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摘  要 

 

關鍵詞：台灣黑熊、青剛櫟、櫟實產量、遺傳、族群監測 

一、研究緣起  

有鑑於保育瀕危物種的迫切性以及長期生態研究對於野生動物經營管理

之重要性，本計畫延續前期於玉山國家公園進行之台灣黑熊（Ursus thibetanus 

formosanus）生態研究，持續長期的資料收集及累積，增加我們對於此物種

於野外的生態習性、族群遺傳特性的瞭解，並提供具體的經營管理建議，以

作為成功保育該物種的依據。園區東側的大分地區為瀕危台灣黑熊重要的棲

息地，該地殼斗科植物－青剛櫟（Cyclobalanopsis glauca）的物候週期及結

果變動，影響台灣黑熊時空上的活動模式和族群變動。本研究旨在持續第 7

年監測當地殼斗科森林的結果量變動，以探討與動物活動和豐富之關係，並

估計樣區台灣黑熊的族群數量、遺傳多樣性、近親交配指數，以及族群間基

因交流程度，並提供相關之經營管理建議，以期確保此物種之族群永續力。 

 

二、研究方法及過程 

本研究於大分地區青剛櫟集中分布的區域，設定長期的調查樣點和樣線

（總計 5.2 km 長），以測量青剛櫟果實產量。於青剛櫟開始落果前(九月底

至十月中旬期間)，以目視法估算該季的結果相對豐度指標。同時於結果季期

間，每隔 50 m 設置種子陷阱(0.85*0.85 cm
2
, n = 197)，每月定期收集落果，以

計算該季青剛櫟果實生產量。同時為瞭解掉落至地面的櫟實的留存狀況，以

及野生動物對地面櫟實的利用程度，研究者監測地面上落果的留存狀況和數

量沿穿越線並間隔約 50 m，挑選一棵已標記為種子陷阱的青剛櫟樣樹，設置

並標記 1 m
2的地面區塊（ground plot），總共 100 個。每月例行調查計數殘

存於各區塊較飽滿或內果徑大於 8.5 mm 的完整櫟實數量 

為了解青剛櫟果實豐富度與台灣黑熊活動之關係，於結果季結束後（2
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月），沿著調查樣線計數樣線（共約 9.5 km）兩側各 3 m 內的所有黑熊痕跡，

作為該季黑熊活動的相對指標。為收集黑熊遺傳樣本，除了每次調查期間在

調查樣線和行進路線旁搜尋、採集黑熊排遺；另架設及檢視熊毛陷阱，以收

集動物毛髮，建構黑熊遺傳樣本資料庫。延續去年的計畫，將 2009 年到 2011

年在大分地區收集的臺灣黑熊排遺樣本，萃取 DNA 後進行粒線體 D-loop 擴

增，篩選成功擴增 D-loop 序列的 DNA 樣本共 143 個，接著進行 6 組微衛星

基因座之分析。 

 

三、重要發現 

初步已收集的氣象資料顯示，大分地區年平均溫度為 13.2±4.1℃，月均

溫以 5 月至 9 月較高，溫度在 16.9-19.6℃間。冬季月均溫皆小於 15.5℃。各

月平均相對濕度為 71.2%至 88.3%，年平均相對濕度為 79.6±4.6%。累積降雨

量在 2010 年 9、10 月最高分別達 529 mm、259 mm，其中 9 月兩量為目前大

分地區氣象站記錄到的最高雨量記錄。 

目視法估計 2012 年青剛櫟結果狀況顯示，Graves’修正指數平均值和

30 秒內計數青剛櫟果實數量分別為 1.75±1.02(±SD)和 42.8±40.8 顆/棵。整體

看來 2006-2012 年間的調查結果，利用 30 秒內計數與 Graves’修正指數兩種

方法所估算的平均結果趨變化頗為一致。 

2011年青剛櫟果實的估計生產總量(包括完整果和受損果)為30.5顆/m
2，

其中完整果實量代表為地面活動動物的食物可得度，為 25 顆/m
2。和前五年

(2006-2010 年)的結果季相較，2011 年受損果比例是歷年來最低(18.4%)。從

2006～2011 年間，果實產量在年間有所差異(One-way anova, F=8.247,df=5, 

p<0.01)。至今以 2008 年為 61 顆/m
2最高， 2006 年和 2009 年為 28 顆/m

2、

21 顆/m
2最低。利用事後檢定 Scheff’s 法顯示 2008、2010 年為果實產量較好

的年分，與其他年有所差異。從調查樣帶的角度來看，2011 年種子陷阱青剛

櫟產量的結果，各樣線每個種子陷阱的集果量沒有顯著差異(One-way anova, 

F=0.197, df=7, p>0.05)，以 T3 和 T4 最高(25.2±22.1、25.1±15.9 顆/陷阱)，T1
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最低(18.4±31.8/陷阱)。地面區塊平均果實數從 9 月 0.29 顆數/m
2漸增至 11 月

4.8 顆數/m
2為高峰，地面區塊出現果實之百分比例也在 11 月為最高(63%)。 

兩種黑熊活動痕跡指標顯示平均 1 km 內有 24.7±29 顆熊爪痕樹，1 km 內

的熊痕跡單位數量為 24.5±28.7。穿越線兩側 3 m 內有本季熊痕跡的青剛櫟樹

比例平均為 8.4%，最高為 T4(32.7%)，T5 則是無發現任何。本季大分地區共

啟用 66 月次的熊毛陷阱，總計收集到 47 撮熊毛，整體發現熊毛的陷阱比例

為 25.8%(各月 12-47%)，以 2010 年 12 月為最多(n=25 撮) 。大分以外的東部

園區區域，研究期間自 2009 年起共啟用熊毛陷阱 116 月次，共收集 57 撮熊

毛，收集到熊毛之陷阱比例為 18.1%。食性部分，二年的熊排遺內含物皆以

堅果類出現頻度為最高(大於 94%)。其中首次在排遺內記錄到刺鼠。 

臺灣黑熊的遺傳分析顯示，所利用之 6個微衛星 DNA 標記，分析野外台

灣黑熊具多型性資訊，適合進行分析野外台灣黑熊族群遺傳研究。在遺傳分

析技術上，野外黑熊排遺 DNA 萃取純化步驟建議先判定排遺新鮮程度，再

通過粒線體 DNA 純化與核 DNA 公母鑑別，以提高微衛星基因座 PCR 擴增

成功率。第一次判讀 2009-2011 年間所收集的微衛星基因座之基因型，108

個樣本成功鑑別出 71 個不同個體。其中以 2010 年成功鑑別出 50 個個體做遺

傳多樣性分析，以 2010 年的大分地區所收集的臺灣黑熊遺傳樣本視為單一族

群來看，結果顯示該族群接近隨機交配的情況，但是卻顯著偏離哈溫平衡（p 

< 0.001），推論可能有族群分群的現象而在分析上有華倫德效應（Wahlund 

effect）。 

 

四、主要建議事項 

本研究受限於調查的環境因素資料及時間長度不足，無法對結果狀況的

年間變化進行充分的詮釋，故建議持續長期的監測（建議 20-30 年），並加

強氣候條件的掌握，以期深入瞭解結果週期及機制。除了大分地區之外，園

區內重要的黑熊食物資源的分布和豐度，以及各種潛在人為干擾的持續性監

測皆是瞭解黑熊活動，或甚人熊衝突的關鍵因素，建議強化大尺度的跨域或
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跨學科整合研究。 

玉山大分台灣黑熊族群仍具遺傳多樣性，唯較精確族群數量估算仍需累

積更多遺傳、行為、分布遷移與生活史研究資料。為此，利用人造衛星之無

線電追蹤系統進一步瞭解個體的移動行為和活動範圍，為經深入探討遺傳資

訊所代表的意義的重要且必須資訊。 

本研究因為目前只完成第一次微衛星基因座分析獨立實驗，為了避免等位

基因遺漏(allelic dropout)及假性等位基因(false allele)造成誤判基因型及假性個體

的機會，建議需要經過二次以上的獨立實驗後方可確認基因型。一旦基因型

確認後，即可進行後續遺傳資訊的分析，如等位基因數目、觀察及理論異質

度(Ho and He)、多態信息量(PIC)、近親交配指數(FIS)等。 

野外黑熊排遺 DNA 微衛星基因座 PCR 擴增與分析平台已建立，建議繼

續驗證 2008 年資料與持續大分地區未來黑熊族群遺傳品質監控。藉由整合這

些多年累積的遺傳分析結果，以期進行年間及大尺度的深入探討，對於園區

臺灣黑熊族群之遺傳，以及之於大分地區的利用，將能提供寶貴的資訊。此

外，為增加排遺樣本個體辨識與分群正確性，本研究利用過去研究者所發表

的 10 組微衛星基因座中的 6 組進行聚合酶反應，故建議持續完成野外黑熊排

遺 DNA 其他 4 組微衛星基因座分析。
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英 文 摘 要 

 

The eastern part of the Yushan National Park (YNP), especially in Dafen, is 

a critical habitat for locally endangered Formosan black bears (Ursus thibetanus 

formosanus).  The phenology and acorn production of the dominant ring-cupped 

oaks (Cyclobalanopsis glauca) potentially influence the temporal and spatial 

movement, activity and abundance of bears.  The objective was to continue to 

monitor the dynamics of acorn production of ring-cupped oaks, and bear activity 

and their the relationship in the Dafen oak forest.  The study was further 

designed to estimate the population size and genetic variation of the bears and to 

provide guidelines for conservation and representative data sampling. 

Initially collected meteorological data, the the Dafen area average annual 

temperature is 13.2 ±4.1 ℃, the monthly average temperature from May to 

September higher temperature 16.9-19.6 ℃.  Are less than 15.5 ℃ in the 

winter months temperature. The monthly mean relative humidity of 71.2 to 88.3%, 

annual average relative humidity was 79.6 ± 4.6%.  The accumulated rainfall in 

September and October 2010, respectively, the highest up to 529 mm, 259 mm, 

September rainfall was Dafen weather station a maximum record. 

2012 visual survey of Graves' index average and 30 seconds counting 

method result was 1.75 ± 1.02 (± SD) and 42.8 ± 40.8 acorn /per tree.  The 

overall seems to 2006-2012 survey results, 30 seconds counting method and 

Graves' index result had consistent trend change .  The production of intact and 

damaged acorns collected and estimated by 196 seed traps were 30.5 acorns/m
2
.  

Compared with previously 5 years(2006-2010), the damaged acorns proportion of 

2011 was the lowest(18.4%).  From 2006 to 2011, acorn production were 
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difference among years, the highest production was 2008(61 acorns/m
2
).   2011 

acorns production had no difference among transects(One-way anova, F=0.197, 

df=7, p>0.05), T3 and T4 were highest(25.2±22.1, 25.1±15.9 acorn/per seed trap), 

T1 was lowest(18.4±31.8 acorn/per seed trap).  the acorn on ground, was highest 

in November and October, followed by December and January.  Bear activity 

index showed 24.7±29 sign of tree/ km, 24.5±28.7 sign unit/ km.  The transect 

proportion of sign acorns tree was 8.4% on average, the highest of T4(32.7%), T5 

was not found any sign. 

Genetic part, interpretation microsatellite locus genotype 108 samples 

successfully identified 71 individuals, which in 2010 successfully identified 50 

individuals for genetic diversity analysis, 2010 Dafen area collected black bear 

genetic samples treated as a single ethnic point of view, the results showed that 

the population close to random mating, but significant deviation from Hardy - 

Weinberg equilibrium (p <0.001), inferences may be ethnic grouping analysis 

effect Chinese Lund (Wahlund effect).  

Prediction of ring-cupped oaks production cycle in Dafen, the results showed 

predictive value increases over time, failed to reasonably estimate the changes 

between seasons and years.  Speculate that the reason may be that the solid 

amount of continuous change, prediction unit in months, is not ideal.  

Reasonable prediction unit should be in the year.  However, the six years of 

monitoring time is still too short to establish a reliable time series model.  This 

study is limited by environmental factors in the survey data and the length of time 

and not be able to change years on the results of the status of a full interpretation, 

it is suggested that the sustained and long-term monitoring, and enhance the 

mastery of the climatic conditions, to insight into the results of the cycle and 

mechanisms. 

Taiwan black bear populations in Dafen remain in genetic diversity, the only 
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more accurate population size estimates need to accumulate more genetic, 

behavioral, distribution, migration and life history research data.  Currently only 

completed the first microsatellite loci independent experiments cause 

misjudgment genotype and pseudo individual (allelic dropout) and pseudo-allele 

(false allele) in order to avoid the allele missing the opportunity to go through 

secondary the above independent experiments before confirmation genotype.  

The subsequent genotype confirmation will be analysis of the genetic information, 

such as the number of alleles observed and theoretical heterozygosity (Ho and He), 

polymorphic information content (PIC), inbreeding index (FIS).  The succession 

can integrate data from 2008 to 2011, the years of large-scale.  In addition, the 

study still need to verify the results of this experiment repeated twice more 

independent experiments. 

 

Key words: Ursus thibetanus formosanus, Cyclobalanopsis glauca, acorn 

production, genetic, population monitoring 
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第一章  緒  論 

第一節  研究緣起及目的 

一、前言 

台灣黑熊(Ursus thibetanus formosanus)是台灣唯一原產的熊類，屬亞洲黑

熊的種群之一。由於近幾十年來台灣自然環境過度開發及人為活動頻繁，使

得該物種的分布範圍大幅縮減。目前黑熊多侷限於地形較崎嶇陡峭或高海拔、

人為活動較少的山區，其族群也處於受威脅的狀態(Wang 1999，Hwang and 

Wang 2006，黃美秀等 2012)。在台灣，台灣黑熊為「瀕臨絕種」的保育類動

物，此物種也被列為世界自然保育聯盟(IUCN)紅皮書上的易危物種(VU, 

Vulnerable)(IUCN 2009)。雖然黑熊為國內保育類野生動物，然而獵殺或販賣

黑熊的新聞或消息仍是偶有所聞(Hwang 2003)，凸顯出積極採取保護此物種

存續的行動的重要性及迫切性。 

成功的黑熊保育不僅依賴人們對於野生動物經營管理上的認識，包括社

會、經濟、行政、組織的因素，更有賴研究及經營管理單位對於熊類生基本

物學資訊的累積(Peyton et al. 1999)。瀕危物種的保育及經營管理，除了需要

了解該物種的生態及行為等資訊外，還需具備其遺傳多樣性及族群遺傳結構

等分子遺傳的基礎資料，方可擬定有效的保育單位(Frankham et al. 2002)。有

鑑於保育瀕危物種的迫切性，以及長期生態研究對於野生動物經營管理之必

要性，本計畫將接續過去於玉山國家公園所進行之台灣黑熊生態研究，擬定

另一階段延續性的長期研究計畫。藉由四年(2006–2009)的長期資料收集及累

積，增加我們對於此物種於野外的行為和棲地利用等生態習性，以及族群和

遺傳特性的瞭解，並提供相關的經營管理單位實質的保育建議，作為成功保

育該物種的依據。 

二、台灣黑熊與櫟實之關係 
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台灣黑熊除了野外數量稀少、動物習性隱蔽且機警之外，台灣山區的植

群林相複雜、遮蔽度高、地形崎嶇、交通不便，皆使野外研究黑熊的族群及

生態習性的作業十分困難。玉山國家公園大分地區為台灣黑熊生態研究的重

要根據地，1998 至 2002 年期間，玉山國家公園管理處與研究者(黃美秀、吳

煜慧、王穎等)密切合作，在園區進行捕捉繫放和無線電追蹤黑熊等各項相關

研究，累積相當多的寶貴資料(王穎及黃美秀 1999；2000，王穎及吳煜慧 2001，

Hwang et al. 2002，Hwang 2003，吳煜慧 2004)。為接續過去(1998 - 2002)於

玉山國家公園東部園區進行台灣黑熊捕捉繫放和無線電追蹤的研究，

2006-2009 年即針對大分地區，長期監測台灣黑熊等大型哺乳動物的豐富度，

以及該區殼斗科青剛櫟(Cyclobalanopsis glauca)森林的物候和結果量變動，並

探討二者之關係。 

玉山國家公園東側的重要黑熊棲息地－大分地區，主要的殼斗科植物為

青剛櫟，其果實是許多動物的食物來源，包括鳥類、囓齒類、大型草食動物

和黑熊等，不同物種對青剛櫟果實的利用方式和程度則有所差異。殼斗科

(Fagaceae)植物的堅果為熊類以及許多其他野生動物在秋冬季或入冬前的重

要食物來源。櫟樹在森林中的組成和數量，以及季節性的結果和其果實產量

的差異，會造成食物資源的可得性和豐富度變動，而影響野生動物群落的組

成(Koenig and Knops 2005，McShea et al. 2007)和族群動態(Wentworth et al. 

1992，Elkinton et al. 1996，McShea 2000，Greenberg and Parresol 2002)。 

櫟實是營養豐富的食物資源，擁有高含量的脂質和碳水化合物，加上容

易消化和高代謝能的特性，櫟實可視為高度濃縮形式的食物能源(Pekins and 

Mautz 1987，Kirkpatrick and Pekins 2002)。因此，櫟實的生產和動物的覓食

行為對大型哺乳動物的許多生態層面都有直接或間接的重要影響，包括繁殖、

生存、活動和生長(Vaughan 2002)。對美洲黑熊(U. americanus)的研究發現，

其分布狀況、族群動態、活動範圍、移動距離、活動模式、繁殖速率、繁殖

成功率、食性、棲地利用和冬眠行為等都會受櫟實生產影響(Garshelis and 

Pelton 1981，Rogers 1987，Eiler et al. 1989，Smith and Pelton 1990，Noyce and 
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Garshelis 1997，Powell et al. 1997，Vander Wall 2001，Vaughan 2002)。 

在世界上許多有殼斗科植物分布的地理區，森林性的熊類(如美洲黑熊及

亞洲黑熊)與殼斗科森林之間，有密不可分的關係(Hwang et al. 2002，Vaughan 

2002，McDonald and Fuller 2005)。這些地區的黑熊(也包括台灣黑熊），秋冬

季值堅果大量結果時，會出現大量覓食堅果的現象(reviewed by Hwang et al. 

2002，Kirkpatrick and Pekins 2002)。此時期的覓食活動和秋季堅果的產量對

於黑熊的移動、活動範圍、食性組成、營養、母熊生殖率、幼熊存活狀況亦

有直接或間接的影響，甚至影響黑熊被人類獵捕或是人熊衝突的程度

(Mattson 1998，Vaughan 2002，Costello et al. 2003，Hashimoto et al. 2003)。 

過去研究者於玉山國家公園東側園區的長期野外調查(Hwang 2003，林冠

甫 2009)發現，大分地區為台灣黑熊於秋冬季出沒較頻繁的地區，且青剛櫟

結果量的變動對於台灣黑熊的活動有決定性的影響。不同種類的殼斗科櫟實

於秋冬季的結果量有逐年波動的現象，且黑熊於此季節的食性和活動模式也

隨之變動。2006-2009 年於大分地區進行台灣黑熊族群相對豐富度和青剛櫟

果實產量的監測，透過自動照相機和痕跡調查的資料皆發現，台灣黑熊的相

對豐富度於各年之青剛櫟結果季皆顯著大於非青剛櫟結果季，且青剛櫟結果

季時，黑熊會增加夜間活動的頻度。此外，青剛櫟的結果狀況有明顯的年間

差異，而黑熊豐富度的年間變動亦與結果量的多寡一致，熊毛陷阱記錄的相

對豐富度同樣呈現相同的季節和年間趨勢(Hwang and Garshelis 2007，黃美秀

等 2009a)。然前期的調查方法，卻僅限於台灣黑熊相對豐富度的監測，若進

一步透過分子技術的應用，將可協助推估園區台灣黑熊的族群數量。 

三、分子技術於保育遺傳上的運用 

台灣黑熊在野外所需的活動範圍十分廣大，可超過 100 km
2
 (Hwang 2003)。

因此個體的活動領域很容易受人為開發造成的棲地破碎化所阻隔，使族群間

的基因交流降低或完全隔離，造成小族群自交、基因同質化等問題。這對現

有族群數量已經稀有的台灣黑熊而言，可能會造成更嚴重的威脅。目前野外

威脅台灣黑熊的因素持續存在之餘，黑熊於全島各地族群的遺傳多樣性、結
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構現況，以及有效族群究竟為何，則成為擬定有效的保育策略的重要議題。  

瀕危物種的保育及經營管理，除了需要了解該物種的生態及行為等資訊

外，還需具備其遺傳多樣性及族群遺傳結構等分子遺傳的基礎資料，方可擬

定有效的保育單位(Frankham et al. 2002)。成功的監測及管理瀕危物種取決於

正確的族群結構及數量資訊(Sloane et al. 2000)。但在傳統的樣本採樣上，對

於野外數量稀少、動物習性隱蔽且機警的動物而言，台灣山林林相複雜、遮

蔽度高、地形崎嶇與交通不便，使得野外研究黑熊的族群及生態習性的作業

十分困難。此外，在野生動物研究上鼓勵使用替代辦法(Woodruff 1993)，因

為對於有些目標物種，捕捉和處理程序有時可能具破壞性，或者在某些情況

下並不適當，或是不被允許(Chu et al. 2006)。藉由採集動物的排遺、毛髮、

蛻皮、尿液、精液等樣本獲得到基因資訊來分辨個體，如同透過生理標記來

分辨個體的功能，無需捕捉處理或標記動物，屬於非侵入式的採樣方法

(noninvasive genetic sampling，Pearse et al. 2001)。非侵入性採樣方式之最大

優點為不需直接接觸目標動物，減少了取樣上的限制，並降低對動物的可能

干擾，採樣時也無取樣數量的顧慮，在需要保育之物種研究上提供相當大的

幫助(Chu et al. 2006)。 

藉由毛髮陷阱取樣及收集排遺可在不干擾動物行為的情況下，可以增加

樣本數(Taberlet et al. 1999，Waits and Paetkau 2005)。二者也是近年來研究熊

類族群遺傳訊息的主要技術，毛髮分析的長處包括：(1)可取得具有代表性的

樣本。(2)研究範圍可涵蓋廣大地區，並找出稀有且隱密的動物。(3)可區別近

似種、個體或是性別。(4)基因分析可計算多個族群。(5)可應用在各種棲地型

態。(6)可收集一種以上的物種樣本。(7)裝設器材較輕也較便宜。(8)可合併使

用誘餌及被動方法以增進採樣品質並降低偏差(Kendall and McKelvey 2008)。

利用排遺進行研究分析的優點為(1)可從 DNA 中，可得知此物種的數量，分

佈和性別比例。(2)萃取出的 DNA 量較高(與毛髮比較)。(3)可以提供食性、

內分泌、內寄生蟲等資料(Wasser et al. 2004)。 

在近年來分子技術發展快速，利用聚合酶連鎖反應(polymerase chain 
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reaction, PCR)為基礎而開發技術被用以區分及鑑定不同的物種、族群、個體

層次之研究，可提供更準確的遺傳資訊，以利回答多項族群結構問題，並輔

助傳統的鑑定方法。這些技術包含微衛星 PCR (microsatellite PCR)(Baleiras 

Couto et al. 1996)、粒線體 PCR (mitochondria PCR)(Kohn et al. 1995)、核 DNA 

PCR(nuclear DNA PCR)(Flagstad et al. 1999)等。分子演化所透露的遺傳訊息能

顯現出物種的遺傳結構，透過這些分生技術也可了解母系遺傳及父系遺傳、

棲地破碎化程度、親緣關係(phylogeny)、有效族群量、族群結構(population 

structure)、基因轉殖(gene transfer)、基因交流(gene flow)及等問題(Kirmaier et 

al. 2009)。 

微衛星 DNA(Microsatellite DNA)，又稱短串重複序列(short tandem repeat, 

STR)，由 1-6 個鹼基重複組成(Tautz 1989)，長度約為 60-1000 bp，重複單元

的數目及重複的程度，都可以造成微衛星 DNA 片段的長度差異(Ashley and 

Dow 1994)。微衛星 DNA 屬父系與母系遺傳，由於這是在基因序列上一段沒

有控制任何性狀的片段，故較不受的天擇的篩選，所有保留了所有突變的記

錄，因其演化速度較快，相對短的時間內就產生了個體差異，遂可當做辨識

個體的標記，通常使用於族群層次及個體辨識之研究(Woodruff 1993)。因此，

利用微衛星(microsatellite)可當做是捕捉標放再捕捉法(capture-mark-recapture)

中的標記，以估計族群量，並能鑑定個體間的親緣關係，估算有效繁殖族群。 

微衛星具有以下的優點，適合用在個體辨識、物種判別與確認親緣上的

確認。(1)廣泛存在於真核生物體中。(2)多型性(Polymorphism)：微衛星基因

座有高度的遺傳變異，有些基因座可能包含了十多種等位基因(allele，

O'Connell et al. 1998)，相對其他 DNA 指紋技術此方法的鑑定力高出數十倍。

(3)共顯性遺傳(Codominant)：父、母系的微衛星基因座可以在子代同時被表

現，此為共顯性遺傳，遵循孟得爾遺傳定律。(4)中性遺傳(Neutral genetic)：

重複片段的 DNA 不會被轉錄或轉譯，不影響生物的表現型，故不受天擇或

人擇的影響。(5)保守性：相似的物種具有類似重複片段 DNA 指紋。 

微衛星 DNA 技術是用螢光物質標記在核酸引子，利用標記過的引子進
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行 PCR 增幅 DNA 樣品特定的微衛星基因座片段，之後以毛細管電泳或是其

他方式偵測帶有螢光的 PCR 產物，以判定其片段大小與鑑定其基因型(李俊

億及謝幸媚 2008)。此技術因所需 DNA 樣本較少，再現性高，容易判定基因

型、多態性高、片段短容易複製(Goodwin et al. 2007)，而成為鑑識個體及親

子關係，以及微量證據的舉證之最主要工具。因為所需要的 DNA 量不需要

很高，因此可以利用個體的毛髮或排遺等低含量的 DNA 樣本，萃取出實驗

所需的 DNA 量。 

四、台灣黑熊遺傳學研究 

目前發表有關台灣黑熊遺傳變異的研究共有三篇報告，其中的兩項研究

的樣本多來自於圈養個體，少數樣本來自野生個體且來源不明(儲瑞華等 

2000，陳元龍及楊吉宗 2002)，另一篇利用野外黑熊樣本的研究則是比較台

灣與世界其他地區黑熊的遺傳的變異(Tasi et al., 2009)。此三篇都利用粒線體

DNA (Mitochondrial DNA)序列的多樣性去探討黑熊於較大尺度空間上的遺

傳差異。因此對於野外台灣黑熊的族群遺傳結構及個體間的遺傳多樣性上，

尚無有系統的研究。利用粒線體 DNA 進行族群遺傳結構分析有幾項優點：

母系遺傳(maternal inheritance)、無重組(non- recombination)、單一鹼基的點突

變(point mutation)與演化數率快(Wallace et al., 1999)。另外，粒線體 DNA 中

有一段為高度變異區，稱做 D-loop 或 control region，突變速率較快，常被用

來做為分析不同族群間遺傳距離的材料。 

微衛星 DNA 為多個 1 至 6 個核苷酸之串聯重複序列所組成，散布於真

核生物之染色體中，在物種內具保留性且突變率高，易形成序列長度改變之

突變。而由於突變率高(每一世代每一個微衛星 DNA 突變率約為 10
-3

)，所以

在個體間具高度多型性(Litt and Luty 1989, Weber and May 1989)，常被作為遺

傳分子標記研究個體間的親屬關係。以微衛星標記來進行個體辨識分析，同

一組微衛星標記不一定適用在不同的族群或亞種。因為須依賴該組微衛星標

記所檢測的不同族群間是否具有多型性(polymorphism)與該族群內的親屬關

係(lineage)，這會影響到微衛星遺傳標記對個體鑑別的準確度。原因是族群間
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的基因座多型性不高以至於不易區別不同族群間個體遺傳差異。而族群內的

親屬關係都很接近的話，則基因型多型性低，以至於不易區別族群內的個體

遺傳差異。因此，若要提高微衛星標記在不同族群內進行個體鑑別的準確度，

選擇適合微衛星標記與所採用微衛星的數量是影響檢測個體鑑別的準確度的

重要因素(Huang et al., 2005)。目前尚無一組適合做為野生台灣黑熊個體鑑別

的微衛星遺傳標記被開發出來。 

就瀕危物種的保育經營管理而言，除了有必要發展族群估計族群遺傳豐

富的工具，提供未來族群遺傳監測的計劃之外，也需要建立長期的遺傳資料

庫，藉以估算國家公園內台灣黑熊的族群數量、有效族群數量、遺傳多樣性、

近親指數與族群結構等等。大分地區為台灣黑熊生態研究的重要根據地，加

上台灣黑熊季節性聚集此區的特性，故可視為台灣黑熊族群的高密度基準區

(high-density benchmark，Steinmetz and Garshelis 2010)，適合作為長期族群監

測和生態研究的區域。此對於玉山國家公園及全島瀕危的台灣黑熊之永續性

經營管理，皆具有十分重要的價值。有鑑於保育瀕危物種的迫切性，以及長

期生態研究及監測對於野生動物經營管理之必要性，本計畫將延續前期於玉

山國家公園所進行的台灣黑熊生態研究，研擬另第二階段第三年的生態研究

及監測。 

因此，本計劃擬利用粒線體 D-loop DNA 序列的多型性，分析 2008 年

與 2011年搜集之大分地區台灣黑熊族群是否有差異。因前人研究曾分析 2008

年 30個大分台灣黑熊個體之D-loop，結果指出一個單套行(haplotype)。所以，

我們希望再挑出其中一年(總樣本數與 2008 年差不多)的 30 個台灣黑熊樣本

做 D-loop 分析，以與 2008 年比較，看是否有發現其它的單套型。若有，則

可能有以下情形。（1）野外樣本採集或是取樣分析 D-loop，有抽樣誤差的情

形，原本應該有兩個以上的基因單套行。（2）假設抽樣上無誤差，則推估有

外來族群遷入或擴大。若無發現新的單套行，我們將可懷疑大分的台灣黑熊

有遭遇瓶頸效應(Bottleneck effect)的可能。 

另外，我們也希望可以開發出更多微衛星遺傳標記，並計算這些遺傳標
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記在分析大分地區台灣黑熊族群的多樣性資訊豐富度(polymorphism 

information content)，最後估算所開發出之微衛星遺傳標記對大分地區台灣黑

熊個體鑑別的準確度。微衛星遺傳標記對個體鑑別的準確度，取決於該組的

微衛星遺傳標記所檢測不同族群間對偶基因的多型性及該族群內的親屬關係。

估算的方法採用分派檢定(Assignment Test)，方法大致上是將幾個已知個體樣

本，以一組開發出來的微衛星遺傳標記做基因型分析，來檢測該個體是否有

分派到正確族群或個體的正確率。若分派正確度低，則該組微衛星遺傳標記

將不易區別不同族群間或族群內的個體遺傳差異。 
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第二節  第三年(2012 年)計畫工作項目 

 

（1） 持續監測大分地區永久樣區第 7 年殼斗科堅果的年產量，以及台灣黑

熊之相對豐富度和食性。 

（2） 持續利用熊排遺偵測犬和毛髮陷阱收集野外台灣黑熊排遺及毛髮樣本，

於玉山國家公園轄區範圍內及鄰近地區有系統地收集樣本，建立第 7

年黑熊遺傳資料庫。 

（3） 利用遺傳分子生物學技術分析於大分地區及園區其他地區所收集之台

灣黑熊遺傳樣本，估算台灣黑熊於園區及之於大分的可能移動模式和

族群分布情況。 

（4） 測試與挑選適合分析台灣黑熊族群間遺傳變異之分子標誌。 
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第二章  研究方法及過程 

第一節  研究地區 

大分地區位於花蓮縣卓溪鄉拉庫拉庫溪流域(北緯 23°22' 25'' 47，東經

121°05' 21'' 49)，地處中央山脈，屬於玉山國家公園東側園區，該區海拔約由

闊闊斯溪溪床 1,100 m 至大分山 2,000 m。由南安管理站附近的山風登山口入

山，單程需步行 40 km，耗費三日。 

此區原為布農族南投郡社群東遷的第一個據點，長久來為布農族傳統的

活動領域。至日治台期間，也是八通關越嶺道路上的一段，日本政府並在此

區設置大分駐在所，爾後因教化撫育和集團移住的政策實施下，將原住民陸

續搬遷至平地。因此，大分地區有著相當豐富的人文史蹟(林一宏 2005)。自

1998 年開始，大分地區成為台灣黑熊生態研究的重要根據地(Hwang 2003，

吳煜慧 2004)。Hwang(2003)的研究指出，秋冬季時，當大分地區的櫟樹大量

結果時，黑熊會聚集到此食用櫟實，顯示大分地區是台灣黑熊非常重要的棲

息地。 

大分地區優勢林型為細葉饅頭果–青剛櫟型(Glochidion rubrum–C. 

glauca)，並可細分為台灣肉桂–青剛櫟(Cinnamomum insulari-montanum–C. 

glauca)及金毛杜鵑–台灣二葉松(Rhododendron oldhamii–Pinus taiwanensis )二

亞型(黃美秀等 2009b)。青剛櫟為該區非常優勢的喬木層組成樹種，出現頻

度和出現密度皆最高，分別為 67%和 24.7 棵/100 m
2；優勢度則是台灣二葉松

(33.5 cm
2
/m

2
)和青剛櫟(22.7 cm

2
/m

2
)最高。喬木樹種的相對重要值(important 

value index, IVI)以青剛櫟最高(27.5%)，台灣二葉松次之(20%)，其餘樹種皆

小於 11%(黃美秀等 2009b)。 
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第二節  青剛櫟果實豐富度之監測 

一、目視估計(Visual survey) 

延續前期使用的調查樣線(圖 2-2.1)，在每隔 20 m 的兩側，挑選並標記 2

棵胸高直徑大於 10 cm 的青剛櫟樹木，並於開始落果前(通常十月中旬)，以

同樣的目視法(visual counts)估算該年青剛櫟結果季的相對結果豐度指標。我

們採用兩種目視估計法：Koenig 法(Koenig et al. 1994)乃觀測者針對標記的樹

木，利用望遠鏡任意選擇樹冠上的枝條，15 秒內所計數到的果實，再移至該

樹的另一側，另 15 秒內所記數到的果實。二筆結果相加，即代表該樹於 30

秒內所得的結果豐度指標。另一為 Grave 修正指數(Graves’ modified scale, 

cited in Koenig et al. 1994)，乃主觀將該樹之整體結果量界定為四種等級：0=

沒有觀察到堅果，1=仔細搜尋後可發現少量堅果，2=有一些堅果，3=堅果產

量不錯，4=堅果產量十分豐盛。 

二、種子陷阱(Seed trap) 

為瞭解每年結果季青剛櫟果實產量的變動，我們將沿樣線每隔 50 m 的兩

側，延續前期標記的樣樹，總計 197 棵(黃美秀等 2009)。於果熟至開始落果

前(約 10 月上半或中旬)至結果結束(次年 1 月底或 2 月)，將 0.85 m*0.85 m 的

蘭花網作為種子陷阱，置於樹冠下離地面約 1 m 的高度。每月上山調查期間

收集陷阱內的掉落櫟實，下山烘乾後，分類、測量及記錄櫟實完好狀況、數

量和乾重，以計算不同月份的相對出現量。 

依據青剛櫟果實狀況，將櫟實先分為完整果實及受損果實。完整果之計

算包括烘乾後的果徑大於 6 mm 者，或果徑大於 5 mm 之所有成熟果實(外型

飽滿者判定之)。受損果乃是櫟實經動物食用後，遺留的破碎的果皮和部分果

肉，遂依據每個種子陷阱上破碎果皮之大小及數量，並以 4 等級(即 0.25、0.5、

0.75、1 顆)為單位估計全部累計的受損櫟實數量。 

為了釐清青剛櫟樣樹之間結果量是否有空間自相關的因素影響，我們以

半變異數(semi-variance)估算空間自相關，分析 197 棵架設種子陷阱的青剛櫟
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樣樹。空間自相關是指點與點間具有相關，本分析在每一個距離下進行 500

次模擬，分析的距離區間為 50公尺，分析以R之GeoR 軟體進行(Bivand et al., 

2008)。 

三、地面落果區塊 

為了瞭解掉落至地面的櫟實的留存狀況，以及野生動物對地面櫟實的利

用程度，研究者監測地面上落果的留存狀況和數量。自 2009 年起，沿穿越線

並間隔約 50 m，挑選一棵已標記為種子陷阱的青剛櫟樣樹，於樹冠層下地勢

較平緩的地面上，且避開種子陷阱所投射至地面的範圍，設置並標記 1 m
2的

地面區塊(ground plot)，總共 100 個。青剛櫟季每月例行調查時，計數殘存於

各區塊較飽滿或內果徑大於 8.5 mm 的完整櫟實數量，之後在放回原處。選擇

果徑大於 8.5 mm 的原因，乃參考過去研究者採拾成熟、新鮮的青剛櫟餵食圈

養黑熊，隨機選取測量 100 顆果實，其中果徑最小者為 8.5 mm (鍾雨岑，私

人通訊)，故本研究以此為標準，方便野外現場調查時比對大小。 

由於每次調查日期大多集中於每個月的月初，故種子陷阱中的掉落物和

地面區塊的殘存櫟實皆為上個月的累積量，故在資料呈現上，遂以調查期的

上個月份表示，並計算各月的果實累積總量。此外，為瞭解地面上櫟實被移

除的數量和速率，我們比較同一月份種子陷阱和地面區塊的果實累積情形，

計算 2 種方法於單位面積(1 m
2
)上所收集之完整果實數量，種子陷阱乃以調查

期間各月果實總數除以該月陷阱數量後，再除以 0.7225(m
2
)，而地面區塊面

積為 1 m
2，故直接將累計的果實總數除以 100(區塊數)。 
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第三節  監測台灣黑熊之相對豐富度 

一、台灣黑熊於青剛櫟結果季之活動痕跡年度調查 

為了監測台灣黑熊於整個青剛櫟結果期間對於樣區堅果的利用狀況，我

們於各年青剛櫟結果季結束後，即次年 2 月，沿著調查青剛櫟果實的 8 條樣

線(T1-T8, 5.2 km，圖 2-2.1)，由 2 位有經驗的調查者分別檢視兩側 3 m 內所

有胸高徑大於 10 cm 的青剛櫟樹木，計數樹幹上該季黑熊留下爪痕或折枝痕

的樹木。2011 年結果季，同時調查樣線 3 m 內胸高直徑大於 5cm 的青剛櫟樹

數量。今年僅以二種指標來評估該結果季黑熊的相對活動程度，分別為 1 km

內的所有熊爪痕樹的棵數、以及 1 km 內的熊痕跡單位(5 m 內的所有熊痕跡，

皆視為同一筆熊痕跡單位)的數量。 

為了增加該季黑熊活動(痕跡)指標的調查範圍，另加入鄰近區域的二條

樣線：一為大分山屋至塔達芬崩壁的日據古道，約 3.25 km，另一為大分南側，

沿闊闊斯溪西岸至賽柯的古道，長 1.8 km (編號 S，圖 2-2.1)。另為了解黑熊

對於不同樣線利用櫟實的情況，我們計數調查樣線兩側 3 m 內所有胸高直徑

大於 5 cm 的青剛櫟樹的數量，以計算樣線內青剛櫟樹出現熊痕跡的比例。 

本研究監測青剛櫟結果豐富度區域位於大分，為了解青剛櫟果實產量和

黑熊活動痕跡之關係，分析時將資料分為大分和賽柯兩區域。本年度活動指

標以平均 1 km 內所有熊爪痕樹的棵數及熊痕跡單位數量評估。每 50 m 有無

熊痕跡出現的頻度，因考量 GPS 量測距離誤差過大，故今年度不做此項分

析。 

二、熊毛陷阱 

本計畫除持續利用前期設置的熊毛陷阱，並利用非侵入性方法監測台灣

黑熊活動的時空變動。熊毛陷阱依 Woods et al. (1999)研發之方式架設。鐵絲

圍籬中央懸掛兩個黑熊搆不到的底片盒或寶特瓶，高度至少 2 m，裡面分別

裝有沾浸不同氣味劑(如果實、肉類、蜂蜜口味)的棉花球。氣味劑為美國專
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門研發用來吸引熊類前來。黑熊於跨越或穿過圍籬時，一小撮的毛髮便會留

在圍籬上的倒鉤上。 

除大分地區，本研究從 2009 年 6 月開始陸續在佳心至多美麗路段設置熊

毛陷阱，海拔分布從 795 m-2,015 m。陷阱架設地點主要以稜線為主，最遠離

步道 100 m。總計架設了 10 個熊毛陷阱，其中位在瓦拉米及多美麗的兩個陷

阱已撤離；目前登山口至瓦拉米設置 2 個，瓦拉米至抱崖共 3 個，抱崖至多

美麗稜線共 3 個(表 2-3.1)。 

青剛櫟結果季期間，每月檢視熊毛陷阱及更新氣味劑，並收集留在鉤刺

上的毛髮。若有涉及跨月收集毛髮時，資料分析則以更新氣味劑後一個月內

的主要月份作為毛髮收集的記錄月份，即分析所採用的時間為盡可能反應出

陷阱實際運作的時間。毛髮樣本保存於小型紙袋中。在紙袋寫上採集日期、

採集人、採集陷阱名稱、毛髮所在的鐵絲編號、物種。帶回實驗室的樣本以

-20℃保存，以待後續分析。 

 

表 2-3.1、大分以外的東部園區熊毛陷阱架設地點及時間一覽表。 

陷阱代號 地點 海拔 X 座標 Y 座標 架設日期 
熊毛

(撮) 

HT-Beauty 多美麗稜線 2015 261155 2585732 2009/6/3 3 

HT-Police
＊

 多美麗 1837 262316 2584877 2009/6/3 0 

HT-Jiasin 佳心 795 271044 2582819 2009/8/4 5 

HT-Walami
＊
 

瓦拉米 
1023 268332 2583914 2009/9/13 

0 

HT-Polices 多美麗 1814 262345 2584989 2009/11/12 14 

HT-Hwang 黃麻 877 268799 2581186 2009/11/13 0 

HT-Soil 土多袞 1483 266395 2585187 2009/11/13 8 

HT-Shili 十里 1701 264364 2583689 2009/11/13 7 

HT-Green 綠駐在所 1246 266994 2583541 2009/12/15 4 

HT-Apron 八號停機坪 1826 262455 2582791 2009/12/14 8 

＊
HT-Police 和 HT-Walami 分別於 2009 年 11、12 月拆撤。 
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三、台灣黑熊食性分析 

野外調查期間，研究者逢機收集所發現的黑熊排遺，一般多在步道、調

查樣線上，搜尋範圍通常是路徑二側各 1-5 m 處。然若發現附近有黑熊破壞

的折枝，研究者亦會主動前往探究，並尋找相關熊痕跡(包括排遺)。發現排

遺後，紀錄日期、時間、地點、植被型態、排遺排放處，另編號紀錄大致的

排遺內容物和新舊程度。新舊程度乃依照排遺當時的色澤、濕度、分解狀況

來評估，並將排遺排放至採樣時間分為五級：(1)新鮮(0-2 天)；(2)3-7 天；(3)1-2

週；(4) 3-4週；(5)1個月以上。同時以全球定位系統(Global Positioning system，

GPS；機型：GARMIN GPSmap 60CSx)紀錄位置座標。之後裝入封口袋，帶

回實驗室，利用 0.7 mm 孔徑的篩網沖水過濾後，以肉眼及解剖顯微鏡檢視內

含物類別。 

排遺內含物分析將內含物分為六大類，包括堅果、漿果、昆蟲、莖葉、

哺乳動物及其他。我們分析各類食物的出現頻度(frequency of occurrence, FO)

和相對重要性(或相對體積，relative volume, RV)，計算方式參考 Hwang et al. 

(2002)。出現頻度計算公式為 FOi(%)=(ni/N)*100，其中 N 為總排遺數，ni 為

含有 i 食物的排遺數。相對重要性計算方式為 RVi(%)=∑Vi/N，其中 N 為總排

遺數，∑Vi 為 i 食物在每堆排遺中所佔體積百分比例的總合。 

  



 

第二章 研究方法及過程 

 

17 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

圖 2-2.1、大分研究樣區長期調查樣線及樣點的分布，包括青剛櫟調查樣線、

年度熊痕跡調查樣線和熊毛陷阱(座標系統：TWD-67)。 
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第四節  野外台灣黑熊遺傳樣本收集和分析 

一、收集野外台灣黑熊排遺 

野外調查期間，蒐集黑熊排遺，以採穿越樣線上排遺，搜尋範圍通常是

穿越樣線二側約 1-5 公尺處。然若發現附近有黑熊破壞的折枝，亦會主動前

往探究，並尋找相關熊痕跡(包括排遺)。發現排遺後，紀錄日期、相對位置，

以相機拍照紀錄，以及全球定位系統(Global Positioning System；機型：

GARMIN GPSmap 60CSx)紀錄位置座標(TWD67 大地基準)。另編號紀錄大致

的排遺內容物和新舊程度，其中新舊程度乃依照排遺當時的色澤、濕度、分

解狀況來評估，並將排遺排放至採樣時間分為五級：(1)新鮮(0-2 天)；(2)3-7

天；(3)1-2 週；(4)3-4 週；(5)1 個月以上。 

採樣黑熊排遺時，將樣本分裝於 A、B 兩管。樣本管為內含 10 ml 95%

酒精的 15 ml 離心管，以竹籤刮取排遺表面裝入離心管中，取表面目的是為

了刮取熊腸黏膜細胞，每管排遺體積約 5 ml。A、B 兩管後續存放於-20 ℃之

冷凍庫。 

二、實驗室的遺傳分析 

(一) 排遺 DNA 萃取方法 

本研究黑熊排遺樣本的 DNA萃取依據 Favorgen Stool DNA Isolation Mini 

kit 的說明書方法，在取樣方法部分略做修改後進行。 

取樣方法：取 2g 排遺樣本裝入 15 ml 離心管中，加入 1xPBS 至 8 ml 處，

充分混勻後靜置冰上 5 分鐘，離心 1,000 rpm、4°C、10 分鐘。用滅菌滴管吸

取上清液與上層灰白色泥質裝入新的 15 ml 離心管，離心 3,500 rpm、4°C、

20 分鐘。再用滅菌滴管吸去上清液丟棄，留下沉澱物。 

Favorgen Kit之方法：以300μl之SDE1 buffer(kit內含)沖洗及懸浮沉澱物，

吸入裝有 0.2 g 玻璃纖維珠的小管中，並加入 20 μl Proteinase K，震盪混勻 5

分鐘。放入 70°C 之水浴槽水浴 10 分鐘，並每 3 分鐘震盪一次。結束後加入
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100μl 之 SDE2 buffer，震盪混勻，稍微離心並輕拍後靜置冰上 5 分鐘。再以

14000 rpm 離心 5 分鐘，取出上清液至新的 1.5 ml 離心管，加入 200 μl SDE3 

buffer，震盪混勻，稍微離心後輕拍，靜置室溫 2 分鐘。再以 14,000 rpm 離心

2分鐘，取250 μl上清液至新的 1.5 ml離心管，加入 250 μl SDE4 buffer與 100%

酒精，震盪混勻後稍微離心，將所有混合物加入 kit 所附的 SDE Column，離

心 14,000 rpm、1 分鐘，倒去濾液。加入 750 μl Wash buffer，離心 14,000 rpm，

1 分鐘，倒去濾液，重複此步驟。第二次倒去濾液後，再次離心 14,000 rpm，

3 分鐘，將 column 移至新的 1.5 ml 離心管。加入 50 μl、60°C 的 ddH2O，靜

置 2 分鐘，離心 14,000 rpm，1 分鐘，得到 50 μl 之 DNA。 

今年所採用的排遺 DNA 萃取方法有別於去年所用的方法，改用專門抽

排遺 DNA 的套組(KIT)，速度更快，且消耗的排遺更少，去年是用 proteinase 

K/ phenol/ chloroform 方法(Kocher et al. 1989)，所花費的時間是 KIT 法的兩倍，

消耗樣本更是兩倍之多不等(表 2-4.1)。 

 

表 2-4.1、排遺 DNA 萃取方法之比較。 

排遺 DNA

萃取方法 

Proteinase K/ phenol/ 

chloroform方法 

Favorgen Stool DNA 

Isolation Mini kit 

萃取速度 12 小時 6 小時 

樣本消耗 3~5 公克不等 2 公克 

 

(二) 粒線體 D-loop 序列聚合酶連鎖反應 polymerase chain reaction, PCR)增幅

D-loop 片段 

本研究利用針對台灣黑熊所設計之 D-loop 引子(圖 2-4.1)進行聚合酶連鎖

反應，反應總體積為 25 μl，包含滅菌去離子水 15 μL，引子(Forward 端，10 μM) 

1 μl，引子(Reversed 端，10 μM) 1μl，dNTP(2.5 mM each) 2μl，10 倍的 PCR

緩衝液 2.5 μl，Taq 聚合酶 0.5 μL，與排遺萃取出的 DNA 3μl。 

在溫度循環機(Applied Biosystems Veriti™ Thermal Cycler)中進行 40次的
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聚合酶連鎖反應，反應條件為 ：步驟一，94°C、5 分鐘；步驟二、94°C、30 

秒，56°C-63°C 、30 秒，68°C、2 分鐘，步驟二進行 40cycle。步驟三，68°C、

10 分鐘。 

反應完畢後，將標準液(Thermo 100 bp DNA ladder)加入瓊脂膠片最左邊

的孔，取 PCR 產物 2 μl，以 0.5 倍 TBE 緩衝液(buffer)進行 1%的瓊脂糖凝膠

電泳(Agarose gel electrophoresis)，條件為電壓 100 伏特、時間 35 分鐘，檢視

結果。實驗中使用的正控制組(Positive control)為一雌性圈養黑熊個體的組織

樣本(來源自屏東科技大學野生動物收容中心)。與一個負控制組(Negative 

control)以 ddH2O 替代 DNA template，確保實驗無污染的疑慮。未成功增幅

D-loop 片段之樣本，即不繼續進行性別鑑定與微衛星基因座分析之實驗。 

(三) PCR 產物之純化(Clean up) 

將通過 D-loop 測試之 PCR 產物純化(Clean up)，使用 Geneaid Gel/PCR 

Fragment Extraction kit，按照說明書上的方法進行純化的步驟。先在 1.5 ml

離心管中加入 kit 所附之 DF buffer 100 μl，加入 20 μl PCR 產物，震盪混勻後

稍微離心。將混合物移至 kit 所附之 SDE column 中，以 14,000 rpm 離心 30

秒，倒去濾液。沿著管壁加入 600 μl 之 Wash buffer，靜置一分鐘後，以 14,000 

rpm 離心 30 秒，倒去濾液。再次以 14,000 rpm 離心三分鐘。將 column 移至

新的 1.5 ml 離心管，加入 20 μl 65℃之滅菌去離子水，靜置 2 分鐘。以 14,000 

rpm 離心 2 分鐘後得到產物 20 μl。取純化後的產物 2 μl，以 0.5 倍 TBE 緩衝

液(buffer)進行 1%的瓊脂糖凝膠電泳(agarose gel electrophoresis)，條件為電壓

100 伏特、時間 35 分鐘，檢視結果。並取 3 μl 純化產物送定序。 
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圖 2-4.1、擴增台灣黑熊 D-loop DNA 序列之引子示意圖。箭頭代表引子黏合

位置以及複製方向。T代表：Thr tRNA；P代表：Pro tRNA；F代表：Phe tRNA；

Cytb 代表：cytochrome b；12S 代表：12S ribosomal RNA。 

 

(四) 聚合酶連鎖反應(polymerase chain reaction, PCR)增幅微衛星片段 

本研究利用石芝菁等人(Shih et al. 2009)針對台灣黑熊所篩選之 6 組微衛

星基因座(microsatellite loci)引子(UT1、UT4、UT25、UT29、UT35、UT38) 進

行聚合酶連鎖反應(Polymerase chain reaction: PCR)。六條 Forward 引子為配合

使用之毛細管電泳機器(ABI 3730 DNA Analyzer)，皆由 ABI 公司重新合成帶

有藍、綠、紅色三種不同螢光的引子。反應總體積為 10 μl，包含滅菌水 5.2 μl，

引子(Forward 端，10 μM)0.4 μl，引子(Reversed 端，10 μM)0.4μl，dNTP(2.5 mM 

each)0.8 μl，10 倍的 PCR 緩衝液 1 μl，Taq 聚合酶 0.2 μL，與排遺萃取出的

DNA 2 μl。 

在溫度循環機(Applied Biosystems Veriti™ Thermal Cycler)中進行 42次的

聚合酶連鎖反應，反應條件為：步驟一，94°C、5 分鐘；步驟二、94°C、30 秒，

60°C 、30 秒，68°C、25 秒，步驟二進行 42cycle。步驟三，68°C、7 分鐘。

反應完畢後，將標準液(Thermo 100 bp DNA ladder)加入膠片最左邊的孔，取
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PCR產物 2 μl，以 0.5倍TBE緩衝液(buffer)進行 2%的瓊脂糖凝膠電泳(agarose 

gel electrophoresis)，電壓為 100 伏特、時間 35 分鐘，檢視結果。實驗中使用

的正控制組(Positive control)為一雌性圈養黑熊個體的血液樣本(來源自屏東

科技大學野生動物收容中心)。負控制組(Negative control)以滅菌去離子水替

代 DNA template，確保實驗無污染的疑慮。 

(五) 基因型判定 

聚合酶連鎖反應的產物置於 96 孔盤中，以 LIS-500 作為校正標準，並以

ABI PRISM 3730 DNA Analyzer 自動定序儀及 Peak Scaner Software v1.0 軟體

進行基因型(genotyping)判讀。為了避免等位基因遺漏(allelic dropout)及假性

等位基因(false allele)造成誤判基因型及假性個體的機會，以重複多次 PCR 的

方式減少假性等位基因出現(Taberlet et al. 1996)。每組基因座進行重複且獨立

的聚合酶連鎖反應，最少三次。 

(六)資料分析 

經過毛細管電泳所得到的基因型，使用 GENECAP 軟體(Wilberg and 

Dreher 2004)判讀及計算個體鑑別率(probability of identity: P(ID))，此為「族

群內兩個不同個體進基因座基因分型時，具有同樣的基因型的機率」；一般建

議該數值必須小於0.01，實驗方具有鑑別力(Miller et al. 2002)後。同時利用此

軟體檢視有無重複的基因型，如果出現兩樣本的基因型只有1-2 個基因座為

不同的基因型(mismatch-pairs )，則再對此基因座進行一次PCR，確認基因型

是否正確。在共顯性遺傳的分子標記上，單一基因座之 P(ID) 計算方式如下

(Waits et al. 2001)： 

         
     

 

   

    
   

 

   

   

 

   

 

其中的 pi 與 pj ，分別為基因座上第 i , j 個交替基因頻率。  
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除判讀出之遺傳訊息辨別出個體數及出現的頻率之外，同時使用軟體

CERVUS (Kalinowski et al. 2007)計算每個基因座的觀測異質度 (Observed 

heterozygosity, HO)與理論異質度 (Expected heterozygosity, HE)、HO常被用為 

做為族群內遺傳變異分析的依據。一般來說，較高的 HE 值代表的是族群有

較高的遺傳歧異度。另以 Genepop (Raymond and Rousset 1995)分析這些基因

座的對偶基因是否符合哈溫平衡 (Hardy-Weinberg equilibrium, HWE)，並採用

費氏精確測驗法(Fisher’s exact test)來評估有無偏離哈溫平衡。另以 FSTAT 軟

體計算 FIS值，再檢定其 95%信賴區間(confidence interval)(Goudet 1995)，FIS 

值的意義是用來評估族群是否偏離哈溫平衡。當 FIS>0 時，表示族群可能有

近親交配的現象；反之 FIS<0 時，則表示可能有遠親交配的情況產生。FIS

的計算定義如下(Wright 1978)： 
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第三章  結果與討論 

第一節  大分地區氣象監測 

本研究使用從 2010 年 1 月開始，在大分駐在所架設的微氣象站。目前資料

收集至 2012 年 5 月，其間則因架設氣象站的公司所聘僱的人員，現場操作不當，

造成氣象站資料無法寫入儲存的記憶卡，共計 6 個月份沒有氣象資料(2010 年 4

月至 6 月；2011 年 9 月至 11 月)，3 個月份各只有一天氣象資料(2010 年 3 月和 7

月、2011 年 8 月)。 

初步已收集的氣象資料顯示，大分地區年平均溫度為 13.2±4.1℃，月均溫以

5 月至 9 月較高，溫度在 16.9-19.6℃間。冬季月均溫皆小於 15.5℃(圖 3-1.1.a)。

各月平均相對濕度為 71.2%至 88.3%，年平均相對濕度為 79.6±4.6%(圖 3-1.1.b)。

累積降雨量在 2010 年 9、10 月最高分別達 529 mm、259 mm，其中 9 月兩量為

目前大分地區氣象站記錄到的最高雨量記錄。2011 年 5 月至 7 月雨量為 106 至

186 mm 間較高。2012 年降雨量最高為 5 月 132.5 mm。其他月份降雨量皆在 100 

mm 以下(圖 3-1.1.c)。以單日累積降雨量來看，以 2010/9/19 的 257 mm 為最高，

依序為 2011/6/21 的 100.7 mm 和 2010/10/22 的 96 mm，此三日豐沛降雨量皆因

颱風所造成(2010/9/19-20 凡那比颱風，2010/10/21-22 梅姬颱風，2011/6/21 海馬

颱風)。其他單日累積降雨量皆在 75 mm 以下。 

由於持續性的氣象資料因人為疏失，而導致監測性的數據嚴重缺失，對於欲

長期觀察樣區的季節性及年間氣象變化，實在遺憾。由於架設氣象站的該公司表

示，記憶卡能存取約 1 年半的資料，故只需固定半年或一年前往樣區進行更換，

因此本研究建議後續能由在該區從事研究的特定團隊或適當人選進行記憶卡存

取的工作，並同時節省人事成本。 
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圖 3-1.1、2010 年 1 月至 2012 年 5 月大分地區的(a)月均溫、(b)相對濕度和(c)累

積降雨量。  
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第二節  青剛櫟果實豐富度之監測 

一、青剛櫟目視估計(visual survey) 

本研究於 2012 年 10 月日至日，利用望遠鏡目視掃描 346 棵青剛櫟果實監

測永久樣樹，以 Graves’修正指數估算 2012 年青剛櫟結果季的結果量，結果指數

之平均等級為 1.75±1.02(±SD)，以指數 2 有一些堅果者最多佔 46%，其次依序為

仔細搜尋後可發現少量堅果者(指數 1)佔 23.1%，樹上沒有觀察到果實者(指數 0)

佔 12.7%，堅果產量不錯者(指數 3)佔 12.4%，和堅果產量十分豐盛者(指數 4)佔

5.8%(圖 3-2.1)。 

與 2006-2011 年資料比較，2012 年的 Graves’修正指數平均值低於 2008 年

(2.20±1.15)、2010 年(2.03±1.02)與 2011(1.9±0.98)年。2012 年樣樹的 Graves’修正

指數 0-2 的比例約 82%，指標 3 與指標 4 的比例分別為 12.4%與 5.8%。 

利用 30 秒內計數青剛櫟果實數量，2012 年為 42.8±40.8 顆/棵，且年間結果

量變化之趨勢，與 Graves’修正指數之估計結果相似，僅次於 2008 年的 56.1±46.9

顆/棵、2010 年的 54.1±44.3 顆/棵及 2011 年 49.2±42.5 顆/棵。整體看來 2006-2012

年間的調查結果，利用 30 秒內計數與 Graves’修正指數兩種方法所估算的平均結

果趨變化頗為一致(圖 3-2.2)。 

圖 3-2.1、2012 年目視法調查大分地區青剛櫟落果前的結果量(Graves’ modified 

scales: 0=沒有觀察到堅果，1=仔細搜尋後可發現少量，2=有一些，3=產量不錯，
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4=產量極豐富)。 

 

圖 3-2.2、2006-2012 年利用兩種目調查法，調查大分地區 青剛櫟落果前的樹上

結果量。綠色為 30 秒計數法，紅色為 Graves’修正指數。 

 

二、種子陷阱 

本研究自 2011 年 10 月中至 2012 年 2 月底架設種子陷阱，歷時約 127 天，

每隔一個月收集掉落在種子陷阱內的青剛櫟果實，以估算 2011 年青剛櫟結果季

的果實產量。每次收集種子時，若種子陷阱受外力而傾倒或歪斜時，將不列入計

算。今年度每月有效種子陷阱數為 186 至 196 個不等。 

2011 年青剛櫟結果季每個種子陷阱內，各月平均完整果實以 11 月為最高

5.9±8.3 顆，12 月 5.2±8.04 顆、10 月次之 3.5±7.2 顆次之，最低為 1 月 3.46±6 顆。

各月受損果實則以 12 月為最高 1.7±6.2 顆，11 月 0.96±3.6 顆、1 月 0.9±2.5 顆分

別次之，10 月為最低 0.84±1.8 顆(圖 3-2.3)。將果實總量轉換成每平方公尺單位

面積的果實顆數，則 2011 年青剛櫟果實的估計生產總量(包括完整果和受損果)

為 30.5 顆/m
2，其中完整果實量代表為地面活動動物的食物可得度，為 25 顆/m

2。 

以青剛櫟季的各月變化來看，平均每個陷阱收集的完整果實數以 11月最高，

為 5.9 顆/陷阱，12 月次之(5.2 顆/陷阱)、10 月及 1 月分別都為 3.5 顆/陷阱。受損

果實以 12 月最高(1.7 顆/陷阱)，其次依序為 11 月(1 顆/陷阱)、1 月(0.9 顆/陷阱)、
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10 月(0.5 顆/陷阱)。掉落果實總量以 11、12 月同樣為最高(6.9 顆/陷阱)，其次為

1 月(4.4 顆/陷阱)、10 月(4 顆/陷阱) (圖 3-2.3)。此落果量的月間變化與前期監測

結果模式類似，比較特別的是，唯獨 1 月完整果實落果量為歷年次高，僅次於

2008 年青剛櫟落果豐年(3.9 顆/陷阱)。其他年份 1 月完整果實落果量皆低於 1 顆

/陷阱。 

和前五年(2006-2010 年)的結果季相較，2011 年受損果比例是歷年來最低

(18.4%)，前五年受損果比例範圍 32%-47%。但 2011 年平均每個種子陷阱的完整

果實數卻僅次於 2008 和 2010 年(分別為 28.7 顆和 25 顆)。受損果的數量反應樹

棲型棲青剛櫟掠食者利用的程度，根據之前的調查顯示樹上潛在掠食者包括台灣

獼猴、台灣黑熊、條紋松鼠、赤腹松鼠和長吻松鼠，鳥類則有松鴉、星鴉和綠鳩

(郭彥仁 2012)。推測可能因其他區域殼斗科豐富度變化有關，今年黑熊來大分

覓食新鮮痕跡的發現時間以 12月底至 1月初為主，可能樹上結果沒有殘餘太多，

所以導致受損果較少。 

 

圖 3-2.3、2011 年青剛櫟結果季，平均每個種子陷阱(0.85*0.85 m
2
)收集青剛櫟落

果之情況。 
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從 2006～2011 年間，果實產量在年間有所差異(One-way anova, F=8.247,df=5, 

p<0.01)。至今以 2008 年為 61 顆/m
2最高，2010 年、2007 年、2011 年分別為 51.2

顆/m
2、36.1 顆/m

2、30.5 顆/m
2依序次之，2006 年和 2009 年為 28 顆/m

2、21 顆/m
2

最低(圖 3-2.4)。利用事後檢定 Scheff’s 法哪些年間有差異，結果顯示 2006、2007、

2009 及 2011 年都與 2008 年有顯著差異(p<0.05)，其中又以 2009 年差異最大。

而 2008 年與 2010 年間果實產量無差異。顯示 2008、2010 年為果實產量較好的

年分，與其他年有所差異。 

與前 5 年青剛櫟結果季月份變化的比較，2011 年 10 月至 1 月平均每個陷阱

受損果實量為歷年來最低，平均每個陷阱總果實量也僅高於 2009年(15.1顆/陷阱)；

而2011年各月完整果實量則僅低於果實產量豐盛的2008年(3.9至12.1顆)及2010

年(0.7 至 9.7 顆)。 

 

圖 3-2.4、2006~2011 年平均每個種子陷阱在青剛櫟產季(10~2 月)的果實產量。 

 

 

種子陷阱擺設位置的選擇，儘量避開上方有非樣樹的其他樹冠，但這在系統

性取樣的前提下，仍無法避免，陷阱上方僅有樣樹樹冠者佔 30%。就 2011 年來

看，陷阱上方的樹冠重疊與否，與該季累計的集果量無顯著相關(有：22.6±26.7 vs. 

無：22.0±22.1, F=0.025, P=0.87)。這可能與陷阱位置的選擇已經盡量避開重疊的

樹冠有關。 
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2011 年結果季利用種子陷阱(n=176)各月所收集到的青剛櫟果實，包括被動

物取食破壞的受損果實數量、完整果實數量，以及前二者之總量，分別與利用

30 秒計數法估計該樣樹的結果量指標作相關性檢定，結果顯示除了受損果實與

30 秒計數之關係呈現不顯著(r=0.14, Pearson correlation)，其他比較則皆呈現顯著

相關(r=0.39-0.40, P<0.001)。利用種子陷阱該季的收集量，亦隨 Grave 指數增加

而增加(F4, 171=11.3, P＜0.001) (表 3-2.1)，但後續 Scheffe 法多重比較顯示，每個

Grave 指數的等級大多僅與相鄰的一等級皆未達顯著差異水準而已，例如在所有

10 組配對比較中，僅有配對指數 0-1、1-2、1-3、3-4 未達顯著差異。這顯示 Grave

指數與種子陷阱計量法有相當的一致性。 

我們另以半變異數(semi-variance)估算樣樹的空間自相關。空間自相關是指點

與點間具有相關，圖中的 x 軸為距離，y 軸為半變異數(semi-variance)。以蒙地卡

羅法 (Monte Carlosimulations)所估算之 95%信賴區間(上下虛線)，若在區間內即

符合逢機即無空間自相關的虛無假說。結果顯示分別在 0～1,000 m 不同距離下

檢視，樣樹間皆不受空間自相關的影響，也就是樣樹間結果量彼此沒有互相影響

(圖 3-2.5)。 

 

 

表 3-2.1、2011 年青剛櫟樣樹 Grave’s 修正指數與其平均每個種子陷阱累計收集

之櫟實年平均產量之關係。 

Grave’s 修正指數 種子陷阱數 年平均果實量 標準差 

0 16 1.28 2.80 

1 34 18.76 23.52 

2 87 20.04 22.11 

3 32 35.04 28.37 

4 7 61.07 26.09 
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圖 3-2.5、利用半變異數分析 197 顆種子陷阱樣樹的空間自相關情況。 

 

從調查樣帶的角度來看，2011 年種子陷阱青剛櫟產量的結果，各樣線每個種

子陷阱的集果量沒有顯著差異(One-way anova, F=0.197, df=7, p>0.05)，以 T3 和

T4 最高(25.2±22.1、25.1±15.9 顆/陷阱)，T1 最低(18.4±31.8/陷阱)(圖 3-2.6)，顯示

同一樣線上樣樹的結果變化很大。雖然各穿越線所處地理位置有所不同，有些位

於稜線或河階平台上，不同的日照接收時間、強度或坡度等微棲地因素對於同一

地區的樣樹的果實產量可能有限。反之，較大尺度的氣候變化和樹木本身的狀況

則可能是其他的影響因素(Koenig et al. 1994)。 

 

圖 3-2.6、2011 年種子陷阱於各調查樣帶的平均累計集果量(青剛櫟)。
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三、地面區塊青剛櫟果實留存狀況 

地面區塊落果調查從 2011 年 10 月至 2012 年 2 月間進行。地面區塊平均果

實數從 9 月 0.29 顆數/m
2漸增至 11 月 4.8 顆數/m

2為高峰，地面區塊出現果實之

百分比例也在 11 月為最高(63%)。與 2007、2009、2010 年青剛櫟季的調查結果

比較，平均果實數與出現果實比例的在月份間的變化趨勢大致相同，都以 11、

10 月為最高及次高。地面果實被移除量以 12 月為最高(9.4 顆數/m
2
)，1 月、11

月分別為 7 顆數/m
2、6.5 顆數/m

2次之，10 月為最低(2 顆數/m
2
)(表 3-2.2)。與過

去幾年移除量的結果相比，通常到 1-2月時移除量是大幅地降低(1-1.2顆數/m
2
)。

而 2011 年青剛櫟季 1-2 月移除量(7 顆/m
2
)較其他年高出 7 倍之多。 

從種子陷阱的平均落果數量來看，除了 2008 年之外，2011 年 1-2 月為 4.8

顆數/m
2也較其他年份高(0.1-0.9 顆/m

2
)。推測可能今年青剛櫟結果期較長，所以

1-2 月完整落果量較往年多，而有較高的移除量，其因素是否與今年冬季雨量較

多等氣候因子相關，則需要繼續長期監測。 

 

表 3-2.2、2011 年 10 月至 2012 年 2 月青剛櫟結果季期間，大分青剛櫟森林中，

地面區塊(n=100)和種子陷阱(n=197)各月所收集青剛櫟完整果實的數量。 

月份 

地面區塊* 
 

種子陷阱* 
地面果實 

被移除量 

(顆數/m
2
) 

地面果實 

被移除百 

分比例 
平均果實數

(顆數/m
2
) 

出現果實

之百分比

例 
 

平均果實數 

(顆數/m
2
) 

2011 Sep 0.29 15% 

    

 
Oct 3.1 43% 

 

4.8 2.0 40% 

 
Nov 4.8 63% 

 

8.2 6.5 57% 

 
Dec 2.6 39% 

 

7.2 9.4 78% 

2012 Jan(-Feb) 0.38 31% 

 

4.8 7.0 95% 

*地面區塊面積為 1x1 m
2；種子陷阱面積為 0.85x0.85 m

2。
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四、青剛櫟生產量估算及週期預測 

我們選擇 11 棵結果較多的青剛櫟樹，ANOVA 分析顯示，每顆青剛櫟的濕重 

分別與月份和樣樹，以及二者間的交互作用有關(F=135.8、96.2、5.27；P<0.05)。

青剛櫟於 12 月的平均重量為 1.62 g (SD=0.56)，明顯較 11 月 1.27 g(SD=0.56)重。 

若假設大分地區青剛櫟分布及落果皆為均勻的情況，根據研究者長期活動於

該區的觀察，利用 GIS 勾勒出該區青剛櫟分布面積，約為 5 km
2。當在青剛櫟盛

產時(累計落果量 61 顆/m
2，2008 年)，大分地區青剛櫟總產量為 30,500 萬顆。進

一步以單顆平均濕量(1.45 g/顆)換算的話，則盛產期的產量高達 442.25 公噸；若

以最低產量年(2009，21 顆/m
2
)來看，則整體產量約為 152.25 公噸。 

就大分地區捕獲的黑熊成體體重而言，雌雄成體的平均體重為 80 公斤

(Hwang 2003)，故每日所需的基本代謝能(basal metabolic rate, BMR)為 1,758 kcal，

而在一般活動下維生所需(2*BMR, Justice and Smith 1992)為 3,516 Kcal。由於黑

熊吃青剛櫟多僅食入果仁部位，而將殼吐掉，故 11 及 12 月採集該地青剛櫟的平

均乾重為 0.488 g，以板栗的營養含量來看(總能 395.2 Kcal/100g dry mass，陳亞

萱 2009)，則一顆青剛櫟果仁可產生 1.92 Kcal。進一步將黑熊對於櫟實(板栗)總

能的平均表面消化率(74.5%)列入考量的話，則每隻黑熊每日至少需攝食 2,464 顆

青剛櫟，相當於 3.573 公斤的櫟實(濕重)。當地的結果季的於盛產期時，相當於

可以提供滿足一隻熊 247,551 天的維生代謝能所需，在欠年時仍可提供滿足一隻

熊 85,222 天的維生代謝能所需。若一隻黑熊密集停留於此區四個月，則該區櫟

實產量仍可滿足 700-2,1050 隻黑熊所需。雖然我們知道青剛櫟的掠食者另有其他

各類動物，如昆蟲、鳥類或哺乳等，但此初步分析顯示大分地區的櫟實所提供的

食物資源對黑熊或其他野生動物都有舉足輕重的角色。 

為預測大分地區青剛櫟的結果週期動態，我們以時間序列之回歸移動平均模

型 (Autoregressive Integrated Moving Average Model, ARIMA) 進行資料分析。以

此模型估算自 2006 年 10 至 2012 年 1 月 64 個月間，各月分完整結果量與時間的

關係，並利用 Akaike's Information Criteria (AIC)，選取最佳模式。結果顯示，最

佳模式為 ARIMA (2, 3, 2) 模式。然而，以此模式為基礎預測未來產量時，發現

預測值隨時間增加，未能合理推估季節與年間變化。推測原因可能在於，結實量

為連續變化，以月為預測單位，並不理想。較合理的預測單為應為年。然而，六

年的監測時間仍然太短，無法建立可靠的時間序列模式。 

櫟樹的結果狀況受很多因素影響，包括遺傳、植株空間分布、氣候、動物活
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動、疾病及微棲地條件等，而影響櫟實結果週期的因素也十分複雜，且常隨樣區

或物種而有差異(Greenberg and Parresol 2002，Koenig and Knops 2002，Lusk et al. 

2007)。然本研究受限於調查的環境因素資料及時間長度不足，無法對結果狀況

的年間變化進行充分的詮釋，故建議持續長期的監測，加強氣候條件的掌握，以

期深入瞭解結果週期及機制。Koenig et al. (1994)指出櫟實欠收並非完全逢機所致，

通常發生於前一年盛產之後，這與本研究於 2009 年觀察到結果欠年尾隨於豐年

之後的情況相符。結果週期的預測若就單一調查樣點來說，一般至少需時 30年(林

宜靜 私人通訊)，這對補給困難的大分而言，持續的種子陷阱監測並非易事。但

是，根據本研究發現十月所用的兩種指標皆與種子陷阱收集量成顯著相關來看，

簡單的指標評估方式可以在果熟初期提供一可靠的資訊，不僅是一經濟實惠的監

測方式，亦可提供園區黑熊族群動態重要的參考資訊。 

 

第三節  台灣黑熊相對之豐富度 

一、青剛櫟結果季黑熊活動痕跡的年度調查 

2012 年 2 月底，在大分地區(9 條調查樣線)和賽柯地區(1 條調查樣線)進行

2011 年青剛櫟結果季的年度黑熊活動痕跡調查。另今年調查計數穿越線兩側 3 m

內胸高直徑大於 5 cm 的青剛櫟樹，以評估穿越線內有熊痕跡的青剛櫟樹比例。

穿越線內有熊痕跡的青剛櫟樹比例最高為 T4(32.7%)，T3、T6 分別是 14.4%和

9.4%為次高，T5 則沒有發現今年度任何熊痕跡為最低(表 3-3.1)。這可能與小尺

度結果量差異影響黑熊空間上棲地利用有關。從歷年監測資料來看，T7 有熊痕

跡的青剛櫟樹比例平均為最低2.5%，最高為T4平均24.7%的青剛櫟樹有熊痕跡。

若比較年間差異，2008年整體穿越線有熊痕跡的青剛櫟樹比例最高為 24.7%(n=8)，

2010、2011 年分別為 22.8%和 8.9%次之，2007 年為 5%，2006 年為 4%，2009

年為 1.4%最低。 

賽柯地區的兩種黑熊活動分別為 0.7 棵爪痕樹/km、0.7 單位/km(表 3-3.1)。在

調查樣帶上，有熊痕跡的青剛櫟樹比例為 0.5%，與 2009 年相同為歷年來最低

(0.5%-18.3%)。此區域青剛櫟季時熊活動痕跡歷年來都低於大分地區，但有觀察

到不少今年在台灣肉桂的黑熊爪痕和折枝。相較於大分，黑熊對於利用賽柯地區

的森林有時間性的差異。 
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調查樣線上青剛櫟樹熊痕跡指數與以目視 30 秒計數法評估各樣帶平均結果

量成正相關(Spearman correlation, r=0.952, P<0.01, n=8)，但與落果累積量無顯著

相關(Spearman correlation, r=0.405, P=0.32, n=8)。 

二、青剛櫟調查樣樹上熊痕跡於的年度調查 

2012年2月針對青剛櫟樣樹(n=346)調查年度熊活動痕跡的狀況，其中約80%

的樣樹沒有發現任何熊上樹或覓食痕跡，6.6%的樣樹有熊爪痕無折枝，折枝為

8.6%，有嚴重折枝的樣樹比例為 6.6%(圖 3-3.1)。檢視該年度樣樹結果狀況與黑

熊利用樣樹之程度，Graves’指數與 30 秒計數兩項結果指標都與黑熊利用樣樹

程度成顯著相關(Spearman correlation, r=0.268；r=0.282, p<0.01, n=346)，顯示黑

熊爬上該樹取食果實程度隨樹結果狀況而增。也就是說，野外觀察發現熊痕跡的

樣樹大多為結果較好的情況，其中僅有一棵有熊痕跡的樣樹中(有熊爪痕無折枝)

無結果。另有些熊折枝或覓食平台的樣樹，出現黑熊重複利用的跡象。除了結果

量之外，黑熊選擇青剛櫟樹取食櫟實的行為是否另受其他因素如單寧酸含量等影

響，則值得進一步追蹤。 

 

表 3-3.1、2011 年青剛櫟結果季結束後，大分及賽柯地區各樣帶黑熊痕跡的調查

結果。 

樣帶 
熊痕跡 

(n=187) 

熊痕

跡單

位 

穿越

線長

度(m) 

每公里

內之熊

爪痕樹 

每公里內

之熊痕跡

單位 

樣樹

(棵) 

熊爪痕

樹比例

(%) 

每公里內之

熊爪痕樹比

例(%/Km) 

大分-T1 4 4 500 8 8 150 2.7 5 

 T2 4 4 200 20 20 65 6.2 31 

 T3 30 30 500 60 60 209 14.4 29 

 T4 72 71 850 85 84 220 32.7 38 

 T5 0 0 800 0 0 215 0.0 0 

 T6 27 27 1000 27 27 286 9.4 9 

 T7 4 4 750 5 5 250 1.6 2 

 T8 2 2 600 3 3 46 4.3 7 

DN 44 44 3250 14 14 611 7.2 2 

平均(±SD)    24.7±29 24.5±28.7  8.4  

賽柯 1  1800 0.7 0.7 186 0.5  
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圖 3-3.1、2011 年青剛櫟結果季，青剛櫟樣樹上出現台灣黑熊不同痕跡的百分比

例(n=346)。 

 

三、熊毛陷阱 

(一)大分地區 

2011 年 10 月至 2012 年 2 月，大分地區共啟用 66 月次的熊毛陷阱，總計收

集到 47 撮熊毛，整體發現熊毛的陷阱比例為 25.8%(各月 12-47%)。陷阱發現熊

毛的數量以 2010 年 12 月為最多(n=25 撮)，1 月 17 撮次之，明顯高於 10 月和 11

月所收集的熊毛 2-3 撮(表 3-3.2)。此趨勢亦顯示於各月有熊毛記錄之陷阱比例，

以及平均每一陷阱收集到的熊毛撮數，皆以 2010 年 12 月最高，分別為 47%、1.47

撮(n = 17)，其次為一月。可見當季黑熊的出現頻度依次為 12 月、1 月、10 月、

11 月。 

2011 年青剛櫟結果季平均各月有熊毛記錄的陷阱比例和平均每一陷阱熊毛

撮數分別為 25±17%和 0.7±0.65 撮。以 2007-2011 年的結果季而言，大分地區熊

毛陷阱的有熊毛陷阱之比例、平均各陷阱熊毛撮數，與黑熊活動痕跡的兩種指標

趨勢相同類似，2011 年的結果僅次於 2008 年(62±13.6%、2.5±1.1 撮)和 2010 年

(38±26.4%、1.68±1.85 撮)，足見熊毛陷阱為一偵測黑熊相對活動程度的可靠指

標。 
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表 3-3.2、2011年 10月至 2012年 1月大分地區各月熊毛陷阱收集到的熊毛狀況。 

月份 
熊毛 

撮數 

有熊毛記錄

陷阱數 

啟用 

陷阱數 

有熊毛記錄的

陷阱比例(%) 

平均每一陷阱 

熊毛撮數 

2010 年 
     

10 月 3 2 15 13.3 0.2 

11 月 2 2 17 11.8 0.12 

12 月 25 8 17 47.1 1.47 

2011 年      

1 月 17 5 17 29.4 1 

小計 47 17 66 25.8  

 

(二)大分以外的東部園區區域 

大分以外的東部園區區域，研究期間自 2009年起共啟用熊毛陷阱 116 月次，

共收集 57 撮熊毛，收集到熊毛之陷阱比例為 18.1%(表 3-3.3)。就 2011 年青剛櫟

結果季(2011年10月至2012年2月)共收集32撮熊毛，以12月收集為最多(n=13)。

熊毛記錄的陷阱比例和平均每一陷阱熊毛撮數分別為 28±5.4%和 0.81±0.5 撮(表

3-3.3)。其中 12 月有熊毛記錄之陷阱比例，以及平均每一陷阱收集到的熊毛撮數

分別為 37.5%、1.63 撮為最高。 

總體而言，大分以外地區 2011年青剛櫟季期間熊毛記錄的陷阱比例為 29%，

略高於大分地區(25.8%)。但由於其他的熊痕跡，如排遺或樹上爪痕依然主要出

現於大分，顯示在青剛櫟結果期間雖仍有部分黑熊廣泛活動於大分以外的地區，

但黑熊的活動狀況在大分地區仍是相對地頻繁。我們也懷疑，在大分地區持續地

使用氣味劑偵測黑熊的活動狀況，是否因黑熊的學習行為而導致造訪率偏低。大

分以外地區的東部園區環境，雖無成片青剛櫟純林的狀況(黃美秀等 2009)，但

是無干擾的完整植被有豐富的樟科和殼斗科植物社會組成，在秋冬季會有不同的

殼斗科果實陸續結果，如青剛櫟、狹葉櫟、鬼櫟、錐果櫟等，也會吸引黑熊前來

覓食。以 2012 年為例，步道於土多滾(18 K)至多美麗地區，十月值鬼櫟大量結

果為歷年罕見，沿途發現多處黑熊的折枝和排遺。因此，若欲詳細瞭解黑熊之於

園區的時空利用狀況，大尺度的重要食物資源的分布和豐富度的監測則屬必要。 
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表 3-3.3、大分以外東部園區的熊毛陷阱，各月所收集到的熊毛狀況。 

月份 
熊毛 

(撮) 

收集到熊毛 

之陷阱數 

啟用陷

阱數 

收集到熊毛之

陷阱比例(%) 

平均每一陷阱 

熊毛撮數 

2009 年      
12 月 4 2 8 25 0.5 

2010 年      
1 月 0 0 8 0 0 

2 月 0 0 8 0 0 
4 月 10 3 7 43 1.4 
6 月 0 0 8 0 0 

10 月 1 1 8 12.5 0.13 
11 月 1 1 8 12.5 0.13 
12 月 0 0 8 0 0 

2011 年      
1 月 0 0 8 0 0 
2 月 9 3 6 50 1.5 

10 月 4 2 7 28.6 0.57 
11 月 3 2 8 25 0.38 
12 月 13 3 8 37.5 1.63 

2012 年      
1 月 4 2 8 25 0.5 
2 月*

 8 2 8 25 1 

總計 57 7 116 18.1  

*為 2012 年 6 月所複查收集。 

 

四、台灣黑熊食性分析 

在大分地區青剛櫟季期間，2011 年共發現 148 坨黑熊排遺，以 1 月發現最多

(n=101，47%)；2010 年發現 249 坨排遺，以 12 月最多(n=116，68%)(表 3-3.4)。

2012 年青剛櫟季累計至 12 月，共收集了 26 坨排遺樣本（12 月 20 坨，10、11

月各收集了 3 坨）。相較於 2011 年，今年 12 月時青剛櫟果實大多已落果，但黑

熊覓食痕跡並不如往年時豐富。同時大分山屋今年在 11 月底至 12 月初時進行整

修工程，根據前人經驗(吳煜慧 2004)，工程進行時產生的噪音、氣味等干擾，

會影響黑熊到大分地區覓食活動。此因素可能是造成今年目前黑熊排遺收集較少

的原因之一。 

我們分析 397 坨排遺樣本，包括 2010 年 226 個及 2011 年 143 個樣本。二年

的熊排遺內含物皆以堅果類出現頻度為最高(大於 94%)(表 3-3.5)。2010 年的排遺

內含物以堅果類的青剛櫟出現頻度最高(94.7%)，其次為哺乳動物(3.5%)及漿果類 
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(3.5%)、草莖(1.3%)。漿果類包括呂宋莢蒾、台灣蘋果。哺乳動物包括台灣水鹿、

台灣野山羊、山羌，以及首次記錄的刺鼠。 

2011 年排遺內含物同樣以堅果類出現頻度最高(97.2%)，其次其次為漿果類

(4.2%)、哺乳動物(1.4%)、莖葉類(2.1%)。哺乳動物包括台灣水鹿、台灣野山羊。

漿果類包括呂宋莢蒾、山柿、木薑子，以及一未知果實。二年的熊排遺內含物的

相對重要性以堅果類的青剛櫟為最高(96.8%)，其次為漿果類、、莖葉類、哺乳

動物(表 3-3.5)。 

台灣黑熊是以植物性食物為主的雜食性動物，秋、冬季以富含脂肪的堅果類

為主食(Hwang et al., 2002)。兩年的食性分析結果皆顯示以青剛櫟佔各食物類別

相對頻度、相對重要性為最高，但也因排遺大多在大分地區青剛櫟優勢林內拾獲

使然。雖然過去的研究指出，當青剛櫟缺乏時，黑熊取食哺乳動物有增加的趨勢，

但本研究二年的哺乳類含量差異並非特別明顯，或許也與此二年的結果狀況差異

不大有關係，因為本研究 2011 年的青剛櫟產量略低於前年(51.2 顆/m
2
 )(黃美秀等 

2011)。另一方面，由於青剛櫟結果時，樣區會吸引許多草食性動物前來覓食，

其中水鹿(Rusa unicolor)和野豬(Sus scrofa taivanus)在大分地區於青剛櫟結果季

的豐富度甚至可達非結果季的兩倍以上(林冠甫 2008)。 

 

表 3-3.4、2011-2011 年大分地區青剛櫟季各月所紀錄之黑熊排遺數量。 

 10 月 11 月 12 月 1 月 2 月 總計 

2010 10 11 116 93 19 249 

2011 1 2 22 101 24 148 

總計 11 13 137 193 43 397 
＊
青剛櫟季年份以該年 10 月至隔年 2 月表示，如 2007 年即表示 2007 年 10 月至 2008 年 2 月 
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表 3-3.5、2010 年 12 月至 2012 年 1 月，玉山國家公園東部園區台灣黑熊排遺中，各食物類別的出現頻度 FO(%)和相對重要性 RV(%)。 

食物類別 種類 學名 

2010 年青剛櫟季 

(n=226) 
  

2011 年青剛櫟季 

(n=143) 

FO RV   FO RV 

莖葉 未知  1.3 1.33   2.1 1.08 

堅果 青剛櫟 Quercus glauca Thunb. ex Murray 94.7 94.4   97.2 96.78 

漿果 呂宋莢蒾 Viburnum luzonicum 2.65 3.76   0.7 0.03 

 山蘋果 Malus doumeri 0.88 0.18       

 山柿 Diospyros japonica Sieb.&Zucc       1.4 0.56 

 木薑子 Litsea       0.7 0.7 

 未知種子         1.4 0.63 

哺乳動物 台灣水鹿 Cervus unicolor 2.2 0.18   0.7 0.17 

 台灣野山羊 Capricornis swinhoci       0.7 0.04 

 山羌 Muntiacus reevesi 0.9 0.09       

 刺鼠 Niviventer coxingi 0.44 0.03       
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第四節  台灣黑熊遺傳分析 

一、台灣黑熊粒線體 DNA 之 D-loop 全長序列擴增 

(一) D-loop 引子之黏合(annealing)溫度測試 

因所設計來擴增 D-loop 全長序列的引子之 Tm 值為 51.3℃(順向端引子)及

59.3℃(逆向端引子)，故以五種不同的黏合溫度(分別為 50℃、53℃、56℃、59℃

及 62℃)來測試最佳 PCR 黏合溫度。首先，利用圈養台灣黑熊(編號：UT14)的

排遺樣本作為最佳 PCR 黏合溫度之測試樣本。正控制組為圈養台灣黑熊 UT43

之血液 DNA，顯示所用緩衝液、Taq 聚合酶、dNTP 等沒有問題；負控制組也

顯示沒有污染。結果顯示黏合溫度在 56℃與 59℃之條件下 PCR 產物較多且無

非專一性(non specific)片段(圖 3-4.1)。而為了日後分析台灣黑熊粒線體 DNA 的

多樣性與做為抽取野外排遺DNA品質的指標與增加微衛星基因座 PCR擴增成

功率，本研究以 56℃的黏合溫度做為進行後續擴增 D-loop 片段的條件。 

 

 

圖 3-4.1、圈養台灣黑熊(編號：UT14)排遺樣本在五種不同黏合溫度下測試後

於瓊脂電泳膠圖的結果。Lane M：100bp Marker；Lane 1：負控制組(NC)；

Lane 2-6： 黏合溫度依序為 50℃、53℃、56℃、59℃及 62℃；Lane 7：以圈

養台灣黑熊之血液樣本 DNA 為 PCR 之正控制組(PC)。 

 

(二) 野外排遺粒線體 D-loop DNA 全長序列擴增結果 

以 2011 年 12 月至 2012 年 1 月之純化後野外排遺 DNA 進行 D-loop 片段

PCR 擴增實驗，部分結果如圖 3-4.2 所示。顯示野外排遺經 PCR 擴增 D-loop
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片段的產物產量有不一的現象，雖然不同的排遺樣本所能擴增出的 D-loop 

DNA 濃度並不一致，但顯示產物有專一性、主要的目標 PCR 產物片段。PCR

產物經過純化(clean up)去除多餘引子與dNTP之程序，50bp以下之引子與dNTP

有明顯減少，顯示純化有成功(圖 3-4.3)。 

將台灣黑熊之 D-loop擴增純化後之 PCR 產物以 Forward端引子送 DNA定

序，表示 FBDF120157(玉山大分)野外排遺 DNA 樣本的 D-loop 定序結果之原

始資料(圖 3-4.4)。每一個波峰代表一個鹼基，分別有 A、T、C、G，皆以不同

的顏色代表。本實驗的 DNA 序列分析能判讀在 700 個鹼基對前並無檢測到無

法判讀的核苷酸序列(以 N 顯示)。經判讀後顯示屬 D-loop 序列長度可達 631 鹼

基對。此定序結果與 NCBI 的基因資料庫比對後，確定此樣本的來源確實為台

灣黑熊排遺。樣本經 D-loop 序列擴增後，隨後進入公母鑑別與微衛星基因座增

幅。 

 

 

圖 3-4.2、部分台灣黑熊野外排遺 D-loop 全長 DNA 擴增之實驗結果。Lane M：

100bp marker；Lane 1：負控制組(NC)；Lane 2-9：2011 年 12 月之野外黑熊

排遺擴增後 PCR 產物；Lane 10-15： 2012 年 1 月之野外排遺 DNA；Lane 16：

以編號 UT43 血樣萃取 DNA 為模板之正控制組(PC)。 
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圖 3-4.3、不同台灣黑熊排遺樣本之 D-loop PCR 產物純化前與純化後(去除未

反應之 dNTP 與引子，C)，可看出多餘片段有減少的現象。Lane M: 100bp 

marker；lane1-2：54 號野外排遺 PCR 產物純化前(lane 1)與純化後(lane 2)；

lane3-4：57 號野外排遺 PCR 產物純化前(lane 3)與純化後(lane 4)；lane5-6：

58 號野外排遺 PCR 產物純化前(lane 5)與純化後(lane 6)。 

 

二、微衛星基因座分析 

（一）基因多樣性 

2011 年 10 月至 2012 年 2 月共收集到 123 個黑熊排遺樣本，挑選出新鮮度

1～4 的樣本，共萃取 118 個 DNA 樣本，成功 D-loop 序列擴增的個數是 56 個，

成功率為 0.47(表 3-4.1)。此外本實驗也將過去兩季成功性別鑑定的黑熊排遺

DNA，也一併進行 D-loop 序列擴增。2010 年的排遺 DNA 序列之 D-loop 擴增

成功率高達 0.87，約比 2011 年的樣本多出二倍的成功率(表 3-4.2)。2009 年與

2010 年的排遺 DNA 樣本是有先經過性別鑑定篩選的樣本而後再擴增 D-loop 

DNA 片段，因此在 D-loop 序列擴增方面，成功率比較高。 
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圖 3-4.4、此圖是 FBDF120157 野外排遺 DNA 樣本的 D-loop 順向端定序結果

原始資料。每一個波峰代表一個鹼基，分別有 A、T、C、G，皆以不同的顏色

代表。第 70 個到 700 個鹼基對，為本次實驗能判讀 D-loop 序列的範圍。 
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表 3-4.1、2011 年大分地區青剛櫟結果季黑熊排遺收集狀況，以及初步遺傳分

析結果。 

  
2011 青剛櫟結果季 

 總計 

  
Nov Dec 

a
Jan 

 

樣本數 
 

22 100 1 
 

123 

DNA 萃取數 
 

21 96 1 
 

118 

D-loop 序列增幅成功數 
 

15 41 0 
 

56 

D-loop序列增幅成功率(%) 
 

71 43 0 
 

47 

a
隔年一月 

 

 

表 3-4.2、過去大分地區 2009、2010 及 2011 年的台灣黑熊排遺 DNA 萃取數量

與 D-loop 全長 DNA 擴增分析統計結果。 

 
2009 2010 2011 總計 

DNA 樣本數 17 176 118 311 

D-loop 序列增幅成功數 4 83 56 143 

D-loop序列增幅成功率(%) 24 47 47 46 

 

（二）螢光直接標定擴增微衛星基因座引子之專一性檢測 

本實驗利用石芝菁等人(Shih et al. 2009)針對台灣黑熊所篩選出的 10 組微

衛星中的其中 6 組微衛星基因座進行分析。前兩年的計劃分析的微衛星基因座

原為 10 組(UT1、UT3、UT4、UT23、UT25、UT29、UT31、UT35、UT38)，

後經何冠助(2012)的研究分析，提出 UT3、UT23 與 UT31、UT36 片段專一性

較差；擴增成功率不佳等原因，刪除此四個基因座，留下 UT1、UT4、UT25、

UT29、UT35 與 UT38 此 6 組基因座進行個體辨識。為降低非專一性擴增微衛

星基因座，另外因應毛細管電泳系統的更換，機器中激發螢光團(flurophore)與

接收散色光之律片系統亦不相同，因此委由 ABI(Applied Biosystems)公司重新

合成新的螢光引子(表 3-4.3)。 
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新的螢光引子與舊螢光引子的差別為：(1)新螢光引子的螢光直接連接於專

一性擴增引子的 5’ 端，為傳統上所使用的方法，之後以傳統型螢光引子稱之；

(2)舊螢光引子的螢光則標幟在 M13 引子與 CAG 之上，而每條引子的 5’端也帶

有 M13 與 CAG 之序列在舊的擴增系統中，PCR 反應同時會加入帶有螢光之

M13/CAG、Forward 及 Reverse 等三組引子同時作用，其目的乃為節省螢光標

記的成本(Schuelke 2000) ，之後以經濟型螢光引子稱之。 

 

表 3-4.3、台灣黑熊微衛星標記之螢光引子序列。 

微衛星

基因座 
引子序列(Forward 端，5’-3’) 

Ta 

(℃) 

d
Allele 

size(bp) 

e
Ex. 

(nm) 

f
Em. 

(nm) 

UT1 
a
PET- AGCAACTCTTCTCAGATGTTCACAAA 60 160～176 558 595 

UT4 PET- GAGTTATTGGCACTAAAATCTAATG 60 139～164 558 595 

UT25 
b
6-FAM-GCTCAGGGCGTGATCCCAGAG 56 296～315 494 518 

UT29 
c
VIC- GACATTGCCTTTTACAGAGCAG 60 188～220 538 554 

UT35 6-FAM- ACTCCCTAGTAAGTAGAAAGCACAC 60 202～231 494 518 

UT38 VIC- ATTATTGATGAGCAGGGACAG 60 178～214 538 554 

a
一種螢光標記，在毛細管電泳中被雷射激發後發出紅色螢光。

b
一種螢光標記，在毛細管電泳

中被雷射激發後發出藍色螢光。
c
一種螢光標記，在毛細管電泳中被雷射激發後發出綠色螢光。

d
對偶基因序列長度。

e
激發波長，可接受能量達到激發狀態的波長，單位是奈米。

f
散色波長，

在激發狀態下發射能量的波長，單位是奈米。 

 

本實驗在重複先前實驗時，發現 M13/CAG 引子因 melting temperature 與同

反應中專一擴增微衛星基因座之引子，會有競爭、dimer 與黏合溫度不同狀況， 

會對 PCR 反應產生干擾，以致於反應失敗或出現非專一性片段，易造成誤判(如

圖 3-4.5)；在將 M13/CAG 序列從反應中去除後，只加入帶有螢光團之專一性

引子進行微衛星基因座 PCR 擴增，則出現專一性 PCR 產物(圖 3-4.6)。 
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圖 3-4.5、利用圈養台灣黑熊之血液樣本抽出之基因組 DNA，依 Schuelke (2000)

與 Shih et al. (2009)所述之較經濟螢光標記微衛星基因座 PCR 擴增法，利用帶

有不同螢光團之 M13/CAG 序列引子共同進行之 PCR 結果。Lane M：100bp 

marker；Lane1-6：UT1、UT4、UT25、UT29、UT35 與 UT38 微衛星基因座

之對偶基因。箭頭指示的位置為擴增後預計微衛星基因座之對偶基因之片段長

度。 

 

然舊有經濟螢光標記微衛星基因座 PCR 擴增法的引子不含螢光團，無法進

行毛細管電泳時進行螢光激發，檢測對偶基因長度。因此由 ABI 公司另外合成

直接鍵結螢光團之專一性新的傳統型引子(表 3-4.3)。以圈養台灣黑熊(編號

UT15)的血液樣本抽出之基因組 DNA 為模板測試傳統型引子 PCR 擴增效果與

專一性，結果如圖 3-4.7。測試結果顯示新的引子專一性與反應產物較多。本實

驗日後即採用新合成的傳統型螢光引子與擴增平台進行微衛星基因座分析。 
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圖 3-4.6、利用圈養台灣黑熊之血液樣本抽出之基因組 DNA，以不帶螢光之經

濟型引子進行專一性擴增之 PCR產物進行 2%瓊脂膠體電泳分析結果(PCR反

應無添加帶有螢光團之 M13 引子)。Lane M：100bp marker；Lane1-6：UT1、

UT4、UT25、UT29、UT35 與 UT38 微衛星基因座之對偶基因。箭頭指示的位

置為擴增後預計微衛星基因座之對偶基因之片段長度。 

 

圖 3-4.7、利用圈養台灣黑熊之血液樣本抽出之基因組 DNA，以帶螢光之傳統

型引子進行專一性擴增之 PCR產物進行 2%瓊脂膠體電泳分析結果(PCR反應

無添加帶有螢光團之 M13 引子)。Lane M：100bp marker；Lane1-6：UT1、

UT4、UT25、UT29、UT35 與 UT38 微衛星基因座之對偶基因。箭頭指示的位

置為擴增後預計微衛星基因座對偶基因片段長度。 
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經濟型螢光引子與傳統型螢光引子的毛細管電泳分析如圖 3-4.8 至 13，將

圖 3-4.5 與圖 3-4.7 之微衛星基因座擴增後 PCR 產物進行毛細管電泳，以 Peak 

Scanner 軟體分析後如下，圖 3-4.8 至 3-4.13。 

 

圖 3-4.8、UT1 微衛星基因座之對偶基因型之毛細管電泳分析圖，圖中 X 軸為

鹼基對之長度(在毛細管中泳動時間)，Y 軸為螢光訊號強度(Relative 

fluorescence units, RFU)。(a)：UT1 微衛星基因座之經濟型螢光標記微衛星基

因座 PCR 擴增法對偶基因長度與螢光強度；(b)：傳統型螢光引子與新的微衛

星基因座擴增平台之對偶基因長度與螢光強度。 

 

圖 3-4.9、UT4 微衛星基因座之對偶基因型之毛細管電泳分析圖，圖中 X 軸為

鹼基對之長度(在毛細管中泳動時間)，Y 軸為螢光訊號強度(Relative 

fluorescence units, RFU)。(a)：UT4 微衛星基因座之經濟型螢光標記微衛星基

因座 PCR 擴增法對偶基因長度與螢光強度；(b)：傳統型螢光引子與新的微衛

星基因座擴增平台之對偶基因長度與螢光強度。
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圖 3-4.10、UT25 微衛星基因座之對偶基因型之毛細管電泳分析圖，圖中 X 軸

為鹼基對之長度(在毛細管中泳動時間)，Y 軸為訊號強度(Relative fluorescence 

units, RFU)。(a)：UT25 微衛星基因座之經濟型螢光標記微衛星基因座 PCR

擴增法對偶基因長度與螢光強度；(b)：傳統型螢光引子與新的微衛星基因座擴

增平台之對偶基因長度與螢光強度。 

 

 

 

圖 3-4.11、UT29 微衛星基因座之對偶基因型之毛細管電泳分析圖，圖中 X 軸

為鹼基對之長度(在毛細管中泳動時間)，Y 軸為訊號強度(Relative fluorescence 

units, RFU)。(a)：UT29 微衛星基因座之經濟型螢光標記微衛星基因座 PCR

擴增法對偶基因長度與螢光強度；(b)：傳統型螢光引子與新的微衛星基因座擴

增平台之對偶基因長度與螢光強度。 
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圖 3-4.12、UT35 微衛星基因座之對偶基因型之毛細管電泳分析圖，圖中 X 軸

為鹼基對之長度(在毛細管中泳動時間)，Y 軸為訊號強度(Relative fluorescence 

units, RFU)。 (a)：UT35 微衛星基因座之經濟型螢光標記微衛星基因座 PCR

擴增法對偶基因長度與螢光強度；(b)：傳統型螢光引子與新的微衛星基因座擴

增平台之對偶基因長度與螢光強度。 

 

 

圖 13-4.13、UT38 微衛星基因座之對偶基因型之毛細管電泳分析圖，圖中 X 軸

為鹼基對之長度(在毛細管中泳動時間)，Y 軸為訊號強度(Relative fluorescence 

units, RFU)。(a)：UT38 微衛星基因座之經濟型螢光標記微衛星基因座 PCR

擴增法對偶基因長度與螢光強度；(b)：傳統型螢光引子與新的微衛星基因座擴

增平台之對偶基因長度與螢光強度。 
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由圖 3-4.8 至 3-4.13 中可看出，微衛星基因座之經濟型螢光標記微衛星基

因座 PCR 擴增法與傳統型微衛星基因座擴增平台的結果有以下差異。(1)判讀

出的鹼基長度；(2)訊號強度；(30 螢光波形；(4)專一性。經濟型擴增系統因帶

有 M13/CAG 序列之故，判讀出的鹼基長度會比新螢光引子長約 13-18 左右。

訊號強度方面，經濟型螢光引子中 UT4、UT29、UT38 的訊號弱到難以判讀甚

至無法判讀。波形判讀方面也有差距，如經濟型螢光引子 UT25 的主要波峰附

近出現其他類似的波形，容易因此而判定為異型合子，但此樣本其實是同型合

子。傳統型螢光引子不需另外扣除 M13/CAG 的序列長度，即可得知鹼基的原

始長度，且訊號強度皆強，波形也完整，容易判讀，以上皆是此實驗採用傳統

型螢光引子進行微衛星基因座分析的原因。 

以圈養黑熊之血液樣本測試完成後，則以野外排遺樣本與傳統型微衛星基

因座擴增平台進行實驗，以電泳膠確認結果後進行毛細管電泳，列舉出兩個樣

本呈現於附錄一。 

（三）微衛星基因座分析 

從 2009 年到 2011 年之已純化的排遺 DNA 樣本中，粒線體 D-loop 序列成

功增幅的樣本為 143 個，其中成功判讀 5 個微衛星基因座的樣本為 108 個，經

GeneCap 分析結果總共辨識出 71 個個體(表 3-4.4)。2009 年由於受到大分地區

之青剛櫟產量普遍下降的影響，而收集到的黑熊排遺樣本比起其他年度少約 4

倍至 8 倍不等，因此分析的樣本就少，所以只有 4 個樣本成功通過分析，分別

為不同的個體。2010 年及 2011 年通過粒線體 D-loop 擴增分析之樣本分別為 83

個及 56 個，但是成功判讀 5 個微衛星基因座的樣本分別為 79 及 25，成功率足

足差了兩倍之多，推測原因是 2010 年進行微衛星基因座分析之樣本有經過性

別鑑定及粒線體 D-loop 增幅測試的篩選，但 2011 年的分析樣本因時間因素，

未及進行性別鑑定分析，只經過粒線體 D-loop 增幅測試之篩選，因此 2010 年

進行微衛星基因座分析的排遺 DNA 樣本品質上會優於 2011 年的樣本。 

此外，在本次實驗發現 2011 年的排遺 DNA 樣本在微衛星基因座平均增幅

失敗率達到 34%，是 2010 年的 7 倍，又 2010 年的 UT25 微衛星基因座增幅失

敗率高達六成，是其它基因座的兩倍之多。因此，我們認為本次實驗所使用的

套組(Kit)DNA 萃取方法雖然快速，但是在 DNA 品質上不及於過去用的
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proteinase K/ phenol/ chloroform 方法(Kocher et al. 1989)，在接下來的實驗，萃

取排遺 DNA 的方法上需回歸過去採用 proteinase K/ phenol/ chloroform 方法，

並加以調整成適合用在台灣黑熊排遺樣本上，進行排遺 DNA 萃取。 

個體鑑別的結果中，2009 年共有 4 個分析微衛星基因座之樣本，皆為不同

的個體；而在 2010 年則有 79 個成功判讀微衛星基因座之樣本中，鑑別出 50

個個體，其中有 14 個個體之樣本有重覆獲取的情形。但在 2011 年有 25 個成

功判讀微衛星基因座之樣本中，卻鑑別出 23 個個體(表 3-4.4)，只有一個個體

之樣本有重覆獲取的情形，幾乎是一個樣本即是一個個體，與 2010 的情況差

異甚大。然樣本在先前步驟篩選下，篩去大部分的樣本，像是 2011 年 118 個

DNA 樣本只有 25 個樣本成功進入遺傳多樣性分析(表 3-4.4)。因此潛在的重覆

個體之樣本也因此無法進入後序分析，而有一個樣本就有一個個體的情形。 

在 2009 年及 2010 年間有一個個體重覆被偵測到，2010 年及 2011 年間則

有 5 個個體重覆被偵測到，但在 2009 年及 2011 年間則無重覆個體被偵測到，

這三年間亦是。此結果顯示，年間的重覆個體情形似乎沒有一個很高的比率。

若不考慮大部份樣本因實驗失敗而被淘汰掉的影響下，台灣黑熊個體在每年的

青剛櫟結果季重回到大分地區情形並不常見，可能原因是大分地區周圍潛在的

台灣黑熊植物性主食相較下亦有很高的豐富度，因而台灣黑熊在食物利用上並

不侷限在大分地區。所以，未必每一隻台灣黑熊都會進入到大分地區。另外，

本實驗只經過第一次微衛星基因座分析之獨立實驗，需後續要繼續重覆幾次獨

立實驗，避免等位基因缺失(allelic dropout)的情形造成微衛星基因型的誤判，

方可有更正確的微衛星基因型判定。 

   雖然第一次的微衛星基因座分析還未到最精確的結果，但是就只針對這些

成功分析的樣本來看，各基因座的多態信息量(PIC)皆大於 0.25(表 3-4.5)，代表

各基因座的遺傳訊息多型性是適合做為遺傳多樣性分析。此外，整體的個體鑑

別率(P(ID))小於 0.01(表 3-4.5)(Miller et al. 2002)，這代表這組微衛星基因座鑑

別力夠，可以用來做族群量估算。但雖說可以做族群量估算，但是在台灣黑熊

在野外分群狀況、行為、分布遷移及生活史的資料及各種參數還未齊全的情況

下，要做出精確的族群量估算還是有疑慮的。 
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遺傳多樣性分析的部分，2009 年及 2011 年之成功判讀微衛星基因型的樣

本數及個體數過少，不適合進行遺傳多樣性的分析。因此，先進行 2010 年大

分地區台灣黑熊的遺傳多樣性的分析。2010 年成功判讀微衛星基因座的樣本共

有 50 個個體，以這 50 個個體做為遺傳多樣性分析的樣本，結果如表 3-4.5，該

6 個基因座中，最多有 12 個對偶基因，最少有 2 個對偶基因，整個平均有 6.7

個對偶基因。在有效對偶基因方面，指該族群基因座的對偶基因是否分布均勻，

理想族群該數值會等於實際對偶基因數。故本研究的數據意味著對偶基因平率

皆相同且均勻分布，其中微衛星基因座 UT1 及 UT35 的有效對偶基因數較接近

實際對偶基因數，而 UT4 的有效對偶基因數則明顯低於實際的對偶基因數，但

平均有效對偶基因數 4.2 與平均對偶基因數 6.7 並沒有明顯差距。 

在觀測異質度(HO)，結果顯示，除了微衛星基因座UT1及UT25以外皆大於

0.7，平均是0.701。雖說相較於Paetkau(2003)使用非入侵性族群調查法，利用5-7

個基因座調查21個熊類(包括棕熊、美洲黑熊及懶熊)族群的遺傳資訊，遺傳觀

測值異質度為0.7< HO <0.8，則本研究的觀測值(0.701)介於此其調查範圍內。

若比較同種在日本的亞洲黑熊之平均異質度，該研究使用6基因座檢測所得為

0.66 (Saito et al. 2008)。上述與熊類經營管理尙屬健全的日本亞洲黑熊或北美洲

之美洲黑熊的初步以字面上的數字比較來看，本研究結果的黑熊觀測異質度顯

示，玉山國家公園的台灣黑熊尚維持著較高的歧異度。但是本研究的微衛星基

因座組合與國外的是不同的系統，各基因座突變機率各有不同，很難有標準化

的比較。因此，若要與國外的黑熊族群做比較，需要用相同的微衛星基因座組

合進行分析，方可有系統的比對。 

本研究所偵測到的黑熊個體大部分集中於青剛櫟季節活動於大分地區，青

剛櫟結果季結束或該區堅果可及度降低之後，便陸續離開此區域。事實上，大

部分的這些黑熊個體一年的大部分時間都不在大分地區(Hwang et al 2010)。黑

熊季節性利用大分地區，就取樣的大分地區（青剛櫟分布面積約為5 km
2）而

言，表示此族群有明顯遷入及遷出現象，此則違反哈溫平衡定律之封閉族群假

定；反之，若以整個玉山國家公園範圍為族群活動的空間，這也是無線電追蹤

的實際情況，則不見得有違此定律，這應該也是較有意義的族群定義。另有學

者指出台灣黑熊繁殖期為2-7月(楊吉宗等 2006)，然此時原本可能季節性聚集

於大分地區則已返回其一般的活動範圍(Hwang et al 2010)。如果這些個體在不
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同地方繁殖，那怕非繁殖季暫時性地聚集一處，則來自不同區域的個體間仍可

能存在著地理上遺傳分化的差異。因此，野外台灣黑熊分群狀況尚未明朗情況

下，本研究結果的黑熊觀測異質度可能有高估或是低估的情形。 

FIS值代表一個族群的近親交配程度，數值若大於 0，則代表有近親交配，

小於 0 則代表遠親交配，等於或接近 0 的話，則就表示隨機交配，本研究結果

各微衛星基因座之 FIS值偏低且接近 0，所以整體來看是接近 0 的，代表玉山國

家台灣黑熊族群是接近隨機交配的狀態。此外，哈溫平衡檢測的結果雖然各微

衛星基因座之 p 值(費氏精確檢驗法，95%的信賴區間)差異甚大，但整體來看

是顯著篇離哈溫平衡的。符合哈溫平衡的定義是：在一個封閉(無遷入遷出)且

夠大的族群中，個體間隨機交配，基因型頻率在每一世代皆相等，若偏離哈溫

平衡則代表此族群為非隨機交配或有個體遷入遷出的可能，但是華倫德效應

(Wahlund effect)的發生也有可能會造成判定哈溫平衡有誤的可能。華倫德效應

是說明一個大族群下分有多個亞族群，每個亞族群各有不同的對偶基因頻率，

即使各亞族群符合哈溫平衡，但合併統計之後異質度下降，顯示為偏離哈溫平

衡。 

早期的無線電追蹤資料顯示，黑熊個體離開大分之後，有四散分別往東或

往西的趨勢，二邊的個體活動範圍除大分地區之外並無重疊（Hwang et al. 2010），

故繁殖季或許應鮮有接觸的機會。若就此情況來看，華倫德效應的確可能存在，

而且也可能違反哈溫平衡之隨機交配假定。然由於國內目前缺乏多年長期追蹤

黑熊個體的資料，個體跨年度的移動資訊不足，且樣本數有限，因此除非增進

此方面資訊的收集，或增加大分以外區域黑熊遺傳資訊的建構，否則台灣的黑

熊並沒有詳細資料可以佐證。因此，本研究亦建議對於台灣黑熊是否會因生殖

隔離(isolating mechanism)，而造成亞族群的產生，也是未來值得深入探討的方

向。
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表 3-4.4、2009 年 10 月到 2012 年 2 月的台灣黑熊排遺 DNA 微衛星基因座增幅

後，第一次毛細管電泳分析的初步結果。 

 2009 2010 2011 總計 

已純化 DNA 樣本數 17 176 118 311 

已經過性別鑑定的篩選 4 95 --
a
  

D-loop 序列增幅成功樣本數 4 83 56 143 

微衛星基因座判讀成功樣本數 b
 4 59 21 84 

判別個體數(重複個體數)
c
 4(0) 50(14) 23(1) 71 

前年重複出現之個體數 

 
1 5  

a未進行該項檢定。b成功判讀 5 個以上微衛星基因座的個體。c該年有相重覆的個體之個體數。 

 

 

表 3-4.5、大分地區台灣黑熊排遺樣本（2010 年 10 月至 2011 年 2 月）之個微

衛星基因歧異度。Locus：基因座；N：判別成功樣本數；k：對偶基因數目；

Ne：有效對偶基因數；Ho：觀測異質度；He：理論異質度；PIC：多態信息量； 

P(ID)：個體鑑別率； FIS：近親交配指數，Inbreeding coefficient；HW：哈溫

平衡顯著性(P-value)。 

Locus N k Ne HO HE PIC P(ID) FIS HW 

UT1 35 2 1.9 0.543 0.481 0.362 0.387 -0.131 0.494 

UT4 41 12 4.4 0.78 0.781 0.745 0.081 0.001 
***

<0.001 

UT25 39 5 2.9 0.615 0.658 0.599 0.166 0.065 0.534 

UT29 36 7 5.0 0.833 0.813 0.773 0.069 -0.025 
**

0.008 

UT35 40 6 5.1 0.775 0.812 0.773 0.067 0.047 
*
0.022 

UT38 41 8 5.2 0.78 0.818 0.782 0.061 0.046 0.645 

平均 47.7 6.7 4.2 0.701 0.723 0.675 
 

0.026 
 

總和 
      

1.29×10
-6 

 
0.0005

*** 

***
P-value < 0.001。**

P-value < 0.01。*
P-value < 0.05。 
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第四章  結論與建議 

第一節  結論 

2011 年青剛櫟果實的估計生產總量(包括完整果和受損果)為 30.5 顆/m
2，從

調查樣帶的角度來看，各樣線每個種子陷阱的集果量沒有顯著差異。從 2006

～2011 年間，果實產量在年間有所差異，其中以 2008 年為 61 顆/m
2最高，2006

年和 2009 年為 28 顆/m
2、21 顆/m

2最低。 

若假設大分地區青剛櫟分布及落果皆為均勻的情況，樣區約 5 km
2，當在

青剛櫟盛產時(累計落果量 61 顆/m
2，2008 年)，青剛櫟總產量為 30,500 萬顆生

產量高達 442.25 公噸；若以最低產量年(2009，21 顆/m
2
)來看，則整體產量約

為 152.25 公噸。這些食物相當於可以滿足一隻熊 85,222-247,551 天的活動維生

所需的代謝能。此顯示顯示大分櫟實所提供的食物資源對黑熊或其他野生動物

都有舉足輕重的角色。 

熊毛陷阱陷阱的逐年調查顯示，大分地區於青剛櫟結果季時，黑熊的活動

狀況（包括出現時間和數量）雖受該季結果狀況左右，但也受外圍地區食物資

源的豐度影響。例如，今年大分以外的東部園區值鬼櫟盛產，研究者於十月便

發現許多黑熊爬樹取食櫟實的記錄；反之，即至 11 月，大分仍僅發現零星的

熊痕跡。2011 年大分地區發現熊毛的陷阱比例為 25.8%(各月 12-47%)，但同時

期仍可於大分以外的地區發現黑熊觸動熊毛陷阱的情況，唯比例較低，且月間

的變化較大，可見仍有相當比例的個體廣泛地活動於大分以外的園區範圍。 

為預測大分地區青剛櫟的結果週期動態，本研究發現迄今累積的六年的監

測資料仍無法建立可靠的時間序列模式。一般建議此類計畫為期 20-30 年的持

續監測，因此建議持續的資料收集。另由於二種目視法和種子陷阱的櫟實結果

量估算呈顯著相關，因此後續的持續監測可考量利用簡易的方式從事之。 

野外黑熊排遺 DNA 萃取純化步驟，建議先判定排遺新鮮程度，再來需通

過粒線體 DNA 純化與核 DNA 公母鑑別，以提高微衛星基因座 PCR 擴增成功

率。野外黑熊排遺 DNA 微衛星多型性較不適合以含 M13/CAG 與無螢光標定

專一性引子（經濟型，含三種引子）進行研究分析。本研究所利用之 6 個微衛

星 DNA 標記，分析野外台灣黑熊具多型性資訊，適合進行分析野外台灣黑熊

族群遺傳研究。玉山大分台灣黑熊族群仍具遺傳多樣性，唯較精確族群數量估
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算仍需累積更多遺傳、行為、分布遷移與生活史研究資料。 

 

第二節  建議 

1. 本研究受限於調查的環境因素資料及時間長度不足，尚無法對結果狀況的

年間變化進行充分的詮釋，故建議持續長期的監測（一般建議 20-30 年），

並加強氣候條件的掌握，以期深入瞭解結果週期及機制。 

2. 除了大分地區之外，園區內重要的黑熊食物資源的分布和豐度，以及各種

潛在人為干擾的持續性監測皆是瞭解黑熊活動，或甚人熊衝突的關鍵因素，

建議強化大尺度的跨域或跨學科之整合研究。 

3. 由於持續性的氣象資料因人為疏失，而導致樣區監測性的數據遺漏，對於

欲長期觀察樣區的季節性及年間氣象變化，實在遺憾。由於氣象站所用之

記憶卡能存取約 1年半的資料，故只需固定半年或一年前往樣區進行更換。

因此，本研究建議後續能由在該區從事研究的特定團隊或適當人選進行記

憶卡存取的工作，並同時節省人事成本。 

4. 玉山大分台灣黑熊族群仍具遺傳多樣性，唯較精確族群數量估算仍需累積

更多遺傳、行為、分布遷移與生活史研究資料。為此，利用人造衛星之無

線電追蹤系統進一步瞭解個體的移動行為和活動範圍，以深入解釋遺傳資

訊所代表的生態意涵。 

5. 本研究因為目前只完成第一次微衛星基因座分析獨立實驗，為了避免等位基

因遺漏(allelic dropout)及假性等位基因(false allele)造成誤判基因型及假性個體

的機會，需要經過二次以上的獨立實驗後，方可較明確地確認基因型。一旦

基因型確認後，持續進行遺傳資訊的分析，如等位基因數目、觀察及理論

異質度(Ho and He)、多態信息量(PIC)、近親交配指數(FIS)等。 

6. 野外黑熊排遺 DNA 微衛星基因座 PCR 擴增與分析平台已建立，建議繼續

驗證 2008 年資料與持續大分地區未來黑熊族群遺傳品質監控。藉由整合這

些多年累積的遺傳分析結果，以期進行年間及大尺度的深入探討，對於園

區台灣黑熊族群之遺傳，以及之於大分地區的利用，將能提供寶貴的資訊。 

本研究利用過去研究者所發表的10組微衛星基因座中的6組進行聚合酶反

應，建議持續完成野外黑熊排遺 DNA 其他 4 組微衛星基因座分析，以增加排

遺樣本個體辨識與分群正確性。 
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附錄一、大分地區野外台灣黑熊排遺樣本 DNA，經傳統擴增系統

微衛星基因座增幅之毛細管電泳波型圖 

 

 

圖 A-1、UT1 微衛星基因座之對偶基因型之毛細管電泳分析圖，圖中 X 軸為鹼基對之長

度(在毛細管中泳動時間)，Y 軸為訊號強度(Relative fluorescence units, RFU)。(a)：2010

年 12 月台灣黑熊野外排遺樣本，編號 1103。(b)：2010 年 12 月台灣黑熊野外排遺樣本，

編號 1107。 

 

 

圖 A-2、UT4 微衛星基因座之對偶基因型之毛細管電泳分析圖，圖中 X 軸為鹼基對之長

度(在毛細管中泳動時間)，Y 軸為訊號強度(Relative fluorescence units, RFU)。(a)：2010

年 12 月台灣黑熊野外排遺樣本，編號 1103。(b)：2010 年 12 月台灣黑熊野外排遺樣本，

編號 1107。 
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圖 A-3、UT25 微衛星基因座之對偶基因型之毛細管電泳分析圖，圖中 X 軸為鹼基對之

長度(在毛細管中泳動時間)，Y 軸為訊號強度(Relative fluorescence units, RFU)。(a)：2010

年 12 月台灣黑熊野外排遺樣本，編號 1103。(b)：2010 年 12 月台灣黑熊野外排遺樣本，

編號 1107。 

 

 

圖 A-4、UT29 微衛星基因座之對偶基因型之毛細管電泳分析圖，圖中 X 軸為鹼基對之

長度(在毛細管中泳動時間)，Y 軸為訊號強度(Relative fluorescence units, RFU)。(a)：2010

年 12 月台灣黑熊野外排遺樣本，編號 1103。(b)：2010 年 12 月台灣黑熊野外排遺樣本，

編號 1107。 
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圖 A-5、UT35 微衛星基因座之對偶基因型之毛細管電泳分析圖，圖中 X 軸為鹼基對之

長度(在毛細管中泳動時間)，Y 軸為訊號強度(Relative fluorescence units, RFU)。(a)：2010

年 12 月台灣黑熊野外排遺樣本，編號 1103。(b)：2010 年 12 月台灣黑熊野外排遺樣本，

編號 1107。 

 

 

圖 A-6、UT38 微衛星基因座之對偶基因型之毛細管電泳分析圖，圖中 X 軸為鹼基對之

長度(在毛細管中泳動時間)，Y 軸為訊號強度(Relative fluorescence units, RFU)。(a)：2010

年 12 月台灣黑熊野外排遺樣本，編號 1103。(b)：2010 年 12 月台灣黑熊野外排遺樣本，

編號 1107。 
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附錄二、「玉山國家公園台灣黑熊族群生態及遺傳狀況評估研究

(3/4)」委託研究計畫採購案評選會議紀錄 

 

一、會議時間：101 年 1 月 31 日下午 14 時 30 分 

二、評選地點：本處 1 樓多功能教室 

三、主持人：吳副處長祥堅                              記錄：賴佳儀 

四、評選單位及人員：詳簽到簿 

五、列席單位及人員： 

(一)本處本案工作小組：賴佳儀(代表) 

(二)參評廠商： 

國立屏東科技大學：黃教授美秀(計畫主持人) 

六、評選會議議程報告：本處保育研究課(略) 

七、評選委員會之組成、協助評選之人員及其工作事項： 

(一)本案評選(審)委員會計有 5 人，委員應到人數 5 人，實到人數 5 人，符合政府採

購法「採購評選委員會審議規則」第 9 條(略)：「本委員會會議之決議，應有

委員總額二分之一以上出席」之規定，另出席委員中之外聘專家、學者實到 2

人，亦符合同條項(略)：「出席委員中之外聘專家、學者人數應至少二人，且

不得少於出席委員人數三分之一」之規定。準此，本次評選委員出席已符合

採購法規定，依法召開評選會會議。 

(二)本案依「採購評選委員會組織準則」成立評選委員會，由本處保育研究課負責評

選會組成、評選方式說明、評選統計、評選紀錄等事宜，行政室負責評選會

資格審查、100 年 12 月 28 日辦理第 1 次公告限制性招標取得書面報價及服務

建議書，101 年 1 月 10 日截止收件，計 1 家廠商(國立屏東科技大學)投標。 

(三)本案投標廠商，經查行政院公共工程委員會網站，非屬拒絕往來廠商。經檢查廠

商投標文件，其將證件封及服務建議書乙式 10 份裝入封套密封，並於封套外

部清楚標示採購標的名稱，符合投標須知第二十二項之規定。 

(四)經檢查證件封內證明文件數量、種類及服務建議書份數，廠商資格符合投標須知

第十九點「投標廠商資格條件及應備之證明文件」，並經與會人員確認。 

(五)經資格審查結果，國立屏東科技大學資格符合。 

(六)101 年 1 月 17 日召開本案評選工作小組會議，就投標廠商之服務建議書擬具初
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審意見，並於 1 月 31 日本案評選委員會議當場執交各委員參考。 

八、委員評選意見之紀錄： 

   (一)本年度為為 4 年計畫之第 3 年，工作規劃詳盡，不僅針對核心區並擴充其他樣區

點，工作團隊相當盡力。 

(二)服務建議書內容於計畫工作項目之序號錯亂，且欠缺 2010 年資料(P.9)、預期成

果誤將 2011 年列為今年度(P.17)及預定進度甘梯圖缺二個項目之說明(P.18)，

請修正。 

(三)2008 年已利用 Microsatellite PCR 鑑定 100 隻台灣黑熊個體，關於 2009~2011 年

之樣本其數量、重要個體數等數據是否已做分析？建議分析後可與 2008 年樣

本分析作比對是否有重複並做族群估算，對於今年及往後實驗設計有相當幫

助。 

(四)服務建議書內文提到「遺傳資料庫」，係指遺傳物質基礎資料或遺傳資訊？可在

服務建議書或報告書內解釋說明。 

(五)關於台灣黑熊遺傳資料分析，建議可藉由大分區域(小尺度)的遺傳多樣性與全島

(大尺度)的樣本作分析比較得知台灣黑熊遺傳多樣性及遺傳組成等，俾利推測

台灣黑熊於大分或全島之族群生態狀況。 

(六)因野外蒐集樣本不易，建議將已蒐集樣本儘可能作遺傳分析資料並可將 2008 年

100 隻台灣黑熊 microsatellite 資料作 assignment test。 

(七)建議將歷年來於玉管處園區內研究調查資料轉換利用做為宣導保育成果之推廣，

俾利本處對於環境教育解說之題材。 

(八)本案如獲得標，請依上述評選意見，修正計畫建議書。 

九、評選結果： 

(一)各出席評審委員所核給參與評審廠商，得分皆超過 70 分，1 號廠商國立屏東科

技大學經評審結果，平均得分82.6分最高且序位第1並經評審委員會過半數之同意，

取得優先議價權，簽奉處長或代理人核示後，辦理後續事宜。 

(二)本案之評選評比表及評選委員聲明書密封後併本紀錄存檔。 

十、散會：15 時 50 分。 

 

對於審查意見與會議決論之回應及辦理情形 

(一) 遵照辦理 
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(二) 遵照辦理 

(三) 關於 2009 年～2011 年之樣本其數量、重覆個體數等數據已做分析，並已呈現在這次

的研究報告中。在接下來的一年，會將四年（2008 年～2011 年）的大分台灣黑熊樣

本及個體做一個整合，將會在明年的期末報告中呈現。 

(四) 服務建議書內文提到的「遺傳資料庫」係指目前所有樣本分析的微衛星基因座，整

合其基因型之原始資料所建立的野外台灣黑熊族群遺傳資料庫。這遺傳資料庫若健全

地發展下去，其功能有：鑑別個體的種源（是否是台灣黑熊）、更能精確鑑別個體、

親子鑑定等 

(五) 分析全島的野外台灣黑熊族群之遺傳資訊，這部分一直是我們想去努力並去了解的

地方，由於礙於人力以及經費上的限制，一直無法找到適當的時機著手進行。但我們

會盡可能的尋找一切的辦法以及協助，評估過可行性之後視情況執行。 

(六) 由於 2008 年分析的樣本所採用的微衛星基因座擴增法是經濟型擴增系統，在這次的

研究報告有提到，經濟型擴增系統成功率與實驗再現性都比我們現在用的傳統型擴增

系統都還來的低。因此我們會針對 2008 年的原始資料重新評估，篩選出可信的數據

後，進行四年的資料統整，到時會有更完整的遺傳資料庫資料，以利分派檢定

（assignment test）的準確性。 

(七) 遵照辦理，將盡力配合玉管處之需求。 

(八) 遵照辦理 

 

 



玉山國家公園台灣黑熊族群生態及遺傳狀況評估研究 

68 

 

 

附錄三、「玉山國家公園台灣黑熊族群生態及遺傳狀況評

估研究(3/4)」委託研究案期中審查會議紀錄 

 

一、 時間：中華民國 101 年 7 月 3 日(星期二)下午 3 時 30 分 

二、 地點：本處 3 樓第 1 會議室 

三、主持人：游處長登良 

四、列席單位及人員：詳附件 

五、承辦單位報告：略 

六、受託機構報告：國立屏東科技大學(黃副教授美秀)略 

七、審查意見： 

(一)建議能進一步呈現落果物候青剛櫟果實量與黑熊痕跡量化之歷年資料相

關性，以推論青剛櫟之果實量與大分地區黑熊活動量長期的關係。 

(二)關於遺傳分析之技術 D-loop 與 Microsatellite 是否同時針對所有樣本進

行分析宜作評估。 

(三)建議整理目前已萃取之各年度的 DNA 樣本數，根據已建立方法，進行遺

傳變異的分析。  

(四)建議在報告中應將 D-loop 分析之完整序列例示列出來，以增加結果之說

服力。 

(五)期中報告內第 15 頁所述利用毛髮樣品萃取 DNA 之方法，可能造成大部

份 DNA 的喪失，如何改善建議宜斟酌。 

(六) 期中報告內第 29 頁圖 3-4.1，如果如口頭報告所言，若以粘合溫度 56℃

為適當，建議須再考量，其尚有多條雜 bands 存在，可能會影響分析結果

之準確度。 

八、審查結論： 

(一)審查會議經出席委員之審查及本處業務單位之查核，本計畫之工作進

度及項目，與委託案契約書所訂相符，期中審查通過。請依契約書

之規定，函送前期款的經費核銷資料辦理第二期款撥付事宜。 

(二)請計畫執行單位就審查意見，於契約書工作要求範圍內作必要之補充

及修正，並就上述各項意見提出對應之處理情形，列表納入期末報
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告書之附錄中。 

九、散會(下午 4 時 45 分) 

 

對於審查意見與會議決論之回應及辦理情形 

(一) 遵照辦理，將於期末報告中提出成果報告 

(二) 由於拾獲台灣黑熊排遺之野外樣本新鮮程度不同，雜質隨食性而異，抽

取純化 DNA 品質不一。為驗證台灣黑熊排遺萃取 DNA 的品質，提高微

衛星基因座擴增成功率。粒線體 D-loop 序列與性別鑑定基因之擴增成功

與否提供第一階段樣本篩選，淘汰掉可能非黑熊排遺樣本及 DNA 品質低

劣的樣本，以減少分析微衛星基因座上不必要的浪費。此外，將樣本的

D-loop 序列進行基因單套型分析，可以做為台灣遺傳分析與個體鑑別的

重要輔佐資料。 

(三) 今年度依據過去經驗，已將抽取 DNA 的方法、微衛星引子螢光標記方

式、PCR 擴增條件與目前以萃取純化 2010 與 2011 年排遺樣本，分別為

176 個與 118 個。2010 年樣本已做完粒線體 D-loop 序列分析(83 個成功)

與性別鑑定(95個成功)；2011年樣本已做完D-loop序列分析(56個成功)，

但未作性別鑑定。將這兩年共 139 個樣本進行 6 個微衛星基因座擴增與

基 因 型 分 析 、 Polymorphism information content (PIC) 、 observed 

heterozygosity (HO)、expected heterozygosity (HE) 、effective allele number、

FIS與驗證 Hardy-Weinberg equilibrium 結果列於表 3-4.5。 

(四) 請詳閱本報告之圖 3-4.4，該樣本為分析的其中一大分台灣黑熊 Forward

端 D-loop 序列，約 631 個鹼基對。 

(五) 以毛囊萃取 DNA 所獲得的基因組 genomic DNA 量會相當少，若經過

silicon純化會喪失更多DNA。目前所用的方法應是相對上較可靠的方法，

唯 DNA 沈澱時可會失去更多 DNA。故修改 DNA 沈澱步驟為：以與作用

體積等量的 isopropanol 取代 2 倍量絕對酒精沈澱，其中加入 0.5-

glycogen 增加沈澱效果。 

(六) 期中報告 29頁所顯示的結果為 D-loop序列經 PCR擴增 40個 cycle的結

果。再結果 56、59 與 62℃黏合溫度會產生非專一性雜訊。判斷原因有三：

(1)排遺 DNA(模版)濃度太高；(2)cycle 太多；(3)引子專一性不夠。改善
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方式：(1)可嘗試加入不同濃度的 formamide，增加引子專一性；(2)降低

排遺 DNA 濃度；(3)降低 PCR cycle 數。因每份野外排遺所能萃取出的

DNA 濃度與純度皆不盡相同，且排遺 DNA 濃度低，目標模版濃度無法

確定，故無法以 OD 吸光值的獲得可靠 DNA 濃度。未來將第一次 D-loop 

PCR的結果為參考標準決定第二次 PCR的模板DNA使用量，並降低 PCR 

cycle 數，同時酌加 formamide 增加專一性。 
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附錄四、「玉山國家公園台灣黑熊族群生態及遺傳狀況評

估研究（3/4）」委託研究計畫期末審查會議紀錄 

一、時間：中華民國101 年12 月17 日（星期一）下午15 時30 分 

二、地點：本處3 樓第1 會議室 

三、主持人：游處長登良 

四、列席單位及人員： 

（一）本案受託單位及人員：國立屏東科技大學黃教授美秀（主

持人） 

（二）本處參加人員：詳簽到簿影本 

六、委託機構（國立屏東科技大學黃教授美秀）簡報：（略） 

七、審查意見： 

(一)遺傳分析中提到近親交配指數，其中不同Locus 有相當差異，關於指數

差異多少值得堪憂？ 

(二)青剛櫟產量可維持黑熊隻數，其計算源自代謝能及總能之計算，再行推

估是否有高估或低估的情況。又其四個月內可滿足700~2050 隻黑熊所需，

建議討論時多加以說明。 

(三)各年判別台灣黑熊個體數其中重複比率如何？亦有說明或可根據以往繫

放資料進行探討又未來另增加4 個 Locus 之分析，對現有個體判別效率

如何？是否能提出成本效益分析 

(四)研究內文以“1km＂表示樣帶，或可用面積表示 

(五)本區有無其他之櫟種，其相對重要性如何，宜有說明 

(六)青剛櫟果實產量與自動相機資料如有，宜作比較。 

(七)99年度所辨識100 隻不同黑熊個體，關於本次試驗採用排遺DNA 套組

(KIT)鑑定其數量是否具差異。未來是否可確定採用此種遺傳分析方法

(排遺DNA套組(KIT)方法)分析台灣黑熊遺傳多樣性？ 

八、審查結論： 

(一)請將評選會議、期中審查會議之審查意見列表納入該報告書之附錄中，

建請補充修正之，並請將上述審查意見及辦理情形製表納入期末報告書之附

錄中。 
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(二)審查會議經出席委員之審查及本處業務單位之查核，本計畫之工作進度

及項目，與委託研究計畫契約書所訂相符，期末審查通過。 

(三)依照本處結案報告所提供相關封面及範例等格式內容，製作與撰寫正式

報告書，並依契約書之規定，函送正式報告書100 份與全文電腦檔光碟10 

份（含依「國家公園學報稿約格式」之論文1 篇），連同各期款的經費核

銷資料（詳如契約書之附件1），送本處審查後辦理結案、撥付餘款相關

事宜。 

九、散會：(下午 5 時 30) 

 

對於審查意見與會議決論之回應及辦理情形 

(一)以單一個遺傳標記觀察一個族群有無嚴重的近親交配現象是不夠的，往

往會以多種遺傳標記整合來看，由於每個基因座的突變速率不盡相同，

未必所有基因座的異質度在隨機交配的族群中都是高的，所以要以多個

遺傳標記去分析，以整體的數值來看會比較可信。 

(二)遵照辦理，並且針對專業語彙可能產生誤解的部份，進一步解釋說明。 

(三)年間重覆採集的個體之個體比率頗低，2010 年與 2011 年間只有 5 隻個

體重覆，已過去的系放資料似乎某種程度也符合此年間低重複個體比率。

此外，外來再增加 4 個基因座的分析是為了增加分派檢定的精確性，未

來可以找出最符合鑑別度高且經濟的微衛星基因做組合。 

(四)遵照辦理，已於內文中做說明。 

(五) 園區的植物相調查過去已委託專人調查，堅果種類繁多。不同的種類於

分布和豐度上不盡相同，年間的結果狀況變動也很大，但尚無大尺度的

調查資料，而台灣黑熊的利用程度似乎也有所差異。在園區，黑熊常見

會取食的種類，常見的除青剛櫟之外，尚有鬼櫟、狹葉櫟、椎果櫟、森

氏櫟等，而堅果類的台灣胡桃也很常。 

(六) 有關青剛櫟果實產量與自動相機的資料，於早期研究調查報告(如 2007

年及 2008 年中)有詳盡紀錄。 

(七) 從 2009 年到 2011 年之已純化的排遺 DNA 樣本中，粒線體 D-loop 序列

成功增幅的樣本為 143 個，而其中成功判讀 5 個微衛星基因座的樣本為

108 個，經 GeneCap 分析結果總共辨識出 71 個個體(表 3-4.4)。2009 年
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由於受到大分地區之青剛櫟產量普遍下降的影響，而收集到的黑熊排遺

樣本比起其他年度少約 4 倍至 8 倍不等，因此分析的樣本就少，所以只

有 4 個樣本成功通過分析，分別為不同的個體。而 2010 年及 2011 年通

過粒線體 D-loop 擴增分析之樣本分別為 83 個及 56 個，但是成功判讀 5

個微衛星基因座的樣本分別為 79 及 25，成功率足足差了兩倍之多，推

測原因是 2010 年進行微衛星基因座分析之樣本有經過性別鑑定及粒線

體 D-loop 增幅測試的篩選，但 2011 年的分析樣本因時間因素，未及進

行性別鑑定分析，只經過粒線體 D-loop 增幅測試之篩選，因此 2010 年

進行微衛星基因座分析的排遺 DNA 樣本品質上會優於 2011 年的樣本。

此外，在本次實驗發現 2011 年的排遺 DNA 樣本在微衛星基因座平均增

幅失敗率達到 34%，是 2010 年的 7 倍，又 2010 年的 UT25 微衛星基因

座增幅失敗率高達六成，是其它基因座的兩倍之多。因此我們認為本次

實驗所使用的套組(Kit)DNA 萃取方法雖然快速，但是在 DNA 品質上不

及於過去用的 proteinase K/ phenol/ chloroform 方法(Kocher et al. 1989)，

在接下來的實驗，萃取排遺 DNA 的方法上需回歸過去採用 proteinase K/ 

phenol/ chloroform 方法，並加以調整成適合用在臺灣黑熊排遺樣本上，

進行排遺 DNA 萃取。 
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