而

且，这些患者经常往返于Kamituga和附近的Bukavu
之间，随后前往卢旺达和布隆迪等邻国。此外，在

Kamituga的性职业工作者来自多个国家，经常返回

原籍国，因此这些采矿人员的高流动性构成了疫情

在当前地区以外和跨国界传播的重大风险，应加大

对特殊人群的管控和防治。

4.2 该疫情已呈现高毒力的MPXV进化支Ib毒

株谱系的大流行，致病性强，死亡率高，应采取更强

有力的防控防范措施

由于MPXV进化支I的毒力比进化支I的更

高，其在国际范围传播能力尤其令人担忧。在2022-

MpoxMPXV进化支IⅡIb谱系全球性大流行中，
在9.95万例确诊病例中仅有207例死亡（截至2024
年8月）。但在新一波Mpox疫情中，今年以来报告
的猴痘病例数为1.56万例，其中死亡病例高达537

例，这表明其病死率远高于进化支Ⅱb毒株引起的

全球暴发，但低于目前的进化支Ia毒株引起的暴

发（2024年刚果民主共和国报告的疑似病例为4.

6%）。同样，这波疫情对儿童的危害也十分严重。

仅在2024年以来报告的7000多例疑似病例中，其
病死率高达5.3%，而且小于15岁儿童的死亡占疑
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18]。
刚果民主共和国Kamituga的MPXV进化支Ib

毒株暴发的疫情情况也印证了2017-2018年尼日利
亚暴发的MPXV进化支Ⅱb毒株疫情。如果

MPXV进化支Ib疫情不采取干预措施，这一局部

暴发有可能在刚果民主共和国或国际上蔓延。应采

取紧急防控措施，包括加强地方监测、加强社区参与

和病例管理,以及针对高危人群，如病例接触者、卫

生保健工作者，以及包括性职业工作者和男男性行

为者的重点人群进行有针对性的Mpox免疫接种
防护[32]O

4.3 该疫情主要源自动物Mpox，已呈现Ib和Ia
谱系毒株共流行态势，应加大动物源头的Mpox
防控

刚果民主共和国Kamituga地区Mpox疫情仅是
其病例剧增期间报告的一少部分，但该国其他地方

的大多数病例毒株的基因组分析表明,Mpox疫情

不是由于单一的人际间疫情或病毒变化导致的传播

能力增加，而是由于几次独立的动物Mpox溢出事
件，随后在人际间继续适应传播。而且，Kamituga
地区Mpox疫情病例毒株基因组序列与邻近省份较

早的动物源感染的毒株的分析表明,该毒株谱系可

能在当地动物宿主中早已存在，说明这波人际间传

播Mpox疫情可能来自感染MPXV进化支I型毒株
的动物[15.18]。目前的Mpox疫情在人际间既有
MPXV进化支Ib谱系毒株，也有进化支Ia谱系毒

株流行，表明这波疫情的多样性和复杂性，因此既要

加强对人际间Mpox疫情的监测，也有加强对非人

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Mpox疫情的不断逸出和
传播。
4.4 该疫情已呈跨国、跨洲大暴发态势，应启动全

球联防联控机制

在非洲疾病控制和预防中心宣布猴痘疫情为

“非洲公共卫生紧急事件"以及世卫组织宣布猴痘构

成“国际关注的突发公共卫生事件”的次日，8月15
日瑞典报告了非洲地区以外的首例欧洲Mpox进化

支Ib确诊病例，8月22日泰国报告了首例亚洲

Mpox进化支Ib确诊病例，表明此次Mpox新一波
疫情已形成了跨国、跨洲大暴发态势。鉴于非洲地
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区多国最近的Mpox疫情大暴发流行史和发展态

势，在非洲地区流行国家以及国际组织应启动全球
联防联控机制，采取紧急行动，以防止MPXV进化
支I型毒株在非洲地区和全球范围内更广泛的地理

传播，并着重解决弱势重点人群的需求和保护

4.5 该疫情已呈现更复杂的流行态势，应按“同一

个健康”理念启动防控技术系统应急攻关研究

在由MPXV分支Ⅱb毒株谱系引起的2022-

Mpox疫情尚未结束的情况下，新一波由MPXV分
支Ib毒株谱系引起的疫情已呈现大流行态势；而

且，这波疫情在人际间表现为MPXV进化支Ib和

Ia谱系毒株的共同流行，这充分说明这波疫情的

多样性和复杂性。此外，大量证据表明，这波人际间

传播Mpox疫情可能来自感染MPXV进化支I型毒

株的动物。因此，应按照“同一个健康”理念，建立由
WHO主导的各国参与的多学科的Mpox研究国际

联盟网络，以推动全球防控和消除构成公共卫生安

全问题的Mpox。重点研究包括引起新疫情的
MPXV分支Ib毒株谱系，了解其传播模式和疾病

严重程度，以及评估处于严重疾病风险人群可获得
的快速诊断、预防和治疗技术与策略，以改进个体和

群体流行的结局。同时要系统研究MPXV进化支

I和Ⅱ毒株及其适应人类在人际间传播的遗传进化

规律、感染传播方式和病原生物学特性，国际国内合

作、人医兽医携手、各部门之间上下联动开展Mpox
疫情应急防控和攻关研究
5 我国新一波Mpox防控建议

虽然我国未发现新一波Mpox疫情病例，但该
疫情在非洲地区国家和地区的广泛流行，并造成了

严重的危害和威胁，以及在非洲地区以外的瑞典、泰
国报告了MPXV进化支I型谱系Mpox确诊病例，
这给世界各国拉响了公共卫生安全挑战警报和威

胁。要求我国必须采取比防控2022-Mpox疫情更

严格的措施，防控新一波疫情的发生和流行，建议采
取如下策略和措施：

（1)在国家生物安全协调机制下，尽快启动我国
新一波Mpox疫情防控机制与策略，制定和发布我

国新一波Mpox疫情防控指南和防治技术规范。
（2)国家海关系统尽快启动新一波Mpox疫情

更严格的检疫检验工作，把好国门，对来自疫情国或

潜在影响国家的人员、动物以及有可能被污染的货
物、交通工具以及其他物品，实施最严格的管控和检

疫工作，有效隔离控制阳性病例和可疑病例。
（3）国家疾控部门系统做好新一波Mpox疫情

应急防控和病例收治技术培训、技术演练和物资储

备工作。
（4)国家农业、林草部门系统做好家养动物、伴

侣动物和野生动物MPXV的监测和流行病学调查

工作。
（5)国家科研院所研究部门系统做好新一波

Mpox疫情应急科研攻关，储备相应的防控技术和

产品，以防患于未然或“卡脖子”问题
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Abstract: Mpox, a viral zoonosis characterized by fever, rash and lymph node enlargement caused by Mpox
virus (MPXV) infection, has been recognized by WHO as a “public health emergency of global concern" for the
second time. The 2022-Mpox epidemic is mainly composed of MPXV Clade II strain B1 lineage, which is
prevalent among humans in Europe and America through man-to-man sexual contact, but the crisis status has
been relieved in May 2023.However, since September 2023, the MPXV Clade I strain lineage has been in the
Democratic Republic of Congo (DRC) and other African countries and regions of large outbreaks, and the
corresponding imported cases were first detected outside Africa in Sweden and Thailand. Because the MPxV
Clade I strain is more virulent than II , with higher fatality rate and more modes of transmission, people are
worried that the epidemic can spread across borders and continents, which can cause significant threat to global
health.This article focuses on the epidemic situation, clinical characteristics and key points of genetic evolution
adaptation to human-to-human transmission of Mpox Clade I virus in the DRC, to provide early warning and
response framework for the prevention and control of a potential wave of Mpox and public health risks in China.
Keywords: Monkeypox (Mpox) ; MPXV Clade I strain; Epidemic characteristics; Public health risks;
Strategies of prevention and control
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