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基孔肯雅热流行病学及干预策略研究

王建华,张爽
(河南师范大学 抗病毒性传染病创新药物全国重点实验室,河南 新乡453007)

摘 要:基孔肯雅热是由基孔肯雅病毒(chikungunyavirus,CHIKV)引起的一种急性病毒性传染病,主要通过

伊蚊叮咬传播.目前该病已在美洲、亚洲、非洲等超过119个国家流行,截至2025年8月,全球累计报告超过27万

例,对全球公共卫生造成重大威胁.该病在我国南方地区呈蔓延趋势,其中2025年广州确诊病例4014例.简单综述

了基孔肯雅病毒的流行病学、发病机制、诊断以及治疗方法等,以期促进基孔肯雅热的有效防控.
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基孔肯雅热(chikungunyafever,CHIK)是由基孔肯雅病毒引起的急性病毒性传染病[1].CHIKV是一种

由伊蚊属蚊子携带的虫媒病毒,尤其是埃及伊蚊和白纹伊蚊[2].受感染的雌蚊通过叮咬可将病毒传播给人

类.基孔肯雅热感染患者最常见的症状包括发热、伴有严重关节痛,少数患者会出现出血、脑炎、脊髓炎等严

重并发症[3],甚至导致死亡.急性症状在一到三周内会得到缓解,但约43%的患者会产生持续关节痛和关节

炎[4].基孔肯雅热的长期病程对患者的日常生活产生重大影响,可降低健康生活质量.本文综述了CHIK流行

病学、发病机制以及诊断治疗等领域内最新研究进展,并探讨未来研究方向,旨在促进基孔肯雅热的有效防控.

1 基孔肯雅热流行病学

1.1 基孔肯雅热流行病学特征

1952年在坦桑尼亚首次发现基孔肯雅病毒[5].1952至1953年间,坦桑尼亚南部塔兰吉卡发生疫情,该
病毒首次从一名发热患者的血清样本中被分离出来.“基孔肯雅”是马孔德人的一种班图语,指的是由于基孔

肯雅热引起的频繁且严重的关节疼痛而呈现的弯腰姿势.该病毒主要流行于非洲地区,之后不断扩展到东南

亚、南亚、印度洋及美洲地区[6].截至2025年8月,全球已有119个国家报告了基孔肯雅热病例[7].近期最新

数据显示,美洲地区基孔肯雅热病例大幅增加,在3个月内达到了11.3万例,有51人死亡[8].另外,欧洲引入

白纹伊蚊后,意大利和法国也出现了本地传播和疫情暴发的情况.2008年我国首次发现输入性病例,2020年

后共报道了6例基孔肯雅热病例.7至11月为中国病例高峰期.截至2025年8月,基孔肯雅热在我国南方地

区蔓延,广东省累计病例已超过4000例.另外,全球变暖和降水增加等环境因素,改变了蚊子的分布动态,
从而增加了基孔肯雅病毒传播的风险[9].自20世纪50年代非洲首次出现CHIKV感染病例以来,该病毒在

亚洲和撒哈拉以南非洲的多个国家引发了多次疫情[10].
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1.2 基孔肯雅热传播媒介

埃及伊蚊和白纹伊蚊是多种虫媒病毒的主要传播媒介.埃及伊蚊原产于非洲[11],通过海上贸易活动使

其在全球范围内扩散,如今主要栖息于热带和亚热带的城市地区;具有趋室内习性,并且对人类宿主有强烈

的偏好,在人口密集地区具有很强的传播能力.相比之下,白纹伊蚊原产于亚洲,已成功适应热带和温带气

候,能够产下耐寒的休眠卵并在较寒冷的环境中越冬,故自20世纪60年代以来能够在全球范围内繁殖

传播[12].
基孔肯雅病毒的传播主要通过被感染的伊蚊(亚属斯泰戈米亚)的叮咬而发生.也可能在分娩期间发生

母体到胎儿的传播,导致婴儿发病率大幅上升.基孔肯雅病毒在撒哈拉以南的非洲和东南亚的热带和亚热带

地区呈地方性流行,因此存在两种不同的基孔肯雅病毒传播循环[13].基孔肯雅病毒在农村的循环传播过程

中,传播主要发生在各种森林或稀树草原的伊蚊(斯泰戈米亚属)与动物宿主之间,非人类灵长类动物被认为

是主要的宿主.城市传播过程中主要由埃及伊蚊或白纹伊蚊蚊子介导,发生人类-蚊子-人类的传播循环,导致

基孔肯雅病毒疾病的周期性暴发.在非洲,基孔肯雅病毒的森林循环传播已得到充分证实,但在亚洲,其暴发

主要归因于城市的人类-蚊子-人类传播[14].关于导致基孔肯雅病毒自然传播的因素知之甚少,但了解基孔肯

雅病毒传播扩散的促进因素对于遏制该病毒的出现和传播至关重要.

2 基孔肯雅热发病机制

2.1 CHIKV分子生物学特征

CHIKV是一种有包膜、单链、正链RNA病毒,属于托加病毒科(Togaviridae)阿尔帕病毒属(Alphavir-
us)[15].阿尔帕病毒共有32个种类,分为7个抗原复合体.基孔肯雅病毒与其他几种阿尔帕病毒相似,例如罗

瑟河病毒(rossrivervirus,RRV)、奥尼翁尼翁病毒(o'nyong-nyongvirus,ONNV)、辛迪斯病毒(sindbisvi-
rus,SINV)、马亚罗病毒(mayarovirus,MV)和巴马森林病毒(barmahforestvirus,BFV).研究结果显示,这
些病毒感染会引起关节炎[16].基孔肯雅病毒基因组包含两个开放阅读框(ORF),一个位于3'端,另一个位于

5'端[17].5'端的ORF产生4种非结构蛋白(NSP1、NSP2、NSP3和NSP4),而3'端的ORF则产生5种结构蛋

白,包括衣壳蛋白C和包膜蛋白E3、E2、E1和6K(图1).二十面体病毒粒子的直径为60~70nm,由240个

E2C/E1异二聚体组成,这些异二聚体以三聚体刺突的形式分布在外表面介导宿主细胞的入侵[18].
2.2 CHIKV基因组进化

CHIKV根据其基因组遗传进化特征,主要分为3种基因型:西非型(westAfrican,WA)、东中南非(east
centralsouthAfrican,ECSA)型和亚洲型(Asiagenotype).CHIKV在不断传播过程中其基因组会发生变异.
ECSA基因型在2004年以来引发了多次大规模流行,包括从非洲传播至印度洋岛屿、南亚、东南亚,并曾导

致欧洲的局部暴发[19].亚洲型则在东南亚和美洲地区广泛传播,2013年,亚洲型CHIKV传入加勒比海地

区,随后在美洲迅速蔓延.导致数百万例感染.近年来,随着人员往来频繁,输入性病例是我国面临的主要风

险.输入我国的CHIKV毒株包括ECSA和亚洲型.CHIKV基因组变异可能会影响病毒复制效率、宿主免疫

应答,从而潜在影响病毒的致病性和流行潜力[20].因此,对CHIKV进行持续性基因检测和进化分析,对于及

时了解病毒变异动态、评估疫情风险以及开发有效的疫苗和药物具有重要意义[21].

3 基孔肯雅热临床表现

3.1 急性期病理特征

急性感染通常在病毒侵入人体后经历4~7d的潜伏期,随后突发高热(体温常⩾39℃)[22],伴有皮疹和

剧烈关节疼痛.病毒在感染初期迅速复制,形成高水平病毒血症,一般持续8d左右,极端情况下可达12d.另
外,急性期可能出现神经系统并发症(如脑膜炎、脑病、急性播散性脑脊髓炎),尤其在婴幼儿和老年人群中风

险较高[23].病毒可突破血脑屏障,在脑脊液中检测到病毒RNA或特异性IgM抗体.眼部表现亦常见,包括结

膜炎、视神经炎、葡萄膜炎等,严重者甚至发生视网膜脱离[24].CHIKV可直接感染巨噬细胞和成骨细胞,激
活天然免疫应答,促使大量促炎细胞因子释放.病毒感染成骨细胞后上调白细胞介素-6(interleukin-6,IL-6)
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表达,导致骨保护素(osteoprotegerin,OPG)水平下降、破骨细胞活化,从而引发骨吸收和关节破坏.此外,碱
性磷酸酶(alkalinephosphatase,ALP)活性降低影响骨矿化,加剧关节损伤.临床检查中常见淋巴细胞减少、
轻度血小板减少,偶见转氨酶轻度升高和低钙血症,出血表现罕见.

3.2 慢性期病理特征

若关节痛等症状持续超过3个月,则进入慢性期.约25%~50%的患者可能发展为慢性关节炎[25],其中

年龄较大、急性期病毒载量高、存在基础骨关节炎者风险显著升高.慢性期通常未检出复制能力病毒,提示其

病理并非由病毒持续感染直接驱动,而是与异常免疫应答密切相关[26].患者滑膜液中IL-6、IL-17等促炎细

胞因子水平持续升高,促进骨质侵蚀和关节炎症.部分患者可出现类风湿性关节炎样表现.慢性期以持续性

多关节痛为主要表现,常伴关节肿胀和活动受限.影像学可见滑膜炎、肌腱炎及骨侵蚀.因与类风湿关节炎具

有相似性[27],改善病情抗风湿药如甲氨蝶呤常用于治疗.
3.3 特定人群感染特征

尽管基孔肯雅病毒可感染任何人,但其对特定人群构成的健康风险尤为严重,特别是已患有心血管或呼

吸系统等基础疾病的老年人,感染后不仅症状更重,其原有疾病也极有可能恶化.孕妇群体面临特殊风险,病
毒感染可能引发早产或流产,且在临近分娩时感染后,存在通过母婴垂直传播给新生儿的风险[28].新生儿和

婴幼儿一旦感染,极易发展为重症,可能出现脑炎、心肌炎等严重并发症.对于本身患有糖尿病等慢性疾病的

个体,其免疫系统相对较弱[29],更易感染且预后可能更差.

4 基孔肯雅热诊断与检测

CHIKV感染的诊断主要依据临床表现、流行病学因素以及实验室检测结果.鉴于基孔肯雅病毒的症状

与其他虫媒病毒(特别是登革热和寨卡病毒)感染的症状相似,其中实验室检测对于确诊至关重要.
(1)逆转录聚合酶链反应(reversetranscription-polymerasechainreaction,RT-PCR)[30]:这是检测基孔

肯雅病毒的金标准方法,能够在感染后的7d内直接从血液样本中鉴定出病毒RNA.
(2)血清学检测:酶联免疫吸附试验(enzyme-linkedimmunosorbnentassayELISA)可检测出CHIKV

特异性的免疫球蛋白 M(IgM)和免疫球蛋白G(IgG)抗体[31].IgM在症状出现后的4~7d内检出,并能持续

数周至数月,而IgG可持续检测数年,这表明存在过往感染.
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(3)病毒分离:在常规临床实践中并不常用.通过血液或脑脊液进行的病毒培养可确认是否存在感

染[32],但需要具备专门的生物安全设施.
(4)斑块减少中和试验:这是区分CHIKV与其他虫媒病毒(尤其是当存在血清学交叉反应时)的最特异

性方法[33].
未来对于CHIKV的诊断可能会出现创新诊疗技术,其特点是快速、准确且成本较低,如采用纳米技术

的生物传感器,可实现对病毒的快速诊断,适用于资源有限地区.另外,可利用人工智能与大数据整合患者临

床信息,提高数据准确性和效率,对于不同地区患者的病情进行分析以预测疾病发展趋势,为疾病防控提供

技术支持.

5 基孔肯雅热防控策略

5.1 基孔肯雅热疫苗研发进展

安全有效的疫苗是控制CHIKV流行的关键.包括病毒样颗粒疫苗、mRNA疫苗、灭活疫苗、减毒活疫苗

等.减毒活疫苗(VLA1553)于2023年11月获得了美国食品药品监督管理局(FDA)的批准[34].灭活疫苗

(BBV87-BBIL)株来自印度2006年ECSA基因型疫情CHIK/03/06株[5],并开展了安全性、耐受性和免疫

原性的Ⅰ期临床试验,证明BBV87对人类是安全的、耐受性良好的且具有免疫原性.近年来,基于病毒样颗

粒疫苗、嵌合型假病毒疫苗以及病毒载体疫苗等研发取得了显著进展.其中PXVX0317[35]候选疫苗是一种

含铝氢氧化物佐剂的单病毒样颗粒,包含来自塞内加尔37997株的E1、E2和衣壳蛋白.该疫苗最初由国家

过敏和传染病研究所研发,并被称为VRC-CHKVLP059-00-VP.除了这些候选疫苗之外,近期在临床研究中

所探索的其他基孔肯雅病毒疫苗还包括亚单位疫苗以及基于DNA和重组病毒载体的疫苗.尽管在基孔肯雅

病毒疫苗的开发方面已经取得了显著进展,但疫苗的安全性、免疫原性以及生产成本方面仍存在巨大的挑战.
5.2 基孔肯雅热抗病毒药物研发进展

目前基孔肯雅热仍缺乏获批上市的特效药,随着基孔肯雅热研究不断深入,对于抗病毒药物的研发也取

得初步进展.针对该病毒的抗病毒药物主要分为以下几类:基孔肯雅病毒进入抑制剂、病毒复制抑制剂以及

靶向宿主的抗病毒药物等.其中CHIKV-IN-3被报道可特异性抑制基孔肯雅病毒的RNA依赖性RNA聚合

酶和E1-E2糖蛋白复合物[36].病毒非结构蛋白NSP2具有蛋白酶活性,对病毒复制至关重要,研究发现单宁

酸等化合物能够抑制NSP2蛋白酶的活性.CHIKV-IN-2是一种二氢乳清酸脱氢酶抑制剂,通过抑制二氢乳

清酸脱氢酶从而影响病毒复制[37].尽管多种小分子抑制剂研究取得抗病毒潜力,但是仍面临诸多挑战.
5.3 切断病毒传播途径

基孔肯雅热的防控核心策略在于切断病毒通过伊蚊(主要是白纹伊蚊和埃及伊蚊)传播的途径,并采取

综合性措施保护人群.防控实践表明,清除蚊虫孳生地是最经济、最有效的根本措施[38].公众应翻盆倒罐,彻
底清除房前屋后、阳台天台的各类闲置容器和积水,如花瓶、轮胎、瓶罐和花盆托盘等,同时疏通沟渠,管理好

下水道、集水井等公共环境.化学防制包括在蚊虫活动高峰时段,对公共外环境采用超低容量喷雾(ULV)灭
杀成蚊;对室内重点场所如楼道、地下室实施滞留喷洒;并对植被茂密处应用绿篱技术.物理防制则强调家庭

安装纱门、纱窗,睡眠使用蚊帐,并积极使用电蚊拍等工具灭蚊.
5.4 保护易感人群

保护易感人群的关键是减少暴露机会并正确使用驱蚊剂.公众应尽量避免在蚊虫密集区(尤其是清晨和

傍晚伊蚊活跃时段)活动,如需外出须穿着浅色长袖衣裤.在皮肤裸露部位应涂抹或喷洒经认证有效的驱蚊

剂等产品.
5.5 完善监测与预警体系

完善的监测与预警体系是科学防控的基石.一方面要定期开展蚊媒密度监测(如布雷图指数、诱蚊诱卵

器指数),评估风险以指导精准消杀;另一方面医疗机构需加强病例监测,对发现有流行病学史的发热、关节

痛、皮疹疑似病例应及时报告并采样检测.对于建筑工地、公园、农贸市场、废旧物资回收站、机场、车站、医院

及学校等重点场所,需开展强化管理,进行重点排查和清理,完善防蚊灭蚊设施.通过多种渠道(如媒体、宣传
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栏、微信公众号)向公众普及基孔肯雅热的症状、传播途径和预防方法,提高自我防护意识.相关部门还需及

时、透明地发布疫情信息和防控建议,引导公众在消杀期间减少户外活动、收好户外物品等[39].

6 未来发展方向

6.1 基孔肯雅热病多学科研究

基孔肯雅热需要进行多学科研究,深入研究CHIKV的复制机制(特别是非结构蛋白如NSP2蛋白酶的

功能与调控)、病毒与宿主细胞的结合与入侵过程,以及病毒如何利用宿主细胞器进行复制,有助于发现关键

的药物靶点.探究病毒变异规律(包括基因型演变和适应性突变)对病毒毒力、传播效率及免疫逃逸的影响,
对疫苗和药物的设计至关重要.同时,研究在宿主体内的免疫应答与致病机制,明确机体抗CHIKV的保护

性免疫应答(如有效中和抗体的表位特征、T细胞免疫应答)和致病性免疫应答(如炎症因子风暴、自身免疫

反应在慢性关节病变中的作用).研究发现,超过50%的患者可能发展为慢性关节炎,其机制与病毒在某些组

织中的持续存在以及IL-6、IL-17等促炎因子介导的异常免疫反应密切相关.探索病毒抗原是否在关节组织

中持续存在并驱动免疫反应,或感染引发了自身免疫[40].其次,研究病毒在伊蚊体内的复制周期、传播效率

以及环境因素(如温度)对病毒在蚊虫中复制和传播能力的影响,对于评估疫情暴发风险和制定精准的蚊媒

控制策略具有重要意义.
6.2 基孔肯雅热诊疗技术研究

诊断技术研发:对于基层和疫情现场进行快速、低成本检测是基孔肯雅热诊断的关键.包括高灵敏度和

特异性的抗原/抗体胶体金试纸条,对于资源有限地区的检测更方便快捷.另外,还有一些新型分子检测技术

优化检测方法,使其更加快速、高通量,探索CRISPR(clusteredregularlyinterspacedshortpalindromicre-
peats)等新兴技术用于病毒检测,提升监测预警能力.

抗病毒药物研发:基孔肯雅热目前仍无特效抗病毒药.可利用高通量药物筛选平台(如双色荧光筛选法)
筛选有效抗病毒化合物.针对病毒生命周期关键环节(如病毒进入、NSP2蛋白酶、RNA依赖性RNA聚合

酶)开发小分子抑制剂,同时开展免疫治疗相关研究,可治疗慢性期的关节炎症.开发能调节IL-6、IL-17等关

键炎症因子通路的生物制剂或小分子药物,是缓解症状、改善生活质量的重要方向.同时探索中药在抗病毒

和免疫调节方面的作用,以及研究多种作用机制不同的药物联合使用策略,以期提高疗效并减少耐药

风险[41].
提升媒介控制技术:切断传播途径是防控的基石.推广使用生物杀虫剂,如苏云金杆菌以色列亚种,其对

蚊幼虫高效且对环境和非靶标生物安全.探索释放经沃尔巴克氏体技术处理的雄蚊以抑制蚊媒种群数量,以
及利用人工智能和机器人技术进行蚊虫滋生地精准识别和投药.
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Epidemiologyandinterventionstrategiesforchikungunyafever

WangJianhua,ZhangShuang

(StateKeyLaboratoryofAntiviralDrugs,HenanNormalUniversity,Xinxiang453007,China)

Abstract:Chikungunyafeverisanacuteviralinfectiousdiseasecausedbythechikungunyavirus(CHIKV).Thisdisease
isprimarilytransmittedthroughthebiteofAedesmosquitoes.Thediseaseiscurrentlyendemicinover119countriesacrossthe
Americas,Asia,andAfrica.AsofAugust2025,over270000caseshavebeenreportedglobally,posingasignificantthreatto

publichealthworldwide.ThediseaseisspreadingacrosssouthernChina,withGuangzhoureporting4014confirmedcasesin
2025.Thispaperbrieflyreviewstheepidemiologicalcharacteristics,pathogenesis,diagnosticmethods,andtreatmentstrate-

giesforchikungunyavirus,aimingtopromoteeffectivepreventionandcontrolofchikungunyafever.
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Researchonqubitmappingcompletionanddynamicoptimization
methodswithnearest-neighborcouplingconstraints
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  Abstract:ToaddresstheissuethatmostquantumalgorithmscannotbedirectlyexecutedonNoisyIntermediate-Scale
Quantum(NISQ)devicesduetolimitedqubitnearest-neighborrestriction,andthattheintroductionofSWAPgatesthrough
dynamicremappingreducesalgorithmfidelity,anefficientqubitmappingmethodisproposed.First,themethodperformsthe
initialmappingallocationbasedontheprincipleofgraphisomorphismandamappingcompletionstrategy.Thisstepaimsto
satisfythequbitconnectivityrequirementswhilereducingthenumberofSWAPgateinsertionsrequiredforsubsequentmapping
transformations.Second,weenhancetheheuristiccostfunctionusedduringmappingtransformation.Byharnessingthefast
convergenceandadaptivenatureofthesimulatedannealingalgorithm,ourmethoddynamicallydeterminestheoptimallook-a-
headdepthanddecayfactorforthequantumcircuit,enablingthedynamiccomputationoftheoptimalcost.Experimental
resultsshowthesuperiorperformanceoftheproposedmethodoverexistingones,achievingasubstantialreductioninSWAP

gateinsertions.Thisreductiondirectlyleadstoimprovedexecutionefficiencyandhigherfidelityforquantumalgorithmson
NISQdevices.

Keywords:nearest-neighborrestriction;qubitmapping;mappingcompletion;simulatedannealing
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