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基于禽流感发生风险的生态安全评价研究进展
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摘要：禽流感是危害公共健康、社会经济和政治稳定重要的传染性疾病。 近年来，禽流感引发的区域生态安全（公共卫生安全

和生物安全）问题日益受到学界关注。 为此，有必要从禽流感发生风险的角度来开展区域生态安全评价。 根据 １９９６—２０１７ 年

发表的禽流感发生风险与生态安全评价英文文献，运用 Ｃｉｔｅｓｐａｃｅ 软件综合分析了禽流感与生态安全评价的最新研究进展。 本

文在阐述禽流感发生风险与生态安全评价关系基础上，结合生态安全评价理论框架，从数据来源、适用范围、优缺点等方面分别

对禽流感发生风险评估方法以及基于禽流感发生风险的生态安全评价方法进行对比与总结。 综述表明：禽流感发生风险对生

物物种安全和公共卫生安全的威胁已经严重影响到区域生态安全，其引发的公共卫生危机和生物多样性减少是生态安全评价

研究的重要内容，从禽流感发生风险视角评价区域生态安全具有其必要性和紧迫性，并迫切需要加强相关模型方法及其应用研

究。 目前，禽流感研究主要以病毒学、流行病学为主，与生态安全领域结合研究较为缺乏，在生态安全评价中有关禽流感发生风

险内容的研究基本被忽视。 既可为深入揭示禽流感发生与传播的动力学机制与防控和监测禽流感提供科学依据，亦可为未来

开展基于禽流感发生风险的区域生态安全评价研究提供方法借鉴。
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禽流感（Ａｖｉａｎ Ｉｎｆｌｕｅｎｚａ，ＡＩ）是由禽流感病毒引起的动物传染病，通常只感染鸟类（含禽类）。 根据致病
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ＨＰＡＩ 是由正黏病毒科 Ａ 型流感病毒（ＡＩ Ｖｉｒｕｓ Ｔｙｐｅ Ａ）引起的一种严重禽类传染病，被国际兽疫局（ＯＩＥ－
Ｗｏｒｌｄ Ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ ｆｏｒ Ａｎｉｍａｌ Ｈｅａｌｔｈ）列为 Ａ 类传染病。 虽然 ＬＰＡＩ 致病性弱、死亡率低，其存在却非常广泛，
并可能在候鸟迁徙、家禽散养、交通运输等各种因素综合影响下通过基因突变或重组转变成 ＨＰＡＩ，其临床表

现主要是感染不同亚型，因此不能忽视 ＬＰＡＩ 的发生风险［１⁃２］。 近年来，禽流感进入高爆发期，全球多个国家

和地区家禽、野鸟感染禽流感疫情和人感禽流感疫情不断出现。 图 １ 显示了我国 ２０１１ 年以来 ３２ 起高致病性

禽流感疫情的空间分布（数据截止到 ２０１７ 年 ２ 月）。 据不完全统计，共造成 ２０ 多万只野鸟和家禽死亡［３］。 其

中，仅 ２０１３ 年上半年，对所有养殖户造成的直接经济损失就超过 ６００ 亿元人民币［４］。 相对而言，高致病性禽

流感（ＨＰＡＩ）病毒是引发人群集中发生流感的一个潜在危险因素，并会严重威胁人类健康［５］。 近年来，人感

染禽流感疫情已成为全球面临的重要公共卫生问题。 其中，以高致病性 Ｈ５Ｎ１ 型和 Ｈ７Ｎ９ 型禽流感病毒对人

群健康危害最为严重，人感染后死亡率高达 ６０％［６⁃８］。 与 Ｈ５Ｎ１ 病毒不同的是，Ｈ７Ｎ９ 病毒在家禽中一般不会

引起严重的疾病反应，这使得防止病毒传播给人类的控制难度加大［９］。 截止到 ２０１７ 年 ３ 月 ３１ 日，我国共有

１０６５ 人感染 Ｈ７Ｎ９，其中 ４０９ 人死亡［１０］。
禽流感作为一种鸟类输入性传染性疾病，在爆发时可能造成大量生物（如野鸟与家禽）、甚至人类死亡，

对生物物种安全和公共卫生安全的威胁已经严重影响到区域生态安全［１１⁃１２］。 本文运用 ＣｉｔｅｓｐａｃｅⅤ软件对

１１８２ 篇有关生态安全评价研究的英文文献统计分析表明，目前生态安全评价研究主要集中在可持续发展、农
业资源利用和生态保护等层面，其研究领域主要包括生态风险、有机农业、环境足迹、全球粮食增产、土地退化

治理、人居环境安全、基于生态链的生命周期评估、水利水电工程问题、生态系统服务、湿地生态系统评价模型

等。 然而，有关禽流感造成的公共卫生安全与生物物种安全等层面的影响研究尚未充分开展，而基于禽流感

发生风险的区域生态安全评价研究更是凤毛麟角。 相对而言，传染性非典型肺炎（Ｓｅｖｅｒｅ Ａｃｕｔｅ Ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ
Ｓｙｎｄｒｏｍｅ， ＳＡＲＳ）、口蹄疫（Ｆｏｏｔ⁃ａｎｄ⁃Ｍｏｕｔｈ Ｄｉｓｅａｓｅ， ＦＭＤ）等其他新兴传染性疾病对全球公共卫生安全和生物

物种安全的威胁与影响研究已得到广泛关注［１３⁃１４］。 据国际自然保护联盟（ＩＵＣＮ）统计，在已有记录的 ８３３ 种

灭绝物种中，有 ３１ 种与传染性疾病有关［１５］。 其中，生物多样性安全或生物物种安全是指区别于一般资源概

念上的生态安全，是指外来物种入侵引发的生物物种安全。 在全球化背景下，人员流动和货物流通日益密切，
这使得生物物种安全的影响范围已突破传统政治疆域边界，成为一个全球性挑战。 这其中以禽流感为代表的

流行病引发的公共卫生危机和生物多样性减少是生态安全评价研究的重要内容之一。 然而，将禽流感发生风
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图 １　 ２０１１ 年以来中国 ＨＰＡＩ疫情点位和病毒类型分布（数据来源：中国农业部）

Ｆｉｇ．１　 Ｓｐａｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｓ ｏｆ ＨＰＡＩ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｒｅｌａｔｅｄ ｖｉｒｕｓ ｔｙｐｅｓ ｓｉｎｃｅ ２０１１ ｉｎ Ｃｈｉｎａ （Ｄａｔａ ｓｏｕｒｃｅｓ： Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ

ｏｆ ｔｈｅ Ｐｅｏｐｌｅ′ｓ Ｒｅｐｕｂｌｉｃ ｏｆ Ｃｈｉｎａ）

险与生态安全评价二者结合起来研究还未得到足够重视，或者重视程度与其对人类生命财产、社会安全的危

害不对等。
禽流感作为一种常见于“禽⁃畜⁃人”之间的流行病，其病毒是目前被公认的威胁农业生产、生物安全、公共

卫生健康等最主要的潜在病毒来源［２］。 因此，从禽流感发生风险视角评价区域生态安全具有其必要性和紧

迫性，并迫切需要加强相关模型方法及其应用研究。 本文拟基于科学引文索引（Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ）中三大数据

库，分别为科学引文索引（ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｃｉｔａｔｉｏｎ Ｉｎｄｅｘ， ＳＣＩ）、社会科学引文索引（ Ｓｏｃｉａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ Ｃｉｔａｔｉｏｎ Ｉｎｄｅｘ，
ＳＳＣＩ）和会议论文集科学引文索引（Ｃｏｎｆｅｒｅｎｃｅ Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ Ｃｉｔａｔｉｏｎ Ｉｎｄｅｘ⁃Ｓｃｉｅｎｃｅ， ＣＰＣＩＳ），通过运用 Ｃｉｔｅｓｐａｃｅ
Ⅴ科学的文献计量工具，在对禽流感与生态安全评价相关研究文献统计分析的基础上，总结了近期禽流感与

生态安全评价的研究现状。 接下来，梳理和比较了禽流感风险评价方法，借鉴现有生态安全评价理论框架，重
点探讨了基于禽流感发生风险的生态安全评价模型与方法研究进展，以期为基于禽流感发生风险的区域生态

安全评价提供参考。 最后，根据已有文献的研究主题、研究内容等，对禽流感在生态安全评价方面的研究进行

了总结，并展望了未来在禽流感等传染性疾病威胁下的区域生态安全评价研究的主要方向。

１　 数据与方法

本文以科学引文索引（Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ）中三大数据库，即 ＳＣＩ、ＳＳＣＩ 与 ＣＰＣＩＳ 数据库为基础文献数据源，
分别以“Ａｖｉａｎ Ｉｎｆｌｕｅｎｚａ”、“Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ Ｓａｆｅｔｙ”、“Ｓｅｃｕｒｉｔｙ Ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ”与“Ｓｅｃｕｒｉｔｙ Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ”为主题检索词进行

检索，语种为英语，时间跨度为 １９９６—２０１７ 年（共 ２２ 年，文献检索截止时间为 ２０１７ 年 ３ 月）。 结果共检索到

禽流感相关英文研究文献（论文） 共 １１１４４ 篇、生态安全评价相关英文研究文献 （论文） １１８２ 篇。 通过

ＣｉｔｅｓｐａｃｅⅤ文献计量工具，将上述 １２３２６ 篇英文研究文献的标题、期刊出处、关键词、及其所引用文献等进行

了系统分析。 总体而言，这些英文文献能较好反映出 １９９６ 年以来禽流感与生态安全评价相关领域的研究现

状和最新研究进展。 高致病性禽流感 Ｈ５Ｎ１ 自 １９９７ 年发现以来，人类健康和家禽养殖在公共卫生安全和经

济发展方面所受到的威胁得到学者的广泛关注［１６］。 另外，１９９６ 年生态安全得到国际认可［１７］，随之以生态安

全评价为主题的研究逐步丰富起来。
Ｃｉｔｅｓｐａｃｅ 以其强大的文献共被引分析而知名，能够通过分析论文的关键词显示一个学科或知识域在一定

时期发展的趋势与动向，已经被广泛应用于计算机科学、信息科学以及医学等 ６０ 多个领域，同时对多元、分
时、动态复杂网络分析有较好的适用性［１８］。 ２０１２ 年陈红光等人利用 ＣｉｔｅｓｐａｃｅⅡ对关键词共现分析、文献共被

引分析等，对新发传染性疾病学科研究前沿热点进行有效识别，并快速确定该领域重要的文献资料，对科研人
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员宏观、准确、快速掌握新兴传染性疾病领域基础及研究进展具有一定帮助［１９］。 在生态安全研究层面，国内

秦晓楠等人以 ＣＳＳＣＩ 中 ２９９ 篇生态安全研究论文为研究对象，利用 ＣｉｔｅｓｐａｃｅⅡ信息可视化工具，对国内生态

安全研究现状进行了分析［２０］。 同时，胡秀芳等运用 ＣｉｔｅｓｐａｃｅⅡ对各国学者发表的生态安全研究成果进行系

统分析与梳理，揭示了研究主题的演进轨迹和发展趋势，总结其发展变化的内在原因［２１］。 这些研究结果不仅

刻画并总结了被研究领域的前沿和动态，在很大程度上，也为禽流感发生风险的生态安全评价研究提供参考

和方法支持。

２　 禽流感发生风险评价

２．１　 禽流感研究现状

基于文献计量结果表明，在 １９９６—２０１７ 年的 ２０ 余年里，国际上公开发表的以“禽流感”为主题的学术论

文中，刊文量排名前三位的期刊分别为《禽病》（Ａｖｉａｎ Ｄｉｓｅａｓｅｓ）、《病毒学杂志》（Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｖｉｒｏｌｏｇｙ）和《公共

科学图书馆》（Ｐｌｏｓ Ｏｎｅ），刊文量分别为 ６２４ 篇、５７０ 篇和 ５６４ 篇，这些期刊出版国均在美国。 进一步分析表

明，“家禽疾病”、“兽医学”、“病毒学”、“生物学”、“生物医学”是这 ３ 个期刊的主要研究学科方向，这在一定

程度上反映了现阶段禽流感的相关研究主要集中在流行病学、病原学等领域。 另外，“禽流感”相关研究还较

多发表于《疫苗》（Ｖａｃｃｉｎｅ）、《病毒学文献》（Ａｒｃｈｉｖｅｓ ｏｆ Ｖｉｒｏｌｏｇｙ）等以疫苗与病毒生理研究为主题的期刊，表
明禽流感研究在医学、疫苗开发上占据重要地位。 表 １ 列举了过去 ２０ 余年有关禽流感研究刊文量排名前 １０
位的期刊。 从中不难发现，生态学特别是生态安全领域的研究还很少报道。 此外，中国大陆、中国香港、土耳

其、日本、墨西哥、埃及以及东南亚、南亚等主要国家及地区是这类研究的重点关注区域，在热带、亚热带以及

温带国家均有分布。 尽管这些国家之间经济发展水平有很大差异，但人⁃禽密切接触是其主要共性问题。

表 １　 禽流感研究刊文量前 １０ 的期刊

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｔｏｐ １０ ｊｏｕｒｎａｌｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａｖｉａｎ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ｒｅｌａｔｅｄ ｒｅｓｅａｒｃｈ ａｒｔｉｃｌｅｓ

期刊名称
Ｊｏｕｒｎａｌ ｔｉｔｌｅｓ

文章数
Ｐａｐｅｒ ｑｕａｎｔｉｔｙ

２０１５ 年影响因子
Ｉｍｐａｃｔ ｆａｃｔｏｒ ｏｆ ２０１５

所在国家
Ｃｏｕｎｔｒｉｅｓ

主要研究方向
Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ

《禽病》Ａｖｉａｎ Ｄｉｓｅａｓｅｓ ６２４ １．１０４ 美国　 家禽疾病、兽医学

《病毒学杂志》Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｖｉｒｏｌｏｇｙ ５７０ ４．６０６ 美国　 病毒学

《公共科学图书馆》Ｐｌｏｓ Ｏｎｅ ５６４ ３．０５７ 美国　 生物学、生物医学

《疫苗》Ｖａｃｃｉｎｅ ３５９ ３．４１３ 英国　 免疫学

《新发传染性疾病》Ｅｍｅｒｇｉｎｇ Ｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓ Ｄｉｓｅａｓｅｓ ２９０ ６．９９４ 美国　 传染病控制、流行病学

《病毒学文献》Ａｒｃｈｉｖｅｓ ｏｆ Ｖｉｒｏｌｏｇｙ １９９ ２．２５５ 奥地利 病毒学

《病毒学期刊》Ｖｉｒｏｌｏｇｙ Ｊｏｕｒｎａｌ １９５ ２．３６２ 英国　 流行病学、病毒学

《兽医微生物学》Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ １９０ ２．５６４ 荷兰　 微生物学、兽医学

《病毒学》Ｖｉｒｏｌｏｇｙ １７４ ３．２００ 美国　 病毒学

《流感与其他呼吸道病毒》 Ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ
Ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ Ｖｉｒｕｓｅｓ １５８ ２．３７８ 英国　 人类流感、呼吸道感染、流

感病毒

接下来，对禽流感相关研究引文次数排名前 １０ 位的文章进行统计与对比分析。 结果表明，这些文章重点

关注了病毒生物学特性、抗病毒药物、病毒监测、野鸟禽流感、人感染禽流感等主题，涉及的病毒类型有

Ｈ５Ｎ１、Ｈ７Ｎ９、Ｈ１Ｎ１ 和 Ｈ１６，感染对象包括鸡、鸭、鹅、红嘴鸥、海燕、天鹅等家禽和野鸟，疫情主要发生在中国、
泰国、越南、印度尼西亚、墨西哥等，然而人感禽流感是学者主要的关注对象（表 ２）。 从文献的发表时间来看，
在 ２０００ 年以前，人感染禽流感病情诊断与分析、病毒基因检测是禽流感相关研究的两个核心研究方向；而在

２０００ 年后，禽流感相关研究在进一步加强病毒基因研究的同时，也强调了抗病毒药物、病毒监测、流行性预

测、鸟类流感研究的重要性，特别是疾病的空间流行性预测开始得到了学者的关注与实践研究，因此也说明了

禽流感研究呈现多元化的发展趋势。 另外，对与禽流感研究相关的 １１１４４ 篇论文进行文献统计发现，禽流感

研究主要集中在流行病学、病原学、疫苗研究等热点领域，在病毒、病原及疫苗等微观水平上取得了显著的发
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展。 这些研究从分子学、基因等角度揭示了突变或重组对禽流感病毒致病力和传播力的影响，并解释了其作

用机制［６］。 研究结果对于预测禽流感的大流行和毒株致病力变化，以及研发新型抗流感药物与预防疫苗均

具有重要意义。

表 ２　 １９９６—２０１６ 禽流感研究引用次数前 １０ 名的文章

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｔｏｐ １０ ｃｉｔｅｄ ａｒｔｉｃｌｅｓ ｏｆ ａｖｉａｎ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ｆｒｏｍ １９９６ ｔｏ ２０１６ ｉｎ ｔｈｅ ｗｏｒｌｄ

作者
Ａｕｔｈｏｒｓ

年份
Ｙｅａｒ

引用次数
Ｃｉｔａｔｉｏｎｓ

研究层次
Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｌｅｖｅｌ

标题
Ｔｉｔｌｅｓ

Ｇａｏ Ｒ Ｂ 等 ２０１３ ９９７ 病毒基因
Ｈｕｍａｎ Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ａ Ｎｏｖｅｌ Ａｖｉａｎ⁃Ｏｒｉｇｉｎ Ｉｎｆｌｕｅｎｚａ Ａ
（Ｈ７Ｎ９） Ｖｉｒｕｓ［２２］

Ｓｕｂｂａｒａｏ Ｋ 等 １９９８ ９２８ 病毒致病性
Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ａｎ ａｖｉａｎ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ Ａ （Ｈ５Ｎ１） ｖｉｒｕｓ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ａ
ｃｈｉｌｄ ｗｉｔｈ ａ ｆａｔａｌ ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ ｉｌｌｎｅｓｓ［２３］

Ｆｅｒｇｕｓｏｎ Ｎ
Ｍ 等

２００５ ９１２ 抗病毒药物
Ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｆｏｒ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ａｎ ｅｍｅｒｇｉｎｇ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ｐａｎｄｅｍｉｃ ｉｎ
Ｓｏｕｔｈｅａｓｔ Ａｓｉａ［２４］

Ｆｏｕｃｈｉｅｒ Ｒ Ａ
Ｍ 等

２００５ ９０８ 病毒监测
Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｎｏｖｅｌ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ａ ｖｉｒｕｓ ｈｅｍａｇｇｌｕｔｉｎｉｎ ｓｕｂｔｙｐｅ
（Ｈ１６） ｏｂｔａｉｎｅｄ ｆｒｏｍ ｂｌａｃｋ⁃ｈｅａｄｅｄ ｇｕｌｌｓ［２５］

Ｓｐａｃｋｍａｎ Ｅ 等 ２００２ ８５４ 病毒基因检测
Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ａ ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ ｒｅｖｅｒｓｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔａｓｅ ＰＣＲ ａｓｓａｙ ｆｏｒ ｔｙｐｅ Ａ
ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ｖｉｒｕｓ ａｎｄ ｔｈｅ ａｖｉａｎ Ｈ５ ａｎｄ Ｈ７ ｈｅｍａｇｇｌｕｔｉｎｉｎ ｓｕｂｔｙｐｅｓ［２６］

Ｃｌａａｓ Ｅ Ｃ Ｊ 等 １９９８ ８４２ 人感禽流感
Ｈｕｍａｎ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ Ａ Ｈ５Ｎ１ ｖｉｒｕｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ａ ｈｉｇｈｌｙ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ａｖｉａｎ
ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ｖｉｒｕｓ［２７］

Ｏｌｓｅｎ Ｂ 等 ２００６ ８４１ 野鸟禽流感回顾 Ｇｌｏｂａｌ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ Ａ ｖｉｒｕｓ ｉｎ ｗｉｌｄ ｂｉｒｄｓ［２８］

Ｌｉ Ｋ Ｓ 等 ２００４ ８２１ 禽流感大流行
Ｇｅｎｅｓｉｓ ｏｆ ａ ｈｉｇｈｌｙ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ａｎｄ ｐｏｔｅｎｔｉａｌｌｙ ｐａｎｄｅｍｉｃ Ｈ５Ｎ１
ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ｖｉｒｕｓ ｉｎ ｅａｓｔｅｒｎ Ａｓｉａ［２９］

Ｐｅｒｅｚ Ｐ 等 ２００９ ７８７ 病情分析
Ｐｎｅｕｍｏｎｉａ ａｎｄ Ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ Ｆａｉｌｕｒｅ ｆｒｏｍ Ｓｗｉｎｅ⁃Ｏｒｉｇｉｎ Ｉｎｆｌｕｅｎｚａ Ａ
（Ｈ１Ｎ１） ｉｎ Ｍｅｘｉｃｏ［３０］

Ｙｕｅｎ Ｋ Ｙ 等 １９９８ ６５８ 病情诊断
Ｃｌｉｎｉｃａｌ ｆｅａｔｕｒｅｓ ａｎｄ ｒａｐｉｄ ｖｉｒａｌ ｄｉａｇｎｏｓｉｓ ｏｆ ｈｕｍａｎ ｄｉｓｅａｓｅ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ
ｗｉｔｈ ａｖｉａｎ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ Ａ Ｈ５Ｎ１ ｖｉｒｕｓ［３１］

虽然世界范围内有关禽流感的研究工作在不断推进与深化，也取得了很多重大成果，但是目前禽流感的

防控形势依然很严峻。 有许多重要的科学问题如病毒的传播机制、传播路径与传播参数等依然没有得到解

决，对公共卫生安全和生物物种安全造成的威胁不容忽视。 与此同时，有关禽流感发生风险的评估相关研究

还相对薄弱。 如在 １１１４４ 篇研究文献中，也仅有 １６７６ 篇是以禽流感风险评估为主题的研究论文，约占文献出

版量的 １５．０３％。 禽流感爆发虽然以冬春季为主要高发季节，但其具体何时、何地、以及何种方式爆发等仍具

有很大不确定性。 如何预防疾病的发生或减轻疫情对公共健康和社会经济的影响，已成为现阶段迫切需要解

决的实际问题。 禽流感有季节性爆发、交替性爆发、远距离传播等特点，如何将疫情事件信息、病毒遗传信息、
野鸟迁徙信息、外环境信息等结合，通过模型还原病毒的传播量，以及模拟出病毒在生态系统中的传播路径等

仍是今后禽流感风险评价研究的重点与难点。 同样地，这些研究结果与结论对禽流感的防控和区域生态安全

稳定有着重要的现实意义。
２．２　 禽流感发生风险评价方法研究进展

类似地，根据 １６７６ 篇以禽流感风险评价为主题的研究论文，对引文量在前 １０ 位的论文进行比较分析。
结果表明，目前该主题具有重要影响力的公开发表论文多数（８ 篇）是以实验数据、临床数据、以及病例数据等

为主要数据源，只有少数论文（４ 篇）是综合环境、生态、社会等多相关因素开展的风险评价。 评价方法有“空
间数学建模”、“动物模型”、“病例统计分析”、“敏感性和特异性分析”、“临床综合评价法”、“统计分析”、
“Ｌｏｇｉｓｔｉｃ 多元回归分析”、以及“Ａｕｔｏ⁃Ｌｏｇｉｓｔｉｃ 多元回归与空间分析”，这些方法在传染性疾病评估与监测方面

已有相当广泛的应用。 有关上述不同评价方法的优势、不足之处及其适用范围可详阅表 ３。 虽然禽流感发生

风险评价在实际研究中已广泛开展，但针对禽流感传播的重要节点、传播的参数、周期性循环波动和涛动、最
大似然传播路径、以及潜在传播路径的研究还很欠缺，这种欠缺使得禽流感爆发很难被预知和掌控。 尽管传
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染病风险制图（包括禽流感风险）在过去三十年间有一定发展，然而受数据可用性制约和建模方法影响，其结

果依然存在很大的不确定性［４０］。 禽流感的危害不言而喻，然而目前对可能引起重大生态安全事件的研究较

少。 因此，迫切需要在详细梳理禽流感发生风险评估方法的基础上，探讨危及公共卫生安全与生物安全的评

价方法。

表 ３　 引文量排名前 １０ 位论文中的禽流感风险评价方法比较

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄｓ ｏｆ Ａｖｉａｎ Ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｔｏｐ １０ ｃｉｔｅｄ ａｒｔｉｃｌｅｓ

题目
Ｔｉｔｌｅｓ

评价方法
Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ
ｍｅｔｈｏｄｓ

数据源
Ｄａｔａ
ｓｏｕｒｃｅｓ

优点
Ｍｅｒｉｔｓ

难点与不足
Ｄｒａｗｂａｃｋｓ

适用范围
Ａｐｐｌｉｃａｂｌｅ
ｓｃｏｐｅ

Ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｆｏｒ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ａｎ ｅｍｅｒｇｉｎｇ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ
ｐａｎｄｅｍｉｃ ｉｎ Ｓｏｕｔｈｅａｓｔ Ａｓｉａ［２２］

空间数学建模
统计数据、病例
资料

高度灵活，适应
多种数据

数据量大、质量要求高、
建模控制条件严格；建模
假设条件有限

预测传染性疾病地理分布

Ａｉｒｂｏｒｎｅ Ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ｏｆ Ｉｎｆｌｕｅｎｚａ Ａ ／ Ｈ５Ｎ１
Ｖｉｒｕｓ Ｂｅｔｗｅｅｎ Ｆｅｒｒｅｔｓ［３２］

动物模型 实验、文献
评价指标特异
性强、数据客观

实验条件与数据精度要
求高；效率难以确定

病毒传播力与致病性研究

Ｃｌｉｎｉｃａｌ ｆｅａｔｕｒｅｓ ａｎｄ ｒａｐｉｄ ｖｉｒａｌ ｄｉａｇｎｏｓｉｓ ｏｆ
ｈｕｍａｎ ｄｉｓｅａｓｅ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ａｖｉａｎ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ
Ａ Ｈ５Ｎ１ ｖｉｒｕｓ［３１］

病例统计分析 病例资料 数据客观
样本量需求大；缺乏外环
境因素分析

传染病临床观察与病毒溯源

Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ Ａｎｔｉｂｏｄｙ ｔｏ Ａｖｉａｎ Ｉｎｆｌｕｅｎｚａ Ａ
（Ｈ５Ｎ１） Ｖｉｒｕｓ ｉｎ Ｈｕｍａｎ Ｓｅｒｕｍ ｂｙ Ｕｓｉｎｇ ａ
Ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ Ｓｅｒｏｌｏｇｉｃ Ａｓｓａｙｓ［３３］

敏感性和特异
性分析

实验分析、文献
资料

评价指标敏感
性、特异性强

受限实验条件，数据精度
要求高；缺乏患者的潜在
暴露数据输入

病毒监测与传播风险评估

Ｐｒｏｂａｂｌｅ Ｐｅｒｓｏｎ⁃ｔｏ⁃Ｐｅｒｓｏｎ Ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ｏｆ
Ａｖｉａｎ Ｉｎｆｌｕｅｎｚａ Ａ （Ｈ５Ｎ１） ［３４］

临 床 综 合 评
估法

病例资料、实验
分析

数据客观
受限实验条件，数据精度
要求高；案例数据有限、
效率难以确定

病毒监测与传播风险评估

Ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ｏｆ Ｈ７Ｎ７ ａｖｉａｎ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ Ａ ｖｉｒｕｓ
ｔｏ ｈｕｍａｎ ｂｅｉｎｇｓ ｄｕｒｉｎｇ ａ ｌａｒｇｅ ｏｕｔｂｒｅａｋ ｉｎ
ｃｏｍｍｅｒｃｉａｌ ｐｏｕｌｔｒｙ ｆａｒｍｓ ｉｎ
ｔｈｅ Ｎｅｔｈｅｒｌａｎｄｓ［３５］

统计分析
现场调查、实验
分析

易于操作，环境
调 查 与 实 验
结合

受限于新的有效数据输
入；难以将调查结果转化
为控制措施

传染性疾病外环境因素分析
与风险评估

Ｃｌｉｎｉｃａｌ Ｆｉｎｄｉｎｇｓ ｉｎ １１１ Ｃａｓｅｓ ｏｆ Ｉｎｆｌｕｅｎｚａ Ａ
（Ｈ７Ｎ９） Ｖｉｒｕｓ Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ［３６］

Ｌｏｇｉｓｔｉｃ 多元回
归分析

病例资料、文献
资料

对疾病影响因
素 有 较 好 的
识别

数据精度要求高；无法描
述疾病的全部范围，只能
部分模拟复杂的非线性
关系

传染性疾病风险因素相关性
分析与监测

Ｆｒｅｅ⁃ｇｒａｚｉｎｇ Ｄｕｃｋｓ ａｎｄ Ｈｉｇｈｌｙ Ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ
Ａｖｉａｎ Ｉｎｆｌｕｅｎｚａ， Ｔｈａｉｌａｎｄ［３７］

Ａｕｔｏ⁃Ｌｏｇｉｓｔｉｃ 多
元回归与空间
分析

现场调查、统计
资料

整体空间分析
能力强

数据量大、质量要求高、
费时费力；不能依靠数据
假设

传染病时空监测与预防

Ｔｈｅ ｇｅｎｅｓｉｓ ａｎｄ ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｈ７Ｎ９ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ
ｖｉｒｕｓｅｓ ｃａｕｓｉｎｇ ｈｕｍａｎ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ［３８］

动物模型
实验数据、文献
资料

评价指标特异
性强、数据客观

实验条件与数据精度要
求高；效率难以确定

病毒传播力与致病性研究

Ａｖｉａｎ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ Ａ （ Ｈ５Ｎ１） ｉｎ １０ ｐａｔｉｅｎｔｓ
ｉｎ Ｖｉｅｔｎａｍ［３９］

临 床 综 合 评
估法

病例资料、实验
分析

数据客观
需要数据类型多样，精度
要求高；案例数据有限、
效率难以确定

病毒致病性与传播机制分析

另外，禽流感风险评价还有许多常用的评价方法。 表 ４ 分别从方法的优点、不足、适用范围、指标因子等

层面，分别对比与总结了“层次分析法”、“生态位模型”、“贝叶斯分析”、“空间多准则决策分析法”、“地理信

息系统数字模型”、以及“增强回归树模型”等 ６ 种主要方法。 这对开展基于禽流感发生风险的区域生态安全

评价在方法上有一定借鉴作用。 禽流感作为一种人⁃畜共患传染性疾病，它的发生与传播是对公共卫生安全

和生物物种安全严重的侵害，但公共卫生安全和生物安全又关系生态安全整体，然而这两方面又受禽流感发

生与传播的实际影响。 在已有的研究中禽流感发生风险评估与生态安全评价研究各为主题，因此，将影响禽

流感发生与传播等相关的环境、生态、社会和文化等因素综合起来进行禽流感发生风险评价，以确定疫情发生

的风险程度与时空差异，将对区域禽流感防控、公共卫生安全和生物安全有重要意义。 可喜的是，目前部分学
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者运用了统计学和地理学的研究方法，对禽流感在人⁃禽中的爆发与传播进行了定量评价和初步预测，候鸟迁

徙、家禽散养、活禽运输等一些与禽流感疾病传播有关的潜在因素被确定［５８］。 随着 ３Ｓ 空间信息技术的发展，
数字模型在高致病性禽流感发生风险评估和生态安全评价研究中也越来越受到关注［５９⁃６１］。

表 ４　 禽流感发生风险评估的其他方法比较

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ａｐｐｒｏａｃｈｅｓ ｆｏｒ ａｓｓｅｓｓｉｎｇ ｔｈｅ ｒｉｓｋ ｏｆ Ａｖｉａｎ Ｉｎｆｌｕｅｎｚａ

方法与文献
Ｍｅｔｈｏｄ ａｎｄ Ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｓ

优点
Ｍｅｒｉｔｓ

不足
Ｄｒａｗｂａｃｋｓ

适用范围
Ａｐｐｌｉｃａｂｌｅ ｓｃｏｐｅ

指标因子
Ｉｎｄｅｘ ｆａｃｔｏｒ

层次分析法
Ａｎａｌｙｔｉｃ
Ｈｉｅｒａｒｃｈｙ Ｐｒｏｃｅｓｓ［４１］

定性和定量分析复杂、模
糊问题，所需定量数据较
少，简洁实用

指标过多时数据统计量
大，权重难以确定；风险
评估精确度不高

安全 科 学 与 环 境 科 学
领域

家禽与人口密度、 湿地面
积、交通网络、候鸟迁徙路
线、活禽市场密度、疫苗接
种、气温、降水量、疫情与病
例等

生态位模型
Ｅｃｏｌｏｇｉｃ
Ｎｉｃｈｅ Ｍｏｄｅｌ［４２⁃４５］

有多种模型算法，尽可能
利用有限的原始数据

简单模型准确率低；少有
实际数据验证

疾病传播预测、外来种入
侵预警、物种时空格局
分布

外环境病毒检测、 植被指
数、气温与降水量、海拔高
度、坡度与坡向、疫情与病
例等

贝叶斯分析

Ｂａｙｅｓｉａｎ Ａｎａｌｙｓｉｓ［４６⁃４８］
数据输入限制条件较少，
严格量化不确定性转化
和参数估计

样本数较少时，风险预测
精确度有限；若训练样本
较主观，会使疾病集群过
于平滑

病毒溯源、病毒迁移模式
推测

气温与降水量、家禽密度与
分布、水稻种植强度、城市
位置与交通运输网络、家禽
散养，疫情与病例等

空间多准则决策分析法
Ｓｐａｔｉａｌ Ｍｕｌｔｉ⁃ｃｒｉｔｅｒｉａ
Ｄｅｃｉｓｉｏｎ Ａｎａｌｙｓｉｓ［４９⁃５１］

预测系统灵敏度高；数据
源多，限制条件少

存在主观或标准差异，隶
属函数和权重是重要限
制；依 赖 及 时、 高 精 度
数据

对新发传染病且数据缺
乏区域的风险预测

家禽与人口密度、开放性水
域和湿地占比、水稻种植比
例和强调、路网密度、野鸟
数量等

地理信息系统数字模型
Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
Ｓｙｓｔｅｍｓ
Ｄｉｇｉｔａｌ Ｍｏｄｅｌ［４４，５２⁃５３］

数据叠加、逻辑运算简
单，快速空间展示，多种
方法结合

不同尺度数据统一度量
不足，模型基本参数可信
度、准确度不够

用于多领域结合，多学科
综合的模型构建和方法
评估

疫情与病例、 候鸟迁徙路
线、交通路线、水体与湿地
位置、城市位置、降水量、海
拔高度，旅游时节等

增强回归树模型 Ｂｏｏｓｔｅｄ
Ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ
Ｔｒｅｅ Ｍｏｄｅｌ［５４⁃５７］

整体准确性高，避免过度
拟合，对参数是一个渐进
的适应过程

对每个类别指标的范围
值比较敏感

预测 物 种 分 布 与 疾 病
风险

活禽市场数、家禽与人口密
度、交通运输路线、水体占
比、水田面积、相对湿度和
温度、人类病例等

３　 基于禽流感发生风险的生态安全评价方法

影响禽流感发生与传播的驱动因素复杂多变，在具体的研究中不同的学者侧重点也有所不同。 因此，基
于禽流感发生风险的生态安全评价也不能简单的依靠一种评价方法或一种模型框架来揭示其内在的机理与

时空差异。 在结合禽流感风险评价方法与生态安全评价理论框架的基础上，本文对基于禽流感发生风险的生

态安全评价方法进行了探讨与文献梳理，从数据来源、应用范围、优点和局限性等对已有文献所使用方法进行

了总结与对比分析（表 ５）。 严格意义上说，这些方法还处在探索阶段，还需在实际评价与预测应用中对其进

行验证、修正和扩展。 生态系统作为一个开放的系统，涉及到社会、经济和自然、环境等因素，这些信息都存在

着不确定性。 因此不同的评价方法，可能得到不同的评价结果，而结果的可比性是重要问题之一。 另外，基于

禽流感发生风险的生态安全评价建模所采用数据呈现多元化和广泛性等，在具体应用上也是很大的挑战。 具

体而言，相关数据包括了病原体和宿主丰度、人口数量和感染率、人类病例报告记录、气候和土地利用数据、野
鸟活动数据、家禽卫生防疫状况、家禽饲养方式、废弃物处理形式、病禽处理情况、禽类产品市场数据、湿地外

环境数据和交通运输数据等。 这些数据涉及不同的时空尺度，既有禽流感发生前端与后端数据，又有点线面

不同尺度上的数据，在综合建模中具有很大挑战。 当然，每种数据类型皆有助于预测疾病动力学临界潜力参

数，但潜在测量误差也较大，综合运用起来可能会产生更大的偏差［６２］，值得重视。
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表 ５　 基于禽流感风险的生态安全评价方法比较

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ａｐｐｒｏａｃｈｅｓ ｏｆ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｅｃｕｒｉｔｙ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｒｉｓｋ ｏｆ ａｖｉａｎ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ

方法
Ｍｅｔｈｏｄｓ

数据源 Ｄａｔａ ｓｏｕｒｃｅｓ

现场
调查

野外
监测

实验
分析

文献

优点
Ｍｅｒｉｔｓ

限制
Ｌｉｍｉｔａｔｉｏｎｓ

应用 Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ

探索 ／生
成假设

空间
预测

监测 ／
预警

实施
干预

ＡＨＰ⁃ＰＳＲ 模型 √ √ ？
改善指标与系统之
间的互联模式，理论
框架构建较容易

指标因子较混乱，评
价精度不高

√ √ ？ ？

ＥＮＭ⁃ＤＰＳＩＲ 模型 ？ √ √

科学表达生态安全
与传染性疾病之间
的信息耦合关系，框
架逻辑性强

框架设计较复杂，数
据质量不统一

√ √ ？ ？

主成分分析法与聚
类分析法

√ ？ ？
可优化变量之间的
关联，弥补大量自变
量处理问题

数据质量有偏差，收
集不完整；线性评分
系统

√ √ √ ？

数字生态安全模型 √ √ √ √
可 利 用 多 种 技 术
（ＧＩＳ、统计和数学
模型），多种数据源

依赖高质量数据输
入，相对费时耗力

√ √ √ √

　 　 ＡＨＰ⁃ＰＳＲ：层次分析法与“压力⁃状态⁃响应”模型，Ａｎａｌｙｔｉｃ Ｈｉｅｒａｒｃｈｙ Ｐｒｏｃｅｓｓ ａｎｄ Ｐｒｅｓｓｕｒｅ⁃Ｓｔａｔｅ⁃Ｒｅｓｐｏｎｓｅ；ＥＮＭ⁃ＤＰＳＩＲ：生态位模型与“驱动力⁃压力⁃状态⁃影响⁃响

应”模型，Ｅｃｏｌｏｇｉｃ Ｎｉｃｈｅ Ｍｏｄｅｌ ａｎｄ Ｄｒｉｖｉｎｇ Ｆｏｒｃｅ⁃Ｐｒｅｓｓｕｒｅ⁃Ｓｔａｔｅ⁃Ｉｍｐａｃｔ⁃Ｒｅｓｐｏｎｓｅ；“√”表示该方法的数据源 ／应用；“？”表示该方法的潜在数据源 ／应用

３．１　 ＡＨＰ⁃ＰＳＲ 模型

层次分析法（Ａｎａｌｙｔｉｃ Ｈｉｅｒａｒｃｈｙ Ｐｒｏｃｅｓｓ， ＡＨＰ）在安全和环境研究的多个领域得到广泛应用［６３］。 ＰＳＲ
（Ｐｒｅｓｓｕｒｅ⁃Ｓｔａｔｅ⁃Ｒｅｓｐｏｎｓｅ）模型以简明的形式和严密的逻辑性综合自然、社会多方面指标，较好地反映了环境

压力、自然状态和人类社会经济活动之间的内在联系［６４］，广泛应用于生态安全评价中。 该框架强调对问题发

生原因⁃结果⁃对策的逻辑关系分析，如可以用来揭示人类活动与环境之间的线性关系［６５⁃６６］。 然而，ＰＳＲ 模型

还需要提高现有指标的准确性和可比性，在决策支持上不容易兼顾。 为应对这样的缺点，层次分析法可以用

来改善指标的准确性和系统之间的互联模式，因此与 ＰＳＲ 模型在应用上有很好的互补性［６７⁃６９］。
基于禽流感发生风险的生态安全评价，可根据养殖户调查和文献整理等多种途径，建立以自然环境、社会

经济、农业生态等影响因素为基础的数据库，利用 ＡＨＰ⁃ＰＳＲ 模型构建禽流感发生风险的生态安全评价指标体

系，优化指标归类，探讨能够较全面、准确反映疫源地或高危风险区生态安全水平的评价方法，并将实际应用

于基于禽流感发生风险时空特征的区域生态安全状况评价。 该类评价模型在区域森林生态安全评价中已有

应用，如 ２０１０ 年陈宗铸等人采用“压力⁃状态⁃响应”模型为概念框架，结合层次分析法对海南省森林生态安全

进行定量动态评价［７０］。 另外，王小丹等人利用 ＡｒｃＧＩＳ 中的 ＡｒｃＯｂｊｅｃｔｓ 和 Ｖｉｓｕａｌ Ｂａｓｉｃ ｆｏｒ Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ 将 ＰＳＲ
模型和 ＡＨＰ 合并作为 ＡｒｃＧＩＳ ９ 的动态链接库。 这种方法可以很好地与 ＧＩＳ 平台以实现其空间分析功能与结

果可视化，从而大大提高了在空间上动态评价区域生态安全［６７］。
３．２　 ＥＮＭ⁃ＤＰＳＩＲ 模型

ＥＮＭ（Ｅｃｏｌｏｇｉｃ Ｎｉｃｈｅ Ｍｏｄｅｌ）方法在流行病学中的应用主要是建立在了解宿主动物、传播媒介、病原等生

态学特征的基础上。 根据气候、土地覆被变化等输入参数，进而预测传染病传播媒介和动物宿主等未来风险

区域或分布区域［７１⁃７３］，并发现其他物种传播或入侵的潜在风险［７４］。 该方法借用了生态学的方法论和思维方

式，结合现场调查、遥感监测、实验室分析、生态网络综合分析等生态学方法开展实践研究［６５］，并预测未来潜

在风险。 ＤＰＳＩＲ（Ｄｒｉｖｉｎｇ Ｆｏｒｃｅ⁃Ｐｒｅｓｓｕｒｅ⁃Ｓｔａｔｅ⁃Ｉｍｐａｃｔ⁃Ｒｅｓｐｏｎｓｅ）模型的理论框架是在 ＰＳＲ 模型的基础上，增加

了造成这种压力的驱动力和系统所处的状态对人类健康和环境安全的影响，其意义在于能表达影响生态安全

各因素之间的信息耦合关系。 对于禽流感而言，由于其发生与传播受多种因素综合影响，ＤＰＳＩＲ 框架模型与

ＥＮＭ 结合有利于构建基于禽流感发生风险的区域生态安全评价指标体系，更好地揭示禽流感发生与传播的

真实机理。
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另外，基于生态位模型，相关学者先后研究发展了生物气候分析系统［７４］、生态位因子分析模型［７５］、基于

规则集的遗传算法模型［７６］和最大熵模型［７７⁃７９］等多个模型算法，可与 ＤＰＳＩＰ 模型形成优势互补。 根据不同来

源获取的数据建立生态安全评价数据库，通过预测模型，不仅可以识别传染病病原、宿主、媒介及传播的生境，
发现关键的危险因素，还可以结合 ＤＰＳＩＲ 理论框架的特点，定量揭示疾病与环境、经济、人类活动之间相互依

存与相互制约的关系，为区域生态安全提供不同尺度的安全性评价和风险评价。 然而，此方法的难点在于框

架设计比较复杂，在选取合适的驱动力、影响与响应指标选择上难度很大。 未来还需要进一步探索、验证该方

法在基于禽流感发生风险的生态安全评价中的适应性与限制性。
３．３　 主成分分析与聚类分析法

主成分分析（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ Ａｎａｌｙｓｉｓ）与聚类分析法（Ｃｌｕｓｔｅｒ Ａｎａｌｙｓｉｓ）在传染性疾病风险评估、生物

安全评价、脆弱性评价研究中已广泛开展［８０⁃８２］。 主成分分析本质是对高维变量系统做最佳综合和简化，同时

客观确定各指标的权重，避免主观随意性。 聚类分析是根据变量间的相关程度来进行类别的聚合，对同一类

的数据进行统计分析后，可以揭示影响生物安全程度的变量，这两种方法在传染性疾病风险控制、生物安全评

价与安全措施管理研究中可以配合使用，也可以根据变量的差异进行一定改进。 较常见的有分类主成分分析

（Ｃａｔｅｇｏｒｉｃａｌ Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ Ａｎａｌｙｓｉｓ）和两步聚类分析（Ｔｗｏ⁃Ｓｔｅｐ Ｃｌｕｓｔｅｒ Ａｎａｌｙｓｉｓ）。 然而，禽流感疫情的

不定期爆发，人类健康和家禽养殖在公共卫生安全和经济发展方面所受到的威胁，凸显出发展中国家家禽散

养对生物安全的影响。 在 Ｈ５Ｎ１ 曾经爆发与流行的主要国家（如埃及、印度尼西亚、越南、柬埔寨、中国等），当
检测到高致病性禽流感病毒时，控制病毒蔓延最有效的方法基本上依赖于家禽接种疫苗和大规模扑杀（如中

国、印度尼西亚、埃及和越南） ［１６，８３］。 然而，这些措施已经难以为继。
生物安全是生态安全的重要内容之一，从禽流感发生风险评估与防控出发，及时、有效掌控区域内禽流感

预防情况对生物安全有重要作用。 尽管疾病传播与生物接触对生物安全构成重要影响，但很少有家禽养殖中

关于生物安全状况的文献研究［８４］。 ２０１０ 年 Ｓａｒａｈ Ｖａｎ Ｓｔｅｅｎｗｉｎｋｅｌ 等人根据比利时 ３７ 个专业家禽农场、１９ 个

孵化场和宠物（鸟类）网站上 ２８６ 名受访者的调查问卷数据，使用一种复合线性评分系统，采用分类主成分分

析法和两步聚类分析法，对家禽养殖场和宠物（鸟类）场所禽流感潜在威胁下的生物安全进行了评价，为农户

提供专业的预防建议，同时也为禽流感发生风险下的生态安全评价方法、评价内容和评价体系提供了很好的

参考［８５］。 另外，国内张跃华等人利用聚类分析法，根据浙江省德清县 ４７１ 个农户问卷调查，通过比较智利、比
利时的相关数据，分析了生猪养殖过程中应对传染性疾病等危害方面的生物安全程度，并针对养殖户的生物

安全问题，提出了相关的政策建议［８６］。 这些研究案例为未来基于禽流感发生风险的生态安全评价工作开展

提供了很好的思路。
３．４　 数字生态安全模型

随着 ＧＩＳ（Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｓｙｓｔｅｍ）和 ＲＳ（Ｒｅｍｏｔｅ Ｓｅｎｓｉｎｇ）信息提取技术的发展，与计算机建模技术

相结合产生了数字生态安全模型［８７］。 该方法采用栅格数据结构，容易进行空间叠加分析，逻辑运算简单，具
有快速、准确、可操作性强等优点［６１］。 其实质是将相关研究数据、信息和知识落实到具体空间位置，对辅助区

域生态安全管理和决策，评价、预测与预警区域生态安全风险作用明显［８８］。 ＧＩＳ 在禽流感风险评估研究中已

有广泛应用，２００８ 年方立群等人建立了 ２００４—２００６ 年期间确诊的 １８２ 起家禽、野鸟感染 Ｈ５Ｎ１ 和 ２１ 例人感

Ｈ５Ｎ１ 的病例数据库，数据库还包括疫情发生期间的野鸟迁徙、家禽密度、环境变量（水体、湿地、交通线路、主
要城市、降水量和海拔高度）数据。 这些数据被纳入地理信息系统，利用 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ 多元回归分析，确定了疾病

发生的相关环境因素，并通过地理信息系统生成了风险图［５２］。 数字生态安全模型为禽流感的生态安全评价

提供了很好的理论框架参考，ＧＩＳ 可以结合多种评价方法，对评价工作开展有很好的促进。 类似地，Ｆａｉｔｈ［８９］

等基于 ＷｅｂＧＩＳ 技术，从跟踪物种入侵、水质量评估和疾病传播的监测角度分析了数据获取的重要性。
ＷｅｂＧＩＳ 技术支持海量且异构的数据存储，并将数据以图形化、动态与交互的方式展现［６１］，这是该模型的

优势。

９　 １４ 期 　 　 　 刘影　 等：基于禽流感发生风险的生态安全评价研究进展 　
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４　 结论与讨论

４．１　 结论

　 　 在有关基于禽流感发生风险的区域生态安全评价研究中，涉及的研究内容基本停留在定性描述阶段，没
有深入探讨两者之间的科学关系，研究较滞后。 ２０００ 年后学者在讨论应对高致病性禽流感时开始关注病毒

在物种间传播对生物安全的影响［９０］；从 ２００４ 年开始大部分研究重点关注了与高致病性禽流感相关的生物安

全措施，尽管大多数文献都描述了隔离和遏制的生物安全原则，但没有可靠证据表明这些措施对于农户（后
院）禽畜养殖中应对生物安全的可行性和有效性［９１］。 高致病性禽流感对全球公共卫生安全构成重大威胁已

经被公认，然而禽流感研究主要以病原学、流行病学、病毒学为主，忽视了它可能带来的严重生态安全问题。
再有生态安全评价研究主要关注全球气候变化、粮食安全、土地利用、生物多样性、可持续发展等内容［９２⁃９５］，
以禽流感为代表的传染性疾病引起的公共卫生安全和生物安全的研究基本被忽视。 虽然有研究探讨了禽流

感对公共卫生安全、生物物种安全的威胁，但在生态安全层面仍然缺乏相应的讨论。
近年来，在有关禽流感的研究文献中与“预测”、“风险”、“评估”、“模型”等相关的关键词在显著增加，这

些主题的研究主要与生物学和流行病学建模技术的快速发展有关，比如基因表达、风险因素、疾病感染和预

防［９６］。 另外，生态安全评价已经完成从理论阶段探索向实践发展阶段跨越，并注重解决实际问题，大量的建

模技术和算法得到开发，一系列评价方法得到广泛应用。 在多种传染性疾病持续爆发形势下，尤其是禽流感

发生的突发性和危害性特点，是对公共卫生安全和生物安全的重要挑战。 因此，需要借助禽流感与生态安全

评价研究的理论和方法，进一步探讨禽流感发生与传播的动力学机制，选择有效、合理的模型与评价方法对禽

流感引发的生态安全危机进行评价预测，这对维持区域内生态系统的完整性和生态健康显得尤为急迫。 如湖

泊湿地、水稻种植区、重要水库、主要的禽类交易市场等禽流感发生高危风险区，这也是人类活动非常活跃的

区域，加强对生态安全监控，有利于更好的为人类稳定提供服务功能和免于生态灾变。
水禽被认为是禽流感病毒的天然宿主，一些迁徙类水鸟飞行途中在湿地（水稻田、湖泊、河流和水库等）

周围停歇、补充食物，可能使这些停靠点成为新的疫源地，从而使疫点与水域（特别是湿地）关系密切［９７］；张
继荣等发现湿地与湖泊的位置和密度与禽流感暴发有直接的关联，禽流感暴发的地区有相当数量与湿地、湖
泊发生覆盖［９８］。 病毒的自然存在、存活及传播与家禽、野鸟等宿主有关，同时与它们的栖息地、活动场所的生

态环境有关。 在我国，特别是南方的水稻田往往是野生鸟类、家禽和人类的共同活动地，因此可能增加跨物种

流感病毒传播的可能性，尤其是自由散养的鸭子被认为是 Ｈ５Ｎ１ 传播的中间途径［４８，５４］。 着眼于某一个典型区

（如鄱阳湖区），以公共卫生安全和生物物种安全为视角，对区域内禽流感发生风险开展生态安全评价，这有

利于补充大尺度下生态安全研究的内容。
４．２　 讨论

由于基于禽流感发生风险的区域生态安全评价方法研究目前处于探索阶段，关键影响因素的科学确定，
还需要从风险管理角度进一步调查家禽与野鸟中高致病性禽流感病毒的持久性、调节机制和发生的深层原因

等方面入手，需要全面了解人感禽流感和禽类之间病毒传播的驱动力，以及野鸟与湿地、水稻种植、家禽之间

病毒的传播机制等［３７，９９⁃１０２］。 而实时建模给禽流感风险影响下的公共卫生安全和生物物种安全带来机遇也带

来挑战。 在建模过程中，通常需要广泛借鉴生态安全评价的理论框架，目前国内外常用的理论模型有国际经

济合作与发展组织（ＯＥＣＤ）提出的“压力⁃状态⁃响应”模型（ＰＳＲ， １９９４）、联合国可持续发展委员会（ＵＮＣＳＤ）
在此基础上提出“驱动力⁃状态⁃响应”模型（Ｄｒｉｖｉｎｇ ｆｏｒｃｅ⁃Ｓｔａｔｅ⁃Ｒｅｓｐｏｎｓｅ， ＤＳＲ， １９９６）、以及欧洲环境署在 ＰＳＲ
基础上增加“驱动力”（Ｄｒｉｖｉｎｇ ｆｏｒｃｅ）和“影响” （ Ｉｍｐａｃｔ）两类指标，发展成为“驱动力⁃压力⁃状态⁃影响⁃响应”
模型（ＤＰＳＩＲ）等，其中以 ＰＳＲ 模型应用最为广泛。 这些模型框架为禽流感的生态安全评价提供了理论基础，
再结合禽流感风险评价的具体方法，如系统发育分析［１０３］、贝叶斯分析［１０４］、增强回归树模型［５６］、生态位模

型［４３］等，为禽流感影响下的区域生态安全评价带来可能。

０１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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总之，禽流感的发生关系到区域的公共卫生安全和生物安全问题，也离不开在生态安全层次的探讨。 随

着生态安全内涵的丰富与研究的深入，对基于禽流感发生风险的区域生态安全评价将成为主要方向与研究趋

势之一，也是当下研究的一个重点领域。 未来，需要加强探索如何建立数据库？ 构建何种模型？ 采用什么样

的评价方法？ 要达到什么样的目的？ 这些将是我们需要更深入解决的问题。 同时，还需要对禽流感发生风险

评估方法与生态安全评价方法进行一系列的筛选和整合，及时建立高效、适用的基于禽流感发生风险的区域

生态安全评价方法。 然而，此类模型的构建需要克服理论、技术、方法、数据等方面的巨大障碍，近期重点可关

注空间流行病学的相关研究。
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