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摘要  埃博拉病毒能引起人类和非人灵长类动物严重的急性出血热, 致病力强、病死率高, 且无

有效治疗药物和疫苗. 2014年西非埃博拉病毒在人群中传播速度快, 已引起世界各国高度关注, 

世界卫生组织(WHO)将此疫情定性为国际紧急公共卫生事件. 本文收集了近40年来埃博拉病毒

在病原学、生态学和流行病学等方面的研究成果, 整合了多学科理论知识来阐述埃博拉病毒在自

然环境中是如何维持、循环传播的以及它的储存宿主等问题, 详细地介绍了蝙蝠等野生动物在埃

博拉病毒传播链中的作用, 提出了阻止埃博拉病毒等重大人兽共患病病原从野生动物向人传播

是维护社会公共卫生安全最有效的措施之一. 加强野生动物疫病监测, 建立长期、全面的监测体

系, 为早期预警和防控其向人传播提供科学依据, 来更好地维护社会公共卫生安全.  
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2014年埃博拉疫情在西非几内亚暴发 , 迅速蔓

延至利比里亚、塞拉利昂和尼日利亚[1], 世界卫生组

织(Word Health Organization, WHO)将此疫情定性为

国际紧急公共卫生事件[2]. 这次疫情是埃博拉病毒被

发现以来规模最大的一次 , 并首次在西非国家的城

市暴发流行[3]. 埃博拉病毒病(Ebola virus disease, EVD)

又称埃博拉出血热(Ebola hemorrhagic fever, EHF), 

因首次疫情发生在非洲刚果的埃博拉河流域而得名. 

它是由埃博拉病毒引起的一种人畜共患烈性传染病, 

对人类(Homo sapiens)和类人猿(Simiiformes)、黑猩猩

(Pan troglodytes)、大猩猩(Gorilla beringei)等非人灵

长类(non-human primates, NHPs)动物的致死率都极

高, 对人类造成的病死率约为25%~90%[4], 由于该病

原传染性极强, 且目前尚无有效疫苗, 故被列为生物

安全级别最高的A类病原, 相关实验要在生物安全四

级(P4)的实验室开展. 目前, 除即将运行的中国科学

院武汉国家生物安全实验室(武汉P4实验室)外, 全球

公开的仅有法国、加拿大、德国、澳大利亚、美国、

英国、加蓬(法国巴斯德所)、瑞典和南非9个国家拥

有P4实验室.  

埃博拉病毒自1976年被发现以来 , 在其检测诊

断、致病机制和疫苗研究方面取得了很大进展, 然而

对于埃博拉病毒在自然环境中如何维持、循环传播和

储存宿主等问题仍不清楚. 本文拟整合生态学、流行

病学等方面的理论知识和研究进展来阐述蝙蝠

(Vespertilio superans Thomas)等野生动物在埃博拉病

毒传播链中的作用 , 让人们对病毒是如何由野生动

物传播给人的有一个清晰、全面的认识 , 使从源头

(野生动物)防控埃博拉病毒向人传播有了科学依据, 

以更好地维护社会公共卫生安全.  

1  埃博拉病毒和暴发情况 

埃博拉病毒(Ebola virus, EBOV)为单股负链、不

分节段、有囊膜的RNA病毒 , 其基因顺序为3′-NP- 
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VP35-VP40-GP-VP30-VP24-L-5′, 编码7个结构蛋白

和1个非结构蛋白(可溶性糖蛋白)[5]. 埃博拉病毒与

马尔堡病毒(Marburg virus, MARV)同属丝状病毒科

(Flaviviridae), 根据病毒分子结构和抗原特性将埃博

拉病毒分5个亚型 [6,7], 即扎伊尔型(Zaire ebolavirus, 

ZEBOV)、苏丹型(Sudan ebolavirus, SEBOV)、本迪布

焦型(Bundibugyo ebolavirus, BDEV)、塔伊森林型(Taï 

Forest ebolavirus, TAFV)和莱斯顿型 (Reston ebo-

lavirus, RESTV). 扎伊尔型引发的疫情起数和病例数

最多 , 其病死率 (47%~90%)整体高于苏丹型 (36%~ 

65%)和本迪布焦型(25%~36%)[8]. 目前莱斯顿埃型主

要引起非人灵长类动物发病死亡 , 对人呈无症状感

染, 其余4种亚型病毒能引起非灵长类动物和人类发

病死亡.  

历年埃博拉疫情主要由扎伊尔型和苏丹型引起. 

自1976年埃博拉疫情首次记录以来 , 扎伊尔埃博拉

疫情共暴发了16次[9]. 最近一次暴发是2013年12月由

几内亚开始 , 随后在西非几个国家蔓延 , 病例数

22522, 死亡8994(40%), 截至2015年2月6日, 西非疫

情尚未结束 . 而2014年8~11月 , 在刚果民主共和国

多个村庄也暴发了扎伊尔型疫情 , 病例数66, 死亡

49(74%), 但研究证明这次刚果疫情不是由西非传入

的 [10]. 苏丹型埃博拉疫情共暴发了7次 [9], 主要发生

在中非国家, 苏丹、南苏丹、乌干达[11~14]. 塔伊森林

型, 又叫科特迪瓦型或象牙海岸型, 于1994年在科特

迪瓦发现(所以又叫科特迪瓦型或者象牙海岸型), 一

名人类学专家在解剖塔伊森林中的病死黑猩猩后感

染发病, 但未死亡 [15]. 至今仅有1例人感染报告. 本

迪布焦型又叫乌干达型 , 历史上仅2007年在乌干达

本迪布焦地区引起1次人类出血热疫情[4,16].  

莱斯顿型于1989年在美国维吉尼亚州和宾夕法

尼亚州被发现 , 当时从菲律宾进口的食蟹猕猴

(Macaca fascicularis)在入境检疫时出现大量病死 , 

之后从病死食蟹猕猕猴中检出类似埃博拉的丝状病

毒 , 后被命名为RESTV[17]. 美国和意大利的感染猕

猴均来自菲律宾 . 对菲律宾本地猴和接触这批猴的

人进行血清学检查, 结果呈莱斯顿型抗体阳性, 但人

未出现临床症状[18,19]. 2008年, Barrette等人[20]从菲律

宾患猪繁殖与呼吸综合征(porcine reproductive and 

respiratory syndrome, 俗称“蓝耳病”)的猪(Sus scrofa 

domestica)身上分离到了REBOV. 这是首次从非人灵

长类动物之外分离到该病毒 . 曾接触过感染莱斯顿

型猕猴和猪的人也呈此型抗体阳性 , 但均未出现临

床症状[18,21].  

2  埃博拉病毒的区域分布 

目前埃博拉病毒主要自然疫源地为非洲热带雨

林地区和菲律宾等东南亚地区. 苏丹型、扎伊尔型、

本迪布焦型、塔伊森林型源自撒哈拉以南非洲热带雨

林生态系统, 莱斯顿型源自东南亚生态系统.  

2.1  赤道非洲热带雨林生态系统 

埃博拉病毒自1976年发现以来 , 全球范围共引

发了28次疫情, 而非洲就有24次人类埃博拉疫情 [22], 

大规模暴发疫情主要集中在非洲10°N~10°S的热带

雨林周边国家, 刚果民主共和国(6次)、刚果共和国(4

次)、乌干达(3次)、苏丹(3次)、加蓬(4次)、科特迪瓦

(1次)和南非(1次)相对封闭的偏远农村地区 [9]. 赤道

非洲原始热带雨林分布在刚果盆地、几内亚湾沿岸和

马达加斯加岛东部地区, 是许多野生动物的家园. 然

而这里也是埃博拉病毒维持、循环传播的生态环境. 

有研究者指出埃博拉疫情暴发与这一地区的温度、湿

度等环境因素有关 [23]. 赤道非洲原始热带雨林独特

的气候 , 通过某种潜在机制影响埃博拉病毒在天然

宿主、中间宿主、人和非人灵长类动物(NHPs)等易感

宿主种内和种间传播循环 , 当该地区气温偏低且空

气湿度偏高时 , 更大可能促使埃博拉疫情暴发 [23]. 

刚果和加蓬拥有大面积热带原始森林 , 多次人类埃

博拉疫情指示病例来自这片森林附近村庄 , 研究显

示, 指示病例因接触了蝙蝠或大猩猩、黑猩猩等非人

灵长类动物而感染 [24]. 因此赤道非洲热带雨林地区

是人群感染埃博拉病毒的重要暴露场所之一.  

2.2  东南亚生态系统 

埃博拉病毒亚型的多样性和分布区域的广泛性

可能超出大家预期. 除了中西非地区和菲律宾外, 最

新研究表明 , 在欧洲西班牙的蝙蝠体内检测出抗体

阳性 [25~27]. 2013年的一篇文献报道了在南亚孟加拉

国的果蝠(Hypsignathus monstrosus)体内检测出扎伊

尔型抗体阳性, 果蝠从印度到中国广泛分布[26]. 2012

年中国研究人员报道了在亚洲中国云南和广东等南

方省份的蝙蝠体内检测出莱斯顿型抗体阳性 [28]. 另

外, 在亚洲印度尼西亚红毛猩猩(Pongo pygmaeus)检

测出莱斯顿型抗体阳性 [29]. 在中非有直接证据表明
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人类因接触果蝠而感染埃博拉病毒 . 中国广东和海

南当地群众有吃果蝠的饮食习惯 , 且2011年曾在中

国猪中检出莱斯顿型病毒RNA[30]. 因此 , 中国也是

埃博拉病毒传入的潜在风险地区 , 需要继续扩大监

测中国及亚洲其他地区果蝠携带各种亚型埃博拉病

毒的情况 , 以便预测中国及亚洲地区暴发埃博拉疫

情的潜在风险 , 并为预防和控制措施的制定提供科

学依据. 印度尼西亚、越南、非洲毛里求斯、菲律宾

等其他地区也出口实验用非人灵长类. 因而, 这些区

域是埃博拉病毒传播给人类的重要风险地区.  

3  埃博拉病毒的宿主嗜性 

疫区的野生动物在埃博拉病毒生活史中扮演怎

样的角色呢? 这个问题困惑了诸多研究者 [28,31]. 自

1976年发现埃博拉病毒以来 , 诸多研究人员试图去

回答这一科学问题 . 为了鉴定埃博拉病毒的储存宿

主 , 研究人员在不同时间段在疫区或潜在高风险地

区对多种推测为潜在病毒携带者的野生动物进行流

行病学筛查, 筛查对象包括类人猿、黑猩猩、大猩猩、

蝙蝠、鸟类、啮齿动物、爬行动物等野生动物[32,33]. 这

些研究和血清学调查说明了几个问题: (ⅰ) 证明了

哪些动物是易感动物; (ⅱ) 易感动物暴发疫情先于

人类疫情 , 指示病例都是由于接触了野生动物尸体

而发病, 说明传播路径是从易感动物到人的.  

3.1  易感宿主 

除人类以外 , 诸多文献报道非洲类人猿、大猩

猩、黑猩猩、猴等非人灵长类(NHPs)因感染埃博拉病

毒发病、死亡[24,34,35], 这表明NHPs是易感动物及携带

者. 1994年11月科特迪瓦塔伊国家公园一个由43只野

生黑猩猩组成的团体大约有 25%的个体死亡 [24]. 

1994~2003年间加蓬和刚果共和国大猩猩、黑猩猩等

野生动物出现发病和死亡与埃博拉出血热存在关联

性[36]. Leroy等人[37]首次报道了中非NHPs扎伊尔型血

清学检测. 他们在1985~2000年间对喀麦隆、加蓬和

刚果共和国区域内分属20个种共790只NHPs进行检

测, 结果显示, 野生黑猩猩的抗扎伊尔型IgG抗体流

行率为12.9%, 这表明埃博拉病毒在中非大部分森林

区域循环 , 传播 , 包括尚无人类病例报告的喀麦隆; 

在人类疫情暴发前 , 埃博拉病毒已经在黑猩猩群体

中存在, 并且黑猩猩持续接触病毒, 存在非致死性埃

博拉病毒感染 [38]. 在非洲的森林羚羊 (Cephalophus 

callipygus)和豪猪 (Hystrix cristata)中也曾有疫情报

道 [37,39], 可 见 森 林 羚 羊 和 豪 猪 也 是 易 感 动 物 . 

2001~2003年在加蓬和刚果共和国边境森林区域暴发

5次人类EVD, 并且每次人类疫情指示病例都是由于

接触了野生动物尸体而发病 . 这充分证明了指示病

例动物传染来源的可靠性.  

3.2  最可能的储存宿主—蝙蝠 

蝙蝠分小蝙蝠亚目(Microchiroptera)和大蝙蝠亚

目 (Megachiroptera), 其中大蝙蝠又称旧大陆狐蝠

(Pteropus dasymallus), 分布在热带和亚热带地区 , 

蝙蝠等动物物种分布受植被影响 , 仅狐蝠科188种 , 

蝙蝠常栖息在洞穴、废矿井和树洞中 , 也可在房檐

下、旧式教堂的尖阁和钟楼里. 果蝠(属于狐蝠科)在

非洲的分布区域为从塞内加尔到南苏丹, 向南跨越乌

干达和坦桑尼亚西部 , 再到安哥拉北部的森林区

域[40]. 果蝠在东南亚和南亚也有广泛分布, 我国自然

分布有2种——棕果蝠(Rousettus leschenaultia)和狭齿

果蝠(Sulawesi rousette), 以棕果蝠为主. 棕果蝠在我

国分布于福建、江西、广东、海南、广西、贵州、西

藏及云南8省(区), 属狐蝠科 , 也是果蝠类分布最广

的种类[41]. 由于蝙蝠大量群居、迁徙的行为特征, 成

为传播埃博拉病毒的重要风险因子之一.  

多起人类暴发疫情中的指示病例是因为直接接

触了果蝠而发病 [21,42]. 喀麦隆的血清学研究也显示, 

食用蝙蝠会增加感染的风险[43]. Bausch等人[44,45]指出

刚果民主共和国的马尔堡出血热疫情与蝙蝠洞穴存

在关联. 有研究表明, 从无临床症状的果蝠体内检测

到抗体阳性且分离到埃博拉病毒和马尔堡病毒属 , 

认为它们符合储存宿主的特征[34,42,46]. 另外, 感染果

蝠和食虫蝙蝠后的实验室结果发现这些蝙蝠支持病

毒复制达到很高病毒滴度且未发病 [47]. 后来 , 通过

现场的直接研究证据首次证明蝙蝠是埃博拉病毒最

可能的储存宿主[34].  

4  埃博拉病毒传播链及暴发相关因素 

丝状病毒不经常直接传染给人 , 既往暴发的人

类埃博拉疫情最初的指示病例往往只有1个人是由于

接触了感染了埃博拉病的的野生动物而发病 [48]. 由

此推测 , 在非人灵长类动物群体暴发疫情最初发病

的动物可能也是1只个体由于接触携带病毒的果蝠而

发病, 接下来在整个猴群中扩散传播.  
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4.1  传播链 

由于NHPs对人类的意义重大, 并且有关其对埃

博拉病毒易感的报道很多 . 除NHPs外 , 有关果蝠为

潜在储存宿主的报道也非常多 . 因此 , 在本文以

NHPs作为易感动物群体中的一个典型代表, 以果蝠

作为储存宿主群体中的典型代表 , 来阐明非洲森林

生态系统中, 以易感动物为核心的传播路径. 易感动

物的传染来源于储存宿主 , 同时易感动物也是人类

感染的传染源 . 另一条路径是储存宿主直接传播给

人类.  

(ⅰ) 果蝠-NHPs-人传播或果蝠-人传播 .  近年

来, 由于人口数量急剧增长、工业发展、森林滥砍乱

伐 , 大猩猩和黑猩猩在东非和西非栖息地受到严重

破坏; 相对来说尚未开发的赤道非洲西部原始森林

成为非洲类人猿的最后家园 [49]. 除了NHPs外, 作为

埃博拉病毒储存宿主的果蝠也在这片原始森林中大

量分布, 可以想象NHPs与果蝠直接或间接接触的机

会非常频繁. 例如, 果蝠以水果和果肉为食, 但是不

会把果实全部吃掉, 而是吸取里面的果汁, 而渣滓掉

落地面 , 易感动物摄入这些污染食物后就可能被感

染 [24]. 尤其当温度和湿度等气候因素, 以及NHPs和

果蝠生理因素等诸多不利因素叠加时 , 埃博拉病毒

的复制和传染性明显增强, 机体免疫力低下的NHPs

最易感染 , 接下来埃博拉病毒在整个猴群中扩散传

播, 更多的NHPs发病和死亡[50]. 例如, 2000~2004年

刚果和加蓬地区出现人类埃博拉暴发疫情时, NHPs

种群数量明显减少, 推测可能是埃博拉病毒所致 [35]. 

NHPs发病和死亡的事件有些被人类发现了, 更多情

况下是人类不知道的.  

也有部分NHPs幸存下来成为潜在的传染源, 如

果被猎人非法抓捕并且出售 , 这样猎人和其他接触

这些NHPs肉的人就极大可能被传染. 另外一些NHPs

出口到美国、意大利等国家用作实验动物, 接触这些

动物的研究人员就极可能感染.  

有研究显示NHPs埃博拉疫情与人类埃博拉疫情

存在流行病学关联, NHPs疫情常出现在人类疫情之

前, 指示病例因接触感染了埃博拉病毒的NHPs而发

病 [51]. 那么类人猿疫情是怎样发生的呢? 推测传染

源来自果蝠. 例如, 2001~2005年间, 加蓬和刚果共和

国出现人类和类人猿埃博拉疫情时, Leroy[34]在2001~ 

2003年间收集类人猿疫区1000多只小型脊椎动物 , 

包括679只蝙蝠、222只鸟和129只小型陆生脊椎动物, 

最后只从蝙蝠体内检测到埃博拉病毒IgG抗体阳性和

病毒RNA, 且未见蝙蝠出现临床症状 , 从而推测蝙

蝠是储存宿主, 最初的传染源[34].  

此外, 果蝠-人的直接传播也是造成埃博拉疫情

暴发的一个重要因素 . 非洲当地居民有常年养成的

捕获野生果蝠用来烧烤 , 或捕获黑猩猩、大猩猩等

NHPs或其他野生动物在市场上出售和食用的生活习

惯. 当接触或者吃了携带埃博拉病毒的果蝠, 就有可

能导致疫情暴发[21,34]. 此外, 食用被带毒果蝠污染的

果实或接触到它们的粪便, 也可能感染该病毒.  

(ⅱ) 果蝠-猪-人传播.  埃博拉病毒的暴发与砍

伐森林密切相关: 森林面积减小、食物不足, 迫使果

蝠从传统的森林环境中迁移到森林边缘附近的果园

取食, 增加了果蝠与家养动物之间的接触机会, 可能

将其携带的病原传播给家养动物 , 再由家养动物传

播给人. 2008年研究人员首次在菲律宾的猪中分离到

该型病毒 [20]. 虽然 , 对于该病毒如何传播到猪身上

的还不清楚, 但是, 由果蝠传播给猪是一条很可能的

途径 . 尽管该病毒对人还没有表现出致病性 , 但是, 

在以后的变异中是否对人产生致病危险还不能确定. 

与其他亚型的埃博拉病毒相比, REBOV的传播非常

隐蔽, 且已经进入了人的食物链, 对人类构成了潜在

的威胁.  

4.2  暴发相关因素 

干旱季节类人猿等非人灵长类埃博拉病毒发病

率增长 [24], 当森林里水果稀少时促使动物间抢夺食

物 , 蝙蝠的免疫能力在这个季节也会变化 [43], 食物

欠缺时, 病毒在蝙蝠体内复制增强, 并且蝙蝠和类人

猿间的接触更多 , 类人猿被传染埃博拉病毒的几率

增大, 这就促使埃博拉疫情暴发. 西部非洲农村有吃

果蝠和猴子肉的传统, 吃法包括烟熏、烧烤和加香料

熬汤. 愈演愈烈的野生动物及丛林肉交易促使猎人、

屠宰人员及消费者等人群更多机会直接接触感染埃

博拉病毒的动物尸体 , 从而被感染 [52]. 由于内战等

因素, 西非国家的生存条件艰苦、基础设施落后、极

度恶劣的公共卫生状况以及传统丧葬习俗, 例如, 西

非落后地区人们举行丧葬仪式时停尸数天并触摸亲

吻尸体的习俗, 此外, 当地群众教育程度低、科学素

养不足、巫术等原始宗教流行.  

研究人员发现 , 在每次人类疫情暴发前野生动

物先暴发疫情 [34]. 多起人类埃博拉疫情指示病例由
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于直接接触果蝠、食虫蝙蝠、黑猩猩、大猩猩等非人

灵长类动物 . 因此在发现野生动物出现埃博拉疫情

时及时通知当地卫生部门需紧急采取预防控制措施, 

这样能尽量避免人类暴发疫情.  

5  结论与展望 

与绝大多数人兽共患传染病暴发疫情类似 , 基

于生态、行为和社会经济综合因素影响, 埃博拉疫情

大体经历3个阶段: 第一阶段, 埃博拉病毒在自然宿

主种内和种间维持循环 , 在某些不利因素叠加的偶

然情况下 , 引起易感野生动物或家养动物群体出现

发病、死亡, 如黑猩猩、大猩猩等非人灵长类动物群

体和猪; 第二阶段, 指示病例为核心和医院为核心的

当地人群传播; 第三阶段, 旅游、国际贸易等促使跨

地区跨国界传播. 本文只讨论了第一阶段, 即埃博拉

病毒在自然环境如何维持和循环 , 如何从动物传染

给人的, 至于人-人传播暂未列入论述范围.  

总结近40年人类或黑猩猩等非人灵长类埃博拉

疫情暴发情况 , 分析每次疫情后现场流行病学研究

结果, 可以得出以下结论: (1) 果蝠是最大可能潜在

储存宿主 ; (2) 人类和黑猩猩等非人灵长类动物是 

易感宿主; (3) 果蝠和黑猩猩等非人灵长类动物是重

要传染源; (4) 指示病例由于直接接触携带或感染了

埃博拉病毒的果蝠或黑猩猩等非人灵长类动物而  

感染.  

如何防控埃博拉, 减少、避免人们的恐慌和损失, 

是研究者们需要思考的问题. 虽然快速诊断、抗病毒

药物和保护性疫苗的研发, 是抗击埃博拉病毒、保护

我国人民生命安全的首要任务. 但是, 从长远看, 如

何阻止埃博拉病毒等病原由野生动物向人的传播 , 

才是防控埃博拉等重大疫情的根本措施 , 才是最有

效、最经济的办法. 尽管埃博拉病毒在我国还没有出

现, 但是, 我国幅员辽阔, 地形复杂, 气候多种多样, 

野生动物种类众多, 再加上一些特别的风俗习惯(广

西、广东等地区就有猎食果蝠、猴子等野生动物的习

惯), 难免再次发生类似2003年的重症急性呼吸综合

征(severe acute respiratory syndrome, SARS)疫情. 因

此, 通过对埃博拉病毒的叙述, 就我国情况而言, 如

何阻止人兽共患病等重大病原由野生动物向人的传

播、保护社会公共卫生和人们的健康提出以下几点建

议 , 供大家参考和指正 . (1) 进一步健全法律法规 , 

加重处罚力度, 禁止人们猎食野生动物; (2) 加大宣

传力度, 改变那些不正确的传统习惯, 让人们了解野

生动物身上携带着许多致病菌和病毒 , 不要猎食野

生动物和接触未知死因的动物. 保护自己, 更是为了

保护家人和全人类 ; (3) 加强野生动物疫病的监测 , 

建立健全监测体系 . 监测范围不能只局限在已知病

原上, 要加大对未知病原的检测、鉴定, 为疫情的出

现提供早期预警; 将长期监测和重点监测结合起来, 

不仅要及时了解病原在生态系统中的流行情况 , 还

要对易感区域和高发区域重点监测 , 应对随时可能

暴发的疫情.  
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Infection with the Ebola virus can cause severe acute hemorrhagic fever in humans and nonhuman primates. The virus is highly 
virulent and there are no effective drug treatments or vaccines available to date. The largest recorded outbreak of Ebola virus disease 
(EVD) is currently ongoing; it has affected West Africa, which is outside of its previously reported and predicted niche. It was 
declared a Public Health Emergency of International Concern by the World Health Organization. Here, we reviewed studies on EVD 
and its associated etiology, ecology, and epidemiology, spanning approximately 40 years. Multi-disciplinary theoretical knowledge 
was integrated to explain the reasoning behind Ebola virus persistence, circulation, and spread, including knowledge relating to natural 
reservoir hosts and a detailed description of the role of bats and other wildlife in the spread of the Ebola virus. To prevent the spread of 
major pathogens from wild animals to humans, it is crucial to put forward the most effective measures of maintaining the security of 
social public health. It is essential to strengthen wildlife disease surveillance, establish a long-term, comprehensive surveillance system 
for early warning and prevention methods, and provide a scientific basis for better safeguarding of public health and safety. 
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