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摘要 

自 1999 年 8 月至 2000 年 12 月共採樣 2,572 件野鳥排遺監測樣本數，其中 113 件為非野鴨

候鳥季樣本，其餘則為候鳥季樣本。樣本鳥群主要為鴨科(Anatidae)，次為鷸鴴科(Scolopacidae 
and Charadriidae)鳥類，(60 件樣本數)。各地採樣數:金門 620 件、宜蘭 743 件、台南 593 件、

台北 379 件、嘉義 143 件及其他地區(包括屏東、花蓮、台東)94 件樣本數。共分離出 36 株流行

性感冒病毒，亞型分布為 H1N1、H4N6、H6N1、H7N1、H8N4、H10N4、H11N9 及 H14N7 等

八亞型，其中 H7N1 一株於 2000 年元月分離自宜蘭五十二甲地區溼地，病毒經病原性分析結果

為弱毒株。但再進行五十二甲溼地野鳥及該地範圍內家鴨場的監控皆未能再發現 H7N1 株。 
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緒言 

家禽流行性感冒(avian influenza, AI)是一種

禽類重要傳染病，對雞及火雞可能引起惡性傳

染及急速死亡，在 1878 年首先由 Perroncito 提

出病例報告[4]，早期曾將本病稱之為雞瘟(fowl 
plague) [17]，直到 1981 年雞瘟這個病名才被改

為高病原性家禽流行性感冒（highly pathogenic 
avian influenza, HPAI）[8]，因為發現不是所有

AI 病毒皆為高病原性，不同的 AI 病毒有不同程

度的致病性。 

家禽流行性感冒病毒屬於正黏液病毒科

(orthomyxoviridae)的 A 型流行性感冒病毒

[25]，具 8 條個別片段的 RNA，製造 10 種不同

蛋 白 質 ； 其 中 以 表 面 蛋 白 血 球 凝 集 素

(hemagglutinin, HA) 及 神 經 氨 酸 酶

(neuraminidase, NA)可將病毒區分為不同的亞

型 (subtypes)。目前已知有 15 種 HA 亞型

(H1-H15)及 9 種 NA 亞型(N1-N9) [3]。大部份的

H 和 N 亞型之 AI 病毒都曾發現於鳥類，尤其是

野生水鳥[25]。根據歷年來世界上爆發的 HPAI
病例發現其病毒經鑑定皆為 H5 或 H7 亞型[11]。

依據國際畜疫組織(OIE)規定的標準診斷方

法，診斷高病原性家禽流行性感冒病毒的方法

 有三種：(1)靜脈接種感受性雞隻，接種後造成

75%以上死亡率為 HPAI。(2)分析血球凝集素蛋

白水解切割位之基因序列上若出現多個鹼性氨

基酸者為 HPAI 或為具有潛力成為 HPAI 的病

毒。(3)若接種雞隻後造成 75%以下死亡率，但

進行細胞培養病毒時如果在沒有添加胰蛋白酶

(trypsin)的情況之下，病毒仍可以在細胞培養狀

態下產生細胞病變，則亦屬於 HPAI[6]。 

家禽流行性感冒與野鳥的帶毒關係調查研

究起始於 1970 年代[15]，陸續有許多學者開始

關注及展開對野鳥的流行性感冒調查研究，最

後獲得的共識是：不同品種的鳥類對流行性感

冒病毒有不同的感受性；不同亞型株病毒對不

同種野鳥也有不同的致病性。水鳥感染流行性

感冒不會發病，所以是流行性感冒重要的帶原

者[7,9,14,15,20]。一般來說，野鴨是最普遍的帶

毒者[7,15,19]，鷸鴴科鳥類和海鷗所帶的病毒基

因庫與野鴨分屬不同群，所以推論在野鳥的 AI
病毒保毒者主要分成三群，即野鴨、鷸鴴科鳥

類及海鷗[21]。AI 病毒在水鳥體內增殖部位通

常只在腸管，不容易刺激水鳥體內產生抗體，

所以病毒在微弱的抗體篩選壓力下不易發生點

突變而保有穩定的基因群[5,9,23]。遷徙性野生

水禽繁殖地通常在寒冷的冰雪地帶，是病毒保
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毒的場所，也是感染新鳥的重要來源，因此家

禽流行性感冒的發生季節常與候鳥遷徙季有關

[7,16,19]。 

台灣位於歐亞大陸東亞區候鳥遷徙路線

上，每年有成千上萬的野鴨群來台渡冬[2]，但對

於野鳥的家禽流行性感冒尚缺乏持續且有系統

性的研究。台灣雖然未曾發生過高病原性家禽

流行性感冒，但在 1989－1990 年謝等人[1]曾調

查發現，台灣家禽場存有各種亞型的病毒，尤

其由種雞場及鴨場收集到許多 AI 病毒株。但在

野鳥卻一直無法獲得充足有效的樣本數，所以

本研究主要目的為了解台灣野鳥在AI流行病學

所扮演的角色，以便進一步監測與監控高病原

性家禽流行性感冒，並探討野鳥引入本病可能

的風險。 

材料方法 

野鳥排遺採樣 

由台北市野鳥學會根據往年台灣各區溼地

野鴨及鷸鴴科鳥類出現分佈情形選定適宜採樣

之樣點：南、北及金門各 1 至 3 樣點。原則上每

群鳥採 20 件排遺樣本，候鳥季每月提供 200 件

樣本數。非候鳥季則依樣點之留鳥數而定，每群

鳥最多採 10 件樣本數。自 1999 年 8 月起至 1999
年 12 月止至少共需採集 1,680 件樣本數。鳥類排

遺樣本以棉棒採集後，放入輸送保存液內，冷藏

包裝後寄送至實驗室進行 AI 病毒分離。 

AI 病毒分離 

AI 病毒係以雞胚胎培養法進行分離[22]。
野鳥排遺樣本試管內棉棒取掉後，先經

1,500rpm 低速離心去除沉渣，然後接種 0.2mL
於無特異病原(SPF)雞胚（購自行政院農業委員

會家畜衛生試驗所動物藥品檢定分所）之尿囊

腔。在 35C 培養 48 小時後，先檢測其尿囊液是

否具血球凝集性(HA)。HA 陽性者之部份尿囊液

以電子顯微鏡負染色法觀察是否有正黏液病毒

顆粒，其餘尿囊液保存及預備進行亞型鑑定

用。無血球凝集性之尿囊液再盲目繼代，最多

接種 2 代以分離病毒。 

AI 病毒鑑定及亞型分析 

HA及NA亞型分析方法係參考世界衛生組

織編撰之流行性感冒實驗室操作手冊所述
[10] 。HA 亞型鑑定方法以血球凝集抑制試驗 

 (hemagglutination inhibition test, HI) 進行之，

NA 亞型鑑定方法以神經胺酸酶抑制試驗

(neuraminidase inhibition test, NI)進行之。H 及 N
亞型標準血清分讓自日本北海道大學 Dr. H. 
Kida 及美國田納西州 St. Jude 兒童研究醫院 Dr. 
R. G. Webster。鑑定結果若有 H5 或 H7 亞型病

毒株出現則進行毒力鑑定。 

AI 毒力鑑定 

經鑑定為 H5 或 H7 亞型之病毒則進行毒力

鑑定，毒力鑑定之方法係依照國際畜疫會規訂

之方法進行[6]。試驗方法分述如下： 

雞隻靜脈接種法：將需鑑定毒株增殖後之

新鮮尿囊液分別稀釋 10 倍，以靜脈接種法接種

於 6 週齡健康雞隻，每隻雞接種 0.1mL，每株病

毒接種 8 隻雞。記錄接種後 10 日內雞隻死亡隻

數。 

組織細胞培養胰蛋白酶依存試驗：採用

MDCK 細胞進行試驗，分兩組接種病毒，試驗

組之培養液不添加胰蛋白酶，對照組添加 0.02%
胰蛋白酶，觀察兩組產生 CPE 情形。 

HA 蛋白水解切割位氨基酸分析：HA 段引

子序列參考 Wood 等[23]報告所設，以自動定序

儀讀取核甘酸序列。利用核甘酸序列轉譯方法

讀取 HA 蛋白水解切割位之氨基酸序列，並由

DNASTAR 分析軟體比較 GenBank 中其他強毒

株之 HA 序列。 

結果 

野鳥排遺樣本 

自民國 88年 8月至 89年 12月共採樣 2,572
件野鳥排遺樣本數，其中 113 件非候鳥季樣本，

其餘皆為候鳥季樣本。樣本鳥群以野生鴨科鳥

類為主，鷸鴴科鳥類次之 (只有採集 60 件樣

本)。採樣縣市之樣本數計金門 620 件、宜蘭 743
件、台南 593 件、台北 379 件、嘉義 143 件及

其他(包括屏東、花蓮、台東)94 件樣本數，各

採樣區域分離 AI 病毒數如表 1 所列。 

分離病毒亞型分析 

共計分離得 36 株 A 型流行性感冒病毒，病

毒株之 HN 亞型分佈比率高低為 H4N6(14 株)、
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H10N4(8 株)、H6N1(5 株)、H14N7(4 株)、H1N1(2
株)，H7N1、H8N4 和 H11N9(各 1 株)等 8 亞型

（表 2）。除了 H4N6 在各地均出現外，在台灣

不同區域宜蘭、台南和台北有不同的亞型出現

（表 1）。 

毒力鑑定 

由宜蘭樣本分離出的 1 株 H7N1 AIV 進行

毒力鑑定結果為弱毒株；雞隻靜脈接種結果沒

有任何雞隻死亡。接種 MDCK 細胞後，只有添

加胰蛋白酶的培養液培養下有感染產生細胞病

變效應(CPE)，未添加胰蛋白酶的培養液培養結

果無法產生 CPE。病毒 HA 切割位氨基酸分析

結果屬弱毒株序列，證實本分離株並非高病原

性家禽流行性感冒。 

討論 

台灣由於中央山脈區隔成東西兩地區，野

鳥棲息不易互相往來，而台灣南北氣候差異，

候鳥遷徙時間亦有差異，所以監測採樣地區大

致區分為北（台北）、南（台南）和東區（宜

蘭）。各區溼地監測結果表現出北、南、東各

有不同的病毒亞型呈現（表 1），顯示台灣野鳥

AI 病毒監測基本上可以以此三地區劃分為固定

採樣區。金門地區靠近中國大陸，是疾病境外

傳入台灣的一個重要途徑，雖然在多達 620 件

採樣數之下，檢測結果分離數仍為零，但因地

位險要，對於該區的監測仍不可忽視。但是金

門與台灣本島監測結果表現之極大差異原因，

推估可能野鳥遷徙群來源繁殖地及遷徙路徑與

台灣本島大不相同，反而與香港地區較相似，

所以在野鳥的監測結果與香港類似（Shortrige
未發表）。 

引起雞及火雞惡性傳染致死的高病原性

家禽流行性感冒是這個監測計畫的重點監測

對象，然因 HPAI 病毒亞型為 H5 或 H7，所以

本監測於 2000 年元月在宜蘭五十二甲溼地之

樣本分離到 H7N1 病毒株時，除了進行這個病

毒株的毒力鑑定外，並同時對分離地溼地範圍

內 3 家養鴨場進行取樣監測，以追蹤了解

H7N1 病毒是否傳播至養鴨場，結果並沒有發

現傳播至家鴨場。反顧自 1998 年開始每年陸

續的野鳥監測中，H7N1 病毒株每年均出現，

 而宜蘭五十二甲溼地則是第二次出現，病毒追

蹤結果皆未傳播於家禽場，推測原因可能這些

H7N1 病毒並未適應於新宿主-家禽，或因鳥類

遷徙中時間與氣候因素使病毒活存時間減短

及毒量減少等因素造成病毒沒有機會傳播及

適應於家禽場的新宿主。雖然如此，但溼地範

圍內的家鴨場有水池，野生水鳥經常潛入，正

是家禽流行性感冒的典型傳播途徑，也是我們

在家禽流行性感冒監控上的隱憂。檢視近年來

世界上爆發的 HPAI 病例，如美國賓州 H5N2
（1983 年）[24]、墨西哥 H5N2（1993 年）[13]
和義大利 H7N1(1999 年) [3]的例子發現，這些

HPAI 病例病毒株皆源於先前存在該家禽場內

的弱毒株轉變而來，因此對於家禽場一旦發現

有 H5 或 H7 病毒存在，即使是弱毒株也不能

輕忽，必要時應適時將之清除。Ito 等人亦經

由實驗證實[18]，野鳥 AIV 在雞隻體內經過某

些特殊方式繼代後，病毒血球凝集蛋白切割位

上的鹼性氨基酸可以由單個轉變成多個，毒力

遂由弱病原性增強成為高病原性。所以對於本

監測發現的 H7N1 弱毒株雖然並未傳播至家

禽場，但卻警示遷徙途徑上此病毒確實存在，

台灣家禽場的生物安全措施必須注重，每年的

持續監測亦不容忽視。 

本監測鳥種大部分為鴨科鳥類，雖然野鴨

是已知最多亞型的帶毒者[7,15,19]，但是依據

Kawaoka 等人[21]的研究發現鷸鴴科和鷗科

鳥類帶毒的基因群與野鴨不同，值得注意的是

我們想監測的 H5 亞型帶毒者就是鷸鴴科鳥

類，所以我們如果加強鷸鴴科鳥類的樣本採

集，可能會有不一樣的發現，也更可以確認香

港 H5N1 是否有藉野鳥入境。本監測鷸鴴科鳥

類只進行了 60 樣本數的監測，分析對鷸鴴科

鳥類採樣的困難度有：一、該科鳥類體積小，

排遺量小，不容易發現。二、該科鳥類喜好於

潮間帶覓食及排遺，排遺常常泡在水中，無法

採集。基於以上因素，目前鷸鴴科鳥類排遺之

採樣我們只有進行繫放捕捉，然因繫放有限，

捕捉量採集之樣本數似乎不足，因此對於鷸鴴

科鳥類採樣方法上的困難有待克服。 
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 表 1. 1999/8 至 2000/12 臺灣野鳥家禽流行性

感冒各採樣區域分離 AI 病毒數及亞型比較

採樣區

域 
分離數/
採樣數

亞型(株數) 

金門 0/620 無 

宜蘭 13/743
H4N6(6) 、 H6N1(5) 、

H7N1(1)、H8N4(1) 

台南 15/593
H4N6(7) 、 H10N4(4) 、

H14N7(4) 

台北  4/379
H1N1(2) 、 H4N6(1) 、

H11N9(1) 
嘉義  4/143 H10N4(4) 
其他 
(花

蓮、台

東、屏

東) 

0/94 無 

總計 36/2572

H1N1(2)、H4N6(14)、
H6N1(5)、H7N1(1)、
H8N4(1)、H10N4(4)、
H11N9(1) 、H14N7(4) 

 

表 2. 1999/8 至 2000/12 分離之 36 株臺灣野鳥

家禽流行性感冒亞型分佈 

亞型 分離數 百分比(%)
H1N1 2 5.56 
H4N6 14 38.89 
H6N1 5 13.89 
H7N1 1 2.78 
H8N4 1 2.78 
H10N4 8 22.22 
H11N9 1 2.78 
H14N7 4 11.11 
總計 36 100.00  
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SUMMARY 

A total of 2,573 fecal samples were collected from wild birds during August 1999 and December 
2000. Most of these samples were from migratory birds except 113 samples.  The major populations 
of wild birds were ducks (Anatidae). Sixty samples were collected from shorebirds (Scolopacidae and 
Charadriidae). The surveillance areas including  Kinmen (620 samples), Yilan (743), Tainan (593), 
Taipei (379), Guiyi (143), and three other areas (94). Thirty-six influenza viruses were isolated 
including eight subtypes, H1N1, H4N6, H6N1, H7N1, H8N4, H10N4, H11N9 and H14N7. The H7N1 
strain was isolated from 52-Jah wetland in Yilan prefecture in June 2000. Pathogenic studies indicated 
that the H7N1 virus was avirulent. 

Keywords: Avian influenza, Orthomyxovirus, surveillance, HA and NA subtypes, Wild ducks 


