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細菌基因分型技術在食媒疾病分子流行病學上的應用 

 

邱乾順、劉儼毅、廖盈淑＊ 

 

摘要 

細菌基因分型是現今公衛實驗室進行疾病監測與疾病爆發事件調查經常使用

之方法。脈衝電泳(pulsed-field gel electrophoresis, PFGE)與多點可變異重覆序列

分析法(multilocus variable number tandem repeat analysis, MLVA)因對大多數細菌

種類具有高分型解析力，是最常使用的細菌基因分型技術。細菌基因分型結果與

疾病爆發事件的解讀有三種主要模式：H1，一個疾病群聚感染事件是由同一基因

型菌株所引發；H2，一個疾病群聚感染事件是由多種基因型菌株或多個不同病原

菌種所引發；H3，多個疾病群聚感染事件是由同一基因型菌株所引發。隨著次

世代定序技術的進展，全基因體定序(whole genome sequencing, WGS)將成為公衛

實驗室常規分析菌株的方法。菌株全基因體序列提供豐富的訊息，可用於擷取

菌株血清型、致病因子、抗藥基因與可展示菌株經歷長短時距演化之基因圖譜

資料。全基因體定序將在數年內取代脈衝電泳與多點可變異重覆序列分析法，

成為公衛實驗室進行細菌菌株基因分型的最終方法。疾病管制署需儘速建立實驗

室全基因體定序之量能與序列資料分析能力，充分準備以面對次世代定序技術的

來臨。 

 

關鍵字：基因分型、分子流行病學、脈衝電泳法、次世代定序技術、全基因體定序 

 

前言 

細菌分型(typing)可供建構菌株間之遺傳關聯性(genetic relatedness)，提供流行

病學研究調查之用。細菌分型可分表現型分型(phenotyping)與基因分型(genotyping) 

，分型方法的選擇視目的而定，例如為了疫苗研發與疫苗接種政策所需，進行  
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Streptococcus pneumoniae 的多醣莢膜血清型流行趨勢調查；為了探討病原經歷長

時距(timescale)的流行傳播，使用演化速率較慢的多點基因定序方法(multilocus 

sequence typing, MLST)分析菌株；為了疾病監測(disease surveillance)與疾病爆發事

件調查(disease outbreak investigation)，使用高分型解析力(discriminatory power)的

脈衝電泳 (pulsed-field gel electrophoresis, PFGE)與多點可變異重覆序列分析

(multilocus variable number tandem repeat analysis, MLVA)偵測菌株經歷短時距的變

異。本文介紹現行食媒細菌病原主要的基因分型方法，舉例說明分型方法在細菌

性食媒疾病監測與疾病爆發事件流病調查之應用，提出分型結果與疾病爆發事件

的解讀模式與未來細菌分型技術的發展趨勢，供公衛實驗室與傳染病流行病學調

查人員參考。 

 

食媒細菌病原基因分型方法與應用 

細菌基因分型方法眾多，其中 MLST、PFGE 與 MLVA 是目前公衛實驗室最常

使用的分型方法，預估數年內全基因體定序(whole genome sequencing, WGS)會成

為細菌最終基因分型技術。 

一、 多點基因定序方法(MLST) 

英國 Welcome Trust Center 的 Maiden 等人[1]於 1998 年提出分析 6 個

Neisseria meningitidis 的持家基因(house-keeping genes)（後來增為 7 個基因），

約 470 bp 片段序列，以鹼基序列差異建立菌株之親緣關係。由於研究者可透

過網路進入 MLST 資料庫取得菌株基因序列，容易與各地之菌株比對親緣關

係，因此 MLST 曾廣為學界使用，也成功分析數個菌種的族群結構(population 

structure)[2]。由於 DNA 鹼基的變異速度較慢[3]，MLST 適合用於探討菌株數

年至數十年或更長時間的演化關係，監控特定病原菌 strains 或 clones 在國際

間的傳播流行與消長。MLST 也曾被應用於人類學的研究；Moodley 等人曾分

析各地原住民族胃部分離之幽門桿菌(Helicobacter pyori)基因序列，依據菌株

MLST 序列資料描繪兩波史前人類在太平洋遷移的歷程：第一波在 3 萬多年前

遷移到達新幾內亞與澳洲，第二波遷移在 5,000 年前以臺灣為起點，向大平洋

的美拉尼西亞(Melanesia)和波利尼西亞(Polynesia)區域遷徒[4]。 

二、 脈衝電泳(PFGE) 

PFGE 對許多菌種具高分型解析力，是目前細菌基因分型的黃金標準。

PFGE 可用於評估菌株經歷短時距演化之親緣關係，適合做為疾病主動監測與

疾病爆發事件進行流病調查時的菌株分型工具。美國疾病防治暨預防中心(US 

Centers for Disease Control and Prevention)使用以 PFGE 為標準的菌株基因分

型工具，建立了一個全國性的食媒疾病主動監測網—PulseNet [5]，該監測系

統後來被擴展為有 80 多個國家參與的全球性食媒疾病分子分型監測

網—PulsNet International [6]。臺灣為 PulseNet Asia Pacific 區域監測網成員，

疾病管制署（以下簡稱疾管署）亦於2006年成立PulseNet Taiwan，採用PulseNet
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標準化的 PFGE 技術，並建立多種細菌病原的 DNA 指紋圖譜資料庫。PFGE

對許多細菌具有高分型解析力，但對一些單形性 (monomorphic)菌種如

Salmonella enterica serovar Enteritidis (S. Enteritidis)、S. sonnei、E. coli O157:H7

等菌種之分型解析力時有侷限[7]，加上 PFGE 相當費時費力且每次只能分析

少數菌株，操作上需訓練有素的技術員，只能在參考實驗室實施，這些缺點

驅動研究人員發展其它分型技術，例如 MLVA 以取代 PFGE。 

三、 多點可變異重覆序列分析(MLVA)  

細菌基因體存在數百到上千個由短 DNA 序列單元頭尾相接的重覆序列

(tandem repeat, TR)位點，其中有非常少數 TR 之重覆單元(repeat unit)的數目會

發生變化，稱為可變異重覆序列(variable number tandem repeat, VNTR)，分析

多個 VNTR 的重覆單元數目，可得到菌株多個 VNTR 之重覆單元數目的排列

組合，即為 MLVA 基因型別。VNTR 位點之重覆單元數目變化速率不同，

少數幾個變異速率快的 VNTR 組合，其分型解析力即可高於 PFGE [8]。

MLVA 適合用於檢測菌株經歷短時距的變化，而使用變異速度低的 VNTR，

則可建立菌株經歷較長時距的演化關係[7]。疾管署曾和數個國家合作，利用

自行研發的 MLVA 方法分析 50 個國家來源的 S. sonnei 菌株，分析結果指出

自 1943 至 2000 年間，全世界流行之 S. sonnei 有 3 個主要的 clonal groups [9]；

該結論一年後再次被 Holt 等人確認[10]，該研究分析 132 株世界各地 S. sonnei

分離株之全基體序列，結果指出 S. sonnei 是 500 年內才出現的新生病原菌，

目前全世界有 3 個主要的係譜(lineages)。這 3 個 lineages 與使用 VNTR 建立

之 3 個 clonal groups 可相互對應[11]。 

MLVA 曾被認為具有取代 PFGE 做為 PulseNet 監測網標準分型工具的

潛力，然而 MLVA 菌種專一性太高[12]，無法成為取代 PFGE 的選擇，而隨著

次世代定序技術(next generation sequencing, NGS)的發展，WGS 將取代 PFGE

成為細菌之標準分型工具。 

四、 全基因體定序(WGS)  

隨著次世代定序技術的進步，WGS 的成本已降低至可供例行性分析細菌

株的實用階段。WGS 比其它分型方法提供更豐富訊息，可依基因演化速度選

擇特定基因組合，用於探討不同演化時距的菌株親緣關係。理論上，在建立

菌株經長時間演化後之親緣關係時，選用演化速率較慢的基因組合，當要呈

現菌株經歷短時間演化後之親緣關係時，會選用演化速率較快的基因組合；

因此探討菌株經長時距的變化時，會選用較少數量的核心基因(core genes)組合 

，當要探討菌株經歷較短時距的微演化(microevolution)時，需增加比對附屬基

因(accessory genes)上的變異。現階段應用 WGS 技術最大的困難已不在定序的

成本，而是在 DNA 序列的分析方法；一株菌株 WGS 分析會產生百萬條短序

列，如何從這些巨量序列資料中擷取所要的基因資訊，是 WGS 方法在實際應

用上最核心的關鍵。 
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基因分型資料的解讀 

每種基因分型結果與疾病爆發事件流病關聯性的解讀標準，應依實證經驗而

定。1995 年 Tenover 等人[13]曾提出解讀 PFGE 分型結果的準則，該準則用於解釋

PFGE 圖譜與流病的關係，認為 PFGE 圖譜差異等於或小於 3 條 DNA 片段之菌株，

才可能源於同一疾病爆發事件，然而實證經驗指出該準則並非全然符合[14,15]。另

外，在 MLVA 圖譜的應用上，學者根據研究調查的經驗，認為可接受同一爆發流

行事件之菌株有一個 VNTR 的差異[16]，這個準則也非一體適用，至於 WGS 基因

圖譜資料仍未有一個公認的解讀標準。 

基因分型結果決定的是菌株間的親緣關係，在流行病學的應用是利用菌株的

親緣關係來推想病例間的流病關聯性，因此解讀基因分型資料需考慮感染源之

污染模式。基因分型結果與疾病爆發事件的關係有三種可能模式： 

一、 H1: G1 → O1 

一件疾病爆發事件是由同一基因型病原菌種所引起；即共同感染源為單

一基因型病原菌株(strain)所污染。 

H1 是食媒疾病主動監測（例如 PulseNet）與疾病爆發事件流病調查的假

設基礎。PulseNet 食媒疾病分子分型監測網即設定在某個時間（例如 1 個月）

內出現 2 株或以上具相同基因型菌株，即認定為一起群聚感染(cluster)，因而

啟動流行病學調查追查病例是否有共同感染來源。在疾病爆發事件或院內群

聚感染事件的調查上，也是假定具相同基因型分離株來自同一感染源。實務

上此類模式之疾病爆發事件占多數，但也很有可能因為前提的設定而排除了

有共同感染來源但不同基因型菌株感染之病例。 

二、 H2: Gm → O1 

    一件疾病爆發事件是由同一菌種的多種基因型菌株（或由多種病原菌種）

所引起；即共同感染源為同一菌種的多重基因型菌株或多重菌種所污染。 

    H2 是具共同感染來源的疾病爆發事件，由多種基因型別菌株或多種病原

菌種所引發。這種情況在傳染病爆發事件中並不罕見，但許多人包括從事

細菌分型研究的學者其觀念仍停留在 H1 模式。國內曾發生的 3 起傷寒感染

事件[14]可說明 H2 模式，此 3 個案例指出傷寒長期帶菌者在同一時間可排

出不同基因型別的菌株，這 3 個實例改變解讀基因分型結果的傳統觀念（H1

模式）。 

(一) 案例一：2005 年桃園傷寒群聚 

    在 2005 年，當時的桃園縣在一個月期間內出現 14 例傷寒病例，臺

灣傷寒病例相當少，一個縣一個月內出現多達 14 例病例，屬相當不尋常，

推測應該有共同感染來源。然而來自病例的 14 株菌株有 5 種不同 PFGE

圖譜，最大差距高達 8 條 DNA 片段，MLVA8 則有 4 種圖譜，在測試的 8

個 VNTR 中有 2 個 VNTR 點的差距，因此這個共同感染來源的推論受到

同儕學者的質疑。 
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(二) 案例二：2007 年新竹傷寒群聚 

新竹地區從 2007 年開始，即有零星傷寒病例，菌株擁有相同 PFGE

圖譜（圖譜編號：SIX.022），但 MLVA8 圖譜則不盡相同，也找不到病例

的共同流病關聯。2010 年新竹某高科技電子廠有 4 名員工出現傷寒群聚

感染，菌株擁有相同的 PFGE 圖譜(SIX.022)與 MLVA8 圖譜（圖譜編號：

TY8.040），此 PFGE 基因型和 2007 年以來出現在新竹地區幾個傷寒菌株

相同，但仍未能找到感染來源。2011 年，該高科技電子廠又出現 4 例傷

寒病例，菌株具 SIX.022 圖譜。疾管署經詳細疫調查出這些病例皆在下午

茶時外叫印尼風味餐，該麵攤在數公里外由一原印尼籍歸化的 60 歲婦人

經營；該婦人連續 2 日的糞便檢體分離出傷寒桿菌，2 件檢體各分離 1 株

菌株，和電子廠員工病例的分離株之 PFGE 圖譜相同，但第一天檢體的

菌株 MLVA8 圖譜(TY8.281)則有 3 個 VNTR 點的差異，第二天檢體的

分離菌株 MLVA8 圖譜(TY8.040)和電子廠病例菌株又相同，據此一結果

可推論病原在長期帶原者體內演化變異，帶原者可同時排出不同基因

型別的菌株。可惜原糞便檢體已銷毀，無法再分離更多菌株以確認此一

推論。 

(三) 案例三：2012 年新北市傷寒群聚 

2012 年 4 月新北市出現 1 名 92 歲傷寒病例，其印尼籍看護為傷寒帶

原者，而最初帶原者的 1 株分離株與病例分離株 PFGE 與 MLVA8 基因型

不同，因此再由帶原者同一糞便檢體分離 100 個菌株，帶原者的 101 株

分離株共有 5 種不同 PFGE 圖譜與 23 種 MLVA8 圖譜，其中只有 3 株分

離株與病例分離株有相同 PFGE 與 MLVA8 圖譜(TY8.300)。PFGE 圖譜間

最多有 8 條 DNA 差異，MLVA8 圖譜最多相差 4 個 VNTR 點。PFGE 結

果打破了 Tenover 準則[13]，該準則認為 PFGE 圖譜差異等於或大於 7 條

DNA 片段之菌株，應非源於同一疾病爆發事件。另外，在菌株 MLVA 圖

譜資料的解讀上，實證經驗指出同一爆發流行事件之菌株可有一個 VNTR

的差異[16]，但此長期帶原者卻可同時排出有具有 4 個 VNTR 點差異的菌

株。長期帶原者可同時排出基因型差異大之菌株，這種情形也可能發生

在桿菌性痢疾長期帶原者[15,17]。 

在美國也常發生由不同基因型別病原菌株所引發的食媒疾病爆發流

行事件，例如 2011 年在美國發生一起導致 33 人死亡的哈密瓜李斯特菌

爆發流行事件，污染的哈密瓜、環境與病人檢體即檢出 2 種血清型、5 種

PFGE 基因型的李斯特菌[18]。國內食品中毒事件的調查經驗，也發生同

一疾病爆發事件牽涉多種病原菌種的案例；例如 2010 年臺中市發生的一

起三明治食品中毒事件[19]，就從病人與其食用污染的三明治分離出 2 種

不同血清型的沙門氏菌，三明治亦同時分離出沙門氏菌之外的其它 4 種

病原細菌。 
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三、 H3: G1 → Om 

多起疾病爆發事件是由同一基因型病原菌株所引起；即單一個 strain 擴散

出去引發流行，群聚感染會有許多不同感染源，但其菌株皆為同一基因型。 

H3 可能是同一種基因型病原廣泛散播，引發多起不同感染來源的疾病爆

發流行。對這類流行事件，菌株分型結果對追查感染來源的流病調查，難有

實質貢獻。另外使用分型解析力不足的分型方法分析遺傳單形性的菌種也會

出現 H3 的模式，其中 S. Enteritidis 即是一個明顯例子。S. Enteritidis 於 1980

年代初期在歐洲開始出現大規模流行；2015 年該血清型在臺灣引發近 40%的

Salmonella 感染症病例。S. Enteritidis 菌株為遺傳單形性菌種，大多數菌株有

相當接近的遺傳性狀，各地區的分離株呈現相當有限的 PFGE 與 MLVA 基因

型別，因此許多具相同 PFGE 或 MLVA 基因型菌株其實來自不同感染來源，

解決這個問題需使用更高分型解析力的 WGS 分型方法[20]。 

 

細菌分型技術的發展趨勢 

在公衛領域進行疾病的主動監測與疾病爆發事件的調查，需使用高分型解

析力的分型方法，才能有效地偵測菌株經歷短時距的細微變化。例如 2015 年發

生在桃園市龍潭區的傷寒群聚感染事件，病例、帶原者與之前 2011 與 2012 年

的感染者分離株之 PFGE 圖譜皆是 SIX.001 型，在疾管署的資料庫中共有 161

株於 1998–2015 年分離之菌株是 SIX.001 基因型，其中 69 株來源為 2008–2009

年入境的印尼移民工，67 株來來源為 2012 年新北市傷寒感染事件的患者與帶原

者，這個事實降低 PFGE 分型結果對傷寒流病調查之參考價值。然而使用分型

解析力較高的 MLVA 方法，則可明顯區別 2015 年龍潭傷寒群聚感染事件菌株與

其它來源的 SIX.001 菌株（圖一）。 

WGS 會是細菌最終的分型方法，美國疾病管制暨預防中心於 2015 年開始

運用 WGS 分型方法進行 Listeria monocytogenes 的監測，發現 WGS 比 PFGE 可

更明確辨認出群聚感染菌株，可偵測到更多與規模更小的群聚感染案件，因此

該機構規劃在 2–3 年內全面使用 WGS 為分型工具，分析所有種類的食媒病原菌

株。臺灣過去使用 PulseNet 的 PFGE 標準方法從事細菌株基因分型，除了進行

國內疾病監測與流病調查，亦能和美國及其它使用 PulseNet 標準 PFGE 方法的

國家進行菌株圖譜的比對，能取得國外食媒病原流行菌株情報。預估數年內

WGS 將成為疾病監測分析細菌株的標準分型工具，疾管署已於今(2016)年採購

硬體設備與訓練操作人員，建立 WGS 的分析量能；然而在實務運作上，具有

WGS 序列資料分析能力的生物資訊人才是關鍵，公衛實驗室需重視生物資訊人

才的招募與培養，以面對次世代定序時代的來臨。 
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2015 年 4 月至 2016 年 4 月臺北區六縣市 
腹瀉群聚流行病學分析報告 

 

周倩玉＊、陳珮甄、吳修儀、蔡玉芳、董曉萍、顏哲傑 

 

摘要 

經分析 2015 年 4 月至 2016 年 4 月臺北區腹瀉群聚事件，主要致病原為諾羅

病毒，其次為輪狀病毒及腸炎弧菌；群聚傳播模式大多為「人與人之間接觸傳染」

(40%)，其次為「無法判定傳播模式」(32%)，由於許多案件無法判斷傳播模式，

爰建議衛生單位接獲腹瀉群聚通報時，應確實調查發病前 3 天內之接觸史及共食

餐點，以釐清感染源及傳播模式。由於總患者數居冠場域為學校，疾病管制署、

食品藥物管理署及地方政府衛生局應協同制訂及執行防疫措施，將學校列為重點

防治對象。預防腹瀉群聚事件之最佳方法為落實手部衛生及遵守食品衛生習慣，

並藉由監測及通報機制，衛生單位應及早介入調查並採取適當防治措施，以阻斷

疫情蔓延。 

  

關鍵字：腹瀉群聚、諾羅病毒、傳播模式、手部衛生 

 

前言 

 腹瀉群聚事件通常經由人與人之間接觸傳染，或透過污染的食物及水源等

方式傳播，致病原包含細菌、病毒、寄生蟲等。疾病管制署（以下簡稱疾管署）

原規範「症狀通報系統」之腹瀉群聚通報條件係：「排除法定傳染病及食物中毒

引起腹瀉之腸道症狀個案；有人、時、地關聯性，判定為疑似群聚感染且有擴散

之虞」。然 2015 年 2 月臺中巿某農場發生諾羅病毒引起之食物中毒事件，造成

200 餘人出現嘔吐、腹瀉等症狀，引起媒體及社會多方面之關注[1]。故疾管署

藉此事件重新檢視並調整腹瀉群聚相關政策，同年 4 月初起，取消「排除食物

中毒引起」之限制[2]。本研究藉由分析臺北區腹瀉群聚事件，探討常見致病原、

群聚發生場域、傳播模式等，以作為日後處理類似疫情之參考。 

 

研究方法 

 本篇分析範圍係 2015 年 4 月 1 日至 2016 年 4 月 30 日期間，臺北區六縣市

（臺北市、新北市、基隆市、宜蘭縣、金門縣及連江縣）地方政府衛生局通報至

「症狀通報系統」之所有腹瀉群聚事件。依據疾管署「症狀通報系統」、「重要或 
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群聚事件疫調報告平台」，以及食品藥物管理署（以下簡稱食藥署）「產品通路管

理資訊系統」之內容，逐一輸入 Excel 軟體，進行相關統計分析。「症狀通報系統」

之資料來源為地方政府衛生局及疾管署檢驗中心，內容包含通報日、發病日、病

患與廚工個資、人體檢驗結果等。「重要或群聚事件疫調報告平台」之資料來源為

疾管署各區管制中心，內容為疫調報告初報及結報，包含發病總人數、侵襲率、

流行曲線圖、防治措施、研判傳播模式等。「產品通路管理資訊系統」之資料來源

為地方政府衛生局及食藥署，包含攝食場域、食餘與環境檢驗結果、案情簡述等。 

 

分析結果 

2015 年 4 月至 2016 年 4 月期間，臺北區地方政府衛生局通報腹瀉群聚事件

共計 93 案，通報案件數最高之縣市為新北市（42 件），其次為宜蘭縣（30 件）、

臺北市（11 件）、金門縣（9 件）及基隆市（1 件），連江縣無腹瀉群聚事件。通報

日距首例發病日平均為 2.8 日，中位數為 2 日，日數區間為 0 至 11 日。首例發病

日至最後一例發病日平均為 2.3 日，中位數為 2 日，日數區間為 1 至 18 日。侵襲

率平均為 5.5%，中位數為 18.3%，侵襲率區間為 0.3%至 100%。每案患者數平均

為 18 人，中位數為 8 人，每案患者數區間為 2 至 265 人。案件數最多月份為 2 月

（圖一 A），共計 13 案，總患者數最多月份為 9 月，共計 372 人，平均每案患者

數為 53 人。 

依據腹瀉群聚之攝食場所進行分類統計（圖一 B），以供膳之營業場所（係指

提供病患共食餐點之營業場所，包括餐廳及旅館等）案件數為最高（42 件），其次

為學校（37 件），分別占所有案件之 45%及 40%。總患者數最高者則為學校（1,020

人），其次為供膳之營業場所（374 人），分別占所有患者數之 63%及 23%，學校又

以小學及國中總患者數為最多。 

A. 
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B. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

有關人體檢體檢驗部分，雖所有案件之廚工均無疑似症狀，然考量少數受感

染者可能未出現症狀，但仍有傳染力[3]，爰無症狀廚工仍予以採檢。糞便檢體之

檢驗項目為諾羅病毒及輪狀病毒細菌拭子（係指「以細菌拭子沾取糞便」，非直接

沾取病患肛門部位）及手部傷口檢體之檢驗項目為仙人掌桿菌、沙門氏菌、金黃

色葡萄球菌、腸炎弧菌、腸道出血性大腸桿菌、霍亂弧菌、志賀氏桿菌[4]。總結

人體檢體之檢驗結果，主要致病原為諾羅病毒(57%)（圖二）。而患者及廚工之糞

便檢體，檢出諾羅病毒之件數均為最高，分別為 45.5%及 13.9%。而細菌拭子檢體

部分，最常檢出之致病原分別為腸炎弧菌(5.5%)及仙人掌桿菌(1.9%)。 

  

圖一、2015 年 4 月至 2016 年 4 月之臺北區各月份(A)及各攝食場所(B)

腹瀉群聚案件數(n = 93) 與總患者數 

 

圖二、2015 年 4 月至 2016 年 4 月之臺北區腹瀉群聚案件

人體檢體檢驗致病原案件分布 (n = 93) 
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一般食餘／環境檢體（如熟食、刀具、砧板等）不易檢出病毒，僅檢驗細菌

項目，包含仙人掌桿菌、沙門氏菌、金黃色葡萄球菌、腸炎弧菌、病原性大腸桿

菌等；針對水、蔬果及生食等特殊檢體，則視情況加驗諾羅病毒。關於食餘/環境

檢體之檢驗結果（圖三），有採檢食餘/環境檢體共計 62 案(66.7%)，未採檢 31 案

(33.3%)，其中 4 案無共食情形，其餘 27 案因無食餘／環境檢體等因素未採集。食

餘／環境檢體有檢出病原體之 23 案中，僅 6 案與患者檢驗結果相符，致病原均為

諾羅病毒，其中 4 案感染源為海蚵、1 案為牡蠣、1 案為飲用水。另與患者檢驗結

果不符之 17 案，涉嫌食品為豆漿、白斬雞及學校桶餐等餐點。進一步分析食餘／

環境檢體，總計採檢 355 件，其中 343 件僅檢驗細菌項目，另 12 件除檢驗細菌外，

同時加驗諾羅病毒。細菌項目檢驗結果為 94.6%陰性、5.4%陽性，諾羅病毒檢驗結

果為 41.7%陰性、58.3%陽性。 

 

 

 

 

每案腹瀉群聚事件均依據人體與食餘/環境檢體檢驗結果、流行曲線圖、潛伏

期及共食情形等資訊，綜合研判傳播模式。40%研判為「人與人之間接觸傳染」、

32%為「無法判定傳播模式」（例如患者檢出多項病原體、人體與食餘／環境檢體

檢驗結果不符、未採食餘／環境檢體等情形）、15%為「不明（人體及食餘／環境

檢體均為陰性）」、13%為「食品中毒」（本文採用之研判定義為食餘／環境檢體與

人體檢驗結果必須相符，或是藉由疫調或問卷調查，綜合研判為食品中毒引起之

腹瀉群聚事件，並非食品檢出病原體即研判為食品中毒，藉由較嚴謹之定義避免

誤判感染源）。有關判定為「人與人之間接觸傳染」之案件，致病原大多為諾羅病

毒，而判定為「食品中毒」之案件，諾羅病毒及腸炎弧菌均為重要致病原（圖四）。 

圖三、2015 年 4 月至 2016 年 4 月之臺北區腹瀉群聚案件食餘/

環境檢體檢驗致病原案件分布 (n = 93) 
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攝食場所為學校之案件中，49%不易判斷傳播模式（圖五）。供膳之營業場所

的案件，41%研判為「人與人之間接觸傳染」，因前揭案件多為家族團聚或朋友聚

餐等，患者除於餐廳有共食情形外，大多有生活上的其他接觸，且同餐廳其他客

人並無不適，廚工及食餘檢體均為陰性，爰推測為社區感染。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
圖四、2015 年 4 月至 2016 年 4 月之臺北區腹瀉群聚案件

傳播模式與致病原分析 (n = 93) 

 

圖五、2015 年 4 月至 2016 年 4 月之臺北區腹瀉群聚案件
攝食場所與傳播模式分析 (n = 93) 

 



│疫情調查│ 

2017 年 1 月 24 日‧ 第 33 卷‧第 2 期                                             疫情報導  36 
 

討論 

一、腹瀉群聚案件數最多月份為 2 月，大多為旅遊團案件；總患者數最多月份

為 9 月，其中 1 案為患者數超過 200 人的學校腹瀉群聚事件。依據 2015 年

食藥署發行之 2014 年食品中毒發生與防治年報，2 月為春節旅遊、尾牙等

最多的月份，餐飲業者工作量大增，稍有不慎即可能導致食物中毒；9 月為

學校食品中毒發生較高的月份，倘餐食製備有疏失，加上氣候炎熱，易造成

食品中毒引起之大規模腹瀉群聚[5]。 

二、近半數攝食場所為學校的腹瀉群聚案件不易判斷傳播模式（共計 18 案），其

中食餘／環境檢體檢出仙人掌桿菌計 8 案，然患者檢體檢出諾羅病毒、輪狀

病毒或陰性，其餘 10 案檢驗為陰性，相關資訊不足以研判為何項傳播模式，

可藉由問卷調查等方式輔以研判，然將耗用大量人力與時間，且發病人數較

少之案件不適合統計分析。其次近三分之一的學校案件研判為「人與人之間

接觸傳染」，爰加強學生與教職員之個人衛生習慣及手部衛生觀念為重要

課題。 

三、腹瀉群聚主要致病原為諾羅病毒，其潛伏期為 18 至 72 小時，一般為 24 至 48

小時[6]。致病原為諾羅病毒之腹瀉群聚事件中，近七成推測為人與人之間的

糞口傳染，尤其是密集機構、醫院、幼兒園等場域，應落實正確的洗手習慣

與方式。依據諾羅病毒潛伏期推算，發病前 3 天之共食餐點為可疑餐別，然

實務上，地方衛生局食藥科（課）接獲通報後，有時僅至發病前一餐或前三

餐之餐廳進行環境稽查，予以採集廚工、食餘及環境檢體，因此，部分案件

難以判斷傳播模式及致病餐別。 

 

結論與建議 

腹瀉群聚傳播模式大多為「人與人之間接觸傳染」或「無法判定傳播模式」，

總患者數最多場域為學校，許多學校案件難以研判為食品中毒或人傳人，因此食

藥署及疾管署應協同執行防疫作為並加強衛教宣導，將學校列為重點防治對象。

無論何種傳播模式，諾羅病毒均為重要致病原，許多調查及採檢作業未確實延伸

至發病前 3 天內，爰部分案件難以判斷。建議前揭二署應加強雙方溝通，共同研

擬腹瀉群聚案件之處理流程及規範（例如應調查發病前 3 天內之所有共食餐點及

接觸史），以釐清諾羅病毒感染源。 
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日期：2017 年第 1–2 週(2017/1/1–1/14)                     DOI：10.6524/EB.20170124.33(2).003 

 

疫情概要: 

國內流感重症近期通報趨勢呈現下降，門急診類流感就診病例百分比亦微幅

下降，社區流感病毒以 H3N2 型為主，97% H3N2 病毒與本流感季疫苗株吻合，未檢

出抗藥性病毒株；氣象預報未來一週有冷氣團，不排除疫情可能緩升。國內腸病

毒輕症疫情逐漸趨緩，門急診就診人次即將低於流行閾值，社區檢出病毒以克沙

奇 A型為主，腸病毒 71 型仍有散發個案。 

全球累計 69 國家／屬地出現茲卡病毒本土病例；美國佛羅里達州及德克薩斯

州卡梅倫郡仍有本土病例出現，中、南美及加勒比海地區疫情持續，越南、菲律

賓等東南亞國家持續新增病例，我國茲卡境外移入及本土病例發生風險存在。

中國大陸 H7N9 流感進入流行季節，病例數為歷年同期最高，部分地區疫情上升速

度高於往年同期，將密切監測。巴西出現黃熱病疫情，提升旅遊疫情建議至注意。 

 

一、流感 

(一)國內疫情 

1.流感輕症：門急診類流感就診病例百分比近期微幅下降。 

2.流感併發重症：第 2 週通報數較前一週上升，惟近期整體通報趨勢呈現

下降。本流感季累計 271 例（86% H3N2 型、2% H1N1 型、6% A 未分

型、5% B 型、1%同時感染 H3N2 及 B 型），其中 34 例經審查與流感

相關死亡病例（25 例 H3N2 型、1 例 H1N1 型、4 例 A 未分型、3 例

B 型、1 例同時感染 H3N2 及 B 型）。 

3.社區流感病毒主要流行型別以 H3N2 為多，抗原性監測資料顯示 97% 

H3N2 病毒與本流感季疫苗株吻合。無檢出抗藥性病毒株。  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
國內外疫情焦點 

圖一、近 2 個流感季類流感門急診監測 
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趨勢

國家

2016-2017年流感季

活動度 週別 監測值
主要流行
型別

疫苗吻合度

加拿大
上升

(流行期)
第1週 陽性率：24% H3N2型 各型別均相似

美國
上升

(流行期)
第1週 陽性率：13.9% H3N2型

H3N2型及B/Vic分別為
95%、90%，餘均相似

歐洲
處高點
(流行期)

第1週 定點陽性率：50% H3N2型

H3N2及B型與本季疫苗株
相似，
H1N1型則均與南半球下
季疫苗株相似

中國
大陸

處高點
(流行期)

第1週
陽性率：全國23.3%

(南方20.2%，北方26.5%)
H3N2型

H3N2型及B/Yam分別為
98%、92%，餘均相似

日本
上升

(流行期)
第1週

定醫平均報告數：
10.58

H3N2型
H3N2型、H1N1型、
B/Vic及B/Yam分別為80%、
99%、99%、100%相似

韓國
下降

(流行期)
第1週 門診就診千分比：39.4 H3N2型

均為H3N2型
且均相似

香港 下降 第1週 陽性率：6.14% H3N2型 -

(二)國際疫情 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

二、腸病毒 

(一)國內疫情 

1.腸病毒輕症：逐漸趨緩。第 2 週全國門、急診就診人次(12,322)，較上週

(12,513)下降 1.5%。 

2.腸病毒併發重症：2017 年尚無確定病例；2016 年累計 33 例，其中感染

腸病毒 71 型 23 例、克沙奇 A4 型、A6 及 B3 型各 2 例，感染克沙奇 A2、

A5、B4 及伊科 18 型各 1 例。 

3.腸病毒 71 型監測：2017 年檢出 4 例，均為輕症；2016 年累計 145 例輕

症、23 例重症。 

4.第52週社區腸病毒主要流行型別為克沙奇A型，以克沙奇A2病毒為主。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 圖二、2016 年腸病毒健保門急診就診人次趨勢 
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累計數

國家
疫情趨勢

2016年

備註

截止點 報告數(死亡數)

香港 疫情下降 1/7 急診就診千分比:0.9 與去年同期相當

澳門 疫情下降 12/24 3,721 高於2015年同期

日本 疫情下降 12/31 69,121 高於2015年同期

中國大陸 疫情下降 12/31 2,468,174(201) 去年同期的1.2倍

越南 疫情下降 12/11 47,457(0) 低於2015年同期

泰國 相對低點 1/11 317(0) 低於去年同期

新加坡 相對低點 1/7 501 去年同期的1.2倍

韓國 相對低點 1/7 門診就診千分比:0.6 與近4年同期相當

(二)國際疫情 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

三、茲卡病毒感染症 

(一)國際疫情 

1.美國本土疫情 

(1)佛羅里達州：第 2 週新增 1 例本土病例，與邁阿密郡有關；自 2016 年

7 月底出現本土病例後迄今累計 257 例，另累計 19 例感染地不明。 

(2)德克薩斯州卡梅倫郡(Cameron)：無新增本土病例，自 2016 年 11/28

迄今累計 6 例。 

(3)佛州邁阿密郡(Miami-Dade)及德州卡梅倫郡(Cameron)共 2 郡旅遊

疫情建議列為警示(Alert)。 

2.中、南美及加勒比海地區：疫情持續，近三個月於中美洲巴拿馬、南

美洲秘魯病例呈增加趨勢，其餘國家多呈下降趨勢。 

3.其他東南亞國家本土疫情 

(1)越南：近 2 週新增約 50 例；2016 年截至 2017/1/15 迄累計 212 例，

以中南部胡志明市 186 例占最多，餘分布於慶和省、富安省、平陽省、

隆安省、茶榮省、多樂省、巴地頭頓省、嘉萊省、同奈省及檳椥省；

包含 12 名孕婦，報告 1 名小頭症個案。 

(2)菲律賓：上週公布新增 1 例；2016 年累計 53 例，包含 4 名孕婦，以

中部伊洛伊洛市 14 例最多；另韓國 1/17 公布 1 例自該國長灘島移入

病例。 

(3)泰國、新加坡、馬來西亞：上週無新增病例，分別累計 728 例、456

例、8 例。 

4.世界衛生組織(WHO)1/5 公布 2015 年至 2017 年 1/4 累計 69 國家／屬地

出現本土流行疫情 

(1)65 個國家／屬地持續具流行疫情或可能有本土傳播：包括泰國、

菲律賓、越南、印尼、新加坡、馬來西亞、馬爾地夫 7 國。 

(2)4 個國家曾有疫情，惟 2016 年尚未報告病例：寮國、巴布亞紐幾內亞、

索羅門群島、萬那杜。 
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(3)13 國出現性傳播本土病例：美、加、義、法、葡、紐、德、阿根廷、

智利、秘魯、西班牙、荷蘭及英國。 

(4)具茲卡相關之小頭症／先天性畸形個案或 GBS 病例／發生率增加國

家:分別為 29 國、21 國。 

(二)國內疫情：我國 2017 年第 1–2 週無新增病例；2016 年累計 13 例，均

為境外移入，感染國家分別為泰國 4 例、越南及馬來西亞各 2 例，印尼、

新加坡、聖露西亞、聖文森及格瑞那丁及美國（佛州邁阿密）各 1 例。 

四、人類新型 A 型流感—H7N9 流感 

(一)香港：1/11 公布新增 1 例，10 歲，2016/12/31–2017/1/3 至廣東省佛山市

拜訪親友，該親友家中飼養活禽，1/8 發病，病況穩定。 

(二)澳門：1/12 公布新增 1 例，72 歲，具慢性病史，居住於廣東省中山市且

家中飼養雞隻，亦常至當地活禽街市買菜，1/8 發病，1/10 澳門再度就醫，

病況穩定。 

(三)中國大陸：近期病例數驟增，1/9–1/16（含 12 月月報）共公布 98 例，以

江蘇省及浙江省最多，個案多具禽類、活禽市場暴露史；其中 2 起疑似人

傳人事件，為江蘇省 1 對父女、安徽省 2 名同病房患者。自入秋(2016/10/1)

迄今累計 146 例，以江蘇省 59 例、浙江省 23 例、廣東省 16 例、安徽省

14 例為多。往年 11 月至次年 5 月為流行季，本季部分地區疫情上升速度

高於往年同期；目前病例數為歷年同期最高。 

(四)全球：自 2013 年迄今累計 944 例，WHO 2016/12/19 更新統計，累計 322 例

死亡。 

五、黃熱病 

(一)巴西：WHO 1/13 公布東南部米納斯吉拉斯州（Minas Gerais，該國人口第

二大州別），今年年初疑似發生黃熱病疫情，截至 1/12 累計 110 例疑似病

例，30 例死亡；其中 19 例檢出陽性者，10 例死亡，致死率 53%。 

(二)WHO 評估目前疫情發生地區因疫苗涵蓋率較低，且鄰近州別之生態環境

有利於病毒傳播等因素，可能使疫情快速擴散，旅客至該國疫情發生地區

或有斑蚊地區旅遊具感染風險。 

(三)本署提升巴西黃熱病疫情旅遊疫情建議至注意(Watch)。 

六、國際間旅遊疫情建議等級 

  

 

 

 

 

 

 

 

疫情 國家／地區 等級 旅行建議 發布日期 

人類禽流感 

中
國 

大
陸 

浙江省、廣東省、安徽省、
湖南省、上海市、江西省、
江蘇省、四川省、福建省、
山東省、湖北省、河北省、
北京市、天津市、遼寧省、
河南省、雲南省、廣西、
貴州省 

第二級 

警示(Alert) 

對當地採取 

加強防護 
2017/1/3 

其他省市，不含港澳 
第一級 

注意(Watch) 

提醒遵守當地的 

一般預防措施 
2015/8/18 

字粗體：疫情更新 
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（續上頁表格）國際間旅遊疫情建議等級表 

疫情 國家／地區 等級 旅行建議 發布日期 

登革熱 

東南亞地區 9 個國家： 

印尼、泰國、新加坡、 

馬來西亞、菲律賓、寮國、 

越南、柬埔寨、緬甸 

南亞地區 1 國家：斯里蘭卡 
第一級 

注意(Watch) 

提醒遵守當地的 

一般預防措施 

2016/8/16 

麻疹 

中國大陸、哈薩克、剛果民主
共和國、獅子山、奈及利亞、
印度、羅馬尼亞 

2016/11/1 

中東呼吸症候
群冠狀病毒感

染症 

(MERS) 

沙烏地阿拉伯 
第二級 

警示(Alert) 

對當地採取 

加強防護 
2015/6/9 

中東地區通報病例國家： 

阿拉伯聯合大公國、約旦、 

卡達、伊朗、阿曼、科威特 

第一級 

注意(Watch) 

提醒遵守當地的 

一般預防措施 
2015/9/30 

小兒麻痺症 巴基斯坦、阿富汗、奈及利亞 
第一級 

注意(Watch) 

提醒遵守當地的 

一般預防措施 
2015/12/1 

茲卡病毒 

感染 

北美洲 1 國、中南美洲 47 國 

／屬地、大洋洲 8 國／屬地、 

亞洲 7 國、非洲 2 國 

第二級 

警示(Alert) 

對當地採取 

加強防護 
2016/12/6 

亞洲 1 國、大洋洲 3 國／屬地 
第一級 

注意(Watch) 

提醒遵守當地的 

一般預防措施 
2016/10/28 

拉薩熱 奈及利亞、多哥 
第一級 

注意(Watch) 

提醒遵守當地的 

一般預防措施 
2016/6/14 

黃熱病 巴西 
第一級 

注意(Watch) 

提醒遵守當地的 

一般預防措施 
2017/1/17 

字粗體：疫情更新 

 


