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摘要：疟疾是由疟原虫感染引起的一种传染病，是全球最重要的公共卫生问题之一。世界卫生组织（WHO）推荐

以青蒿素为基础的联合疗法（artemisinin-based combination therapies, ACTs）作为疟疾流行地区的非复杂性恶性疟的一

线治疗。青蒿素及其衍生物的应用在降低全球疟疾发病率方面发挥了不可或缺的作用。但近年来，青蒿素类药物抗

性的出现与扩散使全球疟疾的控制与消除面临巨大挑战。目前，与青蒿素抗药性关系最为密切的是恶性疟原虫第 13
号染色体上K13基因的突变，但近些年不断有研究表明K13并不能解释所有的青蒿素抗性。本文综述近年来恶性疟原

虫对青蒿素产生抗性研究领域的相关研究进展,包括青蒿素抗药性的定义、检测方法、抗性相关的分子标记等。此外，

本文所讨论的某些问题仍存在争议，还需深入研究。
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Research progress on artemisinin antimalarial resistance of Plasmodium falciparum
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Abstract: Malaria, an infectious disease caused by Plasmodium infection, is one of the most important public health
problems worldwide. Artemisinin-based combination therapies (ACTs) are recommended by WHO as the first-line treatment
for uncomplicated P. falciparum malaria in malaria-endemic areas. The application of artemisinin and its derivatives has
played an integral role in reducing the global incidence of malaria. However, in recent years, the emergence and spread of
artemisinin resistance has brought great challenges to global malaria control and elimination. At present, the mutation of K13
gene on chromosome 13 of Plasmodium falciparum is most closely related to artemisinin resistance, but in recent years, studies
have shown that K13 cannot explain all artemisinin resistance. This article reviews the recent research progress in the field of
artemisinin resistance in Plasmodium falciparum, including definition of artemisinin resistance, detection methods and
molecular markers related to resistance. In addition, some of the issues discussed in this review remain controversial and
require further study.
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疟疾是一个全球性的公共卫生问题。寄生于人

体的疟原虫有五种，包括：间日疟原虫、恶性疟原虫、

卵形疟原虫、三日疟原虫和诺氏疟原虫。其中，恶性

疟原虫感染导致的疟疾病情最严重，死亡率最高，并

对多种抗疟药产生抗性。根据 2021年世界卫生组织

统计，2020年全球有 2.41亿疟疾病例，62.7万人死于

疟疾[1]。与 2019年相比，2020年的病例增加约 1 400
万，死亡人数增加 6.9 万[1]。由于实验性疫苗的使用

和有效性非常有限，因此在预防与治疗疟疾感染患者

时主要采用抗疟疾药物[2]。以青蒿素为基础的联合疗

法（artemisinin-based combination therapy, ACTs）现在

被世界卫生组织（World Health Organization, WHO）推

荐为所有疟疾流行地区的非复杂性恶性疟的一线治

疗方法。WHO目前推荐六种 ACT：蒿甲醚-苯芴醇

（artemether-lumefantrine, AL）、青蒿琥酯-阿莫地喹

（artesunate-amodiaquine, AS-AQ）、青蒿琥酯-甲氟喹

（artesunate-mefloquine, AS-MQ）、青蒿琥酯-咯萘啶

（artesunate-pyronaridine, AS-PND）、青蒿琥酯-磺胺

多辛/乙胺嘧啶（artesunate-sulfadoxine/pyrimethamine,
AS - SP）和双氢青蒿素 -哌喹（dihydroartemisinin -
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piperaquine, DHA-PQ）。将 ACT部署为恶性疟疾的

一线治疗方法，为全球疟疾发病率的降低发挥了极大

作用。然而，在东南亚地区，恶性疟原虫对ACTs的耐

药性首次出现在柬埔寨西部[3-5]，目前已扩散到泰国、

老挝、越南、缅甸以及中国[6-9]。非洲疟原虫对ACT敏
感性延迟的报道[10-11]显示疟原虫对青蒿素类药物产

生抗性会严重削弱治疗效果，伪造和劣质抗疟药的流

通以及青蒿素的单药治疗也可能使疟原虫产生抗药

性[12-13]，对全球疟疾的控制与消除产生影响。

1 青蒿素及其衍生物（Artemisinin and its deriva⁃
tives, ART）抗药性

ART抗药性存在不寻常的表型和潜在机制。目

前对于青蒿素的抗药性可以从两方面定义：体内试验

和体外试验。根据WHO定义的疟原虫对药物产生抗

药性中，将疟原虫的反应分为 4种类型（分别是 S，R
Ⅰ，RⅡ和RⅢ）[14]：敏感性 S定义为首次用药后的 7 d
内无性期原虫被清除且无复发；抗性RⅠ定义为用药

后无性期原虫被清除但有复发；抗性RⅡ定义为用药

后能显著降低无性期原虫率但不能完全清除原虫；抗

性RⅢ定义为用药后不能显著降低无性期原虫率。R
Ⅱ和 RⅢ类型的氯喹（chloroquine, CQ）抗性、乙胺嘧

啶-磺胺多辛抗性及其他药物抗性已有大量报道，属

于RⅡ和RⅢ类型的疟原虫，其升高的药物半抑制浓

度（the half maximal inhibitory concentration, IC50s）通常

可以采用体外的药物抑制原虫生长试验进行测定。

恶性疟原虫的CQ抗性和乙胺嘧啶抗性所产生的关联

基因已经获得证实，分别是由CQ抗性转运蛋白编码

基因（Pfcrt）和二氢叶酸还原酶编码基因（Pfdhfr）的突

变引起[15-16]。
对青蒿素类药物抗性的定义，有文献认为，根据

标准青蒿素类药物的延迟原虫清除（delay parasite
clearance, DPC），将延迟半数原虫清除时间（DPC1/2）
>5 h定义为青蒿素抗性虫株，药物剂量 2~4 mg/
（kg·d），给药 3 d[17]。然而，报道显示DPC1/2>5 h的虫

株和DPC1/2<3 h的虫株之间的 IC50值并没有很大差

别[4-5]，可能是DPC1/2会受到宿主免疫力、发热、贫血

以及原虫密度等因素的影响[17]，因此直接采集患者血

液进行测试很难对DPC1/2表型进行精确测定。临床

上将病人经过规范剂量青蒿素类药物治疗以后，第 3
天血片仍然阳性定义为抗性；实验室以环状体生存试

验（ring survival assay, RSA）进行判定[18]。RSA体外测

试，即在疟原虫早期环状体时期（0~3 h龄期），让疟原

虫暴露于双氢青蒿素（DHA）700 nmol/L，6 h，随后清

洗掉药物，再孵育 66 h后评估疟原虫的生存能力，存

活率>1%则被定义为青蒿素抗性[19]，无论 Kelch 13
propeller protein（K13）基因是否突变。目前的观点认

为，现有的耐药虫株会利用青蒿素半衰期短的特性，

改变生活周期或暂时进入休眠状态，以规避敏感杀虫

期。在环状体发育阶段，疟原虫可通过进入休眠状

态，减少细胞代谢，增加对外部压力的抵抗力[20-21]，有
休眠表现的疟原虫可通过实验室的RSA检出。

目前学术界对青蒿素类药物抗性的定义与WHO
有关疟原虫抗性定义不一致的情况存在争议与讨论。

Wang等[22]研究发现青蒿素在人体内半衰期很短，仅

1~2 h，而临床推荐采用的青蒿素联合药物治疗的疗

程是 3 d，该疗程下青蒿素真正高效的杀虫窗口只有

4~8 h，不符合WHO关于疟原虫抗性的定义。因此，

不应该以第3天血片仍然阳性定义为抗性。

目前ART的确切作用方式尚未明确。目前一种

流行的理论是青蒿素的激活依赖于疟原虫在生物合

成途径中与消化血红蛋白中产生的血红素[23]。在早

期环状体时期，疟原虫体内合成的血红素是激活青蒿

素的主要来源；而在疟原虫发育晚期，消化血红蛋白

产生的和生物合成途径产生的血红素对青蒿素的激

活均有贡献。由于早期环状体尚未开始大量消化血

红蛋白，因此可能无法有效地激活青蒿素，所以此阶

段对青蒿素有较高的耐性，而处于活跃消化血红蛋白

状态下的滋养体对青蒿素更为敏感。青蒿素一旦被

激活，就会使许多疟原虫生长过程中所需的蛋白和血

红素烷基化，导致疟原虫死亡。此外，活化的 ART会

导致活性氧（reactive oxygen species, ROS）的产生，从

而降低细胞的抗氧化能力并损害线粒体和寄生虫

DNA 等大分子[24-25]。这种独特的激活和广泛的靶向

机制表明，单个蛋白质靶点的突变随机不可能引起耐

药性[23]，这可能解释了为什么青蒿素在经过数十年的

广泛使用后仍然有效。然而，也有观点认为RSA忽略

了疟原虫的整个生命周期。只有到达滋养体期，“青

蒿素敏感”和“青蒿素耐药”疟原虫才能对青蒿素类药

物产生同样好的应答[22]。若药物持续存在，在暴露

6 h后存活的环状体疟原虫随后发育为更成熟的滋养

体阶段则可能被杀死，因此RSA被认为无法准确反映

或预测是否发生青蒿素耐药[26-27]。
2 K13突变是 ART 抗性的关键决定因素

K13基因的部分突变是青蒿素抗药性的主要决

定因素[28-30]，这一发现为全球监测这种抗药性提供了

机会。K13基因是位于恶性疟原虫基因组的第 13号
染色体上的Kelch基因，全长 2 180 bp，主要编码Kelch
螺旋桨蛋白（k13-propeller），生物信息学预测 k13-
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propeller同源蛋白由 6个β-螺旋结构域组成，并与N
末端片段、C末端 β-折叠结构域紧密联系[31-33]。K13
属于Kelch蛋白质超家族，其螺旋桨结构域包含多个

蛋白质相互作用位点并介导多种细胞功能，包括泛素

调节的蛋白质降解和氧化应激反应[34]。
近年来，青蒿素抗药性机理研究最大的突破，是

将体外培养的恶性疟原虫，通过青蒿素药物筛选出来

的恶性疟原虫青蒿素抗性虫株（F32-ART5），通过全

基因组测序，发现 1个基因的突变与柬埔寨西部发现

的青蒿素抗性虫株的突变基因不谋而合，即 Kelch13
（K13, PF3D7_1343700）[28]。然而，并非所有的 K13突
变都会导致 ART 抗性，例如在几个非洲国家观察到

的A578S突变的流行率非常低，并且在基因编辑后无

法存活[35]，被证实与体外ART抗性无关。WHO发布

了经验证与部分青蒿素耐药相关的K13基因突变，包

括 C580Y、R561H、F446I、P574L、N458Y、I543T、
M476I、R539T、Y493H 和 P553L[28, 36]，提供了用于监

测 ART 抗性的标记基因。然而，在大湄公河次区域

（Greater Mekong Subregion Economic Cooperation,
GMS）之外也发现了介导青蒿素抗性的K13突变。在

非洲卢旺达，尽管 ACT 的治愈率很高（>95%），但在

7.4% 的患者中发现了R561H突变，这表明当地抗性

谱系的重新出现和扩大[10]。当在 Dd2 菌株中基因编

辑此位点时，发现它还导致了体外ART抗性[10]。
即使在首次出现 ART抗性的GMS的地域附近，

K13突变也具有高度多样性和区域特异性[6, 37]。目前，

C580Y突变在柬埔寨[28]和泰缅边境[28, 37]占据主流，且

已在圭亚那和巴布亚新几内亚中独立出现[38-40]。
F446I突变在缅甸北部和中缅边境为主流[6, 41]。这种

差异可能是受到不同地区的人类迁移历史、药物使

用、遗传背景等影响。K13的突变情况，有明显的地

域差异，也与特定的地理位置有关，亚洲不同国家的

虫株，差异也很大[42]。因此，存在于不同地域的虫株，

遗传背景可能不同，导致相同的点突变在不同地域显

示出不同抗性[43]。
3 K13不能解释所有ART抗性

人们发现K13不能解释所有ART抗性，比如：（1）
将K13 C580Y基因导入不同地理背景的疟原虫，RSA
存活率处在不同水平[30]。（2）在体外产生的青蒿素抗性

并不都有K13突变[44]。（3）不断有临床病例观察到青蒿

素抗性，但病例疟原虫的 K13却没有突变[45-47]。即除

了K13，可能有其他蛋白对青蒿素的抗性起作用。

将 K13 C580Y基因导入不同的地理背景的疟原

虫，结果显示与Dd2和 FCB 疟原虫相比，引入 C580Y

突变的疟原虫在 3种柬埔寨分离株中显示了更高水

平的青蒿素抗性[30]。Cheeseman等发现[31]在疟原虫 13
号染色体上有一个 35-kb区域，该区域与延迟的寄生

虫清除时间有关。这个区域内有分子伴侣 grp170
（pf3d7_1344200）、脂肪酸合成酶（pf3d7_1344600）和

硫氧化还原蛋白 2（pf3d7_1345100），它们分别在细胞

应激反应、脂肪酸补救或生物合成途径和氧化反应中

发挥作用。目前，新发现了与青蒿素类药物抗性相关

的 1、2、6、9、11、13号染色体上的基因位点[48]，其中一

些被基因编辑工作证实了抗性[30, 49]；一些只在疟原虫

的一定时期出现抗性[50]。这些抗性位点的证实，说明

了疟原虫的基因背景对产生青蒿素抗药性有重要影

响。有研究认为多药耐药蛋白 2基因（multidrug resis⁃
tance protein 2，MDR2）T484I，铁氧化还原蛋白（ferre⁃
doxin）D193Y，磷脂酰肌醇结合蛋白基因 7（phos⁃
phoinositide-binding protein 7, PIB7）C1484F，顶端体

核糖体蛋白 S10基因（apicoplast ribosomal protein S10,
ARPS10）V127M，及 pfcrt的 I356T和 N326S这些突变

都存在于东南亚虫株的基因背景里[48]。因此，有可能

是这些共同的背景导致的抗性；还有可能是 Kelch10
P623T与 K13 C580Y或者 E252Q协调作用导致抗

性[51]。不过，这些观察到的现象，很多都需要进一步

验证。有报道显示[44]，通过CRISPR/Cas9介导的基因

编辑将 pfcoronin突变引入亲代疟原虫时，这些突变足

以降低亲代系中的ART易感性。Henrici等[49]研究发

现，编码 AP2运输复合物的 μ亚基和泛素水解酶

UBP1的基因突变可以在体外产生降低恶性疟原虫环

状体期青蒿素敏感性的现象，类似于K13介导的ART
抗性循环的特征。并进一步探索是否存在其他基因

与 K13在相同的功能途径中起作用并产生与 K13突
变无关的相似抗性水平[52]。另外，He等[46]研究发现，

在中国广西壮族自治区输入性疟疾感染患者在青蒿

素治疗后的 28 d内疟疾再发作，但这些样本中K13基
因没有突变，所以不能用 K13基因来解释再燃现象。

因此，对ART抗性的成因还需进一步探索。

4 总结与展望

多重耐药恶性疟原虫的出现是对消灭疟疾的重

大挑战。尽管GMS恶性疟发病率持续下降，但监测

抗药性对区域抗疟药物政策仍然至关重要。抗CQ和

乙胺嘧啶的疟原虫从GMS传播到非洲，导致数百万

儿童死亡[53-55]。在GMS中观察到的抗ART疟原虫的

跨国传播表明解决跨大陆传播刻不容缓[56-57]。尽管

在其他地方尚未观察到临床ART耐药性，但对在大

洋洲、非洲和南美洲出现的K13 C580Y和R561H突变
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需要提高警惕。对于保持ACT的有效性[10, 38-40]，由于

ART药物的作用窗口相对较短，选择合适的伙伴药物

至关重要。另外，延长疗程，例如将治疗时间从 3 d延
长至 7 d，可能也有助于保障当前药物的疗效[22]。目

前为了对抗青蒿素抗药性，已经制定了两种疟疾控制

策略：三联疗法（TACT）和大规模药物治疗（massive
drug administration, MDA）[58- 59]。TACTs是利用组合不

同的药物作用来防止产生多药耐药性或消除对一种

ACT合作药物产生抗药性的风险；而MDA旨在消除

抗药性寄生虫传播和持续存在的宿主的无症状疟疾。

TACT疗效的临床测试正在第二阶段追踪抗青蒿素协

作Ⅱ（TRACⅡ）多中心研究中进行。早期研究表明，

双氢青蒿素 +哌喹+甲氟喹和蒿甲醚+苯芴醇+阿莫地

喹组合可能有助于延缓青蒿素抗药性的发展或恢复

曾经对青蒿素抗药地区的药物敏感性[60]。为了及时

调整疟疾流行不同阶层之间的抗疟药物政策和维持

ACT的有效性，抗疟药物抗药性监测应结合体内疗效

研究、体外测定和抗药性标志物的分子监测；并了解

ACT的抗药性如何演变和传播，使用有效的伙伴药物

并采取科学的监测方法。

重新思考选择药物组合与给药方式将有助于在

疟原虫进化的威胁下保持药物疗效并结合抗药性检

测、机制阐明和加强监测等工作来指导实施有效的抗

疟药物政策。
利益冲突声明 所有作者声明不存在利益冲突

参考文献

[ 1 ] WHO. World Malaria Report 2021[R / OL]. [2021-12-6]. https://
www.who.int/publications/i/item/9789240040496

[ 2 ] COWELL A, WINZELER E. Exploration of the Plasmodium falci⁃

parum resistome and druggable genome reveals new mechanisms of
drug resistance and antimalarial targets[J]. Microbiol Insights, 2018,
11: 1178636118808529.

[ 3 ] NOEDL H, SE Y, SCHAECHER K, et al. Evidence of artemisinin-
resistant malaria in western Cambodia[J]. N Engl J Med, 2008, 359
(24): 2619-2620.

[ 4 ] DONDORP A M, NOSTEN F, YI P, et al. Artemisinin resistance in
Plasmodium falciparum malaria[J]. N Engl J Med, 2009, 361(5):
455-467.

[ 5 ] AMARATUNGA C, SRENG S, SUON S, et al. Artemisinin-resistant
Plasmodium falciparum in Pursat Province, western Cambodia: a
parasite clearance rate study[J]. Lancet Infect Dis, 2012, 12(11):
851-858.

[ 6 ] HUANG F, TAKALA-HARRISON S, JACOB C G, et al. A single
mutation in K13 predominates in Southern China and is associated
with delayed clearance of Plasmodium falciparum following artemis⁃
inin treatment[J]. J Infect Dis, 2015, 212(10): 1629-1635.

[ 7 ] KYAW M P, NYUNT M H, CHIT K, et al. Reduced susceptibility of

Plasmodium falciparum to artesunate in southern Myanmar[J]. PLoS
One, 2013, 8(3): e57689.

[ 8 ] VAN DER PLUIJM R W, IMWONG M, CHAU N H, et al. Determi⁃
nants of dihydroartemisinin-piperaquine treatment failure in Plas⁃
modium falciparum malaria in Cambodia, Thailand, and Vietnam: a
prospective clinical, pharmacological, and genetic study[J]. Lancet
Infect Dis, 2019, 19(9): 952-961.

[ 9 ] PHYO A P, NKHOMA S, STEPNIEWSKA K, et al. Emergence of ar⁃
temisinin-resistant malaria on the western border of Thailand: a lon⁃
gitudinal study[J]. Lancet, 2012, 379(9830): 1960-1966.

[ 10 ] UWIMANA A, LEGRAND E, STOKES B H, et al. Emergence and
clonal expansion of in vitro artemisinin-resistant Plasmodium falci⁃
parum kelch13 R561H mutant parasites in Rwanda[J]. Nat Med,
2020, 26(10): 1602-1608.

[ 11 ] TANG Y Q, ZHENG W Y. Research status and development of anti⁃
malarial drugs[J]. Chin J New Drugs, 2019, 28(8): 961-966.(in Chi⁃
nese)
汤雨晴,郑维义 .抗疟疾药物的研究现状与发展[J].中国新药杂

志, 2019, 28(8): 961-966.
[ 12 ] NEWTON P N, FERNÁNDEZ F M, PLANÇON A, et al. A collabora⁃

tive epidemiological investigation into the criminal fake artesunate
trade in south east Asia[J]. PLoS Med, 2008, 5(2): e32.

[ 13 ] GUO S Q, KYAW M P, HE L S, et al. Quality testing of artemisinin-
based antimalarial drugs in Myanmar[J]. Am J Trop Med Hyg, 2017,
97(4): 1198-1203.

[ 14 ] WHO Scientific Group on Chemotherapy of Malaria & World Health
Organization. Chemotherapy of malaria : report of a WHO scientific
group [meeting held in Geneva from 25 April to 1 May 1967][R/OL].
[2012-06-16]. https://apps.who.int/iris/handle/10665/40671.

[ 15 ] FIDOCK D A, NOMURA T, TALLEY A K, et al. Mutations in the P.
falciparum digestive vacuole transmembrane protein PfCRT and evi⁃
dence for their role in chloroquine resistance[J]. Mol Cell, 2000, 6
(4): 861-871.

[ 16 ] PETERSON D S, MILHOUS W K, WELLEMS T E. Molecular basis
of differential resistance to cycloguanil and pyrimethamine in Plas⁃
modium falciparum malaria[J]. Proc Natl Acad Sci USA, 1990, 87
(8): 3018-3022.

[ 17 ] FAIRHURST R M. Understanding artemisinin-resistant malaria:
what a difference a year makes[J]. Curr Opin Infect Dis, 2015, 28(5):
417-425.

[ 18 ] ZHANG J, FENG G H, ZOU C Y, et al. Overview of the improve⁃
ment of the ring-stage survival assay-a novel phenotypic assay for
the detection of artemisinin-resistant Plasmodium falciparum[J].
Zool Res, 2017, 38(6): 317-320.

[ 19 ] WITKOWSKI B, AMARATUNGA C, KHIM N, et al. Novel pheno⁃
typic assays for the detection of artemisinin-resistant Plasmodium
falciparum malaria in Cambodia: in-vitro and ex-vivo drug-re⁃
sponse studies[J]. Lancet Infect Dis, 2013, 13(12): 1043-1049.

[ 20 ] TEUSCHER F, GATTON M L, CHEN N H, et al. Artemisinin-in⁃
duced dormancy in Plasmodium falciparum: duration, recovery
rates, and implications in treatment failure[J]. J Infect Dis, 2010, 202
(9): 1362-1368.

[ 21 ] WITKOWSKI B, LELIÈVRE J, BARRAGÁN M J L, et al. Increased

·· 1089



中国热带医学 2022年11月第22卷第11期 China Tropical Medicine, November 2022, Vol.22, No.11
tolerance to artemisinin in Plasmodium falciparum is mediated by a
quiescence mechanism[J]. Antimicrob Agents Chemother, 2010, 54
(5): 1872-1877.

[ 22 ] WANG J G, XU C C, LIAO F L, et al. A temporizing solution to "ar⁃
temisinin resistance"[J]. N Engl J Med, 2019, 380(22): 2087-2089.

[ 23 ] WANG J G, ZHANG C J, CHIA W N, et al. Haem-activated promis⁃
cuous targeting of artemisinin in Plasmodium falciparum[J]. Nat
Commun, 2015, 6: 10111.

[ 24 ] MESHNICK S R. Artemisinin: mechanisms of action, resistance and
toxicity[J]. Int J Parasitol, 2002, 32(13): 1655-1660.

[ 25 ] GOPALAKRISHNAN A M, KUMAR N. Antimalarial action of arte⁃
sunate involves DNA damage mediated by reactive oxygen species
[J]. Antimicrob Agents Chemother, 2015, 59(1): 317-325.

[ 26 ] SU X Z, LANE K D, XIA L, et al. Plasmodium genomics and genet⁃
ics: new insights into malaria pathogenesis, drug resistance, epidemi⁃
ology, and evolution[J]. Clin Microbiol Rev, 2019, 32(4): e00019-
e00019.

[ 27 ] ZHONG M J, ZHOU B. How does artemisinin act inside a cell? [J].
Chin Sci Bull, 2017, 62(18): 1938-1947.(in Chinese)
钟梦娇,周兵 .青蒿素作用机制之谜[J].科学通报, 2017, 62(18):
1938-1947.

[ 28 ] ARIEY F, WITKOWSKI B, AMARATUNGA C, et al. A molecular
marker of artemisinin-resistant Plasmodium falciparum malaria[J].
Nature, 2014, 505(7481): 50-55.

[ 29 ] ASHLEY E A, DHORDA M, FAIRHURST R M, et al. Spread of ar⁃
temisinin resistance in Plasmodium falciparum malaria[J]. N Engl J
Med, 2014, 371(5): 411-423.

[ 30 ] STRAIMER J, GNÄDIG N F, WITKOWSKI B, et al. Drug resis⁃
tance. K13-propeller mutations confer artemisinin resistance in
Plasmodium falciparum clinical isolates[J]. Science, 2015, 347
(6220): 428-431.

[ 31 ] CHEESEMAN I H, MILLER B A, NAIR S, et al. A major genome re⁃
gion underlying artemisinin resistance in malaria[J]. Science, 2012,
336(6077): 79-82.

[ 32 ] MIOTTO O, ALMAGRO-GARCIA J, MANSKE M, et al. Multiple
populations of artemisinin-resistant Plasmodium falciparum in Cam⁃
bodia[J]. Nat Genet, 2013, 45(6): 648-655.

[ 33 ] TAKALA-HARRISON S, CLARK T G, JACOB C G, et al. Genetic
loci associated with delayed clearance of Plasmodium falciparum fol⁃
lowing artemisinin treatment in Southeast Asia[J]. PNAS, 2013, 110
(1): 240-245.

[ 34 ] ADAMS J, KELSO R, COOLEY L. The kelch repeat superfamily of
proteins: propellers of cell function[J]. Trends Cell Biol, 2000, 10(1):
17-24.

[ 35 ] MÉNARD D, KHIM N, BEGHAIN J, et al. A worldwide map of Plas⁃
modium falciparum K13-propeller polymorphisms[J]. N Engl J Med,
2016, 374(25): 2453-2464.

[ 36 ] WHO. Report on antimalarial drug efficacy, resistance and re⁃
sponse: 10 years of surveillance (2010–2019) [R /OL]. [2020-11-
19]. https://www.who.int/publications/i/item/9789240012813.

[ 37 ] TUN K M, IMWONG M, LWIN K M, et al. Spread of artemisinin-re⁃
sistant Plasmodium falciparum in Myanmar: a cross-sectional sur⁃

vey of the K13 molecular marker[J]. Lancet Infect Dis, 2015, 15(4):
415-421.

[ 38 ] CHENET S M, AKINYI OKOTH S, HUBER C S, et al. Independent
emergence of the Plasmodium falciparum kelch propeller domain
mutant allele C580Y in Guyana[J]. J Infect Dis, 2015, 213(9): 1472-
1475.

[ 39 ] MATHIEU L C, COX H, EARLY A M, et al. Local emergence in
Amazonia of Plasmodium falciparum k13 C580Y mutants associated
with in vitro artemisinin resistance[J]. eLife, 2020, 9: e51015.

[ 40 ] MIOTTO O, SEKIHARA M, TACHIBANA S I, et al. Emergence of
artemisinin-resistant Plasmodium falciparum with kelch13 C580Y
mutations on the island of New Guinea[J]. PLoS Pathog, 2020, 16
(12): e1009133.

[ 41 ] WANG J, HUANG Y F, ZHAO Y M, et al. Introduction of F446I mu⁃
tation in the K13 propeller gene leads to increased ring survival
rates in Plasmodium falciparum isolates[J]. Malar J, 2018, 17(1):
248.

[ 42 ] AMATO R, LIM P, MIOTTO O, et al. Genetic markers associated
with dihydroartemisinin-piperaquine failure in Plasmodium falci⁃

parum malaria in Cambodia: a genotype-phenotype association study
[J]. Lancet Infect Dis, 2017, 17(2): 164-173.

[ 43 ] WITKOWSKI B, DURU V, KHIM N, et al. A surrogate marker of
piperaquine-resistant Plasmodium falciparum malaria: a pheno⁃
type-genotype association study[J]. Lancet Infect Dis, 2017, 17(2):
174-183.

[ 44 ] DEMAS A R, SHARMA A I, WONG W, et al. Mutations in Plasmo⁃
dium falciparum actin-binding protein coronin confer reduced arte⁃
misinin susceptibility[J]. Proc Natl Acad Sci USA, 2018, 115(50):
12799-12804.

[ 45 ] LU F, CULLETON R, ZHANG M H, et al. Emergence of indigenous
artemisinin-resistant Plasmodium falciparum in Africa[J]. N Engl J
Med, 2017, 376(10): 991-993.

[ 46 ] HE X, ZHONG D B, ZOU C Y, et al. Unraveling the complexity of
imported malaria infections by amplicon deep sequencing[J]. Front
Cell Infect Microbiol, 2021, 11: 725859.

[ 47 ] DELANDRE O, DAFFE S M, GENDROT M, et al. Absence of asso⁃
ciation between polymorphisms in the pfcoronin and pfk13 genes
and the presence of Plasmodium falciparum parasites after treatment
with artemisinin derivatives in Senegal[J]. Int J Antimicrob Agents,
2020, 56(6): 106190.

[ 48 ] MIOTTO O, AMATO R, ASHLEY E A, et al. Genetic architecture of
artemisinin-resistant Plasmodium falciparum[J]. Nat Genet, 2015,
47(3): 226-234.

[ 49 ] HENRICI R C, VAN SCHALKWYK D A, SUTHERLAND C J. Mod⁃
ification of pfap2μ and pfubp1 markedly reduces ring-stage suscepti⁃
bility of Plasmodium falciparum to artemisinin In vitro[J]. Antimi⁃
crob Agents Chemother, 2019, 64(1): e01542-e01519.

[ 50 ] XIE S C, DOGOVSKI C, HANSSEN E, et al. Haemoglobin degrada⁃
tion underpins the sensitivity of early ring stage Plasmodium falci⁃

parum to artemisinins[J]. J Cell Sci, 2016, 129(2): 406-416.
[ 51 ] CERQUEIRA G C, CHEESEMAN I H, SCHAFFNER S F, et al.

Longitudinal genomic surveillance of Plasmodium falciparum malar⁃

·· 1090



中国热带医学 2022年11月第22卷第11期 China Tropical Medicine, November 2022, Vol.22, No.11
ia parasites reveals complex genomic architecture of emerging arte⁃
misinin resistance[J]. Genome Biol, 2017, 18(1): 78.

[ 52 ] WICHT K J, MOK S, FIDOCK D A. Molecular mechanisms of drug
resistance in Plasmodium falciparum malaria[J]. Annu Rev Microbi⁃
ol, 2020, 74: 431-454.

[ 53 ] TRAPE J F, PISON G, PREZIOSI M P, et al. Impact of chloroquine
resistance on malaria mortality[J]. Comptes Rendus De L'académie
Des Sci Ser III Sci De La Vie, 1998, 321(8): 689-697.

[ 54 ] WELLEMS T E, PLOWE C V. Chloroquine-resistant malaria[J]. J
Infect Dis, 2001, 184(6): 770-776.

[ 55 ] ROPER C, PEARCE R, NAIR S, et al. Intercontinental spread of py⁃
rimethamine-resistant malaria[J]. Science, 2004, 305(5687): 1124.

[ 56 ] HAMILTON W L, AMATO R, VAN DER PLUIJM R W, et al. Evo⁃
lution and expansion of multidrug-resistant malaria in Southeast
Asia: a genomic epidemiology study[J]. Lancet Infect Dis, 2019, 19
(9): 943-951.

[ 57 ] IMWONG M, DHORDA M, MYO TUN K, et al. Molecular epidemi⁃

ology of resistance to antimalarial drugs in the Greater Mekong sub⁃
region: an observational study[J]. Lancet Infect Dis, 2020, 20(12):
1470-1480.

[ 58 ] DINI S, ZALOUMIS S, CAO P X, et al. Investigating the efficacy of
triple artemisinin-based combination therapies for treating Plasmo⁃
dium falciparum malaria patients using mathematical modeling[J].
Antimicrob Agents Chemother, 2018, 62(11): e01068-e01018.

[ 59 ] VON SEIDLEIN L, PETO T J, LANDIER J, et al. The impact of tar⁃
geted malaria elimination with mass drug administrations on falci⁃
parum malaria in Southeast Asia: a cluster randomised trial[J]. PLoS
Med, 2019, 16(2): e1002745.

[ 60 ] VAN DER PLUIJM R W, TRIPURA R, HOGLUND R M, et al. Tri⁃
ple artemisinin-based combination therapies versus artemisinin-
based combination therapies for uncomplicated Plasmodium falci⁃

parum malaria: a multicentre, open-label, randomised clinical trial
[J]. Lancet, 2020, 395(10233): 1345-1360.

收稿日期：2022-06-24 编辑：王思蘅 黄艳

2018, 34(8): 1038-1042.
[ 13 ] COMBELAS N, HOLMBLAT B, JOFFRET M L, et al. Recombina⁃

tion between poliovirus and Coxsackie A viruses of species C: a mod⁃
el of viral genetic plasticity and emergence[J]. Viruses, 2011, 3(8):
1460-1484.

[ 14 ] YIP C C Y, LAU S K P, ZHOU B P, et al. Emergence of enterovirus
71 "double-recombinant" strains belonging to a novel genotype D
originating from Southern China: first evidence for combination of in⁃
tratypic and intertypic recombination events in EV71[J]. Arch Virol,
2010, 155(9): 1413-1424.

[ 15 ] YIP C C Y, LAU S K P, WOO P C Y, et al. Recombinant coxsackie⁃
virus A2 and deaths of children, Hong Kong, 2012[J]. Emerg Infect
Dis, 2013, 19(8): 1285-1288.

[ 16 ] YANG Q, ZHANG Y, YAN D M, et al. Two genotypes of coxsackie⁃

virus A2 associated with hand, foot, and mouth disease circulating in
China since 2008[J]. PLoS One, 2016, 11(12): e0169021.

[ 17 ] YANG Q, GU X R, ZHANG Y, et al. Persistent circulation of geno⁃
type D coxsackievirus A2 in mainland of China since 2008[J]. PLoS
One, 2018, 13(9): e0204359.

[ 18 ] LUO Z Y, WANG Z J, MENG S L, et al. Analysis of mutation and re⁃
combination for coxsackievirus A2 isolated in patients with hand,
foot and mouth disease in 2017 in Xiangyang City[J]. Prog Microbiol
Immunol, 2019, 47(4): 14-21.(in Chinese)
罗志宇,王泽鋆,孟胜利,等 . 2017年湖北省襄阳市手足口病患

者柯萨奇病毒A2型分离株的突变和重组分析[J].微生物学免疫

学进展, 2019, 47(4): 14-21.
收稿日期：2022-05-31 编辑：王佳燕


（上接第1077页）

·· 1091


