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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。 



│原著文章│ 

2015 年 12 月 8 日‧ 第 31 卷‧第 23 期                                           疫情報導  588 
 

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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