
蝙蝠和病毒如何和谐共处 

 

作者：拉尔谢·杰拉尔德（LARCHER Gérald），法国哺乳动物研究与保护协会秘书长（SFEPM），

昂热大学药学系教授。 

 

 

长期以来，蝙蝠一直被人们所忽视甚至是蔑视。但近年来，它们卓越的飞行

能力以及回声定位能力引起了公众和科研人员的兴趣，蝙蝠开始愈发受到关注。

它们体型娇小却有着令人意外的悠长寿命，独特的免疫系统使得它们可以在多种

病毒的威胁下存活，而这种威胁往往是其他陆生哺乳动物难以招架的，这使蝙蝠

成为了后者绝佳的研究模型。然而，这一良好形象却毁于蝙蝠与致病性病毒之间

存在的联系。诚然，蝙蝠似乎在近年来频繁震惊我们的各类新型病毒的流行中充

当了关键角色，包括当前正大规模肆虐的 COVID-19，而这再次使蝙蝠成为众矢

之的。这引出了很多疑问：蝙蝠是怎样成为致病性病毒的首选宿主的？COVID-

19 大流行的开始与它们有何关系？它们真的要为日益影响人类和家畜的新型病

毒性疾病的出现负责吗？ 

 

 

 



1. 聚光灯下的蝙蝠 

 
图 1. 蝙蝠是很多致病新型病毒的天然宿主。 

[来源：亨尼巴病毒属，CSIRO, CC BY 3.0，通过维基共享 /丝状病毒科，图片来源：CDC/
辛西娅·戈德史密斯（Cynthia Goldsmith），公共领域，通过维基共享 /冠状病毒科，公共领

域] 
（Henipavirus：亨尼巴病毒属；Filovirus：丝状病毒科；Coronavirus：冠状病毒科；Nipah：
尼帕；Hendra：亨德拉；Ebola：埃博拉；SARS：严重急性呼吸综合征；MERS：中东呼吸

综合征；COVID-19：2019 冠状病毒病） 

2020年初，一种呼吸道疾病出现并在世界人口范围内迅速传播，这是继2009-

2010 年的传播范围相对有限的甲型流感之后，人们不得不在 21 世纪面对的首次

大型流行病（见现代的病毒大流行）。与 2002-2003 年在中国大范围传播的呼吸

道感染病类似，这次大型流行病的罪魁祸首也是一种冠状病毒。当年的病毒在后

来被称为严重急性呼吸道综合征冠状病毒或 SARS-CoV。而在最近为了区别于新

的 SARS-CoV-2，它被重新命名为 SARS-CoV-1，而 SARS-CoV-2 就是由世界卫

生组织（WHO）命名的在 2019 年传播的冠状病毒病（Corona Virus Disease 2019）

COVID-19 的罪魁祸首。 

与 SARS-CoV-1 相同，蝙蝠似乎出现在了病毒传播链上。诚然，初步研究表

明，SARS-CoV-2 是蝙蝠冠状病毒[1]和马来穿山甲（Manis javanica）冠状病毒的

重组[2]。后者就如同 2002-2003 年传染病流行事件的果子狸（Paguma larvata），

被人们认为是 SARS-CoV-2 在蝙蝠和人类传播链上的中间宿主，导致了病毒在人

类中的高接触传染性（见焦点蝙蝠和冠状病毒的出现）。 

https://www.encyclopedie-environnement.org/zh/zoom/bats-emergence-coronaviruses/


这已经不是蝙蝠第一次出现在聚光灯下了。我们需要将目光转移到 1911 年，

那时人们首次提及由蝙蝠携带的病毒。当年人们对狂犬病较为感兴趣，并且发现

了狂犬病是由巴西常见的吸血蝙蝠传播的。而后又经历数年，健康监测计划在

1990-2000 年间再次发现蝙蝠是许多新型病毒的天然宿主，如亨尼巴病毒属（亨

德拉和尼帕），丝状病毒科（埃博拉）和冠状病毒科（SARS）[3]（图 1）。出乎

意料的是，人们发现大部分病原体对这些蝙蝠影响较弱。它们甚至可以抵御大剂

量的病毒，尤其是亨德拉和尼帕病毒，而相同剂量的病毒对其他哺乳动物来说通

常是致死的[4]。 

2. 蝙蝠与病毒？ 

2.1. 蝙蝠的种类是所有现生哺乳动物的四分之一 

 
图 2. 翼手目（蝙蝠）物种接近所有现生哺乳动物的四分之一。 

[来源：阿拉纳（Aranae），公共领域，通过维基共享] 
（Marsupials：有袋类；Artiodactyla：偶蹄目；Carnivora：食肉目；Primates：灵长目；Insectivores：
食虫目；Rodents：啮齿目；Bats：蝙蝠） 

蝙蝠是仅有的会飞的哺乳动物，在分类学上归为翼手目，这个名字来自于希

腊语 kheir，意思是“手”和“翅膀”，即“用手飞行”。现代的翼手目有 1428

多种动物，约占 6495 多种已知哺乳动物的四分之一，仅次于啮齿动物（图 2）。 

近期基于分子学数据修订了翼手目的分类，将其重新分为了系统发育更连贯

的两个亚目（见焦点蝙蝠和冠状病毒的出现）： 

https://www.encyclopedie-environnement.org/zh/zoom/bats-emergence-coronaviruses/


 
图 3. 眼镜狐蝠（Pteropus conspicillatus）于凯恩斯，澳大利亚。它们主要在热带雨林的树

冠层中生活。 
[来源：©弗朗索瓦·穆图（François Moutou）] 

 阴翼手亚目（狐蝠形类），包括热带的果蝠或是狐蝠（图 3）。 

 阳翼手亚目（蝙蝠形类），包括除五个科外的所有原小蝙蝠亚目的成员。 

2.2. 形式各样的生态位 

 
图 4. 飞行中的小菊头蝠（Rhinolophus hipposideros）。它喜好由灌木丛和牧草地构成的树

篱。[来源：©路易·玛丽·普雷奥（Louis-Marie Préau）] 

蝙蝠向我们展示了它们丰富的物种多样性，它们广布在除南北极外的所有大

陆，并占有形式各样的生态位（图 3、4）。至于它们的食谱，则多以水果和虫类

为主，它们也可能吃花蜜、吃花粉、吃肉（鱼、两栖动物、小型哺乳动物）、杂

食或以吸血为生。吸血仅限于生活在美洲热带地区的三种蝙蝠。尽管这些吸血蝙

蝠很少攻击人类，但它们却仍然成为了人们恐惧的对象。不过它们可以通过吸食



哺乳动物的血液来传播狂犬病病毒。因此，在进一步介绍之前，我们可以知道蝙

蝠是一个很有利于病毒繁殖、交换和传播的“培养基”。 

2.3. 什么是蝙蝠的病毒组？ 

 
图 5. 两种蝙蝠病毒组的分析。[来源：本作作者] 

（Salivary virome：唾液病毒组；Faecal virome：粪便病毒组） 

最近对蝙蝠与病毒的重新研究将会使研究者们对这种从生态和健康角度研

究疾病的新方式感兴趣。除此之外，前沿的研究手段也将投入这股热潮，使用宏

基因组和高通量测序的方式，使得在极短时间内对生物样本的全基因组（病毒组）

进行分析成为可能，这种方式无需对样本进行培养。这些前沿技术将会使研究计

划加速，其目的是提升人们对蝙蝠病毒组的认知（图 5）。因此，研究者们将在

允许进行蝙蝠研究的国家开展一系列活动，收集各类样本，包括粪便（排泄物）、

尿液、口腔或肛拭子，甚至是器官[5]。 

大量的病毒序列在这些生物样本中被识别，其中的一些与已知的对人类有致

病性的病毒序列相似[6]。但我们不能随意就说蝙蝠是导致人类所有病毒性疾病

发生的罪魁祸首！虽然这些研究手段使得我们在病毒与蝙蝠的关系取得了很大的

进展，但是鉴于分析手段的缺乏，我们在解释这些数据时必须要保持谨慎。 

但令人惊讶的是，1974 年由简单观察得到的结果已然被最新研究进展所证

实，即蝙蝠对携带各类 RNA 和 DNA 病毒的倾向性[7]。 

 



2.4. 蝙蝠是“病毒株”吗？ 

 
图 6. 蝙蝠体内病毒的多样性。数量最多的是冠状病毒，但对它的研究才刚刚开始。 
[来源: 列科（Letko）等制作的饼状图[11]版权/链接: doi: 10.1038/s41579-020-0394-z] 

（Filoviridae：丝状病毒科；Parvoviridae：细小病毒科；Picornaviridae：微小核糖核酸病毒

科；Flaviviridae：黄病毒科；Herpesviridae：疱疹病毒科；Circoviridae：圆环病毒科；Reoviridae：
呼肠孤病毒科；Polyomaviridae：多瘤病毒科；Adenoviridae：腺病毒科；Astroviridae：星状

病毒科；Rhabdoviridae：炮弹病毒科；Hepadnaviridae：肝病毒科；Papillomaviridae：乳头瘤

病毒科；Hantaviridae：汉坦病毒科；Coronaviridae：冠状病毒科；Paramyxoviridae：副黏液

病毒科；Virus families with fewer than 50 different sequences：差异序列数目少于 50 的病毒

科：Caliciviridae：杯状病毒科；Peribunyaviridae：本雅病毒科；Nairovridae：内罗病毒科；

Unclassified viruses：未分类病毒；Retroviridae：逆转录病毒科；Hepeviridae：肝炎病毒科；

Orthomyxoviridae：正黏液病毒科；Phenuiviridae：白细病毒科；Poxviridae：痘病毒科；

Pivobirnaviridae：皮可比那病毒科；Togaviridae：披盖病毒科；Genomoviridae：类双生病毒

科；Bornaviridae：玻那病毒科；Anelloviridae：指环病毒科；Unclassified ssDNA viruses：未

分类的单链 DNA 病毒；Unclassified Bunyavirales：未分类的本雅病毒目） 

虽然啮齿动物就数量而言是哺乳动物中的第一大目，而一项研究[8]也证明

了相比于翼手目，在啮齿动物中存在的人畜共患病毒更多，即 68（啮齿目）比 61

（翼手目），但是如果比较每种病毒总数占比的话，翼手目则高于啮齿动物，即

1.79（翼手目）比 1.48（啮齿目）。最近，彼得·达扎克（Peter Daszak）等在自然

（Nature）[9]上发表的研究表明，可用感染哺乳动物的病毒总数来预测引起人畜

共患病病毒的比例。而这项研究的一个结论就是：相比于哺乳纲其他目的动物，

蝙蝠所携带的人畜共患病毒的比例更高。 

另一项关于冠状病毒的研究[10]通过比对 19000 多种包括蝙蝠，啮齿动物与



非人的灵长类动物表明 98%的冠状病毒来自于蝙蝠。它们有着丰富的多样性和

庞大的现生基数，在 100 种被识别的冠状病毒之中，就有 91 种来自于翼手目。

蝙蝠中呈冠状病毒阳性的个体占 8.6%，而在其他动物中仅占 0.2%。从这些结果

中我们可以推断出全球范围内的所有种的蝙蝠至少携带了 3200 种冠状病毒。这

个数字近期被重新修改为 3796 种（图 6）[11]。蝙蝠似乎是有特殊的能力。 

不过，由于研究中存在抽样偏差，所以各种情况都应加以考虑。作为哺乳纲

中排行第二的，拥有 1428 个物种的翼手目，蝙蝠们不可避免的被人们所关注。

最近，研究人员调查了哺乳动物和鸟类，它们发现不论宿主是谁，患人畜共患病

的风险都是相同的，所以每个目患人畜共患病数目随物种基数的增加而增加[12]。

因此，对于蝙蝠和啮齿动物来说，大量的人畜共患病毒仅仅与它们庞大的物种基

数有关。 

事实上，蝙蝠在病毒出现的过程中扮演的特殊角色更可能从它们的特殊生态

行为、不同寻常的生理机制与免疫特征以及它们强于其他动物的 RNA 病毒交换

能力中寻找答案。我们必须补充的一点是，人类通过在生态系统中的行为给这些

因素的协同作用创造了有利条件。 

3. 为什么蝙蝠是致病性病毒们的首选宿主？ 

3.1. 蝙蝠和病毒已经共存很久了 

 
图 7. 古老的蝙蝠。A.芬尼氏爪蝠（Onychonycteris finneyi）化石，最古老的翼手目化石之

一（皇家安大略博物馆），可追溯到 5250 万年前（始新世）。发现于北美的怀俄明州。这

种蝙蝠可以飞行也可以爬树。它没有回声定位能力，所以它使用视觉和嗅觉捕食昆虫。 
[来源：A, 马修·迪利翁（Matthew Dillon）, CC BY 2.0, 通过网络相簿]。B.芬尼氏爪蝠的复

原图。[© N.田村（N. Tamura）; CC BY-SA 许可证] 



蝙蝠/病毒的共生关系可能由来已久，因为最古老的蝙蝠化石出现于 5000 万

年前的始新世（图 7）。尽管白垩纪-第三纪物种大灭绝仅仅发生在蝙蝠出现的

1000 万年前，但始新世时，蝙蝠多的样性已经十分显著了。蝙蝠的起源一直是个

谜题，直到最近的一篇文章[13]证实了翼手目的古老程度，并阐明了蝙蝠的起源。

研究人员通过对六种蝙蝠的基因组和其他种类的哺乳动物基因组进行比对，发现

翼手目属于劳亚兽总目（有胎盘类哺乳动物的一个总目），翼手目与猛兽有蹄超

目这个演化支有共同祖先，猛兽有蹄超目包括骆驼类、猪类、鲸类、马类、犀类、

食肉类和穿山甲类，从共同祖先处一共分出了五个目（翼手目、食肉目、鳞甲目、

奇蹄目、偶蹄目），这将翼手目出现的时间推到了 6500 多万年前。 

3.2. 病毒和蝙蝠的长期共同演化 

因此，病毒有一个漫长的适应期来熟悉它们的蝙蝠宿主并与其共同演化。病

毒感染宿主的能力经受长期的自然选择，致使其对存在于蝙蝠细胞表面特定分子

的适应性越来越强。这些表面分子俗称受体，它们在病毒侵入宿主细胞的过程中

起重要作用。此外，由于这些受体分子参与了许多基础的生理过程，导致它们在

动物的世界里一直有很高的保守性。这就解释了为何病毒能轻易在物种屏障上发

挥作用并可以迅速在哺乳动物宿主中传播。 

 
图 8. SARS-CoV-2 的刺突蛋白与宿主细胞受体（由血管紧张素 I 转换酶 2（ACE2）组成）

结合，宿主细胞膜蛋白酶将刺突蛋白裂解激活后，病毒复合物直接在细胞表面发生融合

（A）。无膜蛋白酶，则病毒通过胞吞进入宿主细胞（B）。[来源：本作作者] 



（Spike protein：刺突蛋白；RBD site：受体结合域；ACE2 Receptor：血管紧张素 I 转换酶 2
受体；Protease：蛋白酶；Menbrane fusion：膜融合；Endocytosis：胞吞；Host cell：宿主细

胞；SARS-CoV-2：严重急性呼吸综合征冠状病毒 2） 

以 SARS-CoV-2 为例，受体很快被识别为血管紧张素 I 转换酶 2（ACE2）

（图 8）。ACE2 参与血压调节，广布于脊椎动物体内以及许多组织和器官（肺、

心脏、动脉、肾脏以及消化系统）的细胞表面。在感染过程中，病毒蛋白 S（Spike

意为刺状的）作为钥匙与 ACE2 这把锁相互作用。这些刺状物给予了病毒无上的

冕冠，因此这种病毒被称为冠状病毒。 

然而，这把钥匙（S 蛋白）必须在其受体结合域（RBD）上持续变异，从而

获得与人类 ACE2 受体相同的特定氨基酸序列和一个可被宿主酶切的特定位点，

这样 SARS-CoV-2 才能感染人类的细胞[14]。 

人们推测这些突变可能是蝙蝠冠状病毒寄宿在中间宿主时发生的，从而造就

了 SARS-CoV-2。除了人类，冠状病毒也有能力感染其他哺乳动物，例如灵长类

（猕猴）、某些种类的鹿和鲸、家猫、老虎、黄金仓鼠、雪貂、水鼬以及家犬。

除了哺乳纲的动物，脊椎动物亚门中其他纲的动物似乎不会被冠状病毒感染[15]。 

3.3. 飞行对蝙蝠和病毒间的联系至关重要 

 
图 9. 飞行中的马铁菊头蝠（Rhinolophus ferrumequinum）。 

[来源：©路易·玛丽·普雷奥（Louis-Marie Préau）] 

飞行能力是翼手目众多适应性状的演化中最为引人注目的（图 9）。飞行似

乎在蝙蝠和病毒的联系中起了重要作用。这种能力不仅仅是蝙蝠绝佳的运动方式，

它同样使病毒得以在大范围区域内和不同的生态系统中进行传播。例如，亨尼巴



病毒属病毒的地理分布区域与狐蝠属蝙蝠的活动区密切重叠，而关于人和动物的

病例在澳大利亚、孟加拉国、印度、马来西亚和新加坡均有报导。 

更令人惊讶的是，飞行极大地促进了蝙蝠的新陈代谢（相比于鸟类的 2 次，

蝙蝠可达 15-16 次）以及提高了蝙蝠的体温（>38℃），使蝙蝠近乎时刻处于发

烧状态。但是，发烧是内温动物用于抑制病原体增殖、刺激免疫系统工作的天然

防御机制。因此，飞行带给蝙蝠的长期的发烧状态使得它们对病毒的攻击更具抵

抗力[16]。 

3.4. 呼吸与氧化应激 

 

图 10. 活性氧（ROS）在线粒体内膜上的电子传递链中产生，它可以诱发氧化应激使膜

脂、蛋白质和 DNA 在细胞层次上发生改变。细胞有抗氧化剂和修复系统来进行自我保

护。[来源：本作作者] 
（Respiratory chain：电子传递链；Mitochondrial DNA：线粒体 DNA；Mitochondria：线粒体；

Nuclei：细胞核；Nuclear DNA：核 DNA；Cell：细胞；Implementing antioxidant systems：抗

氧化系统的运作；Oxydative stress：氧化应激；Mutations and deletions in mitochondrial and 
nuclear DNA：线粒体 DNA 与核 DNA 的突变与缺失；Implementing repair systems：修复系

统的运作；Membrane alteration：膜改造） 

在飞行过程中，蝙蝠会消耗四倍以上的氧气，从而在电子传递链中产生大量

的活性氧（ROS），导致剧烈氧化应激的产生（图 10）。氧化应激通常会对包括

DNA 在内的细胞成分造成严重损伤，但这对蝙蝠似乎收效甚微。事实上，蝙蝠



已经选择了十分高效的线粒体与抗氧化系统来维持自身飞行的高能量需求，并可

以在氧化应激中保护自己[17]。当损伤出现时，蝙蝠自身的高性能 DNA 修复系

统是十分可靠的[18]。由于许多病原体在感染初期就会使机体出现氧化应激，所

以线粒体在免疫系统中的作用愈发被人们认知，这些对翼手目的免疫和抑制病原

体有益的适应性状是在进化过程中慢慢筛选出来的[19]。 

3.5. 蝙蝠的长寿有利于病毒长期存在 

 
图 11. 779 种哺乳动物寿命系数（寿命观测值与寿命理想值之比）与体重（以克为单位）的

函数关系。黑色虚线代表系数为 1。大多数蝙蝠的寿命与其体重有关（蓝点），可与一种

啮齿动物：裸鼹鼠（黑星）类比。对几种蝙蝠（黑色剪影）的端粒长度与其寿命的关系进

行了估计。 
[来自弗利（Foley）等[20], CC BY – NC 4.0 / 链接： 
https://advances.sciencemag.org/content/4/2/eaao0926] 

（Longevity quotient：寿命系数；Log body mass：体重量；Bats：蝙蝠；All other mammals：
其他哺乳动物；Naked mole rat：裸鼹鼠；Bats-telomeres measured：蝙蝠端粒的检测；Myotis 
myotis：大鼠耳蝠；Rhinolophus ferrumequinum：马铁菊头蝠；Myotis bechsteinii：长耳鼠耳

蝠；Miniopterus schreibersii：长翼蝠） 

与此同时，病毒会逐渐和其蝙蝠宿主相适应，导致病毒自身的致病力降低。

换句话说就是双方都学会了如何和谐共处。由此可见，蝙蝠的许多生命特征都有

利于病毒长期存在。 

我们在上文中已经知道了蝙蝠可以调节氧化应激，而氧化应激常常是慢性炎

症和老化的元凶之一。同样的，端粒（染色体终端）的缩短常常导致衰老和癌症

的出现，但我们仍未在蝙蝠身上观察到这些[20]。因此，蝙蝠有着悠长的寿命（图



11），它们几乎没有衰老的迹象并且患癌的概率也微乎其微。在 19 种寿命超过

人类的哺乳动物中（考虑体型因素），有 18 种是蝙蝠，而体重 7 克寿命却超过

41 岁的布氏鼠耳蝠（Myotis brandtii）是其中的佼佼者。蝙蝠的这种长寿能力有

利于病毒在其个体中持续存活，也有利于病毒长期在幼体和成体之间进行交换。 

3.6. 睡眠与迟滞状态 

 

图 12. 冬眠中的达马拉菊头蝠。A.达马拉菊头蝠群体；B.达马拉菊头蝠（Rhinolophus 
ferrumequinum）在翅膀的包裹下昏睡（我们可以看到它的鼻叶，鼻叶可以使鼻孔发出的超

声波集中，以此在运动时进行定位）。[来源：©马克·皮赫特（Marc Pihet）] 

另一个有利于病毒在蝙蝠中长存的因素是蝙蝠的睡眠或迟滞状态（图 12、

13）。 

睡眠是温带国家的蝙蝠在寒冷季节食物短缺的情况下选择的生存策略，如鸟

类的其他动物则选择向温暖地区迁徙。 



 
图 13. 睡眠中的伊氏菊头蝠（Rhinolophus hipposideros），它用爪子将身体悬挂在墙上。 

[来源：©马克·皮赫特（Marc Pihet）] 

因此，在为时数月的冬眠期间，蝙蝠会进入一种体温极低、新陈代谢极慢的

深度睡眠状态，以此保存能量。这与免疫系统防御能力的降低有关；这种变化有

利于病毒在蝙蝠体内生存。这样就能解释病毒传播的季节性了。至于那些生活在

热带、不进行冬眠的蝙蝠，它们会在白天定期进入迟滞状态，这同样使得这些蝙

蝠的新陈代谢像冬眠的蝙蝠一样降低[17]。 

3.7. 共生的重要性 

病毒的持久存在可以在个体层面上解释，也可以在群体层面上解释。翼手目

的动物们对于集群生活有强烈的倾向性，它们可以成百甚至上千只不同年龄、有

时是不同种的个体组成集群。目前已知的最大的哺乳动物聚集地在德克萨斯州的

布莱肯洞穴，那里聚集了两千多万只巴西犬吻蝠（Tadarida brasiliensis mexicana）

（图 14）。如果洞穴里的蝙蝠全都出来的话至少需要三个小时！ 



 
图 14. A，布莱肯洞穴（德克萨斯州，美国）是全世界规模最大的蝙蝠聚集地之一，每年 3-

10 月约有两千多万只巴西犬吻蝠在此聚集。B，巴西犬吻蝠（Tadarida brasiliensis） 
[来源：A，摄影：乔纳森·阿隆佐（Jonathan-Alonzo），该照片由国际蝙蝠保护协会提供/ B，
摄影：迈克尔·达勒姆·明登（Michael Durham Minden），该照片由国际蝙蝠保护协会提供]。 

显而易见，蝙蝠的这种聚集现象使得病毒可以轻而易举地进行传播，要么通

过蝙蝠们互舔毛发（它们的毛发常常被尿液、粪便弄脏），要么通过体液（尿液、

唾液）的气溶胶化，这是病毒传播的良好载体。为了在夜间活动和进行捕猎，一

些蝙蝠会使用回声定位（见焦点回声定位），这通过调动耳朵、鼻子和喉咙来进

行，并从鼻粘膜分泌物和唾液中产生气溶胶，而这都是病毒的首选附着位置。这

个在进化中获得的能力可以使蝙蝠在黑暗环境中发生超声波来获得声音“图像”。 

这可以很好地证明蝙蝠群体的特点和规模在病毒的维持和变体的出现中扮

演了重要的角色。普遍认为，蝙蝠成年体和幼体之间的病毒交叉可以促进感染的

长期性，而不同种个体间的交叉感染可增加病毒的多样性。研究者们对这种共生

习性是否是导致蝙蝠在忍受病毒的同时强化其独特免疫能力的决定性因素感到

好奇，而这个问题直到最近才得以解决。 

 

 

 

 

 

 

https://www.encyclopedie-environnement.org/zh/zoom/echolocation/


3.8. 独特的免疫能力 

 
图 15. 蝙蝠控制病毒和炎症的独特免疫能力源自飞行。[来源：本作作者] 

（Impact of flight on evolution：演化出的飞行能力的影响；Flight：飞行；Metabolism：新陈

代谢；Reactive oxygen species：活性氧的种类；Cell damages: DNA, lipids, proteins：细胞损

伤：DNA，脂质，蛋白质；Positive selection：正向选择；Reduction of inflammation in bats：
蝙蝠炎症的减少；Mobilisation of interleukins to curb the interferon response：动员白细胞介素

来抑制干扰素响应；decrease in the interferon regulation factor(IRF3)：干扰素调节因子的降低；

Decrease in the interferon beta：干扰素 β的降低；Low level of inflammation：炎症等级降低；

Advantageous for virus replication：利于病毒复制；Bat cell：蝙蝠细胞；Virus replication：病

毒复制；Virus：病毒；Control of virus attack：抵御病毒攻击；Higher basal level for interferon 
expression in bats：蝙蝠干扰素更高基础等级的表达） 

通常来说，人类和大部分哺乳动物都通过在感染时启动免疫系统来响应病毒

的攻击。但蝙蝠并非如此，它们能在低响应水平永久维持这种免疫状态，因此在

感染发生时它们可以迅速变得强壮起来（图 15）。在最初的炎症反应中，病原体

到达宿主细胞导致细胞因子（干扰素）的靶向发射，随之而来的第二步反应是使

用白细胞介素来缓解炎症，以防止病原体对宿主产生不利影响。事实上，飞行是

一种剧烈的、促炎症发生的行为，而恰恰是这种行为导致了蝙蝠获得独特的免疫

能力[18]。细胞因子在新冠病毒流行中曾导致患者出现免疫风暴，致使一些病患

体内出现严重的炎症反应，救援人员试图像蝙蝠一样去控制这种现象，因为这会

严重威胁患者生命[21]。 



事实上，蝙蝠可以对和它们长期共同进化病原体的免疫反应加以抑制，旨在

限制感染后的免疫病理影响[22]。蝙蝠和病毒似乎签订了互不侵犯条例。 

研究人员通过分析六个蝙蝠的基因组[13]从而发现了多种内源性病毒，这个

结果似乎可以证实蝙蝠对这种自身元素的病毒的耐受性。此研究还揭示了和炎症

反应有关的基因有限且高度集中，并且确认了与病毒感染的耐受性相关的基因的

存在。这项研究可以让我们更好地理解蝙蝠是怎样抵抗冠状病毒感染的。 

4. 蝙蝠该为病毒爆发负责吗？ 

对蝙蝠在病毒流行中的作用的认识可能使人们将病毒爆发的责任推给它们，

并会考虑通过消灭蝙蝠来解决问题。然而这种想法完全是出于直觉，这种做法很

不合适甚至不利于人类的健康。为了预防乌干达马尔堡病毒的感染，人们消灭了

生活在矿井中的果蝠。但是，其他具有易感性的蝙蝠重新占据了这些地方，并且

将更多样化的病毒重新引入到这些新种群中。 

这种做法全然忘记了翼手目的蝙蝠也是生态系统功能中不可缺失的一环。在

热带地区，它们扮演着给植物授粉和长距离传播种子的角色。人们在对它们的消

费中获益，并把蝙蝠的粪便作为肥料。而食虫蝙蝠在调节昆虫数量方面起重要作

用，因此人们可以减少杀虫剂的使用。由于蝙蝠对环境变化十分敏感，所以它们

也是极好的环境健康指示器。 

 

图 16. 人畜共患病的有利因素。[来源：本作作者] 



（Extrinsic factors：外部因素；drought：干旱；habitat loss：失去栖息地；bush fires：丛林火

灾；cave destruction：洞穴破坏；Intrinsic factors：内部因素；age：年龄；pregnancy:妊娠；

nutritional status：营养情况；Urbanization：城市化；Cultural practices：文化习俗；Eco-tourism：

生态旅游；International travel：国际旅行；Trade：贸易；Socioeconomic factors：社会经济因

素；Agricultural practices：农业习俗；Bat：蝙蝠；Human：人类；Intermediate host：中间宿

主） 

人类活动对自然生态系统的破坏才是疾病流行的原因：农业活动的加剧导致

滥砍滥伐和生境破碎化、退化和加剧城市化[23]（图 16）。这些活动侵占了蝙蝠

长期生活的天然环境，致使它们缩短与人类和畜牧场的距离[24]。此外，市场上

对活体野生或家养动物的售卖使得它们不自然地聚集在恶劣环境中，这是病毒的

温床。为了避免这些，简单有效的方式是对活体动物市场严加管控。而从长远来

讲，人类应该在食谱上作出深刻的改变。 

以更全面的方式来说，对人类和野生动物及蝙蝠接触的风险因素采取行动是

十分有必要的。这是新冠病毒大流行所警示我们的。控制这些风险因素需要人类

健康、动物健康和生态系统健康领域的紧密合作。换句话说：医生、药剂师、兽

医和生态学家，以及经济学家和法学家们必须通力合作来促进生态健康，这是预

防未来流行病出现以及防止流行病恶化为健康危机的根本解决途径（见现代的病

毒大流行）。 

5. 结论 

 蝙蝠是许多新出现的病毒的天然宿主，但大多数病毒影响不到它们。 

 因为蝙蝠的物种多样性、哺乳动物第二大目、食谱和生态位，它们是病毒的

首选宿主。 

 对蝙蝠病毒组（一组病毒的基因组）的研究表明它们对人类病毒性疾病的出

现无直接责任。 

 蝙蝠的起源可追溯到 6500 多万年前，这给予了它们足够的时间和病毒进行

共同演化。 

 翼手目的成功基于它们独特的适应性状：飞行和回声定位能力、超常的寿命、

嗜睡与迟缓、群居本能和独特的免疫系统，这些都利于它们对感染产生广泛的耐

受力。 



 翼手目是生态系统功能中不可缺失的一环，也是良好的环境健康指示器。 

 更确切地说，疾病流行的原因是人类无节制的活动对自然环境造成了破坏。 

 为了防止新疾病的流行，对人类与野生动物接触的风险因素做出行动已然刻

不容缓。 
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