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摘要 
 

本試驗針對同一繁殖年度內  (2008 年 12 月－2009 年 2 月)，於臺灣地區北部、中部及南部 3

個不同河口採樣的日本鰻鰻線，以 5 個微衛星 DNA 基因座之等位基因分布情況，分析 18 組樣本

之遺傳變異與遺傳結構  (genetic structure)。  

結果顯示每個基因座在全部 18 組均有多型性現象，其中 AJMS-2 基因座的變異範圍最大，等

位基因有 16－25 個，AJMS-3 變異範圍最小，等位基因僅 4－7 個。不同組別在 5 個微衛星基因座

所產生的平均等位基因數量差異不大，在 13.0－16.0 之間。期望異型合子比例 (He) 為 0.581－0.944。 

18 組鰻線彼此間的遺傳分化指數  (fixation index, FST) 均相當低  (≦  0.0089)，均無顯著性差

異  (p > 0.0003)；而且整體之 FST 值為 0.0006，亦無顯著性差異  (p = 0.418)，顯示其族群間之分化  

(genetic differentiation) 程度非常低，為隨機交配  (panmixia) 之族群。  

 

關鍵詞：微衛星 DNA、遺傳結構、隨機交配  

 

前言 
 

日本鰻  (Anguilla japonica) 是溫帶的

降海型  (catadromous) 洄游魚類，產卵場是

在馬里亞納群島西方之太平洋北赤道洋

流，東經 140 度、北緯 15 度附近，在海域

中 有 撈 捕 到 柳 葉 鰻  (leptocephalus) 

(Tsukamoto, 1992)，其後在東經 142 度、北

緯 13 度附近海域撈捕到雄種鰻，東經 143 
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度、北緯 13 度附近海域撈捕到雌種鰻及孵

化後 2－3 天，尚為前柳葉鰻 (preleptocephalus) 

之仔魚  (黑木，2008)。關於日本鰻之生活

史，被認為受精卵在產卵場孵化成仔魚後，

開始進行被動洄游，順著北赤道洋流往西輸

送，經菲律賓東方及臺灣附近後北上，進入

黑潮海域並繼續往日本方向移動。其形態先

後經過柳葉鰻，玻璃鰻  (glass eel) 及鰻線  

(elver) 後，一般為自河口溯河而上，在河

川棲息、成長為黃鰻，然後成熟為銀鰻再降

河從河口降海至產卵場繁殖後代  (曾，

2001)。另外，Tsukamoto and Arai (2001)、

Tzeng et al. (2002，2003) 認為有些日本鰻
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不會溯河，只在海水中完成整個生活史或頂

多洄游至河口棲息而已。  

日本鰻是臺灣重要的養殖物種，主要捕

撈時間為冬季。一般而言，臺灣自北  (宜蘭) 

到南  (屏東 ) 等河口及沿岸皆可捕撈到鰻

線。根據水試所多年來的調查記錄顯示，近

年臺灣鰻線的年捕撈量均不足 10 公噸，遠

低於國內養殖的需求量。近幾年，以宜蘭地

區的捕獲數量為最多，中部及南部相對捕獲

量較少。從鰻線價格來看，日本鰻鰻線價格

變化很大，其範圍在新臺幣 10－100 元之

間，但大都因產量不足而致鰻線價格偏高，

每尾平均約 25－50 元，以致大幅提高養殖

成本，間接的使得上市鰻魚的價格隨之高

漲。此外，因氣候變遷急劇，使得捕撈之鰻

線逐年減少，加以水域環境污染等，諸多問

題，在在皆顯示維護鰻魚生態與資源是刻不

容緩的。 

在研究臺灣日本鰻鰻線族群遺傳結構

方面，過去主要以臺灣北部作為主要的研究

區域，對其遺傳結構進行連續多年的調查  

(Chang et al., 2007; Han et al., 2010)，並未

同時追縱比較中部或南部的鰻線遺傳結

構。本試驗的目標是探討在同一年度內，於

臺灣北部及南部 2 個主要鰻線捕獲之河

口，外加中部 1 個河口，於不同時間  (2008

年 12 月－2009 年 2 月) 捕撈的鰻線，以微

衛星 DNA 基因座等位基因之分布情況，分

析 族 群 遺 傳 結 構  (population genetic 

structure) 之差異性，期能了解臺灣之日本

鰻鰻線遺傳結構之年內時空差異，或可做為

鰻線資源復育之參考。 

材料與方法 
 

一、試驗魚 

於 2008 年 12 月至 2009 年 2 月，同一

繁殖年度之 3 個月間，分別請漁民在臺灣北

部  (宜蘭蘭陽溪)、中部 (苗栗西湖溪) 及南

部  (屏東林邊溪) 之河口，約分上、下旬採

集鰻線 1 次。從外觀篩除鱸鰻及短鰭鰻等黑

鰻，保留日本鰻。總計為 18 組，879 尾 (表 1)。 

二、試驗方法 

(一) Genomic DNA 之萃取 

剪取少部分肌肉組織，用 MasterPure 

DNA Purification Kit (EPICENTRE) 萃取

genomic DNA 後 ， 以 GeneQuant pro 

(Amersham Biosciences) 核酸分析儀測定

濃度後保存於  -20℃冰箱。 

(二) 微衛星 DNA 之增幅 

選取 5 個微衛星基因座  (AJMS-1、

AJMS-2、 AJMS-3、 AJMS-5 及 AJMS-6) 

(Tseng, 2006; Chang et al., 2007) 作為分子

標記，將各個引子對  (primer pairs) 分別與

鰻苗之 genomic DNA 進行 PCR 反應，

reverse primers 用 FAM 或 HEX 螢光作標記  

(表 1)。PCR 反應試液包含：genomic DNA 

(25 ng/μl) 1 μl，10 mM dNTP 1 μl，10 μM 

primer 1 μl，Reaction Buffer (10X) 5 μl，

Supertherm (5U) 0.2 μl 及無菌水 41.8 μl，總

體積 50 μl，置於 MyCycler thermal cycler 

(BIO-RAD) 進 行 增 幅 ； 增 幅 條 件 為 ：

Denature (94℃、30 秒)，Annealing (不同引

子對之適當溫度，30 秒)，Extension (72℃、

30 秒)，經過 30 次循環後，降至 4℃終止反 



臺灣地區日本鰻鰻線族群遺傳結構   13 

 

表 1  五個微衛星位點特徵 

Locus Primer sequence(5’-3’) Anneal( )℃
Fluorescent dyes labeling 
on the reverse primer 

GeneBank 
accession 

AJMS-1 
F: TCGAGACACCAGATAGTCAC 
R: ACATCCTAGGCTCACACC 

58 FAM AJ297599 

AJMS-2 
F: ATTTCACGTCATCGGACCTGC 
R: GCTGGGAGCGACGCTTTATC 

56 FAM AJ297600 

AJMS-3 
F: GGTATGAATGCAGGCGTTTATG 
R: GCAACCGATTTGATCTCCAG 

56 HEX AJ297601 

AJMS-5 
F: CCTTCAGATTGCTAGCAC 
R: CGGAGTCTAATTGTCTCCTC 

58 HEX AJ297602 

AJMS-6 
F: ACAGAGCCAGACAAACAGAC 
R: GGTCAGCAAGCAAAACGAAC 

57 FAM AJ297603 

 

應。反應結束後取 10 μl 進行 DNA 洋菜電

泳來檢驗 DNA 產物是否存在。 

(三) 基因型分析 (genotyping) 

將在電泳膠片上有反應之微衛星 DNA

產物，委託昕穎生物科技股份有限公司實施

基因型分析。  

(四) 統計分析 

針對所測定 18 組鰻線各個樣本之基因

型，使用 Genepop 4.0 軟體  (Rousset, 2009) 

計算每組在不同基因座之等位基因  (allele) 

數目、觀察異型合子比例  (Ho)、期望異型

合子比例 (He)、哈溫平衡  (Hardy-Weinberg 

equilibrium, HWE) 及與遺傳分化  (genetic 

differentiation) 相關之組間或整體遺傳分化

指數 (FST)。使用邦弗朗尼校正法 (Bonferroni 

correction) (Rice, 1989) 校正顯著水準，判

別 5 個基因座中各組 HWE 及 18 組組間 FST

統計數值是否有顯著差異性。使用 Convert 

131 軟體 (Glaubitz, 2004) 將本來以 Genepop

格式儲存之基因型資料轉為 Phylip 格式之

等位基因頻率數據後，使用 Phylip 3.69 套

裝軟體  (Felsenstein, 2004) 計算組間之遺

傳距離  (Nei’s genetic distance, 1972) 並以

鄰近連接法  (Neighbor-Joining)，繪出演化

樹  (bootstrap = 1,000)。  

 
結果 

 

計算所蒐集之 18 組鰻線數量並設定各

組代號，分別計算各組體重與體長標準差。

由結果顯示各組間體重及體長差異，YJB 組

之體重最重，體長也高於其它各組  (表 2)。 

分析 18 組鰻線之遺傳多樣性，結果顯

示 AJMS-2 基因座在全部樣本中的變異範

圍最大，等位基因有 16－25 個，AJMS-3

變異範圍最小，等位基因僅 4－7 個。不同

組在 5 個微衛星基因座所產生的平均等位

基因數量差異不大，在 13.0－16.0 之間。觀

察異型合子比例  (Ho) 為 0.360－0.936，期

望異型合子比例  (He) 為 0.581－0.944，每

個族群的平均 Ho 都比 He 低。哈溫平衡 

(HWE) 方面，在 AJMS-1 及 AJMS-2 基因

座除了 YDA 組  (宜蘭 12 月上旬 ) 的

AJMS-2 基因座以外，其它組均有顯著性  (p 

< 0.01)；在 AJMS-3、AJMS-5 及 AJMS-6

基因座則全部組別均無顯著性  (表 3)。  
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表 2  日本鰻(Anguilla japonica)採樣清單 

地    點 採樣日期 採樣地點時間代號 採 樣 數 平均體長(mm) 平均體重(g) 
宜    蘭 2008/12/09 YDA 50 57.02 ± 2.06 0.15 ± 0.02 
苗    栗 2008/12/15 MDA 49 57.22 ± 1.61 0.14 ± 0.01 
屏    東 2008/12/18 PDA 50 56.68 ± 1.58 0.14 ± 0.02 
宜    蘭 2008/12/25 YDB 50 56.30 ± 2.45 0.14 ± 0.02 
苗    栗 2008/12/29 MDB 49 56.51 ± 1.99 0.13 ± 0.02 
屏    東 2008/12/30 PDB 50 56.86 ± 2.08 0.15 ± 0.02 
宜    蘭 2009/01/12 YJA 48 56.10 ± 2.84 0.14 ± 0.02 
苗    栗 2009/01/13 MJA 50 57.18 ± 2.78 0.14 ± 0.03 
屏    東 2009/01/16 PJA 50 56.18 ± 2.42 0.13 ± 0.02 
宜    蘭 2009/01/21 YJB 50 59.22 ± 2.56 0.16 ± 0.02 
苗    栗 2009/01/23 MJB 50 57.12 ± 2.61 0.13 ± 0.02 
屏    東 2009/01/21 PJB 49 56.67 ± 2.11 0.12 ± 0.02 
宜    蘭 2009/02/12 YFA 49 58.02 ± 2.78 0.13 ± 0.02 
苗    栗 2009/02/11 MFA 50 57.52 ± 3.28 0.14 ± 0.02 
屏    東 2009/02/13 PFA 49 56.98 ± 2.52 0.11 ± 0.02 
宜   蘭 2009/02/25 YFB 50 58.10 ± 2.76 0.13 ± 0.03 
苗    栗 2009/02/27 MFB 50 56.06 ± 2.29 0.12 ± 0.02 
屏    東 2009/02/26 PFB 36 56.31 ± 2.25 0.10 ± 0.02 

   879 57.02 ± 2.53 0.13 ± 0.02 

在遺傳結構方面，18 組鰻線彼此間的

遺傳分化指數均相當低  (≦ 0.0089)，在統

計上均無顯著差異  (p > 0.0003)，而且整體

之 FST 值為 0.0006，亦無顯著差異  (p = 

0.418) (表 4)，顯示其遺傳分化程度非常

低，為隨機交配  (panmixia) 之族群。各組

鰻線之遺傳距離在 0.0261－ 0.0973 之間  

(表 4)，根據數據以鄰近連接法繪出演化樹  

(圖 1)，其 bootstrap values 之百分比大部分

介於 3－45 之間。 

 
討論 

 

遺傳分化指數是用來測定族群間分化

之程度，其數值範圍是 0－1，0 表示完全沒

有遺傳分化現象，1 表示完全沒有相同的等

位 基 因  (Hartl and Clark, 1997; Sofia, 

2006)。另外，Wright (1978) 指出，FST 在 0

－0.05 之間是些微族群分化，0.05－0.15 是

中度族群分化，0.15－0.25 是高度族群分

化，如果大於 0.25 則是非常高的族群分化。

本試驗為在同一繁殖季節內的 3 個月，每月

上、下旬分別採樣臺灣北、中、南 3 個河口

的天然日本鰻鰻線作族群結構分析，結果

18 組鰻線彼此之間與整體之遺傳分化指數

均相當低，在統計上無顯著差異，表示頂多

只 有 些 微 之 分 化 現 象 。 而 且 演 化 樹 上

bootstrap values 之百分比大部分是介於 3－

45 之間，小於 50，表示其無論是在時間上

或空間上均只是隨機性之分布  (Retief, 

2000)，沒有規律性之分群現象。臺灣地區

的烏魚分成沿岸及洄游族群  (Huang et al., 

2001)，根據本試驗之結果，日本鰻鰻線並

沒有像烏魚一樣分為多個族群，整體而言， 
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圖 1  使用鄰接法並利用 Nei 遺傳距離(1972)的
(phenogram)描繪 18 個日本鰻魚採集樣本親

緣樹。節點上顯示的 Bootstrap 值(1,000 次重

複的百分比) 
 

18 組日本鰻彼此間在體型上雖有若干差

異，但顯然是來自隨機交配之一個族群。 

Tseng et al. (2006) 分析臺灣淡水、枋

寮，中國汕頭、杭州、鴨綠江及日本三河灣 

(Mikawa Bay) 等河口之日本鰻鰻線，卻顯

示為非隨機交配之族群。其遺傳分化指數的

顯著水準經過邦弗朗尼校正法校正後，1990

年在枋寮的採樣與 1997 及 1999 年在淡水的

採樣有顯著差異，而 2000 年卻沒有顯著差

異，1990 及 2000 年在枋寮的採樣彼此間也

沒有顯著差異。另外，Chang et al. (2007) 分

析臺灣北部淡水河河口日本鰻鰻線  (2000

年 11 月－2001 年 3 月) 之遺傳結構，結果

顯示在時間上的遺傳變異並無顯著差異，為

隨機交配族群。Han et al. (2010) 甚至分析

在臺灣、中國、韓國及日本等不同地點或時

間採集之鰻線，不論是在空間或時間上皆無

顯著之族群分化現象，整體而言，東亞地區

的日本鰻為一個隨機交配族群。然而，臺灣

南北距離約 400 km，在不同時間與河口撈

捕到鰻線之遺傳分化程度低，是合理的。 

本試驗以 5 個微衛星基因座進行研

究 ， 與 前 述 報 告 之 試 驗 檢 測 方 法 類 似 

(Tseng, 2006; Chang et al., 2007; Han et al., 

2010)，主要的差別在於取樣方式不同。本

試驗係以同一年度的不同地點採樣而前述

報告是同一地點不同年度採樣。根據本試驗

之採樣結果 (表 2)，並無發現南北差異，但

若以時間的角度來看，可由體長之標準差發

現，鰻線在 12 月上旬至 1 月上旬於臺灣北、

中、南三點皆有稍為增加的趨勢。經過向漁

民訪問與調查，推測 12 月下旬至 1 月上旬

之潮水明顯帶來新的鰻線，所以在實際捕獲

鰻線時，新的鰻線較為嬌小，原停留在河口

的鰻線體型可能稍大，進而造成體長標準差

大於前期的現象。然而，1 月下旬至 2 月下

旬之平均體重的平均值變化較大  (0.10－

0.16 g)，據訪查資料可推測有多個因素影響

體重之測定值  (如南北採集方式的不同，蓄

養環境的差異，2 月時屏東的資源量驟減

等)，又因本試驗乃透過漁民協助捕撈，較

難即時的記錄新捕獲鰻線之體重等資料，故

體重與體長部分未進行統計分析。 

綜合試驗結果，利用微衛星基因座之片

段多型性，針對臺灣北、中、南三河口地區

之日本鰻鰻線進行族群遺傳研究，分析同一

年度內的 18 組鰻線，各組間或整體之 FST

值均無顯著差異，這些鰻線視為同一族群。 
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