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一、中文摘要 

本研究檢視台灣地區熊鷹 (Nisaetus nipalensis) 與林鵰 (Ictinaetus 

malaiensis) 的全基因組遺傳多樣性、族群歷史動態及其與周邊地區族群的演

化關係。在熊鷹部分，我們分析了 25 隻台灣個體，並納入中國雲南與日本樣

本進行比較。結果顯示台灣熊鷹的異合子雜合度介於 0.0009~0.0016，平均核

苷酸多樣性 (π) 為 0.0013。親緣分析證實台灣族群已形成顯著分化的演化支

系，支持其作為隱藏種 (Cryptic Species) 的地位。歷史族群動態分析顯示，

SMC++ 指出熊鷹大約在 30 萬年前曾擁有約 23,100 的有效族群大小，經歷

晚更新世與全新世的階梯式下降後，到約 3萬年前長期維持在約 8,500 左右的

水平；Stairway Plot 2 則顯示其族群由 6萬年前約 5,800 呈現緩步下降，至

1000年前約降至約 750。GONE2分析則顯示最近 100 年內，由約 1100 下

降至目前約 554。若以現有野外推估數量（Nc）計算，其 Ne/Nc 比值介於 

0.4 至 1.0 之間，大於一般預期的 0.1。其大於 1Mb（> 1Mb）的同型合子片

段（Run of homozygosity, ROH） 組成以 1-2 Mb 的短片段為主，顯示其遺

傳結構受歷史演化與近期瓶頸的共同影響，其近交係數 (FROH) 為

0.0065~0.069。在林鵰部分，我們分析了 11 隻台灣個體。線粒體比對顯示台

灣族群僅單一單倍型，核基因組多樣性極低 (π=0.00026)。其個體 FROH 高達 

0.015~0.331，且 ROH 同樣呈現 1-2 Mb 短片段的大量堆積，但總負荷量遠

高於熊鷹。歷史有效族群（Ne）動態分析 (SMC++/Stairway Plot 2) 顯示，林

鵰 Ne在>4,000 年前曾維持約 4,500 至 10,800 的數量，但在距今約 4,000 

年前發生第一次劇烈崩跌至約 224。近期的 GONE2 分析進一步揭示，雖在 

1200 年前曾有短暫回升 (Ne約 1,800)，但在 距今約 600 年前 崩跌至約 

80，雖曾一度回升，但在最近 40 年內發生最終的災難性崩潰，目前僅約為 

18。同為森林頂端掠食者。我們的結果顯示林鵰有更低的遺傳多樣性、Ne及

近親交配的程度，呈現了比熊鷹更為嚴峻的「慢性」遺傳痼疾，其 Ne/Nc 比
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值僅約 0.017，更負有嚴重的「遺傳滅絕債務」，有更高的滅絕風險。結論顯

示，兩物種在台灣皆已演化為獨立單元，但面臨不同程度的遺傳危機。熊鷹雖

有歷史衰退背景，但目前主要威脅來自近代的族群崩跌趨勢；而林鵰則處於遺

傳極度貧乏的狀態，瀕臨突變崩潰邊緣，是亟需優先進行遺傳管理的物種。  
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二、英文摘要 

This study examines the whole-genome genetic diversity, demographic 

history, and evolutionary relationships of the Mountain Hawk-Eagle (Nisaetus 

nipalensis) and the Black Eagle (Ictinaetus malaiensis) in Taiwan relative to 

neighboring populations. For the Mountain Hawk-Eagle, we analyzed 25 

individuals from Taiwan alongside comparative samples from Yunnan, China, 

and Japan. Results indicate that heterozygosity in the Taiwan population 

ranges from 0.0009 to 0.0016, with an average nucleotide diversity (π) of 

0.0013. Phylogenetic analyses confirmed that the Taiwan population has 

formed a significantly differentiated evolutionary lineage, supporting its status 

as a cryptic species. Historical demographic analyses reveal distinct patterns: 

SMC++ indicates that the Mountain Hawk-Eagle possessed a large effective 

population size (Ne) of approximately 23,100 in the ancient past (>300,000 

years ago) and, following stepwise declines during the Late Pleistocene and 

Holocene, maintained a long-term stable level of around 8,500 until around 

30,000 years ago; Stairway Plot 2 shows a gradual erosion from around 

5,800 around 60,000 years ago to around 750 by around 1000 years ago. 

Recent analysis (GONE2) reveals its resilience it has suffered a precipitous 

decline from around 1100 to around 554 over the last 100 years. Based on 

current field population estimates, the Ne/Nc ratio ranges between 0.4 and 

1.0. Its Runs of Homozygosity (ROH) composition is dominated by short 

segments (1–2 Mb), indicating that its genetic structure is shaped by both 

historical evolution and recent bottlenecks. 
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三、前言 

生物多樣性的內涵涵蓋了遺傳多樣性、物種多樣性及生態功能多樣性等多個層

次，其中物種多樣性不僅是維繫生態系統穩定運作的關鍵，亦是當前國際保育

策略制定的基本單位。諸如美國的《瀕危物種法》（Endangered Species Act）

即是以「物種」作為保育實施的主體；而在規劃生物多樣性熱點（Biodiversity 

Hotspots）或劃設自然保護區時，亦多以物種豐富度及特有種數量作為核心指

標。因此，正確的物種鑑定與分類位階判定，是評估保育優先序及進行空間規

劃的基石。 

然而，僅依賴「物種」作為唯一的保育單位可能存在盲點。為了更精確地保存

生物多樣性的演化潛力與族群動態，保育遺傳學界提出了更為細緻的保育單位

概念。首先是「演化顯著單元（Evolutionary Significant Unit, ESU）」，Ryder 

(1986) 定義其為在演化歷史上具有顯著差異的種內族群，代表了該物種獨特的

演化遺產；Moritz (1994) 則進一步強調，ESU 應在遺傳上展現顯著的分化

（如粒線體 DNA 的單系群特性），確保保育工作能涵蓋那些雖尚未演化為完

全獨立物種、但已具備獨特適應潛力的族群。 

除了 ESU，Moritz (1994) 亦區分出了層次較淺但對經營管理至關重要的「管

理單元（Management Unit, MU）」。與側重長期演化歷史的 ESU 不同，MU 

係指族群間在等位基因頻率（Allele frequencies）上存在顯著差異，顯示其基

因交流（Gene flow）已受到限制，具有「族群統計學上的獨立性

（Demographically independent）」。MU 的重要性在於，若某個 MU 發生區

域性滅絕，其他族群難以在短時間內透過自然擴散進行再拓殖

（Recolonization）。因此，在保育實務上，MU 是監測族群動態（如死亡率、

出生率）與實施在地化管理的關鍵操作單位。 

過去的分類學主要依賴外部形態特徵，然而隨著演化生物學與分子遺傳技術的

發展，學界已普遍認同物種應為演化上獨立的支系，且這些支系在形態或生態
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上未必存在肉眼可見的顯著差異。現代分子技術使我們得以揭露那些外部形態

難以區分、但遺傳上已顯著分化的「隱藏種（Cryptic species）」。隱藏種的發

現對生物多樣性保育提出了新的挑戰 (Bickford et al., 2007)。若將數量稀少且

具獨特演化地位的台灣特有隱藏種、ESU 或獨特的 MU，誤判為分布廣泛且

無危的廣布種，將導致該族群的保育價值被嚴重低估，進而被決策者與公眾忽

視；同時，這也會造成對當地物種多樣性與特有性評估的偏差，致使保護區的

劃設無法有效涵蓋這些需受保護的獨特演化支系。特別是台灣作為一座地形複

雜的大陸性島嶼，擁有多樣的隔離機制，極易促成隔離族群的快速分化。有鑑

於此，本計畫擬針對目前被視為非台灣特有、但地理分布廣泛的留鳥物種，利

用解析度更高的當代全基因組數據，重新評估其台灣族群是否已演化為獨立的 

ESU、MU 或甚至隱藏種。若能證實其獨特地位，不僅能修正保育優先順序，

提升後的特有性指標更可成為台灣發展國際生態旅遊與展現島嶼生物多樣性價

值的關鍵資源。 

此外，面對全球人為擾動與氣候變遷的劇烈衝擊，物種能否具備應對環境快速

變化的韌性（Resilience），很大程度取決於其遺傳多樣性（Genetic 

Diversity）的豐富程度。遺傳多樣性是演化的原料，遺傳多樣性低下的物種將

無法適應強烈選擇壓力的變化而面臨滅絕風險。因此，本研究除了釐清分類地

位外，亦將同步評估這些潛在隱藏種的遺傳多樣性現況。在台灣眾多的非特有

留鳥中，本研究選定體型最大的兩種猛禽林鵰（Ictinaetus malaiensis）與熊鷹

（Nisaetus nipalensis）作為研究對象，主要基於以下生態與演化上的考量。 

首先，就生態功能而言，猛禽位於森林生態系的食物網頂層，透過由上而下

（top-down）的調控機制控制初級消費者數量，防止生產者被過度啃食，從而

維持生態系統的穩定與能量平衡 (Banse, 2007)。因此，從維護森林生態系功

能的角度出發，猛禽應在保育政策中佔有優先地位。其次，就生物地理學而

言，台灣目前的留鳥猛禽名錄中並無特有種，但部分物種分布極廣且呈高度不
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連續。以台灣的林鵰為例，其目前被歸類為指名亞種 I. m. malaiensis，該亞種

廣泛分布於中國陝南至雲南、東南亞及大巽他群島等地 (Clark, Marks, et al., 

2020)；台灣的熊鷹則被歸類為指名亞種 N. n. nipalensis，分布範圍涵蓋喜馬

拉雅山區、中國南部至東南亞北部 (Clark, Boesman, et al., 2020)。然而，根

據 BirdLife International (2024) 的資料顯示，這兩種猛禽的地理分布呈現高度

破碎化，且台灣族群為非遷徙性的島嶼族群，受台灣海峽屏障影響，極可能因

長期的地理隔離與缺乏基因交流，已獨立演化成為尚未被偵測到的隱藏物種或

顯著的 ESU/MU。 

在族群數量與保育遺傳方面，目前全台熊鷹的數量估計約為 500-1400 隻 (孫, 

2007)，而林鵰則少於 1000 隻 (Lin & Pursner, 2020)。這類大型猛禽通常具

有長壽命、晚性成熟及低繁殖率的「K-策略」生活史特徵，這使得牠們在面臨

族群下降時恢復緩慢，且更容易受到遺傳隨機性因素的威脅。族群的遺傳健康

與其長期有效族群大小（Effective population size, Ne）密切相關。根據 

Frankham (1995) 的估計，Ne 通常約為繁殖族群數量的十分之一，這意味著

林鵰與熊鷹的長期 Ne 可能僅約一百甚至更低。族群遺傳理論預測，低 Ne 

的族群容易受遺傳漂變（Genetic drift）影響，每世代持續流失約 1/100 的遺

傳變異，並伴隨近親交配（Inbreeding）與有害突變的累積，這對其長期存續

極為不利。傳統的遺傳標記（如微衛星或線粒體 DNA）往往難以精確偵測近

期的近親交配事件，而全基因組定序技術能透過分析純合子長片段（Runs of 

Homozygosity, ROH），提供更為敏感的近親衰退預警。 

然而，現存族群的 Ne 亦受到歷史事件的深刻影響 (Ellegren & Galtier, 

2016)。例如冰河期的氣候波動與棲地變遷，往往造成物種 Ne 的波動，如黑

面琵鷺與歐亞水獺的 Ne 自末次冰期結束後便持續下降 (Li et al., 2024)。因

此，解析驅動現生熊鷹及林鵰遺傳多樣性的因子，必須將深層時間（Deep 

time）的歷史變遷納入考量。此外，這兩種猛禽在近代曾遭受沈重的獵捕壓力
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與棲地喪失，意味著牠們可能經歷過近期的族群瓶頸（Population 

bottleneck）。雖然瓶頸效應未必會立即造成遺傳多樣性數值的顯著下降，但小

族群階段的近親交配可能對基因組造成深遠的負面影響（如自然選擇效率下降

導致有害突變累積）。我們先前對黑面琵鷺的研究即發現，即使族群數量

（Nc）正在快速回升，仍可偵測到近親交配的不利遺傳印記 (Li et al., 2022)，

顯示普查數量可能掩蓋了真實的遺傳危機。綜上所述，本計畫旨在利用高解析

度的全基因組數據，釐清林鵰與熊鷹的分類地位（是否為隱藏種、ESU 或 

MU）、遺傳多樣性、長期與近期的有效族群動態，以及精確評估近親交配的潛

在影響，期能為這兩種關鍵猛禽的永續經營管理提供科學實證基礎。 

 

四、工作目標 

1. 建立熊鷹、林鵰的基因組草圖。為分別對台灣地區的熊鷹及林鵰族群進行

遺傳多樣性及演化特有性的準確評估，需要較完整的熊鷹及林鵰基因組序

列進行比對，由於目前兩者的基因組序列皆尚未被定序，因此本研究需要

先以熊鷹及林雕個體樣本，建立基因組草圖。 

2. 為盡可能取得熊鷹與林鵰的樣本供後續遺傳分析，我們與國內外相關典

藏、研究單位因及 NGO，包括屏科大野生動物保育研究所、臺北市立動物

園、農業部生物多樣性研究所、國立自然科學博物館、國立自然科學博物

館鳳凰谷鳥園生態園區、台灣猛禽研究會、臺中市野生動物保育學會等單

位，及中國科學院昆明動物研究所等單位合作，藉由博物館借用、救傷、

路殺等途徑協助收集組織樣本進行基因組定序及後續分析。 

3. 進行熊鷹及林鵰族群的演化獨特性及遺傳多樣性的評估，歷史有效族群的

推估，或可能因小族群近交程度的評估。  
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五、材料與方法 

1. 建立林鵰及熊鷹基因組草圖 

本研究分別透過國立自然科學博物館鳳凰谷鳥園生態園區，及台灣猛禽研

究會，幫忙取得 1隻熊鷹及 1隻林鵰的樣本，因三代定序需較長且質量優

質的 DNA序列，我們以 Nanobind PanDNA kit 進行 DNA的萃取，後以

Nanodrop1000 分光光譜儀 (Thermo Fisher Scientific) 測量核酸純度及濃

度，並以 0.8%脈衝場凝膠電泳 (PFGE)，判斷大於 30Kb長片段 DNA的

破碎程度。DNA樣本以 Oxford Nanopore Technologies (ONT)長序列定序

技術進行 3代基因組定序，Oxford Nanopore Technologies 長序列定序基

因組定序技術，透過將連續的長 DNA片段通過奈米孔方式，讀取單條較長

的 DNA序列，避免序列因 PCR 擴增出現的錯誤率及偏好性，改善二代基

因組定序方法無法處理重覆的 DNA序列，但三代的定序方法本身仍自帶高

於二代的 Illumina 定序序列的錯誤率，因此需搭配 Illumina 4000 定序平台

產生的高精度的短序列資料 80-100GB，用來輔助校正 ONT 的定序錯誤

率。 

2. 族群個體重定序 

我們將所收集的 29隻臺灣地區熊鷹個體組織(表 1)，及 11隻台灣地區的林

鵰樣本(表 2)，以上方法進行 DNA萃取，然後並以 1%瓊膠於 TAE緩衝液

電泳，判斷樣本 DNA的破碎程度，避免將過度破碎的 DNA樣本送樣定

序。然後對這些個體的 DNA樣本進行個體的重定序，重定序以 Illumina 

4000定序平台產生的高精度的短序列資料。而其中 4隻熊鷹是自自然科學

博物館及生物多樣性研究所標本館中的皮毛標本割取少許腳皮進行定序，

但可能因標本製作前樣本的本存狀況不佳，僅成功定序其中 2隻個體，後

續將以 25臺灣地區的熊鷹個體，及 1隻來自大陸雲南個體，1隻來自大陸

福建的熊鷹組織，由昆明動物所提供的基因組序列，進行後續的族群遺傳
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分析。 

為提升下游分析資料的準確性與可靠性，我們使用 fastp v0.21 (Chen et 

al., 2018) 對原始序列進行質控處理。此步驟去除了定序過程中加入的

PCR接頭序列 (linker)，保留定序正確性 (Phred) 評分評分達到 30 (q30) 

以上的高準確度的鹼基序列，進行後續分析。 

3. 基因組對照拼裝(mapping) 

由於血液樣本不易取得適合高品質的 DNA樣本，所以我們取得的參考基因

組序列並不完整，因此，目前暫以東方蜂鷹基因組作為參考基因組，將重

定序的資料進行對照拼裝。我們使用 BWA v0.7.17 1198 (H. Li, 2013) 

MEM功能，將經質控修剪後的序列進行比對和拼裝。比對完成後，通過

SAMtools v1.14 (Li et al., 2009) 將結果轉換為 SAM和 BAM格式，並依

序進行進一步處理，包括使用 fixmate 功能修正配對信息，然後通過指令 

samtools view -f3 -F268 -q30 保留正確配對的 R1、R2讀序（proper 

pairs），即 PCR引物接頭序列正確配對的序列。接著，應用 markdup 功能

標識建庫過程中因 PCR擴增產生的重複序列。最終，通過 depth 計算各個

體基因組的平均覆蓋度，進一步分析核基因組 DNA序列在以上處理步驟後

的定序深度。 

4. 個體及族群的單核酸變異點判讀 (SNP calling) 

在完成前述處理步驟後，我們使用 Bcftools v1.18(Li, H., 2011) 的 

mpileup 和 call 命令，生成族群單核苷酸變異（SNP）的 VCF 檔案。我

們使用 bcftools view 過濾 VCF 檔案，並只選取位於主要染色體上 2 

allele 的 SNP 位點。為避免過多偽陽性的 SNP，我們進一步篩選出基因

型質量（GQ）≥ 20 ，且覆蓋度(DP)大於 5倍及小於 300倍 SNP 位點。

此外，我們排除超過 80% 的缺失數據位點，並保留次要等位基因頻率

（minor allele frequency, maf）大於 0.05 的 SNP位點，進行後續的族群
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遺傳分析。 

5. 核基因組遺傳多樣性評估 

我們計算每隻熊鷹及林鵰個體的 SNP數量、每隻個體雜合 SNP位點數及

個體的雜合度（個體雜合 SNP位點數 / 基因組長度，θ）。並 Vcftools 

(Danecek et al 2011) 計算族群的核苷酸多樣性(nucleotide diversity, π)。 

6. 主成份分析 

目前，我們將 25 個來自臺灣的熊鷹樣本以、2 個來自中國及 2隻日本個

體的基因組序列。採用主成分分析（Principal Component Analysis, 

PCA）以分析熊鷹在這些地區的遺傳分化或地理遺傳結構，PCA分析的結

果會將遺傳變異相近的個體聚集再一起。為了避免存在連鎖關係的 SNP 

位點過度影響個體間的遺傳相似性，以及基因組中受到適應性選擇的區域

造成 PCA結果的誤差，評估族群間地理結構時，盡量使用中性及非連鎖的 

SNPs，我們剔除了位於性染色體及 CDS 區域的 SNP 位點，再使用 

PLINK v1.9 (Purcell et al., 2007) 剔除連鎖不平衡係數 r2 > 0.2 的 SNP位

點 ( --indep-pairwise 10kb 1kb 0.2)。另我們也過濾掉次要等位基因頻率小

於 0.05 的 SNP 位點（--maf 0.05），以及顯著偏離哈溫平衡的 SNP 位

點（--hwe 0.1），以排除可能受到選擇壓力影響的位點。接下來，我們利用 

gcta64 進行主成分分析（PCA），並基於第 1 和第 2 主成分的分數來綜

合描述各個體的 SNP 變異特徵。遺傳組成相似的個體在第 1 和第 2 主

成分得分上會更為接近，從而反映其地理遺傳結構的相似性。 

7. 親緣分析 

我們利用 IQ-TREE 2 (Mihn et al 2020) 進行親緣關係樹的建構，透過最大

似然法（Maximum Likelihood, ML）進行熊鷹個體親緣樹推斷，並使用 

SH-aLRT 來比較完整樹與簡化樹的似然值，評估分支的穩定性。此外，

IQ-TREE 2 具備自動模型選擇（ModelFinder）功能，針對使用 SNP 檔
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案進行親緣樹建構的情境，搭配 ASC（篩選偏差校正）模型，以修正由於 

SNP 資料集中篩選偏好可能對親緣樹推斷造成的影響。為了進行親緣分析

並避免適應性演化對族群結構對結果的影響，在上述族群 SNP calling完成

後，再刪除位於性染色體及 CDS區域的 SNP位點。由最終篩選出 5百多

萬中性的 SNP位點，從中隨機抽取 10 萬個 SNP，用於親緣樹的建構分

析。希望在保留足夠遺傳資訊的同時，減少計算負擔以提高親緣分析的效

率和精確度。 

8. 台灣、雲南及日本地區熊鷹的遺傳距離 

我們利用 VCFtools計算兩地區都有的 SNP頻率(--freq) ，再使用 Smith 

和 Kronforst（2013）中的公式計算每對族群之間的遺傳距離(dxy) (Nei, 

1987; Nei & Li, 1979)。dxy, 該距離計算台灣與雲南個體間基因組序列的平

均百分比。 

9. 以 PSMC、SMC++及 Stairway Plot 2 估算熊鷹及林鵰的歷史族群數量變動 

我們採用 PSMC（Pairwise Sequentially Markovian Coalescent）(Li & 

Durbin 2011) 模型，利用單一個體的雙倍體基因組資料，根據基因組不同

區域推斷「最近共同祖先時間」（Time to Most Recent Common Ancestor, 

TMRCA）。透過分析整個基因組的 TMRCA 分佈，可推測族群在不同歷史

時期的有效族群大小變化，從而推斷各時期的族群規模動態。在 PSMC 

分析中，因為基因組覆蓋度會影響推斷結果的準確性，我們僅使用覆蓋度

超過 20 倍的個體進行分析。此外，基因組突變率採用同為鷹科不同屬的

白尾海鵰 (Haliaeetus albicilla) 參數，以世代時間為 8 年，每年每鹼基突

變率為 3.2×10−9 (Hansen et al., 2023)，用於估算林鵰及熊鷹的歷史有效

族群變動。PSMC對推估近期的歷史有效族群變動並敏感，因此需要

SMC++及 Stairway Plot 對較近期的歷史有效族群變動進行估算。 

SMC++ (Terhorst et al., 2017) 是透過對整個族群的等位基因頻率進行建
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模，來推斷歷史族群大小變化，因為使用族群 SNP位點的頻譜分布（site 

frequency spectrum）進行族群的 TMRCA的分析，可以改善 PSMC 一次

只能分析一個樣本的限制，且由於能使用族群資訊，所以可以提供更多資

訊，提高分析所提供的時間解析度，推估到更接近現代（萬年以內）的有

效群大小動態變化。 

Stairway Plot 2 (Liu & Fu, 2020) 利用 SNP 等位基因頻率進行分析，特別

是其支援 folded SFS（Site Frequency Spectrum）模式，因此可以不用

事先知道每個 SNP 的祖先等位基因（ancestral alleles）。由於非模式物種

通常缺乏祖先型等位基因的資訊，Stairway Plot 2 對於這類物種的歷史有

效族群大小推斷相對友好且適用。 

在歷史族群動態分析中，我們對不同軟體的有效推估時間區間進行了限

制。針對 SMC++ 分析，我們設定了 300 個世代的近期下限（Lower 

bound）。這是因為 SMC++ 雖結合了 SFS 與 LD 資訊，但在極近期

（Very recent past）的推估準確度仍高度依賴極罕見變異的頻率與單倍型

定相（Phasing）的準確性；在有限樣本下，極近期的推估易產生偽訊號

（Terhorst et al., 2017）。針對 Stairway Plot 2 分析，我們則設定了 100 

個世代的下限。該方法基於折疊頻譜（Folded SFS），其對近期歷史的時

間解析度（Time resolution）受限於樣本數（Sample size）；依據溯祖理

論，最晚近的推估時間點取決於樣本中單一變異（Singletons）的豐度，過

度解讀極近期的數據容易導致偏差（Liu & Fu, 2015; Liu & Fu, 2020）。因

此，本研究將 150 世代以內的近期動態交由專門針對連鎖不平衡（LD）

設計的 GONE2 軟體進行高解析度重建。 

至於這兩種方法的有效世代數差異，是因為 SMC++ 依賴 Sequential 

Markovian Coalescent 模型，該模型需要基因重組事件（Recombination 

events）的資訊，在樣本數約 20 隻的情況下，300 代以內的重組事件不



15 

 

足以提供穩定的 似然率估算（likelihood estimation），容易產生錯誤的結

果（Artifacts）。而 Stairway Plot 2 (100 代) 是基於突變頻譜（site 

frequency spectrum, SFS）的方法對近期的敏感度略高於純粹的 PSMC 

類方法，但 100 代以內（約 800 年）的變異極少，容易受定序錯誤

（Sequencing errors）干擾，因此將世代下限設定 為 100是較為保守且

安全的下限。 

10. 以 GONE2分析近 150代期族群有效族群動態 

GONE2 (Santiago et al., 2020) 基於連鎖不平衡（Linkage Disequilibrium, 

LD），利用當代個體的 SNP，結合基因重組率，推算不同時間點的有效族

群大小。GONE2 特別適合推測近 150 代內的族群歷史動態，由於小族群

中遺傳漂變效應更為強烈，導致 LD 水平更高、更易檢測，因此，

GONE2還特別適合做小族群或樣本量較小的有效族群推算。因此 

GONE2 方法能更靈敏地捕捉這些信號，並準確推估近期歷史中的有效族

群大小。因熊鷹與林鵰為非模式物種，我們要知道該物種基因重組率並不

容易，考量鷹形目猛禽因演化過程中發生微染色體融合

（Microchromosome fusions; Nishida et al., 2013），由於鳥類的重組率與

染色體大小呈現顯著負相關，微染色體的消失將導致全基因組平均重組率

下降（Backström et al., 2010）。此外，大型猛禽世代時間較長。因此，本

研究不採用一般鳥類通用參數，而是設定重組率 r=1.75 cM/Mb。因此，本

研究不採用一般鳥類通用參數，而基因組重組率 1.75 cM/Mb進行臺灣地

區熊鷹及林鵰 GONE2歷史有效族群的估算。 

11. 以 ROH (Run of homozygosit)分析估計個體的近親繁殖係數 

為了評估臺灣地區熊鷹及林鵰的近親交配程度，我們利用 PLINK v1.9 計

算了其基因組中的同型合子連續片段（Run of Homozygosity，ROH）總

長度。根據 McQuillan 等人（2008a）的研究，譜系歷史中若存在近親交
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配，則基因組中的兩條同源染色體的某些區段會來自共同祖先，使基因組

中的這些區域出現連續的同型合子片段。且血緣越近或近交時間近代越近

時，發生隨機重組的機會將降低，在近親交配可能降低基因組中異型合子

片段的比例機會，又較少發生重組將形成較長的連續同型合子片段。在本

研究中，我們設定以下參數進行分析：以 20 個同型合子 SNP 作為滑動

窗口（--homozyg-window-snp 20）；每個窗口至少需要 20 個同型合子 

SNP（--homozyg-snp 20）；允許 1 個雜合位點（--homozyg-window-het 

1）；允許 1 個缺失位點（--homozyg-window-missing 1）；相鄰窗口的重

疊比例為 0.01（--homozyg-window-threshold 0.01）。此外，我們設定了 

--homozyg-kb 1000，以捕捉長度超過 1000kb 的 ROH 片段。最後，根

據計算結果，我們將 ROH 總長度轉換為 FROH（特指長度大於 1000kb 

的片段，用以描述臺灣地區熊鷹及林鵰的近親交配程度。在推算 ROH 片

段對應的近交世代數（g）時，如前所述將重組率設為 r=1.75 cM/Mb 及世

代時間 g= 8 年 進行校正 (g=50/(L×1.75))（Ｌ為 ROH的長度），以獲得

更精確的歷史時間推估。 
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六、結果 

1. 基因組組裝結果 

我們使用 SQK-LSK110試劑（Oxford Nanopore Technologies [ONT]）進

行基因組建庫。我們使用 PromethION平台進行高通量定序，並以 Guppy 

v6.3.8（ONT）在高精準度模式（>Q7）的鹼基轉換進行讀序處理，我們

總共有 51.61G 的熊鷹基因組 ONT 序列，及 52.93G的林鵰基因組 ONT

序列。 

隨後，我們採用 Flye v2.7-b1585 (Mikhail K., et al., 2019) 進行 ONT 序列

的組裝，我們共得 1.26Gb 的熊鷹基因組草圖，scaffold N50 為 24.77Mb，

並在完整的 BUSCO (v5.7.0) 保守基因為 97.2%，其中完整且單拷貝保守

基因佔 96.6%，此為可接受的基因組完整度 (表 3)。 

我們以同樣軟體組裝林鵰的 ONT 序列，完成的林鵰基因組草圖為

1.25Gb，經組裝完成後 scaffold N50 更新為 21.90Mb，完整的 BUSCO 

(v5.7.0) 保守基因為 97.3%，其中完整且單拷貝保守基因佔 96.9%，此為

可接受的基因組完整度(表 4)。 

我們亦分別將熊鷹與林鵰基因組草圖與金雕 Aquila chrysaetos chrysaetos 

(GCA 900496995.4) 基因組，利用 MUMmer v4.0.0rcl的 nucmer模組

(Marçais et al., 2018) 允許多對多，但移除序列對齊相似性小於 90 %，且

僅選出 1對 1對齊結果相對完整的 scaffold或 contig，熊鷹基因組草圖，

共對齊金雕基因組 26條體染色體加 2條性染色體(chr Z；chr W)，每

scaffold或 contig序列對齊的加總率約 71.9% ~ 99.9%，平均 95.2%，林

鵰基因組草圖，共對齊金雕 26條體染色體加 1條性染色體(chr Z)，每

scaffold或 contig序列對齊的加總率約 91.8% ~ 100.9%，平均 98%，最後

再採用 OmicCircos v1.30.0 (Hu et al., 2014) 形成熊鷹或林鵰基因組與金

雕的共線性 Circos圖 (圖 1、2)。 
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2. 個體重定序 

熊鷹族群中我們共收集了 25隻臺灣地區的熊鷹個體、2 隻來自大陸的個

體，以及 2隻日本的個體（SAMN22348903；SAMD00156789 取自 

NCBI）。由於各個體的 DNA 品質不一，我們獲得了 16.66 至 134.45 Gb 

的 Illumina 短片段 DNA 序列資料。其中一隻個體作為參考基因組，用於

校正三代 ONT 序列，該個體的定序量增加至 130 Gb。若不計算此高覆

蓋度個體，其餘個體的 Illumina 短片段序列量範圍為 16.66 ~ 42.35 Gb。

經過 fastp 進行 Q30 序列質化分析後，每隻個體大致去除了 6% ~ 18% 

的低品質序列。在基因組比對拼裝（mapping）後，各個體的基因組對照

覆蓋度介於 5 ~ 100 倍之間。若排除該高覆蓋度的定序個體，則其餘個體

的基因組對照覆蓋度範圍縮減為 5 ~ 31 倍 (表 5)。 

林鵰族群中我們共收集的 11隻臺灣地區的林鵰個體，11隻林鵰個體的基

因組的定序量介於 21.32 ~ 80.64Gb 之間。經過 fastp 進行 Q30 序列質

化分析後，每隻個體大致去除了 6% ~ 10% 的低品質序列，在基因組比對

拼裝（mapping）後，個體的基因組對照覆蓋度介於 12 ~ 42 倍之間，平

均 25倍(表 6) 。 

然，我們雖積極透過 Cardiff University 的 Dr. Frank Hailer 向英國自然歷

史博物館（The Museum of Natural History）申請熊鷹或林鵰標本。但又

因臺灣單位不具備 CITES 豁免資格，我們透過 Uppsala University 的 

Dr. Per Alström 及 Swedish Museum of Natural History 的 Dr. Martin 

Irestedt 由具備豁免資格的瑞典自然歷史博物館申請辦理歐洲及美國博物

館之樣本定序事宜。我們亦聯繫 Harvard University 比較動物學博物館的 

Scott Edwards 教授及美國自然歷史博物館（American Museum of 

Natural History）的標本經理 Paul Sweet，申請相關標本，希望能盡可能

蒐集來自國外的熊鷹或林鵰組織，然結案為止並未能沒有得到國外的組織
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樣本。 

3. 核基因組遺傳多樣性計算  

我們利用 5,361,918 個 SNP 位點評估熊鷹族群的核基因組遺傳多樣性，

包括每隻個體的 SNP 數量、雜合 SNP 位點數、個體雜合度及族群的核

苷酸多樣性（π）。我們雖有 2隻大陸熊鷹的基因組序列，但其中來自福建

的樣本， DNA品質不佳，基因覆蓋度僅 5倍，易產生估算誤差，因此，

後續我們大部分採用來自大陸的雲南個體進行遺傳差異分析。 

在臺灣地區的熊鷹個體中，SNP 數量介於 146.17 萬~ 250.21 萬之間，

平均約為 232.999 萬；雜合 SNP 位點數在 104.56 萬~ 172.04 萬之

間，平均約為 160.53萬；個體雜合度介於 0.0009 ~ 0.0016 之間，平均

為 0.0015。整體而言，臺灣族群的核苷酸多樣性（π）為 0.0013。大陸

地區的 2隻個體，因福建個體的 SNP缺失量過大( > 96%)，僅顯示雲南個

體的 SNP 數量為 231.86 萬，雜合 SNP 位點數為 147.71 萬，個體雜

合度為 0.0013 (表 7)，日本的族群個體的 SNP數量分別為 151.37萬及

235.98 萬，平均約為 193.67 萬；雜合 SNP 位點數分別是 54.32萬及

54.99萬，平均約為 54.66萬；個體雜合度平均為 0.0005。 

台灣地區林鵰族群共有 1,734,721 個 SNP位點，雜合 SNP 位點數在 

28.28 萬~ 48.64 萬之間，平均約為 42.50萬；個體雜合度介於 0.00023 

~ 0.00042 之間，平均為 0.00036 (表 8)。 

4. 主成份分析 

我們在熊鷹的主成份分析中，我們選取了 420,246 個非連鎖獨立的 SNP 

位點進行組成成分分析。結果顯示，臺灣地區的熊鷹主要可根據第一主成

分（解釋基因組 3.09% 的變異）與大陸及日本個體明顯區分開來。（圖

3）。 

5. 親緣關係 
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我們集合台灣、大陸及日本地區熊鷹族群的 2,992,453 個 SNP位點，並隨

機選取 10萬個 SNP位點組成的 SNP fasta 檔案，進行 IQ-TREE 2的最大

似然法親緣樹建構，結果顯示臺灣地區個體形成一個支系，與大陸及日本

個體不形成併系群，顯示出一定程度的遺傳分化 (圖 4)。 

我們分析台灣地區林鵰之三個粒線體基因部份片段，包括 CYTB（257 

bp）、Control region（240 bp）及 ND2（1030 bp），並將其與不同地區的

林鵰序列，使用 MEGA X，依 Tamura-Nei 模型進行 Maximum 

Likelihood 推定，並以 500 次 bootstrap 進行結果重複驗證 (Kumar et 

al., 2018)。 

在 CYTB 片段部分，台灣地區林鵰之序列與來自東南亞（AY754056）、

蘇門答臘（EF459612）及爪哇（EF459611）地區的序列相比，未發現任

何鹼基變異。 

於 Control region 片段中，台灣地區林鵰序列與蘇門答臘（EF459572）

及爪哇（EF459571）地區個體進行比較後，檢出三個鹼基差異，其中兩個

變異位點來自蘇門答臘地區，另一個則來自爪哇個體，而台灣地區林鵰個

體在該片段中未檢出任何核苷酸變異。依據單倍型（Haplotype）序列分型

結果，可區分為三型：台灣地區個體為無變異之一型，蘇門答臘與爪哇地

區的林鵰則各自形成一型 (圖 5)。 

至於 ND2 片段，台灣地區林鵰之序列與來自東南亞（AY987109）地區的

林鵰相比，共有四個鹼基差異主要來自東南亞個體，而台灣地區林鵰個體

在此片段中同樣未檢出任何核苷酸變異。綜合 ND2 與 Control region 片

段的分析結果顯示，台灣地區林鵰的核苷酸變異量低，與其他地區林鵰相

較下呈現單倍型。雖然親緣關係樹的支持度不高，但台灣地區林鵰與其他

地區的林鵰都自成一群，此也提高台灣地區林鵰形成一單系群的可能性 

(圖 6)。 
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6. 歷史族群數量變動 

我們挑選基因組覆蓋度大於 20倍個體為主，以 PSMC推估臺灣地區熊鷹

的歷史有效族群動態，結果這 15隻個體 PSMC大致呈現相同的趨勢，顯

示熊鷹約在 100萬年至近 10萬年前，Ne自 1.5萬~2.5萬左右，在近 10

萬年前至近萬前年，Ne自約 1.5萬~1.8 萬左右，往上到約 2萬~3.5萬，

再近萬年前，Ne又回到 0.4萬~ 0.7萬區間 (圖 6、圖 7)。台灣熊鷹的 

SMC++ 分析（設定年代下限為 300 個世代，即距今約 2,400 年前）呈

現明顯的「兩階段斷崖式」衰退歷史。在距今超過 35.8 萬年前，該物種

有效族群大小高達約 23,100。在距今約 3-6 萬年，隨著冰河期的氣候波

動，族群經歷了第一次顯著縮減，Ne在 37,520年前穩定在約 15,500 的

水平。然後 Ne經歷了另一次劇烈縮減，規模幾乎減半並穩定在約 8,500

直到 2400年前 (圖 8)。而 Stairway Plot 2 分析（設定年代下限為 100 

個世代，即距今約 800 年前）則顯示在晚更新世時期（距今約 2.8萬至 

10 萬年前），有效族群大小維持在約 5,800 的高峰。然而，隨著進入全新

世，族群規模開始逐漸縮減。至距今 1,285 年前，族群已降至約 1,419，

並在 800 年前 進一步降至 729。此趨勢顯示熊鷹在進入近代前已呈現緩

慢的族群侵蝕。(圖 9)。針對台灣熊鷹族群進行的 GONE2 分析圖則描繪

了一段最近 1200年來的詳細族群波動軌跡，結果顯示，該族群在距今 

1200 年前處於相對高點 (Ne約 1,312)，隨後在距今 800 至 900 年前經

歷波動 (Ne約 867左右)。然而，族群展現了韌性，在 距今 200 至 300 

年前 成功回升並穩定在 1,140 的高峰。最關鍵的轉折發生在 最近 100 

年內，曲線呈現斷崖式崩跌，Ne 從約 1100 急遽縮減至目前約 554。由

於最近 40 年間熊鷹的 Ne停滯於的歷史低點，這種平原化的低谷強烈暗

示了近代人為活動或環境壓力造成了嚴重的瓶頸效應，且目前族群並未出

現恢復的跡象 (圖 10)。 
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我們同樣挑選基因組覆蓋度大於 20倍個體，以 PSMC推估臺灣地區林鵰

的歷史有效族群動態，結果這 8隻個體 PSMC大致呈現相同的趨勢，顯示

熊鷹約在 50萬年至近萬年前，Ne約 0.5 ~0.75 萬左右上下之間 (圖 15、

16)。SMC++ 的結果(圖 17)，在排除最近 300代（2400年）後，顯示在

距今約 7.6萬年前的晚更新世時期，林鵰擁有 Ne約 10,800高達的歷史高

峰有效族群量，。這顯示該物種在冰河時期的古環境中曾相當興盛。在距

今約 6.7 萬年前之後，族群經歷了第一次顯著縮減，Ne急遽縮減了近 

60%，降至約 4,500。在此之後，進入了一段極為漫長的穩定期。從晚更

新世末期（4,100年前左右）一直到距今 4,762 年前，Ne長期維持在約

4,500，而在 4162 年前之後，Ne經歷斷崖式崩跌至 224，直至 2400年

前。而 Stairway Plot 2也 顯示林鵰的 Ne在 距今 0.6至 3.6萬維持在

1,600左右，隨後逐漸上升至 964年前的 2,157，再下降到距今 800年前

的 549 (圖 18)。而台灣林鵰的 GONE2 分析則提供了最近 150 代 (1200

年)內的高解析度歷史族群動態：儘管長期處於低點，GONE2 偵測到在 

距今 1200 年前 族群曾有顯著波動，最高達 1,800。族群逐漸衰退，族

群規模暴跌至 600年前約 80。隨後在距今 72 至 250 年前，族群曾展現

恢復跡象，回升並維持在 Ne 約 180 - 200 的水平。而在 最近 40 年內 

又再次遭遇重創，曲線呈現斷崖式下探，目前（距今 8 年）Ne 僅剩約 

18，這顯示林鵰不僅歷史上曾受重創，近代更面臨極嚴峻的遺傳瓶頸，保

育形勢遠比熊鷹更為緊迫 (圖 19)。 

結合以上的分析，台灣熊鷹與林鵰的族群歷史呈現了下降中的龐大有效族

群與較低且近期極度萎縮的有效族群的強烈對比：熊鷹在冰河時期曾擁有

極為龐大的有效族群基數（Ne約 5,800 - 23,000），隨後在全新世經歷了

漫長而緩慢的族群侵蝕，但至今仍有 554，仍保有相當的有效族群；反觀

林鵰，其歷史族群規模本就較小（Ne約 10,800），且在演化過程中經歷了
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數次災難性的階梯式崩跌，從中全新世的重創到中世紀的瓶頸，最終在現

代滑落至 Ne 僅 18 的瀕危邊緣，顯示其面臨的遺傳多樣性流失危機遠比

熊鷹更為嚴峻且急迫。 

7. 個體的近親繁殖係數 

在進行分析前，我們移除了作為參考基因組的個體。即便排除超過 80% 

缺失數據的位點，並僅保留次要等位基因頻率（maf）大於 0.05 的 SNP 

位點後，仍有 9 隻個體（台灣地區 6 隻、大陸地區 2 隻、日本地區 1 

隻）之 SNP 缺失率超過 5%。由於此情形可能影響 ROH 片段的判讀，

因此這些個體在後續 ROH 分析中暫予移除。 

在台灣地區的 14 隻熊鷹個體中，在台灣地區的 14 隻熊鷹個體中，ROH

（>1Mb）總長度介於 6.661 Mb (T7515) 至 70.317 Mb (T7516) 之間

（表 9, 10），這顯示族群內部的近親程度存在一定差異，但整體並未如日

本個體（DRR190839，160.344 Mb）般極端。值得注意的是，在 ROH長

度類別的分佈上，所有個體皆以 1-2 Mb 的短片段佔據絕對主導地位。以

數值最高的 T7516 為例，其 70.3 Mb 的 ROH總長度中，有 45 Mb 來

自 1-2 Mb 的短片段。經猛禽參數校正後，此長度區間對應約 14 至 29 

個世代（約 110 至 230 年前），反映的是清領時期至日治初期的族群歷

史背景，佔比超過 60%。而象徵極近期（小於 6 個世代或 50 年內）近

親交配的 > 5 Mb 長片段，在絕大多數台灣樣本中為 0，僅有 T7516 一

隻個體檢出約 5.3 Mb 的長片段。這顯示台灣熊鷹目前的遺傳構成，主要

受控於百年前的歷史族群事件，尚未在基因組中普遍累積大量的當代（近 

50 年）近親交配痕跡。由個體總 ROH長度換算的近交係數 FROH則不

高，居於 0.0065 至 0.0639之間。 

 

依相同方式分析台灣地區 7 隻林鵰個體，其 ROH>1Mb 數量介於 14 至 
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205 個，ROH 總長度介於 16.993 至 386.139 Mb（表 11），FROH 數值

則介於 0.015 至 0.331，最大值則為個體 D584的 0.331（表 12），遠比

熊鷹的近交係數為高。數據顯示，部分個體（如 D584, T7510）的 ROH 

總長度高達 386.1 及 378.1Mb （FROH 分別為 0.331和 0.323），遠高於

熊鷹的平均水平；更關鍵的是，這些純合子片段集中在短片段（1-2 Mb）

類別，單一類別的累積量即可達 201.184 Mb (53%)。這意味著其近親繁

殖是早在約 14 至 29 個世代前（約 110 至 230 年前）的族群瓶頸時期

的痕跡。總結來說，林鵰不僅背負著過去百年前族群崩潰留下的深刻「歷

史傷痕」，部分個體在近代還需面對最近 6 個世代（約 50 年）內的近親

交配壓力（存在 >5 Mb 片段），這種新舊交疊的雙重遺傳打擊，使其缺乏

足夠的能力應對未來環境變遷，因此保育形勢比熊鷹更為嚴峻且缺乏適應

彈性。 

七、討論 

1. 遺傳多樣性與適應潛力：軟掃蕩與演化救援的重要性 

本研究比較了台灣同域分布的兩種猛禽-熊鷹與林鵰的基因組雜合度，結果

顯示林鵰的雜合度及核酸多樣性顯著低於熊鷹。個體雜合度及核酸多樣性

不僅反映了當前的遺傳多樣性，更是族群「既有遺傳變異（Standing 

Genetic Variation, SGV）」的重要指標，既有遺傳是族群中存在的古老遺

傳變異，是演化適應的主要遺傳原料庫。SGV 對物種存續至關重要。當環

境壓力（如氣候變遷或疾病）改變時，族群若能直接從現有的 SGV 中篩

選出有利基因，便能立即啟動微演化的正向選擇過程，此機制被稱為「軟

掃蕩（Soft Sweep）」。相較於依賴緩慢且隨機的「新興突變（De novo 

mutation）」，軟掃蕩能大幅縮短適應所需的時間滯後（Time Lag），可以即

時對應環境的選擇壓力變化，從而提高「演化救援（Evolutionary 

Rescue）」即透過快速演化來避免族群滅絕的成功機率 (Barrett & 
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Schluter, 2008)。 

因此，林鵰極低的雜合度指出了一項嚴峻隱憂：其 SGV 庫可能已趨於枯

竭，恐難以在環境變化時，啟動軟掃蕩來進行演化救援。這意味著當面對

未來環境挑戰時，林鵰將缺乏足夠的遺傳工具箱，以應付環境的變化。類

似的現象也發生在白尾海鵰（Haliaeetus albicilla）身上，雖然廣泛分佈的

白尾海鵰被視為環境健康指標且生態復原力強 (Hailer et al., 2007; Badry 

et al., 2022)，但基因組研究顯示其遺傳變異極低，形成了「隱蔽性遺傳侵

蝕（cryptic genetic erosion）」 (Hansen et al., 2023)。這種族群數量尚稱

普遍但遺傳多樣性極低的現象，暗示著我們物種的生態復原力與遺傳健康

度可能發生脫鉤而不一致的現象。 

2. 遺傳滅絕債務與滅絕渦旋：林鵰 Ne約 18 的生存危機 

雖然野外普查估計林鵰族群約有 1,000 隻（Nc），顯示生態數量有所恢

復，但 GONE2 分析顯示其有效族群大小（Ne）僅約 18，導致 Ne/Nc  

比值僅為 0.017，遠低於保育生物學中廣泛接受的 0.1 基準線 

(Frankham, 1995)。保育生物學中有個著名的「50/500 準則」（Frankham 

et al., 2014），是用於評估物種遺傳存續風險的經驗法則，其中「50」代表

短期生存的臨界門檻，意指若有效族群大小（Ne）低於 50，族群將難以

避免近交衰退（Inbreeding Depression）的負面衝擊，導致個體適存度下

降 ；而「500」通常指為了維持長期演化潛力、抵銷遺傳漂變影響所需的

最小族群規模。本研究顯示台灣林鵰目前的 Ne 僅約 18，遠低於 50 的

短期基準線，由於 Ne過小，族群將難以避免近交衰退（Inbreeding 

Depression）的負面影響，而隨機的遺傳漂變效應將凌駕於天擇之上，導

致有害突變容易在族群中隨機固定（Fixation）而難以被清除，從而增加族

群的攜帶有害突變的數量（突變負荷， Mutation Load；Muller 1950）增

加。當負荷過高導致族群整體的適存度（Fitness）下降，進而會使族群規
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模進一步縮減，加劇遺傳漂變效應，進一步加速有害突變的累積及族群整

體的適存度的進一步下降，這種族群是存度不斷下降的渦旋，最這將引發

被稱為「突變崩潰（Mutational Meltdown）」也就是族群因積累過多有害突

變而滅絕的事件(Lynch 1990; Lynch et al. 1995)。 

所以，林鵰雖然在野外普查數量（Nc）上看似安全，但因歷史瓶頸導致有

效族群大小仍停滯於極低點，這造成「生態數量與遺傳健康脫鉤」的現

象，也就是所謂的「遺傳滅絕債務（Genetic Extinction Debt）」

(Kuussaari et al., 2009)。遺傳滅絕債務意味著物種雖未有立即滅絕的風

險，但因遺傳多樣性匱乏與有害突變累積，仍背負著未來極易因環境變遷

或近親衰退而滅絕的隱形風險 。台灣林鵰這種「數量已恢復，但遺傳多樣

性仍停滯低谷」的現象，符合遺傳滅絕債務的典型特徵。因為 Ne反映的

是跨世代有效族群數量的調和平均數（Harmonic Mean；Crow and 

Kimura 1970），雖然族群數量回升，但現存個體多為過去族群崩跌後倖存

的極少數個體之後代，尚未累積足夠的新變異 (Waples, 2005)，所以林鵰

的有效族群並無法隨著 Nc的近期增長而回升。此結果強烈支持以下觀

點：對瀕危物種的評估不應僅依賴普查數字，否則極易因「數量假象」而

掩蓋了其瀕臨突變崩潰的風險 (Hoban et al., 2021)。 

3. 兩種猛禽高度差異的歷史族群動態與最近 1,200年近交狀況  

本研究針對台灣熊鷹與林鵰族群的歷史族群動態分析顯示，其族群規模受

地質事件與人類活動共同所形塑。大多數鳥類族群在末次冰期時因避難所

效應而下降 (Nadachowska-Brzyska et al., 2015)。而作為大陸性島嶼物

種，當末次冰期結束、海平面上升導致台灣海峽於 12,000 至 10,000 年

前形成而使台灣與大陸分離後 (Ota, 1998)，地理隔離切斷了大陸與島嶼間

的族群個體交換與基因流，這使得台灣島上熊鷹與林鵰的遺傳有效族群逐

漸下降，而島嶼有限的環境承載量（Carrying Capacity）便設定了其族群
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或有效族群的上限。 

綜合 GONE2、Stairway Plot 2 與 ROH 分析，我們重建了台灣熊鷹與林

鵰的演化軌跡。ROH 數據揭示了一個重要發現：這兩種猛禽的基因組

中，皆保留保留 1-2 Mb 短片段主導的 200至 400年前的近親交配遺傳印

記，這與 GONE2 及 Stairway Plot 2 顯示的長期歷史動態相吻合。與林

鵰相比，台灣熊鷹的歷史族群規模（Ne）較大，足以維持較高的遺傳多樣

性， 而 ROH 總量所反映的近親繁殖程度也相對較低（多數個體 < 50 

Mb，僅 T7516 達 70.3 Mb）。儘管 GONE2 指出熊鷹 Ne 在近百年內由 

1312 驟降至 554，但 ROH 數據顯示這波近代的族群崩跌尚未轉化為基

因組上普遍的長片段純合子，然而個體 T7516 有少量大於 5Mb 的長 ROH

片段，顯示出輕微的近期近交訊號，這顯示熊鷹的近期近交程度將有可能

加劇。 

相對而言，台灣林鵰基因組中堆積了驚人數量的 1-2 Mb 片段，總長度約

為熊鷹的 6.2 倍。這支持了族群歷史族群動態分析所顯示的 約 450 年前 

的族群瓶頸，對其 ROH的長度造成了深遠的影響，這應該也導致目前台

灣林鵰遺傳多樣性（異型合子雜合度）幾乎枯竭的現象。整體而言台灣林

鵰不僅背負著沈重的歷史遺傳債務，且因 近期 Ne 極低（約 18），其遺傳

漂變的力量應該遠遠大於自然選擇的效力 (Lynch et al. 1995)，所以目前

林鵰清除有害突變的能力應該極弱，這將盡一步加速突變負荷的增加，更

容易陷入突變崩潰的困境。 

總結來說，兩物種皆受歷史因素影響，但林鵰的低遺傳多樣性、低 Ne及

高度近交的情形，更像是在遺傳上的「重症患者」，而熊鷹則是較高的遺傳

多樣性與 Ne以及低度近交的情形顯示台灣熊鷹的「遺傳體質尚可」但正

面臨近代族群近交加劇的風險，其遺傳體質可能將處於轉趨衰弱的風險

中。 
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4.林鵰食性特化對其有效族群大小的影響 

除了上述的人為干擾與地理隔離，食性特化程度（Dietary Specialization）

及獵物選擇的差異，亦可能是導致熊鷹與林鵰在近代 Ne表現上出現巨大

分歧的關鍵生態因子。 

熊鷹屬於典型的廣食性機會主義掠食者（Generalist）。根據孫元勳等 

(2007) 的研究，其獵物頻譜極廣，以大赤鼯鼠、白面鼯鼠、赤腹松鼠等中

小型哺乳類為主要食物來源，同時亦具備獵捕台灣獼猴（多為幼猴）、藍腹

鷴等大型雉科鳥類及各類爬蟲類的能力。這種彈性的覓食策略使其在面對

環境變動或特定獵物資源（如飛鼠）波動時，能迅速轉換利用替代獵物，

有效緩衝了環境隨機性帶來的衝擊。這種生態上的適應韌性，有助於維持

較穩定的族群承載量，這解釋了為何熊鷹雖然同樣面臨棲地壓力，其 

Ne/Nc 比值仍能維持在接近 0.5-1.0 的較高水平，且遺傳特徵仍呈現健康

的隨機交配狀態 (Niskanen et al., 2020)。 

反之，林鵰展現了高度的食性特化（Specialization）。依據 Clark et al. 

(2020) 等學者的描述，林鵰演化出獨特的慢速巡航飛行模式，主要鎖定搜

尋森林樹冠層中的鳥巢內容物（如鳥蛋、雛鳥），以及松鼠或蜥蜴等樹棲小

型動物。這種特化的覓食策略使其對森林環境，尤其是樹冠層的完整性具

有極高的依賴性。一旦人為開發導致棲地破碎化，造成鳥類築巢密度下降

或樹冠層分布斑塊化，林鵰將面臨比廣食性物種更嚴峻的搜尋成本與生存

壓力。資源獲取的限制長期壓低了其有效族群上限，導致族群在遭遇瓶頸

後較難以恢復，最終呈現出 Ne崩跌至僅剩約 18 的極端遺傳特徵。 

5. 演化獨特性與隱藏種認定 

本研究的系統發育分析顯示，台灣的熊鷹與林鵰在演化地位上皆展現了獨

特性，但支撐其成為獨立演化支系的證據強度存在差異。 

針對熊鷹，我們提供了強而有力的遺傳證據。基於全基因組 SNPs 的分析
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結果顯示，台灣族群已與大陸雲南及日本亞種發生了明確且顯著的遺傳分

化，在親緣關係樹上形成高支持度的獨立演化支系。結合其不具跨海遷徙

性的留鳥生態特徵，本研究結果支持台灣熊鷹已符合「隱藏種（Cryptic 

Species）」的定義，或至少是一個證據確鑿的獨立演化顯著單元（ESU）。 

相較於熊鷹，台灣林鵰形成獨立演化支系的證據力相對較弱，且主要來自

粒線體 DNA 序列的分析。雖然在保守的 CYTB 片段上未檢出變異，但

在演化速率較快的 Control region 與 ND2 片段中，台灣個體已演化出與

東南亞族群不同的特有單倍型（Unique Haplotype）。然而，目前的親緣關

係樹在將台灣族群區分為單系群（Monophyletic group）時，其統計支持

度（Bootstrap support）尚待加強。這暗示台灣林鵰可能處於分化過程的

早期階段，或者是近期瓶頸效應導致了特定單倍型的固定。因此，雖然我

們觀察到了隔離演化的訊號，但要如同熊鷹般斷言其為隱藏種，目前尚缺

乏核基因組層級的堅實證據佐證。 

八、 檢討與建議 

本研究綜合比較了台灣兩種大型猛禽的族群基因組特徵，揭示了熊鷹與林鵰截

然不同的演化命運與遺傳健康現況。雖然兩者皆為島嶼環境中，原始森林的頂

級掠食者，但其遺傳韌性大相徑庭。熊鷹受益於廣食性的生態緩衝，遺傳結構

相對穩定；相反地，林鵰的狀況顯示了嚴峻的「遺傳滅絕債務」，其清除有害

突變與適應未來環境變遷的演化潛力恐已大幅受損。 

基於上述結果，我們對農業部林業及自然保育署提出以下具體建議： 

1. 重新審視林鵰的保育評級，並納入遺傳指標 

儘管林鵰在 2019 年被主管單位調降為「珍貴稀有」，且在 2024 年台灣

鳥類紅皮書中列為「接近受脅」，但這些評估主要基於野外普查數量

（Demographic Census）的估算。本研究結果指出林鵰存在嚴重的「歷史

近交」與極低的遺傳多樣性與有效族群大小，使得其遺傳健康不佳、面對
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未來的演化韌性極為脆弱。建議未來的保育評估應參照 Hoban et al. 

(2021) 的建議，將「遺傳多樣性指標（如  Ne  與  FROH）」正式納入 

IUCN 紅皮書及國內保育名錄的評估標準中。鑑於其遺傳體質的脆弱性，

應考慮將林鵰視為遺傳上的極度瀕危物種進行管理。 

2. 將「遺傳監測」納入常規管理 

對於長壽命的猛禽，族群數量的下降往往滯後於遺傳健康的惡化。我們建

議建立長期的非侵入式遺傳監測計畫（如利用蒐集換羽羽毛提取 DNA），

定期追蹤熊鷹與林鵰的雜合度與近交係數變化。這將能作為環境健康與族

群適存度的「早期預警指標」，在族群數量尚未明顯下降前，即時偵測到遺

傳警訊並啟動因應措施。 

3. 肯認台灣族群的演化獨特性：採行預防性保育原則 

本研究支持台灣的兩種大型猛禽皆具備不可替代的遺傳特徵，但建議在認

定其演化地位時採取不同的策略：鑑於全基因組證據顯示其分化程度極

高，建議在法規與保育名錄上，明確將台灣熊鷹視為獨立的演化顯著單元

（ESU）甚至隱藏種。其保育地位應從「廣布種的邊緣族群」提升為「台

灣特有演化支系」。雖然支持台灣林鵰獨立演化地位的證據主要是基於粒線

體單倍型差異，支持強度較熊鷹弱，但這不應成為忽視其保育需求的理

由。考量到其極低的遺傳多樣性與嚴重的遺傳債務，我們建議採行「預防

性保育原則（Precautionary Principle）」。即在更多核基因組證據出現之

前，先將其視為具備「潛在獨特演化地位」的管理單元（Management 

Unit），嚴格禁止引入外來個體進行混種，以保護這個可能正在形成中的獨

特基因庫。 

4. 擴大基因組健檢至「表象無危」的物種：建立早期預警機制 

林鵰的案例為台灣的生物多樣性保育提供了重要啟示：「數量豐度

（Abundance）」並不等於「演化韌性（Resilience）」。本研究顯示，即便



31 

 

是有穩定普查數量（約 1,000 隻）的物種，仍可能身負沈重的「遺傳滅絕

債務」。 

過去資源多集中於搶救數量稀少的瀕危物種，但這可能導致我們忽視了那

些正在經歷「隱蔽性遺傳侵蝕（Cryptic Genetic Erosion）」的普遍物種。

因此，我們建議主管機關應支持將類似的全基因組族群歷史分析

（Demographic History Inference），擴展至台灣其他目前被認為數量普

遍、但棲地破碎或生態習性特化的物種。透過檢測這些物種是否也存在 Ne

與 Nc嚴重脫鉤的現象，我們可以建立一套「遺傳保育預警系統」，在物種

數量尚未崩跌前，提前介入並進行棲地改善或遺傳管理，這將比瀕臨滅絕

後的搶救更具成本效益與成功率。 
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圖表 

表 1. 熊鷹樣本 

表 2. 林鵰樣本 

表 3. 熊鷹基因組 BUSCO比對結果 

表 4. 林鵰基因組 BUSCO比對結果 

表 5. 臺灣地區與大陸地區熊鷹每個樣品定序總量 (G)、序列經質控後序列量 

(G)，及使用最終清理後序列的基因組定序覆蓋深度 (倍)。J18、J19來自

於 NCBI 

表 6. 林鵰樣品定序總量 (G)、序列經質控後序列量 (G)，及使用最終清理後序

列的基因組定序覆蓋深度 (倍)。 

表 7. 熊鷹核基因組多樣性：每隻個體基因組的 SNP位點數、雜合 SNP位點

數，雜合度（雜合 SNP位點數/基因組長度，θ），及臺灣、大陸及日本族

群的核酸多樣性（π）。 

表 8. 林鵰核基因組多樣性：每隻個體基因組的 SNP位點數、雜合 SNP位點

數，雜合度（雜合 SNP位點數/基因組長度，θ），及核酸多樣性（π）。 

表 9. 熊鷹個體基因組 FROH > 1 Mb的近交係數 

表 10. 熊鷹個體基因組 ROH > 1 Mb總長度 

表 11. 林鵰個體基因組 ROH > 1 Mb總長度。 

表 12. 林鵰個體基因組 FROH > 1 Mb的近交係數。 

圖 1. 熊鷹基因組草圖與金雕染色體對齊。 

圖 2. 林鵰基因組草圖與金雕染色體對齊 

圖 3. 420,246 個非連鎖獨立的 SNP（r2 < 0.2）的主成份分析結果。圖中顯示

每隻個體第一及第二主成份的分數。來自臺灣地區個體 (藍色)、來自大

陸雲南 (紅色) 及日本 (黃色) 。 

圖 4. 臺灣、大陸及日本地區熊鷹的親緣關係樹。 

圖 5. 林鵰 Control region 片段親緣關係樹，EF459572 (蘇門答臘)、
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EF459571(爪哇)，及外群 Clanga hastate (GCA 034782435.1)。 

圖 6. 林鵰 ND2片段親緣關係樹，AY987109 (東南亞)，及外群 Clanga 

hastate (GCA 034782435.1)。 

圖 7. PSMC推估熊鷹的歷史有效族群數量，V350256575 (大陸) ，

DRR190839 (日本) ，其餘為台灣地區熊鷹個體。 

圖 8. 以 PSMC法對台灣地區熊鷹 (藍)、大陸雲南 (紅)及 日本 (黃)個體進行

100次 bootstrap 分析所得歷史有效族群動態範圍(灰線) 。 

圖 9. PSMC推估台灣地區林鵰的歷史有效族群數量。 

圖 10. 以 PSMC法對台灣地區林鵰個體進行 100次 bootstrap 分析所得歷史有

效族群動態範圍(灰線) 。 

圖 11. 以 SMC++法推估臺灣地區熊鷹族群的歷史遺傳有效族群動態。 

圖 12. 以 Stairway Plot2 推估臺灣地區熊鷹族群的歷史遺傳有效族群動態。 

圖 13. 以 GONE推估臺灣地區熊鷹族群近 150代的遺傳有效族群動態。 

圖 14. 以 SMC++法推估臺灣地區林鵰族群的歷史遺傳有效族群動態。 

圖 15. 以 Stairway Plot2 推估臺灣地區林鵰族群的歷史遺傳有效族群動態。 

圖 16. 以 GONE推估臺灣地區林鵰族群近 150代的遺傳有效族群動態。 
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表 1 熊鷹樣本 

  日期 地點 來源 備註 

D533     臺北市立動物園 
20140071D10 D1610 1030311 基隆 農授林務字第

1031700533號 

T7462 20080501 台中和平 農業部生物多樣性研究所 標本;腳皮 

T7463 20120825 台東 農業部生物多樣性研究所 標本;腳皮 

T7465 20000709 霧社 農業部生物多樣性研究所 標本;腳皮 

T7467 2020   農業部生物多樣性研究所   

T7503 20240618 鳳凰谷鳥園 國立自然科學博物館鳳凰谷鳥園生態園區   

T7504     臺北市立動物園 20170265M30 ATZ171 左阿前 農授林務字第 1061700466號 

T7505     臺北市立動物園 20090400M20 C1083 農授林務字第 0980108575號 

T7506     臺北市立動物園 20210298B20 B TZ024 農授林務字第 1090223756號 

T7507     臺北市立動物園 20080520B20 烏來 農授林務字第 0970110626號 

T7513 20220207 南澳 台灣猛禽研究會   

T7514 20231012 宜蘭 屏科大野生動物保育研究所   

T7515 20240214 宜蘭 屏科大野生動物保育研究所   

T7516 20231226 南橫 屏科大野生動物保育研究所   

T7517 20240213 宜蘭 屏科大野生動物保育研究所   

T7518 20240310 宜蘭 屏科大野生動物保育研究所   
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T7519 20240402 宜蘭 屏科大野生動物保育研究所   

T7520 20240528 宜蘭 屏科大野生動物保育研究所   

T7521 20240520 南橫 屏科大野生動物保育研究所   

T7464   屏東 農業部生物多樣性研究所   

T7466     農業部生物多樣性研究所   

T7468 2008   農業部生物多樣性研究所   

T7502   六龜 國立自然科學博物館 標本;腳皮 

T7523 20241021 壽豐文蘭村   林保字第 1132231062號 

T7524 20241103 富里學田村   林保字第 1132231062號 

V350256575   中國 雲南迪慶州維西線 標本;腳皮 

V350263631   中國 福建 標本;腳皮 

J18 J18 日本 SAMN22348903 (SRR18733107) LACM : birds-114857 

J19 J19 日本 SAMD00156789 (DRR190839) A3A2:E30D29A9A1:E30 
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表 2. 林鵰樣本 

個體編號 日期 地點 來源 備註 

D584     20150382D10 D1681 農授林務字第 1041700584 號 DNA 

T0948 2002.11.12   臺北市立動物園  

T7469 2018   農業部生物多樣性研究所  
11545; 
10697 

T7470 2000   農業部生物多樣性研究所  1641;1440 

T7501   苗栗火炎山 臺中市野生動物保育學會   

T7508     20100523M20 穩穩 A001 農授林務字第 0991603072 號   

T7509     20100430M20 胖胖 C1082 農授林務字第 0991603072 號   

T7510     20060070M10 高雄藤枝 農授林務字第 0961701136 號   

T7511 20240516 
尖石 馬美道

路 
台灣猛禽研究會 7A-00004 

T7512 20220517 梅山 32彎 台灣猛禽研究會 7B-00007 

T7522 20210706 恆春 屏科大野生動物保育研究所 L00750 
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表 3. 熊鷹基因組 BUSCO比對結果 

 

 ave odb10 

Complete BUSCOs (C) 8103 (97.2%) 

Complete and single-copy BUSCOs (S) 8054 (96.6%) 

Complete and duplicated BUSCOs (D) 49 (0.6%) 

Fragmented BUSCOs (F) 74 (0.9%) 

Missing BUSCOs (M) 161 (1.9%) 

Total BUSCO groups searched 8338 
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表 4林鵰基因組 BUSCO比對結果 

 

 ave odb10 

Complete BUSCOs (C) 8114 (97.3%) 

Complete and single-copy BUSCOs (S) 8082 (96.9%) 

Complete and duplicated BUSCOs (D) 32 (0.4%) 

Fragmented BUSCOs (F) 78 (0.9%) 

Missing BUSCOs (M) 146 (1.8%) 

Total BUSCO groups searched 8338 
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表 5. 臺灣地區與大陸雲南地區(V350256575 及 V350263631)熊鷹每個樣品

定序總量 (G)、序列經質控後序列量 (G)，及使用最終清理後序列的基因組定

序覆蓋深度 (倍)。J18、J19（日本樣品）來自於 NCBI  

個體 
定序總量 

(G) 

序列質量 

> 30 (G) 

序列質量 

> 30 (%) 

覆蓋深度 

(倍) 

D533 35.44 33.24 0.94 27.73 

T7462 23.00 19.44 0.85 16.06 

T7463 16.66 14.07 0.84 11.63 

T7465 40.25 37.66 0.94 30.70 

T7467 36.21 34.04 0.94 27.91 

T7503 134.45 125.76 0.94 102.93 

T7504 37.31 34.57 0.93 27.60 

T7505 20.32 18.44 0.91 15.04 

T7506 42.35 38.88 0.92 23.83 

T7507 30.07 27.65 0.92 16.76 

T7513 28.02 25.54 0.91 19.32 

T7514 28.59 26.72 0.93 21.76 

T7515 27.82 25.99 0.93 21.23 

T7516 35.81 33.54 0.94 27.46 

T7517 32.10 29.34 0.91 21.76 

T7518 32.31 30.17 0.93 24.46 

T7519 31.54 29.45 0.93 23.80 

T7520 20.97 19.30 0.92 14.81 

T7521 41.53 38.82 0.93 31.88 

T7523 32.65 29.93 0.92 24.00 

T7524 30.48 28.23 0.93 22.82 

V350256575 38.80 31.71 0.82 23.44 

V350263631 29.16 24.28 0.83 5.27 

J18 27.36 27.36 pass 15.44 

J19 64.98 64.98 pass 48.52 
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表 6 林鵰樣品定序總量 (G，Gb)、序列經質控後序列量 (G)，及使用最終清

理後序列的基因組定序覆蓋深度 (倍)。  

個體 
定序總量 

(G) 

序列質量 

> 30 (G) 

序列質量 

> 30 (%) 

覆蓋深度 

(倍) 

D584 46.34 43.48 93.8% 34.33 

T948 21.95 20.11 91.6% 12.96 

T7469 44.68 41.91 93.8% 32.54 

T7470 21.32 19.49 91.4% 12.65 

T7501 23.01 21.04 91.4% 16.00 

T7508 42.38 38.92 91.9% 27.57 

T7509 44.11 41.15 93.3% 32.66 

T7510 27.29 25.41 93.1% 19.61 

T7511 32.02 29.56 92.3% 21.85 

T7512 80.64 72.75 90.2% 42.32 

T7522 34.73 32.07 92.3% 24.49 
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表 7. 熊鷹核基因組多樣性：每隻個體基因組的 SNP位點數、雜合 SNP位點

數，雜合度（雜合 SNP位點數/基因組長度，θ），及臺灣、大陸及日本族群的

核酸多樣性（π）。 

個體 SNP數 雜合位點數 雜合度, θ  核苷酸多樣性(π)  

D533 2,484,252 1,659,039 0.0015  

T7462 2,131,383 1,358,234 0.0012  

T7463 1,974,570 1,431,119 0.0013  

T7465 2,484,137 1,667,408 0.0015  

T7467 2,487,689 1,669,138 0.0015  

T7503 1,646,493 1,646,337 0.0015  

T7504 2,446,246 1,675,539 0.0015  

T7505 1,461,744 1,042,784 0.0009  

T7506 2,479,622 1,689,752 0.0015  

T7507 2,165,124 1,411,980 0.0013  

T7513 2,496,954 1,708,954 0.0016  

T7514 2,486,530 1,683,268 0.0015  

T7515 2,483,304 1,665,615 0.0015  

T7516 2,498,940 1,688,771 0.0015  

T7517 2,476,286 1,668,246 0.0015  

T7518 2,397,143 1,631,141 0.0015  

T7519 2,476,659 1,671,269 0.0015  

T7520 2,368,150 1,651,368 0.0015  

T7521 2,502,093 1,718,198 0.0016  

T7523 2,485,439 1,651,492 0.0015  

T7524 2,496,211 1,720,889 0.0016  

平均 2,329,951 1,605,264 0.0015 0.0013 

V350256575 2,318,553 1,477,057 0.0013  

V350263631 3,940 3,745 0.0000  

平均 1,161,247 740,401 0.0007 0.0014 

J19 2,359,765 549,970 0.0005  

J18 1,513,667 543,237 0.0005  

平均 1,936,716 546,604 0.0005 0.0005 
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表 8 林鵰核基因組多樣性：每隻個體基因組的 SNP位點數、雜合 SNP位點

數，雜合度（雜合 SNP位點數/基因組長度，θ），及核酸多樣性（π）。 

 

個體 SNP數 雜合位點數 雜合度, θ 
核苷酸多

樣性(π) 

D584 438,208 329,393 0.00038  

T948 421,048 324,243 0.00036  

T7469 433,845 325,627 0.00037  

T7470 381,196 299,560 0.00033  

T7501 407,876 322,630 0.00035  

T7508 439,252 328,916 0.00038  

T7509 472,475 368,162 0.00041  

T7510 444,351 322,121 0.00038  

T7511 478,044 373,194 0.00041  

T7512 272,851 272,608 0.00023  

T7522 486,385 369,070 0.00042  

平均 425,048 330,502 0.00036 0.00026 
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表 9. 熊鷹個體基因組 FROH的近交係數 

Sample 
ID 

FROH 

1-2 Mb 
FROH 

2-3 Mb 
FROH 

3-4 Mb 
FROH 

4-5 Mb 
FROH 

>5 Mb 
Total 
FROH 

D533 0.0361 0.0091 - - - 0.0452 

T7465 0.0270 0.0068 0.0063 - - 0.0401 

T7467 0.0338 0.0129 0.0035 - - 0.0502 

T7504 0.0313 0.0041 0.0029 - - 0.0383 

T7506 0.0094 0.0043 - - - 0.0137 

T7513 0.0065 - - - - 0.0065 

T7514 0.0107 - - - - 0.0107 

T7515 0.0061 - - - - 0.0061 

T7516 0.0410 0.0147 0.0034 - 0.0048 0.0639 

T7517 0.0062 0.0024 - - - 0.0085 

T7519 0.0098 - - - - 0.0098 

T7521 0.0305 - - - - 0.0305 

T7523 0.0262 0.0114 0.0063 0.0039 - 0.0478 

T7524 0.0197 0.0038 - - - 0.0235 

J19 0.0957 0.0287 0.0131 0.0082 - 0.1457 
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表 10. 熊鷹個體基因組 ROH > 1Mb總長度(Kb)，J19 為日本個體 

 

Sample 
ID 

ROH 
1~2 Mb 

ROH 
2-3 Mb 

ROH 
3~4 Mb 

ROH 
4~5 Mb 

ROH 
>5 Mb 

Total 
ROH 

D533 39769.4 10007.6 - - - 49777 

T7465 29763 7437.72 6980.8 - - 44181.52 

T7467 37151.4 14231.7 3876.61 - - 55259.71 

T7504 34459.1 4557.79 3147.92 - - 42164.81 

T7506 10358.2 4747.77 - - - 15105.97 

T7513 7158.73 - - - - 7158.73 

T7514 11802.2 - - - - 11802.2 

T7515 6661.29 - - - - 6661.29 

T7516 45098.2 16138.1 3792.42 - 5288.38 70317.1 

T7517 6806.81 2586.53 - - - 9393.34 

T7519 10795.9 - - - - 10795.9 

T7521 33600.1 - - - - 33600.1 

T7523 28871.6 12539.7 6908.72 4262.56 - 52582.58 

T7524 21707.5 4149.61 - - - 25857.11 

J19 105262 31612.2 14408.5 9061.13 - 160343.8 
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表 11. 林鵰個體基因組 ROH > 1Mb總長度(Kb) 

Sample 
ID 

ROH 
1-2 Mb 

ROH 
2-3 Mb 

ROH 
3-4 Mb 

ROH 
4-5 Mb 

ROH 
> 5 Mb 

Total 
ROH 

D584 192,660 83,865 68,308 12,826 28,479 386,139 

T7469 176,936 101,663 58,131 18,656 22,370 377,756 

T7508 16,993 - - - - 16,993 

T7509 157,098 19,678 6,702 - - 183,478 

T7510 201,184 90,966 62,329 12,906 10,739 378,125 

T7511 121,205 21,320 - - - 142,525 

T7522 136,553 7,131 6,957 - - 150,641 
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表 12林鵰個體基因組 FROH 的近交係數 

 

Sample ID 
FROH  
1-2 Mb 

FROH  
2-3 Mb 

FROH  
3-4 Mb 

FROH  
4-5 Mb 

FROH  
> 5 Mb Total FROH 

D584 0.165 0.072 0.059 0.011 0.024 0.331 

T7469 0.152 0.087 0.05 0.016 0.019 0.324 

T7508 0.015 - - - - 0.015 

T7509 0.135 0.017 0.006 - - 0.158 

T7510 0.172 0.078 0.053 0.011 0.009 0.323 

T7511 0.104 0.018 0 - - 0.122 

T7522 0.117 0.006 0.006 - - 0.129 
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圖 1 熊鷹基因組草圖與金雕染色體對齊 
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圖 2. 林鵰基因組草圖與金雕染色體對齊 
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圖 3. 420,246 個非連鎖獨立的 SNP（r2 < 0.2）的主成份分析結果。圖中顯示

每隻個體第一及第二主成份的分數。來自臺灣地區個體 (藍色)、來自大陸雲南 

(紅色) 及日本 (黃色) 
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圖 4. 臺灣、大陸及日本地區熊鷹的親緣關係樹 
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圖 5. 林鵰 Control region 片段親緣關係樹，EF459572 (蘇門答臘)、

EF459571(爪哇)，及外群 Clanga hastate (GCA 034782435.1)。 
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圖 6. 林鵰 ND2片段親緣關係樹，AY987109 (東南亞)，及外群 Clanga 

hastate (GCA 034782435.1)。 
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圖 7. PSMC推估熊鷹的歷史有效族群數量，V350256575 (大陸) ，

DRR190839 (日本) ，其餘為台灣地區熊鷹個體。 
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圖 8. 以 PSMC法對台灣地區熊鷹 (藍)、大陸雲南 (紅)及 日本 (黃)個體

進行 100次 bootstrap分析所得歷史有效族群動態範圍(灰線) 。 

  



55 

 

 

圖 9. 以 SMC++法推估臺灣地區熊鷹族群的歷史遺傳有效族群動態 
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圖 10. 以 Stairway Plot2 推估臺灣地區熊鷹族群的歷史遺傳有效族群動態 

  



57 

 

 

圖 11. 以 GONE推估臺灣地區熊鷹族群近 150代的遺傳有效族群動態 
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圖 12. PSMC推估台灣地區林鵰的歷史有效族群數量。 
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圖 13. 以 PSMC法對台灣地區林鵰個體進行 100次 bootstrap 分析所得歷史有

效族群動態範圍(灰線)。 
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圖 14. 以 SMC++法推估臺灣地區林鵰族群的歷史遺傳有效族群動態。 
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圖 15. 以 Stairway Plot2 推估臺灣地區林鵰族群的歷史遺傳有效族群動態。 
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圖 16. 以 GONE推估臺灣地區林鵰族群近 150代的遺傳有效族群動態。 
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