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（一）本計畫擬解決問題 

    台灣的鯨豚擱淺組織網自民國85年成立以來，積達20年以上的擱

淺資料，已有次以上的擱淺事件記錄，目前有29種以上的鯨豚在台灣

出現。本提案擬以此擱淺資料庫與各學術蒐藏單位之自然史典藏品為

科學研究基礎，整合與鯨豚擱淺相關的生物與非生物因子，如鯨豚物

種、性別、族群生活史、族群遺傳組成、季節、擱淺地區的環境資訊

等，利用地理資訊系統、統計及分子生態學方法，探討台灣鯨豚擱淺

的生物、遺傳多樣性，及鯨豚擱淺的時、空特性與變化，期望能了解

並歸納本地鯨豚的擱淺模式。 

 

(二) 本年度計畫目標： 

1. 整理校對科博館藏之海豚科骨骼標本，補充缺失之擱淺記錄，必

要實進行分子實驗件性物種及性別。 

2.針對科博館小抹香鯨科標本物種鑑定疑慮，進行型態與分子遺傳分

析，了解其物種及遺傳多樣性，並分析本科擱淺海岸點位外之近海水

域水文特性。 

3.以DNA多基因座遺傳訊息，探討台灣與鄰近水域之江豚與中華白海

豚族群之族群遺傳結構。 
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（三）實施方法與步驟： 

1.整理校對海豚科骨骼標本，補充缺失之擱淺記錄: 本年度重點將針

對國立自然科學博物館藏之海豚科骨骼標本之物種、性別、體長、擱

淺地點之經緯度等進行研究勘誤，方法包含骨骼標本清理、頭骨型態

檢視與測量、分子性別鑑定、生命條碼研究等。待確認資料正確無誤

後，將該館佚失之鯨豚資料補登至TCSN資料網站。 

2.台灣水域小抹香鯨科之擱淺特性分析:小抹香鯨科(Kogiidae)為台灣

北部與西部水域較常見的小型齒鯨類，被認為很少進行長距離迴游，

因此可能存在地區性族群，但在台灣的族群遺傳資料少。我們在過去

TCSN擱淺資料庫校對過程中發現，本科雖僅2個物種(Kogia sima 侏

儒抹香鯨 和 K. breviceps 小抹香鯨)，物種誤判或是不詳者相對多。

本年度擬針對國立自然科學博物館之典藏骨骼標本，配合其中可用之

遺傳物質樣本，進行標本整理分析、與生命條碼研究，並結合已發表

之Kogiidae DNA資訊，分析台灣水域小抹香鯨科之物種與族群遺傳多

樣性。此外，我們也會針對小抹香鯨科擱淺位點外之水域進行水文環

境資料之蒐集(包含水深、水表溫度、及葉綠素a等)，以了解本科擱淺

熱點海岸相近海域之相對水文環境特性。 

3. 以DNA多基因座遺傳訊息，探討台灣與鄰近水域之江豚與中華白

海豚族群之族群遺傳結構 : 針對104年度及105年度建構之中華白海
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豚與江豚之基因資料庫所缺失的個體，每個體各進行至少8個以上之

基因定型或序列，期望建構完整資料庫後，探討台灣與鄰近水域之江

豚與中華白海豚族群間之族群變異、基因交流和分化過程。 

 

(四)本年度工作成果  

(I). 擱淺鯨豚標本資料處理、標本製作及典藏研究: 

    106年度進行19隻擱淺鯨豚剖檢，其中有江豚17隻，發現有難產、

頭骨破裂與肋骨多處骨折個體各一隻；另外為中華白海豚2隻，都是

未曾生產雌豚，檢視其胃袋，均無發現內容物。本年度亦指導或協助

本館暑期實習生或大專院校研究生，總計有東華大學2人、中原大學1

人、亞洲大學2人、成功大學1人、台南大學2人與中山大學2人，總計

10位學生參與鯨豚自然史典藏研究工作，共完成6隻江豚骨骼標本，

並將自然史樣本提供中山大學及東華大學研究生進行論文研究。 

 

圖一、科博館暑期實習同學參與江豚解剖及採樣。此為7月28日與中

興大學生科系吳生海老師實驗室共同解剖。 
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圖二、藉由解剖鯨豚及製作骨骼標本，大專實習生及研究生可從中學

習海洋哺乳動物的組織、構造及型態特徵。 

 

 

圖三、學生藉由檢視胃臟內含物，藉由初步觀察可以了解鯨豚的食物

種類多樣性，並依胃含物類群分別保存以做為後續食性生態研究用。 
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圖四、藉由檢視及量測外型特徵，以及解剖後觀察內部結構及寄生蟲

寄生部位等，可以了解鯨豚進入水中生活的型態適應結構與其在海洋

生態系中所擔當的角色。 

 

(II). 以歷年小抹鯨科擱淺資料結合海洋遙測資料進行整合分析 

    共整合分析超過300筆擱淺資料、並且利用公開海洋水文資料包

含海水表溫、鹽度、葉綠素a、以網格視覺化將這些水文資料，探討

在不同季節與年度間，此類群的擱淺趨勢。     
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圖五、台灣水域小抹香鯨科在不同季節的擱淺分布圖。 

    由圖五可看出夏秋兩季是小抹香鯨科擱淺較頻繁的季節。因此再

以水文資料之葉綠素a及水溫的季節變化檢視， 

 

圖六、台灣水域四季之葉綠素a之變化圖。 
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圖七、台灣水域四季之海水溫度變化圖。 

    圖案中紅色代表的是高葉綠素或高溫, 藍色的區域則代表相對

的低葉綠素或低溫。可發現此科在相對較低葉綠素a及水溫變化較小

的季節時，較常發現擱淺，其原因值得深入探討。 

        此外，本年度共完成小抹鯨科兩物種，侏儒抹香鯨與小抹香

鯨，各五隻樣本之粒線體DNA控制區與COI基因序列定序，總共20個DNA

序列資料，並且進行兩物種各自在台灣水域內的種內多樣性指數分析，

同時亦比較台灣樣本其他水域之DNA序列差異。 



9 
 

表一、台灣水域小抹香鯨科兩個物種各五隻各體之COI基因DNA序列多型性比較。 

侏儒抹香鯨 小抹香鯨
Number of polymorphic (segregating) sites, S 5 23

Number of Haplotypes, h 3 5

Haplotype (gene) diversity, Hd 0.75 1

Variance of Haplotype diversity 0.068 0.074

Standard Deviation of Haplotype diversity 0.186 0.272

Nucleotide diversity, Pi: 0.00229 0.00229 0.01052  

   

    我們發現侏儒抹香鯨的COI基因ＤＮＡ的種內變異較低，而小抹

香鯨的種內遺傳多樣性較高。 

  而比較台灣樣本其他水域同種之ＣＯＩ基因DNA序列差異，發現

台灣的侏儒抹香鯨與大西洋水域隻侏儒抹香鯨差異相當大，達8%左右，

我們是否應將他們視為同一物種，有待未來以更多型態及遺傳數據探

討其地理變異與分類地位。 

 

 

圖八、以台灣之一隻侏儒抹香鯨COI序列(紅色標字)與BOLD(Barcode 

Of Life Data System)資料庫比對後由其系統建構之物種鑑定樹

(BOLD TaxonID Tree)。 

 



10 
 

(III)中華白海豚與江豚標本之牙齒切片以進行年齡估算 

  本年度清點本館典藏、缺少年齡鑑定資料之江豚標本，加上本年

度擱淺的標本，完成15件江豚牙齒切片與年齡分析；此外，亦完成本

年度蒐藏之兩隻中華白海豚的牙齒切片。每隻各體均經過3次獨立判

讀年齡輪組以估算該隻動物的年齡。結果發現這些海豚年齡範圍最小

0.5歲，最年長個體則因其牙髓腔已經癒合，僅能判斷其大於21歲。 

 

(IV). 亞洲地區中華白海豚及江豚族群遺傳結構分析 

    本年度共進行包含台灣海峽、珠江口、黃渤海與廣西之江豚與白

海豚樣本共158隻，每個體以9個新的STR基因座定型與2個粒線體DNA

基因座(COI 與cytochrome b)序列定序為基準進行實驗及資料分析，

扣除過於腐爛個體DNA品質不佳無法基因定型及定序外，成功數量共

412個。由上述資料庫並加上過去已獲得之黃渤海江豚同源資料，分

析此二物種的遺傳分化狀況與族群遺傳多樣性。族群遺傳結構資料分

析詳述如下：獲得所有個體的微衛星基因座的基因型後，以GenAlEx 

6.5軟體(Peakall and Smouse 2012)計算其各別的對偶基因數量、異

結合度(觀察到的異結合度(observed heterozygosity, Ho)和期望的

異結合度(expected heterozygosity, He) )。以ＭLRelatedness軟

體來檢測各基因座之間是否偏離哈溫平衡(Hardy-Weinberg 
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equilibrium, HWE)，演算程式的參數設定為Randomization 

number:10000。由於無效對偶基因(null allele)的存在，會影響到

後續族群遺傳結構分析的結果，因此以Micro-Checker version 2.2

軟體(Van Oosterhout et al. 2004)檢測無效對偶基因頻率(null 

allele frequency)。若發現有基因座存在無效對偶基因，則會對其

基因型使用軟體中Brookfield (1996)的方法進行校正。隨後將校正

後的基因型，以GenAlEx 6.5軟體進行遺傳分化程度分析及分子變異

分析(Analysis of Molecular Variance, AMOVA)。在遺傳結構分化

方面，以計算分析兩兩族群間的遺傳分化指數FST (Meirmans and 

Hedrick 2011)代表分化程度。初步結果顯示：粒線體DNA 兩個基因

(COI和cytochrome b )，均無法釐清兩種海豚種內各族群間的差異，

有些異地區個體甚至享有共同的單套型(參考 圖九，以兩種江豚的

COI基因DNA序列分析為例)。然而微衛星體DNA基因座則有較快的演化

速率，以中華白海豚的兩兩族群比較後，發現廣西族群與其他三個族

群(香港、台灣、金門)的差異較大，而後三者間並無顯著差異。江豚

則呈顯示寬脊與窄脊族群間有顯著遺傳分化，且窄脊族群的遺傳多樣

性較低，此結果與控制區序列的分析結果相同。上述兩種海豚的研究

成果，未來將各撰寫文稿，擬投至同儕審查期刊發表。 
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圖九、以寬脊與窄脊江豚之粒線體DNA 細胞色素b基因序列經最大似

然法(Maximum Likelihood method )演算所產生之親緣關係圖。以此

DNA片段無法鑑別兩種江豚的遺傳差異。以下為演算時所利用的模式

及最高的似然率值-The evolutionary history was inferred by using the Maximum 

Likelihood method based on the JTT matrix-based model . The tree with the highest log 

likelihood (-3670.0579) is shown. The percentage of trees in which the associated taxa 

clustered together is shown next to the branches.  

 

 (VI). 研究論文發表 
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