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摘要 

目前台灣於空氣基礎值之研究僅重視懸浮微粒質量及化學物質等項目分析

監控，關於空氣中之生物性危害物質則尚無相關文獻，故本計畫將空氣中之生物

性危害物質聚焦於細菌與真菌，初步發展空氣採樣流程、樣本中之細菌與真菌分

離培養鑑定方法與最佳化，最後運用次世代基因定序之全基因組(metagenomics)

分析直接觀測空氣樣本中存在之菌叢與其相對比例，以建置空氣中生物性危害物

質監測模式。本計畫之樣本採集儀器係應用DYCOR之XMX空氣採樣模組，收集

定點之空氣懸浮微粒樣本以進行核酸純化，輔以螢光雷射動力氣粒分析系統

(FLAPS)，可分辨粒徑1~10μm間之螢光懸浮微粒，即預警為可能之生物性氣粒。

另由不同時間點之PCR結果，收集30-40分鐘之樣本濃度(約24,000~32,000公升之濃

縮空氣)為PCR檢測之時間最佳條件。另於定量檢體之核酸純化PCR膠體電泳結果

本計畫所建立之醋酸氨核酸純化法可行且優於市售之核酸萃取套組；由本實驗單

一樣本檢送測次世代基因定序之結果顯示，上述單一樣本萃取之核酸總量太低仍

不足進行次世代基因定序之序列庫創建(library construction)，我們需克服此窒礙，

並已補送檢體重新測定中。其次本實驗結合空氣粒子計數器同時測定採集點之空

氣粒子數值，建立XMX收樣體積換算空氣粒子數之推估算式，進而比較測得之螢

光粒子與氣候因子，如溫度、相對濕度與風速等影響因素以瞭解其間關係，此亦

為空氣背景基礎值中重要之參考數據。依據上述建立之方法，可規劃1~2年之常態

性研究確認可用並完成背景資料建置，這些資訊將可應用未來生物預警系統建置。 

關鍵詞： 空氣中生物性危害物質、全基因組分析、次世代基因定序、細菌、真菌、

空氣採樣模組、螢光雷射動力氣粒分析系統、生物預警系統 
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ABSTRACT 
In Taiwan, only the suspended particle mass and chemicals in the air were noticed for 

baseline construction currently, but the aerosol biohazards were not as yet reported. Herein, we 

develop air sampling procedures and culture methods to analyze the composition and 

distribution of bacteria and fungi in the air for identification and optimization. Moreover, the 

metagenomics methods of next generation sequencing would be utilized to analyze the species 

of aerosol flora and their relative proportions directly in the air collection, and then to establish 

the aerosol biohazards monitoring model. In this project, an XMX air sampling module from 

DYCOR company (Canada) was used to collect 1~10μm aerosol particles onsite for following 

nucleic acid extraction. A fluorescence aerosol particle sensor (FLAPS) was also applied to 

identify the fluorescent particles in diameter of 1~10μm for the biological warning in possible. 

In the PCR results from different time-point aerosol collection, the nucleic acid concentration 

from the collected sample of 30~40min was the optimal condition for PCR electrophoresis. 

Comparing the results of gel electrophoresis shows that the ammonium acetate method we 

modified in this project for nucleic acid extraction was proved more efficient than the 

commercial genomic DNA extraction kit. In the results of the next generation sequencing 

showed that the total nucleic acid extraction from a single sample was too low to construct a 

library for NGS. We still try to overcome the difficulty and reboot all the samples for test. 

Then we combined with the air particle counter in this experiment to develop a set of equation 

for conversion of XMX sample volume to the particle number at the location. Comparison the 

data from monthly average number of detected fluorescent particles and the weather 

information, such as temperature, humidity, and wind speed, which correlated with fluorescent 

particle numbers and the climate apparently. These data were also important references in 

aerosol baseline. Base on the well-established sampling and analytical methods described 

above, this plan can be applied to verify its viability for 1 to 2 years. It can build the 

biohazardous database in the air background, and then to utilize in biological early warning 

system. 

 

Keywords: aerosol biohazards, bacteria, fungi, metagenomics, next generation sequencing, air 

sampling module, fluorescence aerosol particle sensor, biological early warning 

system 
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壹、前言 

一、研究問題之背景與現況 

空氣是生物存活的重要元素之一，其由不同比例的氣體組成，當中尚包涵肉眼可

見與不可見之成分物質，如懸浮微粒、化學物、微生物等等，其成分改變可能影響生物

體之健康，甚至是生命危害，因此空氣監測作業至為重要。在台灣空氣監測作業行之有

年，相關業管單位如行政院環境保護署，即於本島北、中、南、東等城鎮設置定點監測

站，執行常態性空氣品質監測作業與紀錄分析，其主要針對空氣中懸浮微粒PM10及

PM2.5(particulate matter, PM)、污染物及化學成分等進行完整之空氣品質監測與分析。

此外中央研究院所屬之環境變遷中心亦進行空氣品質之監測、分析，其研究目的乃是針

對台灣工業化後區域氣候變遷之問題與都市熱島效應對區域氣候的影響進行探討與分

析，並不同於環境保護署監測目的。 

於環境保護署監測之空氣品質項目中，PM2.5即指粒徑在2.5μm以下的細顆粒物，

易進入生物體呼吸系統造成危害，其主要來自人為排放與燃燒過程，在空氣中轉化成

PM2.5的氣體污染物主要有二氧化硫、氮氧化物、氨氣、揮發性有機物，也是環保署空

氣品質監測之項目。此外，還有各種灰塵、花粉等由於顆粒小吸入後可直接進入肺泡並

被巨噬細胞吞噬，亦可能停留在肺泡內造成呼吸系統、心血管、神經系統等之影響，而

這些顆粒通過支氣管和肺泡進入血液時，其攜帶之有害氣體、重金屬等若溶出至血液

中，對健康傷害甚鉅，故近年公共衛生、職業衛生、環境衛生等領域大多聚焦於PM2.5

之危害影響之研究。而PM10係指粒徑在10μm以下之空氣懸浮微粒或稱浮游塵，主要來

源包括道路揚塵、車輛排放廢氣、露天燃燒、營建施工及農地耕作等，或由原生性空氣

污染物轉化成之二次污染物。此類10μm以下微粒吸入後亦能進到肺臟深處沉積，如該

粒子附著其他污染物，則將加深對呼吸系統之危害。 

而空氣當中除上述化學污染物以外亦存在生物性物質，其來源常見為細菌、真菌

或是其孢子等，而病毒雖可能懸浮於空氣中，但因病毒脫離宿主後存活時間短，故常態

之空氣背景幾無病毒存在，因此本計畫之技術發展設定目標於細菌與真菌之測得與分

析，本次資料建立並未納入病毒之檢測。可懸浮於空氣之生物性物質大約為1~30μm間(病

毒除外)，然當前多受限於樣本收集工具選擇性少，樣本分離、分析鑑定技術耗時久等
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因素，空氣組成中化學成分以外之生物性危害物質未大量發展與受到重視，遑論建立空

氣中常態之生物性危害物質背景，在我國此空氣背景相關之研究報告鮮少，且目前多數

之空氣中生物物質分析仍以培養基鑑定方法進行，國內尚無利用次世代基因定序技術於

空氣樣本分析，故此部分技術發展為本計畫發展之目標，本年度因執行期程較短，計畫

目標設定於採樣及樣本分析等前置方法之建立，次年始為方法驗證與完整之背景值偵測

與資料庫建立，另本計畫目標亦會蒐集生物預警系統資訊及說明，俾提供後續計畫委託

單位之購置評估參考。本計畫規劃建立空氣檢體採樣技術、空氣懸浮粒子樣本中之生物

物質分析之分子生物技術，輔以瓊脂培養結果，初步分析與判定檢體中之細菌、黴菌等

生物物質為目標，於方法建立後再進行條件最佳化，俾適用於實況作業需求。 

如下表所列，空氣中生物懸浮微粒之來源甚多，植物花粉或孢子都是可能存在之

生物性微粒，然而具生物性危害之物質仍多以微生物為主，如細菌、病毒與真菌等，這

些物質於常態之背景中存在量推估極其微少，若未經過培養則須收集更大總量之空氣方

利於後續之分離與鑑定分析。而這類氣粒性生物物質多具有蛋白質外鞘，若藉由固定波

長之雷射光源激發生物性顆粒體，則可能得到一螢光訊號與形狀，藉此區辨生物與非生

物性，初步篩選出可能具有螢光之懸浮氣粒，正是生物預警系統之發展理論基礎之一，

而此類技術應用在空氣背景與工程之跨領域之研究相當熱門，實際應用於檢測之技術亦

日新月異，故相關發展進程值得參考[1-4]。 

表1、空氣中可能存在之生物懸浮粒子來源[5] 
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承上所述，空氣菌叢(airborne bacterial community)資訊即為空氣中一基礎且重要之

微生物背景知識，結合設置背景資料庫於上述生物預警系統，並依據此基礎資訊之瞭解

與比對，始可在於短時間內快速、準確判斷異於常態分佈或單點異常大量產生之微生物

散佈。當前如美國、挪威等國家均早已起步發展[2, 6-8]，並投注於此類背景資料之建立

與檢測技術發展，據以為空氣異常變化時可供對照，以便即早偵測與應變處置。而建置

資料庫之地點應區分室內、外空間，如城市據點、地鐵站、車站等大眾易聚集之場所。

而空氣採樣之樣本品質首要在於採樣儀器之效能良窳，就國內現有之空氣採樣儀器選擇

性不多，本計畫選用之XMX 2A/2AL為一可快速、大量收集空氣樣本之高性能儀器，其

藉由每分鐘600-800公升之進氣量，將高量體積之空氣壓縮液化於5毫升純水中，以利後

續之檢測分析，同時亦降低取樣時空氣懸浮粒子再度飄揚之危害性，然而其缺點為無法

電池供電，且不具有粒子分析、計算或預警之功能，但仍適合用於空氣背景資料分析使

用，是以本計畫便規畫運用此XMX收取樣本後進行分析。 

在樣本之後續檢測與鑑定技術上，傳統微生物技術中欲分析臨床樣本或環境檢體

之微生物係藉由培養基選用、生長、分離與後續之生化鑑定來達到辨鑑目的。然而培養

基鑑定並不適用於部分菌種，即使是常見於細菌培養之營養瓊脂培養基(Nutrient agar, 

NA)、海克頓瓊脂培養基(Hektoen enteric agar, HE)或腦心浸液培養基(Brain-heart infusion 

medium agar, BHIA)培養基等仍無法適用所有菌種培養，然而部分高致病原細菌或真菌

需特殊營養成分，需使用含綿羊血之瓊脂培養基(Blood Agar Plate, BAP)始能良好生長，

故本計畫中仍利用此培養基進行培養，以避免遺漏空氣中致病性生物病原。此技術雖費

時、耗力，但其優點為鑑定結果準確，不易誤差，故仍是目前臨床檢驗作業之標準方法；

其缺點則是培養基長不出之菌種即無法發現與鑑定，在面對未知菌種時即無法得到全

面、精確之分析結果。由於近代分子生物技術之快速發展，如PCR及real-time PCR技術，

使得細菌菌種鑑定可藉由特定設計之引子放大16S核醣核酸(16S ribosomal RNA)區段並

於基因層次區辨菌種，real-time PCR更可藉由螢光強度進行定量，為微生物分析之重要

工具。如同常見之土壤與水之環境樣本分析，本計畫中欲建立之空氣樣本採集分析亦屬

環境生態分析之一環，而鑑於空氣中常態存在之生物性背景物質應為細菌與真菌等微生

物群落，故本計畫亦規畫結合分子生物技術遂行空氣中之生物物質分析，藉以瞭解選定

基礎設施位置之室內、外空氣中存在之微生物種類、數量與分佈，俾建立基礎數值。自

4月份接獲本計畫後，本實驗室初步階段規劃完成及參考國內、外相關研究文獻蒐整，
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除進一步瞭解常見環境檢體中微生物之採樣、核酸萃取、鑑定分析及空氣中微生物分析

方法，據以執行實驗測詴，並建立我國適用之空氣中生物性背景值檢測法，以提供後續

規劃生物預警系統之前測詴與評估。 

故本計畫於執行初始開始蒐集國內、外之參考文獻，鑒於於環境樣本中生物物質

監測之研究常見為土壤與水中之微生物分析，此類研究發展多時，且當前多應用分子生

物方法進行微生物之菌相鑑定，其無論於樣本收集方法、核酸萃取、引子設計至資料分

析皆具參考價值[9-13]。其微生物鑑定之引子設計部分，細菌多是藉由16S核醣核酸

(ribosomal RNA, rRNA)保守引子與5.8 S核醣核酸附近之核內內轉錄區間 (internal 

transcribed spacer, ITS)特異性引子之發展，分別對於土壤中之細菌及真菌進行PCR片段

放大、序列比對與菌種分析，然而傳統PCR受制於技術限制，僅能藉由核酸片段電泳確

認單一菌種，欲鑑定不同菌種則需發展各式專一引子以進行多重性聚合酶鏈鎖反應

(multiplex PCR)來達到目的，縱使如此仍無法以概觀檢視樣本中之菌種分佈與數量。在

早期之環境檢體相關研究中，針對空氣中生物性物質之研究文獻稀少，故相關實驗參考

缺乏，就目前本計畫蒐集之相關文獻亦大多聚焦於特定室內空間之細菌種類分析與培養

基選定之探討[14]。這些文獻中所鑑定出之空氣菌種多為常見細菌，究因於此結果導向

可能因運用之採樣與培養方法導致實驗誤差(bias)。以50-60年代之文獻為例，其通常是

以大量培養基收集落菌檢體後進行培養，最終所得到之鑑定結果卻相當有限，因為誠如

上述，部分菌種培養條件與營養需求不同，在選用培養基時作者已人為篩選了部分微生

物，導致結果偏差，然而此為當時微生物知識與技術發展之先天限制無法避免。就最早

發表於1956年Journal of Hygiene期刊之文獻中所述[15]，當時的假說認為空氣中分佈之

細菌與上呼吸道疾病之傳播相關，因此針對學校教室的空氣進行菌落培養，其針對英國

某地區數個學校教室以培養基收集落菌方式，長出菌落後進行空氣菌種鑑定與分析，其

中29個空氣檢體培養之菌落鑑定中計有微球菌(Micrococci)、空氣球菌(Aerococci)、鏈球

菌(Streptococci)、白喉菌 (Diphtheroid organisms)、桿狀菌(Coliform organisms)、菌孢子、

金黃色葡萄球菌(Staph. aureus)等七類菌種和其他無法分類之菌落，其中約80%為微球

菌，白喉菌數量次之，成果相當具體且重要，仍是為今日空氣生物性物質監測之先驅與

實驗性研究。之後至70年代間空氣檢體之相關研究仍然稀少，該時期間尚有針對醫院及

潛艦之侷限空間內空氣微生物檢測研究[16, 17]，然而受限於空氣採樣技術與細菌培養、

鑑定技術等因素，此類耗費研究耗費人力、物力，成果卻相當有限。70年代後基於微生
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物檢測、生化鑑定技術之發展成熟，此類空氣中微生物之研究結果亦可獲得更完整之訊

息，無論在醫院工作場所或是各動物養殖場所均有相關之研究發表，其結果測得之菌相

亦可發現隨著檢測之環境特性確實有所差異[18-20]。直至80年代中旬聚合酶鏈鎖反應

(polymerase chain reaction)之出現及發展，使得菌種鑑定技術亦提升至分子生物層面，結

合ribosomal RNA之特性，已廣泛應用於原核生物之系統分類與微生物學鑑定等方面之

研究[21-24]，本計畫中即是運用ribosomal RNA區段之特異引子用於樣本中生物物質之

初步偵測。 

核醣核酸(ribosomal RNA)在生物體中廣泛存在，其分類係依沉降速率不同來區

分，無論在真核生物或原核生物的演化上均扮演重要角色。隨著分子生物學上對於rRNA 

之瞭解，如原核生物之於16S rRNA、真核生物之5.8S、18S及28S rRNA等基因區段之重

要性與功能性，其應用層面更為廣泛，不僅在菌種演化與分類學上具發展潛力，更可應

用於臨床檢測或環境監測等領域。在原核生物中ribosomal RNA分類少、數量多，演化

過程在基因組結構上不若真核生物具高度重複序列，在其序列結構與功能上均相對保

守，加上細菌中的rDNA在染色體上常以多拷貝(copies)形式存在並與生長速率相關，如

大腸桿菌中的rDNA就具7份拷貝、枯草桿菌具10份拷貝等，這些拷貝數更是被當提升目

標基因之利基。在原核生物中，rRNA可依其高速離心時之沉降速率(S)區分5S、16S和23S

等三類，其中原核生物的16S rRNA為30S次單元之一部分，編碼基因(rDNA)序列長度約

1,540 bp[12]，相對於5S rRNA約120 bp或23S rRNA約3,300 bp，前者序列短，所提供之

資訊不足以應用分析，後者雖然序列較16S長，但其鹼基變異速度快，不適於用作演化

分析或鑑定依據，基於上述因素，16S rRNA鹼基序列長度適中，在菌種演化上亦具有高

度保守性(highly conserved)，是最常被應用於菌種鑑定與演化分析之rRNA，於微生物學

上佔有重要之地位，近年結合分子生物技術之發展，廣泛應用於臨床菌種檢測與其相關

研究[25-30]。16S rDNA則是細菌染色體上編碼rRNA相對應之DNA 序列，全長包含保

守區段與變異區段，亦是廣泛應用的微生物檢測目標基因。首先編碼16S rRNA的基因與

細菌染色體上大多數基因相比具有高度保守性，而此基因保守性是相對的，在保守區之

間存在9段高變異區(hypervariable region, V1～V9)，不同科、屬、種間之微生物都有不

同程度的差異。因此，將藉由16S rRNA的保守和特異區段間之交互確認，依目的設計觀

察其中一區，常見於微生物之分子生物診斷應用。以本計畫而言設計特異引子於保守區
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段，用以觀察變異區段(hypervariable region)，希望藉由比對變異區段鹼基差異與基因庫

比對，達到分析同一樣樣本中細菌菌種之目標。 

另本研究中亦規劃以另一對特異性引子同時在空氣樣本中分析真菌(fungi)，近年自

環境中檢測真菌之分子生物技術成熟，包含PCR、real-time PCR及NGS等等[8]，其中特

異引子之設計莫過於rRNA區段間內轉錄間隔區(Internal transcribed spacer, ITS)之應用。

故本計畫中針對真菌檢測之引子正是介於16S與23S rRNA區段間之內轉錄間隔區

(Internal transcribed spacer)之ITS引子。由於真菌核糖體基因由18S、ITS1、5 .8S、ITS2

及28S rRNA構成，頭尾串聯形成重複序列、基因序列上高度保守，單個基因組內具60

～200份拷貝，一般ITS長度約在650～750 bp。然而真核生物演化過程中成熟核醣體並不

出現在ITS區，故ITS片段在進化過程中可容忍較多變異、序列變化快，由此可表現出廣

泛之序列多態性，藉由此序列比對差異即可鑑定親緣關係接近之真菌菌種，在微生物之

分類鑑定、系統發育及結構演化上相當重要，從這些ITS序列可觀察異種之同源性。ITS

片段的進化速率約是18S rDNA的10倍，此基因序列變化之差異正是真菌種類鑒定和群

落分析的基礎。故針對真菌之偵測大多是利此ITS區段進行引子設計，如ITS1、ITS4等

即為常見之特異引子。90年代ITS序列開始研究應用於植物Mimulus guttatus之分類[31]，

後續應用ITS於真菌分析之研究發表亦不多[32]，直至近年ITS結合最新分子生物技術用

於真菌鑑定或分類之研究陸續發表[33-37]，且解析效果佳。是以本研究中即參考上述文

獻，並由ITS1和ITS2兩區段設計特異性引子，其優點為兩者間涵蓋5.8S rRNA，為中度

保守區域，由於其保守性出現於同菌種內、菌間差異明顯，因此適用於全基因組之真菌

菌種分類。且ITS序列片段相對較小，也易於分析，故早已被廣泛應用於真菌屬內不同

種間或近似菌屬間的系統發育研究，而本計畫則僅是單純應用於樣本之真菌鑑定使用。 

近年次世代基因定序(next generation sequencing, NGS)結合上述特定核醣核酸區段

引子與PCR放大子(amplicon)之全基因組(metagenomics)技術大量被應用於微生物檢測分

析之研究，無論是食品、環境生態、臨床檢驗、動物或是人體口腔等性質各異之檢體，

均可利用NGS技術解析檢體微生物組成與差異性[8-16]，其相較於以往之微生物鑑定技

術其所得出之分析結果更為全面且廣泛，藉由定序比對不僅可區辨菌種差異，更可瞭解

其於檢體中之組成分佈與相對比例，符合本計畫之目標需求。次世代基因定序技術出現

之前，環境全基因組學(environmental metagenomics)發展相當侷限，雖然其分析包括來

自湖水、深海火山口的水樣本或土壤樣品的微生物種群，且分析結果可廣泛應用於農業
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微生物組分析、生態修復，或其他的生物學研究，然而此一基於環境樣品中的DNA分析

及生物體中微生物群落之研究不僅廣泛，且不易聚焦，或是所得到的資訊片段無法綜觀

等缺點無法克服。次世代基因定序技術之優點讓研究人員能夠分析複雜樣品中的整個微

生物群落，發現新的生物，並探索不斷變化的條件下微生物種群的動態性質，已是目前

最廣泛應用於生物巨觀資料之技術，其高通量 (high-throughput) 與高解析度

(high-resolution)之特性，使其應用範圍已遍及基因體學、生物醫學、環境科學等領域。 

 

二、研究目的 

(一) 發展我國之空氣採樣技術、空氣懸浮粒子樣本中之生物物質分析之分子生物技

術，輔以瓊脂培養結果，初步分析與判定檢體中之細菌、黴菌等生物物質為目標。 

(二) 規劃導入次世代基因定序之技術應用，以全基因組與放大子概念進行空氣樣本之

生物性物質監測與基礎數值建立，進而從中瞭解細菌/真菌菌叢與氣候因子之背

景變化趨勢與相關性。 
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貳、材料與方法 

一、實驗材料與詴劑 

材料與詴劑名稱 來源公司 產品編號 

Tris Buffer, 1 M, pH 8.0 Amresco (Solon.OH,USA) E691 

Ammonium Acetate Sigma (Solon.OH,USA) B0486 

PBS, 1X, pH 7.4 (GIBCO) Invitrogen (CA, USA.) 883001 

Ethanol (for molecular biology) Merck (Darmstadt, Germany) 108543 

Ethanol absolute (for analysis 

EMSURE®  ACS) 
Merck (Darmstadt, Germany) 100983 

Ultra-pure DEPC (diethylpyrocarbonate) 

water 
Protech (Taipei, Taiwan) PT-P560 

Albumin from bovine serum(BSA) Sigma (St.Louis,USA) A7906 

LB agar (powder) Sigma (St.Louis,USA) L2897 

LB(Luria-Bertani) broth tablet Sigma (St.Louis,USA) L7275 

Phenol: chloroform: isoamyl alcohol 

25:24:1 (for molecular biology) 
Sigma (St.Louis,USA) P3803 

Sodium dodecyl sulfate（SDS） Sigma (St.Louis,USA) L3771 

Sodium chloride (NaCl) Sigma (St.Louis,USA) S7653 

BioHAZ
TM

 Kit EAI Corporation  

DNA MW Standard Marker-λ-Hind III 

digest(23130~125kd) 
Takara Biotechnology 3403 

DNA MW Standard Marker- 

D2000(2000~100kd) 
Tiangen Biotech MD114 

Proteinase K Tools 圖爾思生技  

PLGel Heavy 2ml Tools 圖爾思生技  

Blood Agar Plate (BAP) Creative 啟新生技  

Qubit®  dsDNA HS Assay Kit Invitrogen 萊富生命科技 dsDNA HS 

PCR 引子合成(16S, ITS primer) Genomics 基龍米克斯  
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二、實驗儀器與方法 

(一) 實驗儀器 

儀器/設備名稱 公司 型(編)號 

微量滴管(2, 20, 200, 1000 μl) GILSON (力明) 
PIPETMAN 

Classic™ 

紫外光分光光度計(UV spectrophotometer) GE HEALTH GeneQuant 1300 

分光光度計(Double-beam spectrophotometer） CHROMOTECH CT-8200 

酸鹼度測定器(pH meter) HANNA PH-211 

電子微量天秤(High precision balance） MONOBLOC AB204-S 

去離子水製造系統(Water purification system) MILLIPORE Milli-Q A10 

高壓滅菌釜(Steam sterilizer) YTM 大正和 YTM TCH 

迴轉式震盪培養箱(Orbital shaking incubator) TKS OSI-511R 

迴轉式震盪器(Digital orbital shaker) HEIDOLPH Unimax 1010 

旋轉式震盪器(Rotary shaker) WHEATON T-102 

詴管震盪器(Vortex mixer) VORTEX-GENIE2  

烘箱(Oven) SHEL LAB VWR 1535 

高速離心機(High speed centrifuge) HERMLE Z233MK-2 

XMX 空氣採樣器(Air particles concentrator/ 

Liquid impingement module) 
DYCOR 

XMX/2A, 

XMX/2AL 

動力式螢光雷射氣粒偵測系統(Air particles 

concentrator) 
DYCOR FLAPS-II 

空氣粒子計數器(Aerosol particle counter) ROYCO Model 325 

手持式 ATP 冷光檢測儀(ATP luminescence 

detection instruments.) 

New Horizons 

Diagnostics 
Model 4700 

Qubit fluorometer 核酸/蛋白質定量儀 
Life Technologies, 

Invitrogen 
Qubit®  2.0 
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(二) 實驗方法 

本計畫應用高通量空氣採樣技術配合全基因定序技術與序列比對，後續可能使用於北

區空氣採樣地點設定於某重要設施處所，運用 Dycor 之 XMX 手提式空氣採樣器進行

空氣樣本採樣及液化，此儀器包含XMX/2A及XMX/2AL兩部分組成， 前者XMX/2A

功能主要為 particle concentrator，藉由吸入大量空氣後裝置煙囪以孔徑篩選、迴旋離

心等方式區分空氣粒子粒徑，並收入 1~10μm 大小之空氣粒子注入後者 liquid 

impingement module 之模組中，故 XMX/2AL 功能主要為將上述高量 1~10μm 之空氣

粒子樣本高壓注入裝有純水之 50ml 收集管內濃縮液化。此採樣作業每月之月底前擇

日收集乙次，用以進行空氣粒子中之生物物質分析。詳述如下 

※ 空氣檢體收集 

(1)檢體採集使用之儀器: 

i. 空氣粒子濃縮採樣器(XMX/2A-air particles concentrator, XMX/2AL-the liquid 

impingement module)：此採樣儀器包含XMX/2A及XMX/2AL兩部分組成: 前

者為空氣粒子濃縮器，後者為空氣液化收集模組，啟動時由上方煙囪口以每

分鐘 600-800 公升之體積，吸入周邊空氣並藉離心力，篩選設定 1-10 m 大

小之空氣懸浮粒子濃縮，送至收集模組使以濃縮之空氣粒子經末端噴嘴注入

50 毫升離心管之緩衝液體中，避免粒子再度懸浮飄散造成污染風險。 

ii. 空氣粒子計數器(Laser Particle Counter Model 325, Royco)：收集紀錄 30 秒間

0.5-10m 粒徑大小的懸浮粒子，並分別顯示當中 0.5、1、2、3、5、10m 粒

徑空氣粒子之累積數量及加總數，機器設定自動運作，設定自動收集，每次

收集 30 秒，連續收集 2 次。 

iii. (2)採集之作業方式: 

i. 當天於三處固定之定點採集空氣粒子樣本，除用於條件最佳化測詴之首次樣

本，收集 5、15、20、30 及 40 分鐘，據以分析收集時間最佳化之條件。 

ii. 經由條件最佳化後，係以每次 30-40 分鐘採樣之檢體樣本濃縮量為最佳，故

實驗樣本係以各定點收集 40分鐘(收集速率為 600-800公升/分鐘)約收集總量

24000~32000 公升之濃縮空氣液化於 5ml 體積之無菌純水中，以利進行後續

實驗與數據分析。另使用空氣粒子計數器 (Laser Particle Counter Model 325, 
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Royco)，測定採集點定點、定時之空氣粒子數(收集效率 28L/min)，提供後續

空氣採樣器之數據換算。 

iii. 繼以特殊設計之 16S 核醣核酸引子對與 ITS 引子對多組，分別進行聚合酶鏈

鎖反應完成特定區段放大子，於放大子兩端分別接上辨識之 barcode，再以次

世代基因定序儀進行上述核酸片段之全定序與資料庫序列比對，預期可得到

空氣中已知細菌與真菌之組成分析等基礎數值。 

※ 檢體前處理與核酸萃取步驟 

(1) 空氣樣本前處理 

每管檢體係藉由 XMX 儀器(如圖 1)濃縮空氣收集於 5ml 去離子水中(裝於 50 ml

離心管)，再分裝至 1.5ml 微量管中，高速離心 5min 去除上清液，重複上述分

裝、離心步驟，將收集之檢體離心濃縮集中管底，以進行核酸萃取。步驟如下： 

1. 收集後之空氣檢體依上述濃縮步驟將菌體收集於同一 1.5ml 之微量離心管 

2. 離心 13,000 rpm, 5min。 

3. 小心移除上清液，保存管底之菌體 pellet。 

4. 加入 500µl digestion buffer (內含 10% SDS), 10µl of proteinase K(20mg/ml) 及

10µl of lysozyme(100mg/ml) 

5. Vortex 震盪 30 秒。 

6. 靜置 55℃加熱 30 分鐘，俾使菌體完全溶解。 

 

圖1、空氣微粒濃縮收集器-型號 XMX-2A/2AL(DYCOR, Canada). 
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(2) 核酸萃取步驟 

※醋酸銨-氯仿(Ammonium acteate-chloroform)核酸萃取法純化核酸 

1. 再次加入 10µL proteinase K(20mg/ml)及 10µL lysozyme(100mg/ml) 

2. 震盪 30 秒混合均勻，55℃再加熱 30 分鐘。 

3. 上述檢體混合液加入 200µl Chloroform 與 200µL Ammonium acetate(濃度 8M)

後，手動搖晃均勻，再全數移入 Blocking PLAGEL 管中。 

4. 震盪混合 30 秒，接著以 12,000 rpm 離心 5 分鐘使分層。 

5. 取出上層清澈水液部份至 1.5ml 微量離心管。 

6. 加入 5 µL 1% Linear polyacrylamide(LPA)與 550µL Isopropanol 

7. 手動搖勻，靜置室溫 5 分鐘後，以 13,000rpm 離心 5 分鐘。 

8. 去除上清液，再加入 600µL 70% ethanol。 

9. 13,000rpm 離心 3 分鐘後，再移除上清液，留下管底 pellet。 

10. 吸附多餘液體，置管底之菌體 pellet 於室溫下完全乾燥，保存於-20℃冰箱待

用。 

11. 使用前再以 20-25µL TE buffer(或去離子水)回溶，俾用於檢測。 

※以 QIAamp DNA Mini Kit 抽取全基因體核酸(genomic DNA) 

1. 依檢體種類進行處理： 

(1) 取 180 µl 之 Buffer ATL ，由 BHIA 上挑起數個菌落後懸浮於 ATL中，vortex。 

(2) 取 200 µl sample，離心 12000 rpm, 1 min，去除上清液後，將 Pellet 懸浮於

180 µl 之 Enzyme solution，vortex。 

2. 37℃靜置 30 min。 

3. Spin down, 加入 20 µl Proteinase K 及 200 µl Buffer AL，vortex 均勻。 

4. 56℃靜置 30 min。 

5. 95℃靜置 15 min 。 

6. Spin down。 

7. 加入 200 µl ethanol (96-100%)，震盪 15 秒，spin down。 

8. 將 QIAamp Spin Column 插入 QIAvac vacuum maniford 的 VacConnector，小心

地將步驟 7. 之 mixturer(若有沉澱物，也一起加入)加入 QIAamp spin column

中，採用離心方式，將 QIAamp Spin Column 放入乾淨的 2 ml tube，離心 10000 
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rpm，1 min。 

9. 加入 500 µl 之 Buffer AW1，離心 10000 rpm，1 min。 

10. 加入 500 µl 之 Buffer AW2，小心勿溢出，離心 12000 rpm，3 min。。 

11. 將 QIAamp spin column 蓋子蓋上，將 QIAamp spin column 移到另一個乾淨的

2ml 收集管，丟棄 VacConnector，離心 12000 rpm，1 分鐘，讓 QIAamp spin 

column 內的濾膜完全乾燥 

12. 將 QIAamp spin column 移到另一個乾淨的 1.5 ml 微量離心管，丟棄原收集

管，打開 QIAamp spin column 的蓋子，加入 100 µl 之 10 mM Tris, pH8.0。 

13. 室溫靜置 5 分鐘，離心 10000rpm，1 分鐘。 

14. 測定 DNA 濃度後保存於-20℃。 

※DNA 定量:  HS dsDNA Assay kit and Qubit® 2.0 fluorometer 

1. 製備 dye Working Solution 

每一檢體取用 199 l buffer，每一檢體取用 1 l dye，利用震盪器混合均勻 

2. 將 190 l 之 dye Working Solution 分裝至兩支 0.5 ml 分析管中，以備標準品使

用。 

3. 各加入 10 l 標準品，利用震盪器混合均勻。 

4. 將 180-199 l 之 dye Working Solution 分裝至 0.5 ml 分析管中，以備檢體使用。 

5. 各管加入 1-20 l 之檢體，各管之最終體積應為 200 l，利用震盪器混合均勻。 

6. 室溫靜置 2 分鐘。 

7. 以 Qubit®  2.0 fluorometer 測定數值。 

※PCR 放大及 adaptor 接合 

以 GenBank BLAST 比對分析 ITS 及 16S rDNA 引子與探針序列的特異性(探針

序列如下表所列)，再用於聚合酶鏈鎖反應，同時於引子一端分別接上 Illumina 

NGS 特定之 adaptor 序列以利進行後續 NGS 定序。上述測定後之核酸產品加入

引子進行聚合酶鏈鎖反應，並加入特定引子以放大特定區段之放大子

(amplicon)。PCR 反應條件如下: 

• 95°C for 3min 

• 30 running cycles of:  
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— 95°C for 30sec 

— 55°C for 30sec 

— 72°C for 30sec 

• 72°C for 5min 

• Hold at 4°C 

 

※本實驗應用於 PCR 反應之特異引子(primer)與放大子(amplicon)位置區段 

表2、本研究中所使用之 PCR 引子及其序列列表 

標的(目標基因) 引子名稱 引子序列(5’3’) 參考文獻 

Bacteria 

(16S rRNA) 

V3-338F ACTCCTACGGGAGGCAGCAG 

[37-42] 

V3-534R ATTACCGCGGCTGCTGG 

V4-519F TGCCAGCAGCCGCGGTAA 

V4-806R GGACTACARGGTATCTAAT 

Fungi 

(internal transcribed 

spacer, ITS) 

ITS1 TCCGTAGGTGAACCTGCGG 
[33-35, 43, 44] 

ITS2 GCTGCGTTCTTCATCGATGC 

 

 
圖2、本研究用於細菌之特異引子 V3 及 V4 與放大之 16S rDNA 區段相對位置圖示（參

考自網站: www.alimetrics.net） 

 

 
圖3、本研究中之真菌引子 ITS1 及 ITS2 與放大之 5.8S rDNA 區段相對位置圖示 
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※進行次世代基因定序(Next-generation sequencing)與序列資訊分析 

1.檢體準備：檢測上述步驟萃取之檢體核酸總量是否符合所需濃度。 

2.序列庫創建(library preparation)與濃度確認 

2.以 Illumina MiSeq 機型上機進行雙端(pair-end)定序 

3.定序結果分析、序列比對與整理（16S 資料庫 Greengene databank）。 
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參、結果 

一、空氣採樣時間與核酸萃取方式最佳化測詴 

(一) 採樣時間最佳化測詴 

本計畫雖使用 XMX 空氣採樣器進行高通量之空氣粒子樣本採樣，經詢問儀器原

廠建議，若於高濃度危害時樣本設定收樣時間為 5 分鐘；然而本計畫目的為監測

空氣背景值之生物物質，推測於常態狀況下空氣中生物物質（如細菌）濃度極低，

且鑒於各式空氣採樣氣效率不同，故欲由採樣檢體中測得有效之生物樣本濃度，

仍需藉由不同時間點收集樣本進行前測詴確認，以瞭解樣本中之生物物質濃度，

並達到採樣時間最佳化之目標。故本計畫中首先以樣本中之細菌為偵測目標，利

用其 16S 引子（詳見材料與方法）進行 PCR 反應，再由 PCR 產物之膠體電泳結

果回推樣本中可能之細菌量，據以為樣本中生物物質之含量測詴。結果如圖 4，

最左邊為 DNA Ladder，Lane 1~Lane 5 為空氣採樣時間最佳化測詴之膠體電泳結

果，分別為收集 5、15、20、30 及 40 分鐘之檢體，以醋酸氨萃取方式同時進行

核酸純化後，以 16S 引子進行 PCR 反應，55°C 進行 35 個循環放大後之電泳結果，

圖 4中收集 5分鐘及 15分鐘之檢體最終PCR產物量偏少或無，而 30-40分鐘（Lane 

4 與 Lane 5）之 PCR 產物明顯。 
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(二) 核酸純化方法選用及最佳化 

本計畫雖採用高通量之空氣濃縮收集儀器，進行空氣檢體採樣，然而推測空氣中

之背景菌量可能微量，實驗過程之誤差都可能造成後續實驗結果偏差(bias)或無結

果，故就核酸純化方法部分，本研究選擇以修正自酚-氯仿之化學萃取方式與市售

之核酸萃取套組進行結果比較，俾為後續之方法最佳化。圖 4 中，Lane 6 及 Lane 

7 為兩種核酸純化方法之結果比較，就同為 40 分鐘連續收集之檢體，以本研究所

修正發展之醋酸氨(Ammonium acetate)萃取方法與市售之核酸純化套組，同時進

行核酸純化後以 16S 引子進行 PCR 後之膠體電泳結果，市售之核酸純化套組萃

取後進行 PCR 之最終產物訊號微弱，而醋酸氨萃取法之 PCR 產物膠體電泳訊號

明顯優於市售之核酸純化套組，可用於本計畫之核酸純化。 

  

圖4、本研究中建立空氣採樣時間與核酸萃取方式最佳化測詴之膠體電

泳結果 
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二、建立由 XMX 收集之空氣樣本體積估算空氣粒子數之轉換公式 

由於本計畫中所採用之 XMX 空氣收集器僅單具空氣粒子採樣功能，但機器本身無

法估算收集之氣粒數量，為便於空氣懸浮粒子收集後之計算分析，本計畫藉由空氣粒子

計數器與空氣採樣器之交互應用之基本性能參數換算，可得出一轉換參數 Ktr= Vmax/28，

帶入公式計算後可用於 XMX 收樣體積與顆粒數之數值轉換。此 XMX 之空氣粒子收集

體積估算顆粒數之轉換公式如下： 

 

Nap(估算之空氣粒子數) = 

 Vmax(XMX 轉速對應之最大收樣體積)*Txmx (XMX 實際收樣時間) *  

[(Npr1+ Nrp2) (Royco 計數器連續兩次收集粒子數加總之數值)*(Vmax/28)] 

 

其計算步驟與範例詳列如下： 

1. 確認 XMX 之面板轉速數值對應之最大收樣體積（可參考 DYCOR 原廠之使用手

冊），僅列出常用轉數數值及其對應最大收樣體積如下：轉速數值「5」對應氣粒

收樣體積約 550 公升/分鐘；數值「10」對應氣粒收樣體積約 800 公升/分鐘。 

2. 於開啟 XMX 收樣時，同時以 Royco 空氣粒子計數器進行兩次各 30 秒之收樣（機

器內部設定固定每次收樣為 30 秒），列印粒子粒徑分佈與兩次之累積粒子數，若

第一次收集數值為 Nrp1，第二次收集數值為 Nrp2，取兩次粒子數相加之總數（Npr1+ 

Nrp2）。 

3. 以 XMX 面板轉速數值 5，收集 40 分鐘為例，對應最大體積約每分鐘 550 公升，

Royco 計數器兩次收集總數（Npr1+ Nrp2）為 90000 顆。故推算 XMX 收集 40 分鐘

體積轉換空氣粒子數 Nap = 550*40 *90,000*(550/28)=38,892,857,142
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三、本計畫於戶外定點收集之空氣懸浮粒子與即時螢光粒子分析 

(一) 蒐集與選用本計畫 1~10μm 空氣樣本結果之環境參考背景資訊 

本計畫欲建置之空氣生物危害物質背景係針對粒徑 1~10μm 間之空氣懸浮微粒進

行定點收集與檢測分析，此與環保署 PM10 收集資訊相符，故首先蒐集北區觀測

站 PM10 之定點資訊，並藉由比較其已建立之 PM10 資訊，選用地理與氣候條件

相近之基礎值以作為環境之背景參考之應用；由於本計畫選定之定點採樣區位於

新北市三峽地區，為選擇具參考意義之觀測站資訊為本計畫結果對照依據，以利

引用其相關氣候因子數值進行後續比對分析，故本計畫蒐集鄰近三峽地區採樣定

點 A 之四座觀測站 PM10 數據(如表 3)觀察其變化趨勢，表列相關資訊均節錄自

環境保護署資料庫。圖 5 為 103 年 1~10 月之 PM10 每月帄均數分佈繪製之折線

圖，圖中 X 軸數值為月份，Y 軸數值為觀測站收集之 PM10 月帄均數（計量單位: 

μg/m
3），比對結果可見以新北市之板橋與土城兩觀測站折線變化趨勢相近，且地

理位置鄰近本計畫中採樣之採樣點—三峽地區，故選用此兩觀測站之資訊為本計

畫收集結果之比對背景與數據參考基礎。 

 

表 3、103 年 1~10 月間北區鄰近三峽地區採樣定點 A 之 4 個觀測站 PM10 月均數

監測數據 

監測項目 
監測日期

(年/月) 

台北(中山)觀測站 

監測值(μg/m
3
) 

板橋觀測站 

監測值(μg/m
3
) 

土城觀測站 

監測值(μg/m
3
) 

龍潭觀測站 

監測值(μg/m
3
) 

PM10 

103/01 79 62 60 69 

103/02 59 45 41 52 

103/03 73 60 56 67 

103/04 68 55 54 65 

103/05 56 43 44 50 

103/06 56 38 38 51 

103/07 47 33 35 42 

103/08 50 39 45 43 

103/09 49 36 41 42 

103/10 63 51 55 54 
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圖5、103 年 1-10 月北區四座觀測站 PM10 月帄均數分佈趨勢比較 
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(二) 本計畫所收集定點之 1~10μm 空氣樣本與螢光粒子結果對照於環境背景資訊 

本計畫依上圖 11 比較結果初步選定以新北-板橋與土城觀測站為本計畫之背景參

考數據。相較於本計畫於三峽地區選定之 A 定點應用 XMX 空氣採樣系統高通量

收集之 1~10μm 空氣粒子變化，輔以螢光空氣懸浮粒子感測器即時分析上述空氣

粒子樣本中帶有螢光之 1~10μm 空氣粒子，以瞭解本計畫所使用之空氣採樣系統

與觀測站之差異。圖 12 中，X 軸數值為月份，左側 Y 軸為本計畫定點 A 收集之

空氣粒子月均量（計量單位: 10
5
/hr），右側 Y 軸為觀測站收集之 PM10 月帄均數

（計量單位: μg/m
3），由圖 12 中之比較可發現，本所收集之空氣粒子月均數變化

趨勢除 7~8 月略有差異，餘月份與兩觀測站之 PM10 變化趨勢接近，故本計畫所

使用之空氣粒子採樣系統。而樣本當中即時測得之螢光粒子分佈趨勢則與

1~10μm 空氣粒子分佈趨勢相符。 

 

圖6、本計畫期間於 A 定點收集之空氣懸浮粒子及即時監測當中螢光

粒子結果對照於觀測站 PM10 月帄均數變化之趨勢圖 
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四、空氣樣本中螢光懸浮粒子即時變化與氣候變項之趨勢對照 

由上述結果加入即時螢光懸浮粒子偵測之空氣樣本分析資料，因可藉由螢光訊

號之即時監測，初步判斷可能為生物性之懸浮顆粒達到預警效果。相較於 XMX 之

單一空氣採樣功能，FLAPS 更適於監測空氣中生物背景值之採樣。由於目前尚無空

氣背景中 1~10μm 螢光懸浮粒子與各氣候變項之參考資訊，故本研究中亦觀察

1~10μm 螢光懸浮粒子與氣候變項間之關係，據以建立背景資料庫。本項次中所列

之溫度、相對濕度、雨量與風速等變項資訊均節錄自中央氣象局氣候資料庫之 103

年度台北及板橋氣象觀測站紀錄數據，據以進行統計繪圖，用以對照於 1~10μm 螢

光懸浮粒子月帄均數進行觀察，並分別依蒐集數據趨勢變化進行比較，結果如圖 7~

圖 10。(註:氣象觀測紀錄選取最近三峽地區之板橋觀測站為主，台北站為對照。)  

(一) 計畫期間定點收集之空氣中螢光懸浮粒子變化與溫度變化之趨勢比較 

圖 7 中， X 軸數值為月份，左側 Y 軸為本計畫定點 A 收集之空氣粒子月均量(計

量單位: 10
5
/hr)，右側 Y 軸為觀測站量測之帄均溫度(計量單位: ℃)。由圖 7 中觀察

每月螢光懸浮粒子數變化與兩氣象觀測站記錄之月均溫度變化可見，103 年度 1~10

月間板橋與台北觀測站溫度變化幾乎一致，2 月後隨著溫度上升螢光懸浮粒子數增

加，至 7~8 月為年度最高均溫，螢光懸浮粒子數亦增加至高點，之後隨溫度遞減而

粒子數呈現下降，唯 10 月份螢光粒子數大幅上升，推測係與其他氣候因素相關。 

 
圖7、103 年 1~10 月間定點測得之螢光懸浮粒子變化與定點

鄰近地區溫度變化趨勢比較
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(二) 計畫期間定點收集之空氣中螢光懸浮粒子變化與相對濕度變化之趨勢比較 

圖 8 中，X 軸數值為月份，左側 Y 軸為本計畫定點 A 收集之空氣粒子月均量(計

量單位: 10
5
/hr)，右側 Y 軸為觀測站量測之相對溼度(計量單位: %)。由圖中折線趨

勢觀察每月螢光懸浮粒子數變化與兩氣象觀測站記錄之相對濕度變化，其中 103 年

度 1~10 月間板橋與台北觀測站相對濕度變化於 3、8、10 月略有差異，故本計畫定

點區域係依地理位置參考板橋觀測站資訊為主，臺北觀測站資訊為對照，以圖 8 中

2、5、9 月之螢光懸浮粒子數均隨著相對濕度上升而下降，而 3、7、10 月之螢光懸

浮粒子數均隨著相對濕度下降而略增加，顯見相對濕度與螢光懸浮粒子間具有對應

關係。 

 
圖8、103 年 1~10 月間定點測得之螢光懸浮粒子變化與定點鄰近地

區相對濕度變化趨勢比較 
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(三) 計畫期間定點收集之空氣中螢光懸浮粒子變化與帄均雨量變化之趨勢比較 

圖 9 中，X 軸數值為月份，左側 Y 軸為本計畫定點 A 收集之空氣粒子月均量(計

量單位: 10
5
/hr)，右側 Y 軸為觀測站量測記錄之降雨量(計量單位: mm)。由圖中折線

趨勢觀察每月螢光懸浮粒子數變化與兩氣象觀測站記錄之帄均雨量變化，其中 103

年度 1~10 月間板橋與台北觀測站區域帄均雨量變化相近，本計畫定點區域係依地

理位置參考板橋觀測站資訊為主，臺北觀測站資訊為對照，以圖 9 中 2、5、9 月之

螢光懸浮粒子數均隨著帄均雨量增加而減少，而 3~4、7~8、10 月之螢光懸浮粒子

數均隨著帄均雨量減少而增加，顯見帄均雨量與螢光懸浮粒子間具有對應關係。 

 
圖9、103 年 1~10 月間定點測得之螢光懸浮粒子變化與定點鄰近

區域帄均降雨量變化趨勢比較 
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(四) 計畫期間定點收集之空氣中螢光懸浮粒子變化與風速變化之趨勢比較 

圖 10 中，X 軸數值為月份，左側 Y 軸為本計畫定點 A 收集之空氣粒子月均量

(計量單位: 10
5
/hr)，右側 Y 軸為觀測站量測記錄之風速(計量單位: m/sec)。由圖中折

線趨勢觀察每月螢光懸浮粒子數變化與兩氣象觀測站記錄之帄均風速變化，其中

103 年度 1~10 月間板橋與台北觀測站區域於 4、7、9 月趨勢略有差異，本計畫定點

區域係依地理位置參考板橋觀測站資訊為主，臺北觀測站資訊為對照，圖 10 中 3~4、

6~8 月之螢光懸浮粒子數均隨著帄均風速上升而增加，而 5 月份帄均風速接近 3、7

月，然螢光懸浮粒子數反之下降，推測係因 5 月份帄均雨量增加，相對溼度上升所

致，故螢光懸浮粒子與風速之對應關係，或尚須納入雨量與濕度等因素考量為準。 

 
圖10、103 年 1~10 月間定點測得之螢光懸浮粒子變化與定點鄰近

區域之風速變化趨勢比較
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五、本計畫空氣樣本採集及菌落培養分析記錄 

本計畫中執行期程為自 103 年 4 月中旬至 11 月中旬，每月以 XMX 空氣採樣器收取樣本，每次 40 分鐘收集於 5ml 無菌純水，並

取 0.1ml 塗盤培養，收樣地點為本單位內採樣定點，表列僅以編號 A、B、C 點代表，並記錄各點採樣時間，天氣、溫度、相對濕

度、定時收樣之空氣粒子均數、ATP 冷光讀值及不同條件下培養基培養之菌落數等參數，以提供後續定序結果之對照與微生物初

步分析。另配合結案報告繳交時程，本表最後一次收樣培養記錄為 10 月，表列共計 7 個樣，完整記錄如表 4。 

 

表4、本計畫期間於各定點之空氣樣本採集、相關氣候因子及菌落培養結果記錄 

樣本

編號     
(備註 1) 

採樣時

間點 

採樣地點              
(備註 2) 

天氣 
溫度

(℃) 

相對

濕度 

(%) 

Royco 氣粒計

數器收集之空

氣懸浮粒子帄

均數(aver. 

particles/30s) 

ATP 冷

光讀值 
(備註 3) 

各取 0.1ml 培養之菌落數(CFU/ml) 

Nutrient Agar        

(37℃, 48 小時) 

Nutrient Agar       

(25℃, 48 小時)  
Blood Agar Plate                         

(37℃, 5% CO2, 48 小時) 

細 菌 真 菌 細 菌 真 菌 細 菌 真 菌 

1 

13:30 
A點 (建築A

前方空地) 
陰 23  68  52,519  29  2,135  10  2,830  540  1,745  45  

14:30 
B 點(建築 B

前方空地) 
陰 24  69  14,597  16  50  465  50  495  130  35  

14:42 
C 點(林蔭步

道空地) 
陰 24  71  18,425  22  125  455  115  1,080  65  100  

2 

08:50 
A點 (建築A

前方空地) 
多雲 31  64  57,633  164  3,370  205  2,210  3,265  1,930  45  

09:15 
B 點(建築 B

前方空地) 
多雲 33  59  71,708  223  1,745  20  2,150  585  630  20  

09:30 
C 點(林蔭步

道空地) 
多雲 33  60  70,161  109  175  40  160  430  85  15  
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樣本

編號     
(備註 1) 

採樣時

間點 
採樣地點              

(備註 2) 
天氣 

溫度

(℃) 

相對

濕度 

(%) 

Royco 氣粒計

數器收集之空

氣懸浮粒子帄

均數(aver. 

particles/30s) 

ATP 冷

光讀值 
(備註 3) 

各取 0.1ml 培養之菌落數(CFU/ml) 

Nutrient Agar        

(37℃, 48 小時) 

Nutrient Agar       

(25℃, 48 小時)  
Blood Agar Plate                         

(37℃, 5% CO2, 48 小時) 

細 菌 真 菌 細 菌 真 菌 細 菌 真 菌 

3 

11:00 
A點 (建築A

前方空地) 
晴 40  45  12,867  195  0  300  0  3,310  90  290  

10:14 
B 點(建築 B

前方空地) 
晴 32  61  16,371  178  0  10  0  50  5  5  

10:43 
C 點(林蔭步

道空地) 
晴 35  57  10,445  405  5  5  5  40  5  5  

4 

10:00 
A點 (建築A

前方空地) 
晴 37  51  60,167  84  120  30  75  85  135  20  

09:20 
B 點(建築 B

前方空地) 
晴 30  69  39,448  173  4,570  65  4,770  260  3,760  50  

09:40 
C 點(林蔭步

道空地) 
晴 36  58  28,631  72  470  75  640  220  265  15  

5 

09:55 
A點 (建築A

前方空地) 
晴 33  70  44,299  194  80  5  75  225  35  35  

09:25 
B 點(建築 B

前方空地) 
晴 32  61  23,109  173  440  315  620  480  500  110  

09:40 
C 點(林蔭步

道空地) 
晴 34  74  25,662  92  105  120  0  305  0  80  
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樣本

編號     
(備註 1) 

採樣時

間點 
採樣地點              

(備註 2) 
天氣 

溫度

(℃) 

相對

濕度 

(%) 

Royco 氣粒計

數器收集之空

氣懸浮粒子帄

均數(aver. 

particles/30s) 

ATP 冷

光讀值 
(備註 3) 

各取 0.1ml 培養之菌落數(CFU/ml) 

Nutrient Agar        

(37℃, 48 小時) 

Nutrient Agar       

(25℃, 48 小時)  
Blood Agar Plate                         

(37℃, 5% CO2, 48 小時) 

細 菌 真 菌 細 菌 真 菌 細 菌 真 菌 

6 

13:50 
A點 (建築A

前方空地) 
陰 24  66  29,505  198  2,390  0  264  165  2,885  5  

14:15 
B 點(建築 B

前方空地) 
陰 27  64  27,180  156  3,705  50  3,600  120  3,115  15  

14:30 
C 點(林蔭步

道空地) 
陰 27  64  28,494  54  70  65  495  190  300  10  

7 

 09:40 
A點 (建築A

前方空地) 
陰 28  56  23,213  74  6,250  35  12,750  140  5,100  25  

09:05 
B 點(建築 B

前方空地) 
陰 28  67  27,665  41  85  25  50  100  15  0  

09:25 
C 點(林蔭步

道空地) 
陰 29  58  25,244  86  11,100  20  17,250  90  4,700  10  

備註 

1. 本計畫期程雖自 103 年 4 月 16 日至 12 月 31 日止，本表列記錄配合 11 月中旬結案報告繳交，僅收集 7 組樣本及培養，

記錄 4~10 月期間採樣記錄(每月採樣乙次，共計 7 次並予樣本編號)，培養結果係由每次採集後液化之空氣檢體 5ml 各

取 0.1ml，三區塗劃於 2 個 Nutrient Agar(分別於 37℃及 25℃培養)與 1 個 Blood Agar Plate(37℃, 5% CO2)各培養 48 小時

後觀察其總菌落數。 

2. 本計畫為方法建立之前測詴研究，故採樣地點固定於三個定點位置執行，以利每次採樣後之數據分析之一致性，為重要

之參考依據，在本表欄位中僅以 A, B, C 點代碼表示。 

3. 所有存活生物體內都含有三磷酸腺苷(adenosine triphosphate, ATP)，微生物亦不例外，所以檢測環境採集標本之 ATP 含

量，可間接驗證當中具有生物體或微生物。故採樣後之液化檢體同時進行塗盤培養，並以 EAI 公司購入之 BioHAZ Kit

與手持式 ATP 冷光檢測儀(ATP luminescence detection instrument, model 4700. New Horizons Diagnostics)進行樣本 ATP 測

詴，以證實樣本當中存在生物性物質。 
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六、NGS 定序前之核酸濃度測詴結果 

NGS metagenomics 於 Illumina Miseq 上機定序之 genomic DNA 建議濃度需大於

50ng/ml(或重量大於 0.8μg)。故由上述樣本中選取 8 管各收取 40 分鐘之空氣樣本(樣品

編號 1~8)，先以材料與方法之前處理步驟及醋酸氨法進行核酸純化後，使管底核酸 pellet

完全乾燥後，以 30 μl TE Buffer 回溶，取 5 μl TE Buffer 混合核酸染劑後，於 1%膠體電

泳觀察核酸原始片段大小與分布，並無任何訊號。再應用 Qubit fluorometer 2.0 進行核酸

濃度定量，初步使用 DNA HS 套組進行核酸濃度測詴，以利後續序列庫創建(library 

construction)、放大子(amplicon)與定序。測詴結果，在樣本未稀釋下檢測，編號 1~5 管

為無濃度訊號，編號 6~8 濃度亦極低，分別為 0.502 ng/μL、0.196 ng/μL、0.134 ng/μL，並

無法進行後續定序。 

表5、萃取之核酸回溶後直接進行膠體電泳之樣本濃度紀錄與結果 

Lane 

No.  
Sample Name  Dilution Ratio(×)  Test Volume(μL)  

Sample 

Integrity 

M1 λ-Hind III digest(Takara)  1 3 N 

1 Sample-1 1 5 N 

2 Sample-2 1 5 N 

3 Sample-3 1 5 N 

4 Sample-4 1 5 N 

5 Sample-5 1 5 N 

6 Sample-6 1 5 N 

7 Sample-7 1 5 N 

8 Sample-8 1 5 N 

M2  D2000 (Tiangen)  1 6 N 

Condition of gel electrophoresis: 

concentration of agarose gel: 1 %; voltage: 150 V; electrophoresis time: 40 min 
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表6、8 個樣本萃取之核酸濃度以 Qubit fluorometer 測定結果 

Sample  
Test 

Instrument  
Test Kit 

Dilution 

Ratio (×)  
Test Volume 

(μL)  

Total Mass 

(μg) 

Concentration of 

test sample (ng/μL) 

1 Qubit  DNA HS  1 1 0 0 

2 Qubit  DNA HS  1 1 0 0 

3 Qubit  DNA HS  1 1 0 0 

4 Qubit  DNA HS  1 1 0 0 

5 Qubit  DNA HS  1 1 0 0 

6 Qubit  DNA HS  1 1 0.01 0.502 

7 Qubit  DNA HS  1 1 0 0.196 

8 Qubit  DNA HS  1 1 0 0.134 
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肆、討論 

本年度計畫已完成之成果，包含空氣採集方法之建立、採樣時間最佳化、空氣樣本

中微量之生物物質核酸萃取技術建立，及藉樣本之培養分析初步確認空氣樣本中具細菌

與真菌等，然而最終擬運用次世代基因定序技術於分析空氣樣本中之菌相，目前仍有樣

本總核酸濃度不足之窒礙問題待解決，並已重新送檢進行分析中。然而，上述結果中關

鍵性之決定因素仍在於第一階段--空氣樣本採樣與品質之良窳，不僅檢體收集量要夠

大，檢體中之生物性物質的含量亦決定後續檢測分析之成敗。故本節將就結果中之樣本

收集效率、樣本核酸濃度與核酸純化方法之差異、螢光懸浮粒子受氣候因子之影響與建

置預警能量之參考等部分提出討論。 

一、空氣樣本收集效率、樣本核酸濃度與核酸純化方法之差異 

就空氣檢體收集的體積與收集效率上，本計畫採用之 XMX 2A/2AL 高通量空氣濃縮

液化收集器已為目前國內可獲得之空氣採樣儀器中最佳機型，其收集濃縮空氣之效率每

分鐘最高可達 600~800 公升，為許多相關文獻所採用。然執行中發現此機型僅具備大量

收集空氣之基本功能，並無法計數空氣懸浮粒子數量、粒徑分佈，尚須仰賴空氣粒子計

數器同時收集，並建立轉換公式以利後續資訊分析。除收集檢體相當耗時且無法確認當

中之生物性顆粒比例含量，就實際應用層面而言效率不佳。故另規劃導入一具有偵測螢

光粒子之動力分析裝置(Fluorescence Aerosol Particle Sensor, FLAPS)，其主要核心功能為

快速、大量抽取偵測空間範圍之空氣懸浮粒子，並以兩道雷射光源區辨顆粒之粒徑大小

及是否具生物性螢光，並計算粒徑分佈與總數量俾以進行分析，可快速區辨可能之生物

性氣粒污染，同時亦可短時間內大量濃縮(600~800 公升/分鐘)液化收集可能具生物活性

之空氣懸浮粒子，予後方實驗室確認空氣是否確遭生物危害性之懸浮粒子污染，進而達

成早期偵測之目標，係為生物危害事件時重要之預警工具。基於生物戰劑或生物疫病致

病原多具有高危害、感染潛伏期及高擴散性等特點，因此早期預警可有效應用生物戰之

戰場指揮與生物事故現場，降低人員感染風險，是以上述早期預警系統便成為反制生物

性致病原威脅之關鍵防禦能量。此外，就空氣中生物性有害物質之採樣效率而言，在無

法初步預測何區段為生物性空氣懸浮粒子時，僅能以長時間收集大通量之樣本詴圖取得

當中有限之生物性物質進行後續分析，耗時且耗能，若能以生物性懸浮粒子預警方式採

區段性聚焦之樣本收集，無論於後續核酸純化或樣本體積都能有效控制，分析始具意義。 
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就本計畫收集之空氣樣本純化核酸後進行原始濃度之電泳結果，如表 6 之電泳圖與

表 7，單管連續收集 40 分鐘之空氣樣本核酸原始濃度之電泳結果並無訊號，以 Qubit 確

認核酸濃度，8 管中僅 3 管可測得濃度，但均低於 1ng/μL，推測可能原因有二：(一)空

氣背景樣本中原有之生物物質(如細菌、真菌)等濃度即極低，是以本計畫所預劃收集之

空氣總量不足狀況下，由於這些樣本中之生物物質未經訊號放大程序(如瓊脂培養)，故

直接純化並無法得到足量之核酸。(二)核酸純化過程之誤差，致原本已微量之檢體經純

化過程損失或純化效率差，所以濃度低無法測得。針對上述原因之改善方式，係以延長

DYCOR 原廠建議之空氣採樣時間以求增加樣本濃縮體積，並同時進行培養基養菌達到

前端放大目的，另 PCR 反應擴增核酸達到後端放大目的以同時確認可能之原因。以圖 4

中各不同採樣時間點純化之核酸於 16S 引子之 PCR 放大 30~35 個循環後，30-40 分鐘收

集之樣本(空氣收集總體積約 24,000-32,000 公升)可於膠體電泳觀察到產物訊號，此與本

計畫原本規劃僅估算僅收集 10 分鐘之空氣體積(空氣收集總體積約 6,000-8,000 公升)已

有 4 倍落差，且如表 6、7 之結果，初次以此單管檢體送次世代基因定序，第一階段即

確認原始樣本核酸濃度不足(NGS 上機濃度需大於 50ng/μL)，經估算依現有濃度則需收

取 8~10 管連續收取 40 分鐘之空氣檢體純化之核酸始可滿足一次 NGS 定序需量，是以

重新採樣及純化核酸，並聚集 8 管核酸量(此預估空氣總量體積約每分鐘 320,000 公升，

為原估算 10 分鐘採樣之約 40 倍量)，已於 11 月中旬送件重啟定序。另由表 5 之培養結

果中，可發現無論細菌或真菌，經由 48 小時適當條件培養後之菌落數最高僅約 10
4 

CFU/ml，有時甚至為零，相較於正常 16~18 小時可達 10
8
~10

9 
CFU/ml 之培養效率。推

測應為樣本之原始菌數少，顯見在戶外高通量之濃縮空氣中背景中存在之細菌、真菌濃

度仍極低，正常之人體活動呼吸應不致遭受影響。目前解決之方法為延長採樣時間或連

續收取多組樣本後聚集為一個樣本後檢送定序。 

此外，圖 4 結果中同為採樣 40 分種樣本以不同核酸純化方式進行 PCR 後之電泳結

果差異，推測因本次採用之核酸純化套組是以微量管柱濾膜(column & filter membrane)

型式進行核酸反覆沖提達到純化目的，而原本即微量樣本純化之核酸可能黏附於濾膜，

導致核酸抽提效率更低，故 PCR 產物並不明顯。反之，改良之醋酸氨法因採用有機相

分離蛋白質，並以酒精沉澱方式萃取核酸，所得到之核酸量較高，故與市售套組比較純

化核酸效率較佳。 
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二、螢光懸浮粒子受氣候因子之影響 

由於生物性懸浮粒子大多具有蛋白質外殼，於高能階光源激發時，可產生螢光訊號

被偵測，而初步研判為生物性之懸浮微粒進行收集。而此類懸浮粒子之形成來源可能為

花粉、孢子、細菌、病毒、真菌等，在粒徑 1~10μm 間之懸浮粒子易受諸多氣候因子之

影響，這部分也是預防與偵測重要之參考數據。在圖 6 中，收集空氣之 A 定點為林木較

茂盛之室外空間，其無論是 1~10μm 之空氣粒子或當中即時測得之螢光懸浮微粒趨勢，

於 3 月、7 月各顯示一粒子數量上升之波峰，然而在樣本進行培養基細菌或真菌培養之

菌落形成數量並未特別增加，研判此類螢光粒子數多為懸浮花粉所致之偽陽性訊號，並

非生物性危害因子，然而欲有效排除此類偽陽性之預警訊號，除需要有長期間收集之資

訊，建立完整之背景與趨勢比對始能提供機器依可靠之基礎值，以利區辨生物性有害物

質。然此項樣本收集作業需人力配合前端之樣本採檢操作、後續實驗室鑑定、培養及定

序資料處理分析等工作，無法短期內一蹴可及。故此類計畫建議於方法建立之後，藉由

實際操作驗證與修正，並建立背景資料庫，以供生物預警系統建置時之背景資訊可用。 

另就結果三、四中，藉由輔以螢光粒子動力分析裝置(FLAPS)收集預警之 1~10μm 螢

光微粒，可視為生物性物質之初步篩檢，故本計畫中觀察其粒子數量變化趨勢與氣候因

子之關係，在圖 6~10 中，溫度變化對於空氣中之 1~10μm 螢光懸浮粒子數量影響甚微，

反而是雨量、相對濕度與帄均風速等三項因子影響明顯。推測可能原因在於當乾燥及風

速兩項氣候因素同時作用時，空氣中懸浮粒子乾燥量輕易隨風速帶動，故粒子總數升

高。而圖 9 之中 5~6 月為年度月帄均雨量之最高點，雨量遽增，降雨夾帶著懸浮粒子落

下且濕度上升，懸浮之空氣粒子因潮濕質重而沉降，不易隨風帶動，以致空氣中懸浮粒

子與螢光粒子總數均下修，整體變化趨勢與雨量、相對溼度與風速相關。故歸納氣候因

子對於 1~10μm 粒徑之懸浮粒子與當中螢光粒子在空氣中懸浮數量之消長，影響程度分

別是：雨量>相對濕度>帄均風速度>溫度。 

三、建置生物預警能量之參考 

欲判定空氣遭受生物性危害懸浮粒子污染，係以一時間點所測得之生物性懸浮粒子

濃度相較於帄時監測之空氣背景值據以判定，而背景值可能因氣候條件與季節變化而變

動，故較長時間區段之例行監測及分析據以瞭解空氣中懸浮粒子組成與分佈，為重要之

基礎知識。具備此資料訊息，始能於其組成改變時快速分析研判達到預警偵測之目的。
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本計畫為國內首次應用上述螢光粒子之動力分析裝置(FLAPS)進行空氣中背景資訊收集

與分析，經測詴確實可達到預警生物性懸浮粒子之偵測目標，效率符合本計畫最終目

標，建置生物預警系統之前導評估。然而此類機種或為國家安全層級之現役防禦能量，

或因國內相關需求與市場規模限縮，國內大多未引進，本文中僅簡略介紹國內、外現有

與發展中之能量，並將已蒐集之各廠牌儀器相關資訊檢附於附錄，俾提供相關主管機關

後續採購建置之評估與參考。 

(一) 國內現有機型與能量 

1. 加拿大Dycor之XMX空氣微粒濃縮收集器/FLAPS螢光粒子之動力分析裝置(邁帥

生物科技公司代理) 

本計畫中所採用之XMX/2ML高通量機型系列是由加拿大之DYCOR公司生產(如

圖11)，國內代理商為邁帥生物科技公司，該機型特點為高通量收集空氣，以每

分鐘約600-800公升收集量(可手動調整)，濃縮於收集管之液體中，以利後續分

析，此機型為目前本單位與疾病管制署使用中，其性能均較為熟悉，本文不另詳

述。唯本計畫中所引用之螢光粒子之動力分析裝置，為TSI公司生產之固定式機

型，目前DYCOR公司已整合為可攜式FLAPS裝置(如圖12)，如前所述此藉由雷

射光源區辨顆粒之粒徑大小及是否具生物性螢光，並計算粒徑分佈與總數量以進

行分析，可快速區辨可能之生物性氣粒，為結合XMX功能之高效能生物預警系

統，為國內現行結合生物預警功能之唯一機型，缺點為價格昂貴，且因為美軍現

役裝備，仍受美國進出口管制。DYCOR機型相關性能資訊與國內代理商資訊詳

如附錄一。 
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圖11、加拿大DYCOR公司生產之XMX/2ML空氣微

粒濃縮收集器 

 

圖12、DYCOR整合由TSI公司生產之可攜式生物預警系

統-螢光空氣懸浮粒子感測器(FLAPS)  

 

2. 法國Bertin之Coriolis
®
 Recon氣膠微粒採樣系統(科安企業公司代理) 

Coriolis
®
 Recon是法國CEA與Bertin公司共同發展完成之一系列氣膠微粒採樣儀

器，原國防發展計畫代號為Célia & KIM，完成開發後技轉至民間廠商Bertin量

產販售，國內由科安企業公司代理進口，其生產之Coriolis
®
 Recon型號包含三型: 

μ、FR及MS系列(如圖13)，差異在於收集之進氣效率不同，其原理為利用其專

利之氣旋式液體採集技術(wet cyclone)將吸入之空氣粒子直接打入前端收集瓶

(15-20 ml)中，在收集瓶中亦形成漩渦，一方面避免危害粒子飛揚，另一方面可

藉離心力將這些粒子集中於瓶底(原理圖示如下圖14)，此與本所現行之XMX之

乾式抽吸空氣後，濃縮注入緩衝液方式略有不同，然目的相同。此儀器優點是

因此系統原本發展於野外使用，故除設計可拆解便於攜行外，μ、FR系列尚可

選擇以內建電池充電使用或外接交流電源使用，對於此類功率耗損較高收集器

是少見之設計，μ系列電池使用時間約2小時，FR系列效能較高，電池使用時間

約1小時；充電設計機型之收集效率μ系列僅300 L/min，為XMX之一半，但仍優
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於International Research公司開發之SASS 2300系列等空氣採樣系統(如圖14)；而

FR系列收集效率約600 L/min與XMX相當，另MS型氣流抽吸效能更稍高，可達

630 L/min，此即與本計畫使用之XMX空氣採樣機650~850 L/min相近。前述之

Célia即是此氣膠微粒收集器，KIM系統是利用免疫磁珠原理進行空氣樣本檢

測，然後者檢測能量並未輸入國內，使其功能性僅止於氣膠微粒之收集，是較

為可惜之處。目前國內並不清楚使否有使用此儀器之單位，故其實用性與效能

尚待測詴確認。Bertin Coriolis
®
 Recon儀器性能相關資料及國內代理商科安公司

資訊，詳如附錄二。 

 

圖13、科安公司所引進之Bertin Recon系列氣膠微粒收集器

左圖為μ系列，右上圖為FR系列，右下圖為MS系列 
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圖14、法國Bertin之Coriolis®  Recon氣膠微粒收集器及其

wet cyclone原理 

 

圖15、Coriolis®  Recon系列與其他功能相近儀器之採樣效率比較(圖片來

源：科安企業公司) 

 

3. SKC之BioStage衝擊板式生物氣膠採樣器(科安企業公司代理) 

此BioStage生物氣膠採樣器(如圖15)是依據Andersen N6生物氣膠採樣器(如圖16)

改良製造，由三個金屬鋁製組件製成，包含防鏽、抗氧化材質之進氣圓孔 

(Cone)、衝擊板與底盤，以SKC將Anderson N6之彈簧夾固定改為SureLock之螺紋

旋緊方式避免漏氣，可維持樣本之完整性，易於流量校正、安裝與滅菌。其運用

慣性衝擊原理，衝擊板上具400或200個精細的0.25㎜小孔，空氣氣流通過衝擊板

小孔後，由100×15㎜的瓊脂培養皿捕集。針對ACGIH(American Conference of 

Governmental Industrial Hygienists)所建議的採樣方法所設計，符合美國
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NIOSH(National Institute for Occupational Safety and Health) 0800、0801方法，以

及環檢所室內空氣總真菌(NIEA E401.11C)與總細菌(NIEA E301.11C)之檢測方

法，適用於室內與戶外空氣中活體微生物的採樣。儀器性能相關資料詳如附錄三。 

 

圖16、SKC改良之BioStage衝擊板式生物氣膠採樣器(圖片來源：

科安企業公司) 

 

 

圖17、SKC BioStage生物氣膠採樣器 

BioStage 是以左圖中之 Andersen N6 為樣本改良其彈簧夾式裝置，

右圖為其衝擊板捕集培養基 
 

(二) 國內未引進之機型與能量 

1. 空氣微粒收集器： 

此部分尚有產品技術已發展成熟但國內廠商未代理引進之儀器，例如美國

Research International公司開發之SASS系列儀器，包含乾式、濕式收集等不同

機型，如SASS 2300濕式空氣採樣器、SASS 2400低通量濕式空氣採樣器、SASS 

3100乾濾式空氣採樣器、美國FLIR公司開發之手持式電池供電之FIDO 

B1/BioCapture 650乾式空氣採樣器等均僅具空氣粒子收集並無預警效果，且此

上述款機型均可以電池供電，攜帶方便機動性強，缺點仍是在於其收集效率約
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介於200~350L/min，僅為XMX之一半效能。若考量便利性，FLIR之FIDO 

B1/BioCapture 650乾式空氣採樣器為目前歐亞國家所採用，為可參考之選項。

限於篇幅，本文內並未詳細介紹產品資訊，僅列於附錄供需求單位評估參考。

Research International儀器及性能相關資料詳如附錄四，FLIR儀器及性能相關

資料詳如附錄五。 

 

圖18、Research International 之 SASS 2300 及 FLIR 之 B1/ BioCapture 650 

上圖左為美國 Research International 公司發展之 SASS 2300 濕式空氣粒子收集

器，上圖右為美國 FLIR 公司發展之 FIDO B1/ BioCapture 650 手持式乾式空氣

微粒收集器，上述兩機型均可藉電池供電使用 

 

2. 生物性氣膠即時預警系統： 

生物預警系統部分需同時具備空氣採集及生物性預警能量，此類儀器尚有美國

Research International公司開發之BioHawk八通道空氣採樣暨生物偵測器、美國

FLIR公司發展之FIDO B2\IBAC生物威脅即時警示系統、法國Proengin公司之

MAB野戰型生物性空氣粒子監測警示系統等，FIDO B2本身建置IBAC技術具

有生物預警功能，而Proengin MAB則是規畫結合前述之法國Bertin公司之Célia 

& KIM兩儀器，形成預警(前)、高通量收集(中)、偵測確認(後)之完整防禦構想，

為具前瞻性之發展。然而縱使上述儀器性能均標榜偵測快速、專一且偵測靈敏

度高，然而缺點同前述，其空氣採集效率皆於200~350L/min，若低生物粒子濃

度或樣本量不足導致未檢測出之偽陰性結果，或無法即時、有效研判現場之生

物危害狀況。然上述儀器均為目前偵測性能水準以上之現役裝備，故仍具參考

價值。Research International儀器及性能相關資料詳如附錄四，FLIR儀器及性

能相關資料詳如附錄五，Proengin儀器及性能相關資料詳如附錄六。 
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圖19、BioHawk 生物偵測器及 MAB 野戰型生物性空氣粒子監測

警示系統 

上圖左為美國 Research International 公司開發之 BioHawk 八通

道空氣採樣暨生物偵測器，圖右為法國 Proengin 公司發展之

MAB 野戰型生物性空氣粒子監測警示系統 

 

 

圖20、美國 FLIR 公司開發之生物預警系統 

上左圖為 FIDO B2 具 IBAC 技術之生物氣膠偵測暨收集機型，右

圖為 FIDO B2 生物氣膠即時監控機型 

 

(三) 國外發展中之大型生物預警系統 

歐盟發展之兩階段生物防護預警系統-TWOBIAS：有鑒於生物性攻擊於各大公共

據點之可能威脅，歐盟亟欲發展生物預警系統，這種作法雖類似仿效美國全國重

要據點建置之定點式氣膠收集預警器，但歐盟捨棄採用定點模式之架構，而是希
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望得到一可確效、模組化、貼近市場需求且低誤報、可移動之整合式生物預警系

統。故於第七期科研架構計畫(European Seventh Framework Programme, FP7)中挹

注總預算約為505億歐元之研發經費，廣徵研發與整合全新系統，希望藉此機會

自主培植與建置可讓人民信賴生物防禦能量。由於2013年是七期架構計畫的最後

一年，此欲建置於全歐洲公共據點之生物預警系統，名為「快速偵測空氣傳播病

原威脅之兩階段生物性監控預警系統」（Two Stage Rapid Biological Surveillance 

and Alarm System for Airborne Pathogenic Threats）已發展完成，並於測詴中。其

區分兩個階段發佈警示，藉由儀器收集氣膠之空氣粒子收集檢測是否為生物性威

脅與分析辨識威脅，並回傳資訊予令控中樞，記錄、整合這些資訊，預計可於威

脅發生後一小時內確認是否為生物攻擊、病原為何，發展代號為TWOBIAS，整

體發展之應用構想與原理架構如圖21，是以短時間連續區段收集的方式，氣流第

一時間經過空氣收集器(此階段採用的是上述SASS2300空氣粒子收集器)被吸入

偵測，當紅外線偵測到2~10μm之粒子可能為陽性時，啟動第一階段警示，此起

動訊息即予令控中樞，此階段為空氣粒子之生物性檢測(biological detection unit, 

BDU)，目的為檢測以預警(detect-to-warn)，此同時啟動分析儀大量收集空氣樣本

並進行分析確認威脅，若確認是某生物性病原，則啟動第二階段預警，若僅為誤

報則不啟動第二階段預警，這一階段目的為檢測俾以應變處置(detect-to-treat)，無

論啟動與否判斷訊息都會回到令控中樞，進行記錄、監控及彙整，偵測至確認全

程可於一小時內完成。故第二階段之檢測分析儀器不僅快速且要兼具靈敏度與專

一性，此部分之儀器發展值得後續追蹤。 

 

圖21、歐盟發展 TWOBIAS 之應用構想與原理架構圖示 
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陸、重要研究成果及具體建議 

1.本研究計畫之成果與發現 

(一) 本計畫應用 XMX 空氣採樣模組收集定點之空氣懸浮微粒樣本分析，並測詴輔以螢

光雷射動力氣粒分析系統(FLAPS)，確可分辨粒徑 1~10μm 間之螢光懸浮微粒，達

到生物預警目標。 

(二) 由不同時間點之 PCR 結果，確認 30-40 分鐘之樣本濃度為 PCR 檢測之最佳時間條

件。 

(三) 本計畫所建立之醋酸銨核酸純化法應用於空氣檢體核酸萃取，於實驗結果驗證可

行且優於市售之核酸萃取套組。 

(四) 本計畫結合空氣粒子計數器同時測定採集點之空氣粒子數值，建立 XMX 收樣體積

換算空氣粒子數之推估算式。 

(五) 根據測得之螢光懸浮粒子變化相較於溫、濕度與風速等相關氣候因子，結果呈現

與濕度、雨量及風速具相關性，為重要之參考資訊。 

 

2.計畫對民眾具教育宣導之成果 

(一) 在本研究計畫中以高通量空氣採樣之培養結果或螢光粒子偵測結果發現，常態下

空氣背景中之生物物質濃度極低，無論是細菌或是真菌皆然。雖然本研究尚未確

認其中之菌種與數量，但就上述初步成果，仍可推估確認，在城市中以一般人體

日常之呼吸量，並不至於吸入過多生物性危害物質，對於人體之危害性應大多是

物理性及化學性物質造成，無須過度恐慌。 

(二) 就本計畫螢光粒子與氣候因子之影響分析中，可見雨量、相對濕度與風速為影響

生物性空氣懸浮粒子之重要因素，故民眾於戶外活動時，尤其是山林區可能有較

都市存在高量之生物性懸浮粒子，如花粉、孢子等，對人體可能有致過敏之情形，

若要避免可選擇於降雨後、相對濕度高時進行活動，可降低吸入大量生物物質之

機會。 

 

3.計畫對醫藥衛生政策之具體建議 

(一) 由於生物性危害發生大多具潛伏期，無法立即由大量傷患產生進而防範，空氣中

之生物危害尤然，僅藉片段性之空氣背景數值監控並無法有效防範生物性懸浮物

質之危害真正發生，建議仍須考量建立定點、常態監測之生物性預警系統，補足

現行之空氣監測缺口，以防範於未然。 

(二) 本計畫執行時程短，主要聚焦在建立無須培養、可直接分析空氣收集樣本中生物

性物質(如細菌)之方法，冀藉由本方法之建立，持續應用於相關研究計畫與修正，

除驗證方法可行，並進行條件最佳化，以評估應用於上述之生物預警系統。 
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捌、附錄 

附錄一、加拿大 Dycor 機型相關性能資訊與國內代理商資訊 

(一) Dycor XMX/2L-MIL 空氣採樣器 

 



 

54 

 

 



 

55 

 

(二) Dycor 整合之 C-FLAPS 生物預警系統 

 
 C-FLAPS 生物預警系統內部裝設及 FLAPS 原理 
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 C-FLAPS 生物預警系統性能規格 

 
 C-FLAPS 生物預警系統整合之 TSI-FLAPS III 
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(三)國內代理商: 邁帥生物科技公司 
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附錄二、法國 Bertin Coriolis® 儀器性能相關資料及國內代理商資訊 

(一) Coriolis μ 空氣採樣器 
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 Coriolis μ 空氣採樣器及其性能規格 
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(二) Coriolis Delta 空氣採樣器及其規格 

 



 

61 

 

(三) Coriolis Recon 空氣採樣器 
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 Coriolis Recon 空氣採樣器性能規格 
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(四) Coriolis MS 空氣採樣器 
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 Coriolis MS 空氣採樣器性能規格 
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(五) Coriolis FR 空氣採樣器 
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 Coriolis MS 空氣採樣器性能規格 
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國內代理商: 科安企業股份有限公司 
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附錄三、美國 SKC 空氣採樣器及國內代理商資訊 

(一) SKC BioStage 衝擊板式生物氣膠採樣器 
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 SKC BioStage 衝擊板式生物氣膠採樣器應用與產品說明

 



 

70 

 

(二)國內代理商: 科安企業股份有限公司 
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附錄四、美國 Research International 儀器及性能相關資料(目前國內無代理商) 

(一) SASS 系列各式空氣採樣器及其性能表 
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 SASS 2300 濕式空氣採樣器性能規格 

 
 SASS 2400 低通量濕式空氣採樣器性能規格 
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 SASS 3100 乾式空氣採樣器性能規格 

 
 

 SASS 4000/4100 高通量濕式空氣濃縮採樣器性能規格 
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(二)BioHwak 八通道空氣採樣暨生物偵測器 

 
 

 上列 SASS 系列儀器均設計可增設無線模組串連操作及收取訊號 
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 BioHwak 八通道空氣採樣暨生物偵測器性能規格 
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(三)Raptor 四通道生物偵測系統 
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 Raptor 四通道生物偵測系統性能規格 
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附錄五、美國 FLIR 儀器及性能相關資料(目前國內無代理商) 

(一)FIDO B1/BioCapture 650 便攜型乾式空氣採樣器 
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 FIDO B1/BioCapture 650 便攜型乾式空氣採樣器性能規格 
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(二) FIDO B2/IBAC 生物氣膠偵測收集器/即時生物預警系統 
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 FIDO B2/IBAC 生物氣膠偵測收集器性能規格 
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(三) Fido B2 生物危害性氣膠即時監控儀 
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 Fido B2 生物危害性氣膠即時監控儀性能規格 
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附錄六、法國 Proengin 儀器及性能相關資料(目前國內無代理商) 

(一) MAB 野戰型生物即時預警系統 
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 MAB 野戰型生物即時預警系統規格 
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 Proengin MAB 野戰型生物即時預警系統原始發展構想示意圖 

 
 MAB 野戰型生物即時預警系統性能規格 
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附錄七、交通部鐵路管理局函覆同意本所赴板橋車站進行採樣之公文 

 
 


