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摘要 

為了發表細菌室有關動物細菌疾病診斷研究，增加本所國際能見

度，與國外研究學者交流，吸收疾病診斷新知以改進細菌檢診服務，

故參加 American Association of Veterinary Laboratory Diagnosticians 

(AAVLD)第 59 屆年會張貼海報論文。AAVLD 成立之主要目的為推動

獸醫診斷實驗室科學進步、促進全球動物健康及 One Health。年會時

間全程為 2016年 10月 13日至 19日，舉辦地為美國北卡州Greensboro 

Sheraton Hotel，發表之題目為 Genotyping of Mycobacterium bovis from 

ruminants in Taiwan during 2014-2016。大會演講提及兩個領域，一為

動物的腸內菌微生物相之資料庫建立及運用，二為代謝體學對於獸醫

診斷之未來的幫助等。細菌學研究報告與海報張貼方面，主要為常見

病原菌的抗藥性分析、基因歧異分析或基因分型以及 MALDI-TOF資

料庫建立與運用。美國牛結核病發生率非常低，檢驗人員遇到最大問

題是有病灶的肉牛常無法回溯或陽性牛場找不到感染來源，另外野生

動物族群監測亦是美國牛結核病清除計畫的一環。 
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目的 

本所為發表細菌室有關動物細菌性疾病診斷研究成果，增加本所

國際能見度與研究人員之視野，故參加 59th Annual conference 

American Association of Veterinary Laboratory Diagnosticians (AAVLD)

論文海報張貼。AAVLD 長遠目標為使全球認可獸醫診斷實驗室在公

眾衛生中的作用、促進診斷實驗室技術的持續改進、人員資格認證與

持續專業成長、傳播與監視動物健康和疾病之訊息以及提供獸醫診斷

實驗室的正式認證程序，今年與 United States Animal Health 

Association (USAHA)之第 119 屆年會合併舉辦，聚焦於動物疾病之實

驗室診斷。年會全程為 2016 年 10 月 13 日至 19 日，舉辦地為美國

Greensboro, North Carolina 的 Sheraton Greensboro Hotel。此次與會在

為期 7 日的議程中，有機會接觸各方新知及研究議題，舉凡疾病最新

之診斷技術、抗藥性研究、疾病流行病學現況到最新分子生物學診斷

方法等，增廣視野及與資訊更新，與國外研究學者交流，吸收疾病診

斷新知，以改進細菌檢診服務。
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會議行程與內容 

AAVLD 是為給予各國各實驗室舞台之獸醫實驗室診斷研討會，

論文海報張貼報名者有 55 位，個人講演者有 106 位，各國研究學者

雲集於此發表研究成果，同時也是各大廠商展示最新產品、儀器，是

跨足學術界及產業界的盛事。自 10 月 13 日起至 10月 19 日在美國

Greensboro, North Carolina 的 Sheraton Greensboro Hotel舉行（圖 1）。 

筆者為第一作者及國立台灣大學獸醫專業學院蔡向榮教授共同

研究之主題「Genotyping of Mycobacterium bovis from ruminants in 

Taiwan during 2014-2016」投稿論文海報，獲得主辦單位接受。為期

七天的議程中，10 月 13 日為報到日，10 月 14 日為大會方之討論實

際運作工作之 committee，這兩天皆無專題演講。 

10 月 15 日早上為大會方舉辦之講演，每場時間 30 分鐘，大標題

為「Precision Diagnostic Medicine: Game Changing Technology…Is 

Your Lab Ready?」。標題意涵與筆者聽講個人想法為：近年隨著分子

生物技術的精進與成熟，出現了很多足以改變整個診斷醫學模式的創

新技術，每位參與年會的研究人員應該思考各自實驗室該如何面對這

些新知與技術，傳統的微生物學雖仍是根基不可放棄，但是新的技術

常具有更佳的準確性與節省時間，相對的新技術的採用有時候代表著

數百萬新儀器的採購，因此各實驗室需要仔細思考與拿捏引入新技術
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與經費間的平衡。大會講演前半段的內容都是在講微生物相

(microbiome)，先由 The National Microbiome Initiative 研究人員來敘

述微生物相是甚麼樣的概念及介紹人的微生物相資料庫，接著由其他

講者說明目前透過次世代定序(NGS)逐步建立食用動物(food animal)

及伴侶動物(companion animal)的微生物相以及未來可能之應用。微生

物相的研究源於一種特殊療法，為將健康人體腸內容物稀釋後送入不

明原因持續腹瀉的病患腸中，藉著健康人體腸內正常菌叢的介入而抑

制病原的增殖與生長，治療有效的原因可能為此類病患腹瀉原因為缺

乏保護腸道功能的某些腸內常在菌。人體與動物體腸內共生之微生物

數量非常龐大，總數可能超過 10兆個，是動物體細胞的 10倍量以上，

其種類又可達數千種以上，這些微生物對於人與動物的健康與疾病的

感染有極高的關連性。微生物群功能包括分解與製造養分或維生素，

也有調節免疫機能的作用。The National Microbiome Initiative 為美國

政府所支持，人的微生物相資料庫建立從 2010 年的國家計畫 HMP 

(Human Microbiome Project)開始，目前已有 29 萬筆細菌全長基因以

及 640 萬筆蛋白質序列，近年陸續有研究論文發表，並顯示出腸內微

生物除影響腸道疾病外，尚可能影響其他系統疾病，如癌症、失智症

及胎兒疾病等。相對來說，動物的腸道微生物相資料庫建立起步慢，

目前尚處於建立階段，少有文獻發表，但研究人員強調這領域對於未
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來複雜疾病的臨床運用上將有很大的助益。大會講演後半段提到另一

個領域之研究「代謝體學(metabolomics)」，是只有 30 分鐘的演講。

代謝體學指生命體對於外界刺激所反應產生代謝物之研究，是為生物

化學及蛋白質學領域，跟微生物相比較起來是為發展較久的領域。代

謝物通常是跨物種且變異性低的，而且是直接反應出生命體的代謝及

生理狀態，而特定代謝物群的升高可能代表著特定疾病的生物標示

(biomarker)，進而甚至可直接導引進行特定治療。資料庫的建立通常

是以液相質譜儀來區分正常代謝調節與得病後異常代謝，人的代謝體

學之研究目前很多直接運用到癌症相關研究，已有不少罹癌的病人代

謝異常所產生的生物標示被辨識出來。但同樣的代謝體學於獸醫運用

較少，目前已有部分文獻發表，如犬隻肝臟疾病時代謝異常的資料之

研究、犬隻癌症代謝及動物服用特定藥物之後的代謝變化，講者對於

未來獸醫界的應用仍具信心。 

10 月 15 日下午起到大會議程結束，每天都有各種小型研討會、

研究論文口頭及海報發表，研究論文口頭發表分成 Pathology、

Bacteriology、 Epidemiology、Virology、Serology、Toxicology以及

Molecular Diagnostic and Bioinformatics等 7個子題同時間地分別於不

同小演講廳舉辦。大部分講演為學生個人報告，每人 15 分鐘之報告

內容相當多樣，筆者主要選擇細菌學及部分流行病學報告聽講。10
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月 17 日至 18 日為 USAHA 舉辦之 committee，筆者選擇參與結核病

討論會。10 月 19 日為會員餐會與會後討論。 

 

專題報告與論文海報 

    由細菌學報告可歸納重點如下： 

一、 細菌抗藥性分子生物分析，目標細菌多為常見之致病菌，內容包

括豬病灶來源的多重抗藥性 Salmonella 被分離鑑定出來的機率

越來越高、生病豬隻分離到具抗藥性的 Streptococcus suis 案例報

告、 乳牛場所分離到的多重抗藥性 Enteropathogenic E. coli 分析

報告以及自小動物膀胱穿刺取樣之細菌抗藥性分析。 

二、 細菌的基因分型，目標細菌同樣為常見之致病菌，內容包括反芻

動物來源之 Trueperella pyogenes 表現型及毒力基因型分析、運用

HRM (high resolution melt)分析牛隻來源之 Moraxella 基因歧異

與乳牛來源 Salmonella Dublin 的表現型及基因型分析。 

三、 MALDI-TOF之資料庫建立與運用，目標細菌則為少見之病原，

像是 Aeromonas salmonicida病原鑑定與 Clostridium difficile的毒

力鑑定。Aeromonas salmonicida 造成魚類癤瘡病 (furunculosis)，

癤瘡病為非 OIE 表列疾病，1954年便已發現命名，此病的致病

原因可能是發展成敗血症而造成致死，於感染發生後的 24-96 小
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時之間死亡率高，台灣未有病例。 

四、 其他項目包括新興人畜共通傳染病病原 Streptococcus halichoeri

及 Salmonella qPCR 運用於臨床與環境樣本監測。Streptococcus 

halichoeri 最早自 2004 年海豹(grey seal)分離而來，近年有發現兩

例人類感染的案例，1 例為處理魚類時受傷後化膿，1 例為無魚

接觸史病人的化膿灶，故此病原目前認為應為人畜共通傳染病病

原。 

    而流行病學報告筆者未及關注甚多，主要為牛隻疾病流行病學分

析及全世界高度關切之高病原性禽流感。論文海報張貼方面，細菌的

研究項目也是五花八門，說明數則有注意之報告。如牛隻肺炎分離出

來的Pasteurella multocida與Mannheimia haemolytica之抗藥性分析，

本所細菌室也同樣有進行類似研究主題。另外如造成養殖魚類癤瘡病

之 Aeromonas salmonicida 實驗室內特性分析。以上訊息可提供本所細

菌室與魚病室參考。此外尚有引起馬腹膜炎與壞死性肝炎的

Clostridium haemolyticum 及野生羊隻感染的 Corynebacterium 

pseudotuberculosis 案例分析，本所細菌室也分離鑑定過這兩種細菌。

還有一件值得提及的報告，為康乃爾大學動物健康診斷中心(Cornell 

University Animal Health Diagnostic Center)提出之報告，內容為實驗室

臨床分離的細菌案例，萬一分離到類鼻疽桿菌時該怎麼辦。由於美國
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也同樣將類鼻疽桿菌設定為最高等級之管制性病原(Select Agent)，但

該菌為環境性病原，故一般檢驗實驗室有可能自病例或環境分離到該

菌，報告結論為：一、由背景資料分析，若為本菌高風險的病例就應

減少分離操作。二、若接獲此類病例就必須加強實驗室生物安全操作。

三、應建立人員暴露時的應變程序。四、加強實驗室與現場人員的溝

通。五、要相信美國有安全與有效的系統可以控制該病原。以上資訊

相信可供未來本所細菌室或水產動物實驗室遇到疑似類鼻疽病例或

誤分離得類鼻疽桿菌時之參考。 

 

Committee 

USAHA Tuberculosis committee 討論在敘述美國目前牛結核病的

現況與因應措施，美國從 2015-2016 年資料來看，有 91 萬場牛場，9

千 2 百萬頭牛隻，僅德州、密蘇里州及印第安納州仍有牛隻牛結核病

案例。每年有擬訂計畫針對高風險區域性牛隻進行抽檢，密蘇里州的

陽性案例就幾乎全為乳牛場年度皮內結核菌素試驗(Intradermal 

Tuberculin Test，ITT)檢出，德州與印第安納州則為肉牛於屠宰場發現

病灶後回溯的案例。2015 及 2016年的陽性場皆僅有 5 場，但以 2016

年資料分析，屠宰場發現的陽性案例卻有 10 例，但實際上成功回溯

原牧場的也僅有 1 例，這起因於美國牛隻太多，牛籍無法全面管理。

報告者提出的另個想法是，若是僅存這少數的陽性場，那每年又新發
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生的無流行病學關係的陽性牛隻到底是何處感染病原(Mycobacterium 

bovis)的。故也有針對感染或保菌可能的野生草食動物進行調查，以

數量最多的鹿科動物研究為主。數年前美國確實有解剖到有病變的白

尾鹿，但是 2016 年由獵人收集的鹿隻血清學調查(以商品化快篩套組

檢驗 10,750 頭)與解剖案例，完全沒有發現感染牛結核病的鹿隻。但

美國地廣人稀大，野生動物族群龐大，鹿科動物與野牛都是 M. bovis

的天然宿主，故研究人員也擔心一旦病原進入野生動物族群後幾乎無

法撲滅，將間接影響家畜產業及直接影響最近興起的狩獵經濟活動。 

 

論文發表 

    本所發表之題目為「Genotyping of Mycobacterium bovis from 

ruminants in Taiwan during 2014-2016」，為有關台灣 2014-2016 年間反

芻動物分離之牛型分枝桿菌(M. bovis)的分子流行病學分布與分析之

研究，是專題報告與論文海報中唯一有關牛結核病之報告，吸引

與會研究人員拍照、詢問與關切。牛結核病是由 M. bovis 感染人或

動物所引起之人畜共通傳染病。在台灣 ITT是為例行性之牛結核病檢

驗方法，每年檢驗乳牛、乳羊及自願檢驗之鹿隻(主要為水鹿)，政策

仍為 ITT陽性就撲殺，但每年依舊可以發現陽性動物病例。2014 到

2016 年間來自 13 場牛場及 1 場鹿場中 ITT陽性動物共分離得 24 株
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M. bovis。本研究中以常用於之分型方法 Spoligotyping及 MIRU (8

個位點：ETRA, ETRB, ETRC, MIRU 4, MIRU 16, MIRU 20, MIRU 24, 

and MIRU 31)來分析，結果共有 2 種 Spoligotypes 及 5 種 MIRU 型被

鑑定出來，分型指數 0.73。主要型別(Type 1: SB0265-53333223 占

41.7%，10/24)分布於台灣北、中、南部，而唯一 1 株鹿來源株亦是

本型別。至於為何每年發生牛結核病案例之原因仍不明，需要持續進

行流行病學分析。 

心得與建議 

AAVLD 是推動獸醫診斷實驗室科學進步、促進全球動物健康及

One Health 的世界領先者，主要工作為持續推展獸醫診斷科學來達到

促進公眾對於獸醫診斷的認識以及診斷技術之進化。今年大會的演講

面對新的診斷技術下，每位與會人員應思考實驗室該怎麼做。筆者主

要提及兩個新領域之研究方向，一為動物的腸內菌微生物相之資料庫

建立及運用，二為代謝體學對於獸醫診斷之未來的幫助等兩個方向。

微生物相對筆者來說相當陌生，已經跳脫以往上課所教授的項目，以

前學習的內容多為疾病症狀或病灶、病原及治療的單一線性思考。微

生物相是建立在科技技術成熟下所產生之資料庫的運用，腸內某些微

生物菌叢增減、整體比例變化或是某些基因表現增減可能代表著預防
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特定疾病或高機率發生特定疾病，再延伸下去代表著某些措施(如直

接補充微生菌、食物、藥物及運動等)可增減或控制某些菌叢或基因

表現將可預防或治療特定疾病，這的確是從新角度切入疾病的預防、

診斷及治療。而代謝體學發展時間較久，主要是建立在正常與染病後

代謝圖譜資料庫比較，某些代謝物的變化可能代表著可預防特定疾病

或已發生特定疾病中的不同病程，因此只要出現某群代謝物特徵性變

化可採用預防性措施或是在疾病初期採取投藥治療等，在人醫也已有

很多癌症運用的例子，這代謝體學在未來獸醫疾病診斷上同樣也具有

很大的發展空間。 

依據細菌學研究報告與海報張貼，很多研究項目為常見病原菌的

抗藥性分析，如 Salmonella、Streptococcus suis、E. coli、Pasteurella 

multocida 與 Mannheimia haemolytica 等顯示，很多常見病原菌已出現

多重抗藥性，抗藥性的問題已然是全球性的威脅。另個研究項目為常

見病原菌的基因歧異分析或基因分型，是為分子流行病學上的基礎研

究。而針對細菌建立 MALDI-TOF資料庫與運用則是近年蓬勃發展的

另個研究方向，由於傳統細菌鑑定需要分離、增菌與鑑定等多個步驟，

需花費不少時間，而 MALDI-TOF鑑定方法只要有資料庫支應下，已

有的純菌落可以在幾十分鐘內鑑定完成，甚至混合菌落如前述的腸內

微生物群，可在軟體與資料庫配合下鑑定出有複數種類細菌。
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MALDI-TOF細菌鑑定方法確實為趨勢，本所細菌室應考慮逐步建

立。 

另外由最後 2 天牛結核病的討論會上可知，美國每年花費了不少

經費與人力在監測牛結核病，美國牛隻牛結核病發生率非常低

(0.0005%，5/910000)，僅德州、密蘇里州及印第安納州仍有零星案例，

檢驗人員遇到最大問題是有病灶的肉牛常無法回溯或陽性牛場找不

到感染來源，前項原因為牛隻過多造成牛籍不清，後項原因不明，另

外野生動物族群監測亦是美國牛結核病清除計畫的一環。 

為增加本所研究人員視野與本所國際能見度，並與國外研究學者

交流吸收新知，派員出國參訪或參與各項研討會對於個人和機關都是

提升能力的良性刺激。
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附圖 

 

圖 1、本次會議舉辦地點，美國北卡州 Greensboro Sheraton Hotel。 
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圖 2、筆者與海報之合照。 

 

 

圖 3、海報張貼處。 
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圖 4、即時議程及地點。
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附錄 

壁報論文摘要 

Genotyping of Mycobacterium bovis from ruminants in 

Taiwan during 2014-2016 

Chen-Shen Huang
1,2

, Hsiang-Jung Tsai
2
 

1. Animal Health Research Institute, Council of Agriculture, Executive Yuan, Taiwan. 

2. School of Veterinary Medicine, National Taiwan University. 

 

Abstract 

Bovine tuberculosis (bTB) is a chronic bacterial disease of animals and humans 

caused by Mycobacterium bovis. In Taiwan, the intradermal tuberculin test (ITT) is 

the routine method to test bTB every year in cattle, dairy goats, and domestic deers  

(Formosan Sambar, Cervus unicolor swinhoei, Sclater). The policy until now still is 

“ITT positive and slaughter”, but we found bTB cases every year. From 2014 to 

2016, twenty-four M. bovis strains from 13 cattle herds and 1 deer herd were 

isolated from ITT-positive animals. In this study, we used Spoligotyping and MIRU 

(8 different loci, ETRA, ETRB, ETRC, MIRU 4, MIRU 16, MIRU 20, MIRU 24, 

and MIRU 31) as genotyping methods which were commonly used for genotyping 

of Mycobacterium tuberculosis complex. Two spoligotypes and 5 MIRU types were 

identified and the discriminatory power was 0.73. The main type, type 

1(SB0265-53333223), was the largest population (41.7%, 10/24) distributed across 

northern, middle and southern Taiwan, and the deer strain, the only one, was also 

belong to this type. Type 3 and 4 were the second and third most found respectively 

in southern and middle Taiwan. We need more epidemiologic researches to clarify 

the reasons why bTB persistent to occur in Taiwan. 

 

Table 1. Numbers of each M. bovis type isolates in Taiwan. 

Types Spoligotypes MIRU types No. of isolates 

1 

2 

SB0265 53333223 10 

SB0265 23333223 1 

3 

4 

SB0140 76532222 6 

SB0140 77532222 6 
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5 SB0140 73532222 1 

Total   24 

 

 

 

Figure 1. Spoligotypes SB0265 and SB0140. 

 

 

Figure 2. The distribution of each M. bovis type in Taiwan. 
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大會議程 
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圖 5、大會議程、細菌學報告、流行病學報告及 USAHA 之 committee

議程。 


