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摘要 

計畫摘要：請摘述本計畫之目的與實施方法及關鍵詞 

關鍵詞：腹瀉感染症、病原體培養、細菌檢測、病毒檢測、寄生蟲檢測、即時監測系統 

 
本研究目的在於解決現行國內腹瀉感染症檢測監測系統連結性不完整，並缺乏歷

年來台灣本土病毒性、細菌性及寄生蟲性結合之完整腹瀉性致病原之基本流行病學及致

病因子資料庫，在防疫上無法提供即時預警效果。由於急性腹瀉性感染症為開發中國家

及已開發中國家目前醫療政策上的極大負擔，在美國每年直接造成醫療成本約 5億多美

元，社會成本超過 10億美元以上。 

本計畫擬有系統性及中長期性建立 16種病原體實驗室及臨床監測資料庫，包括病

毒性、細菌性及寄生蟲性檢驗模式，配合病患就診時臨床症狀分析；彙整各種病原體流

行趨勢，了解本土腹瀉性致病原之種類及好發比例，並評估在不同季節性之好發病原之

流行情形，及分析危險因子是否會因不同季節而有所不同，並比較流行期與平時之急性

腸胃炎之危險因子是否相同。藉此分析資料系統之建立，應用於腹瀉性疾病通報時之重

要致病原即時性分析，得以爭取防疫時效並提高陽性檢驗結果，提供即時群突發預警，

以協助防疫疫情之控制。 

本研究第一年以台北市聯合醫院急診就醫之急性腸胃炎病人及群突發事件為監測

對象。在研究期間（2004年3月1日至11月15日止），自台北市立聯合醫院仁愛院區

急診室收集符合收案條件者共433人，性別比例無多大差異。整體分析，主要以病毒性

感染為主，其次為細菌性感染。檢出單項病毒感染陽性占 27.8﹪，檢出單項細菌感染陽

性占 19.0﹪，檢出單項寄生蟲感染陽性占 1.6﹪；同時檢出病毒及細菌感染陽性占 17.5

﹪，同時檢出病毒及寄生蟲感染陽性占 0.8﹪，同時檢出細菌及寄生蟲感染陽性占 0.8﹪，

但是所有檢體中仍有 32.5﹪無法以目前檢驗項目檢出任何病原體。 
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壹、前言 

感染性腹瀉疾病一直為全球性重要的衛生健康問題，引起的病原包含細菌、病毒及

寄生蟲等，在 2000年統計數字顯示，感染性腹瀉疾病每年造成全世界死亡人數高達 2

百萬人（1），但與 1992至 2000年間統計資料比較已有明顯下降趨勢（2），主要原因在

於衛生條件逐漸改善及抗細菌性等藥物的開發，因此，在大多數的已開發國家中，感染

性腹瀉疾病的主要致病原的分布狀況已逐漸改變，在以往無法分辨是何種致病原引起的

感染性腹瀉疾病中，近年由於新病源的發現(3)以及檢測技術的提升，發現病毒已逐漸成

為急性腹瀉的主要感染原之一。在近幾年食物中毒事件中，群突發的模式以及感染類型

與過往已逐漸改變；歸納推測的原因如食物的供應模式全球化、人們旅遊及交通便捷、

飲食習慣改變及食物處理的方式改變、全球氣溫的變化，都可能是造就全球性食物中毒

事件模式更改的原因(4,5)。因此瞭解目前各致病原的感染情形，及面對新興抗藥性細菌

以及新病毒性感染的處理，是相當值得探討的問題(6,7)。 

食因性疾病雖然不像呼吸道疾病致病死亡率如此高，但以就醫人次造就的醫療支出

成本上的花費來看，是相當大的公共衛生問題：在美國，每年因此就醫人數高達七千六

百萬人次，住院約 325,000人次，而每年約 5,000人因此死亡(8)，單就病毒性引起住院

每年直接造成的醫療成本約 5億美金以上，社會成本超過 10億美元以上(9)。在 1995 年

英國統計，食因性腸胃炎發生約 2,370,000人次(10)。在澳洲，每年食因性腸胃炎感染就

醫約 2,000,000人以上(11)，在 2003年間，澳洲共發生 99起食物中毒事件，共 1686人

感染，其中 6人死亡(12)；平均每次造成一人一天以上的休假成本，同時也造成當地食

品業的相當損失。 

感染性腸胃炎(腹瀉性)疾病致病的病原體相當多樣化，需要經由不同實驗室及方法

分辨。通常感染人類傳播的途徑如食入污染的食物或水源、經由已受感染的人散播、環
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境的污染或動物等途徑。以細菌性及寄生蟲致病原為例，多數都是經由污染的食物或飲

水傳播；而病毒性致病原如 Rotavirus多數為非食因性傳播途徑。目前在臨床上症狀診

斷為疑似感染性腸胃炎之病患，至目前還有約四成以上不一定都能找出真正的致病原

(13)，就如同在過去幾年Campylobater spp.、Shiga toxin-producing E.coli、Norovirus是

尚屬於未知的病原體，但從最近的研究已經知道許多致病機轉(14)，因此，隨年代不同

新興病原體的發現就能找出感染的病原。就荷蘭在 1998-1999年間，對於腸胃炎及相關

致病原之相關性調查中顯示，平均每年發生腸胃炎為 283次/ 1000人，其中，細菌性引

起佔 5%，細菌毒素引起佔 9%，寄生蟲佔 6%，病毒性引起佔 21%（15）。很明顯的，

感染性腸胃炎(腹瀉性)疾病的致病型態已經開始轉變，不同於以往以細菌性感染為主，

並且病毒性引起的病因中，Norovirus佔 11%，多數為社區型感染。台灣近幾年經濟進

步及衛生環境改善下，感染性腸胃炎(腹瀉性)疾病的致病型態是否轉變，值得詳細調查

並作為防疫的參考。 

在台灣，現行國內腹瀉感染症檢測監測系統連結性不完整，並缺乏歷年來台灣本土

病毒性、細菌性及寄生蟲性結合之完整腹瀉性致病原之基本流行病學及致病因子資料

庫，在防疫上無法提供即時預警效果。因此以防疫角度上看，目前在細菌性的防治措施

已上軌道，但每年食物中毒群突發事件仍不少（16,32-33），因此，應了解目前本土的致

病原流行概況，以便於繼續對於食物處理者的衛教，及定期督導時，加強病毒性及寄生

蟲性引起的預防教育，才能真正降低感染性腹瀉性疾病發生率。
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貳、材料與方法 

 

本研究採用配對病例-對照法。腸胃炎定義：凡符合在 24小時內腹瀉或嘔吐次數

大於三次以上（含三次）者；或腹瀉合併有兩項以上其他症狀者；或嘔吐合併有兩項以

上其他症狀者。所謂其他症狀包含以下情形：腹瀉、嘔吐、腹痛、發燒、噁心、糞便有

血或糞便中有黏液。在研究期間，到某區域醫院急診之急性腸胃炎患者，並排除有任何

一項上呼道症狀（咳嗽、流鼻水、鼻塞、喉嚨痛），且年齡介於 15 歲至 65 歲之間，意

識清楚可清晰回答問卷者，採系統抽樣進入本研究之病例組。而對照組是由同時期（一

週內），因外傷到該區域醫院急診之病患或到該區域醫院外科病房住院之患者，並且最

近一個月內無腸胃炎症狀者，意識清楚可清晰回答問卷且行動自如不可長期臥床者，與

病例組者。配對之條件為相同性別及年齡±5 歲以內者為對照組。 

病歷組個案接受糞便細菌（Staphylococcus aureus、Campylobacter jejuni、

Salmonella、Shigella、pathogenic E. coli )、病毒（Norovirus、Rotavirus、 Astrovirus、

Adenovirus type 40,41、Sapovirus）及寄生蟲(梨形鞭毛蟲、瘧原蟲、隱孢子蟲)實驗室檢

查，第一年先藉此了解台北市病毒性、細菌性及寄生蟲性腸胃炎病原分布情形，並且檢

視每年冬季突發流行之腸胃炎之致病原，同時分析其相關危險因子。 

在研究期間，同時比較該區域醫院急診症候群監測資訊，當腹瀉症候群之監測訊

號發現異常增加，有突發流行之可能時，同時比較在此期間糞便檢體之陽性率是否同步

增加，以釐清腹瀉突發流行之可能病原。 

完成病毒性、細菌性及寄生蟲性腸胃炎之病原在不同季節分布情形之流行病學調

查，分析在不同季節之危險因素與病原，並分析平時與流行期之病原與危險因子之相關性。

同時結合前述腸胃炎病原分布流行病學調查方式，同時比較急診症候群監測資訊，當顯示

可能有突發流行時，藉由糞便檢體之陽性率是否同步增加，來證實其流行之病原及危險因

子為何? 並評估急診症候群監測系統，是否具備偵測腸胃炎突發流行之可行性。 
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一、檢體收集：請合作醫院（台北市立聯合醫院仁愛院區、忠孝院區及中興院區），自

急診就醫病患中收集糞便檢體。由於採用配對病歷當對照組則是由同時期

（一週內），因外傷到該區域醫院急診之病患或到該區域醫院做健檢之民

眾，並與病例組患者配對同性別及年齡±5歲以內且最近一個月內無腸胃炎

之症狀者為對照組。預計每月收集總抽樣約 100~120件糞便檢體。 

二、病源體檢驗：檢體以低溫送至本局中，檢驗分成三大部分，包括病毒、細菌、及寄

生蟲三部份，流程如圖一。病毒及寄生蟲以核酸檢測病原，細菌以培養方

式確認，必要時配合核酸檢測。核酸萃取使用 Roche MagNA Pure LC自動

核酸萃取儀，使用方式如產品試劑操作流程。 

A. 病毒檢測：由於腹瀉病毒尚無法培養，因此使用 RT-PCR（16, 34-35），使用之

引子對如表一。 

 輪狀病毒︰引子設計選擇A群輪狀病毒非結構性蛋白NSP3基因片段中核酸序列

高穩定區，引子對及探針序列如表一，反應產物 87bp。Real-time RT-PCR為單步

驟反應，反應總體積 25μL，加入 5μL病毒 RNA抽取液，及混合液內含 5μL 5

×TaqMan EZ 緩衝液（Applied Biosystems），3mM MnCl2，dATP、dCTP、dGTP、

dUTP 各 300μM，2.5U rTth DNA Polymerase，0.25U AmpErase UNG，引子均為 

200nM，及探針 150nM。反應程序為：60℃ 30min，之後進入 45個循環：94℃ 

20sec， 60℃ 1min。結果由 ABI Prism 7000 sequence detector (Applied Biosystems)

偵測分析。 

 諾羅病毒︰引子設計在病毒之結構性蛋白上，選擇諾羅病毒之外套膜 ORF2基因

位置，ORF2包含 3個區域，N區域為外套膜內側，S區域為 20面體的外殼，P

區域為顆粒性外殼。選擇此區域可同時做 3種結構性蛋白的演化分析，所設計的

引子別為 NP2-5及 NP2-1648，共 1644bp，序列如表一。RT-PCR的反應步驟分

為兩階段，（1）反轉錄(reverse transcription)反應：取病毒 RNA萃取液 5μL為模

板，加入 0.5U oligo(dT) (invitrogen)，於 70℃ 5min，再加入 13μL的反轉錄混
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合液，內含 1mM dNTP，40U of RNase inhibitor (Roach)，10U AMV Reverse 

Transcriptase (Promega)，於 42℃作用 1小時進行反轉錄反應，合成 cDNA後保

存於-20℃。（2）PCR反應︰取 2.5μL cDNA為模板，加入 22.5μL PCR反應混

合液，內含有 0.625 mM dNTP、2.5U Taq DNA Polymerase，300nM引子 NP2-5

及 NP2-1648，反應總體積為 25μL。反應程序為：94℃ denature 3min，之後進

入 40個循環：94℃ 30sec，49℃ 1min 20sec，72℃ 30sec，之後 72℃ 加長作用

7分鐘。 

 腺病毒︰腺病毒感染之急性腸胃炎，大都是腺病毒 40、41型所造成。腺病毒的

引子選擇設計在 hexon基因上，分別為 Adhex-1和 Adhex-2如表一，反應產物為

261bp；腺病毒 40、41型引子設計在腺病毒基因之早期轉錄的區域 E1B上，分

別為 4041-1和 4042-2如表一，反應產物為 2.48 kb。RT-PCR作用條件：各取病

毒 DNA萃取液 5μL為模板，分別做線病毒(Adhex-1及 Adhex-2)及腺病毒 40、

41型(4041-1及 4041-2)反應，各引子最終濃度為 300nM，再加入 200nM dNTP、

1U Taq DNA Polymerase (Promega) 及緩衝溶液，反應總體積為 50uL，於 94℃作

用 2分鐘後，進行 PCR 35循環：94℃ 30秒，55℃ 1分鐘，72℃ 1分鐘，之

後 72℃ 加長作用 7分鐘。 

 

所有聚合酵素鏈反應產物取 5μL，以 1×Tris-acetate-EDTA（TAE）配置之 2 ﹪

SeaKem LE Agarose（BMA, BioWhittaker Molecular Application），100伏特電泳跑

膠，進行產物大小分析。 
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B. 細菌檢驗︰ 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

最終結果確認

BAP再培養 

Oxidase test 

hippurate test 

疑 Campylobacter spp. 

42℃微需

氧培養 

Calatase test 

coagulase test 

API ID32 

TSA再培養 

疑似

Staphylococcus 

35∼37℃ 

24-48 hr培養

血清型別鑑定或API

20E確認 

挑選符合 Shigella、

Salmonella與 E. coli生

化反應之菌株 

菌落型態觀察，挑選可

疑菌進行 TSIA、LIA、

SIM等生化管試驗。 

35∼37℃ 18 hr 培養基 

mCCDAB
MacConkey 

Sorbitol 
HSS

直接塗抹於以下培養

患者檢體

 

 

 

 

 

 

 
C. 寄生蟲檢驗︰ 

隱孢子蟲（Cryptosporidum）：使用 PCR，使用之引子對如表一。選用

Cryptosporidium outer wall protein(COWP)gene進行聚合酶連鎖反應，以

CRY9-CRY15(Spano et al.,1997) (CRY-9，5’-GTA GAT AAT GGA AGA GAT TGT 
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G-3’) (CRY-15，5’-GGA CTG AAA TAC AGG CAT TAT CTT G-3’)做為引子對，進

行 PCR反應，此對引子可增殖出 550-bp之基因片段。反應包括：10 µl DNA模

板，0.1 µM CRY15-CRY9 primer，1X PCR buffer（100 mM Tris-HCl，pH 8.3，50 

mM KCl），200 µM dNTP，2.5 mM MgCl2，1 U/µl Tag Gold polymerase（Applied 

Biosystems，CA，U.S.A），反應總體積為 50 µl。反應條件為：94℃×12分鐘進行

熱反應(Tag Gold activation temperature)，再以 95℃×50秒、52℃×30秒、72℃×50

秒為一個循環進行核酸增幅，共進行 40個循環，最後以 72℃×7分鐘延續聚合反

應後終止（17-21）。 

 

梨型鞭毛蟲（Giardia duodenalis）：Giardia agilis, Giardia ardeae, Giardia duodenalis, 

Giardia microti, Giardia muris and Giardia psittaci(Adam, 2001)；唯 Giardia 

duodenalis 此種可感染人。檢體 DNA 抽取：取 0.5g 糞便、潰瘍組織刮除物或膿

瘍抽出物加入 2.0mL檢體保存液(5.3M GIT；guanidine thiocyanate)，震盪混合均

勻，分裝至 1.5mL離心管於 4℃冰箱冷藏保存。將已處理之檢體，置於控溫震盪

加熱器 95℃加熱 30分鐘。冷卻至室溫，置於高速離心機以 14,000 rpm離心 5分

鐘。移取 250µL 上清液至檢體槽(Sample Cartridge)。將檢體槽置入核酸萃取器

(MagNA Pure LC)進行 DNA萃取。檢體 DNA最後溶於 100µL萃取緩衝液(Elution 

Buffer)。移取檢體 DNA 至 1.5mL 離心管，置於 4℃冰箱冷藏保存。 酶聚合 連鎖

反應：現使用 Nested PCR 方法增幅梨形鞭毛蟲所具有的β-giardin gene 特定片

段，其所以用的條件如下: nested PCR反應總體積皆為 50μl，其組成內容物為：

梨形鞭毛蟲 DNA template為 5μl,1X 酶聚合 連鎖反應緩衝液，鎂離子為 1.5mM，

正 股 (outer: 5’-A AG CCCGACGACCTCACCCGCAGTGC-3 ； inner ：

5’-GAACGAACGAGATCG AGG TCCG -3’) 與 反 股 (outer R ：

5’GAGGCCGCCCTGGATCTTCGAGACGAC -3’ ； inner R ：

5’-CTCGACGAGCTTCGTGTT-3’)引子各 10 pmol，dNTP 為 200μM，DNA 

polymerase 0.5U。nested PCR增幅條件先予以 95℃ 10分鐘後，另以 95℃30秒、

65℃(第二次 PCR為 55℃)30秒、72℃ 1分鐘進行 35次反應，最後在 72℃作用
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7 分鐘；第一次增幅反應可獲得預期大小為 753bp 之 DNA 片段，第二次增幅反

應則可獲得大小為 511bp之 DNA片段(22-31)。 

 

三、病例調查及資料整理：合作醫院將選取病例組與配對之對照組個案填寫同意書與問

卷（如附件），同時收集病例組個案血液（Blood Routine;CRP;血液生化）與糞便

檢體。利用前述問卷獲取之聯絡電話與列冊名單，採用電話訪談，進行後續之症狀

及復原情形追蹤。對於檢體陽性個案，約一周後再次追蹤檢查糞便檢體。 

 

四、結果分析：以 Epi Info™ Version 3.3.2 輸入問卷，進行資料除錯及完成建檔。以描

述性統計敘述病例與對照組的人口學基本資料、個案的臨床症狀並分析是否在不同

時期有不同之好發致病原。以單變項條件邏輯斯（Univariate Conditional Logistic 

Regression）分析各單變項之分析；對於與急性腸胃炎發生有統計上顯著相關之單

變項，再進行多變項條件邏輯斯（Multiple Conditional Logistic Regression）之分析，

以其發現是否在不同時期有不同之危險因子，同時也比較流行期與非流行期之病原

與危險因子之異同。 

以SPSS 12.0版進行急性腸胃炎就診資料之時間序列分析，希望藉此建立預

警模式，並與北區定醫腹瀉通報之趨勢圖比較，評估此監測方式之可行性。 
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參、結果 

本研究計畫自95年3月1日起，開始自台北市立聯合醫院收集病患至急診因急性

腸胃炎就診之檢體，急性腸胃炎定義為排除任何一項上呼道症狀（咳嗽、流鼻水、鼻塞、

喉嚨痛），並符合在 24小時內腹瀉或嘔吐次數大於三次以上（含三次）者；或腹瀉合併

有兩項以上其他症狀者；或嘔吐合併有兩項以上其他症狀者。所謂其他症狀包含以下情

形：腹瀉、嘔吐、腹痛、發燒、噁心、糞便有血或糞便中有黏液。且年齡介於 15 歲至

65歲之間，意識清楚可清晰回答問卷者，採系統抽樣進入本研究之病例組。而對照組是

由同時期（一週內），因外傷到該區域醫院急診之病患或到該區域醫院外科病房住院之

患者，並且最近一個月內無腸胃炎症狀者，意識清楚可清晰回答問卷且行動自如不可長

期臥床者，與病例組者。配對之條件為相同性別及年齡±5 歲以內者為對照組。 

符合病歷組條件之病患經其同意後填寫同意書後，完成問卷填寫並收集糞便檢體，

糞便檢體統一收集先置放於4℃冰箱，隔日低溫冷藏送至昆陽實驗室，由實驗室分管至

細菌實驗室、病毒實驗室及寄生蟲實驗室作後續分析，檢測項目及流程如圖一。 

在研究期間（2004年3月1日至11月15日止），自台北市立聯合醫院仁愛院區急

診室收集符合收案條件者共433人，其中男生占201人、女生占232人，其中簽署同意

書加入研究之個案並完成填寫問卷者共154人，有收集到糞便檢體者共126人，其中男

生占58人、女生占68人。所有參與與未參與研究兩種之性別、年齡等無統計上之顯著

差異。其中，收集到糞便檢體者之年齡層分布如表一，整體來看以21-50歲間為主要族

群，男生在21-30及41-50歲佔多數，女生平均分布在21-50歲間。 

細菌實驗室以培養分離菌株為主，檢測種類包括 Staphylococcus aureus、

Campylobacter jejuni、Salmonella、Shigella、pathogenic E. coli ，其中

Staphylococcus aureus接續分析是否為毒素型，pathogenic E. coli會接續分析O血清

型及並以 PCR分析各類致病因子基因。檢出細菌陽性個案總數共 47人，佔所有送檢個

案之37.3﹪（圖二）。分項細菌分析結果，以E. coli為主占細菌性感染之77.4﹪，其
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次為Salmonella O9占11.3﹪、Salmonella O10占1.9﹪，Staphylococcus aureus占 5.7

﹪，Campylobacter jejuni占3.8﹪，結果如圖三，。 

病毒實驗室分析項目包含 Norovirus、Rotavirus、 Astrovirus、Adenovirus type 40,41、

Sapovirus，因以上多數病毒無法培養分離，或需要多次次培養才能增質病毒，所需時間

相當長，因此選擇以 RT-PCR 鑑定分析。檢測結果中 Norovirus 佔所有病毒陽性個案之

86.2﹪、Rotavirus 及 Astrovirus 分別佔所有病毒陽性個案之 6.9﹪（圖四）。尚未發現

Adenovirus或 Sapovirus感染。 

寄生蟲實驗室分析項目包括，梨形鞭毛蟲、瘧原蟲及隱孢子蟲，其中瘧原蟲包含糞

便抹片鏡檢，梨形鞭毛蟲及隱孢子蟲主要以 PCR 檢測為主。目前在所有送檢檢體中，

已檢出 4件梨形鞭毛蟲陽性檢體，佔所有送檢數之 3.2﹪（圖二）。 

整體分析，在急診室急性腸胃炎實驗室分析，主要以病毒性感染為主，其次為細菌

性感染。檢出單項病毒感染陽性占 27.8﹪，檢出單項細菌感染陽性占 19.0﹪，檢出單項

寄生蟲感染陽性占 1.6﹪；同時檢出病毒及細菌感染陽性占 17.5﹪，同時檢出病毒及寄

生蟲感染陽性占 0.8﹪，同時檢出細菌及寄生蟲感染陽性占 0.8﹪，但是所有檢體中仍有

32.5﹪無法以目前檢驗項目檢出任何病原體（圖二）。 

病歷組個案臨床症狀排名依序為，腹瀉、腹痛、嘔吐、噁心、腹漲、食慾不振、

全身無力、畏寒發抖、全身酸痛、頭痛、發燒、裡急後重、痙巒抽筋、紅疹。配合台北

市立仁愛醫院之急診檢傷系統，和本研究符合收案條件病人、參與研究之病人及實驗室

分析（圖五），發現在第 5-9週、第 15-18週、第 40-42週，分別有符合收件條件之高峰

期，而病毒性感染主要有兩波，第 50-12週及第 16-24週，與實驗分析結果比對，主要

以 Norovirus為主，但是 Rotavirusu也相當高。 
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肆、討論 

目前疾病管制局中對於傳染病流行疫情監測及預警系統包括：一、傳染病監視及

預警系統。二、感染症症候群監視及預警系統。三、實驗室監視及預警系統。四、定點

醫師監視及預警系統。五、學校監視及預警系統。六、醫院院內感染監視及預警系統。

七、全民監視及預警系統。八、防疫物資監視及預警系統。九、發燒監視及預警系統。

十、其他傳染病流行疫情監視及預警系統。對於急性腸胃炎之監測，主要依靠與腹瀉相

關之法定傳染病監視系統（如霍亂、傷寒、副傷寒、阿米巴性痢疾、桿菌性痢疾與腸道

出血性大腸桿菌感染）、定醫之腹瀉通報、學校傳染病監視系統中之腹瀉通報與衛生署

食品衛生處食物中毒事件調查報告，依賴以上監視系統，來了解國內急性腸胃炎流行之

趨勢。 

因此過去對於腹瀉群聚或腹瀉症狀病原的認知或監測僅以細菌或寄生蟲為主，檢

視以前的分析結果多數案件無法判定有效之感染原。但以國外文獻資料顯示，Norovirus

是近幾年群聚事件中主要的感染原，而 Rotavirus 是小孩急性腸胃炎之主要感染原。根

據定點醫師監測系統顯示，每年冬季都有一波較大的流行，而依據本實驗室 2004-2006

年之研究（32-37），台灣地區 10 歲以下孩童病毒性急性腸胃炎主要流行季節在每年 9

月至下年度之 3 月，由於腹瀉病毒之傳播模式主要以糞-口傳染為主，並且致病病毒數

相當低，而孩童與家人及同學近距離接觸機會較高，因此推測是否在同期間父母或照顧

者在社區間也有同期流行趨勢。 

本研究中監測對象為成人，在配合台北市立仁愛醫院之急診檢傷系統，和符合收

案條件病人、參與研究之病人及實驗室分析，發現在第 5-9 週、第 15-18 週、第 40-42

週，分別有符合收件條件之高峰期，而病毒性感染主要有兩波，第 50-12 週及第 16-24

週，與實驗分析結果比對，主要以 Norovirus 為主，但是 Rotavirusu 也相當高。此結果

顯示，成人的病毒性腹瀉感染期間比孩童的期間（每年 9月至下年度之 3月間）短。成

人之 Rotavirus感染發生於第 1-18週間及第 32-40週間，與小孩感染其比稍微提早；而
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Norovirus 感染發生於第 50 週至次年 29 週間，與小孩感染比相近。因此推論小孩與成

人間其實是互相感染，但是在孩童中臨床症狀較為明顯，但是因本計畫之監測時間不夠

長，仍會在接續下一年度作詳細分析。 

整體分析，在急診室急性腸胃炎實驗室分析中，主要以病毒性感染（46.1﹪）為

主，其次為細菌性感染（37.3﹪）、寄生蟲感染（3.2﹪）。檢出單項病毒感染陽性占 27.8

﹪，檢出單項細菌感染陽性占 19.0﹪，檢出單項寄生蟲感染陽性占 1.6﹪；同時檢出病

毒及細菌感染陽性占 17.5﹪，同時檢出病毒及寄生蟲感染陽性占 0.8﹪，同時檢出細菌

及寄生蟲感染陽性占 0.8﹪，但是所有檢體中仍有 32.5﹪無法以目前檢驗項目檢出任何

病原體。因此，分析結果證實台灣地區目前急性腸胃炎感染原的分布情形與過去數年不

同，但對於仍無法分析病原之檢體，是否為非病原性感染引起或由目前仍無法分析之病

原感染，本研究將進一步接續研究。 
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伍、結論與建議 

 初步結果證明，急診監測系統比目前定點醫師腹瀉通報系統更加敏銳，急診監測系

統可以清楚區分為三個高峰，而定點醫師腹瀉通報系統仍無法明確界定，因此，對於社

區型態的感染，急診監測系統應更能提供有效的防疫監測。 
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柒、圖、表 

圖一、腸胃炎病原檢測項目及流程圖 
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圖二、急性腸胃炎配對病歷對照研究中病歷組各類腹瀉致病原分析圖 
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圖三、急性腸胃炎配對病歷對照研究中病歷組之細菌感染比例分析 
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圖四、急性腸胃炎配對病歷對照研究中病歷組之病毒感染比例分析 
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圖五、急性腸胃炎配對病歷對照研究病歷與病毒檢出陽性率關係圖 
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表一、腸胃炎病原體分生檢測引子序列 

表一引子對序列 
核酸引子 5’→3’ 序列 Localization  

腹瀉病毒 

Rotavirus 

  

Rota NVP3-F ACCATCTACACATGACCCTC 963-982 

Rota NVP3-R GGTCACATAACGCCCC 1034-1049 

Norovirus   

NP2-5 GCCCAGCATTCTACAGCAAA 4923-4942 

NP2-1648 GCCTGATTTATGGAGCTTGCAC 6545-6566 

Adenovirus 

Adhex-1 GCCACCGATACGTACTTCAGCCTG 99-123 

Adhex-2 GGCAGTGCCGGAGTAGGGTTTAAA 360-336 

4041-1 CTGATGGAGTTTTGGAGTG 1410-1429 

4041-2 CCATTAGCCTGCTCCTTA 3894-3876 

Astrovirus   

Mon 348 ACA TGT GCT GCT GTT ACT ATG 1450-1470 

   

隱孢子蟲   

CRY-9 GTA GAT AAT GGA AGA GAT TGT G  

CRY-15 GGA CTG AAA TAC AGG CAT TAT CTT 

G 

 

梨型鞭毛蟲   

Outer AAG CCC GAC GAC CTC ACC CGC 

AGT GC 

 

Inner GAA CGA ACG AGA TCG AGG TCC G  

Outer R GAG GCC GCC CTG GAT CTT CGA 

GAC GAC 

 

Inner R CTC GAC GAG CTT CGT GTT  

Mon 340 CGT CAT TAT TTG TTG TCA TAC T 1182-1203 

 
 
 
 
 
 

 23



表二、急性腸胃炎配對病歷對照研究年齡及性別分析表 

 
性別  

0 
0 3 (5.2) 4 (5 7

0 13 (22.4) 16 29 

-40 
0 14 (24.1) 13(19 27 

0 9 (15.5) 9 (13.2 18 

-70 

年齡 
男 女 總人數 

1-1 0 (0) 1 (1.5) 1 (0.8) 

11-2 .9)  (5.6) 

21-3 (23.5) (23.0) 

31 6 (10.3) 14(20.6) 20 (15.9) 

41-5 .1) (21.4) 

51-6 ) (14.3) 

61 6 (10.3) 5 (7.4) 11 (8.7) 

71-80 4 (6.9) 5 (7.4) 9 (7.1) 

81-89 3 (5.2) 1 (1.5) 4 (3.2) 

總人數 58 (100.0) 68(100.0) 126 (100.0) 
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