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Ｎｏｔｅ：ＴｈｅｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｇｅｎｅｔｉｃｆｒａｇｍｅｎｔｓｗｅｒｅＩ．ＧＧＧＧ，ＩＩ．ＡＡＡ，ＩＩＩ．ＴＴＴＣ，ＩＶ．ＴＣＴＴ，Ｖ．ＡＡＧ，ＶＩ．ＡＣＧＧ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

３　Ｒｅｓｕｌｔｓａｎｄａｎａｌｙｓｉｓ
３．１　ＭｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍＢＬＳＯＭ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ　Ａｔｐｒｅｓｅｎｔ，ｍｉ
ｃｒｏｂｉａｌｇｅｎｏｍｉｃｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｈａｓｉｎｃｒｅａｓｅｄｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ，ａｎｄｔｈｅｒｅ
ｉｓａｎｅｅｄｆｏｒｎｅｗｔｅｃｈｎｉｃａｌｍｅａｎｓｔｏｃｏｎｄｕｃｔａｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ
ａｎａｌｙｓｉｓ．ＴｈｅｃｏｍｍｏｎＧＣｖａｌｕｅａｎａｌｙｓｉｓｍｅｔｈｏｄｆｏｒｍｉｃｒｏｂｉａｌｇｅ
ｎｏｍｅｉｓｓｉｍｐｌｅ，ｎｏｔｓｕｉｔａｂｌｅｆｏｒｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇｌａｒｇｅａｍｏｕｎｔｓｏｆｇｅ
ｎｏｍｉｃｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ，ａｎｄｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｃａｎｎｏｔｒｅｆｌｅｃｔｔｈｅｅｓｓｅｎｔｉａｌ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎ．Ｔｈｅｎｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅ
ａｌｉｇｎｍｅｎｔｓｅｌｆｏｒｇａｎｉｚｉｎｇｍａｐ（ＳＯＭ）ａｎｄｔｈｅｉｍｐｒｏｖｅｄＢＬＳＯＭ
ｍｅｔｈｏｄ，ｃａｎｂｅｕｓｅｄｔｏｃｌａｓｓｉｆｙｔｈｅ１ｋｂｇｅｎｅｔｉｃｆｒａｇｍｅｎｔａｎｄｐｒｅ
ｄｉｃｔｔｈｅｄｉｒｅｃｔｉｏｎｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ．ＢＬＳＯＭｕｓｅｓｔｈｅｖｉｓｕａｌｃｌａｓｓｉｆｉｃａ
ｔｉｏｎｔｏｏｌｏｆａｄｖａｎｃｅｄｃｏｍｐｕｔｅｒｓｏｆｔｗａｒｅｗｈｉｃｈｃａｎｒｅｖｅａｌｖｉｒｕｓ
ｈｏｓｔｄｅｐｅｎｄｅｎｃｅａｎｄｃｏｄｏｎｂｉａｓｃａｕｓｅｄｂｙｎａｔｕｒａｌｓｅｌｅｃｔｉｏｎ，ｔｏ
ｉｄｅｎｔｉｆｙｈｉｇｈｒｉｓｋｔｙｐｅｓｉｎｍｉｌｌｉｏｎｓｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌｇｅｎｅｄａｔａａｎｄｍｏ
ｎｉｔｏｒｈｉｇｈｒｉｓｋｓｔｒａｉｎｓ．Ｉｔｉｓｏｆｇｒｅａｔｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅｔｏｂｉｏｍｅｄｉｃｉｎｅ
ａｎｄｐｒｅｖｅｎｔｉｖｅｖｅｔｅｒｉｎａｒｙｍｅｄｉｃｉｎｅ．ＴｈｅｎｅｗＭＡＴＬＡＢｓｏｆｔｗａｒｅ
ｔｏｏｌｂｏｘｐｒｏｖｉｄｅｓｎｅｕｒａｌｎｅｔｗｏｒｋｆｕｎｃｔｉｏｎ，ａｎｄｃａｎｓｉｍｕｌａｔｅｔｈｅｈｕ
ｍａｎｂｒａｉｎｔｏｃｏｍｐｌｅｔｅＢＬＳＯＭｃｏｍｐｅｔｉｔｉｖｅｌｅａｒｎｉｎｇａｎｄｔｒａｉｎｉｎｇ，

ｐａｔｔｅｒｎｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ，ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ．Ｉｔｉｓｗｉｄｅｌｙ
ａｐｐｌｉｅｄｉｎｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ，ｆｉｎａｎｃｅ，ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ，ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｐｒｏ
ｔｅｃｔｉｏｎ，ｅｄｕｃａｔｉｏｎ，ｐｕｂｌｉｃｓｅｃｕｒｉｔｙａｎｄａｖａｒｉｅｔｙｏｆｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃｓｔｕｄ
ｉｅｓ［１１－１２］．Ｉｎｔｈｉｓｐａｐｅｒ，ｉｔｗａｓｕｓｅｄｔｏｓｔｕｄｙｔｈｅａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａ
ｖｉｒｕｓａｎｄａｃｈｉｅｖｅｄｉｎｉｔｉａｌｓｕｃｃｅｓｓ，ｗｏｒｔｈｙｏｆｆｕｒｔｈｅｒｓｔｕｄｙ．

Ｆｉｇ．１　ＢＬＳＯＭａｌｇｏｒｉｔｈｍｆｌｏｗｃｈａｒｔｆｏｒＨＡｇｅｎｅｓｏｆａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎ
ｚａｖｉｒｕｓｉｓｏｌａｔｅｄｉｎＧｕａｎｇｄｏｎｇＰｒｏｖｉｎｃｅ

３．２　ＡｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｓｔａｎｄａｒｄａｎｄＢＬＳＯＭ
ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ　Ａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ，ｔｈｅｃｕｒｒｅｎｔｎｕｃｌｅｉｃａｃｉｄ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓａｂｏｕｔａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓｉｎｔｈｅｇｅｎｅｐｏｏｌｈａｖｅｂｅｅｎ
ａｓｍａｎｙａｓ７３００００，ａｎｄｔｈｅｎｕｍｂｅｒｆｏｒＨ１Ｎ１，Ｈ３Ｎ２，Ｈ５Ｎ１ａｎｄ
Ｈ９Ｎ２ｉｓ１１００００，８３０００，２７０００ａｎｄ１４０００，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｔｈｅｃｏｎ

２０１ ＡｓｉａｎＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＲｅｓｅａｒｃｈ ２０１６



ｖｅｎｔｉｏｎａｌｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｔｒｅｅａｎｄｏｔｈｅｒａｎａｌｙｓｉｓｔｏｏｌｓｆａｉｌｔｏｓｅｅｔｈｅ
ｗｈｏｌｅｐｉｃｔｕｒｅ［１３］．ＢＬＳＯＭｍｅｔｈｏｄｃａｎｈａｎｄｌｅｍｏｒｅｔｈａｎｏｎｅｍｉｌ
ｌｉｏｎｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓａｔｔｈｅｓａｍｅｔｉｍｅ，ａｎｄｔｈｅａｎａｌｙｓｉｓｒｅｓｕｌｔｓａｒｅ
ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔｗｉｔｈｔｈｅｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｔｒｅｅ．Ａｔｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｌｅｖｅｌａｎｄｉｎ
ｔｈｅｏｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ（２－４ｂｐ）ｆｒａｇｍｅｎｔｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ，ａｖｉａｎｉｎｆｌｕ
ｅｎｚａｓｈｏｗｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｈｏｓｔｄｅｐｅｎｄｅｎｃｅ，ｎａｍｅｌｙｔｈｅｓｅｌｆｏｒｇａｎｉｚａ
ｔｉｏｎａｎｄｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｂａｓｅｄｏｎｈｏｓｔ，ｗｈｉｃｈｉｓｔｈｅ
ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｂａｓｉｓｏｆＢＬＳＯＭ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ．Ｔｈｅｉｎｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓ
ｇｒｏｗｔｈｄｅｐｅｎｄｓｏｎｍａｎｙｈｏｓｔｆａｃｔｏｒｓｓｕｃｈａｓｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓ，ａｍｉｎｏ
ａｃｉｄｓａｎｄｔＲＮＡ，ｗｈｉｌｅａｖｏｉｄｉｎｇｔｈｅａｎｔｉｖｉｒａｌｍｅｃｈａｎｉｓｍｏｆｈｏｓｔ
ｓｕｃｈａｓｔｈｅａｃｔｉｏｎｏｆａｎｔｉｂｏｄｉｅｓ，ｃｙｔｏｔｏｘｉｃＴｃｅｌｌｓ，ｉｎｔｅｒｆｅｒｏｎａｎｄ
ＲＮＡｉｎｔｅｒｆｅｒｅｎｃｅ，ｔｈｅｒｅｂｙｆｏｒｍｉｎｇｕｎｉｑｕｅｈｏｓｔｄｅｐｅｎｄｅｎｃｅｏｆ
ｇｅｎｅｓｔｒｕｃｔｕｒｅ．Ｈｏｗｅｖｅｒ，ｗｅｏｆｔｅｎｃａｎｎｏｔｄｒａｗｔｈｅｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎｏｆ
ｈｏｓｔｄｅｐｅｎｄｅｎｃｅｆｒｏｍｔｈｅｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅＢＬＳＯＭ，ａｎｄｔｈｅｔｅｔｒａ
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅＢＬＳＯＭｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｅｆｆｅｃｔｂａｓｅｄｏｎｈｏｓｔｉｓｇｏｏｄ．Ｔｈｅ
ｒｅｓｕｌｔｓｆｒｏｍＴａｂｌｅ２，Ｆｉｇ．３，Ｔａｂｌｅ３ｓｈｏｗｔｈａｔｅｘｃｅｐｔＨＡｇｅｎｅｓ，
ａｌｌ８ｇｅｎｅｔｉｃｆｒａｇｍｅｎｔｓｃａｎｂｅｕｓｅｄｆｏｒＢＬＳＯＭａｎａｌｙｓｉｓ．

Ｆｉｇ．２　ＤｉｓｔａｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎａｄｊａｃｅｎｔＢＬＳＯＭｎｅｕｒｏｎｓｆｏｒｓｏｍｅａｖｉａｎ
ｉｎｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓｓｔｒａｉｎｓｐｒｅｖａｌｅｎｔｉｎＧｕａｎｇｄｏｎｇ

Ｔａｂｌｅ２　ＢＬＳＯＭｔｒａｉｎｉｎｇｓｔｅｐｓａｎｄｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｒｅｓｕｌｔｓｆｏｒｓｏｍｅａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓｓｔｒａｉｎｓｐｒｅｖａｌｅｎｔｉｎＧｕａｎｇｄｏｎｇ
Ｎｕｍｂｅｒｏｆｔｒａｉｎｉｎｇｓｔｅｐｓ Ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｒｅｓｕｌｔｓ

１０ ３６ １ ４ ３６ ３６ １
３０ ３１ １ １２ ３６ ２５ ６
５０ ３６ １ ２３ ３５ ２４ １
１００ １３ ３５ ６ ５ １９ ３６
２００ ２１ １２ １ ３１ ４ ３６
５００ ３３ ９ ６ ２４ ２５ １
１０００ １ １２ ２８ ３１ ９ ３６

Ｆｉｇ．３　ＢＬＳＯＭ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｍａｐｆｏｒｓｏｍｅａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓ
ｓｔｒａｉｎｓｐｒｅｖａｌｅｎｔｉｎＧｕａｎｇｄｏｎｇ

Ｔａｂｌｅ３　ＢＬＳＯＭｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｒｅｓｕｌｔｓｆｏｒｓｏｍｅａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓｓｔｒａｉｎｓ
ｐｒｅｖａｌｅｎｔｉｎＧｕａｎｇｄｏｎｇ

Ｔｙｐｅ Ｎａｍｅｏｆｔｈｅｓｔｒａｉｎ

１ Ｈ１Ｎ１（１），Ｈ１Ｎ１（２），Ｈ１Ｎ１（４），Ｈ１Ｎ１（５）

２ Ｈ３Ｎ２（１），Ｈ３Ｎ２（２），Ｈ３Ｎ２（３），Ｈ３Ｎ２（４），Ｈ３Ｎ２（５）

３ Ｈ５Ｎ１（１），Ｈ５Ｎ１（２），Ｈ５Ｎ１（３），Ｈ５Ｎ１（４），Ｈ５Ｎ１（５）

４ Ｈ７Ｎ９（１），Ｈ７Ｎ９（２），Ｈ７Ｎ９（３），Ｈ７Ｎ９（４），Ｈ７Ｎ９（５）

５ Ｈ９Ｎ２（１），Ｈ９Ｎ２（３），Ｈ９Ｎ２（４），Ｈ９Ｎ２（５）

６ Ｈ１Ｎ１（３），Ｈ９Ｎ２（２）

Ｆｉｇ．４　ＢＬＳＯＭ ｍａｐｆｏｒｔｈｅｔｅｓｔｓａｍｐｌｅｓｃｏｎｃｅｒｎｉｎｇＨＡｇｅｎｅｓｏｆ
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ｆｒａｇｍｅｎｔｓｅｌｅｃｔｉｏｎ　Ｔｈｅｎａｔｕｒａｌｓｅｌｅｃｔｉｏｎｏｆａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓ
ｇｅｎｅｃｏｄｏｎｈａｓｐｒｅｓｓｕｒｅｏｎａｌｌ８ｆｒａｇｍｅｎｔｓｗｈｉｃｈｃａｎｂｅｕｓｅｄｆｏｒ
ＢＬＳＯＭａｎａｌｙｓｉｓｔｏｏｂｔａｉｎｇｅｎｅｔｉｃｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓａｎｄｈｏｓｔｐｒｅｆｅｒ
ｅｎｃｅｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ．ＴｅｔｒａＢＬＳＯＭｃａｎｃｌｅａｒｌｙｄｉｖｉｄｅｔｈｅｈｕｍａｎｉｎ
ｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓｆｒｏｍｓｗｉｎｅｉｎｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｒｅｇｉｏｎａｎｄ
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ｒｅｇｉｏｎｓｄｕｅｔｏｔｈｅｖａｒｉａｔｉｏｎｃａｎｂｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ．ＦｒｏｍＦｉｇ．３，ｗｅｃａｎ
ｃｌｅａｒｌｙｓｅｅｔｈａｔｔｈｅｓｔｒａｉｎｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＨ３Ｎ２ａｎｄＨ７Ｎ９ｉｓｃｏｎｓｉｓｔ
ｅｎｔ，ａｎｄｔｈｅｒｅｉｓｓｔｒａｉｎｖａｒｉａｔｉｏｎｆｏｒＨ９Ｎ２，Ｈ５Ｎ１ａｎｄＨ１Ｎ１．Ｉｎ
ｔｈｉｓｓｔｕｄｙ，６ｋｉｎｄｓｏｆｏｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｆｒａｇｍｅｎｔｓａｒｅｓｅｌｅｃｔｅｄｆｏｒ
ＢＬＳＯＭａｎａｌｙｓｉｓ，ａｎｄｔｈｅｍａｉｎａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｓｔｒａｉｎｓｃａｎｂｅｉｄｅｎ
ｔｉｆｉｅｄ．Ｗｈｅｎｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｔｒａｉｎｉｎｇｓｔｅｐｓｉｓｍｏｒｅｔｈａｎ１００，ｔｈｅｅｆ
ｆｅｃｔｉｖｅｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｅｆｆｅｃｔｉｓｇｅｎｅｒａｔｅｄ（Ｔａｂｌｅ２）．Ｔｈｅｎｅｕｒｏｎｓｉｎ
ｔｈｅｕｐｐｅｒｒｉｇｈｔｃｏｒｎｅｒａｒｅｄｉｓｔａｎｔ（Ｆｉｇ．２），ａｎｄｔｈｅｔｅｓｔｓａｍｐｌｅｓ

３０１ＣｈｕｎｊｉａｎＴＩＡＮｅｔａｌ．ＤｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆＮｅｕｒａｌＮｅｔｗｏｒｋｆｏｒＢＬＳＯＭＣｌｕｓｔｅｒｉｎｇｏｆＨＡＧｅｎｅｓｏｆＡｖｉａｎＩｎｆｌｕｅｎｚａＶｉｒｕｓｅｓＩｓｏｌａｔｅｄｉｎＧｕａｎｇｄｏｎｇＰｒｏｖｉｎｃｅ



ａｒｅｅｖｅｎｌｙｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ（Ｆｉｇ．４）．Ｔｈｅｍｅｔｈｏｄｓａｎｄｓｏｆｔｗａｒｅｓｔｈａｔ
ｃａｎｈａｎｄｌｅｌａｒｇｅｄａｔａｓｅｑｕｅｎｃｅｓｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓｌｙａｒｅｆｏｒｆｕｒｔｈｅｒ
ｓｔｕｄｙ．ＢＬＳＯＭｉｓｕｓｅｄｔｏａｎａｌｙｚｅｔｈｅｈｏｓｔｄｅｐｅｎｄｅｎｃｅｏｎｏｌｉｇｏｎｕ
ｃｌｅｏｔｉｄｅ，ｉｄｅｎｔｉｆｙｓｅｑｕｅｎｃｅｖａｒｉａｔｉｏｎｄｉｒｅｃｔｉｏｎｉｎｈｕｇｅｇｅｎｅｄａｔａ，
ａｎｄｍｏｎｉｔｏｒｈｉｇｈｒｉｓｋｓｔｒａｉｎｓｏｆａｎｉｍａｌｓａｎｄｈｕｍａｎｓ，ｔｈｕｓｉｔｉｓａｎ
ｉｍｐｏｒｔａｎｔｉｓｓｕｅｏｎｖｉｒａｌｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｏｌｕｔｉｏｎｓｔｕｄｙ［９］．Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄ
ｙ，ｔｈｅｒｅｉｓｌａｒｇｅｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎＨ５Ｎ１，ａｎｄＢＬＳＯＭｍａｐｉｓｓｉｇｎｉｆｉ
ｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔ（Ｆｉｇ．３）．Ｔｈｅｒｅｉｓａｎｅｅｄｔｏｃｏｎｄｕｃｔｆｕｒｔｈｅｒｓｔｕｄ
ｉｅｓｏｎｔｈｅｕｓｅｏｆＢＬＳＯＭａｓｖｉｒｕｓｗａｒｎｉｎｇａｎｄｔｒａｃｅａｂｉｌｉｔｙｔｏｏｌ．

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ
［１］ＳＯＮＧＪＤ，ＺＨＵＤＧ，ＹＵＡＮＬＰ，ｅｔａｌ．Ｅｔｉｏｌｏｇｙａｎａｌｙｓｉｓｏｆａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎ
ｚａｐａｔｈｏｇｅｎｆｒｏｍｔｈｅｌｉｖｅｐｏｕｌｔｒｙｍａｒｋｅｔｉｎＪｉａｎｇｍｅｎＲｅｇｉｏｎｄｕｒｉｎｇ２０１１
－２０１３［Ｊ］．ＧｕａｎｇｄｏｎｇＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｎｉｍａｌａｎｄＶｅｔｅｒｉｎａｒｙＳｃｉｅｎｃｅ，２０１４，
３１（６）：６－９．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［２］ＬＵＱＦ，ＣＡＯＪＷ，ＦＥＮＧＸＨ，ｅｔａｌ．Ｅｔｉｏｌｏｇｙａｎａｌｙｓｉｓｏｆａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａ
ｐａｔｈｏｇｅｎｆｒｏｍｔｈｅｌｉｖｅｐｏｕｌｔｒｙｍａｒｋｅｔｉｎＪｉａｎｇｍｅｎＲｅｇｉｏｎｄｕｒｉｎｇ２０１１－
２０１３［Ｊ］．ＧｕａｎｇｄｏｎｇＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｎｉｍａｌａｎｄＶｅｔｅｒｉｎａｒｙＳｃｉｅｎｃｅ，２０１４，３９
（４）：１８－１９．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［３］ＬＵＥＪ，ＣＨＥＮＹＹ，ＬＩＵＪＷ，ｅｔａｌ．Ｓｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓｏｎｔｈｅｏｃｃｕｐａ
ｔｉｏｎａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｅｘｐｏｓｅｄｔｏａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓａｎｄｃｏｎｔａｍｉｎａｔｉｏｎｉｎ
ｍａｒｋｅｔｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｏｆＧｕａｎｇｚｈｏｕｃｉｔｙｉｎ２０１３［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆ
ＰｅｓｔＣｏｎｔｒｏｌ，２０１４，３０（９）：９８０－９８４．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［４］ＬＵＪＹ，ＬＵＥＪ，ＬＩＫＢ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｎａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｓｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅａ
ｍｏｎｇｏｃｃｕｐａｔｉｏｎａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｉｎｐｏｕｌｔｒｙｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｉｎＧｕａｎｇｚｈｏｕｆｒｏｍ
２０１１ｔｏ２０１２［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｅｓｔＣｏｎｔｒｏｌ，２０１３，２９（６）：５９１－
５９３．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［５］ＺＨＵＢＬ，ＨＵＡＮＧＧＨ，ＭＡＩＷ，ｅｔａｌ．Ｓｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓｏｎｔｈｅｈｉｇｈ
ｒｉｓｋｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｎｄｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｏｆａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｉｎＺｈａｏｑｉｎｇ，２０１１－

２０１２［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌＯｆＴｒｏｐｉｃａｌＭｅｄｉｃｉｎｅ，２０１４，１４（１）：１１５－１１７．（ｉｎ
Ｃｈｉｎｅｓｅ）．

［６］ＬＩＧＷ，ＹＡＮＺＱ，ＬＩＡＯＣＴ，ｅｔａｌ．Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓｏｆｈｅｍａｇｇｌｕｔｉ
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