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本季選擇禽流感病毒株 17DB001（H5N2）與 1702004（H5N6）進行分析。17DB001

分離自 106 年 1 月 12 日宜蘭縣民眾通報野鳥死亡的白鷺鷥檢體；1702004 分離自 106 年

2 月 3 日花蓮縣玉里鎮死亡雛鴨。 
病毒株基因體分析結果如附表。兩病毒株之 HA 基因均屬於 2.3.4.4 分支的 H5 高病原

性家禽流行性感冒病毒，但分屬不同 group。17DB001 病毒株為 2.3.4.4 分支 Group icA 病

毒，係由 104 年 1 月臺灣新型 H5N2 病毒持續演化而來，8 段基因與疫情早期（104 年 1
月）病毒株仍有高相似度(98.6~99.4%)。1702004 病毒株亞型為 H5N6，不同於台灣養禽

場先前所分離到的 H5N2、H5N3 及 H5N8 病毒，病毒 HA 切割位序列 PLRERRRKR*GLF，
依據 OIE 定義確認為 HPAI 病毒，HA 基因在親緣樹分析中屬於 2.3.4.4 分支之 Group C 病

毒，最接近於韓國 A/whooper swan/Korea/Gangjin 49-1/2016 及日本 A/teal/Tottori/2/2016
之野鳥病毒株。8 段基因與韓國黃嘴天鵝病毒株相似性為 99.6~99.9％、與日本小水鴨病

毒株相似性為 99.3~99.9％，顯示野鳥具有傳播 H5N6 HPAI 病毒之潛在風險。 
家禽流行性感冒病毒仍持續演化變異中，並於今年新興亞型病毒入侵，嚴密監控疫

情，選取適當病材送檢，以儘速將病毒的傳播途徑阻斷並予以清除非常重要。 
 

（本季分離株 17DB001 之核酸序列若有學者有研究參考需求，請逕向畜衛所洽取；

1702004 病毒株序列已上傳至 GISAID (Global Initiative on Sharing Avian Influenza Data)
資料庫，病毒株名稱：A/duck/Taiwan/1702004/2017，識別號碼：EPI_ISL_248634。） 
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H5N2 病毒株前後期序列比較 

 
H5N2 前期：104 年 1 月 9 日，鵝，雲林，病例編號 a5 
H5N2 後期：106 年 1 月 12 日，白鷺鷥，宜蘭，病例編號 17DB001 
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表一、H5N2 病毒株核酸序列相似度（％） 

 PB2 PB1 PA HA NP NA M NS 

a5 與 17DB001 98.9 98.6 98.9 98.8 99.4 98.7 99.0 98.9 

 
表二、H5N2 病毒株胺基酸序列相似度（％）與變異位 

 PB2 PB1 PA HA NP NA M1 M2 NEP NS1 

a5 與

17DB001 
99.3 99.3 99.6 98.6 99.8 99.1 100 97.9 97.8 95.9 

變異位 
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表三、H5N6 病毒株核酸序列相似度（％） 

 PB2 PB1 PA HA NP NA M NS 

韓國 A/whooper 
swan/Korea/Gangjin 
49-1/2016 與 1702004 

99.6 99.7 99.7 99.7 99.6 99.7 99.8 99.9 

日本

A/teal/Tottori/2/2016
與 1702004 

99.3 99.5 99.4 99.5 99.6 99.5 99.6 99.9 

 
 


