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中文摘要 

 

研究目的：1998年夏天台灣爆發大規模腸病毒疫情，造成 405例重症病例，

其中 78例死亡，自此腸病毒一直為我國帅童傳染病防治的重點。本研究之

目的為：(1)分析 2007 年至 2012 年新興之 B5 亞型及 2010 年再度流行之

C4亞型腸病毒 71型(EV71)是否發生於特定起源或流行中心，(2)分析 2008

年至 2012年腸病毒 71型群聚疫情之特定起源或流行中心，(3)對前述特定

起源或流行中心探討可能之危險因子，並作為未來制定相關防治政策之參

考。 

研究方法：利用 2008年 1月 1日至 2012年 12月 31日本署社區腸病毒監

測資料，並與全國戶役政資料進行勾稽，取得 EV71 陽性個案之地址，並

以本署地理資訊系統(GIS)將地址轉換為二度分代座標，以利進行時空聚集

分析。本研究以時空聚集分析軟體(SaTScan)進行分析，透過訂定的時間及

空間距離參數，對時間及空間逐步進行掃描視窗，詳細記錄每個視窗所觀

察的實際通報數和期望值，利用概度比（likelihood ratio）或相對危險性

（relative ratio, RR）檢定視窗內的 EV71陽性檢體發生情形是否高於視窗

外（若視窗內的通報率高於視窗外，即定義為聚集），並結合地理資訊軟體

(ArcGIS-9)呈現 EV71 群聚及首次出現於台灣之病毒起源之時空分析結

果。針對前述分析所發現之特定起源或流行中心進行病例對照研究，探討

形成流行起源可能的危險因子，連續變項進行 T檢定(T test)或單因子變異

數分析(one-way ANOVA)，類別變項進行卡方檢定(Chi-square test)。 

主要發現：2008-2012年間，本研究偵測到 11起具統計意義之 EV71群聚

事件，主要分布於台灣西部地區。病毒監測資料及時空聚集分析結果顯示，

EV71 B5、C4亞型病毒移動方向均先往北，推測初期病毒株北移與易感宿

主族群大小及人口密度有關。但兩株亞型病毒整體擴散方向及範圍不同，

推論在 2007年南台灣出現 B5亞型病毒時，全台帅童多不具 EV71抗體，
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使病毒往北擴散，並於 2008年造成腸病毒大流行。2年後台灣 2009-2010

年出生的嬰兒世代，他們是 EV71 易感宿主，2010 年 C4 亞型病毒於中區

出現後，在 4 個月內零星於西台灣出現病例，並於 2010-2011 年造成另一

波腸病毒疫情。病例對照研究共計訪視 755例研究對象，其中 99例同意接

受訪視，完訪率 13.1%；分析結果顯示流行中心病例組發病前曾接觸過疑

似腸病毒感染個案的比例明顯高於對照組。 

結論及建議事項：曾接觸疑似個案與感染腸病毒在統計上具顯著意義，因

此發現疑似腸病毒感染個案時，應適當將疑似個案與家中(表)兄弟姊妹隔

離，並加強大小孩及照顧者衛生習慣；教(托)育機構發現疑似病童時，應及

時通報，並依停課機制決定該班是否停課。適當隔離及停課措施應能有效

遏阻腸病毒在學童間的傳播。 

 

關鍵詞：EV71，地理資訊系統 (GIS)，SaTScan，流行中心 
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壹、前言 

1998年夏天台灣爆發大規模腸病毒疫情，當年造成了 405例重症病例 

，其中 78 名個案死亡，當時主要流行的病毒型別是腸病毒 71 型，其次為

克沙奇 A16 型 1。本署監測資料顯示，該次流行最早於 4 月在桃園地區開始，

之後蔓延至全台各地，經歷過此次大流行後，腸病毒即為我國帅童傳染病防治

的重點。 

腸病毒屬於小 RNA病毒科（Picornaviridae），為一群病毒的總稱，包括小

兒麻痺病毒 （Poliovirus）、克沙奇病毒（Coxsackievirus）A 型及 B 型、伊科

病毒及腸病毒（Enterovirus），在所有腸病毒中，除了小兒麻痺病毒之外，以腸

病毒 71型（Enterovirus Type 71）最容易引起神經系統的併發症。此病毒是在

1969年美國加州的一次流行中首次被分離出來，當時引起很多無菌性腦膜炎與

腦炎的病例。此後包括澳洲、日本、瑞典、保加利亞、匈牙利、法國、香港、

馬來西亞及台灣等地都有流行的報告，可見腸病毒 71型的分布是全世界性的。

世界各地的報告大多發現，感染腸病毒 71型後，發生神經系統併發症的比率特

別高，但是嚴重程度各有不同，有的只出現腦膜炎、輕微腦炎、肢體麻痺等非

致命性的併發症，有的則像 1998年台灣的流行一樣出現死亡病例，包括保加利

亞、匈牙利、馬來西亞、日本都有過類似的情形。腸病毒適合在濕、熱的環境

下生存與傳播，台灣地處亞熱帶，全年都有感染個案發生，人類是腸病毒唯一

的傳染來源，主要經由腸胃道（糞-口、水或食物污染）或呼吸道（飛沫、咳嗽

或打噴嚏）傳染，亦可經由接觸病人皮膚水泡的液體而受到感染。為因應腸病

毒流行之發生，本署建置了多元的監測管道，包括：社區腸病毒監測、門診和

急診手足口症及疱疹性咽峽炎就診比率監視、腸病毒感染併發重症監測等。 

    關於腸病毒流行病學與感染腸病毒併發重症的危險因子的探討，國內外已

有多篇研究，過去世代追蹤研究發現腸病毒在家庭中有很高的傳染率

(transmission rate)2，家庭內接觸者傳染力為 52%，以兄弟姊妹間接觸的傳染

力 84%為最高，其次為旁系之表/堂兄弟姊妹 83%，父母、祖父母、叔伯阿姨等

親戚的傳染力依序為 41%、28%、26%，另一研究顯示除了家庭，腸病毒在帅
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稚園、安親班亦有較高的傳染力 3；另先前研究分析了 1998年手足口病及疱疹

性咽峽炎通報個案，發現於該年第二季(4-6 月)通報數為最高 4，相較於全國，

中區會提早 1週達高峰，而南區則會延遲 1.5週達高峰 1；發生率在各區並無明

顯不同，但致死率以中區為最高，東區為最低 1；另一研究針對 1998年大流行

發現發生率以中區為最高，而東區為最低，可能因為東區人口密度低，人與人

直接接觸機會較少而出現此現象；當年全台均可見第一波(夏季)的流行，然第二

波(秋季)流行主要發生在南區，並於 10 月份達到最高發生率 4，研究亦指出居

住在鄉村是學齡前兒童感染 EV71 的一項危險因子，因為鄉村的大家庭的成員

較多，因此感染的風險較高 3；分析台灣 2000-2004 年各區腸病毒重症年齡別

發生率，結果發現以南區為最高，尤以南區 1歲年齡層族群為最高 5；然而上述

研究尚未能呈現腸病毒在時空上如何傳播與擴散。 

    有研究者利用 spatial autocorrelation 以及 GIS分析 1999 年至 2005年台

灣腸病毒一般病例與重症病例在空間的擴散，結果在一般病例組發現在 2000

年、2002年、2003年、2004年空間分布的特性上呈現顯著的聚集現象，在重

症病例組則發現於 2000年、2001年、2002年、2003年、2005年有顯著的聚

集現象。此外作者針對出現聚集現象年份的流行中心及病例移動情形進行分析

時發現，2000 年至 2004 年一般病例主要流行中心在台南地區，次流行中心則

在中北部山區，整體流行中心呈現先往南移再往北移的現象，將各年度一般病

例組流行中心進行疊圖分析後發現，主要從台南、高雄地區往南擴散到屏東後

再大幅北移至嘉義縣北部及雲林縣南部；而 2000年至 2005年重症病例流行中

心則有逐年北移的現象，於 2000年在台南縣和高雄縣北移至 2001年嘉義市外

圍鄉鎮，2002 年則出現在台中彰化地區，2003 年更北移至彰化和苗栗地區，

2005年則穩定分布於台中彰化一帶，將各年度重症病例組流行中心進行疊圖分

析後發現，流行中心從台南、高雄地區北移至嘉義、雲林地區，再北移至彰化

後繼續北移至苗栗地區，最後南移回到了台中彰化地區，重症病例的流行中心

移動範圍比一般病例更廣 6。 

    本署病毒合約實驗室腸病毒監測資料顯示，2007 年出現首株腸病毒 71 型
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B5 亞型病毒株後，於 2009、2010 年均有零星個案出現，2011 年個案數明顯

增加且延續至 2012年。2008年出現首株腸病毒 71型 C4亞型病毒株，經基因

序列比對發現與中國大陸上海市發現之病毒株序列相似，自 2010年後，台灣流

行之 C4 亞型病毒株則與中國大陸安徽省之病毒株序列相似，且該病毒株在

2009-2012均陸續出現於台灣社區中。 

    本研究利用本署多元監視系統之監測資料，以空間分析軟體(SaTScan)及地

理資訊系統(GIS)分析我國腸病毒的時空分布、疾病聚集情況，進而瞭解腸病毒

在環境間傳播、擴散情形，嘗詴找出流行起源與流行中心；針對流行起源或流

行中心進行初步人口學調查與可能風險因子之探討，並以病例對照研究法進行

風險因子分析，提供未來腸病毒防治策略之參考。 
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貳、材料與方法 

一、 資料來源： 

1. 社區病毒監測系統。 

2. 內政部戶役政資料。 

3. 全國性預防接種資訊管理系統(NIIS系統) 

二、 資料取得 

1. 擷取 2008年 1月 1日至 2012年 12月 31日社區病毒監測系統中疑

似腸病毒感染個案。 

2. 經檢視腸病毒 71型基因亞型資料庫，發現 10例 B5基因亞型感染個

案首次出現於 2007 年，故將這些個案納入為 2008 年腸病毒 71 型

B5基因亞型群聚疫情之流行起源。 

3. 將上述兩點所提及的對象與內政部戶役政資料進行勾稽比對，以取得

其戶籍地址進行家戶面對面問卷調查，另與全國性預防接種資訊管理

系統(NIIS系統)進行勾稽比對，取得通訊電話(研究對象、父親、母親

之日間、夜間及行動電話)以進行電話問卷調查。 

4. 利用本署地理資訊系統將檢驗陽性個案戶籍地址轉換為座標，以利進

行時空聚集分析。 

三、 分析方法 

（一）時空聚集分析 

1. 本研究選用 Kulldorff 所定義與開發之時空分析 SaTScan 軟體 9.0，

本分析軟體為針對空間、時間及時空的資料，透過掃描統計量進行分

析的軟體。可應用於下列資料分析： 

 針對疾病資料進行聚集分析，以發現其聚集是否具有空間或時間

之關連性及統計上的意義。 

 檢定疾病於空間、時間或時空是否為隨機分布。 

 實行重複時間週期之疾病檢視，以提早發現可能具有高罹病風險
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的潛勢區域，進行傳染病擴散模式分析。 

 聚集分析結果資料，可藉由地理資訊系統圖像顯示功能，直接清

楚的展示出病例分布之關係。 

SaTScan 的統計方法是透過對時間或空間逐步地掃描視窗（代表潛

在的聚集區），進而詳細記錄每個視窗所觀察的實際通報數和期望

值，研究人員可自行定義該視窗之最大的空間範圍和時間區間，再利

用概度比（likelihood ratio）或相對危險性（relative ratio, RR）檢定

視窗內的通報率是否高於視窗外（若視窗內的通報率高於視窗外，即

定義為聚集），然後可再針對聚集的位置來進一步討論聚集的成因。

利用蒙特卡羅假說檢定來比較實際的通報數據與隨機產生的數據

集，將 RR 值（p ＜ 0.05）有顯著上升的聚集再細分成五個風險等

級，並且以地理資訊系統定位，若一個通報單位是位於兩個聚集的重

疊區域時，則以 RR值具有最小 p值（p-value）的聚集來定位 7-12。 

2. 將監測資料載入 SaTScan 進行分析，將以 SaTScan 時空排序模型

（space-time permutation model）來進行進一步校正及分析，將通

報數據調整為單純的空間或單純的時間聚集，並且假設通報數據之空

間和時間點是相互獨立的（沒有存在時空交互作用），在每個指定的

時間區間中，如果發現一個特定的區域比周邊地區有較高的通報率，

則視為一個聚集。 

（二）時空聚集結果呈現 

本研究以 ArcGIS-9軟體匯入陽性個案居住地的經緯度座標，呈現 EV71

流行中心、B5亞型病毒起源以及 C4亞型病毒起源的分布及擴散情形。 

（三）問卷調查及病例對照研究 

針對前述分析所發現之特定起源或流行中心地區進行病例對照研究，並

對病例組及對照組研究對象進行家戶問卷訪視或電話問卷調查，以探討

病例起源或流行中心之可能風險因子。在訪視過程中，受訪者及訪視員



 - 8 - 

均不知受訪對象為病例組或對照組，待資料輸入資料庫後，由資料分析

人員依受訪者編號辨識該受訪對象為對照組或病例組。問卷內容及參加

同意書請參閱附錄。 

1. 病例組選取： 

(1) EV71陽性群聚個案：社區腸病毒監測資料中 EV71陽性且經時空

聚集分析列為群聚事件之個案。 

(2) 首波 B5、C4 基因亞型之 EV71 個案：社區腸病毒監測資料中與

2008年 B5、C4基因亞型群聚疫情有關之 EV71個案。 

2. 對照組選取： 

上述兩組病例組共用一組對照組，抽樣方法係自全台 2008-2012年間

社區病毒監測系統中，送驗腸病毒感染且檢驗結果為陰性之資料，以

病例對照比 1:4的比例進行隨機抽樣。 

（四）統計分析方法 

本研究以 Excel 建置資料庫，並以 Excel、Epi Info-7 及 OpenEpi 

(http://www.openepi.com/v37/Menu/OE_Menu.htm )進行分析，統計方

法如下： 

1. 針對問卷中的連續變項進行 T 檢定(T test)或單因子變異數分析

(one-way ANOVA)，檢定組間連續變項的帄均數是否相同。 

2. 針對問卷中的類別變項進行卡方檢定(Chi-square test)，以了解各危

險因子在病例組 1(流行中心)、病例組 2(流行起源)和對照組三組間的

分布是否相同。 

 

http://www.openepi.com/v37/Menu/OE_Menu.htm
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叁、結果 

一、 流行中心 

2008-2012 年社區腸病毒監測資料中計有 2340 名 EV71 陽性個案，其中

63.76%(1492 名)發病時居住縣市鄉鎮與戶籍縣市鄉鎮相符。針對 1492 名

相符者，依不同空間範圍和時間區間條件以 SaTScan軟體進行時空聚集分

析，結果如表一。 

表一、不同空間範圍和時間區間分析結果 

空間距離半徑/ 

時間區間 
10公里 15公里 

10天 3起群聚/共 15例 4起群聚/共 26例 

20天 8起群聚/共 59例 9起群聚/共 80例 

30天 11起群聚/共 128例 10起群聚/共 146例 

40天 11起群聚/共 142例 9起群聚/共 164例 

50天 11起群聚/共 148例 10起群聚/共 177例 

60天 13起群聚/共 172例 10起群聚/共 187例 

 

研究顯示 87.5%的 EV71 輕症感染個案其病毒 shedding period 介於 10-30

天，87.5%的 EV71 輕症感染個案在發病後第 30 天不再釋放病毒 13，故本研

究以空間距離半徑 10 公里、時間區間 30 天的條件來定義 EV71 群聚事件。

利用 SaTScan 軟體，分析全台灣腸病毒 71 型輕症群聚事件，資料期間為

2008/1/1-2012/12/31，共 1492 例陽性個案，利用 space-time retrospective 

analysis之 space-time permutation model，以 30天為群聚單位，空間距離半

徑設定為 10 km，共有 11起群聚事件具有統計意義（p < 0.05），群聚感染人

數共計 128 人，群聚人數最少 4 例，最多 33 例（圖一）；考量經費及個案居

住代表性，選取其中 6起具有統計意義（p < 0.05）之群聚事件，群聚感染人

數共計 100 人，群聚人數最少 4 例，最多 33 例（圖二）。表二呈現選取的 6

起群聚事件發生時間、地區及感染人數；發生地區分別為 1 起台北市及新北
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市、1 起桃園縣及新北市、1 起台中市、1 起台南市及嘉義市、1 起雲林縣及

嘉義縣、1起高雄市，表三為 6起群聚事件(100名)所有個案性別及年齡分布，

主要以學齡前(0-6歲)兒童為多，約占 79%。  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

圖一、篩選前的 11起 EV71群聚事件    

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

圖二、篩選後的 6起 EV71群聚事件 
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表二、6起群聚事件發生時間、地區及感染人數 

發病年 發病月份 群聚發生地區 確認感染人數 

2008 4-5 高雄市 22 

2009 4-5 台南市、嘉義市 4 

2011 11 雲林縣、嘉義縣 33 

2012 4 台中市 4 

2012 5-6 台北市、新北市 23 

2012 6-7 新北市、桃園縣 14 

 

表三、6起群聚事件(100名)個案性別及年齡分布 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

二、 流行起源 

本研究首先依時間區間找出首波(2007年-2008年 4月)B5基因亞型個案及

首波(2008-2011 年)C4 基因亞型個案，並將前述個案病毒株序列進行演化

樹親緣分析，結果如下。 

(一)  首波 B5基因亞型之 EV71個案 

2007全年-2008年 4月計有 86件 B5陽性，其中 4株病毒株序列過短，無

法進行演化樹親緣分析，B5演化樹親緣分析結果如圖三，分析結果顯示 82

株 B5病毒株序列，其中 76株可視為同株 B5病毒株，另 6株 B5病毒株在

演化樹上位置較靠近 C4，發生於 2008年 1月至 4月，先後出現於台東縣、

年齡 (歲) 男性 女性 總計

<1 2 1 3

1 5 8 13

2 9 7 16

3 5 6 11

4 3 11 14

5 7 8 15

6 4 3 7

7-9 5 6 11

>10 3 7 10

總計 43 57 100
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高雄市及屏東縣。76 株同株 B5 病毒株時間及地區分布如表四，從時空分

布地圖(圖四)可發現 B5 亞型病毒株首次在 2007 年 10 月出現於高屏區(高

雄市)，2008 年 1 月往北擴散至中區，到了 2 月更北移至北區及台北區，

而在 4月擴散至東台灣。本研究將首波B5基因亞型 EV71個案定義為 2007

全年及 2008年 1-4月 76名個案(其中 8名同時屬於 EV71群聚感染個案)。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

圖三、B5演化樹親緣分析結果 

 

76株同株 B5 

另 6株 B5演化樹位置較靠近 C4 
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表四、76株 B5病毒株時間及地區分布 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

發病年 發病月 居住區別 合計

2007 10 高屏區 4

11 高屏區 1

12 高屏區 2

2008 1 中區 3

高屏區 3

2 北區 1

台北區 2

高屏區 4

3 中區 4

北區 1

南區 1

高屏區 7

4 中區 6

北區 4

東區 3

南區 8

高屏區 22

總計 76
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圖四、B5病毒株時空分布 

  

2008年1月

2008年2月

2008年4月

2008年4月
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(二) 首波 C4基因亞型之 EV71個案 

2008-2011 年計有 68 件 C4 陽性，其中 3 株病毒株序列過短，無法進行演化

樹親緣分析，C4演化樹親緣分析結果如圖五，分析結果顯示 65株 B5病毒株

序列，其中 63 株可視為同株 C4 病毒株，時間及地區分布如表五，從時空分

布地圖(圖六)發現 C4 亞型病毒株在 2010 年 2 月首次在台灣造成流行，流行

初期首先出現於中區(台中市)，4 月往北擴散至北區，到了 5 月往北擴散至台

北區、往南已擴散至南區及高屏區。本研究將首波 C4基因亞型 EV71個案定

義為 2010-2011年 63名個案。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

圖五、C4演化樹親緣分析結果 

63株同株

C4 
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表五、63株同株 C4病毒株時間及地區分布 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

發病年 發病月 居住區別 合計

2010 2 中區 2

3 中區 1

4 中區 1

北區 2

5 中區 4

北區 2

台北區 3

南區 1

高屏區 1

6 北區 6

7 北區 3

8 中區 1

2011 4 台北區 1

5 台北區 1

東區 1

6 台北區 1

高屏區 1

7 中區 2

北區 1

8 中區 1

北區 3

南區 1

9 中區 1

北區 3

台北區 3

東區 3

10 中區 1

北區 1

東區 1

高屏區 1

11 中區 7

12 中區 2

總計 63
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圖六、2010年 C4病毒株時空分布 

 

 

 

 

2010年4月

2010年5月

2010年5月

2010年5月
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三、 問卷調查及病例對照研究結果 

(一)  問卷調查樣本回收情形 

    本研究共計 755名研究對象，分別為病例組 1(流行中心)100名，病例

組 2(流行起源) 131 名；對照組以病例對照比 1:4 隨機抽樣 524 名(131 x 

4=524)。755份樣本中成功完訪 99份(14份係書面同意之家訪對象、49份

係書面同意之電訪對象、36 份係口頭同意之電訪對象，目前仍待寄回同意

書)，無效樣本 656份(含 347份無人接聽、170份拒訪、78份空號、38份

NIIS系統未登錄電話資訊、12份受訪者表示不便提供聯絡資訊、8份表示

無此人、3份研究對象已過世，其中 2名為病例組研究對象，死因與腸病毒

相關；另 1名為 78歲之對照組研究對象)，完訪率為 13.1% (99/755)。 

(二)  完訪病例組與對照組描述性統計結果 

表六、完訪病例組與對照組間重要變項分布情形 

 

    病例組 1(流行中心)與病例組 2(流行起源)共 29 人，其中男生占

48.3%，年齡分布主要為 0-3歲(48.3%)、其次依序為 4-6歲(34.5%)、7-12

歲(13.8%)及大於 13 歲者(3.4%)；居住地分布依序為南區 37.9%、台北區

20.7%、高屏區 17.2%、北區 13.8%、中區 10.3%；病例組中早產兒(懷孕

人數 (n=29) 百分比 人數 (n=70) 百分比

男生 14 48.3 35 50

年齡

0-3歲 14 48.3 40 57.1

4-6歲 10 34.5 20 28.6

早產兒 1 3.4 10 14.3

低出生體重 2 6.9 6 8.6

非本國及案母 2 6.9 10 14.3

主要照顧者

父母 24 82.8 52 74.3

(外)祖父母 3 10.3 14 20

親朋好友 1 3.4 2 2.9

胎次

第1胎 17 58.6 36 51.4

第2胎 9 31 29 41.4

第3胎 3 10.3 4 5.7

第4胎 0 0 1 1.4

哺餵母乳 21 72.4 48 68.6

項目
病例組(流行中心及起源) 對照組
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至分娩未滿 37 週)占 3.4%、非早產兒占 93.1%；6.9%為低出生體重(未滿

2,500 克)、86.2%出生體重正常(2,500 克以上)；父親國籍均為本國籍，母

親國籍分布為本國籍 93.1%、越南籍 6.9%；主要照顧者分別為父母占

82.8%、(外)祖父母占 10.3%、親朋好友占 3.4%；胎次分布為第 1胎 58.6%、

第 2 胎 31.0%、第 3 胎 10.3%；72.4%的病例組對象有喝母乳、27.6%未

喝母乳；29名病例發病迄今均未留下後遺症。 

    對照組共 70人，男、女生各占 50%，年齡分布主要為 0-3歲(57.1%)、

其次依序為 4-6 歲(28.6%)、7-12 歲(8.6%)及大於 13 歲者(5.7%)；居住地

分布依序為台北區 27.1%、高屏區 18.6%、東區 15.7%、中區 17.1%、南

區 14.3%、北區 7.1%；對照組中早產兒占 14.3%、非早產兒占 85.7%，早

產兒比例較病例組(3.4%)高；8.6%為低出生體重、84.3%出生體重正常，

低出生體重的比例較病例組(6.9%)高；父親國籍均為本國籍，母親國籍分

布為本國籍 85.7%、中國大陸籍 5.7%、越南籍 4.3%、印尼籍 2.9%、菲律

賓籍 1.4%，對照組母親非本國籍的比例(14.3%)較病例組(6.9%)高；主要

照顧者分別為父母占 74.3%、(外)祖父母占 20%、親朋好友占 2.9%；胎次

分布為第 1胎 51.4%、第 2胎 41.4%、第 3胎 5.7%、第 4胎 1.4%；68.6%

的對照組對象有喝母乳、31.4%未喝母乳，對照組有喝母乳的比例(68.6%)

較病例組(72.4%)低；70 名對照組中 1 名新竹縣 6 歲男童，於 2008/7/17

發病，當時 9 個月大，現有左腳無力萎縮的情形，其餘對照組研究對象發

病迄今均未留下後遺症。 

(三)  病例對照研究推論性統計結果 

    99名完訪對象分別為病例組 1(流行中心)15名、病例組 2(流行起源)14

名及對照組 70名。經分析 656無效樣本及 99名完訪對象之人口學特徵，

2組在居住區別、性別變項均未達統計上顯著差異，但完訪者帄均發病年齡

(4.24歲)顯著低於無效樣本帄均發病年齡(7.21歲)，單尾 P值小於 0.0001。

另分析 170名拒訪對象及 99名完訪對象之人口學特徵，2組在居住區別及

發病年齡變項均未達統計上顯著差異，但 2 組間性別分布達統計上顯著差



 - 20 - 

異(P值= 0.024)，拒訪者中 63.5%研究對象為男性，完訪者中 49.5%研究

對象為男性；另病例組 1(流行中心)、病例組 2(流行起源)及對照組的完訪

情形無顯著不同。 

    本研究分別在病例組 1(流行中心)與對照組兩組之間，以及病例組 2(流

行起源)與對照組兩組之間進行下列變項的卡方檢定，變項包括：個案是否

早產、個案出生時是否為低出生體重、個案發病時是否需住院、父親教育

程度(高中職以下、專科或大學以上)、母親國籍(本國籍、外國籍)、母親是

否為高齡產婦、母親教育程度(高中職以下、專科或大學以上)、母親工作是

否為家管、主要照顧者(父母、外祖父母)、主要照顧者教育程度(高中職以

下、專科或大學以上)、個案所屬胎次(第 1 胎或第 2 胎以上)、家中同住者

人數(2-3、4-5、>=6)、家中是否有 6 歲以下同住者、是否有弟姊妹、是否

和旁系表堂兄弟姊妹同住、家中廳數(1 個、2 個以上)、家中房間數(2-3、

4-5、>=6)、家中衛浴數(1-2、>=3)、個案是否有吸允或舔手指習慣、個案

是否有吸允或舔玩具習慣、個案飯前是否有洗手習慣、個案如廁後是否有

洗手習慣、是否每週更換床單、是否每月晾晒被褥、個案在家中是否有個

人毛巾、個案在學校是否有個人毛巾、是否每天消毒奶嘴、有無消毒玩具

習慣、個案當時是否已就學、已就學者教育機構種類、個案當時是否另就

讀補習班、母親是否哺餵母乳、是否和鄰居小朋友接觸、個案進出公共場

所的頻率、受訪者未來是否願意讓小孩接種公費腸病毒 71型疫苗、受訪者

未來是否願意讓小孩接種自費腸病毒 71型疫苗、發病前是否接觸過疑似腸

病毒感染個案。分析結果顯示，病例組 1(流行中心)和對照組之間在「發病

前是否接觸過疑似腸病毒感染個案」變項於未校正的卡方檢定(Uncorrected 

chi square)結果達統計上顯著差異(P=0.048,如表八)；但採用費雪精確性檢

定(Fisher exact test)則達不到統計上顯著差異；而發病前曾接觸疑似患

者，其感染腸病毒的機率是未接觸疑似患者的 3.9倍(表九)，但 Odds Ratio

未達統計意義(OR=3.91, 95% CI=0.95~16.11)。除了前述「發病前是否接

觸過疑似腸病毒感染個案」變項外，其餘變項不論在病例組 1(流行中心)和
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對照組之間或病例組 2(流行起源)和對照組之間均未達統計上顯著差異。 
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表七、病例組 1與對照組”發病前是否接觸過疑似腸病毒感染個案”變項分布 

發病前是否接觸過疑

似腸病毒感染個案 

病例組 1 

(流行中心) 
對照組 小計 

是 9 23 32 

否 3 30 33 

小計 12 53 65 

註：流行中心有 3名受訪者表示不知道研究對象發病前是否接觸過疑似腸病毒感染個案，對照組則有 17

名，均排除於檢定之外。 

 

表八、病例組 1與對照組間”發病前是否接觸過疑似腸病毒感染個案”變項卡

方檢定 

 

表九、病例組 1與對照組 OR 發病前是否接觸過疑似腸病毒感染個案及其 95%信賴區間 

 

 

Test Value p-value(1-tail) p-value(2-tail)

Uncorrected chi square 3.91000 0.02400 0.04800

Fisher exact 0.04756 0.09513

All expected values (row total*column total/grand total) are >=5

OK to use chi square.

Chi Square and Exact Measures of Association

Type Value Lower, Upper Type

Odds Ratio 3.913 0.9506, 16.11 Taylor series

Point Estimates 95% Confidence Limits 

Odds-Based Estimates and Confidence Limits

*Conditional maximum likelihood estimate of Odds Ratio
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以單因子變異數分析(ANOVA)檢定病例組 1(流行中心)、病例組 2(流行

起源)和對照組三組間連續變項，項目包括主要照顧者與研究對象接觸時

數、每週洗澡次數、每天換衣服次數、學校班上人數，結果顯示這些變項

均未達統計上顯著差異。 

本研究另將病例組 1(流行中心)與病例組 2(流行起源)的個案合併成新

的病例組，連續變項以 T 檢定、類別變項以卡方檢定進行分析，表十一結

果顯示「發病前是否接觸過疑似腸病毒感染個案」變項在新病例組與對照

組間達統計上顯著差異(P值=0.00096)，而發病前曾接觸疑似患者，其感染

腸病毒的機率是未接觸疑似患者的 7.8倍(表十二)，Odds Ratio達統計意義

(OR=7.83, 95% CI=2.05~29.81)；其餘所有變項在新病例組與對照組間均

未達統計上顯著差異。新病例組中有 3 人表示發病前未接觸過疑似腸病毒

感染個案，3名病例分別為雲林縣土庫鎮 6歲男童、虎尾鎮 11個月大男嬰、

桃園縣龜山鄉 16個月大女童，3人當時均未就學，發病前均無國外旅遊史，

雙親均為本國籍，1 人(雲林縣土庫鎮 6 歲男童)發病時主要由(外)祖父母照

顧、2人由父母照顧，2人為家中第 2胎、1人(桃園縣龜山鄉 16個月大女

童)為第 1 胎，3 名研究對象當時均未就學且受訪者均表示小朋友發病前未

接觸過疑似腸病毒感染患者，推測係由無症狀大人將病毒從外面帶回家而

感染小朋友。 
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表十、新病例組與對照組”發病前是否接觸過疑似腸病毒感染個案”變項分布 

發病前是否接觸過疑

似腸病毒感染個案 
新病例組 對照組 小計 

是 18 23 41 

否 3 30 33 

小計 21 53 74 

註：新病例組中(流行中心 3名、流行起源 5名)有 8名受訪者表示不知道研究對象發病前是否接觸過疑似

腸病毒感染個案，對照組則有 17名，均排除於檢定之外。 

 

表十一、新病例組與對照組間”發病前是否接觸過疑似腸病毒感染個案”變項

卡方檢定 

 

表十二、新病例組與對照組 OR 發病前是否接觸過疑似腸病毒感染個案及其 95%信賴區間 

 

Test Value p-value(1-tail) p-value(2-tail)

Uncorrected chi square 10.90000 0.00048 0.00096

Fisher exact 0.00082 0.00164

All expected values (row total*column total/grand total) are >=5

OK to use chi square.

Chi Square and Exact Measures of Association

Type Value Lower, Upper Type

Odds Ratio 7.826 2.054, 29.81 Taylor series

Odds-Based Estimates and Confidence Limits

Point Estimates 95% Confidence Limits 

*Conditional maximum likelihood estimate of Odds Ratio
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肆、討論 

    本研究依時間區間及病毒株基因序列演化樹親緣分析結果發現 B5 和

C4兩株亞型病毒最初期均先往北方移動，但接續的擴散方向及範圍則不相

同，始於 2007年流行的 B5亞型病毒株初期先由高屏區向北移動後再擴散

到東台灣，始於 2010年流行的 C4亞型病毒株初期則是由中區往北移後於

台灣西部陸續出現零星病例，主要集中在北區及中區，當年疫情並未擴散

至東台灣。我們推論 2007年南台灣出現 B5亞型病毒株時，台灣帅童多為

易感宿主，不具有 EV71型病毒抗體，得以使病毒一路往北擴散，並於 2008

年造成腸病毒大流行；2 年後台灣出現新的世代，於 2009-2010 年出生的

嬰兒不具有 EV71 型病毒抗體，2010 年 C4 亞型病毒株於中區出現時先北

移後，陸續於西台灣各地出現零星病例，主要集中在北區及中區，並於

2010-2011年造成另一波腸病毒疫情。. 

    本研究原本設計問卷調查方式係以至研究對象家中面對面訪談進行，

但訪視人員抵達家戶時常遇到無人應門、住戶表示無該研究對象或該地址

僅供研究對象掛戶籍等狀況，導致問卷回收率過低，因此改以電話問卷方

式進行問卷調查。本研究原本預計調查 755 名研究對象，但以回溯性研究

對 2007-2012 年發病者進行問卷調查，多數研究對象表示拒訪甚至無法成

功找到研究對象，使得最終完訪件數僅 99件，樣本數不足導致統計檢定力

過低，進行推論性統計時大部分變項均無法達到顯著差異；再者，訪員進

行問卷調查時，受訪者需要努力回憶研究對象過去發病時的細節，在收集

出生體重、母親懷孕週數、發病時家庭資訊、研究對象接觸史及健康行為

時，可能會有記憶上的偏差，無法精確回答問卷中的題目，此為本研究之

限制。依回收的問卷進行病例對照研究結果顯示，除了病例組 1(流行中心)

與對照組在「發病前是否接觸過疑似腸病毒感染個案」變項，卡方檢定達

統計上顯著差異外(P=0.048)，其餘變項不論在病例組 1(流行中心)與對照組

之間或病例組 2(流行起源)與對照組之間均未達統計上顯著差異。另將病例

組 1(流行中心)與病例組 2(流行起源)合併為新的病例組後，也只在「發病
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前是否接觸過疑似腸病毒感染個案」變項，以卡方檢定達統計上顯著差異(P

值=0.00096)，其餘變項均未達統計上顯著差異。 
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伍、結論與建議 

    本研究之對照組的選取方式，係自送驗腸病毒感染但檢驗結果為陰性

的個案中選取，可能發生對照組研究對象其實仍存在感染風險，只是檢體

未檢出腸病毒。另因腸病毒主要感染族群為學齡前兒童，且 0-3 歲及 4-6

歲兩族群間日常生活接觸者型態不同，建議研究對象依 0-3歲及 4-6歲年齡

分層配對選取。 

    本研究在進行問卷調查過程中家訪與電訪之訪問成功率帄均約為

10%-13%，此結果和 2008 年一篇以電訪調查腸病毒知識、態度與行為之

成功率(17.5%)相近 14，建議未來研究需進行問卷調查工作時，在研究初期

決定研究對象人數即應將訪問成功率一併考量。本研究屬回溯性病例對照

研究，使得拒訪率以及未能成功找到研究對象的比例很高，未來可考慮以

前瞻性病例對照研究設計進行，在監測系統增加欄位蒐集本研究問卷中的

資訊，或者隨著監測系統出現腸病毒陽性感染個案時，便逐一收案，並於

送驗呼吸道感染資料庫中依發病週、年齡分層配對選取對照組，收案的過

程中便可進行電話問卷調查工作，前瞻性病例對照研究設計應能提高訪問

成功率，並且減少回憶偏差。 

    本研究進行過程並不如預期順利，經過多次調整研究方法後，仍無法

取得足夠之研究對象，依現有結果僅能得到下列結論：病例組受訪者表示

研究對象發病前曾接觸過疑似腸病毒感染個案的比例顯著高於對照組，兩

組間在「發病前是否接觸過疑似腸病毒感染個案」變項，以卡方檢定達統

計上顯著差異，但「曾接觸疑似個案」和「感染腸病毒」兩變項間並不存

在直接的因果關係。 
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陸、計畫重要研究成果及具體建議  

一、 依 EV71 病毒基因序列親緣分析及時空聚集分析結果發現，B5 亞型首次

於 2008 年在台灣造成流行，C4 亞型則在 2010-2011 年間流行，兩株病

毒在流行初期均先往北方移動後於台灣西部蔓延；依 2008年縣市別出生

登記人數及出生率顯示，前 3名縣市均分布於北台灣，推測流行初期病毒

株北移現象與易感宿主族群之分布大小及人口密度有關。 

二、 本研究結果顯示「曾接觸疑似個案」和「感染腸病毒」兩變項之間雖然不

是直接的因果關係，但在統計上具有相關性，因此發現疑似腸病毒感染個

案時應採取隔離措施，並落實照顧者個人防護，以免再次感染家中其他兒

童；當教(托)育機構發現學生有疑似腸病毒症狀時，應及時通報，並依其

所在縣市之停課機制決定該班是否停課。前述適當隔離及停課措施等防治

介入應能有效遏阻腸病毒在學童間的流行。 
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捌、附錄： 

一、說明及參加同意書 

說明及參加同意書 
計畫名稱：2008-2012年腸病毒分子流行病學分析研究計畫 

執行期間：102年 1月 1日至 102年 12月 31日 

計畫執行單位：衛生福利部疾病管制署 

計畫主持人：衛生福利部疾病管制署/疫情中心 劉定萍 主任 

            連絡電話 33937720 轉 1002 傳真：02-33938044 

計畫連絡人：衛生福利部疾病管制署/疫情中心 葉倪君 科員 

            連絡電話 02-23959825 轉 5076 傳真：02-23916827 

 

邀請您加入： 

    衛生福利部疾病管制署為了解近年來本土流行的腸病毒在流行源頭與群聚上其相

關的因子為何，以利未來本署制定相關防治政策。我們選取 2008-2012 年間疑似腸病毒

感染而就醫且採檢的對象進行研究，我們將徵求您本人或孩子的加入。為順利進行本研

究，我們需要您提供基本資料、衛生習慣、就醫習慣以及生活習慣等方面的資料，協助

我們進一步瞭解感染腸病毒可能的危險因子，未來將提供政府制定相關防治政策的參

考。敬請詳閱以下各項資料，若您仍對本研究有疑問，本計畫相關研究人員願意提供進

一步解釋，以讓您能充分瞭解。 

 

參加過程您要怎麼做： 

您的參與過程很簡單，只要回答問卷中的問題，回答問題的過程中若遇到任何困難，您

可盡量提出疑問，直到完全瞭解為止。 

 

參加者有什麼好處： 

（一） 獲得腸病毒感染防治相關衛教知識。 

（二） 在完成問卷後，我們將贈送您小禮品，謝謝您的參加。 

 

隱私權-資料保密： 

本署將在法律所規範的程度內視您本人或參加本計畫對象的資料當作機密，並會遵守保

密之倫理。在資料庫中每個人將被一個新編的代號取代，其隱私將會謹慎的保護。本研

究結果數據除發表於科學性刊物外，不會對外公開。所有刊登出來的文章，也不容許出

現任何可供辨認個人的資訊。 

 

參加及退出-如果您不想繼續，可不可以退出? 

您有權利隨時停止參加或退出，並不會因為不參與本計畫，使您的權益遭受到損害。 
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以下請由受訪者閱讀或經本計畫研究人員說明後，並同意加入本計畫者請於立書人處簽

名、蓋章、或手印，若立書人未滿 18歲，則需請法定代理人簽名。 

 

本同意書以上的內容，包括調查目的、參加過程、好處與風險等相關資訊，本人已經詳

細閱讀過(或經由本計畫研究人員說明後)，而且本人已瞭解其中的內容。 

 

本人同意參加「2008-2012年腸病毒分子流行病學分析研究計畫」。 

 

立書人：_____________________ (簽名、蓋章或手印) 

日期：民國 _____年_____月_____日  

法定代理人：(立書人未滿 18歲)：_________________________(簽名、蓋章或手印) 

 

計畫主持人：________________(簽名或蓋章)       日期：民國 _____年_____月

____日  

 

 

 

正本：請交回衛生福利部疾病管制署 

副本：請由立書人自行保管 
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二、計畫問卷內容 

2008-2012年腸病毒分子流行病學分析問卷調查 

編號：_________________ 
訪員姓名：___________ 

訪視日期：____/____/________ 

一、 受訪者資訊 

1. 請問您和調查對象的關係為何? 

□父母  □(外)祖父母  □叔伯阿姨等親戚  □其他_____________ 

2. 請問您今年的年齡(足歲)：____________ 

3. 請問您的教育程度：□不識字  □國小  □國中  □高中職  □專科   

                  □大學    □碩士  □博士 

 

二、 問卷調查對象資料  

1. 調查對象性別：□男  □女 

2. 請問調查對象出生日期：____/____/________ 

3. 請問調查對象出生時，母親懷孕滿______週。 

4. 請問調查對象出生時，出生體重為____________克。 

5. 訪視時調查對象年齡(足歲)：______ 

 

三、 2008-2012年調查對象因疑似腸病毒感染就醫的情況 

1. 請您回想調查對象當時生病是否有住院治療?       □是 □否   

若否請跳至第 3題， 

2. 請您回想調查對象當時生病是否住加護病房(ICU)?         □是 □否    

3. 調查對象當時就醫後迄今的健康狀況如何?  

□無任何後遺症  □有後遺症     

i. 若調查對象有其他後遺症，請問後遺症有哪些? (可複選) 

□局部四肢無力萎縮  □吞嚥困難需餵食管  □中樞性換氣不足需呼吸器

維持   

□顏面神經麻痺      □癲癇發作          □精神發育遲滯 

 
四、 調查對象父母親的資訊 

1. 父親： 

i. 父親的國籍是?  □本國籍  □中國大陸籍  □印尼  □越南  □泰國  □菲

律賓  □馬來西亞  □新加坡  □其他國籍 (國家為_____________)   

ii. 請問父親的職業是? 

□農、林、漁、牧、礦  □營造業  □製造業  □專業、科學、技術服務業 

□餐飲、住宿觀光業  □運輸、倉儲及通信業  □教育服務、公共行政業   

□醫事人員、醫療保健服務業  □金融保險、不動產買賣租賃業  □現役軍

人  □家管  □其他服務業    □其他 ____________________    □無 

iii. 出生西元年： __________ 

iv. 年齡(足歲)：_________歲 

v. 教育程度：□不識字  □國小  □國中  □高中職  □專科   

          □大學    □碩士  □博士 

2. 母親： 

i. 母親的國籍是?  □本國籍  □中國大陸籍  □印尼  □越南  □泰國  □菲

律賓  □馬來西亞  □新加坡  □其他國籍 (國家為_____________) 
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ii. 請問母親的職業是? 

□農、林、漁、牧、礦  □營造業  □製造業  □專業、科學、技術服務業 

□餐飲、住宿觀光業  □運輸、倉儲及通信業  □教育服務、公共行政業   

□醫事人員、醫療保健服務業  □金融保險、不動產買賣租賃業  □現役軍

人  □家管  □其他服務業    □其他 ____________________    □無  

iii. 出生西元年： __________ 

iv. 年齡(足歲)：_________歲 

v. 教育程度：□不識字  □國小  □國中  □高中職  □專科   

          □大學    □碩士  □博士 

 

五、 主要照顧者的資訊（請由主要照顧者回答，若為代答，請註明） 

1. 調查對象當時主要是由誰照顧?（若主要照顧者是調查對象的父親或母親，請

跳至第 2題） 

□父母  □(外)祖父母  □叔伯阿姨等親戚  □褓母  □外籍雇傭  □其他 

_____________ 
i. 請問主要照顧者教育程度為 □不識字  □國小  □國中  □高中職  □專科   

                         □大學  □碩士  □博士 

2. 主要照顧者與調查對象帄均每天接觸時數：_________ 小時。 

 

六、 調查對象疑似感染腸病毒當時的家庭資訊 

1. 請問您，調查對象在家中是第幾胎(雙胞胎算為單一胎次)? 

□ 第 1胎  □第 2胎  □第 3胎  □第 4胎 □第 5胎以上 

2. 請問您，當時調查對象的家中同住者共______人 

i. 請問您上述同住者當中年齡小於 6歲_____人；7-17歲_____人；大於 18

歲_____人。 

ii. 請問您上述同住者與調查對象的關係及人數分別是幾人? 

祖父母_____人；父母_____人；兄弟姊妹_____人；旁系表/堂兄弟姊妹

_____人； 

叔伯阿姨等親戚_____人；其他_____人。 

3. 請問您，當時調查對象家裡的室內格局型態為何? 

_____間房 _____間廳 _____間衛浴。 

 

七、 調查對象衛生習慣與家中情形（以下問題，請您回想調查對象疑似感染腸病毒

當時的情形） 

1. 調查對象當時吸吮或舔手指頻率：□從不  □偶爾  □經常    

2. 調查對象當時吸吮或舔玩具頻率：□從不  □偶爾  □經常    

3. 調查對象飯前洗手頻率：□從不  □偶爾  □經常 

4. 調查對象如廁後洗手頻率：□從不  □偶爾  □經常 

5. 調查對象當時帄均每週洗澡次數：________次。 

6. 調查對象當時帄均每天更換衣物次數：________次。 

7. 請問您家中更換床單的頻率為何? 

□每週至少 1次  □每月至少 1次  □每 3個月至少 1次  □每半年至少 1次   

□每年至少 1次  □從不 

8. 請問您家中晾晒被褥的頻率為何? 

□每週至少 1次  □每月至少 1次  □每 3個月至少 1次  □每半年至少 1次   

□每年至少 1次  □從不 

9. 請問您有沒有幫小孩在家裡準備個人專用毛巾? □有  □無 
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10. 請問您有沒有幫小孩在學校準備個人專用毛巾? □有  □無 

11. 請問您幫小孩消毒奶嘴的頻率為何? 

□每天至少 1次  □每週至少 1次  □每月至少 1次  □幾乎不  

12. 請問您幫小孩消毒玩具的頻率為何? 

□每週至少 1次  □每月至少 1次  □每 3個月至少 1次  □從不    

 

八、 其他可能危險因子 

1. 請問您，調查對象發病前有沒有什麼樣的疾病需要就醫追蹤? （若無請跳至第

2題）   

□有 □無   

若有，請問疾病名稱為何? ______________、______________、

______________。  

2. 請問您，調查對象發病前 2週有無國外旅遊史? （若無請跳至第 3題） 

□有 □無 

i. 旅遊國家為何? _______________。 

ii. 當時到該國家目的為? □旅遊  □探親  □其他___________ 

3. 請問您，調查對象發病當時是否已經就學? （若否請跳至第 4題） 

□是 □否 

i. 請問當時就讀於 □托嬰中心  □帅兒園  □小學  □中學 

               □其他___________________ 

ii. 請問當時班上同學(含調查對象)一共約_______人。 

4. 請問您，調查對象發病當時是否有另外去補習班或安親班?（若否請跳至第 5

題） 

□是 □否 

i. 請問您當時，調查對象帄均一週在補習班(安親班)的時間約為_________

小時? 

ii. 請問您當時，調查對象補習班(安親班)內所有同學(含調查對象)共約

_______人。 

5. 請問您調查對象出生時母親是否有哺餵母乳?（若否請跳至第 6題） 

□是 □否 

i. 請問媽媽哺餵母乳到調查個案幾歲的時候?_______歲 

6. 請問您，當時調查對象和鄰居小朋友玩耍的頻率為何? 

i. □從不  □偶爾  □經常   

7. 請問您，當時調查對象到下列公共場所的頻率為何? 

i. 餐廳：□從不  □偶爾  □經常 

ii. 公園：□從不  □偶爾  □經常 

iii. 遊樂園：□從不  □偶爾  □經常 

iv. 百貨公司：□從不  □偶爾  □經常 

8. 在所有腸病毒中以感染腸病毒 71型最易引起重症，請問您，如果未來有公費

腸病毒 71疫苗，您會不會讓小孩接種： 

□會  □不會  □不知道 

9. 請問您，如果未來有腸病毒 71疫苗，但頇自費，您會不會讓小孩接種： 

□會  □不會  □不知道  

10. 請問您，當時調查對象在發病前有沒有接觸過腸病毒感染患者?（若回答沒有

或不知道，請跳至備註欄）  

□有  □沒有  □不知道 

11. 請問您，當時調查對象在哪裡接觸到腸病毒感染患者? 



 - 36 - 

□家裡  □學校  □補習班、安親班  □托育處  □鄰居  □親朋好友 

 

九、 備註欄： 

 
 

 

1. 請問您在回答上述問題後，有沒有其他訊息需要補充或詢問： 

 

 

 

 

 

 

 

2. 訪員完成問卷後，在過程中需要另行補充的部分： 

 

 

 

 

 

 

 

 

 


