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臺灣克沙奇A6型腸病毒之流行疫情分析 

 

黃元品＊、林翠莉、吳和生 

 

摘要 

根據疾病管制署病毒性感染症合約實驗室監測資料，克沙奇 A6 型

(Coxsackievirus A6, CA6)腸病毒曾於 2009、2010及 2013年在臺灣發生大規模的流

行。最近一小波流行出現於 2014年底，並延續至 2015年。在這些群突發事件中，

我們發現一株克沙奇 A6型腸病毒突變株，該變異株於 2010年開始在臺灣流行，

其感染症狀並非以過去常見的疱疹性咽峽炎為主，而是以手足口病、大顆水泡、

指甲脫落等為主。儘管 2015 年的克沙奇 A6型腸病毒流行幅度還不大，但仍需提

高警覺應變可能的克沙奇 A6型腸病毒突變株再度來襲，以降低流行衝擊。 

 

關鍵字：腸病毒；克沙奇 A6型；水泡；指甲脫落 

 

前言 

腸病毒屬於微小 RNA 病毒科(Picornaviridae)、腸病毒屬(Enterovirus)之病毒，

為一群病毒的總稱，其直徑大小約 20–30 nm，不具外套膜(nonenveloped)，呈現

立體對稱的正二十面體結構。其基因體為單股正向 RNA，大小約 7.5Kb，包括

5’-UTR、VP4、VP2、VP3、VP1、2A、2B、2C、3A、3B、3C、3D 及 3’-UTR [1]。

其中的 VP1 基因不僅是中和抗體主要作用之區域，亦是序列變化較大之區域 [2]。

早期的腸病毒分類是小兒麻痺病毒(Poliovirus)、克沙奇病毒（Coxsackievirus A

群與 B 群），以及伊科病毒(Echovirus)，近年依分子生物學之特性，而將腸病

毒分為 12 個種(species)，分別為 Enterovirus A, Enterovirus B, Enterovirus C, 

Enterovirus D, Enterovirus E, Enterovirus F, Enterovirus G, Enterovirus H, 

Enterovirus J, Rhinovirus A, Rhinovirus B, 以及 Rhinovirus C [3]。腸病毒可以引

發多種疾病，雖然大部份的感染為無症狀，或只出現類似一般感冒的輕微症狀，

其餘常見的症狀如手足口病 (hand, foot, and mouth disease) 、疱疹性咽峽炎

(herpangina)及急性出血性結膜炎(acute hemorrhagic conjunctivitis)等，有時也會

併發嚴重的臨床表徵，如無菌性腦膜炎、病毒性腦炎、心肌炎、肢體麻痺症候

群等，甚至死亡的發生 [4]。 
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由於臺灣的濕熱環境適合腸病毒生存與傳播，腸病毒因此成為臺灣主要的夏

季傳染病之一，依據疾病管制署（以下簡稱疾管署）監測資料顯示，腸病毒疫情

每年約有兩個流行期，第一個流行期自3月份開始上升，於5月至6月間達到高峰後

下降，第二個流行期則於9月份開學後出現。其腸病毒感染患者以5歲以下幼童居

多，約佔九成病例數。臺灣每年均可監測到約15至20種腸病毒型別，目前臺灣腸

病毒的監測系統是採用以細胞進行病毒分離的方式，當細胞株出現細胞病變時，

再以間接免疫螢光染色法(indirect immunofluorescence assay, IFA)鑑定腸病毒之血

清型，目前市面上的商用檢驗套組使用單株抗體可鑑定出19種腸病毒血清型，而

無法以單株抗體鑑定出之型別的腸病毒則稱為泛腸病毒(Pan-Enterovirus)。由於克

沙奇A群病毒在臺灣相當活躍，為了加強商用檢驗套組之不足處，疾管署逐步針對

五種在臺灣常態流行之血清型別，進行間接免疫螢光染色法之開發，包括克沙奇

病毒A2, 4, 5, 6, 10，並將這五種血清型試劑製成Coxsackievirus A IFA Typing Kit set 

I [5]，更於2007年全面應用於病毒性感染症合約實驗室之腸病毒監測用。此間接免

疫螢光染色法不需透過基因定序的方式即可鑑定出腸病毒型別，不但可縮短鑑定

時間、節省檢驗所需經費，亦能將每年的未能分型腸病毒之比率下降至10%以下，

即時反應出各型別腸病毒的流行趨勢。本篇文章將就近年臺灣流行的克沙奇A6型

腸病毒進行探討。 

 

材料與方法 

一、 收集疾管署病毒性感染症合約實驗室之腸病毒監測資料。 

二、 基因資料分析：病毒分離鑑定與定序流程如先前論文所述[6]，將所得的序列

資 料 使 用 MEGA 軟 體 進 行 親 緣 樹 狀 圖 之 繪 製 。 親 緣 樹 狀 圖 使 用

neighbor-joining 法分析後繪製之，並進行 1,000 次重複運算(bootstrap)，僅

顯示可信度 70%以上的部份。 

 

結果與討論 

這些常態流行(endemic)於臺灣的腸病毒型別中，大多數都屬於Enterovirus A 

species，包括克沙奇病毒A2, 4, 5, 6, 10, 16及腸病毒七十一型(Enterovirus A71)等。

根據病毒性感染症合約實驗室監測資料顯示[7]，當中的克沙奇A6型腸病毒曾經於

2009、2010以及2013年於臺灣發生過大規模的流行，且於2014年年底出現一小波

流行並延續至2015年（圖一）。2009至2014年之間，每年克沙奇A6型腸病毒陽性

數依序為643、601、23、84、518及7件，而2015年的陽性數已超過17件。值得注

意的是，2009年與2010年的患者在臨床症狀上有著明顯的不同，例如2009年以前

的克沙奇A6型感染病患多呈現疱疹性咽峽炎的症狀，而2010年的克沙奇A6型腸病

毒為突變株，被感染的病患較多呈現手足口病及皮疹的症狀，部分2010年的病患

還出現大顆水泡、指甲脫落(onychomadesis)及脫皮(desquamation)的症狀 [6,8]。 
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根據部分VP1基因序列分析的結果（圖二），此克沙奇A6型腸病毒突變株除

了造成2010年及2013年的流行之外，並於2014年年底至2015年年初間陸續被實驗

室監測系統發現。由全基因序列分析結果顯示，2010年與之前2009年流行的克沙

奇A6型腸病毒並不相同，兩者間有23個胺基酸差異，主要是分佈在3C以及3D區域 

[9]，但序列差異與臨床症狀改變之間的關聯性還需要更多的研究來釐清。此臨床

症狀上的差異在其他國家包括日本與荷蘭等亦有相關報告 [10–11]，顯示此突變株

受到國際間的重視。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
圖二、臺灣克沙奇A6型腸病毒之親緣樹狀圖 

 

圖一、2009–2015 年病毒合約實驗室檢出克沙奇 A6 型腸病毒之件數與陽性率 
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由於使用現有的IFA方法依然可以鑑定出此突變株，表示此突變株儘管在引起

的臨床症狀上有所改變，但是在抗原性上尚未發生顯著的改變，此點與克沙奇B3

型腸病毒有所不同，該克沙奇B3型腸病毒變異株不但在基因序列上發生變異，甚

至連商用IFA檢驗套組亦無法鑑定出型別[12]。 

由於此克沙奇A6型突變株在2014年的流行幅度很小，表示在這一年內人群中

可能已累積了一些未感染過的易感宿主，儘管2015年的克沙奇A6型腸病毒突變株

流行幅度還不大，但仍需提高警覺以應變可能的克沙奇A6型腸病毒再襲。 
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