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中文摘要： 

     流行性感冒及腸病毒是台灣地區即時性傳染病監測之重點。「有

效再生數」(R) 為每個個案經傳染產生次級個案(secondary cases)之實

際平均數目，為近年國際間常用來評估疫情擴散程度之指標。計算 R

值的統計方法有許多種，計算繁複，一般監測系統或統計軟體並未內

建此 R值之程式，是否適用在國內流行性感冒及腸病毒即時描述疫情

之擴散嚴重程度亦有待評估。本研究的目的為 (1)撰寫估計 R值的巨

集程式，提供傳染病監測單位使用。(2)利用法定傳染病監視通報系

統、即時疫情監視及預警系統(RODS)、病毒合約實驗室、健保資料

庫等國內現有疾病監測系統資料，評估 R值在台灣地區即時分析流行

性感冒及腸病毒疫情擴散程度的表現。  

本研究採用 Wallinga等人之方法估算 R值，並完成 SAS軟體的

巨集程式及使用手冊，可提供相關單位根據不同疾病的年齡層、地域

性，分析疫情擴散程度。結果顯示 RODS、健保資料庫(急診和門診)

所算的 R值較穩定，也較能反映流行性感冒及腸病毒疫情擴散程度，

可利用此兩大資料庫來評估防疫措施或是防疫政策的效力。法定傳染

病監視通報系統和病毒合約實驗室則因每日病例數較少，R值很不穩

定。 

不同的資料庫R值的估計可能不同步。在RODS及健保資料庫
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(RODS或疾管局對類流感的分類法、健保急診和健保門診) 均沒有顯

著天數差異，亦即使用RODS及健保資料庫估計的R值趨勢相當一

致。在病毒合約實驗室及法定傳染病監視通報系統中，我們可以很明

顯發現，即使經過平滑化後，法定傳染病監視通報系統相對其他資料

庫(RODS、RODS487、健保急診、健保門診和病毒合約實驗室)均晚

了1天。而病毒合約實驗室則是較RODS487資料庫晚了10天。 

 

 

     

關鍵詞：有效再生數、疾病監測、流行性感冒、腸病毒 
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英文摘要： 

Influenza and Enterovirus are two of the most important infectious 

diseases in the real-time surveillance system in Taiwan. Effecitve 

reproduction number(R) is defined as the expected number of secondary 

infectious cases generated by one primary case in an entire susceptible 

population. It is a measure to evaluate the severity of the spread of an 

epidemic. While many statistical methods of estimating R have been 

developed during the past decade, routines of estimating R have not been 

available in most of the syndromic surveillance system or in commonly 

used statistical software packages.  Whether the R is valid for the 

real-time description of the severity of influenza and enterovirus 

epidemics using regular surveillance database in Taiwan remains to be 

evaluated. The purposes of this study are (1) to estimate the real-time 

effective reproduction number in Influenza and Enterovirus and to 

evaluate the performance using the database regularly monitored by the 

government in Taiwan: (a) national disease notifiable disease surveillance 

system (b) real-time outbreak and disease surveillance system (RODS), (c) 

laboratory surveillance system, and (d) claimed data of emergency rooms 

and out-patient services from the Bereau of National Health Insurance, 

and (2) to develop a user-friendly macro program and documentation for 

estimating R.  

The results showed that the estimated R using the RODS and using 

the claimed data of emergency rooms and out-patient services from the 

Bereau of National Health Insurance are more stable than other 

surveillance systems. The effective reproductive numbers performed well 
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in describe the severity of the spread of influenza and enterovirus, it was 

also sensible for policy intervention. On the other hand, the estimated R 

using national disease notifiable disease surveillance system and 

laboratory surveillance system were not stable due to insufficient daily 

number of cases. 

The R values estimated by different systems may not be 

synchronized. There is no significant time lag between the time trends of 

R estimated by the RODS and by the claimed data from emergency rooms 

or out-patient services, evaluated by cross correlations. The trend of R 

estimated using national disease notifiable disease surveillance system 

was in average one day lagged compared to other systems even through 

the smoothing. The R estimated using laboratories system was ten days 

lagged compared to those using the RODS influenza code only (ICD9 

code 487). The study has developed a user-friendly SAS macro in 

estimating R using Wallinga and Teunis’s method; this macro allows the 

users change parameters such as distribution of serial intervals, separately 

analyses by age and regions.  

 

keywords：effective reproduction number, influenza, enterovirus 

syndromic surveillance 
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第一章第一章第一章第一章 研究背景及研究目的研究背景及研究目的研究背景及研究目的研究背景及研究目的 

     流行性感冒及腸病毒為台灣地區即時性傳染病監測之重點。民

國 98年，新型 H1N1流感病毒擴散到全球，世界衛生組織發出了第

六階段(有國家持續性流行)的警戒 1, 2，顯示出新的流感疫情可能會

逐漸蔓延。而在民國 87年，腸病毒 71型大流行期間，在國內奪走

了七十幾位孩童的性命，近年來亦造成每年數百名腸病毒重症住院

的病例。在傳染病監測系統中，統計或數學模式常被應用於分析未

來趨勢、設立警戒閾值、或是評估傳染病的擴散程度。常用在前兩

項的方法例如 Serfling-type regresison3-5、AutoRegressive Integrated 

Moving Average(ARIMA)3-6，Cumulative Sum (CuSUM)7等已經有許

多統計軟體可使用。若是重點在評估傳染病的擴散程度時，「有效再

生數」(Effective reproductive number; R)則為近年來國際間常使用

之重要指標 8-25。R值為每個個案經傳染產生次級個案(secondary 

cases)之實際平均數目。若 R大於 1，表示新增個案人數會持續增加，

若 R等於 1，代表一個個案只會造成一個新個案，新增個案人數與

脫離病程(康復或死亡)人數會相等，傳染病的擴散趨勢也會穩定，

若 R小於 1，則新增個案人數會少於脫離病程人數，個案人數會逐

漸減少，疫情趨緩甚至消失。我們可利用 R值來評估防疫措施或是

防疫政策的效力。 
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R值的大小與 serial interval(SI;傳遞區間)的分布有關。serial 

interval 指的是一個個案傳給下一個個案(a primary case to a 

secondary case)之間的時間是多少。計算 R值的統計方法有許多種，

如何假設 serial interval相關參數會影響 R值之估計，且大多需要假

設整個族群無大量遷徙進出等情形發生。一般監測系統或統計軟體

未內建此 R值之程式。在 1927年 Kermack等人提出 Susceptible- 

Infectious- Recovered (SIR) model26來估計再生數，此模式後來進一

步發展為 Susceptible-Exposed-Infectious-Recovered (SEIR) model8, 9, 

18。這些方法不但需要發病個案的地區相關資料才能做較精細的分析

27，還需要龐大的計算時間才能估計出再生數 22。因此在 2004年

Wallinga and Teunis等人提出利用統計分佈來估計再生數。此方法假

設 Serial interval已知，相關參數需事先決定，可以估計不同時間點

的有效再生數(Rt)，改善了電腦計算龐大的時間，目前已有不少學者

使用 12, 16, 22, 24, 25。除此之外，White and Pagano等人在 2008年提出

結合概似估計和貝氏理論(Bayesian)來同時估計基礎再生數 R0值及

Serial interval的方法 28；基礎再生數 R0是指整個流行期 Rt的期望值

(平均值)。雖然White and Pagano的方法可以同時根據資料估計 serial 

intervals，但White and Pagano的方法主要設計在估算基礎再生數

R0，經本研究團隊深入推導其估算方法並使用前述四大常規監測驗
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證，在估算即時 Rt (每天估算)的部分表現很不穩定。本研究評估

Wallinga and Teunis所提出之方法較符合疾病監測所需之即時估計

之需求，較適合估算 Rt，且在計算速度上有明顯的優勢，因此本研

究選擇Wallinga and Teunis等人提出的方法進行後續有效再生數的

估計及 SAS巨集撰寫。 

本研究團隊根據本年度疾管局委託科技研究計畫重點中對本

研究內容的建議，利用現有流行性感冒、腸病毒監測系統之資料，

使用疾管局所提供的法定傳染病監視通報系統、即時疫情監視及預

警系統(Real-time Outbreak and Disease Surveillance system: RODS)、

病毒監測（病毒合約實驗室）、健保資料等四大疾病監測系統資料，

使用 Wallinga and Teunis等人的統計模式即時估計疫情之有效再生

數。配合疾管局現有統計分析目前所採用的 SAS軟體為工具來撰寫

R值估計巨集程式，提供相關單位根據不同疾病的年齡層、地域性，

分析疫情擴散程度。並進一步評估有效再生數應用於疫情監測的可

用性，提供相關單位作為評估疫情擴散程度及防治措施有效性之的

指標。 

本計畫主要研究內容有三項： 

1. 利用上述所有監測系統中，與流行性感冒、腸病毒疫情的所有相

關資料，以 SAS軟體建立統計模式用以即時估計疫情之有效再
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生數。 

2. 評估各統計模式的即時疫情有效再生數之有用性。 

3. 提供疾管局可用之估計即時疫情有效再生數之 SAS codes。此

SAS codes可以變動參數，不限定用在流行性感冒、腸病毒。
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第二章第二章第二章第二章 材料與方法材料與方法材料與方法材料與方法 

第一節 資料來源與疾病分類 

為了估計即時疫情有效再生數，由疾病管制局取得各監測系統 

之通報資料，包含(1)法定傳染病監視通報系統(定點醫師通報系統) 

、(2)即時疫情監視及預警系統(RODS)、(3)病毒監測（病毒合約實驗

室）、(4)健保資料。分析變項簡述如下: 

(1) 法定傳染病監視通報系統的病例為醫師通報資料，若個案符合法 

定傳染病通報定義，則醫師必須依法通報，通報內容與時限依傳染

病防治工作手冊，症狀通報病例為主。變項包含病人流水號、發病

日期、居住鄉鎮代碼及出生日期等。 

(2) RODS系統則為參與之各醫院急診室每日即時新病例，亦以症狀 

通報病例為主。急診通報資料包含：病人流水號(非病患個人資料)、

生日、郵遞區號、就診醫院代碼、就診時間、ICD-9-CM診斷碼、主

訴、體溫、檢傷分類等欄位。 

(3) 病毒監測資料則是有進一步採驗檢體經由實驗室確診的病例。實 

驗室資料包含送檢總數、陽性案件數、陽性率、地區、送驗時間相

關變項(週次或月份)等。 

(4) 健保資料則是健保局申報資料，包含急診申報資料與門診申報資 

料，變項包含：就診日期、居住區域、年齡層及就診人次。    
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     除上述資料庫之資料外，本研究另參考疾病管制局戰情中心所

提供之 ICD-9分類標準將 ICD-9-CM診斷碼為 487(類流感)之資料另

行統計就診人次並分析。在腸病毒方面只針對五歲以下孩童就診人

次進行估計，健保資料庫(含急診、門診)因年齡分層關係，僅能針對

四歲以下孩童就診人次進行估計。此外，依照期末審查委員之意見，

針對類流感計算 8月 4 日至 12月 31日間平均 R值，附表四為類流

感在六個資料庫於此期間內的平均 R值，以供疾管局做參考。
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第二節 建立有效再生數估計模式 

本研究依照上述資料庫所得之每日就診人次資料。參考

Wallinga等人 22的方法，令 ti 為個案 i 的發病時間，個案 i 與個案 j

發病時間間隔為 ti-tj，此時間即為兩個案間之 serial interval，本研究

中設定此 serial interval服從 Gamma分佈，定義為 g(ti-tj)。定義個案 i

被個案 j 傳染的機率為 pij，經計算其他個案 k傳染機率校正後，可以

得到 pij 之估計式如下： 

( )
( )

i j
ij

i k
i k

g t t
p

g t t
≠

−= −∑
 

則個案 j 之 R值則為所有經個案 j 所傳染之機率值加總，估計式如下： 

 

j ij
i

R p=∑  

根據上述方法，利用 SAS統計軟體，撰寫有效再生數估計模式。

依據各監測系統的資料與參考文獻，選擇適合的參數與統計分佈，並

提供可針對年齡組別或地區分析之估計模式。 

由於 R值的估計需要事先設定 serial interval的參數，本研究參

考相關研究設定所需參數，並在後面敏感度分析中變動不同參數以觀

察其結果。類流感症候群所需之估計參數參考 Cowling 等人 29 的研

究，採用之 serial interval平均值為 3.5天，標準差為 1.5天，最大可

能 serial interval為 7天。在期中報告中，我們以台北區資料為例進行
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分析，期末報告則依審查委員期中意見，改為僅分析全區資料。而腸

病毒症候群所需之估計參數參考 Chang等人 30的研究，採用之 serial 

interval平均值為 3.7天，標準差為 2.6天，最大可能 serial interval為

15 天。針對五歲以下孩童發病人數進行分析。由於健保資料受限於

原始年齡組別劃分，僅針對四歲以下孩童發病人數分析。
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第三節 移動平均法(Moving Average) 

     為了使結果較為平滑化，易於判讀，本研究採用 Moving average

對估計之 R值進行平滑化，以消除部份週期性時間效應。利用第 i 日

及前 t-1 天的 R值算出此 t 天的平滑化 R值（Mi）。此平滑化 R值隨

時間而改變，此模式如下： 

 

在本研究中我們取 t=7天，以消除星期的時間週期效應 
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第四節 類流感和腸病毒各個資料庫之間的 Cross correlation  

本研究使用Cross correlation比較各個資料庫之間不同時間差異

的相關性，並藉此指標瞭解各個資料庫的差異。通常在分析兩組時間

序列資料的相關程度時，我們會採用 Cross correlation作為衡量的依

據。Cross correlation的主要概念為：考慮兩條時間序列 x(t)及 y(t)，

其中 t=0,1,2…N，如下圖 N為 15。 

同時定義 r(d)為
( ) ( )

2 2

[ ( ) ( ) ]
( )

( ( ) ) ( ( ) )
t

t t

x t x y t d y
r d

x t x y t d y

− × − −
=

− − −

∑

∑ ∑
，也就是計算 

序列 x(t)和 y(t-d)的皮爾森相關係數(Pearson correlation coefficient)，其中 

y(t-d)的意義為將時間序列 y(t)往後移動 d天。上圖中，序列 x 實際上

為序列 y往後移動 3天。故我們可以看到 r(d)曲線在 d=3 時會有最大
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值 1出現。(註：相關係數範圍為-1至 1，當相關係數的絕對值越接

近 1，表示兩序列的線性相關性越強。當兩條曲線完全相同時，相關

係數為 1)。
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第三章第三章第三章第三章 結果結果結果結果 

第一節 類流感和腸病毒 R值折線圖 

     為了瞭解類流感和腸病毒的傳染擴散趨勢，我們分別對不同資

料庫做類流感和腸病毒 R值折線圖。資料期間為 2009年 1月 1日

至 12月 31日。附圖 1-1至附圖 1-6為各資料庫之類流感症候群 R

值折線圖，附圖 1-7至附圖 1-11為各資料庫之腸病毒症候群 R值折

線圖。若 R大於 1，則新增個案人數會持續增加，若 R等於 1，代

表一個個案只會造成一個新個案，新增個案人數與脫離病程(康復或

死亡)人數會相等，傳染病的擴散趨勢也會穩定，若 R小於 1，則新

增個案人數會少於脫離病程人數，個案人數會逐漸減少，疫情也會

減緩甚至消失。以下針對類流感和腸病毒及資料庫分析結果做說明。 

 

 

類流感： 

     附圖 1-1至附圖 1-3分別為 RODS資料庫、RODS487及健保急

診資料庫之類流感症候群 R值折線圖，我們可以發現在 1月 27日和

8月 4日，RODS和 RODS487產生的 R值平滑曲線和健保急診資料

庫都有呈現上升趨勢(R>1)。在健保門診中(附圖 1-4)， R值曲線在 2

月 1日出現最高峰。在 10月至 11月份期間，健保資料庫(門診和急
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診)R值呈上升趨勢，而 RODS資料庫之 R值小於 1。此外，附圖 1-6

為病毒合約實驗室之類流感症候群 R值折線圖，與附圖 1-5法定傳染

病監視通報系統之類流感症候群 R值折線圖，比較兩者資料庫可以發

現在 4月 27日時 R值平滑曲線都呈現高峰。然而在所有資料庫中，

我們發現在 11月 1日之後 R值曲線趨於平緩，代表疫情逐漸減緩。

因資料僅至 12月 31日，無其他新增案例可供計算，末端估計值才會

趨近於零。 

 

 

腸病毒： 

     附圖 1-7與附圖 1-8分別為 RODS監測系統和健保急診之腸病

毒 R值折線圖，此兩個資料庫所估計之 R值平滑曲線很相似。尤其

在 1月 25日、4月 5日和在 5月 4日中，R值曲線可以很明顯看出有

上升趨勢 (R>1)。附圖 1-9為健保門診之腸病毒 R值折線圖，在 2月

中至 4月中旬有一波緩慢的上升趨勢出現。附圖 1-10為法定傳染病

監視通報系統之腸病毒 R值折線圖，在三月底則有一波較高幅度的 R

值波動。附圖 1-11為病毒合約實驗室之腸病毒 R值折線圖，相較於

其他資料庫，病毒合約實驗室資料庫所估計之 R值曲線在十月份時呈

現高峰狀態。
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第二節 類流感和腸病毒各資料庫的 Cross correlation 

     附表 1-1和附表 1-3為類流感和腸病毒在各資料庫之 Cross 

correlation(原始 R值，未做平滑化)。而附表 1-2和附表 1-4為類流感

和腸病毒在各資料庫的 Cross correlation(資料以移動平均法做平滑

化)。 

類流感： 

    根據分析結果可以得知，不管在原始輸出R值或者是經過平滑 

化後， RODS、RODS487、健保急診和健保門診四個資料庫均沒有

任何天數差異。而在病毒合約實驗室及法定傳染病監視通報系統中，

我們可以發現，即使經過平滑化後，法定傳染病監視通報系統相對其

他資料庫(RODS、RODS487、健保急診、健保門診和病毒合約實驗

室)均晚了1天。而病毒合約實驗室則是較RODS487資料庫晚了10天。 

腸病毒： 

     如同類流感之結果，RODS、健保急診和健保門診三者資料庫

均沒有任何天數差異。然而經過平滑化後，法定傳染病監視通報系統

較 RODS和健保急診兩者資料庫分別各晚了 3 和 4 天，而與健保門

診資料庫相比則早了 11 天。在病毒合約實驗室資料庫中結果顯示，

病毒合約實驗室較 RODS、健保急診和健保門診三者資料庫均晚了 11

天。 
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第三節 不同季節尖峰 R值： 

     附表 2-1和附表 2-3為類流感和腸病毒在各資料庫不同季節中R

值最高峰日期(原始 R值，並未做平滑化)。附表 2-2和附表 2-4為類

流感和腸病毒在各資料庫不同季節中 R值最高峰日期 (資料以移動

平均法做平滑化)。在四個表中，春季皆考慮一月第一個禮拜後的估

計值。因為 R值的估計在病例數很少時會相當地不穩定，因此不考慮

前七天的估計值。在各表中，我們可以大致發現不同季節的 R值高峰

日期與 Cross correlation結果是類似的。健保資料庫和 RODS資料庫

的日期相差並不多，而病毒合約實驗室及法定傳染病監視通報系統則

是很不穩定。
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第四節 敏感度分析 

     由於計算 R值需要事先假設 serial interval的平均值，標準差，

及最大值。由於同一種疾病的 serial interval的平均值與標準差通常較

穩定且有學理根據取得的，本研究僅針對 serial interval的最大可能值

進行敏感度分析。 

 

類流感: 

     根據文獻得知，類流感的最大可能 serial interval值為 7天。我

們針對不同的六個資料庫(分別為 RODS、RODS487、健保急診、健

保門診、法定傳染病監視通報系統及病毒合約實驗室)，來改變不同

最大可能 serial interval值(註:4天、7天及 10天)，並同時繪製平滑化

後每日估計之 R值改變的情形。附圖 2-1至附圖 2-6為類流感敏感度

分析的結果。從圖中可以發現健保急診、健保門診和 RODS三者資

料庫的三條曲線相當地接近。而 RODS487、法定傳染病監視通報系

統和病毒合約實驗室三者資料庫的三條曲線則起伏很大。不過此三者

資料庫並沒有因為最大可能 serial interval值增加(10天)或減少(4

天)，而使 R值估計值有系統性地上升或下降。另一方面，在這三者

資料庫中也可發現到若改變 serial interval的最大可能值，其每日估計

之 R值變動會相當地大。此問題在腸病毒資料庫分析中更顯得嚴重。 
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腸病毒: 

     根據文獻得知，腸病毒的最大可能 serial interval值為 15天。我

們便針對不同的五個資料庫(分別為 RODS、健保急診、健保門診、

法定傳染病監視通報系統及病毒合約實驗室)來改變不同最大可能

serial interval值(註:10天、15天及 20天)，並同時繪製平滑化後每日

估計 R值改變情形。附圖 2-7至附圖 2-11即為腸病毒敏感度分析的

結果。 

     附圖 2-7至附圖 2-9可以發現到 RODS和健保資料庫 (急診及

門診)三條曲線相當地接近。附圖 2-10和附圖 2-11分別為法定傳染病

監視通報系統和病毒合約實驗室的敏感度分析結果。從圖中可發現此

兩者資料庫的三條曲線起伏很大。不過法定傳染病監視通報系統和病

毒合約實驗室也同樣並沒有因為高估(20天)或低估(10天)最大可能

serial interval值而使在估計 R值時有系統性的上升或下降。換句話

說，只要改變 serial interval的最大可能值，整條曲線就會有明顯的變

動。 
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第五節 流行期間 R值敘述統計  

     依照期末審查委員之意見，我們分別在 RODS、RODS487、健

保急診、健保門診、法定傳染病監視通報系統及病毒合約實驗室六個

資料庫來計算 8月 4日至 12月 31日間類流感之 R值敘述統計，附表

四為類流感在六個資料庫於此期間內的敘述統計量。 

  我們可以觀察到由於 RODS487、法定傳染病監視通報系統、病

毒合約實驗病例數較少，估計值比較不穩定。因此這三資料庫的標準

差與最大值會比較大。RODS、健保門診診及健保急診的敘述統計

量，以平均數、標準差、四分數位數來說，都相當的接近。上述所觀

察到的現象都與前述所得出結論是相符的。 
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第四章第四章第四章第四章 討論討論討論討論 

第一節 比較類流感和腸病毒疫情 

 

類流感： 

     由於 RODS和 RODS487兩者資料庫來源為各醫院急診室每日

即時新病例，所以在附圖 1-1至附圖 1-3中可發現此三者監測系統

(RODS、RODS487和健保急診)所做的 R值平滑曲線很相似。例如：

在 1月 27日這一天，RODS和 RODS487的 R值平滑曲線和健保急

診資料庫都有呈現高峰狀態(R>1)。比照新聞稿來看，1月 27日確實

為類流感高峰。而此時又適逢農曆年節，由於門診皆休診，因此大部

分的患者只能前往急診來就醫。於是我們便可推測健保門診在 1月

25日呈現低峰狀態(R<1)。然而在 10月份至 11月份，RODS資料庫

和健保資料庫所做之 R值平滑曲線卻大有不同。可能是那段期間因政

策介入，使原本可能至急診就醫的類流感病患，改由前往類流感門診

或假日門診就醫，造成 RODS資料庫在這段期間的 R值小於 1。此外，

在 4月 27日疾病管制局發布新流感成為第一類傳染病。因此當醫師

發現確診傳染病或疑似傳染病時，會立即呈報當地主管機關，造成法

定傳染病監視通報系統(附圖 1-10)和病毒合約實驗室(附圖 1-11)兩者

資料庫的 R值平滑曲線呈現最高峰。然而在所有資料庫中我們可發現
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在 11月 1日之後 R值曲線都趨於平緩，推測原因可能由於新流感疫

苗開打，造成疫情逐漸減緩。 

 

腸病毒： 

     在附圖 1-7和附圖 1-8中，RODS和健保急診兩者資料庫的 R

值曲線在 4月 5日和 5月 4日呈現上升趨勢。推測原因可能為 4月 5

日出現首例腸病毒重症死亡，於 5月 4日新增一例腸病毒重症死亡病

例，使這兩天的 R值均大於 1。再加上 RODS資料庫來源為從各醫院

急診室每日即時新增病例，因此不難判斷 RODS和健保急診資料庫

所做的 R值平滑曲線會很類似。相較於其他資料庫，病毒合約實驗室

在十月份時 R值曲線呈現最高峰 (附圖 1-11)。此現象因資料來源不

足無法在此說明。
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第二節 Cross correlation及 R值高峰日期之探討 

附表 3列出了類流感及腸病毒在不同資料庫的發病數。整體來

說，健保急診、健保門診和 RODS三者資料庫的發病數都是最多的。

而病毒合約實驗室及法定傳染病監視通報系統的發病數則相對稀

少。以腸病毒來說(附表 3)，全年所蒐集到的發病數分別僅有 79 及

62 例。如此稀少的病例數會造成每日估計之 R 值相當地不穩定。最

極端例子發生在腸病毒的病毒合約實驗室資料庫中。由附表 2-3和附

表 2-4中可發現，病毒合約實驗室資料庫在夏季 R值均為 0。推測原

因可能由於病毒合約實驗室在夏季都沒有病例數，造成夏季 R值為 0

的情形。因此我們推測法定傳染病監視通報系統和病毒合約實驗室兩

者資料庫因病例數較少，導致 Cross correlation及 R值高峰日期不穩

定。
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第三節 敏感度分析之探討 

附表 3列出了類流感及腸病毒在不同資料庫的發病數。如同分

析 Cross correlation，發病數也會很明顯影響我們估計的穩定程度。由

於健保資料庫(門診及急診)和 RODS資料庫的發病數都是最多的。而

病毒合約實驗室及法定傳染病監視通報系統的發病數則是相當少。因

此我們可以觀察到當發病數越多時，改變最大可能 serial interval值並

不會嚴重影響我們每日估計之 R值。但是如果所分析的資料庫的發病

數較少時，錯誤設定最大可能 serial interval值便會造成每日估計 R值

有很劇烈的改變。
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第五章第五章第五章第五章 結論與建議結論與建議結論與建議結論與建議 

     RODS系統提供類流感和腸病毒候群之每日急診就診人數及  

ICD 碼，可作為自動監測流行曲線上昇及高峰之工具。本研究比較有

效再生數估計在不同監測系統的趨勢，並與疾病管制局所發新聞稿比

對各年度之流感、腸病毒疫情，評估 R值的估計與防疫相關資訊的關

連性。主要結論列述如下: 

1. RODS監測系統為匯集各主要醫院急診室每日即時新病例，因此 

在計算 R值時，RODS資料庫會和健保急診資料庫所估計的 R值平滑

曲線很類似。並且和新聞稿疫情發布比對時，也有很大的關聯性。不

過政策介入之前後例如提供流感門診，急診資料無法反映這部份的個

案，應使用健保門診資料庫，尤其是目前政府監測機構取得健保資料

庫的時效性已大幅提高，與取得 RODS資料庫幾乎同時。本研究建

議若無法及時取得健保資料情形下，則建議使用 RODS資料庫進行

分析，若可以即時取得健保資料庫，則應同時分析健保資料庫的門診

資料，以提供類流感及腸病毒在疾病擴散程度及防疫措施成效更完整

的參考。 

2. 由於 RODS、健保急診和健保門診三者資料庫的發病例數多，所 

以計算每日 R值、Cross correlation及 R值高峰日期則較穩定。而法

定傳染病監視通報系統和病毒合約實驗室兩者資料庫因病例數較
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少，導致計算每日 R值、Cross correlation及 R值高峰日期不穩定。

故本實證研究建議選擇發病例數多的資料庫來估計 R值。 

3. 當觀察發病數越多時，改變最大可能 serial interval值並不會 

嚴重影響我們每日估計 R值。因此同樣建議估計 R值時應選擇發病

例數較多的資料庫。以免造成錯估最大可能 serial interval值而導致估

計不穩定的情形發生。 
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99 年度計畫重要研究成果及具體建議 

（本資料須另附乙份於成果報告中） 

計畫名稱：_利用急診自動通報資料建立疫情預測模式           

主 持 人：林逸芬______________ 計畫編號：DOH99-DC-1003 

 
 
1.計畫之新發現或新發明 

     (1) 本研究利用法定傳染病監視通報系統、即時疫情監視及預

警系統(RODS)、病毒合約實驗室、健保資料庫等國內現有疾病監測

系統資料，針對類流感和腸病毒，評估有效再生數(Effective 

reproductive number;R值)在台灣地區即時分析疫情擴散程度的表現。 

     (2) 本研究發展的有效再生數之巨集程式可提供疾管局於未來

監測的應用與參考，此程式不限定可用在其他傳染病。 

 

2.計畫對民眾具教育宣導之成果 

    本計劃成果適合提供相關單位作為評估疫情擴散程度及防治措

施有效性之的指標。 

 

3.計畫對醫藥衛生政策之具體建議 

     有效再生數(R值)能有效地進一步評估防疫措施或是防疫政策

的效力，為國際間常用來評估疫情擴散程度之指標。由於目前健保資

料庫取得也如同 RODS資料庫即時，若無法及時取得健保資料情形

下，本研究建議使用 RODS資料庫進行分析，以提供類流感及腸病

毒在疾病擴散程度及防疫措施成效的參考。 
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附表 1-1 類流感 ：各資料庫的 Cross correlation 

 A                      B  RODS487 健保急診 健保門診 法定傳染病監視通報系統 病毒合約實驗室 

0

�

 0 0 +1 0 

0.14624

�

 0.95295 0.45638 0.14827 0.16818 RODS 

0.008

�

 <0.001 <0.001 0.007 0.002 

. 0 0 +9 +10 

 0.1674 0.10549 0.14642 0.34868 RODS487 

 0.0025 0.053 0.008 <0.001 

 . 0 +1 0 

  0.42806 0.14475 0.13464 健保急診 

  <0.001 0.009 0.149 

  . +1 0 

   0.23347 0.26235 健保門診 

   <0.001 <0.001 

   . +6 

    0.15482 法定傳染病監視通報系統 

    0.005 

＊：兩資料庫之時間差異，如果為+1，則為左側資料庫(A)較上列資料庫(B)提早 1 天，若為-1，則為左側資料庫(A)                                               

較上列資料庫(B)延遲 1 天，若為 0，代表兩資料庫間無時間差異 

†：兩資料庫在該時間差異時之相關係數 

‡：P-value 
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附表 1-2 類流感：各資料庫的 Cross correlation(平滑化) 

A          B RODS487 健保急診 健保門診 法定傳染病監視通報系統 病毒合約實驗室 

0

�

 0 0 +1 0 

0.14625† 0.9626 0.8706 0.24787 0.53104 RODS 

0.008‡ <0.00

�

<0.001 <0.001 <0.001 

. 0 0 +1 +10 

 0.51291 0.405025 0.16135 0.22678 RODS487 

 <0.001 <0.001 0.004 <0.001 

 . 0 +1 0 

  0.83516 0.25864 0.48416 健保急診 

  <0.001 <0.001 <0.001 

  . +1 0 

   0.32765 0.66366 健保門診 

   <0.001 <0.001 

   . -1 

    0.33188 法定傳染病監視通報系統 

    <0.001 

＊：兩資料庫之時間差異，如果為+1，則為左側資料庫(A)較上列資料庫(B)提早 1 天，若為-1，則為左側資料庫(A)較上列資料

庫(B)延遲 1 天，若為 0，代表兩資料庫間無時間差異 

†：兩資料庫在該時間差異時之相關係數 

‡：P-value 
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附表 1-3 腸病毒 ：各資料庫的 Cross correlation  

A                   B 健保急診 健保門診 法定傳染病監視通報系統 病毒合約實驗室 

RODS 0

�

 0 -14 +11 

 0.94125† 0.40905 0.10608 0.09167 

 <0.001‡ <0.001 0.052 0.086 

健保急診 . 0 -7 +12 

  0.34915 0.11188 0.07143 

  <0.001 0.0409 0.1571 

健保門診  . -10 +11 

   0.0945 0.21 

   0.0784 <0.001 

法定傳染病監視通報系統   . -11 

    0.05521 

     0.2284 

＊：兩資料庫之時間差異，如果為+1，則為左側資料庫(A)較上列資料庫(B)提早 1 天，若為-1，則為左側資料庫(A)較上

列資料庫(B)延遲 1 天，若為 0，代表兩資料庫間無時間差異 

†：兩資料庫在該時間差異時之相關係數 

‡：P-value 
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附表 1-4 腸病毒 ：各資料庫的 Cross correlation (平滑化) 

A                    B 健保急診 健保門診 法定傳染病監視通報系統 病毒合約實驗室 

RODS 0

�

 0 +3 +11 

 0.94877† 0.66265 0.21984 0.19353 

 <0.001‡ <0.001 <0.001 <0.001 

健保急診 . 0 +4 +11 

  0.58178 0.23129 0.14956 

  <0.001 <0.001 0.007 

健保門診  . -11 +11 

   0.13804 0.17937 

   0.0126 0.001 

法定傳染病監視通報系統   . -4 

    -0.12232 

     0.0263 

＊：兩資料庫之時間差異，如果為+1，則為左側資料庫(A)較上列資料庫(B)提早 1 天，若為-1，則為左側資料庫(A)較上列

資料庫(B)延遲 1 天，若為 0，代表兩資料庫間無時間差異 

†：兩資料庫在該時間差異時之相關係數 

‡：P-value 
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附表 2-1  類流感：各資料庫高峰日期 

 RODS RODS487 健保急診 健保門診 
法定傳染病 

監視通報系統 

病毒合約 

實驗室 

春(1-3)
�
 1 月 23 日 1 月 17 日 1 月 23 日 1 月 27 日 1 月 23 日 1 月 28 日 

夏(4-6) 4 月 2 日 6 月 8 日 4 月 2 日 4 月 25 日 6 月 25 日 4 月 22 日 

秋(7-9) 8 月 20 日 7 月 27 日 8 月 20 日 8 月 8 日 7 月 7 日 7 月 25 日 

冬(10-12) 10 月 15 日 10 月 1 日 11 月 19 日 10 月 3 日 11 月 12 日 12 月 19 日 

＊：自 1/8 開始計算 

 

 

 

 
 

附表 2-2 類流感：各資料庫高峰日期 (平滑化) 

 RODS RODS487 健保急診 健保門診 
法定傳染病 

監視通報系統 

病毒合約 

實驗室 

春(1-3)
�
 1 月 25 日 1 月 23 日 1 月 25 日 2 月 1 日 3 月 27 日 2 月 2 日 

夏(4-6) 5 月 2 日 6 月 8 日 4 月 3 日 4 月 26 日 4 月 26 日 4 月 27 日 

秋(7-9) 8 月 25 日 7 月 30 日 8 月 25 日 8 月 25 日 7 月 29 日 7 月 27 日 

冬(10-12) 10 月 21 日 10 月 3 日 11 月 22 日 10 月 7 日 11 月 15 日 11 月 12 日 

＊：自 1/8 開始計算 
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附表 2-3 腸病毒：各資料庫高峰日期 

 RODS 健保急診 健保門診 
法定傳染病 

監視通報系統 

病毒合約 

實驗室 

春(1-3)
�

1 月 23 日 1 月 24 日 3 月 22 日 3 月 26 日 1 月 30 日 

夏(4-6) 4 月 9 日 4 月 3 日 4 月 19 日 6 月 13 日 N/A, Rt=0 

秋(7-9) 8 月 14 日 7 月 9 日 7 月 12 日 7 月 14 日 9 月 21 日 

冬(10-12) 10 月 15 日 11 月 20 日 12 月 13 日 12 月 25 日 12 月 5 日 

＊：自 1/8 開始計算 

附表 2-4 腸病毒：各資料庫高峰日期(平滑化) 

  RODS 健保急診 健保門診 
法定傳染病 

監視通報系統 

病毒合約 

實驗室 

春(1-3)
�
 1 月 25 日 1 月 25 日 1 月 8 日 3 月 31 日 2 月 5 日 

夏(4-6) 4 月 11 日 4 月 6 日 4 月 10 日 4 月 1 日 N/A 

秋(7-9) 7 月 1 日 7 月 30 日 7 月 1 日 7 月 20 日 9 月 22 日 

冬(10-12) 10 月 21 日 11 月 22 日 10 月 7 日 11 月 15 日 11 月 12 日 

＊：自 1/8 開始計算 
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附表 3  類流感和腸病毒就診人次統計 

資料庫
�
 類流感 腸病毒† 

RODS 141,621 14,535 

RODS487‡ 8,369  

健保急診 349,749 17,068 

健保門診 3,380,664 163,007 

法定傳染病監視通報系統 3,961 79 

病毒合約實驗室 3,985 62 

＊：資料時間為 99 年 1/1 至 99 年 12/31 日 

†：腸病毒僅統計 5 歲以下兒童就診人次，健保急診與健保門診因年齡組

別畫分，僅統計 4 歲以下兒童就診人次。 

‡：僅統計 RODS資料庫中 ICD9-CM code為 487之就診人次。 
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附表 4 類流感：各資料庫流行期 R 值敘述統計量 

 RODS RODS487 健保急診 健保門診 法定傳染病監視通報系統 病毒合約實驗室 

平均值 0.98† 1.09 1.01 1.01 1.04 0.96 

標準差 0.17 0.41 0.22 0.18 0.30 0.26 

第一四分位數 0.92 0.85 0.90 0.93 0.88 0.85 

中位數 1.00 1.03 1.00 1.00 0.99 0.98 

第三四分位數 1.07 1.28 1.14 1.11 1.18 1.13 

最小值 0.00 0 0 0 0 0 

最大值 1.30 2.37 1.47 1.41 2.06 1.65 

＊ ：計算期間為 8/4 日至 12/31日 

†：取至小數點下第二，第三位四捨五入 
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附錄 R值分析 SAS 程式文件說明 
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第一章第一章第一章第一章    資料夾與事前準備資料夾與事前準備資料夾與事前準備資料夾與事前準備    

檔案資料夾內包含兩個檔案，兩個資料夾，如下圖圖示(以檔案

資料夾位於 D:\R0為例)。 

 

1.1 Data：原始資料請以 SAS資料格式放入，如下圖，本範例輸入檔

名為 ILI_RODS_all。 

 

     此原始資料檔案內需包含時間變項，如下圖之 admit_date，
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日期格式，與每日發病人數，如下圖之 taipei、north等變項，數字格

式。 

 

1.2 Output：分析結果資料夾，執行主程式，分析結果會以 SAS資料

格式輸出成檔案放於此資料夾。 

1.3 Gamma.sas：Gamma分佈之 R值估計程式，此程式僅包含主程式

所需之 Macro。 

1.4 R0.sas：R值估計主程式，詳細說明如後。 
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第二章第二章第二章第二章    程式相關參數設定程式相關參數設定程式相關參數設定程式相關參數設定 

請執行 SAS主程式，並開啟 R0.sas，程式畫面如下。 

 

2.1 原始資料夾：如同說明 1圖示，本範例設定為 D:\R0\Date 

輸出資料夾：如同說明 1圖示，本範例設定為 D:\R0\Output 

2.2 Gamma分佈之 R值估計程式完整資料位置，如同說明 1圖示，本

範例設定為 D:\R0\Gamma.sas 

2.3 巨集名稱: 

%Gamma(Source=,Date=,Var=,Mean=,STD=,lag=,Smooth=,outdata=
) 

Source：原始資料名稱，需為 SAS資料庫格式，如同說明 1.1，

本範例為 ILI_RODS_all 



 72 

 Date：原始資料日期變項，需為日期格式，如同說明 1.1，   本  

       範例為 admit_date 

Var：每日發病人數，需為數字格式，如同說明 1.1，本範例為

台北區(Taipei)每日發病人數。 

Mean：疾病之 serial interval平均數，請參見 serial interval之

說明，本範例設定為 3.6 

STD：疾病之 serial interval標準差，請參見 serial interval之說

明，本範例設定為 1.6 

Lag：疾病之最大 serial interval長度，請參見 serial interval之

說明，本範例設定為 7 

Smoothing：對輸出資料做移動平均以平滑曲線，若設定為 0，

代表不進行移動平均。本範例設定為 7天移動平均 

      OutData：輸出資料檔名稱，輸出為 SAS資料庫格式，如同說 

            明 1.2，本範例為 ILI_RODS_R0 
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第三章第三章第三章第三章    分析結果分析結果分析結果分析結果 

程式輸出結果，以%Gamma(Source=ILI_RODS_all, 

Date=admit_date, Var=Taipei, Mean=3.6, STD=1.6, lag=7, Smooth=7, 

outdata= ILI_RODS_R0)為例。 

    3.1 程式執行結果輸出至 1.2所設定之輸出資料夾，本研究範例

設定為 D:\R0\Output， 

    輸出檔名如 2.3之 outdata設定，本研究範例為 ili_rods_r0，結果

如下圖。 

 

3.2 分析結果包含四個變項，輸出範例如下圖：(1)時間變項：如

同 2.3設定之 Date變項，(2)每日發病人數：如同 2.3設定之 Var變項

數值，(3)R值估計值：輸出名稱為”Var 變項名稱_R_lag變項數值”，

本範例設定 Var變項名稱為 Taipei，Lag數值為 7，因此輸出變項為

Taipei_R_7，(4) 平滑處理後之 R值估計值：輸出名稱為”Var 變項名

稱_R_lag變項數值_Smoothing”，本範例設定 Var變項名稱為 Taipei，

Lag數值為 7，因此輸出變項為 Taipei_R_7_Smoothing。 
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serial interval 之說明之說明之說明之說明 

serial interval： 

定義：primary case與 secondary case的發病時間間隔。1, 2 

平均發病時間：primary case與 secondary case的平均發病時  

間間隔。 

標準差：primary case與 secondary case的發病時間間隔之標  

準差。 

最大可能天數：primary case與 secondary case的最大可能發  

病時間間隔。 

本研究中採用之平均時間、標準差與最大可能天數，在類流感症候群 

為(3.6,1.6,7)2, 3，腸病毒為(3.7,2.6,15)4。 
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