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[摘要]   本研究由目前已經發表的鳥類微隨體基因座中，篩選出適用於烏頭翁與

白頭翁的遺傳標記，嘗試建立一套能區分烏、白頭翁的微隨體基因座，將之用於雜

交個體的偵測，並試圖解析墾丁地區特有的烏頭亞型個體，是否為雜交所產生的後

代。分析來自四種鳥、共67對的微隨體基因座引子後，找出其中九組基因座在烏、

白頭翁或烏頭亞型個體中具有多型性，然族群分化程度FST值在烏頭翁和白頭翁間

只有0.021。平均每基因座的對偶基因數為2.89-3.67個，雜合度的觀測值為

0.236-0.433，期望值則為0.308-0.409。以其中符合哈地－溫伯格平衡的六個基因座

進行貝氏分群測試，顯示所有分析的樣本應屬同一族群。對應分析的結果能解釋的

變異量雖然有限，但烏頭翁、白頭翁和烏頭亞型三者在各軸的分佈上有顯著的差

異，其中以烏頭翁和白頭翁的分化程度較明顯，烏頭亞型的遺傳組成則介於二者之

間。意味外型近似烏頭翁的烏頭亞型個體，可能在其祖代中曾經有白頭翁的基因滲

入。 

關鍵字：烏頭翁、白頭翁、雜交、微隨體 
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ABSTRACT   The main purpose of this study was to select a set of microsatellite 

markers in order to distinguish the Styan’s Bulbul, Light-vented Bulbul, and suspected 

hybrids (gray-faced Styan’s Bulbul). We screened 67 primer pairs developed from four 

bird species and found only nine of these loci were polymorphic in Styan’s Bulbul, 

Light-vented Bulbul and/or the gray-faced Styan’s Bulbul. After excluding two loci 

which were not in Hardy-Weinberg equilibrium, and one locus which was monomorphic 

in both Styan’s Bulbul and Light-vented Bulbul, only six polymorphic loci were used in 
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subsequent analyses. The mean of alleles per locus varied from 2.89 to 3.67, mean of 

observed heterozygosity ranged from 0.236 to 0.433, and mean of expected 

heterozygosity ranged from 0.308 to 0.409. No significant population differentiation 

was found in Styan’s Bulbul, Light-vented Bulbul, or gray-faced Styan’s Bulbul, as 

revealed by low FST value and Bayesian population assignment test. However, 

correspondence analysis showed significant difference among the three populations on 

the first two axes (CA1 and CA2). This indicated that these markers could distinguish 

Styan’s Bulbul and Light-vented Bulbul. The gray-faced Styan’s Bulbul might be the 

offspring of backcross between hybrid bulbuls and Styan’s Bulbuls. More polymorphic 

microsatellite markers should be found to distinguish these two bulbuls and identify 

their hybrids. 

Keywords: Styan’s Bulbul, Light-vented Bulbul, hybridization, microsatellite 

 

 

前言 

 

  不同物種之間雜交所形成的雜交帶，能夠

用來研究許多演化和生態的過程(Pearson and 

Manuwal 2000)。在研究兩物種的雜交程度

時，首要之務是鑑別純種個體和雜交個體。雜

交個體常會具有兩親代物種的特徵，呈現中間

型的特徵型值。然而，隨著回交的發生，雜交

個體的特徵型值可能會逐漸偏向其中某種親

代，而沒有明確的區分依據。再者，即使雜交

個體型態上相似於其中一個親代物種，其整個

遺傳組成仍可能異於該親緣種(Williams et al. 

2005)。由於以上原因，使得研究者有時不易

根據外部型態將雜交個體和親緣種區別開

來。Allendorf等人(2001)認為，在針對物種雜

交現象進行保育行動之前，應該先確認該雜交

現象為自然或人為因素所造成，並且對其雜交

的形式和程度有細部的瞭解，才能依此擬定適

當的保育措施。 

  隨著分子生物技術的發展和電腦運算能

力的提升，遺傳標記已經被應用在許多偵測物

種雜交狀況的研究中，例如哺乳動物中的北極

狐(Alopex lagopus, Norén et al. 2006)、狼(Canis 

lupus, Verardi et al. 2006)、魚類中的三棘刺魚

(Gasterosteus aculeatus, Gow et al. 2006)等。在

已發表的研究中，曾使用微隨體基因座

(microsatellite)、粒線體DNA (DNA)、擴增片

段 長 度 多 樣 性 (amplified fragment length 

polymorphism, AFLP) 及 單 核 甘 酸 多 樣 性

(single nucleotide polymorphism, SNP)等遺傳

標記 (Bensch et al. 2002, Sæ tre et al. 2003, 

Vallender et al. 2007)。其中，微隨體基因座是

目前最廣被使用的遺傳標記。微隨體是真核生

物細胞核中廣泛分佈的DNA片段，由於其突變

速率快，在族群內變異高，且遺傳形式符合孟

德爾的遺傳定律，因此適合用來作為物種雜

交、親子鑑定、親屬關係和族群分化等研究的

遺傳標記(Zhang and Hewitt 2003, Selkoe and 

Toonen 2006)。此外，微隨體基因座也已經被

用在許多種鳥類的雜交研究中，例如：北美斑

鴨 和 綠 頭 鴨 (Anas fulvigula and A. 

platyrhynchos, Williams et al. 2005)、斑林鴞和

橫斑林鴞(Strix occidentalis and S. varia, Funk 

et al. 2007)、棕硬尾鴨和白頭硬尾鴨(Oxyura 

jamaicensis and O. leucocephala, Muñoz- 

Fuentes et al. 2007)等。 

    在台灣的雀形目鵯科鳥類中，烏頭翁

(Pycnonotus taivanus) 和白頭翁 (P. sinensis 

formosa)是兩個親緣關係相近的物種。白頭翁

普遍分佈於亞洲東部，在台灣本島則見於北部

和西部地區，為特有亞種。烏頭翁則為臺灣特

有種，僅分佈於臺灣東部和恆春半島地區(鄭

作新等 1987，王嘉雄等 1991)。這二種鳥的

生態需求相同(劉小如 1991)且外型相似，僅在

頭部羽毛呈現不同的顏色。二者不論在野外或

是人工飼養的環境中都會雜交，且其雜交子代

具有繁殖的能力(劉小如 2000, 2005, 2006)。過

去台灣的白頭翁和烏頭翁東西為界，近年來因
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為白頭翁入侵烏頭翁分布區並與之雜交，使烏

頭翁族群之存續受到威脅(劉小如 1990, 1991, 

2003)。尤其是許多烏頭翁分布的地區目前都

已經有白頭翁的發現記錄。 

  比較1997年及2003年在墾丁國家公園及

鄰近地區進行的調查報告，發現烏頭翁在總調

查隻數中所佔的比例減少，而烏、白頭翁雜交

個體所佔的比例則有增加的趨勢 (劉小如 

2003)。在2005年的調查中，也發現在墾丁地

區有些貌似烏頭翁的個體，在外型上與典型的

烏頭翁有微小差異。這些個體暫時被稱為『烏

頭亞型』。其頰、眼先至耳羽呈灰白色，不似

台東地區的烏頭翁之頰、眼先至耳羽部分黑白

分明(劉小如 2005)。一般來說，烏頭翁和白頭

翁的部分雜交子代可由外型直接確定。但若雜

交個體經過和烏頭翁(或白頭翁)數代的回交

後，可能已無法由外型準確地確認是否有基因

滲入的現象。因此，我們懷疑這些烏頭亞型個

體為雜交個體和烏頭翁回交數代後產生的子

代。如果烏頭亞型個體為回交子代，我們將可

偵測到白頭翁的基因滲入烏頭亞型個體的遺

傳組成中。 

  本研究嘗試利用微隨體基因座作為分子

遺傳標記，探討烏頭翁與白頭翁的雜交現象。

我們的目地為建立一套用以區分烏頭翁和白

頭翁的微隨體基因座組合，並且以這一套微隨

體基因座組合檢視烏頭亞型個體是否為回交

子代。本研究將以保育遺傳學的角度提供國家

公園關於烏頭翁保育工作所需的遺傳資料，以

作為未來經營管理需求上的依據。 

 

材料與方法 

 

  本研究使用的烏頭翁樣本採自台東縣東

河鄉和卑南鄉，白頭翁則採自苗栗縣獅潭鄉。

這些地區在過去均未被發現有疑似雜交個體

出現，故使用這些個體作為純種烏頭翁和白頭

翁的樣本，進行多型性微隨體基因座的篩選和

測試。 

研究白頭翁基因滲入烏頭翁所需的樣

本，則使用在墾丁地區所採得的烏頭亞型個

體。 

 

一、DNA萃取與微隨體基因座的篩選 

  自我們過去在烏、白頭翁的研究所收集的

血液樣本庫中，各取出37隻白頭翁、32隻烏頭

翁，以及16隻在墾丁地區採集的烏頭亞型個

體，以Gemmell and Akiyama (1996)所發展的方

法萃取DNA。再利用從其他鳥類所篩選出的微

衛星基因座中，檢測增幅這些基因座的引子是

否適用於烏頭翁和白頭翁。我們總共測試來自

四種鳥的67對引子，其中22對來自大山雀

(Parus major, Saladin et al. 2003)、八對來自青

山雀(Parus caeruleus, Dawson et al. 2000)、19

對來自青背山雀 (Parus monticolus, 羅文穗

2007, Wang et al. 2005)、18對來自繡眼畫眉

(Alcippe morrisonia, Lin et al. 2009)。利用聚合

酶連鎖反應(polymerase chain reaction, 以下簡

稱PCR)測試這些引子是否可增幅出烏頭翁和

白頭翁的DNA片段。對於測試結果可增幅出

DNA片段的引子，將其前端引子的5’端分別以

HEX，FAM或NED等螢光標記後，先以六隻烏

頭翁和六隻白頭翁的DNA為受試對象，測試這

些基因座在烏、白頭翁是否具有多型性。 

 

二、烏頭翁和白頭翁微隨體基因型的基因型判

定與資料分析 

  對於上述初步測試結果具有多型性的基

因座，我們進行所有樣本的基因型鑑定。先將

這些樣本的DNA以具螢光標記的引子進行

PCR以增幅微隨體基因座。每一PCR的反應體

積為10 μl，其中包含約60 ng DNA、各0.2 μM

的一對引子、0.1 mM dNTP、1.5-2.5 mM 

MgCl2(見表 1), 10 mM Tris-HCL, pH 9.0、50 

mM KCL、0.01% (w/V) gelatin、0.1% Triton 

X-100 、 0.4 U 的 聚 合 酶 (Pro Taq DNA 

polymerase, Protech)。 

 PCR的作用溫度如下：首先在95℃中反應2

分 鐘 使 雙 股 DNA 的 兩 股 變 性 解 開

(denaturing)，接著進行40次增幅循環，每一循
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環包括：95℃中20秒解開雙股DNA、65-50℃

不等的溫度中作用30秒使模版DNA與引子鏈

合(annealing)(表1)、72 ℃中作用30秒進行DNA

之複製延伸反應(extension)，最後再於72 ℃中

反應1分鐘進行最後延伸反應。PCR的產物以

ABI Prism 3730 自 動 定 序 儀 (Applied 

Biosystems) 進行毛細管電泳反應，再以

GeneMapper v3.0(Applied Biosystems)軟體進

行基因型的判定，以確定每一個體在該基因座

上的對偶基因型。獲得所有個體的基因型資料

後，我們利用GENEPOP(Raymond and Rousset 

1995)檢視在各族群中，兩兩基因座之間是否

存在著連鎖不平衡(linkage disequilibrium)的情

形。再以GenAlEx 6(Peakall and Smouse 2006)

計算各基因座在烏頭翁、白頭翁和烏頭亞   

型 等 族 群 中 雜 合 度 的 觀 測 值 (observed 

heterozygosity, HO) 與 期 望 值 (expected 

heterozygosity, HE)，並據此測試該基因座是否

處 於 哈 地 － 溫 伯 格 平 衡 (Hardy-Weinberg 

equilibrium)。此外，我們並計算在每族群中單

一基因座的平均對偶基因數(average observed 

number of alleles per locus, NA)、出現頻率大於

5%的對偶基因數(NA with frequency > 5%)，以

及平均每基因座中某族群特有的對偶基因數

(average number of private alleles per locus)等

參數。我們也使用GenAlEx 6進行分子變方分

析(analysis of molecular variance, AMOVA)，計

算微隨體基因座在烏頭翁、白頭翁和烏頭亞型

之間的FST值。在哈地－溫伯格平衡、FST值估

算和連鎖不平衡的測試中，我們使用邦弗朗尼

連續修正法(sequential Bonferroni adjustment)

來校正多重比較的α值。 

 

 

表 1. 本研究所使用的九組多型性微隨體基因座 

基因座名稱 來源物種 螢光 

種類 

GenBank 

序號. 

MgCl2 

(mM)1 

Ta 

(℃)2 

出處 

Pca3 Parus caeruleus FAM AJ279805 1.5 60 Dawson et al. 2000 

Titgata67 Parus monticolus FAM AY792959 2 50 Wang et al. 2005 

Tit28 Parus monticolus HEX EF440357 1.5 +62-50 /↓0.3 羅文穗 2007 

PmaGAn11 Parus major NED AY260531 1.5 65 Saladin et al. 2003 

PmaD22 Parus major FAM AY260527 1.5 60 Saladin et al. 2003 

PmaTAGn33 Parus major NED AY260539 1.5 57 Saladin et al. 2003 

AM64 Alcippe morrisonia NED DQ858942 2 +62-50 /↓0.3 Lin et al. 2009 

AM95 Alcippe morrisonia NED DQ858944 2 +62-50 /↓0.3 Lin et al. 2009 

AM97 Alcippe morrisonia FAM DQ858949 2 55 Lin et al. 2009 

*
 聚合酶連鎖反應(PCR)時的鎂離子濃度。 

**
 PCR的鍊合溫度。 

+ 遞減PCR(touchdown PCR)。 

 

 

  對於符合哈地－溫伯格平衡的微隨體基

因座，我們藉由各基因座中對偶基因的分布頻

率，利用STRUCTURE v2.2 軟體進行貝氏分

群 測 試 (Bayesian population assignment, 

Pritchard et al. 2000)，推估所有樣本的遺傳組

成係來自於幾個族群(K)，以測試這些微隨體

基因座是否能夠區分烏頭翁和白頭翁。 

此 外 ， 我 們 也 使 用 對 應 分 析
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(correspondence analysis, CA)檢視烏頭翁、白

頭翁和烏頭亞型三群鳥的遺傳組成差異性。以

符合哈地－溫伯格平衡的微隨體基因座的基

因型資料為樣本，將各個對偶基因在每隻個體

中的出現與否給予評分，出現在同型合子者給

1分，出現在異型合子者給0.5分，未出現者給

0分。接著將評分結果進行對應分析，並將每

隻個體在對應分析結果的第一軸和第二軸之

落點進行Kruskal-Wallis分析，測試其第一軸和

第二軸的落點在來源族群間是否存在顯著差

異。 

 

結果與討論 

 

一、烏頭翁和白頭翁微隨體基因座的篩選 

  本研究所測試的67對的微隨體引子，以

PCR增幅後有37對可以在烏頭翁和白頭翁中

增幅出長度符合預期範圍的DNA片段；進一步

測試這些基因座在烏、白頭翁的多型性後，發

現只有九個基因座在烏頭翁或白頭翁具有多

型性，亦即其他物種的微隨體基因座引子只有

13.43%(9/67)適用於烏、白頭翁。這九組微隨

體基因座在烏、白頭翁和烏頭亞型的對偶基因

數、雜合度的觀測值(HO)與期望值(HE)等如表2

所示。整體而言，平均每基因座的對偶基因數

為 2.89-3.67 個 ， 雜 合 度 的 觀 測 值 為

0.236-0.433，期望值則為0.308-0.409。 

在各基因座中，有些對偶基因的出現頻率

很低。若只考慮出現頻率較高(>5%)的對偶基

因，則平均每基因座的對偶基因數在烏頭翁中

為2.11個，在白頭翁中有2.67個，在烏頭亞型

則有2.33個。在這九個基因座中，都未發現烏

頭翁特有的對偶基因。另一方面，這九個基因

座上平均每基因座有0.44個白頭翁特有的對

偶基因，及0.44個烏頭亞型特有的對偶基因(圖

1)。 

基因連鎖不平衡測試的結果顯示各微隨

體基因座間都沒有顯著基因連鎖現象。AM95

在白頭翁中不符合哈地－溫伯格平衡

(p<0.001)、AM97在烏頭亞型中不符合哈地－

溫伯格平衡(p<0.01)、Titgata67在白頭翁和烏

頭翁當中只有一個對偶基因。其餘六組微隨體

基因座在三個來源族群中皆符合哈地－溫伯

格平衡，因此後續的族群分群測試和對應分析

均以此六組基因座的資料進行。 

 

二、烏、白頭翁的族群分化與雜交個體的檢測 

  以FST值表示各族群間的分化程度，顯示

各族群間的分化程度都很低。根據九組微隨體

的基因型資料，白頭翁、烏頭翁和烏頭亞型之

間，整體的FST值為0.03。在兩族群間比較上，

白頭翁和烏頭翁之間的FST值最低，只有

0.021；白頭翁和烏頭亞型之間的FST值為

0.036；烏頭翁和烏頭亞型之間的FST值最高，

為0.047。各成對比較的FST值皆達99%顯著水

準(p<0.01, 999 permutations)。以STRUCTURE 

v2.2 軟體(Pritchard et al. 2000)進行貝氏分群

測試，結果建議所有樣本應屬於同一個大族群

(K=1)。 

使用六組符合哈地－溫伯格平衡的微隨

體基因座基因型進行對應分析，並以

Kruskal-Wallis之單向等級變方分析法進行檢

測，顯示三群樣本在第一軸 (CA1，可解釋

9.01%的差異)和第二軸(CA2，可解釋8.39%的

差異)上的分佈有顯著差異(p<0.05)(圖 2)。將

各樣本在第一軸上的落點進行變方分析，並使

用Dunn兩處理間比較檢定法進行事後檢定，

結果顯示白頭翁和烏頭翁在CA1的分佈有顯

著不同(p<0.05)，而白頭翁與烏頭亞型，或烏

頭翁與烏頭亞型之間在該軸的分佈則沒有顯

著差異(圖 3)。 

我們也將各樣本在CA2上的落點進行相

同的分析，結果顯示白頭翁獨立為一組，其在

CA2上的落點位置和烏頭翁及烏頭亞型顯著

不同(p<0.05)，而烏頭翁和烏頭亞型則形成另

一組，彼此間沒有顯著差異(圖 4)。
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表 2. 九組微隨體基因座在烏頭翁、白頭翁和烏頭亞型的對偶基因數、雜合度的觀測值(HO)與期

望值(HE) 

基因座名稱 種類 對偶基因數 雜合度的觀測值(HO) 雜合度的期望值(HE) 

Pca3 烏頭翁 5 0.563 0.537 

 白頭翁 5 0.694 0.709 

 烏頭亞型 6 0.750 0.707 

     

Titgata67 烏頭翁 1 0.000 0.000 

 白頭翁 1 0.000 0.000 

 烏頭亞型 2 0.125 0.117 

     

Tit28 烏頭翁 3 0.313 0.276 

 白頭翁 3 0.459 0.399 

 烏頭亞型 3 0.188 0.271 

     

PmaGAn11 烏頭翁 2 0.094 0.089 

 白頭翁 2 0.270 0.234 

 烏頭亞型 3 0.188 0.174 

     

PmaD22 烏頭翁 4 0.500 0.483 

 白頭翁 6 0.432 0.477 

 烏頭亞型 2 0.125 0.117 

     

PmaTAGn33 烏頭翁 4 0.625 0.539 

 白頭翁 6 0.703 0.649 

 烏頭亞型 3 0.188 0.525 

     

AM64 烏頭翁 3 0.438 0.382 

 白頭翁 3 0.459 0.505 

 烏頭亞型 2 0.375 0.469 

     

AM95 烏頭翁 1 0.000 0.000 

 白頭翁 2 0.000 0.053 

 烏頭亞型 2 0.125 0.117 

     

AM97 烏頭翁 5 0.750 0.637 

 白頭翁 5 0.882 0.658 

 烏頭亞型 3 0.063 0.275 

平均 烏頭翁 3.11 0.365 0.327 

 白頭翁 3.67 0.433 0.409 

 烏頭亞型 2.89 0.236 0.308 
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圖 1. 九組微隨體基因座在族群中平均每基因座的對偶基因數、平均每基因座帶有的出現頻率大

於5%的對偶基因數，及平均每基因座帶有的族群特有對偶基因數 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

圖 2. 各樣本在對應分析主要二個軸的分佈情形(●烏頭翁，○白頭翁，●烏頭亞型) 
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圖 3. 各樣本在對應分析第一軸的分佈情形(●烏頭翁，○白頭翁，●烏頭亞型) 

 

 

 

 

圖 4. 各樣本在對應分析第二軸的分佈情形(●烏頭翁，○白頭翁，●烏頭亞型) 

 

 

結論 

 

本研究結果發現，無論是貝氏分群測驗，族群

間的FST值，或對應分析的結果，都顯示烏頭

翁、白頭翁和烏頭亞型個體的遺傳組成非常相

似，三者不易區分。其中，兩族群間FST值的

微量差異顯示烏頭翁和白頭翁最相近，而烏頭

翁和烏頭亞型間的差異較大。另一方面，在對

應分析的結果中則顯示：烏頭亞型個體的遺傳

組成介於烏頭翁與白頭翁之間，並且和烏頭翁

比較相似。造成兩種分析的結果相衝突的原

因，可能在於本研究所使用的微隨體基因座無

法準確區分烏頭翁和白頭翁。加上能用來分析

的微隨體基因座數量少，所以少數幾個基因座

的對偶基因出現頻率，就可能會造成分析結果

的不同。 

  Pritchard 等人(2007)曾以微隨體基因型

的資料，利用對應分析成功偵測二種鱒魚雜交

所造成的基因滲入 (genetic introgression)現

象。本研究的結果雖然解析度不高，但是在對

應分析中仍檢測出烏頭翁和白頭翁在前二個

軸的分佈上有顯著的差異。加上族群間的FST

值皆顯著不等於零，顯示這二種鳥在微隨體基

因座上仍有分化，而烏頭亞型個體在遺傳上較

近似烏頭翁，暗示他們可能是雜交個體與烏頭

翁經過多代回交後產生的子代。 
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然而，我們在烏頭亞型個體中發現一些特

有的對偶基因，且烏頭亞型個體在三個微隨體

基因座中的對偶基因數多於烏、白頭翁，此與

烏頭亞型為烏頭翁和白頭翁雜交後代的看法

不合。造成此現象的原因，可能是因為本研究

所使用的烏、白頭翁樣本未能完全代表烏頭亞

型的親代族群，烏頭亞型的親代可能來自距離

墾丁更近的族群。 

  本研究儘管已經嘗試使用多達67對的引

子，但僅篩選出九組適用的遺傳標記，跨種測

試的低成功率和低多型性，是目前我們無法準

確藉由此技術區分烏、白頭翁的主要原因之

一。若能針對烏頭翁和白頭翁進行分子選殖，

篩選出更多具有高多型性的微隨體基因座，應

有助於提高鑑定雜交個體的效力。或是後續若

能開發其他更多的多型性遺傳標記，例如

AFLP、SNP等，應能夠建立一套可以明確區

分烏、白頭翁的遺傳標記，並用以鑑定雜交個

體。 

  雜交在鳥類中是一個廣泛存在的現象。在

雀形目的鳥類中，有460個物種有雜交的情

形，約佔雀形目總數的8%(Grant and Grant 

1992)。雜交帶形成之後，可能會有幾種不同

的發展(Futuyma 2005)： 

一、因為在不同生態棲位中，天擇會偏好不同

的特徵，所以兩個物種都能生活於原有的生態

棲位中，雜交帶持續存在。 

二、因為雜交個體的適應性較低，使得天擇偏

好能增強生殖前隔離的對偶基因，造成兩個親

緣種之間形成完全的隔離。 

三、雜交個體和親緣種之間的生殖隔離增加，

形成第三個物種。 

四、其中一個親緣種的適應性特別高，使得雜

交帶逐漸偏向另一個物種分佈的區域，促使後

者在當地滅絕。 

    因為雜交可能會造成物種的滅絕(Rhymer 

and Simberloff 1996)，所以，發展出鑑定雜交

個體的技術，並用以監測自然界中物種的雜交

現象，對於物種的保育和研究生物演化而言，

是一件相當重要的工作。在白頭翁和烏頭翁的

雜交情形中，可能同時包含人為活動造成棲地

改變，使兩物種的分布範圍擴張，造成雜交帶

自然擴張，以及人為引入放生等影響。若烏、

白頭翁持續雜交，雜交子代又能夠和烏頭翁進

行回交，所造成基因滲入可能會造成烏頭翁特

有性狀或形態的消失。因此，保育烏頭翁將有

利於保存台灣特有的生物多樣性。保護純種烏

頭翁是保育台灣生物多樣性資源的重要工

作。墾丁國家公園是烏頭翁的主要分布區之

一，區內的棲地環境極適合烏頭翁的生存。加

上國家公園的管理體系、法源依據、以及相對

上較充足的保育人力，在此推動烏頭翁的保育

工作應較其他地區有更高的成功機會。在烏頭

翁保育工作，除嚴格禁止各項放生行為，避免

白頭翁因為人類的野放而進入園區外，對於外

型上明顯可判定為烏頭翁與白頭翁的雜交後

代者，我們也建議加以移除，以減少雜交個體

和園區內純種烏頭翁持續進行回交的機會。 
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