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摘要 

關鍵詞：栗背林鴝、歷史族群、高海拔、冰河、氣候變化 

族群數量如何隨著時間及環境氣候因子變化產生變動，是生態

學，演化學及保育生物學上的重要課題之ㄧ。陸域生態系的生物可能

受溫溼度等氣候因子的更動，促使生物因適應新的變化，在族群數量

上產生變化；例如最後一次冰河期結束至今的氣候暖化，導致大多數

物種的族群數量增加及分布範圍擴張的現象。近年來，全球暖化對高

海拔生物的數量及分布所造成的衝擊，備受全球關注，但卻少有資料

探討最後一次冰河期結束至今，長期氣候變遷過程中物種數量的改變

趨勢。本計畫採用現今普遍分布於台灣高海拔地區的鳥類—栗背林鴝

(Luscinia johnstoniae)作為模式，透過栗背林鴝的粒線體細胞色素b基

因及微衛星體基因變異，依群遺傳理論建構栗背林鴝族群歷史族群數

量變動趨勢，其中粒線體細胞色素b基因序列以錯位分布（mismatch 

distribution）分析的結果與族群擴張模式的預期分布相吻合；而貝氏

天際線（Bayesian skyline plot）分析則顯示，從過去14500年至今栗背

林鴝歷史族群變動具有微幅族群擴張現象，而依據所有粒線體細胞色

素b基因序列到其最近共祖時間 (time to the most recent common 

ancestor, TMRCA) ，我們推估栗背林鴝長期歷史有效族群數量約為17

萬，其結果與LAMARC貝氏祖族群成長分析的結果相似，LAMARC
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貝氏分析同時顯示在歷史上族群具正成長的趨勢 (g = 829.24)；另利

用微衛星體基因座估測栗背林鴝是否承受瓶頸效應事件的結果亦顯

示，栗背林鴝族群數量並未經歷瓶頸效應事件。綜合以上，本計畫各

項分析結果皆顯示栗背林鴝歷史族群雖有族群擴張現象，至今族群數

量的變動相對穩定，此結果亦能作為目前認為因人類活動導致全球暖

化問題，其是否導致高海拔生物族群大小的改變的一個監測基準值。 
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第一章 緒論 

第一節  研究緣起與背景  

為因應全球暖化及環境變遷等趨勢，暨爭取太魯閣國家公園加入

世界遺產，提升國家國際地位等目的，藉由長期生態研究及群體整合

型研究，調查釐清衝擊對象與程度，期共同保護台灣珍貴稀有物種遺

產等，爰辦理「代表性生態系經營管理」等計畫。 

 

太魯閣國家公園面積涵蓋 9200 公頃，海拔高度相差超過 3000 公

尺，園區內包含了多種棲地類型。中橫公路貫穿其間，也使各區域受

到不同程度的人類利用。近年來有些地區已停止農耕活動。這些區域

都提供探討區內天然及人為等各種棲地類型對生物影響的適合場

域。但全球氣候變遷的情況下，在台灣高山特有物種的影響可能比平

地更大，在溫度不斷上升的趨勢下，高山生態系特有動、植物的海拔

分布範圍將日漸上移，進而影響特定物種族群數量的改變。因此，藉

由長期生態研究探討釐清氣候變遷衝擊台灣對特有物種族群數量及

分布的影響相當重要，但除了近期環境變遷所造成的影響，高海拔生

物的分布及數量也受到長期氣候變遷的影響，例如自上次冰期在一萬

八千年前結束後，氣候逐漸變，也使得適應較低溫度的生物逐漸向高

海拔分布，但由於缺乏化石資料，我們無從了解，這些高海拔生物在

這個過程中，數量變化的幅度有多大；但是近年來族群遺傳理論及分

析技術的進步，使得我們有可能從現生族群的遺傳多樣性重新建構生

物族群數量上的歷史性變動趨勢，這將有助於我們了解此外並可藉由

分析可能影響園區內生物遺傳多樣性的因子。藉由了解鳥類在生物多 

 1  



 代表性生態系經營管理-合歡山高海拔生態系長期生態研究計畫

(二)-太魯閣國家公園鳥類遺傳多樣性調查 

樣性形成過程中扮演的角色，可有助於太魯閣國家公園生態系經營計

畫之擬訂。 

 

台灣是個擁有高山的大陸性島嶼，具有超過 200 座海拔高於 3000

公尺以上的山峰 ，若將 4000 公尺分為三等分，一般稱海拔 2600 公

尺以上區域為高海拔山區，是中海拔雲霧林帶針闊葉混合林的上層。

高海拔山區主要的植被類型為針葉林，種類包括台灣鐵杉林、台灣雲

杉林、台灣冷杉林、圓柏灌叢林、岩碎地高山植物區、玉山箭竹、高

山芒、台灣二葉松林等，大都為單一純林的優勢種。一般認為生物的

數量和活躍性因氣候、植被及地形等因素，物種多樣性的趨勢大致隨

海拔增加，多樣性呈現逐漸下降的趨勢。對高海拔生物種而言，其適

應高海拔環境的低溫、低氧氣濃度及高輻射相對嚴苛的環境，更易受

氣候變遷影響，使其族群分布或族群結構產生改變；因此，藉由探討

台灣高山特有物種歷史族群數量的變動，可得知因長期歷史性環境或

氣候變異，影響台灣特有物種族群結構或族群數量的改變情況，而此

將提供長期生態研究或保育課題一良好的背景資料。  

 
族群數量會隨著時間及環境氣候因子的變化產生變動，此種波動

是生態及演化生物學或保育生物學中一個重要課題。陸域生態系統的

組成主要由氣候塑造形成，氣候的變化可能影響個體生理、形態或行

為上的改變，且氣候的變異更促使了生態系各族群的出生率、死亡率、
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第一章 緒論 
 

移入率、遷出率等族群變動結構上有所變化，使生物族群量增加或減

少，族群數量、族群結構改變，並影響了生物物種的空間分布。前人

研究顯示降雨量或溫度變異等氣候變化，會使可供給的食物量發生變

化，物種適合繁殖時間或築巢地點改變，影響物種生存或繁殖成功，

進而影響族群的數量密度(Sæther 2004)。 

 

對鳥類而言，氣候變動在非繁殖季節 (non-breeding season) 中主

要影響鳥類冬季的存活率(winter survival)。冬季是一整年當中鳥類生

存最危困的時間，在冬季因可利用的食物量相對減少的情況下，使鳥

類族群數量因食物減少，促使族群數量因產生密度依賴 (density 

dependence) 調整而跟著減少 (Sæther 2004) 。在繁殖季節(breeding 

season)中，氣候變化會影響鳥類的繁殖成功率(Leech & Crick 2007 文

獻回顧)，進而影響下一年族群的補充率(recruitment rate)，使得族群

數量產生改變。另因鳥類的飛行能力，而被認為是有較佳擴張能力的

生物；當鳥類進入一個新的環境中，因適應當地特殊的環境所產生的

選汰壓力，在行為或生理上可能會產生與原分布範圍族群相異的一些

變化。例如在高海拔地區的蜂鳥，為適應山區夜間寒冷的氣候，而發

展出蟄伏（topor）的行為，藉著降低體溫，減少夜間熱量消失，而得

以在寒冷的山區存活（Evans & Heiser 2004），山區鳥類為了因應溫

度變化的影響，有些種類會有降遷（altitudinal migration）行為，即

在冬季會移動到海拔較低的地區度冬，待春季回暖後再回到較高海拔

地區。在台灣，有許多於山區活動的鳥類也都有降遷的行為，其中也

包含了栗背林鴝（許 2003），經調查顯示栗背林鴝於冬季時可能降

遷到中、高海拔交接之霧林帶。對於分佈於高海拔地區的鳥類族群而

言，高海拔山區其低溫、低氧的環境，應與居住於較低海拔環境族群 

 3  



 
代表性生態系經營管理-合歡山高海拔生態系長期生態研究計畫

(二)-太魯閣國家公園鳥類遺傳多樣性調查 

面臨極為不同的選汰壓力。另一方面由於高海拔棲地面積較為局限，

使其族群數量更易因氣候或其他外在環境因子變動而產生更快速的

變化。如，全球氣候變遷對高山特有的動、植物海拔分佈範圍改變(例

如其最低海拔下限向上移動)、可驅使特定物種的族群數量減少甚或

滅絕 (Sekercioglu 2008)。另外，由於高山生物群聚的組成要比中、

低海拔群聚簡單，因此當某一生物族群數量的變動，可能會嚴重影響

高海拔物種群聚的組成 (Pounds et al.,1999)，故討論台灣特有物種數

量的變化，了解此物種過去到現在族群數量的變動，未來將是生物保

育和棲地經營管理決策中相當重要的基礎資料，並可協助設立相對適

用的保育政策。 

 

第二節  計畫目標  

本計畫利用台灣高海拔特有鳥類物種栗背林鴝為例，透過栗背林

鴝遺傳多樣性之遺傳標記的建立，建構栗背林鴝現今遺傳多樣性資

料，並探討其歷史族群數量變動狀況，對照全球最近一次冰河消退時

間，推測其族群數量的變化與長期氣候變遷間的相關性，以了解氣候

變遷對台灣特有種鳥類族群數量的影響。此研究結果將對台灣特有物

種的分布成因，以及因氣候變異可能產生的數量變化，提供一可靠資

訊，並可作為因應全球暖化及生物物種族群結構、數量改變問題做長

期監測之基準值，並對生態系經營管理提出建議。 
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第二章 研究方法及過程

第二章 研究方法及過程 

第一節、高海拔地區台灣特有種鳥類—栗背林鴝組織樣本的

收集  

1. 個體的繫放及血液樣的採集 

本計畫於採集證申請通過後開始進行目標鳥種—栗背林鴝的

血樣採集及標放，另在研究期間為避免捕捉到過多的幼鳥或亞成

鳥，避免過多具親緣關係的基因遺傳數據使推估數據產生偏差

(bias)，因此，樣本採集從 2010 年 3 月始至 8 月底，大概為繁殖

季鳥類繁殖期間，在申請許可的採集數量及範圍內以霧網進行鳥

類繫放，捕捉到的個體分別(1)記錄捕獲日期和 GPS 地點座標；(2)

在跗蹠骨套上有編號的金屬環；(3)於腋下靜脈採集約 20ul 的血

液，或採集些許初增生羽毛管，置於 800ul 的 100%酒精中，並攜

回實驗室凍於-80℃冷凍庫得以長久保存，供後續 DNA 萃取與遺

傳分析用。完成下列操作的個體立即於原地野放。若繫放過程中

捕獲其他未申請之保育類鳥種，則即刻野放，不進行任何操作。 

 

 2. 個體 DNA 萃取 

首先利用蛋白分解酶（Proteinase K）水解細胞膜及蛋白質後，

再利用 LiCl/ chloroform 使蛋白質變性（denature）且溶解於有機
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層中，後再利用酒精沉澱使 DNA 沉澱出來，同時將殘留的 LiCl / 

chloroform 或其他鹽類溶在酒精中後將其丟棄，而純化出的 DNA

可加入純水（ddH2O）再溶解，並保存於-20℃冷凍庫(Gemmell & 

Akiyama, 1996)。 

 

第二節、基因遺傳多樣性標記的建立  

1. 粒線體細胞色素 b (cytochrome b) 基因的建立 

在本實驗室早期研究鳥類粒線體細胞色素 b 序列之引子中(未

發表)，經過多次篩選，選擇可順利擴增栗背林鴝序列之引子如下

為本計畫所用。 

NDL：5'-TAGGATCTTTCGCCCTATC-3' 

H1006：5'-TTGTTTGATCCTGTTTCGTG-3' 

cytb 332F- 5'-AGAAACCTGAAACGTCGGAG-3' 

Thr 30R- 5'-CAAGACCAATGTTTTCATAAACTAT-3' 

利用聚合酶連鎖反應(polymerase chain reaction; PCR) 擴增粒

線體DNA 細胞色素b 1143 bp。PCR 的反應體積為12.5μL，包含

濃度0.25μM 的一對引子，以及0.5mM dNTP, 10mM Tric-HCl, 

50mM KCl, 1.5mM MgCl2, 0.4U Taq DNA 聚合酶(Amersham 

Biosciences)，反應條件如下: 
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95℃: 2分鐘 

95℃: 30秒  

55℃: 40秒 

72℃: 1分鐘 

進行45個循環 

最後在72℃下使產物繼續延長工作7分鐘 

PCR 產物接著以 ABI 3130xl 自動定序儀(APPLIED 

BIOSYSTEMS) 進行雙向毛細管電泳定序反應，所得序列利用軟

體 SEQUENCHER4.7 (Gene Codes) 以目視法進行序列校對與合

併(alignment)。 

 

2. 微衛星體基因 (microsatellite) 的建立 

(1) 本研究擬以核 DNA 中微衛星體基因座為遺傳標記，建立

台灣特有種鳥類—栗背林鴝的遺傳多樣性資料庫。微衛星體基因

座是以 2-10 個鹼基為單元，重複出現的 DNA 片段，廣泛分布於

真核生物的細胞核中(Tautz 1993)，為近年來在族群遺傳研究中廣

被使用的一種遺傳標記。由於微衛星基因座的突變速率快，在族

群內變異高，且遺傳形式為共顯性遺傳，因此非常適合用來作為

個體鑑定、親子鑑定、親屬關係、族群分化及族群數量估算等研
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究的遺傳標記 （例如：Hsu 2003 ; Huang 2007）。但在使用微衛

星體基因座進行研究的最大限制之一是跨種應用的可行性低，較

無法借用自其他物種篩選出的微衛星體基因座，因此在研究之

初，必須針對研究的物種進行分子選殖（molecular cloning），篩

選適用於特定物種的微衛星體基因座以利實驗進行。 

研究方法 

a. DNA 萃取 

個體的 DNA 萃取同上述描述。 

b. 微衛星體基因座之開發 

b-1. 微衛星體(microsatellite)基因座的增殖 

參照Hsu et al. (2003)微衛星體基因作篩選之方法 

b-1-1 在DNA萃取後使用限制酶(restriction enzyme)酵素

HaeIII, RsaI,及AluI將DNA分子切成長度約200-600鹼基對

(base pair ,bp)且斷面平滑(blunt end)的小片段。 

b-1-2 接著加入 Shrimp Alkaline Phosphatase (Amersham 

Biosciences)，去除DNA 5’端的磷酸根，避免DNA片段的

再度接合，後加入SNX連接子(SNX linker，長度約 20bp 

的已知序列)使接上各被限制酶切斷的DNA片段。 

b-1-3 聚合酵素鏈鎖反應(Polymerase Chain Reaction, PCR)增
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幅上述接有SNX linker的DNA片段，在每管50μL的聚合酶

鏈反應液中包含50 ng DNA，與SNX linker 序列互補的引

子(primer)各0.2μM，dNTP 0.5mM，1x PCR 緩沖液(10mM 

Tris-HCl, PH 9.0, 50mM KCl)，1.5mM MgCl2及0.4 U Taq 

DNA聚合酶(GE Biosciences)，將混合好的聚合酶鏈反應

液以聚合酶鏈反應機器(iCycler Thermal Cycler，Bio-Rad)

進行增幅，增幅的反應溫度：95℃反應5分鐘後，另外在

95℃反應1分鐘，55℃反應1分鐘，70℃反應2分鐘下進行

30次的循環反應，在70℃下另反應5分鐘。 

b-1-4 利用帶有 (CAG)10、(AAAG)10重覆序列的生物素寡核

酸(oligonucleotide)探針，與上述反應中的DNA片段雜合

(hybridization)，這些單股的(CAG)10、(AAAG)10片段會藉

由氫鍵與含有微衛星體基因座的DNA片段結合成雙股結

構，再以外覆卵白素 (streptavidin)的磁珠Dynabeads 

MyOne (Dynal®)和生物素產生鍵結，使緊抓住此雙股結

構，再以磁力吸附此帶有微衛星體基因座的DNA片段，

並且與其餘不含微衛星體基因座的DNA片段分離，之後

利用95 oC的高溫將含有微衛星的DNA與單股的

(CAG)10、(AAAG)10片段分離，以回收含有微衛星體的
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DNA片段。此步驟為增頻(enrichment)，目的在增加後續

實驗操作中，實際帶有微衛星體之DNA片段的比例。 

b-1-5 再一次利用聚合酵素鏈鎖反應增幅回收的片段(反應液

及反應時間同上述)，最後將這些片段送至Roche 454 

GS-FLX系統作定序反應。 

c. Roche 454 GS-FLX System/焦磷酸定序  

c-1-1 羅氏454定序儀是454生命科學這家生技公司於2005年

發表的新一代定序機器，其歸屬於羅氏藥廠診斷(Roche 

Diagnostics)分部。以一種新方法-焦磷酸定序方法為定序

基礎，可在4小時中定出2.5*107 base，大約是傳統方法的

100倍。另外2008年10月釋出的GS-FLX平台將可產出100

萬條且每條長度約400bp的片段，而利用此新定序方法將

有效減少因細菌轉殖增生(cloning)失敗的風險，及因細菌

轉殖增生技術之養菌、挑菌等所需的人力、時間以及金錢。 

c-1-2 焦磷酸定序（Pyrosequencing）是一種利用生物發光蛋

白質，如螢火蟲的螢光素（luciferase），來偵測核酸連接

在引子序列後所釋放的焦磷酸團(pyrophosphate, PPi)，主

要利用幾種生化反應的組合來測定在DNA合成過程中會

產生的焦磷酸團特徵，進而將 PPi 轉換成 ATP，ATP 再
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促使螢光素酶(luciferase)放出冷光(bioluminescenc)，此放

出的冷光強度經冷光儀(luminometer)偵測後，轉讀成 

DNA 序列。有別於 Sanger 定序方法，包括無須利用電泳

進行 DNA 的序列分析，DNA 片段不必事先的螢光標記，

且分析時不再局限於 96 孔盤內進行，因此可同時進行多

檢體序列分析。另因反應特性的限制，無法精準讀序長片

段序列(相較於 Sanger 定序方法)，但此限制目前已可經由

生物資訊分析方法將各片段序列拼接起來，或者像篩選微

衛星體基因本身所需片段長度便較短，大多為 400bp 以

下，因此不大受此限制影響。 

 

(2) 實驗為避免因初次使用上述篩選微衛星體基因方法得到

不適用之微衛星基因座，將視研究進度需求，從已發表文獻

中尋找可用的微衛星體基因座標記，如林鴝屬的藍尾鴝

(Tarsiger cyanurus) 微衛星體基因座 6 組(Satio et al 2006)，鸚

嘴亞科的粉紅鸚嘴(Paradoxornis webbianus bulomachus)微衛

星體基因座 12 組，畫眉科大陸畫眉(Garrulax canorus)微衛星

體基因座 8 組(Huang et al 2004)，藪鳥(Liocichla steerii)微衛

星體基因座 7 組(Yeung et al 2004)，繡眼畫眉微衛星體基因座

 11  



 
代表性生態系經營管理-合歡山高海拔生態系長期生態研究計畫

(二)-太魯閣國家公園鳥類遺傳多樣性調查 

21 組(Lin et al 2009)，山雀科青背山雀(Parus monticolus) 微

衛星體基因座 13 組 (Wang et al 2005；羅 論文 2007)，大山

雀(Parus major) 衛星體基因座 6 組 (Saladin et al., 2003 ；Lee 

et al 2009) 藍山雀(Cyanistes caeruleus) 衛星體基因座 1 組 

(Otter et al 1998；Lee et al 2009)，鶯科大葦鶯(Acrocephalus 

arundinaceus) 衛星體基因座 1 組(Hansson et al 2000；Lee et al 

2009)，梅花雀科斑馬雀(Taeniopygia guttata) 衛星體基因座 2

組 (Replogle et al 2008；Slate et al 2007；Lee et al 2009)，管

舌鳥科萊桑擬管舌鳥 (Telespiza cantans) 衛星體基因座 1 組 

(Tarr et al 1998；Lee et al 2009)，鴴科東方環頸鴴 (Charadrius 

alexandrinus)衛星體基因座 1 組( Kupper et al 2007；Lee et al 

2009)，繡眼鳥科灰胸繡眼(Zosterops lateralis chlorocephala)

衛星體基因座 1 組( Degnan et al 1999；Lee et al 2009)，共 80

組。進行微衛星體基因座標誌的跨種測試，首先透過聚合酶

連鎖反應分別增幅上述 80 組微衛星體基因座標誌，聚合酶連

鎖反應液的體積為 10uL，包含 0.2mM的一對引子，0.5mM的

dNTP，10mM 的Tric-HCl，50mM KCl ，0.25U 的 Taq DNA

polymerase，聚合酶連鎖反應條件如下： 

 

95℃: 1分鐘 

 12 



 第二章 研究方法及過程

95℃: 30秒  

65-50℃: 40秒 

72℃: 30秒 

進行35次循環 

最後在 72℃下使產物繼續延長工作 2 分鐘 

之後將增幅成功的聚合酶連鎖反應之產物於 MegaBACE 

1000 自動定序儀(Amersham Bioscience)進行毛細管電泳，並使用

軟體 GENETIC PROFILER 2.2 (Amersham Biosciences)進行基因

型的判讀，從中選擇 PCR 擴增容易且具有多型性(polymorohism)

的微衛星體基因座進行後續栗背林鴝族群遺傳分析之用。 

 

第三節、資料分析  

1. 基因多樣性(genetic diversity)資料分析 

a. 粒線體細胞色素 b 基因序列基因多樣性資料分析 

經過軟體SEQUENCHER v4.7 (Gene Codes) 及目視法進行序

列校對與合併(alignment)後，分別在 Dnasp 4.901 (Rozas et al., 

2003)及 Arlequin 3.5.1.2 (Excoffier et al 2010)軟體進行栗背林鴝

粒線體細胞色素b序列之遺傳多樣性參數的估算，包含單套型個

數( h, number of haplotype)、單套型多樣性( hd, haplotype 
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diversity)、核苷酸多樣性(π, nucleotide diversity)，及變異點個數( S, 

number of polymorphic sites)。並同時進行Fu & Li (1993) D* 檢測

和Tajima (1989) D 檢測的檢定，以檢測族群內產生的遺傳變異是

否符合中性假說 (neutral hypothesis test)預期，而不受到天擇或族

群大小變動影響。 

 b. 微衛星體基因遺傳多樣性資料分析 

利用軟體CERVUS 3.0.3 (Marchall et al. 2007 ) 計算每個基因

座對偶基因個數(number of alleles, K)，異型合子(heterozysosity)

的觀測值(Hexp)與期望值(Hobs)，且使用GENEPOP 3.3 (Raymond 

and Rousset, 1995) 檢測這些基因座的基因型頻率是否符合達成

哈溫平衡 (Hardy-Weinberg equilibrium)下的預期及其中任何兩組

間基因座是否有連鎖不平衡(linkage disequilibrium)現象。 

2. 歷史族群數量變動的推估 

a. 以粒線體細胞色素b基因序列估算栗背林鴝歷史族群數量變動 

a-1. 利用 Dnasp 4.901 及 Arlequin 3.5.1.2 軟體分析栗背林鴝

族群大小是否產生變化。採用錯位分布（mismatch distribution）

（Schneider & Excoffer 1999）方法比較族群內兩兩個體核甘酸

(nucleotide) 間變異點差異數之分布， 與族群大小穩定不變的預

設族群 (constant population size) 所產生的預期分布相比，藉此推
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估族群大小發生的變動。若錯位分布的分布模式為雙峰狀，表示

為穩定族群，假若呈單峰狀分布則表示族群在歷史上曾經歷快速

族群擴張 (population expansion)的現象 (Excoffier 2004)。 

 

a-2. 利用 BEAST v1.6.1(Drummond & Rambaut 2003a) 軟

體，依據溯祖理論 (Bayesian coalescent) 在貝氏統計推論下

（Bayesian inference)，根據粒線體細胞色素 b 基因序列提供的資

訊，推估過去歷史性族群變動趨勢 (demographic history)，並估算

所有粒線體細胞色素 b 基因序列的最近共同祖先時間(time to the 

most recent common ancestor, TMRCA)。推估 DNA 序列所使用的

鹼基突變取代模式(substitution model)採用 GTR+G 模式，以 1*108 

次 MCMC (Markov chain Monte Carlo)鏈，以每 10,000 次模擬記錄

一次方式，結合譜系關係(genealogy)算出的最近共祖時間，並產

生貝氏天際線(Bayesian skyline plot) 的 95%信賴區間。然後以

Tracer v1.5 (Drummond & Rambaut 2003b)軟體去除(burn-in)前

10%模擬結果，再進行 BEAST 溯祖結果的檢視，而鹼基突變取

代率(substitution rate)則採用雀形目(Passeriformes)鳥類粒線體細

胞色素 b 基因每年(per year)/每個鹼基位(per site)的突變取代率

(substitution rate per site per year)之平均值 1.0*10-8 鹼基突變取代 
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(Klicka & Zink 1997；Li et al 2009)做為估算時間之分子鐘的校正

值。 

 

a-3. 採用 LAMARC v2.1.2 (Beerli &Flesenstein 1999, 2001; 

Kuhner 2006) 軟體以貝氏分析模擬溯祖分析族群成長狀況，以

Θ=Neµ（針對線粒體基因）為理論基礎，估算族群的有效族群數

量(Ne)。有效族群數量指在一特定時間內可經由繁殖對族群作出

貢獻的個體數量，雙倍體(diploid)的族群大小，基因在中性突變：

每年(per year)/每個鹼基位(per site)/每代(per generation)的演化速

率下，族群的有效族群數量為 Θ=4Ne ，而粒線體基因為單倍體

的母系遺傳基因(haploid)，用其推出的有效族群數量則為

Θ=Ne 。此外，LAMARC 軟體更加上族群成長參數(g)，以族群

大小呈現指數變動速率(exponential population growth rate)，以

Θt=Θpresent time exp (-gt)推估族群變動方向，因此當族群成長參數(g)

為正值時表示族群為正向成長(population grew)，而當 g 為負值時

表族群成長為負(population shrank)。 

分析採用 Bayesian priors 方式，以軟體預設值分長、短兩鏈

運算，短鏈部份以 500 代 (500 generations)、每 20 步(20 steps as 

intervals)記錄一次估算值，而長鏈部分則採用 10,000 代 (10,000 
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generations) 、每 20 步(20 steps as intervals)記錄一次方式的

MCMC 模擬模式計算族群的有效族群數量及族群大小變動狀況。 

 

b. 以微衛星體基因座估算栗背林鴝的瓶頸效應(bottleneck)事

件 

利用 BOTTLENECK v1.202 (Piry et al 1999)軟體，偵測栗背林

鴝族群數量變動的歷史中是否發生瓶頸效應事件。探討在一特定

的時間內，異型合子歧異度的擴增(heterozygosity excess)或異型合

子歧異度減少(heterozygosity deficit)的現象；一般來說生物族群若

沒有發生瓶頸事件，族群內基因突變應遵循 mutation-drift 

equilibrium 的模式，族群中異型合子歧異度的擴增(heterozygosity 

excess)或減少(heterozygosity deficit) 的機率應該沒有顯著差異，

但假若發生瓶頸效應族群應在短時間內喪失相當程度的對偶基

因(allele)，使族群的異型合子歧異度明顯減少，呈現異型合子歧

異度減少(heterozygosity deficit)的現象，然而族群在一定的時間內

族群大小開始回復，將因為新的突變產生，對偶基因數快速增

加，大於理想或隨機變動的族群，呈現異型合子歧異度的擴增

(heterozygosity excess)。因此，BOTTLENECK 軟體運算藉由比較

族群異型合子歧異度觀察值(observed heterozygosity, Hobs)與利用
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(二)-太魯閣國家公園鳥類遺傳多樣性調查 

溯祖(Coalescent)模擬出的平均異型合子歧異度預期值(average 

expected heterozygosity, Hexp)，經過標準差(standard deviation, SD)

的處理後，及考慮微衛星體基因於 infinite allele model(IAM)的突

變模式下，檢測族群內異型合子歧異度的擴增或異型合子歧異度

減少的狀況，偵測是否發生瓶頸效應事件。
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第三章 結果 

第三章 結果 

第一節  個體繫放及血液樣的採集  

從 2010 年 3 月始至 8 月底於合歡農場(2668m)、奇萊登山口

(3098m)、碧綠神木(2154m)、松泉崗(2588m)、820 林道(2588m)、

天巒池步道(2920m)、松雪樓附近(3150m)、合歡山小風口

(3000m)、關原(2375m)、合歡古道(2910m)及大禹嶺(2540m)等地

進行多次採集(附錄一)；由於常見栗背林鴝活動於台灣鐵杉、雲

杉、冷杉等針葉樹中低層，玉山圓柏、高山杜鵑等高山灌叢，及

玉山箭竹和其它禾本科、芒草草生地中活動，因此，採集時於上

述各地觀察到栗背林鴝蹤跡處，並配合其領域性及多於林緣活動

的特性張網捕抓。共得栗背林鴝樣本 43 隻，其中 6 隻因血樣不

足以萃取足夠的 DNA 樣本進行後續分析，因此最後共自 37 隻栗

背林鴝取得進行後續基因分析的樣本。這 37 隻栗背林鴝包含 24

隻雄性個體及 13 隻雌性個體，採集地點及隻數如圖(1)： 
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(二)-太魯閣國家公園鳥類遺傳多樣性調查 

第二節  栗背林鴝粒線體細胞色素b基因及微衛星體基因座

的遺傳多樣性分析  

一、 粒線體細胞色素 b 基因之遺傳多樣性分析 

運用 Dnasp 4.901 及 Arlequin 3.5.1.2 軟體進行栗背林鴝粒線體細

胞色素 b 基因序列之遺傳多樣性參數包含單套型個數( h, number of 

haplotype)、單套型多樣性( hd, haplotype diversity)、核苷酸多樣性(π, 

nucleotide diversity)，及變異點個數( S, number of polymorphic sites)及 

Fu and Li’s D* 檢定 (1993) 和 Fu and Li’s 檢定 (1989) 的檢測，結

果如表(2) 

整體而言，栗背林鴝的細胞色素b基因序列的多樣性並不高：在

43隻栗背林鴝中共成功增幅37隻個體細胞色素b基因序列，共有 

1070bp(鹼基對)在每隻個體都能清楚判讀，其中共有6個發生鹼基替

換(substitution)的變異點，都是以鹼基置換( transition)的方式產生替換

（同為嘌伶(purine) A/G置換率0.28%；嘧啶(pyrimidine) T/C置換率

0.28%），單套型個數(h)為7；單套型多樣性指數(hd)為 0.592；核苷

酸多樣性指數(π) 為0.00095。 

中性檢測 Fu and Li’s D* 檢測值為 0.387 (p=0.57)；Tajima’s D 檢

測值為-0.786 (p=0.24) ，不論是 Fu and Li’s D* 檢測及 Tajima’s D 

檢測的檢測值皆未顯著偏離零，說明我們所選用的這段粒線體細胞色
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素 b 基因序列在族群內的變異並未偏離中性假說的預期值，因此可能

未受選汰壓力影響，而族群量在近期歷史上也未經劇烈增減。 

 

二、 微衛星體基因座的建立及微衛星體基因之遺傳多樣性分析 

a. 於本年度初利用上述研究方法說明(b) 進行栗背林鴝微衛星體

基因座篩選，並送至明新生技公司進行 454 定序。結果共定出

8432 個序列，其中含有 2 至 6 不等的重複片段序列共 197 個，

其中扣除 46 個重複定序片段，共有 151 個片段可提供微衛星體

基因座引子設計。 
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(二)-太魯閣國家公園鳥類遺傳多樣性調查 

 PCR 擴增引子設計使用 MsatCommander (Faircloth 2008) 軟體

及目視法，由 151 個含有微衛星體重覆片段的序列中設計可順

利擴增此片段之引子，結果僅能設計 1 組可用引子供後續 PCR

實驗用，而其它片段雖含有微衛星體基因，但因側邊序列

(flanking region)太短或甚至缺少側邊序列，因此無法順利擺放

引子位置。而此組引子在順利完成 PCR 擴增並以 MegaBACE 

1000 自動定序儀進行毛細管電泳後，發現此段基因在族群中的

多型性為零，故無法用來進行後續族群內基因遺傳多樣性分析

用。 

 

b. 為使後續微衛星體分析順利進行，我們接著著手進行利用其

他物種所分離出的 80 組微衛星體基因引物，進行跨種測試 (見

研究方法第二節 2. (2))，企圖從這 80 組微衛星體基因座中，選

擇對栗背林鴝 PCR 擴增容易，且在族群內具有多型性

(polymorohism)的微衛星體基因座，進行後續栗背林鴝族群遺傳

分析之用。跨種測試的結果顯示，可成功擴增 17 組其他鳥類所

分離的微衛星基因座（21.25％），其中有 9 組微衛星基因座在

栗背林鴝族群內具有基因型多型性（11.25％）。 

另為符合各種族群遺傳分析方法的前提假設(assumptions)，以
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避免產生估測各項族群遺傳參數時的偏差，我們使用 Genepop 

v3.4 軟體 (Raymond & Rousset, 1995) 檢驗此 9 組微衛星體(表

3)基因型頻率是否偏離哈溫平衡(Hardy-Weinberg equilibrium)下

的預期，及其中任何兩組微衛星標記間是否存有連鎖不平衡

(linkage disequlibrium)，結果共發現 4 組微衛星基因(TcyII45、

PATMP 2-43、GC-GATA23)的基因型頻率明顯偏離哈溫平衡的

預期值，其他 5 組微衛星基因，另經 Bonferroni 校正型一錯誤

(type I error)的顯著臨界值(α=0.005)之後，並未顯示任何兩組微

衛星體基因座間有基因連鎖現象(表 4)，因此適用於後續分析。

這 5 組微衛星基因如表顯示，其各基因座的異型合子歧異度頻

率觀測值(HObs)的分佈為 0.063-1.000（平均值為 0.582），而異型

合子歧異度頻率預期值(HExp) 的分佈為 0.092-0.930（平均值為

0.577），對偶基因個數(K)的分佈為 3-15 個（平均為 9 個）。5

組微衛星基因典型基因型判別見附錄二，而其在族群中對偶基

因的頻率分布圖如附錄三，各微衛星對偶基因頻率大致呈現單

峰分布，僅 Tcy9 的對偶基因頻率分布似雙峰分布。 

第三章 結果 

第三節  栗背林鴝歷史族群數量改變分析  

 a. mismatch distribution 

我們利用 Dnasp 軟體中 mismatch distribution 的功能完成族群
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(二)-太魯閣國家公園鳥類遺傳多樣性調查 

大小變動 (population size change)分析，mismatch distribution 的

結果(圖 2)與預期之族群擴張模式下的普瓦松分布(Poisson 

Distribution)相近。 依據 Excoffier (2004)討論說明假若 mismatch 

distribution 分布呈單峰狀表示族群有族群擴張 (population 

expansion)現象，而本研究 mismatch distribution 分布則呈現半單

峰現象，說明栗背林鴝歷史族群有族群擴張跡象，且此擴張現象

為較近期間發生。 

 

 b.貝氏天際線分析 

貝氏天際線利用天際線圖 (skyline pot)的結果顯示從過去

14500 年至今栗背林鴝歷史族群大小大致穩定，而且具有微幅族

群擴張的現象(圖 3)；這項結果與孢粉化石所建構的台灣植被變遷

的時間大致吻合：大約 12,000~24,000 年前，台灣的植被已與現

今海拔相似(Liew & Chung 2001)，而根據 Tuskada (1966) 推估

14,000~12,000 年前是冰河期後氣候快速改善，適合亞熱帶低海拔

生物快速成長期間(Lin et al 2008)。因此，假設栗背林鴝的族群量

若與植被分布隨氣候暖化上移至現今海拔後，則貝氏天際線的結

果顯示，栗背林鴝的族群量與其相關的植被，自 14500 年前開始

即保持穩定的族群量。另計算貝氏天際線時，同時也推算所有栗
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背林鴝粒線體細胞色素 b基因單倍型的最近共祖時間 (time to the 

most recent common ancestor, TMRCA)為 0.0017374，由於溯祖理

論指出以粒線體基因而言， TMRCA 約略等於 Θ（Neµ，Ne：

遺傳有效族群量；µ：突變率），以 1.0*10-8 鹼基突變取代/每年做

為分子鐘的校正值，經換算後栗背林鴝歷史上長期有效族群數量

為 173,740。 

第三章 結果 

 

c. LAMARC 貝氏分析 

LAMARC 貝氏分析：以單倍體基因(haploid)粒線體細胞色素 b

基因的序列進行分析發現，栗背林鴝歷史有效族群數量參數 Θ

（Neµ ）為 0.0017319(圖 4)，以 1.0*10-8 鹼基突變取代/每年做為

分子鐘的校正值換算栗背林鴝歷史長期有效族群數量為

171,900，與 BEAST 所推算栗背林鴝粒線體細胞色素 b 基因

TMRCA 所轉換的歷史有效族群數量大致相吻合。另外利用

LAMARC 所估出的族群指數成長速率參數（g）+829.24 (圖 5)，

表示栗背林鴝在過去歷史上應有族群擴張族群成長現象，這結果

也與貝氏天際線所顯示的族群變動趨勢相吻合。 

 

d. 栗背林鴝族群瓶頸效應事件的偵測 

利用 BOTTLENECK v1.202 (Piry et al 1999)軟體，在 infinite 
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(二)-太魯閣國家公園鳥類遺傳多樣性調查 

allele model (IAM)的突變模式下，檢測是否有異型合子歧異度的

擴增(heterozygosity excess)或異型合子歧異度減少(heterozygosity 

deficit)的現象產生，結果顯示(表 5)。異型合子歧異度觀察值與

異型合子歧異度預期值沒有顯著差異(P heterozygosity excess =0.68)，說明

異型合子歧異度在栗背林鴝族群內沒有顯著的擴增

(heterozygosity excess)或顯著的減少(heterozygosity deficit)的現

象產生，表示栗背林鴝歷史族群沒有遭遇瓶頸事件影響。 
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第四章 討論與結論 

第一節  討論  

雖因粒線體細胞色素 b 基因的低變異提供的資訊有限，使推

斷時間無法繼續往前回溯到最近冰河的最盛期-24000 年之前，

但一般而言生態棲位於高海拔生物，在冰河期氣候較冷階段生物

可能會隨著溫度降低而分佈到比較低海拔部份，而在冰河期過後

溫度回升，生物可能由此回到原來高海拔部分，經過這樣的變動

生物的歷史族群數量可能隨之減少，但就貝氏天際線的結果顯示

最少在 14500 年前至今栗背林鴝的族群雖有些微成長狀況，但大

致穩定；然而錯位分布及 LAMARC 族群成長分析的結果，則一致

顯示栗背林鴝歷史上曾有顯著族群擴增現象，因此栗背林鴝的族

群過張可能發生在 14500 年前，即最近一次冰期結束後； 另利

用微衛星基因偵測瓶頸事件，結果顯示栗背林鴝族群沒有瓶頸效

應歷史 ，亦不違背上述族群成長的結果。 

而根據粒線體細胞色素b基因的變異所推估栗背林鴝長期歷

史性有效族群數量約為17萬， 雖然目前遺傳資料無法估算栗背

林鴝現今的有效族群數量，但於野外採樣時沿著林緣行走很容易

就能看到栗背林鴝身影，及栗背林鴝廣泛分佈於台灣高海拔山區
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(二)-太魯閣國家公園鳥類遺傳多樣性調查 

(圖6)，因此經由上述資料結果推測太魯閣國家公園境內栗背林鴝

的有族群櫻相當大且穩定。 

 

栗背林鴝粒線體遺傳多樣性 

本計畫透過台灣高海拔特有鳥類物種栗背林鴝遺傳多樣性之

遺傳標記的建立，呈現太魯閣國家公園區內栗背林鴝族群現今遺

傳多樣性資料，由部分粒線體細胞色素 b 基因序列之遺傳多樣性

資料檢視栗背林鴝基因多樣性，單套型多樣性值為 0.592±0.085、

核苷酸多樣性為 0.00095±0.0002 (≒0.001)。參考已發表且同樣使

用細胞色素 b 序列，檢視台灣現生鳥類遺傳多樣性資料，如台灣

畫眉(Leucodioptron taewanum)細胞色素 b 基因單套型多樣性值為

0.910 ± 0.056、核苷酸多樣性為 0.003 ± 0.000 (Li et al 2006)；藪鳥

(Liocichla steerii)核苷酸多樣性為 0.002 (Bailey et al 2010)，兩者的

遺傳多樣性都比栗背林鴝為高；但栗背林鴝的遺傳多樣性與同屬

高海拔分布的酒紅朱雀台灣亞種(Carpodacus vinaceus formosanus)略

高：細胞色素 b 基因單套型多樣性值為 0.39、核苷酸多樣性為

0.0006 (吳 2009 碩士論文)；因此栗背林鴝核苷酸多樣性呈現稍

低情況，可能與其侷限分布於高海拔地區有關，因此對於基因單

套型多樣性及核苷酸多樣性稍低情況，並不反應瀕危狀況下的遺
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傳多樣性。 

 

有效族群量高估的可能性 

有效族群數量是指在一特定時間內可經由繁殖對族群作出貢

獻的個體數量，有效族群大小決定基因多樣性(genetic variation)

損失的速度；近親個體配對機會或將有害基因留在族群內的機

率，因此偵測有效族群的大小評估或預測野生族群近親配對機會

及檢測基因的多樣性是遺傳保育管理制定不可或缺的資料，採用

族群遺傳估算方式替補了人力普查的不足。一般來說實際的族群

數量大約為有效族群數量的 10 倍大(Frankham 1995)，所以對照

推算的栗背林鴝有效族群數量約 17 萬，10 倍大則約為 170 萬，

卻也無法排除高估的可能性。利用貝氏天際線圖法使用 Markov 

chain Monte Carlo (MCMC)的方法，配合溯祖理論重建親緣關係

樹，所推算的有效族群數量方法，大致可受到突變率高低、族群

大小、族群間基因流動及天擇影響，當一族群與祖先分開後與其

他族群間還有基因交流的話，那溯祖理論的推算會更往上延伸，

而高估了有效族群數量；雖然本計畫採集的栗背林鴝樣本大致為

同個族群，但可能與台灣其他山區的栗背林鴝無法有充分的基因

交流，致使台灣全島的栗背林鴝族群具高度結構，而無法排除因
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(二)-太魯閣國家公園鳥類遺傳多樣性調查 

為栗背林鴝具有族群結構使利用溯祖理論高估了有效族群數量。 

 

栗背林鴝微衛星體遺傳多樣性 

本計畫原擬應用次世代 454 定序技術在微衛星基因的開發

上，雖然 454 定序結果顯示，可以輕易獲得大量內含重覆核酸片

段的序列，但這些重覆核酸片之側邊序列較短，並無法用以設計

PCR 引子，致使無法據以順利開發栗背林鴝專屬的微衛星體標

記。但在自其他鳥類所發展的微衛星標記中，經跨種測試仍找到

8 組可使用於栗背林鴝的多態性微衛星體基因，這顯示利用既有

為其他鳥類所發展的微衛星體標記，應可作為發展未來其他台灣

雀形目鳥類所需遺傳標記的重要來源。 雖然我們發現其中 3 組

微衛星基因的基因型頻率並不符合哈溫平衡的預測，但這結果也

可能是因為樣本數不足，或基因型判讀中無法有效判讀所導致缺

失資料 (missing data) 過多所致，未來若能補足以上缺失，也許

這 3 組微衛星基因仍可供日後研究栗背林鴝之族群遺傳與行為生

態所需。 

 

跨種使用微衛星基因使分析的限制 

微衛星體基是近年來在族群遺傳研究中廣被使用的一種遺傳

標記，缺乏廣泛性引子(universal primer)，需要針對欲偵測物種特
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第四章 結論與討論 

別選殖設計專一性引子為使用上的大限制，此問題雖然可利用跨

種測試解決，但因為”跨種”測試，加上微衛星體演化突變速率較

快(10-3；10-4)，常因測試物種遺傳距離太遠增加跨種測試的困難

度，且每個物種基因的演化速率不同，使原本專一性的微衛星基

因在跨種的使用上，雖有基因型多型性，但卻容易發生不符合微

衛星基因突變演化-stepwise mutation 的模式，增加分析時的困

難。Stepwise 突變模式說明微衛星體基因發生突變時通常依循它

的重覆片段數，如兩重複數(di-repeat)、三重複數(tri-repeat)或四

重複數(tetra-repeat)等，產生增加或減少 1 個單元(1 unit)重複數的

方式發生(Valde et al 1993)，然而可能因為每個物種微衛星基因的

演化速率不同，使得突變的產生不遵循 stepwise mutation 模式，

此困擾將呈現在分析上，在眾多已釋出的族群遺傳分析軟體中，

運用微衛星體基因分析的前提假設大部設定皆需符合 stepwise 

mutation 模式，此方式便增加微衛星體基因在分析上的困難，而

本計畫也遭受此困境，無法更進一步利用微衛星基因檢測栗背林

鴝歷史族群的變動。 

  

未來從事與栗背林鴝相關研究的有效遺傳標記 

雖然栗背林鴝為台灣特有種，但對其生活史所知卻極為有
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限，例如 目前對栗背林鴝遺傳婚配制度研究資料就相當缺乏。

栗背林鴝於繁殖季時(每年3月下旬到8月中旬)主要棲息在台灣高

海拔2600公尺到3550公尺，針、闊葉混合林和針葉林下濃密的矮

叢中，繁殖配對採社會性一夫一妻制，築巢於路旁土牆或石壁縫

隙中 (劉等 2010)，由於栗背林鴝具有明顯的雌雄二型性，因此

雄性可能存在強烈的生殖競爭，而雌鳥對雄鳥也可能依雄鳥外型

表徵的差異而有強烈的擇偶偏好。 鳥類婚配系統在過去二十

年，因分子遺傳標記的發展而有革命性的進展，在過去有93%的

燕雀目鳥類被認為屬於社會性一夫一妻的婚配制度， 但經分子

遺傳標記的檢測，卻發現其中有86%的物種具有偶外配對且有非

婚生子代(extra-pair paternity, EPP)的現象(Griffith et al 2002)，例

如與栗背林鴝同屬的藍喉鴝(Luscinia svecica)被發現有26%子代

為非婚生子代(EPP) (Johnsen & Lifjeld  2003)，因此，栗背林鴝的

婚配繁殖制度是否真的如社會婚配制般為一夫一妻制、是否有非

社會配對的非婚生子代等相關研究議題，應是一個值得探究的有

趣議題，而這些知識也有助於國家公園，提升對所擁有的鳥類資

源之解說材料。而本研究所篩檢出符合哈溫平衡預期的這5組微

衛星基因，具有高度多態性，利用CERVUS軟體檢測這5組微衛星

基因對於上述問題應用的可能性結果顯示(附錄四)，栗背林鴝這5
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組微衛星體基因的多型性運用在親子鑑定上，當不知父母雙方的

基因型時，不從候選父母(candidate parent)中排除沒有血親關係的

父母(unrelated candidate parent)機率有13% ( First parent 

non-exclusion probability)，反過來看可排除機率有87%；而當知

道父母雙方其中一方基因型時，不從候選父母(candidate parent)

中排除沒有血親關係的父母機率有3% (second parent 

non-exclusion probability)，因此有97%的機率可排除沒有血親關

係的父母，這顯示這5組微衛星體基因有足夠的潛力提供日後研

究栗背林鴝配對繁殖研究、親子鑑定等研究之候選基因。 

 

第二節  結論  

 雖然依照目前粒線體細胞色素 b 基因序列無法更加往前回溯到最

近冰期時間栗背林鴝歷史族群動態，且亦因資料有限無法有效評

估栗背林鴝現今有效族群數量，但綜合本計畫研究結果顯示至少

在 14500 年，在最近冰河期結束至今，生態棲位侷限於高海拔的

栗背林鴝歷史族群有些微族群擴張現象，且其中也沒有遭受瓶頸

效應影響，另經 TMRCA 回推歷史有效族群量約為 17 萬的結果

推測太魯閣國家公園栗背林鴝族群大小應該相當穩定，此結果亦

能當為一個監測基準值，回應目前認為的全球暖化問題是否導致
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高海拔生物族群大小的改變。此外，本計畫採用跨種測試方式針

對栗背林鴝尋找可行性的微衛星體基因，此也提供國家公園未來

針對栗背林鴝遺傳婚配系統、親子鑑定或其它族群遺傳相關研究

的基礎，且有利上述研究的執行。
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第五章 主要建議事項 

第五章 主要建議事項 

立即經營管理建議說明：依據本計畫結果回推由 12500 年前至今

太魯閣國家公園栗背林鴝族群有族群擴張現象，就距離最後一次冰河

--18000 年結束後，溫度回升生物由較低海拔回到原來高海拔生態棲

位，經過這樣的變動生物的歷史族群數量可能隨之減少，但就栗背林

鴝而言貝氏天際線的結果顯示最少在 12500 年前至今栗背林鴝的族

群有些微成長狀況， TMRCA 推估栗背林鴝歷史有效族群數量約為

17 萬且 LAMARC 族群成長分析也顯示族群呈正成長的情況，推測太

魯閣國家公園境內栗背林鴝族群大小應該相當穩定，因此對於立即的

經營管理措施沒有太大的建議。 

長期經營管理建議說明：可利用此計畫結果及建立的基因遺傳資

料為基礎，以特有種鳥類—栗背林鴝基因遺傳資料或有效族群數量為

基準點，監測高海拔地區特有種鳥類遺傳多樣性及族群變動狀況。另

劉(1991)以玉山國家公園內新中橫公路及玉山林道栗背林鴝繁殖成

功失敗為例，發現栗背林鴝繁殖成功失敗與洞口面積、洞之大小、坡

度、覆蓋度、距路面遠、岩壁高、洞之方位、海拔高度、陽光照到與

否、水源遠近及巢的大小均無顯著差異，但與路面距離有顯著不同，

推測導致栗背林鴝繁殖失敗其中主要原因是因為距離路面太近，受遊
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客或掠食者的干擾或捕食影響所致，因此就國家公園管理角度而言，

目前是否會因為全球暖化問題導致栗背林鴝族群數量變化影響雖需

持續追蹤，但就本計畫結果推測太魯閣國家公園栗背林鴝族群為一穩

定族群來看，於近期較不擔心區內栗背林鴝族群有較大的波動性改

變，反而是在經營管理上可以借鏡劉(1991)的結果，在栗背林鴝或其

它鳥種繁殖期間盡量宣導、教育遊客應該減少及避免對繁殖鳥類的干

擾，宣導制訂觀賞鳥類或鳥類攝影手則，並加強巡邏防止偷巢或破壞

巢等影響鳥類繁殖行徑，持續維持園區內一定的生物量。 
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表 1. 454 定序結果含有微衛星體基因重覆片段之序列 

  含有微衛星體重複片段 

2 個重複 3 個重複 4 個重複 5 個重複 6 個重複 總共定出片

段 

重複定序片

段 (di-repeat) (Tri-repeat) (Tetra-repeat) (Penta-repeat) (Hexa-repeat)

8432 46 17 1 123 1 9 

 (本計畫)
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表 2. 栗背林鴝部分粒線體細胞色素b序列(1070bp)遺傳多樣性分

析。單套型個數(h)；單套型多樣性指數(hd)；核苷酸多樣性指數(π)

及Fu and Li’s D* 檢測及Tajima’s D 檢測 

 h Hd±SD π±SD S 
Fu & Li 
D* test 

Tajima 
D test 

Dnasp 7 0.592±0.085 0.00095±0.0002 6 
0.387  

p= 0.57 
-0.786 
p=0.24 

Arlequin 7 0.5916±0.085 0.00095±0.0002 6  
-0.786 
p=0.25 

  (本計畫)
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表 3. 9 組 (Tcy9、TG11-011、Titgata02、GC-GATA15、

PwGATA4、TcyII45 、PMAPT 2-43 、GC-GATA23) 具有多型性

之微衛星基因座基礎資料之引子序列、每組基因對偶基因數(k)、樣

本數(N)、異型合子歧異度觀察值(HObs)、異型合子歧異度預期值(HExp)

及哈溫平衡檢測P值 (*表顯著性) 

Locus Sequence 5'-3' k N HObs HExp 
p value 

(HWE) 
Reference 

Tcy9 F: ATGGCTTGGAAAGGACTGTG 15 17 1 0.93 0.2 
Satio et al 

2006 

 R: gtttctTGGCAAACAATGTCAAAG       

TG11-011 F: ACAAACTAAGTACATCTATATC 4 35 0.457 0.442 1.0 Lee et al 2006

 R: TAAATACAGGCAACATTGG       

Titgata02 F: ACCTCCAGGATGGGGACTCC 7 30 0.633 0.677 0.37 
Wang et al 

2005 

 R: TTGTCTTTTGGGTTGCCTGA       

GC-GATA15 F: CAGAGTTTTCACAAAGCCTCTGC 14 33 0.758 0.746 0.89 
Huang et al 

2004 

 R: GACTATGGAAAATCAATCAAGG       

PwGATA4 F: ACTGGACTGTCCACATGGA 3 32 0.063 0.092 0.05 尚未發表 

 R: CGTGCCTTCGCAAGTTGG       

TcyII45 F: ACATACCAAAGTCACCTGGA 18 28 0.786 0.95 0.002* 
Satio et al 

2006 

 R: gtttctCAATGGGTAAAGTAT TATTGCAT       

PMAPT 2-43 F: ACAGGTAGTCAGAAATGGAAAG 8 35 0.429 0.576 0.007* Lee et al 2006

 R:GTATCCAGAGTCTTTGCTGATG       

GC-GATA23 F: ACCAGAAAGGTCTGACAAGG 4 33 0.273 0.667 0* 
Huang et al 

2004 

 R: CTACAAAAAAAGTGCAATTGCAG       

(本計畫)
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表 4. 本計畫分析所用之 5 組(Tcy9、TG11-011、Titgata02、

GC-GATA15、PwGATA4)微衛星基因任兩組微衛星體基因座間有基

因連鎖現象檢測，Bonferroni校正type I error的臨界值(α=0.005)。 

 

  Tcy9 TG11-011 Titgata02 GC-GATA15 PwGATA4 

Tcy9 -     

TG11-011 0.8868 -    

Titgata02 0.4432 0.0888 -   

GC-GATA15 1.0000 0.5335 0.1837 -  

PwGATA4 0.3658 0.0134 1.0000 0.4916 - 

(本計畫)
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表 5. 栗背林鴝瓶頸效應事件檢測，樣本數(N)、對偶基因數(K)、異

型合子歧異度觀察值(Hobs)及在IAM突變模式下檢測突變-漂變平衡

(mutation-drift equilibrium, Heq)。顯著值(p值)檢測採用one-tail 

Wilcoxon test。 

 
Locus N K Hobs Heq S.D. (Hobs-Heq)/sd 
Tcy9 26 14 0.942 0.926 0.021 0.753 

TG11-011 70 4 0.442 0.456 0.17 -0.085 
Titgata02 60 7 0.677 0.671 0.116 0.053 

GC-GATA15 66 14 0.746 0.846 0.048 -2.095 
PwGATA4 64 3 0.092 0.356 0.176 -1.502 

    P heterozygosity excess =0.68 
   P heterozygosity excess over combined dataset =0.74 

(本計畫)

 42 



 

 

蓮花池1♀

碧綠神木1♂

合歡農場 8♂7♀+1♂+1 

松泉崗 1♂ 

奇萊登山口 1♂ 

松雪樓附近 5♂4♀ +1 

特生高海拔試驗站 3♂ 

大禹嶺 1♂1♀

820林道 3♂

天巒池步道 2♂1♀+1♂ 

圖 1. 栗背林鴝樣本採集點 

 
(本計畫)
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圖 2. 栗背林鴝族群大小變動檢測之mismatch distribution測試，藍

色柱狀圖表示粒線體細胞色素b兩兩序列比較差異觀測值(observed 

frequency of pairwise differences)，紅線表示預期狀況下的族群擴張

模式模擬分布圖。 

(本計畫)
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圖 3. 檢測栗背林鴝粒線體細胞色素b基因歷史族群變動事件之貝氏

天際線圖。X軸表示多少單位年以前的時間(unit of years ago)，主

要依據 1*10-8的每個位點/每年/鹼基置換速率(substitutions rate 

per site per year )換算而成，Y軸表示有效族群數量及世代長度。中

間黑色實線表示貝氏天際線的估計值，上下兩條灰線表示上下 95%

信賴區間。 

 
)(本計畫
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圖 4. LAMARC貝氏分析單倍體基因(haploid)粒線體細胞色素b基因

的序列分析栗背林鴝歷史有效族群數量Θ (theta) 

(本計畫)

 46 



 

0

0.0002

0.0004

0.0006

0.0008

0.001

0.0012

-800 -600 -400 -200 0 200 400 600 800 1000 1200

Fr
eq

ue
nc
y

Theta

LAMARC貝氏分析族群成長 Point probability

 

圖 5. LAMARC貝氏分析單倍體基因(haploid)粒線體細胞色素b基

因的序列分析栗背林鴝歷史有效族群成長速率參數g 

(本計畫)
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圖 6. 栗背林鴝於台灣高海拔分佈範圍 

(本計畫)

 48 



 
附錄一 

附錄一 本計畫參與期間於野外繫放所採集鳥種數 

中文名 學名 繫放點 隻數

鶲科 Muscicapidae   

栗背林鴝 Luscinia johnstoniae 松雪樓 10 

  合歡農場 17 

  大禹嶺 2 

  蓮花池 1 

  碧綠神木 1 

  松泉崗 1 

  奇萊登山口 1 

  特生高海拔工作站後 3 

  820 林道 3 

  天巒池步道 4 

白眉林鴝 Luscinia indica Vieillot 松雪樓 2 

  合歡山小風口 2 

  合歡農場 1 

  合歡古道 1 

  特生高海拔工作站後 7 
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畫眉科 Timaliidae    

山紅頭 Stachyris ruficeps 關原 3 

金翼白眉 Garrulax morrisonianus 合歡農場 4 

藪鳥 Liocichla steerii 合歡農場 1 

粉紅鸚嘴 Paradoxornis webbianu 合歡農場 3 

鱗胸鷦鷯 Pnoepyga albiventer 特生高海拔工作站後 1 

黃羽鸚嘴 Paradoxornis verreauxi 特生高海拔工作站後 5 

灰頭花翼 Alcippe cinereiceps 關原 3 

  合歡農場 6 

  合歡古道 2 

  特生高海拔工作站後 1 

鶯科 Sylviidae    

深山鶯 Cettia acanthizoides 合歡農場 1 

  合歡古道 4 

長尾山雀科 Aegithalidae    

紅頭山雀 Aegithalos concinnus 合歡農場 2 

雀科 Fringillidae    

灰鷽 Pyrrhula erythaca 特生高海拔工作站後 1 

酒紅朱雀 Carpodacus vinaceus 奇萊登山口 1 
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  合歡農場 1 

  特生高海拔工作站後 2 

  松雪樓 2 

山雀科 Paridae    

煤山雀 Parus ater 關原 1 
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附錄二 

附錄二 5 組--Tcy9(a)、TG11-011(b)、Titgata02(c)、GC-GATA15(d)、

Pwgata4(e) 微衛星基因典型頻譜圖 

a. Tcy9 

 
 

b. TG11-011 

 
 

c. Titgata02 

 
 

d. GC-GATA15 

 
 

e. Pwgata4 
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附錄三 5 組微衛星基因Tcy9(a)、TG11-011(b)、Titgata02(c)、

GC-GATA15(d)、Pwgata4(e)之對偶基因頻率(allele frequency)圖 

a. Tcy9 
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附錄三 
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c. Titgata02 
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e. Pwgata4 
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附錄四 5 組微衛星基因進行親子鑑定的排除沒有血親關係父母的機

率 

樣本數 (Number of individuals) 37 

微衛星基因組數 (Number of loci) 5 

平均對偶基因數 (Mean number of alleles per locus) 8.6 

平均異型合子歧異度預期值 (Mean expected heterozygosity) 0.577 

排除沒有血親關係的父母機率 (不知雙親父母找其中之一雙親) 

[Combined non-exclusion probability (first parent)]  
0.1352 

排除沒有血親關係的父母機率 (知道其中之一雙親找另一雙親) 

Combined non-exclusion probability (second parent) 
0.0355 

附錄四 
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附錄五 

附錄五 太魯閣國家公園管理處 99 年度委託研究計畫「代表性生態系

經營管理之合歡山高海拔生態系長期生態研究網計畫(二) – 太魯閣

國家公園鳥類遺傳多樣性調查」期中簡報會議紀錄 

 

 57  



 

六、討論： 

（一） 目前採樣分析的 30 個栗背林鴝樣本有 24 個來自

於合歡農場，其餘地區的樣本數量則較少是否有

可能影響粒線體DNA中色素B之遺傳多樣性分析。 

（二） 樣本數少確有可能影響分析結果，但以栗背林鴝

這種鳥而言，牠有冬季海拔降遷的行為，因此推

測其活動模式及領域應屬與非固著性，然而確切

的影響有賴於更深入的生態研究。 

（三） 合歡山松雪樓附近鳥況良好，但遊客干擾較頻

繁，在調查樣區選取時供參酌。 

（四） 在全球氣候變遷平均氣溫逐漸升高的衝擊下，越

是壓縮的林帶或林線以上的生態系，所受到的影

響越大，國家公園可及早規劃保種的工作。 

（五） 本研究預計以栗背林鴝粒線體 DNA 中色素 B之遺

傳多樣性配合 Bayesian 理論探討過去族群變動

歷史，並發展微衛星基因座突變模式推估栗背林

鴝的歷史族群量，以供管理處經營管理參考。 

 

結論：本期中簡報審查通過，准予備查。請受託單位依合約

規定備妥相關資料請領第二期款。 
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附錄六  

附錄六 太魯閣國家公園管理處 99 年度委託研究計畫「代表性生態系

經營管理之合歡山高海拔生態系長期生態研究網計畫(二) – 太魯閣

國家公園鳥類遺傳多樣性調查」期末簡報會議紀錄 
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六、討論： 

（一）受託單位已於會議前提送期末報告書面資料 15

份，內容進度符合合約規定。 

（二）本研究從粒線體 DNA 色素 B之遺傳多樣性分析推

估過去的 14500 年至今栗背林鴝歷史族群有微幅

擴張的現象，且栗背林鴝的長期歷史有效族群量

約為 17 萬隻，與實際觀測數量應該吻合，顯示栗

背林鴝至今族群數量變動相對穩定；此結果可作

為氣候暖化壓力下，高海拔生物族群大小改變的

一個監測基準值。 

（三）在全球氣候變遷平均氣溫逐漸升高的衝擊下，越

是壓縮的林帶或林線以上的生態系，所受到的影

響越大，本研究模式可提供未來其他物種監測評

估參考。 

（四）本研究針對栗背林鴝微衛星基因座開發出 5組引

子，未來極有潛力應用在其他相關生態學研究，

例如配對繁殖研究、親緣關係等。 

七、結論： 

（一） 與會人員相關意見，請受託單位納入參考。 

（二） 期末報告撰寫格式請依內政部委託研究作業規

定辦理。 

（三） 本期末簡報審查通過，准予備查。請受託單位依

會議結論修正書面報告，俟完成驗收後，依合約

規定備妥相關資料請領第三期款。 
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年年年年
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Post et al, 2009, Science, 325, p1355



Hewitt, 2002, Nature, 405, p907

冰層

永久凍土

永久性極冰

沙漠

季節性極冰

熱帶雨林

海平面

最近冰河期冰河範圍



冰河期間中、高海拔地區族群間遺傳分

化程度大

Petit, 2003, Science, 300, p1653
族群間遺傳分化程度大於平均值

族群間遺傳分化程度小於平均值

250-500 m

500-1000 m
>1000 m



http://upload.wikimedia.org/wikipedia/commons

/thumb/e/e8/Chorthippus_parallelus.jpg/240px-

Chorthippus_parallelus.jpg http://www.quantum-conservation.org/ESB/Ursus%20arctos.gif

冰河期後--物種拓殖(colonizations)

http://www.quantum-conservation.org/ESB/Ursus%20arctos.gif

http://upload.wikimedia.org/wikipedia/commons

/thumb/e/e8/Chorthippus_parallelus.jpg/240px-

Chorthippus_parallelus.jpg http://www.animalpicturesarchive.com/Arch01/1099341150.jpg

Hewitt, 2002, Nature, 405, p907 



計畫目標

• 了解高海拔指標性鳥種從過去至現在族群
變化趨勢

• 估算指標性鳥種有效族群數量

–評估族群之遺傳多樣性與未來演化潛能

–提供追蹤未來全球氣候變遷對指標物種衝擊的

基準



台灣植被垂直分布

http://bp3.blogger.com/_5RygVYbHlNk/SHgRQ2nyzAI/AAAAAAAABbc/sZSEDgawt9Q/s1600-h/950827-3.gif

http://images.google.com.tw/imgres?imgurl=http://www.sedu.cyc.edu.tw/artedu99/images2/DSCN274
6-
2.jpg&imgrefurl=http://www.sedu.cyc.edu.tw/artedu99/new_page_21.htm&usg=__XpDrqhYUK0yXR
GlGXa0UYS0KdsM=&h=520&w=625&sz=169&hl=zh-TW&start=62&um=1&tbnid=VgxjL-
NjVlKBEM:&tbnh=113&tbnw=136&prev=/images%3Fq%3D%25E6%25A0%2597%25E8%2583%25
8C%25E6%259E%2597%25E9%25B4%259D%26ndsp%3D20%26hl%3Dzh-
TW%26sa%3DN%26start%3D60%26um%3D1



http://wildbird.e-land.gov.tw/wildbird/AAA/photo/IMG_992010-1.JPG

http://images.google.com.tw/imgres?imgurl=http://www.sedu.cyc.edu.tw/artedu99/images2/DSCN2746-
2.jpg&imgrefurl=http://www.sedu.cyc.edu.tw/artedu99/new_page_21.htm&usg=__XpDrqhYUK0yXRGlGXa0UYS0Kds
M=&h=520&w=625&sz=169&hl=zh-TW&start=62&um=1&tbnid=VgxjL-
NjVlKBEM:&tbnh=113&tbnw=136&prev=/images%3Fq%3D%25E6%25A0%2597%25E8%2583%258C%25E6%259
E%2597%25E9%25B4%259D%26ndsp%3D20%26hl%3Dzh-TW%26sa%3DN%26start%3D60%26um%3D1

栗背林鴝 (Luscinia johnstoniae)

台灣特有種鳥類

分布範圍:台灣高海拔山區(2000m)

生活習性:喜停棲於枯枝上、砍伐後

之木樁或岩石上，常單獨，或成對

出現在低草地或灌叢間跳躍覓食，

少與其他鳥類混群出現，以昆蟲或

其幼蟲為食。

繁殖習性:喜於樹洞、岩石縫間或其

他土牆間隙間以蘚苔類巢材築巢。



太魯閣國家公園栗背林鴝海拔分布

許皓捷, 2006 連續分布；x 繁殖季零星分布

低 中 高

海拔分布範圍(m)



工作項目

1.收集高海拔地區台灣特有種鳥類—栗背林
鴝的組織樣本，並建立遺傳多樣性的遺傳

標記。

2.探討栗背林鴝族群歷史性數量改變，並對
照全球冰河時間，推測其族群數量的變化
與氣候變遷間的相關性。

3.建構栗背林鴝現今遺傳多樣性資料，以做
長期監測之基準值。



粒線體基因細胞素素b定序 微衛星體標記篩選

基因多樣性資料分析
(Dnasp 4.901、Arlequin 3.5.1.2)

基因多樣性資料分析
(CERVUS 3.0.3 ) 

歷史族群數量變動的推估
-- mismatch distribution 
(Dnasp 4.901、Arlequin 3.5.1.2) 

--貝氏天際線(Bayesian skyline plot) 
(BEAST v1.6.1 )

-- LAMARC族群成長分析
(LAMARC v2.1.2 )

瓶頸效應(bottleneck)事件偵測
(BOTTLENECK v1.202)

•探討栗背林鴝族群歷史性數量改變，對照全球冰

河時間，推測族群數量的變化與氣候變遷間的相

關性

•建構栗背林鴝現今遺傳多樣性資料，以做長期監

測之基準值



使用栗背林鴝樣本雄24隻、雌13隻 (共採集43隻)

合歡農場合歡農場合歡農場合歡農場
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粒線體基因遺傳多樣性

h S Hd±SD π±SD
Fu & Li D* 

test

Tajima D 

test

Dnasp 7 6 0.592±0.085 0.00095±0.0002
0.387     

p= 0.57

-0.786 

p=0.24

Arlequin 7 6 0.5916±0.085 0.00095±0.0002
-0.786 

p=0.25

(Dnasp 4.901及Arlequin 3.5.1.2 )



細胞色素b基因序列(1070bp)的多樣性低?高?

Hd±SD π±SD 分布範圍 Reference 

栗背林鴝 (Luscinia

johnstoniae )
0.592±0.085 0.00095±0.0002 2600~3500m 本計畫

酒紅朱雀(Carpodacus

vinaceus formosanus)
0.39 0.0006 2000m以上 (吳 2009 碩士論文)

藪鳥(Liocichla steerii) 0.002 1000~2800m
(McKay et al., 2010, BMC 

Evolution biology, 
10, p71 )

台灣畫眉
(Leucodioptron taewanum)

0.910 ± 0.056 0.003 ± 0.000 平地~1000m
(Li et al., 2006, IBIS, 148, 

p698)

http://blog.yam.com/phdwhite/article/5923679 http://blog.ecenter.idv.tw/index.php?/archives/24-tw.html

分布範圍參考台灣鳥類誌 (劉等 2010, 行政院農業委員會林務局)



栗背林鴝族群擴張現象
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歷史族群數量變動推估

貝氏天際線法(Bayesian skyline plot)
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TMRCA:推估最

近共祖時間內
栗背歷史有效族

群數量約為17萬
(173,740)

鳥類平均粒線體基因每

位點鹼基置換速率/每年

1.0*10-8 

14,000~12,000年 : 推估為冰河期後
氣候快速改善適合亞熱帶低海拔生物

快速成長(Tuskada, 1966, Proceeding of national 

academy of sciences,USA, 55, p543)

24,000: 推估為台灣最近一次冰盛期
(Liew & Chung, 2001, Western pacific earth sciences, 1, p405)



小蜂(Ceratosolen sp. 1)歷史
有效族群

http://www.hljh.tcc.edu.tw/teach/%E6%A0%A1%E

5%9C%92%E6%A4%8D%E7%89%A9/%E7%A8
%9C%E6%9E%9C%E6%A6%95/%E7%A8%9C%

E6%9E%9C%E6%A6%95-%E6%9E%9C6.JPG

Lin et al, 2008, Molecular Ecology, 17, p5008
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稜果榕廣泛分布於台灣低海拔
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結論一

• 栗背林鴝自14500年前至今族群數量大致穩
定

–但錯位分布分析及貝氏溯祖分析皆顯示栗背林

鴝族群曾快速成長

–栗背林鴝族群成長應在最近一次冰盛期結束後

，氣候快速暖化的階段

• 栗背林鴝的長期有效族群量約17萬隻



應用次世代定序下的

微衛星體基因座篩選

有151個片段可提供微衛星體基因座引子設計

含有微衛星體重複片段

總共定出片段 重複定序片段
2個重複
(di-repeat)

3個重複
(Tri-repeat)

4個重複
(Tetra-repeat)

5個重複
(Penta-repeat)

6個重複
(Hexa-repeat)

8432 46 17 1 123 1 9



F78HF8M03B04MD
5’

3’

側邊側邊側邊側邊序列序列序列序列(flanking region) 多為重覆片段多為重覆片段多為重覆片段多為重覆片段
F78HF8M03B07M9

5’

3’

大多為重覆片段無法放置引子及序列太短大多為重覆片段無法放置引子及序列太短大多為重覆片段無法放置引子及序列太短大多為重覆片段無法放置引子及序列太短

但因為….

雖然454定序結果顯示，可以輕易獲得大量內含重覆核酸片段
的序列，但這些重覆核酸片段之側邊序列較短，並無法用以
設計PCR引子，致使無法據以順利開發栗背林鴝專屬的微衛
星體標記。



Huang et al., 2004, Molecular Ecology Note, 4, p170

Lee et al., 2006, Molecular Ecology ,18, p2728

Yeung et al., 2004, Molecular Ecology Note, 4, p420

http://www.mangoverde.com/birdsound/images/00000001977.jpg

藍山雀藍山雀藍山雀藍山雀
(Cyanistes

caeruleus) 

http://www.google.com.tw/imgres?imgurl=http://zoominout.net/photoalbum/photo/bird/hwamei/icon/IMG_2719.jpg&imgrefurl=http://zoominout.net/pho
toalbum/photo/bird/hwamei/hwamei.htm&usg=__q2lR1iJFo5LTF236DmlKCyzjMhY=&h=120&w=180&sz=5&hl=zh-
TW&start=73&zoom=0&tbnid=y9Oi6Or5HTaf9M:&tbnh=67&tbnw=101&prev=/images%3Fq%3DGarrulax%2Bcanorus%2Bcanorus%26um%3D1%2
6hl%3Dzh-
TW%26sa%3DN%26biw%3D1280%26bih%3D837%26tbs%3Disch:10%2C2090&um=1&itbs=1&iact=rc&dur=330&ei=vWzsTLzUK4je4AbhpMTGA
Q&oei=XWzsTOaDB8S8cbzU8YcP&esq=7&page=4&ndsp=20&ved=1t:429,r:10,s:73&tx=45&ty=54&biw=1280&bih=837

大陸畫眉大陸畫眉大陸畫眉大陸畫眉
(Garrulax

canorus)

http://forum.u-car.com.tw/forumdetail.asp?forumid=119791

藪鳥藪鳥藪鳥藪鳥
(Liocichl
a steerii) 

Satio et al., 2006, Molecular Ecology Note, 6, p425

紅紅紅紅脇脇脇脇藍尾鴝藍尾鴝藍尾鴝藍尾鴝 (Tarsiger cyanurus)

http://www.trekearth.com/gallery/Asia/Japan/Kinki/Nara/Nara/pho
to1042141.htm

繡眼畫眉繡眼畫眉繡眼畫眉繡眼畫眉(Alcippe morrisonia) 

http://big5.wallcoo.com/animal/Cute_Little_Birds_HD_Wallpapers_01/html/wallpaper12.html

Molecular Ecology Resources, 

2009,9, p1460

其它未發表其它未發表其它未發表其它未發表

http://www.birdnet.cn/showtopic-208885.aspx

粉紅鸚嘴粉紅鸚嘴粉紅鸚嘴粉紅鸚嘴(Paradoxornis

webbianus bulomachus) 

http://www.stuartelsom.co.uk/image_details.php?Cat=Eastern%20P
oland%20-
%20Forests%20and%20Marshes%20~%20May%202006

大葦鶯大葦鶯大葦鶯大葦鶯
(Acrocephalus arundinaceus)

http://wildbird.e-land.gov.tw/wildbird/newwildbird/Guide/bird/birddetail.asp?B_ID=5705

青背山雀青背山雀青背山雀青背山雀(Parus monticolus)

Wang et al., 2005, Molecular 
Ecology Note, 5, p439

http://photogallery.canberrabirds.org.au/images/Silvereye3_Dabb.jpg

灰胸繡眼灰胸繡眼灰胸繡眼灰胸繡眼
(Zosterops lateralis
chlorocephala) 

http://www.naturephoto-cz.eu/parus-major-picture-326.html

大山雀大山雀大山雀大山雀
(Parus major) 

http://upload.wikimedi
a.org/wikipedia/com
mons/e/e1/Taeniopyg
ia_guttata_-_profile_-
_dundee_wildlife_par
k.jpg

斑馬雀斑馬雀斑馬雀斑馬雀
(Taeniopy

gia

guttata)

共80組



5組微衛星基因多樣性

Locus Sequence 5'-3' K N HObs HExp

p value

(HWE)
Reference

Tcy9 F: ATGGCTTGGAAAGGACTGTG 15 17 1 0.93 0.2
Satio et al

2006

R: gtttctTGGCAAACAATGTCAAAG

TG11-011 F: ACAAACTAAGTACATCTATATC 4 35 0.457 0.442 1.0
Lee et al

2006

R: TAAATACAGGCAACATTGG

Titgata02 F: ACCTCCAGGATGGGGACTCC 7 30 0.633 0.677 0.37
Wang et al 

2005

R: TTGTCTTTTGGGTTGCCTGA

GC-GATA15 F: CAGAGTTTTCACAAAGCCTCTGC 14 33 0.758 0.746 0.89
Huang et al

2004

R: GACTATGGAAAATCAATCAAGG

PwGATA4 F: ACTGGACTGTCCACATGGA 3 32 0.063 0.092 0.05 尚未發表

R: CGTGCCTTCGCAAGTTGG

平均 8.6 29.4 0.582 0.577

每組基因對偶基因數(k) ；樣本數(N) ；異型合子歧異度觀察值(HObs) ；異型合子歧異度預期值(HExp) ；哈溫平衡(HWE)檢測P值

另有四組多態性微衛星基因偏離哈溫平衡



Tcy9 TG11-011 Titgata02 GC-GATA15 PwGATA4

Tcy9 -

TG11-011 0.8868 -

Titgata02 0.4432 0.0888 -

GC-GATA15 1.0000 0.5335 0.1837 -

PwGATA4 0.3658 0.0134 1.0000 0.4916 -

Bonferroni校正type I error的臨界值(α=0.005) 

任兩組微衛星體基因座間有基因連鎖現象檢測



5組微衛星基因頻譜圖
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4組偏離逐步突變模式



栗背林鴝歷史事件中沒有發生瓶頸事件
（以Bottleneck軟體分析）

Locus N K Hobs Heq S.D. (Hobs-Heq)/sd

Tcy9 26 14 0.942 0.926 0.021 0.753

TG11-011 70 4 0.442 0.456 0.17 -0.085

Titgata02 60 7 0.677 0.671 0.116 0.053

GC-GATA15 66 14 0.746 0.846 0.048 -2.095

PwGATA4 64 3 0.092 0.356 0.176 -1.502

P 
heterozygosity excess

=0.68

P 
heterozygosity excess over combined dataset

=0.74

樣本數(N) ；對偶基因數(K) ；異型合子歧異度觀察值(Hobs) ；IAM突變模式下檢測突變-漂變平衡(mutation-drift equilibrium, Heq) 

異型合子歧異度過多檢測(P 
heterozygosity excess

)



總結2

• 454定序結果雖然篩得大量含微衛星片段, 
但資料不足以設計引物

• 跨種擴增的微衛星基因座, 因大多不符逐步
突變模式(stepwise mutation model), 僅可
進行瓶頸效應測試

• 栗背林鴝歷史事件中沒有發生瓶頸事件, 與DNA
序列推得之族群擴張結果相符



•雌雄二色型

•強烈領域

•易觀察

•數量普遍

http://wildbird.e-land.gov.tw/wildbird/AAA/photo/IMG_992010-1.JPG

http://images.google.com.tw/imgres?imgurl=http://www.sedu.cyc.edu.tw/artedu99/images2/DSCN2746-
2.jpg&imgrefurl=http://www.sedu.cyc.edu.tw/artedu99/new_page_21.htm&usg=__XpDrqhYUK0yXRGlGXa0UYS0Kds
M=&h=520&w=625&sz=169&hl=zh-TW&start=62&um=1&tbnid=VgxjL-
NjVlKBEM:&tbnh=113&tbnw=136&prev=/images%3Fq%3D%25E6%25A0%2597%25E8%2583%258C%25E6%259
E%2597%25E9%25B4%259D%26ndsp%3D20%26hl%3Dzh-TW%26sa%3DN%26start%3D60%26um%3D1



http://www.fatbirder.com/links_geo/europe/france_basse_normandie.html

同屬的藍喉鴝(Luscinia svecica) 

約有26%子代為非婚生子代 (EPP)
(Johnsen & Lifjeld 2003)

•栗背林鴝有偶外受孕?

•母鳥偶外受孕比例?

•偶外受孕子代比例?

•雄鳥獲得偶外受孕機會?

•羽色?

•歌聲?

•領域大小?

•免疫力?

•偶外受孕子代

•免疫力

•大小

•………….



微衛星親緣鑑定之高效力

樣本數 (Number of individuals) 37

微衛星基因組數 (Number of loci) 5

平均對偶基因數 (Mean number of alleles per locus) 8.6

平均異型合子歧異度預期值 (Mean expected heterozygosity) 0.577

排除沒有血親關係的父母機率 (不知雙親父母找其中之一雙親)

[Combined non-exclusion probability (first parent)] 
0.1352

排除沒有血親關係的父母機率 (知道其中之一雙親找另一雙親)

Combined non-exclusion probability (second parent)
0.0355



結論

• 栗背林鴝有歷史性族群擴張現象

• TMRCA推估歷史有效族群數量約為17萬

• 獲得目前栗背林鴝遺傳多樣性基礎資料，
以供未來監測比對

• 篩選出的栗背林鴝具多態性的微衛星體基
因，可提供未來進行

–栗背林鴝遺傳婚配系統

–親子鑑定

–其它族群遺傳相關研究的執行



經營管理建議

•以十年為期，監測栗背林鴝遺傳多樣性及

有效族群變動趨勢

•對分布海拔更局限的物種進行遺傳監測

•對栗背林鴝行為生態進行研究，以豐富國

家公園自然資源解說
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