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　　摘要：病毒同源重组是以同源臂为基础的将目的基因整合到病毒基因组中的技术。将表达盒串联到转移载体，通
过同源重组构建重组病毒从而实现病毒基因改造、外源基因表达以及重组活载体疫苗制备等。就重组病毒的优缺点、

构建原理及应用进展进行了概述，对重组病毒构建的难点进行了分析，全面系统地阐述了重组病毒的构建模式，针对

基因框（启动子－报告基因－目的基因－调控元件－终止子）给出具体的构建方案，同时对其未来发展前景进行了展
望，以期为今后重组病毒的构建提供理论基础。
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　　病毒分子生物学和免疫学的发展使得从事病毒研究的人
员得以从分子水平上对微生物的基因进行克隆和表达，对病

毒进行体外改造逐渐成为现代病毒分子生物学研究的热点之

一。国内外学者利用ＤＮＡ重组技术先后开展了包括亚单位
疫苗、合成肽疫苗和核酸疫苗等新型疫苗的研究，并取得了一

定的成果，但这些疫苗大多免疫原性较低。后来人们利用基

因工程技术将免疫原性基因插入病毒（如腺病毒、痘病毒、伪

狂犬病毒等）构建活载体病毒，可产生一种具有常规弱毒疫

苗和灭活苗效果的基因工程活载体疫苗。重组病毒作为疫苗

可以部分模拟病毒入侵机体的过程，将病原的保护性抗原编

码基因片段或者重组多肽克隆入载体，诱导产生特异性反应，

使机体产生相应的细胞免疫和体液免疫。

重组病毒的构建是建立在体外同源重组的基础上，筛选

一个含亲本毒株的复制非必需片段，通过质粒转移载体与病

毒基因组ＤＮＡ之间的同源重组将外源基因导入病毒基因组
中，既保留了亲本毒株的生物学特性，又可使重组病毒得到复

制增殖。目前，已有多种表达病原蛋白的重组病毒构建成功，

表达ＦＭＤＶ衣壳蛋白前体的 Ｐ１－２Ａ基因和蛋白酶３Ｃ基因
的ｒＰＲＶＴＫ－／ｇＥ－／Ｐ１－２Ａ－３Ｃ，能诱导产生高水平的中和
抗体和ＦＭＤＶ特异的淋巴细胞反应［１］。在国内，郭万柱教授

率先系统地开展了伪狂犬病病毒（ＰＲＶ）分子生物学研究［２］。

同源重组是基因工程中常用的技术手段，在基因打靶和基因

克隆方面具有重要作用。但该技术应用于重组病毒研究又不

同于反向遗传操作技术（病毒拯救）、ＲＮＡ干扰和 ＰＣＲ改造

等，该方法避免了基因的直接体外操作，不会引入额外的

ＤＮＡ序列，简化了试验步骤。Ｒｕｍｅｎａｐｆ等利用杆状病毒囊膜
糖蛋白ＧＰ６４的跨膜区域（ＴＭ）和细胞质区域（ＣＴＤ）在小鼠
和猪中表达ＪＥＶ的 Ｅ蛋白也能诱导产生高效价的特异性抗
体［３］。利用鸡痘病毒成功表达了多种禽类病毒的保护性抗

原基因，如ＩＢＤＶ的ＶＰ２基因、ＭＤＶ的ｇＢ基因、ＡＩＶ的 ＨＡ基
因、ＮＤＶ的ＨＮ和Ｆ基因及ＲＥＶ的ｅｎｖ基因等［４－８］。

１　转移载体构建原理

１．１　表达盒的构建
为了将外源基因插入亲本病毒基因组，使构建的重组病

毒能真实有效地表达，必须串联启动子、增强子、标记基因、终

止子和Ｐｏｌｙ（Ａ）等反应元件（图１）。其中启动子最为重要，
决定着外源基因的表达水平。一般构建表达盒带有真核启动

子ＣＭＶ、Ｔ７和ＳＶ４０等就能顺利启动外源基因，也可以串联２
个启动子。而痘病毒应用病毒自身的转录系统在胞浆内复

制，所以外源基因的表达要求使用痘病毒自身的内源启动子

Ｐ７．５／１１［９－１２］。Ｐ７．５／１１为早晚期串联启动子，其结构独特，
最重要的是 Ｐ７．５／１１非常保守，在痘病毒科重组病毒领域有
广阔的应用前景［１３］。另外，采用独立的早晚期启动子分别启

动报告基因和外源基因的表达（图２），避免了翻译时通读的
发生，增加了重组病毒的稳定性。由于重组病毒表达的外源

蛋白是宿主免疫反应的目标，因此使用病毒的晚期启动子表

达外源基因有利于病毒逃避宿主的免疫反应，建立持续

感染［９］。

如果能在同一载体中插入来自不同病原的保护性抗原基

因，实现多种抗原的共表达，这样既可以同时对多种疾病进行

预防，又可以避免疫苗载体之间的相互干扰，最大限度地发挥

重组病毒的效用（图３）。重组病毒在遗传上可能不稳定，连
续传代后位于相同启动子之间的外源基因可能丢失［１４］。为

了降低重组病毒的遗传不稳定性，并克服多个相同启动子之

间可能存在的干扰现象［１５］，在１个 ＭＦＧ载体上使用了２个
ＩＲＥＳ元件，使３个外源基因同时得到有效表达。目前，研究
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外源基因多是Ｂ细胞表位和Ｔ细胞表位、抗原肽等。进一步
研究表明，应用免疫转移电泳法也确定了许多病毒中和抗原

的主要结构蛋白均为衣壳蛋白和糖蛋白，它们暴露于病毒粒

子表面，可以诱导机体产生中和抗体［１６］。由于传统灭活疫苗

是外源性抗原，不能通过 ＭＨＣＩ类抗原递呈途径来有效激活
Ｔ淋巴细胞，诱导的细胞免疫水平较低，因此利用病毒载体表
达病原体抗原基因和适当类型的细胞因子，通过表达细胞因

子来发挥特定的免疫调节作用以提高重组病毒免疫效力，很

多研究者在设计的抗原基因中增加了 Ｔｈ刺激因子，如２Ｂ、
３ＡＢＣ、３Ｄ、ＩＦＮ－γ以及ＩＬ－１等部分序列［１７］。

１．２　外源基因的靶向位点
作为良好的重组表达系统，亲本病毒复制非必需区的克

隆与筛选是先决条件。亲本病毒基因组庞大，其中许多基因

是病毒复制非必需的，可供作为外源基因靶向位点。但是，外

源基因在不同的部位插入病毒基因组，可能会产生不同的效

果。通常是构建某段基因缺失的同源重组臂，这些基因是病

毒的主要毒力基因，删除相关的基因，使其不带毒力或致弱毒

力；但是病毒粒子仍然保持较好的抗原性，可以组装成成熟的

病毒粒子，为下一步重组病毒做准备。在重组痘病毒、腺病

毒、猪伪狂犬病毒和传染性喉气管炎病毒等研究中，广泛采用

了ＴＫ［１８］、ＵＳ２［１９］、ＵＳ１０［１９］、ｇＢ［２０］、ｇＤ［２０］、Ｅ３［２１］、ＦＬ１１［２２］等外
源基因的靶向位点。最初确定非必需区常常采用鸟枪法，盲

目地克隆病毒基因组，再用于筛选，工作量大且繁琐。随着各

病毒全基因组的逐渐公布，复制非必需区遗传背景研究的深

入，为确定非必需区的研究建立了丰富的理论基础，可以实现

仅用ＰＣＲ技术就能获得靶向位点，容易进行遗传操作。同源
臂的长短也是影响重组病毒构建的重要因素，一般情况下在

０．１３～６．００ｋｂｐ之间都可以进行有效的重组，Ａｍａｎｏ等采用
Ｐ７．５启动下的ｌａｃＺ作为报告基因，检测同源臂长度对于转染
效果的影响，当片段长度在０．７３～４．５０ｋｂｐ范围时，获得同
源重组得到重组病毒的概率为０．０７３％ ～０．６２０％，说明重组
的效率主要和同源臂的长度有关，和插入的基因无关［２３］。

同源臂的构建策略分为２类（图４）。一类是外源基因靶
向位点（ＴＫ为例）左右各延伸１段基因片段，因复制非必需
区中包含酶切位点，单酶切后平末端需要 Ｋｌｅｎｏｗ补平，ＣＩＰ
去磷酸化，再去串联表达盒（图５），此方法连接效率低，影响
同源重组；另一类是分别延伸靶向位点两侧的基因，构建非必

需区中间缺失的同源臂（图６）。人为引入酶切位点，有利于

连接，提高同源重组水平，为随后的重组病毒构建提供可靠的

材料保证。

１．３　同源重组
利用ＰＣＲ技术以病毒基因组为模板克隆目的基因，构建

亲本病毒某段非必需区缺失的突变株，含左右同源臂。由于

亲本病毒一般基因组庞大，而且基因组 ＤＮＡ又没有感染性，
不便直接操作，通常是将转移载体分开构建，既可以保证将外

源基因灵活地插入转移载体，也可以准确地选择合适的其他

反应元件，得到表达盒和同源臂２个独立的系统，解决病毒构
建的前期工作。各个反应元件都需要适合的酶切位点进行串

联。最后将构建好的含有表达盒的转移载体和脂质体共转染

病毒预先感染的哺乳动物细胞，完成同源重组。基于所设计

的转移载体特性，传统的同源重组方法是亲本病毒感染哺乳

动物细胞后再转染。这种方法虽然可以产生重组病毒，但将

亲本病毒和重组病毒分开较难，因为重组效率本身低，重组病
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毒与亲本病毒相比更不具有生长优势，因而需要筛选多代才

能获得纯化的重组病毒。目前常采用转移载体和亲本病毒基

因组共转染的方法，一般经３代筛选即可获得具有感染活性
的重组子，方便以后重组病毒高效地表达外源基因［２４］。

利用病毒存在广泛的复制非必需区，构建１个或多个不
同病原体保护性基因的重组病毒。但病毒载体核酸序列较

长，对病毒基因进行酶切和直接连接外源基因等遗传操作比

较困难，因此，同源重组在构建重组病毒的研究中崭露头角。

实际上重组病毒的效率不高，涉及诸多影响因素：（１）病毒载
体的选择。重组子表达的量依赖于亲本病毒 ＤＮＡ的复制情
况，由于病毒的复制能力具有较强的种类特异性，需要选择适

合的载体构建不同的重组病毒。（２）外源基因的长短。插入
的目的片段太长时，同源重组的效率很低，只有较短时才比较

有效。（３）同源臂的长短。研究表明常用的左右同源臂片段
约是 １．０ｋｂｐ，过长或过短都会影响重组。（４）就基因表达调
控机理和重组活疫苗的生物安全而言，应首选病毒自身的启

动子，但是应用中要选择强启动子，才能使病毒滴度增高，外

源基因在细胞中得以有效表达，并且有良好的免疫原性和遗

传稳定性。（５）表达盒的串联方式多种多样，可以双启动子
顺向连接、双启动子反向连接、双标记基因等。如果标记基因

的启动子和另外一个外源基因的启动子是不同的，那么２个
启动子无论相对位置如何，各自的启动效率和重组病毒的稳

定性都是一样的，但如果２个启动子是相同的，且启动子的２
个基因顺向连接，那么重组病毒在传代的过程中就有可能发

生分子内的启动子同源重组，将２个启动子之间的基因剪除，
从而失去这一基因的表型。最终能筛选得到不带选择标记的

重组痘苗病毒，并具有筛选周期短、工作量小、较能准确筛选

重组病毒等优点，非常适用于疫苗株的构建［２５］。

１．４　重组病毒的筛选
以报告基因对表达盒的功能进行验证，筛选出具有高效

表达蛋白能力的重组病毒。常用的途径：（１）β－半乳糖苷酶
基因（ＬａｃＺ）是来自大肠杆菌乳糖操纵子中的一个基因，其最
大的优势是易于用组织化学法检测其原位表达，而且其表达

产物对细胞的存活和生长基本无毒性作用。但由于 ＬａｃＺ基
因组较大，约３．１ｋｂｐ，串联它时很困难，外源基因表达盒构建
会受影响。（２）ｇｐｔ（黄嘌呤鸟嘌呤磷酸转移酶）也是常用的
筛选标记之一。由于在鸟嘌呤合成途径中，催化ＩＭＰ到 ＸＭＰ
反应的是ＩＭＰ脱氢酶，而ＭＰＡ是该酶的不可逆阻断剂。鸟嘌
呤只能通过替代途径在ｇｐｔ的参与下合成。动物细胞本身不
能合成ｇｐｔ，但重组的病毒可以提供ｇｐｔ从而使病毒完成核酸
代谢，使细胞分裂得以生长、增殖［２６］。（３）ＧＦＰ来源于海洋生
物水母，ＥＧＦＰ是一种优化的突变型 ＧＦＰ，它所产生的荧光要
比野生型ＧＦＰ强３５倍，大大增强了该报告分子的灵敏度［２７］。

作为动植物以及微生物基因工程研究上的一种选择性标记，

它具有检测灵敏度高、操作简便、对机体毒性小且不需要任何

底物或辅助因子等优点［２８］。（４）胸腺嘧啶脱氢核苷激酶
（ｔｈｙｍｉｄｉｎｅｋｉｎａｓｅ，ＴＫ），是核苷酸合成补救中的一种酶，能把
胸苷转化为胸苷磷酸，保证核苷酸的顺利合成。在 ＨＡＴ选择
培养基中，ＴＫ基因缺陷受体细胞不生长，相反外源基因转化
细胞生长。这种筛选系统前提是单一选择 ＴＫ基因作为非必
需片段构建重组病毒，不能被广泛采用，十分局限。

２　病毒活载体的应用

载体是供插入目的基因并将其导入宿主细胞内表达或复

制的运载工具。近几年，以病毒载体为基础构建的重组活载

体疫苗成为疫苗研究领域的主要方向［２９］。目前，作为载体的

病毒多为哺乳动物病毒，如腺病毒（ａｄｅｎｏｖｉｒｕｓ）、伪狂犬病毒
（Ｐｓｅｕｄｏｒａｂｉｅｓｖｉｒｕｓ）、痘病毒（Ｐｏｘｖｉｒｕｓ）、杆状病毒（ｂａｃｕｌｏｖｉｒ
ｕｓ）等，其中杆状病毒表达载体系统也是应用同源重组技术，
是近些年研究的热点。

２．１　腺病毒载体
腺病毒（ａｄｅｎｏｖｉｒｕｓ，Ａｄｖ）属于腺病毒科，线状、无包膜的

双链ＤＮＡ病毒，基因组大小约３６ｋｂｐ，由２４０个六邻体和１２
个五邻体构成二十面体病毒壳体。五邻体位于二十面体顶

角，均有１个纤维蛋白突起与其相连，纤维蛋白头部与腺病毒
的组织亲合性密切相关。腺病毒感染细胞分４个阶段：感染、
早期事件、晚期事件和包装。

第１代腺病毒Ｅ１／Ｅ３基因表达盒，插入外源基因的长度
可达８ｋｂｐ。去除Ｅ１区阻止了依赖 Ｅ１区和 Ｅ２区功能蛋白
的转录与随后病毒ＤＮＡ的复制及病毒外壳蛋白的产生，这种
方法效率很低［３０］。第 ２代腺病毒建立在第 １代基础上，在
Ｅ１、Ｅ３缺失的基础上进一步去除 Ｅ４区，减弱病毒自身蛋白
表达，降低炎症反应。第３代腺病毒载体又称辅助病毒依赖
型腺病毒载体（ｈｅｌｐｅｒ－ｄｅｐｅｎｄｅｎｔａｄｅｎｏｖｉｒｕｓ，ＨＤ－Ａｄ）［３１］，
表达系统分为３部分：（１）空壳载体；（２）腺病毒自身编码序
列；（３）辅助病毒。外源 ＤＮＡ的装载容量提高，表达外源基
因时间延长。

２．２　猪伪狂犬病毒载体
猪伪狂犬病毒（ＰＲＶ）属于疱疹病毒科中的猪疱疹病毒

型。病毒基因组为线状双链ＤＮＡ，长度为１５０ｋｂｐ，由长独特
区（ＵＬ）、短独特区（ＵＳ）、ＵＳ两侧的重复序列（ＴＲＳ）、内部重
复序列（ＩＲＳ）组成。猪伪狂犬病（ＰＲ）是由猪伪狂犬病毒
（ＰＲＶ）引起的急性传染病，每年给养猪业造成巨大的经济损
失，多种家畜和野生动物均可被感染［３２］。对猪伪狂犬病的控

制主要是使用疫苗。猪伪狂犬病毒以其特殊的基因组结构、

宿主的广泛性和生物安全性成为研制活载体疫苗的重要载体

工具。

目前，ＰＲＶ基因缺失疫苗株常常是通过缺失 ｇＥ、ｇＩ、ｇＧ、
ｇＣ、ＴＫ等非必需基因，缺失分为单基因缺失和多基因缺失。
Ｚｈａｎｇ等构建了表达口蹄疫病毒衣壳前体肽 Ｐ１２Ａ和非结果
蛋白３Ｃ的伪狂犬病毒载体疫苗（ＰＲＶ－Ｐ１２Ａ３Ｃ），结果表明
部分仔猪的临床症状减轻，囊泡出现延迟［３３］。

２．３　痘病毒
２．３．１　鸡痘病毒载体　鸡痘病毒（Ｆｏｗｌｐｏｘｖｉｒｕｓ，ＦＰＶ）基因
组大小为２８８ｋｂｐ，基因组是双链 ＤＮＡ，包括１个由相同的２
个９．５ｋｂｐ大小的末端倒置重复序列包围的核心编码区，它
含有２６０个开放阅读框，大小为２６０～３０９ｋｂｐ，比其他已报导
的脊椎动物的基因组都大。过去对ＦＰＶ基因组的研究工作，
主要是利用纯组织培养的 ＦＰＶ传代毒株，并且获得了约１／３
的病毒基因组信息，包括免疫逃避假说和宿主范围功能。鸡

痘病毒（ＦＰＶ）是近些年来研究开发并逐渐转向实际应用的一
种新的病毒载体。为了设计更安全、有效、合理的 ＦＰＶ疫苗
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和以ＦＰＶ为基础的表达载体，要求研究者对与病毒毒力和宿
主范围有关的基因有一个全面的认识，对这些基因在病毒致

病机理、免疫逃避和宿主范围方面的作用有深入的了解。

对于鸡痘病毒载体研究的内容主要集中在鸡痘病毒载体

启动子的优化，提高外源基因在鸡痘病毒载体中的表达需要

强启动子，ＦＰＶ自身启动子研究还不够详细、表达量偏低。目
前大部分鸡痘病毒载体都选用痘苗病毒（Ｖａｃｃｉｎａｖｉｒｕｓ，ＶＶ）
的早、晚期启动子［３４］。

２．３．２　羊痘病毒载体　羊痘病毒是痘病毒科（Ｐｏｘｖｉｒｉｄａｅ），
脊索动物痘病毒亚科（Ｃｈｏｒｄｏｐｏｘｒｉｎａｅ），羊痘病毒属（Ｃａｐｒｉｐｏｘ
ｖｉｒｕｓ）成员。基因组由共价结合的双股 ＤＮＡ组成，基因组呈
线性，全长约１５０ｋｂｐ，ＤＮＡ无感染性，编码至少１４７种基因。
病毒基因组保守区的非复制区域可以整合外源ＤＮＡ，羊痘病
毒是继痘苗病毒和禽痘病毒（Ｆｏｗｌｐｏｘｖｉｒｕｓ，ＦＰＶ）之后一种重
要的动物病毒载体，因为对人不具有感染性，对外源基因的耐

受性强，是一种更为理想的活病毒载体。羊痘病毒毒力有关

基因如胸苷激酶基因（ＴＫ）、核苷酸还原酶基因（ＲＲ）、蛋白激
酶基因（ＲＫ）和 Ｐ３２基因等。ＴＫ基因缺失不影响病毒的增
殖，却能显著降低病毒毒力，ＴＫ基因缺失的羊痘病毒被广泛
地应用于疫苗的研究中。

羊痘病毒基因组庞大复杂，不易在某一个特定的位置直

接插入外源基因，所以要先利用１个质粒载体构建１个转移
载体。不仅可以预防羊痘的发生，还可以插入其他外源病毒

保护性抗原，重组病毒所表达的外源基因随载体病毒复制、转

录、蛋白合成加工，诱导产生针对相应病原的免疫应答。

Ｄｉａｌｌｏ等构建了表达小反刍兽疫病毒 （Ｐｅｓｔｅｄｅｓｐｅｔｉｔｓ
ｒｕｍｉｎａｎｔｓｖｉｒｕｓ，ＰＰＲＶ）Ｈ基因的重组山羊痘病毒，动物试验中
需要 １０ＴＣＩＤ５０ 才能保护小反刍兽疫

［３５］。张强等构建了

Ａｓｉａ１型口蹄疫病毒Ｐ１－２Ａ和３Ｃ基因的重组山羊痘病毒弱
毒株［３６］。

２．３．３　痘苗病毒载体　痘苗病毒基因组的大小约为
１８７ｋｂｐ，可以编码１５０～２００种多肽，包括早期蛋白和晚期蛋
白。以侵入细胞后病毒ＤＮＡ开始复制的时间为界，人为地将
病毒复制分为早期和晚期２个过程。其中应用得最多的是
早、晚期蛋白启动子Ｐ７．５。而痘苗病毒基因组允许插入较长
的外源ＤＮＡ片段（２５ｋｂｐ）并且不会造成病毒感染性的丧
失［３７］。目前有很多痘苗病毒毒株用作载体表达各种类型的

外源基因，较为常用的毒株是痘苗病毒 ＷＲ株（ｗｅｓｔｅｒｎ
ｒｅｓｅｒｖｅｓｔｒａｉｎ）。此外，还有很多毒株如痘苗病毒天坛株［３８］、

Ｗｙｅｔｈ株、Ｃｏｐｅｎｈａｇｅｎ株及ＮＹＣＢＨ株等。
２．４　杆状病毒载体

杆状病毒（ｂａｃｕｌｏｖｉｒｕｓ）是一类具有囊膜包裹的双链环状
ＤＮＡ病毒，自然界中主要感染鳞翅目、膜翅目和双翅目昆虫。
其基因组大小为 ８０～１６０ｋｂｐ，位于直径为 ３０～６０ｎｍ、长
３００ｎｍ的杆状核衣壳中，具有较大的柔韧性，可以容纳较大
片段的外源基因插入。苜蓿银纹夜蛾核型多角体病毒

（Ａｕｔｏｇｒａｐｈａｃａｌｉｆｏｒｎｉｃａｍｕｌｔｉｃａｐｓｉｄｎｕｃｌｅｏｐｏｌｙｈｅｄｒｏｖｉｒｕｓ，
ＡｃＭＮＰＶ）是众多杆状病毒中研究最多的。它异于其他病毒
载体，成为病毒载体研究热点是因为杆状病毒表达载体适合

翻译后修饰和重组蛋白的高水平表达。有研究发现，昆虫杆

状病毒可以进入多种哺乳动物细胞，并在合适的哺乳动物启

动子控制下表达外源基因，但其基因组在细胞中不复制，且对

哺乳动物细胞的生长无明显影响［３９］。Ｌｕ等研究发现含有
ＰＲＲＳＶＯＲＦ７的Ｃ端编码区域的特异 ｓｈＲＮＡ的 ＶＳＶ－Ｇ假
型化杆状病毒成功地抑制了 ＰＲＲＳＶ在 Ｍａｒｃ１４５细胞中的复
制［４０］。Ｓｔａｒｋｅｙ等构建了表达乙肝病毒（ＨｅｐａｔｉｔｉｓＢｖｉｒｕｓ，
ＨＢＶ）特异的 ｓｈＲＮＡ重组杆状病毒，在体外能成功地阻断
ＨＢＶ复制［４１］。由于杆状病毒具有最理想疫苗转移载体的典

型特征，所以杆状病毒作为哺乳动物基因转运载体不断发展，

研究也表明杆状病毒载体是疫苗发展过程中极其有效的

工具。

３　重组病毒的优、缺点

新型重组病毒不断涌现，不但保持了原有病毒的优点，更

对许多不足之处作出了重大改进，从而使这方面的研究有了

新突破，重组病毒表达外源基因的优点在于：（１）宿主范围
广，可用于多种动物，也包括人类。（２）有大量的非必需片段
可用作插入外源基因的位点，方便串联表达多个目的片段，构

建多价苗。（３）免疫期长，可对机体产生持久的免疫力。（４）
安全性好，易于被人们接收，目前常采用基因操作技术，将病

原微生物中与致病性有关的毒力基因敲除或插入其他外源基

因，使之成为无毒株或弱毒株。（５）重组毒易于大量生产、成
本低、保存和使用相对比较方便。（６）诱导位点专一，免疫方
式简单、易控制。但是在实际应用中也发现，重组病毒目前也

存在许多不可忽视的缺点：（１）与临床要求相比，病毒滴度
低。（２）重复给予时机体可能产生免疫耐受。（３）在体外获
得同源重组的效率很低，并且有可能造成外源基因的丢失而

丧失感染性。总之，利用重组病毒可治疗一些特殊疾病，同时

探索病毒载体所面临的安全性和毒性问题［４２］。但是，需要进

一步改善和开发能高效转移基因、表达高度组织特异性、安全

可靠的重组病毒。

４　总结与展望

通过体外连接构建重组病毒的方法，其基本过程是将含

外源基因的转移载体与经过酶切处理的亲本毒株基因组

ＤＮＡ臂在体外同源重组，然后将连接产物转染已预先感染亲
本病毒的哺乳动物细胞，这种嵌合的基因组在亲本病毒的作

用下组装成为重组病毒粒子。这种技术可在 ＤＮＡ靶标分子
的任意位点进行基因敲除、敲入、点突变等操作，利用这种方

法构建重组病毒首先要满足一个基本条件，就是从亲本病毒

基因组复制非必需区内找到一个唯一的限制性内切酶位点或

通过基因操作技术在基因内引入适当的位点，以供外源基因

的插入。ＴＫ、ｇＥ、ｇＩ基因决定病毒的毒力，为重要的毒力因
子。ＴＫ基因的缺失能显著降低病毒毒力，但不影响病毒的增
殖，是外源基因插入的首选位点［４３］。但要在重组病毒领域有

重大突破，还有大量的工作要做。首先对亲本毒株基因组的

认识还有待进一步深入，其次了解亲本毒株各个基因的精确

功能也很重要，基于感染重组病毒疫苗应用到自然宿主以后，

有可能发生毒力返强的现象。另外，重组病毒毒株在自然环

境下能否与流行毒株发生基因组交换或重组，也是需要考

虑的。

重组病毒可用于基因治疗、活载体疫苗、转基因动物、基
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因功能研究等领域，以病毒为载体构建重组病毒有助于蛋白

的体外表达及功能研究，同时对研究病毒的致病机理和研制

活载体疫苗都有积极作用［４４］。近些年，科研人员对重组病毒

进行了大量的研究，重组病毒技术得以不断成熟和完善，进一

步提高了重组病毒的安全性，优化了不同表达盒及病毒载体。

另外，多价载体疫苗将是未来疫苗开发研究的主要方向之一，

构建一个成功而实用的重组病毒疫苗，并进行动物免疫试验，

实现一针多效，达到免疫接种的目的，为下一步商业化疫苗奠

定了坚实的理论基础。总之，随着病毒分子生物学研究不断

深入和研究方法不断更新，重组病毒将取得更大的突破，有望

获得更广泛的应用前景。

参考文献：

［１］ＺｈａｎｇＫＳＨｕａｎｇＪ，ＷａｎｇＱＧ，ｅｔａｌ．Ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔｐｓｅｕｄｏｒａｂｉｅｓ
ｖｉｒｕｓｅｘｐｒｅｓｓｉｎｇＰ１２Ａａｎｄ３ＣｏｆＦＭＤＶｃａｎｐａｒｔｉａｌｌｙｐｒｏｔｅｃｔｐｉｇｌｅｔｓ
ａｇａｉｎｓｔＦＭＤＶｃｈａｌｌｅｎｇｅ［Ｊ］．ＲｅｓＶｅｔＳｃｉ，２０１１，９１（１）：９０－９４．

［２］凌宗帅，郭文龙，刘冠华，等．伪狂犬病基因缺失疫苗的研究进展
［Ｊ］．生物技术通报，２００９（４）：２５－２８．

［３］ＲｕｍｅｎａｐｆＴ，ＳｔａｒｋＲ，ＭｅｙｅｒｓＧ，ｅｔａｌ．Ｓｔｒｕｃｔｉｒａｌｐｒｏｔｅｉｎｓｏｆｈｏｇ
ｃｈｏｌｅｒａｖｉｒｕｓｅｘｐｒｅｓｓｅｄｂｙｖａｃｃｉｎｉａｖｉｎｉｓ：ｆｕｒｔｈｅｒｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎａｎｄ
ｉｎｄｕｏｔｉｏｎｏｆｐｒｏｔｅｃｔｉｖｅｉｍｍｕｎｎｉｔｙ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＶｉｒｏｌｏｇｙ，１９９１，６５
（２）：５８９－５９７．

［４］ＺｈｏｕＪ，ＣｈｅｕｎｇＡＫＬ，ＴａｎＺ，ｅｔａｌ．ＰＤ１－ｂａｓｅｄＤＮＡｖａｃｃｉｎｅ
ａｍｐｌｉｆｉｅｓＨＩＶ－１ＧＡＧ－ｓｐｅｃｉｆｉｃＣＤ８＋ Ｔｃｅｌｌｓｉｎｍｉｃｅ［Ｊ］．Ｔｈｅ
ＪｏｕｒｎａｌｏｆＣｌｉｎｉｃａｌＩｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ，２０１３，１２３（６）：２６２９－２６４２．

［５］ＫｕｌｋａｒｎｉＶ，ＲｏｓａｔｉＭ，ＶａｌｅｎｔｉｎＡ，ｅｔａｌ．ＨＩＶ－１ｐ２４（ｇａｇ）ｄｅｒｉｖｅｄ
ｃｏｎｓｅｒｖｅｄｅｌｅｍｅｎｔＤＮＡｖａｃｃｉｎｅｉｎｃｒｅａｓｅｓｔｈｅｂｒｅａｄｔｈｏｆｉｍｍｕｎｅ
ｒｅｓｐｏｎｓｅｉｎｍｉｃｅ［Ｊ］．ＰｌｏＳＯｎｅ，２０１３，８（３）：ｅ６０２４５．

［６］ＪａｎｅｓＨ，ＦｒｉｅｄｒｉｃｈＤＰ，ＫｒａｍｂｒｉｎｋＡ，ｅｔａｌ．Ｖａｃｃｉｎｅ－ｉｎｄｕｃｅｄ
ｇａｇ－ｓｐｅｃｉｆｉｃＴｃｅｌｌｓａｒｅａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｒｅｄｕｃｅｄｖｉｒｅｍｉａａｆｔｅｒ
ＨＩＶ－１ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＩｎｆｅｃｔｉｏｕｓＤｉｓｅａｓｅｓ，２０１３，２０８（８）：
１２３１－１２３９．　

［７］秦晓冰，牛晋国，杨瑞梅，等．猪圆环病毒与口蹄疫病毒二联重组
鸡痘病毒的鉴定和 ＢＡＬＢ／ｃ小鼠的免疫试验［Ｊ］．中国兽医学
报，２０１２，３２（２）：１６１－１６６．

［８］朱羿龙，李　昌，郭　焱，等．表达ＨＩＶ－１ｇａｇ重组鸡痘病毒的构
建与筛选［Ｊ］．中国生物工程杂志，２０１４，３４（１）：５７－６３．

［９］ｄｉＰｉｌａｔｏＭ，Ｍｅｊíａｓ－ＰéｒｅｚＥ，ＧóｍｅｚＣＥ，ｅｔａｌ．Ｎｅｗｖａｃｃｉｎｉａｖｉｒｕｓ
ｐｒｏｍｏｔｅｒａｓａｐｏｔｅｎｔｉａｌｃａｎｄｉｄａｔｅｆｏｒｆｕｔｕｒｅｖａｃｃｉｎｅｓ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆ
ＧｅｎｅｒａｌＶｉｒｏｌｏｇｙ，２０１３，９４（１２）：２７７１－２７７６．

［１０］ＷｅｎｎｉｅｒＳＴ，ＢｒｉｎｋｍａｎｎＫ，ＳｔｅｉｎｈａｕｓｓｅｒＣ，ｅｔａｌ．Ａｎｏｖｅｌｎａｔｕｒａｌｌｙ
ｏｃｃｕｒｒｉｎｇｔａｎｄｅｍｐｒｏｍｏｔｅｒｉｎｍｏｄｉｆｉｅｄｖａｃｃｉｎｉａｖｉｒｕｓａｎｋａｒａｄｒｉｖｅｓ
ｖｅｒｙｅａｒｌｙｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｎｄｐｏｔｅｎｔｉｍｍｕｎｅｒｅｓｐｏｎｓｅｓ［Ｊ］．ＰｌｏＳ
Ｏｎｅ，２０１３，８（８）：ｅ７３５１１．

［１１］曲林茂，陈伟业，胡倩倩，等．表达小反刍兽疫病毒 Ｆ蛋白的重
组山羊痘病毒疫苗的研究［Ｊ］．中国预防兽医学报，２００９，３１
（６）：４１５－４２０．

［１２］李继东，朱学亮，李　辉，等．启动子 ｐ７．５／ｐ１１在山羊痘病毒
和羊口疮病毒中的启动功能验证［Ｊ］．中国预防兽医学报，
２０１４，３６（１１）：８２９－８３３．

［１３］谢梅梅，李翠翠，张家林，等．用于山羊痘病毒载体的强痘病毒
启动子筛选［Ｊ］．中国预防兽医学报，２０１５，３７（７）：５０２－５０５．

［１４］乔传玲，于康震，贾永清，等．表达Ｈ５亚型禽流感病毒血凝素和
神经氨酸酶双基因重组禽痘病毒的构建［Ｊ］．中国预防兽医学

报，２０００，２２（增刊１）：５３７－５３９．
［１５］楚素霞，姚伦广，邢延豪，等．多基因表达系统研究进展［Ｊ］．中

国生物工程杂志，２０１１，３１（６）：１１６－１２３．
［１６］ＳｅａｇｏＪ，ＪａｃｋｓｏｎＴ，ＤｏｅｌＣ，ｅｔａｌ．Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｅｐｉｔｏｐｅ－

ｔａｇｇｅｄｆｏｏｔ－ａｎｄ－ｍｏｕｔｈｄｉｓｅａｓｅｖｉｒｕｓ［Ｊ］．ＪＧｅｎＶｉｒｏｌ，２０１２，９３
（１１）：２３７１－２３８１．

［１７］ＫｕｍａｒＳ，ＡｈｉＹＳ，ＳａｌｕｎｋｈｅＳＳ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎｂｙ
ｈｉｇｈｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙｂｉｃｉｓｔｒｏｎｉｃＤＮＡｖａｃｃｉｎｅａｇａｉｎｓｔｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓｂｕｒｓａｌ
ｄｉｓｅａｓｅｖｉｒｕｓｅｘｐｒｅｓｓｉｎｇＶＰ２ｐｒｏｔｅｉｎａｎｄｃｈｉｃｋｅｎＩＬ－２［Ｊ］．
Ｖａｃｃｉｎｅ，２００９，２７（６）：８６４－８６９．

［１８］程小文，胡　森，王喜军，等．表达外源绿荧光蛋白重组山羊痘
病毒的构建及纯化［Ｊ］．农业生物技术学报，２００６，１４（５）：
７９８－８０２．　

［１９］张雪莲．表达血清１，３型马立克氏病病毒 ｇＢ主要抗原表位的
重组ＣＶＩ９８８病毒构建及其免疫保护作用［Ｄ］．南京：南京农业
大学，２００３．

［２０］徐美玉，赵　烨，朱发江，等．表达ＩＬＴＶｇＢ和ＵＬ３２基因的重组
鸡痘病毒疫苗安全性及稳定性分析［Ｊ］．中国兽医杂志，２０１５，
５１（２）：６－８．

［２１］李永清，杨　敬，罗长保，等．表达禽流感病毒Ｍ２基因的重组马
立克氏病病毒的构建［Ｊ］．中国生物工程杂志，２００７，２７（９）：
２４－３０．　

［２２］ＢｏｕｌａｎｇｅｒＤ，ＢａｉｅｒＲ，ＥｒｆｌｅＶ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｏｆｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ
ｆｏｗｌｐｏｘｖｉｒｕｓｕｓｉｎｇｔｈｅｎｏｎ－ｅｓｓｅｎｔｉａｌＦ１１Ｌｏｒｔｈｏｌｏｇｕｅａｓｉｎｓｅｒｔｉｏｎ
ｓｉｔｅａｎｄａｒａｐｉｄｔｒａｎｓｉｅｎｔｓｅｌｅｃｔｉｏｎｓｔｒａｔｅｇｙ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＶｉｒｏｌｏｇｉ
ｃａｌＭｅｔｈｏｄｓ，２００２，１０６（１）：１４１－１５１．

［２３］ＡｍａｎｏＨ，ＭｏｒｉｋａｗａＳ，ＳｈｉｍｉｚｕＨ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｔｈｅ
ｃａｎａｒｙｐｏｘｖｉｒｕｓｔｈｙｍｉｄｉｎｅｋｉｎａｓｅｇｅｎｅａｎｄｉｎｓｅｒｔｉｏｎｏｆｆｏｒｅｉｇｎｇｅｎｅｓ
［Ｊ］．Ｖｉｒｏｌｏｇｙ，１９９９，２５６（２）：２８０－２９０．

［２４］刘召明，张丽萍，王秀丽，等．重组马立克病毒通用转移载体的
构建及初步应用［Ｊ］．中国动物检疫，２００８，２５（１）：２６－２８．

［２５］周小云，刘　颖，饶力群，等．适用于疫苗株筛选的痘苗病毒载
体的构建［Ｊ］．病毒学报，２００５，２０（４）：３１５－３２１．

［２６］王艳丽，李俊辉，姜永萍，等．以ＧＰＴ和ＧＦＰ为双重筛选标记的
禽痘病毒转移载体的构建及鉴定［Ｊ］．中国预防兽医学报，
２００９，３１（７）：５０１－５０４．

［２７］ＳｅａｇｏＪ，ＪｕｌｅｆｆＮ，ＭｏｆｆａｔＫ，ｅｔａｌ．Ａｎｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ
ｆｏｏｔ－ａｎｄ－ｍｏｕｔｈｄｉｓｅａｓｅｖｉｒｕｓｅｘｐｒｅｓｓｉｎｇａｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔｍａｒｋｅｒｐｒｏ
ｔｅｉｎ［Ｊ］．ＪＧｅｎＶｉｒｏｌ，２０１３，９４（７）：１５１７－１５２７．

［２８］ＲｏｄｇｅｒＧ，ＳｍｉｔｈＧＬ．ＲｅｐｌａｃｉｎｇｔｈｅＳＣＲｄｏｍａｉｎｓｏｆｖａｃｃｉｎｉａｖｉｒｕｓ
ｐｒｏｔｅｉｎＢ５ＲｗｉｔｈＥＧＦＰｃａｕｓｅｓａｒｅｄｕｃｔｉｏｎｉｎｐｌａｑｕｅｓｉｚｅａｎｄａｃｔｉｎ
ｔａｉｌｆｏｒｍａｔｉｏｎｂｕｔｅｎｖｅｌｏｐｅｄｖｉｒｉｏｎｓａｒｅｓｔｉｌｌｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｄｔｏｔｈｅｃｅｌｌ
ｓｕｒｆａｃｅ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＧｅｎｅｒａｌＶｉｒｏｌｏｇｙ，２００２，８３（２）：３２３－３３２．

［２９］ＲｏｗｅＷＪ．Ｌｏｎｇｓｐａｃｅｍｉｓｓｉｏｎｓ，ｇｅｎｅｔｈｅｒａｐｙ，ａｎｄｔｈｅｖｉｔａｌｒｏｌｅｏｆ
ｍａｇｎｅｓｉｕｍ：ａｔｈｒｅｅ－ｐｒｏｎｇｅｄｐｌａｎｆｏｒｔｈｅｎｅｘｔ５０ｙｅａｒｓ［Ｊ］．
ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆＮｅｐｈｒｏｌｏｇｙａｎｄＲｅｎｏｖａｓｃｕｌａｒＤｉｓｅａｓｅ，２０１０，
３：１２３－１２７．　

［３０］ＢａｌｔｚｅｒＡＷ，ＬａｔｔｅｒｍａｎｎＣ，ＷｈａｌｅｎＪＤ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｅｎｈａｎｃｅｍｅｎｔ
ｏｆｆｒａｃｔｕｒｅｒｅｐａｉｒ：ｈｅａｌｉｎｇｏｆａｎｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌｓｅｇｍｅｎｔａｌｄｅｆｅｃｔｂｙ
ａｄｅｎｏｖｉｒａｌｔｒａｎｓｆｅｒｏｆｔｈｅＢＭＰ－２ｇｅｎｅ［Ｊ］．ＧｅｎｅＴｈｅｒａｐｙ－Ｂａｓ
ｉｎｇｓｔｏｋｅ，２０００，７（９）：７３４－７３９．

［３１］ＬｉＨ，ＺｈｏｕＲ，ＣｈｅｎＪ，ｅｔａｌ．Ａｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ－ｄｅｆｅｃｔｉｖｅ
ｈｕｍａｎａｄｅｎｏｖｉｒｕｓｔｙｐｅ３：ａｖａｃｃｉｎｅｃａｎｄｉｄａｔｅ［Ｊ］．Ｖａｃｃｉｎｅ，２００９，
２７（１）：１１６－１２２．

［３２］白挨泉，王晓清，甄劲松，等．广东部分集约化猪场猪伪狂犬病毒

—５—江苏农业科学　２０１６年第４４卷第１１期



櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄
　　野毒感染的血清学调查［Ｊ］．中国畜牧兽医，２００５，３２（３）：
５５－５７．　

［３３］ＺｈａｎｇＫ，ＨｕａｎｇＪ，ＷａｎｇＱ，ｅｔａｌ．Ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔｐｓｅｕｄｏｒａｂｉｅｓｖｉｒｕｓ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｎｇＰ１２Ａａｎｄ３ＣｏｆＦＭＤＶｃａｎｐａｒｔｉａｌｌｙｐｒｏｔｅｃｔｐｉｇｌｅｔｓａｇａｉｎｓｔ
ＦＭＤＶｃｈａｌｌｅｎｇｅ［Ｊ］．Ｒｅｓｅａｒｃｈｉｎｖｅｔｅｒｉｎａｒｙｓｃｉｅｎｃｅ，２０１１，９１（１）：
９０－９４．

［３４］朱爱华，彭大新．鸡痘病毒载体启动子的优化［Ｊ］．病毒学报，
２０００，１６（４）：３４７－３５１．

［３５］ＤｉａｌｌｏＡ，ＭｉｎｅｔＣ，ＢｅｒｈｅＧ，ｅｔａｌ．Ｇｏａｔｉｍｍｕｎｅｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｃａｐｒｉｐｏｘ
ｖａｃｃｉｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｎｇｔｈｅｈｅｍａｇｇｌｕｔｉｎｉｎｐｒｏｔｅｉｎｏｆｐｅｓｔｅｄｅｓｐｅｔｉｔｓ
ｒｕｍｉｎａｎｔｓ［Ｊ］．ＡｎｎａｌｓｏｆｔｈｅＮｅｗＹｏｒｋＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓ，２００２，
９６９（１）：８８－９１．

［３６］张　强，鞠厚斌，吴国华，等．表达Ａｓｉａ１型口蹄疫病毒 Ｐ１－２Ａ
和３Ｃ基因的重组山羊痘病毒弱毒株的构建［Ｊ］．中国兽医科
学，２００９，３９（３）：２０９－２１３．

［３７］ＴｉｍＤ，ＤａｖｉｄＭＫ．Ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ－ｄｅｆｅｃｔｉｖｅｖｉｒｕｓｅｓａｓｖａｃｃｉｎｅｓａｎｄ
ｖａｃｃｉｎｅｖｅｃｔｏｒｓ［Ｊ］．Ｖｉｒｏｌｏｇｙ，２００６，５（１）：２３０－２３９．

［３８］王文玲，黄保英，邓　瑶，等．甲３型流感病毒Ｍ２基因在痘苗病

毒天坛株中的表达［Ｊ］．病毒学报，２００７，２４（５）：３７７－３８３．
［３９］万　婧，周向阳，方维焕．杆状病毒在载体疫苗中应用的研究进

展［Ｊ］．生物技术通报，２０１２（３）：３５－４０．
［４０］ＬｕＬＱ，ＨｏＹＦ，ＫｗａｎｇＪ，ｅｔａｌ．Ｓｕｐｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｐｏｒｃｉｎｅａｒｔｅｒｉｖｉｒｕｓ

ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎｂｙｂａｃｕｌｏｖｉｒｕｓ－ｄｅｌｉｖｅｒｅｄｓｈＲＮＡｔａｒｇｅｔｉｎｇｎｕｃｌｅｏｐｒｏｔｅｉｎ
［Ｊ］．ＢｉｏｃｈｅｍＢｉｏｐｈｙｓＲｅｓＣｏｍｍｕｎ，２００６，３４０（４）：１１７８－１１８３．

［４１］ＳｔａｒｋｅｙＪＬ，ＣｈｉａｒｉＥＦ，ＩｓｏｍＨＣ．ＨｅｐａｔｉｔｉｓＢｖｉｒｕｓ（ＨＢＶ）－
ｓｐｅｃｉｆｉｃｓｈｏｒｔｈａｉｒｐｉｎＲＮＡｉｓｃａｐａｂｌｅｏｆｒｅｄｕｃｉｎｇｔｈｅｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆ
ＨＢＶｃｏｖａｌｅｎｔｌｙｃｌｏｓｅｄｃｉｒｃｕｌａｒ（ＣＣＣ）ＤＮＡｂｕｔｈａｓｎｏｅｆｆｅｃｔｏｎ
ｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄＣＣＣＤＮＡｉｎｖｉｔｒｏ［Ｊ］．ＪＧｅｎＶｉｒｏｌ，２００９，９０（１）：１１５－
１２６．

［４２］ＳｔｏｎｅＤ．Ｎｏｖｅｌｖｉｒａｌｖｅｃｔｏｒｓｙｓｔｅｍｓｆｏｒｇｅｎｅｔｈｅｒａｐｙ［Ｊ］．Ｖｉｒｕｓｅｓ，
２０１０，２（４）：１００２－１００７．

［４３］培　园，李　结，朱兴全，等．重组病毒载体研究进展［Ｊ］．中国
人兽共患病学报，２０１２，２８（３）：２８４－２８８．

［４４］ＳｃｈｅｌｌｅｒＥＬ，ＫｒｅｂｓｂａｃｈＰＨ．Ｇｅｎｅｔｈｅｒａｐｙ：ｄｅｓｉｇｎａｎｄｐｒｏｓｐｅｃｔｓ
ｆｏｒｃｒａｎｉｏｆａｃｉａｌｒｅｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＤｅｎｔａｌＲｅｓｅａｒｃｈ，２００９，
８８（７）：５８５－５９６．

刘　力，阮荣平．气候变暖对粮食安全的影响综述［Ｊ］．江苏农业科学，２０１６，４４（１１）：６－１０．
ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０１６．１１．００２

气候变暖对粮食安全的影响综述
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　　摘要：回顾梳理国内外有关气候变暖对粮食安全影响的文献，发现现有文献研究的角度主要有２个：一个是对作
物产量的影响，一个是对农户经济收入的影响。这２种研究视角又大体对应着２类主要的研究方法：一类是生产函数
法（ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｆｕｎｃｔｉｏｎａｐｐｒｏａｃｈ），一类是享乐评价法（ｈｅｄｏｎｉｃａｐｐｒｏｃｈ）。现有文献关于气候变暖对粮食安全影响的判
断往往因研究方法、地区、作物的不同而不同。最后指出现有文献的不足之处和值得进一步研究的地方。
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　　农业生产的影响因素除了土地、资本、劳动力等经济变量
以外，还有温度和湿度等自然变量。相对于土地、资本、劳动

力等因素而言，近些年变化最大的就是温度和湿度等气候条

件。有证据表明自１７５０年以来，特别是１９５０年以来全球温
度一直在不断升高。目前这一因素已经成为影响粮食安全新

的驱动因素之一［１－２］，在很多地方气候变暖已经成为粮食安

全的关键影响因素［３］。因此，研究和预测粮食安全必须要考

虑这一因素。

气候变暖对粮食安全的影响已经得到了越来越多国内外

学者的重视，并且已经形成了相对成熟的研究和预测方法。

《Ｓｃｉｅｎｃｅ》等杂志上有多位作者关于气候变暖对粮食安全影

响的文章，如 Ｂｒｏｗｎ等［２］、Ｗｏｊｔｋｏｗｓｋｉ［３］、Ｌａｌ［４］等。纵观这些
研究可以发现，气候变暖对不同国家和地区有不同的影响，其

影响程度及方向会因地区不同而不同［５］。所以对其他国家

或者地区气候变暖的研究不能直接用来估计中国粮食安全的

情况。

在对中国粮食安全的研究中，气候变暖的影响没有得到

足够的重视。在对中国粮食生产预测的几个研究中［６－９］，这

一重要的影响因素没有被考虑进来［１０］。

气候变暖对中国部分地区的影响已经越来越显著，如广

东省受全球气候变暖影响，近１０年来降雨时空分布极度不均
匀，旱涝交替、旱涝急转、旱涝无常的自然灾害频繁发生；气候

变暖导致黑龙江省现在春季干旱年份已由过去的“十年九

旱”变成了“十年十旱”［１１］；气候变暖也对青海省农业生产带

来了显著影响［１２］。

在此背景下，研究气候变暖对中国粮食安全的影响已经

成为一个亟待解决的问题。解决这一问题的办法之一就是通

过回顾相关文献来总结目前研究的大体情况，以及所使用的
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