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摘要 

    世界衛生組織2017年資料顯示，2013年以來中國大陸新型A型禽流感H7N9

報告病例總數為1564例，死亡人數為610人，死亡率為39%，且於中國大陸的確

定病例曾進出活禽市場的禽鳥及環境中檢測出新型A型禽流感H7N9病毒，為新

型A型禽流感H7N9重要疫情區，大陸地區人民入境人口2013年到2017年間平均

占14.8%，因地理位置相近，境外移入個案的可能性不容小覷，並且臺灣於2009, 

11, 14, 15年在野鳥監測結果(行政院農業委員會家畜衛生試驗所)中，有分離出新

型A型禽流感H7N9的病毒株。 

    因此本研究以臺灣族群易感–感染–復原(Susceptible–Infectious–Recovered, 

SIR)及臺灣禽類易感–感染–復原(Susceptible–Infectious–Recovered, SIR) 雙宿主

模式評估大陸入境族群對於新型A型禽流感H7N9風險之傳輸動態，模擬大陸境

外移入族群增量10%、無增減量、減量10%。當大陸境外移入人口為2,695,721

人時SP隻數下降，IP、RP隻數增加。當大陸境外移入人口為2,695,721±10%人數

時，結果趨勢相同；當大陸境外移入人口為2,695,721人時SL人數下降，IL、RL

人數增加。當大陸境外移入人口為2,695,721±10%人數時，結果趨勢相同；當大

陸境外移入人口為2,695,721人時SM人數下降，IM、RM人數增加。當大陸境外移

入人口為2,695,721±10%人數時，結果趨勢相同，結果顯示大大陸境外移入人數

的多寡對於臺灣族群感染新型A型禽流感H7N9無明顯的影響。未來建議於衛生

政策面上仍要呼籲民眾少前往疫區，並加強港埠檢疫。 
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第一章、前言 

1.1 研究動機 

    中國大陸自2013年3月31日起公佈全球首例人類H7N9流感確定病例，個案數

目前仍在持續增加中，病例初期症狀包含發燒、咳嗽及呼吸短促等，多數病例後

期發展為嚴重肺炎甚至死亡(衛生福利部疾病管制署，2013)。 

    臺灣入境人口總計自2013年到2017年有明顯增加的趨勢如圖一(A)，五年間

入境人口總計平均為23,091,932人，且五年間大陸地區人民入境人口占臺灣入境

總計人口平均百分比為14.8%、香港澳門居民入境人口占臺灣入境總計人口平均

百分比為5.9%、外國人入境人口占臺灣入境總計人口平均百分比為21.9%，中國

大陸入秋後H7N9流感病例多集中於浙江省及廣東省，不排除中國大陸南方疫情

有擴大趨勢，國人自中國大陸往返人數明顯增加，預期境外移入個案出現風險亦

隨之上升(衛生福利部疾病管制署，2014)。 

    大陸地區人民入境人口統計圖如圖一(B)，大陸地區人民入境人口於2015年

達到最高峰，2013年到2017年大陸地區人民入境人口總計平均為3,419,581人，其

中男性平均占39.8%、女性平均占60.2%，因地理位置相近，本計畫因此探討入

境人口對於國內新型A型禽流感H7N9傳輸動態影響是有其必要性。 

 

1.2 研究目的 

    本計畫書的研究目的為建立傳染病傳輸動態模式(Transmission  Dynamic 

Model)，以探討大陸入境人口對於台灣感染新型A型禽流感H7N9傳輸動態的影

響。 

 

 

 



 

 

 

 

 

圖一、(A)臺灣入境人口(B)大陸地區入境人口(移民署，2018) 
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第二章、文獻回顧 

2.1 新型A型禽流感H7N9 

    在2013年春天，中國大陸東部地區出現新型A型禽流感H7N9。H7N9病毒是

來自野鳥和家禽的H7亞型和H9N2的重新分配，並在人類身上和隨後於鳥類市場

的雞，鴨，鴿子，水和土壤中檢測到(Jones et al., 2015)。最常見的臨床表現是發

燒，咳嗽，痰和呼吸急促。超過80%的病例涉及接觸活禽，感染這種H7N9病毒

往往嚴重的威脅人類生命。相較之下，住種新型病毒在家禽中具有非常低的致病

性(Liu et al., 2015)。最近證據顯示活禽市場可能為禽類傳染新型A型禽流感H7N9

病毒給人類的重要場所(Wu et al., 2013)。活禽市場在中國和其它國家很普遍，主

要在於城市地區，如果禽類感染了禽流感病毒，活禽市場則因此構成重要的潛在

人畜共同傳染病風險(Yu et al., 2014)。 

    臺灣是個達到新型A型流感H7N9病毒潛在人與人之間傳播的理想地區，因

為在環境背景下臺灣指診斷出一個病例，並且沒有其它確定病例或動物感染(衛

生福利部疾病管制署，2013)。於2017年2月4日，衛生福利部疾病管制署通報今

天首例確診新型A型禽流感H7N9病毒的病例(Yang et al., 2017)，大陸地區2013年

以來報告的病例總數為1564例，死亡人數為610人，死亡率為39%(WHO，2017)。 

 

2.2 傳染途徑 

2.2.1 禽類間傳染途徑 

    為了確立禽類跨物種間新型A型禽流感H7N9的傳播途徑，Jones等(2015) 將

禽類關在97cm×58cm×53cm的大籠子，並將雀類關在30cm×41cm×41cm的小籠子

後放置於禽類大籠子內，並分為A、B兩組進行研究(圖二)，A組為於禽類、雀類

間放置15cm×25cm的一公升的共用水盤，且禽類、雀類無法接觸的條件下，探討

以水為傳染途徑；B組為於禽類、雀類間放置透氣屏蔽，水盤、飼料不共用且禽

類、雀類無法接觸的條件下探討以空氣為傳染途徑。 



 

圖二、跨物種間傳播新型A型禽流感H7N9的研究設計(Jones et al., 2015) 

 

    共用水盤中的水每四天更換一次，水盤中的病毒量(圖三)於禽類、雀類接種

病毒後的第一至第四天即第八天收集，A為禽類、雀類接種A/Anhui/1/2013(H7N9)

後在共用水盤中的病毒量，B為禽類、雀類接種A/Chicken/Rizhao/867/2013(H7N9)

後在共用水盤中的病毒量，實驗結果顯示水盤於第四天更換後，於第八天仍收集

到病毒量，因此推測H7N9病毒於禽類跨物種間的傳播途徑為水，而非空氣。我

們顯示新型A型禽流感H7N9病毒跨物種間傳播，容易發生於社會雀及北美鶉，但

在雀類和雞僅有零星傳播，因此我們可以想像雀形目鳥類可能為傳播新型A型禽流

感H7N9病毒於國內禽類的媒介(Jones et al., 2015)。 

圖三、共用水盤中病毒量(Jones et al., 2015) 



2.2.2 禽類人類間傳染途徑 

    目前尚無足夠證據確定新型A型流感病例透過何種途徑染病。一般來說，動

物流感病毒會存在於受感染動物的呼吸道飛沫顆粒及排泄物中，推測人類主要應

是透過吸入及接觸病毒顆粒或受污染的物體/環境等途徑而感染(衛生福利部疾

病管制署，2018)。 

 

2.2.3 人類間傳染途徑 

    目前雖然沒有證據支持人與人間病毒的傳播，但有三起因為家庭群聚而確立

的病例，因此不能排除有限度的人與人間的傳播(Wu et al., 2013)。廣東省因三起

因家庭群聚而感染H7N9的時間軸中(如圖四)，第二個病例雖有家禽接觸史，但

於時間軸發病前有與感染H7N9病毒的家屬接觸，因此不排除人與人之間有限度

的傳播。 

 

圖四、廣東省三起因家庭群聚感染H7N9病毒的時間軸 (Yi et al., 2015) 



2.3 傳輸動態模式 

    易感–暴露–感染–復原(Susceptible–Exposed–Infectious–Recovered，SEIR)模

式，依疾病自然發生史將人類族群分為四個階段，藉由一階微分方程式探討傳

染病對於人類族群傳輸動態情形。本研究回顧三篇傳輸動態模式，分述如下。     

    Liu等(2015)使用易感–感染–復原(Susceptible–Infectious–Recovered，SIR)模

式描述新型A型禽流感H7N9病毒在兩宿主(禽類及人類)間的傳播，並利用參數

模擬出心型A型禽流感H7N9的流行病學(表一、圖五)，指出禽類感染族群會感

染人類易感階段的人(經由ßp-h路線)而影響易感族群情形。 

    Lin等(2016)為了研究季節性變化及環境對新型A型禽流感H7N9傳播的影

響，因此使用易感 –暴露–感染–復原–易感 (Susceptible–Exposed–Infectious–

Recovered–Susceptible, SEIRS)模式並加入環境因子V進行模擬(SEIRVS)(表二、圖

六)。 

    Xiao等(2014)使用易感–感染 (Susceptible–Infectious，SI)模式及易感–暴露–

感染–復原(Susceptible–Exposed–Infectious–Recovered, SEIR)模式描述新型A型

禽流感H7N9病毒在兩宿主(禽類及人類)間的傳播或人與人之間的傳播，並利用

參數模擬出新型A型禽流感H7N9的流行病學(表三、圖七)指出禽類感染族群(經

由ßp路線)和人類感染族群(經由ßh路線)會感染人類易感族群階段的人而影響易

感族群情形。 

 

 

 

 

 

 

 



 

圖五、新型禽流感H7N9傳輸動態模式架構圖(Liu et al., 2015) 

 

表一、傳輸動態模式參數表(Liu et al., 2015) 

符號 定義 輸入參數 單位 

μP 禽類出生率或死亡率 1/72 1/週 

ßP 禽類對禽類傳播率 1.582 1/週 

γP 禽類回復率 1 1/週 

d 禽類篩檢率及禽類剔除率 1/6，1/1.3 1/週 

μh 人類出生率或死亡率 0.00025641 1/週 

ßh 人類對人類傳播率 0.07 1/週 

γh 人類回復率 1 1/週 

ßP-h 禽類對人類傳播率 5.3×10-6 1/週 

m 人類受感染後所造成的死亡率 0.563 1/週 

 

 

 

 



 

圖六、新型禽流感H7N9傳輸動態模式架構圖(Lin et al., 2016) 

 

表二、傳輸動態模式參數表(Lin et al., 2016) 

模式 λ
-1

(年) η(年-1
) κ

-1
(年) ɳβ Τ 

1 2.50 4.94 0.81 7 0.25 

2 1.50 3.87 1.01 7 0.27 

3 0.50 4.03 0.93 7 0.28 

4 1.50 3.88 0.36 9 0.19 

5 1.50 3.88 0.36 9 0.19 

6 0.50 3.14 0.29 9 0.17 

7 2.50 0.98 1.00 9 0.32 

8 1.50 0.92 0.67 9 0.31 

9 2.50 1.07 0.83 9 0.32 

 

 

 

 



 

圖七、新型禽流感H7N9傳輸動態模式架構圖(Xiao et al., 2014) 

 

表三、動態傳輸模式參數表(Xiao et al., 2014) 

參數 定義 參數推求平均值(95%信賴區間) 參考資料 

ω  禽類間傳播率 - - 

m 禽類疾病死亡和剔除率 - - 

βp0 禽類對人類傳播率 0.207(0.0117-0.297) MCMC 

βh 人類間傳播率 0.078(0.074-0.082) MCMC 

Δ 發展至潛伏期的機率 0.051(0.049-0.053) MCMC 

κ 干預強度 0.102(0.098-0.106) MCMC 

α 人類疾病相關死亡 0.077(0.059-0.091) KMmethod 

γ 感染人類的回復率 0.091(0.067-0.100) KMmethod 

Sh0 易感族群的初始大小 1.40×10
5
(79604-200,395) MCMC 

Eh0 暴露族群的初始大小 1.725(0-5.182) MCMC 

 

 



第三章、材料與方法 

3.1 易感–感染–復原 模式 

    本研究所採取模式架構圖如圖八，主要分為三大族群，分別為臺灣禽類族

群、臺灣族群、大陸入境族群。其中臺灣禽類族群分為三個區塊:易感者(SP)、

感染者(IP)、復原者(RP)；臺灣族群分為三個區塊: :易感者(SL)、感染者(IL)、復

原者(RL)；大陸入境族群分為三個區塊: :易感者(SM)、感染者(IM)、復原者(RM)。 

    以方程式(1)~(3)表示臺灣禽類族群易感、感染、復原階段在單位時間內變

化情形，方程式(4)表示所有臺灣禽類族群三個階段的隻數加總。方程式(5)~(7)

表示臺灣族群易感、感染、復原階段在單位時間內變化情形，方程式(8)表示所

有臺灣族群三個階段的人數加總。方程式(9)~(11)表示大陸入境族群易感、感染、

復原階段在單位時間內變化情形，方程式(12)表示所有大陸入境族群三個階段的

人數加總。 

    本研究使用Berkeley Madonna進行傳輸動態模式模擬，藉由一階微分方程式

探討新型A型禽流感H7N9對於人類族群傳輸動態的情形。 

 

圖八、本研究模式架構圖 



dSP/dt=πP*NP-βP*SP*IP/NP-μP*SP;                                    (1) 

 

dIP/dt=βP*SP*IP/NP-γP*IP-μP*IP;                                      (2) 

 

dRP/dt=γP*IP-μP*RP;                                               (3) 

 

NP=SP+IP+RP;                                                    (4) 

 

dSL/dt=πL*NL-βL*SL*IL/NL-μL*SL-βPL*SL*IP-βML*SL*IM/NM;                (5) 

 

dIL/dt=βL*SL*IL/NL-m*IL-γL*IL-μL*IL+βPL*SL*IP+βML*SL*IM/NM;            (6) 

 

dRL/dt=γL*IL-μL*RL;                                                (7) 

 

NL=SL +IL+RL;                                                    (8) 

 

dSM/dt=ω*NM-βM*SM*IM/NM-μM*SM-βLM*SM*IL/NL;                       (9) 

 

dIM/dt=βM*SM*IM/NM-m*IM-γM*IM-μM*IM+βLM*SM*IL/NL;                 (10) 

 

dRM/dt=γM*IM-μM*RM;                                             (11) 

 

NM=SM +IM+RM;                                                  (12) 

 

 



表四、模式參數表 

符號 定義 輸入參數 單位 引用年分 

NP 臺灣禽類總數 105,891,084
a
 隻數 2017 

NL 臺灣總人口數 23,571,227
b
 人數 2017 

NM 大陸境外移入總人口數 2,695,721
c 

 人數 2017 

SP 臺灣禽類易感族群 105,868,106 隻數 - 

SL 臺灣易感族群 23,571,219 人數 - 

SM 大陸境外移入易感族群 2,695,717 人數 - 

IP 臺灣禽類感染族群 22,978 人數 - 

IL 臺灣感染族群 5d 人數 2018 

IM 大陸境外移入感染族群 3 人數 - 

RP 臺灣禽類回復族群 0 人數 - 

RL 臺灣回復族群 3d 人數 2018 

RM 大陸境外移入回復族群 1 人數 - 

πP 禽類粗出生率 0.00274
e
 1/年 2015 

πL 臺灣粗出生率 0.00826
 b

 1/年 2018 

μP 禽類粗死亡率 0.00274
e
 1/年 2015 

μL 臺灣粗死亡率 0.00727
 b

 1/年 2018 

μM 大陸粗死亡率 0.00727 1/年 - 

βP 禽類間傳播率 82.49
e
 1/年 2015 

βPL 禽類族群對人類族群傳播率 0.000276
e
 1/年 2015 

βL=βM=βLM

=βML 

人類族群對人類族群傳播率 3.65
e
 1/年 2015 



γP 禽類族群回復率 0.000274
e
 1/年 2015 

γL 臺灣族群回復率 0.000274
e
 1/年 2015 

γM 大陸族群回復率 0.000274
e
 1/年 2015 

m 感染H7N9死亡率 29.36
e
 1/年 2015 

ω 大陸族群遷徙率 0.00039f 1/年 2017 

a行政院農業委員會; 
b內政部戶政司;

 c內政部移民署;
 d衛生福利部疾病管制署; 

e 
Liu et al., (2015); 

f內政部統計處;
 
 

 

3.2 模式參數初始值推求 

(1) 本研究臺灣禽類感染族群(IP)的初始值以野鳥監測結果(行政院農委會

家畜衛生試驗所，2018)選取監測結果中分離出H7N9病毒株的年份

(2009, 11, 14, 15年)進行臺灣禽類感染族群(IP)之推估如圖九(A)方程式

為22,978隻。 

(2) 在研究模式中臺灣禽類回復族群(RP)初始值設定為0。 

(3) 臺灣禽類易感族群(SP)以台灣禽類總數(NP)扣除臺灣禽類感染族群(IP)、

臺灣禽類回復族群(RP)推求之。 

(4) 臺灣感染族群(IL)引用衛生福利部疾病管制署公布本土確定病例數5人

(衛生福利部疾病管制署，2018)設定為初始值。 

(5) 在研究模式中臺灣復原族群(RL)以3人為初始值(衛生福利部疾病管制署，

2018)。 

(6) 臺灣易感族群(SL)以臺灣總人口數(NL)扣除臺灣感染族群(IL)及臺灣回

復族群(RL)推求之。 

(7) 大陸境外移入感染族群(IM)以大陸總感染新型A型流感H7N9病例數

1,564人占大陸總人口數1,386,000,000人之比例乘以大陸境外移入總人



口數(NM)推估之如圖九(B)方程式為3人。 

(8) 大陸境外移入回復族群(RM)的初始值以大陸總感染新型A型流感H7N9

復原人數754人占大陸總人口數1,386,000,000人之比例乘以大陸境外移

入總人口數(NM)進行推估如圖九(B)方程式為1人。 

(9) 大陸境外移入易感族群(SM)以大陸境外移入總人口數(NM)扣除大陸境

外移入感染族群(IM)及大陸境外移入回復族群(RM)推求之。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

圖九、(A)臺灣禽類感染族群(IP)推估之方程式(B)大陸境外移入感染族群(IM)、 

復原族群(RM)推估之方程式 

 

    新型A型流感H7N9傳染媒介主要為禽類，本研究模式中假設臺灣禽類感染

族群(IP)能感染臺灣易感族群(SL)以βPLIPSL路徑指出對臺灣易感族群的影響。 

     

臺灣禽類感染族群

=
2009, 11, 14, 15年間總分離病毒株數

2009, 11, 14, 15年總採集樣本數 × 2009, 11, 14, 15年間分離病毒亞型
 

A 

 

 

大陸境外移入感染族群

=
大陸總感染新型 A型流感 H7N9病例數 ×大陸境外移入人口數

大陸總人口數
 

大陸境外移入復原族群

=
大陸總感染新型 A型流感 H7N9復原人數 ×大陸境外移入人口數

大陸總人口數
 

B 



   罹患新型A型流感H7N9的患者在人類族群間存在有限度人與人間的傳染，而

境外移入族群中以大陸境外移入族群為首，因此由臺灣感染族群(IL)對大陸境外

移入感染族群(IM)、大陸境外移入感染族群(IM)對臺灣感染族群(IL)，分別以

βLMSMIL/NL、βMLSLIM/NM兩條路徑指出其對大陸境外移入易感族群(SM)、臺灣易感

族群(SL)的影響。 

 

3.3 模式參數推求 

    本研究參數設定引用於最新的資料，自2015到2018年不等。禽類粗出生率(πP)、

禽類粗死亡率(μP)、禽類間傳播率(βP)和禽類感染人類傳播率(βPL)引用自Liu等人

2015年的研究，禽類粗出生率(πP)、禽類粗死亡率(μP)皆為0.00274(1/年)，而禽類

間傳播率(βP)為82.49(1/年)、禽類對人類傳播率(βPL)為0.000276(1/年)。 

    研究之人類感染人類傳播率引用自Liu等人2015年的研究，分別帶入模式之

臺灣族群間傳播率(βL)、大陸境外移入族群間傳播率(βM)、臺灣族群感染大陸族

群傳播率(βLM)、大陸族群感染臺灣族群傳播率(βML)，其人類間傳播率皆為

βL=βM=βLM=βML為3.65(1/年)。 

    研究中大陸族群遷徙率為 0.00039(1/年)(內政部統計處，2017)，而感染 H7N9

死亡率為 29.36(1/年)(Liu et al., 2015)。 

 

 

 

 

 

 

 

 



第四章、結果與討論 

4.1 大陸境外移入人口對臺灣H7N9之影響 

    本研究以大陸境外移入人口為2,695,721人(2017年)為基準點，模擬大陸境外

移入族群增量10%、無增減量、減量10%，大陸境外移入人口對臺灣H7N9之影

響。 

    圖十結果顯示，當大陸境外移入人口為2,695,721人時SP隻數下降，IP、RP

隻數增加。當大陸境外移入人口為2,695,721±10%人數時，結果趨勢相同，由此

可知道大陸境外移入人口增加、減少時對IP不會造成影響。圖十一結果顯示，當

大陸境外移入人口為2,695,721人時SL人數下降，IL、RL人數增加。當大陸境外移

入人口為2,695,721±10%人數時，結果趨勢相同，由此可知道大陸境外移入人口

增加、減少時對IL不會造成影響。 

    圖十二結果顯示，當大陸境外移入人口為2,695,721人時SM人數下降，IM、

RM人數增加。當大陸境外移入人口為2,695,721±10%人數時，結果趨勢相同，由

此可知道大陸境外移入人口增加、減少時對IM不會造成影響。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

   

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

圖十、A、B、C分別表示在大陸境為移入人口(NM)不同時對臺灣禽類易感(SP)、

感染(IP)、復原(RP)族群隨時間隻數變化圖 
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圖十一、A、B、C分別表示在大陸境為移入人口(NM)不同時對臺灣人類易感(SL)、

感染(IL)、復原(RL)族群隨時間人數變化圖 
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圖十二、A、B、C分別表示在大陸境為移入人口(NM)不同時對大陸境外移入 

族群易感(SM)、感染(IM)、復原(RM)族群隨時間隻數變化圖 
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第五章、結論與建議 

5.1 結論 

    研究結果顯示大陸境外移入族群人數的增加、減少不會對臺灣感染族群(IL)

造成影響，亦即大陸境外移入人數的多寡對於臺灣族群感染新型A型禽流感

H7N9無明顯的影響。目前新型A型流感H7N9雖然只有少數有限度人類感染人類

的案例，於衛生政策面上要呼籲民眾少前往疫區，並加強港埠檢疫。 

 

5.2 建議 

    本研究未考慮暴露族群，因此在模擬時會有高估感染族群的風險，期望日後

研究者能匡列新型A型禽流感H7N9暴露族群的人口並加以模擬。由於臺灣易感

族群以及大陸境外移入族群易感、感染、復原的人口皆為研究推求，並不能得知

群體中的真實情況，期望日後的研究者能引用更確切的數據加以模擬。 
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