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摘要 

依據疾病管制署資料顯示：2014年本國籍愛滋感染新增個案數共計 2,236人，

相較 2013年 2,244例減少 8例，為 2009年以來首度下降。分析本國籍個案性別

分布顯示，截至 2014年底累積 28,710感染者中，男性 26,892 (93.7%)人，女性 1,818 

(6.3%)人，性別比 14.8：1。2014年本國籍新增感染個案中，男性 2,176 (97.3%)人，

女性 60 (2.7%)人，性別比為 36.3：1，感染者仍以男性為主，但與 2013年相比，

男女性別比有縮小現象。本國籍累積感染者中，15–49歲個案佔 92.9%；2014年新

增個案仍以年輕族群為主，25–34歲 979 例(43.8%)最多，其次為 15–24歲 658例

(29.4%)。分析 2014年感染個案地區別分布，與 2013 年相比，除南區及臺北區呈

現上升趨勢外(幅度分別為 8.3%及 2.9%)，其餘各區皆下降。累積感染者中性行為

仍是主要危險因子，約佔全體個案 74.9%，其次為注射藥癮者(佔 23.8%)；在危險

因子為性行為之個案中，75.3%為男男間性行為個案。本文除分析本土資料外，並

比較聯合國愛滋病規劃署(The Joint United Nations Programme on HIV/AIDS, 

UNAIDS)之整體目標、主要國家流行情形，並檢視二代監測（Second Generation 

Surveillance, SGS）概念，以期深入檢視各項流行病學監測資料以及危險因子分析，

配合防治政策的推動與各界努力，降低感染的風險。 

 

關鍵字：愛滋病毒感染；危險因子；流行病學分析；二代監測 

 

前言 

根據聯合國愛滋病規劃署(The Joint United Nations Programme on HIV/AIDS, 

UNAIDS)統計資料顯示，截至 2013 年，全球愛滋病毒感染者(HIV infection)存活

人數達 3,500 萬(3,320–3,720 萬)人。2013 年，全球新增 210 萬(190–240 萬)名愛滋

病毒感染者，相較 2001 年全球新增 340 萬(330–360 萬)名新增感染者，下降幅度達 
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38%。亞太地區截至 2013 年，愛滋病毒感染者存活人數為 480 萬(410–550 萬)人；

2013 年估計新增 35 萬名愛滋感染者(25–51 萬)，與 2005 年相比，新增個案數下降

6%。但值得關注的是，自 2005 年到 2013 年，亞洲國家新增感染者多呈現下降的

趨勢，但仍有部分國家如印尼，其新增個案數增加幅度達到 48%[1]。為瞭解我國

愛滋病毒感染長期流行病學趨勢，並比較 UNAIDS 之整體目標、檢視現有疾病監

測方法是否符合國際標準，本文擬深入探討各項愛滋流行病學監測資料以及危險

因子分析，佐以世界衛生組織所提二代監測(Second Generation Surveillance , SGS)

概念，檢視我國疾病監測的方法，以提供後續防治與監視政策擬定的參考。 

 

材料與方法 

本次描述性流行病學的分析，係採用 1984 年至 2014 年傳染病個案通報系統

及慢性傳染病追蹤管理系統之追蹤資料庫，先使用統計語法及 Excel 2013 等工具

進行資料之檢核除錯及確認變數後，對重點指標進行描述說明，並且依照年齡、

性別與危險因子等變項進行細部分析。其他國家與亞太地區、北美高所得國家等

疫情資料，則引用自 UNAIDS 與主要期刊所載資料，並進行後續彙算分析。 

 

結果 

我國自 1984 年發現第一例愛滋病毒感染者後，至 2014 年 12 月 31 日（以診

斷日統計）止，累計共有 29,664 例愛滋病毒感染者，死亡 4,693 人。其中，本國

籍個案 28,710 例，死亡 4,651 人；外國籍個案 954 例，死亡 42 人。在愛滋病毒感

染者當中，已發病者(AIDS)有 12,690 例，其中本國籍個案 12,564 例，外國籍個案

126 例。觀察歷年本國籍愛滋病毒感染者流行趨勢發現，自 1991 年開始，新增個

案數明顯有逐年上升現象，至 2005 年達到高峰（3,378 人）後，開始呈現逐年下

滑趨勢，並在 2009 年出現近十年最低個案數（1,643 人），但此後新增人數反轉上

升，直到 2014 年才出現個案數下降現象。2014 年國內愛滋病毒感染人數為 2,236

人，與 2013 年 2,244 人相比，減少 8 例（圖一）。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
圖一、1984–2014 年臺灣本國籍愛滋病毒新增感染個案趨勢圖  
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分析截至 2014 年累積本國籍愛滋病毒感染者性別分布情形，男性個案 26,892 

(93.7%)人，女性個案 1,818 (6.3%)人，男女性別比為 14.8：1。2014 年本國籍新增

愛滋感染個案中，男性個案 2,176 (97.3%)人，女性個案 60 (2.7%)人，男女性別比

為 36.3：1，顯示感染者仍以男性族群為主，但與 2013 年 42.2：1 相比，男女性別

比有縮小現象。 

在個案年齡分布方面，截至 2014 年底本國籍累積感染者中，15–49 歲年齡層

個案佔 92.9%。若分性別分析，男性個案中 93.3%為 15–49 歲；女性個案則為 85.6%，

但女性個案中此年齡層比例近年來有逐年下降趨勢。2014 年感染個案仍以年輕族

群為主，以 25–34 歲 979 (43.8%)例為最多，其次為 15–24 歲 658 (29.4%)例、35–

44 歲 380 (17.0%)例、45–54 歲 154 (6.9%)例。與 2013 年各年齡層資料相比，2014

年以 25–34 歲年齡組下降幅度較明顯，共減少 37 人，降幅 3.6%；其次為 15–24

歲年齡組，共減少 6 人，降幅 0.9%（圖二）。 

 

 

分析感染個案之地區分布顯示，與 2013 年相比，除南區及臺北區呈現上升趨

勢外（上升幅度分別為 8.3%及 2.9%），其餘各區皆為下降現象。15–24 歲青年族群

與 2013 年相比，北區個案數下降幅度最大(-14.1%)、其次為臺北區(-11.0%)、東區

(-10.0%)，至於南區、高屏區與中區則呈現上升趨勢；25–34 歲年齡層相較 2013

年，除臺北區個案數出現上升趨勢外，其餘各區皆為下降現象（圖三）。 

以本國籍愛滋病毒感染者 1984–2014 年進行危險因子分析，性行為仍是造成

感染的主要原因，約佔全體感染個案的 74.9%；其次為注射藥癮者（佔 23.8%）。

而在危險因子為性行為之個案中，75.3%為男男間性行為個案。觀察時間軸疫情

圖二、1984–2014 年臺灣本國籍愛滋病毒新增感染個案依年齡別趨勢圖 
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趨勢顯示，2004 年以前，個案感染之危險因子主要為性行為；2005 至 2006 年轉

為注射藥癮者。2006 年起在政府推動「毒品病患愛滋減害試辦計畫」之後，注射

藥癮者新增感染人數明顯趨緩，2007 年迄今，仍以性行為為主要感染危險因子

（圖四）。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

圖三、1984–2014 年臺灣本國籍 25–34 歲愛滋病毒新增感染個案分區統計 

 

圖四、1984–2014 年臺灣本國籍愛滋病毒新增感染個案依危險因子統計 
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如果單以 2014 年本國籍感染個案資料進行危險因子分析，新增個案中仍以男

男間性行為為主（佔 84.0%），其次為異性間性行為(11.1%)，注射藥癮者佔 2.5%，

其他（含血友、輸血、母子垂直感染、不詳）佔 2.4%。若以性別而言，2014 年本

國籍男性感染個案主要危險因子為男男間性行為，約佔所有男性感染者 86.3%，其

次為異性間性行為(9.3%)、注射藥癮者(2.1%)；本國籍女性感染個案主要以異性間

性行為主(76.7%)，其次為注射藥癮者(16.7%)。 

若以 2014 年各年齡層愛滋病毒感染危險因子分析結果發現，15–24 歲、25–34

歲、35–44 歲，以及 45–54 歲年齡層主要感染危險因子皆為男男間性行為，分佔相

對應各年齡層總個案數之 92.2%、91.2%、71.3%、62.3%，隨年齡層增加比例有逐

漸減少的趨勢。55–64 歲及 65 歲以上族群主要感染危險因子轉以異性間性行為取

代，分佔相對應年齡層總個案數之 68.3%及 70.0%。 

 

討論 

西元 2000 年紐約聯合國總部召開的千禧年高峰會(Millennium Summit)中，

針對消滅全球化發展過程中所出現的議題提出深入討論，並制訂八大核心目標，

稱為「聯合國千禧年發展目標」( Millennium Development Goals, MDGs)[2]。其中

對抗愛滋病毒等疾病 亦列為八大目標之一，UNAIDS 指出，各國應設立愛滋病毒

感染預防、治療與照護支持系統，以達成千禧年發展目標，在 2015 年前使愛滋病

疫情反轉並且減半[3]；惟該目標各國均尚有努力的空間。 

 依據 Murray 等人的分析：2013 年全球經過年齡標準化之愛滋病發生率

(age-standardized HIV/AIDS incidence)為每 10 萬人口 24.84(23.10–28.26)，盛行率為

每 10 萬人口 400.98(385.51–435.10)，2000–2013 年之年化變動率(annualized rate of 

change)發生率下降 3.92%(3.15%–4.5%)，盛行率下降 0.20%(0.05%–0.42%)；在亞

洲高所得國家（日本、新加坡、韓國等）中，2013 年標準化發生率為每 10 萬人口

0.49(0.28–0.70)，盛行率為每 10 萬人口 7.22(4.81–9.97)，2000–2013 年之年化變動

率發生率下降 1.55%(-5.91%–1.57%），盛行率上升 6.29%(4.49%–8.22%)；在北美高

所得國家（美國、加拿大等）中，2013 年標準化發生率為每 10 萬人口 7.43(3.46–

17.16)，盛行率為每 10 萬人口 135.49(78.21–220.57)，2000–2013 年之年化變動率

發生率上升 2.01%(-3.23%–9.49%)，盛行率上升 1.24%(-1.09%–4.97%)[4]。顯見

即使在先進國家，針對愛滋疫情雖已大力投注資源，但感染個案數的控制仍差強

人意。我國若依前揭國際比較標準，2000–2013 的年化變動率仍呈現上升趨勢，雖

2014 年本國籍愛滋感染新增個案數相較前年降低 0.36%，但是否持續出現反轉趨勢

尚言之過早，長期趨勢仍有待觀察，且個案數的降幅相對其他國家仍有努力空間。 

 WHO 表示，由於愛滋病毒感染個案數減半仍需努力，因此於 2014 年底提出

後 2015 年策略目標[5]：特別針對愛滋病毒感染，政府應推出全面醫療服務(universal 

health coverage)，尤其針對醫療服務與愛滋病政策之間的關係，鼓勵各國政府提出

策略性規劃與符合社區化需求的政策。我國愛滋病毒感染者可享受全面性的醫療
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照護服務，並由國家負擔相關醫療費用，以治療方面而言，我國愛滋感染者照護

政策尚稱完善，但醫療服務連結個案管理上仍有努力的空間。 

我國自 2005 年起推動愛滋減害計畫後，注射藥癮者新增感染人數已逐漸趨緩，

自 2007 年迄今，傳染途徑即轉為以不安全的性行為為主，且有感染族群年輕化的

現象。然依照國際標準，我國的年化變動率仍呈現上升趨勢，危險因子以不安全

的男男間性行為為主，亦有年輕化的趨勢，在防治政策上除需確保在學校教育課

程設計以及社區推廣教育外，針對年輕族群疫情背後成因及因應策略的掌握，更

是愛滋防治策略的重要關鍵。 

    針對愛滋病毒感染的監測，除醫療院所個案通報外，我國亦執行危險因子的

調查以及接觸者的追蹤，每月並定期上網公告愛滋病毒感染相關流行病學資訊及

危險因子等資訊，供各界參考並作為防治政策調整依據；配合傳染病統計資料查

詢系統，即時揭露病例流行波動情形、縣市地理分布與疾病小百科等資訊，期望

藉由主動開放及便捷查詢，強化各界對臺灣愛滋防治政策的瞭解，並協同政府機

關與民間團體共同執行防治政策。此作法與 UNAIDS 提出的二代監測[6]概念相似。

二代監測之指引與操作型方法於 2000 年提出[7]，主要目的在監測 HIV 與高風險

行為的時間趨勢，並且對外發布，以便對未來政府在制訂預防策略與系統性的

評估上，作為重要的實證依據。 

    二代監測相對概念為一代監測(first generation surveillance)，過去各國政府大多

仰賴 HIV/AIDS 的個案調查與定點監測等相關研究，但可能出現的問題為監測面未

涵蓋全面性的範圍，不利防治政策的擬定。二代監測更加聚焦資訊管道的流通以

減少 HIV 的散播，並給予感染者照護資源；強化在高風險族群的監測體系，例如

可能出現危險行為的族群，或是年輕族群等；針對 HIV 流行情形與感染危險行為

等建立完整的架構圖，以瞭解長期趨勢流行的變化；善加利用通報資訊來源管道，

包含傳染病通報監視系統與健康行為調查報告，以增進對於 HIV 流行與其危險

行為的瞭解[8]。 

由於醫療科技的進步，國際上早已將愛滋感染視為慢性病，對於愛滋感染者

不應再有歧見或不平等待遇，我國去(2014)年世界愛滋病日主題為「Close the Gap

愛無異，心更近」，期盼能朝消弭各項愛滋預防、治療及照護上的障礙而努力，讓

每個人都能有機會且無差異的接受到完善的醫療照護；今年立法院亦針對「人類

免疫缺乏病毒傳染防治及感染者權益保障條例」部分條文修正，使我國愛滋防治

政策與國際接軌，外籍感染者不會再因愛滋被拒於境外，可享有平等的居留權，

同時愛滋用藥回歸健保給付後，除能讓感染者獲得同等的醫療照護與保障，也能

避免因為經濟壓力及其他因素而延遲或不願就醫，本次修法也為感染者權利保障

開創新頁。雖然我國自 2009 年迄今，已初步出現愛滋感染個案數出現下降情形，

是否持續此趨勢仍有待觀察，且更應深入檢視各項流行病學監測資料以及危險因

子分析，配合防治政策的推動與各界努力，期能透過多元化的網絡及場域推廣，

宣導愛滋正確認知，以提升民眾對愛滋及自我保護的知能，降低感染風險。 
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2011–2014年臺灣類鼻疽菌分子型別之分析 
 

陳嘉綾＊、邱詩惠、慕蓉蓉 

 

摘要 

    類鼻疽是由類鼻疽伯克氏菌(Burkholderia pseudomallei)所引起之疾病，主要流

行地區包括東南亞及澳洲北部。臺灣疾病管制署傳染病監測系統資料顯示，2005

至2010年止，確定病例共256例，多集中於臺灣西南部，以高雄市為最主要盛行縣

市。本研究中分析2011至2014年臺灣類鼻疽罹病率，發現期間之盛行區域集中於

高屏區，並利用脈衝式電泳，探討114例類鼻疽感染個案菌株之分子型別，發現共

可區分為7型，其中4型為自2004年來新出現之型別，而88.6%菌株為第VI型，且集

中出現於高屏區，該型亦有成為主流型別的趨勢。臨床上，醫護人員對於有國內

外流行區域旅遊史之可疑病患，也應將類鼻疽列入考量。 

 

關鍵字：類鼻疽；脈衝式電泳；分子分型 

 

前言 

    類鼻疽(melioidosis)是由類鼻疽伯克氏菌(Burkholderia pseudomallei)所引起之

疾病。類鼻疽伯克氏菌為腐生性、具有運動性及嗜氧之革蘭氏陰性桿菌，存在於

土壤或水中，主要傳染途徑為經由皮膚傷口接觸受汙染的土壤或水，或經吸入、

食入而引起感染，一般而言並不會直接由人傳染給人。所引起之症狀可為臨床下

感染，或因症狀不明顯而被忽略為感冒，較嚴重者可造成肺炎、菌血症，甚至導

致死亡。 

    類鼻疽分布於南北緯20度之間，主要流行區域包括東南亞及澳洲北部，東南

亞主要的盛行國家有泰國、越南、馬來西亞、緬甸等，其中在泰國東北部致死率

可達50%[1]。在澳洲達爾文地區，為引起致死性社區肺炎 (community-acquired 

pneumonia)之最常見原因[2]。其他區域雖亦有案例，但多為曾至流行區域旅行而

受感染者，僅少數偶發之本土案例[1]。臺灣首例類鼻疽為1982年的境外移入病例，

個案於菲律賓馬尼拉附近河川溺水而感染[3]。依據文獻，1982至2000年間臺灣通

報確診類鼻疽17例，其中4例為境外移入[4]。疾病管制署（以下簡稱疾管署）自2000

年將類鼻疽納入傳染病監控系統，並在2007年10月納入第四類法定傳染病，以進

行監測。 
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臺灣在2000至2005年7月之病例均為散發病例，2005年7月因海棠颱風過境，

造成二仁溪區域大規模之類鼻疽群聚事件[5]。依疾管署「傳染病個案通報系統」

統計，2005至2010年間，全國平均罹病率為每10萬人0.19例，各縣市之類鼻疽平

均罹患率最高為高雄市（每10萬人0.893例），其次依序為澎湖縣（每10萬人0.531

例）、臺南市（每10萬人0.500例）及屏東縣（每10萬人0.392例），此4縣市每

年之平均罹患率一直遠高於其他地區，若以發生病例數分析，同時期類鼻疽確

定病例共計256例，其中以高雄市148例為最多，其次依序為臺南市51例及屏東

縣21例，此3縣市病例約占全國之85.9%，顯示臺灣西南部為類鼻疽主要盛行區

域。亦有研究針對2004至2010年間臺灣類鼻疽病例之菌株進行分子分型，結果

顯示共可區分為24型，且其分佈在地理上及時間上呈現特定分子型別聚集之情

形，該期間內，第VI、X、XI、XV及XVI型都曾是主要流行之型別，而二仁溪

盆地為此病在臺灣之主要盛行區域，可能與颱風造成此區域淹水有關[6–7]。 

脈衝式電泳(pulsed-field gel electrophoresis, PFGE)為目前針對大片段DNA

進行分子分型的有力工具，可應用於判定類鼻疽群聚事件及時間地域上菌株相

關性之分析[6, 8–9]。本研究希望利用PFGE分子分型的方法，分析類鼻疽病例菌

株在地域上的分布性，以了解各區域主要盛行之類鼻疽菌分子型別，亦可藉由

與過去研究已知之菌株分子分型比較，了解臺灣各地區盛行的類鼻疽菌型別及

其分布是否隨時間而有所不同。 

 

材料與方法 

一、病例資料來源及菌株 

2011至2014年期間類鼻疽確定病例資料取自於疾管署「傳染病個案通報

系統」及「傳染病疫情調查系統」，經確認檢驗結果為類鼻疽陽性，且API20NE

生化試驗或基因定序鑑定完整之個案，擷取其相關的疫情調查資料，並利用

個案之菌株進行分子分型。 

二、API20NE生化鑑定 

API 20NE(biomerieux, France)用於進一步確認類鼻疽菌株，依據廠商操作

說明進行，試驗後所得之電腦編碼再以APIWEB軟體進行分析，確認為類鼻疽

菌。 

三、基因定序 

自類鼻疽鑑定培養基Ashdown agar上沾取2–3個菌落，懸浮於150 μl 二次

水中，以100℃水浴滅菌後離心吸取上清液，以此為模板，並針對類鼻疽菌LPS

基因特異性片段進行PCR反應，引子F : CTCTCAGATTGC TGACAAACCC，R : 

CGCATGAACTCGAAATCCACC G，反應條件為95℃ 5分鐘，再以94℃ 30秒、

60℃ 30秒、72℃ 45秒重複進行40個循環，以電泳膠確認產物大小後，進行

定序確認為類鼻疽菌。 
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四、脈衝式電泳(PFGE)分子分型 

將待測菌株以Tryptic Soy Agar(TSA)培養基37℃隔夜培養，刮取菌落至

Cell Suspension Buffer(100 mM EDTA,100mM Tris, pH 8.0)中，調整適當濁度。

以TE buffer(10 mM Tris, 1mM EDTA, pH 8.0)配製1% SKG agarose，取等體積

菌液與agarose混合後注入模具。凝固之膠塊置於含100 μg/ml Proteinase K的

Cell Lysis Buffer中，於56℃水浴槽中shaking wash 2小時。依序以無菌二次水、

TE Buffer於56℃水浴槽分別震盪洗滌3次及4次。將膠塊切成細長狀膠條，置

入含有酵素SpeI(10 Units)的限制酵素專用緩衝溶液，於37℃中進行酵素反應16

小時。以0.5X Tris-Borate EDTA(TBE)緩衝液配製1% SKG agarose電泳膠。將

已被酵素處理後之膠條平貼於齒梳，將齒梳直立於鑄膠台，倒入56℃之1% 

SKG agarose電泳膠。冷卻凝固後，於預冷至14℃的電泳裝置(Bio-Rad CHEF 

Mapper XA system)進行電泳。電泳條件為電場梯度6 V/cm、電場角度120°，

變換間距2秒至40秒，總時間20小時。將膠片以1 μg/ml之Ethidium bromide染色，

利用Electrophoresis Documentation and Analysis System 290(Kodak; Rochester, 

NY)數位系統拍照，最後以BioNumerics(Applied Maths, Kortrijk, Belgium)分析

軟體進行電泳膠圖譜分析。為與2004至2010年間臺灣類鼻疽病例之菌株分子

分型進行比較，基因型之分歧性(diversity)及相關性(relatedness)，則以3% 

optimization及2% tolerance為參數，選取80%相似性(similarity)加以分析。 

     

結果 

一、確定病例數 

  利用「傳染病個案通報系統」和「傳染病疫情調查系統」統計出2011至

2014年間類鼻疽之全國年平均罹病率為每10萬人0.135例，確定陽性個案共128

例（表一），全國22個縣市中有14個曾出現陽性病例，各縣市之類鼻疽平均

罹患率最高為高雄市（每10萬人0.868例），其次依序為澎湖縣（每10萬人0.505

例）和屏東縣（每10萬人0.260例），且全國僅此3縣市高於全國年平均罹病率。

若以病例數分析，以高雄市96例佔第一位，其次依序為屏東縣9例，臺中市6

例與臺南市5例，此4縣市病例約占全國之90.6%。其中臺南市相較2005至2010

年，不論罹病率或病例數排序，在2011至2014年間皆呈現下降之情形。 

  若以臺灣六大區域區分以了解類鼻疽病例區域分布，圖一顯示2011至

2014年期間，確定病例皆主要集中出現於高屏區（高雄市、屏東縣和澎湖縣），

其次依序為中區（臺中市、彰化縣和南投縣）、南區（雲林縣、嘉義縣市及

臺南市）、臺北區（基隆市、臺北市、新北市、宜蘭縣、金門縣和連江縣）、

北區（桃園縣、新竹縣市和苗栗縣）及東區（花蓮縣和臺東縣）。 

  以上結果顯示，高雄市不論在罹病率或病例數，皆為全國最高之縣市，

若以區域區分，則以高屏區為最高。 
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二、菌株 

  自前述128例個案中，篩選出本實驗室保有菌株，以API20NE生化試驗或

基因定序鑑定完整之個案，並刪除同一人重複送檢之個案後，本研究將以114

例個案共114株菌株進行PFGE分子分型，其中3例為有國外旅遊史之本國人，

3例為泰國籍。 
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圖一、2011–2014 年類鼻疽各區發生情形 

 

表一、台灣各縣市 2005–2014 年類鼻疽罹病率及病例數統計 
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三、脈衝式電泳(PFGE) 

  利用 PFGE 分析選定之 114 株菌株（圖二），並以 80%相似性比較彼此

間的分子型相關性，發現主要可區分為 7 型，經由與 2004 至 2010 年臺灣類

鼻疽病例之菌株分子分型進行比較[7]，可發現本研究中有 3 個型別曾於 2004

至 2010 年中出現，包含第 II、VI 及 XIII 型，在本文中將使用相同型別編號，

而其餘 4 型為自 2004 年來新發現之型別，接續編號為第 XXV–XXVIII 型。其

中 101 例同屬第 VI 型，5 例屬第 II 型，第 XIII、XXVI 及 XXVII 型各有 2 例，

而第 XXV 及 XXVIII 型皆僅有 1 例。而第 VI 型若以 95%相似性進一步分析，

可再區分為 14 群(VIa–VIn)，其中 VIa 群共 66 例，佔第 VI 型之 65%。故臺灣

以第 VI 型最常見，又以其 VIa 群為最多。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

圖二、脈衝式電泳分子分型結果 
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四、分子型之地理分布情形 

  在曾有陽性個案出現之14個縣市中（表二），第VI型出現在其中12個縣

市，並以高雄市80例為最多，其次為屏東縣有8例，最北的縣市為新北市，但

未於其以北之縣市及東部發現，可見第VI型集中出現於高屏地區。而病例數

占第二位的第II型，則出現在臺中市（2例）、臺南市（2例）及澎湖縣（1例），

第XIII、XXVI及XXVII型各有2例，第XXV及XXVIII型則各為1例，分別來自

高雄市及臺東市，其中第XXV與XXVI型此3例個案皆來自泰國，且未有本國

人屬於此二種型別。以縣市角度分析，僅臺中市、臺南市、高雄市、屏東縣

與澎湖縣有2種以上之型別，而彰化縣2例個案為同一分子型，其他縣市則因

僅有1例個案而為單一分子型。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

表二、臺灣地區類鼻疽菌SpeI PFGE分子分型縣市分布情形 

縣市/分子型 II VI XIII XXV XXVI XXVII XXVIII 總計 

臺北市      1  1 

新北市  1      1 

桃園縣  1      1 

臺中市 2 2   1*   5 

南投縣  1      1 

彰化縣  2      2 

雲林縣  1      1 

嘉義市  1      1 

嘉義縣  1      1 

臺南市 2 2   1*   5 

高雄市  80 1 1*    82 

屏東縣  8 1   1  10 

澎湖縣 1 1      2 

臺東縣       1 1 

總計 5 101 2 1* 2* 2 1 114 

*表示非本國人 

 

 圖二(續)、脈衝式電泳分子分型結果 
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五、分子型之時間分布情形 

  2011至2014年間各型別出現比例之分布（圖三），除第VI型可見於4年間

任一年份外，其餘型別於其中1–3年中出現，且各年度皆以第VI型為最主要之

型別。近年因第VI型以外之型別案例出現增多，因而造成第VI型之比例有逐

年略為下降之趨勢。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

討論 

    在臺灣，類鼻疽以西南部地區為主要盛行地區，且穩定地集中出現於臺南市、

高雄市、屏東縣及澎湖縣，其他縣市則多為偶發型之病例。臺中市近年罹病率雖

低，但有穩定發生病例之現象。2005年因海棠颱風過境，造成位處二仁溪盆地旁

的臺南市及高雄市病例大量增加，但其中臺南市相較於2005至2010年，近4年之罹

病率則已顯著下降(p = 0.048)，使2011至2014年之盛行區域集中於高屏區。 

    第VI型為臺灣類鼻疽最主要之型別，佔本研究所分析之4年期間所有菌株的

88.6%，若將第VI型以95%相似性加以分析，可再區分為14個群，以VIa群為最多

數，佔第VI型之65%，VId群佔9.9%為第二位，VIi及VIj群則皆佔6.9%，且此4群個

案皆來自罹病率高於全國平均值之縣市，包含高雄市、屏東縣、澎湖縣及臺南市，

或來自案例數較多的臺中市，惟VIa群其中2例來自彰化縣（BPS1104及BPS1313），

此2菌株雖經軟體分析後歸為VIa群，但由PFGE圖譜可發現其與該群其他菌株比

較，皆有1個條帶明顯位移之微小差異，而VIj群中BPS1301菌株來自桃園縣，但該

個案之通報縣市為高雄市，推測可能有其他未記載於疫調系統之接觸機會，另VIi

群中有1個案則來自南投縣(BPS1301)，其餘群組則多為僅有單一個案。綜合以上，

可發現臺灣以第VI型為最主要型別，且在罹病率明顯不同之區域間，分子型別仍

有些微的差異性。 
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圖三、2011–2014 年類鼻疽菌分子型別分析 
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    來自臺北市的個案自述，曾在潛伏期期間至墾丁、知本及花蓮的海灘步行及

爬山，其分子型屬第XXVII型，本研究中此型別共計2例，另1例來自屏東縣車城鄉，

與臺北市個案潛伏期之活動區域有重疊情形，推測本例雖居住於臺北市，但可能

於墾丁活動時感染類鼻疽。第XXVIII型之個案來自臺東縣，而該型別未於其他縣

市出現，且與第VI型之相似性僅約65%，為所有本土個案中最低。已有文獻指出，

受到類鼻疽菌汙染的水源是傳播該疾病之有力媒介，並與病例數增加呈現正相關

性[10]，故推測此現象可能因中央山脈在地形上為東西部水系之分水嶺，使臺東縣

與臺灣西南部縣市各自屬於不同之水系所致。 

    111例本國籍個案中，有3例具國外旅遊史，分別為泰國、柬埔寨吳哥窟及中

國武夷山，其中具泰國及柬埔寨旅遊史之個案亦屬於第VIa型，而具中國旅遊史之

個案來自新北市，曾在武夷山當地從事山林或野地活動，其菌株之分子型雖亦屬

於第VI型，但為此型中相似度較低的VIm群，相似性約為84%，不能排除在中國感

染之可能性。但此3例個案因無法與各國當地之菌株進行比對，故無法完全確認其

感染地。 

本研究之114個案中有3人為泰國籍外籍人士，其分子型分屬第XXV及XXVI

型，且無任一本國人屬於此二個型別，此外與臺灣的主要型別第VI型相似性較

低，分別約為68%及70%，而這二個型別彼此的相似性為68%。在一個泰國東北

部37例本土散發性類鼻疽的研究中可發現[11]，若以65%相似度檢視，可區分為

4個分子型別，以50%相似度區分則有75.7%的案例屬於同一型別，但若相同地

以65%相似度檢視本研究中之臺灣類鼻疽菌株，則皆屬於同一型別（皆使用SpeI, 

Dice Coefficient進行分析），推測泰國本地菌株分子型彼此間相似性可能較臺灣本

地菌株間低，較具多樣性，且臺灣與泰國所流行之分子型別相似度可能偏低。 

Chen YL等人曾發表有關2004至2010年臺灣本土類鼻疽菌分子型分析之研究

[6]，該文中第VI型為2004年最主要之流行型別，約佔該年型別之30%，2005年約

為22%，但2006年起則不見該型別或比例相當低，而由本研究中結果顯示，自2011

年起該型又再度成為主要型別，並持續至2014年，推測臺灣主要盛行之型別有轉

換之現象，且第VI型自2011至2014年皆維持80%以上出現比例，顯示有成為主流型

別(predominant type)的趨勢。該文中也指出，第VI型可同時於人體及土壤中發現，

病例主要散布於南臺灣二仁溪沿岸，亦可於南臺灣及中臺灣的土壤中分離，為在

人體及土壤中分布最廣的型別之一，而2005、2006、2009年的主要流行型別（分

別為第XV、X及XI型），則皆不易自土壤中分離，已有文獻指出，土壤中可發現類

鼻疽菌的區域，通常該疾病的發生率會隨之提高[7]，推論土壤對類鼻疽菌之保存

及傳播可能扮演一定之角色，使易在土壤中分離的型別，藉由土壤的保存而造成

後續流行，此即可能為第VI型成為主流型別之原因，反之，礙於類鼻疽不易直接

人傳人的特性，造成再次流行之能力則較低，例如在2004至2010年的研究中，有

多數病患來自茄萣區，但多為感染不易自土壤中分離之型別，故在本研究中，僅4

例來自該區，且分子型皆為本文中的第VI型，而非該期間該區之主要盛行型別。

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=Chen%20YL%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=23355636
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由型別與出現年分之比對，可見近年出現之其他型別雖略為增加，但仍以第VI型

仍為最主要之流行型別，無主要流行型別轉換之現象。 

在API20NE方面，因類鼻疽菌具有將硝酸鹽(nitrates)還原產生NO2或N2的能力，

但無法產生indole以及無法發酵葡萄糖，因此編碼中的第一碼通常為1，但已有文

獻顯示，少數情況下會有第一碼為0的情形發生[12]，顯示已有還原硝酸鹽能力產

生變異之類鼻疽菌出現，在本研究中共有4例有此特性，且皆屬於第II型，推測還

原硝酸鹽能力變異之菌株較易出現於此型別。 

綜合以上結果，2011至2014年臺灣類鼻疽之盛行區域集中於高屏區，而菌株

可區分為7種分子型別，其中4型為自2004年來新出現之型別，而第VI型為2011至

2014年最主要型別，仍主要出現於高屏區，故臺灣類鼻疽在地理上呈現特定分子

型別聚集之情形，且第VI型有成為主流型別的趨勢。臨床上，醫護人員對於有國

內外流行區域旅遊史之可疑病患，也應將類鼻疽列入考量。 
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臺灣困難梭狀桿菌毒素基因型別分布 

 

魏孝倫＊、李欣潔、慕蓉蓉 

 

摘要 

困難梭狀桿菌是與院內感染高度相關的病原，會引起人類腹瀉至偽膜性結腸

炎等輕重不等的腸道疾病，在國內已有強毒株出現，同時南部醫院更有醫療機構

相關感染的報告。本研究針對 59 株困難梭狀桿菌產毒株進行 toxinotype 分析及

Clostridium difficile binary toxin(CDT)的測定，這些菌株是在 2008及 2009年分離自

國內中部 8家醫院及南部 2家醫院，並且已知 PCR-ribotype型別。59株菌株中，

有 48株是產毒性 A+B+，有 11株是產毒性 A–B+，在產毒性 A+B+中，有 46株是

toxinotype 0，變異型 VI型 1株，新發現的型別 TN1 1株;在產毒性 A–B+中，有變

異型 VIII型 6株，V-like型 3株，及新發現的型別 TN2 2株。Toxinotype 0包含了

數種 PCR-ribotype，而 VIII 則侷限於單一的 PCR-ribotype，顯示這群 VIII 型分離

株來自同一個演化株。CDT毒素方面，59 株中有 6株(10.2%)有 CDT毒素，有 2

株是產毒性 A+B+，其它 4 株是產毒性 A–B+。本研究發現國內 A–B+的變異株盛

行率較歐美高，與其它亞洲國家相近;但 V-like及 VI型是其它亞洲國家未發現的，

另外也發現了 2型新的 toxinotype型別(TN1、TN2)。 

 

關鍵字：困難梭狀桿菌；Toxinotype；PCR-ribotype；Clostridium difficile binary toxin  

 

前言 

困 難 梭 狀 桿 菌 (Clostridium difficile) 會 引 起 人 類 C. difficile-associated 

disease(CDAD)，其症狀可為自限性的腹瀉、結腸炎，嚴重則造成偽膜性結腸炎。

CDAD 較常發生於高齡、免疫力低下、使用過抗生素、有住院史的病人[1]。引起

CDAD 的直接因素為困難梭狀桿菌毒素 A(TcdA)及毒素 B(TcdB)，這兩個毒素的基

因是 tcdA、tcdB，位在染色體上總長度約19.6 Kb的致病位址(pathogenicity locus)[2]。

目前常用於探討困難梭狀桿菌毒力的分子分型法有 toxinotyping 及 PCR-ribotyping，

toxinotyping 是分析致病位址序列的變異，作法是對兩個毒素基因 tcdA、tcdB 進行

限制酶圖譜分析(pulsed-field gel electrophoresis, RFLP)，所得的圖譜再與野生株

VPI10463 的型別 toxinotype 0 比對，與 toxinotype 0 不同的稱為變異型，並依序命

名[1]。而 PCR-ribotyping，是針對困難梭狀桿菌 rRNA(rrn)操縱子的 16S–23S 間之

重覆性變異序列進行增幅，以所得到的圖譜作為分型依據[3]。 
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根據過去的研究，較常由病人分離到的 toxinotype 型別為 III、IV、V、VIII、

IX、XII[1]，近十年來最著名的困難梭狀桿菌強毒株 B1/NAP1/027 是產毒性 A+B+，

分子型別為 toxinotype III，PCR-ribotype 027，它與造成偽膜性結腸炎有高度相關，

並在歐美引起大規模院內群聚感染[4]，目前已在亞洲的韓國，日本，澳洲及臺灣

出現[5,6]。早期認為只有產毒性 A+B+的菌株才會引起嚴重症狀，之後發現產毒性

A–B+的困難梭狀桿菌同樣會造成病人的偽膜性結腸炎[7]，產毒性 A–B+/toxinotype 

VIII/PCR-ribotype 017 的菌株曾在荷蘭，法國等國家引起院內群聚感染[8];而產毒

性 A–B+/toxinotype V/PCR-ribotype 078 的菌株常分離自家禽，同時會引起人類嚴

重腸道症狀，被認為是人畜共通的病原[9]。根據亞洲國家對困難梭狀桿菌臨床株

的調查，發現產毒性 A–B+的菌株盛行率高於歐美國家，而臺灣最近也發現一株產

毒性 A–B+/toxinotype V/PCR-ribotyping 0126（078 的相關型）造成病人的偽膜性結

腸炎，並引起醫療機構相關感染[10]。 

 Clostridium difficile binary toxin(CDT)是部份困難梭狀桿菌產生的另一種毒素，

是由 cdtA 及 cdtB 基因分別編碼出 CDTa 酵素活性區及 CDTb 酵素結合區，再組合

而成的毒素，cdtA 及 cdtB 基因位在困難梭狀桿菌染色體有別於致病位址的區域[11]。

CDT 在體外實驗會造成細胞病變效應[11]，但在動物模式中並無顯著致病性[12]，

是否會造成人類疾病尚無定論。目前CDT 的偵測應用於 toxinotype的分型參考[1]，

一項對多家醫院的調查發現，CDT 基因的平均盛行率約 6%，但各別的醫院差異很

大，約在 0.2%至 12%之間，這可能與各醫院流行的產毒型別及 toxinotype 型別有

關[1,11]，因 CDT 較常存在產毒性 A–B+的 toxinotype 變異型別[11]。 

我們在 2008 及 2009 年進行困難梭狀桿菌的篩檢[13,14]，這次將篩檢出的 59

株產毒性困難梭狀桿菌，進行 toxinotype 分型及 CDT 毒素檢測，以了解這些產毒

株的型別及分佈狀況，我們一共發現了 6 種 toxinotype，其中有 2 種是新的型別，

另外兩種 VI 及 V-like 是亞洲較少見的型別，同時也討論了 toxinotype 與

PCR-ribotype 的關係。 

 

材料與方法 

一、 檢體、菌株及菌株資料之收集： 

(一) 菌株及檢體收集： 

    自 2008 年 1 月至 2009 年 12 月，本實驗室與 8 家中區及 2 家南區

的醫學中心或地區醫院合作，收集 C. difficile 菌株及檢體，醫院分離到

的 C. difficile 菌株送至疾病管制署（以下簡稱疾管署）研檢中心進行進

一步確認;另外，醫院協助採檢呼吸照護病房病人的糞便檢體，置入厭氧

保存管，於 24 小時內送至疾管署研檢中心進行 C. difficile 的分離純化。 

(二) 菌株： 

    自合作醫院分讓及自行分離出 175 株 C. difficile 臨床分離株，經 PCR

及 ELISA 方法鑑定出 59 株產毒株。有標準菌株 3 株購自英國菌種中心



│原著文章│ 

2015 年 12 月 8 日‧ 第 31 卷‧第 23 期                                           疫情報導  598 
 

(NCTC, London, UK)，分別是：NCTC13366 分子型別為 toxinotype III，

PCR-ribotype 027；NCTC13287 分子型別為 toxinotype VIII，PCR-ribotype 

017 (本研究的R17)；及NCTC13307分子型別為 toxinotype I，PCR-ribotype 

012。另一株標準菌株 BCRC17702 (VPI10463)購自食品工業研究所生物

資源中心，分子型別為 toxinotype 0。 

本研究進行的檢體及病人資料收集經疾管署倫理委員會審核通過後

執行（編號 IRB980009）。 

(三) 資料收集： 

由合作醫院提供該菌株分離來源患者之性別、出生年月日、居住

縣市、發病日期、採檢日期、住院日期、症狀等資料。 

二、 菌株分離及產毒株鑑定 

檢體培養於 Cycloserine Cefoxitin Fructose Agar (Oxoid, Hampshire, UK)選

擇性培養基，選擇黃色毛邊狀菌落，挑一顆菌落至 1 ml 純水中， 於乾浴器煮

沸 15 分鐘作為 DNA 材料，依 Lemee 設計的方法[15]，以 tpi-F 及 tpi-R（表一）

增幅 tpi 基因來鑑定是否為 C. difficile。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

產毒株是利用 tcdA-F 及 tcdA-R（表一）增幅 C. difficile 的 tcdA 基因[15]，

若產生 369 bp 的片斷表示產生毒素 A，標示為 A+， 若產生 110 bp 的片斷，

表示不產生毒素 A，標示為 A–；以 tcdB-F 及 tcdB-R 增幅 tcdB 基因，若產生

160 bp 片斷，表示產生毒素 B， 標示為 B+。PCR 反應的總體積 20 μl，組成

分為 2 μl DNA，0.5 μM 引子，200 μM dNTP，0.5 U Tag polymerase (BioVan,

臺灣)，10 mM Tris-HCL，50 mM KCL，1.5 mM MgCl2，温度反應條件為(1) 

denature：94℃ 5 分鐘；(2) cycling：94℃ 30 秒、55℃ 30 秒、72℃ 30 秒 30

個循環；(3) 72℃ 3 分鐘。 

表一、C. difficile 鑑定，tcdA、tcdB 毒素測定，toxinotype 基因分型用，cdtA、cdtB 毒素測定
用引子組 

PCR

產物 
引子 序列 片斷大小(Kb) 

annealing 

temp (℃) 

reference 

 

tpi tpi-F AAAGAAGCTACTAAGGGTACAAA 0.23 55 [15] 

tcdA tpi-R CATAATATTGGGTCTATTCCTAC    

 tcdA-F AGATTCCTATATTTACATGACAATAT 0.369/ 

0.11 

55 [15] 

tcdB tcdA-R GTATCAGGCATAAAGTAATATACTTT    

 tcdB-F GGAAAAGAGAATGGTTTTATTAA 0.16 55 [15] 

 tcdB-R ATCTTTAGTTATAACTTTGACATCTTT    

B1 B1C AGAAAATTTTATGAGTTTAGTTAATAGAAA 3.1 57 [16] 

 B2N CAGATAATGTAGGAAGTAAGTCTATAG    

A3 A3C TATTGATAGCACCTGATTTATATACAAG 3.1 47 [16] 

 A4N TTATCAAACATATATTTTAGCCATATATC    

cdtA cdtA-F TGAACCTGGAAAAGGTGATG 0.353 52 [11] 

 cdtA-R AGGATTATTTACTGGACCATTTG    

cdtB cdtB-F CTTATTGCAAGTAAATACTGAG 0.49 52 [11] 

 cdtB-R ACCGGATCTCTTGCTTCAGTC    
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PCR 反應預測為 A+B+或 A–B+的菌株， 再以 C. difficile 毒素 A 及 B 測

試套組(Remel Inc., KS, USA)，依廠商說明書，以 ELISA 方法測定是否產毒，

若為陽性才確認為產毒株。 

三、 PCR ribotype 分型： 

取得自先前的研究，利用 Bidet 設計之引子組（表一）增幅 C. difficile 的

rrn 基因[3]，引子以 FAM 螢光標示，PCR 反應的總體積 20 μl，組成分為 25 ng

的 DNA，5 nM 的引子，200 μM dNTP，1 U Tag polymerase (BioVan, 臺灣)，

10 mM Tris-HCL，50 mM KCL，3 mM MgCl2，温度反應條件為(1) denature：

95℃ 5 分鐘；(2) cycling：95℃ 30 秒、57℃ 1 分鐘、72℃ 1 分鐘 35 個循環；

(3) 72℃ 3 分鐘。產生的片斷以 ABI3130 片斷分析儀(Applied Biosystems)進行

毛細管電泳分析，測定 PCR-ribotype[13]。 

四、 毒素基因分型(toxinotype)： 

依照 Maja Rupnik 的方法[16]，增幅 C. difficile 的染色體上致病位址之 tcdA

毒素基因的 A3 重覆序列片斷及 tcdB 毒素基因的 B1 重覆序列片斷，再以限制

酵素處理 PCR 產物，引子序列及反應温度如表一。簡述如右，PCR 反應的總

體積 50 μl，組成分為 0.5 μM 的引子，200 μM dNTP，0.5 U Tag polymerase

（BioVan, 臺灣），10 mM Tris-HCL，50 mM KCL，1.5 mM MgCl2，温度反應

條件為(1) denature：94℃ 5 分鐘；(2) cycling：94℃ 30 秒、47 或 55℃ 30 秒、

72℃ 10 秒，45 個循環；(3) 72℃ 3 分鐘。A3 片斷的增幅產物以 EcoRI 限制

酵素處理，B1 片斷的增幅產物以 AccI 及 HincII 處理，反應總體積 10 μl，各

反應物濃度為，各基因增幅產物 5 μl，限制酶 10 U，緩衝液 1 倍，於 37℃反

應4小時，經電泳分析所得到之圖譜型式與網頁上(http://www.mf.uni-mb.si/tox/)

已知的型別比對，得知毒素型別[1]。 

CDT 毒素以同時偵測到 cdtA 及 cdtB 視為陽性，cdtA 以引子 cdtA-F 及

cdtA-R; cdtB 以引子 cdtB-F 及 cdtB-R（表一）進行 PCR 反應[11]，反應總體

積為 10 μl，組成分為 0.15 μM 的引子，200 μM dNTP，0.5 U Tag polymerase

（BioVan, 臺灣），10 mM Tris-HCL，50 mM KCL，1.5 mM MgCl2，温度反應

條件為(1) denature：94℃ 5 分鐘；(2) cycling：94℃ 45 秒、52℃ 1 分鐘、75

℃ 1 分鐘，30 個循環；(3) 75℃ 3 分鐘。 

 

結果 

一、 Toxinotype 型別分佈 

    在 59 株產毒株中，有 46 株為 toxinotype 0，佔 78%，其它型別還包括

V-like(5.1%)、VI(1.7%)、VIII(10.2%)及無法與 Rupnik 的分型比對到的型別，

我們分別命名為 TN1(1.7%)及 TN2(3.4%)（表二）。大部份的 toxinotype 型別

包含了一個或以上的 PCR-ribotype 型別， toxinotype 0 型包含了 11 個

PCR-ribotype 型別; VIII 型有 6 株，均屬於 R17 型 PCR-ribotype；V-like 型有
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3 株，分屬於 R23 型及 R23 相似型的 PCR-ribotype（表二）。野生型別 toxinotype 

0 廣泛分佈於個各醫院，而其它變異型別也未集中於特定醫院（表二）。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

二、 CDT 毒素的盛行率 

  59 株中，有 6 株菌是 CDT+，其中產毒性 A+B+的有 1 株，產毒性 A–

B+的有 5 株（表二）。 

三、 產毒株的流行病學特性 

  59 株產毒株中有 30 株有流行病學資料，其中 13 株與腹瀉有關，造成腹

瀉症狀的菌株並未侷限於特定的 toxinotype（表二）。在 30 株有流行病學資

料的菌株中，有 26 株是 A+B+產毒株，4 株是 A–B+產毒株。在 13 株腹瀉相

關菌株中，A+B+產毒株佔 69.2%(9/13)，其中 toxinotype 0 佔 61.5%(8/13)，

toxinotype TN1 佔 7.7%(1/13)；A–B+產毒株佔 30.8%(4/13)，其中 toxinotype VIII

佔 23%(3/13)；toxinotype TN2 佔 7.7%(1/13)。 

表二、59 株 C. difficile 產毒株的產毒性、毒素基因型別、CDT、PCR-ribotype、來源醫院、
分組數量、症狀數及不同年齡層患者數 

產毒性 Toxinotype CDT PCR ribotype* 醫院** 數量 

有症狀數/

無症狀數/

無資料 

老人/ 

青年/ 

小孩
*** 

A+B+ 0 – R10 CA,CC,CG,CH,CI,CK 13 3/4/6 2/0/1 

 0 – R106 CA,CI,CJ,CK 9 2/5/2 1/1/0 

 0 – R18 CA,CC,CG 4 0/1/3 NA 

 0 – R18 related type CA 2 0/0/2 NA 

 0 – R4 CG 1 0/0/1 NA 

 0 – R41 CM,SO 4 0/2/2 NA 

 0 – R45 CA,CG,CI,SQ 8 1/3/4 0/0/1 

 0 – R45 related type SQ 1 1/0/0 0/0/1 

 0 – R66 CH,CI 2 0/2/0 NA 

 0 – ND CM 1 0/0/1 NA 

 0 – R29 SQ 1 1/0/0 0/0/1 

 VI + R32 CA 1 0/0/1 NA 

 TN1 – R15 CC 1 1/0/0 1/0/0 

A–B+ V-like + R23 CA,CG 2 0/0/2 NA 

 V-like + R23 related type CG 1 0/0/1 NA 

 TN2 + R8, ND CA,CJ 2 1/0/1 NT 

 VIII – R17 CA,CC,CH 6 3/0/3 1/0/2 

* ND 表示未做 

**CA, CC, CG, CH, CI, CJ, CK, CM, SO, SQ 為醫院代碼 

***顯示各組有腹瀉症狀的老人（>65 歲）、青年（15 至 64 歲）、及小孩（<15 歲）的數目，NA 表示該組無腹

瀉患者，NT 表示缺年齡資料 
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  在 13 株的腹瀉相關菌株中（表二），有 38.5%(5/13)是分離自 65 歲以上

的患者，這些包括了 23.1%(3/13)的產毒性 A+B+/toxinotype 0 菌株；8%(1/13)

的產毒性 A+B+/toxinotype TN1 菌株；8%(1/13)的產毒性 A–B+/toxinotype Vlll

菌株。另外，有 46.2%(6/13)是分離自小於 15 歲的兒童，這些包括了 30.8%(4/13)

的產毒性 A+B+/toxinotype 0 菌株；15.4%(2/13)的產毒性 A+B+/toxinotype Vlll

菌株。 

四、 新型別的限制圖譜 

  Toxinotype TN1 型別中，在致病基因位址(pathogenic locus) A3 區域的

EcoRI 限制圖譜為第 1 型，B1 區域經 AccI 切出 1.2 Kb 及 2 Kb 大小的片斷，

與 B1 第 5 型相同；經 HincII 切出 0.5 Kb 及 2.5 Kb 大小的片斷（圖一），綜

合 A3 及 1B 的限制圖 譜，無法 在 Rupkin 的 研究中找 到相似的 型別

(http://www.mf.uni-mb.si/tox/)。 

  Toxinotype TN2 型別中，在致病基因位址的限制圖譜與 VI 型別相似，A3

區域的 EcoRI 限制圖譜為第 3 型，B1 區域限制圖譜為第 5 型（圖一），唯一

與 VI 型不同的是，VI 的產毒性為 A+B+，而 TN2 型為 A–B+，無法在 Rupkin

的研究中找到相似的型別(http://www.mf.uni-mb.si/tox/)。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

討論 

這個研究收集來自 10 家醫院的 C. difficile 進行 toxinotype 分型，以了解國內

C. difficile 的毒素基因型別及分佈狀況。 

本研究發現臺灣 A–B+變異型別約佔 17%（表二），與其它亞洲國家的 14.5%

相近[16]而高於歐美國家的 1.3%–11%[2,18]。根據 Rupnik 的調查，在歐洲最流行

    1                2         3            4        5           6 

  E  A  H  M   M  E  A  H  E  A  H   M E A  H  E  A H  M  E  A H  M 

 

圖一、國內 C. difficile 臨床分離株的 toxinotype 型別。每個 lane 上方的 E、A、H 表示

作用的限制酶，E 表示 EcoRI；A 表示 AccI；H 表示 HincII，M 為 100 bp–3 kb

標示。菌株號碼 1–6 分別代表的是 1：toxinotype 0，2：toxinotype V-like，3：

toxinotype VI，4：toxinotype VIII，5：toxinotype TN2，6：toxinotype TN1。  
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的型別是 toxinotype 0、III、VIII，其次為 IV、V、VI、IX、XI[1]。在 2003 年，

一項跨國研究調查日本，韓國及印尼的 C. difficile 菌株的 toxinotype 型別[17]，發

現亞洲流行的 toxinotype 型別不同於歐洲，除了野生型的 toxinotype 0 一樣為主流

之外，其它的流行株則以產毒性 A–B+的變異型為主，如 VIII、XIX 型別，再其次

才是 IV、IX、XII、III 等產毒性 A+B+的型別，歐洲常見的 VI、VII 型別則没發現

[17]。國內的主要流行型別為 0，其次為產毒性 A–B+的變異型，如 VIII、V-like

型、及 TN2 型(表二)，其中 V-like，TN2 型未在其它亞洲國家發現[17]，顯示臺灣

產毒性 A–B+變異型的高盛行率，與亞洲其它國家相似，但流行的型別仍有很大不

同。但由於本研究收集的菌株集中於中部的醫院及少數南部的醫院，而且流行病

學資料多所缺漏，不能有效的代表整個臺灣的狀況，進一步有系統的收集菌株才

能更精確的得知實際的流行情形。 

  產毒性 A+B+的 III 型別是目前最常造成偽膜性結腸炎的型別[2]，也是歐洲常

見的型別，但在亞洲地區的盛行率不高[17]，推測與亞洲目前尚未有 III 型造成的

群聚感染有關。產毒性 A–B+的 VIII 型在各個地區都常見，在歐洲已有 VIII 型造

成的群聚感染[8]，亞洲雖有 VIII 造成偽膜性結腸炎的案例[19]，但尚無相關群聚

感染，卻仍有高盛行率，推測 VIII 型在亞洲人中有高帶原率。不同於 toxinotype 0

型 別 包含 了數 個 PCR-ribotype ， 本 研 究 6 株 VIII 型分 離株 都 屬於 同一 個

PCR-ribotype 017，雖然這些分離株來自 3 個不同的醫院，但依據之前的研究這些

分離株有相似的「多重位址重覆變異序列分析」(Multiple-Locus Variable number 

tandem repeat Analysis, MLVA)型別，推測這些分離株都來自同一個來源株(clonal 

origin)[13]，這與 Johnson 分析來自不同國家的 VIII/017 菌株，也發現是相同來源

株的情形一致[20]。 

國內臨床分離株 CDT 基因的盛行率(8.5%)高於法國的 6%及美國的 5.8%[2, 

11]，由於 CDT 基因較常存在 A–B+產毒性的 toxinotype 變異型，推測與國內產毒

性 A–B+變異型別的高盛行率(17%)有關。  

我們發現了兩個新的 toxinotype 型別，TN1 型別與資料庫中的 XXI 型別最為

相近，在致病基因位址的 A3 區有相同的 EcoRI 切位，在 B1 區有相同的 AccI 切位，

但在 HincII 多一個限制酶切位，造成 0.5 kb 及 2.5 kb 的片段，另外，與 XXI 型別

相同，產毒型都是 A+B+，都不具有 CDT (CDT–)，因此推測為 XXI 的一個 minor type; 

TN2 型別的 B1 限制圖譜為 3 型，A3 限制圖譜為 5 型，與 VI 型相同，但卻是產毒

性 A–B+，PCR-ribotype 為 R8，也與 VI 型分離株 R32 不同，因此應為不同型別的

分離株。 

近期的研究認為老人的 CDAD 多屬於院內感染，而青少年的 CDAD 與社區感

染較相關[1]，本研究中 13 株腹瀉相關菌株中，分離自老人（表二）的各個 toxinotype

型別株均來自住院患者（未顯示資料），分離自未滿 15 歲兒童（表二）的有 toxinotype 

0（4 株）及 toxinotype Vlll（2 株），而這兩個型別各有 2 及 1 株的菌株是分離自門

診患者，推測這些菌株應是來自社區感染。我們的結果顯示兒童的 CDAD 感染有
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部份來自社區，這與之前的研究一致[1]，而社區型的感染並未侷限於特定型別。 

幾乎所有型別都有腹瀉的個案，我們並未發現與腹瀉症狀關連性特別強的

toxinotype 型別，可能的原因是收集的腹瀉個案都是輕症，且部份資料缺漏，無法

達到顯著的結果。 

綜合上述，本研究發現我國 C. difficile 的毒素基因型分布有別於歐美，除了野

生型外，最主要的是產毒性 A–B+ toxinotype 變異型分離株，這些變異型一樣有致

病的能力，因此在監測時，不能僅著重於國外目前流行的產毒性 A+B+的強毒株，

而忽視掉其它的型別。 
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2015年入夏以來臺灣登革熱死亡個案初探 

 
陳秋美、郭宏偉、劉定萍＊ 

 

摘要 

我國 2015年 5月入夏以來至 11月 23日累計 37,224例本土登革熱確定病例，

其中 174例死亡（致死率 4.7‰），為近 10年臺灣疫情規模最大的一次，且造成臺

南市及高雄市跨縣市流行。分析 174例死亡病例，結果顯示男性死亡數略高於女

性、60歲以上為多（中位數 76歲），95.4%個案有慢性病史，其中以高血壓及糖尿

病為多，此與過去我國登革熱死亡個案之趨勢一致。針對高雄市及臺南市死亡個

案之性別、年齡、慢性病史、警示徵象、重症診斷條件、個案發病至通報及發病

至死亡時效分析等變項進行初步分析，除年齡外，其餘變項無顯著差異；另由個

案發病至通報、發病至死亡平均日數分析，發現個案病程變化快速，其原因需再

進一步探討。 

 

關鍵字：登革熱；死亡；警示徵象；重症診斷條件 

 

背景 

2015 年我國本土登革熱疫情為近 10 年疫情規模最大的一次，且為臺南市及高

雄市跨縣市大流行。疫情自 5 月開始，7 月逐漸升溫，9 至 10 月於臺南市造成大

流行，累計病例數達 22,563 例，為該市歷年病例數最多的一年，至 10 月底疫情逐

步緩解。高雄市疫情則於 11 月進入流行高峰期，截至 11 月 23 日，累計病例數達

13,952 例，超過歷年同期病例數。 

自 2015 年 5 月 1 日入夏以來至 11 月 23 日止，全國累計 37,224 例登革熱本土

確定病例，主要集中於臺南市及高雄市（占 98.0%），其中 174 例死亡。各月致死

率介於 0‰至 5.7‰，全國致死率達 4.7‰（表一）。過去研究顯示，1%登革熱感染

者可能進展成嚴重出血、休克、器官損傷等登革熱重症，甚至導致死亡[1]。為瞭

解今年登革熱死亡病例特徵，本文針對死亡病例進行分析。 
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表一、2015 年 5 月至 11 月 23 日登革熱病例數及死亡數

 

 

發病月 死亡數 總病例數 致死率(‰) 死亡數 總病例數 致死率(‰) 死亡數 總病例數 致死率(‰)

8月以前 24 4265 5.6 1 516 1.9 25 4869 5.1

9 71 12815 5.5 14 2109 6.6 87 15168 5.7

10 17 4817 3.5 31 5132 6.0 48 10154 4.7

11 0 666 0.0 14 6195 2.3 14 7033 2.0

總數 112 22563 5.0 60 13952 4.3 174 37224 4.7

臺南市 高雄市 全國

通訊作者：劉定萍＊                         

E-mail：dpliu@cdc.gov.tw  
DOI：10.6524/EB.20151208.31(23).004 
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方法 

登革熱列為第二類法定傳染病，若醫師診治疑似登革熱個案時，應於 24 小時

內完成通報。今年 5 月起，疾病管制署（以下簡稱疾管署）為掌握通報個案入院

狀況，於傳染病個案通報系統附加資訊增列「警示徵象」、「通報時狀況」、「重症

診斷條件」等欄位，由收治個案醫院鍵入資料。另疾管署針對登革熱死亡確定病

例，依蒐集之病歷相關資料進行審查，以研判死因相關性。本文分析 174 例登革

熱死因相關個案之傳染病個案通報系統資料，並進行臺南市及高雄市病例比較。 

 

分析結果 

一、 個案基本流行病學分析 

    死亡病例中，個案居住地為臺南市 112 例(64.4%)、高雄市 60 例(34.5%)、

屏東縣 2 例(1.1%)。女性 84 例、男性 90 例（女：男 = 1.0：1.1）。年齡介於

35 至 96 歲（中位數 76 歲），平均 75 歲。95.4%個案具有慢性病史，其中以高

血壓(71.7%)、糖尿病(48.8%)為多，其次為慢性腎病、心臟病及惡性腫瘤，86.8%

有二項以上慢性病。分析臺南市及高雄市個案之性別、年齡、慢性病史等變

項，除年齡外(p = 0.03)，其餘無顯著差異（表二）。 

二、 個案通報時狀況、警示徵象及重症診斷條件分析 

    死亡病例中，通報時狀況以急診（待床）44.8%為多，入住加護病房占 18.4%、

入住一般病房占 17.2%。有警示徵象者（腹部疼痛及壓痛、持續性嘔吐、臨床

上體液蓄積、黏膜出血、嗜睡/躁動不安、肝臟腫大超出肋骨下緣 2 公分、血

比容增加伴隨血小板急速下降等）占 39.7%，無警示徵象者占半數以上(52.9%)；

另具有重症診斷條件者（嚴重血漿滲漏導致休克、嚴重血漿滲漏導致體液蓄

積及呼吸窘迫、嚴重出血、嚴重器官損傷等）占 74.1%。分析臺南市及高雄市

個案，兩縣市與全國均呈一致趨勢，且無顯著差異（表二）。 

三、 時效分析 

    死亡病例中，發病至通報日為 0 至 8 天（中位數 1.0 天），平均值 1.9 天；

發病至死亡日數為 0 至 68 天（中位數 5.0 天），平均值 6.4 天。 

    縣市分析上，臺南市死亡個案發病至通報日及發病至死亡日數平均值均

較高雄市略低，惟兩縣市無顯著差異（表三）。 

 

討論 

    今年 5 月入夏以來迄 11 月 23 日，全國登革熱致死率 4.7‰，男性死亡個案數

略高於女性、平均年齡 75 歲，95.4%個案有慢性病史，其中又以高血壓及糖尿病

為多，此與我國往年登革熱死亡個案之趨勢一致，且由本土研究發現，60 歲以上

與糖尿病患者為登革出血熱重症患者死亡的預測因子[2–3]；另與鄰近之登革熱流

行國家相比較，我國致死率高於新加坡、馬來西亞、泰國及越南等，可能原因為

我國登革熱感染者以 50 歲以上中高年齡層為多，年長者多具有慢性疾病，死亡風險

相對增高，此趨勢與東南亞國家，登革熱好發於青壯年以下年齡層不同[4–12,13]。 
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表二、2015 年 5 月至 11 月 23 日登革熱死亡案例分析 

 

表三、2015 年 5 月至 11 月 23 日登革熱死亡個案時效分析 

  臺南市（n=112）   高雄市（n=60）   全國（n=174）   臺南 VS 高雄 

 
中位數 平均值 

 
中位數 平均值 

 
中位數 平均值 

 
p-value 

發病至通報日 1.0 1.7 
 

2.0 2.1 
 

1.0 1.9 
 

0.08 

發病至死亡日 5.0 5.9   5.0 7.6   5.0 6.4   0.19 

 

臺南 VS 高雄
死亡數 ( % ) 死亡數 ( % ) 死亡數 ( % ) p-value

性別 0.53

男 56 ( 50.0 ) 33 ( 55.0 ) 90 ( 51.7 )

女 56 ( 50.0 ) 27 ( 45.0 ) 84 ( 48.3 )

年齡(平均值±SD) 0.03*

慢性病史** 1.00

  有(以下為前5大疾病) 107 ( 95.5 ) 57 ( 95.0 ) 166 ( 95.4 )

高血壓 78 ( 72.9 ) 40 ( 70.2 ) 119 ( 71.7 )

糖尿病 51 ( 47.7 ) 28 ( 49.1 ) 81 ( 48.8 )

慢性腎病 34 ( 31.8 ) 14 ( 24.6 ) 48 ( 28.9 )

心臟病 19 ( 17.8 ) 11 ( 19.3 ) 31 ( 18.7 )

惡性腫瘤 12 ( 11.2 ) 4 ( 7.0 ) 16 ( 9.6 )

  無 4 ( 3.6 ) 2 ( 3.3 ) 6 ( 3.4 )

  不明 1 ( 0.9 ) 1 ( 1.7 ) 2 ( 1.1 )

警示徵象** 0.85

有 42 ( 37.5 ) 25 ( 41.7 ) 69 ( 39.7 )

無 59 ( 52.7 ) 33 ( 55.0 ) 92 ( 52.9 )

不明 11 ( 9.8 ) 2 ( 3.3 ) 13 ( 7.5 )

通報時狀況 0.77

急診(待床) 49 ( 43.8 ) 29 ( 48.3 ) 78 ( 44.8 )

加護病房治療 20 ( 17.9 ) 11 ( 18.3 ) 32 ( 18.4 )

一般病房治療 20 ( 17.9 ) 10 ( 16.7 ) 30 ( 17.2 )

門診 11 ( 9.8 ) 7 ( 11.7 ) 18 ( 10.3 )

其他 12 ( 10.7 ) 3 ( 5 ) 16 ( 9.2 )

重症診斷條件** 0.80

  有 85 ( 75.9 ) 43 ( 71.7 ) 129 ( 74.1 )

   嚴重血漿滲漏導致休克 22 ( 25.9 ) 18 ( 41.9 ) 40 ( 31.0 )

 嚴重血漿滲漏導致體液

蓄積及呼吸窘迫
30 ( 35.3 ) 12 ( 27.9 ) 42 ( 32.6 )

 嚴重出血 20 ( 23.5 ) 15 ( 34.9 ) 36 ( 27.9 )

 嚴重器官損傷 45 ( 52.9 ) 25 ( 58.1 ) 71 ( 55.0 )

  無 27 ( 24.1 ) 15 ( 25.0 ) 43 ( 24.7 )

不明 0 ( 0 ) 2 ( 3.3 ) 2 ( 1.1 )

全國(n=174)臺南市(n=112) 高雄市(n=60)

*p<0.05

**p僅針對有無項目分析

76.3±11.1 72.6±9.7 75.0±10.7
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截至目前，臺南市致死率(5.0‰)高於高雄市(4.3‰)，亦高於全國平均值，惟針

對高雄市及臺南市死亡個案之性別、年齡、慢性病史、警示徵象、重症診斷條件、

個案發病至通報及發病至死亡時效分析等變項進行初步分析，發現兩縣市各變項

趨勢大致相似，除年齡外，其餘變項無顯著差異。 

    另於時效分析上發現，死亡個案發病至通報平均 1.9 天，顯示死亡個案及醫療

體系對登革熱症狀警覺性高，惟個案發病至死亡平均僅 6.4 天，病情變化快速。探

究其他變項分析，發現半數個案無警示徵象、六成個案通報時需急重症治療、七

成個案具有重症診斷條件，而於過去研究發現，入院 24 小時內出現重症診斷條件

和死亡有統計意義[14]，今年個案病程變化快速是否與今年流行病毒型別或個案二

次感染有關，需進一步探討。 

 

限制 

    本研究僅就死亡個案分析，無法預測死亡之危險因子，另係運用傳染病通報

系統資料進行分析，無進行病歷回顧以確認資料正確性。此外，醫療院所可能未

隨個案病情變化更新系統資料，及考量通報便利性，附加資訊為非必填欄位，故

可能致資料不完整。 
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日期:2015年第 46-47週(2015/11/15-2015/11/28)   DOI：10.6524/EB.20151208.31(23).005 

 

疫情概要: 

腸病毒疫情處於流行期，急診病例千分比仍高於流行閾值，持續監測疫情及

流行病毒株變化。臺南市登革熱疫情緩解，高雄市疫情於第 47週首見下降，目前

仍為流行高峰期，呼籲持續清除孳生源，嚴防疫情跨冬。流感疫情近期緩升，目

前流感病毒抗原分析均與本流感季疫苗株吻合。 

香港腸病毒疫情處高點。泰國、馬來西亞、新加坡等東南亞國家登革熱疫情仍

處高點。美國、加拿大流感疫情緩升。中國大陸廣東省確認今年入秋首例 H7N9

流感病例，故提升該省旅遊疫情建議至警示(Alert)。世界衛生組織 11/20公布賴比

瑞亞疫情再現，故提升旅遊疫情建議至警示(Alert)。 

 

一、腸病毒 

(一)國內疫情 

1.第 47 週門診就診人次較前一週上升，且均高於近 4 年同期；急診病例千

分比高於流行閾值。 

2.第 45 週社區腸病毒陽性率 20.7%，較前一週下降，主要流行克沙奇 A 型

病毒(CA)。 

3.今年累計 5 例腸病毒重症個案(感染型分別為 3 例 CB5，2 例 CA16)，2

例死亡。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
國內外疫情焦點 
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 (二)國際疫情 

1.香    港：疫情處高水平，截至 11/26 累計 56 例腸病毒 71 型感染個案

及 575 起人口密集機構疫情，高於近 2 年同期；迄今累計

14 名腸病毒嚴重個案，6 名感染腸病毒 71 型。 

2.新 加 坡：疫情持平，截至 11/14 累計逾 2 萬 4 千例，較去年同期上升

30%。 

3.日    本：疫情下降，截至 11/15 累計逾 37 萬例，低於近 4 年同期；

病毒型別以 CA6 及 CA16 為主。 

4.中國大陸：疫情下降，截至 10 月底累計逾 176 萬例，114 例死亡，腸

病毒 71 型病毒型別約佔 25%，疫情流行強度及嚴重度顯著

低於去年同期；疫情主要集中於東部、中部及南部省份。 

二、登革熱 

(一)國內疫情 

1. 本土病例：臺南市疫情緩解，新增病例數以東區為多。高雄市疫情於

第 47 週首見下降，主要發生於過去流行之三民、苓雅、鳳山及前鎮區。

今年入夏以來迄 11/30 累計死亡 184 例。 

2. 境外移入病例：今年迄 11/30 累計 316 例，感染國別以印尼、馬來西亞、

菲律賓及越南為多。 

 
 

(二)國際疫情 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

圖二、2015 年登革熱本土確定病例趨勢 

累計數

國家

2015年

疫情趨勢 截止點 報告數 死亡數 DHF/DSS

泰國 持平，仍處高點 11/22 117,012 113 46,512

馬來西亞 上下波動，處相對高點 11/27 102,801 293 -

新加坡 上下波動，處相對高點 11/14 8,984 3 10

菲律賓 趨緩，處相對高點 10/17 124,728 374 -

越南 持續，處相對高點 11/2 53,464 36 -

中國大陸 持平 10/31 3,352 0 -

柬埔寨 緩降 10/13 12,218 34 -

緬甸 持續 9月 35,993 27 -

印度 持續 10/25 64,058 135 -
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三、流感  

(一)國內疫情 

1.第 47 週類流感門急診就診病例百分比較前一週略升。 

2.第 45 週社區流感病毒陽性率 11.1%，檢出病毒以 H3N2 佔 50%，B 型佔

40%。 

3.本流感季累計 149 例流感併發重症病例，其中 26 例死亡。每百萬人口

累計發生率及死亡率均以 65 歲以上為高。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

(二) 國際疫情 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

四、H7N9 流感 

(一)中國大陸：廣東省梅州市新增 1 例 H7N9 流感病例，此名個案為該省今年

入秋後首例，發生地區大埔縣高陂鎮 11/23-30 禽類市場全面休市。提升該

省旅遊疫情建議至警示(Alert)。 

圖三、近二個流感季類流感門急診監測 

 

趨勢

國家

2015-2016年流感季

活動度 週別 監測值 流行型別
疫苗
吻合度

加拿大 緩升 第46週 陽性率：1.52% H3N2型 吻合

美國 緩升 第46週 陽性率：1.1% H3N2型 吻合

中國大陸 持平 第47週
陽性率：全國1.9%

(南方2.3%，北方1.5%)

H3N2型、南方B型
(Yamagata株)增

吻合

歐洲 低 第47週 定點陽性率：3%
H3N2型、H1N1型、

B型
-

香港 低 第47週 陽性率：0.79%
H3N2型、H1N1型、

B型
吻合

韓國 低 第47週 門診就診千分比：5.1
H3N2型、H1N1型、

B型
-

日本 低 第47週 定醫平均報告數：0.19
H3N2型、H1N1型、

B型
-
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(二)全球：自 2013 年迄 11/30 累計 682 例，包含中國大陸 662 例、香港 13 例、

臺灣 4 例、加拿大 2 例、馬來西亞 1 例，WHO 於 11/13 更新 275 例死亡。 

五、伊波拉病毒感染 

(一)賴比瑞亞：世界衛生組織(WHO )11/20 公布疫情再現，目前共計 3 例，來

自首都蒙羅維亞(Monrovia)同家庭成員，初步調查結果顯示，首例為 15 歲

男性，近期無外遊或參加葬禮，亦未接觸病患，該個案暫不列為此事件指

標病例，持續調查感染源，目前約 150 名接觸者，其中 10 名為醫療工作

者。提升該國旅遊疫情建議至警示(Alert)。 

(二)幾內亞：連續 3 週無新增病例，最後 1 例個案 11/16 第 2 次檢驗陰性起算

42 天觀察期，可望於 12/28 宣布疫情結束。 

(三)WHO 11/30 公布西非三國累計 28,601 例，11,299 例死亡。 

六、國際間旅遊疫情建議等級表 
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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 第二級 
警示(Alert) 

對當地採取 
加強防護 2015/11/24 

各省市，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 

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 

第一級 
注意(Watch) 

提醒遵守當地的 
一般預防措施 

2013/7/15 

麻疹 
中國大陸、剛果民主 
共和國、馬來西亞、哈薩克 

2014/1/21-11/10 

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 

2014/5/30- 
2015/9/30 

伊波拉病毒 
感染 

幾內亞 
第三級 
警告(Warning) 

避免所有 
非必要旅遊 

2014/8/1 

獅子山、賴比瑞亞 
第二級 
警示(Alert) 

對當地採取 
加強防護 

2015/11/24 

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 

2015/11/30 

 


