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禽流感在人類的重大流行史觀與公共衛生 

 

曾子容 1、施浩榆 2、詹大千 3、李昌駿 4、萬灼華 2、 

顧家綺 5、顏慕庸 6、金傳春 7＊ 

 

摘要 

禽流感近二十年對全球民眾健康與社會經濟影響甚鉅，在多種亞型的新型

流感病毒中，禽流感病毒扮演間接或直接感染人的角色。禽流感病毒的抗原變

異及病毒基因重組導致病毒不斷演化，產生各式各樣在地化的病毒變異株(virus 

strains or variants)，可影響禽類健康，甚而「低」致病性的禽流感病毒也能造成

人類重症與死亡，若病毒在環境中無法完全根除，將易導致往後爆發疫情的惡

性循環。 

當新型 H7N9 及其他亞型的禽流感病毒仍肆虐於中國之際，毗鄰的臺灣更

應嚴陣以待未來病毒若入臺灣後的衝擊；此外，原在我國禽類長年流行的舊

H5N2、H6N1 亞型禽流感病毒及自 2015 年年初侵襲臺灣造成全臺禽場大流行的

H5N2、H5N3 及 H5N8 亞型 H5 之 2.3.4.4 演化分支新禽流感病毒至今的演化及

其可能跨越宿主傳播人的潛力，亦必須及時評估。 

有鑒於此，本文先偏重禽流感病毒的特性、流行病學特徵及禽流感病毒在

人類的流行史；期望讀者能徹底明瞭病毒與流行的關係，將有助於提升未來防疫

的成效。 

 

關鍵字：禽流感、全球流行、臺灣疫情、預防與控制策略 
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前言 

    流感病毒在臺灣的流行主要分為三類：(一)人流感多在氣溫低時流行而有明顯

的季節性，(二)A 型豬流感病毒常在人流感爬坡前先上升[1]，因此過去在季節性流

感 H1 與 H3 互換流行時，有其預警效果，及(三)禽流感自 2003 年起在全國流行「低

致病性」禽流感病毒 H5N2 至今已近 13 年，加上中國大陸自 2013 年流行「低致

病性」禽流感病毒 H7N9 感染人類而導致重症與死亡個案，以及 2015 年 1 月爆發

的三種新 H5 亞型高病原性禽流感演化分支 2.3.4.4 病毒(H5N2、H5N8、H5N3)

及舊型 H5N2 病毒的全島流行，其所涵蓋的流行面、禽場數、禽種及病毒亞型，

均是最嚴重的流行。因此，本文偏重禽流感病毒的流行史觀，期能導引臺灣醫界、

公共衛生決策人員、獸醫畜牧養殖人員及農業官員對此重要而極有潛力的人畜共

通傳染病能有更深認識，齊心協力避免臺灣重蹈類似 1968 年香港發生 H3N2 全球

大流行的覆轍。 

 

禽流感簡介 

流感病毒屬於正黏液病毒科(Orthomyxoviridae)，包括 A、 B、C 三型，其中

A 型流感病毒感染家禽、畜；B 及 C 型流感病毒主要在人群中流竄。A 型流感病

毒感染的宿主最多，在流行病學上最重要，其 HxNy 亞型命名是由血球凝集素

(hemagglutinin, HA)與神經胺酸酶(neuraminidase, NA)兩種具抗原性的表面醣蛋白

來決定，血球凝集素可附著於不同動物的紅血球，導致紅血球凝集，也是病毒進

入宿主的敲門磚，決定病毒是否感染某些宿主；神經胺酸酶可水解細胞表面的唾

液酸(sialic acid)，因而將病毒自宿主細胞釋出進而感染鄰近細胞。臨床上常用的克

流感(oseltamivir)是針對病毒的神經胺酸酶，以防堵其產生更多的子代病毒。至 2015

年在自然界的流感病毒總計 18 種 HA 亞型及 11 種 NA 亞型中，在禽類共有 16 種

HA 亞型及 9 種 NA 亞型，因此禽類擁有多種的流感病毒亞型。 

流感病毒流行病學中最重要的關鍵在於病毒的變異，簡言之，流感病毒的

變異有兩類：(一)抗原漂變(antigenic drift)：核苷酸序列的點突變，包括單一核

苷酸的置換、插入和刪除；(二)抗原移變(antigenic shift)：病毒內八段核醣核酸

(ribonucleic acid, RNA)基因的重組(reassortment)，此八段基因可來自兩種不同宿

主的流感病毒而重新組成（如 4+4、5+3 等不同組合），或來自三種不同宿主的

流感病毒而新組成（如 3+3+2、4+2+2 等）。如此流感病毒可由甲宿主跨越物種

傳播至乙或丙等宿主，若某一宿主未見過此新病毒，體內尚缺抗體而致使新形

成的病毒在該宿主之傳播力甚高，如 2009 年的新型流感 H1N1 亞型，自其被發

現的 4 個月內於人群中已發生跨國、跨洋洲的全球流行，所以察覺新亞型流感

病毒的偵測工作格外重要。 
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禽類在禽流感病毒的變異與傳播扮演重要的角色，因多數的血球凝集素亞

型(HA)均能感染禽類，其後直接在禽體內進行 RNA 片段基因重組，而水禽又是

流感病毒的重要保毒宿主(reservoir)。禽流感病毒依其對雞的致病力分為「高致

病性禽流感(highly pathogenic avian influenza, HPAI)病毒」及「低致病性禽流感

(low pathogenic avian influenza, LPAI)病毒」（我國農業官方習稱「高或低病原

性禽流感病毒」），在防疫偵測上，過去多針對家禽體內 H5 和 H7 兩亞型病毒，

因為高致病性禽流感往往源自於此兩亞型病毒。近年分子流行病學研究已發現

中國大陸的禽流感 H9N2 亞型病毒[2–3]與臺灣的 H6N1 亞型禽流感病毒均有隨

著年代而增加其在雞群的分離率、抗體盛行率以及基因重組的能力[4]，再加上

臺灣已有 H6N1 的人肺炎病例[5]，在在顯示非 H5 非 H7 的其他禽流感亞型病毒

的偵測也十分重要，尤其須檢視其在流行病學的重要性是否與年俱增而加重其

對人的可能威脅。 

 

禽流感病毒在人類的病例與重大流行史觀 

一、 全球流行 

在20世紀有三波全球性大流行。此三波的病毒亞型不同，但均與禽流感

相關，且預防接種疫苗較慢，所以全球死亡人數仍十分可觀（表一）。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

表一、十次禽流感感染人的病毒亞型、流行年代、地區、病例數、死亡人數與感染族群 

年代 1918 1957 1968 1997 2003 

│ 

2016 

1999 2009 2013 2013/11 2014 

病毒亞型 H1N1 H2N2 H3N2 H5N1 H5N1 H9N2 新型 H1N1  H7N9 H10N8 H5N6 

地點 西班牙 亞洲/ 

中國貴州 

中國/ 

香港 

香港 印尼、 

越南、 

中國、 

埃及 

香港 全球 中國 中國 中國 

病例數 

（人） 

   18 846  3  693 3 10 

死亡人數 

(或致死率%) 

約 

5 千萬 

150 萬 100 萬 6 

(33%) 

449 

(53.1%) 

無 約 18,500 40% 3 4 

病毒來源 人、 

禽、 

豬 

 

禽類

HA、

NA、PB1 

其他 5 段

來自人類 

禽類

HA、

PB1 

其他 6

段來自

H2N2 

 

廣東鵝

HA、 

小水鴨

NA、 

其餘六

段鵪鶉 

1997 

H5N1 的

病毒演化

及錯雜化 

 豬(HA、

NA、M、

NP、NS) 

禽(PB2、

PA) 

人(PB1) 

野鳥

HA、NA 

6 段內部

基因來

自於

H9N2 

野鳥

HA、NA 

6 段內部

基因來

自於

H9N2 

H5 來自

H5N1 

N6 (鴨的 

H6N6) 

內部基因

來自鴨的

H5N1 

感染族群 青壯

年 

孩童 皆影響 活禽 
接觸者 

禽類接觸 散發 65 歲以下
成人及 
孩童 

活禽 
接觸者 

散發 散發 

*H5N1, H7N9, H5N6 的人病例數據來自世衛組織與學術文獻至 2016年1月20日 
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(一) 1918年的H1N1西班牙流感的全球嚴重流行 (Spanish flu) 

        自1918年爆發H1N1亞型流感病毒，傳播速度極快。此病毒確切來源

未知，有些學者認為是人、禽、豬三方的片段基因重組而成[6]。 

(二) 1957年的H2N2亞洲流感 (Asian flu) 

        在1957年的亞洲流感，由於此H2N2病毒的兩外套膜蛋白（HA與NA）

均自H1N1改變為H2N2，當時死亡人數約100萬人，對全球公共衛生的影

響很大[7]。 

(三) 1968年的H3N2香港流感 (Hong Kong flu) 

        1968年在香港發生H3N2亞型的香港流感，由於NA仍是N2亞型，所

以此波死亡人數較1957年的H2N2流行為少。 

        上述三波全球流行源於動物流感病毒基因重組而產生的新病毒，對

人類沒有足夠的保護抗體，而易造成全球大流行，尤其三波流行中兩波

源自亞洲，而流行至美洲與歐洲時，死亡人數更多，所以在亞洲流感的

偵測於全球流感防衛體系中扮演舉足輕重的角色。 

(四) 1997年的H5N1禽流感感染人的病例與其後跨國流行 

        香港首次發現人感染A型(H5N1)禽流感，分子流行病學探究發現自病

人分離得的H5N1病毒與活禽市場雞的H5N1病毒同源[8] ，顯示可直接從

雞傳播至人，而不需經中間宿主的豬[2–4]；尤其香港活禽市場的鵪鶉扮

演非常重要的流感病毒基因重組角色，得此偵測結果後，香港活禽市場

每週有休市日，且不准鵪鶉進入活禽市場。 

        在2003年5月青海湖突然出現史無前例的多種野鳥暴斃死亡，發現是

感染禽流感H5N1病毒，此病毒經過體型大的斑頭雁野鳥跨越青藏高原，

而從亞洲散佈至歐洲，也經由野鳥的傳播路線而將病毒帶至非洲[9]。所

以H5N1病毒扮演重要跨國、跨洋洲流行的角色。 

        至2016年1月20日H5N1的人感染病例仍增，致死率居高不下[WHO]。

為何H5N1病毒並沒有造成如20世紀那三波重大的全球流行，科學家認為

人類的積極偵測、早期預警、即早介入，以及此型病毒的在人際間傳播

較慢所致。 

(五) 1999年起發生禽流感H9N2病毒感染人的病例 

        1999年出現H9N2亞型禽流感病毒感染人病例，同年底再次現蹤，此

亞型病毒在中國大陸盛行率最高，所以此後陸續發生H7N9、H10N8病毒

的內部六段基因均來自H9N2病毒。換言之，過去認為禽流感病毒僅H5

與H7會造成禽類的流行，而漠視非H5與非H7禽流感病毒的流行潛力，是

值得修正的觀念。 

(六) 2009年的H1N1新型流感病毒的全球大流行 

        此次由源於豬、禽、人流感病毒三重組變異後而產生全球性流行的

新型流感病毒[10]；且具人傳人的高度傳播力，自發現此新型病毒後兩個

月內已蔓延至全球流行。病毒偵測發現此新型的H1N1病毒在南半球的
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冬季時已取代過去的季節性流感病毒H1N1，所以至9月即可看見北半球

也邁入此新型的H1N1病毒的優勢傳播。所幸這波全球流行的疫苗備製快

速，許多進步國家的死亡人數均比原預期較低，臺灣在這波全球流行由

國光公司首度製備新型的H1N1流感病毒疫苗，自給自足提供國內防疫，

在國小全面接種兩週後，學童的H1N1新型流感病例數即大幅下降[11]，

顯示疫苗防疫的重要性。 

(七) 2013年的H7N9新型禽流感病毒造成中國大陸的重症病例與死亡 

        中國大陸在2013年2月開始爆發H7N9禽流感病毒感染人的嚴重與

死亡病例後，2014年的流行涵蓋面較廣，人的群聚病例也較多[12] ，至

2016年1月20日全球總計693人，死亡277人。中國大陸至今年流行從未

中斷，確診病例中多半具有活禽接觸史[13]，流行嚴重區包含廣東、浙

江、江西等地；並造成臺灣4例境外移入病例、香港13例輸入病例、加

拿大2病例及馬來西亞1病例。另臺灣最近有一名江蘇昆山經商的56歲臺

商因感染H7N9，於2016年1月19日上午在陸病逝，經此臺商兒子探父返

臺而主動向松山機場檢疫人員通報，是我國首宗染H7N9禽流感死亡人病

例；也是自2013年起的第3名國人在陸感染H7N9病例，3名染病臺商均

曾至江蘇省，前兩例確診病患返臺後發病，為H7N9境外移入病例，經

國內醫院救治而痊癒。 

        香港大學管軼教授研究指出H7N9禽流感病毒在中國大陸已「地區

化」，並在華東與華南地區形成地方化流行演化分支(clade)，與當地原

有的禽流感H9N2亞型病毒衍生出至少48種的基因重組變種，病毒毒力

強，且高於最初流行的H7N9病毒，因而建議關閉活禽市場、採用集中

飼養、中央屠宰等方式，以嚴防動物跨區運輸傳播[14]。 

(八) 中國大陸的H10N8禽流感病毒感染之人病例 

        在2013年11月底，中國江西南昌出現全球首例H10N8病例，12月底

南京出現第2例病例，而2014年2月在江西發現第3例病例，三者均有活禽

接觸史，最後皆死亡，此H10N8亞型的禽流感病毒內部六段基因是源於

中國最常見的H9N2亞型禽流感病毒[15]。 

(九) 中國大陸 H5N6禽流感病毒感染之人病例 

        2014年5月四川出現全球首例人感染H5N6亞型禽流感病毒病例；

12月廣東發生第二例，2015年2月雲南出現第三例重症病例，三例具野

禽接觸史，且均死亡[16]。至2016年1月8日，全球共計人感染H5N6亞

型禽流感病毒6例（四川1例、雲南2例、廣東3例），其中4人死亡。此

病例數仍在增加中，至2016年1月20日已達10例（9例通報至世衛組織，

另1例為文獻寶島的輕症病例），值得重視。 

        基因序列分析結果得知目前H5N6禽流感病毒已有多元化之情形，且

散布在中、越及柬埔寨的家禽中(http://www.fao.org/3/a-i4199e.pdf)。 
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二、 臺灣的禽流感病毒流行史 

(一) H5N2亞型禽流感病毒 

臺灣於2003年底至2004年初，雞群爆發「低」致病性H5N2禽流感的

全島流行，其後證明此病毒株來自1994年墨西哥的H5N2亞型禽流感病毒

提供H5與N2兩基因，而其內部的六段基因來自臺灣本土雞群已流行達四

十年之久的H6N1禽流感病毒，是一「墨臺基因兩重組」病毒，其真正的

來源仍難明瞭[4]。然經過全面撲殺防疫後，於往後幾年依舊有不定時的

雞疫情爆發，至2012年，農委會對外正式宣布此H5N2亞型的禽流感病毒

已演化成為「高」致病性，且在臺灣持續演化[4]。另臺灣早期的低致病

性鴨流感H5N2病毒與雞不同，且同一隻鴨也會分離到僅3個胺基酸相異而

呈現不同表現型(phenotypes)的鴨流感H5N2病毒，更重要的是臺灣有些低

致病性鴨流感H5N2病毒生物性狀變異株(virus variants)可感染哺乳動物

的狗腎細胞(Madin-Darby canine kidney, MDCK cells) [17]。 

有鑒於此，衛生福利部疾病管制署（以下簡稱疾管署）自2012年

5月至7月針對本島相關禽畜業者進行血清流行病學調查，發現將近

3%(10/335) 的 禽 類 接 觸 者 對 此 H5N2 亞 型 病 毒 產 生 抗 體 陽 性

(http://wwwnc.cdc.gov/eid/article/20/5/13-1393_article)。而此臺灣在地化

的H5N2亞型禽流感病毒未來是否有機會演化成可感染人的流感病毒，

尚仰賴持續的病毒及血清兩方面偵測。 

2015年年初，禽流感H5疫情在全臺爆發，由防檢局的初步結果，

發現此舊H5N2亞型的禽流感病毒之地理分布廣，顯示禽農對於禽流感

的防治仍有待加強。 

(二) H6N1亞型禽流感病毒 

    自1970年起，低致病性H6N1亞型禽流感病毒在臺灣家禽間已流行40

餘年[18]。分析往昔臺灣H6N1禽流感病毒，發現其在高病毒量時，可感

染實驗鼠。在2013年時，臺灣感染全球首例的H6N1人肺炎病例[5]。流行

病學調查未能解釋此病例如何得病，顯示此亞型病毒在公共衛生上有著不

可輕忽的重要性。又H6N1禽流感病毒提供內部基因給臺灣的雞H5N2禽流

感病毒而助其不斷演化，兩者的共伴關係值得長時間追蹤，以利進行跨物

種傳播之風險評估。 

    值得注意的是臺大獸醫系研究群發現2014年自狗分離得一H6N1狗流

感病毒(A/canine/Taiwan/E01/2014)，分析發現其極近似往昔臺灣H6N1禽

流感病毒，且在病毒的PB2基因之627位點胺基酸有嗜哺乳類的變異

(E627K)，值得公共衛生重視[19]。 

(三) 2014至2015年新型H5N2、H5N8與H5N3三亞型禽流感病毒 

    新型高致病性禽流感H5N8病毒於2014年1月在南韓種鴨場，因鴨蛋產

量降60%而偵測得[20]，其後在附近肉鴨場與濕地小水鴨群聚死亡，分析
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此新型H5N8病毒基因序列，以當時的病毒基因庫比對資料，發現其為

基因重組的「新」病毒，即病毒八段基因中，有HA、NA、PB2、NP四段

基因是與2010年的江蘇鴨H5N8病毒較近(>97.2%)，而另PB1、PA、M、

NS四段基因與2011年的中國東部鴨H5N2病毒最近似(>98.2%)。換言之，

此新型H5N8病毒是基因重組的新病毒，分子流行病學研究也顯示，甲地

家鴨中的禽流感病毒可經由自然界水鳥（野飛禽）保存禽流感病毒的基因

池(gene pool)，再間接影響另一乙地家鴨感染。此新H5N8病毒的複製力

高及其傳播致禍的流行威力又較原H5N1病毒為強，所以在亞洲、美洲、

歐洲均有跨洋洲與跨國流行，可見鴨流感病毒基因序列對明瞭病毒來龍

去脈與防疫策略之重要。 

    2014年底至2015年初在臺灣爆發的新型H5禽流感流行有幾項重要

流行病學特徵，值得啟動相關的人流感防疫措施：(1)臺灣史上最大規模

的「高」致病性禽流感流行，凡任一流行的波及面愈廣，其後的防疫也更

加艱鉅；(2)流行禽種中鵝的致死率過高，為往昔鵝農所未見，顯示此為

一「新」型病毒；(3)流行地理分布是自臺灣南部始而往中部，再擴及至

北部的由南至北方向流行；(4)臺灣雞鴨養殖密度過高又相距甚近，因鴨

可保存禽流感病毒良久，而雞卻可將病毒由呼吸道傳播至人，而增其感染

人的機會；(5)由病毒亞型可見有些禽場同時有新型H5N2與新型H5N8兩

亞型流行或新型H5N2與新型H5N3兩亞型流行；(6)臺灣自2003年始流行

至今雞的舊H5N2亞型病毒，自「低」致病性至2008年提升致病力，2012

年官方宣布為「高」致病性H5N2，然2015年是自2003年全面撲殺後，首

見的涵蓋面較廣的大幅度疫情，且不少縣市是有新、舊型H5N2的兩種病

毒流行(http://ai.gov.tw);及(7)此波流行的新型高致病性禽流感H5病毒是屬

於演化分支2.3.4.4，且在臺灣已趨多元化[21]。 

    未來上述六項流行觀察，與原在臺已流行四十餘年的禽流感H6N1病

毒及在中國與時俱增流行省地的禽流感H7N9病毒的潛在威脅，加上新型

H5N2、H5N8及H5N3三亞型禽流感病毒的HA基因是源自H5N1演化，而

H5N1自2003年至2016年1月仍有人病例傳出，及新型H5N8等病毒已較原

H5N1的病毒複製力高，易生更多的新子代病毒，在禽類傳播力已大於其

祖先的H5N1病毒，又可自健康鴨鵝造成禽間傳播[22]，因此公共衛生的

萬全準備，誠為必要。 

 

新型禽流感病毒感染人的流行病學特徵 

一、 季節分布 

過去流感的流行因每一國家氣候、緯度與人口密度的不同，流行型態也

有很大的差異。大致來說，熱帶地區是終年均有流感病毒活動，亞熱帶地區

的流感病毒活動月較熱帶國家為短，溫帶與寒帶國家即有明顯陡升陡降之
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季節性高峰，有趣的是近年的跨國研究，發現可以先從熱帶國家流感病毒的

流行改變，來協助溫帶與寒帶國家的流感預警。 

二、 時間與空間分布與傳播模式 

(一) H5N1禽流感病毒 

1、 H5N1人病例的地理分布 

自2003年至2016年1月20日共有16國有H5N1禽流感病毒感染人的

病例，已累計846人感染與449人死亡，致死率(case fatality rate)53.07%，

流行涵蓋面廣，包含亞洲、非洲、歐洲，其中埃及與印尼兩地（圖一），

累積病例數高、死亡人數也高，可能與其飼養禽類密度有關。另一特

點是埃及為亞洲與非洲中繼站，禽類交易必經之地，又歷經政經社會

變動，許多人失業而回鄉養禽，因而可能造成病毒在此散播；另有可

能是因埃及政府施打疫苗，而產生病毒「在地化」情形，造成此一大

幅度流行[23]。因此禽流感病毒在不同地方有不同的傳播方式，可能

的途徑包含候鳥的移動、貿易活動、家禽的飼養與野生鳥類的接觸等，

均可能造成地區侷限性的流行或跨界傳染的疫情。 

2016年1月13日四川公布首例H5N1確定病例，患者為成都市42歲

男性，發病前有活禽接觸史。 

H5N1地域擴散上是由家禽感染後引入歐洲，而美國是由鄰國的候

鳥傳播。亞洲與非洲部分，候鳥與家禽均是可能的感染源[24]。因此

在沒有貿易禁令的限制下，未來H5N1病毒可經由陸路或海運的家禽而

傳播到歐洲、非洲以及美國等地。平時常規性的禽類病毒與血清監測

為首要防疫目標之一。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

圖一、人類H5N1禽流感的世界病例分布圖 [資料來源：世界衛生組織(WHO)] 
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2、 H5N1病毒的時空演化情形 

利用病毒移動網路可預測亞洲H5N1禽流感的傳播流行走向，以兩

路線四種水禽進行分析，包含東亞澳（East- Asian Australasian，簡寫

為EA，東北亞、中國南部、東南亞）、中亞（Central Asian，簡寫為CA，

青海湖、南亞、蒙古）路徑，移動速度以東亞快於中亞，從野鳥路徑

隨機網絡(flyway- based random network, FRN)分析，可得知候鳥遷移

活動的路徑是高致病性H5N1病毒的重要傳播因素。 

H5N1禽流感病毒基因演化樹結果，主要源自1996年的廣東至1997

年的香港、2003年的泰國、2005年的青海等三大區，雖其演化空間不

同，但均因感染同種宿主，而經由交換病毒基因序列而重組，最後演

化成各種不同的分支及亞分支(clade and subclade)。 

(二) H7N9病毒的時空分佈 

中國大陸自2013年3月開始流行的新型禽流感病毒H7N9，至2016

年1月20日全球總病例數693例，其中277例死亡，致死率達近39.97%。

流行時間可分為兩波高峰，流行地區主要集中在中國東半部與南部沿海

地區，尤其廣東、福建、浙江、江蘇等地格外嚴重[25]。主要群聚病例

發生在2013年3月中的華東地區，次群集是自2013年2月底至2014年3月

底的中部及東南沿海（圖二A、B），另家庭的群聚病例也須注意。 

據我國疾管署的新近統計，中國大陸自去年入秋至2016年1月18日

已累計確診23例H7N9禽流感病例，其中浙江14例最多、廣東3例、江蘇

3例、上海2例、江西1例，確診者以50歲以上佔多數，且均具禽接觸史。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

圖二(A)、2013年至2014年10月中國大陸H7N9禽流感病例分布圖 
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三、年齡 

禽流感病毒與宿主的特性有其相關性，不同亞型的禽流感病毒對於宿主

的侵襲有不同程度的影響，而有不同的好發年層差異。H7N9病患的平均年齡

61歲，流行的年齡分布集中在中老年族群；而H5N1病患的平均年齡約26.4歲，

以年輕族群居多（表二），顯示此兩亞型的禽流感病毒好發的高危險年層族群

截然不同，可能與宿主的特性有關，另一是環境因素，由於地區的社會風俗

習慣不同，因此，在防範政策推動上須考量這些差異性，如日後流行期間，

可依照此流行病學特徵，擬定疫苗優先施打族群順序，以期達最大公共衛生

效益。 

 

 

 

 

 

 

四、性別與城鄉差異 

禽流感在人的流行以男性感染居多，約佔71% [26]；另在城市地區的H7N9

男女比為2.9:1，但H5N1為2.8:1；在鄉村地區的H7N9男女比為1.6:1，但H5N1

為0.5:1。 

五、群聚現象 

中國大陸爆發感染H7N9禽流感的人病例中，家庭群聚病例感染仍佔一定

比例[27]。另H7N9有限的人傳人，最有可能發生在家庭中，雖然其傳播能力

有限，但未來在防疫與診治仍不容忽視。 

 
圖二(B)、2014年10月至2015年4月中國大陸H7N9禽流感病例分布圖 

 

 

表二、中國大陸H5N1及H7N9禽流感在不同流行區間的病例年齡之分布 

禽流感病毒亞型 流行時間  

(年／月) 

流行地區 年齡範圍 

（歲） 

平均年齡
（歲） 

參考資料 

H7N9 2013/2–2013 /12 中國大陸 4–90 61 [25] 

H7N9 2014/3 中國大陸 0–69 59 [30] 

H5N1 2003–2013 中國大陸 2–62  26.4 [30] 
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另外，醫院中的醫護人員因工作環境暴露，也可能為禽流感的高危險族

群，而國外研究指出醫療人員施打季節性流感疫苗比例偏低，此雖與新型流

感不同，但第一線防範觀念須問及禽流感之疫情與接觸史而做正確判斷。2004

年泰國醫院發生群聚感染高致病性H5N1案例，在2009年美國北卡州造成免疫

功能低下的病患群聚感染，因而不可輕忽醫院群聚之威脅。臺灣方面，醫療

人員2009年新型流感H1N1疫苗施打率高達七至九成，發揮群體免疫力的圍堵

功能[28]。綜上述研究結果及臺灣過往SARS流行經驗，更應體認醫療院所為

傳染病之重要防線，其個人防護的確實、勤消毒以及動線管制，均應有配套

政策之推行。 

六、其他危險因子 

(一) H5N1禽流感病毒 

    檢視流行病學的危險因子，泰國與越南以2004–2005年間的三波流行

疫情，高致病性H5N1禽流感病毒盛行情況與三項環境變數有正相關，包

含鴨的數目、人口數、稻田密度，但與雞的數目相關性很低；而中國大陸

分析H5N1禽流感病毒之危險因子，均顯示其與人的群聚密度是高度相關，

其他因子如海拔高度、雞密度、國內水禽密度、水覆蓋百分比也有顯著相

關性[29]。各地危險因子不同，因而防疫政策與偵測目標須因地制宜，但

共通點是水禽為禽流感的天然保毒宿主，因此，野水禽及家水禽的病毒偵

測非常重要。 

(二) 由H7N9的空間分佈檢視危險因子 

在中國大陸感染H7N9的病患中，八成病患有活禽接觸史。中國大陸

的活禽市場密度高，且禽類交易頻繁、多樣化；然陸地上水的覆蓋率也是

環境危險因子，上海、浙江等的水覆蓋率高，病例數也相當可觀，因而從

活禽市場集中區以及水的覆蓋率，可用以預測未來禽流感之流行與感染風

險的範圍。 

另氣候因子在禽流感病毒傳播中有密切相關性，2013年至2014年人感

染H7N9禽流感病例數與溫度兩者間有負相關，當溫度下降，病例數有增

加之趨勢[30]，顯示禽流感病毒的存活、活躍度與環境溫度呈負相關性。 

 

結論 

    禽流感病毒感染人的風險一直持續存在，尤其在1997年香港流行H5N1人病例

後，其內部基因的H9N2病毒已換了表面蛋白，而成為不同亞型的禽流感病毒，另

方面H5N1的HA基因於2014年之後又可與不同的NA基因配對，而引發許多新型的

H5Ny亞型的「高」致病性禽流感病毒，在2014至2015年造成多國禽類的大流行，

值得注意的是中國大陸2016年初已有H5N1、H7N9及正增加病例數的H5N6三種亞

型禽流感病毒在流行，此種種顯示值得注意新型禽流感病毒感染人的流行病學變

遷；且禽流感病毒在禽類的控制不能只靠疫苗，當偵測系統失靈時，若禽流感病
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毒所備製而施用於禽類的疫苗，因減毒不完全或所產生免疫力低而無法完全徹底

清除病毒，此時接種後，因基於禽群提升「群體免疫力」，反徒增演化所需的選擇

壓力(selective pressure)，加速病毒變異，適者生存，甚而會讓禽流感病毒在當地不

但住下來，且呈地方性流行，又會驅使病毒多元化[22]、致病力提高及傳播力的增

強與流行範圍之擴增。反之，若禽流感病毒所備製而施用於禽類的疫苗的免疫力

佳，且僅用於爆發流行區域的「環帶免疫」(ring vaccination)，而非大量施打，再

加上嚴密偵測，將有助於疫情快速成功控制。 
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