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一、摘要 

 

食蛇龜屬於二級保育類動物，現正受到嚴重的生存威脅。本計畫旨在研究食蛇龜

野外族群分布現況，與族群基因分化狀況，以提供未來保育作業之依據。工作內容及目

的包含以下四項：（1）野外及收容食蛇龜粒線體序列比較、以了解台灣島內族群間分化

狀況、找出族群間的分子鑑識標幟、並尋找違法出口食蛇龜之族群來源；（2）以形態及

測量數值建構野生族群之判別方法、以供快速鑑鑒定食蛇龜來源；（3）藉由訪問及採集

之食蛇龜資料，預測食蛇龜在全島之適合環境，以作為未來野放及保育族群的依據；（4）

了解食蛇龜的微棲地需求、以幫助未來選擇食蛇龜復育或野放地點之棲地、或營造本種

的適合環境。 

我們自十一個縣市取得 163 隻野外個體，以及收容食蛇龜 623 隻的血液樣本。根據

106 隻中，粒線體基因 2162 個鹼基的分析結果，台灣的食蛇龜可歸為北部、南部、及東

部三群。已測量 137 隻野外個體及 401 隻收容個體的形態特徵資料，依據來自北、南、

東等三區的野生個體形態特徵建立的判別分析，其判別方程式可鑑定 93%的個體。基因

和形態分群結果大致相同。 

我們同時利用訪問方式調查到 464 筆食蛇龜的分布地點資料，訪問地點普及於十

三縣市。利用地理資訊系統，預測出適合食蛇龜的棲地分布於全台一千公尺以下、靠近

水源、年均溫在 20–23 ℃、坡度差異在 40–60 °之間的山坡地次生林區域。 

由無線電追蹤的 566 隻次的食蛇龜定位，有 80%以上都是在土表棲息，地表覆蓋

物則是以草叢和落葉層為主。多數個體也都是使用森林覆蓋度較高（80%以上）的環境。 

 

 

 

 

 

關鍵字：食蛇龜、族群遺傳、微棲地、分布、族群測量、判別式分析 
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Abstract 

 

Yellow-margined box turtle (Coura flavomarginata) is a protected wildlife species in 

Taiwan whose survival is threatened by habitat destruction and illegal trade. The purpose of this 

project is to understand the island-wide distribution and population genetic structure of the 

species in order to provide guidelines for future conservation plans. This project investigates (1) 

within-island genetic differentiation using mitochondrial DNA sequences, in order to detect 

genetic markers for different populations and any patterns of illegal collecting; (2) 

morphometric discrimination among populations so as to offer a fast identification method; (3) 

distribution of the species on the island by interview and collecting, so as to predict suitable 

habitats in Taiwan for future restoration or translocation programs; and (4) microhabitat 

requirements for the species, in order to choose or construct suitable environments for the 

conservation of this turtle. 

We collected tissue samples from 163 wild-caught turtles in 11 counties and cities 

throughout Taiwan, and 623 samples from confiscated turtles. Based on the analysis of 2162 

bases of mitochondrial genome from 106 turtles, three distinct groups (northern, southern, and 

eastern) are recognized. Measurments of 43 shell characters from 137 wild-caught and 401 

confiscated turtles were made. Based on discriminant function analysis using wild-caught 

individuals, groupings similar to the molecular results successfully distinguish 93% of the 

individuals. 

Four hundred and sixty four localities from 13 counties and cities were recorded bsaed on 

field interview and collecting. We predict the suitable habitats for the turtle should be in 

secondary forests in hilly areas below 1000 m in elevation, close to water source, with annual 

average temperature between 20–23 ℃, and in slopes between 40–60%. 

 We used radio-tracking to obtain 566 sightings of turtles in one area. Over 80% of the 

records were above the soil; ground cover was mainly grasses and detritus. Most individuals 

utilized habitats with high canopy cover(over 80%). 

 

 

Keyword: Cuora flavomarginata; population genetics; microhabitat, distribution, 

morphometrics, discriminant analysis 
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二、前言 

 

食蛇龜(或稱黃緣閉殼龜)(Cuora flavomarginata)屬於淡水地澤龜科(Geoemydidae)

中的閉殼龜(Cuora)一屬。本屬包含十一種在亞洲東南部(包括琉球、臺灣、中國東南到

印尼、菲律賓)(Iverson, 1992, Honda et al., 2002, Fong et al., 2002)的半水棲或陸棲的烏龜。

食蛇龜是台灣唯一屬於本屬的種類。閉殼龜一屬中和食蛇龜關係最近的三個種，都分佈

於中國東部及東南部及中南半島(Honda et al. 2002, Stuart and Parham 2004)。本種有三個

亞種，分別是臺灣的指名亞種，琉球的亞種，及在中國長江流域的亞種；其中琉球的族

群有人認為應被認定為一種(Ernst et al, 2008)，但尚未普遍被接受。本種在台灣的分布與

人類活動最頻繁的地區重疊，因此族群受到嚴重分割，加以盜獵及開發嚴重，更使族群

及生存棲地受到嚴重威脅 (Lin et al, 2010)。 

食蛇龜活動範圍小，但有領域性；雌龜每年可生蛋一至二次，每次僅生 1–5 顆卵 

(Chen and Lue, 1999)；族群成長的速度緩慢。然而食蛇龜被獵捕的壓力嚴重，捕捉到的

龜主要為供應海外(尤其是中國)寵物或食用市場。從 2006 年至今(2011 年 7 月)，國內執

法單位共查緝到八次大宗保育類食蛇龜的走私或違法飼養案例，總數超過兩千隻。其中

五件案子是在運送出口的過程中被查獲，總數就達 2,315 隻，未被查獲到的隻數更是難

以估計。 

食蛇龜在臺灣列為保育種，但缺乏其成熟年齡、壽命、族群年齡結構等資料。野

生的族群雖然分散全島，但也都缺乏族群分化程度、棲地需求等基本生物學資料。這應

是讓本種的保育及復育停滯不前的原因。 

目前法院對執法機關查緝到、違反野生動物保育法的案件，幾乎完全以輕判或無

罪結案，無法嚇阻對野生動物的危害及對環境的破壞。執法機關目前對查緝到的食蛇龜，

唯一的作法便是安置於收容機構，但是由於無法確知其族群或地域的來源，只能無限期

的放在收容場所，即使繁殖，後代孵出後也繼續飼養。至今並無長期規畫，要選擇何種

基因型的個體來作有計畫的種源篩選及繁殖，或在國內選擇可作為野放的地點。 

目前共有三個單位(台北動物園、新竹動物園、中興大學)收容這些被查緝到的食蛇

龜，總數超過兩千隻，各收容單位都已達到可容納數量的上限。被查獲的食蛇龜，在走

私運送之前，可能多已經過數月以上缺水缺食物的囚禁時間，尤其所有動物都被侷限在

極小的空間，因此被查獲時，脫水、營養不良、挫傷、敗血症及其他因緊迫造成的傷病

比例極高，許多個體都需要個別照顧。在收容中心已超過負荷的情況下，其排擠效應將
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無法對更多的其他動物提供適當的照顧。 

世界自然保育聯盟(IUCN)之下的龜類存續聯盟(Turtle Survival Alliance, TSA)，成立

了各種類的專屬「種類經營團隊」(taxon management group)，將瀕臨絕種的個體，集中

飼養繁殖，來保存基因多樣性及種源。目前已成立的團隊也包括了食蛇龜經營團隊，成

員包括歐洲和北美洲的人士，目前在美國紐約州紐約市郊區一塊土地上，多年來飼養並

繁殖食蛇龜，以保護種源。目前該團隊的種源為 7 隻雄龜、19 隻雌龜及 51 隻圈養繁殖

的子代，絕大多數的個體都為臺灣的亞種(應都是由臺灣非法走私出口)(Farrell 個人通訊)。 

在歷年來國內查緝到食蛇龜的時刻，該聯盟均對收容食蛇龜表達關切及興趣。雖然到現

在，國內並未將食蛇龜交送國外保育機構，但國內實應對層出不窮的食蛇龜走私及日益

增多的收容個體提出妥當的對應策略：一方面釐清食蛇龜在島內的族群分化狀況；並提

出對目前收容之食蛇龜的安置方法。此外，規劃並執行針對食蛇龜的教育和保育收容方

案，也是落實保育的長遠做法。 

查獲到的食蛇龜個體，均為原產於本國之野生動物，永久飼養於收容單位並非唯

一選項。國內過去對於救傷或自城市或民宅移除的野生動物，多採取鄰近放生的做法。

但這些情形都僅為少數個體。但因食蛇龜每次走私查獲到的數量龐大，牽涉到的問題較

為複雜，不同於其他種類少數個體的野放。未經評估的大量野放可能對環境產生衝擊，

不可任意為之。為求長遠計，應儘速規劃可行的具體方案，安置目前已收容的食蛇龜，

並建立處理保育類動物的標準程序。 

讓野生動物重回其原生地，是生態及保育的理想。然而，本種分布範圍與人口密

度及土地利用最密集的地區幾乎完全重疊，冒然野放是否只是讓更多的盜獵和走私發生，

因此必頇事先對該種生物的生態及經營管理策略做完整的評估。譬如，分布於全島的食

蛇龜，是否已有族群隔離以及分化；食蛇龜棲地微棲地的需求和在自然環境中的密度為

何；野放個體應釋放在現今有天然族群分布的地區、抑或適合本種生存但目前已絕跡的

地區？食蛇龜野放後對環境的衝擊如何，食蛇龜野放後的生存率又如何？無法鑑識族群

或不適宜野放個體應如何處置。以上都應是執行食蛇龜復育工作之前必頇瞭解及考慮的

項目。 

瀕臨絕種的陸龜及淡水龜，因為族群數目低，而保育的首要工作是在短時間內增

加族群量，並野放到原有棲地，因此會利用所有可以生育的個體(包含野生個體、動物

園或私人繁殖個體)來達到復育的目的(Tubervill et al, 2005)。棲地受到嚴重破壞的種類，

也有集中野放到保護區的案例。例如北美東部的箱龜 (Cook 2004)，有很廣的分布，但
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族群間的分化不大，因此在野放時不會深究其族群來源。 

在琉球的食蛇龜，只發現於西表島，遺傳多樣性極低(Honda，個人通訊)。在中國，

本種的分布雖然廣布於長江中下游的南北岸省份，但族群數量均不詳。在台灣，食蛇龜

的記錄包括全島約一千公尺以下的山地。由初步的粒線體分子分析，東部和西部族群有

超過百分之三的差異(吳聲海，未發表資料)。然而這些變異，雖然顯示不同族群已有分

化，但仍頇更多資料才能確定。此外，要將這些不同族群視為演化的重要單位

(evolutionarily significant unit)，作為分別保育的標的，也仍需要更多的生活史和遺傳資

料。 

野放的淡水龜，尤其是陸龜，常遇到的問題是野放後個體會向外地活動，不會留

在野放區域，因此無法見到保育或復育的成效。綜觀已知案例，可發現陸龜因生活地區

的資源貧乏，需要很大的活動範圍才能支持其生存。箱龜在自然棲地要掘不只一個洞作

為休息場所，而活動範圍內可供掘洞的地點有限制，因此其族群密度不高。然而台灣的

食蛇龜活動範圍小、可能是環境中資源足夠。近年來的觀察，也發現食蛇龜休息時的需

求僅為地面遮蔽度高溼度較高，且不會掘洞。對於棲地的使用方式不同於陸龜或箱龜。

因此在復育上的需求，應遠低於箱龜或陸龜。 

本計畫的目標為規畫目前收容食蛇龜的未來經營復育策略。做法為：了解台灣島

內食蛇龜族群的分化程度，找出鑑定來源的簡易方法（分子及形態），了解食蛇龜的微

棲地需求和預測分布範圍。根據這些結果，才可規劃保育的單位（全島視為單一族群、

或有數個演化單位），規劃適合的復育或野放地點，並鑑定現有或未來之查緝到食蛇龜

的來源。 
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三、研究目的 

 

1、瞭解全島食蛇龜分布情形、食蛇龜棲地需求。 

2、瞭解族群分化程度、建立野放食蛇龜之粒線體分群方法(包含分析方法、引子建立)。 

3、建立選擇野放地點之標準作業程序，以利評估適合野放的地區及野放數目，處理後

續其他查緝食蛇龜野放問題。 

4、尋求未來查緝、救傷及收容之爬蟲類動物個體合宜的規劃。 
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四、年度工作項目 

 

1、全島食蛇龜族群取樣，及粒線體序列分析，並完成鑑定族群之分子標記。以野外資

料收集為主，將台灣分為北、中、南、東四區，每區各採集約 30 隻食蛇龜個體，

進行雙向粒線體分析，且分析長度應有 2000 base pairs。 

2、調查野生食蛇龜分布地點。加強食蛇龜野外棲地調查，分析其活動棲地之特性，收

集野生食蛇龜分布地點、巨棲環境及微棲地資料。 
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五、材料與方法 

 

1、食蛇龜粒線體分子序列 

（1）樣本取得與遺傳標記選取 

於全島一千公尺以下丘陵區域採集食蛇龜。採集地點依台灣縣市區分為四個區域，

包括東部的花蓮縣和台東縣；北部的基隆市、新北市、桃園縣、新竹縣、苗栗縣和宜蘭

縣；中部為南投縣、雲林縣、及嘉義縣；南部為屏東縣、及高雄市。以野地巡視撿拾及

陷阱誘捕兩種方式捕獲食蛇龜，陷阱以市售老鼠籠構成，設置於森林底層遮陰良好處，

內置放水果作為誘餌(Chen and Lue, 1999)。設籠後，每日巡視，以防捕獲動物死亡。 

捕獲之食蛇龜，經測量體重、背甲長及抽血後，於原地釋放。體重係使用攜帶式

電子秤測量(TANITA, 型號：1475T )，背甲長以游標尺測量。使用醫用 3  ml 空針與 23

號針頭，抽取背靜脈竇(common intercostal vein)之血液，以體型大小決定抽取的數量，

最多不超過 0.5 ml 或不超過個體體重的 1%(McArthur et al., 2004)。取得之血液保存於

99%無水酒精中，攜回實驗室後冰存於-20°C 冰箱中。已收容之食蛇龜，也以上述方式

取得血液樣本。 

本研究使用粒線體中的 ND4 (the nicotinamide adenine dinucleotide dehydrogenase 

subunit 4)、CR (control region)及 16S rRNA (16s ribosomal RNA gene)三個片段作為遺傳

標記，比較各族群間之差異。依據過往龜類分子親緣研究，適用於探討龜類族群間親緣

關係的遺傳標記，為粒線體中的 CR (control region)片段或 ND4 (the nicotinamide adenine 

dinucleotide dehydrogenase subunit 4)片段(Starkey et al., 2003; Spinks and Shaffer, 2005; 

Amato et al., 2008)。文獻中亦提出，16S (16s ribosomal RNA gene)片段可將臺灣與琉球

的食蛇龜，區分為兩個亞種(Honda et al., 2002)，所以本研究也選用 16 rRNA 片段分析。 
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表一、本研究所採用之食蛇龜粒線體各段引子序列與增幅長度。 

引子名稱 序列(5’-3’) 序列

長度

（bp） 

參考文獻 

CR 片段    

     DES-1v2 GCATTCATTTTTTTTCCGTTAGCA 652  修改自 Spinks 

and Shaffer, 2005 

     P2R-v2 GAGAGCAACTAAACTGACACAAATGCTAGCCATAG

G 

 本研究 

ND4 片段    

     ND4 CACCTATGACTACCAAAAGCTCATGTAGAAGC 700  Wiens et al., 2010  

     Hist CCTATTTTTAGAGCCACAGTCTAATG  Wiens et al., 2010  

16S 片段    

     H3056 CCTACGTGATCTGAGTTCAGACCGGAG 810  Honda et al. 2002 

     16S-L2 GGCCTTAAAGCAGCCACCAACTAAGAAAGCGT  本研究 

 

 

（2）DNA 萃取 

使用 Reagent Genomic DNA kit (Geneaid, Taiwan)自血液萃取 DNA， 

步驟如下： 

(1) 取 100μl 血球量，置於 1.5 ml 微量離心管中，以 6000 rpm 離心 20 sec。 

(2) 去除上清液後，加入 300 μl Cell Lysis Buffer 均勻混合。 

(3) 置於 60˚C 水浴直到沉澱物完全溶解，水浴時每 3 min 取出震盪。 

(4) 加入 5 μl RNase A (10mg/ml)，均勻混合後，置於室溫下 5 min。 

(5) 加入 100 μl Proten Removal Buffer，快速混合後，置於冰上 5 min。 

(6) 以 16,000 rpm 離心 3 min，使蛋白質沈澱。 

(7) 吸取上清液至 1.5 ml 微量離心管中。 

(8) 加入 300 μl Isopropanol，緩慢均勻混和後，以 14,000–16,000rpm 離心 5 min。 

(9) 除去上清液後，加入 300 μl 70%酒精清洗沉澱物。 

(10) 以 16,000 rpm 離心 3 min 後去除酒精，置於真空乾燥機烘乾 15–20 min。 

(11) 乾燥後取出，加入 50 μl 滅菌水，置於 60˚C 水浴至沉澱物溶解。 
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（3）增幅 DNA 

以聚合連鎖反應(polymerase chain reaction, PCR)增幅 DNA 片段。表一為本次研究

所使用之引子序列(primer)。PCR 反應溶液總體積共 30 μl ，包含 0.5 μl 聚合酵素(Taq 

polymerase; ProTag )，3 μl 10X 緩衝液(100 mM Tris-HCl(pH 9.0), 500 mM KCL, 0.1% 

(w/v)gelatin, 15mM MgCl2, 1% Triton X-100 )，1 μl 的 10 mM dNTPs，引子(10 μM)各 1 μl、

1 μl 食蛇龜 DNA 及 22.5 μl 滅菌水。混合均勻後，置於加熱循環機(Thermal cycler )中進

行反應。 

循環流程為： 

Preheating : 將 DNA 的雙股變性打開，95°C，5 min。 

Denaturation: 將 DNA 的雙股變性打開， 95°C，30 sec。 

Annealing: 使引子與 DNA 結合，62°C，30 sec。 

Extension: DNA 延伸反應，72°C，80 sec。(重複 Denaturation 至 Extension 步驟共

35 至 40 次) 

Final extension: 72°C，80 sec。 

 

PCR 反應結束後，取 5 μl 的 PCR 產物加上 1 μl 的 6X 染色溶液，於 2.0%瓊酯凝膠

(agarose gel )中進行電泳反應，以 140 V 電壓反應 20 min，經過溴化乙啶螢光染劑

(Ethidium bromide, EtBr) 處理 30 min 後，配合 100 bp DNA ladder 作為標幟，於紫外線燈

下拍照。確認增幅成果與檢視品質。 

 

（4）DNA 定序 

增幅的產物以 PCR 反應時相同的引子，委託源資國際生物科技股份有限公司(Tri-I 

Biotech, Inc., Co., Ltd., Taiwan)進行定序，自動定序設備為 ABI 3730 DNA Analyzer。 

 

（5）DNA 序列與分子親緣分析 

以 Codoncode Aligner 3.7 程式(CodonCode, Dedham, MA, USA)整理合併所得 DNA

序列。再轉入 MEGA 5.0 程式中(Tamura et al., 2011)，分析基本資料。之後以 Modeltest 3.7

程式導入 PAUP 程式中，以求取最佳的親緣樹建構模式及相關參數，以供後續建構親緣

樹使用(Posada and Crandall, 1998)。建議最佳模式為 HKY + I，各鹼基頻率參數為 A = 

0.2937、C = 0.2063、G = 0.1730、T = 0.3270；鹼基置換率(transition/transversion)為 8.6842。 
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本研究共以三種方法建構親緣樹：最大簡約法(Maximum parsimony; MP)、最大概

似法(Maximum likelihood; ML)及貝氏分析(Bayesian inference)。利用 PAUP 3.1 軟體以最

大簡約法(MP)建構親緣樹(Swofford, 1998)；以 MEGA 5.0 建構最大概似法(ML)親緣樹

(Tamura et al., 2011)；以 Mrbayes 3.1 建構貝氏親緣樹(Huelsenbeck and Ronquist, 2001; 

Ronquist and Huelsenbeck, 2003)。以重複抽樣法(boostrapping value)計算 MP 與 ML親緣

樹的可信度，重複抽樣次數為 1000 次；貝氏親緣樹則以事後機率(posterior probabilities)

顯示其可信度。各類分析均加入中國食蛇龜族群序列(GenBank  No. AY874540)，及同屬

金頭閉殼龜(Cuora aurocapitata)的序列(GenBank  No. EU708434)作為外群，一同分析。 

為檢驗所有個體與各族群中的基因變異是否符合中性選擇假說，以 Tajima’s D test 

(Tajima, 1989)、Fu and Li’s D 與 F test (Fu and Li, 1993)三種統計數值計算，均使用 DNA 

SP 5.1 軟體執行(Librado and Rozas, 2009)。 

 

2、形態特徵測量與判別公式 

 

所有野外捕捉個體，除了性別、體重外，以游標尺或皮尺測量每隻個體背甲及腹

甲的以下 43 個特徵，作為多變值分析的資料 （腹甲/背甲測量特徵中，凡是屬於弧長/

弧寬者如 1. CPL腹甲弧長；14. CCL背甲弧長；15. ACCW 前背甲弧寬；16. CCCW 中背

甲弧寬；17. PCCW 後背甲弧寬等，皆以皮尺測量至最小單位 1 mm。其餘特徵則皆以游

標尺測量至最小單位 0.1 mm）（圖一）： 

 

(1) 腹甲弧長 (CPL: curved carapace length),  

(2) 咽盾長 (GL: gular length),  

(3) 肱盾長 (HL: humeral length),  

(4) 胸盾長 (PeL: pectoral length),  

(5) 腹盾長 (AL: abdominal length),  

(6) 股盾長 (FL: femoral length),  

(7) 肛盾長 (AnL: anal length),  

(8) 橋長 (BL: bridge length),  

(9) 咽盾寬(GW: gular width),  

(10) 肱盾寬(HW: humeral width),  
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(11) 胸盾寬 (PeW: pectoral width),  

(12) 腹盾寬 (AW: abdominal width),  

(13) 股盾寬 (FW: femoral width),  

(14) 背甲弧長 (CCL: curved carapace length),  

(15) 前背甲弧寬 (ACCW: anterior curved carapace width),  

(16) 中背甲弧寬 (CCCW: center curved carapace width),  

(17) 後背甲弧寬 (PCCW: posterior curved carapace width),  

(18) 背甲長 (CL: carapace length),  

(19) 最大背甲寬 (MCW: maximum carapace width),  

(20) 頸盾長 (CeL: cervical length),  

(21) 第一椎盾長 (V1L: 1st vertebral  length),  

(22) 第二椎盾長 (V2L: 2nd vertebral  length),  

(23) 第三椎盾長 (V3L: 3rd vertebral  length),  

(24) 第四椎盾長 (V4L: 4th vertebral  length),  

(25) 第五椎盾長 (V5L: 5th vertebral  length),  

(26) 最後緣盾長 (MlL: last marginal length),  

(27) 前背甲寬 (ACW: anterior carapace width),  

(28) 中背甲寬 (CCW: center carapace width),  

(29) 後背甲寬 (PCW: posterior carapace width),  

(30) 頸盾寬 (CeW: cervical width),  

(31) 第一椎盾寬 (V1W: 1st vertebral  width),  

(32) 第二椎盾寬 (V2W: 2nd vertebral  width),  

(33) 第三椎盾寬 (V3W: 3rd vertebral  width),  

(34) 第四椎盾寬 (V4W: 4th vertebral  width),  

(35) 第五椎盾寬 (V5W: 5th vertebral  width),  

(36) 最後右緣盾寬 (MlRW: last right marginal  width),  

(37) 第一右肋盾寬 (Pl1RW: 1st right pleural  width),  

(38) 第一右肋盾長 (Pl1RL: 1st right pleural  length),  

(39) 第二右肋盾長 (Pl2RL: 2nd right pleural  length),  

(40) 第三右肋盾長 (Pl3RL: 3rd right pleural  length),  
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(41) 第四右肋盾長 (Pl4RL: 4th right pleural  length),  

(42) 第五椎盾右後緣寬 (V5RBEW: 5th vertebral right back edge width),  

(43) 殼高 (SH: shell height)。 

 

 

圖ㄧ、食蛇龜背甲(A)及腹甲(B)所測量的各特徵。 

 

所有特徵以 SYSTAT 軟體，利用 principal component 及 discriminant function analysis

來區別性別及族群間的變異。（同一特徵有兩個數字時，前者代表弧長，後者代表直線

長度）。 

 

3、野生食蛇龜分布地點調查及棲地分布預測 

由於食蛇龜偏好棲息於森林底，且活動時間與氣候及季節有關，並非容易發現的

物種，因此調查以問卷方式採樣山區民眾資料(Charnley et al., 2008)，將民眾發現食蛇龜

的地點，以全球定位系統(Global Positioning System, GPS)定位。問卷調查採用面談(face to 

face)方式，以增加問卷的回收率(White et al., 2005)，並且訪問時盡量以農民或者當地長

年住戶(practitioner)為訪問對象(Gros, 1998)。考量食蛇龜活動範圍大小(陳, 1998; 

unpublished data)，沿途每一公里採用一位可信受訪者資料 。為減少受訪者回答出現誤

(B) 

 

(A) 
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差，訪問設定為固定內容及流程，並以受訪者較容易回答的方法設計訪問內容(豊田秀

樹, 1998) ，紀錄表如表二。遇到適合受訪者之訪問流程如下： 

1. 表明身分 : 中興大學學生，以學生身分訪問，降低受訪者戒心。 

2. 表明來意 : 烏龜相關的研究， 

3. 詢問是否看過食蛇龜， 

4. 拿食蛇龜照片，簡介這是種住在山區，腹甲能閉合的龜。 

A. 受訪者表示看過此種龜，並且能額外清楚說明其正確習性，例如：清晨及黃昏

容易見到、下雨天容易見到、喜歡躲在陰暗處、殼比一般水龜高，則確認

受訪者認得食蛇龜。進一步詢問看過的地點、年份、月份、以及附近常見

的野生動物。若受訪者說出價錢很貴或者很補等話語，則進一步詢問是否

有盜獵情形及相關訊息。 

B. 受訪者表示這種烏龜這裡沒有，要在其他地點才有，則紀錄為無食蛇龜。 

C. 受訪者表示看過烏龜，但表示該種烏龜都會泡在池塘裡，拿出斑龜的照片給受

訪者，並解釋兩種的外表差異，若確認為斑龜，則紀錄為無食蛇龜。 

D. 受訪者表示看過烏龜，但表示殼的顏色應該很淡，拿出柴棺龜的照片，並解釋

兩種的外表差異，若確認為柴棺龜，則紀錄為無食蛇龜。 

E. 若是路途中遇見野外個體，則進行抽血、取蜱及形質測量，並施打晶片。 

 

以上的訪問順序，均先予口頭確定為食蛇龜；再經出示照片，因此可確定為有效

的訪問（當地見過食蛇龜）。訪問開始前，均表明訪問人的學生身份：被訪問的對象均

為當地住家及正在田地工作的成年人，加以訪問過程中受訪者若能對食蛇龜的習性作正

確描述，可認定為誠實的描述。其他沒有見過、或無法描述外型及習性的受訪者、該次

訪問即視為無效，不予記錄。 

預測食蛇龜分布，是以利用一公里解析度的衛星照片，運用地理資訊系統

(geographic information system, GIS)將食蛇龜之棲地點入地圖中，以雨量、溫度、一月均

溫、七月均溫、年均溫、一月雨量、七月雨量、年雨量、年最高溫、年最低溫、年均溫、

坡度、坡向、植被種類、水源距離、土地利用、土壤質地(Peterson, 2001)、海拔高度等

環境因子(Guisan and Thuiller, 2005; Raxworthy et al., 2003; Rotenberry and Johnson, 2006)，

與食蛇龜分布地點互相比較，分析食蛇龜棲息地點與環境因子之間的相關性，繪出台灣

適合食蛇龜居住之巨棲地圖層，評估台灣目前適合食蛇龜居住之地理區域。 
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為了降低預測的不確定性(uncertainty)，選擇只使用存在資料(presence-only data)的

預測軟體 Genetic Algorithm for Rule-set Prediction (GARP) (Stockwell and Noble, 1992; 

Franklin and Miller, 2010)預測食蛇龜適合居住之棲地環境位置，以避免使用不存在資料

(absence data)時，假性的不存在資料(pseudo-absence data)造成預測錯誤(Engler et al., 2004; 

Guisan and Zimmermann, 2000)。調查資料中以百分之二十的資料作為測詴資料(testing 

data)，重複確定模式的正確性(accuracy)。預測出之分布機率以切點值(cut-off point)分為

有食蛇龜存在與無食蛇龜存在，而切點值以最大的敏感度加特異性減一為之

(sensitivity+specificity-1) (Akobeng, 2007)，敏感度及特異性之計算公式如表三附註所示。

預測出之圖層的處理均利用 ArcGIS Desktop 10 (Geography Information System, GIS)。 

 

4、微棲地調查 

作為微棲地調查的樣本、是由湖山水庫（圖二）施工前（2008 年和 2009 年）移出、

暫時安置於當地人提供的果園內的 190 隻，以及附近野生的個體（中部水資源局今年決

定、將把 190 隻的個體，就地野放。但將於未來兩年持續監測其生長及存活狀況）。棲

地調查是利用無線電追蹤的方式（接收器為 LA 12-Q, AVM Instrument Company, Ltd, 

California, USA, 或 TR-4, Telonics, Inc., Arizona, USA；天線為 RA-19, 216–220 MHz, 

Telonics, Inc., Arizona, USA; 發射器為 RI-2B或 PD-2，Holohit Systems Ltd, Ontario, Canada。

前者重 15 g，電池可持續使用兩年；後者重 3 g，電池可使用六個月)（圖三–五），觀

察並紀錄食蛇龜在野外實際利用棲地的情況。地點位於雲林縣林內鄉湖本村，於選定的

十三隻成年食蛇龜（四隻為湖山水庫移地保育而移動到有圍籬的休耕果園，九隻為湖本

當地野生個體）背甲上黏附發報器，並每個禮拜追蹤一次。發報器是利用塑鋼土黏附在

第四肋盾(fourth costal scute)上，避免影響食蛇龜的交配行為(Beaupre et al., 2004)，發報

器加塑鋼土的重量總和不超過 Beaupre 所建議的爬蟲類所能負荷的體重 10%的上限。當

追蹤發現無線電標籤(radio-tagged)的食蛇龜時，紀錄其經緯度、活動狀態、躲藏處(包含

底質跟覆蓋物兩部分)、冠層覆蓋度(高覆蓋度:量測距離地面 150 cm 高的覆蓋度)、林下

覆蓋度(低覆蓋度:量測距離地面 50 cm 高)及氣溫與濕度等環境因子。 

  



 17 

表二、本研究使用之訪問表格。 

 

 

 

表三、實際值與預測值矩陣。 

 實際值 

預測值 

 存在 不存在 

存在 真實存在 假性不存在 

不存在 假性存在 真實不存在 

註一. 敏感度 = 真實存在/(真實存在+假性不存在) 

註二. 特異性 = 真實不存在/(真實不存在+假性存在) 

 

食蛇龜田野訪問記錄表 

訪問日期  流水編號  

縣市/鄉/村  

GPS 位置 E N 

海拔(m)  

受訪者資料  

食蛇龜存在 有/無 

發現方式  

發現年分  

常見動物  

基本資料 體長(mm) 體重(g) 

血樣/tick 有/無 有/無 

備註: 
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圖二、雲林縣湖山水庫集水區動工前移出了 190 隻食蛇龜。 

 

 

圖三、背甲黏有 15 g, RI-2B 無線電發射器的食蛇龜。 
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圖四、偵測食蛇龜活動的加速記錄器（acceleration data logger, UA-004-64, Onset Computer 

Corporation, Massachussetts, USA）和小型的無線電發射器（3g PD-2 transmitter, Holohit 

Systems Ltd., Ontario, Canada）。 

 

圖五、背覆了加速記錄器、溫度光度記錄器（Temperature/illuminance data logger, 

UA-002-64）、和小型無線電發射器的食蛇龜。 
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六、結果與討論 

 

1、食蛇龜粒線體分子序列 

我們共採得 163 隻野生食蛇龜的血液樣本，分別來自基隆、台北、苗栗、台中、

南投、雲林、嘉義、台南、屏東、花蓮及台東等十一個縣市（表四）。依區域分界，北

部取得 31 隻樣本、中部 99 隻、南部 14 隻、東部 19 隻。收容的食蛇龜個體，已取得其

中 623 隻的血液樣本。 

 

表四、各地取得之食蛇龜血液樣本數量，與已完整取得基因序列之個體數。 

縣市 
基

隆 

台

北 

苗

栗 

台

中 

南

投 

雲

林 

嘉

義 

台

南 

屏

東 

花

蓮 

台

東 

屏東 

收容 

高雄 

收容 

樣本

數 
11 3 17 1 5 92 1 6 8 16 3 - - 

定序

完成 
11 2 17 1 5 19 1 4 8 12 3 12 11 

 

 

2. DNA 序列 

共在 106 隻個體成功取得三段基因的完整序列，其中 83 隻為野外捕獲個體，23 隻

為收容個體（表四）；北部完成 30 隻、中部 26 隻、南部 12 隻、東部 15 隻；收容個體

則分別來自屏東非法養殖場查獲 12 隻個體，及高雄小港機場查獲的 11 隻個體。 

所得序列長度，CR 片段為 652 個鹼基對(base pair; bp)、ND4 片段為 700 bp、及 16S

片段為 810 bp，共 2162 bp；其中 2119 bp 沒有變異，43 個具變異的鹼基對中，6 個為單

一個體之無分析用途之變異，37 個為可用於分析的變異（parsimony informative sites）。 

 

3.  親緣分析 

以最大概似法(ML)、最大簡約法(MP)與貝氏分析(MB)對野外捕獲的 83 隻個體所

建構之親緣樹，顯示相似的結果（圖六、七、八）。所有野外個體可區分為兩大群，第

一大群包含所有花蓮與台北個體，及部分基隆、苗栗與台東個體；第二群包含所有南投、

雲林、台南及屏東個體，及部分苗栗、台東與基隆個體。進一步 ML 親緣樹顯示（圖六），
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兩大群內皆包含兩個單系群，第一大群 Ia 包含所有花蓮個體與一隻台東個體，皆位於台

灣東部；Ib 包含所有台北個體與部分基隆、苗栗個體，皆位於台灣北部；第二大群 IIa

包含所有南投個體、部分雲林、台南個體及兩隻基隆個體，除了兩隻基隆個體外，皆位

於台灣中南部；IIb 包含所有屏東個體、部分雲林、台南、台東與苗栗個體，涵蓋台灣

北、中、南、東部。MP 與 MB 親緣樹也顯示第一大群內包含兩個單系群（圖七、八），

與 ML親緣樹相同，但第二大群則無法明確區分。 

依據 ML與 MP 結果，台灣食蛇龜可區分為三個族群，東部群(Ia)、北部群(Ib)與南

部群(IIa 與 IIb)。依據此分群，各群間遺傳距離(pairwise distance)及遺傳分化指數(Fst)，

均顯示東部與北部群較相近，南部群則較遠（表五） ；且相較之下，南部群與中國族群

距離較近。各群間的遺傳分化指數（表六），皆大於 0.25，表示各族群間已高度分化。 

 

表五、台灣島內食蛇龜各族群間的遺傳距離(Pairwise distance) 

 東部群 北部群 南部群 中國 外群 

東部群      

北部群 0.003     

南部群 0.011 0.011    

中國 0.010 0.010 0.004   

外群 0.056 0.054 0.052 0.051  

 

表六、台灣島內食蛇龜各族群間遺傳分化指數(Fst)。 

 

 

各群內皆發現含有不符合此規則之個體，分別討論如下：花蓮所有個體皆歸入東

部群(Ia)內，但台東僅一隻個體歸入，另兩隻則歸為南部群；此係應捕獲地點不同：歸

入東部群之個體來自較北方的紅葉，南部群個體來自較南方的大武，所以歸屬於不同群。

可依此推論東部群與南部群的區隔位於台東縣內。北部群包含基隆、台北及苗栗個體，

但有採自兩隻基隆個體與七隻苗栗個體卻歸入南部群。依據基隆捕捉地點居民表示，該

 東部群 北部群 南部群 

東部群    

北部群 0.9362   

南部群 0.7555 0.74365  
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地過去曾有放生行為，所以此二隻個體，可能是自南部被放生至此地。至於苗栗個體被

納入南部群，可能顯示北部群與南部群的地理區隔位於苗栗縣內，然而，苗栗個體的捕

獲地點，雖然也分為兩處，但兩處地點皆同時存在有南部群與北部群的個體，沒有地理

隔閡，這樣的情形，是自然產生或是人為放生行為造成？在此研究中，尚無法判斷。 

以最大概似法將野外個體(83 隻)與收容個體(23 隻)序列一同分析，顯示 12 隻屏東

非法養殖場(I_Pingtung)的個體中，5 隻歸入東部群，5 隻歸入南部群，另 2 隻(I_Pingtung 

10012&00766)則自成一未知族群，與東部及北部群關係相近；高雄小港機場查獲的 11

隻個體，1 隻歸入東部群，10 隻來自南部群（圖九）。此結果顯示，目前所查獲的走私

食蛇龜，主要來自南部族群，其次為東部族群，意即此二族群具嚴重的盜獵壓力。 

 

4.中性選擇假說檢測 

依據 Tajima’s D test、Fu and Li’s D 與 F test 三種統計方式，所得數值列於表七。所

有結果的 p 值皆大於 0.05，顯示都無顯著偏離 0。即表示各族群遺傳變異，符合中性選

擇，未受天擇影響。 

 

表七、各族群遺傳結構中性選擇假說測詴結果。 

 Tajima's D p Fu and Li's D p Fu and Li's F p 

東部群  0.09664 >0.1  0.95275 >0.1  0.83322 >0.1 

北部群 -1.16356 >0.1 -1.55770 >0.1 -1.66344 >0.1 

南部群  0.78479 >0.1  0.72931 >0.1  0.89272 >0.1 

所有樣本  1.93490   >0.05  0.64556 >0.1  1.37861 >0.1 
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 圖六、野外捕獲食蛇龜的粒線體(CR+ND4+16S)序列，以最大概似法(ML)建構之親緣樹，

分枝旁之數字代表經重複抽樣 1000 次的可信度數值(bootstrap value)。 

I 

II 

Ia 

Ib 

IIb 

IIa 
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圖七、野外捕獲食蛇龜的粒線體粒線體(CR+ND4+16S)序列，以最大簡約法(MP)建構之

親緣樹，分枝旁之數字代表經重複抽樣 1000 次的可信度數值(bootstrap value)。

I 

II 

Ia 

Ib 
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圖八、野外捕獲食蛇龜的粒線體粒線體(CR+ND4+16S)序列，以貝氏分析(MB)建構之親

緣樹，分枝旁之數字代表事後機率(posterior probabilities)。 

Ia 

Ib 

I 

II 
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圖九、野外捕獲及收容個體的粒線體(CR+ND4+16S)序列，以最大概似法(ML)建構之親

緣樹，分枝旁之數字代表經重複抽樣 1000 次的可信度數值(bootstrap value)。

I_Pingtung 表示收容個體來自屏東非法養殖場(虛線箭頭)，I_Kaohsiung2 表示來自

高雄小港機場所查獲的個體(實線箭頭)。 
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2、形態特徵測量與判別公式 

 

自2007年8月份起至2010年9月份共測量記錄了538隻食蛇龜之甲殼特徵，其中401隻

為收容於中興大學之個體（含1隻於實驗室孵化之個體，其母體來自於金門查緝之收容

群中）（表八）；查緝食蛇龜雌性少於雄性，帄均背甲長雄性比雌性略大（表九）；137

隻為野外捕獲之個體，分別為基隆13隻、新北市3隻、苗栗16隻、台中1隻、南投8隻、

雲林52隻、嘉義1隻、台南6隻、屏東9隻、花蓮25隻、台東3隻（表十）；野生個體的雌

性較雄性多，背甲長亦為雌性較長（表九）。 

 

表八、已測量甲殼形質之查緝收容食蛇龜性別及成/帅體樣本數量。 

查緝地點 

Adult Juvenile 

Unknown Total 
Male Female 

sex 

unknown 
Male Female 

sex 

unknown 

新竹 80 52 0 66 55 6 2 261 

屏東 18 23 0 4 0 0 0 45 

金門 39 42 1 3 8 1 0 94 

實驗室孵化 1 0 0 0 0 0 0 1 

Total 138 117 1 73 63 7 2 401 

 

表九、已測量食蛇龜之背甲長帄均及範圍（僅用於多變值分析、有完整數據者才列於

此）。 

 背甲長帄均 ± 標準差 範圍 樣本數 

查緝 135.28 ± 25.36 71.00 – 186.35 397 

     雄 131.35 ± 21.48 76.00 – 174.00 209 

     雌 141.57 ± 27.64 74.25 – 186.35 178 

野生 145.82 ± 23.83 67.20 – 182.50 131 

     雄 139.06 ±23.00 67.20 – 170.95 45 

     雌 158.80 ±11.37 120.50 – 158.80 68 

     性別不詳 113.66 ± 23.93 79.55 – 163.66 18 
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表十、已測量甲殼形質之野外食蛇龜性別及成/帅體樣本數量。 

縣市 

Adult Juvenile 

Unknown Total 
Male Female 

 sex 

unknown 
Male Female 

 sex 

unknown 

基隆市 5 5 0 1 1 1 0 13 

新北市 1 2 0 0 0 0 0 3 

苗栗縣 5 10 0 0 1 0 0 16 

台中市 0 1 0 0 0 0 0 1 

南投縣 2 4 0 2 0 0 0 8 

雲林縣 9 34 3 1 0 4 1 52 

嘉義縣 0 0 0 1 0 0 0 1 

台南市 1 4 0 1 0 0 0 6 

屏東縣 5 4 0 0 0 0 0 9 

花蓮縣 7 5 0 4 0 6 3 25 

台東縣 2 1 0 0 0 0 0 3 

Total 37 70 3 10 2 11 4 137 

 

用於判別分析的野生食蛇龜共有134隻，包括雄性46隻（36隻成熟個體，10隻帅體），

雌性70隻（68隻成熟個體，2隻帅體），及18隻性別不詳的個體（表十一）。 

 

表十一、用於判別分析之野生食蛇龜數量及性別。 

 成體 帅體 不明 Total 

雌性 68 2 0 70 

雄性 36 10 0 46 

未知性別 3 11 4 18 

Total 107 23 4 134 

  

野生個體的分區，以分成三區（表十二）或四區（表十三）的方式分別作多變質

分析。三區分法為北、南、東，其中中央山脈以東為東部；中央山脈以西，則以濁水溪

為界，分為北部和南部。四區的分法，仍以中央山脈以東為東部，中央山脈以西，則以
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苗栗丘陵南緣（大安溪）以北為北部，苗栗丘陵南緣（大安溪）以南至濁水溪為西北部，

濁水溪以南為南部。 

 

表十二、以三區畫分的食蛇龜數目。 

 E N S Total 

F 6 24 40 70 

M 13 15 18 46 

U 9 1 8 18 

Total 28 40 66 134 

 

表十三、以四區畫分的食蛇龜數目。 

 E N NW S Total 

F 6 19 5 40 70 

M 13 12 3 18 46 

U 9 1 0 8 18 

Total 28 32 8 66 134 

  

多變質分析、以各測量質的未轉換原始數值和以背甲長（CL）標準化後之比值分

別以主成份分析和判別式分析來檢視是否有分群及分群間的差異。原始值和比例的主成

分分析均無法區分各地個體。因此採用判別式分析來檢視各地野生個體的分群狀況。經

測詴，以轉換後的數值（各數值除以背甲長）經過逐步向前區別分析法後（forward 

stepwise method）可得到最好的鑑別率。以三個分區求得的判別分析公式（表十四），

以二十個特徵可以有帄均 93%的鑑別能力。其中以東部和南部都有 95%的鑑別度，北部

區有 89%的鑑別度（表十五）。將第一和第二軸的積分作圖，北部和南部有交集，東部

分區明顯和另兩區有差異（圖十）。 

以四分區所作的判別式分析，也是由 20 個特徵來分辨（與三分區的判別式有 15

個特徵相同）（表十六），帄均鑑別度有 92%（表十七）。第一軸和第二軸的圖與三區相

似，西北區（苗栗）夾在北區和南區之間（圖十一）。但因西北區的個體數目少，有較

高的鑑別度，但可能並不可靠。因此以三區可明顯分別各地的族群。 

測量值的判別式分析，和粒腺體 DNA 的結果相似；不論形態或基因，北部、南部、

和東部族群均有明顯分化。 
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表十四、經轉換後之食蛇龜測量特徵用於三區的判別分析的特徵名稱及判別公式。 

 1 2 

Constant -13.686 -15.035 

ANL07DBCL18 31.800 6.256 

GW09DBCL18 20.011 26.571 

HW10DBCL18 -28.570 -11.120 

PEW11DBCL18 -4.009 43.608 

AW12DBCL18 12.742 -22.202 

ACCW15DBCL -9.418 27.074 

PCCW17DBCL 19.860 9.380 

V1L21DBCL 40.677 -25.551 

V2L22BCL 56.462 46.512 

V4L24DBCL 61.045 28.115 

V5L25DBCL 2.807 37.782 

MLL26DBCL -40.574 63.840 

ACW27DBCL -14.778 -39.265 

V1W31DBCL 42.693 -30.744 

V5W35DBCL -82.050 -7.904 

MLRW36DBCL 18.445 -35.292 

PL1RL38DBCL -61.660 19.096 

PL3RL40DBCL -27.085 -45.109 

PL4RL41DBCL 22.292 -59.711 

V5RBEWDBCL 78.927 26.480 
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表十五、以轉換後的特徵經篩選後、以判別式分析獲得的三分區個體鑑別度。 

 E N S %correct 

E 21 0 1 95 

N 0 32 4 89 

S 1 2 55 95 

   Total 22 34 60 93 

  

 

 

 

 

圖十、以三分區建立之判別式分析作圖。北部分區（✖）和南部分區（✚）有個體重疊、

東部分區（○）個體與另兩區有較大差異。 
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表十六、經轉換後之食蛇龜測量特徵用於四區的判別分析的特徵名稱及判別公式。 

 1 2 3 

Constant 6.747 1.637 -13.549 

CPL01DBCL18 2.658 8.570 28.925 

GL02DBCL18 -41.006 10.120 -59.307 

HL03DBCL18 -35.454 -6.551 -27.136 

PEL04DBCL18 -43.485 8.447 -5.096 

AL05DBCL18 6.269 5.709 -55.141 

FL06DBCL18 -24.214 14.419 -1.307 

GW09DBCL18 13.894 -23.336 41.490 

PEW11DBCL18 -10.254 -33.699 13.404 

FW13DBCL18 33.368 4.706 -17.722 

ACCW15DBCL 15.906 -38.110 -24.721 

V1L21DBCL 27.376 41.353 44.526 

V2L22BCL 19.462 0.202 65.263 

V4L24DBCL 39.308 -6.292 55.752 

V5L25DBCL -14.937 -37.973 35.986 

MLL26DBCL -37.911 -43.793 -0.515 

ACW27DBCL -23.245 49.001 -12.384 

CEW30BCL -15.924 25.321 28.930 

V1W31DBCL 44.251 16.913 -28.230 

V2W32DBCL 1.233 -39.808 -0.062 

V3W33DBCL -31.785 41.354 17.212 

V5W35DBCL -78.135 -5.321 43.541 

MLRW36DBCL 6.935 34.919 1.763 

PL1RL38DBCL -63.225 -24.608 -14.998 

PL4RL41DBCL 48.956 42.446 -64.375 

V5RBEWDBCL 99.478 -11.955 -44.663 
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表十七、以轉換後的特徵經篩選後、以判別式分析獲得的四分區個體鑑別度。 

 E N NW S %correct 

E 21 0 0 1 95 

N 0 25 1 2 89 

NW 0 0 8 0 100 

S 0 1 4 53 91 

   Total 21 26 13 56 92 

  

 

  (A)            (B) 

 

  (C) 

圖十一、以四分區建立之判別式分析作圖。○：東部分區；✖：北部分區；△：南部分

區；✚：西北部分區。 
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3、野生食蛇龜分布地點調查及棲地分布預測 

 

於台北、桃園、苗栗、彰化、南投、雲林、嘉義、台南、高雄、屏東、台東、花

蓮、宜蘭等縣市採樣 424 筆訪問的分布地點資料（博物館記錄 4 筆、捕捉記錄 57 筆、

訪問記錄 363 筆），用於分布預測的依據。採樣方式為在台灣各地規劃數條東西向穿越

台灣的路線，調查範圍大致於海拔 1000 m 至 0 m，並且在調查時輔以周遭之縣道、林

道以及產業道路。已調查之省道(及周邊範圍)包括台 2、3、5、5 甲、7、7 乙、7 丙、8、

9、11 甲、13 甲、14、16、18、20、22、23、24 等（表十八、圖十二）。訪問到有食蛇

龜分布的海拔在 20 m 至 800 m 的中低海拔區域（圖十三），全台灣各區域均有其分佈蹤

跡。盜獵嚴重及高度開發的低海拔區域，其最後目擊食蛇龜之年分相較於整體資料傾向

較久遠的年代(表十九)，推測不再有食蛇龜生存的區域與曾經有大量捕捉或開發造成的

林相破碎有關。而在中海拔地區的受訪者調查顯示，在原住民中，僅有賽夏族、靠海以

及靠近帄地漢族的阿美族以及排灣族才有捕食食蛇龜的習慣，其餘種族則有禁止捕食食

蛇龜之禁忌；而漢人由於相信龜鹿二仙膠等中藥配方具有抗癌健身的功效，較有大量捕

捉及收購食蛇龜活體或龜板等商業行為。 

調查過程中，高雄及台南靠水庫區域較常耳聞盜獵仍存在的消息(表十九)，南迴公

路及墾丁國家公園境內有食蛇龜出現的區域也都有耳聞盜獵的狀況；而相較於其他區域，

南部地區有較多盜獵及買賣仍在進行中，其中又以中盤收購為大宗(表十九)。常見的野

生動物中，受訪者表示有食蛇龜的西部區域大多伴以南蛇、果子狸、竹雞等中低海拔常

見的生物的出現；而東部則常伴以飛鼠、山羌、山豬等中海拔物種。發現方式有九成以

上是目擊，剩餘一成有的是有捕捉行為或者是有看過獵人捕捉。發現時間由於需要可信

度，皆要求受訪者回想最近一次看見的時間，加上近年來保育意識高漲，因此發現時間

集中在近五年內（圖十四）。 

過去文獻記載食蛇龜偏好離永久水源較近的棲地，雌龜在繁殖期常出現在森林邊

緣，而雄龜則偏好居住於森林密度較高之區域；並且多分布於中低海拔之闊葉林

(Swinhoe, 1864；毛, 1971；陳, 1998)，預測模式選用之因子參考了這些可能是食蛇龜偏

好的巨棲地類型。用於預測食蛇龜分布之巨棲地因子資料庫來源為台灣大學空間生態研

究室。為了避免預測模式計算時受共線性(collinearity)影響結果，會避免選用高度相關

(correlation > 0.6)之巨棲地因子（表二十），再配合 Akaike’s Information Criterion (AIC)

篩選模式，並參考 Area Under Curve (AUC)值(Hanley and McNeil, 1982；Lasko, 2005)，
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選擇出之最適合用以預測食蛇龜分布的環境因子。經過篩選，留下用以作為預測模式之

因子有年均溫、溫季雨量、坡向、土地利用、植被類型、水源距離、坡度等（表二十一）。

其中，植被類型及坡向皆為類別性資料，其分級依據如表二十二及表二十三。 

食蛇龜適合棲息的區域在全台各地中低海拔山區成帶狀分布，在海岸山脈也有適

合棲地；在陽明山、大崗山、林口台地等較為獨立之山區也有適合分布的區域（圖十五）。

食蛇龜偏好距離主要河流一公里到兩公里之間的棲地，但會住在穩定水源附近；棲地集

中在年均溫 20 – 23 ℃的次生林區域，與陳與呂(2008)過去的研究相似，較少出現在破

碎的森林區域；偏好坡度差異在 40 – 60 °之間的山坡地區。溫季雨量雖然較集中在

1400 – 1800 mm，但大致上食蛇龜並沒有雨量偏好（圖十六），或許與只是喜好在雨後

覓食的特性有關(Chen, 1998)。 

未來若是有野放活動，將考慮預測機率在 0.8 以上的區域(Baskaran et al., 2006)進行

進一步的評估，例如: 盜獵壓力、附近原住民種族特性、林相、農藥使用情形及水泥排

水溝狀況等會影響食蛇龜生存的因子，並配合當地相關單位配合監督及進行後續追蹤。 
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表十八、訪問路線分布及對照縣市 

縣市 訪問路線 有效訪問 海拔範圍(m) 

苗栗 119+台 13+台 3+124 21 40 – 537 

花蓮 台 8+台 9+11 甲 35 43 – 312 

宜蘭 台 7 丙+台 7 19 10 – 1075 

宜蘭 9 甲 15 28 – 548 

台北 110+台 9+台 9 甲+107 12 202 – 470 

台北 桃園 台 3+台 7 乙+台 7+119 15 71 – 866 

基隆 台 5+台 5 甲+台 2 丁+基 8 7 237 – 359 

台東 台 20+台 9+台 23 56 64 – 1049 

屏東 台 24 8 56 – 415 

南投 雲林 台 16+131+151+台 3+154 42 49 – 1076 
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表十九、由訪談記錄到各地對食蛇龜利用狀況。 

 

縣市 位置 發現年分 海拔(m) 盜獵 利用 

桃園 台 7 1995 711 N 食用 

苗栗 縣道 124 2005 666 N 食用 

南投 縣道 131 2010 681 N 觀賞 

南投 縣道 151 2010 404 Y 小盤 

雲林 縣道 154 2005 101 Y 小盤 

嘉義 台 3 2010 307 Y 中盤 

台南 台 20 1950 210 Y 小盤 

 
台 3 2005 320 Y 中盤 

 
台 3 2005 181 Y 中盤 

 
台 3 2010 138 Y 中盤 

 
縣道 174 2010 244 Y 中盤 

 
縣道 174 2010 238 Y 中盤 

 
縣道 174 2008 238 Y 中盤 

 
縣道 174 2005 183 Y 中盤 

 
縣道 174 2008 125 Y 中盤 

 
縣道 174 2010 124 Y 中盤 

高雄 台 20 1950 616 Y 小盤 

屏東 台 9 2010 242 Y 小盤 

台東 台 20 2005 298 Y 中盤 

花蓮 台 11 甲 1990 165 Y 小盤 

 
台 11 甲 1950 44 Y 中盤 

 
台 11 甲 1950 136 Y 小盤 

 
台 11 甲 2010 136 Y 小盤 

 
台 11 甲 2010 65 Y 小盤 

宜蘭 台 9 甲 1980 475 N 食用 
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表二十、各因子間相關程度。 

 河流距離 水源距離 森林區塊 坡向指標 溫季雨量 坡度範圍 年均溫 

水源距離 0.140       

森林區塊 -0.075 0.065      

坡向指標 0.041 -0.123 -0.388     

溫季雨量 0.042 -0.079 -0.409 0.329    

坡度範圍 0.069 -0.151 -0.601 0.595 0.541   

年均溫 -0.079 0.037 0.443 -0.411 -0.421 -0.648  

植被指標 -0.057 0.095 0.311 -0.401 -0.391 -0.609 0.538 

 

 

 

 

表二十一、用以預測食蛇龜分布區域之巨棲地因子名稱及說明 

因子名稱 說明 

河流距離 到最近主要河流之距離 (m) 

水源距離 到最近永久水源之距離 (m) 

森林區塊 森林區塊數量  

坡向指標 以季風影響程度分成十六級之坡向 

溫季雨量 五到九月之帄均雨量 (mm) 

坡度範圍 坡度的範圍 

年均溫 十二個月的月均溫帄均 (℃) 

植被指標 覆蓋之植被及土地利用  
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表二十二、植被指標。 

植被類型 植被指標 

冷杉 1 

鐵杉 2 

紅樹林 3 

台灣二葉松 4 

玉山箭竹 4 

針葉林 5 

櫟樹林 6 

楠栲林 7 

榕楠林 8 

人造相思林及次生林 9 

人造柳杉林 10 

竹林 11 

溫帶果園 12 

低海拔果園 13 

農地(茶樹+稻米) 14 

農地(稻米+甘蔗) 15 

魚塭 40 

都市 50 

山毛櫸 60 
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表二十三、坡向指標。 

實際坡向 坡向指標 

191.24 - 213.75 1 

213.75 - 236.25 2 

236.25 - 258.75 4 

258.75 - 281.25 6 

281.25 - 303.75 8 

303.75 - 326.25 10 

326.25 - 348.75 12 

348.75 - 11.25 14 

11.25 - 33.75 16 

33.75 - 56.25 15 

56.25 - 78.75 13 

78.75 - 101.25 11 

101.25 - 123.75 9 

123.75 - 146.25 7 

146.25 - 168.75 5 

168.75 - 191.25 3 
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圖十二、以訪問方式調查食蛇龜分佈的路線示意圖。  
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圖十三、訪問及捕捉所得之食蛇龜分布海拔，縱軸為累積隻數，橫軸為海拔。 

 

 

 

 

圖十四、受訪者提供之最近期食蛇龜目擊年分。縱軸為人數，橫軸為年分。 
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圖十五、利用 GARP 預測軟體所預測計算出之食蛇龜潛在適合棲息範圍，數字越高表示

越適合食蛇龜居住，其中又以 0.8 以上為最適合區域 (本圖之分界為未合併前之縣

市) 

 



 44 

 

 

 

圖十六、各個環境因子有食蛇龜分布區域百分比。植被指標及坡向指標請對照表十八及

表十九。 
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圖十六、（續） 
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4、微棲地調查 

 

（1）活動狀態 

裝設無線電和其他記錄器的食蛇龜，均沒有任何死亡（僅有因無線電電池耗盡，

無法追蹤到）。所有個體，其體重也都正常、可顯示外加的裝置，並未影響其生活。 

從 2009 年 4 月至 2010 年 12 月，我們總共追蹤定位了 566 隻次的紀錄，其中觀察

到的覓食活動僅佔 1 次(0.18%)，移動爬行則有 21 次(3.71%)，大部分食蛇龜被發現時都

是躲藏於植物或是落葉的覆蓋下(538 次，95.05%)，6 次(1.06%)發現在無植物覆蓋的空

地上休息。 

 

 

圖十七、湖本地區食蛇龜於園區內外躲藏處底質所佔的比例。 

 

（2）躲藏處 

土表是食蛇龜最常躲藏的位置，佔園區內食蛇龜躲藏比例的 81.89%（圖十七）；園

區外則佔 84.49%。其次是躲藏在土中，園區內有 7.09%；園區外則較高(12.96%)；躲藏

於土內大多出現在冬季，帄均埋藏深度為 6.1cm (2–12.1cm)。另外有些個體則會泡在水

中，園區內有 7.87%，且多集中在夏季；園區外則僅觀察到 2 次(0.46%)（圖十七）。 

不論園區內（圖十八）或是園區外的個體都喜好躲藏於草叢以及落葉層的覆蓋下

（圖十九），兩者相加佔躲藏比例的 90%以上，其中園區內有 71.93%的食蛇龜喜好躲藏

於草叢下，可能與園區內地表的優勢草本植物大花咸豐草有關。而園區外躲藏於草叢下

則佔 52.49%。相較園區內僅 21.05%個體會躲藏於落葉層下方，園區外有較高的 38.24%。
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其餘躲藏地點包含倒木下、洞穴、竹叢下、樹根下及土壤邊坡。 

 

圖十八、湖山水庫移除之食蛇龜的臨時安置區。 

 

圖十九、湖本地區食蛇龜於園區內外躲藏處覆蓋物所佔的比例。 
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（3）覆蓋度 

覆蓋度的計算是利用覆蓋度計測量東南西北四個方位的覆蓋度並加以帄均。 園區

外的食蛇龜躲藏時，不論在冠層還是林下，都是以利用高覆蓋度(81–100%)為最高（圖

二十），高覆蓋度的比例在林下佔了 90.42%，而在冠層則佔 80.4%。雖然園區內的食蛇

龜在冠層和林下覆蓋度也是利用高覆蓋度的比例為最高，但比例明顯比園區外低很多，

且在冠層低覆蓋度(0–20%)的利用比例為第二高，可能因為園區內較園區外缺乏高大的

植被，導致園區內食蛇龜優先選擇有較高林下覆蓋度的地點。 
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(A) 

(B) 

 

 

 

圖二十、湖本地區食蛇龜躲藏位置的冠層覆蓋度(A)與林下覆蓋度(B)。 
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在我們追蹤的期間僅發現 1 次的覓食活動以及 21 次爬行，絕大多數食蛇龜在被發

現時都是躲藏以及休息(544 次)，原因可能跟我們的追蹤時間有關(0900-1700)。Plummer 

(2003)對錦箱龜(Terrapene ornata)的研究指出，烏龜的活動高峰在兩個不同的時段，ㄧ

是 0600 至 0900，另一是 1600 到 1800，這或許可以解釋僅有少數比例的食蛇龜在被我

們發現時正在活動。 

雖然在園區外有一條小溪，但是我們僅發現 2 次園區外的個體躲藏在水中，而位

於園區內的個體則較常躲藏於水池中，且通常是在夏季。近年來的研究發現台灣的

五種原生淡水龜中僅食蛇龜是陸棲性的烏龜，本實驗追蹤的觀察也與 Chen (1998)認為

食蛇龜為陸棲性的結果類似。因此食蛇龜泡在水中應是與 Ernst等人(1997)的研究發現

食蛇龜在夏季或乾季會靠近水邊喝水或將整個身體泡在水中，以避免發生失水或是體

溫過高的情形有關。而園區內因為較缺乏大型的植被，導致覆蓋度較低，園區內的 
食蛇龜可能較不易在夏天高溫時找到陰涼的躲藏處，因此躲藏於水中的比例較園區外

高。在冬天的休眠期間，則較常發現食蛇龜埋藏在土中，可能是食蛇龜為了維持體溫

而把自己埋在土中。但實際測量時空氣溫度均大於土表溫度，此為追蹤測量的上下午

時段。晚上及清晨是否食蛇龜可藉埋在土中保持溫度，仍需進一步調查。 

由追蹤的經驗以及數據發現，野外食蛇龜喜好在高覆蓋度的冠層林下活動，甚少

被發現在裸露的溪床上或是空曠地活動，此應可避免暴露在危險、以及避免照射到過多

陽光引起熱休克。 

 

  



 51 

七、結論 

 

1、形態測量和粒線體分子序列均顯示台灣的食蛇龜可歸納成東部，西北部，和西

南部等三個群。由走私食蛇龜的分子歸屬和由訪問，都顯示西南部和東部的食蛇龜受到

嚴重的盜獵壓力。 

2、依據訪問和採集地點建構之食蛇龜分布預測，顯示食蛇龜適合棲息的區域在全

島中低海拔山區（包括海岸山脈；在陽明山、大崗山、林口台地等較為獨立之山區也有

適合分布的區域。食蛇龜偏好的環境，為距離主要河流一公里到兩公里之間的棲地，但

會住在穩定水源附近；棲地集中在年均溫 20 – 23 ℃的次生林區域，且較少出現在破碎

的森林；偏好坡度差異在 40 – 60 °之間的山坡地區。棲地的溫季雨量集中在 1400 – 1800 

mm。 

3、土表是食蛇龜最常躲藏的位置，其次是躲藏在土中。都喜好躲藏於草叢以及落

葉層的覆蓋下。食蛇龜躲藏時，不論在冠層還是林下，都是以利用高覆蓋度(81 – 100%)

的林地。  

4、在雲林湖山水庫預定地捕捉，用於棲地選擇研究的食蛇龜，中部水資源局將於

臨時保育區擇時野放，並做長期追蹤。 

5、未來一年計畫，將針對野放地點，開放認養或野放程序（附錄），舉行討論。 
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