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H7N9 流感之流行病學與病毒演化 
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摘要 

自 2013 年 3 月中國大陸與世界衛生組織公布全球第一起人類 H7N9 流感病例

至今，H7N9 案例仍然持續有新增案例發生，我國至今也已有四起境外移入病例，

其中一例患者死亡。雖然目前確診的 H7N9流感案例大多都證實與禽鳥接觸有關，

但也有少數案例並無禽鳥接觸史，隨著兩岸往來的交流頻率日益增高，對於 H7N9

流感的疫情仍需要不斷的關注與監視。本研究探討了 H7N9流感病毒的流行病學、

基因組成及其病毒演化，發現隨著 2013 年 10 月世界衛生組織認定之第二波疫情

再起，病毒的致死率雖然比初爆發時的第一波疫情略降，但患者的年齡以及分布

區域範圍卻變得更廣；而分析病毒的基因組成也顯示病毒的胺基酸組成已使得

H7N9病毒變得容易在人體複製，提高人類感染的風險。如今時序已漸入秋冬之際，

為防範病毒大規模來襲，民眾或旅客若有自 H7N9流感疫情發生區返回或赴大陸旅

遊，發現有類流感症狀時，應立即配戴口罩並且就醫，醫護人員也應特別留意具

旅遊史且曾經接觸家禽、鳥類及其糞便以及去過活禽市場的患者，提高警覺以避

免疫情擴散。 

 
關鍵字：H7N9流感、流行病學、病毒演化 

 
前言 

自2013年3月31日中國大陸與世界衛生組織公布全球第一起人類A型H7N9禽流

感（Influenza A virus subtype H7N9) 病例起，至2014年7月1日止，全球確診病例已

有450例（含臺灣4例、香港10例以及馬來西亞1例），其中有165人死亡（含臺灣1例

及香港3例），致死率達36.7%，截至2014年7月14日止全球個案的分布區域以及各區 
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之個案數詳細資料如圖一所示。我國在2013年4月3日起將「H7N9流感」列為第五

類法定傳染病，但在2014年7月1日又移除「H7N9流感」項目而於同日併入新增之

第五類法定傳染病「新型A型流感」項下，遇有懷疑為H7N9及其他新型A型流感個

案者均於24小時內完成通報。2013年4月24日臺灣出現全球首例境外移入確定病

例，患者為53歲因商往返江蘇及臺灣因而罹病的男性臺商，經治療最後康復出院。

而同年12月31日再確定第二起境外移入確診病例，患者為來臺旅遊的86歲江蘇男

性，而這位患者因肺炎併發敗血性休克導致死亡。雖然至目前確診的人類H7N9案

例大多都證實與禽鳥接觸有關，但也有少數案例並無禽鳥接觸史，隨著兩岸往來

的頻率增高，H7N9流感在中國大陸至今仍不斷有新增病例發生，對於H7N9流感的

疫情仍需要不斷的關注與監視，對病毒的流行病學也需要進一步加以了解。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

世界衛生組織定義 2013 年的 3 月到 5 月為第一波疫情(initial wave)，在此波疫

情中共計有 133 例確診病例，在 2013 年 7 月及 8 月零星有出現 2 例病例之後，2013

年 10 月又開始第二波的疫情(second wave) (圖二) [1]。世界衛生組織研判在兩波疫

情間的空檔時期人類感染 H7N9 流感的案例減少可能與中國大陸官方關閉活禽交

易市場的防治作為有關，也可能與夏季氣候變熱，病毒活動力較降有關，使得病

例大幅減少，然而在時序進入 10 月之後，病毒隨即又造成第二波的疫情至今；由

此跡象顯示 H7N9 流感病毒可能與一般溫帶地區的季節性流感病毒一樣具有季節

性，隨著氣候的改變，在天氣較冷時病毒較活躍而到了夏季便隨著環境溫度升高

變得較為趨緩 [2]。在中國大陸第二波疫情中截至 2014 年 7 月 1 日為止，總計又新

增了超過 300 名的確認病例，感染人數遠高於第一波 [1]。 

 
圖一、人類H7N9流感確定病例數及其地理分布圖。(資料來源為世界衛生組織；

統計以患者發病日計；資料統計日至2014年7月14日止) 
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臺灣第二波境外移入病例發生在 2014 年 4 月，一名居住在大陸江蘇省南京市

的 44 歲女性，入境臺灣旅遊時因未發燒而順利入境臺灣旅遊，在 4 月 19 日發病就

醫時因肺部 X 光顯示左側肺炎合併肺積水而住院治療，結果於 4 月 22 日確認為

H7N9 流感境外移入第三例確認病例。隨後疾病管制署又在 4 月 25 日確認我國第

四例 H7N9 流感確認病例，患者為一名 39 歲男性臺商，在 4 月 19 日赴大陸北京及

江蘇昆山市後回臺時即出現發燒、呼吸不順等症狀，4 月 23 日至醫學中心就診時

X 光顯示左下肺葉浸潤，而於 4 月 25 日檢驗結果為 H7N9 流感陽性。這兩例患者

最後都康復出院，接觸者經追蹤也都未出現症狀，但值得一提的是，第三例患者

在南京時有至市場購買雞隻屠體，但第四例患者未有禽畜接觸史，也未進出活禽

市場，其感染源至今仍不清楚 [3]。 

 

H7N9 流感的流行病學 

H7N9 流感的人類首波病例在上海及安徽被分離出後，疫區便由原本侷限於上

海及中國長江三角洲區域，逐漸往東海岸沿線各省及北京及河南、湖南等省分出

現。目前已知患者的性別男女均有，患者年齡範圍也廣，在第一波的疫情中患者

多為中年或年長的男性，然而在第二波的疫情中病例並不侷限於年長者，整體而

言兩波患者平均年齡相近 (57 歲 vs 62 歲)，而男性患者則略多於女性。第二波疫

情發生初期的致死率雖與第一波似乎不同，然而隨著時間的增加，在最近一次世

界衛生組織公布的統計資料，第二波患者的致死率與第一波已趨於相近，均為 36% 

[1]。感染 H7N9 流感的臨床表徵為發燒咳嗽等，接著出現嚴重的肺炎，如果發燒超

過 5 天，病程便會在 7 至 9 天後在 24 至 48 小時內出現呼吸困難及器官衰竭。由發

病、重症至死亡的過程約 12 至 36 天 [4,5]。然而並非所有感染 H7N9 流感病毒的

患者均是重症，2013 年 4 月 17 日，北京一位感染 H7N9 流感病毒的七歲小女孩身

上檢測到第一例帶有病毒的無症狀病例，也就是說可能的感染人數遠比我們確診

的病例還多。而症狀輕微的病例可視為病毒的毒性減弱，也意味著病毒可能已經

 

 
圖二、人類 H7N9 流感確定病例逐周分布圖。(病例數資料來源為世界衛生組織統計

資料，統計以患者發病日計；資料統計日至 2014 年 7 月 1 日止) 
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演化，使得病毒更容易在無預警的情況下，在人群中散播。 

2014 年鑒於 H7N9 流感疫情仍持續發展，部分研究開始針對有個案發生地區的

一般民眾進行抗體檢測，結果發現受檢的 1,129 位民眾體內均無 H7N9 病毒的抗體

反應；而約 400 位禽畜場所工作者中也僅 < 6%對 H7N9 流感抗體反應為陽性 (HI 

titer >80) [6]，另有研究針對上海、雲南、及廣州三地共 900 位一般民眾調查 H7N9

流感的抗體檢測，發現也只有廣州有 3.9 % (12/300) 民眾對 H7N9 流感病毒產生中

和抗體效價 [7]，顯示大部分民眾體內對於 H7N9 流感病毒並無抗體，若疫情持續

發生，可能會造成更大規模的流行。 

 

H7N9 流感病毒基因組成與動態演化 

H7N9 流感病毒是經過基因交換的重組病毒，在病毒的八段基因中，其內部六

段基因片段包括 PB2、PB1、PA、NP、M 以及 NS 等來源為北京的花雞禽流感病毒

(A/brambling/Beijing/16/2012 (H9N2)) ， 而 H7 的 部 分 是 來 自 浙 江 的 鴨 子

(A/duck/Zhejiang/12/2011 (H7N3))，N9 的部分是來自 2011 年韓國野鳥分離出的病毒

(A/wild bird/Korea/A14/2011 (H7N9)) [8]。H7N9 流感病毒在 HA 蛋白的切位上的鹼基

只有一個 R(arginine)，顯示病毒為定義中的低病原性，而 H7N9 病毒在 HA 蛋白第

226 個胺基酸位點由榖氨醯胺變成白胺酸(Q226L)，使得病毒由原先對α2,3 受體辨

識親和性高轉變為對α2,6 受體結合性高，病毒更容易入侵感染人類的上呼吸道 

[9]。而 NA 蛋白在第 69-73 個胺基酸位點有 5 個胺基酸的片段缺失 (deletion)，過去

也曾在其他的禽流感病毒上發現過類似的片段缺失，研究報告顯示此一改變不但

增強病毒對於人類細胞的親和力使其更容易存活在人類呼吸道，也能增強病毒的

複製能力 [10]，使其更能在禽鳥養殖場內傳播 [11]。由於此新病毒不像以往出現

過的 H5N1 等禽流感病毒會引致禽畜大規模發病致死標記，因此無法以撲殺禽畜消

滅源頭，間接造成科學家追蹤與監測 H7N9 流感病毒的困難，直至目前仍難以確認

病毒所有可能的宿主，只知道野鳥與家禽是主要的感染來源。 

疾病管制署呼吸道病毒實驗室透過分析 H7N9 流感患者分離出之病毒株基因

組成，檢視其表面抗原表現基因 HA 以及 NA 基因結果顯示，第二波疫情的病毒基

因組成與第一波的病毒並無明顯變異。不但在 HA、NA 基因演化上都沒有出現因

為變異而有分支的情形 (圖三)，病毒間的 HA 基因相似性也高達 97.9%以上，而

NA 基因相似性更高達 98.2%以上。第二波病毒抗原性的表現雖然也與第一株被發

現同時被選為建議疫苗株的 A/Anhui/1/2013 (H7N9)病毒株相近，然而病毒仍造成了

第二波的疫情並且持續至今，顯示 H7N9 流感病毒對於人類的適應能力已愈來愈強 

[1]。分析 H7N9 流感病毒的內部六段基因發現 PB2 蛋白帶有 L89V 以及 E627K 的胺

基酸變異，NS1 也有 P42S 的胺基酸變異，均是已知能夠增強提升病毒聚合酶複製

病毒能力(polymerase activity) 以及增加對老鼠的毒性的基因變異 [12,13]；尤其是

PB2 蛋白的第 627 個胺基酸位點由麩胺酸變為離胺酸 (E627K)是禽流感病毒能感染

人類最關鍵的變異，將使得禽流感病毒變得容易在人體複製 [12,14,15]。綜合以上



│原著文章│ 
                

2015 年 1 月 13日‧ 第 31卷‧第 1 期                                             疫情報導   5 
 

的胺基酸位點變異已使得 H7N9 流感病毒更容易感染人類並且造成部分患者重症

甚至死亡，如果再獲得更進一步的改變就很可能就會出現人傳人的能力。近期研

究亦顯示，在中國大陸地區分離到的部分第二波 H7N9 流感病毒，雖然其表面基因

及所表現的抗原性與目前已分離出的病毒株相近，但進一步分析內部基因組成，

發現包括 NS、NP、PB1 以及 PB2 的基因已與先前已分離到的病毒基因組成不同，

而與當地已經存在的禽鳥 H9N2 流感病毒相似 [16,17]。這樣的結果令傳染病專家

們更為憂慮，顯示 H7N9 流感病毒不但本身以位點變異的形式持續演化，也與當地

的禽鳥流感病毒經由同時感染禽鳥的途徑進行重組，形成了病毒的多元演化途

徑，對人類健康的威脅也相對地大幅提升。 

 
 

 
圖三、H7N9 流感病毒表面抗原基因演化分析圖。禽鳥病毒基因以黑色字體表示，

全球確認病例以藍色字體表示，臺灣確認病例以紅色字體表示。 
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H7N9 流感防治策略 

雖然世界衛生組織已對 H7N9 流感公告建議疫苗株提供各國疫苗廠進行疫苗

產製，但從疫苗的生產，臨床測試到能夠上市供應民眾施打，仍然緩不濟急。由

於兩波疫情的病毒抗原性表現相近，目前感染 H7N9 流感病毒最立即的治療便是抗

病毒藥物。經分析 H7N9 流感病毒基因組成，病毒 NA 基因並不帶有已知會造成抗

藥性的胺基酸變異，因此雖然所有的 H7N9 病毒均對常用的抗病毒藥物 adamantine

具有抗藥性，但患者仍然可藉由使用 neuraminidase inhibitors 來進行治療 [18]。目前

治療 H7N9 流感所使用的抗病毒藥物主要為瑞樂沙（Rapiacta）與克流感（Tamiflu），

這兩種藥物都是針對流感病毒的神經胺酸酶所設計的，它能夠抑制病毒神經胺酸

酶的功能使得病毒無法離開宿主細胞，進而抑制病毒的增生。但由於病毒基因的

高度變異性，病毒很容易透過改變一小段基因序列使原本有效的藥物變為無效，

因此抗病毒藥物在使用上仍應參考國內病毒監測資訊，並按照醫師指示用藥。 

知名期刊 Nature 的國際研究團隊利用 Google Map 軟體分析並預測 H7N9 流感

病例散佈，利用當初建置 H5N1 禽流感病毒傳染模式與 H7N9 流感流病資料建立的

H7N9 流感傳染途徑預測模式 [19]。結果顯示目前人類感染案例最多的地區，不但

是人口密度高的區域，同時也是野鳥、家禽、豬隻豢養密度相當高的地區，更是

航空往來頻率相對較高的區域 [20]，在在都顯示病毒不但可以在此重組、適應物

種並擴散，更有機會造成全球性的大流行。自疫情爆發以來，各界公衛專家以及

傳染病防治專家都在擔憂 H7N9 流感病毒是否已有人傳人的情形出現。所謂的人傳

人是指出現大量家庭群聚感染或者是與患者接觸的健康民眾出現多起感染的情

況，而有限的人傳人是指當健康者密集接觸病患時，因暴露在大量病毒的環境之

下而發病。因此在有限的人傳人中，並不是所有接觸到患者的正常人都會感染H7N9

流感，而是需要特定的環境條件才會發生。雖然到目前為止世界衛生組織仍定義

H7N9 疫情為沒有人傳人的證據，然而因為數起無法釐清的群聚感染，使得 H7N9

流感病毒目前不排除已具有限性的人傳人的能力 [21]。 

 

總結 

H7N9 流感從第一例出現至今已超過一年，結合目前流病及研究資料，對於

H7N9 流感病毒的瞭解還不多。如今時序已逐漸進入秋冬之際，病毒究竟會以擴大

規模持續感染人類或者是保持目前潛伏感染態勢仍有待觀察。H7N9 流感病毒在

2014 年夏季沉寂了一段時間之後，9 月 2 日大陸新疆省又發佈 2 起人類 H7N9 的新

增個案，使得全球各國又開始響起警戒之聲，國內與國際衛生單位皆已積極研發

治療方式並加速製備疫苗。我國目前 H7N9 流感中央流行疫情指揮中心雖未因這 2 

例新個案而運作，然而本署的防疫作為仍然持續加強進行，其中包括對流感及禽

流感病毒的即時監測，也提升機場港口等出入境衛生檢疫措施並且加強對民眾的

健康教育，並與世界衛生組織及疫情散發區周邊國家衛生單位保持暢通的聯繫
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管道，以求能決戰於境外。民眾或旅客若有自 H7N9 流感疫情發生區返回或赴臺灣

旅遊，出現發燒或呼吸道病徵，應立即配戴口罩並且迅速就醫，並告知醫生旅遊

史，同時醫護人員也應對曾經接觸過家禽、鳥類及其糞便，以及去過活禽市場的

患者特別留意且提高警覺，才能將今冬可能發生的流感疫情減到最低甚至滴水

不漏。 
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