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數量稀少且孤立之族群容易遭逢遺傳隨機事件以及遺傳漂變的影響而威脅其生存，

故對受威脅物種的保育而言，如何有效地進行監測並維護遺傳多樣性及族群數是十

分重要的保育研究議題，尤其是資源有限且環境變動劇烈的島嶼族群。臺灣狐蝠 
(Pteropus dasymallus formosus) 為琉球狐蝠的臺灣特有亞種，依野生動物保育法公告
為瀕臨絕種保育類野生動物，原分布於綠島，曾因過度獵捕及棲地破壞而幾近消失，

近年來在龜山島和花蓮市出現穩定的族群。本研究運用分子生物學的方法，以微衛

星和性染色體基因型進行個體和性別辨識，並輔以粒線體基因探討遺傳多樣性，以

檢視琉球狐蝠的遺傳結構，並進一步分析臺灣狐蝠現今三處居留族群 (龜山島、花
蓮市及綠島) 的族群數量和性別比，建立該瀕危物種的基礎生物學資料。本研究自
2006 年以降累積琉球狐蝠個體資料庫，至本年度為止共成功鑑定包含 5 亞種、260
隻個體 (含 134隻雄性、97隻雌性及 29隻性別不詳)，其中包含 195隻臺灣狐蝠個
體 (105隻雄性、68隻雌性及 22隻性別不詳)，估計出來的臺灣狐蝠族群數約為 474
隻，族群穩定成長，性別組成以雄性居多。本年度增加了來自石垣島及與那國島的

樣本，分析結果顯示臺灣狐蝠與八重山狐蝠呈現顯著的遺傳分化，惟因相鄰島嶼群

間存在頻繁的基因流，故該兩亞種仍然是琉球狐蝠中最為相似的亞種對，未來將持

續提升各島嶼的樣本數，以更深入探討琉球狐蝠、尤其是臺灣族群以及與臺灣最為

鄰近的八重山族群之間的族群結構。檢視臺灣三處居留族群交流的狀況，龜山島、

花蓮市及綠島之間無鑑定出跨地域的移動者，顯示多數成員終年居留於同一棲地並

進行繁殖，但雙親遺傳的族群遺傳結構及母系遺傳的單倍型分析皆支持臺灣的族群

之間存在基因交流，此外，鑒於本物種分布廣泛且具有跨島嶼飛行的能力，龜山島

及花蓮族群若持續成長，不排除未來往外擴張，因此除已知居留族群的重點棲地之

外，海岸沿線的棲地保育及串聯廊道的營造也極為重要。考量三處居留族群相異的

生態環境及族群成長趨勢，未來應持續累積該物種生活史及棲地利用資訊，以利擬

定因地制宜的保育策略。 
 
!"#$%&'()*+,-./0)1234)5678)569:);<=>)
?@A)BC?@ 



 

1 
 

%& 
野生動物的監測對於有效的保育經營管理十分重要 (McMahon et al., 2011; 

Pereira et al., 2013)，除了族群數量的動態外，也應包含遺傳多樣性之評估 (Frankham 

2005)。處於瀕臨滅絕邊緣的保育類物種，因數量稀少及欠缺族群交流，易受隨機事

件 (stochastic event) 及遺傳漂變 (genetic drift) 等影響，這些威脅將直接減損遺傳

多樣性、降低繁殖之適存值，最終導致物種滅絕 (Ellstrand & Elam, 1993; Frankham 

2010; Jordan et al., 2016)。 

保育類物種受限於取樣不易，族群監測難度高，然而近年來非侵入式採樣 (Non-

invasive sampling) 技術的進展，大幅提高樣本來源及品質，其遺傳資訊除可進行個

體辨識之外，更可廣泛應用於族群遺傳，甚至於基因體層次之分析 (Norman & Spong 

2015; Carroll et al., 2018; Natesh et al., 2019)。故若妥善整合「遺傳」或者「非遺傳面

向」(如行為、生態、生活史、族群統計及環境層面等) 的各層考量，將有助於制定

更有效的保育管理計畫及族群管理策略 (Hoban et al., 2013; Polechová & Barton 2015; 

Frankham et al., 2017; Zarzoso-Lacoste et al., 2018)。 

琉球狐蝠 (Pteropus dasymallus)，廣泛分布於西太平洋諸島，包含日本琉球群島、

臺灣及菲律賓北部的群島 (Kinjo & Nakamoto, 2015)。目前已知五個亞種，可根據其

分布之島群作區分，包含位於日本琉球群島的四個亞種—大東狐蝠 (P. d. daitoensis)、

永良部狐蝠 (P. d. dasymallus)、折居氏狐蝠 (P. d. inopinatus) 及八重山狐蝠 (P. d. 

yayeyamae)，以及位於臺灣的第五個亞種—臺灣狐蝠 (P. d. formosus) (Yoshiyuki, 1989; 

Mickleburgh et al., 1992)。而較晚近才發現的菲律賓族群，則棲息於呂宋島北方的兩

處海島群，包含巴丹群島 (Batanes Islands) 及巴布延群島 (Babuyan Islands)，目前

尚未被正式命名為一亞種 (Heaney et al., 1998)。 

琉球狐蝠近期在國際自然保育聯盟紅皮書  (IUCN Red List) 歸類為易危 

(Vulnerable) 的保育等級  (IUCN, 2024)，各亞種實際上的保育現況不盡相同 

(Vincenot et al., 2017)。族群數量稀少並具保育迫切性的是大東、永良部及臺灣這三

個亞種，野外約僅剩 50-300隻個體 (Saitoh et al., 2015)，皆已受國家層級的法律保

護。其中，大東及永良部亞種被指定為日本的天然紀念物 (Natural Monuments)，尤

其大東亞種更被列為國家瀕危物種 (National Endangered Species)；而在臺灣，臺灣

狐蝠也列名為瀕臨絕種保育類野生動物。另外三個亞種—折居氏、八重山以及菲律
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賓狐蝠，數量相對較為豐富，並未歸類在區域性的受脅等級 (Heaney et al., 1998; 

Saitoh et al., 2015)。 

大東亞種在地理分布上侷限於大東群島的兩處島嶼─南大東島 (Minamidaito-

jima) 及北大東島 (Kitadaito-jima)，大部分自然棲地皆已經開發為農地，最主要的威

脅是颱風 (Saitoh et al., 2015)。永良部亞種則主要見於大隅群島 (Ōsumi Islands) 及

圖克拉群島 (Tokara Islands)，為琉球狐蝠的分布北界 (Yoshiyuki, 1989)。臺灣狐蝠

過去主要分布於臺灣東南方的綠島，然而該島族群在 1970至 80年代之間，遭受嚴

重的狩獵及棲地喪失，數量幾近滅絕 (林良恭和裴家騏, 1999)。晚近至 2004年，在

本島東北方 9.7 公里處的龜山島首度記錄到狐蝠的出現，是目前臺灣數量最多且穩

定的狐蝠族群。此外，自 2006年以降，在臺灣本島東部及東北部也陸續有零星的通

報紀錄 (吳慧雯, 2010)。 

目前在各亞種之中，已知八重山狐蝠和臺灣狐蝠具有較高的遺傳多樣性，而大

東狐蝠的族群變異則相對較低。大多數亞種之間存在顯著的遺傳分化，尤其折居氏、

大東及菲律賓應可視為獨立的族群單位管理，然而臺灣與八重山亞種之間的分化並

不顯著；而臺灣狐蝠本身存在多個祖先支系的可能來源，其中臺灣本島與綠島的族

群相對接近，而龜山島族群則有一支自身的獨立祖先支系、也有另一支與臺灣本島

和綠島接近的來源，甚至也有與八重山與折居氏亞種接近的個體存在 (Chen et al., 

2021)。 

依據近年的監測結果顯示臺灣狐蝠的族群數量呈現增加的趨勢，龜山島個體佔

臺灣族群數量的近七成；花蓮市區的部分，除了發現紀錄逐年增加外，也呈現出適

應人為環境的現象，多以市區內公園綠地的樹木作為日棲所，育幼季也可觀察到母

蝠與幼蝠的互動；反之，原本族群數量豐富的原棲地綠島，在經歷大規模商業狩獵

後，如今個體數量十分稀少，近年僅有零星紀錄 (Wu et al., 2022)。 

本年度，針對臺灣狐蝠已執行例行調查多年的三處族群—龜山島、花蓮市及綠

島進行採集，以能擴大個體資料庫，依據個體基因型標定資料，進行實際族群數 (Nc, 

census population size) 估算及性別比之監測，以評估臺灣狐蝠族群的現況。此外，

本計畫透過海外採集或以國際交流等方式，取得更多琉球狐蝠亞種的樣本，尤其是

與臺灣狐蝠地理及遺傳距離最接近的八重山狐蝠，以能進一步了解臺灣狐蝠的近期

族群動態及遺傳多樣性之間的變化，並了解臺灣狐蝠與其他琉球狐蝠亞種間的親緣

關係，作為規劃保育管理策略的參考。 
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1. 全程目標： 

持續累積臺灣狐蝠的個體及遺傳資訊，於過去計畫建立之平臺基礎上，持續優化

臺灣狐蝠的族群動態及遺傳結構監測之技術，目標除了釐清過去與現今族群的

親緣關聯及交流歷史，也將持續在族群數及遺傳多樣性的面向上，監測現生族群

於短、中、長程之變化趨勢，以利制定適當的保育管理政策。 

2. 本年度目標： 

1. 累積樣本及個體資料庫：針對臺灣狐蝠三處族群──龜山島、臺灣本島 (花

蓮為主) 及綠島，持續藉由現地調查或與在地志工合作，蒐集各類型樣本，

進行個體及性別鑑定，以累積臺灣狐蝠之個體資料庫，並估算族群性別比，

進一步應用於後續的族群數估算、親緣分析，以及族群存續之經營管理。 

2. 近期族群的動態評估：於龜山島、花蓮地區及綠島進行每季採樣，延續過去

2019~2023 年期間建立的實際族群 (Nc, population census size) 估算資料，

持續監測臺灣狐蝠近年族群的成長狀況，並透過遺傳分化等分析，檢視臺灣

境內族群是否存在交流。 

3. 持續分析琉球狐蝠之遺傳結構：本團隊過去已藉跨國合作，對琉球狐蝠各亞

種的遺傳分化進行探討，得知琉球狐蝠的遺傳交流呈現「距離-隔離模式」 

(Isolation by distance)，鄰島族群仍存在交流、呈現動態變化的遺傳結構形式。

本年度試圖取得更多目前較缺乏的八重山狐蝠樣本，納入過去分析的資料組，

持續探討臺灣狐蝠與其他亞種之關聯性。 
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本研究分析的樣本跨幅 2006~2024年，樣本來源包括：野外捕捉的活體、屍體、

救傷個體、圈養個體和野外採集之排遺、食渣和食餘樣本 (附錄二)。涵蓋琉球狐蝠

的分布地，包含臺灣和琉球群島等七處不同的島嶼 (圖一) (Chen et al., 2021)。樣本

類型則包括翼膜切片、血液、肌肉組織、以及非侵入式採樣的排遺、食渣和食餘。

翼膜樣本為以 3mm 組織採樣器採樣之翼膜組織，保存於 99.5%的酒精、Allprotect 

Tissue Reagent (Qiagen) 或乾燥矽膠微粒之中，直至萃取；血液樣本則是採集 0.5 cc

的血液，保存於 EDTA採血管中；肌肉組織採自死亡屍體或標本；新鮮排遺、食渣

和食餘則保存於 99.5%的酒精或 RNAlater試劑 (Stabilization Reagent, Qiagen) 中。 

本年度樣本的採集聚焦於臺灣的兩處穩定居留族群 (龜山島及花蓮) 以及日本

八重山群島 (石垣島及與那國島)。於龜山島及花蓮，以架設霧網的方式進行野外個

體的捕捉，共採集到 19份翼膜或血樣樣本。非侵入式樣本 (新鮮排遺、食渣和食餘) 

的採集涵蓋多個不同的月份、日期和地點，於龜山島共採得 122件樣本，花蓮市則

透過迴瀾風生態有限公司和荒野保護協會花蓮分會的協助，共採得 284件排遺或食

渣樣本，綠島則並未成功採集到任何有效樣本。本計畫另於九月赴日本八重山群島

進行採集，期間共計採得 97件非侵入式樣本。 

 

2. DNA%&' PCR 

DEFGHIJK)LMNOPQRSTUVW DNeasy Blood and Tissue Kit 

(Qiagen) XYZ[\]^2019_ 2020` 10abcdef%EFSgVW QIAamp 

Investigator KitNh QIAamp Fast DNA Stool Mini Kit (Qiagen) Z[^i 2020` 11

ajk_ 2023 `bcdef%lmnEFS主要以 Nucleic Acid Purification Kit 

(Labturbo) 搭配專屬自動萃取儀器萃取。而自本年度起，非侵入式樣本則一律以

Genomic DNA mini kit (Geneaid) 進行萃取，並修改程序如下：吸取採樣管中 1400 μl

酒精固定液，並挑取 300 μl的檢體量，一併置於新的 2.0 ml離心管，於自動震盪機

中以低轉速 (80 rpm) 震盪 2小時，結束後再以高速離心機、以 13500 rpm離心 5分

鐘，倒去上清液。隨後，將帶有沉澱物的空管置於乾浴槽 70 ℃ 揮發樣本的殘餘酒
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精，再加入 GT Buffer、Proteinase K等試劑置於 60 ℃ 乾浴槽至少 12小時，再依試

劑所附之萃取流程完成剩餘操作。 

Fopq>rsteSuvrse%&wxyzXY{|'}~WS����

��)�wx���wx�l����wx�q>���%&��e'}S��?

@�-�~;�./0op (Brown et al., 2011)SvW����e d-loop��S�

������ (Polymerase chain reaction, PCR) e���� I 15 μlS�� 20-100 

ng e¡¢ DNA)0.375μl e 10 μM £�¤¥<l 7.5μl e Quick Taq HS DyeMix 

(TOYOBO)�PCRVW¦§¨©ª«$(1) ¬­®¯¨©I 94 ℃ (2'°)̂ (2) ®¯

¨© 94 ℃ (30±))²�¨© 53℃ (30±) l³´¨© 68 ℃ (60±)Sµ¶�XY 40

·¸¹^(3) º»³´¨©I 68 ℃ (10'°)� 

FopVW ABI 3730XL DNA Analyzer (Applied Biosystems) XY¼½S¾}¿

j SeqManlMegAlign (DNASTAR) XYÀÁlÂ>f§ (align)�TUÃi NCBI 

GenbankÄ[ÅÆÇBC?@È'«ÉÊ½§S��ËÇÌiÍÎÈ* (Irabu-jima)

eÏÐÑ?@½§ (accession NC_002612.1) (Nikaido et al., 2000a, b)^jlÒÇÌi

ÓÔ6* (Batanes Islands) eÕÖ×?@½§S'ØÌiÓÔ* (Batan Island) l

ÙÚ* (Sabtang Island)SÛ NCBIÀÜ'ØIMN477630lMN477629 (Tsang et al., 

2019a, b)� 

�wxeÈ'SFopVW 12ÝÞH�e���'<yßXY個體鑑定，並以

至多 26個基因座進行族群遺傳多樣性及結構之分析 (Chen et al., 2021)Sàáâã

cdäef%åmnEFæçèéSIêë{|ìíSi 110`© (2021`) îj

Þ¥<eQ� (multiplex PCR) XYêï��SðXY{|ñò~ó(S¥<e=>

Q�lô�õö�÷øùË�úË PCR e�� I 20 μlS�� 10-50 ng e¡¢

DNA)0.3 μl e 10 μM £�¤¥< (ûÆ>) l 10 μl e Quick Taq HS DyeMix 

(TOYOBO)�PCRe¨©ª«ü¦$(1) ¬­®¯¨©I 94 ºC (2'°)̂ (2) ®¯¨

© 94ºC (50±))²�¨© 54ºC (2'°) l³´¨© 68ºC (1'°)Sµ¶�XY 40

·¸¹^(3) º»³´¨©I 68ºC (10'°)� 

PCRý-VW ABI 3730XL DNA AnalyzerXY'}Sþjÿ� GeneMarker 4.2 

(SoftGenetics) !"úËÝwx�e#$wxSVWÿ� Cervus 3.0.7 (Kalinowski et 

al., 2007) Â>%æEFewxHSXYÝ�&¼Sð'(Ð)eÝ��I*ì«+

âãcdEFe,-STUj./ílÞH�01eÆÝ���wx�—A207)A11
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å B7)S2>úËòEFXYË· PCR��SDÆÝwx�3*4Ë./Sg56

7.Û8ewx�� 

FopjiY9:e P-Sry1 ($á Y���) ;= A15 ($á����) ]IE

F�Ø&¼eQ�¥< (ù<)��Ø=¼ey>ü¦$úÝEFXYÒ·Ð)e{

|S7?Ë@A=¼IBEFe�Ø^DÒ·7?rË@SgþXYCÆ·=¼� 

PCRe���� I 10 μlS�� 20-100 nge¡¢ DNA)0.25 μl e 10 μM£

�¤¥<l 5 μle Quick Taq HS DyeMix (TOYOBO)�PCRe¨©ª«ü¦$(1)¬

­®¯¨©I 94 ℃ (2'°)^(2) ®¯¨© 94 ℃ (30±))²�¨© 55ºC (30±)l

³´¨© 68 ℃ (60±)Sµ¶�XY 40·¸¹^(3) º»³´¨©I 68 ℃ (10'

°)� 

PCR7.kSDôj 2.0% agaroseEFGá UVö¦HI.JSKLý-��

æçléM&¼�ØSDIN�SP-Sry1å A15OP./êïSQRSÒñý-^

DIT�SUVW£«ÉQ (A15) QRËñý-�EFG�e=XYZ¿S÷ü¿

<� 

 

3. ()*!+ 
遺傳多樣性的分析分成粒線體及微衛星遺傳標記兩部分分別說明。粒線體的部

分，q>úË亞種我們計算以下指標：單倍型數量 (H, number of haplotype observed)，

具多型性的點位數 (S, number of polymorphic site)，該族群特有的單倍型數量 (PH, 

private haplotype)，單倍型多樣性 (h, haplotype diversity)，核苷酸多樣性 (π, nucleotide 

diversity) 及平均核苷酸差異數 (k, average number of nucleotide differences)，以上分

析以 Arlequin 3.5.2.2進行 (Excoffier & Lischer 2010)。 

微衛星的部分，我們計算e[yg��：\]#$wxæç (Na))#$wx^_

© (AC, `£ûa�EFæbÅe#$wxæ,))�H�<ícde (HO) )�H�

<ífge (HE))h;i=[æ (FIS, Inbreeding coefficient))jl該族群特有之平

均等位基因數 (PA, Private allele, 計算方式為該族群的特有等位基因數量除以使用

的基因座總數 )，Ã::úÝa�e\].>~;�e  (RI, average pairwise 

relatedness)，以推估個體之間的親緣關係 (Ritland 1996)。為了解琉球狐蝠各族群的

親緣關係，我們亦藉 FST (ΦST) 估算 AMOVA 及族群成對分化  (pairwise 
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differentiation)。以上 Na)HO)HE)PA和 RI ~分析係以 GenAlEx 6.51 (Peakall & 

Smouse 2006; Smouse & Peakall 2012) 進行，而 AC和 FIS則是以 Fstat 2.9.4 (Goudet 

2003) 計算。 

分析樣本涵蓋琉球群島、臺灣及菲律賓北部地區，包括口永良部島、南大東島、

沖繩、伊良部島、石垣島、西表島、與那國島、龜山島、綠島、臺灣本島、巴丹島

及沙坦島共 12處島嶼。為進一步了解琉球狐蝠在這些島嶼群的遺傳多樣性現況，並

評估族群間的親緣距離，此分析以兩種分群方式界定族群，一為地理上的亞種疆界，

另一為樣本的來源島嶼。本研究jk%&ÞE�'}~Ý�SO2l;�¬m'}S

f(nIh; (;<>N%op) ePq�jrs'}tu� 

 

4. (),- 

I!|56~ve;�!wlxy563z{|W}W~khSTU�àj

Bayesian clustering approachIw�eÿ� STRUCTURE 2.3.4ëj=X%&'6Ä

e���$ (Pritchard et al., 2000; Falush et al., 2003)�'析時的設定值如下：以校正

後的等位基因頻率、使用 admixture ancestry model及開啟 population prior進行計算，

burn-in period 為 100,000 iterations、Markov Chain Monte Carlo (MCMC)Ð)eI

1,000,000��25群數 (K) 設定為 1~10，每個 K值皆跑 10個獨立回合以確定結果

的一致性。並使用網頁版之 StructureSelector (Li & Liu 2018; Kopelman et al., 2015)，

以 Evanno方法求得 ad hoc statistic ΔK 決定最佳的 K值並產出圖形 (Evanno et al., 

2005)�µÈ分同樣以兩種族群尺度 (亞種或島嶼) 來呈現結果，所選用的個體樣本

如同遺傳多樣性分析，移除可能的近親成�Srs'}tu� 

 

5. ./012'+34 
Fop�àDô��)c�l��k�%&[E#���[Ý���S�LÝ

���STUÅj�956e�ØÂS亦可依據個體鑑定資料以及重複被記錄到的

頻度估算族群數量�2009`Æa_ 2012`�afvl 2019`�a_ 2024`�a

fvSá�Ñ*XY�-e��Sop��á���á?@e�Y���9��S

ðW ¡¢S£á¤¥�¦��§á��äeÝ�¨©ª~v«k¬¦­�Ná�

®é¯[°Ä±*²³læ#yze´�[¹SjXYÝ�yYSÃ§cdúµÝ
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�eJKSXYwxH¶·l¸¹�b*��äeÝ�lº-dç)�Ø!")c

ElyzkSá»��.¼½�2005`Ïa_ 2008`¾afvS¿*eÝ�ÀÁS

ÂSÃÄÖ).ÅÆ¼SÇB.56z以直接目擊，根據個體的毛色、體型及性別

特徵來辨別個體。自 2019年五月至 2024年期vSá�Ñ*)¿*lÈÉÊÆ.ÊS

Ëj��k�%&[E�ÌScdÍÎf%)mnlm8SXY DNA Z[l%&

'}SjwxH¶·Ý�Sb�ØÂeu�gj<Ï�!¼XYÐ:!|� 

Fop�W Chao2 estimator (replicated incidence data) 估算物種豐富度的原理9

:56æç (Chao 1987; Chao & Chiu 2016)S以此方法建立後續監測族群趨勢的基

礎。Chao2 estimatore::Ñ�ü¦$當𝑞! 	> 	0時，	𝑆&"#$%! = 𝑆%&' + )
()*
(
* +!"

!+"
	；當

𝑞! 	= 	0時，	𝑆&"#$%! = 𝑆%&' + )
()*
(
* +!(+!)*)

!
	�𝑆&"#$%! 即為估算出之族群數量，SobsI

EÊÒP¶·äersÝ��æSq1l q2g'ØIc�äË·lÒ·SRÓÔeÝ

�æSb m gIXYªÕe·æ�l>æÖ×ke 95%ØÙÊv~::Ñ�I

+𝑆%&' +
(./#$%&").&'()

"
, 𝑆%&' + -𝑆&"#$%! − 𝑆%&'/𝐶1S Û 3 𝐶 = 𝑒𝑥𝑝 51.96 +𝑙𝑜𝑔 )1 +

0123(./#$%&")
(./#$%&").&'()"

*1
!
"= ,Ú q2 > 0 ÛS va@r-𝑆&"#$%!/ = 𝑞! B

*
!
)()*

(
* )+!

+"
*
!
+ )()*

(
*
!
)+!
+"
*
4
+

*
5
)()*

(
*
!
)+!
+"
*
5
C^Ú q2 = 0 ÛSva@r-𝑆&"#$%!/ = )()*

(
* +!(+!)*)

!
+ )()*

(
*
! +!(!+!)*)"

5
−

)()*
(
*
! +!)

5./#$%&"
 � 

 

6. 單倍型網絡圖 

FopÜÝWÝ�e�����Sjÿ� Popart 1.7 (Leigh & Bryant 2015) �W

TCS�Ì (Clement et al., 2002) ¸Þ�ßH�à¿ (haplotype network)Sáa�)·

56â_Ý�#ÞÝ¾·Sxyãä%&�ßHe'åæ��，了解各族群交流的

狀況。為能全面探討個體之間的母系遺傳關係，網絡圖的分析jkb*可./[Å

½§eÝ�Sðrf(h;Ý�� 
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,- 
1. ()*!+'56 
本年度以歷年累積的資料庫為基礎，增加了採集自日本八重山族群 (石垣島及

與那國島) 的個體，連同其他亞種族群，重新分析各遺傳指標，並探討不同亞種及

島嶼單元下的族群親緣關聯，其中，永良部狐蝠因僅有單一樣本，故未納入分析，

菲律賓族群則因欠缺微衛星資料，僅進行粒線體部分的分析。當以亞種作為分析的

族群單元時，菲律賓族群展現了最高的粒線體多樣性；而無論是在粒線體或微衛星

標記的分析結果中，臺灣及八重山族群於多數指標皆有頗佳的遺傳變異、大東狐蝠

則是所有分析族群中最低的。所有族群之 FIS值皆沒有顯著性偏低，顯示琉球狐蝠整

體族群並未顯著偏離哈溫平衡，然而親緣值 (RI) 在所有亞種皆顯著性地偏高，以大

東狐蝠最為明顯 (表三 a)。 

若以島嶼作為分析的族群單元時，臺灣及八重山亞種下的各島嶼族群有高低程

度不一的表現差異，臺灣境內的龜山島及本島、八重山群島的西表及石垣島皆有頗

高的多樣性，尤其西表島雖樣本數偏少，限制了等位基因 (Na) 的數量，但在其餘各

指標的比較上，皆不遜於其他的島嶼，甚至是唯一一個親緣值未顯著偏高的族群；

與那國島則與大東島族群一樣，遺傳多樣性明顯屬於相對偏低的族群。而無論是以

何種族群單元分析，各個不同亞種或島嶼內的族群都擁有獨特、未見於他處的等位

基因 (PA) 存在，在亞種分析單元下，尤其以臺灣族群最為可觀 (PA = 0.692)，而於

島嶼分析單元中，則以龜山島擁有較高比例的特有等位基因 (PA = 0.462)；而粒線體

的分析中，除了與那國島之外，其餘島嶼也都有其獨特的單倍型 (PH)，其中於龜山

島、綠島及沖繩都有近半數比例的單倍型為該島嶼特有；大東島雖整體遺傳變異偏

低，但僅有的三個單倍型皆具獨特性，並不見於其他島嶼族群。永良部及菲律賓族

群雖於島嶼尺度下只有單一樣本，無法作進一步分析，但也皆具有獨一無二的單倍

型 (表三 b)。 

AMOVA 在兩種遺傳標記的分析結果，無論是以亞種或者島嶼作為族群單元，

皆呈現顯著的遺傳分化 (表五)，成對亞種間的遺傳分化指數 (ΦST及 FST) 亦可看到

顯著差異 (表四)，惟臺灣與八重山亞種間的數值是最小的，代表這兩個相鄰族群是

遺傳距離上最接近的亞種。而若以島嶼族群作成對比較，則顯現了若干不同於地理
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亞種的分析結果―於微衛星標記的成對比較中，大多數的族群之間都存在顯著分化，

惟八重山群島的西表島較為特殊，與臺灣三處族群及石垣島親緣接近，無顯著的遺

傳分化；而粒線體分析結果則略有不同，大多數族群之間仍然存在顯著差異，惟部

份八重山族群與臺灣族群間兩兩成對的差異呈不顯著：例如石垣島和西表島、與那

國島及臺灣本島之間、以及與那國島和龜山島、臺灣本島、西表島、石垣島及沖繩

族群之間、甚至於西表島和除了綠島外的族群之間，皆無顯著差異。 

 
2. 789:;+34'./<12 

Fopi 2006jçè­é BC?@Ý��êëS_F`© (2024`) IìS

í./&¼ 260µÝ� (� 134µN�)97µT�l 29µ�Ør÷)SÛ3�î 195

µïð?@Ý� (� 105µN�)68µT�l 22µ�Ør÷)SjlF`©áÏÐ

Ñ6*Òñ*+ (òó*læôõ*) cd��k�EF&¼bÅ~ 26µÍêÝ� 

(9µN�)10µT�l 7µ�Ør÷)�q>ïð?@eÝ�建立長期追蹤的資料，

個體性別、成熟狀況及近 6 年 (2019~2024 年) 出沒紀錄詳見附錄一。值得注意的

是，於龜山島近 6年出現的 119隻個體中，有 15隻個體 (12.6%) 具跨年度重複出

現的紀錄，跨幅最長的紀錄為一隻於 2019年首度出現的雄性成年個體，於 2023年

仍可記錄到來自該個體之非侵入式樣本，跨幅年度達 5年；而於花蓮 44隻個體紀錄

中，則有 11隻個體 (25%) 有跨年度重複出現的紀錄，其中有 5隻個體 (11.36%) 跨

幅年度達 4年。 

族群數估算的樣本來源包含 2005~2013 年間研究初期的紀錄以及自 2021 年團

隊調查努力量提升後的近 4年監測，分別以三處族群的個別及加總結果來呈現族群

估算值的變化趨勢，詳見表六、圖三。首先龜山島部分，於 2009~2012年間，共計

捕捉了 22隻不同的個體，其中有兩隻個體於研究期間被重複捕捉 (q2 = 2)，族群數

之估算值為 114隻個體 (CI = 44~407)；於 2021年，龜山島共記錄到 17隻個體，其

中僅 1隻個體有二次捕捉的紀錄 (q2 = 1)，族群估算值為 102 (CI = 31~518)；而累積

至 2022年時，共鑑定出 38隻個體，族群估算值為 151 (CI = 75~383, q1 = 33, q2 = 4)；

至 2023年，個體鑑定數達 53，族群估算數增加至 213 (CI = 116~464, q1 = 46, q2 = 6)；

最後累積至本年度 (2024年)，個體數為 72，族群估算值則為 328 (CI = 181~676, q1 

= 62, q2 = 7)，龜山島狐蝠族群數整體呈現上升的趨勢。 

花蓮市區的部分，於 2021年起始有穩定的調查監測，該年鑑定出 12隻個體，
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族群估算數為 30 (CI = 15~106, q1 = 9, q2 = 2)；至 2022年則鑑定出 21隻個體，族群

估算數為 44 (CI = 26~117, q1 = 12, q2 = 3)，隨後累積至 2023年共記錄 24隻個體，族

群估算數為 56 (CI = 31~150, q1 = 14, q2 = 3)，最後監測至本年度 (2024年) 年底時，

數量明顯上升，個體鑑定數達 39、族群估算數為 140 (CI = 68~394, q1 = 25, q2 = 3)。

花蓮族群數整體亦呈現上升的趨勢，自 2021年調查以來，族群增長超過 4倍。 

至於綠島族群，在 2005~2008年及 2021年期間，僅分別成功鑑定出 4隻及 2隻

個體，估計族群數分別為 5隻及 3隻，沒有重複記錄到的個體 (q2 = 0)。而於 2022

年，僅新增一筆雄性個體的紀錄，族群估算數為 6 (CI = 3~23)，其後欠缺新增的鑑

定個體資料，於 2023年之後便無法更新族群數。綜合上述三處居留族群，臺灣狐蝠

的族群估算數為 474。 

性別比的部分，本研究所有分析的臺灣狐蝠樣本性別比為 1.44 : 1 (雄性：雌性)，

顯著以雄性居多 (P < 0.05)。個別地區的狀況分述如下：龜山島 (圖四 a) 自 2019年

起調查以來，逐年累積的性別比皆顯著以雄性居多，比例差距最為懸殊的時間點為

監測初期的 2019 年  (2.4 : 1)，其後數年的比例不時變動，截至本年度為止 

(2019~2024) 為 1.69 : 1，也同時為近年以來兩性差距最接近的時期。而花蓮地區監

測初期 (2021年) 的兩性比例亦以雄性居多 (2.33 : 1，圖四 b)，但可觀察到隨時間

增加而雌性比例提高，性別比逐年趨向平衡，截至 2024年為止，甚至以雌性個體略

多 (0.89 : 1)，此外，與龜山島不同的是，即使性別比差異最大的 2021年，在統計

上也未觀察到顯著差異。 

 

3. (),- 
以軟體 STRUCTURE分析族群遺傳結構，不論是地理區位或亞種單元，皆可觀

察到明顯的次結構 (圖五)。根據 Evanno 方法、以最高之 ΔK 及降低變異數之平均

似然值 (mean likelihood value without an increase in variance)，最可能的遺傳分群為

2 (K = 2, ΔK = 5.936)，次可能的分群數則為 4 (K = 4, ΔK = 5.906)。當 K = 2時，琉

球狐蝠明顯地被分成兩大群，其一為北方的折居氏及大東亞種、其二則為臺灣及八

重山諸島族群；而當 K = 4時，可看出折居氏與大東實則相異的組成，而細微的結

構差異也可見於龜山島、綠島、臺灣本島乃至其他八重山島嶼之間，惟西表島及石

垣島在島嶼群之中，仍擁有較為相近的結構。而除了臺灣亞種的龜山島族群具有明
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顯的次結構之外，臺灣及八重山的其他各島嶼族群之內都保持均質的結構，並無明

顯的外來移入者。 

 

4. 單倍型網絡圖 

粒線體控制區單倍型的部分，總計分析了 184隻個體，橫跨各亞種及島嶼族群，

檢視 402 bp的控制區序列，共取得 42個單倍型 (表七、圖六)，並直接或間接可溯

源至坐落於中央位置的單倍型 hap_6 (主要組成為龜山島、八重山及折居氏亞種的個

體)，以亞種層次概觀而論，臺灣、八重山甚至折居氏三處族群，彼此皆可發現互相

共享的單倍型、但也不乏亞種內的特有序列，唯與其他地理位置鄰近的族群間之遺

傳距離仍然頗為接近。而大東、菲律賓、永良部族群都擁有自己獨有的單倍型，不

與其他亞種共享，尤其以菲律賓樣本 (hap_12，沙坦島) 與其他亞種的遺傳距離最為

遙遠。 

若細看各獨立島嶼單元，其中以龜山島的臺灣狐蝠個體數所佔比例最多，共計

82隻個體 (44.32%)，包含 13個單倍型多樣性，並以 hap_23及 hap_25為優勢類型 

(圖六)，兩者合計佔了近半數的臺灣狐蝠樣本數 (53隻，46.1%)，其中 hap_25為龜

山島獨有，hap_23則除了龜山島，亦可見於臺灣本島和八重山的石垣島族群。而特

別的是，臺灣本島地區，分別與八重山四處島嶼 (hap_10, 23, 24) 乃至於沖繩的折居

氏族群 (hap_16) 皆享有專屬的單倍型，且細看這些臺灣個體主要來自花蓮，並不拘

特定性別、年分也跨越多世代，不乏早期 (2006 年) 記錄到的個體 (TW_TW_05)，

以及晚近 2019~2024年間出沒的多隻個體 (TW_TW_01、TW_TW_07、TW_TW_08、

TW_TW_09、TW_TW_13、TW_TW_20、TW_TW_21、TW_TW_28、TW_TW_32、 

TW_TW_34、TW_TW_36、TW_TW_42)。 

若特別檢視偶發的臺灣本島紀錄案例，曾於 2006 年宜蘭外海發現的雄性個體 

(TW_TW_03) 也和 2019 年的龜山島雄性個體 (TW_G_F004)、2024 年採自石垣島

的個體帶有一樣的單倍型特徵 (hap_28)；2015年的雌性貢寮個體 (TW_TW_04) 雖

為僅出現一次的獨立單倍型 (hap_33)，但親緣距離也和其他龜山島及本島地區可見

的單倍型十分接近。值得一提的是，綠島樣本數一向稀少，但於 5 條有效序列中即

記錄到 3個單倍型 (hap_08, 30, 31)，其中 2個與臺灣本島較為接近，甚至一隻 2023

年七月於花蓮市公共圖書館所捕捉到的雄性個體 (TW_TW_26)，便記錄到帶有與綠
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島個體共享的單倍型 (hap_31)；而另一單倍型 (hap_08) 則和 2024年採自石垣島的

兩隻雌性個體 (IS_03, IS_11) 共享。此外，臺灣和八重山的多個島嶼單元中，大多

島嶼具有獨特、僅見於該島嶼的單倍型，唯獨與那國島尚未記錄到該島特有的單倍

型。 
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度除了持續監測三處臺灣居留族群的變動狀況，亦增加了日本八重山群島兩處島嶼 

(石垣島及與那國島) 的樣本，以期更為精確探討琉球狐蝠亞種的遺傳結構，尤其是

與臺灣狐蝠無論於地理或過往研究中遺傳距離最為接近的八重山族群。整體而言，

目前估算出的臺灣狐蝠族群數量已達 474隻，龜山島和花蓮的族群均呈現穩定上升

的趨勢，其中又以龜山島族群佔比最高，將近七成 (69.02%)。本研究記錄到多隻個

體跨年度重複出沒，顯示個體會持續利用固定的棲地，並未觀察到明顯的遷徙行為。

過往本團隊分析母系遺傳及核基因遺傳，支持琉球狐蝠存在雄性偏差播遷現象 

(Chen et al., 2021)，近年來持續的監測顯示性別比呈現波動變化，然多以雄性為主，

若檢視變化趨勢 (圖四)，龜山島及花蓮的兩性數量於近年漸趨均等。 

在雙親遺傳的微衛星分析中，無論是何種分群結果，大東及折居氏亞種來源單

純，多數個體皆可對應至所屬分群，而臺灣及八重山亞種則呈現了跨越亞種界線相

似的族群結構，最可能的分群數 (K = 2) 顯示此兩亞種相較於其他亞種更為相似 

(圖五)，另一方面，粒線體單倍型網絡圖也支持這樣的結果，臺灣及八重山此兩亞種

共享多個單倍型 (圖六)。 

本年度在提高樣本來源及數量後，臺灣及八重山亞種於遺傳分化指數呈現顯著

差異 (表五 a)，若以島嶼作為分析單元檢視，除了分子變異數的群間差異更為明顯 

(表五 b)，此結果也反映至次佳可能的分群數 (K = 4) 的結構分析中，族群結構可觀

察到更多細微的組成差異 (圖五)；惟若僅觀看個別小島族群內的組成，除了龜山島

外其實都相對單純，幾乎都有血緣較為一致的祖系成員存在，這或許也可以反映在

檢視遺傳多樣性時，無論是粒線體或微衛星遺傳中，除了與那國島之外，大多數島

嶼都擁有其獨特、僅見於當地的基因型 (表三)，尤其以龜山島的比例最高。值得注

意的是，於雙親遺傳的微衛星結果可發現，西表島和大多數臺灣、八重山群島的族

群不具有顯著的遺傳分化，僅和與那國島之成對比較呈現顯著差異。而母系遺傳的

粒線體結果，各個島嶼兩兩成對比較的遺傳距離大致與地理距離呈現一致的趨勢，

即兩者地理距離越遠、FST (ΦST) 差異也傾向越大 (表四)，並以龜山島、石垣島、與

那國島及沖繩共享的單倍型 (hap_6) 為最可能的族群起源 (圖六)。臺灣及八重山群
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島境內的族群交流，可能呈現反覆往來的基因流歷史，並偶有來自折居氏狐蝠個體

基因流挹注，呈現同中有異的族群結構。以下分別就臺灣狐蝠個別的島嶼族群詳加

探討其遺傳結構。 

龜山島族群無論早期 (2006~2013) 或近期 (2019~2024)，始終有一支罕見於其

他族群的祖系個體存在，若考量族群建立時間點尚不超過 50年，這樣個體的崛起可

能是來自少數個體數個世代穩定居留繁殖的結果；然而同時間，也不斷有新個體移

入，造就與臺灣本島乃至週邊八重山族群相似的次遺傳結構。 

臺灣本島的樣本來源以花蓮為主，雖然族群數不如龜山島多，卻是相鄰的臺灣

和八重山兩個亞種中，唯一一個和所有其他臺灣族群 (綠島及龜山島) 及四個八重

山島嶼族群 (伊良部島、西表島、石垣島及與那國島) 都有共享單倍型的族群，此

外，臺灣本島的樣本中還記錄到至少 4個獨有的單倍型。花蓮族群數和龜山島一樣

呈現持續上升的趨勢，性別比自 2019年以雄性居多，到近年漸趨均等，很可能如同

龜山島，正處於琉球狐蝠於島嶼間播遷的動態過程，由少數拓殖個體定居、繁衍，

乃至成長至漸有規模的族群，並逐步擴散，未來值得持續追蹤其遺傳多樣性的變動。 

綠島的樣本數自 2006年調查以來始終稀少，繼 2019年南部保安林大火後，部

分主要棲地被嚴重破壞，至今仍在恢復中 (呂光洋等 2022)，少數如尾湖橋等過往穩

定停棲覓食處也受颱風影響，原本慣用的幾處稜果榕已經不復存在而難見個體蹤跡，

故我們尚無法對其遺傳多樣性的現況及族群成長趨勢作進一步的解讀，然而其僅有

的三個單倍型中，其中一個與花蓮個體共享，另一個與石垣島的個體共享，可見綠

島族群與臺灣本島乃至鄰近的八重山群島，仍有密切的往來關聯，然尚無法確定個

體移動的方向。 

本年度進行調查的兩處八重山族群之一的石垣島族群，與其他鄰近族群相比，

無論粒線體或微衛星都擁有頗佳的遺傳多樣性，單倍型及分子變異數分析的結果，

也顯示其與鄰近的臺灣本島及西表島於母系遺傳上可能交流頻繁。與那國島其實不

論距離臺灣或者其他八重山島嶼都相對遙遠，欠缺踏腳石族群，過往侷限於八重山

群島的研究中指出其為孤立的族群，應視為獨立的單位管理 (Taki et al., 2021)，本

研究於微衛星的結果也支持其遺傳獨立性；然而粒線體的結果卻呈現相反的趨勢，

其和大多島嶼族群並無顯著差異，然而若檢視其 ΦST，與不同族群間的遺傳距離變

異頗大，數值從-0.024至 0.406，事實上，與那國島的粒線體多樣性極低，唯三確定

的單倍型，尚與折居氏、龜山島、臺灣本島及石垣島等地共享。與臺灣本島族群呈
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現負值的原因可能是兩族群不僅無分化，其差異甚至小於個別族群內的差異；亦可

能是因為樣本數過小，導致的計算偏差 (Gerlach et al., 2010)。目前與那國島的族群，

尚須累積更多樣本才能作出進一步結論。 

總結本計畫監測至今，在臺灣狐蝠三處居留族群間，我們尚未發現有個體跨區

出現，推測跨島的遷移現象並不常見，即使有遷移個體，一旦抵達新的棲地後，若

條件適宜，可能就在新棲地長期棲息、繁殖，這也呼應遺傳結構 (圖五) 及單倍型分

析 (圖六) 中，龜山島即使和鄰域族群具有一定程度的交流活動，但始終存在一支

自身獨有的支系及為數不少的特有單倍型，且以花蓮為主要樣本來源的臺灣本島及

綠島，也持續具有獨特的單倍型。在加入八重山的樣本分析後，也支持臺灣、八重

山兩亞種廣泛存在交流的事實，且並非單一年份或侷限地域的偶發事件，而是與三

處臺灣族群都存在著長期的基因流。 

雖目前臺灣狐蝠的數量持續上升中，遺傳多樣性也尚未顯示嚴重的匱乏，然而

其為典型依賴島嶼生態系的物種，對隨機的環境變動事件或人為因素的棲地利用改

變更為敏感 (Jones et al., 2009; Kingston et al., 2023)，考量該物種對棲地存在高度的

忠誠性，未來應致力於棲地量體及品質的維護，並使臺灣狐蝠的族群數持續維持成

長，且須持續監測隨數量成長所伴隨的遺傳多樣性變化，以減緩族群的生存危機。 

兩處臺灣狐蝠族群──龜山島及臺灣本島的花蓮，可能對該物種而言，具有南來北往

族群中繼站的地位，不僅可能是臺灣族群境內擴散的來源，也可能是未來綠島族群

復育時的可能腹地。úûBC?@ü�Eýþÿ!eop�YÝ�!"�#$不大，

但通常具有多個交替使用的棲所，獨居習性或許也有利其在資源有限、頻繁變動的

相鄰島嶼群之間遷移 (Nakamoto et al., 2012)，其族群活動可能高度取決於食物資源

的豐度 (Lee et al., 2009; Nakamoto et al., 2011)，而自然情況下的族群擴張亦時有可

能發生 (Nakamoto et al., 2011)；透過間接的遺傳證據也指出，島嶼間的地理距離也

是直接影響交流的因子 (Taki et al., 2021)。考量臺灣狐蝠與八重山狐蝠可能存在密

切的跨境交流，除了臺灣狐蝠三處居留族群的現有棲地外，應逐步結合現有的棲地

利用資料，規劃於其未來可能移動、利用的東海岸棲地，營造適宜、暢通的生態廊

道，以串聯可供臺灣狐蝠族群生存、繁殖及播遷的永續棲地。 
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^_ Locus Primer sequences (5’-3’) Repeat motif Size range (bp) NA HO HE �� 

1 

A011 
F: TCTGACTTGAGCCCTAAATGCA 

ATCT 177-213 10 0.714 0.762 
HEX 

R: CCAACTGATATCTCTCTGGGTGGT  

A207 
F: GCCATCGGAAATCTAATGTGC 

ATCT 203-215 4 0.685 0.656 
FAM 

R: ACTGTCAAAACACTCTCCAATAAACAA  

B007 
F: TCCGTTTTTTGCGTCAGACA 

GTTT 153-157 2 0.424 0.428 
TAMRA 

R: GCCCTCGCTGTTCTGATATGA   

2 

C017 
F: TTTGTGGGTTTCCAGCTTCC 

TATG 179-196 5 0.62 0.601 
HEX 

R: GGCTTATCCAGAGCAACAGGTC  

C305 
F: TGGATTTTGTTAACCAATGTCACC 

CATA 143-156 4 0.228 0.572 
TAMRA 

R: GCCGTTTCCAATTTACTTCTCTCA  

A317 
F: CCTCACAATCACAGGAGCCA CAGA/ 

215-251 10 0.815 0.836 
FAM 

R: GGGCTAGCAGAGAAAGGGAAC AGAT   

3 

C220 
F: CCACTTACTTCCAATTCTTACCAGC 

CATA 221-236 4 0.446 0.544 
FAM 

R: TGAGTATTTTACCACTGAGTGTGTTCG  

A224 
F: CATGGCTCGTGCCTGTTG 

AGAT 177-197 6 0.696 0.728 
HEX 

R: CCTCCCTCTTCTACTCTCTCTCCA  

A313 
F: CTTTGGGATTTCACGGGCTA 

AGAT 153-173 6 0.772 0.798 
TAMRA 

R: AAAAGGTTGGCCATCCTGTG   

4 
A206 

F: 
CTAGTGTTAGAAATCTGGGCTATTAATGTATAC ATAG 231-251 6 0.567 0.707 

FAM 

R: AAGAGATAATTGAAAGCAAAGAAAAAAGA 
 

A214 F: GGAAAGAGGTCCCAATGGCT AGAT 182-206 7 0.685 0.709 HEX 
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R: TTTTGAATTCTGCATGAGAGATTTG  

A226 
F: CTTTCCAAATGCCAACTGTTGA 

AGAT 166-185 6 0.663 0.683 
TAMRA 

R: TCTAGAATGTGAAACATAAGCCTCTGA �  

5 
A13 

F: CATCTTAGCCAAACGCCAGC 
ATCT 209-230 6 0.286 0.71 

FAM 
R: CCTTTCCCTTCTATTTTCCTGGA  

B14 
F: GCCTCAGTTTCCTCCTCTGTGA 

AAAC 173-181 3 0.338 0.367 
HEX 

R: CCTCCACTTCGGTTTACCAAGA   

6 

C312 
F: AGAGTGCAAGACAGGCAGGG 

ATGT 209-235 6 0.494 0.602 
FAM 

R: TGAACACAAAATGCAGTATATGGATG  

C2 
F: AGGGCAGTATGTCTCCTGAAGC 

ATGT 188-196 3 0.468 0.41 
HEX 

R: TTTAATGCAATCCCTAATTGTTTTTTT  

A213 
F: GAACTGGGTCATTGGCTGGTA 

ATCT 164-185 6 0.714 0.773 
TAMRA 

R: GTGGCTCCTGGGCTACATGT �  

7 

A1 
F: TCTCGGTCTGTTCCCTGAGG 

AAC 299-302 2 0.416 0.463 
FAM 

R: TGACTATTTAAGTCATTTGCCCATTT  

A19 
F: ACATGGAAACGGAGGTTGGA 

GAT 211-214 2 0.416 0.455 
HEX 

R: CACACGGTCACAGAAGGCTG  

B215 
F: CTTTTGTGTGAGCGCTGGTG 

GT/GTCT 174-182 5 0.338 0.367 
TAMRA 

R: ACTCAGCCCTCTGCTGTTCCT �  

8 

A15 
F: TTTGGAAAAACGACCCCCTT 

AAC 265-286 4 0.364 0.425 
FAM 

R: GCATCAAAGCATTAGGGAGGAA  

A23 
F: TCTTGGAAAAATAGCTTGTGGAGA 

ATAG 178-227 6 0.737 0.747 
HEX 

R: CCTGTCACACGGGAACCTAAA  

D18 
F: CTCCTTCAGTTTAGGCTGTGCA 

AC 154-166 7 0.429 0.518 
TAMRA 

R: TTTTGCCAGTGAGATGCCAA �  
9 A222 F: GGGTTGAGAGGAGGCAGTTCT ATCT 341-386 10 0.766 0.773 FAM 
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R: CCAAATAGCTTTAGGAAGGTCCCT  

A14 
F: TGGCAGCATTATTCACAATAGCA 

ATAG 212-236 7 0.636 0.754 
HEX 

R: GCACGTGTAATAATTCCTTTCCTCTT  

B4 
F: CCGACACATGCCACTTGAGT 

GTTT 115-123 3 0.39 0.394 
TAMRA 

R: CCCCATGTAATATGCTGCTTTTT �  
 
 
 
 

O^0Q56_!U`abcdefgYZ 
 ���� \] ¡ F/R ¢£ ��¤¥ 

SRY gene 
P-Sry 1 F 5'-AAC-GCA-TTC-ATA-GTG-TGG-TCT-CG-3’ 150 

 R 5'-CAA-GGC-GCG-TAG-TCT-CTG-TGC-3’  

Microsatellite A15 F 5'-TTT-GGA-AAA-ACG-ACC-CCC-TT-3' 260~300 
  R 5'-GCA-TCA-AAG-CAT-TAG-GGA-GGA-A-3'  
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分別以 402 bp的粒線體控制區片段及 26個微衛星基因座進行分析，呈現琉球狐蝠各亞種/族群之遺傳多樣性。N：樣本æSS：具多型
性的點位數 (number of polymorphic site), H：可觀察到的單倍型數量 (number of haplotype observed), PH：該族群特有的單倍型數量 
(private haplotype), h：單倍型多樣性 (haplotype diversity), π：核苷酸多樣性 (nucleotide diversity), k：平均核苷酸差異數 (average number 
of nucleotide differences), Na：úwx�\]e#$wxæ (mean number of alleles per locus), AC：#$wx^_© (allelic richness), PA : 
該族群特有之平均等位基因數 (private allele), HO：�H�<cde  (observed heterozygosity), HE：�H�<fge  (expected 
heterozygosity), RI：;�e (relatedness), FIS：h;i=[æ (inbreeding coefficient)�若族群僅有單一有效樣本，則不計入亞種/族群¾
·e'}3� 
 
(a) 以地理上的亞種界線為分析單元 
 

  粒線體 DNA   ��� DNA 
a�/56 N S H PH h π k  N Na Ac PA HO HE RI FIS 
臺灣 52 31 22 14 0.912 0.013 5.147  52 5.154 3.636 0.692  0.568 0.607 0.002* 0.073 
八重山 25 19 16 6 0.953 0.008 3.347  22 4.462 3.621 0.154  0.561 0.602 0.002* 0.093 
折居氏 22 14 10 7 0.909 0.007 2.835  22 3.846 3.351 0.115  0.542 0.575 0.040* 0.081 
永良部 1 - - - - - -  1 - - - - - - - 
大東 8 7 3 3 0.679 0.007 3  7 2.885 2.885 0.077  0.429 0.415 0.158* 0.045 
菲律賓 2 17 2 2 1 0.042 17  - - - - - - - - 

*: ¦c§¨ (P < 0.05) 
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(b) 以島嶼族群作為分析單元 
 

   粒線體 DNA   ��� DNA 
亞種 56 N S H PH h π k   N Na Ac PA HO HE RI FIS 
臺灣 龜山島 35 23 12 6 0.834 0.012  4.679   36 4.731 2.293  0.462  0.571 0.587 0.013* 0.043 

 綠島 5 4 3 2 0.800 0.005 1.800   4 2.654 2.149  0.038  0.535 0.468 0.088* 0.003 
 臺灣本島 12  21 10 3 0.970  0.015  6.000   12 4.000 2.358  0.077  0.571 0.590 0.029* 0.076 

八重山 伊良部島 1  - - 1 - - -   - - - - - - - - 

 西表島 3  3 3 1 1.000  0.005  2.000    3 2.808 2.346  0.038  0.615 0.504 -0.013 -0.021 
 石垣島 16 15 12 4 0.958 0.009 3.733   15 4.192 2.324  0.077  0.567 0.583 0.014* 0.064 
 與那國島 5 5 3 0 0.700 0.005 2.000   4 2.423 2.049  0.038  0.487 0.435 0.145* 0.070 

折居氏 沖繩 22  14 10 7 0.909  0.007  2.835    22 3.846 2.285  0.115  0.542 0.575 0.04* 0.081 
永良部 口永良部島 1  - - 1 - - -   1 - - - - - - - 
大東 大東島 8  7 3 3 0.679 0.007  3.000    7 2.885 1.940  0.077  0.429 0.415 0.158* 0.045 
菲律賓 沙坦島 1 - - 1 - - -   - - - - - - - - 

 巴丹島 1 - - 1 - - -   - - - - - - - - 
*: ¦c§¨ (P < 0.05) 
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表格中以對角線區隔兩種遺傳標記的資料來源：上方為粒線體控制區片段 (ΦST)、
下方為核基因之微衛星分析結果 (FST)。 
 
(a) 以地理上的亞種界線為分析單元 
亞種 臺灣 八重山 折居氏 大東 菲律賓 
ïð - 0.044* 0.115* 0.178* 0.364* 

ÏÐÑ 0.016* - 0.071* 0.173* 0.485* 

cde 0.055* 0.046* - 0.233* 0.518* 

éf 0.124* 0.137* 0.161* - 0.421* 

 
 
(b) 以島嶼族群作為分析單元 

 亞種  臺灣   八重山  折居氏 大東 
亞種 族群 龜山島 綠島 臺灣本島 西表島 石垣島 與那國島 沖繩 大東島 
臺灣 龜山島 - 0.314* 0.052 NS 0.146 NS 0.086* 0.100 NS 0.175* 0.243* 

 綠島 0.068* - 0.202* 0.469* 0.221* 0.406* 0.338* 0.438* 

 臺灣本島 0.050* 0.072* - 0.023 NS 0.016 NS -0.024 NS 0.122* 0.140* 

八重山 西表島 0.023 NS 0.062 NS 0.000 NS - 0.079 NS 0.143 NS 0.095 NS 0.098 NS 

 石垣島 0.031* 0.068* 0.039* 0.035 NS - 0.002 NS 0.099* 0.191* 

 與那國島 0.120* 0.108* 0.134* 0.108* 0.108* - 0.006NS 0.188* 

折居氏 沖繩 0.065* 0.077* 0.078* 0.052* 0.053* 0.135* - 0.233* 

大東 大東島 0.147* 0.164* 0.129* 0.154* 0.157* 0.237* 0.161* - 

NS$Ð:��� 
*$Ð:�� (P < 0.05) 
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(a) 以地理上的亞種界線為分析單元 
 ��� DNA  ��� DNA 
��Ìb variation (%) P value  variation (%) P value 
a�~v 12.87 < 0.001*  5.8 < 0.001* 
a�~Ò 87.13   94.2  

*$Ð:�� (P < 0.05) 
 
 
(b) 以島嶼族群作為分析單元 
 ��� DNA  ��� DNA 
��Ìb variation (%) P value  variation (%) P value 
族群之間 14.74 < 0.001*  7.68 < 0.001* 
族群之內 85.26   92.32  

*$Ð:�� (P < 0.05) 
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xH&¼S÷iáÒ³�56æj$ÒeîkI 95%ØÙÊveÄ¦l9

:æe� 

 
           

¿* �Ñ* ÈÉÊ 56æ�å 

2005~2013 5 (4~17) 114 (44~407)  119 

2021 3 (2~11) 102 (31~518) 30 (15~106) 135 

2022 6 (3~23) 151 (75~383) 44 (26~117) 201 

2023 6 (3~23) 213 (116~464) 56 (31~150) 275 

2024 6 (3~23) 328 (181~676) 140 (68~394) 474 

 
 
  

年分 

地點 
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Hap_1 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 
Hap_2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 3 0 0 
Hap_3 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
Hap_4 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 4 0 0 
Hap_5 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 
Hap_6 6 0 0 0 0 0 0 3 6 5 0 0 0 0 
Hap_7 1 0 0 0 0 0 0 4 0 0 0 0 0 0 
Hap_8 0 1 0 0 0 0 0 2 0 0 0 0 0 0 
Hap_9 2 0 0 0 0 0 0 3 0 0 0 0 0 0 
Hap_10 0 0 2 0 0 0 1 3 0 0 0 0 0 0 
Hap_11 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 
Hap_12 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 
Hap_13 0 0 0 0 0 0 0 0 0 3 0 0 0 0 
Hap_14 0 0 0 0 0 0 0 1 0 3 0 0 0 0 
Hap_15 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 0 0 0 0 
Hap_16 1 0 4 0 0 1 0 0 0 3 0 0 0 0 
Hap_17 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 
Hap_18 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 
Hap_19 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 
Hap_20 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 
Hap_21 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 0 0 0 0 
Hap_22 9 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
Hap_23 29 0 4 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 
Hap_24 2 0 3 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 
Hap_25 24 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
Hap_26 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
Hap_27 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 

族群 

單倍型 
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Hap_28 1 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 
Hap_29 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
Hap_30 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
Hap_31 0 2 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
Hap_32 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
Hap_33 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
Hap_34 0 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
Hap_35 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
Hap_36 0 0 3 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
Hap_37 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 
Hap_38 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 
Hap_39 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 
Hap_40 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Hap_41 0 0 0 0 0 0 0 2 0 0 0 0 0 0 
Hap_42 4 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
�: 82 5 26 1 1 3 1 24 8 22 1 8 1 1 
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圖一、琉球狐蝠之地理分布圖 

本圖呈現琉球狐蝠於各島嶼的族群分布，以不同底色區分不同的亞種族群。本研究

所使用之樣本數另外標明在該區域的括弧內。星號 (*) 代表 DNA序列來自
Genbank或者 Dryad數位資料庫。另外，將臺灣及八重山族群分布的島嶼群 (上圖
紅框處) 以較大比例尺呈現相對地理位置 (下圖)。 
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圖三、臺灣狐蝠近年累積族群數之變化 

以不同顏色標示綠島、龜山島和花蓮三處居留族群歷年的族群估算值以及加總的族

群數量。早期 2005~2013年的資料整合成一筆估算值呈現，自 2021年起則逐年累
計監測之族群數。 
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(a) 

(b) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

¿四、龜山島及花蓮市近年已鑑定個體之性別比變化 

(a) 龜Ñ* (2019~2024)^(b) ÈÉ市 (2021~2024) 。縱軸代表個體數佔的百分比，

橫軸代表年分 (花蓮僅納入 2021 年後採樣及實驗方Ì�¼keÝ��dÓÔ)�D
ñ¿��È'~ùN�S��~ùT�S��È'~ù�Ør÷eÝ�S�ØÂ�
lEFæ'ØyYWúË>�`'Ä��NS: Ð:���；*: Ð:�� (P < 0.05)
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¿g)j STRUCTURE'}BC?@Ý�e%&78 

¸8Ìiga�)104 µBC?蝠的遺傳結構圖，黑色垂直實線用以區隔不同的亞

種，同亞種之內再以虛線區隔每一座獨立島+。úËDñ~ù�ËÝ�SúË��

~ùËÝ%&'6Sú���e´©æBÝ���G_�Ë'6~�í成正比。分

析結果顯示最可能的遺傳分群數目為 2。Y 軸代表比例，範圍在 0 ~ 1之間。上圖為
最佳分群 (K = 2)，下圖為次佳分群 (K = 4)。 
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圖六、琉球?@e�ßH�à¿ 

á 184隻跨亞種及族群的個體，共計鑑定出 42個粒線體單倍型。每一顏色代表來

自一個獨立島嶼的族群，右下註釋欄中的名稱包含「亞種名-島嶼名」。每個單倍
型的尺寸大小與出現頻率成比例。每一線段代表單一點突變；而每一節點則代表一

假想的中間單倍型。

＊ 
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SÃÓÔV§Shg` (2019~2024) e'åS�●�~ùÝ�áB`©�SRöS
�ØjMIN�)FIT� )N~ù�Ør÷��.�mn�ZIÝ��·pR
ÛeÓÔS~Ü AI.�)SAIa.�)JI���若為來自臺北市立動物園、
野外救傷或撿拾之死亡個體，另於備註欄註明。 

資料庫 
個體名 

族群 2019 2020 2021 2022 2023 2024 
性

別 
成熟

狀況 

首次

記錄

年分 
呼名 備註 

TW_02 不詳       F A 1995 蝠小紅 動物園 
TW_G_06 龜山島             M J 2009     
TW_G_08 龜山島             M A 2009     
TW_G_09 龜山島             M A 2009     
TW_G_10 龜山島             M A 2011     
TW_G_11 龜山島             F A 2011     
TW_G_12 龜山島             F J 2011     
TW_G_13 龜山島             F J 2011     
TW_G_14 龜山島             F J 2011     
TW_G_15 龜山島             M J 2011     
TW_G_16 龜山島             F J 2012     
TW_G_17 龜山島             M J 2012     
TW_G_18 龜山島             M J 2012     
TW_G_19 龜山島             M J 2012     
TW_G_20 龜山島             F J 2012     
TW_G_21 龜山島             M A 2012     
TW_G_22 龜山島             M A 2012     
TW_G_23 龜山島             M A 2012     
TW_G_25 龜山島             M SA 2012     
TW_G_26 龜山島             F SA 2012     
TW_G_27 龜山島             M J 2009     
TW_G_28 龜山島             M A 2009     
TW_G_29 龜山島             M A 2009     
TW_G_32 龜山島 ●           F SA 2019     
TW_G_33 龜山島 ●           M A 2019     
TW_G_34 龜山島   ●         F A 2020     
TW_G_35 龜山島   ● ●       F A 2020 小愛   
TW_G_36 龜山島   ●         M SA 2020     
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資料庫 
個體名 

族群 2019 2020 2021 2022 2023 2024 
性

別 
成熟

狀況 

首次

記錄

年分 
呼名 備註 

TW_G_37 龜山島   ● ● ●     F SA 2020     
TW_G_38 龜山島 ● ●     ●   M A 2019     
TW_G_39 龜山島   ●         F SA 2020     
TW_G_40 龜山島   ● ●       F SA 2020     
TW_G_41 龜山島   ●         M A 2020     
TW_G_42 龜山島   ●         M J 2020     
TW_G_43 龜山島   ●         M SA 2020     
TW_G_44 龜山島   ●         M J 2020     
TW_G_45 龜山島   ●         F A 2020     
TW_G_46 龜山島     ● ●     M SA 2021     
TW_G_47 龜山島     ●       F A 2021     
TW_G_48 龜山島     ●       M SA 2021     
TW_G_49 龜山島     ●       M A 2021 正男   
TW_G_50 龜山島       ●     M SA 2022     
TW_G_51 龜山島       ●     F A 2022     
TW_G_52 龜山島       ●     F A 2022     
TW_G_53 龜山島     ● ●     F A 2021     
TW_G_54  龜山島       ●     F A 2022     
TW_G_55 龜山島     ● ●     F A 2021     
TW_G_56 龜山島       ●     M SA 2022     
TW_G_57 龜山島   ●   ●     M A 2020     
TW_G_58 龜山島       ●     F Ａ 2022     
TW_G_59 龜山島       ●     M SA 2022     
TW_G_60 龜山島       ●     F A 2022     
TW_G_61 龜山島       ●     F A 2022     
TW_G_62 龜山島       ●     F A 2022     
TW_G_63 龜山島       ●     M SA 2022     
TW_G_F001 龜山島 ●           M   2019     
TW_G_F002 龜山島 ●           F   2019     
TW_G_F004 龜山島 ●           M   2019     
TW_G_F005 龜山島 ●           M   2019     
TW_G_F006 龜山島 ●           N   2019     
TW_G_F007 龜山島 ●           N   2019     
TW_G_F008 龜山島 ●           M   2019     
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資料庫 
個體名 

族群 2019 2020 2021 2022 2023 2024 
性

別 
成熟

狀況 

首次

記錄

年分 
呼名 備註 

TW_G_F009 龜山島   ●         M   2020     
TW_G_F010 龜山島   ●         F   2020     
TW_G_F011 龜山島   ●         M   2020     
TW_G_F012 龜山島   ●         M   2020     
TW_G_F013 龜山島   ●         F   2020     
TW_G_F014 龜山島   ●         F   2020     
TW_G_F015 龜山島   ●         M   2020     
TW_G_F016 龜山島   ●         M   2020     
TW_G_F017 龜山島   ●         M   2020     
TW_G_F018 龜山島   ●         M   2020     
TW_G_F019 龜山島   ●         F   2020     
TW_G_F020 龜山島   ●         M   2020     
TW_G_F021 龜山島   ●         M   2020     
TW_G_F022 龜山島   ●         M   2020     
TW_G_F024 龜山島   ● ●   ●   M   2020     
TW_G_F025 龜山島   ●         M   2020     
TW_G_F026 龜山島   ●         F   2020     
TW_G_F027 龜山島 ● ●         M   2019     
TW_G_F028 龜山島   ●         F   2020     
TW_G_F029 龜山島   ●         F   2020     
TW_G_F030 龜山島   ●         M   2020     
TW_G_F031 龜山島   ●         M   2020     
TW_G_F032 龜山島   ●         M   2020     
TW_G_F033 龜山島 ●           M   2019     
TW_G_F034 龜山島     ●       M   2021     
TW_G_F035 龜山島 ●     ●     M   2019     
TW_G_F036 龜山島 ●           M   2019     
TW_G_F037 龜山島 ●           M   2019     
TW_G_F038 龜山島   ●         M   2020     
TW_G_F039 龜山島 ●           F   2019     
TW_G_F040 龜山島 ●           F   2019     
TW_G_F041 龜山島 ●           M   2019     
TW_G_F042 龜山島 ●           F   2019     
TW_G_F043 龜山島   ● ●       M   2020     
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資料庫 
個體名 

族群 2019 2020 2021 2022 2023 2024 
性

別 
成熟

狀況 

首次

記錄

年分 
呼名 備註 

TW_G_F044 龜山島     ●       N   2021     
TW_G_F046 龜山島     ●       N   2021     
TW_G_F048 龜山島     ●       N   2021     
TW_G_F050 龜山島       ●     N   2022     
TW_G_F051 龜山島       ●     N   2022     
TW_G_F052 龜山島       ●     M   2022     
TW_G_F053 龜山島       ●     M   2022     
TW_G_F054 龜山島       ●     M   2022     
TW_G_F056 龜山島       ●     M   2022     
TW_G_F057 龜山島       ●     M   2022     
TW_G_F058 龜山島       ●     M   2022     
TW_G_F059 龜山島     ●       N   2021     
TW_G_F060 龜山島     ●       N   2021     
TW_G_F061 龜山島         ●   F   2023     
TW_G_F062 龜山島         ●   F   2023     
TW_G_F063 龜山島         ● ● M   2023     
TW_G_F064 龜山島         ●   M   2023     
TW_G_F065 龜山島         ● ● N   2023     
TW_G_F066 龜山島         ●   M   2023     
TW_G_52 龜山島         ● ● M SA 2023     
TW_G_F068 龜山島         ●   M   2023     
TW_G_F069 龜山島         ●   M   2023     
TW_G_F070 龜山島         ● ● M   2023     
TW_G_F071 龜山島         ●   F   2023     
TW_G_F072 龜山島         ●   N   2023     
TW_G_F073 龜山島         ●   M   2023     
TW_G_F074 龜山島         ●   M   2023     
TW_G_F075 龜山島           ● N   2024     
TW_G_F076 龜山島           ● M   2024     
TW_G_F077 龜山島           ● M   2024     
TW_G_F078 龜山島           ● M   2024     
TW_G_F079 龜山島           ● N   2024     
TW_G_F080 龜山島           ● M   2024     
TW_G_F081 龜山島           ● F   2024     
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資料庫 
個體名 

族群 2019 2020 2021 2022 2023 2024 
性

別 
成熟

狀況 

首次

記錄

年分 
呼名 備註 

TW_G_F082 龜山島           ● N   2024     
TW_LD_01 綠島             M A 1986 蝠小綠 動物園 
TW_LD_02 綠島             M A 1986 #4 動物園 
TW_LD_03 綠島             M A 2001 #2 動物園 
TW_LD_04 綠島     ●       N   2021     
TW_LD_05 綠島     ●       N   2021     
TW_LD_06 綠島       ●     M   2022     
TW_TW_01 花蓮市區 ●     ●     N   2019     
TW_TW_02 花蓮市區 ●           M A 2019   死亡 
TW_TW_03 宜蘭外海             M SA 2006 蝠小蘭 救傷 
TW_TW_04 新北貢寮             F   2015  救傷 
TW_TW_05 花蓮鳳林             M SA 2006 蝠小花 救傷 
TW_TW_06 花蓮市區     ●       F   2021     
TW_TW_07 花蓮市區     ●     ● M   2021     
TW_TW_08 花蓮市區     ●       F   2021     
TW_TW_09 花蓮市區     ● ● ● ● M   2021     
TW_TW_10 花蓮市區     ●       M   2021     
TW_TW_11 花蓮市區     ● ●   ● M A 2021 小華   
TW_TW_12 花蓮市區     ●       M   2021     
TW_TW_13 花蓮市區     ● ● ● ● M   2021     
TW_TW_14 花蓮市區     ● ●     M A 2021   死亡 
TW_TW_15 花蓮市區       ● ● ● M A 2022 401 救傷 
TW_TW_16 花蓮市區       ●     F A 2022 雙蝠   
TW_TW_17 花蓮市區       ●     F SA 2022 小野   
TW_TW_18 花蓮市區       ● ● ● F A 2022 花媽   
TW_TW_19 花蓮市區     ● ●   ● F A 2021 小菁 

 

TW_TW_20 花蓮市區       ●   ● F   2022     
TW_TW_21 花蓮市區       ●     M   2022     
TW_TW_22 花蓮市區     ●       N   2021     
TW_TW_23 花蓮市區     ●       N   2021     
TW_TW_24 花蓮市區       ●     N   2022     
TW_TW_25 花蓮市區       ● ●   F A 2022     
TW_TW_26 花蓮市區         ● ● M A 2023 麻吉   
TW_TW_27 花蓮市區         ●   F   2023     



 

43 
 

資料庫 
個體名 

族群 2019 2020 2021 2022 2023 2024 
性

別 
成熟

狀況 

首次

記錄

年分 
呼名 備註 

TW_TW_28 花蓮市區         ● ● M A 2023 小策   
TW_TW_29 花蓮市區           ● M A 2024 小橋   
TW_TW_30 花蓮市區           ● M A 2024 警察   
TW_TW_31 花蓮市區           ● M J 2024 蝠寶 救傷 
TW_TW_32 花蓮市區           ● F J 2024 蝠妹 救傷 
TW_TW_33 花蓮市區           ● F   2024 1000   
TW_TW_34 花蓮市區           ● F   2024 嘉嘉   
TW_TW_35 花蓮市區           ● F   2024     
TW_TW_36 花蓮市區           ● M   2024     
TW_TW_37 花蓮市區           ● F   2024     
TW_TW_38 花蓮市區           ● M   2024     
TW_TW_39 花蓮市區           ● N   2024     
TW_TW_40 花蓮市區           ● N   2024     
TW_G_F083 龜山島           ● M   2024     
TW_G_F084 龜山島           ● F   2024     
TW_G_F085 龜山島           ● F   2024     
TW_G_F086 龜山島           ● F   2024     
TW_G_F087 龜山島           ● M   2024     
TW_G_F088 龜山島           ● M   2024     
TW_G_50 龜山島           ● F SA 2024     
TW_G_51 龜山島           ● F SA 2024     
TW_G_53 龜山島           ● F A 2024     
TW_G_54 龜山島           ● F A 2024 

 
  

TW_G_55 龜山島           ● M A 2024 小新   
TW_TW_41 花蓮市區           ● F A 2024 文文   
TW_TW_42 花蓮市區           ● F SA 2024 亮菁菁   
TW_TW_43 花蓮市區           ● F SA 2024 小原   
TW_TW_44 花蓮市區           ● F   2024     
TW_TW_45 花蓮市區           ● N   2024     
TW_TW_46 花蓮市區           ● M   2024     
TW_TW_47 花蓮市區           ● F   2024     
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圖一、龜山島狐蝠的新鮮排遺 圖二、龜山島狐蝠的新鮮食渣 

  
圖三、龜山島環湖步道為狐蝠重要的

夜間覓食場域 
圖四、花蓮北濱公園繫放追蹤中的雌性

狐蝠個體 

 

 

圖五、研究人員於花蓮美崙溪口找尋

排遺、食渣 
圖六、綠島尾湖橋過往為少數穩定的狐

蝠覓食點，前年颱風過後坍方，已難再

見到個體 
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圖七、花蓮市區的新鮮大葉山欖食渣 圖八、龜山島環湖步道的正榕食渣 
 

 

 

圖九、龜山島 401步道的三葉香山圓

食渣 
圖十、龜山島401步道樣線是狐蝠重要
的覓食棲地 

  
圖十一、日本石垣島的狐蝠新鮮食渣 圖十二、臺日研究人員於與那國島架網

捕捉狐蝠 
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圖十三、臺日研究人員為中網個體解

網 
圖十四、於石垣島夜間觀察狐蝠及採集

分析樣本 

 

 
圖十五、架設霧網捕捉狐蝠 圖十六、石垣島結實纍纍的瓊崖海棠樹

下遍地食渣 
 

 

 

圖十七、與那國島多處民宅種有狐蝠

喜食的樹種 
 
 

圖十八、與那國島一處種植多棵大型福

木的狐蝠覓食區 
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圖十九、研究人員於石垣島搜尋狐蝠

排遺及食渣 
 

圖二十、石垣島路旁觀查到的狐蝠欖仁

食渣 

 


