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壹、 緣起及進修目的 (研究主題) 

畜禽屠宰衛生關係著國人的食用肉類及其相關產品之衛生與安全。在畜禽

的屠宰過程當中，其屠體難免遭受屠宰動物所攜帶或存於屠宰環境中之微生物污

染，而這些微生物包含了食媒性病原菌，根據多篇研究報告指出若能降低屠宰流

程中的細菌污染，相對的也能降低消費者食用畜禽肉類後罹患食媒性疾病的風險。

此外，家畜禽屠體表面微生物的污染程度可用來做為屠宰過程中的衛生操作評估

指標。近年來，歐洲與美國都陸續在禽畜屠宰場與肉品加工廠的食品安全制度上

施行完善的管理系統，並陸續建立禽畜屠體的採樣及檢測方式與微生物執行標準

等監控制度。另外，歐美先進國家主要的家禽屠宰規模多為企業化大規模生產，

對於小型屠宰場也開始要求場方需建立微生物監控技術，並輔導其應用監控系統

找出作業中的重要管制點，有效降低微生物污染程度。反觀，國內家禽屠宰場因

屠宰規模與屠宰種類多樣，在生產流程中的衛生監控點也會與國外略有差異。再

者，以往國內所執行之屠體微生物監控計畫囿於經費、人才及有限知識的限制，

所得結果未能充分加以分析及妥善運用於產業界。因此，如何建立較為完整之屠

宰場環境及屠體監控計畫，並妥善利用調查結果分析相關污染危險因子，協助國

內家禽屠宰場能有效實施重點管制以維持生產作業流程衛生狀況，以及針對各屠

宰場訂定符合水準的微生物監控的執行標準，期有效提昇國內畜禽肉品品質，保

障消費者食肉安全，即為當前重要的工作議題。 

為學習歐美先進國家屠宰場微生物監控及管理制度及了解其監控系統之田

間調查設計、採樣方式、細菌培養及鑑定方法與結果分析解讀，並運用其模式置

入於國內家禽屠宰場環境及屠體微生物污染之調查，藉以瞭解屠宰過程中之交叉

污染途徑及循線追溯污染源，並分析影響污染之危險因子，俾利建立及發展適用

於台灣屠宰場環境及屠體監控與防範污染之制度，即依據「行政院選送優秀公務

人員國外進修實施計畫」之相關規定申請 101 年度赴澳洲梅鐸大學(Murdoch 

University)以「家禽屠宰場食品安全指標菌污染情形調查及相關風險因子分析」
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為主題研讀博士學位，並獲行政院 100 年 7 月 13 日院授人培字第 10000434771

號函核准在案。後因國內發生高病原性家禽流行性感冒疫情，為規劃全國家禽屠

宰場、批發市場及理貨場之消毒防疫及相關肉品安全維護工作等，爰以延至 102

年 3 月底赴澳洲進修。 

由於沙門氏菌在全世界是造成人類食媒性疾病主要病原之一(EFSA, 2014; 

WHO, 2013)，沙門氏菌症通常發生於食用被沙門氏菌污染食物 12 至 72 小時後，

造成可自癒的急性胃腸炎，其症狀包括下痢、發燒及腹痛。在某些狀況下，特別

是年幼或年長以及有免疫功能缺損的患者，這些症狀可能會變的嚴重或者將危及

生命(CDC, 2015; Ellermeier & Slauch, 2006; WHO, 2013)。有研究評估 

(Majowicz et al., 2010) 全球每年由沙門氏菌所造成的腸胃炎案例約有 9,380

萬件，並造成11.5萬人死亡。美國疾病控制與預防中心(The Centers for Disease 

Control and Prevention，CDC)推估沙門氏菌在美國每年約造成 120 萬件病例，

其中 450 人死亡(CDC, 2015)，其所造成的經濟損失約美金 37 億元(CDC, 2014)。

在台灣，1986 至 1995 期間爆發食物中毒案件中有 5.6%係由沙門氏菌所引起的

(Pan, Wang, Lee, Chien, & Horng, 1997)。每年與沙門氏菌症有關的住院醫療

成本經評估約為美金 320 萬元(P. L. Chen et al., 2012)，然而，相較美國的

分析，這些成本顯然被低估，因為這並不包含門診病例、住院後之照顧的經濟成

本及生產人力之損失。此外，禽肉已經被認為是人類沙門氏菌症病原來源之一

(ESR, 2010; FAO/WHO, 2007; Finstad, O'Bryan, Marcy, & Crandall, 2012; Mead 

et al., 2010; Morar, Imre, Nichita, Colibar, & Sala, 2014)，新鮮雞肉也

被證實是最常受到沙門氏菌污染的肉品(EFSA, 2014)，而這些污染主要發生於屠

宰過程當中(Chotinun, Rojanasthien, Unger, Tadee, & Patchanee, 2014; 

Goksoy, Kirkan, & Kok, 2004; Rasschaert, Houf, & De Zutter, 2007; 

Rasschaert et al., 2008; Zutter, Herman, & Heyndrickx, 2005)。在台灣，

禽肉是最常被食用肉類中排第二名，平均每人每年食用 31.9 公斤(占所有肉類消

費的 42.2%)(COA, 2014b)。然而，到目前為止，並沒有論及有關台灣地區家禽
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屠宰場中沙門氏菌污染源頭及污染途徑與藉由屠體上沙門氏菌污染盛行率分析

與污染有關危險因子之研究報告。因此，本次進修就是要研習國外之調查與分析

模式，並運用於分析台灣地區家禽屠宰場中與屠體污染有關之危險因子及調查台

灣地區家禽屠宰場其沙門氏菌污染源頭為何，並分析其後續之交叉污染於何處及

何時發生，藉此研究發現建立適用於台灣屠宰場環境及屠體監控與防範污染之制

度。 

 

貳、 研究過程 

本次進修之研究主要分為兩大部分，第一部分先進行綜觀性的台灣地區屠

宰雞隻沙門氏菌污染盛行率及危險因子之調查；第二部分再進行微觀性的台灣家

禽屠宰場環境及屠體沙門氏桿菌交叉污染之調查。 

 

1.台灣地區屠宰雞隻沙門氏菌污染盛行率及危險因子之調查 

1.1 材料及方法 

1.1.1 屠宰場之選擇 

本實驗於行政院農業委員會動植物防疫檢疫局(以下簡稱防檢局)核可之家

禽屠宰場中依不同的屠宰雞種、屠宰速度、屠宰能量、掏內臟方法及地理位置等

條件挑選出選擇了 45 家家禽屠宰場(2013 年 33 家，2014 年 33 家，其中 21 家兩

年均有採樣)，這 45 家屠宰場總和年屠宰量約佔全台雞隻年屠宰量的 91.6% 

(BAPHIQ, 2015)，該等屠宰場之地理位置請詳見圖 1.1。這些家禽屠宰場因屠宰

規模或屠宰種類的不同，在整個管理與設備上有一些差異。各場主要屠宰步驟依

序包含雞隻繫留、屠前檢查、取雞與掛雞、致昏、割喉放血、燙毛與脫毛、開肛

與掏內臟、屠後檢查、屠體清洗與預冷、包裝及黏貼合格標誌。各場之屠宰設備

及作業都必須符合防檢局所制定屠宰有關之衛生、安全及動物福利之規定。 
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圖 1.1 Location of the 45 abattoirs 

 

1.1.2 樣品及資料收集 

本實驗研究執行期間為 2013 年 2 月至 2014 年 11 月。每一屠宰場採樣的批
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數原則上係以各場採樣年度的前一年之年度屠宰量所占全國屠宰量之比例做分

配，計算出每週各屠宰場應採樣的批數，採樣單位以每一批雞為單位，每次每批

雞各採 5隻，採樣屠體的選擇係於該批雞屠宰期間由屠檢人員逢機選出。家禽的

採樣係參照美國農業部食品安全檢查署(USDA-FSIS)之所採行的方法(FSIS, 

2011)，利用整隻家禽屠體的浸洗液方法做為檢測沙門氏菌的方式。樣品採集時，

操作人員均戴無菌手套，並於採集下個樣品時更換新的無菌手套。所有樣品係由

防檢局派駐各屠宰場之屠宰衛生檢查獸醫師從出冷卻槽後的平台或分切包裝前

的吊掛線上隨機選取經浸冷卻後的整隻屠體並用無菌採樣方式將屠體放入一個

3.5 公升的 Stomacher-type 採樣袋內。倒入 400 ml 0.1% BPW 溶液做為浸洗液

後，將採樣袋口轉緊後做 30 次(約一分鐘)的振搖以沖洗屠體內外。隨後取出屠

體留下浸洗液做為檢測原液並到入無菌收集瓶中，採樣完的屠體可再放入冷卻槽

中(沖洗液為無菌、無害的)。採樣後，採樣人員會依照該樣品的背景資料如採樣

年份、採樣季節、屠宰場所屬防檢局轄區分局、屠宰速度、屠宰場年紀、屠宰場

年屠宰量、CAS 認證與否、ISO22000 認證與否、雞隻繫留時間、雞隻燙毛時間、

雞隻燙毛溫度、雞隻脫毛時間、掏內臟方式、冷卻槽數目、冷卻槽加氯濃度、用

熱水清潔與否、工作人員總人數、內臟懸掛方式、燙毛方式、脫毛方式及雞隻種

類等 21 項因素詳加記錄。依標準採樣程序完成採樣後的浸洗液樣品應於 4℃冰

箱保存，並於採樣當天以宅配冷藏寄回實驗室。檢測人員需確保樣品在採樣後

24 小時之內完成檢測。 

 

1.1.3 沙門氏菌分離及血清學鑑定 

所 有 樣 品 皆 依 USDA/FSIS 之 微 生 物 實 驗 室 指 導 手 冊 (USDA/FSIS 

Microbiology Laboratory Guidebook) (FSIS, 2014)所敘述的方法及國際公定

分析化學家協會（Association of Official Analytical Communities, AOAC 

INTERNATIONAL）之建議方法(Andrews, 1998)進行沙門氏菌分離。所有樣品會先

進添加 30 ml BPW 至 30 ml 屠體浸洗液樣品，再以 1:10 的稀釋方式與 BPW 混合
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後並在 35℃的培養箱內進行增菌。接著取出 50 μl 增菌液加至 5 ml 的

Rappaport-Vassiliadis broth (Oxoid)於 42℃培養 24 小時(Andrews, 1998)。

隨後將於Rappaport-Vassiliadis broth中培養的菌液調出並分別塗抹在木蜜糖

培養基(Xylose Lysine Desoxycholate, Difco, BD)、海克頓腸內菌瓊脂培養基

(Hektoen enteric agar, Difco, BD) 及科馬嘉沙門氏菌顯色培養基(Salmonella 

identification agar, CHROMAgar, Paris, France)三種培養基上進行細菌培養。

經培養後，若有出現沙門氏菌典型特性菌落如於木蜜糖培養基上出現紅色菌落中

央有硫化鐵黑色沉澱、於海克頓腸內菌瓊脂培養基上出現藍綠色菌落且菌落中央

有硫化鐵黑色沉澱以及於科馬嘉沙門氏菌顯色培養基上出現紫色菌落等沙門氏

菌典型特性菌落，則將該等可疑菌落再以 API 20E(bioMe´rieux)細菌快速鑑定

系統鑑定其是否屬於沙門氏菌。每一樣品中ㄧ個或一個以上菌落具有典型的沙門

氏菌特型即被記錄陽性。經上述程序鑑定為沙門氏菌陽性的樣品，則再取一個菌

落依據 Kanffman-White scheme 方法(Grimont & Weill, 2007) 及沙門氏菌血清

型鑑定套組(Difco, BD)，分析沙門氏菌 O 抗原型別及測定沙門氏菌Ｈ抗原以鑑

定血清型別。本實驗分別以個別樣品及批次為單位計算沙門氏菌盛行率，計算批

次盛行率時，每一批次 5個樣品中有 1個或 1個以上樣品呈沙門氏菌陽性者，該

批次及被記錄為陽性。 

 

1.1.4 危險因子及統計學分析 

在本實驗中，可能與批次屠體之沙門氏菌污染結果有關的危險因子(共 21

項，詳見表 1.1)會以單一變項(univariable)及多變項邏輯廻歸 (Multiple 

logistic regression)進行兩階段分析。第一階段的單一變項分析係先將每一單

一變項分成兩種級數(Level-dichotomous)，每一級數所佔比例以不低於 10%為

原則(Arsenault, Letellier, Quessy, Normand, & Boulianne, 2007; Dohoo, 

Ducrot, Fourichon, Donald, & Hurnik, 1996)，再將每一個變項(univariable)

以卡方測試(chi-square analyses)來檢視該變項是否影響對該批雞隻屠體受沙
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門氏菌之污染，只有該變項對批次屠體受沙門氏菌污染有影響時(Pearson 

x2-test, P <0.2)，才會被選入第二階段以多變項邏輯廻歸分析(Multiple 

logistic regression analysis)之模式進行各因子之比較(Mickey & Greenland, 

1987)。第二階段的多變項邏輯廻歸分析模式係以向後逐步刪除的程序(stepwise 

backward elimination procedure)、沃爾德統計顯著性(significance of Wald 

statistics)及 Hosmer and Lemeshow 適配度(Goodness of fit)做分析(Hosmer, 

Lemeshow, & Ebooks, 2000)。在最後模式中，如 p值小於 0.05 者，則認為具有

顯著性之差異(Ansari-Lari, Shekarforoush, Mehrshad, & Safari, 2014)。本

實驗之資料係以 SPSS ®軟體(Version 21.0; SPSS, Inc., Chicago, USA)進行

分析。 

 

表 1.1 Univariable analysis : association between exposure variables and Salmonella 

status in broiler batches at slaughter 

Definition of 

variables 
Level-dichotomous 

Number of 

batches 
%positive OR 95% CI p-value 

Sampling year 2014 199 55.8 0.949 0.625-1.442 0.808 

2013 163 57.1 

Sampling season warm 235 60.9 1.682 1.088-2.600 0.019 

cool 127 48.0 

Branch of BAPHIQ southern 264 52.3 0.531 0.326-0.864 0.010 

northern 98 67.3 

Slaughter speed 

(birds/hour) 

>2100 211 41.2 0.204 0.127-0.326 <0.001 

≦2100 151 77.5 

Slaughterhouse age 

(years) 

>9 233 43.8 0.206 0.125-0.339 <0.001 

≦9 129 79.1 

Birds slaughtered 

annual 

≧1million 310 52.6 0.297 0.147-0.600 <0.001 

<1million 52 78.8 

Certified Agricultural 

Standards 

yes 224 42.0 0.184 0.112-0.301 <0.001 

no 138 79.7 

Certified ISO 22000 yes 161 48.4 0.559 0.367-0.852 0.007 

no 201 62.7 

Time in lairage 

(minutes) 

>120 68 63.2 1.421 0.825-2.448 0.204 

≦120 294 54.8 
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Time of scalding 

(seconds) 

>90 127 33.1 0.223 0.140-0.353 <0.001 

≦90 235 68.9 

Temperature of 

scalding (℃) 

≧62 156 71.2 2.997 1.927-4.663 <0.001 

<62 206 45.1 

Time of plucking 

(seconds) 

>60 112 66.1 1.798 1.131-2.857 0.013 

≦60 250 52.0 

Evisceration type manual 124 75.8 3.646 2.248-5.913 <0.001 

automated 238 46.2 

Total number of 

chilling tank 

>3 71 60.6 1.240 0.731-2.105 0.425 

≦3 291 55.3 

Concentration of 

chlorination (ppm) 

≧30 193 43.0 0.299 0.193-0.464 <0.001 

<30 169 71.6 

Clean with hot water yes 148 43.9 0.423 0.275-0.649 <0.001 

no 214 65.0 

Total number of 

workers 

>40 190 38.4 0.195 0.124-0.308 <0.001 

≦40 172 76.2 

Types of viscera 

hanging 

detached from carcass 93 47.3 0.612 0.381-0.983 0.041 

attached carcass 269 59.5 

Types of scalding tunnel 221 48.0 0.404 0.259-0.631 <0.001 

tank 141 69.5 

Types of plucking tunnel, or tank & tunnel 204 39.7 0.187 0.117-0.299 <0.001 

tank 158 77.8 

Bird type white 177 37.9 0.213 0.136-0.334 <0.001 

colored 185 74.1 

 

1.2 結果 

1.2.1 沙門氏菌盛行率及血清型分布 

在研究期間(2013 年 2 月至 2014 年 11 月)所採的 1810 個樣品中，有 2個是

無效樣品，所以總計有效樣品數為 1808(來自 362 批雞隻)。若以單一樣品為單

位，其中 589 件樣品為陽性(32.6%, 95%CI: 30.4-34.8)。以雞隻種類劃分，白

肉雞有效樣品數為 883 件，其中 155 件為陽性(17.6%, 95%CI: 15.1-20.2)，有

色雞有效樣品數為 925 件，其中 434 件為陽性(46.9%, 95%CI: 43.7-50.1)，兩

種類別間有明顯差異(x2=177.36, p<0.0001)。若以批次為單位，總數為 362 批
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次，其中 204 批為陽性，(56.4%, 95%CI: 51.1-61.5)。以雞隻種類劃分，白肉

雞有效樣品批次數為 177 件，其中 67 件為陽性(37.9%, 95%CI: 30.7-45.4)，有

色雞有效樣品數為 185 件，其中 137 件為陽性(74.1%, 95%CI: 67.1-80.2)，兩

種類別間有明顯差異(x2=48.20, p<0.0001)。 

所有 589 個陽性樣品經血清學鑑定，其中 11 株(1.9%)無法鑑定，剩下 578

株可分為 24 種血清型(表 1.2)。其中最常見的三種血清型分別為 Albany 有 187

株(31.8%, 95%CI: 28.0-35.7), Enteritidis 有 80 株(13.6%；10.9-16.6), 

Typhimurium 有 57 株(9.7%； 7.4-12.4)。以雞隻種類劃分，白肉雞 155 陽性樣

品中，2 株(1.3%)無法鑑定，剩下 153 株可分為 15 種血清型，其中最常見的 3

種血清型分別為 Enteritidis 有 41 株(26.5%；19.7-34.1), Albany 有 34 株

(21.9%；15.7-29.3), Typhimurium 有 19 株(12.3%；7.5-18.5)。有色雞 434 陽

性樣品中，9 株(2.1%)無法鑑定，剩下 425 株可分為 23 種血清型，其中最常見

的 3 種血清型分別為 Albany 有 153 株(35.3%；30.8-40.0), Enteritidis 有 39

株(9.0%；6.5-12.1), Montevideo, Schwarzengrund, Tennessee, Typhimurium

各有 38 株(8.8%；6.3-11.8)。 

 

表 1.2 The serotypes of Salmonella isolates from all abattoirs 

Serotype Total number % 

Albany 187  31.7  

Enteritidis 80  13.6  

Typhimurium 57  9.7  

Schwarzengrund 44  7.5  

Montevideo 38  6.5  

Tennessee 38  6.5  

Hadar 35  5.9  

Livingstone 24  4.1  

Newport 16  2.7  

1,4,[5],12:i:- 11  1.9  

Livingstone var. O14+ 8  1.4  

Agona 7  1.2  
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Derby 6  1.0  

Cremieu 5  0.8  

Virchow 5  0.8  

Cerro 4  0.7  

Kentucky 4  0.7  

Potsdam 2  0.3  

Stanley 2  0.3  

Bardo 1  0.2  

Haardt 1  0.2  

Mbandaka 1  0.2  

Muenster 1  0.2  

Vejle 1  0.2  

Non-typeable 11  1.9  

Total 589  100.0  

 

1.2.2 危險因子分析 

在 21 個潛在危險因子中，經過單一變項的分析後，有 18 個顯示與批次屠

體之沙門氏菌污染結果有關(p<0.2)，詳見表二。這 18 個變項再經第二階段的多

變項邏輯廻歸分析後，確認 4個變項為危險因子(p<0.05)，包含採樣季節、屠宰

場所屬防檢局轄區分局、雞隻燙毛時間及雞隻種類(表 1.3)；其餘 14 項為混擾

因子(confounding factor) (p>0.05)。四個危險因子中，溫暖季節採樣(六月至

十一月)之批次屠體沙門氏菌污染率高於涼爽季節(十二月至隔年五

月)(p=0.010)；屠宰場位於防檢局北部分局轄區者(基隆分局及新竹分局) 其批

次屠體沙門氏菌污染率高於南部分局轄區者(台中分局及高雄分局) (p=0.006)；

屠體燙毛時間小於等於 90 秒者其批次屠體沙門氏菌污染率高於大於 90 秒者

(p<0.001)；有色雞之批次屠體沙門氏菌污染率高於白肉雞(p<0.001)。 

 

表 1.3 Final multivariable logistic regression model for risk factors for contamination 

of broiler chicken carcasses by Salmonella spp. at slaughterhouses (362 batches). 

Variables Salmonella-positive batches (%) OR 95% CI p-value 

Sampling season  
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warm 60.9 1.948  1.175-3.230 0.010  

cool 48.0 1.000  
  

Branch of BAPHIQ  
   

southern 52.3 0.452  0.256-0.797 0.006  

northern 67.3 1.000  
  

Time of scalding  
   

>90 seconds 33.1 0.198  0.118-0.332 <0.001 

≦90 seconds 68.9 1.000  
  

Bird type  
   

white 37.9 0.214  0.132-0.349 <0.001 

colored 74.1 1.000      

OR, Odds ratio ; CI, confidence interval. 

Hosmer and Lemeshow goodness-of-fit test: x
2
 = 7.611, d.f. = 8, p = 0.472 

 

1.3 討論 

1.3.1 沙門氏菌盛行率及血清型分布 

本實驗發現，若以單一樣品為單位，整體冷卻後屠體之沙門氏菌盛行率為

32.6% (95%CI: 30.4-34.8)。由於台灣食用雞隻種類主要分為白肉雞與有色雞兩

種，若以雞隻種類劃分，白肉雞經冷卻後屠體之沙門氏菌盛行率為 17.6% (95%CI: 

15.1-20.2)，有色雞為 46.9% (95%CI: 43.7-50.1)，兩種類別間有明顯差異

(x2=177.36, p<0.0001)。然而，有色雞在其他國家並非主要的食用雞種，相關

研究資料闕如，無法找到相關食原性病原菌的資料做比較。若以本實驗之白肉雞

屠體沙門氏菌盛行率與其他國家比較，發現在台灣的盛行率高於紐西蘭 (2%) 

(ESR, 2004)、美國(3.9%) (FSIS, 2015)以及泰國(9%) (Padungtod & Kaneene, 

2006)，並與歐盟國家(範圍介於 0-22.7%) (EFSA, 2014)相似，但低於韓國(42.7%) 

(Bae et al., 2013)。然而，當比較不同研究得結果時，必須注意到不同的採樣

方式及細菌分離方法也可能影響最後結果。本實驗採樣時間為 2013 年 2 月至

2014 年 11 月，此結果較 S.-P. Chen et al. (2004)於 2000 年至 2002 年於台灣

地區14家白肉雞屠宰場所做的屠體沙門氏菌盛行率逐年調查結果(2000年4.5%，

2001 年 0.7%，2002 年 1.7%)還要高。由於本實驗與 S.-P. Chen et al. (2004)



12 

 

的樣品採樣方法及細菌分離方式一樣(同一實驗室)，這顯示近年來台灣地區白肉

雞屠體沙門氏菌盛行率有升高，不過，S.-P. Chen et al. (2004)之調查並未針

對相關危險因子做分析，故無法比較近年屠體沙門氏菌污染增加之原因，這值得

主管機關在未來監測時可以增加危險因子分析，以做為未來擬定屠體污染管控對

策之參考。 

本實驗從家禽屠體所分離到最常見的沙門氏菌血清型為 S. Albany (31.8%, 

95%CI: 28.0-35.7)，這結果與 Lin et al. (2008)從台灣地區肉雞的肝臟、膽

囊及泄殖腔的內容物中分離所得的沙門氏菌之最常見的血清型之結果一致。相較

台灣地區人類感染沙門氏菌症血清型的分布，S. Albany 並非主要血清型(Chu et 

al., 2009; Torpdahl et al., 2013)，另跟據 Lauderdale et al. (2006)之研

究分析，從台灣地區多家醫院沙門氏菌症病患中所分離沙門氏菌之血清型分布顯

示 1998 年至 2002 年 S. Albany 所佔比例僅 4.5%，這與本實驗從家禽屠體所分

離到 S. Albany 為最常見的沙門氏菌血清型之結果有差異。此外，S. Enteritidis

及 S. Typhimurium 兩種血清型已被認為是在台灣地區人類感染沙門氏菌症中最

常見的血清型別(Chu et al., 2009; Lauderdale et al., 2006; Torpdahl et al., 

2013)，於 2009-2010 年間此兩種血清型分別佔人源血清型 33.7%及 22.8% 

(Torpdahl et al., 2013)，這與本實驗從家禽屠體所分離到 S. Enteritidis

及 S. Typhimurium 兩種血清型分佔 13.6% (95%CI:10.9-16.6) 及 9.7% 

(95%CI:7.4-12.4)也有差距。這樣的結果顯示，在台灣地區家禽屠宰場中所發現

的沙門氏菌血清型分布與人類感染的血清型並不一致，這或許說明家禽產品並非

台灣地區人類感染沙門氏菌症主要食物媒介。 

 

1.3.2 危險因子分析 

本實驗分析結果發現溫暖季節採樣(夏秋兩季即六月至十一月)之批次屠體

沙門氏菌污染率高於涼爽季節(春冬兩季即十二月至隔年五月)(p=0.010)，這與

多篇報告針對屠宰場中之家禽屠體(Williams, Ebel, Golden, & Schlosser, 
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2014)或販售場所之零售家禽屠體(Ayaz, Ormeci, & Oz, 2010; Cohen, Ennaji, 

Bouchrif, Hassar, & Karib, 2007; Huang, Zong, Zhao, Zhu, & Jiao, 2016; 

Zdragas et al., 2012)的調查一致，該等報告指出於溫暖的季節(尤其是夏季)

家禽屠體之沙門氏菌盛行率高於涼爽季節(尤其是冬季)，這或許是跟沙門氏菌有

嗜溫的特性有關，一般認為適合沙門氏菌生長的溫度為 35-43℃(Ellermeier & 

Slauch, 2006; FAO/WHO, 2007)，而台灣的夏秋兩季高溫高濕的天氣環境適合沙

門氏菌生長。不過，Wilson (2002)在英國所做為期六年的研究發現，販售場所

之零售家禽屠體沙門氏菌污染率於每年的第一季(一至三月) 高於其他季節，但

原因不明，作者推測這或許與因應聖誕節增加家禽產品需求而改變後續家禽上市

日齡有關，這個論點係由當地獸醫官提出，但並沒有明確的解釋，也許只是假象。

另外，歐盟針對其會員國之屠宰場中家禽屠體所做的研究(EFSA, 2010)顯示，家

禽屠體沙門氏菌污染盛行率與季節變化無關。 

為了辦理動物防檢疫及肉品檢查工作，防檢局除了在台北市設置總局，另

外在國際機場、港口鄰近處設有 4 個分局(www.baphiq.gov.tw)，基隆分局轄區

範圍包括台北市、新北市、基隆市、宜蘭縣、花蓮縣及福建省連江縣等地；新竹

分局轄區包括桃園市、新竹縣、新竹市及苗栗縣等四縣市；台中分局轄區包括台

中市、彰化縣、南投縣、雲林縣、嘉義縣市及澎湖縣等七縣市；高雄轄區包括台

南市、高雄市、屏東縣、台東縣及金門縣等 5縣市。各分局就近督導及查核轄內

屠宰場之屠宰衛生檢查業務。本實驗分析結果顯示屠宰場位於防檢局北部分局轄

區者(基隆分局及新竹分局) 其批次屠體沙門氏菌污染率高於南部分局轄區者

(台中分局及高雄分局) (p=0.006)，其真正原因未明，尚須進一步調查分析。或

許這與各分局對於轄內屠宰場之管理強度及查核標準不一有關，因為目前各分局

對於轄內屠宰場的清潔衛生查核係以查核人員之主觀認定為主，並無一套具有科

學資料為基礎的客觀標準為依據。然而，每個查核人員對於屠宰場的環境是否符

合清潔衛生的定義及觀感並不一致，所以可能造成對於屠宰場的督導強度有落差，

而此差異結果可能就以屠體沙門氏菌污染率高低來呈現。為了解決這個潛在的管

http://www.baphiq.gov.tw/
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理差異問題，宜凝聚防檢局總局及各分局查核人員之共識並訂定相關查核指導手

冊，並在該手冊以圖片或說明詳述各種可能造成家禽屠體污染之情況及相關可能

的矯正措施，此舉不僅可讓查核人員有所依據，也可提供屠宰業者做好場區清潔

衛生管理之參考，以降低屠體沙門氏菌污染率。 

在燙毛步驟中，家禽屠體是浸潤於溫度介於 50-65°C 燙毛槽中以使羽毛鬆

軟利於脫毛(FSANZ, 2005)。依據本實驗的調查，台灣地區雞隻屠宰場通常使用

的燙毛溫度為 57-64°C，但也有屠宰場使用低至 43°C 或高至 66°C。這是在家禽

屠宰過程中第一個步驟讓帶有病原菌的糞便物質從雞隻身上掉落並進入周圍水

中。因為這些病原菌受到糞便物質及羽毛的保護或者是屠體溫度未達可以殺死病

原菌的程度而能在此步驟活存下來(Henry et al., 2012)，當燙毛槽中的水並非

攪動的或者是其水溫不足以殺死病原菌，此時病原菌可能在此步驟經屠體間的碰

觸而散播出去，因此此步驟操作不當時，有可能變成顯著的交叉污染來源(ESR, 

2011; Finstad et al., 2012; FSANZ, 2005; Russell, 2012)。一般而言，當

此步驟操作得當，是可以降低屠體上的病原菌(FAO/WHO, 2007)及衛生指標菌

(Zweifel, Althaus, & Stephan, 2015)之程度。例如，Byrd and McKee (2005)

的研究顯示屠體上的彎曲桿菌(Campylobacter)數量經適當的燙毛後可降低 2-3 

log10；而 Geornaras, Jesus, Zyl, and Holy (1997)的研究也顯示經適當的燙

毛後屠體上沙門氏菌的陽性率降低 38%；另外 Dan et al. (2013)的研究也呈現

出以 56-60°C 的水溫燙毛 3 分鐘，可分別降低總生菌數 0.75 log10 cfu/g、大

腸桿菌數 1.05 log10 cfu/g 及李斯特菌數 0.67 log10 cfu/g。 

燙毛的溫度是一個決定病原菌是否能夠於此步驟存活的重要因素，一般認

為，高溫燙毛是可以有效的降低細菌的數量(FSANZ, 2005)。Yang, Li, and 

Johnson (2001)將 Salmonella Typhimurium and Campylobacter jejuni 接種

在燙毛水中及雞隻屠體上藉以測試不同溫度對於降低細菌數量的效果，結果顯示

以 50°C 燙毛，可分別降低 C. jejuni 在水中數量 1.5 log10 cfu/mL 及屠體上數

量少於 1 log10 cfu/cm2及降低 S. Typhimurium 在水中數量少於 0.5 log10 cfu/ml 
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及屠體上數量少於 0.5 log10 cfu/cm
2
，但若改用 60°C 燙毛，可分別降低 C. jejuni

在水中數量 6.2 log10 cfu/ml 及屠體上數量多於 2 log10 cfu/cm2 及降低 S. 

Typhimurium 在水中數量少於 5.5 log10 cfu/mL 及屠體上數量多於 2 log10 

cfu/cm2。此外，Byrd and McKee (2005) 建議燙毛溫度介於 58- 60°C 對於降低

Salmonella 及 Campylobacter 的數量會有最好的效果。 

然而，雖然高溫燙毛可以降低燙毛階段的細菌污染程度，但也會造成屠體

皮膚的撕裂及表皮的缺損，導致屠體賣相不佳(ESR, 2011; FSANZ, 2005; Löhren, 

2012; Zweifel et al., 2015)。Kim, Slavik, Griffis, and Walker (1993)

以雞隻皮膚的微觀形貌學(microtopography)評估可達控制屠體上沙門氏菌數量

且又可維持良好的屠體賣相的燙毛溫度試驗，發現以 52 及 56°C 燙毛可保持表

皮的完整，但若燙毛溫度達 60°C 在燙毛階段即開始破壞表皮層，並於脫毛階段

將真皮層暴露出來。該實驗也透過電子顯微鏡的掃描發現經由 60°C 燙毛處理的

屠體其最終產品上的沙門氏菌量高於經由52 及56°C燙毛處理的菌量約1.1-1.3 

logs。此外，雞隻脂肪屬於不飽和狀態，於 54.5°C 的溫度下燙毛 2 分鐘，可使

皮下脂肪液化，而這些液化的脂肪會隨著屠體在後續的屠宰過程移動時而流失，

尤其是在屠體進入預冷槽時，也因如此，經由高溫燙毛步驟後，預冷槽中將會有

高含量的脂肪，這些有機物質會降低預冷槽加氯對屠體消毒的效果，可能於預冷

階段造成屠體的交叉污染增加(Russell, 2012)。本實驗以單一變項分析結果顯

示以大於等於 62°C 燙毛處理的屠體其最終產品上的沙門氏菌盛行率高於經由小

於 62°C 燙毛處理的屠體(p<0.001)即可應證這個論點。 

除燙毛溫度外，燙毛時間也會影響燙毛的效果及微生物於燙毛階段活存的

程度。依據本實驗的調查，台灣地區雞隻屠宰場通常使用的燙毛時間為 20-140

秒，一般而言，使用高溫燙毛會搭配短時間，反之，低溫燙毛會將時間拉長。Fries 

(2002)彙整多篇研究報告並結合相關研究數據，建立於燙毛時可使沙門氏菌不活

化的時間與溫度的組合，結果顯示要降低約 1 log 的沙門氏菌菌量於 65.7°C 燙

毛溫度下需時 12 秒；60.4°C 需時 120 秒； 55.1°C 需時 1200 秒。而 Yang et al. 
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(2001)的研究報告也指出使用同樣燙毛溫度但將時間拉長可殺死更多細菌。而本

實驗經第二階段的多變項邏輯廻歸分析後，確認屠體沙門氏菌污染率與燙毛時間

有關(p<0.001)，結果顯示屠體燙毛時間小於等於 90 秒者其批次屠體沙門氏菌污

染率高於大於 90 秒者，應證燙毛時間較長者可降低屠體沙門氏菌污染率。且經

第二階段的多變項邏輯廻歸分析後，溫度高低因素則被認為是混擾因子，對屠體

沙門氏菌污染率影響不大。 

在台灣地區，最常食用的雞隻種別為白肉雞跟有色雞，根據農委會之 2013

年統計年報資料顯示，白肉雞年屠宰量約為186百萬隻，有色雞為103百萬隻(COA, 

2014a)。經過本實驗的分析確認另一個會影響屠體沙門氏菌污染率的危險因子為

雞隻種別，結果顯示有色雞之批次屠體沙門氏菌污染率高於白肉雞(p<0.001)。

然而，白肉雞及有色雞隻生產及屠宰等條件有些差異，諸如上市雞齡、屠宰時同

批雞隻體重標準化程度及掏內臟方式等，如要釐清其背後主要影響因素，則需於

未來之研究進一步探索。就雞齡而言，Arsenault et al. (2007)評估屠宰雞隻

盲腸內容物之沙門氏菌及彎曲桿菌盛行率與危險因子發現，雞齡愈大其盲腸攜帶

該二種細菌的盛行率愈高，作者認為這或許與雞齡愈大之雞隻因飼養時間較長所

以暴露風險因而升高有關或者是因雞群中已有被感染之雞隻存在而其他未感染

的雞隻與其相處的時間拉長會增加被感染的機會有關。在台灣白肉雞的上市雞齡

為 5-6 週齡，而有色雞為 12-15 週齡(COA, 2014a)，本實驗結果顯示有色雞之批

次屠體沙門氏菌污染率高於白肉雞，若以雞齡(有色雞高於白肉雞)的角度來比較

屠體沙門氏菌污染率高低差異，結果是一致的，也符合 Arsenault et al. (2007)

的研究推論，但歐盟的研究報告(EFSA, 2010)分析結果顯示雞齡大小與屠體沙門

氏菌污染率高低差異無關。另外，Nunes (2013)的研究報告認為當屠宰雞群之體

型沒有標準化(即大小不一致)，採用自動化機器掏內臟時將會增加屠體被糞便及

膽汁污染的程度，白肉雞飼養期間較短，且其品種多已經過篩選及標準化，所以

在本實驗中觀察到送至屠宰場之白肉雞體型較一至，反觀，有色雞屠宰時的雞齡

為 12 至 15 週齡，本實驗中時常發現同一批的屠宰雞隻其體型大小差異很大，依
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Nunes (2013)的研究觀點，這或許也是造成有色雞之批次屠體沙門氏菌污染率高

於白肉雞隻原因之一。 

 

2. 台灣家禽屠宰場環境及屠體沙門氏桿菌交叉污染之調查 

2.1 材料及方法 

2.1.1 屠宰場之選擇 

於 2014 年，經行防檢局核可之 84 家家禽屠宰場總共屠宰約 281 百萬隻雞

隻，該等雞隻主要分成兩大類，白肉雞(上市日齡為 35-40 天)佔 196 百萬隻，有

色雞(上市日齡為 80-110 天)佔 75 百萬隻(BAPHIQ, 2015)。本實驗係從全台 84

家家禽屠宰場中依不同的屠宰雞種、屠宰速度、屠宰能量、掏內臟方法及地理位

置挑選出 6家屠宰場進行實地採樣，該等屠宰場之基本資料請詳見表 2.1。家禽

屠宰場主要屠宰步驟依序包含雞隻繫留、屠前檢查、取雞與掛雞、致昏、割喉放

血、燙毛與脫毛、開肛與掏內臟、屠後檢查、屠體清洗與預冷、包裝及黏貼合格

標誌。各場之屠宰設備及作業都必須符合防檢局所制定屠宰有關之衛生、安全及

動物福利之規定。這 6家屠宰場其每年各別屠宰量介於 15 萬隻至 21 百萬隻，總

和年屠宰量為 46 百萬隻，約佔全台雞隻年屠宰量的 16% (BAPHIQ, 2015)，該等

屠宰場之地理位置請詳見圖 2.1。 

 

表 2.1 Information on the six abattoirs sampled 

Abattoir 
Broiler 

type 

Location in 

Taiwan 

Evisceration 

type 

Chlorination in 

chilling tank 

Slaughter speed 

(heads/ hr) 

Annual 

production 

A White Northern  Automated Yes 6,300 
 

17,000,000 
 

B White Southern Automated Yes 8,400 
 

21,000,000 
 

C White Southern Automated Yes 4,000 
 

4,500,000 
 

D Colored Central Automated Yes 2,000 
 

2,000,000 
 

E Colored Central Manual No 2,000 
 

1,500,000 
 

F Colored Central Manual No 50 
 

150,000 
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圖 2.1 Location of the six abattoirs 

 

2.1.2 樣品及資料收集 

所有樣品係由防檢局派駐各屠宰場之屠宰衛生檢查獸醫師於 2014 年 7 至 8

月間執行採樣及收集，每一屠宰場進行一次訪視及採樣，樣品採自屠宰前及屠宰

後之屠宰場環境表面、預冷槽冷卻水、屠體浸洗液及糞便。屠宰前的環境樣品係
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於開始屠宰前一小時即採集完畢。屠宰中的各種樣品係於各屠宰場當日第一批屠

宰雞隻屠宰期間內完成收集。樣品採集時，操作人員均戴無菌手套，並於採集下

個樣品時更換新的無菌手套。所有樣品，包含屠宰場環境表面擦拭海綿、預冷槽

冷卻水、屠體浸洗液及糞便，採樣後會以 4℃方的方式儲存並於 24 小時內運送

至財團法人農業科技研究院(農科院)實驗室進行微生物檢測。各屠宰場於不同階

段採集不同樣品之數量請詳見表 2.2。 

 

2.1.2.1 環境樣品 

環境樣品採自屠宰前與屠宰中沿著屠宰線不同階段的設施及設備表面，包

含了脫毛機、掏內臟機或檯面、屠體修整員之手套、預冷前屠體吊架或輸送帶以

及預冷槽。環境樣品的採樣方係法參照美國農業部食品安全與檢查署( Food 

Safety Inspection Service；USDA/FSIS)之規定，先以 10 cm2 ×10 cm2大小的

模板放置擬採集之設備表面，再用含有 10 ml 0.1﹪消化蛋白液(buffered 

peptone water, BPW, United States Biological)無菌的海綿塊(Whirl-Pak 

Speci-Sponge, NASCO, Fort Atkinson, Wis.)以垂直方向與水平方向各十次的

方式擦拭上述設備之表面，再將擦拭後的海綿塊放回無菌採樣袋內，封緊袋口後

於冷藏溫度下，於 24 小時內運送回實驗室進行微生物檢測。另採集屠宰前及屠

宰中預冷槽中之冷卻水 500 ml 裝入無菌瓶中，採集冷卻水之同時以數位測量計

(Pocket Colorimeter™ II, Hach, Loveland, Colorado)記錄該樣品之溫度及自

由餘氯的濃度。 

 

2.1.2.2 糞便樣品 

糞便樣品也是採無菌的方式於掏內臟後逢機選取已掏出之泄殖腔並採集大

約 1克的糞便放入無菌收集管內保存。 

 

2.1.2.3 屠體浸洗液樣品 
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沿著屠宰程序之四個步驟，包含脫毛後、掏內臟後，預冷槽中及預冷後，

隨機選取整隻屠體並用無菌採樣方式將屠體放入一個 3.5 公升的

Stomacher-type 採樣袋內。倒入 400 mL 0.1% BPW 溶液做為浸洗液後，將採樣

袋口轉緊後做 30 次(約一分鐘)的振搖以沖洗屠體內外。隨後取出屠體留下浸洗

液做為檢測原液並到入無菌收集瓶中，採樣完的屠體可再放入冷卻槽中(沖洗液

為無菌、無害的)。依標準採樣程序完成採樣後的浸洗液樣品應於 4℃冰箱保存，

並於採樣當天以宅配冷藏寄回實驗室。檢測人員需確保樣品在採樣後 24 小時之

內完成檢測。 

 

2.1.2 沙門氏菌分離及血清學鑑定 

本部分實驗之沙門氏菌分離及血清學鑑定方法與 1.1.3 相同。惟本部分實

驗係以個別樣品為單位計算沙門氏菌盛行率。 

 

2.1.3 利用脈衝電泳方法進行沙門氏菌分子型別分析 

經培養出來之沙門氏菌株即再進一步依據PulseNet所提供的腸內菌之PFGE

標準操作流程(PulseNet PFGE of E. coli O157:H7, E. coli Non-O157 (STEC), 

Salmonella serotypes, Shigella sonnei and Shigella flexneri )進行沙門

氏菌分子型別分析(CDC, 2013)。其操作流程簡述如下：挑取單一菌落接種於胰

化酪蛋白大豆培養基（Trypticase soy agar, TSA），37℃培養 14 至 18 小時後

以拋棄式接種環刮取菌體，懸浮於 Cell Suspension Buffer (100 mM Tris:100 

mM EDTA, pH 8.0)，以分光光度計測量波長 610 nm 之吸光值調整菌液濃度使其

OD610 值為 0.8－1.0。取 400 μl 菌液至 1.5 ml 微量離心管，加入 20 μl 蛋

白酶 K(20 mg/ml)並混合，再加入 400 μl 融化後回溫至 56℃的 1% SeaKem® Gold 

agarose，快速混合均勻後注入模具中，放置於室溫 15 分鐘或 4℃ 5 分鐘使其

凝固形成膠片。將膠片自模具中推入 5 ml Cell Lysis Buffer (50 mM Tris; 50 

mM EDTA, pH 8.0; 1% Sarcosine; 0.1 mg/ml proteinase K)，置於 56℃水浴
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槽中行裂解作用 1.5 至 2 小時；膠片經酵素處理後，倒除 lysis buffer，以預

熱至 56℃的滅菌純水清洗二次，再以預熱至 56℃的 TE buffer (10 mM Tris: 1 

mM EDTA, pH 8.0)清洗四次，完成清洗步驟後的膠片保存於含有 TE buffer 的微

量離心管中，置於 4℃保存備用。 

膠片切割成成寬約 2 mm 之薄片(slice)，放入 200 μl 的 1 倍限制酶

(restriction enzyme)緩衝液中，靜置於室溫下平衡 5分鐘，去除緩衝液，再加

入含有 20 unit XbaI 限制酶之 1倍限制酶緩衝液，於 37℃作用反應 1.5-2 小時。

鑄電泳膠前，移除限制酶緩衝液，再注入 200 μl 的 0.5X TBE buffer，室溫靜

置 5 分鐘後，將膠薄片取出並儘量吸乾多於水分，再將膠薄片依序平貼於孔梳

(comb)上，15 孔膠片的第 1、5、10、15 孔位置，放置以 XbaI 切割之 Salmonella 

Braendrap H9812基因體DNA片斷做為標準量測標誌(reference size markers)，

之後將孔梳放置於鑄膠台上，倒入融化回溫至56℃的1 % SeaKem® Gold agarose，

放置室溫 20-30 分鐘，待膠體完全凝固後，即可進行電泳。將膠片放置於已倒入

2 公升 0.5 倍 TBE buffer，並降溫至 14℃的脈衝電泳儀中，電泳條件設定為初

始開鍵時間(Initial switch time)2.2 秒，最終開鍵時間(Final switch 

time)63.8 sec，角度(angle)120 度，電壓 6.0 volts/cm，電泳時間共 18 小時。

電泳完成後，膠片以 1 μg/ml 的 ethidium bromide 染色 20 分鐘，再以 ddH2O

退染 1 小時 (過程更換水 2-3 次)，退染後置於紫外光下拍照存檔。所得之 DNA

圖譜影像再以 Bionumerics software (Applied Maths, Kortrijk, Belgium)利

用 UPGMA (unweighted pair-group method with an arithmetic mean)方式進

行 PFGE 型態比對，該比對方式係以分享的 DNA 片段之呈現或缺損來判定各菌株

PFGE 型態的之關係，如在同一屠宰場內的樣品中所分離到的沙門氏菌株間具有

相同的 PFGE 型態者，則判定為源自相同的菌株。 
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表 2.2 Results of the samples collected at different processing stages and the frequency of detection of Salmonella spp. in six abattoirs 

Sample stages 
Number of samples (+ve/total samples) Number positive/total 

collected (%; 95% CI) A B C D E F 

Environment-before processing 
      

22/125 (17.6; 11.4-25.4) 

  Plucking machine 3/3 2/3 0/3 1/3 2/3 3/3   11/18 (61.1; 35.7-82.7) 

  Evisceration machine/table 0/3 0/3 0/3 1/3 1/3 0/3   2/18 (11.1; 1.4-34.7) 

  Gloves of a carcass trimmer 0/3 0/3 0/3 2/3 1/2 0/3   3/17 (17.6; 3.8-43.4) 

  Shackles/conveyer belt 0/3 0/3 0/3 1/3 0/3 3/3   4/18 22.2; 6.4-47.6) 

  Chilling tank inside surface 0/0 0/9 0/3 1/6 0/3 0/3   1/24 (4.2; 0.1-21.1) 

  Chilling tank water 0/3 1/12 0/3 0/6 0/3 0/3   1/30 (3.3; 0.1-17.2) 

Environment-during processing 
      

41/131 (31.3; 23.5-40.0) 

  Plucking machine 2/3 0/3 1/3 3/3 1/3 0/3   7/18 (38.9; 17.3-64.3) 

  Evisceration machine/table 0/3 0/3 0/3 0/3 0/3 3/3   3/18 (16.7; 3.6-41.4) 

  Gloves of a carcass trimmer 1/2 1/3 0/3 2/3 0/3 3/3   7/17 (41.2; 18.4-67.1) 

  Shackles/conveyer belt 2/3 3/3 0/3 3/3 0/3 3/3   11/18 (61.1; 35.7-82.7) 

  Chilling tank inside surface 0/0 1/9 0/3 1/6 0/3 1/3   3/24 (12.5; 2.7-32.4) 

  Chilling tank water 0/9 3/9 0/6 4/6 2/3 1/3   10/36 (27.8; 14.2-45.2) 

Carcass 
      

86/246 (35.0; 29.0-41.3) 

  After plucking 0/5 4/5 1/5 5/5 5/5 4/5   19/30 (63.3; 43.9-80.1) 

  After evisceration 0/10 5/5 1/5 9/10 2/5 1/5   18/40 (45.0; 29.3-61.5) 

  In chilling tank 0/5 2/16 0/10 5/5 5/10 7/10   19/56 (33.9; 21.8-47.8) 

  After chilling tank 0/20 0/20 0/20 15/20 7/20 8/20   30/120 (25.0; 17.5-33.7) 

Feces 
      

7/120 (5.8; 2.4-11.6) 

  Cloacal fecal swabs 0/20 0/20 2/20 0/20 0/20 5/20   7/120 (5.8; 2.4-11.6) 

Number positive/total collected 

(%; 95% CI) 

8/95  

(8.4; 3.7-15.9) 

22/129  

(17.1; 11.0-24.7) 

5/99  

(5.1; 1.7-11.4) 

53/108  

(49.1; 39.3-58.9) 

26/95  

(27.4; 18.7-37.5) 

42/96  

(43.8; 33.6-54.3) 
156/622 (25.1 21.7-28.7) 
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2.1.4 統計學分析 

本實驗係以個別樣品為單位，結果所得的沙門氏菌盛行率會以各屠宰場之

間及各屠宰步驟之間來做比較，該等比較以卡方測試來做獨立性檢定(當以 2 X 2

表格做比較，若有任一數值小於 5時，則以 Fisher’s exact test 做檢定)，如

p值小於 0.05 者，則認為該比較具有顯著性之差異。 

 

2.2 結果 

2.2.1 沙門氏菌盛行率 

整體而言，本實驗從此 6家屠宰場中共採集 622 件樣品，其中 156 件(25.1%; 

95% CI: 21.7-28.7)為沙門氏菌陽性。各屠宰場所採的樣品之沙門氏菌盛行率分

別為 A 場 8.4% (3.7-15.9)，B 場 17.1% (11.0-24.7)，C 場 5.1% (1.7-11.4)，

D 場 49.1% (39.3-58.9)，E 場 27.4% (18.7-37.5)，F 場 43.8% (33.6-54.3) 。

屠宰場間之沙門氏菌盛行率具有顯著性差異(χ2=90.8, df: 5, p<0.0001)(表

2.2)。所有樣品以不同型態區分，沙門氏菌盛行率依高低順序分別為糞便樣品

5.8% (2.4-11.6)，屠宰前環境樣品 17.6% (11.4-25.4)，屠宰中環境樣品 31.3% 

(23.5-40.0)，屠體浸洗液樣品 35.5% (29.0-41.3)。不同型態樣品之間其沙門

氏菌盛行率具有顯著性差異(χ2=42.9, df: 3, p<0.0001) (表 2.2)。 

 

2.2.1.1 環境樣品 

於屠宰之前，本實驗從 6 家屠宰場中共採集 125 件環境樣品，其中 22 件

(17.6%; 95% CI: 11.4-25.4)為沙門氏菌陽性(表 2.2)。各屠宰場屠宰前所採的

環境樣品之沙門氏菌盛行率分別為A場 20.0% (4.3-48.1)，B場 9.1% (1.9-24.3)，

C 場 0% (0-18.5)，D 場 25.0% (9.8-46.7)，E 場 23.5% (6.8-49.9)，F 場 33.3% 

(13.3-59.0) 。屠宰場間之沙門氏菌盛行率不具有顯著性差異(χ2: 9.9, df: 5, 

p = 0.0769)。所有屠宰前所採的環境樣品以不同屠宰步驟區分，沙門氏菌盛行

率依屠宰步驟先後分別為脫毛機 61.1% (35.7-82.7)，掏內臟機或桌 11.1% 
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(1.4-34.7)，屠體修整員之手套 17.6% (3.8-43.4)，屠體掛架或輸送帶 22.2% 

(6.4-47.6)，預冷槽內面 4.2% (0.1-21.1)，預冷槽之冷卻水 3.3% (0.1-17.2)。

不同屠宰步驟環境樣品之間其沙門氏菌盛行率具有顯著性差異(χ2=31.5, df: 5, 

p<0.0001)。 

於屠宰中，本實驗從6家屠宰場中共採集131件環境樣品，其中41件(31.1%; 

95% CI: 23.5-40.0)為沙門氏菌陽性(表 2.2)。各屠宰場屠宰中所採的環境樣品

之沙門氏菌盛行率分別為 A 場 25.0% (8.7-49.1)，B 場 26.7% (12.3-45.9)，C

場 4.8% (0.1-23.8)，D 場 54.2% (32.8-74.4)，E 場 16.7% (3.6-41.4)，F 場

61.1% (35.7-82.7) 。屠宰場間之沙門氏菌盛行率具有顯著性差異(χ2: 22.6, df: 

5, p = 0.0004)。所有屠宰中所採的環境樣品以不同屠宰步驟區分，沙門氏菌盛

行率依屠宰步驟先後分別為脫毛機 38.9% (17.3-64.3)，掏內臟機或桌 16.7% 

(3.6-41.1)，屠體修整員之手套 41.2% (3.6-41.1)，屠體掛架或輸送帶 61.1% 

(35.7-82.7)，預冷槽內面 12.5% (2.7-32.4)，預冷槽之冷卻水 27.8% 

(14.2-45.2)。不同屠宰步驟環境樣品之間其沙門氏菌盛行率具有顯著性差異

(χ2=14.6, df: 5, p = 0.0120)。此外，屠宰中的環境樣品之沙門氏菌盛行率

顯著高於屠宰前的環境樣品(χ2=6.5, df: 1, p = 0.0110)。 

 

2.2.1.2 屠體浸洗液樣品 

於屠宰中，本實驗從 6 家屠宰場中共採集 246 件屠體浸洗液樣品，其中 86

件(35.0%; 95% CI: 29.0-41.3)為沙門氏菌陽性(表 2.2)。各屠宰場屠宰中所採

的屠體浸洗液樣品之沙門氏菌盛行率分別為 A 場 0% (0-8.8)，B 場 23.9% 

(12.6-38.8)，C 場 5.0% (0.6-16.9)，D 場 85.0% (70.2-94.3)，E 場 47.5% 

(31.5-63.9)，F 場 50.0% (33.8-66.2) 。屠宰場間之沙門氏菌盛行率具有顯著

性差異(χ2: 90.6, df: 5, p<0.0001)。所有屠宰中所採的屠體浸洗液樣品以不

同屠宰步驟區分，沙門氏菌盛行率依屠宰步驟先後分別為脫毛後 63.3% 

(34.9-80.1)，掏內臟後 45.0% (29.3-61.5)，預冷槽中 33.9% (21.8-47.8)，預
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冷槽後 25.0% (17.5-33.7)。不同屠宰步驟屠體浸洗液樣品之間其沙門氏菌盛行

率具有顯著性差異(χ2=17.7, df: 5, p = 0.0005)，且該等盛行率依屠宰步驟

先後順序依序遞減。 

另以單一屠宰步驟前後之屠體浸洗液樣品之沙門氏菌盛行率做比較，結果

發現掏內臟前的盛行率為 63.3% (43.9-80.1)，掏內臟後的盛行率為 45% 

( 29.3-61.5)，兩者之間無明顯差異(χ2=2.3, df: 1, p=0.1284)。然而，若以

預冷前後做比較，發現預冷前(包含脫毛後及掏內臟後)的盛行率為 52.9% 

(40.6-64.9)，預冷後的盛行率為 25.0% (17.5-33.7)，兩者之間有明顯差異

(χ2=15.0, df: 1, p=0.0001)。 

此外，由屠體浸洗液樣品之沙門氏菌分離結果發現，於白肉雞屠宰場(A、B

及 C)其預冷後之屠體浸洗液樣品均為沙門氏菌陰性，而於有色雞屠宰場(D、E

及F) 其預冷後之屠體浸洗液樣品沙門氏菌之陽性率高達50.0% (36.8-63.2.)，

白肉雞與有色雞預冷後之屠體浸洗液樣品沙門氏菌之陽性率呈現顯著性差異

(χ2=28.6, df: 1, p<0.0001)。 

最後，結果發現，所有屠體浸洗液樣品之沙門氏菌盛行率(35.0%; 29.0-41.3)

顯著高於屠宰前的環境樣品之沙門氏菌盛行率(17.6%; 11.4-25.4)(χ2=12.1, 

df: 1, p = 0.0005)，但與屠宰中的環境樣品之沙門氏菌盛行率(31.1%; 

23.5-40.0)並無顯著性差異(χ2=0.5, df: 1, p = 0.4738)。 

 

2.2.1.3 糞便樣品 

於內臟掏出後，本實驗從 6 家屠宰場中共採集 120 件泄殖腔內糞便樣品，

其中 7件(5.8%; 95% CI: 2.4-11.6)為沙門氏菌陽性(表 2.2)。各屠宰場屠宰中

所採的糞便樣品僅 C場(10.0%; 1.2-31.7)及 F 場(25.0%; 8.7-49.1)有分離到沙

門氏菌，其餘 A、B、D及 E之樣品均呈陰性(此 4場之盛行率均為 0%； 0-16.8)，

其中 C場與 4家陰性場間之糞便樣品沙門氏菌盛行率並無顯著性差異(χ2: 2.1, 

df: 1, p = 0.2436)，且與 F場亦無顯著性差異(χ2: 1.7, df: 1, p = 0.2037)；
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但 F場之糞便樣品沙門氏菌盛行率則明顯高於 4家陰性場(χ2
: 5.7, df: 1, p = 

0.0236)。 

另外，糞便樣品以白肉雞(3.3%; 0.4-11.5)與有色雞(8.3%; 2.8-18.4)來

區分，兩者之沙門氏菌盛行率並無顯著差異(χ2=1.4, df: 1, p=0.2195)。此外，

結果發現，所有糞便樣品之沙門氏菌盛行率(5.8%; 2.4-11.6)顯著低於所有屠體

浸洗液樣品之沙門氏菌盛行率(35.0%; 29.0-41.3) (χ2=36.1, df: 1, p<0.0001)

及屠宰中的環境樣品之沙門氏菌盛行率(31.1%; 23.5-40.0) (χ2=26.3, df: 1, 

p<0.0001)。 

 

2.2.2 沙門氏菌之血清型及 PFGE 之型態分布 

本實驗從所有樣品中分離出 156 株沙門氏菌，並鑑定該等菌株分別屬於 15

種血清型，其中最常見的4種血清型依序分別為S. Albany (41.7%；33.8-49.8)、

S. Schwarzengrund (20.5%；14.5-27.7)、S. Kentucky (12.8%；8.0-19.1)及

S. Tennessee (5.1%；2.2-9.9)，詳見表 2.3。另外，實驗結果發現，所有 6家

屠宰場均有分離出 S. Schwarzengrund，而 S. Albany 出現在其中 4家，其他血

清型的沙門氏菌僅出現於 1或 2家屠宰場。以單一屠宰場觀察，S. Albany 在 A、

D 及 F 場為最常見的血清型，而 B 場最常見的為 S. Kentucky ，C 場為 S. 

Schwarzengrund，E 場為 S. Tennessee。所鑑定之 15 種血清型中，糞便樣品只

發現其中兩種(S. Albany 及 S. Schwarzengrund)，而屠宰前的環境樣品中只出

現其中 6種(S. Albany、S. Hadar、S. Livingstone var. O14+、S.  Muenster、

S. Newport 及 S. Schwarzengrund)。相對的，屠宰中的環境樣品及屠體浸洗液

樣品則分別驗出 12 及 13 種血清型。 

 

表 2.3 The serotypes of Salmonella isolates in all six abattoirs 

Serotype Count (n=156) % isolates Abattoir 

Albany 65 
 

41.7  
 

A,D,E,F 

Schwarzengrund 32 
 

20.5  
 

A,B,C,D,E,F 
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Kentucky 20 
 

12.8  
 

B,D 

Tennessee 8 
 

5.1  
 

E 

Livingstone var. O14+ 5 
 

3.2  
 

F 

Muenster 5 
 

3.2  
 

A,B 

Newport 5 
 

3.2  
 

A,E 

Haardt 3 
 

1.9  
 

D 

Lindenburg 3 
 

1.9  
 

B 

Enteritidis 2 
 

1.3  
 

D 

Montevideo 2 
 

1.3  
 

D 

Typhimurium 2 
 

1.3  
 

C,D 

Livingstone 2 
 

1.3  
 

D 

Hadar 1 
 

0.6  
 

A 

Havana 1   0.6    E 

 

本實驗所分離到的 156 株沙門氏菌經脈衝電泳方法進行分子型別分析後，

發現有 24 株(B 場的 14 株 S. Kentucky 及 3 株 S. Lindenburg，D 場的 2 株 S. 

Livingstone 以及 F 場的 5 株 S. Livingstone var. O14+)無法鑑別出其 PFGE

型態，剩於 132 株分屬 50 種 PFGE 型態，其分布詳見表 2.4。由各菌株之 PFGE

型態分布發現，S. Schwarzengrund S-4-D 型態的菌株及 S. Albany A-1-F 型態

的菌株是最常見的(各有 14 株分離菌株)，也是分布最廣的(分別於 8及 9處採樣

點發現)。另外，於屠體浸洗液樣品及屠宰中的環境樣品發現有 8種 PFGE 型態也

出現於屠宰前的環境樣品。同樣的，S. Schwarzengrund S-1-C 型態的菌株及

S. Albany A-5-F 型態的菌株分別發現於 C場及 F場之糞便樣品，也分別出現於

同場後續的環境及屠體浸洗液之樣品。此外，7種PFGE型態(A-1-A, A-6-D, K-1-D, 

S-3-D, Te-1-E, N-1-E 及 A-3-F)的菌株並沒有出現於屠宰前的環境樣品及糞便

樣品卻出現於兩個階段以上的屠宰中之環境樣品或屠體浸洗液樣品。再者，有

14種 PFGE型態的菌株被發現於屠體浸洗液樣品中且該等菌株可被溯源至屠宰前

或屠宰中之環境樣品。另外，於 D場屠宰前及屠宰中的預冷槽內面表面均採集到

S. Albany A-3-D 型態的菌株，類似的情形也出現於 D場屠宰前及屠宰中之脫毛

機表面，均採集到 S. Schwarzengrund S-4-D 型態的菌株。實驗結果也發現，5
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種 PFGE 型態(A-3-D, Te-1-E, A-1-F, A-3-F 及 A-5-F)的菌株出現於預冷槽中的

屠體、預冷後的屠體及預冷槽的冷卻水樣品。另外，某些型態的菌株(11 種)只

出現於最後階段即預冷後的屠體樣品。 

 

2.3 討論 

2.3.1 沙門氏菌盛行率 

所有參與此次實驗的 6 家屠宰場，於採樣當天開始第一批雞隻屠宰作業之

前，均於上一次屠宰作業之後完成屠宰設備之清洗及消毒工作。這個清潔及消毒

作業的目的是要除去之前屠宰所遺留之髒污以避免污染後續屠宰的雞隻。然而，

本次實驗發現 6家屠宰場中有 5家於屠宰前的環境樣品中檢測出沙門氏菌，即使

這 5家屠宰場於採樣前已完成環境的清潔及消毒工作，這顯示其清潔及消毒並不

足以清除先前沙門氏菌的污染，而每天都於已被污染的環境中開始其屠宰作業。

而這些屠宰前的環境污染，在本實驗中也證實會造成後續屠宰雞隻及其他環境的

交叉污染。這樣的結果與 Kudirkienė, Bunevičienė, Brøndsted, and Ingmer 

(2011)的報告相似，該等作者認為這樣清潔及消毒工作未達預期效果的原因，可

能是在使用相關清潔劑或消毒劑時，使用低於說明書上建議之濃度或作用時間而

導致效果不佳。 

本實驗發現，於不同階段的屠宰前的環境樣品中，脫毛機被驗出最高的沙

門氏菌盛行率(61.1%)，這與Rasschaert et al. (2007)及Olsen, Brown, Madsen, 

and Bisgaard (2003)的報告結果相似。這也許與脫毛機上的橡膠手指之結構有

關，因為這種橡膠手指於長時間使用後會使其表面因磨損而變的粗糙，這樣易使

羽毛或有機物質等殘留於其表面，即使清潔後也難以完全清除。本實驗在現場採

樣時就觀察到於屠宰前之脫毛機即使於清潔過後，仍殘留有上次屠宰遺留之羽毛，

而這些殘留的羽毛或有機物質會增加沙門氏菌於清潔過程中之存活能力

(Kudirkienė et al., 2011)。已有數篇研究報告進一步指出，橡膠手指於長時

間使用後會使其表面因磨損而變的粗糙，允許細菌於表面裂隙中存活並增殖。如
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果未經妥當的消毒，這會導致這些細菌於下次脫毛時經由橡膠手指轉移到屠體而

造成污染(ESR, 2011; Fries, 2002; FSANZ, 2005)。 

此外，本實驗發現不同階段的屠體樣品中，於脫毛後之屠體測得最高的沙

門氏菌盛行率(63.3%)，這顯示造成家禽屠體污染之最重要的步驟即發生於脫毛

階段。這樣的結果受到數篇的研究報告支持，該等報告認為脫毛是造成屠體交叉

污染的主要階段(Byrd & McKee, 2005; ESR, 2011; FAO/WHO, 2009; FSANZ, 2005; 

Hänninen, 2010; Morar et al., 2014)。這樣的發現也呼應了本實驗於屠宰前

的環境樣品中脫毛機被驗出最高的沙門氏菌盛行率之結果，而這樣的結果可能導

至於脫毛階段與屠體的交叉污染。 

於脫毛階段發生的交叉污染或許可以 Rigby et al. (1980)所發現的結果來

解釋，該等作者觀察到某些數量的細菌經過了燙毛後仍能殘留並存活於羽毛上，

而這些受污染的羽毛可能是於脫毛階段將細菌導入的重要來源。再者，皮膚上的

羽毛濾泡在脫毛階段呈現張開的狀態，而此階段的橡膠手指與屠體的接觸可以驅

使微生物進入皮膚組織或羽毛濾泡內，因而降低脫毛過程中大量清水對於屠體表

面清洗的效果(Byrd & McKee, 2005; Hänninen, 2010; Sofos et al., 2013)。 

除了脫毛階段外，掏內臟也是造成交叉污染的主要階段之一(Byrd & McKee, 

2005)。本實驗發現於掏內臟後的屠體有 45%受到沙門氏菌污染的結果也支持該

論點。而 Brizio and Prentice (2015)進一步指出家禽屠宰過程中造成屠體交

叉污染的最大問題就是於掏內臟時造成已受病原菌感染之雞隻其嗉囊及腸內容

物的漏出。這樣的漏出不僅會造成該批雞隻的污染，也會污染屠宰設備而延伸交

叉污染至後續屠宰的雞群(Russell, 2012; Sofos et al., 2013; Van Immerseel 

et al., 2009)。這樣的論點或許可以解釋本實驗於 F 場在屠宰前的掏內臟桌上

所採集的環境樣品並無發現沙門氏菌存在，但於屠宰中的掏內臟桌上所採集的 3

個環境樣品均呈現沙門氏菌陽性。本實驗觀察到屠體樣品之沙門氏菌盛行率於掏

內臟前的 63.3% (43.9-80.1)到了掏內臟後的階段則降為 45%(29.3-61.5)，但兩

者之間並無顯著性差異。這樣的結果與一份美國的研究報告(Morris & Wells, 
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1970)顯示掏內臟步驟對屠體之沙門氏菌盛行率只有些微的影響的結果類似。此

外，值得注意的是 D場係為有色雞屠宰場並使用自動化機器掏內臟，實驗結果發

現於掏內臟後的階段 10 件屠體樣品有 9 件(90%；55.5-99.7)是呈現沙門氏菌陽

性，相較於同樣是有色雞屠宰場但使用人工掏內臟的 E及 F場，該二場於掏內臟

後的階段 10 件屠體樣品僅有 3件(30%；6.7-65.2)是呈現沙門氏菌陽性。於本實

驗中發現有色雞屠宰時的雞齡為 12 至 15 週齡，同一批的屠宰雞隻其體型大小差

異很大。這樣的結果與 Nunes (2013)的研究報告建議一致，該作者的報告指出

相較於自動化機器掏內臟，屠體使用人工掏內臟比較不會被污染，而且作者認為

當屠宰雞群之體型沒有標準化(即大小不一致)，採用自動化機器掏內臟時將會增

加屠體被糞便及膽汁污染的程度。同樣的，Brizio and Prentice (2015)進一步

指出如果同一批雞隻之體行經過標準化後，再加上適當時間的屠宰前禁食則可以

降低掏內臟的污染程度。 

本實驗也發現屠體樣品的沙門氏菌盛行率有隨著屠宰程序依序遞減的趨勢，

而且預冷後的屠體樣品的沙門氏菌盛行率顯著低於預冷前所採屠體樣品。

Bilgili, Waldroup, Zelenka, and Marion (2002) 及 Demirok et al. (2013)

認為這樣的沙門氏菌盛行率降低可能來自浸泡式預冷槽對於屠體的清洗效果，而

本實驗 6家屠宰場於預冷槽中使用逆向水流、持續性溢流或空氣震盪等措施或許

有加強對屠體的清洗效果。此外，兩篇先前的研究報告(Demirok et al., 2013; 

Lillard, 1990)顯示這樣沙門氏菌盛行率的降低可能跟預冷槽中冷卻水加氯消

毒有關。本實驗中有 4 家屠宰場(A、B、C 及 D)之預冷槽中冷卻水有加氯消毒，

而實驗結果顯示屠體預冷前之沙門氏菌盛行率為 50.0%(35.5-64.5)，而屠體預

冷後為 18.8%(10.9-29.0)，屠體預冷前後之沙門氏菌盛行率呈顯著差異(χ2: 

14.1, df: 1, p = 0.0002)，支持這樣的觀點。 

本實驗從 6 家屠宰場採集預冷後之屠體樣品並測得整體之沙門氏菌盛行率

為 25%，若將該等屠體區分為白肉雞(A、B 及 C 場)及有色雞(D、E 及 F 場)，則

其盛行率分別為白肉雞為 0% (0-6.0)，而有色雞為 50% (36.8-63.2)。本實驗預
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冷後白肉雞之沙門氏菌盛行率與紐西蘭 (2%) (ESR, 2004)，歐盟國家(範圍介於 

0-22.7%) (EFSA, 2014)以及美國(3.9%) (FSIS, 2015)相似，並且低於泰國(9%) 

(Padungtod & Kaneene, 2006)及韓國(42.7%) (Bae et al., 2013)。然而，當

比較不同研究得結果時，必須注意到不同的採樣方式及細菌分離方法也可能影響

最後結果。另外，因為有色雞在其他國家並非主要的食用雞種，相關研究資料闕

如，無法找到相關食原性病原菌的資料做比較。 

最後，本實驗於屠宰中採集的環境樣品之沙門氏菌盛行率顯著高於屠宰前

的環境樣品，這表示屠宰過程中環境的污染有增加。再者，本實驗也觀察到屠體

浸洗液樣品之沙門氏菌盛行率顯著高於屠宰前的環境樣品及糞便樣品，這與多篇

研究(Chotinun et al., 2014; Goksoy et al., 2004; Rasschaert et al., 2007; 

Rasschaert et al., 2008; Zutter et al., 2005)之觀察一致，這顯示屠宰過

程中有發生屠體的交叉污染。 

 

2.3.2 沙門氏菌之血清型及 PFGE 之型態分布 

本實驗所分離到最常見的沙門氏菌血清型為 S. Albany 及 S. 

Schwarzengrund。這結果與 Lin et al. (2008)從台灣地區肉雞的肝臟、膽囊及

泄殖腔的內容物中分離所得的沙門氏菌之最常見的血清型之結果一致。此外，本

實驗所分離到 156 株沙門氏菌中，其中 S. Enteritidis 及 S. Typhimurium 僅各

2株(分別佔 1.3%)，然而此兩種血清型已被認為是在台灣地區人類感染沙門氏菌

症中最常見的血清型別(Chu et al., 2009; Lauderdale et al., 2006; Torpdahl 

et al., 2013)，這樣的結果顯示，在台灣地區家禽屠宰場中所發現的沙門氏菌

血清型分布與人類感染的血清型並不一致，這或許說明家禽產品並非台灣地區人

類感染沙門氏菌症主要食物媒介。此外，根據本實驗之血清型分析的結果鑑別出

所分離到的沙門氏菌分屬 15 種血清型，但只有 6 種血清型(Albany, Hadar, 

Livingstone var. O14+, Muenster, Newport, 及 Schwarzengrund)的菌株存在

於屠宰前(經過前一次屠宰後的清潔及消毒)的環境樣品中，相較於屠宰中的環境
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及屠體樣品則發現有超過 10 種血清型存在，這顯示某些血清型的沙門氏菌即使

經過清潔及消毒程序依然能夠存活，並且在環境中具有活力。 

根據本實驗沙門氏菌之 PFGE 型態分析的結果，發現 8 種 PFGE 型態之菌株

不僅存在於屠宰前的環境樣品，也被發現存於屠宰中的環境樣品及屠體浸洗液樣

品，這或許指出這些屠宰過程中的環境及屠體之沙門氏菌污染源自於屠宰前的環

境。另外，從C場及F場糞便樣品分離到的兩種PFGE型態的菌株(S-1-C 及 A-5-F)

也分別被發現存在於同場後續的屠宰環境及屠體樣品上，這個結果凸顯屠宰已被

沙門氏菌感染的雞隻可以造成後續屠體的污染。這樣的發現與多篇相關的研究報

告(Corry, Allen, Hudson, Breslin, & Davies, 2002; Nógrády et al., 2008; 

Olsen et al., 2003)類似，顯現沙門氏菌感染的雞群是屠宰階段一個重要的污

染源。為了解決屠宰已被沙門氏菌感染的雞隻造成後續屠體污染的問題，邏輯性

屠宰(logistic slaughtering)已被認為是一個可以降低該種污染的措施(Evers, 

2004; Van Immerseel et al., 2009)，其方法就是所有要屠宰的雞群，於屠宰

前在牧場端就先做沙門氏菌檢驗，屠宰場於每日屠宰不同批次的雞群時，須先屠

宰沙門氏菌陰性的雞群，而陽性雞群留待最後屠宰，根據荷蘭於 2000 年實施邏

輯性屠宰的經驗，經評估可降低屠宰後雞群受到沙門氏菌污染的盛行率達 9% 

(Van Immerseel et al., 2009)。 

本實驗也發現 7種 PFGE 型態之菌株不存在於屠宰前的環境樣品或糞便樣品，

卻被發現存於兩個階段以上之屠宰中的環境樣品及屠體浸洗液樣品，這樣的發現

指出屠宰過程中的不同階段有發生沙門氏菌之交叉污染。此外，有 14 種 PFGE

型態之菌株存在於屠體浸洗液樣品，並可以追溯源自屠宰前或屠宰中的環境樣品，

這樣的發現與其他研究結果(Corry et al., 2002; Lillard, 1990; Olsen et al., 

2003; Rasschaert et al., 2007; Rasschaert et al., 2008; Rigby et al., 1980; 

Rigby et al., 1982; Zutter et al., 2005)均顯現屠宰設施設備於屠宰過程可

以成為污染來源。有些 PFGE 型態之菌株在同一設備上分別於屠宰前及屠宰後均

被分離(如從 D 場預冷槽分離到的 A-3-D 型態菌株及脫毛機上分離到的 S-4-D 型
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態菌株)，表示這些菌株在相關設備經清潔消毒過後仍有潛力存活。另外，本實

驗發現有 4 種 PFGE 型態之菌株(A-3-D, A-6-D, Te-1-E 及 A-1-F)存在於預冷槽

中及預冷後之屠體浸洗液樣品，同時也在預冷槽中的冷卻水樣品被驗出，這樣的

發現與其他研究結果(Lillard, 1990; Lopes et al., 2007) 均呈現透過冷卻水

或預冷時屠體間直接的碰觸都可能造成屠體的交叉污染。 
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表 2.4 The PFGE patterns of Salmonella isolates at each processing stage 
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表 2.4 The PFGE patterns of Salmonella isolates at each processing stage (Continued) 

Xbal 

Abattoir 

PFGE pattern
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表 2.4 The PFGE patterns of Salmonella isolates at each processing stage (Continued) 

Xbal 

Abattoir 

PFGE pattern
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表 2.4 The PFGE patterns of Salmonella isolates at each processing stage (Continued) 
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Abattoir 

PFGE pattern
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serotype Havana collected from abattoir E). 
#
UT, PFGE typing non-typed. 
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tank inside surface; FS: Fecal swabs; CAP: Carcass rinse samples after plucking; CAE: Carcass rinse sample after evisceration; CICT: Carcass rinse samples in 

chilling tank; CACT: Carcass rinse sample after the chilling tank. 
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參、 研究心得(研究發現) 

1. 台灣地區屠宰雞隻沙門氏菌污染盛行率及危險因子之調查 

(1)鑒於以往國內所執行之屠體微生物監控計畫囿於經費、人才及有限知識的限

制，所得結果未能充分加以分析及妥善運用於產業界，未來執行相關全國性

監測計畫時，可透過派駐各屠宰場之屠宰衛生檢查人員採集樣品之餘，亦能

比照此部分研究之模式請其協助收集各樣品之背景資料，最後再將此背景資

料與所得微生物結果結合分析，即可獲得很多以科學為基礎及極具參考價值

之資料，未來若可充分運用於這些之資料，不僅可分析相關危險因子俾施以

有效重點管制，亦可作為未來擬定屠體污染管控對策之參考以強化肉品衛生

管理體系。 

(2)此部分研究提供了第一份台灣地區全國性屠宰雞隻沙門氏菌污染盛行率及危

險因子之調查，實驗結果顯示對批次屠體受沙門氏菌污染有影響之四個危險

因子，包含採樣季節(夏秋兩季即六月至十一月高於春冬兩季即十二月至隔年

五月)、屠宰場所屬於之防檢局轄區分局(基隆新竹轄區高於台中高雄轄區)、

雞隻燙毛時間(燙毛低於90秒者高於燙毛大於90秒者)及雞隻種類(有色雞高

於白肉雞)。 

(3)此部分研究分析結果顯示位於防檢局不同分局轄區對批次屠體受沙門氏菌污

染有影響，其真正原因未明，雖需進一步調查分析，但目前各分局對於轄內

屠宰場的清潔衛生查核係以查核人員之主觀認定為主。然而，每個查核人員

對於屠宰場的環境是否符合清潔衛生的定義及觀感並不一致，所以可能造成

對於屠宰場的督導強度有落差，而此差異結果可能就以屠體沙門氏菌污染率

高低來呈現。為了解決這個潛在的管理差異問題，未來可參考有科學資料為

基礎的客觀標準及整合專家與各查核人員之意見，將屠宰場清潔衛生查核項

目及內容標準化，以求查核強度一致性。另訂定相關查核指導手冊，並在該

手冊以圖片或說明詳述各種可能造成家禽屠體污染之情況及相關可能的矯正
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措施，此舉不僅可讓查核人員有所依據，也可提供屠宰業者做好場區清潔衛

生管理之參考，以降低屠體沙門氏菌污染率。 

(4)此部分研究分析結果顯示在台灣地區家禽屠宰場中所發現的沙門氏菌血清型

分布與人類感染的血清型並不一致，這或許說明家禽產品並非台灣地區人類

感染沙門氏菌症主要食物媒介。不過，人醫界仍有人認為人類感染食媒性疾

病之病原及其所具之抗藥性問題主要係因動物於飼養端用藥及屠宰端污染所

造成。為釐清此爭議，可收集從屠體分離之沙門氏菌菌株並做全基因定序，

藉以比對台灣地區病患菌株，即可以科學證據明確釐清食媒病原與來源之關

係，以減少不必要之揣測。 

(5)此部分研究分析結果顯示有色雞之批次屠體沙門氏菌污染率高於白肉雞，然

白肉雞及有色雞隻生產及屠宰等條件有些差異，諸如上市雞齡、屠宰時同批

雞隻體重標準化程度及掏內臟方式等，如要釐清其背後主要影響因素，則需

於未來之研究進一步探索。此外，未來可比照此部分研究針對有色雞屠宰場

之整體背景資料做食品衛生安全指標菌污染之危險因子調查，以擬定屠體污

染管控之對策。 

 

2. 台灣家禽屠宰場環境及屠體沙門氏桿菌交叉污染之調查 

(1)此部分研究提供了第一份台灣地區屠宰雞隻於屠宰場内有關屠體沙門氏菌交

叉污染及其污染源之調查資訊，實驗結果顯示部分屠宰場屠宰前及屠宰中的

環境以及屠體樣品均有高度的沙門氏菌污染。 

(2)此部分研究所分離到的沙門氏菌菌株經由脈衝電泳方法進行分子型別分析後，

依照各菌株 PFGE 型態的特性進行比對，發現存在環境中以及糞便中的沙門氏

菌會經由屠宰過程污染後續的屠體。 

(3)此部分研究顯示屠宰前的環境汙染，會導致後續屠宰過程中的交叉污染，為

避免此現象發生，應要求屠宰場於每天屠宰最後一批動物後需立即執行全場

環境之清潔衛生，此外派駐各屠宰場之屠宰衛生檢查人員應落實每天的開工
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前檢查，確認場區之設施設備均呈現乾淨狀態，始得同意業者開始當日屠宰

作業。 

(4)此部分研究顯示屠宰前以帶菌的雞隻，經屠宰後會導致後續屠宰過程中的交

叉污染，為減少屠宰端的污染，宜於飼養階段就得控制沙門氏菌感染情形，

或參照歐洲國家實施邏輯性屠宰，即雞隻在上市前一星期先於牧場端做批次

沙門氏菌檢驗並取得陰陽性結果；而在屠宰場端，每日均先屠宰檢驗結果為

陰性之批次雞隻，而陽性批次雞隻則留待最後屠宰，以避免交叉污染發生。

為此方式是否適合台灣雞隻產業運銷型態，宜再進一步了解。 

(5)此部分研究呈現各家屠宰場所發生之交叉污染模式不盡相同，因微生物污染

無法由肉眼直接察覺，多須由專業採樣、培養及分析始能解讀各場之污染模

式，所需人力與預算所費不眥。為運用有限資源，如能針對高風險族群(如有

色雞屠宰場或嚴重污染之場家)，做重點式分析，並依結果建議業者改善，此

長期下來應有助於降低全國性的沙門氏菌屠體污染盛行率，減少消費者因吃

肉品而罹患食媒性疾病。 

(6)此部分研究呈現的家禽屠體已發生或潛在之污染資料可以增加人們對肉品安

全存在相關風險的警覺，而這些資料也可以提供相關主管機關及屠宰場參考

以發展出於屠宰過程中防範相關污染之措施，以生產更衛生的肉品供消費者

食用。 

 

肆、建議事項 (具體政策建議) 

1.未來執行相關全國性屠體病原菌監測計畫時，可透過屠宰場及屠宰衛生檢查人

員收集各樣品相關之背景資料並加以分析相關危險因子，不僅可讓屠宰場及查

核人員施以有效重點管制，亦可作為未來場方及官方擬定屠體污染管控對策之

參考以強化肉品衛生管理體系。 

2.屠宰衛生檢查規則第 26-1 條規定屠宰衛生檢查人員遇有屠宰作業有導致其產
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品對消費者健康產生危害之虞者，得停止屠宰衛生檢查工作。本研究顯示屠宰

前的環境汙染會導致後續屠宰過程中的交叉污染，爰此，派駐各屠宰場之屠宰

衛生檢查人員應落實每天之開工前檢查，確認場區之設施設備均呈現乾淨狀態，

始得同意業者開始當日屠宰作業，以減少環境中可能之微生物污染源，降低屠

體被污染之風險。 

3.參考每年全國性屠體病原菌監測計畫所得平均盛行率結果訂定及調整各種病

原菌污染示警標準，當透過監控計畫發現有屠宰場超過示警標準時，宜啟動官

方查核及輔導措施，要求業者限期改善，並針對高風險之屠宰場加強查核頻率，

以達重點管理之效。 

4.為了解決潛在的區域管理差異問題，未來可參考有科學資料為基礎的客觀標準

及整合專家與各查核人員之意見，將屠宰場清潔衛生查核項目及內容標準化，

以求查核強度一致性。 

5.制訂屠宰場微生物管控指導手冊，並在該手冊以圖片或說明詳述各種可能造成

家禽屠體污染之情況及相關可能的矯正措施，此舉不僅可讓查核人員有所依據，

也可提供屠宰業者做好場區清潔衛生管理之參考，以降低屠體沙門氏菌污染

率。 
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陸、附錄(研討會論文發表及相關剪影) 

1. 2014 年澳洲梅鐸大學獸醫暨生命科學學院舉辦之學術壁報展中展出之壁報 
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2. 2015 年澳洲梅鐸大學獸醫暨生命科學學院舉辦之學術壁報展中展出之壁報 

 

此壁報榮獲當年年度最佳研究壁報獎 
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3. 2015 年度澳洲梅鐸大學獸醫暨生命科學學院最佳研究壁報獎獎狀及信函 

  

 

接受獸醫學院院長 Peter Irwin 頒獎 
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與指導教授 Ian Robertson 在得獎作品前合影 

 

4. 2015 年 9 月參加在馬來西亞舉行的第二屆熱帶醫學及傳染病國際研討會發表

部分論文 

 

於馬來西亞發表論文之剪影 
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馬來西亞第二屆熱帶醫學及傳染病國際研討會邀請函 
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第二屆熱帶醫學及傳染病國際研討會中所發表之部分論文摘要內容 

 

 

 


