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摘 要：鳜鱼是亚洲国家非常重要的经济养殖鱼类之一。随着人工养殖规模的扩大，传染病

的发生成为鳜鱼养殖业的重要危害，是鳜鱼养殖产业发展的突出问题。鳜鱼弹状病毒

(Siniperca chuatsi Rhabdovirus, SCRV)是感染鳜鱼的一种重要病原体。近几年，SCRV 的研究

取得了较大的进步，目前尚无相关的综述文章。本文就 SCRV 的病毒特性、病毒拯救、与宿

主互作关系和防控策略等方面的研究进展加以综述和讨论，并对面临的问题进行分析。 
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Research progress in Siniperca chuatsi rhabdovirus 
LIU Xiaoyu, ZHANG Jianhua, ZHU Xiaowei, WEI Yongwei* 

School of Medicine, Shaoxing University, Shaoxing, Zhejiang, China 

Abstract: The mandarin fish (Siniperca chuatsi) is one of the most economically important 

cultured fish species in Asian countries. With the expansion of artificial farming, infectious 

diseases have become a major threat to the mandarin fish farming industry, posing a challenge 

to its sustainable development. Siniperca chuatsi rhabdovirus (SCRV) is a major pathogen 

infecting this fish species. In recent years, substantial progress has been made in the research 

on SCRV, yet no comprehensive review is currently available. This paper summarizes and 

discusses the research advances in SCRV, including viral characteristics, virus rescue, host–

virus interactions, and prevention strategies, while also analyzing the current challenges in 

this field. 

Keywords: Siniperca chuatsi rhabdovirus (SCRV); viral characteristics; virus rescue; host–

virus interaction; prevention strategies 

鳜鱼由于其肉质鲜美、营养丰富、无肌间刺等特点深受消费者青睐。鳜鱼生长速度快，

市场价值高，是亚洲国家非常重要的经济养殖鱼类之一。中国鳜鱼养殖年产量达 30 多万 t，

产值超过 200 亿元；然而，随着鳜鱼人工养殖规模的扩大和集约化养殖的应用，传染病的发

生成为鳜鱼养殖业的重要危害，造成巨大的经济损失，已成为阻碍鳜鱼可持续养殖的重要因

素，是鳜鱼养殖产业发展中存在的最突出问题之一[1]。 

弹状病毒是水生动物中新发与再发病毒中较常见的病毒种类之一[2]。鳜鱼弹状病毒

(Siniperca chuatsi rhabdovirus, SCRV)是感染鳜鱼的一种重要病原体。SCRV 最早在被感染的

鳜鱼组织中观察到；发病鳜鱼临床表现为口腔周围、鳍的基部和尾部充血，部分病鱼眼球突

出，病死鳜鱼鳃丝、鳍条基部、肝脏和脾脏有出血点，肾脏肿大和出血[3-4]。SCRV 感染鳜

鱼 2 d 后即可引起死亡，4 d 内死亡率可达 70%−100%[5]。除鳜鱼外，SCRV 还可感染鲈鱼，

发病鲈鱼表现出螺旋形游泳行为，身体弯曲，眼球突出，腹部膨胀，下颌到腹部有瘀点出血，
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肝脏肿胀和出血，养殖场爆发后死亡率达 50%，实验室感染死亡率 85%[4,6]。 

自陶建军等克隆第一株 SCRV 全基因组后[7-9]，近几年 SCRV 的研究取得了较大进展。

如 Genbank 数据库中提交的全基因组序列数目显著增加，反向遗传系统的建立，感染后宿

主转录组及非编码 RNA 分析和病毒的稳定性等方面研究取得了很大的进步。国内外尚无

SCRV 的综述文章。本文就 SCRV 的病毒特性、病毒拯救、与宿主互作关系和防控策略等方

面的研究加以综述和讨论，并对研究面临的问题加以分析，以期加深对 SCRV 认识和理解，

并对 SCRV 的未来研究有所借鉴和参考。 

1 病毒学特性 

1.1 SCRV 的分类地位 

弹状病毒科(Rhabdoviridae)包含 56 个病毒属，其中 Perhabdovirus、Siniperhavirus、

Scophrhavirus、Sprivivirus 和诺拉弹状病毒属(Novirhabdovirus) 5 个属中的成员感染鱼类。

SCRV 为 Siniperhavirus 成员[10]。SCRV 之前被归类在 Perhabdovirus 病毒属，在国际病毒分

类委员会(International Committee on Taxonomy of Viruses, ICTV)最新的病毒分类报告中划归

到一个新的病毒属——中国鲈鱼病毒属(Siniperhavirus)[10]。由于 Siniperhavirus 是新分类病毒

属，尚无对应中文名，该属中文名为本文暂定名。由大口黑鲈、乌鳢和黄鳝中分离的弹状病

毒分别称之为大口黑鲈弹状病毒(micropterus salmoides rhabdovirus, MSRV)[11-13]，杂交鳢弹状

病毒(hybrid snakehead rhabdovirus, HSHRV)[14-15]或乌鳢水泡病毒(snakehead fish vesiculovirus, 

SHVV)[16]、黄鳝弹状病毒(chinese rice-field eel rhabdovirus, CrERV)[17-18]或传染性出血综合征

病毒(infectious haemorrhagic syndrome virus, IHSV)[19]，这些病毒在进化关系上较近[20]，在基

因组同源性上达 90%以上(详见下文分析)。 

1.2 SCRV 基因组及其病毒粒子的分子结构 

SCRV于 1999年首次从感染鳜鱼中分离到[3-4]，其基因组含一单股负链RNA，大小 11 545 

bp，基因组注册号为 DQ399789[6-7]。如图 1 所示，SCRV 基因组编码 5 种结构蛋白：分别是

核蛋白(nucleoprotein, N)、磷蛋白(phosphoprotein, P)、基质蛋白(matrix protein, M)、糖蛋白

(glycoprotein, G)和 RNA 聚合酶(RNA polymerase, L)。基因组从 3'至 5'方向依次为 3'前导序列

(3' leader)-N-P-M-G-L-5'非编码区(5' trailer)；SCRV 病毒粒子长约 100-430nm，直径 45-100nm，

具有典型的子弹状形态，有囊膜结构；病毒粒子内部核酸由 N 蛋白包裹。病毒粒子表面是

由 G 蛋白构成的纤突状突起，负责病毒的吸附和进入；病毒粒子内表面由基质蛋白 M 组成；

核蛋白 N 同磷蛋白 P 和 RNA 聚合酶蛋白 L 结合共同组成 RNA 依赖的 RNA 聚合酶复合体，

负责病毒基因组 RNA 和病毒蛋白 mRNA 的合成[7,21]。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图 1 SCRV 基因组及病毒粒子结构模式图。 

注：A：SCRV 基因组结构；B：SCRV 粒子结构模式图。 

Figure 1 Schematic representation of the SCRV genome and virion.  

Note: A: Genomic organization of SCRV; B: Structural model of SCRV virion. 

1.3 SCRV 基因组序列特征和进化关系 

截至 2025 年 9 月，在 GenBank 数据库提交的具有全基因组序列的 SCRV 毒株共 5 株。

为了分析 SCRV 基因组序列特征和进化关系，从 GenBank 数据库中下载中国鲈鱼病毒属中

所有具有全基因组的病毒株序列，应用 DNAstar 5.0 中的 Clustal NJ 进行多序列比对后进行
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全基因组序列同源性分析。结果如表 1 所示，各 SCRV 毒株之间的全基因组序列同源性为

92.3%−99.3%，SCRV 与 MSRV 之间的同源性为 91.9%−99.6%。SCRV 与分离自乌鳢的弹状

病毒的同源性为 91.4%−95%，与分离自黄鳝的弹状病毒同源性为 92%−95%。值得指出的是，

SCRV 的 SS 株(GenBank 登录号 PP784252)与其他所有毒株的同源性均较低(SS 株与其他所

有毒株的同源性为 91.7%−94.6%)。如果不计 SS 株，各 SCRV 毒株之间的全基因组同源性为

96.1%−99.3%，SCRV 与 MSRV 之间的同源性为 95.5%−99.6%。进化树分析显示，分离自鳜

鱼的 SCRV 和分离自鲈鱼的 MSRV 聚为一个大的分支(SS 株除外)，分离自乌鳢的弹状病毒

和分离自黄鳝的弹状病毒分别聚类在一起，而分离自鳜鱼的 SS 株则独自形成一个进化分支，

并且在进化关系上 SS 株与分离自乌鳢和黄鳝的弹状病毒更为接近(图 2)。上述分析结果表明：

(1) SCRV 和 MSRV 之间的同源性与 SCRV 和 MSRV 各自内部之间的同源性相接近，SCRV

和 MSRV 在进化关系上可能属于同种病毒；(2) SCRV 的 SS 株是不同于其他毒株的独立进化

分支。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图 2 SCRV 及中国鲈鱼病毒属中各毒株全基因组进化树 

注：进化树中无毒株名称的在病毒名称后直接显示 GenBank 号；进化树下方标尺表示进化

树的比例尺，标尺上的刻度代表变异程度，括号中 x100 表示核苷酸替换数的放大倍数。 

Figure 2 Phylogenetic tree of complete genomes of SCRV and other members in the genus of 

Siniperhavirus  

Note: The strains without designated names in the phylogenetic tree are directly labeled with their 

GenBank accession numbers following the virus names. 

The scale bar at the bottom of the phylogenetic tree represents the scale of the tree. The ticks on 

the scale bar indicate the degree of variation, with the notation "×100" in parentheses indicating 

the magnification factor for the number of nucleotide substitutions.
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表 1 中国鲈鱼病毒属全基因组同源性 

Table 1 The whole genomic identity between Siniperhavirus 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 

Virus name SCRV SCRV SCRV SCRV SCRV MSRV MSRV MSRV MSRV MSRV MSRV HSRV HSRV  HSRV SHVV CrERV CrERV IHSV 

1 100 96.8 97.4 97.4 92.7 97.3 97.5 97.6 97.1 96.9 97.3 93.1 93.2 91.9 92.1 93.1 92.9 92.3 

2  100 96.1 96.1 94.6 96.1 96.2 96.4 95.9 95.5 96.0 94.9 95.0 93.4 93.8 95.0 94.6 94.1 

3   100 99.3 92.3 97.9 99.3 98.3 99.1 98.8 99.2 92.7 92.7 91.5 91.8 92.6 92.4 92.0 

4    100 92.3 98.0 99.2 98.4 99.5 99.5 99.6 92.7 92.8 91.4 91.7 92.6 92.4 92.1 

5     100 92.1 92.2 92.3 91.9 91.7 92.2 93.3 93.3 92.0 92.4 93.1 92.9 92.5 

6      100 98.1 99.4 97.8 97.5 98.2 92.6 92.7 91.4 91.7 92.5 92.3 91.8 

7       100 98.6 99.1 98.8 99.2 92.8 92.8 91.5 91.8 92.6 92.4 92.1 

8        100 98.2 98.0 98.3 92.9 93.0 91.7 92.0 92.8 92.5 92.1 

9         100 99.0 99.5 92.5 92.5 91.2 91.5 92.3 92.1 91.8 

10          100 99.2 92.2 92.3 91.0 91.3 92.1 91.9 91.6 

11           100 92.7 92.7 91.4 91.7 92.6 92.4 92.0 

12            100 99.9 96.9 97.3 93.5 93.2 92.8 

13             100 96.9 97.3 93.5 93.2 92.8 

14              100 98.9 92.4 92.0 91.6 

15               100 92.7 92.3 91.9 

16                100 98.2 94.5 

17                 100 94.1 

18                  100 

注：表中从 1-18 对应毒株 GenBank 序列号分别是 ON694109、DQ399789、PQ066876、PQ066877、PP784252、 MK397811、MT818233、PV339936、 OQ679063、

PQ686576、PP518039、KP876483、KC519324、PP106097、MW291462、MH319839、PV185937 和 OQ730265。 

Note: In the table, entries 1-18 correspond to the GenBank accession numbers of the strains, which are ON694109, DQ399789, PQ066876, PQ066877, PP784252, 

MK397811, MT818233, PV339936, OQ679063, PQ686576, PP518039, KP876483, KC519324, PP106097, MW291462, MH319839, PV185937, and OQ730265.
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2 SCRV 反向遗传系统的建立 

经典遗传学是从生物的表型到遗传物质来研究生命。反向遗传学则是由生物基因组序列

重新装配出具有生命活性的个体。由于病毒基因组相对较小，易于操作，是反向遗传学的重

要研究领域。病毒反向遗传系统也叫“病毒拯救”。已鉴定的水生动物 RNA 病毒有上百种之

多，但建立的水生动物 RNA 病毒反向遗传系统却鲜有报道。在弹状病毒科，水生动物弹状

病毒仅诺拉弹状病毒属的传染性造血器官坏死病毒(infectious hematopoietic necrosis virus, 

IHNV)[22]、病毒性出血败血症病毒(viral hemorrhagic septicemia virus, VHSV)[23]、乌鳢弹状病

毒(snakehead rhabdovirus, SHRV)[24]和牙鲆弹状病毒(hirame rhabdovirus, HIRRV)[25]；鲤春弹

状病毒属的鲤春病毒血症病毒(spring viraemia of carp virus, SVCV)[26]和中国鲈鱼病毒属的

SHVV[27]和 SCRV[28]建立了反向遗传系统。SCRV 的反向遗传系统由魏永伟团队建立。利用

克隆的 SCRV S3 株为母源毒株，已建立带有分子标记和荧光报告基因的重组株[29]。这为

SCRV 基因功能研究、药物筛选、疫苗研制和开发病毒载体提供了工具，具有广阔的应用前

景。 

3 SCRV 与宿主的关系 

3.1 SCRV 的感染宿主范围 

已发现的 SCRV 可感染的自然宿主仅有鳜鱼和大口黑鲈。实验室条件下 SCRV 可感染斑

马鱼(Danio rerio)[30]和鮸鱼(Miichthys miiuy)[31]。体外细胞感染实验表明，SCRV 除了感染来

源于自然宿主鳜鱼和大口黑鲈的细胞株外，也可感染其他多种鱼源细胞。如 EPC 细胞(鲤乳

头瘤细胞)[30]，GCF 细胞(草鱼鳍细胞)[5]、FHM 细胞(胖头鲤细胞)[9]，RSBB 细胞(真鲷脑细

胞)[32]和 E11 细胞(条纹蛇头鱼 SSN-1 细胞的一个克隆株)[33]。此外，SCRV 在 28 ℃条件下也

可感染哺乳动物细胞 Vero E6 (非洲绿毛猴肾细胞)和人源细胞 5637(膀胱癌细胞)、BGC-823 

(胃腺癌细胞)和 HCC1937 (乳腺癌细胞)[30]。细胞感染实验说明 SCRV 的受体广泛分布于不同

的物种。那么在自然界中除了已知的自然宿主鳜鱼和大口黑鲈外，其他鱼类很可能也可以感

染 SCRV 或成为 SCRV 的潜在携带者。 

3.2 SCRV 感染宿主情况 

通过反向遗传系统拯救的携带报告基因的 rS3-LeNEGFP 实现了 SCRV 感染可视化。利

用 rS3-LeNEGFP 在斑马鱼体内的动态示踪表明，SCRV 主要侵入斑马鱼的肝、心和脑，在

感染后 24 h 在肝和心检测到大量荧光蛋白的表达，并一直持续到感染后的第 10 d；在心脏

的心房和心室均观察到大面积且很强的荧光信号；在感染后第 3 d 可在脑中检测到荧光蛋白

的表达；斑马鱼感染 SCRV 后的重要临床症状是不规则地游动，打转或快速兴奋地游动，这

些症状可能和 SCRV 感染脑具有直接的关系；此外，在感染的雄性斑马鱼精原细胞中检测到

了荧光信号，那么 SCRV 能否通过精子进行垂直传播值得进一步的研究[29]。 

3.3 SCRV 感染后的宿主在分子水平的反应 

SCRV 感染宿主后在分子水平的反应研究得益于现代测序技术的进步。相关研究主要集

中在mRNA转录组分析、小RNA (miRNA)、长链非编码RNA (lncRNA)和环状RNA (circRNA) 

4 个方面。 

SCRV 感染鳜鱼后的肾脏转录组分析显示差异表达基因(differentially expressed genes, 

DEGs)主要在免疫反应和细胞凋亡等方面，以及 RIG-I 样受体/Toll 样受体/NOD 样受体/C 型

凝集素受体信号通路、p53 通路和代谢通路等；感染后 INF-I、IL8、IRF3、MDA5 和 LGP2

表达量显著上调[34]。在体外细胞水平，SCRV 感染 E11 细胞后的 DEGs 差异主要在 MAPK

信号通路、PI3K-Akt 信号通路、内吞作用和凋亡等[33]。感染 SCSC 细胞(鳜鱼皮肤细胞)后

DEGs 响应的关键差异为"细胞因子-细胞因子受体相互作用"和"干扰素相关通路"，其中 5 种

干扰素刺激基因(IFI4407、IFI35、Viperin、IFIT1 和 IFIT5)表达量显著上调[35]。显然，上述

动物水平和不同细胞转录组分析其结果并不一致。说明不同宿主细胞以及在细胞水平和动物

水平受到 SCRV 感染后其反应存在较大差异。引起这种差异的分子机制是什么有待研究。 

miRNA 是一类长度约 22 个核苷酸的非编码 RNA，通过调控靶基因的表达参与多种生

物学调控过程。miRNA 可与负责编码蛋白质的信使 RNA(mRNA)的 3'非编码区结合，引起

mRNA 翻译抑制或诱导其降解[36-37]。用 SCRV 感染鮸鱼的动物模型研究表明，多种 miRNA

可通过抑制先天免疫过程中NF-κB 和 IRF3信号通路上游某个关键蛋白的表达而抑制炎症因

子和抗病毒因子的表达(表 2)。lncRNA 是一类长度约 200 个核苷酸且不编码蛋白质的 RNA

分子，在转录调控、翻译、表观遗传修饰等生物学过程中发挥着重要作用。lncRNA 在病毒



 

6 

 

感染后的先天免疫反应中起着重要的调控作用[61-62]。lncRNA一方面可作为 miRNA 的前体，

待剪切加工成成熟的 miRNA 发挥调控作用。另一方面，lncRNA 作为“miRNA 分子海绵”竞

争性地吸附 miRNA，通过调控 miRNA 间接调控先天免疫反应过程。SCRV 感染宿主后

lncRNA 也可通过上述两种方式参与调控先天免疫反应过程(表 2)。circRNA 是一类具有共价

闭合环状结构的 RNA，其独特的结构赋予其抗核酸外切酶降解的能力而具有高稳定性[63-65]。

研究发现 SCRV 感染后的 circRNA 调控主要表现在以下途径。(1)如同上述的 lncRNA，

circRNA 作为 miRNA 分子海绵吸附 miRNA，解除 miRNA 对 NF-κB/IRF3 信号通路上游某

个特定蛋白的抑制，进而增强先天抗病毒免疫反应。(2) circRNA 通过编码蛋白质发挥调控

作用。所编码的蛋白质靶向 NF-κB/IRF3 信号通路上游的特定蛋白以降低抗病毒细胞因子表

达，或直接抑制 SCRV 复制。当前已鉴定的在 SCRV 感染中发挥调控作用的 circRNA 及其

靶向分子如表 2 所示。 

表 2 miRNA、lncRNA 和 circRNA 及其靶向分子 

Table 2 miRNA, lncRNA, circRNA and the targeting molecules 

 

RNA type RNA name Targeting molecule Function mode  References 

miRNA miR-217 TGF-b–activated kinase 1 (TAK1) Inhibition of protein 

expression (IPE) 

[38] 

 miR-217-5p Nucleotide oligomerization domain 1 

(NOD1) 

IPE [39] 

 miR-3570 Mitochondrial antiviral signaling 

protein (MAVS) 

IPE [40] 

 miR-122 MAVS IPE [41] 

 miR-2187 Tumor necrosis factor receptor related 

factor 6 (TRAF6) 

IPE [42] 

 miR-2187-3p TANK-bind ing kinase 1 (TBK1) IPE [43] 

 miR-181b-2 TIR-domain-containing 

adapter-inducing interferon-b (TRIF) 

IPE [44] 

 miR-21-1 TRIF IPE [44] 

 miR-210 Stimulator of IFN genes (STING) IPE [45] 

 miR-214 N and P genes of SCRV Inhibition of viral 

replication 

[46] 

lncRNA MIR2187HG miR-2187-3p Pre-miRNA  [43] 

 MIR122HG miR-122，miR-122-5p Pre-miRNA  [47-48] 

 lncRNA AANCR miR-210 Sponge effect [49] 

 lncRNA MARL miR-122 Sponge effect [41] 

 lncRNA NARL miR-217-5p Sponge effect   [39] 

circRNA circRasGEF1B miR-21-3p (Targeting MITA) Sponge effect [50] 

 circCBL miR-125a-1-3p (Targeting MITA) Sponge effect [51] 

 circDtx1 miR-15a-5p (Targeting TRIF) Sponge effect [52] 

 circSamd4a miR-29a-3p (Targeting STING) Sponge effect [53] 

 circRNF217 miR-130-3p (Targeting NOD1) Sponge effect [54] 

 circBCL2L1 miR-30c-3-3p (Targeting TRAF6) Sponge effect [55] 

 circPIKfyve miR-21-3p (Targeting MAVS) Sponge effect [56] 

 circVPS13D VPS13D-170aa (Targeting MAVS) Coding protein [57] 

 circMORC3 MORC3-84aa (Targeting TRIF) Coding protein [58] 

 circYthdc2 Ythdc2-170aa (Targeting STING) Coding protein [59] 

 circNLRP12 NLRP12-119aa (Targeting SCRV) Coding protein [60] 
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如图 3 所示，SCRV 感染后 miRNA、lncRNA 和 circRNA 通过 lncRNA- miRNA- mRNA-X

蛋白轴、circRNA- miRNA- mRNA-X 蛋白轴和 circRNA-编码蛋白-X 蛋白(或病毒)轴 3 种基

本模式发挥宿主细胞的抗病毒调控作用。然而，值得指出的是，由于已有的研究均是孤立进

行的，上述 3 种路径哪种占主导或者 3 种路径之间是否相互影响还有待进一步系统研究。在

SCRV 引起的宿主抗病毒免疫调控中，其核心是 IRF3/NF-κB 信号通路上游的某个关键蛋白

(X 蛋白)受到影响而引起下游炎症因子和抗病毒因子表达受到调控。由上述已报道的相关研

究可知，同种 X 蛋白(或其 mRNA)可作为不同调控因子的靶标，如 miR-3570、miR-122、

miR-21-3p 和 VPS13D-170aa 均可靶向 MAVS，miR-181b-2、miR-21-1、miR-15a-5p 和

MORC3-84aa 均可靶向 TRIF。这种基于同种 X 蛋白的不同调控路径中哪种 miRNA 调控占

主导作用，或者不同 miRNA 靶向同种靶标之间有何关系及相互影响如何均有待进一步研究。  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图 3 miRNA、lncRNA 和 circRNA 抗 SCRV 感染原理模式图 

注：X 蛋白为 NF-κB/IRF3 信号通路上游某个特定蛋白，如正文中提到的 MAVS、TRIF 等，

miRNA 通过与负责编码 X 蛋白质的 mRNA 的 3'非编码区结合，引起 mRNA 翻译抑制或诱

导其降解。lncRNA 和 circRNA 可分别发挥 RNA 分子海绵效应吸附 miRNA 进而间接达到调

控NF-κB/IRF3信号通路。此外，lncRNA可作为miRNA的前体经加工成熟后转变为miRNA。

circRNA 也可通过编码多肽或蛋白质直接调控病毒复制或 NF-κB/IRF3 信号通路。 

Figure 3 Schematic diagram illustrating the mechanisms of miRNA, lncRNA, and circRNA in 

SCRV infection 

Note: The "X protein" represents a specific upstream protein in the NF-κB/IRF3 signaling 

pathway, such as MAVS or TRIF, as mentioned in the main text. miRNAs can bind to the 3' 

untranslated region (3' UTR) of the mRNA encoding the X protein, leading to translational 

repression or mRNA degradation. lncRNAs and circRNAs can act as molecular sponges to 

sequester miRNAs, thereby indirectly regulating the NF-κB/IRF3 signaling pathway. Additionally, 

lncRNAs may serve as precursors of miRNAs and be processed into mature miRNAs, while 

circRNAs can encode peptides or proteins to directly modulate viral replication or the 

NF-κB/IRF3 pathway. 

4 SCRV 检测技术 

当前建立的可用于临床样品检测 SCRV 的方法有常规 PCR 和基于荧光探针的 TaqMan

荧光定量 PCR 2 种。常规 PCR 是和与感染鳜鱼的另外 2 种重要病毒传染性脾肾坏死病毒
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(infectious spleen and kidney necrosis virus, ISKNV) 和鳜鱼蛙病毒 (siniperca chuatsi 

ranairidovirus, SCRIV)联合检测。分别是 SCRV 和 ISKNV 双重 PCR[66]、SCRV 和 SCRIV 双

重 PCR[67]，SCRV、ISKNV 和 SCRIV 三重 PCR[68]。单独检测 SCRV 的 TaqMan 荧光定量 PCR

灵敏度高于普通 PCR[69]。除上述用于临床样本检测的方法外，Lin 等建立了基于荧光染料的

RT-qPCR，用于区分 SCRV 感染过程中产生的 vRNA(病毒基因组 RNA)、cRNA(病毒基因组

互补 RNA)和 mRNA(信使 RNA)[70]。Niu 等用纯化的 SCRV 病毒颗粒免疫 BALB/c 小鼠，再

通过细胞融合获得 2 株单克隆抗体 4H8 和 4E12，能特异性识别 SCRV 的 G 蛋白；利用这 2

株单克隆抗体建立了双抗体夹心 ELISA (Double-antibody sandwich enzyme linked 

immunosorbent assay，DAS-ELISA)，用于快速定量检测 SCRV 灭活疫苗的抗原浓度[71]。

DAS-ELISA 能否用于 SCRV 的临床样品检测还有待进一步研究。PCR 和荧光定量 PCR 作为

传统的病毒分子生物学检测方法具有重要应用价值，但这 2 种方法都需要价格昂贵的热循环

仪和专业人员操作，通常要在实验室里才能完成检测。一些不需要热循环，更适合于现场检

测的等温扩增技术，如环介导等温扩增、指数扩增反应和催化发夹自组装等，以及基于免疫

学方法的胶体金检测试纸条等技术在 SCRV 检测方面的应用研究尚未见报道。值得指出的是，

上述已建立的各种检测方法在特异性方面仅能区分不同病毒属病原体，对于能够有效区分同

病毒属内的病毒(如 MSRV、HSHRV、SHVV 和 CrERV)检测方法尚未见报道。特异性达到

能区分病毒种之间差异的检测方法不仅对于 SCRV 临床检测具有重要价值，对于流行病毒调

查也有重要意义。建立特异性更高的 SCRV 检测方法(如针对特定抗原位点的单克隆抗体法)

迫切需要解决。 

5 SCRV 防控策略 

5.1 SCRV 抗病毒药物 

药物和疫苗是治疗和控制病原传播的重要手段。有关 SCRV 的抗病毒药物研究主要有源

于组织因子途径抑制剂的多肽[72]、三联基序家族蛋白中的鳜鱼三联基序 59[73]、巨胞饮化学

阻断剂乙基异丙基阿米洛利[74]，天然二氢黄酮类化合物橙皮素[75]和真核翻译延伸因子 1α[76]。

上述几类药物在实验室条件下对 SCRV 的感染有抑制效应。此外，一些基于感染后的细胞信

号通路研究也为 SCRV 药物研究提供潜在的抗病毒靶点[77-79]。最近，Yu 等[80]利用基因编辑

技术 CRISPR/Cas13d 系统，通过设计多组靶向 SCRV 基因组或其 mRNA 的 gRNA，筛选出

5 组 gRNA 可在细胞水平上有效抑制 SCRV 的感染，这为研发防控鱼类弹状病毒对策提供了

新思路。对于鱼类病毒药物的研发，与大型哺乳动物和人类抗病毒药物有个显著区别是药物

的成本问题。鱼群一旦发病，药物治疗成本和病害经济损失之间的平衡是重要考量因素，而

当前研究尚未纳入这一重要影响因素。 

5.2 SCRV 疫苗 

对于水生动物而言，传染病的预防价值更重于治疗。疫苗是传染性疾病预防的关键要素。

疫苗的类别主要有灭活疫苗、弱毒疫苗、重组蛋白疫苗、DNA 疫苗和近年新兴的 mRNA 疫

苗等。至今，尚无可用于鳜鱼养殖使用的 SCRV 疫苗，有关 SCRV 的疫苗研究也较少。已报

道的 SCRV 疫苗研究仅有 DNA 疫苗、灭活疫苗和弱毒疫苗。DNA 疫苗是将 SCRV 的 G 基

因构建到真核表达载体 pCDNA3.1 中的 DNA 疫苗，通过肌内注射进行免疫，基于 G 基因的

DNA 疫苗鳜鱼死亡保护率 77.5%[81]。灭活疫苗是将 SCRV 强毒株 SCRV-GM1503 株用甲醛

灭活，制备的灭活疫苗通过腹腔注射途径免疫，鳜鱼死亡保护率 84%[82]。弱毒疫苗是分离

自大口黑鲈的一株弱毒株 MSRV-SS，通过腹腔注射进行免疫后，对 SCRV 强毒株 SCRV-GM

攻毒有很好的交叉保护作用，死亡保护率 100%[5,83]。然而，MSRV-SS 株作为弱毒活疫苗通

过浸泡免疫方式进行免疫的保护效果如何尚不清楚。 

如前所述的各类疫苗，除弱毒疫苗外，其他类别的疫苗都需采用注射的方式进行免疫。

注射方式免疫费时费力。与其他类型疫苗相比，弱毒疫苗不仅具有良好的免疫原性，而且可

以采用浸泡的方式进行免疫。因此，对于鱼类而言，弱毒疫苗具有独特的优势。然而，获得

弱毒毒株的途径还多局限于将致病的强毒株在体外进行数十次或更多的传代以致弱病毒，或

从自然界分离获得天然的弱毒株。这种获取弱毒株的方法不仅耗时费力，而且具有非常大的

偶然性，无法快速应对传染病的发生。近期建立的 SCRV反向遗传系统为人工快速致弱 SCRV

毒株提供了技术平台，将极大地促进 SCRV 疫苗研究和开发。 

5.3 环境因素对 SCRV 防控的影响 

传染病的发生和流行是“病原-环境-宿主”三者相互作用的结果。对于水生动物病毒而言，
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环境因素是驱动很多鱼类病毒病发生与发展的关键要素。在各种环境要素中扮演着核心作用

的是温度。一方面水生动物病毒复制和致病性都具有严格的温度依赖性。另一方面病毒在环

境中的稳定性和存活时间受温度的影响极大。病毒的稳定性和存活时间又是影响病毒传播的

重要中间环节。明确病毒在水体和固体介质表面等各种环境下的存活时间对病毒的消杀和病

原的有效控制具有重要指导意义。最近的研究发现，SCRV 在液体环境中时 25 ℃条件下存

活长达近半年，4 ℃的环境下表现出了更为明显的稳定性，病毒滴度在一年内都维持在较高

水平；SCRV 在玻璃、不锈钢和塑料介质表面均能存活较长时间；采用常规的 55 ℃30 min

热灭活病毒方法不适用于 SCRV，需要 60 ℃处理 30 min 才能被完全失活[84]。这要比哺乳动

物弹状病毒水泡性口炎病毒在同样温度下要稳定很多。水泡性口炎病毒在 55 ℃条件下 4 min

即可完全灭活[85]。除上述开展的 SCRV 稳定性研究外，其他环境要素对 SCRV 的防控影响

还知之甚少，有待研究。 

6 SCRV 目前研究问题和未来研究展望 

6.1 SCRV 流行病学调查亟待解决 

鳜鱼是我国传统的养殖品种，有上千年的养殖历史。我国鳜鱼养殖主要在广东、湖北和

安徽三省，分别占全国总产量的 31.48%、23.64%和 12.74%；鳜鱼苗种集中在广东省，占全

国 95%以上[1]。GenBank 数据库提交的 SCRV 基因序列来源地除由浙江省分离的 S3 株外，

其他毒株均来自广东省。流行病学调查包括血清学调查和病原学调查。通过流行病学调查不

仅对于揭示病毒变异情况，为研发高保护率疫苗奠定基础，而且对于追溯疫病来源、明确病

原分布、阐明病毒传播动力学、评估疫情风险、实施精准隔离和制定疫病管理措施具有重要

意义。此外，SCRV 也能感染大口黑鲈，分离自大口黑鲈的弹状病毒称之为 MSRV。虽然

SCRV 在文献报道中出现的比 MSRV 更早一些，但 SCRV 和 MSRV 在进化关系上哪种病毒

出现的更早以及二者之间的进化关系依旧是个未知的问题。大口黑鲈是由北美引进品种，最

早于 1983 年引入我国。截至到 2025 年 9 月，所有有关 SCRV 的研究文献均来自我国，在国

外的感染和分布情况，尤其是大口黑鲈原产地北美的感染情况尚不清楚。广泛而深入的

SCRV 血清学和病原学调查对于上述问题的阐明具有重要价值。然而，至今尚无针对 SCRV

流行病学的系统调查文献，其流行病学调查亟待解决。 

6.2 SCRV 的致病机制有待揭示 

揭示病毒的致病机制对于开发抗病毒药物和提出病毒预防策略具有重要意义。然而有关

SCRV 致病机制鲜有报道，其致病机制还有待阐明。如 SCRV 的受体是什么，病毒进入体内

的主要途径是什么，病毒如何进入靶细胞和靶器官、其病理进程如何，造成组织器官损伤和

功能障碍的机理是什么，不同毒株毒力差异的原因为何，病毒的毒力决定基因是什么等基础

性问题都有待揭示。SCRV 对不同年龄段的鳜鱼致病情况如何，对其他鱼种是否致病等也是

待解决的关键问题。此外，除了病毒和宿主自身情况外，鱼类疾病暴发的重要诱因和病情发

展受环境因素的影响非常大，如温度、水质和日照等外部因素对 SCRV 病情的影响如何以及

影响机制是什么，多角度多变量因子系统性研究 SCRV 致病机制还有待开展。 

6.3 SCRV 的基础研究和应用研究需要平衡 

病毒学研究包括基础研究和应用研究 2个大的方面。SCRV的研究主要集中在基础研究，

国家和各省级单位支持的相关基金项目也大都集中在基础研究，这导致有关 SCRV 的应用研

究相对较少。对于鱼类病毒而言，发病后的治疗价值不大，更应注重于应用疫苗进行防控。

当前有关 SCRV 的疫苗研究还非常薄弱。未来对 SCRV 疫苗的相关应用研究除了利用现代生

物技术工具开发具有良好免疫原性和免疫反应性的疫苗类别外，疫苗佐剂和疫苗递送系统研

究也具有重要意义。由于鱼类非特异性免疫在自身免疫反应中较哺乳动物起着更为重要的作

用，利用对非特异性免疫反应有较强刺激作用的佐剂可能会起到更好的保护效果。此外，由

于鱼类生长环境的特殊性，开发能够通过浸泡或口服途径进行免疫的疫苗递送系统也具有重

要价值。上述这些具有实用价值和现实意义的应用研究还非常之少，未来有待向这方面平衡

和加强。 

总之，整体而言，水生动物病毒学的研究落后于哺乳动物和人类病毒学，SCRV 的研究

也是如此。有关 SCRV 的研究大都借用哺乳动物或人类病毒学的研究思路或方法，将相关内

容延伸到 SCRV 的研究，而基于 SCRV 本身特征或应用 SCRV 作为模型进行的原创性研究

较少。SCRV 自发现至今已近 30 年历史，在一些方面取得了进步，尤其是现代测序技术的

应用极大地推动了 SCRV 与宿主抗病毒反应之间关系的研究。SCRV 反向遗传系统的建立也
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将有助于推动 SCRV 弱毒疫苗和 SCRV 基因组功能研究。然而，有关 SCRV 的流行病学和

致病机制研究还非常欠缺，有待于进一步加强相关研究。 
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