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中文摘要:  

多種細菌及病毒已經普遍被了解會透過水媒及食媒引發流行性疾

病，尤其是養殖的双枚貝類（如牡蠣、文蛤等）更具有濃縮水中病原物

質之特性，透過受汙染之養殖水體引發人體健康危害值得被關注。於海

港水中之優勢致病菌為腸炎弧菌，其檢出率介於45.2%到75%。病毒檢

測結果為諾羅病毒，檢出率介於0%至21.7%。未檢出的致病菌包含：曲

狀桿菌、志賀氏桿菌、輪狀病毒及A肝病毒。水質指標檢定結果可發現，

以鹽度對腸炎弧菌之影響力最大；水溫對諾羅病毒之影響力最高。強降

雨事件結果發現平均雨量、水溫及濁度對腸炎弧菌及腺病毒具影響。本

年度長期氣候資料結果以氣溫以及累積雨量進行探討，透過邏輯斯迴歸

個別分析腸炎弧菌、諾羅病毒與氣象因子結果顯示，以3天累積雨量對

腸炎弧菌檢出率最具正向影響力。而目前氣候因子對諾羅檢出在統計上

無達到影響的顯著水準，但若比較估計係數，以當日平均氣溫及3天平

均氣溫對檢出率具影響力。透過本年度氣象資料與檢出率的分析結果已

有初步概念，未來將持續檢測周邊海域致病菌之發生率，並透過更長期

的氣候資料進行分析。 

 

關鍵字: 腸道致病菌、檢出率、優勢致病菌、腸炎弧菌、諾羅病毒、強

降雨事件、氣候變遷 
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Abstract: 

It is well accepted that aquaculture products of shellfish such as oyster 

and calm were primary sources of waterborne and foodborne diseases.  

Moreover, bivalves are able to concentrate the pollutants and pathogens 

during their life, which make them more hazardous for food consumption.  

Our results revealed that the dominant microorganisms were Vibrio 

parahaemolyticus, with detection rate from 45.2 % to 75% and norovirus 

with detection rate of 0% and 21.7% in the first three seasons. Pathogens such 

as Campylobacter spp, Shigella spp., Hepatitis A virus and rotavirus were not 

detected in samples from aquatic environments or shellfish. The first 

significant association was observed for the detected of V. parahaemolyticus 

in water with various salinity; moreover the first significant association was 

observed for the detected of norovirus in water with various temperature.  

Occurence versus environmental factors after heavy precipitation indicated 

the detection rates were correlated with rainfall, temperature, and turbidity 

on V. parahaemolyticus and adenovirus. Our results of logistic regression 

analysis on the effects of climate changes to the occurrence of V. 

parahaemolyticus and norovirus showed a positive correlation of 3-day 

accumulated precipitation to the occurrence of V. Parahaemolyticus. No 

statistically significant difference was found in standardized coefficients 

versus the occurrence of norovirus. However, a trend of positive effects was 

observed in temperature of 3-day average and 1-day average to the 

occurrence of norovirus. Long-term monitor in pathogen detections in 

shellfish and aquatic environments is required to have meaningful data to 

interpret the effects of climate changes on microorganism adaptation. 

 

Keywords: gastrointestinal pathogena 、 detection rate 、 dominant 

microorganisms、Vibrio parahaemolyticus,、norovirus、extreme precipitation、

cliamte change 



1 

 

一、報告本文 

一、 前言 

根據世界衛生組織(WHO)統計，在開發中國家約有 80 %的疾病與

33 %的死亡原因，與當地水源、水產、食品遭到致病性微生物污染有著

密切的關係(WHO, 2003)。貝類被認為是美食佳餚的一項重要水產品，

且在許多國家皆有生食或者未煮熟即食的習慣(Nishida et al., 2003)。全

球的貝類病毒性疾病群聚感染報導，高達 63.3%的案例發生於日本，其

原因顯然與日本的海鮮生食文化有關(Bellou et al., 2013)。近海水產養

殖之致病原可能來自鄰近河川之畜牧糞污廢水排放、家庭生活污水、齧

齒動物及野生動物排泄物，藉由正常流放或暴雨逕流而流入水產養殖區。

貝類屬濾食性生物，如養殖水體遭受病原體污染，貝類容易累積水體中

的病原體(Le Guyader et al., 2008)。鑑於上述資訊，台灣近海或沿海貝類

等水產品的病原體存在情形及其養殖用水之微生物與水質參數分析之

議題實有深入探討之必要。 

根據衛福部統計，近年來國內水產品及食品中毒案每年平均約有四

千多人受害(食藥署, 2012)。據 Scallan（2011）的研究報告，每 6 個美

國人中就有 1 個人(即 4,800 萬人)曾發生食物感染之中毒事件，其中

128,000人住院，3,000人死亡。分析其病原發現前五名，依序是Norovirus 

(58%)、Salmonella nontyphoidal (11%)、Clostridium difficile (10%)、
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Campylobacter spp.(9%)、Staphylococcus aureus (3%)。而根據食藥署統

計，民國 100 年度共發生 426 案食品中毒事件，中毒人數 5,819 人，並

有 1 人死亡。根據中毒食物分類發現，水產類及水產加工品中毒發生率

約 21.3%，僅次於複合式調理食品(戚祖沅等, 2012)。而美國多起食用牡

蠣、文蛤引起感染之案例，事後調查皆顯示牡蠣、文蛤養殖環境中的衛

生指標(糞便性大腸桿菌)都在合格範圍內，顯示單單衛生指標之控管，

恐不足以保障人類食用牡蠣及文蛤的安全性(Daniels et al., 2000)。蠔類

(牡蠣)、蛤蜊及文蛤等貝類水產品，具有濃縮水中病原物質的特性，因

此國際間也常發生民眾因食用受污染水域生產的貝類水產品，而導致水

產食媒疾病事件(Bellou et al., 2013; Lee et al., 2008)。這些案例不但突顯

食品安全管理的重要性，亦使水媒及食媒性腹瀉疾病其來源及感染途徑

之關係更受重視。 

會引發水媒及食媒疾病流行的致病性微生物包括多種的細菌及病

毒，這些致病性微生物的大小、生理特性以及感染宿主的情形都不相同，

在水體中的生存及流佈狀況亦有很大的差異。由食物媒介病原引起的臨

床症狀範圍廣泛，常造成困惑，如典型的食物中毒症狀為急性胃腸道障

礙，如嘔吐、腹瀉或兩者兼具，並伴隨相關症狀如腹痛與不適。然而，

腸道致病原也可引起急性且威脅生命的腸道外疾病，如呼吸道、腎臟和

生產前後併發症等疾病。此等症狀可獨立出現，或隨典型胃腸道症狀而
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發生。對於已開發國家，許多先前不明原因的食品中毒事件如今多可確

定歸因於病毒感染。目前已知食媒性病原體有 30 幾種以上，其中與國

人健康較相關的細菌病原包括沙門氏桿菌(Salmonella spp.)、曲狀桿菌

(Campylobacter spp.)、志賀氏桿菌(Shigella spp.)、李斯特菌 (Listeria 

monocytogenes)、致病性大腸桿菌(pathogenic Escherichia coli)、金黃色

葡萄球菌(Staphylococcus aureus)、創傷弧菌(Vibrio vulnificus)、霍亂弧菌

(Vibrio cholerae)、腸炎弧菌 (Vibrio parahaemolyticus)、仙人掌桿菌

(Bacillus cereus)及困難梭狀芽孢桿菌(Clostridium difficile)。美國曾針對

食用貝類造成相關疾病進行研究，統計結果顯示，細菌性感染疾病以弧

菌類(Vibrios spp.)為主，約佔其所有貝類細菌性感染案例的 85.0% 

(546/642)，其次為志賀氏桿菌約 11.8%，接續為曲狀桿菌(1.9%)及沙門

氏桿菌(1.2%)，此結果與一般食媒性感染的統計數據具有差異性。 

曲狀桿菌症是常見的細菌性食物媒介疾病，只需 500 個細菌就可以

致病，在已開發國家是常見的食媒性感染病源菌。美國 CDC 在 2000 年

的統計數據顯示，每年約有 2 百萬人受感染，此外根據不同地區學者研

究的統計數據顯示，由細菌引發的腸道傳染病案例當中，曲狀桿菌感染

率與沙門氏桿菌在各地均高居第 1 及第 2，約各佔 35-38 % (Bottieau et 

al., 2011; Stutman et al., 1994)。曲狀桿菌亦是引發開發中國家旅行者腹

瀉症(Travelers’diarrhea)之重要致病菌(Bottieau et al., 2011)。曲狀桿菌中
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以人類 C. jejuni 和 C. coli 感染最常見。曲狀桿菌通常發現於野生或飼

養牛、綿羊、豬、山羊、狗、貓、囓齒類和所有各種鳥類之胃腸道，為

其共生菌。大量動物宿主可能是人感染曲狀桿菌症最終來源，主要經由

感染動物排洩物可能污染土壤、水或水產品，而人體透過食用其污染之

食品、水產品和未處理或污染地表水導致疾病(蔡睦宗等, 2006)。 

李斯特菌(Listeria spp.)包含 15 種菌種，但感染人類之病例都由

Listeria monocytogenes 引起(Wong et al., 1990; Hsieh et al., 2009; Huang 

et al., 2011)。此菌人類感染後主要症狀包括腦膜炎、腦膜腦炎、流產和

敗血症。L. monocytogenes 亦可感染多種動物，包括水體、家禽、家畜

以及囓齒動物都易感染且常為本菌帶原宿主。根據 Diallo et al.研究指出

從 1989年至 1991年在美國維吉尼亞州的水產貝類工場進行 3,057個採

檢樣本發現有 5.1%的樣本檢出 Listeria monocytogenes，且持續對 1991

到 1993 進行檢測，發現檢出率有上升趨勢。 

沙門氏桿菌的感染通常會出現下列四種臨床症狀：(1)腸胃炎(從輕

微到嚴重腹瀉、噁心、嘔吐)(2)菌血症或敗血症(3)傷寒熱或腸道熱(4)具

傳染性(WHO, 2008)。沙門氏桿菌廣泛存在於環境水體，部分沙門氏桿

菌血清型對感染之宿主具專一性，例如傷寒型沙門氏桿菌(S. typhi)及副

傷寒型沙門氏桿菌(S. Paratyphi)，此二種沙門氏桿菌絕大部分僅發生在

人類間的感染。而大部分的沙門氏桿菌血清型之感染則屬人畜共通，例
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如鼠傷寒沙門氏桿菌 (S. Typhimurium)以及腸炎沙門氏桿菌 (S. 

Enteritidis)，除了會感染人類以外，亦可以家禽、豬、牛、羊、鳥類、

爬蟲類作為宿主(蔡睦宗等, 2006)。 

致病性大腸桿菌(pathogenic Escherichia coli)分為六大類：腸毒素型

大腸桿菌(ETEC)、腸侵襲性大腸桿菌(EIEC)、腸病原性型大腸桿菌

(EPEC)、腸內附著性大腸桿菌(EAggEC)、棲息性大腸桿菌(Attaching and 

Effacing E. coli)、以及腸道出血性大腸桿菌(EHEC)。致病性大腸桿菌的

分布很廣，在人類、溫血動物腸道及一般土壤中皆存在。雖然國內學者

專家有對上述病原在人類和動物身上做過研究調查，但很少探討水媒及

食媒上彼此之間的相關性。 

腸炎弧菌引起的食品中毒，最早於 1950 年發生於日本，當時 272 人

吃了污染此病菌的魚而發生集體中毒，其中有 20 人因急性胃腸炎而導

致死亡，1953 年由日本學者 Fujino 等人由患者糞便及煮熟的沙丁魚中

分離出腸炎弧菌(潘子明, 1999)。腸炎弧菌具有致病能力的因子有熱穩

定溶血素(thermostable direct hemolysin; TDH)、類熱穩定溶血素(TDH-

related hemolysin; TRH)與致死毒素(lethal toxin)(陳豪勇, 1999)。菌株對

高、低溫敏感，含鹽份的海洋是腸炎弧菌最佳的生長環境；世界各地溫

暖的海洋、近海河口水域均有分佈。且根據美國 CDC 統計在海鮮類的

弧菌感染案例中以腸炎弧菌感染最為常見(CDC, 2007)，其次為創傷弧
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菌。台灣地區水產貝類細菌性感染案例亦以弧菌類感染為主。因此，弧

菌在水產品與其養殖環境的存在情形是值得監控與探討的重要議題 

(Lee et al., 2008)。 

創傷弧菌，俗稱：海洋弧菌(Vibrio vulnificus)，是一種棲息於海洋中

的細菌。如果傷口暴露在含有這種細菌的海水中，創傷弧菌會在傷口上

繁殖，可能引發潰爛，甚至導致組織壞死。若食用了遭污染的海鮮，也

有罹患腸胃炎的可能。海洋弧菌的感染案例在台灣不常見，到目前為止，

台灣發現的病例不超過 100 個(朱旆億等, 2015) ，而案例多集中於中南

部，尤其在高雄和台南。這種病菌不但在台灣少見，在歐洲國家更是少，

原因是海洋弧菌大多生長在熱帶及亞熱帶的海洋地區，它與霍亂弧菌是

屬於同一類的病菌，所需的溫度是攝氏 20 度左右，還有 0.7-1.6%鹽分

的海水，夏日(8 月-10 月)較常見，出現此種病例的國家有中國、台灣、

泰國、馬來西亞、澳洲、美國緯度較低的地方及日本都曾經發生過。感

染海洋弧菌的途徑有兩種。一是食入含有海洋弧菌食物，例如甲殼類(螃

蟹)、生蠔(牡蠣)、蚌類(文蛤)的海產及生魚片；二是從皮膚上直接感染，

可能是從事挖生蠔工作，皮膚上常會有傷口，海洋弧菌就適時地侵入體

內(Arias et al., 1998; Campbell et al., 2003; Cook et al., 2002)。 

霍亂弧菌約有 150 種血清型，霍亂(cholera)是感染霍亂弧菌引起的

急性腸病。自 1854年發現以來在 19及 20世紀曾發生 7次世界大流行，



7 

 

都是由產毒性 O-1 血清型霍亂弧菌引起的，O-1 血清型又可分為典型生

物型及艾托生物型(classical and El Tor biotype)，前 6 次大流行是由典型

生物型引起的，自 1961年起第 7次世界大流行是由艾托生物型所引起。

然而在 1992 年底在印度及孟加拉南部發現一種新型的霍亂弧菌引發大

流行，由於起始於孟加拉灣沿岸城市，因此命名為霍亂弧菌 O-139 孟加

拉型。目前 O-139 型和 O-1 型霍亂同樣列為我國之法定傳染病。霍亂

的臨床症狀主要是嚴重腹瀉和嘔吐，病人通常不會發燒，其解出的水便

因略呈灰色，有時有些黏液，不含血便，以及略帶甜味而被形容為似洗

米過後的水('rice-water' stool)。受霍亂弧菌污染的食物，尤其是水產品，

以及受污染的水是疾病初期的感染源。 

金黃色葡萄球菌，25%的正常人與動物其皮膚、口腔、鼻、喉等黏

膜附著金黃色葡萄球菌，生物體有傷口時即侵入內部引起化膿，故常由

化膿之傷口及咽喉炎分泌物污染食品，因此造成腸胃炎。最常見的是吃

了受污染的火腿等肉製品、乳製品、魚貝類便當或生菜沙拉所致。此菌

分泌熱穩定性的細胞外腸毒素，受污染的食品經加熱後菌雖死滅，但因

腸毒素為耐熱性，因此毒素量較多的時候仍會中毒(潘子明, 1999)。 

志賀氏菌(Shigella)，也稱志賀菌或者痢疾桿菌，是一類革蘭氏陰性、

不活動、不產生孢子的桿狀細菌，可引起人和其他哺乳類動物的細菌性

痢疾(Yabuuchi, 2002)。志賀氏菌屬細菌存在于受感染者的大便中。微量
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的受感染糞便進入他人的口、食物或水中，細菌便會在人際間傳播。而

台灣常見的菌型為 S. flexneri 及 S. sonnei 兩型，S. dysenteriae 從 1950 年

以後就很少見了(邱乾順等, 2001)。 

仙人掌桿菌周身佈滿短鞭毛，形如仙人掌因而得名。在環境中分布

廣泛，可由細菌本身或由細菌產生之毒素而導致食品中毒，引起之中毒

症狀可分為嘔吐型及腹瀉型兩類。仙人掌桿菌極易由灰塵及昆蟲傳播污

染食品，食品中帶菌率可高達 20～70%，而海鮮貝類(如生蠔)也略有所

見（West, 1989）。 

困難梭狀芽孢桿菌(Clostridium difficile，簡稱 CD 菌)是一種革蘭氏

陽性厭氧桿菌，這種細菌會產生腸毒素和細胞毒素，會造成大腸發炎

(Clostridium difficile infectio，CDI)，嚴重時會死亡。2010 年曾是美國院

內感染菌種第一名(Natasha et al., 2015)。此菌廣泛分布於自然環境中，

如土壤、乾草、沙、一些大型動物(牛、驢和馬)的糞便，及狗、貓、齧

齒動物和人的糞便，除此之外還大量存在於水中(Ryan, 2004)。 

常見食媒病毒方面有 A 型肝炎病毒(Hepatitis A virus, HAV)、沙波病

毒(Sapovirus)、輪狀病毒(Rotavirus)和諾羅病毒(Norovirus)，根據國外文

獻指出貝類病毒性群聚感染案例中，諾羅病毒感染案例最多，超過 80%，

且諾羅病毒感染案例有逐年增加的趨勢，其次為 A 型肝炎病毒感染案

例約 13%左右，其餘輪狀病毒及沙波病毒亦有零星群聚案例(Bellou et 



9 

 

al., 2013)。食用牡蠣及文蛤在貝類病毒性疾病群聚感染案例統計中分別

佔 58.4%及 22.6% (Bellou et al., 2013)。A 型肝炎病毒(Hepatitis A virus, 

HAV)、沙波病毒(Sapovirus)、輪狀病毒(Rotavirus)和諾羅病毒(Norovirus)

皆可透過糞口途徑傳播，經由攝食受病人排泄物或嘔吐物污染的水或食

物而傳染，也可經由與病人密切接觸或吸入嘔吐所產生的飛沫而感染

(Valeria et al., 2015)。生蠔及文蛤等貝類水產品具有濃縮水中病原物質

的特性，生食或食用未煮熟受污染水域生產的貝類，也容易感染病毒腸

道致病原(Belloy et al., 2013)。台灣西部貝類水產品養殖場所多數鄰近

河口淡海水混合區域，依據疾管署資料顯示，近年來，急性病毒性 A 型

肝炎病毒、輪狀病毒、沙波病毒、諾羅病毒感染病例逐年增加(Wu et al., 

2015; Tsai et al., 2011)。其中台灣地區首例沙波病毒感染腹瀉群聚事件

於民國 96 年發生(吳芳姿, 2007)，與輪狀、諾羅病毒同為急性腸胃炎中

主要病毒性感染源，在春夏交替時是容易發生感染的季節。 

目前已有越來越多的證據顯示，全球暖化現象已足以引起許多地區

氣候系統混亂、生態系統衝擊，並危及人類生存環境(IPCC, 2001)。受

全球氣候變遷氣象因子改變的影響，自然生態及環境中植物、動物及各

類微生物之繁衍與分布之改變，可能導致流行疾病的嚴重度與分佈狀況

隨之改變(WHO, 2003)，特別是透過水及水產貝類為媒介傳播之疾病，

其對於氣候條件之變異尤其敏感(Patz et al., 2000; Gubler et al., 2001; 



10 

 

Rose et al., 2001)。氣候變遷伴隨著各類生態系統之變化及對於生物多

樣性之影響，亦可能間接影響微生物與各物種間之平衡狀態，進而對人

類產生新興傳染病之危害。 

傳統食品安全的管理策略為農場到餐桌模式(From Farm to Table)，

這種源頭管理固然有效，然而不易做到百分之百防護。如：西方國家仍

不時爆發大型水產品及食品污染事件。因此，有人提出完整的食品安全

管理策略應是「From Farm to Flush」，即從源頭管理到食品吃下肚、馬

桶沖水後的下游監控(Sari, 2009)。我國涉及水媒、水產食媒性腹瀉病原

源頭管控的機構，包括農委會相關單位與衛福部疾病管制署、食品藥物

管理署，因包含不同之專業及權責分工，致管理不易全面完善，造成國

人健康風險，也使下游之疾病監控單位面臨病原追溯及防治之困難。因

此，此議題應結合衛福部、農委會與環保署之跨機關及部會合作，經由

全面性的整合，建構我國水域及水產養殖物之人類腹瀉病原監測防護網，

強化並提升現有之監測、檢驗及調查等管理機制，並評估疫情風險，以

科學研究證據促成政策作為，甚至修改水產品管理、市場銷售、衛生管

理的法律條文或水產養殖管理方式，以降低水產品之食媒疫病的發生率，

確保國人健康。藉由重要水域及水產養殖物之人類腹瀉病原調查研究與

檢驗技術之開發與應用，比對分離自人、養殖環境、水產品之病原菌株

的血清型、基因型，進行水域及水產養殖物之病原源頭及食媒腹瀉疾病
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的即時監測，以推動有效的防治策略，降低腹瀉疾病流行，同時瞭解國

內水域及水產養殖物之人類腹瀉疾病之背景資料與推估相關疾病負擔，

實有其必要性及執行之意義。 

由於國內外少有政府單位針對沿海漁港水體、貝類養殖場及魚市場

貝類來源之食媒性病原訂定標準檢測方法，因此相關研究非常缺乏。本

團隊將以歷年累積之檢測臨床、水媒及食媒病原之經驗，參酌國內外食

品、臨床、環境領域之腹瀉食媒性病原標準檢測方法以及國內外學術論

文中所發表之方法，並配合疾管署研檢中心之建議方法進行研究。透過

計畫之執行，瞭解致病微生物存在於貝類水產品之可能來源為何？種類

為何？及其在環境中的分佈與地理、氣候、環境參數關係為何？由於臨

床與貝類水產品及環境水體之腸道病原菌，在血清學上的鑑定結果上可

能有極大的差異，因此海水、貝類養殖場及貝類檢體腸道致病菌的研究，

除了可以瞭解其潛在致病風險外，亦可透過腸道致病菌之檢測結果，追

查水產養殖活動之近海及河川流域之環境水體的污染狀況。 

本計畫以漁港水樣、貝類養殖場水樣及貝類水產品為檢測對象，針

對可造成人類腹瀉水媒及食媒性疾病之細菌及病毒病原進行監測，了解

台灣漁港、水產養殖場水媒及貝類食媒性病原帶原情形；比對地理環境

鏈上之中下游之病原，了解可能之污染情形，追查污染源頭。為瞭解上

述病原在養殖場的盛行率，本計畫亦將進行相關水質指標及氣候參數之



12 

 

分析與比對，探討上述病原在水體與貝類中的流行現況及因氣候變異對

致病原於環境及水產品中流佈之影響，預期可更深入的了解上述病原透

過貝類之主要感染及傳播情形。 

本計畫第一年度所得之成果為：(1) 選取台灣北、中、南、東四區

域之海港水、市場及牡蠣養殖區之水樣及貝類樣本，進行腸道致病菌及

病毒檢測分析。(2) 環境致病菌株分離與保存。(3) 水體樣本之致病菌

分析流程與鑑定方法之標準操作程序建立。(4) 貝類樣本之致病菌分析

流程與鑑定方法之標準操作程序建立。(5) 水體及貝類中致病菌分布情

形、發生率及四季變化調查之建立。(6) 水體及貝類優勢致病菌檢測結

果與其水質參數指標之相關性分析。(7)強降雨事件對水體中優勢致病

菌之影響。(8) 優勢致病菌與氣候資料連結分析之初步結果。(9) 第二

年度計畫之建議與改進。 
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二、材料與方法 

1. 樣本來源與採樣規劃 

根據研究重點分析表，本研究樣本檢體需求為第一年每季選定漁港

及養殖場水樣共 20 處，全年共計水樣 240 件。每月收集 20 處養殖場及

魚市場貝類樣本，全年共計貝類樣本 240 件。而本團隊為因應研究之需

求，貝類樣本檢測數將提升至 400 件(每月收集 20~60 處養殖場或魚市

場貝類樣本)。本研究採樣區分為北、中、南、東四個區塊。為考慮行政

單位之配合度及國內許多中小型養殖皆屬無照之小型規模養殖，本研究

團隊將以協助水產健檢諮詢及協助養殖水處理檢測之方式與地方漁業

及養殖業社團(如養殖漁業協會、水產協會、各地漁會產銷班)建立聯繫

及採樣管道，另本團隊將再視每年合約內容增加採樣數量。 

實際採集情形，則分述如下，本研究團隊第一年每季選定漁港、養

殖場水樣及朴子溪流域共計 53 處(漁港水體 14 處、養殖場水體 15 處及

朴子溪水體 24 處)，海港之採集地點計有 14 處(如圖 1)包括東部：富岡

及花蓮兩處漁港；北部：富基漁港、永安漁港與新竹南寮三處漁港；中

部：梧棲、台西、五條港、三條崙及箔子寮五處漁港；南部：東石、布

袋、東港鹽埔及興達四處漁港。 

此外，根據表 1 102 年漁業年報統計結果，淺海貝類養殖集中在彰

化到台南一帶，尤其以嘉義縣產值最大，因此本研究選取最大產量之東
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石布袋區域的牡蠣養殖場採樣點共選取 15 處，以東石外海(雲林外傘頂

洲至嘉義布袋間的養殖場，並著重於朴子溪出海口(3 處)(圖 2)進行採集，

另於每半年於彰化王功及台南七股潟湖區的牡蠣養殖樣進行採集並分

析。 

本研究團隊先前已建立之朴子溪流域(雲嘉地區)的水體環境監測網

進行以點溯源之方式，找出潛在的畜牧及民生廢水汙染源。本研究團隊

累積歷年致病性微生物於環境流域及畜牧場檢體之調查成果發現朴子

溪近海下游流域以及對朴子溪上游與牛稠溪流域的河道、畜牧業及民生

列管事業處對李斯特菌、沙門氏桿菌、抗藥性金黃色葡萄球菌、鮑氏不

動桿菌、致病大腸菌、腺病毒、腸病毒、人類多瘤病毒以及諾羅病毒之

檢測結果推估糞源汙染熱點及上游檢出點如圖 3 及 4 所示(Huang et al., 

2012; Hsu et al., 2014; Huang et al., 2014)，且朴子溪下游主要為貝類(含

牡蠣與文蛤)養殖區域(圖 5)，因此本計畫為探討進行水媒及食媒之致病

性微生物污染及流布探討模型所擬定之採樣地點共計 24 處進行採檢與

水質分析，以利探討水源污染與貝類及其養殖水體相關性。並針對朴子

溪口與沿海兩處之牡蠣養殖區進行樣本與其水體檢驗，將可分析於溪流

出海口及沿海牡蠣養殖區域病原體存在之差異與溪流汙染相關性，朴子

溪採樣點選取如圖 6 所示。 

2.海水及養殖水樣本之前處理 
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(1)指標性微生物、採樣點氣候資料收集及物理性指標檢測 

微生物指標檢測項目包括總菌落數(Total bacterial count)、大腸桿菌

(E. coli) 以及大腸桿菌群(Total coliform)。檢測方法為環保署所公告「水

中總菌落數檢測方法-塗抹法(NIEA E203.52B)」及「水中大腸桿菌群及

大腸桿菌檢測方法-酵素呈色濾膜法(NIEA E237.52B)。 

物理性指標檢測項目 (使用 HANNA 新型多功能防水測試儀  , 

HI98196)包括：水溫、pH 值、濁度、溶氧量、氧化還原電位(ORP)及導

電度(μs/cm)、鹽度(Salinity)。 

採樣點氣候資料收集來源：(一) 採樣當日現場記錄(含氣溫與降雨

等資訊)。(二)當地鄰近氣候觀測站資料庫(含測站詳細氣候相關資訊)。

氣候觀測站資料庫來源：(一) 中央氣象局觀測資料查詢系統  

(http://e-service.cwb.gov.tw/HistoryDataQuery/index.jsp) 

(二) 行政院環保署海域監測資料  

(http://wq.epa.gov.tw/Code/Default.aspx?Water=Sea) 

(2)大量樣本之細菌前處理： 

取 100～1000 mL 的環境水樣，以直徑 45 mm、孔徑 0.45 mm 之濾

紙(PALL, GN-6 Metricel)進行過濾。以下分為兩個流程：培養增菌法及

直接濃縮法。培養增菌法取下濾紙放入欲偵測的細菌培養基進行前增殖；

直接濃縮法則取下濾紙置於含有 50 mL PBS 的容器中，搓揉濾紙上過

濾物溶入 PBS 中。再將濾液分裝至 50 mL 離心管，以 2,600 ×g 下離心
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30 分鐘，去除上清液留下約 10 mL 之水體供作檢液。 

(3)大量樣本之病毒前處理： 

取檢體 100～1000 mL，加入氯化鎂(最終濃度 25 mM)，設置一水檢

體過濾裝置(如圖 7)，將檢體加入過濾漏斗中，經由真空抽氣，將檢體

通過無菌濾膜，以 0.5 mM 硫酸溶液 200 mL 沖洗濾膜，棄沖洗液，置

換過濾吸引瓶成檢液收集裝置(如圖 8)，再以 1 mM 氫氧化鈉溶液 10 

mL 洗滌濾膜，收集洗滌液至檢液收集裝置內之無菌離心管中，該離心

管預先加入 50 mM 硫酸溶液 0.1 mL 及 100 倍三羥甲基胺基甲烷-乙

二胺四乙酸溶液 0.1mL，取出離心管，將洗滌液倒入離心過濾管過濾槽

中，於 4℃以 3000×g 離心 20～30 分鐘，濃縮至約 0.5 mL 以下，將濃

縮液吸取至 1.5 mL 微量離心管中，供作檢液。 

(4)小量檢體之病毒前處理 

檢體體積小於 100 mL 時，將檢體分次倒入離心過濾管過濾槽，於

4℃以 3000×g 離心 20～30 分鐘，濃縮至約 0.5 mL 以下，吸取濃縮液

至 1.5 mL 微量離心管中，供作檢液。 

3. 食媒貝類檢測檢體細菌之前處理 

貝類檢體取 10 至 12 個貝類之內部組織均質之，檢體之取樣應包括

肉及液體，取樣儘可能包括整個貝體。將檢體以高速攪拌均質 90 秒，

再取均質液 50 g，加入 PBS 稀釋液 450 mL，以 8,000 rpm 轉速攪拌 1
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分鐘，作為 10 倍稀釋檢液。 

4. 食媒貝類檢測檢體病毒之前處理 

(1)貝類檢體處理 

貝類外殼用已滅菌小刀或鑷子打開，取出肉質部分並將外套膜及白

色組織去除，白色組織儘可能剔除乾淨，留下中腸腺部分，供作檢體。

如圖 9。 

 (2)中腸腺前處理 

取中腸腺 1.5 g，置於 50 mL 離心管，加入磷酸鹽緩衝溶液 10  mL，

將離心管置於冰上，以均質棒進行 2 段式研磨，每段各 30 秒；續加入

氯仿-丁醇溶液 6 mL，持續均質 30 秒，再以磷酸鹽緩衝溶液 3 mL 沖

洗殘留於均質棒上之檢體。將研磨後之檢體於 4℃旋轉混合均勻 1 小

時，以轉速 12,000 ×g 離心 20 分鐘，取上層液。 

(3)PEG 6000 濃縮處理： 

PEG6000-氯化鈉溶液 10.5 mL 至上述之上層液中，充份混勻，混合

液於 4℃持續旋轉混合均勻過夜。混合液於 4℃以 12000×g 以上之轉速

進行離心 20 分鐘，去除上清液，續以市售套組操作抽取病毒 RNA。 

上述方法參考自衛生福利部公告之食品中微生物檢驗方法－諾羅

病毒之檢驗(103 年 6 月 27 日部授食字第 1031900867 號公告修正)及

A 型肝炎病毒之檢驗手冊內容 (103 年 6 月 16 日部授食字第
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1031900776 號公告訂定)。 

5. 致病細菌之菌株分離、純化、鑑定與保存 

(1) 致病菌株種類包括：沙門氏桿菌 (Salmonella spp.)、曲狀桿菌

(Campylobacter spp.)、志賀氏桿菌(Shigella spp.)、單核球增多性李斯

特 菌 (Listeria monocytogenes) 、 致 病 性 大 腸 桿 菌 (pathogenic 

Escherichia coli)、金黃色葡萄球菌(Staphylococcus aureus)、創傷弧菌

(Vibrio vulnificus)、霍亂弧菌 (Vibrio cholerae)、腸炎弧菌 (Vibrio 

parahaemolyticus)、仙人掌桿菌(Bacillus cereus)及困難梭狀芽孢桿菌

(Clostridium difficile)。正控制菌株樣本將從食工所購買，菌株名稱

及編號如下 : Escherichia coli (BCRC 11634)、Salmonella enterica 

(BCRC 12947)、Shigella sonnei (BCRC 15966)、Vibrio vulnificus 

(BCRC 12905)、Vibrio parahaemolyticus (BCRC 10806)、Listeria 

monocytogenes (BCRC 14848)、 Bacillus cereus (BCRC 10446)及

Staphylococcus aureus (BCRC 10451)。食工所資料庫缺少之菌株: 

Vibrio cholera (ATCC 14033)、Campylobacter jejuni (ATCC 43453)及

Clostridium difficile (ATCC 43596)將從國外菌株保存中心購置。 

(2) 貝類樣本之致病菌檢測 

各菌之分離與純化主要參照衛生福利部公告之食品微生物之檢驗

方法，簡述如下，此外，各菌分離與純化流程整理於表 2 供作參照。 
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(A) 仙人掌桿菌分離與純化將參照食品微生物之檢驗方法—仙人掌桿

菌之檢驗手冊進行 (101 年 11 月 19 日署授食字第 1011902826 號

公告)。 

(B) 曲狀桿菌分離與純化將參照衛生福利部公告之食品微生物之檢驗

方法－曲狀桿菌之檢驗手冊進行(93 年  4 月  5 日署授食字第 

0939306569 號公告)。 

(C) 困難梭狀芽孢桿菌分離與純化將參考 Pasuale et al., 2012 所發表的

論文進行，詳細步驟敘述請參照其論文進行。 

(D) 單核球增多性李斯特菌分離與純化將參照衛生福利部公告之食品

微生物之檢驗方法-單核球增多性李斯特菌之檢驗手冊進行(103 年

1 月 9 日部授食字第 1021951354 號修正)。 

(E) 致病性大腸桿菌分離與純化將參照衛生福利部公告之食品微生物

之檢驗方法－病原性大腸桿菌之檢驗手冊進行(103 年 12 月 10 日

部授食字第 1031901801 號公告修正)。 

(F) 沙門氏桿菌分離與純化將將參照衛生福利部公告之食品微生物之

檢驗方法－沙門氏桿菌之檢驗手冊進行(102 年 12 月 23 日部授食

字第 1021951187 號公告修正)。 

(G) 志賀氏桿菌分離與純化將參照食品微生物之檢驗方法－志賀氏桿

菌之檢驗手冊進行(104 年  4 月  29 日部授食字第 1041900638 
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號公告修正)。 

(H) 金黃色葡萄球菌分離與純化將參照食品微生物之檢驗方法－金黃

色葡萄球菌之檢驗手冊進行 (98 年  6 月  9 日署授食字第 

0981800188 號公告訂定)。 

(I) 霍亂弧菌及腸炎弧菌分離與純化將分別參照食品微生物之檢驗方法

－霍亂弧菌之檢驗手冊(102年 5月 28日署授食字第 1021900644號

公告修正)及食品微生物之檢驗方法－腸炎弧菌之檢驗手冊進行

(102 年 9 月 6 日部授食字第 1021950329 號公告修正)。 

(J) 創傷弧菌分離與純化將參考 Harwood et al., 2004, Cañigral et al., 2010

所發表的論文進行並參考食品微生物之弧菌屬檢驗方法，詳細步驟

敘述參照其論文進行。 

(3) 漁港及養殖場水樣之致病菌檢測 

主要依據國內外政府單位公告方法及國際期刊發表之方法及本研

究室修正過之方法進行，簡述如下，此外，各菌分離與純化流程整理於

表 3 供作參照。 

(A) 仙人掌桿菌以 Trypticase Soy Polymyxin Broth (TSPB)進行前增殖，

以 CHROMagar™ B.cereus, Mannitol Egg Yolk Polymyxin (MYP) 

Agar 進行純化。 

(B) 曲狀桿菌以 Bolton’s broth 進行前增殖，以 Charcoal Cefoperazone 
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Deoxycholate modified Agar (CDDA)進行純化，培養過程維持厭氧

條件。步驟參考 Denis et al., 1999, Wilkes et al., 2009 之文獻。 

(C) 困難梭狀芽孢桿菌以 Cycloserine-Cefoxitin Fructose Broth (CCFB)進

行前增殖，以 CHROMagar™ C.difficile, Cycloserine-Cefoxitin 

Fructose Agar (CCFA)進行純化。 

(D) 單核球增多性李斯特菌以 1/2 Fraser broth 進行前增殖，以

CHROMagar™ Listeria, Polymyxin Acriflavin Lithium Chloride 

Ceftazidime Aesculin Mannitol (PALCAM) agar 進行純化。步驟參考

Doumith et al., 2004, Lyautey et al., 2007, Soni et al., 2013 之文獻。 

(E) 致病性大腸桿菌以 MacConkey broth, Brain-Heart Infusion Broth 

(BHIB),Tryptose Phosphate Broth (TPB) 進 行 前 增 殖 ， 以

CHROMagar™ STEC , MacConkey agar 進行純化。 

(F) 沙門氏桿菌以 Buffered Peptone Water (BPW) Broth , Rappaport 

Vassiliadis (RV) Broth 進行前增殖，以 CHROMagar™ Salmonella, 

Xylose Lysine Deoxychola (XLD) Agar 進行純化。後續分析檢驗參照

沙門氏桿菌食品檢驗鑑定標準方法及分子生物法。經純化之菌株將

送至疾病管制署進行 PFGE 型別鑑定試驗及抗藥性分析。 

(G) 志賀氏桿菌以 Buffered Peptone Water (BPW) Broth , Shigella broth

進行前增殖，以  Xylose Lysine Deoxychola (XLD) Agar, SSA: 

Salmonella Shigella Agar 進行純化。 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Doumith%20M%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=15297538
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Soni%20DK%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=23201044
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(H) 金黃色葡萄球菌以含 6.5% NaCl Tryptose Phosphate Broth (TSB)進

行前增殖，以 CHROMagar™ MRSA, Baird-Parker Agar 進行純化。

步驟參考 Lo et al., 2012, Fang et al., 2014 之文獻。 

(I) 霍亂弧菌及腸炎弧菌以 Alkaline Peptone Water (APW)進行前增殖，

以CHROMagar™ Vibrio, Thiosulfate-Citrate-Bile salts-Sucrose (TCBS) 

Agar 進行純化。步驟參考巴西國家衛生單位(Brazil National Health 

Surveillance Agency, ANVISA)針對牡蠣養殖水體及其他水源檢測方

法。 

(J) 創傷弧菌以 Alkaline Peptone Water (APW) 進行前增殖，以

CHROMagar™ Vibrio, Thiosulfate-Citrate-Bile salts-Sucrose (TCBS) 

Agar 進行純化。步驟參照 Harwood et al., 2004,所發表的論文中針對

環境水體樣本採檢分析方法進行。 

6.環境水樣本及貝類檢體致病細菌及病毒之分子生物檢測與鑑定 

水媒環境樣本與食媒貝類檢體之前處理流程如圖 10，處理後使用全

自動核酸萃取設備抽取核酸，抽取原理及流程如下： 

(1) 全自動核酸萃取設備操作平台是利用機器內磁棒架上之磁棒，將吸

附有核酸之磁珠移動至不同的試劑槽內，再利用套在磁棒外層之攪

拌棒套，反覆地快速攪拌液體，造成均勻的混和，經過細胞裂解、

核酸吸附、清洗與沖提，最終得到最乾淨的核酸。使用之萃取試劑

將以 ZP02006 MagPurix Bacterial DNA Extraction Kit 及 ZP02003 
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MagPurix Viral Nucleic Acid Extraction Kit 先做測試。 

(2) 以微量 DNA 分光光度計(NanoDrop1000)確認 DNA 的質量(260 

nm/280 nm ratio)。 

(3) 樣本中 PCR 抑制物之去除 

(4) 偵測之致病菌包括沙門氏桿菌 (Salmonella spp.)、曲狀桿菌

(Campylobacter spp.)、志賀氏桿菌(Shigella spp.)、單核球增多性李斯

特 菌 (Listeria monocytogenes) 、 致 病 性 大 腸 桿 菌 (pathogenic 

Escherichia coli)、金黃色葡萄球菌(Staphylococcus aureus)、創傷弧菌

(Vibrio vulnificus)、霍亂弧菌 (Vibrio cholerae)、腸炎弧菌 (Vibrio 

parahaemolyticus)、仙人掌桿菌(Bacillus cereus)及困難梭狀芽孢桿菌

(Clostridium difficile)主要針對其特殊功能基因、特殊基因片段或特

殊毒性基因序列進行引子。詳細引子資訊、作用配方、反應條件彙

整於下表 4 及 5 以供參照。 

(A) 仙人掌桿菌：Cytotoxin (cyt K ), Enterotoxin (nhe A), Haemolysin BL 

(hbl A), Thuringiensis delta-endotoxin (cry I A)進行判斷。 

(B) 曲狀桿菌 Campylobacter jejuni：以 16S rRNA 進行或是目前用作區

分鑑定 C. jejuni 的引子共有 2 組，分別是針對其特有的 hippuricase

蛋白基因 hip O 以及毒素基因 ceu E 設計；而區分 C. coli 的引子也

為 2 組，分別是針對其 Serine hydroxyme thyltransferase 蛋白基因
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gly A 和毒素基因 ceu E。 

(C) 困難梭狀芽孢桿菌：以 toxin A (tcdA), toxin B (tcdB), binary toxin 

(cdtA/cdtB)進行判斷。 

(D) 單核球增多性李斯特菌：以 Ribose-phosphate pyrophosphokinase 

(prs), p60 extracellular protein(iap), Lysteriolysin O(hlyA)進行判斷。 

(E) 致病性大腸桿菌：EHEC (stx1, stx2), ETEC (sth, stp, lth, ltp), EPEC 

(eaeA, bfpA), EIEC (invE)。 

(F) 沙門氏桿菌：以 Invasion gene (invA)判斷。 

(G) 志賀氏桿菌：以 Antigen H (ipaH), Lactose permease (lacY)偵測。 

(H) 金黃色葡萄球菌：以 Nuclease (nuc),Penicillin binding protein 2(mec 

A)進行判斷。 

(I) 霍亂弧菌：以 Outer-membrane protein W (ompW), Cholera toxin (ctx)

確認。 

(J) 腸炎弧菌：以毒力基因 tlh, tdh, trh, collagenase(prtV)偵測。 

(K) 創傷弧菌：以 Hemolyin/cytolysin (vvhA)判斷。 

(5) 偵測之病毒中 Hepatitis A virus 與 Norovirus，其樣本之 RNA 偵測將

參考衛生福利部公告之食品中微生物檢驗方法－諾羅病毒之檢驗

(103 年 6 月 27 日部授食字第 1031900867 號公告修正)及 A 型肝

炎病毒之檢驗手冊(103 年 6 月 16 日部授食字第 1031900776 號
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公告訂定)之分子生物檢驗內容進行。詳細引子資訊、作用配方、反

應條件彙整於下表以供參照。 

(6) 樣本之 Rotavirus 及 Sapovirus 檢驗方法則分別參考疾管局 93 年計

畫 (DOH93-DC-2018)及 Oka et al., 2006 所建議方式進行，並於檢驗

過程中進行修正。詳細引子資訊、作用配方、反應條件彙整於表 6

以供參照。 

7. 優勢致病菌種與水質指標參數、強降雨事件及氣候因子分析方法 

本次研究主要優勢致病菌及病毒分別為腸炎弧菌 (Vibrio 

parahaemolyticus, VP)、諾羅病毒 (norovirus, NoV)及腺病毒 (human 

adenovirus, HAdVs)。本研究為首度執行長期海港水致病菌監測，考慮

到樣本數量及資料分布問題，採無母數統計分析方法 Mann-Whitney U 

檢定進行致病菌發生與水質指標之關係，指標包含生物性指標(總菌

(Heterotrophic plate count, CFU/ml) 、大腸桿菌群 (Total Coliform, 

CFU/100ml)、大腸桿菌(E. coli (CFU/100ml))及物理性指標(水溫、酸鹼

值、濁度、鹽度及溶氧量)。另外綜合水質指標與致病菌檢測結果，以及

主要影響指標則利用邏輯斯迴歸模型之 multinomial 進行分析。 

本研究初步探討全台長期氣候因子與優勢致病菌發生之相關性，本

年度氣候因子初步篩選氣溫與雨量進行分析，採用 1 天、3 天前及 5 天

前之平均氣溫(°C)及累積雨量(mm)進行分析，並了解每一自變相對檢
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出有無之影響力，探討主要影響因子。統計方法參採蘇(2005)報告使用

之邏輯斯迴歸分析(logistic-regression analysis) 之 multinomial 進行分析，

其迴歸基本公式如下： 

logit(𝑝)=𝛽0+𝛽1𝑥 

𝛽0表示𝑥=0，log(檢出/無檢出之 odd)； 

𝛽1表個連續變數(𝑥1)對該 odd 的貢獻量。 

所有統計方法使用 Excel 2016、Paleontological STatistics (PAST) V. 

3.14 及 SigmaPlot V.10.0 等軟體進行統計分析。 
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三、結果與討論 

1. 採樣測站結果及討論 

本研究海港水採樣點計有 29 處，朴子溪流域計有 24 處，水體樣本

共計採集 425 件，各季採集樣本數量分述如下： 1 月-3 月(第 1 季)海水

水體樣本 82 件，朴子溪水體樣本 24 件； 4 月-6 月(第 2 季)海水水體

樣本 60 件，朴子溪水體樣本 24 件；7 月-9 月 (第 3 季)海水水體樣本

66 件，朴子溪水體樣本 24 件； 10 月-12 月(第 4 季)海水水體樣本已採

集 60 件，朴子溪水體樣本 24 件(表 7 及 8)。強降雨事件採集兩次計 61

件，包含 6 月份梅雨事件的 29 件水樣及 7 月份尼伯特颱風事件 32 件

(表 9)。 

採集之貝類樣本計有 424 件，各季採集樣本數量如下：1 月至 3 月

市場購買樣本 87 件，牡蠣養殖區共採 16 件；4 月至 6 月市場購買樣本

83 件，牡蠣養殖區共採 15 件；7 月至 9 月市場購買樣本 88 件，牡蠣養

殖區共採 18 件；10 月至 12 月已採集市場樣本計 79 件及牡蠣養殖區採

集 15 件 (表 7 及 8)。強降雨事件採集兩次計 23 件，包含 6 月份梅雨事

件的 11 件貝類樣本及 7 月份尼伯特颱風事件 12 件(表 9)。 

2. 檢測結果與討論  

本研究檢測水樣項目包含：總菌、大腸桿菌群、大腸桿菌及腸道致

病菌，其中腸道致病菌種類包含沙門氏桿菌(Salmonella)、曲狀桿菌
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(Campylobacter) 、 志 賀 氏 桿 菌 (Shigella) 、 李 斯 特 菌 (Listeria 

monocytogenes)、致病性大腸桿菌、金黃色葡萄球菌(Staphylococcus 

aureus)、創傷弧菌(Vibrio vulnificus)、霍亂弧菌(Vibrio cholerae)、腸炎弧

菌(Vibrio parahaemolyticus)、仙人掌桿菌(Bacillus cereus)、困難梭狀芽

孢桿菌(Clostridium difficile)及 A 型肝炎病毒(hepatitis A virus)、沙波病

毒(sapovirus)、輪狀病毒(rotavirus) 及諾羅病毒(norovirus)等，而腺病毒

(adenovirus)雖無列於本次計畫檢測項目，但腺病毒為環境水體中最易

檢測出之 DNA 病毒(Sinclair et al., 2009)，因此於本研究中特別加入本

類一同探討存在情況。 

2.1 水體樣本腸道致病菌檢測結果與討論 

依據表 7 結果顯示，在水體樣本中，腸道致病菌檢測結果以腸炎弧

菌之檢出率最高，全年度已檢測樣本之檢出率介於 45.2%(38/84)至

75%(63/84)，以 4 月至 6 月檢出率最低，10 月至 12 月已檢測樣本的檢

出率最高；次為霍亂弧菌，檢測率介於 0 (0/106)至 27.4% (23/84)間，以

1 月至 3 月檢測率最低，10 月至 12 月已檢測樣本的檢出率最高；第三

為金黃色葡萄球菌，檢出率分別為 12.22% (11/90) (7 月至 9 月)及 6.0% 

(5/84) (10 月至 12 月) 。其他具檢出率之腸道致病菌分別為創傷弧菌，

檢出率介於 0 (0/106)至 6.67% (6/90)；沙門氏桿菌，1 月至 3 月為 1.9% 

(2/106)，4 月至 6 月為 2.4% (2/84)及 7 月至 9 月為 1.1% (1/90)；仙人
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掌桿菌檢出率介於 4.8% (4/84)至 12.3% (13/106)間，1 月至 3 月檢出率

最高，4 月至 6 月最低；困難梭狀桿菌僅 1 月至 3 月 ( 5.7% (6/106))及

4 月至 6 月有檢出(6% (5/84))。而水體樣本未檢出的腸道致病菌包含：

曲狀桿菌、MRSA、李斯特菌及志賀氏桿菌。 

若將採樣水體區分為海水樣本及淡水樣本之檢測結果，如表 8，兩

種水體仍以腸炎弧菌檢出率最高，在海水樣本檢測率落在 48.3% (29/60)

至 90% (54/60)間，朴子溪檢出率則介於 8.3% (2/24)至 37.5% (9/24)間。

霍亂弧菌於海水水體中僅第 3 及第 4 季已檢測樣本中有被檢出，檢出

率分別為 9.1% (6/66)及 36.7% (22/60)；朴子溪 4至 12月枝採樣具檢出，

其比率介於 4.2% (1/24)及 25% (6/24)。創傷弧菌僅於第 2 及第 3 季海水

水體中被檢測出，檢出率為 1.7% (1/60)及 9.1% (6/66)；在朴子溪僅有第

2 及第 4 季檢出(12.5% (3/24)及 20.8% (5/24))。沙門氏菌檢出結果，在

海水水體中僅第 1 及 2 季有被檢出，檢出率分別為 2.4% (2/82)及 1.7% 

(1/60)；朴子溪在第 2 及 3 季中有被檢出，檢出率皆為 4.2% (1/24)。仙

人掌桿菌第 1 至 3 季在兩種水體中皆有被檢測出(第 1 季：海水檢出率

15.9% (13/82)，朴子溪檢出率 0 (0/24)；第 2 季：海水檢出率 5 % (3/60)，

朴子溪檢出率 4.2% (1/24)；第 3 季：海水檢出率 12.1% (8/66)，朴子溪

檢出率 4.2% (1/24))。金黃色葡萄球菌第 3 季海水檢出率為 7.6% (5/66)，

朴子溪檢出率為則僅在海水水體中被測出 25% (6/24)；第 4 季已檢測海
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水標本共 60 件，其中 5 件呈陽性反應 (檢出率=8.3%)，朴子溪無檢出。

困難梭狀桿菌目前僅第 1 及 2 季於海水水體中具陽性反應，其檢測率

分別為 7.3% (6/82)及 8.3% (5/60)。 

另外本研究也可發現腸炎弧菌在第 1 及 2 季有相對較低檢出率

(55.7%及 45.2%)，其水體均溫分別為 19.34 度及 27.54 度，而超過 28 度

之水溫檢出率則相對較高(68.9%及 100%)，後續將針對水質指標與其檢

出率進行探討。 

2.2 水體樣本病毒類檢測結果與討論 

病毒於水體樣本檢測結果如表 7，僅有腺病毒、沙波病毒及諾羅病

毒具有檢出率，輪狀病毒及 A 肝病毒並無檢出結果。腺病毒檢出比例

最高，前 3季已檢測樣本之檢出率介於 40.5% (34/84)至 42.4% (45/106)，

以第 1 季檢測樣本之檢出率最高，第 2 季檢出率最低。海水中諾羅病毒

為次高存在的病毒，1 月至 9 月已檢測樣本之檢出率為 0 (0/90)至 21.7% 

(23/106)。沙波病毒僅於第 1 季具檢出率(2.8% (3/106))，第 2 及第 3 季

已檢測樣本之檢出率皆為 0。 

將海水及朴子溪水體樣本檢測結果分開探討(表 8)，腺病毒主要存

在於朴子溪，第 1 至第 3 季檢測率，海水檢出率僅落在 28.1% (23/82)至

31.8% (21/66)，朴子溪檢出率則高達 70.8% (17/24)至 91.7% (22/24)間。

諾羅病毒則在第 1 季有明顯的相似結果，海水的檢出率僅有 13.4% 
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(11/82)，但在朴子溪的檢出比率則為 50% (12/24)；但在第 2 季僅於海

水樣本檢出諾羅病毒(3.3% (2/60))。沙波病毒僅第 1 季具檢出(3.7% 

(3/82))且全部存在於海水樣本中。 

2.3 貝類樣本腸道致病菌檢測結果與討論 

依據表 7 結果顯示，在貝類樣本中，腸道致病菌檢測結果仍以腸炎

弧菌之檢出率最高，第 1 至第 4 季已檢出率介於 27.2% (28/103)至 73% 

(54/74)，以第 1 季檢出率最低，第 4 季檢出率最高；次為金黃色葡萄球

菌，第 3 及 4 季檢測率分別為 17.0% (18/106)及 33.8% (25/74)；霍亂弧

菌檢出率介於 0 至 10.8% (8/74)，以第 4 季已檢測樣本檢出率最高，第

3 季檢出率則為 1.9% (2/106)。其他具檢出率之腸道致病菌分別為困難

縮狀桿菌及沙門氏桿菌僅第 1 季具檢出率，分別為 1.9% (2/103)及 1.0% 

(1/103)；仙人掌桿菌及李斯特菌，僅第 2 季被檢出，檢出率分別為 3.1% 

(3/98)及 1.0% (1/98)；MRSA僅於第 3季被檢出，檢出率為 1.9% (2/106)。

而貝類樣本未檢出的腸道致病菌包含：創傷弧菌、曲狀桿菌、及志賀氏

桿菌。 

若將貝類檢體細分為市場及養殖採樣之檢測結果(如表 8)，兩種採

樣區域仍以腸炎弧菌檢出率最高，在市場樣本檢測率落在25.29% (22/87) 

至 69.5% (41/59)間，養殖區貝類的檢出率則介於 37.5% (6/16)至 86.7% 

(13/15)間。霍亂弧菌於檢測結果僅出現在市場採集樣本中，檢測率為
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2.3% (2/88)至 13.3% (3/23)。金黃色葡萄球菌在市場採集之貝類樣本檢

出率介於 17.1% (15/88)至 43.5% (10/23)；養殖區目前僅測得第 3 季之

結果，檢出率為 16.7% (3/18)。沙門氏菌及困難縮狀桿菌僅於第 1 季市

場貝類中具檢測，檢測結果分別為 1.2% (1/87)及 2.3% (2/87)。第 2 季

則測出仙人掌桿菌，其市場檢體及養殖區檢體之檢出結果分別為 2.4% 

(2/83)及 6.7% (1/15)。李斯特菌於第 2季市場貝類檢體檢出(1.2% (1/83)。

MRSA 於第 3 季市場貝類中被檢出(2.8% (2/88))。 

2.4 貝類樣本病毒類檢測結果與討論 

貝類樣本中仍以腺病毒、沙波病毒及諾羅病毒具有檢出率，輪狀病

毒及 A 肝病毒並無檢出結果。腺病毒前 3 季已檢測樣本之檢出率介於

4.1% (4/98)至 9.7% (10/103)，以第 1 季檢測樣本之檢出率最高，第 2 季

檢出率最低。諾羅病毒僅第 1 及 2 季具檢出，檢出率為 3.1% (3/98)至

18.5% (19/103)。沙波病毒僅於第 1 季具檢出率(1.0% (1/103))，第 2 及

第 3 季已檢測樣本之檢出率皆為 0 (表 7)。 

將市場及養殖區採集樣本檢測結果分開探討，腺病毒第 1 至第 3 季

市場貝類樣本檢測率介在 4.8% (4/83)至 9.2% (8/87)，養殖區檢出率介

於 0% (0/15)至 20% (3/15)。諾羅病毒第 3 季皆無檢出，第 1 及第 2 季

市場貝類樣本檢測率分別為 20.7% (18/87)及 3.6% (3/83)，養殖區僅第 1

季有檢出(6.3% (1/16))。沙波病毒僅第 1 季於市場貝類檢體中被檢出(表
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8)。 

腺病毒於環境中常為優勢致病原，較一般 RNA 病毒數量更多

(Huang et al., 2015)，在一般水體中，腺病毒的發生率也較其他病毒為高

(Dong et al., 2009)，另依 Sinclair et al. (2009)報告中指出，腺病毒在環境

水體中是最常被檢測出的病毒，且發生的區域包含游泳池、池塘或湖泊

中，且會藉由環境水體中引起群聚感染的病毒。本研究發現本研究首次

調查海水環境之腺病毒存在情況，也是以腺病毒的發生率最高。另外諾

羅病毒檢出率依季節變暖有明顯變動，尤其在第 3 季（7 至 9 月）為台

灣夏季，其檢出率為 0，本種類本就有好發在冬季的現象，適合生存於

較低水溫中，和本研究結果相符。 

2.5 各類腸道致病菌及病毒分布與討論 

本章節分別依據各類腸道致病菌及病毒於全台分布情況進行探討，

最高頻度出現的以腸炎弧菌為主，於本研究採樣之 14 個港口、東石布

袋外海牡蠣養殖區及朴子溪出海口之測站皆有分布，且於水體及貝類當

中皆有檢出，根據 Frazier & Westhoff (1988)及 Haddock & Cabanero 

(1994)的報告指出，腸炎弧菌在海水、貝類及魚類體中為常見之菌種，

因其為嗜鹽菌，適合生長於河口與海交界區域 (潘，1998)，與本研究調

查之優勢菌種相符，另本研究亦選取本種致病菌與水質資料和氣候資料

等進行進一步分析，下一年度亦針對本年度純化之菌株，進行其分型結
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果探討，用來了解台灣周邊海域常見型別及其致病力。另外由本研究貝

類檢體樣本結果中也可發現，腸炎弧菌仍為主要優勢菌種，潘(1998)也

指出，春夏季時腸炎弧菌會寄居在魚貝類中，依據該報告指出市場魚貝

類受到腸炎弧菌的污染比率高達 44.4%，又以貝類被汙染的比率最高超

(過 60%之檢測率)，本研究結果發現貝類腸炎弧菌的檢出率從春季開始

有上升現象，且汙染比例最高可達 78.26%。 

依據圖 11 顯示台灣海港水體致病菌分之布情形發現，沙門氏菌僅

第 2 季分布於興達漁港，其餘海港水體無檢測結果。圖 12 則顯示朴子

溪流域及東石布袋沿海養殖區致病菌之分布情況，發現本類致病菌分別

於第 2 季在 PR09 測站及第 3 季 PR32 測站具零星檢出。根據過去研究

顯示沙門氏菌可在河口及沿岸水體中被檢測，有些國家檢測出的比率還

可達 35.1% (Catalao Dionisio et al., 2000)，相較之下，本年度檢出比率

較低。另外在全台貝類致病菌檢出之分布結果(圖 13)顯示本次研究僅於

第一季興達港市場之採檢貝類中被發現 1 株致病菌之存在。 

霍亂弧菌之分布多出現於第 3 季，偶發在第 2 季，海港水體包括永

安、興達、鹽埔及富岡漁港，朴子溪流域則於在 PR10、PR12、PR14、

PR25、PR30、PR31、PR34 及朴子溪出海口的養殖皆具分布(圖 11 及

12)；另依圖 13 探究貝類檢體之分布情況可發現，僅於第 3 季之布袋漁

港具檢出果，而 Lyon (2001)研究也指出，牡蠣體內曾有純化出霍亂弧
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菌之案例。純化之菌株已於本研究進行 PCR 初步篩選 O1 及 O139 等致

病型別(Huang et al., 2009)，並將初步判定之菌株送 CDC 進行後續分析

結果發現，雖本年度檢測出之霍亂弧菌其型別非主要致病型別，但仍建

議持續進行本種類致病菌之調查及追蹤，後續則利用分子技術進行不同

分布區之親緣關係，嘗試判別本種類在水體及食媒中流佈情況。 

創傷弧菌與其他弧菌屬種類相同，為嗜鹽性常存於海水中的致病菌

種類(Lyon, 2001; Cañigrala et al., 2010)，台灣容易在河海交界與魚貝類

中分離出來(朱等，2015 )，本年度計畫之海港水體主要於第 3 季可檢測

本種類，主要分布於 3 處西部漁港區(台西漁港、布袋漁港及鹽埔東港

漁港) (圖 11)；朴子溪流域及東石布袋養殖區則於第 2 及第 3 季皆有零

星分布，由圖 12 可以發現，主要分布地點在朴子溪出海口 PR31 測站

與養殖區，而在貝類檢體中並無出現本類細菌，建議長期監測本種類群

後將保存之純化菌株進行後續分析。 

金黃色葡萄球菌，僅於第 3 季之東石漁港測得金黃色葡萄球菌，朴

子溪則於 PR08、PR14、PR27、PR28、PR29、PR31 及朴子溪出海口養

殖區為分布地點(圖 11 及 12)；另外在貝類致病菌檢出分布結果中亦發

現，本種類主要分布在台西漁港、東石漁港、布袋漁港、及外傘頂洲及

布袋沿海養殖區域 (圖 13)。根據過去研究指出此菌種可能透過廢水汙

染而存在海水中(Efstratiou et al., 1998)，從本年度結果可以大約看出其
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分布情況，期藉由長期監測結果了解其分布已及被貝類帶原之相關性。 

仙人掌桿菌，在全台海港水體僅出現於第 1 季及第 3 季，測得港口

包含富基漁港、永安漁港、南寮漁港、梧棲漁港、三條崙漁港、箔子寮

漁港、布袋漁港、花蓮漁港及富岡漁港(圖 11)；朴子溪則於 PR31、PR34

及東石沿海、外傘頂洲及布袋沿海之養殖區為分布地點(圖 12)；在貝類

致病菌檢出分布結果中亦發現，本種類主要分布在布袋漁港及外傘頂洲

養殖區域 (圖 13)。根據研究發現，本種類廣布於台灣沿海區域，過去

研究指出此菌種於生鮮貝類(如生蠔)略見(West, 1989)，而由本年度結果

可以規劃下年度之採樣方法，藉由長期監測結果探討其於海水中長期分

布情況與貝類之帶原情況。 

困難梭狀桿菌，主要分布於台西漁港、五條崙漁港、三條崙漁港、

箔子寮漁港及東港鹽埔漁港(圖 11)及朴子溪出海口之養殖區(圖 12)；貝

類檢體分布結果也僅於第一季於布袋漁港市場購買之貝類具檢出，其檢

出率與其他種類相比略為偏低。另外，李斯特菌本年度僅於第 2 季市場

貝類檢體中被檢出 1 次(圖 13)，本種類致病菌則無存在於水體環境。 

採檢之水體及貝類並未測得之致病菌包括曲狀桿菌、多重抗藥金黃

色葡萄球菌(MRSA)、致病性大腸桿菌及志賀氏桿菌等致病菌。然而過

去研究指出上述種類皆曾經於海水及貝類中被檢測出(Hernandez et al., 

1995; Goodwin et al., 2012; Nakamura et al., 1964)，明年度將持續針對本
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些種類進行監測。 

根據 Polo et al (2015)的研究顯示，在西班牙養殖區貝類會有 A 肝及

諾羅病毒的存在，其中諾羅病毒檢出率可達 32.1%，A 肝則可檢出 10%

以上，而本研究貝類檢體之病毒主要檢出為諾羅病毒。其他如沙波病毒

則僅具零星檢出，其水體檢測結果主要分布於第 1 季之台西漁港；貝類

分布結果則僅於第 1 季於布袋漁港的市場檢體具檢出(圖 13)。A 肝及輪

狀病毒則於本年度結果中無檢出。 

本研究主要檢測出的種類為易引起急性腸胃炎群聚感染之諾羅病

毒(Ballard et al., 2015)，依據其水體檢測分布結果可發現，諾羅病毒好

發於較冷之第 1 及第 2 季，主要分布之海港包含富基漁港、台西漁港、

五條崙漁港、三條崙漁港、東石漁港、東港等地(圖 11)；朴子溪流域具

檢測之測站則包含 PR01、PR03、PR07、PR09、PR12、PR16、PR18、

PR20、PR21、PR21、PR30、及布袋沿海之養殖區域(圖 12)；貝類檢體

則主要分布於富基漁港、永安漁港、南寮漁港、五條崙漁港、東石漁港、

布袋漁港、興達漁港、東港漁港及花蓮漁港，外傘頂洲之養殖區也有分

布(圖 13)。 

本研究同時利用分子生物技術毒檢測其型別並繪製親緣關係樹 

(圖 14)，發現台灣海水周邊諾羅病的分布與臨床病例型別主要包含兩大

類群，分別為 GI 及 GII，GI 之基因型分析出 2,4,7 及 9 等 5 型；GII 之
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基因型則可分為 3, 4, 5, 13, 17 及 GII oyster 等 6 型。在海水樣本中無

GI 型別的檢出，而檢測出 GII 型別包括 13, 17 及 GII oyster 等 3 型；

朴子溪水體樣本則主要檢出型別為 GII 4，13，oyster 等 3 型以及 GI 9

型；貝類檢體樣本檢測之 GI 類群型別包含 2，4，7 及 9 等 4 型，另外

GII 型別之 3，4，13，17 及 oyster 等 5 型，檢測結果也發現貝類樣本中

帶有的型別較廣，且部分型別於水體中並無檢出，如 GI-2,4 及 7 型以

及 GII-3。可能因為貝類採集地點包含市場購買，在運送、保存或販售

過程中有遭受污染之可能。 

另根利用水體環境及貝類檢體純化之病毒與台灣臨床病毒株基因

型繪製親緣圖(圖 14)，發現台灣水體環境之諾羅病毒其型別具多樣性。

經分析，其基因型也與臨床或鄰近國家環境之病毒株親緣關係相近。另

外根據文獻指出，主要使人類發生群聚感染爆發之型別為 G2 型中的基

因型 4 (Mattison et al., 2007; Lindesmith et al., 2008；Robilotti et al., 2015)，

這個型別主要存在台灣水體環境中，目前並無於貝類檢體被測出，推測

其存在於水體可能遭受人類排放水之污染。另外近兩年在亞洲主要爆發

的型別為 G2 中的基因型 17 (Graaf et al., 2015)於本年度海水及貝類檢

體亦存在，明年度將持續追蹤本類群之來源及傳播途徑，用以提供後續

疾病管制及預警之評估。 

3. 優勢致病菌及病毒與水質指標檢定結果及討論 
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扣除強降雨事件採集之 61筆資料及有誤無法使用之水質資料 38筆

後，第 1 至第 4 季腸炎弧菌共分析已檢測樣本共分析 316 筆；諾羅病毒

及腺病毒可分析樣本計有 287 筆。統計Ｕ檢定結果顯示，腸炎弧菌與

pH、濁度、鹽度及溶氧量等物理性水質指標具顯著差異，生物性指標１

不具顯著差異，表示這些指標變動可能會對檢出造成影響(表 10)。另邏

輯斯迴歸分析檢定結果可由機率值(Pr > Chi2)小於 0.1 時判定，該結果表

示在 10%顯著水準下呈現顯著關係，而估計係數(value)則可探討其呈現

正或負相關性。 

圖 15 結果顯示鹽度(估計係數=7.24, 機率值<0.01)對腸炎弧菌之正

向影響力最高，次為總菌數量的變化(估計係數= 3.10, 機率值<0.01)。

依過去研究顯示弧菌類群主要為嗜鹽菌，因此本研究將朴子溪監測點與

海港水之結果一併分析探討，亦符合其檢出率會與鹽度具差異性，另外

根據過去研究雖顯示，腸炎弧菌適存溫度介於 35 至 37 度間(潘，1998)，

本研究全年採集之溫度介於 17 至 34 度間尚未到達腸炎弧菌之適溫環

境，因此溫度對於其檢出率並無顯著差異。根據 Watkins and Cabelli 

(1985)報告中指出，腸炎弧菌在自然環境中生長最容易受到溶氧量之影

響，且 Parveen et al. (2008)進一步研究結果也顯示，腸炎弧菌生長與溶

氧量為正相關，本研究也結果顯示溶氧量的改變會影響檢出結果。 

羅病毒與水質指標間檢測結果如表 11，除濁度、溶氧量及 E. coli 對
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其無顯著影響外，其他水質指標皆具顯著影響(p<0.05)。依據迴歸非析

結果發現，溫度(估計係數=-0.59, 機率值<0.01)對諾羅病毒之負向影響

力最高，次為鹽度(估計係數= -0.46, 機率值=0.05)，亦為負向影響力 (圖

16)。多數的研究都指出，諾羅病毒具有季節性分布，好發在低溫時節，

俗稱冬季嘔吐病毒(Wong et al., 2012)，也與本研究檢定結果相符，與水

溫具差異性，當水溫越高，越不利諾羅病毒生長，進而導致本研究在樣

本檢出率，有明顯的隨季節趨暖，檢出率降低的結果。 

腺病毒與水質指標間的檢測結果如表 12，僅水溫對檢出率無顯著影

響，其他水質指標皆具顯著影響，圖 17 顯示各類水質指標對腺病毒之

影響，分析結果發現 E. coil 正向影響力遠高於其他水質指標(估計係數

=23.48, 機率值=0.007)，次具正向影響力之水質指標則為濁度(估計係

數=0.82, 機率值=0.002)。 

4. 強降雨事件發生與水體微生物和優勢致病菌之相關 

本研究強降雨事件定義則以中央氣象局「新雨量分級」定義為據，

每 24 小時降達 100 毫米或每 1 小時降達 40 毫米以上稱之大雨事件；

每 24 小時降達 200 毫米或每 3 小時降達 100 毫米雨量以上稱之豪雨事

件。而本研究選定之 6 月份梅雨事件，與 7 月份尼伯特颱風事件分別達

到大雨及豪雨標準。採樣地點則以東石布袋漁港之養殖區及朴子溪出海

口為監測點，共計採集八處，按強降雨事件完全停止後的第 1 天、第 3
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天、第 8 天及第 12 天進行採集，6 月份梅雨事件採集 29 件水樣，7 月

份尼伯特颱風事件採集 32 件水樣，兩次計採 61 件(表 9)。 

針對強降雨事件水體之水質指標與按季採集之水體樣本水質指標

進行 ANOVA 分析，探討強降雨事件，水體之水質指標是否有顯著變

異。其中梅雨季節之背景資料選定份 4 月至 6 月採樣之水質指標數據；

颱風季節之背景資料則選定 7 月至 9 月採樣之水質指標數據。分析顯

示梅雨季節之強降雨事件發生後第 1 天，溶氧量具顯著上升(強降雨事

件平均溶氧量 : 5.34mg/L; 一般氣候平均溶氧量 : 4.83mg/L; p-

Value<0.05)，接下來按第 3 天(強降雨事件平均溶氧量: 4.74mg/L; 一般

氣候平均溶氧量: 4.83mg/L; p-Value<0.05)、第 8 天(強降雨事件平均溶

氧量: 4.23mg/L; 一般氣候平均溶氧量: 4.83mg/L; p-Value<0.05)及第 12

天(強降雨事件平均溶氧量: 3.91mg/L; 一般氣候平均溶氧量: 4.83mg/L; 

p-Value<0.05)；其餘水質指標則與背景值並無顯著差異(p-value>0.05)。 

分析颱風強降雨事件發生後水體與一般氣候之水質指標發現，採樣

第 1 天具顯著差異的包括溶氧量(強降雨事件平均溶氧量: 7.40mg/L; 一

般氣候平均溶氧量: 4.99mg/L; p-Value=0.003)及鹽度(強降雨事件平均鹽

度: 2.92 ‰; 一般氣候平均鹽度: 18.3‰; p-Value=0.002) ，接下來於第 3

天 (強降雨事件平均鹽度 : 2.97 ‰; 一般氣候平均鹽度 : 16.3‰; p-

Value<0.05)及第 12 天(強降雨事件平均鹽度: 15.34‰; 一般氣候平均鹽
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度: 18.35mg/L; p-Value=0.01)之鹽度具顯著變化；其餘水質指標則與背

景值並無顯著差異(p-value>0.05)。兩次強降雨事件發生可了解瞬間大雨

可以擾動水體，並增加含氧量程度，且颱風事件之雨量已達豪大雨事件，

因此事件發生後的 12 天內，對鹽度變化也有顯著的影響。 

以兩次降雨事件中之期間累計雨量平均、平均水溫及濁度分別視為

變因探討與水中總菌、大腸桿菌群、大腸桿菌與優勢致病菌與雨量間趨

勢的關係。兩次事件將視為獨立事件分別探討，優勢致病菌仍為腸炎弧

菌、腺病毒與諾羅病毒為主，惟諾羅病毒僅有零星檢測結果，在梅雨強

降雨事件發生後第 8 天(1/8(12.5%))及第 12 天(1/8(12.5%))之水體樣本

才具檢出率，其餘時間(包含颱風事件 4 次採集)皆無檢出，因此該資料

難以進行統計分析。另為探討降雨事件與水中微生物指標的相關性，因

此本次研究以總菌、大腸桿菌群、大腸桿菌之數量與腸炎弧菌及腺病毒

的檢出率與強降雨事件選定的氣候變因進行探討。 

依據中央氣象局發布之監測資料顯示，6 月 11 日至 12 日 2 日累積

降雨量為 161 毫米，本次事件採集時間自事件結束後第 1 天 6 月 13 日

起按時序進行採集，累積雨量平均最高出現在事件結束後第 1 天

(53.67mm)，按第 3 天(33.00mm)、第 8 天(16.70mm)、第 12 天(12.07mm)

逐漸下降(表 13)。7 月尼伯特颱風期間，7 月 9 日至 10 日 2 日累積降雨

量為 293.5 毫米，本次事件採集時間自事件結束後第 1 天 7 月 11 日起
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按時序進行採集，累積雨量平均最高仍出現在事件結束後第 1 天

(97.83mm)，按第 3 天(63.30mm)、第 8 天(32.40mm)、第 12 天(23.14mm)

逐漸下降(表 13)。 

各類致病菌與微生物指標與兩次事件期間累積雨量平均、平均水溫

及濁度之趨勢關係，圖 18 顯示總菌數與累積雨量平均、平均水溫及濁

度分析結果，顯示兩次事件總菌量與雨量平均和濁度具正向相關，當雨

量與濁度越高時(亦為強降雨事件發生時)，總菌數量升高；反之平均水

溫則為負向相關，表示水溫較低時，總菌數量較高。大腸桿菌群與大腸

桿菌與總菌之趨勢相似，圖 19 顯示大腸桿菌群與三項變因之相關趨勢

與總菌相似，當平均雨量和濁度升高時，大腸桿菌群之量也升高；而水

溫若升高，則大腸桿菌群量則降低。圖 20 顯示強降雨事件與大腸桿菌

之趨勢也和總菌及大腸桿菌相似。 

優勢致病菌之結果分述如下：腸炎弧菌 2 次事件檢出結果發現當平

均雨量越高且水質濁度高時，其檢出率明顯降低（圖 21）；而水溫越高

則檢出率越高（圖 21），整體而言腸炎弧菌檢出率明顯按事件發生後的

天數逐漸上升，至第 12 天的水體樣本檢測率腸炎弧菌檢測率為 100%

（表 13）。 

依本研究按四季在東石布袋區域進行採樣之腸炎弧菌檢測率可知，

全年度已檢測樣本其腸炎弧菌發生率介於 81.3% (13/16)至 100% (15/15)
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間，為該區主要優勢致病菌，而分析兩次強降雨事件結果及本研究四季

採樣結果顯示，大雨發生第 1 天，腸炎弧菌檢出率僅有 40% (2/5)及 75% 

(6/8)，低於一般時期的檢測水準，而隨降雨事件時序拉長後，至第 12

天腸炎弧菌才會回復至 100% (8/8)檢測結果(表 9 及 13)。本研究首次針

對 2 次強降雨事件進行探討，而強降雨發生時，平均雨量越高，對水體

之溶氧量及鹽度皆有影響，依據 Sterk et al. (2013)的報告指出，降雨事

件或氣候的變異都可能間接改變水體環境，例如鹽度、pH 甚至鐵離子

濃度，此外過去研究顯示水溫、溶氧及鹽度也是腸炎弧菌生長之影響因

子(潘，1998；Watkins and Cabelli,1985；Parveen et al., 2008)，本次研究

結果可以初步看到強降雨事件與腸炎弧菌生長的相關性，未來待資料更

為充足時，將進一步分析推測強降雨事件發生與各類水質因子的變動關

係，探討這些間接的變動是否會對與腸炎弧菌生長造成影響。 

強降雨發生時期腺病毒的檢測率趨勢則與腸炎弧菌相反(表 13)，結

果顯示 2 次強降雨事件之雨量、水溫及濁度皆與檢出率具相關性，當雨

量平均越高且水質濁度高時，其檢出率明顯升高（圖 22）；但水溫越高

檢出率越低（圖 22）；7 月份颱風之強降雨結果也具相同趨勢，整體而

言腺病毒於事件發生後的會有較高的檢出率，按事件發生後天數逐漸下

降，直至第 12 天下降至 12.5% (1/8)至 37.5%間 (3/8)（表 13）。 

以四季正常氣候下，同樣地區的腺病毒檢出率約介於 0 至 13.3%之
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間，而大雨事件後第一天腺病毒檢出率可高達 62.5%至 80%，檢出率則

隨時間遞減，至第 12 天才會接近平均檢出水準，而根據過去報告指出，

腺病毒與總菌與大腸桿菌群有類似功能，可以檢測水體被汙染的情形，

因此推測降雨事件會將汙染源沖刷至海水，造成檢出率變高，但隨事件

影響減弱後，腺病毒的檢出率亦回復至一般水準。 

綜上結果發現，常被視作主要的物理水質指標及微生物指標之總菌、

大腸桿菌群及大腸桿菌以及腺病毒，在大雨事件發生時，皆可能透過大

雨沖刷將汙染源由土壤、鄰近溪流甚至河口區帶入至沿岸區，由檢出結

果可以發現，總菌數量在大雨發生後的第一天時達到 86,093 到 314,381 

CFU/ml，隨事件發生時序拉長，其數量才會降下，其他兩種指標微生物

之數量也是在事件發生後第一天數量最多(大腸桿菌群：2,390-9,700 

CFU/100ml；大腸桿菌：133-557 CFU/100ml)，這些結果也顯示強降雨

事件容易造成水體汙染，這些致病細菌的存在也可能透過水域場所遊憩

或養殖魚貝類食用造成人類感染腹瀉疾病的風險，未來建議可長期監測

並且配合我國訂立的水體環境微生物指標進行分析，在強降雨事件發生

時，提供疾病防治之對策。 

5. 前三季優勢致病菌與氣候資料的初步探討 

的根據過去研究指出(Sterk et al., 2013；Wu et al., 2016)，全球氣候

變遷會直接或間接地影響致病菌的發生，例如對致病菌的生活週期、棲
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地、分布情況、組成比例、傳播路徑等造成影響，也已經有多項研究顯

示溫度改變會直接造成各類致病菌的滋生或死亡(Bunyavanich et al., 

2003)，或透過氣溫改變與降雨事件間接改變環境水體，例如改變水表

溫度、鹽度進而導致致病菌發生及組成，提高人類染病的風險。因此本

年度研究初步以季節性採樣檢測率與氣候資料進行分析。 

本年度計畫選取自 105年 1月至 9月之氣溫及累積雨量作為氣候因

子，探討氣溫及雨量之變化分別對發生頻度最高的腸炎弧菌、諾羅病毒

及腺病毒之檢出率是否有影響，本年度初步以採樣日當天、前 3 天及前

5 天之氣溫與雨量進行運算，氣溫以平均氣溫當作自變相，雨量則以期

間累積雨量作為自變相，整合探討對於優勢致病菌發生影響最高之因子

為何，檢定結果可由機率值(Pr > Chi2)小於 0.1 時判定，該結果表示在 10%

顯著水準下呈現顯著關係，而估計係數(value)則可探討其呈現正或負相

關性。 

根據表 14 及圖 23 腸炎弧菌與氣溫和雨量分析結果顯示，3 天累積

雨量(估計係數＝5.384, 機率值＝0.1)是影響力最大之因子，其與腸炎弧

菌的檢出率為正相關影響，而 5 天之平均氣溫之估計係數雖為最高(估

計係數＝-7.005)，但其機率值無達到 10%顯著水準(機率值＝0.21)。 

Hsiao et al. (2016)主要利用台灣 2000-2011 年間腸炎弧菌發病之比

率與氣候因子間的相關性進行分析，發現平均氣溫、平均海水溫、6 個
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月前的海水鹽度、每日最大降雨量及平均相對濕度等因子，對發病率皆

有影響。而本研究首次針對台灣環境水體間的腸炎弧菌檢出率與氣候因

子進行探討，初步結果發現選定的氣候因子中，以 3 天累積雨量對檢出

率最具正向影響力。 

表 15 及圖 24 顯示諾羅病毒與氣溫和雨量分析結果，發現 6 項自變

相對檢出率之機率值皆大於 0.1，顯示在統計上並無自變相達到影響的

顯著水準，但若比較估計係數，以當天氣溫(估計係數＝-8.21, 機率值＝

0.12)及 3 天平均氣溫(估計係數＝-8.53, 機率值＝0.18)對檢出率具影響

力；相對下累積雨量則對檢出率的影響較氣溫小。根據過去文獻指出，

諾羅病毒好發在低溫時節，溫度對發病影響力大(Wong et al., 2012)，雖

目前氣候因子的結果並無法達到統計意義，但從估計係數結果可初步發

現氣溫對其檢出影響較雨量大。 

腺病毒與氣候因子間的關係則如表表 16 及圖 25，檢視各類自變相

對檢出結果可發現，當天氣溫對其發生率之影響力最高(估計係數＝-

5.62, 機率值＝0.06)，次為 5 天累積雨量 (估計係數＝1.95, 機率值＝

0.06) 及 3 天累積雨量 (估計係數＝-1.56, 機率值＝0.07)。由結果可發

現，腺病毒受雨量影響較大，比較本年度強降雨事件的檢定結果顯示，

也可發現腺病毒與累積雨量具正相關性，並再次推測降雨事件會將汙染

源沖刷至海水，改變水體環境使腺病毒之檢出率變高，但隨事件影響減
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弱後，腺病毒的檢出率亦回復至一般水準。 

依據蘇(2009)研究報告顯示，氣候因子的改變會間接的修正流行疾

病發生的時間和空間分布。例如傳染性疾病會因為氣溫上升及氣候改變

時程拉長等，造成流行期間的延後或延長。由此可知，這些長期氣候因

子的變動，最直接的便是造成這些疾病媒介，由本年度分析結果已有初

步概念，惟本年度資料量仍不夠長期(本年度僅分析 38 筆資料)，因此

可能影響氣溫及雨量和檢出率間的統計檢定結果，明年度將持續檢測周

邊海域該類致病菌，並透過更長期的資料量進行分析。 

 

  



49 

 

四、結論與建議 

1. 本研究已建立不同水體之腸道致病菌及病毒之採檢流程及檢測方法

的標準程序，有利於後續進行持續監控水體環境中腸道致病原及病毒

之檢驗。 

2. 完成全台漁港水及朴子溪流域不同水體之腸道致病菌及病毒四季發

生率檢測情形。結果顯示在水體環境中，主要優勢致病菌為嗜鹽性之

腸炎弧菌，腺病毒於每季皆有檢出，諾羅病毒之發生主要在冬季及春

季。 

3. 腸炎弧菌與諾羅病毒和部分水質指標間具有顯著相關性，顯示水質

受到環境汙染或氣候的改變皆可能影響環境中微生物的存在，建議應

持續長期監測，並探討分析汙染或環境變遷對水質之影響。 

4. 本年度2次強降雨事件與優勢致病菌發生率之關係可累積平均雨量、

水溫與濁度皆與檢出率據相關趨勢，明年度可對特定檢出熱點，進行

強降雨事件之採樣工作，嘗試將採樣時序拉長以觀察後續變動情形。 

5. 本研究首次針對台灣環境水體間的腸炎弧菌檢出率與氣候因子進行

探討，以 3 天累積雨量(估計係數＝5.384, 機率值＝0.1)為最具影響力

之氣候因子，惟一年度之統計資料量仍稍不足(本年度僅分析 38 筆資

料)，明年度將持續檢測周邊海域該類致病菌，以更長期的資料量進

行分析。 
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五、重要研究成果及具體建議 

1. 已建立台灣地區全年度海港水、朴子溪及貝類等 3 種不同來源的四

季腸道致病原分布情形及檢出率調查(成果)。 

2. 已初步了解海洋水體環境中主要優勢弧菌類群為腸炎弧菌，病毒則

以諾羅病毒及腺病毒為主；而台灣海水環境中可見之諾羅病毒之型別

包含能發生群聚感染之型別(GII4 及 17 型)。(成果)。 

3. 水體及貝類中均有檢出高致病風險之諾羅病毒型別及弧菌類群，故

建議食用全熟之養殖貝類，減少生食行為，另外於觀光漁港地區遊憩

活動時均須注意衛生，避免傷口碰觸海水，免疫力較低之族群，例如

老人及幼童等，應更注意避免傷口汙染與嗆水(建議)。 

4. 利用統計分析方式判定優勢致病原與水質指標具相關性，議持續監

測環境因子等資訊，用以建立致病原受環境因子影響之分佈與變遷分

析，期望後續持續研究(成果與建議)。 

5. 本研究初步探究長期氣候因子與氣候變異對水體致病菌之影響，已

有前期成果，可發現氣溫、雨量與濁度對於檢出之影響，惟氣候變遷

之研究多以長時間序列為分析依據，因此期望後續持續按期監測，與

氣象資料進行長時間分析，並增加臨床病例資料與病原體發生相關性

分析，用以評估疾病發生及分布之評估(建議) 。 

6. 與氣象單位合作建立採樣點氣候變異與長期觀察，以大數據方式進
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行探討，建立更完善分析以利獲得最佳結果(建議)。 
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七、圖表 

 

圖 1、全台北、中、南、東四區漁港普查分布圖。 

. 

圖 2、雲林外傘頂洲至嘉義布袋間的養殖場調查位置分布圖。 
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圖 3、103/3-104/04 朴子溪下游流域腸道致病菌檢測結果及糞源熱點推

估。 
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圖 4、朴子溪上游與牛稠溪河道、畜牧業、民生列管事業腸道致病菌佈

點結果。 

 

圖 5、朴子溪口與沿海貝類養殖區域分布圖。 

 

圖 6、本研究朴子溪採樣調查位置分布圖。 
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             圖 7、水檢體過濾裝置           圖 8、濾液收集裝置 

 

圖 9、生蠔中中腸線相對位置。 

 

 

圖 10、水媒環境樣本與食媒貝類檢體之前處理流程圖。 
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圖 11、台灣海港水體致病菌之分布。 
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圖 12、朴子溪流域及東石布袋沿海養殖區致病菌之分布。 
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圖 13、全台貝類致病菌檢出之分布。 
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圖 14、環境及貝類存在之諾羅病毒型別與臨床菌株之親緣關係圖：W

表示水體樣本；S 表示貝類樣本；NFA 南方澳漁港；DS 東石漁

港；BD 布袋漁港；YPDG 鹽埔東港；FJ 富基漁港；XD 興達漁

港；HL 花蓮漁港；TX 台西漁港；WTST 五條崙及三條崙漁港；

YA 永安漁港；WG 王功漁港；P 朴子溪。 
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圖 15、各類水質指標對腸炎弧菌(VP)檢出之影響力。 

 

圖 16、各類水質指標對諾羅病毒(NoV)檢出之影響力。 
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圖 17、各類水質指標對腺病毒(AdVs)檢出之影響力。 
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圖 18、總菌數(CFU/ml)與兩次強降雨事件期間累積平均雨量(mm)、平

均水溫(°C)及濁度(NTU)之迴歸分析結果。 
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圖 19、大腸桿菌群(CFU/100ml)與兩次強降雨事件期間累積平均雨量

(mm)、平均水溫(°C)及濁度(NTU)之迴歸分析結果。 
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圖 20、E. coli (CFU/100ml)與兩次強降雨事件期間累積平均雨量(mm)、

平均水溫(°C)及濁度(NTU)之迴歸分析結果。 
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圖 21、腸炎弧菌(VP)檢出率與兩次強降雨事件期間累積平均雨量(mm)、

平均水溫(°C)及濁度(NTU)之迴歸分析結果。  
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圖 22、腺病毒(AdVs)檢出率與兩次強降雨事件期間累積平均雨量(mm)、

平均水溫(°C)及濁度(NTU)之迴歸分析結果。 
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圖 23、氣候因子對腸炎弧菌(VP)檢出之影響力。 

 

圖 24、氣候因子對諾羅病毒(NoV)檢出之影響力。 
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圖 25、氣候因子對腺病毒(AdVs)檢出之影響力。  
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表 1、102 年全台各縣市各類魚類生產量表 
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表 2、食媒貝類致病菌之分離與純化流程 
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表 3、水媒環境樣本致病菌之分離與純化流程 
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表 4、水媒環境樣本致病菌之分生檢測-引子資訊、作用配方、反應條件 
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表 5、食媒貝類致病菌之分生檢測-引子資訊、作用配方、反應條件 
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表 6、水媒環境樣本及食媒貝類病毒之分生檢測-引子資訊、作用配方、反

應條件 
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表 7、105 年度水體及貝類總執行樣本數量及陽性反應數 

  

 

第一季(1-3 月) 第二季(4-6 月) 第三季(7-9 月) 第四季(10-12 月) 

水體樣本(n=106) 貝類樣本(n=103) 水體樣本(n=84) 貝類樣本(n=98) 水體樣本(n=90) 貝類樣本(n=106) 水體樣本(n=84) 貝類樣本(n=94) 

Vibrio parahaemolyticus* 59 28 38 48 62 61 63  54 (n=74) 

Vibrio cholera 0 0 4 0 12 2 23  8 (n=74) 

Vibrio vulnificus 0 0 4 0 6 0 5  0(n=74) 

Salmonella 2 1 2 0 1 0 檢測中 檢測中 

Campylobacter 0 0 0 0 0 0  檢測中 檢測中 

Listeria monocytogenes 0 0 0 1 0 0 0  0 (n=74) 

MRSA 0 0 0 0 0 2 0  0 (n=74) 

Staphylococcus aureus - - - - 11 18 5  25(n=74) 

Shigella 0 0 0 0 0 0 檢測中 檢測中 

Bacillus cereus 13 0 4 3 9 0  檢測中 檢測中 

Pathogenic E. coli  0 0 0 0 0 0 檢測中 檢測中 

Clostridium difficile 6 2 5 0 0 0  檢測中 檢測中 

adenvirous 45 10 34 4 38 10  檢測中 檢測中 

rotavirus 0 0 0 0 1 0 檢測中 檢測中 

sapovirus 3 1 0 0 0 0 檢測中 檢測中 

norovirus (G1/G2)* 23 19 2 3 0 0 檢測中 檢測中 

HAV (hepatitis A virus) 0 0 0 0 0 0 檢測中 檢測中 
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表 8、105 年度海水及朴子溪水體與市場及養殖貝類個別執行樣本數量及陽性反應數 

  

第一季(1-3 月) 第二季(4-6 月) 第三季(7-9 月) 第四季(10-12 月) 

水體樣本 

(n=106) 

貝類樣本  

(n=103) 

水體樣本 

(n=84) 

貝類樣本 

 (n=98) 

水體樣本 

(n=90) 

貝類樣本  

(n=106) 

水體樣本 

(n=84) 

貝類樣本 

 (n=94) 

海水 

(n=82) 

朴子溪 

(n=24) 

市場 

(n=87) 

養殖 

(n=16) 

海水 

(n=60) 

朴子溪 

(n=24) 

市場 

(n=83) 

養殖 

(n=15) 

海水 

(n=66) 

朴子溪 

(n=24) 

市場 

(n=88) 

養殖 

(n=18) 

海水 

(n=60) 

朴子溪 

(n=24) 

市場 

(n=79) 

養殖 

(n=15) 

V. parahaemolyticus* 57 2 22 6 29 9 37 11 57 5 54 7 54 9 
41 

(n=59) 
13 

V. cholera 0 0 0 0 0 4 0 0 6 6 2 0 22 1 
7 

(n=59) 
1 

V. vulnificus 0 0 0 0 1 3 0 0 6 0 0 0 0  5 
0 

(n=59) 
0 

Salmonella 2 0 1 0 1 1 0 0 0 1 0  0  檢測中 檢測中 檢測中 檢測中 

Campylobacter 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0  0  檢測中 檢測中 檢測中 檢測中 

L. monocytogenes 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 
0 

(n=59) 
0 

MRSA 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 0 0  0 
0 

(n=59) 
0 

S. aureus - - - - - - - - 5 6 15 3 5 0 
25 

(n=59) 
0 

Shigella 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0  0  檢測中 檢測中 檢測中 檢測中 

B. cereus 13 0 0 0 3 1 2 1 8 1 0 0  檢測中 檢測中 檢測中 檢測中 

Pathogenic E. coli 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 檢測中 檢測中 檢測中 檢測中 

C. difficile 6 0 2 0 5 0 0 0 0 0 0  0 檢測中 檢測中 檢測中 檢測中 

adenvirous 23 22 8 2 17 17 4 0 21 17 7 3 檢測中 檢測中 檢測中 檢測中 

rotavirus 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 檢測中 檢測中 檢測中 檢測中 

sapovirus 3 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 檢測中 檢測中 檢測中 檢測中 

norovirus (G1/G2)* 11 12 18 1 2 0 3 0 0 0 0 0 檢測中 檢測中 檢測中 檢測中 

HAV (hepatitis A virus) 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 檢測中 檢測中 檢測中 檢測中 
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表 9、105 年度 2 次強降雨事件水體執行樣本數量及陽性反應數 

  

6 月 13 日至 24 日進行之梅雨季強降雨事件 7 月 11 日至 7 月 22 日尼伯特颱風事件 

第 1 天水體樣
本(n=5) 

第 3 天水體樣
本(n=8) 

第 8 天水體樣
本(n=8) 

第 12 天水體樣
本(n=8) 

第 1 天水體樣
本(n=8) 

第 3 天水體樣
本(n=8) 

第 8 天水體樣
本(n=8) 

第 12 天水體樣本
(n=8) 

Vibrio parahaemolyticus* 2 6 6 8 6 7 7 8 

Vibrio cholera 0 0 0 0 0 0 1 1 

Vibrio vulnificus 0 0 0 0 2 1 0 0 

Salmonella 0 0 0 0 0 0 0 0 

Campylobacter 0 0 0 0 0 0 0 0 

Listeria monocytogenes 0 0 0 0 0 0 0 0 

MRSA 0 0 0 0 0 0 0 0 

Staphylococcus aureus 1 2 3 5 1 2 2 5 

Shigella 0 0 0 0 0 0 0 0 

Bacillus cereus 0 0 0 0 0 0 2 1 

Pathogenic E. coli 0 0 0 0 0 0 0 0 

Clostridium difficile 0 0 0 0 0 0 0 0 

adenovirus 4 5 5 3 5 5 3 1 

rotavirus 0 0 0 0 0 0 0 0 

sapovirus 0 0 0 0 0 0 1 0 

norovirus (G1/G2)* 0 0 1 1 0 0 0 0 

HAV (hepatitis A virus) 0 0 0 0 0 0 0 0 

Heterotrophic plate count (CFU/ml) 86,093 63,142 16,366 3,378 314,381 716,950 38,912 27,383 

Total Coliform (CFU/100ml) 9,700 5,351 941 78 2,390 1,149 631 52 

E. coli(CFU/100ml) 557 253 188 1 133 81 130 24 
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表 10、腸炎弧菌與水質指標檢定分析結果 

Water quality indicators Mann-Whitney U test 
VP-Positivity sample (n=191)  VP-negativity sample (n=125)  

Range Median Q1 Q3 Range Median Q1 Q3 

Heterotrophic plate count (CFU/ml) p=0.86 0-1,200,000 7,606  1,380  50,733  0-485,000 12,436  2,196  27,069  

Total Coliform (CFU/100ml) p=0.32 0-38,850 0  0  24  0-450,000 0  0  35  

Escherichia coli(CFU/100ml) p=0.48 0-9,932 38  0  512  0-6,000 33  0  984  

Water temperature (°C)* p=0.02 7.24-36.49 28.5  5.6  31.2  8.07-32.37 28.3  19.2  30.6  

pH* p<0.001 6.85-8.98 7.9  7.5  8.2  6.89-9.72 8.1  7.7  8.5  

Turbidity* p=0.02 0-156 7.4  2.9  22.8  0.05-242 13.1  4.0  49.8  

Salt (‰)* p=0.001 0.09-32.39 27.7  20.4  30.2  0.02-32.49 22.2  0.5  30.2  

Dissolved oxygen (mg/L)* p=0.02 3.94-8.70 6.1  5.1  6.6  3.02-7.59 5.6  4.6  6.1  

Significant  p<0.05; VP for Vibrio parahaemolyticus 

表 11、諾羅病毒與水質指標檢定分析結果 

Water quality indicators Mann-Whitney U test 
NoV-Positivity sample (n=23)  NoV-negativity sample (n=264)  

Range Median Q1 Q3 Range Mean Q1 Q3 

Heterotrophic plate count (CFU/ml)* p=0.01 300-485,000 33,775  21,750  131,417  0-40,000 6,893  1,660  41,797  

Total Coliform (CFU/100ml)* p=0.01 0-6,877 1,074  109  2,185  0-9,933 8  0  351  

Escherichia coli(CFU/100ml) p=0.21 0-4,900 10  0  20  0-4,224 0  0  19  

Water temperature (°C)* p< 0.01 17.32-25.9 19.1  18.2  19.9  16.78-33.71 28.4  21.5  30.9  

pH* p< 0.01 7.24-8.98 8.5  8.4  8.8  7.04-8.57 8.1  7.7  8.4  

Turbidity p=0.36 1.09-10.25 5.7  3.5  5.9  0-242 7.1  2.8  20.7  

Salt (‰)* p=0.04 0.46-30.98 23.2  0.5  28.6  0.02-32.49 28.1  16.6  30.7  

Dissolved oxygen (mg/L) p=0.32 4.4-7.29 5.9  5.0  6.9  3.02-7.69 5.9  4.4  6.5  

Significant p<0.05; NoV for norovirus 
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表 12、腺病毒與水質指標檢定分析結果 

Water quality indicators Mann-Whitney U test 
HAdVs-Positivity sample (n=109)  HAdVs-negativity sample (n=178) 

Range Median Q1 Q3 Range Mean Q1 Q3 

Heterotrophic plate count (CFU/ml)* p=0.002 0-485,000 13,827  3,093  35,540  0-45,120 4,483  993  30,874  

Total Coliform (CFU/100ml)* p<0.01 0-5,715 293  6  1,125  0-9,933 0  0  37  

Escherichia coli(CFU/100ml)* p<0.01 0-4,900 13  0  174  0-4,224 0  0  0  

Water temperature (°C) p=0.88 16.88-33.71 28.2  19.2  31.1  16.78-33.33 28.5  19.2  31.1  

pH* p=0.001 7.04-8.98 8.0  7.7  8.5  7.14-8.14 8.2  8.0  8.5  

Turbidity* p< 0.01 0.63-242 17.7  6.7  54.4  0-57.8 5.6  2.7  9.7  

Salt (‰)* p< 0.01 0.02-32.04 16.5  0.5  27.6  0.17-32.49 30.2  26.9  31.3  

Dissolved oxygen (mg/L)* p< 0.01 3.02-7.56 5.6  4.4  6.2  3.04-7.69 6.2  5.6  6.9  

Significant p<0.05; HAdVs for human adenovirus 
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表 13、強降雨事件腸炎弧菌、腺病毒檢出率及累積雨量、事件期間累積平均雨量、平均水溫及濁度 

 

  6 月 13 日至 24 日進行之梅雨季強降雨事件 7 月 11 日至 7 月 22 日尼伯特颱風事件 

  
第 1 天水體

樣本(n=5) 

第 3 天水體

樣本(n=8) 

第 8 天水體

樣本(n=8) 

第 12 天水體

樣本(n=8) 

第 1 天水體

樣本(n=8) 

第 3 天水體

樣本(n=8) 

第 8 天水體

樣本(n=8) 

第 12 天水體

樣本(n=8) 

Vibrio parahaemolyticus* 40% 75% 75% 100 % 75% 87.5% 87.5% 100% 

adenovirus 80% 62.5% 62.5% 37.5% 62.5% 62.5% 37.5% 12.5% 

Heterotrophic plate count (CFU/ml) 86,093 63,142 16,366 3,378 314,381 716,950 38,912 27,383 

Total Coliform (CFU/100ml) 9,700 5,351 941 78 2,390 1,149 631 52 

E. coli(CFU/100ml) 557 253 188 1 133 81 130 24 

累積雨量(mm) 161 165 167 169 293.5 316.5 316.5 324 

事件期間平均累積雨量 (mm) 53.67 33 16.7 12.07 97.83 63.3 32.4 23.14 

平均水溫(°C) 26.4 28 28.9 29.34 26.1 27.23 28.89 29.23 

濁度(NTU) 78.5 25.76 20.48 1.82 55.27 30.73 30.18 11.88 
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表 14、105 年 1 月至 9 月氣象因子與腸炎弧菌(Vibrio parahaemolyticus)發生率之相關性分析結果 

Vibrio parahaemolyticus Standardized coefficients 

Source Value Standard error Pr > Chi2 Wald Lower bound (95%) Wald Upper bound (95%) 

5 天平均氣溫 (°C) -7.005 5.594 0.210 -17.969 3.959 

3 天平均氣溫 (°C) 5.293 5.062 0.296 -4.628 15.214 

當天氣溫 (°C) 1.952 4.472 0.662 -6.813 10.717 

5 天累積雨量 (mm) -1.148 1.116 0.304 -3.334 1.039 

3 天累積雨量 (mm)* 5.384 3.269 0.100 -1.023 11.791 

當天雨量 (mm) -3.184 2.155 0.139 -7.407 1.039 

Pr > Chi2* < 0.10      

表 15、105 年 1 月至 9 月氣象因子與諾羅病毒(norovirus)發生率之相關性分析結果：(A)氣溫及(B)累積雨量 

Source Value Standard error Pr > Chi2 Wald Lower bound (95%) Wald Upper bound (95%) 

5 天平均氣溫 (°C) -1.113 5.782 0.847 -12.446 10.219 

3 天平均氣溫 (°C) 8.528 6.346 0.179 -3.909 20.965 

當天氣溫 (°C) -8.214 5.303 0.121 -18.609 2.180 

5 天累積雨量 (mm) 1.061 0.977 0.277 -0.854 2.975 

3 天累積雨量 (mm) -1.085 0.890 0.223 -2.830 0.660 

當天雨量 (mm) 0.179 0.692 0.796 -1.177 1.535 

Pr > Chi2* < 0.10 
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表 16、105 年 1 月至 9 月氣象因子與腺病毒(adenovirus)發生率之相關性分析結果：(A)氣溫及(B)累積雨量 

adenovirus  Standardized coefficients 

Source Value Standard error Pr > Chi2 Wald Lower bound (95%) Wald Upper bound (95%) 

5 天平均氣溫 (°C) 2.103 3.365 0.532 -4.492 8.698 

3 天平均氣溫 (°C) 3.736 3.503 0.286 -3.129 10.602 

當天氣溫 (°C)* -5.618 2.980 0.059 -11.459 0.222 

5 天累積雨量 (mm)* 1.951 1.031 0.059 -0.071 3.972 

3 天累積雨量 (mm)* -1.557 0.872 0.074 -3.266 0.153 

當天雨量 (mm) -0.001 0.277 0.998 -0.543 0.542 

Pr > Chi2* < 0.10      
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八、附錄 

附錄一： Salmonella於水體樣本檢出概況 
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附錄二： Salmonella 於貝類樣本檢出概況 
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附錄三： V. parahaemolyticus 於水體樣本檢出概況 
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附錄四： V. parahaemolyticus 於貝類樣本檢出概況 
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附錄五： V. cholera於水體樣本檢出概況 
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附錄六： V. cholera 於貝類樣本檢出概況 
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附錄七： V. vulnificus於水體樣本檢出概況 
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附錄八：C. difficile於水體樣本檢出概況 
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附錄九：C. difficile 於貝類樣本檢出概況 
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附錄十：B. cereus於水體樣本檢出概況 
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附錄十一：B. cereus 於貝類樣本檢出概況 

 

 
  



104 

 

附錄十二：L. monocytogenes於貝類樣本檢出概況 
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附錄十三：S. aureus於水體樣本檢出概況 
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附錄十四：S. aureus 於貝類樣本檢出概況 
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附錄十五：norovirus於水體樣本檢出概況 
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附錄十六：norovirus 於貝類樣本檢出概況 
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附錄十七：sapovirus 於水體樣本檢出概況 
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附錄十八：sapovirus 於貝類樣本檢出概況 

 


