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中文摘要 

台灣招潮蟹（Uca formosensis）為台灣特有種。十幾年前，分

別在曾文溪口、大肚溪口以及香山濕地有比較大的族群存在。因為

環境壓力日益嚴重，許多原來記載存在的台灣招潮蟹棲地，經由追

蹤調查發現其族群數量與棲地面積均大幅減少。最近陸續有相關計

畫與復育規劃得以讓台灣招潮蟹繼續生存。然而，過去相關研究多

以台灣招潮蟹的行為模式、棲地形態、外觀與覓食等居多，少有分

子證據來進行族群遺傳的研究與分析。只有較早的等位酶的位點分

析台灣招潮蟹的遺傳結構與變異，而過去的研究亦發現台灣招潮蟹

的螯形存在變異。得待進一步確認台灣招潮的螯形變異是否與遺傳

距離之間呈現相關性。本研究的目的是在台灣西部沿岸四個濕地

（香山、線西、麥寮、七股）採樣 200 隻台灣招潮蟹，藉由 DNA 

指紋分析法 TE-AFLP 探討台灣招潮蟹族群的遺傳變異，以及族群之

間的基因多樣性與遺傳結構。也將利用所得到的遺傳資訊，來探討

形態差異與遺傳距離之相關性。形態與分子資料結果顯示，形態分

化距離與遺傳距離無顯著相關性存在。遺傳多樣性資料則顯示，台

灣招潮蟹族群中的線西族群除了與麥寮族群有較高的基因交流外，

線西與其他族群（香山、七股）的基因交流程度相對較低；而且線
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西族群的基因多樣性也相對於其他族群低。遺傳變異資料也顯示有

99%的遺傳變異存在於族群內。遺傳結構分析結果顯示，各族群之

間約分為兩個遺傳群，各族群所分配到遺傳群的機率大致相同，遺

傳結構也沒有太大的差異。也就是說，雖然台灣招潮蟹族群數量急

遽下降，本研究結果顯示目前仍保有較高的遺傳變異與基因交流，

這也暗示只要營造與保留適合的棲地，台灣招潮蟹的族群也許有恢

復的機會。  
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Abstract 

The fiddler crab Uca formosensis is an endemic species of Taiwan. 

More than a decade ago, large populations were reported in the wetlands 

of Tzenwen estuary, Shankang, and Shianshan mudflats. However, due to 

the decrease in natural habitat for human use, the population of U. 

formosensis gradually decreased. Until recently, there is a growing 

consensus to protect its habitat. However, studies on U. formosensis were 

mostly descriptive, focusing on the morphology, the foraging and social 

behavior, and the habitats. There is no report on the population genetic 

analysis of U. formosensis, except two studies using allozyme analysis in 

1984 and 1999. These two early allozyme reported that U. formosensis 

has variations in the shapes of major chela. Therefore, it is necessary to 

determine whether there is a correlation between morphological 

variations in the major chela and the genetic structure in the population of 

U. formosensis. The goal of my study was to understand population 

genetic structure of U. formosensis from new molecular evidences. Thus 

far, I have collected 200 samples from four wetland habitats located along 

the west coast of Taiwan. I examined the genetic variability of U. 

formosensis through TE-AFLP with the aim to identify the genetic 
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diversity of U. formosensis populations. Using the information on the 

genetic variations, I investigated the relationship between the morphology 

of the major chela and the genetic information. The result of relationship 

between morphology of the major chela and the genetic distance did not 

differ significantly. The genetic result indicated that the population of U. 

formosensis had high gene flow value between Sainsi and Mailiao, but 

the degree of gene flow between Sainsi and the other two populations 

(Siangshan, Chiku) is relatively low. And the gene diversity of Sainsi 

population (Hj= 0.083) was also lower than those of the three populations. 

U. formosensis have 99% genetic variation within population. The results 

of either population structure or PCoA analyses did not differ 

significantly among populations. In summary, with the high genetic 

variation and gene flow, there is still a chance to recover the population 

of U. formosensis if there is a better plan for habitat restoration. 
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前 言 

台灣招潮蟹（Uca formosensis）為台灣特有種。因紅樹林的大

量移植以及棲地的大量開發與破壞，導致台灣招潮蟹的棲息地日漸

消逝。十幾年前，分別在曾文溪口、大肚溪口以及香山濕地有比較

大的族群存在（施，1997）。以彰化縣伸港為例，號稱為「台灣招

潮蟹的故鄉」並且擁有較大族群量的台灣招潮蟹族群（李，

1991），由於環境壓力日益嚴重，許多原來記載存在的台灣招潮蟹

棲地，經由追蹤調查發現其族群數量與棲地面積均大幅減少，甚至

讓台灣招潮蟹面臨消失的危機（Shih et al, 1999；Shih et al, 2008；

Chen et al, 2008；Liu, 2012）。在1995年彰化縣政府在伸港鄉設立了

「台灣招潮蟹的故鄉」相關立牌與設施，但卻因為規劃與施做不

當，導致該棲地成為弧邊招潮蟹（Uca arcuata）與清白招潮蟹

（Uca lactea）為優勢種的棲息地，而台灣招潮蟹族群在20年間數量

減少（劉等，2010）。台南市的曾文溪口也有相同例子，在1992年

的調查中，台灣招潮蟹的群居性強，常常呈現大面積的單一優勢景

象（劉等，1993），但因為當地魚塭的急遽擴張造成原棲地破壞，

導致現今只剩下台南河口3處較為穩定的台灣招潮蟹族群可供採取研

究樣本（劉，2012）。再以北台灣最大潮間帶濕地-香山濕地為例，

在香山濕地中的新竹客雅溪口與大庄里海岸，原為台灣招潮蟹的棲
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地，但是在2006年新竹客雅水資回收中心興建之初，因為人為工程

關係導致台灣招潮蟹族群消失殆盡（楊，2012）。許多文獻報告也

指出因為紅樹林的移植不當，造成台灣招潮蟹族群量逐年遞減甚至

消失（楊，2012；Shih et al, 2008）。一直到了最近，陸續有相關計

畫與保育進行，得以讓台灣招潮蟹繼續生存。例如，新竹市政府在

香山濕地有一系列台灣招潮的復育研究計畫，在2012年的香山濕地

復育調查計畫中，發現將紅樹林清除以及棲息地復育之後，目前台

灣招潮蟹族群數量估計達35000隻/公頃（楊，2012；劉，2012），

這結果顯示當紅樹林移除之後，台灣招潮蟹族群量有逐年回升的趨

勢。 

 

過度開發與不適當的利用，不僅會造成野生族群量的驟減與棲

息地的破壞，也會導致該族群遺傳多樣性下降，造成遺傳漂變、近

親交配或族群滅絕的風險（Marianna et al, 2010；Haag et al, 2009）。

世界保育聯盟（The World Conservation Union, IUCN）的規範中，將

遺傳多樣性、棲地多樣性與物種多樣性並列為生物多樣性保育的三

大層級，可見族群遺傳多樣性對於物種的保育來說相當的重要。尤

其以物種保育的層級而言，以族群間及族群內的遺傳變異、不同地

理族群間的遺傳分化、族群間基因交流的強度皆是研究及規劃欲保
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育之焦點物種的重要指標數據（Frankel, 1974；Araujo and Ramos, 

2000；Geist, 2010）。族群遺傳多樣性的調查，是評估焦點物種及其

不同的地理族群是否能在環境中存活及適應的直接方法。因此，藉

由不同地理族群的遺傳結構與遺傳多樣性的研究，可以清楚界定保

育的單元，藉此提高保育工作的效率。然而，目前以台灣招潮蟹的

研究來說，多以行為模式、棲地形態、外觀、洞穴形態與覓食等研

究居多，少有分子證據來進行族群遺傳的分析與研究，只有 1984 

年與 1999 年等位酶進行的位點分析，因此對於台灣招潮蟹族群的

遺傳結構現況的了解是必須的。 

 

DNA 指紋分析法是近年來伴隨分子生物學的精進所迅速發展的

族群遺傳分析技術。無論是微衛星標定（microsatellite-anchored 

fragment length polymorphisms）、逢機增幅多型性 DNA（random 

amplification of polymorphic DNA, RAPD）、限制性片段長度多型性

法（restriction fragment length polymorphism, RFLP）、增幅片段長度

多型性法（amplified fragment length polymorphism, AFLP）、三內切

酶增幅片段長度多型性法（three endonuclease - amplified fragment 

length polymorphism, TE-AFLP）等，這些方法都可短時間內產生大

量的族群遺傳結構數據，使研究者可以提高效率及更精確分析欲保
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育物種的遺傳多樣性資料，進而對物種的保育提出較準確的建議。

目前 DNA 指紋法在甲殼類中的應用大致分為兩大類：1）為水產養

殖經濟物種的來源鑑定（Tang et al, 2003）；2）學術方面主要應用於

與族群結構的研究（Fratini and Vannini, 2002；Herborg et al, 2007）。

這些研究多採用微衛星標定法，微衛星標定法的侷限在於發展特定

類群的引子組合，所花費的時間及經費相對較高。以蟹類而言，已

發展的微衛星標定法大多是應用於水產養殖的物種，例如大閘蟹

（Eriocheir sinensis）及梭子蟹等經濟物種（Seeb et al, 2002；

Hänfling and Weetman 2003；Steven et al, 2005）。少部分是應用在潮

間帶蟹類浮游幼生傳播模式的研究（Tanano and Barinova, 2005）。目

前微衛星標定法尚未被應用於台灣招潮蟹的族群遺傳結構的研究，

因此本計畫採用較為經濟的 TE-AFLP 法，對台灣招潮蟹現有地理族

群進行族群遺傳結構的分析。TE-AFLP 法的基本原理和 AFLP 相

似，與 AFLP 不同的是，萃取出來的 DNA 同時用 2 種低頻率切點的

限制酶和 1 種高頻率切點限制酶來進行混合酶切。DNA 則會被這 3

種識別不同位點的限制內切酶混合切斷，產生不同末端序列的 DNA

片段，然後再加入只會識別低頻率限制酶所切出來片段的轉接子

（adapter）來黏合上去，黏合之後末端序列和轉接子序列則是作為

PCR 反應的引物（primer）接合點，最後則是再透過 PCR 反應來呈
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現結果。此 DNA 指紋分析法的最大優點在於其研究所需花費相對低

於其他的 DNA 指紋分析法，但是仍然可以提供高解析度的族群遺傳

多樣性數據。換言之，運用此方法分析台灣招潮蟹的遺傳多樣性是

較為經濟且準確的方法。 

 

野外觀察發現與標本比對時發現背甲與大螯都至少有兩種形態

的存在（張，1984；Shih, 1999）。在1984年台灣招潮蟹的等位酶與

形態上的研究發現弧邊招潮蟹、凹指招潮蟹、清白招潮蟹的形態資

料與遺傳資料之間並沒有相關性，作者推測有可能是因為招潮蟹本

身存在螯形多形性。在1999年的台灣招潮文獻中也提及台灣招潮蟹

的大螯形態可分為兩種，一種為平整短螯（brachychelous），另一種

則是細螯（leptochelous），作者推測細螯螯形的個體，有可能是再生

螯（施，1999）。但是在其他水生物種上亦有形態與遺傳分化相關的

例子，例如櫻花蝦（Sergia lucens）、日本與台灣文蛤（Meretrix 

spp.）、藤壺（Tetraclita squamosa）等，在不同地理位置的族群，形

態分化距離與遺傳距離上都有顯著相關性存在（Chan et al, 2006；

Imai et al, 2013；Yamakawa and Imai, 2013），在其他物種上也有相同

例子，例如希臘陸龜（Testudo graeca）在遺傳分化與形態、族群分

佈的地理位置都出現顯著相關性（Ives et al, 2008）。但是，在台灣招
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潮蟹的形態距離與遺傳距離是否呈現相關性尚未得知，本研究將會

比對各族群之間的形態變異與遺傳資訊，檢視是否呈現相關性。 

 

本研究在台灣西部沿岸四個濕地採樣總共約 200 隻台灣招潮

蟹，記錄個體的背甲與大螯螯形，再藉由 DNA 指紋分析（TE-

AFLP）探討台灣招潮蟹族群遺傳結構。目的是：1）探討遺傳距離

是否與形態分化距離呈現相關性；2）以及研究整個族群是否因為族

群量下降而影響遺傳變異與限制了族群間的基因交流。如果我們能

藉由比較新的 DNA 指紋分析技術來更了解台灣招潮蟹的族群的遺

傳結構，或許我們能提供更完善的保育方法來避免台灣招潮蟹的消

失。 
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材料與方法 

一、 研究地點 

研究樣本來自台灣西部沿海濕地，地點選擇為北部新竹西

濱沿海香山濕地（N 24
。
48’01.80”, E 120

。
54’52.05”）、中部彰化

線線西鄉彰濱工業區旁濕地（N 24
。
07’30.67”, E 120

。

25’29.03”）、中部雲林縣麥寮鄉六輕工業區旁濕地（N 23
。

49’33.75”, E 120
。
14’23.46”）以及南部台南七股沿海海堤外廢棄

魚塭（N 23
。
03’18.51”, E 120

。
03’37.45”）。 

 

二、 採樣時間與方法 

採樣日期為 2014 年 6 月到 9 月。採樣時間為大潮三天後的

退潮期間進入濕地採樣，四個採樣地點均隨機捕捉視野內所見

約 50 隻台灣招潮蟹，並記錄每隻個體背甲寬、大螯形態、背甲

形態。再使其自割一對步足後原地放回，將步足外殼輕壓碎，

再使用 95%酒精將其保存於試管中，完成組織採樣與資料記錄

後，原地將個體放回。歩足肌肉組織則當日帶回實驗室冰入-20

以便後續 DNA 提取作業。 
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三、 族群估量方法 

台灣招潮蟹各族群的族群密度估算方法，是以步行方式利

用 GPS 先劃定四個採樣地區的面積，再以隨機 5 個 9 m2的樣區

估計期族群密度，最後以分佈總面積除以 9 m2的族群密度，得

到該採樣區的族群估量。 

 

四、 DNA 萃取流程 

使用 DNA 萃取套裝（DNA extraction Kit）取其 DNA 

(genomic DNA)，步驟如下：1）將樣本從-20℃冰箱中取出，再

取出 0.05g 肌肉組織放進 1.5 ml 的試管中。2）加入 300l 組織

與細胞溶解液（tissue and cell lysis solution） 與 1 l 的蛋白質

分解酶（proteinase A），將其磨勻後，65℃水浴 30 分鐘。3）靜

置 10 分鐘，加入核醣核酸分解酶（RNase）1l，37℃放置 30

分鐘。4）放置冰上 5 分鐘，加入蛋白質沉澱反應劑（MPC 

protein precipitation reagent）200 l，vortex 10 秒之後進行離心 

4℃ 10 分鐘 11000g。5）保留上清液至新的 1.5 ml 試管中，再

於新試管加入異丙醇（Isopropanol），上下輕搖 40 下左右後，進

行 4℃ 15 分鐘 11000g 離心。6）倒掉異丙醇（Isopropanol），

保留白色沉澱物（pellet），使用 95%酒精清洗三次，最後靜置等
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酒精揮發，加入 35 l TE buffer，放入-20℃保存。 

 

五、 DNA 品質與濃度測定 

使用微量分光光度計測量濃度，量測溶液對 260 nm 與

280nm 的吸光值，確定所有個體的 DNA 溶液的 OD260/OD280值

均在 1.7 以上 2.0 以下，濃度在 50~90 ng/l，最後將濃度與品質

符合標準的 DNA 樣本存放於-20℃冰箱中保存。 

 

六、 三限制酶擴增片段長度多型性（Three endonuclease 

amplified fragment length polymorphism, TE-AFLP） 

依照 van der Wurff 的做法以及接合子（adaptor）進行 TE-

AFLP 的操作（van der Wurff et al, 2000），分成三部分，1)用三

種限制酶（restriction enzyme）切割 DNA，隨後在這些片段的兩

端接上有限制酶專一序列的接合子（enzyme-specific 

sequence）。2)利用與接合子對應的引子（primer），進行選擇性

擴增限制片段（selective amplification），引子包含一段核心序

列，一段限制酶專一序列與具選擇性的延伸序列（selective 

extension），延伸序列為 2 個可任意變換的含氮鹼基。PCR 反應

會透過引子的引導，增值具有引子對應接合的 DNA 片段，選擇
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性擴增反應的引子其 5’端具有螢光標定。3)將被擴增的特定片段

變性處理後，進行電泳分析擴增片段的長度，最後得到我們所

需要的遺傳資訊。 

1. 限制酶切割（restriction）與接合子黏合（ligation） 

實驗中使用了 XbaI、BamHI 和 RsaI 三種內切限制酶，

來進行 TE-AFLP 的實驗。最後則會使用 XbaI、BamHI 兩個

轉接子，來接合被限制酶切割下來的 DNA 片段。每一組反

應（限制酶切割與接合子黏合）包含了 100ng 樣本萃取出來

的 DNA、2 μl 10X Ligase buffer、2.0 μl 500 mM NaCl、7.5 U 

ligase（NEB，USA），1.25 U XbaI （Promega，USA）、 4.0 

μl BamHI 轉接子（1 picoM/μl）、 4.0 μl XbaI 轉接子（1 

picoM/μl），最後補足夠的滅菌過 d.d.H2O 至總體積 20 μl。 

 

2. TE-AFLP 聚合酶鍊反應（polymerase chain reaction, PCR） 

在PCR的反應過程中我使用的引子為 XbaI-CC and 

BamHI-C（van der Wurff et al, 2000）。每一個12.75 μl PCR反

應包含了0.5 μl經過酶切黏合的DNA樣本，2.5 μl 的 5× PCR 

buffer，0.25 μl 的 BamHI-C 引子 (10pmol/ μl），0.25 μl 的 

XbaI-CC 引子（10pmol/ μl），0.125 μl 的 Taq polymerase 
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(Gotaq, Promega, USA），與 0.25 μl 的 10 mM dNTPs。以熱

循環反應機進行PCR反應，反應條件為 denaturation 95 °C 3

分鐘，接著 95 °C 30秒，70 °C 30秒，72 °C 60秒，進行10個

循環；接下來95 °C 30秒，60 °C 30秒，72 °C 60秒，進行40

個循環；在意進行72 °C 20分鐘，最後於 4°C 終止反應。最

後產物則是保存在-20℃保存，最後將PCR產物跑膠之後，再

將其膠圖經由GeneMapper軟體轉成0, 1的資料矩陣，以便日

後進行遺傳資料的分析。 
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七、 遺傳資料分析 

1. 族群基因多樣性（Gene diversity） 

利用AFLP-SURV 1.0（Vekemans et al. 2002）Nie’s 

heterozygosity（Nei, 1975），簡稱Hj，又因為AFLP為顯性標

誌，所以無法直接估算對偶基因的頻率，因此假設每個條帶

代表一個一基因座（Locus），每個基因座上只有兩個對偶基

因（Alleles），擁有條帶表示為顯性基因，沒有條帶表示為

隱性基因，根據 Lynch and Milligan（1994）所提出的方式

能夠估算出避免偏差得對偶基因頻率。在 AFLP-surv 1.0的

設定當中，將所有個體依照其被採樣的樣區分群，分析採樣

點得遺傳多樣性（Hj），假設樣本符合哈溫平衡（Hardy-

Weinberg equilibrium），採用系統設定的運算方式，非均質優

先分佈貝氏法（bayesian method with non-uniform prior 

distribution）計算基因位點頻率（allelic frequency），近親交

配系數為零（Fis=0），捕捉樣區內的遺傳多樣性（Hj）與總

遺傳多樣性指數（Ht），排列更換次數（Permutation）設定

為999次，以上計算均為不偏估計。 
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2. 單套基因多樣性（Haplotype diversity）分析使用 

GeneAlex 6.501（Peakall and Smouse, 2005）計算成對樣

區間的單套基因多樣性，單套基因多樣性代表的是不同等位

基因（alleles）的數量和頻率，不受序列上的變異影響，其

計算方式為則是利用H代表單套基因多樣性，H =1 - (p2 + 

q2)，p為個體的條帶出現頻率，q則是個體本身單套基因出現

的頻率。最高值是1，代表某族群內的單套基因型完全不

同。 

 

 

3. 各族群之間的遺傳距離（Genetic distance）與基因交流

（Gene flow） 

使用GeneAlex 6.501（Peakall and Smouse, 2005）計算成

對樣區間的遺傳距離（PT），PT的意義相當於Fst，PT = 

𝑉𝐴𝑃

𝑉𝐴𝑃+𝑉𝑊𝑃
，VAP為樣區間的遺傳變異，VWP為樣區內部的遺傳

變異，並計算P-Value。排列更換次數設定為999次，藉此求

得樣區間遺傳距離，再利用Phylip 3.6（Felesentein, 1995）繪

出UPGMA consensus 的親緣關係樹。 
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4. 分子變方分析（analysis of molecular variance, AMOVA） 

分子變方分析（Excoffier, 1992）是利用歐幾里得所得距

離矩陣（Euclidean distance matrix）來計算的，E ={𝜀𝑥𝑦
2 }= n 

[1-
2𝑛𝑥𝑦

2𝑛
]，n為多型性基因座的數量，x、y代表的是兩

兩不同的樣本個體，nxy表示兩個共同擁有得多型性

基因座數量，可得到個體之間的遺傳距離矩陣。再

將0,1資料整理為GeneAlex 6.501（Peakall and Smouse, 

2005）的格式，將170隻個體依照採樣地點分為四群，運算

設定為輸入原始資料（raw data）、二元（binary）距離計算

並且更新遺失資料（interpolate missing data），排列更換次數

設定9999次，求得變異成份估計值（estimate variance），和

各成分佔總變異隻比例與隨機運算得到極端值的機率（P-

value）。 

 

5. 分派檢定（assignment test） 

以170隻個體的遺傳資料利用STRUCTURE 2.3.4

（Pritchaed et al, 2000）進行分派檢定，設定如下，Length of 

burnin period為30000，Number of MCMC reps after burnin為

30000，Ancestry info為admixture model，Frequency model設
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定為allele frequencies correlate among population，假設族群K

為1~4，每個K值都進行3重複測定得到K=1~4的所有結果，

再檢測△K的變化來推估最適合的分派檢定結果（Evanno, 

2005），以了解所有的個體可被分為幾個遺傳群（Genetic 

demes），以及各族群被分到該遺傳群的機率。 

 

6. 主座標軸分析（Principal coordinate analysis, PCoA） 

利用先前運算得知的個體之間的遺傳距離三角矩陣，使

用GeneAlex 6.501（Peakall and Smouse, 2005）的主座標軸分

析功能進行分析，檢視所有個體之間分群的狀況，運算設定

為三角矩陣為輸入的資料格式，以及選擇距離標準化

（distance-standardized）為分析的條件，最後可得到對變異

的解釋度前三強的座標軸能解釋的比例。 

 

7. Mantel test 

利用GeneAlex 6.501（Peakall and Smouse, 2005）先運算

各族群個體間的遺傳距離的三角矩陣（triangular matrices）

與地理直線距離的三角矩陣，再使用 Past 3.0 運算個體之間

的形態分化距離指數，這裡以歐式距離（Euclidean 
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distance）來代表，歐式距離公式為    22

jijiij yyxxd  ，

來計算個體之間的形態變異距離。最後以 Mantel test 檢視

地理直線距離與遺傳距離之間的相關性，以及地理直線距離

與形態分化距離之間的相關性。最後則是固定地理距離，比

對遺傳距離與形態距離之間的相關性。 
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結果 

一、 野外捕捉資料： 

實驗採樣時間為 2013 年 6 月至 9 月與 2014 年 6 月至 9

月，於四個樣區（新竹香山、彰化線西、雲林麥寮、台南七

股）採樣紀錄總共 211 隻雄性台灣招潮蟹（圖 1）。 

 

二、 族群估量與族群密度： 

各族群密度結果（表 1）顯示麥寮族群密度最高（4 隻

/m2），其次是香山（1.8 隻/m2），線西（1.2 隻/m2），最低則是台

南採樣區（0.6 隻/m2）。 

 

三、 台灣招潮蟹形態資料： 

四個樣區（新竹香山、彰化線西、雲林麥寮、台南七股）

捕捉共 211 隻台灣招潮蟹，採樣到細螯形、平整螯形、白點背

甲、黑紫色背甲之個體（圖 2），白點背甲細螯形個體共 15 隻、

白點背甲平整螯形 17 隻、黑色背甲細螯形 50 隻、黑色背甲平

整螯 113 隻。細螯形所占比例從北到南依序為 46%、25%、

22%、20%；平整螯形比例從北到南依序為 54%、75%、78%、
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80%，北部樣區的細螯形所占比例較多（表 2），其他採樣區則

是平整螯形佔大多數，將螯形進行卡方檢定分析，結果呈現顯

著差異（2= 11.99, df= 3, P<0.01）。然而，在背甲形態方面四個

樣區的台灣招潮蟹樣本則無明顯趨勢，唯獨麥寮樣區未採到白

點背甲個體。歐式距離計算結果也顯示新竹採樣點的大螯形態

與其他三個採樣點的大螯形態相差較遠（Euclidean distance 

values = 0.76～0.66），其他樣區大螯形態分化距離相差較近

（Euclidean distance values = 0.59～0.37）。我們也利用 U-test 分

析了白點出現在小個體與大個體上的差異（圖 3），結果並無顯

著（df=1, P=0.175），也就是說白點會隨機出現在任何大小的背

甲上。另外也利用卡方檢定來檢視每個固定的背甲寬範圍之

下，是否某個螯形所佔的比例會比較多，結果顯示並無差異

（圖 4），也就是說每個背甲寬範圍內的螯形比例是接近的

（df=3, P=0.645），但是發現在比較的大的背甲寬個體上，細螯

所佔的比例會多一些。 
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四、 遺傳資料分析結果： 

1. 族群遺傳分化指數與基因交流程度 

AMOVA 結果顯示有 99%的變異存在於族群內（表 3），

並且，四個台灣招潮蟹族群（香山、線西、麥寮、七股）之

間的遺傳分化程度（PT value）都很低（最高：0.047；最

低：0.002），線西族群與麥寮族群之間最低，新竹則與其他

族群分化指數較高（表 4）。各族群之間也存在相當高程度的

基因交流，尤其是麥寮與各族群間的基因交流都很高。然

而，也利用 AMOVA 計算出來的遺傳距離（PT value），再

使用 PHYLIP 3.6 software 軟體透過 UPGMA 來繪製親緣關

係樹（圖 5），結果顯示麥寮和線西族群最先被劃為一群，最

遠的則是香山的族群，七股族群則是介於麥寮線西與香山之

間。 

 

2. 台灣招潮蟹四個族群的遺傳多樣性與族群結構 

族群多樣性則以 Nei’s gene diversity（Hj），來代表台灣

招潮蟹四個族群的基因多樣性（表 5），四個族群中基因多樣

性較高的是麥寮（Hj=0.137），最低的則是線西族群

（Hj=0.08）。單套基因多樣性（haplotype diversity）則以 H



28 
 

來代表（表 6），最高的是麥寮族群（H=0.230），其次則是

台南族群（H=0.214），最低的是線西族群（H=0.137），平均

值為 H=0.194。 

 

以 STRUCTURE（Pritchaed et al, 2000）軟體進行分派

檢定（assignment test），設定 K=1~4，K 假設為遺傳群的數

量（genetic deme），運用貝式（Bayesian）的分群方法找出

最佳模式為 K=2。本結果則是利用檢驗 K=1~4 之中最佳的

K 值（圖 6），以及平均 L（K）的曲線斜率最大的為 K=1~2

之間（圖 6A），L’ （K）則是在 K=2 的時候有較大值（圖

6B），L’’（K）最大為 K=2（圖 6C），在△K 的部份則是最大

值 K=2 的時候出現（圖 6D）。四步驟挑選結果顯示台灣西部

沿海濕地四個族群的所有個體分派檢定的分群結果，大致可

以分為兩個遺傳群（圖 7）。香山、麥寮、七股三個族群被分

配到單一遺傳群的機率分別為 78.3%、71.6%、72.8%，線西

族群被分配到單一遺傳群的機率則為 89.5%，除了線西族群

分被分配到單一遺傳群的機率較高以外，其餘三個族群被分

配到的機率並無差異，也就是說台灣招潮蟹西部沿海四個族

群在遺傳結構上，並無太大差異存在，沒有分群的現象。 
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主座標軸分析（Principal coordinate analysis, PCoA）的

前三解釋力分別為 22.68%、28.99%、33.96%，總合為

85.63%。不管是第一與第二座標軸，或者是第一與第三座標

軸所顯示的結果都是無明顯的分群現象（圖 8），所有個體幾

乎聚在一起，並無明顯的分群趨勢存在。只有線西族群的所

有個體幾乎包含在麥寮族群裡面，其次是七股族群個體，香

山的族群個體稍微分開。PCoA 分析的結果與分派檢定相呼

應，在 UPGMA 的親緣關係樹（圖 5）也與 PCoA 分析呈現

類似的結果。 

 

3. 遺傳距離指數、形態分化距離指數和地理距離的相關性 

在形態結果顯示香山族群形態與其他族群形態有顯著差

異（2 = 11.99, P<0.01），在親緣關係樹上香山族群也被劃在

最外面一群，因此將形態距離指數（Euclidean distance）先

與地理直線距離（Geographic distance）進行 Mantel test 檢定

（圖 9A），得到結果並不顯著（R² = 0.6503, P = 0.076）但是

有一些趨勢存在。因此，我們再將遺傳距離（Genetic 

distance,PT）與地理直線距離（Geographic distance）進行

Mantel test 檢定（圖 9B），結果也無顯著差異（R² = 0.075, P 
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= 0.3）。接下來固定地理直線距離來檢測遺傳距離與形態距

離是否呈現相關性（圖 9C），結果顯示遺傳距離與形態距離

並無任何相關性（R² = 0.0261, P = 0.48）。 
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討論 

一、 台灣招潮蟹形態與遺傳變異 

結果顯示台灣招潮蟹的形態距離與遺傳距離並無相關性

（R² = 0.0261, P = 0.48）。在形態距離與地理直線距離雖無顯著

性差異（R² = 0.6503, P = 0.076），但是有呈現一定的趨勢（圖

6），換句話說北部族群擁有細螯形的個體較多，有逐次往南遞

減的趨勢。而在過去等位酶與形態搭配的研究中，因為分子資

料與形態距離數據沒有相關性，因此推測招潮蟹有可能存在著

螯形多型性，不管是在凹指招潮蟹（Uca vocans）、清白招潮蟹

（Uca lactea）、弧邊招潮蟹（Uca arcuata）等（張，1984）都有

相似的情況。且在過去文獻中對於招潮蟹形態的描述，提及大

螯形態中的細螯形（leptochelous chela）可能為再生螯形（Von 

Hagen, 1962；Crane, 1975；Yamaguchi, 1994），很有可能是因為

打鬥或者被捕食者攻擊後，大螯斷掉之後再重生之後的大螯

（Yamaguchi, 1994；Shih et al, 1999）。在其他招潮蟹也有相同的

例子，關於再生大螯的肌肉比例、重量、幾丁質比例都少於原

生大螯（Patricia et al, 2000）。但是因礙於台灣招潮目前族群數

量驟減的情況下，大螯又對招潮蟹來說是極為重要生存工具，
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因此本研究中並未對台灣招潮蟹的大螯做進一步檢測。 

 

二、 台灣招潮蟹的高基因交流與低遺傳分化 

台灣招潮蟹族群數量減少（Li, 1991 in Chinese；Chen et al., 

2008；Lee, 2008），卻能仍然保持高遺傳變異與較高的基因交流

（表 3），有可能與兩個因子相關，1）生物因子，招潮蟹擁有著

獨特的潮間帶生活史，繁殖季節會釋幼回大海之中，經過一段

時間後再上岸展開另一段生活史，又因為招潮蟹成體並無遷移

行為（施，1999），所以招潮蟹族群間如果想維持基因交流，只

能依靠其幼生時期的散佈能力（Silva et al., 2010）。然而，在其

他物種也有相似例子，例如許多梭子蟹與環紋招潮蟹（Uca 

annulipes）等，在兩個地理位置相差甚遠的族群，都還有很高基

因交流存在（Silva et al., 2010; Ma et al., 2012; Ituarte et al., 

2012 ），可見幼生時期在招潮蟹的生活史中扮演著相當重要的

角色。2）環境因子，縱使招潮蟹會在固定時間大量釋幼回大海

之中，還是需要藉由海洋環境因子的幫助，才能達到進行基因

交流的目的。又因為海洋環境相對於陸地環境來說地理屏障較

小，讓許多潮間帶招潮蟹藉由海洋的表面洋流幫助，來進行族

群間的基因交流。台灣招潮蟹也不例外，在 3~10 月為台灣招潮
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蟹繁殖季節（施，1999），此時台灣招潮蟹會釋幼，藉由台灣海

峽的表層洋流來達到台灣西部沿海各族群的基因交流與維持基

因多樣性的目的。這或許就是台灣招潮蟹近年來雖然族群量驟

減，但仍然維持高基因多樣性與高基因交流的原因所在。 

 

三、 台灣招潮蟹的基因多樣性 

台灣招潮蟹的平均基因多樣性（Hj）平均值為 0.116（表），

單套基因多樣性（H）平均值為 0.194。然而，台灣招潮蟹的基

因多樣性（Hj）比一些已知的遠洋蟹類及招潮蟹還高，例如細點

圓趾蟹（Ovalipes punctatus）Hj=0.022~0.063，以及海栖招潮蟹

（Uca maracoani）Hj=0.062（Yu et al, 2010；Wieman et al, 

2014）。由於物種的預期雜合度（Hj）能反應族群中等位基因的

豐富度和均勻程度，在 Nei（1973）文獻中也稱物種的預期雜合

度為基因多樣性指數（index of gene diversity）。因此，台灣招潮

蟹不管在遺傳變異或者遺傳多樣性都是很高的物種，這也代表

台灣招潮蟹更能適應多變的環境（施，1999）。然而，在單套基

因多樣性上的數值都偏低，代表著在台灣西部沿海岸的台灣招

潮蟹族群，單套基因型都很相似。換句話說，會有單套基因多

樣性偏低的現象出現，很有可能是因為台灣招潮蟹的獨特生活
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史所造成，在繁殖季節釋幼回大海中，來達到高基因交流的目

的，共享族群間的單套基因型，來減少族群之間的分化程度

（Silva et al, 2010）。 

 

在各個採樣區中，線西樣區中植被與紅樹林占了大部分面

積，非開闊泥灘地。香山採樣區則是位於垃圾掩埋場與水資源

回收中心之間，在過去因為人為大量移植紅樹林與人為開發導

致族群量驟減，但近年來已完成部分紅樹林移除作業，台灣招

潮蟹族群量也有明顯的回升趨勢（楊等，2012）。由表 4 中可看

出在各族群的基因多樣性中，線西族群的基因多樣性最低

（Hj=0.08），最高的是麥寮（Hj=0.137）其次分別是七股、香山

族群。會造成線西族群多樣性低於其他族群的原因，有可能是

該族群正經歷環境因子的選擇作用、創始者效應或瓶頸效性所

導致（Silva et al, 2010）。在過去文獻顯示，紅樹林與大量植被

的棲地，會經由影響基質、食物來源、其他優勢物種等競爭，

造成台灣招潮蟹的生存壓力上升，導致遺傳多樣性降低（施，

1999）。另一個可能原因，是線西樣區緊鄰線西工業區旁，線西

工業區於西元 2001 年完工，占地 3643 約公頃，距今約 14 年左

右。因此，推測該族群也有可能是被創始者效應影響，導致該
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族群基因多樣性低於其他族群。 

 

四、 1984 年、1999 年的等位酶研究與 2014 TE-AFLP 法 

台灣招潮蟹在 1999 等位酶研究中，結果顯示有 97% 遺傳

變異存在於各族群之間，也就是說台灣招潮蟹是個適應力很強

的物種（施，1999）。在 DNA 指紋分析法中的分子變方分析結

果也顯示，目前台灣招潮蟹的族群擁有 99% 遺傳變異存在於各

族群之間。而過去許多在甲殼類的研究中，AFLP（TE-AFLP）

指紋分析法比等位酶分析更能真實反應出遺傳變異、基因交流

程度與遺傳多樣性等（Harding et al, 1997），而且對於依賴海洋

環境、又擁有高基因交流的族群，更適合利用 AFLP 這種 DNA

指紋分析法來研究（Gomez-Uchida et al, 2003）。而且 AFLP 中

的 TE-AFLP 法對於族群研究也可以短時間內產出大量數據，來

提供資料研究該物種族群結構。 

 

五、 台灣招潮蟹的族群保育策略 

台灣招潮蟹族群量驟減卻仍然保持高基因多樣性，這結果

暗示保留或維護適當的棲息地給台灣招潮蟹，或許族群就有恢

復的機會。但這也並不代表目前台灣招潮蟹族群就不會遭受滅
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絕的危機。就像與台灣招潮蟹共域的弧邊招潮蟹，是一種相當

常見的招潮蟹，不論是遺傳變異或者遺傳多樣性都很高（Aoki 

et al, 2008），但位於日本沖繩群島的弧邊招潮蟹族群相對於其他

族群來說，不僅族群量小，基因多樣性與核酸多樣性也都低於

其他族群，又因為周邊的海灣填海工程正在進行，很有可能會

限制該族群基因交流的機會，因此應給予該族群適當的保育措

施（Aoki et al, 2008）。而在西太平洋地區的粗腿招潮蟹（Uca 

crassipes）採樣的族群中，因為混雜了其他相似種，而造成遺傳

多樣性與遺傳變異都相當高，可是有些族群相對的較小，其中

幾個族群最多大約只有 500 隻個體左右，滅絕的風險相對於其

他族群高出許多，為了不讓其可進行基因交流的族群減少，保

護小族群也是我們該考慮的保育策略之一（Aoki and Wada, 

2013）。前人研究也指出，一個野生族群如果持續受到環境壓力

影響，導致族群量驟減，最後則會讓該族群的基因多樣性與基

因交流程度都下降，進而提高族群的滅絕風險（Hoffmann and 

Willi, 2008）。如果我們任由台灣招潮蟹的族群量繼續驟減，即

使台灣招潮蟹擁有再高的遺傳變異與遺傳多樣性，遲早會像沖

繩島上的網紋招潮蟹一樣面臨族群滅絕的危機。再以台灣招潮

蟹的台南棲息地為例，在 1993 年台南七股的灘地上，台灣招潮
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蟹常呈現單一優勢的景象（劉，2012）。但經由近年來採樣與觀

察記錄下，發現並無呈現單一優勢的現象（個人觀察）。 

 

雖然在過去的文獻中提到，許多台灣招潮蟹的族群正在逐

一消失，例如：曾經記錄過台灣招潮蟹的基隆、高雄永安、宜

蘭等（施，1999），但是目前也有許多新的台灣招潮蟹族群陸續

被發現，例如台北關渡（施習德老師口述）與屏東大鵬灣（中

國時報電子報專頁，http://www.chinatimes.com/realtimenews/），以及

在台南七股除了本研究採樣點之外，還另有更大的台灣招潮蟹

族群存在，但因為不易到達進行採樣與觀察，所以除了一些論

文與書籍中提到外，尚未有正式的學術報告（劉，2012）。台灣

招潮蟹的遺傳研究中，幼生時期在生活史中也扮演相當重要的

角色，所以對於其幼生的生活模式的了解與研究相當重要；對

於生活史的了解，或許能更幫助其族群的恢復，例如利用解析

度更高的 DNA 分子標記（微衛星標定等）來建立台灣招潮蟹的

散佈能力與模式，這對於台灣招潮蟹的復育策略來說，是不可

或缺的一部分。總之，如果積極保留適合的棲地與環境，或許

目前台灣招潮蟹的族群量就有恢復的可能。 
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表 1、台灣招潮蟹各族群的族群密度。以步行的方式用 GPS 劃定四

個採樣地區的面積，再以隨機 5 個 9 m2的樣區估計期族群密度，最

後以分佈總面積/9 m2的族群密度，得到該採樣區的族群估量。 

 

Trap sites Populations density (N/m2) 

Siangshan 1.8 

Siansi 1.2 

Mailiao 4 

Chiku 0.6 
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表 2、台灣招潮蟹平整螯與細螯在各族群的比例。利用卡方檢定，

檢視台灣西部沿海濕地四個採樣地區台灣招潮蟹螯形比例差異。 

 brachychelous 

chela (%) 

leptochelous 

chela (%) 
n 2 P value 

Siangshan 46 54 54  

 

11.99 

 

 

< 0.01 
Siansi 75 25 49 

Mailiao 78 22 52 

Chiku 80 20 41 
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表 3、總共使用 130 個增值片段長度多型性基因座進行分子變方分

析，檢視台灣西部沿海岸四個樣區的台灣招潮蟹的族群遺傳變異。P

值透過排列運算 999 次得知。 

Source df % p 

Among population 3 1 <0.001 

Within population 135 99 <0.001 

df：Degree of freedom 

E.V.：Estimated variance 
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表 4、各族群之間的遺傳分化指數（Phi'PT values）與基因交流指數

（Nm values）。 

 Siangshan Siansi Mailiao Chiku 

Siangshan - 39.040 115.528 44.630 

Siansi 0.015 - 282.040 12.718 

Mailiao 0.006 0.002 - 126.375 

Chiku 0.014 0.047 0.005 - 

Above diagonal: Nm values；Below diagonal: Phi'PT values  

 

 

  



54 
 

表 5、台灣西部沿海岸四個樣區的台灣招潮蟹的遺傳多樣性指數。 

Sampling site N Hj S.E. 

Siangshan 39 0.11732 0.00568 

Siansi 30 0.08277 0.00587 

Mailiao 38 0.13698 0.00436 

Chiku 38 0.12883 0.00549 

Hj: Expected heterozygosity of genetic diversity 
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表 6、台灣西部沿海岸四個樣區的台灣招潮蟹的單套基因多樣性。 

Sampling site N H S.E. 

Siangshan 39 0.196 0.010 

Siansi 30 0.137 0.011 

Mailiao 38 0.230 0.009 

Chiku 38 0.214 0.010 

H: haplotype diversity 
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圖 1、台灣西部沿海岸四個台灣招潮蟹樣區（新竹香山= Siangshan、

彰化線西= Siansi、雲林麥寮= Mailiao、台南七股= Chiku）。 
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（A）                            （B） 

 

 

 

 

 

 

 

（C）                            （D） 

 

 

   

 

 

 

 

圖 2、台灣招潮蟹大螯形態與背甲形態描述，A）為台灣招潮蟹的細

螯螯形的個體，B）為台灣招潮蟹的平整螯螯形個體，C）為台灣招

潮蟹的白點背甲個體，D）為台灣招潮蟹的黑紫色背甲個體。 
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圖 3、台灣招潮蟹的白點背甲的個體，與黑色被甲的個體的背甲寬

是否有差異存在，經由 Mann-Whitney U Test 檢定的結果（W=31.31, 

df= 1, P=0.175）並無顯著差異。 
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圖 4、特定背甲寬的範圍之下，螯形態所佔比例是否有差異存在。

利用卡方檢定結果（2= 1.684, df= 3, P=0.6405）並無顯著差異。但

越大背甲的個體中細螯形比例比較多。 
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圖 5、台灣西部沿海岸四個樣區的台灣招潮蟹族群，樣區間遺傳距

離的 UPGMA Consensus 親緣關係樹。 
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（A）                                （B） 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

（C）                                （D） 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

圖 6、以圖像檢驗最恰當的 K 值，四步驟檢視台灣西部沿海岸台灣

招潮蟹族群遺傳結構的分派檢定結果，設定 K=1~4，K 假設為遺傳

群的數量（genetic deme）運用貝式（Bayesian）的分群方法找出最

佳模式的 K 值。本結果則是利用檢驗 K=1~4 之中最佳的 K 值，以

及平均 L（K）的曲線斜率最大的為 K=1~2 之間（圖 A），L’ （K）

則是在 K=2 的時候有較大值（圖 B，L’ （K）= L（K）-L（K-

1）），｜L’’（K）｜最大為 K=2（圖 C），在△K 的部份則是最大值

K=2 的時候出現（圖 D，△K=|mL’’（K）|/[L（K）]）。 
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圖 7、台灣西部沿海岸四個族群的分派檢定（assignment test）的結

果，共兩個遺傳群，分別用黑色與灰色代表，每個群集代表一個樣

區，上圖為每個個體分派到個遺傳群的機率。A）個體分派到各遺

傳群的機率，B）樣區內所有個體分派到個遺傳群的平均機率，結果

顯示各區並無太大差異。 
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圖 8、台灣西部沿海岸濕地，四個台灣招潮蟹族群個體間遺傳關係

的主座標軸分析（PCoA），前三座標軸的結果（22.68%、28.99%、

33.96%），顯示台灣招潮蟹並沒有明顯分群現象，而且麥寮與線西族

群幾乎相重疊。 
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圖 9、台灣招潮蟹族群四個族群的遺傳距離、形態距離、地理距離

之間的相關性，A）形態距離指數（Euclidean distance）先與地理直

線（Geographic distance）距離進行 Mantel test 檢定，結果並不顯著

（R² = 0.6503, P = 0.076），B）遺傳距離（Genetic distance,PT）與

地理直線距離進行 Mantel test 檢定，結果也無顯著差異（R² = 0.075, 

P = 0.3），C）固定地理直線距離來檢測遺傳距離與形態距離使否呈

現相關性，結果顯示遺傳距離與形態距離並無任何相關性（R² = 

0.0261, P = 0.48）。 
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