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摘  要 

壽山國家自然八園地區之台灣獼猴因長期與遊客之間接觸，或因遊客不當行為及餵食導致

台灣獼猴出現搶食甚至攻擊遊客之情形，因而增加了人畜共通傳染病傳播的風險。為了解台灣

獼猴所帶原之人畜共通腸道線蟲感染情形，本研究利用糞便蟲卵檢測及分子生物學檢測法，針

對壽山地區之台灣獼猴進行腸道寄生蟲物種鑑定。此外，本研究亦應用地理資訊系統及空間統

計模式於流行病學資料分析以了解寄生蟲於此地區之空間分布現象。於 178 個台灣獼猴糞便有

效樣本中，共檢出人鞭蟲(Trichuris trichiura)、腸結節蟲(Oesophagostomum aculeatum)、福氏桿
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線蟲(Strongyloides fuelleborni)、毛圓線蟲(Trichostrongylus sp.)等腸道寄生蟲。各腸道寄生蟲之

感染率(95%信賴區間)分別為人鞭蟲 36.0% (28.9-43.0%)；福氏桿線蟲 18.0% (12.3-23.6%)；腸

結節蟲 9.6% (5.2-13.9%)；毛圓線蟲 3.9% (1.1-6.8%)。流行病學分析結果顯示台灣獼猴所感染

之腸道線蟲，包含人鞭蟲、福氏桿線蟲及腸結節蟲無顯著的空間及季節分布差異。本研究結果

顯示壽山地區之獼猴族群所帶原之腸道線蟲，具有潛在的人畜共通傳播風險，野生動物管理及

防疫單位應予以重視相關議題，也應持續進行監控以了解影響寄生蟲分布之因子，而本研究結

果可做為遊客及棲地經營管理之參考。 

Abstract 

The frequent contact between human and Taiwanese macaques (Macaca cyclopis) has raised 

concerns of zoonosis transmission in Shoushan National Nature Park. This study was aimed to 

understand the species and epidemiology of selected zoonotic intestinal nematoda in the population 

of Taiwanese macaque in Shoushan. One hundred and seventy-eight macaque fecal samples were 

collected for intestinal nematoda screening. In those samples, four intestinal nematoda were 

identified morphologically and by molecular technique. Those were Trichuris trichiura, 

Oesophagostomum aculeatum, Strongyloides fuelleborni, Trichostrongylus sp.. The prevalence (95% 

confidence interval) of the four parasites were 36.0% (28.9-43.0%), 9.6 % (5.2-13.9%), 18.0% 

(12.3-23.6%), and 3.9% (1.1-6.8%), respectively. In this study, we also attempted to identify high 

prevalence areas as “hotspots” of intestinal parasites by utilizing Geographic Information System and 

spatial statistical models. However, we did not find any significant difference in spatial and temporal 

distribution for the parasite of T. trichiura, O. aculeatum, S. fuelleborni in the sampling area. Our 

findings indicated the potential risk of pathogen transmission between Taiwanese macaques and 

human. These results are critical information for the management of zoonotic pathogens in the 

Taiwanese macaques and prevention of pathogen transmission between human and macaques.  
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前  言 

 

台灣獼猴 (Macaca cyclopis)為台灣特

有種，因其族群數量穩定，已於 2008 年，

由珍貴稀有保育類動物改列為其他應予保

育物種。牠們是台灣許多自然環境中，常

見的較大型野生哺乳動物，但也因長期與

人類接觸或因遊客不當餵食，導致部分遊

憩區台灣獼猴出現搶食，甚至攻擊民眾之

情形逐漸增加，也同時增加了人畜共通傳

染病傳播的風險。  

靈長類動物由於與人類之親緣關係相

近，細胞結構與生理現象皆非常的類似，

所以能夠感染靈長類動物之病原體也常在

人畜間共通傳染 (Wallis and Lee 1999)，或

者可以發現親緣關係非常接近的病原體分

別感染人類及靈長類物種 (Renquist and 

Whitney Jr 1987)，如猿猴免疫缺乏病毒  

(simian immunodeficiency virus；SIV)及人

類免疫缺乏病毒 (human immunodeficiency 

virus；HIV)(Huet et al. 1990)。再者，當病

原體從長期適應演化之靈長類宿主跨入人

類身體後，往往造成更嚴重之疾病 (Wilson 

1995)，其中在獼猴屬中最著名的例子當屬

獼猴所帶原之疱疹 B 病毒 (Cercopithecine 

herpesvirus 1)；獼猴為疱疹 B 病毒之自然

宿主，曾檢驗過之物種包含：恆河獼猴 (M. 

mulatta)、馬來獼猴 (M. fascicularis)、截尾

獼猴(M. arctoides)、豬尾猴(M. nemestrina)、綺

帽獼猴 (M. radiata)、日本獼猴 (M. fuscata)

及台灣獼猴，且都發現有極高比例感染 B

病 毒 的 現 象 ( 陳 與 裴 2005 ， (Weigler 

1992)。帶原之獼猴通常無病變或非常輕微

之口腔或生殖道病變，如牙齦及口腔水

泡、潰瘍及結膜炎 (Huff and Barry 2003)，

但當疱疹 B 病毒感染人類時，病毒會延著

周邊神經侵犯至脊髓神經而後至腦部，而

引起腦脊髓炎甚至導致死亡 (Cohen et al. 

2002)。  

獼猴所帶原之寄生蟲也在近年發現對

人類具有潛在的危險性。應用分子生物學

於寄生蟲診斷時，發現東南亞馬來獼猴及

豬尾猴所帶原之 Plasmodium knowlesi 瘧

原蟲，其感染人類之陽性率不但高，並

且具高病原性及致死性，此瘧原蟲過去

僅以顯微鏡進行型態學鑑定，且均被誤

診為對人類較不具致病性之 P. malariae 

(Cox-Singh et al. 2008)。靈長類動物也可

能因為感染以人類為保毒宿主的病原，而

造成嚴重的族群衝擊 (Wolfe et al. 1998)，

例如：小兒麻痺病毒 (poliovirus)與結核病

(tuberculosis)都曾感染野生靈長類族群並

造成大量死亡 (Dowdle and Birmingham 

1997; Wolfe et al. 1998)。  

另一方面，由於人與靈長類動物有許

多共通的疾病，因此靈長類動物也相當於

人類疾病預警系統中的哨兵物種 (sentinel 

species)(Wolfe et al. 1998)。1956 年在印度

發 現 的 新 型 黃 病 毒 Kyanasur Forest 

virus，就是因為大規模的綺帽獼猴(Macaca 

radiata)及長尾葉猴 (Semnopithecus entellus)

感染此病毒死亡而 被發現 (Wolfe et al. 

1998)。非洲的依波拉病毒疫情爆發的過程

中，黑猩猩常是最早發現死亡的物種，而

後再有人類案例 (Morell 1995)。因此，對

於靈長類動物族群的病原監控，除可預

防人畜共通病原相互傳播，以及做為疾

病爆發的預警系統外，同時對於靈長類

動物的保育及經營管理成效，也會有極

大的貢獻。  
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台灣獼猴感染之腸道線蟲 (Nematoda)

具有高度人猴互相傳播的危險性，早在

1960 年代，即有學者進行過調查，並發

現有：鞭蟲(Trichuris sp.)、桿線蟲(Strongyloides 

sp.)、腸結節蟲(Oesophagostomum sp.)、蛔蟲

(Ascaris sp.)、鉤蟲(Ancylostoma sp.)、毛圓線蟲

(Trichostrongylus sp.)、毛細線蟲(Capillaria 

sp.) 及 蟯 蟲 (Enterobius sp.) 等 腸 道 線 蟲  

(林 1997；趙 2011, Kim and Bergner Jr 

1964; Myers and Kuntz 1964; Kuntz and 

Myers 1969)；另外，Lau et al. (2002)亦

曾發現台灣民眾感染台灣獼猴絲狀蟲

(Macacanema formosana)，並造成眼球移

行及嚴重的眼球病變。然而，過去寄生

蟲物種之鑑定端賴蟲體或蟲卵之型態

學，因此在許多型態上極為接近之寄生

蟲種類，常會有鑑定錯誤之問題，或無

法判別出多寄生蟲物種混合感染的情形

(McManus and Bowles 1996)。由於不同

寄生蟲物種之間的傳播模式及生活史差

異，鑑定錯誤的結果更會造成進一步的

流行病學研究結果的錯誤，並影響防疫

及管理的工作進行。本研究之目的旨在

了解壽山地區與民眾接觸頻繁之獼猴腸

道線蟲種類，而為求物種鑑定之正確

性，本研究並搭配分子生物學方法，進

行寄生蟲物種之鑑定；另外，在確認所

感染之腸道線蟲後，估算其陽性率以及

在當地的分布變化，以了解其流行病學

以及空間分布狀況，並做為野生台灣獼

猴帶原人畜共通寄生蟲之防疫，以及經

營管理基礎。  

 

 

 

材料與方法 

 

一、研究樣區概述  

本研究於 2014 年 6 月至 10 月在高雄

市的壽山國家自然八園內的壽山地區進

行樣本資料之收集 (圖 1)。壽山地區屬於

熱帶季風氣候，為高位珊瑚礁地形，具有

許多洞穴及谷地地形。依據中央氣象局

2014 年之監測資料顯示，2014 年一月至

十 二 月 高 雄 巿 地 區 之 年 平 均 氣 溫 為

25.6，最低月均溫為一月之 19.5°C；最高

月均溫為 7 月之 30.3°C，降雨量以一月份雨

量 0 八釐最低；兪月份雨量 902 八釐最高(圖

1) ( 資料來源：交通部中央氣象局網站

http://www.cwb.gov.tw/V7/climate/monthly

Data/mD.htm)。依據近年來針對壽山地區

進行的族群估算結果顯示，此地區之台灣

獼猴族群量約為 1200-1500 隻個體 (裴

2008，裴與賴 2014，蘇與粘 2013)。  

 

二、糞便樣本收集及腸道線蟲檢測  

本研究在所設定的 5 條樣線上收集新

鮮的獼猴糞便樣本(圖 1)，並記錄糞便採樣

點之台灣 TWD97 系統二度分帶 GPS 位置。

每堆糞便樣本經混合均勻後，各稱取一克重

浸 泡 於 Merthiolate-iodine-formaldehyde 

(MIF)保存溶液及 70%酒精中保存。  

浸泡於 MIF 溶液之糞便樣本以沉澱

法依 Roepstorff and Nansen (1998)所描述

之流程進行檢測：MIF 保存之糞便先經

篩網過濾移除雜質後，以 3000rpm 轉速

離心 10 分鐘，移棄上清液體，加入 14 八

克的蒸餾水搖晃均勻，取 1/3 量之混和液

體，再次以 3000rpm 轉速離心 10 分鐘，

棄上清液體後，加入 3ml 的 ethyl acetate，

http://www.cwb.gov.tw/V7/climate/monthlyData/mD.htm
http://www.cwb.gov.tw/V7/climate/monthlyData/mD.htm
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以 1500rpm 轉速離心 2 分鐘，離心後糞便

混合液形成四層分層，分別為 1.ethyl 

acetate；2.殘渣層；3.MIF 溶液層；4.沉澱

層，移除上方的三層並吸取最下方之沉澱

層進行顯微鏡鏡檢，並記錄腸道線蟲之蟲

卵種類。  

以酒精保存之糞便混合液則進行蟲

卵分離及 DNA 萃取，其流程為以 3000rpm

轉速離心 10 分鐘，移除酒精上清液體，加

入無菌蒸餾水清洗殘餘酒精，再以同轉速

離心後，棄上清液並加入 100ug 之 glass 

beads，依序進行 -80°C 冰箱冷凍、100°C

水浴槽加熱及高速振盪各 10 分鐘，連續進

行 3 次此冰凍、加熱及振盪之循環過程以

破壞寄生蟲卵之卵殼以釋出 DNA(Demeler 

et al. 2013)，之後以 QIAamp DNA stool 

mini kit (Qiagen, Germany)進行 DNA 萃取

及聚合酶鏈鎖反應。DNA 萃取依套組所附

之流程進行。  

本研究針對每一寄生蟲種類及蟲卵

進行聚合 酶鏈鎖反應 (Polymerase Chain 

Reaction；PCR)檢測及 DNA 定序，以確

認於台灣獼猴之寄生蟲感染種類。聚合酶

鏈鎖反應所選用之引子對及其反應時之

黏合溫度如表 1。確定 PCR 目標產物後，

將純化之 PCR 產物及引子送交生技八司

(基龍米克斯，Genomics)以自動定序儀進

行 PCR 產物的雙向定序，定序後之結果

於 National Center for Biotechnology 

Information (NCBI)基因資料庫進行序列

比對以確認產物序列片段為各寄生蟲之目

標基因序列。雙向序列進行比對並組合成

單股正向序列後，使用 MEGA version 

4(Molecular evolutionary genetics analysis)

軟體 (Tamura et al. 2007)之 Alignment 功

能並以 Clustal W 法進行多重序列比對

(Higgins et al. 1994)，再以肉眼進行序列

手動校正。本研究以 Kimura 雙參數模式

Kimura-2-parameter model 進行鹼基替換

率及遺傳距離之計算。另分別選定相近

種作為序列分析之外群種類，所有的序

列以距離法 (Distance-based Methods)，先

算 出 遺 傳 距 離 ， 再 以 鄰 近 歸 群 法

(Neighbor-joining，NJ)進行演化親緣關係

樹之構建，並搭配 bootstrap 法，將原始

序列進行 1000 次的重覆取樣以檢測其可

信度，並以此建構親緣關係樹 (Kimura 

1980)。  

 

三、資料分析  

本研究依各項腸道線蟲之檢測結果

計算各線蟲感染陽性率及 95%信賴區

間。同時，各線蟲種類之空間分布為評估

影響線蟲分布因子的重要依據，再者亦為

病原防疫及經營管理之重要資訊。本研究

應用 SaTScanTM (Version 9.3)空間統計軟

體來進行各病原之空間分佈統計，由於樣

本檢測結果為陽性與陰性之資料型態，因

此資料分析選擇以 Bernoulli 空間統計模

式進行之 (Coleman  et al.  2009; Kulldorff 

2014)。  
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圖 1 研究樣區(a)：壽山國家自然八園於高雄巿之相對位置；(b)：資料收集樣區氣候狀況及(c)：糞

便樣本採集點位置。 

Fig. 1. The location (a) and climate condition (b) of ShouShan National Nature Park in Kaohsiung City, 

and (c) sampling sites of Taiwanese macaque fecal samples   
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表 1. 本研究所選用之寄生蟲鑑定用基因片段及引子序列 

Table 1. Target genes and primers selected for nematode identification 

 引子名   寄生蟲/目標基因      引子序列(5’端-3’端) Ta 值 1     參考文獻 

Str-ITS2F Strongyloides spp./ITS22 5‟-GCTAAGCAGAGCCTTAAATT-3‟ 52 ºC (Arizono et al. 2012) 

Str-ITS2R Strongyloides spp./ITS2 5‟-TCCGCTTAACGATATGCTTA-„3 52 ºC (Arizono et al. 2012) 

NC5 Trichuris spp./ITS2 

Trichuris semi-nested PCR 

Outer primer：NC5–NC2 

5‟-GTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATT-3‟ 

58 ºC (Cutillas et al. 2009) 

NC2 Trichuris spp./ITS2 

Trichuris semi-nested PCR 

Inner primer：Tri-ITS2–NC2 

5‟-TTAGTTTCTTTTCCTCCGCT-3‟ 

55 ºC (Cutillas et al. 2009) 

Tri-ITS2 Trichuris spp./ITS2 5‟-CTCGTAGGTCGTTGAAGAAC-3‟ 55ºC (Cutillas et al. 2009) 

NC13 Strongylida/ITS2 5‟-ACGTCTGGTTCAGGGTTGTT-3‟ 55 ºC (Demeler et al. 2013) 

NC2 Strongylida/ITS2 5‟-TTAGTTTCTTTTCCTCCGCT-3‟ 55 ºC (Demeler et al. 2013) 

1引子黏合溫度；2ITS2：Internal transcribed spacer 2 gene；3 圓線蟲目之 universal primer，適用於增

幅腸結節蟲及毛圓線蟲之 ITS2 基因片段。 

 

 

結果 

 

一、台灣獼猴腸道線蟲之檢測 

於 178 個台灣獼猴糞便樣本中（圖 1），

共檢測出 4 種腸道線蟲之蟲卵及蟲體。所

有 檢 測 出 之 腸 道 線 蟲 除 毛 圓 線 蟲

(Trichostrongylus sp.)因蟲卵量過低，無法

有效增幅出足量的 DNA 外，其餘均完成

DNA 定序，經比對 NCBI 基因資料庫後，

於樣本中所分離出之其他腸道線蟲分別鑑

定為人鞭蟲(Trichuris trichiura)、腸結節蟲

(Oesophagostomum aculeatum)及福氏桿線

蟲(Strongyloides fuelleborni) (圖 2)。顯微鏡

下依蟲卵型態學檢測結果，台灣獼猴線蟲

感染率由高至低分別為人鞭蟲 36.0% (95%

信賴區間：28.9-43.0)、福氏桿線蟲 18.0% 

(12.3-23.6)、腸結節蟲 9.6% (5.2-13.9)和毛圓

線蟲 3.9% (1.1-6.8)。 

本研究中，鞭蟲、腸結節蟲及福氏桿

線蟲均利用 ITS2 基因來做為物種鑑定之

目標基因，然而因為此段基因不轉譯成任

何胺基酸，其演化不受天擇作用並且具極

高的突變率，也因此於比對 NCBI 基因資

料庫中同一物種之腸道線蟲時，序列並非
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完全相同。為進一步確認寄生蟲之物種，

再以本研究所增幅之基因片段序列，與

NCBI 基因資料庫中同屬物種之同一基因

片段進行親緣關係分析，結果也顯示三種

腸道線蟲均位於所鑑定物種之叢集內 (圖

3)。  

 

二、台灣獼猴腸道線蟲之空間分布 

所有樣本中以鞭蟲、福氏桿線蟲、腸結節

蟲之感染率較高，因此僅選擇上述腸道線蟲進

行空間統計分析。Bernoulli 模式空間掃描統計

結果顯示，鞭蟲、福氏桿線蟲、腸結節蟲之統

計機率值分別為 0.104、0.189 及 0.118，均無

顯著的空間聚集現象。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

圖 2. 台灣獼猴之腸道線蟲種類。a：人鞭蟲(Trichuris trichiura)蟲卵及其雌性成蟲之蟲體外觀(左下

方小圖)；b：腸結節蟲(Oesophagostomum aculeatum)之蟲卵外觀；c：福氏桿線蟲(Strongyloides 

fuelleborni)卵外觀；d：毛圓線蟲(Trichostrongylus sp.)卵外觀。 

Fig. 2. The parasitic nematodes found in the Taiwanese macaques in this study. a: the ova of Trichuris 

trichiura and adult female (small figure at the lower-left side); b. the ova of Oesophagostomum aculeatum; 

c: the ova of Strongyloides fuelleborni; d: the ova of Trichostrongylus sp
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圖 3. 台灣獼猴所分離之：a. 鞭蟲；b. 腸結節蟲；及 c. 福氏桿線蟲，與 NCBI 資料庫下載近似物

種之 ITS2 基因 DNA 序列親緣樹。 

Fig 3. Constructed phylogenetic relationship of: a. Trichuris; b. Oesophagostomum; c. Strongyloides in 

this study and related species (data download from NCBI database) based on the ITS2 gene 
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討論 

 

過去台灣獼猴寄生蟲研究中發現感染的

寄生蟲有許多種類為可能人猴共通寄生蟲， 

(林 1997, 趙 2011；Kim and Bergner Jr 1964; 

Myers and Kuntz 1964; Kuntz et al. 1968)。此結

果與其他國家針對不同靈長類物種，如日本獼

猴、恆河獼猴、東非狒狒（Papio anubis）及黑

長尾猴（Cercopithecus aethiops），所進行之研

究相符(Remfry 1978; Itoh et al. 1988; Legesse 

and Erko 2004)。然而，因過去針對寄生蟲之鑑

定端賴其型態學，因此，多數研究僅分類至屬

的階層。由於不同寄生蟲物種之間的流行病學

與生態特性有異，錯誤鑑定會造成進一步的流

行病學研究結果的錯誤，並直接影響病原防疫

的工作。本研究利用已被廣泛採用的分子生物

學方法來鑑定線蟲物種(McManus and Bowles 

1996)，除可避免物種鑑定錯誤之外，亦可提供

後續不同宿主物種、族群及地區之間寄生蟲之

差異比較，以釐清病原之來源及傳播途徑。本

研究發現研究區域內之台灣獼猴具高比例的

鞭蟲、桿線蟲及腸結節蟲感染，這些腸道寄生

蟲主要係透過水源汙染和糞便、土壤的接觸，

在衛生條件落後之國家或地區，亦常為主要造

成人類感染及致病的寄生蟲。 

鞭蟲寄生在宿主動物的大腸和盲腸中，靈

長類動物最常感染之鞭蟲種類為人鞭蟲

(Arizono et al. 2012; Ravasi et al. 2012)，而此寄

生蟲亦為全世界人類寄生蟲感染率最高的線

蟲之一，當大量感染時會導致嚴重的腸胃道症

狀，如：腹痛、下痢、噁心嘔吐及無食慾等

(Huang et al. 2003)。腸結節蟲在非洲北部是影

響人類健康的重要寄生蟲，該區域每年至少有

百萬人會受到感染(Lieshout et al. 2005)，而舊

大陸地區之靈長類物種(如獼猴和猩猩)亦常發

現感染腸結節蟲(Huffman and Chapman 2009)。 

人體中最常發現的兩種桿線蟲，糞桿線蟲

（S. stercoralis）和福氏桿線蟲廣泛的分布在非

洲、巴布新幾內亞、東南亞、拉丁美洲地區，

其中針對 S. stercoralis 所進行的調查顯示，此

腸道寄生蟲在 70 個國家中之感染人數達三卂

萬人，透過與土壤和感染者的接觸為此寄生蟲

的主要傳播方式，感染後通常無嚴重致病性，

但感染後未治療通常可持續數十年存在於腸

道中，並對病患造成許多腸胃道症狀，對免疫

抑制或缺乏的病人，此寄生蟲甚至可造成死亡

(Ericsson et al. 2001)。 

過去從未有任何針對疾病如何影響台灣

獼猴野外族群的研究，然而，於圈養環境中或

救傷過程中可發現，大量寄生蟲感染時，常可

導致獼猴個體之惡病質及死亡。因此，可以預

期疾病對獼猴的族群可能具有顯著的影響。傳

染性疾病為野生動物族群量的一項非常重要

的影響因子。病原與其他環境因素如氣候、棲

地、食物品質及族群密度等因子交互作用而對

野生動物族群造成影響，甚至造成物種區域性

或全面性的滅絕(Hudson et al. 1992; Tompkins 

and Wilson 1998)。在靈長類動物中亦曾有許多

因為疾病爆發而導致族群嚴重衝擊的案例

(Wolfe et al. 1998)。然而，要評估病原對於靈

長類動物的影響，除了需要確認感染靈長類物

種之病原種類外，長期的監控亦是不可或缺的

資料。 

本研究顯示壽山地區獼猴之腸道線蟲分

布不具有顯著的空間分布差異，很可能是因為

台灣獼猴族群密度高，個體及猴群間的接觸頻

繁，而導致此結果。 

壽山地區為高雄市珍貴的自然綠地及遊

憩場所，民眾與台灣獼猴接觸頻繁更增加了人

畜共通疾病傳播的風險，針對腸道線蟲所進行
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之調查結果可作為未來民眾宣導教育及疾病

防疫之科學根據，民眾在壽山地區進行遊憩活

動時，應對人猴共通疾病有基本的認知，並了

解如何進行疾病的預防，以保護自身安全。 

 

結論 

 

本研究對壽山國家自然八園台灣獼猴之

腸道線蟲進行調查，並以分子生物學方法確認

台灣獼猴所攜帶之線蟲種類；此外，建立壽山

地區台灣獼猴之腸道線蟲感染及分布狀況，對

台灣獼猴之腸道線蟲所進行的空間分析發現

上述腸道線蟲並不具有空間之分佈差異，此現

象更增加人猴互通疾病傳播之風險。未來對於

獼猴族群的寄生蟲性疾病研究應進行長期監

測，以提供針對獼猴族群及民眾之疾病防疫及

經營管理之科學資料，並宣導民眾不要與獼猴

接觸以避免人猴共通疾病之傳播。 
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