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植物種苗為農業發展之根基，種苗科技的研發與創新是農業產業進步的原動力，唯

有品質優良的種苗才能奠定作物豐收的基礎，促使種苗產業蓬勃發展。種苗產業除了技

術精進外，品種保護的法規也因應產業發展而趨完善。 

採種與育種在早期產業發展過程是不可分割，現今採種也專業分工，育種公司開發

品種後委託專業採種公司進行種子生產，本研討會邀請國際種子公司講述蔬菜採種產業

發產現況與面臨的挑戰，並由本場專家分享臺南區農業改良場近年來研發的特色雜糧新

品種。植物品種民事侵權案近年屢有發生，本次邀請智慧財產法院庭長，分享智慧財產

訴訟與植物品種侵權案例，讓品種權人知道對可能被侵害品種應如何維護權利。 

優良種子生產之後無論進行種子貿易或種苗貿易，都面臨國際間檢疫法規的規範，

健康種苗是農糧產業發展的基礎，農委會種苗改良繁殖場多年來進行重要病蟲害分子檢

測技術的研究，在建立重要種子(苗)植物病原檢定技術標準作業流程上，已有具體成

果；動植物防疫檢疫局將針對種子(苗)輸出入植物檢疫規定，進行詳細的說明，以保護

國內農業免受外來疫病蟲害入侵。本場則針對番茄育苗場建立了健康種苗生產驗證規

範，並實地輔導運作。 

育種是種苗產業的基礎，基因改造品種受限於法規及消費者的接受度，分子標誌輔

助育種已成為現代育種公司採用的育種技術，可大幅縮短育種年限，成為目前育種技術

的主流，而分子標誌系統的演進更可說是一日千里，雖然品種表現的外表型會受環境影

響，但基因型的鑑定變得更快速、準確及便宜，成為品種鑑定及抗病育種的新利器，提

昇育種效率。本次邀請臺灣大學及中央研究院學者，發表雜交種子純度檢定、使用分子

標記技術建立玉米雙單倍體族群的方法、次世代定序在玉米基因定位與育種上的應用，

提供業界參考應用。 

承蒙各位學者專家在百忙中抽空參與本研討會，發表最新研究成果，提供種苗產業

發展趨勢與新知，為提升臺灣蔬菜種苗產業國際競爭力貢獻心力。也感謝共同辦理的中

華種苗學會及台灣種苗改進協會，併致謝忱。 

臺南區農業改良場 場長 謹誌
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2017 種苗產業發展新趨勢研討會議程 

時間 議程內容 主持人/主講人 

09:00~09:40 報到 

09:40~10:00 開幕式及長官致詞   主持人：台灣種苗改進協會王振茂理事長 

10:00~10:40 蔬菜採種產業發展現況 

王麗棻  生產總監 

傑尼爾種子集團公司

(Genuine Seed Group) 

10:40~11:00 拍攝團體照及休息&茶敘 

11:00~11:30 智慧財產訴訟與植物品種侵權案例分享
陳忠行庭長 

智慧財產法院 

11:30~12:00 臺南區農業改良場雜糧新品種介紹 
游添榮分場長 

臺南區農業改良場 

第一節 健康種苗產業之應用                      主持人：種苗改良繁殖場張定霖場長 

13:10~13:40 
重要種子(苗)植物病原檢定技術標準  

作業流程建立 

邱燕欣助理研究員 

種苗改良繁殖場 

13:40~14:10 種子種苗輸出入檢疫作業說明 
王惠雯科長 

動植物防疫檢疫局 

14:10~14:40 健康番茄種苗生產驗證規範設立及運作
吳雅芳副研究員 

臺南區農業改良場 

14:40~15:00 休息&茶敘 

第二節 分子輔助育種技術運用              主持人：臺南區農業改良場王仕賢場長 

15:00~15:30 雜交種子純度檢定 
胡凱康副教授 

臺灣大學農藝學系 

15:30~16:00 
使用分子標記技術建立玉米雙單倍體 

族群的方法 

陳凱儀副教授 

臺灣大學農藝學系 

16:00~16:30 
次世代定序在玉米基因定位與育種上的

應用 

鄭舒允博士 

中央研究院植物暨微生物

學研究所 

16:30~17:00 綜合討論 全體參加者 
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蔬菜採種產業發展現況 

王麗棻 

傑尼爾種子集團公司 生產總監 

摘    要 

介紹現階段蔬菜種子生產現況、發展歷程與挑戰，以及產區發展特色。 

一、蔬菜種子生產現況  

1. 亞洲仍是主要蔬菜種子生產基地  

2. 新品種比例逐年增加  

3. 品質檢驗方式更精準快速  

4. 種傳病害種類增加  

5. 氣候因素影響產量與質量  

二、亞洲蔬菜種子生產面臨的挑戰 

1. 主要產區漸失優勢  

2. 種子生產成本快速上漲  

3. 採種農戶老齡化  

4. 授粉工人老齡化與不足  

5. 產量與質量改善  

6. 新產區開發緩慢  

7. 種原保護問題  

8. 種子進出口 

9. 亞洲各區域採種栽培特色 

 

關鍵詞：蔬菜採種 

 



2017 種苗產業發展新趨勢研討會專刊 2

 



3 

臺南區農業改良場雜糧新品種介紹 

游添榮、陳國憲、黃涵靈、吳昭慧、詹雅勛 

行政院農業委員會臺南區農業改良場 

摘    要 

臺灣地窄人稠，自有糧食偏低，每年須進口 4 百多萬公噸的飼料玉米和 2 百

多萬公噸的大豆及 1 百多萬公噸的小麥等糧食供國內使用。2007 年後，石油價

格價格變動大，加以全球氣候異常變化，使世界糧食生產異常，國際糧價變動大，

常使國內原物料成本上揚，國內物價上漲，對國人生活的壓力日增。硬質玉米、

大豆、小麥、胡麻、落花生及薏苡等雜糧作物，其生產到收穫都可用機械完成，

且生產過程中所需的水資源也僅為水稻的 1/5～1/3，是省工節水的糧食作物，政

府推行大糧倉計畫將雜糧列入推廣種植的重點作物。本場服務的雲嘉南地區是臺

灣重要的糧食生產地區，也是推動大糧倉的重點地區。在此介紹本場近年來研發

的雜糧新品種落花生臺南 18 號和大豆臺南 10 號和黑豆南 11 號及硬質玉米臺南

29 號等新品種的特性。 

關鍵詞：雜糧、落花生、大豆、硬質玉米 

前    言 

落花生是國內產值最高的雜糧作物，105 年國內栽培面積為 21,430 公頃，雲

林縣的栽培面積為 15,851 公頃是主要產區。國產落花生以內為主，自給率達 80

％以上。為因應未來開放自由貿易準備，本場近年來花生品種選育標準逐漸調整

為朝向本土風味，特殊多元化及延長儲窗壽命品種方向發展，以適度提升與國際

市場區隔，減緩日後低價進口衝擊，保障農民收益。 

大豆在國內分成黃豆和黑豆 2 種，黃豆主要作為豆漿，豆腐、豆花等加工產

品的原料，黑豆主要供作釀造醬油的原料。大豆為國內重要大宗作物，臺灣每年

需要約 200 多萬公噸，因供作加工食用的原料量多，價格高，是目前農委會重點

推廣的雜糧作物。本場積極配合活化農地及提升糧食自給率之大糧倉政策，極力

復耕國產大豆，栽培面積從 100 年 55 公頃至 105 年增加為 2,177 公頃，以雲嘉

南和屏東為主要產區。 
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自 101 年，農委會為提高國產馬齒種和硬粒種玉米其用途的多元化，並增加

農民收益，將國內農民種植的馬齒種或硬粒種的黃色玉米改稱為硬質玉米。國產

硬質玉米除了當飼料用外，也可加工供作玉米粉、玉米糖漿及食品原料等用途。

並輔導中華民國農會和各地區農會與農民契作收購硬質玉米，使國內硬質玉米的

栽培面積從 101 年的 6,612 公頃，到 105 年提高到 16,157 公頃。目前硬質玉米在

臺灣的主要產區為嘉義及臺南地區，約占 83%，為最主要的生產地區。 

落花生臺南 18 號之特性 

落花生臺南 18 號研發目的為朝本土風味方向發展所選育品種，具有現在主

要栽培品種臺南 14 號大粒、豐產優點，同時兼具深受消費者喜愛的臺南選 9 號

濃郁風味及高剝實率特性，加工後口感也較臺南 14 號更細緻鮮甜，風味更香醇。

臺南 18 號係以雜交育種方法育成，於 101 年通過命名審查，104 年取得品種權。  

臺南 18 號屬西班牙型，株型直立，成熟收穫期，春作為播種後 120～130 天，

秋作為 100～110 天。平均公頃乾莢果產量春作為 4,123 公斤，秋作為 2,527 公斤。

株高 32.9～37.3 公分，剝實率春作為 72.6%，秋作為 69.6%，百莢重 142～177

公克，千粒重 551～652 公克，籽粒油份含量 49.9～50.5%，蛋白質含量 27.8%～

28.2%。在田間自然發病情形下，罹患銹病及葉斑病的程度，較臺南 14 號輕微。

104 、106 年分別技轉予雲林縣虎尾鎮及臺南市山上區專業農民生產使用，目前

由承接農友釋出種原預估種植面積約達 200 餘公頃(106 年秋作)，仍持續成長中，

主要用作供應主婦聯盟之生豆市場原料生產。 

大豆臺南 10 號之特性 

大豆臺南 10 號係臺南區農業改良場於 103 年 5 月育成，雜交育種法育成。

大豆臺南 10 號具有高產、耐白粉病，臍色黃色、非基因轉殖、蛋白質含量高等

優良特性。其生育日數在春作 101～103 天，秋作 96～98 天。植株屬於有限生長

型。春作株高 59.3~62.2 公分，秋作株高 40.4~43.7 公分。花白色，葉為羽狀三小

葉，小葉披針形。種子圓形，種皮、子葉及種臍均為黃色，百粒重 24.8～27.1 公

克。籽實產量每公頃春作 2,700～3,800 公斤，秋作 2,100～2,400 公斤。乾基蛋白

質(41%)含量高，營養成分豐富。 

新品種大豆臺南 10 號為食用級大豆，蛋白質含量 40%以上，適合做為豆腐、
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豆漿、豆麥醬油、味噌等使用，尤其種臍為黃色，更為味噌業者的最愛，目前為

新北市農會及義美公司契作製作豆漿之品種。新品種產量增加 10~20%，可提高

農民種植意願，增加國內糧食自給率。 

黑豆臺南 11 號之特性 

黑豆臺南 11 號於 106 年育成，以雜交育種法育成。黑豆臺南 11 號具有高產、

抗白粉病，非基因轉殖、蛋白質含量高等優良特性。其生育日數在春作 106 天，

秋作 96 天。植株屬於有限生長型。春作株高約 53 公分，秋作株高約 58 公分。

花紫色，葉為羽狀三小葉，小葉銳卵形。種子扁圓形，種皮黑色、子葉綠色及種

臍為黑色，百粒重 22～28 公克。籽實產量每公頃春作約 3,000 公斤，秋作約 3,100

公斤。乾基蛋白質(39.2%)含量高，營養成分豐富。 

黑豆臺南 10 號為優質中粒青仁黑豆品種，抗氧化能力、異黃酮及花青素含

量高，且抗白粉病，適合作豆漿、豆腐、黑豆茶等產品，未來可往保健飲品開發。

對推廣單位而言，可提供農民種植新選擇，國內種植大豆不僅可提高糧食自給

率，同時大豆與根瘤菌共生，可以固定空氣中氮素，減少氮肥施用，對土壤地力

維持及後期作物生產有很大幫助，且能在地生產在地消費，不僅降低運輸里程，

愛護地球，而且有助於農業永續經營。對消費者而言，可提供非基改、高蛋白質、

高品質國產大豆。 

硬質玉米臺南 29 號之特性 

硬質玉米臺南 29 號為 3 系雜交品種，於 106 年育成。硬質玉米臺南 29 號具

有耐旱、耐低溫，籽實高產、抗倒伏倒折可適合機械收穫、不易感染銹病和葉斑

病，播種後可不必施藥防治病蟲害、可省工節水栽培。臺南 29 號為非基因轉殖、

其蛋白質含量高等特性。其生育日數在秋作 120～150 天。秋作株高 210～250 公

分。莖桿及葉鞘為綠色，百粒重 26～38 公克。秋作籽實產量每公頃 6,500～7,500

公斤。蛋白質含量為 8.8%，營養成分豐富。 

硬質玉米臺南 29 號的籽粒產量每公頃 6,500～7500 公斤，較現有栽培品種

臺農 1 號高約 10％。籽實的蛋白質含量為 8.8％，比一般進口硬質玉米高約 10

％，營養價值高且不易感染銹病、葉斑病，省工、耐低溫、可不用灌溉，播種後

不必施藥防治病蟲害，可節省水資源及生產成本。植株強健，抗倒伏倒折，適合

機械栽培收穫，可提高農民種植意願及收益。106 年在雲嘉南地區推廣 650 公頃。 
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結    語 

近年來，政府進行「調整耕作制度、活化農地」計畫及「對地綠色環境給付」

計畫都是針對目前臺灣農業中，農村人力老化‧農村人力不足，平均每戶農地面

積太少，稻米生產過剩，農地利用及節省水資源以生產糧食等問題所推行的重要

工作。計畫中鼓勵農民種植的硬質玉米、大豆、小麥、薏苡等雜糧作物，其生產

到收穫都可用機械完成，且生產過程中所需的水資源也僅為水稻的 1/5～1/3，故

是省工和節水的糧食作物。 

目前臺灣生產落花生、大豆和硬質玉米等雜糧作物，每公頃可較水稻節省

6,000～10,000 噸的水資源。10,000 公頃即可較水稻節省約 6,000 萬～1 億噸的水

資源，是友善環境及省工節水的作物，也是推動稻田轉作的重要作物之一。但臺

灣雜糧的生產成本多高於目前進口雜糧，如無政府的支持是無法推動的。故政府

的政策支持是決定雜糧在臺灣能否生產的關鍵。國內雜糧的產業要配合政府政策

外，也須努力提升產品價值，提升農民收益。 
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重要種子(苗)植物病原檢定技術標準作業流程建立 

邱燕欣、張惠如、鍾文全、沈翰祖、蘇士閔 

行政院農業委員會種苗改良繁殖場 

楊佐琦 

行政院農業委員會農業試驗所 

種子種苗產業 

種苗(子)為作物生產根源，是農業永續發展的基石，具備資本密集、技術密

集及高度專業化、企業化特性。臺灣植物種苗之需求量不斷成長，基本供應國內

所需之外，了解外銷國際市場動態需求及供應，更是各種苗(子)業者經營的重要

目標。 

行政院農業委員會為展現我國農業軟實力，透過推動新南向政策「區域農業

發展」旗艦計畫，與新南向國家在農業產業方面加強鏈結與合作，盤點我國11 項

農業項目具有國際競爭力，亦具備與新南向國家合作潛力，其中種子種苗產業即

為其一要項，不僅是因為臺灣在國家政策、學術相關研究以及相關產業發展，在

產官學通力合作之下，種子種苗產業在國際上具有一席之地。 

目前臺灣種苗(子)年產值已達 150 億元以上，其中園藝種苗產值約占 68%，

商用種子的總市場規模約 3 億美元，全球排名第 22 名，占全球市場 0.7%，因此

種苗(子)生產不論在量的增加或質的提升，都是保有臺灣農業競爭力的關鍵。  

種子種苗病害檢定 

種苗(子)的國際貿易頻繁，對於健康種苗(子)或種子檢疫的相關議題也日益

升溫， 依據國際植物保護公約（International Plant Protection Convention，IPPC）

的要求，必須檢疫外來有害生物，以便控制他們在新區域散布的情形。因為種子

是主要攜帶媒介，所以有關種子的進出口需要檢疫規範來約束。而建立動植物檢

疫適用測量標準協定 (WTO Agreement on Sanitary and Phytosanitary Measures，

SPS)，是為確保各國可自行提出適當保護的獨立權，但一方面又不會錯誤使用造

成貿易障礙。 
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在 2017 年 4 月 6 日於南韓召開的國際植物保護公約〈IPPC〉會議決議將納

入以種子為檢疫標的國際植物防疫檢疫措施標準〈ISPM〉第 38 號，並要求

IPPC183 個會員國盡快執行，並且提供植物種傳有害生物風險評估指引與各國家

植物保護機關（National Plant Protection Organization, NPPO）。 

檢定技術建立實驗室 

種苗改良繁殖場(種苗場)核心業務為種苗(子)檢測、健康種苗(子)發展、種苗

(子)產業發展與國際接軌，在農委會動植物防疫檢疫局(防檢局)及農委會國際處

等單位協助推動下，開發多樣種苗(子)傳播病原之檢定技術，並以標準流程化為

目標，建立植物病原檢定技術標準作業流程。 

目前本場執行相關業務為種苗場 TAF 實驗室及 ISTA 種子檢查室，TAF 實驗

室為本場生物技術課於 2008年 7月正式取得全國認證基金會(TAF)依據 ISO/IEC 

17025：2005 之檢測實驗室認證，主要檢測項目為基因轉殖作物(GMO)與植物病

原。而 ISTA 種子檢查室則為本場種苗經營課於 2012 年 6 月正式承接種子檢查

室(原屬農糧署)業務，種子檢查室係國際種子檢查協會(ISTA)認證實驗室，主要

業務為種子批取樣及種子水分、發芽與潔淨度檢驗、執行國內農作物良種繁殖體

系的田間檢查與室內檢查工作以及核發國際種子(批)檢驗證。 

上述實驗室皆具備符合國際標準(如 ISO/IEC 17025、ISTA Rules…)對申請實

驗室之能力及品質系統進行評鑑；經認可之實驗室即可在出具的認證範圍內的報

告上使用認證機構之認證標誌(正式證明)以證明其能力。實驗室認證體系相互承

認關係的建立，可促使外銷產品直接在本地由認可實驗室執行檢測，而其檢測結

果為輸入國所接受，突破國際間非關稅貿易障礙，且可避免產品重複檢測，降低

產品成本，暢通國際貿易。 

檢定技術分類 

以病原特性及檢定需求建立不同階段之檢測技術。如作物生產的內部管控檢

定，以組織培養苗、植物葉片及果實為檢定標的；或為種子生產，檢測種傳性病

害。檢測技術則包含傳統分離培養、生理生化特性鑑別、血清學及分子生物學等

檢查技術為主。而技術的選擇必須兼具敏感性(sensitivity)、專一性(Specificity)、

重現性(repeatability)與經濟性(Economic)，而且必須在試驗的決定性步驟設置管
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控點，藉由陽性(陰)對照物及對照標的有無判斷試驗的可信度，而檢定流程執行

前尚包括採樣單位取樣及分樣動作，其樣品數量及頻度與植物病原傳播特性有

關，必須針對病原特性設計取樣數及檢定技術，採集具統計分析代表性之種子數

量，進行均勻分樣後，進入檢定流程(圖一)。 

 

 

 

 

 

 

 

 

圖一、種子(苗)病原檢定流程。 

 

以下就常使用之檢定技術特性進行介紹： 

微生物培養觀察法：運用病原微生物生長特性及盤據種子上型態，將種子或

種子洗出液培養於選擇(鑑別)性培養基，觀察病原微生物菌落(如圖二)、菌絲，

或是代謝培養基成分呈現顏色變化藉以判斷，由於培養過程較為耗時，且必須借

重檢定人員實務經驗及判斷能力，必要時輔助接種試驗，確認其病原性，故該項

檢定技術逐漸被其他技術取代，但因其所需設備較簡易，在部分國家仍為通用。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

圖二、十字花科黑腳病菌 Leptospharia maculans (anamorph: Phoma lingam)於溼濾紙法  

觀察種子上真菌菌落型態。 
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酵素連結抗體法（Enzyme-linked immunosorbent assay,簡稱 ELISA）-血清學

診斷：此技術係利用「抗體與抗原」的專一性結合，經由標定於抗體上酵素催化

呈色基質反應，將檢測結果以顏色變化呈現，輔以分光光度計讀取其吸光度數

據，判斷陽性(陰性)反應如圖三。因其抗體抗原結合順序差異或酵素連接抗體與

抗原的直接與間接性，又可分為直接法與間接法，ELISA 技術因操作方便，適用

於大量樣品之病毒檢測，利用 ELISA 診斷有許多檢查的方法，在偵測已未經純

化之材料為被檢體時，常用的基本檢查法是雙抗體包夾法(Double antibody 

sandwich ELISA)。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

圖三、ELISA示意圖。 
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核酸聚合酶連鎖反應(polymerase chain reaction，簡稱 PCR）核酸檢測法係建

立於物種間獨特的核酸序列，然後依此序列設計出該物種人工合成的短片段專一

性核酸引子對，再配合核酸聚合酵素連鎖反應（Polymerase Chain Reaction, 簡稱

PCR）技術，此技術乃利用一種分離自細菌的耐高溫核酸複製酵素，在適宜的變

溫循環程式下，針對目標的特定區域核酸進行快速複製，約經 2 小時 30 個循環

左右，即可複製出約 10 億倍的核酸，再經由電泳分析以肉眼判別所增幅的核酸

條帶如圖四。 

 

 

 

 

 

 

 

圖四、利用反轉錄聚合酶鏈鎖反應(reverse transcription-PCR, RT-PCR)進行菊花種苗病毒

檢定之電泳圖。 

 

而植物病毒核酸大多屬於 RNA，故在變溫循環前，須先以病毒反轉錄酵素

（reverse transcriptase）進行反應，將 RNA 反轉錄成 DNA 分子，簡稱 RT-PCR，

由於 PCR 係針對病毒蛋白前驅物-核酸分子進行檢測，因此較 ELISA 技術更敏

感，可更早偵測到病毒的存在。 

近年來，更發展出結合分子生物學、酵素動力學、電子學、光學與訊號處理

等技術結合成生物晶片（Biochip）如圖五，應用於植物病原檢定，但尚未普及

運用於標準技術建立。 

 

 

 

 

 

 

 

 

圖五、利用反轉錄聚合酶鏈鎖反應(reverse transcription-PCR, RT-PCR)結合晶片呈色，進

行茄科類病毒等病原檢定之晶片(測試中)。 
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種苗場自防檢局支持下，持續建立輸出種子植物病原之檢測標準作業檢測技

術如表一，至「行政院農業委員會種苗改良繁殖場受託辦理基因轉殖及植物病原

檢測收費標準」公告施行(公告施行日為 102/03/14)以來針對植物病原檢測受委託

收費檢測的樣品數及收費金額逐年增加如表二。 

 

表一、輸出種子植物病原之檢測標準作業檢測技術 

年度 
病原 

種類 
病原名稱 技術類別 

十字花科黑腳病菌(Leptospharia maculans) 種子病原培養型態特性
真菌 

瓜類蔓枯病(Didymella bryoniae) 種子病原培養型態特性

菸草嵌紋病毒(Tobacco mosaic virus) 出芽檢測/ELISA 

豌豆種媒嵌紋病毒(Pea Seed-borne Mosaic Virus) 出芽檢測/ELISA 病毒 

南瓜嵌紋病毒(Squash mosaic virus) 出芽檢測/ELISA 

茄科細菌性斑點病菌(Xanthomonas spp.) 種子研磨/PCR 

102 

細菌 
番茄細菌性葉斑病菌(Pseudomonas syringae pv. tomato) 種子研磨/PCR 

菜豆炭疽病(Colletotrichum lindemuthianum) 種子病原培養型態特性
真菌 

豌豆葉斑病或果莢黑斑病(Ascochyta pinodis) 種子病原培養型態特性

香瓜茄嵌紋病毒(Pepino mosaic virus) 出芽檢測/ELISA 

香瓜壞疽斑點病毒(Melon necrotic spot virus) 出芽檢測/ELISA 

菸草微綠斑駁病毒(Tobacco mild green mosaic virus) 出芽檢測/ELISA 
病毒 

豌豆早褐病毒(Pea early browning virus) 出芽檢測/ELISA 

馬鈴薯紡錘形塊莖類病毒(PSTVd) 種子研磨/RT-PCR 

番茄類病毒(TPMVd) 種子研磨/RT-PCR 

番茄黃色矮化類病毒(TCDVd) 種子研磨/RT-PCR 

辣椒小果類病毒(PCFVd) 種子研磨/RT-PCR 

番茄頂矮化類病毒(TASVd) 種子研磨/RT-PCR 

103 

類病毒 

金魚藤潛伏類病毒(CLVd) 種子研磨/RT-PCR 
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表二、種苗場植物病原檢測受委託收費檢測的樣品數及收費金額 

(106 年度為統計到 106/09/26) 

年度 案件(件) 收入(千元) 

102 31 26.1 

103 148 45.25 
104 156 77.75 
105 233 175.25 

106 303 152.3 

合計 871 476.65 

未來展望 

為永續發展臺灣期能取得國際認證的實驗室，是以管理的手段達到減少檢測

發生錯誤的機會，不僅可提升實驗室的檢測能力，為種苗品質把關；所開出的結

果報告受到國際承認，可大幅提升其公信力與業者之國際競爭力。期待本場種子

檢查室往亞太種子檢測中心的願景來邁進。 

一、精進種子檢查技術強化國際合作 

加強種子檢查國際視野：積極參與 ISTA 會員國合作與交流，參加 ISTA 

Workshop 訓練，提昇種子檢查技術與國際接軌，爭取辦理 ISTA Workshop，於

臺灣舉辦 ISTA 年會活絡我國外交。種子檢查技術深植產業：除執行種子檢查業

務外，輔導、訓練種子業者，以相同的國際標準進行種子品質管制，提昇我國種

子業者競爭力。 

二、增加種子健康檢查及病害鑑定業務 

完成健康種子檢查加項認證作業：我國種子檢查目前僅執行純度、水分、發

芽率檢查，應針對業者需求增加健康檢查之加項認證。開發更有效率健康種子檢

測技術：以縮短健康種子檢查及認證之時程，提送 ISTA 進行檢測方法認證，研

發有效之種子清潔調製技術：協助種子出口業者生產無病原菌、高品質種子，提

升出口產值。 

三、提升種子檢查效率 

分作短-中-長期目標進行，短期：調整檢查流程：例如種子經風選後逕進行

發芽試驗，進行相關試驗：例如種子打破休眠試驗。改變行政規範：例如種子發
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芽率達門檻值即認定為合格種子，提升助理檢測技術等。中期：加入品種影像辨

識系統，增加自動化系統設備。長期：串聯各部門自動化系統如分樣、發芽統計

及病害檢定報告，達到自動化及智能化串聯實驗室工作群，使得後端連結數據分

析及回饋機制，能夠更具效率執行內部管控及稽核工作。  
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種子種苗輸出入檢疫作業說明 

王惠雯 

行政院農業委員會動植物防疫檢疫局 

摘    要 

植物檢疫為防範有害生物隨植物產品國際貿易而跨國移動之重要措施，在世

界貿易組織(WTO)架構下，各會員國採行植物檢疫措施應符合食品安全檢驗與動

植物防疫檢疫措施協定(Sanitary and Phytosanitary Measures Agreement, SPS 

Agreement)。行政院農業委員會動植物防疫檢疫局(以下簡稱防檢局)依據「植物

防疫檢疫法」執行種子及種苗輸出入檢疫，其中輸出檢疫作業係配合輸入國檢疫

規定辦理，經實施輸出檢疫後核發輸出植物檢疫證明書。另依相關法規及國際規

範，執行進口種子及種苗之輸入檢疫，並針對具繁殖力之檢疫物未有自該輸出國

家、地區輸入之紀錄者，辦理輸入風險評估，採行適當風險管理措施，以兼顧貿

易需求及檢疫把關之平衡。 

前    言 

檢疫為世界各國為防範國際間重大病蟲草害等有害生物隨貿易傳入立足及

保護其國內農業生產安全之重要措施，由於種子於國際間貿易運輸極為頻繁，

為評估及管理國際運輸的種子可能伴隨的有害生物風險，並促進種子國際運輸，

國際植物檢疫措施標準制訂委員會於 2017 年 4 月通過 ISPM 38「種子的國際運

輸移動」，主要內容包含植物種子之有害生物風險分析、植物檢疫措施及其同等

性、植物檢疫證明書核發及相關紀錄保存等。另國際種子貿易聯盟(International 

Seed Federation，ISF)為使各國之種子相關機構及業者瞭解 ISPM38 之精神，提醒

種子於進行國際運輸移動前，應注意各輸入國之檢疫要求，鼓勵業者在生產國生

產種子時，即規劃未來可能輸銷國家要求加註檢疫病原之田間檢查或實驗室檢測

作業，以順暢貿易，詳如附圖一。 
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種子種苗輸出檢疫作業 

一、協助種子種苗外銷，蒐集輸入國檢疫規定 

防檢局自 94 年起即委託專家建置「對外貿易植物檢疫資料庫查詢系統」

(http://192.192.148.121/ coa/hotnews_idx.php?)，蒐集各國植物檢疫規定資訊以供

輸出業者查詢，輸出業者如有須針對特定國家或特定產品進行檢疫資訊蒐集之需

求可逕洽防檢局或轄區分局提出。 

二、輸出植物檢疫作業及輸出植物檢疫證明書之核發 

依據植物防疫檢疫法第二十條，輸出植物或植物產品，輸入國要求提出檢疫

證明者，輸出人得申請植物檢疫機關檢疫，防檢局於實施檢疫後，核發輸出植物

檢疫證明書。輸出檢疫申請及作業程序，詳如附圖二。由於輸出植物檢疫係配合

輸入國植物檢疫規定辦理，輸入國要求加註之檢疫條件，應經防檢局人員臨場合

格後，方可加註於輸出植物檢疫證明書中。如輸入國係要求就該批貨物進行檢查

或檢測後加註於輸出植物檢疫證明書上，則防檢局可配合辦理。 

三、再輸出植物檢疫證明書之核發 

再輸出植物檢疫證明書之核發，依原輸出國之植物檢疫證明書加註內容是否

符合輸入國規定分為兩種辦理方式： 

(一) 原輸出國檢疫證明書加註內容符合輸入國規定時：依據 ISPM 12 規範，再輸

出國可發給再輸出植物檢疫證明書，並併附原輸出國植物檢疫證明書之認證

副本(certified copy)。為配合業者外銷需求，除可由業者提供原輸出國之認

證副本外，亦可由防檢局檢疫人員於原輸出國之植物檢疫證明書影本上加

蓋 ”I certified that this is a true copy of the original.” 且由檢疫人員簽名副署

並標明日期，並加蓋機關章戳。 

(二) 原輸出國植物檢疫證明書加註內容未符合輸入國規定時：依據 ISPM 12 規

範，原輸出國植物檢疫證明書加註內容未符合輸入國規定時，再輸出國應就

再輸出貨物進行必要之額外檢查（如取樣檢測指定病原）後加註證明。 

(三) 簡化再輸出植物檢疫證明書之核發作業：為利確認自國外輸入重新包裝再輸

出種子無罹染有害生物之疑慮，並簡化相關業者自我管理作業，防檢局訂定

「種子重新包裝申請再輸出檢疫作業要點」草案，規範輸入人於進行種子分

裝前，依種子種類逐項填具「再輸出種子分裝及存放處所申請書」，並檢附

該批種子輸入植物檢疫證明文件及分裝計畫，向防檢局轄區分局申請審查，

審查通過者可於一定期間內進行分裝作業。防檢局轄區分局得視需要前往抽
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檢相關作業、紀錄或取樣檢測，無須逐批監督分裝。 

具種子分裝再輸出資格之輸入人，於貨物再輸出前仍應向各分局申報檢

疫，並由各分局依其分裝紀錄，以書審為原則依實核銷，並依輸入國檢疫規

定核發再輸出植物檢疫證明書。 

(四) 如業者遇有輸入國不接受防檢局核發之再輸出檢疫證個案，將依據業者提供

之不合格資訊，洽輸入國檢疫單位諮商。 

四、配合輸入國檢疫規定要求，辦理輸出種子病原檢測並持續規劃新增病害檢測

服務 

防檢局係配合輸入國檢疫規定辦理輸出檢疫並為協助國內種子業者拓展外

銷市場，依據 102 年 9 月 18 日公布之「輸出植物種子特定病原檢測作業要點」，

委託農委會種苗改良繁殖場協助進行輸出種子病原檢測。現行檢測項目為十字花

科黑腐病菌、瓜類細菌性果斑病菌、胡瓜綠斑嵌紋病毒、胡瓜嵌紋病毒及番茄嵌

紋病毒、十字花科黑腳病菌（Phoma lingam）、瓜類蔓枯病菌（Didymella 

bryoniae）、菜豆炭疽病菌（Colletotricum lindemuthianum）、豌豆葉斑病菌

（Ascochyta pisi）、菸草嵌紋病毒（Tobacco mosaic virus）、豌豆種媒嵌紋病毒（Pea 

seed-borne mosaic virus）、南瓜嵌紋病毒（Squash mosaic virus）、馬鈴薯紡錘形塊

莖類病毒（Potato spindle tuber viroid）、番茄黃色矮化類病毒（Tomato chlorotic 

dwarf viroid）、辣椒小果類病毒（Pepper chat fruit viroid）、番茄頂矮化類病毒

（Tomato apical stunt viroid）、番茄類病毒（Tomato planta macho viroid）、金魚藤

潛伏類病毒（Columnea latent viroid）等。未來亦規劃由防檢局認可之指定實驗

室協助進行外銷種子病害檢測，提高檢測效率。 

種子種苗輸入檢疫作業 

一、輸入檢疫申請程序 

自國外輸入種子種苗時，應依我國輸入植物檢疫規定辦理，並於輸入時向防

檢局轄區分局或檢疫站申報檢疫。輸入檢疫申請及作業程序，詳如附圖三。 

二、首次輸入風險評估之緣由 

自我國加入 WTO 後，國外農產品輸入種類遽增，為順暢國際貿易及保護我

國農業生態安全，各國為防杜外來入侵物種或有害生物之傳入，均依據原產國之

有害生物疫情狀態訂定植物產品輸入檢疫條件。為確保於我國採種或於我國重新
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包裝之種子能順利輸銷各國，更應維持我國為重要有害生物之非疫狀態，以利我

國優良農產品外銷。 

我國參據國際規範，於 94 年 10 月 21 日公告修正「中華民國輸入植物或植

物產品檢疫規定」，並續於 103 年 6 月 18 日修訂「植物防疫檢疫法」第十四條第

三項規定，具繁殖力之檢疫物未有自該輸出國家、地區輸入之紀錄者，應先向防

檢局提出申請，並依 104 年 5 月 25 日公告之植物防疫檢疫法施行細則第十一條，

提送風險評估所需相關資料，供防檢局進行風險評估。 

三、首次輸入風險評估程序 

自國外輸入種子前，請先至防檢局網頁公布之「核准輸入植物清單」(首頁

＞植物檢疫組＞核准輸入植物清單及說明)查詢，或洽詢防檢局或各分局確認擬

輸入植物是否已有輸入紀錄，並確認輸入檢疫條件。如屬未有輸入紀錄者，則須

依前述規定填寫防檢局「首次輸入植物種子（苗）申請問卷」，申請風險評估。 

防檢局辦理首次輸入風險評估即依據國際疫情、科學文獻證據與申請人提供

之資料，針對入侵種植物潛能及其有害生物風險綜合評估，並據以調整輸入檢疫

條件。評估過程中亦請專家及相關試驗研究單位審閱並提供意見，彙整綜合各單

位意見後審核是否核准同意輸入。 

依目前受理申請風險評估案件之經驗，因申請人普遍未能提供完整植物生產

管理及輸出國與申請輸入貨品有關之有害生物清單，常須再行補件或向輸出國植

物檢疫機關索取補充資料，且防檢局執行評估作業人力有限，為避免影響貨物輸

入安排，請輸入人儘早提出申請，並向輸出國要求提供評估所需完整資訊及文獻

資料，以利防檢局加速評估作業。另統計一般首次輸入申請案件，每一種植物之

審核時間平均兩個月左右，為兼顧其他申請人權益，如申請人一次同時提出數種

植物之申請，建議請於申請時提供優先順序，以利防檢局安排評估作業。 

四、依國際疫情，適時修增訂檢疫條件 

有害生物疫情發生狀態係隨時間及環境變動，為即時採行有效檢疫把關措

施，輸入檢疫條件須依國際疫情發生情形調整。另為檢討輸入種子苗產品之風

險，爰對於五年內未有輸入我國紀錄之植物或植物產品，防檢局得視其檢疫風險

情形重啟風險評估。 

五、產業應強化種子品質之自主管理能力 

種苗業者應提升種子品質與健康之自主管理能力，並落實於種子輸出入國際

貿易。以某國際種子研究機構出口茄科種子至澳大利亞為例，該批種子運抵澳國
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時，經檢測發現澳國關切之有害生物，除該批貨物被銷燬外，該研究機構對外之

種原提供或交換亦須立即暫停，顯示業者自主管理機制健全與否實為關鍵所在。 

六、簡化首次輸入風險評估之規劃 

依據 104 年 10 月 7 日「研商建構蔬果種苗產業價值鏈報告籌備會議」決議，

防檢局委請專家成立計畫，106 年起已進行茄屬、番椒屬、西瓜屬及部分蕓苔

屬之整體性風險評估作業，將陸續廣納業者進口需求之種類及輸出國，取代個

案風險評估，必要時訂定個別種類種子輸入檢疫條件，以強化輸入檢疫把關並

兼顧產業需求。 

結    語 

為協助我國農產品符合輸入國之檢疫要求順利外銷，防檢局已建置「對外

貿易植物檢疫資料庫查詢系統」網站供民眾及業者查詢，另因種子國際貿易造

成之檢疫病蟲害問題已受各國檢疫機關與國際組織之重視，臺灣許多種子係產

自東南亞，輸入後重新包裝再輸出，防檢局除為配合輸入國檢疫要求於輸出植

物檢疫證明加註病害檢測結果，也將持續提升並建立種子病害檢測技術，提升

檢測量能及效率。對於再出口之種子，為配合核發再輸出植物檢疫證明書，防

檢局已規劃訂定「種子重新包裝再輸出檢疫作業要點」以簡化再輸出檢疫作業。

此外，防檢局將持續配合產業外銷需求，積極與輸入國進行市場開放及檢疫條

件規定之諮商談判，協助開拓種子外銷市場。  

為防範國際間重大病蟲草害隨貿易傳入而影響國內農業生態安全，防檢局

在符合國際檢疫措施標準並兼顧貿易順暢情況下，106 年起已委請專家進行茄

屬、番椒屬、西瓜屬及部分蕓苔屬等植物之整體性風險評估作業，未來也將陸

續廣納業者進口需求之種類及輸出國，進行全屬風險評估作業，確保輸入農產

品安全並維持我國非疫狀態。 

 

 

 

 

 

 

 



2017 種苗產業發展新趨勢研討會專刊 

 

6

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

附圖一、國際種子貿易聯盟 (ISF) 提醒種子生產者或輸出業者，種

子國際貿易須先確認符合輸入國檢疫規定。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

確認出口種子是否產自該輸出國 

確認種子未來欲銷目標國家， 

是否要求應先取得輸入許可證明文件 

確認是否需要進行田間檢疫 

種子是否須於收穫後進行檢測 

種子於採收後是否須經特殊種子處理 

向輸出國之植物檢疫機關申請輸出或再輸出植物檢疫

證明書，並由該機關執行必要檢疫作業 
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附圖二、輸出檢疫申請及作業程序。 
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附圖三、輸入檢疫申請及作業程序。 
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健康番茄種苗生產驗證規範設立及運作 

吳雅芳、陳昇寬、鍾瑞永、鄭安秀 

行政院農業委員會臺南區農業改良場 

摘    要 

參考歐盟 GSPP 的規範及臺灣番茄育苗場的實際操作情形，以生產健康番茄

種苗為目標，針對番茄育苗場之主要病蟲害設立檢查及檢定規範，透過擬定優良

番茄育苗場育苗繁殖作業標準，提供番茄設施育苗場應具備之基本條件，從繁殖

材料、環境設施、生產資材、水及人員對病蟲害的認識及正確觀念的灌輸等各方

面嚴格控管，除訂定防治計畫定期施行防治外，並應建立育苗場內種苗移動的流

程管理紀錄，隨時監測病蟲害的發生，並在病蟲害發生時，採取機動性的加強防

治，並藉由種苗流程管理紀錄追溯病蟲原的可能來源，以遏阻感染源再次入侵。

番茄健康種苗的驗證必需是種苗在完善的環境管理、生產流程管理、病蟲害管理

等條件下生產，以育苗場生產環境、流程的檢查控管為基礎配合必要時的病蟲原

檢定鑑定，方能確保種苗的健康。  

關鍵詞：番茄、健康種苗、驗證規範、病蟲害管理 

前    言 

番茄為臺灣重要之蔬果作物，種植面積約 5,006 公頃，主要栽培地區分布於

臺灣中南部，年產量約 118,958 公噸 (2016 年農業統計年報)，年產值約 36 億新

臺幣，如果以每公頃平均約 20,000 苗計算，每年對番茄種苗的需求數量約

100,000,000 苗，其中嫁接苗已逐漸接近一半。而種苗的品質往往攸關田間生產

的成敗，品質優良未罹染病蟲害的種苗進入田間，可提升種植的成活率，減少初

期的防治成本。 

在中南部高溫及設施栽培的氣候環境下，種植番茄面臨不少病蟲害的威脅，

其中包括青枯病 (Bacterial wilt)、萎凋病 (Fusarium wilt)、根瘤線蟲病 (Root-knot) 

等土壤傳播性病害，因不易防治而成為番茄栽培的重要限制因子。臺南區農業業

改良場（簡稱臺南場）及 AVRDC-世界蔬菜中心（簡稱亞蔬中心）合作，於 1998

年起於田間試種嫁接抗病根砧之番茄，篩選出來的茄子及番茄根砧除具有耐淹水
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的特性外，尚具有抗土壤傳播性病害之優點，因此開啟了育苗場培育番茄嫁接苗

的育苗方向，經過多年的田間種植，番茄嫁接苗已漸漸成為番茄栽培的主力。 

育苗場生產番茄嫁接苗需投入較高的成本，從番茄接穗及茄砧的種子培育、

人工嫁接、嫁接苗癒合、培育到出苗等，嫁接操作的過程使嫁接苗較實生苗有更

多被病原菌侵染的機會，如種子傳播性病害、操作時人員、工具的污染等，因此

需投入更多的設備、資材與人力，也需要更精準的技術與相關的管理智能，所以

嫁接苗比實生苗昂貴，農民也必然的希望購買到的種苗是優良而健康的，相對

的，育苗場也期望提供的種苗可以令種植者滿意而不生糾紛。 

為避免番茄潰瘍病 Clavibacter michiganensis subsp. michiganensis (Cmm) 隨

種子種苗傳播而有 GSPP (Good Seed and Plant Practices) 的組織，經由各個生產

環節的管控，降低潰瘍病傳播的風險。臺灣目前並未有番茄潰瘍病發生的正式報

告，但仍有其它的病蟲害具有隨種苗傳播的風險，而針對這些病蟲害設立相關的

檢查方法，才能進入番茄健康種苗驗證的階段，提高種苗的品質，生產優質種苗，

防止病蟲害藉由種苗傳播蔓延，進而減少本田期用藥，生產高品質番茄。 

GSPP (Good Seed and Plant Practices)的概念 

GSPP 為 Good Seed and Plant Practices 之簡稱，係由種子種苗商與育苗業

者為防範番茄細菌性潰瘍病的傳播所推動成立的基金會，針對歐洲地區重要作物

-番茄的種子種苗，建立相關的認證規章與規範，從種子、植株、根砧、嫁接生

產過程的人員操作、繁殖材料、資材分區管控，及水源的有效消毒，針對番茄細

菌性潰瘍病原細菌Cmm 進行監控，透過清楚的組織架構、工作流程及品管系

統，嚴格要求種子種苗生產區的各項隔離管制條件，加上風險評估及危機處理機

制等，有效降低 Cmm 的傳播風險。臺灣並未有番茄潰瘍病發生的正式報告，

但仍有其它病蟲害具有隨種苗傳播的風險，確實也有建立番茄種苗驗證管理規範

的需求，因此臺南區農業改良場被交付任務性的計畫，建立番茄優良育苗場認證

制度及番茄健康種苗的驗證規範，但以臺灣目前番茄育苗場的規模和農民的需求

評估，若要參照GSPP的認證規範進行種苗的驗證，恐怕滯礙難行，因此，參考

GSPP的生產流程管控模式及風險管理的理念，配合臺灣育苗場業者及農民的現

況與需求，擬定一套適合臺灣的驗證作業標準及驗證規範，方能有效提升種苗品

質，避免病蟲害藉種苗傳播的風險。 
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臺灣植物健康種苗驗證體系 

健康種苗驗證制度源自二十世紀初荷蘭針對感染鬱金香之病毒病害所設計

出來的一種檢查與品質認證的系統。1929年荷蘭輸往美國的鬱金香種球被美方以

帶有檢疫危險病蟲害之理由而拒絕入境，因而蒙受巨大損失，此後荷蘭即開始重

視鬱金香種球病蟲害之防範，在30年代開始成立負責鬱金香種球的病毒檢查專責

實驗室，協助農民判別並篩選健康無病毒種球作為繁殖用種源，進而規劃出健康

種球之標準生產模式供農民應用，更進一步推動種球驗證制度，藉由客觀的驗證

標準對鬱金香種球品質與帶病毒比率加以評估，訂定不同等級之標準，一方面供

消費者購買時之參考，另一方面也提供生產者訂定種球價位之客觀衡量標準，而

驗證體系的基礎則建立在繁殖用種原之有害生物檢定、繁殖環境及過程檢查、驗

證標準等程序上面。 

過去臺灣省政府農林廳種子檢查室依據「臺灣地區農作物種苗檢查須知」，

配合我國農作物優良種子種苗繁殖制度建立檢查機制，訂定包括水稻、落花生、

大豆、小麥、高粱、玉米、大麥、棉花、油菜、黃麻、亞麻、鐘麻、雜交高粱及

蔬菜等作物之種子，及甘藷、馬鈴薯、草莓等種苗之檢查標準，檢查之繁殖圃包

括原原種、原種及採種等三級。行政院農業委員會動植物防疫檢疫局成立後，為

防止法定疫病蟲害藉由種苗傳播蔓延，業於1990年5月依據「植物防疫檢疫法」

第八條及第九條規定，公告火鶴花為實施特定疫病蟲害檢查之植物種類，實施強

制性種苗檢查制度。對於非檢疫之疫病蟲害者（即國內農業生態中一般疫病蟲

害），防檢局亦於1992年3月公告「種苗疫病蟲害驗證輔導要點」。根據市場動態

需求陸續訂定蝴蝶蘭、文心蘭、綠竹、豇豆、柑桔、馬鈴薯、甘藷、百香果及香

蕉等9 種作物之種苗病害驗證作業須知，同樣是以繁殖用種原之特定有害生物檢

定、繁殖環境及過程檢查等作為驗證標準的訂定原則，並積極向育苗業者、農會

及農友推廣健康種苗觀念，目的在提升該作物品質，減少田間疫病蟲害發生機

率，進而增進業者在市場之競爭力。 

番茄健康種苗驗證規範同樣依據特定有害生物檢定、繁殖環境及過程檢查等

原則，先是參考GSPP的精神草擬「優良番茄育苗場育苗繁殖作業標準」，以生產

優良種苗為目的，制定番茄育苗場基本的軟硬體管理流程，繼而草擬「番茄健康

種苗生產驗證規範」，透過輔導改善育苗場的各項軟硬體系統，以利相關運作。 
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建立番茄優良育苗場認證制度及健康種苗驗證規範 

參考 GSPP 的精神草擬「優良番茄育苗場育苗繁殖作業標準」，以生產優良

種苗為目的，其中涵蓋基本設備及環控需求、排程管理、可追踪的生產及出貨流

程管控、可能的感染源包括繁殖材料、生產資材、人員、水的管控、病蟲害監測

及檢測、病蟲害管理、風險管理、品質管制等，而最重要的環節在於種苗培育過

程的關鍵病蟲害防除，藉由對關鍵病蟲害的認知，擬定預防措施及發生後之風險

管理，並詳實紀錄種苗生產鏈的流程，以此作業標準作為健康種苗驗證程序的繁

殖環境及過程的檢查基礎，配合特定病蟲害的檢查、檢定設立番茄健康種苗驗證

規範。驗證規範內明定育苗場之設置設備及操作管理條件、應施檢查的病蟲害種

類、相關的檢查、監測、採樣及檢定鑑定方法，及驗證的標準等。 

驗證規範內應施檢查的番茄病蟲害種類 

一、病毒病：可因種子帶毒或昆蟲媒介而傳播 

1. 番茄嵌紋病毒  (Tomato mosaic virus，ToMV)，為菸草鑲嵌病毒屬

(Tobamovirus) 之 RNA 病毒，可經種子傳播及機械傳播。 

2. 胡瓜嵌紋病毒  (Cucumber mosaic virus ； CMV) ，為黃瓜鑲嵌病毒 

(Cucumovirus) 屬病毒，可經由種子、機械傷口及蚜蟲媒介傳播。 

3. 番茄黃化捲葉病毒 (Tomato yellow leaf curl virus；TYLCV)，為豆類金黃嵌

紋病毒 (Begomovirus) 屬DNA病毒，可經由銀葉粉蝨傳播。 

4. 馬鈴薯病毒 Y (Potato virus Y；PVY)，為馬鈴薯 Y 病毒 (Potyvirus) 屬病毒，

可經蚜蟲以非永續性方式傳播及機械傳播。 

5. 番茄斑點萎凋病毒 (Tomato spottd wilt virus；TSWV)，為番茄斑萎病毒

(Tospovirus) 屬病毒，可經由薊馬傳播。 

二、細菌性病害：可能因種子種苗帶菌傳播，加上育苗期間的高濕環境而加劇病害

的蔓延 

1. 潰瘍病 (Bacterial canker)，由 Clavibacter michiganensis subsp. michiganensis 

引起，為革蘭氏陽性菌，菌體成桿狀。此病多在 16 ~ 28 ℃發生，可藉種子

帶菌傳播，目前臺灣並無正式的研究報告證實 Cmm 存在，但是此病害分佈

全球各主要番茄生產區，加上種子進出口貿易頻繁，因此 Cmm 仍是臺灣種

子種苗業者及農民必須注意提防的病害。 
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2. 細菌性斑點病  (Bacterial spot)，由 Xanthomonas euvesicatoria (Xe)、X. 

vesicatoria (Xv)、X. perforans (Xp) 及 X. gardneri (Xg) 引起，為革蘭氏陰性

好氣菌，可藉種子帶菌傳播，目前臺灣尚無 X. gardneri 存在之正式報告，

細菌性斑點病是臺灣番茄育苗場最為棘手的病害，頻繁的噴灌常使得此病害

難以根除而隨種苗進入田間。 

3. 青枯病 (Bacterial wilt)，由 Ralstonia solanacearum 引起，為革蘭氏陰性好

氣菌，生長適溫約 30 ℃。於臺灣田間常造成嚴重危害，以目前育苗場的水

準及品質而言，青枯病隨種苗傳播的機會幾近於零，但若有由田間回收的苗

盤或育苗介質則仍可能有風險。灌溉水源的污染也可能有機會。 

三、真菌性病害：育苗場內的高濕環境下可能感染真菌性病害而隨種苗傳播 

1. 葉黴病：由 Passalora fulva 引起，好發於 18-26℃之高濕環境下。 

2. 黑葉黴病：由 Pseudocercospora fuligena 引起，好發於 28℃以上之高濕環境

下，常和葉黴病複合感染。 

3. 晚疫病：由 Phytophthora infestans 引起，好發於低溫高濕環境下。 

四、蟲害：會危害番茄並可能傳播病害的昆蟲 

1. 粉蝨：Bemisia tabaci Biotype B，直接刺吸植株養液致使生長衰弱外，並可

傳播番茄黃化捲葉病毒。 

2. 薊馬：除直接取食危害，尚可傳播病毒。 

3. 蚜蟲：除直接取食危害，尚可傳播病毒。 

4. 番茄斑潛蠅：Liriomyza bryoniae，成蟲以產卵管刺破葉背組織後吸吮汁液，

被害葉片呈現白色小斑點，產卵於葉肉組織內，孵化後之幼蟲在葉片中潛食

葉肉，僅剩上、下表皮，外觀成灰白色曲折之隧道食痕，嚴重時被害葉片乾

枯。 

結    語 

為提高番茄嫁接苗之品質，讓生產者的健康管理生產體系能落實由健康種苗

做起，參考歐盟訂定之 GSPP 規範精神，建立番茄優良育苗場認證制度。我國過

去數十年來所推動之健康種苗業務，均是輔導與鼓勵性質，除非面臨強大的病害

威脅，否則很難刺激農民產生栽培健康種苗之動機，這種情況常會使健康種苗生

產者在生產過程中所增加之成本反而成為一種反淘汰之壓力，在沒有客觀之認證
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標準下，健康種苗不易與一般種苗區隔，導致其生產者未能在辛苦的工作後獲得

相對的投資報酬，栽培者也無法感受到信心。驗證制度可協助種苗生產者建立統

一之種苗健康管理標準，讓合於標準之種苗獲得客觀之驗證，提升品質形象與競

爭力，進而對未能符合統一標準之業者施以淘汰之壓力，促使其提升種苗健康管

理之意願。驗證制度亦可使栽培者有選擇種苗品質的依據，進而從栽培成果的改

進，提升購買健康種苗之意願，而健康種苗也因而獲得較佳之認同，從而提升其

在種苗市場上之競爭力，良性循環的結果將可創造健康種苗生產者與栽培者雙贏

的局面。未來種苗產業將導入生產力 4.0 應用，建構 ICT 智能育苗平台，導入精

準生產管理，將更有機會與健康種苗驗證的概念結合，建構優質種苗的產銷平台。 
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雜交種子純度檢定 

王群山、張心怡、胡凱康 

臺灣大學農藝系 

摘    要 

以再現性高且可充分自動化的 SNP 分子標誌，對於種苗業者販售的一代雜

種進行雜交成功率檢定與種子批的品種鑑定，將有助於提高我國種苗產業所生產

種子的純度及種子產業的出口競爭力。目前已可利用簡化基因體定序文庫進行次

世代定序，並配合生物資訊方法探勘，快速產生大量的分子標誌，但在實務上必

須瞭解技術上的限制，並注意以下的問題：(1) 依據目標物種的基因體特性，選

定適當的限制酶組合與片段大小篩選標準，以確保目標片段的定序深度達到預定

目標。(2) 使用適當的工具進行探勘，建立 SNP 的品質參數與基因型的可靠度參

數，以控制定序錯誤所造成的偽陽性，與篩選可用的基因型資料。從探勘獲得的

SNP 與各品種的基因型資料中，綜合 PIC 值與特性篩選，可選出近乎獨立，適

用於品種鑑定與雜交成功率檢定的核心分子標誌組合。為避免親本中殘存的分離

造成雜交成功率檢定時的偽陽性，需要時可先針對親本進行純化。 

關鍵詞：簡化基因體、次世代定序、單一核苷酸多型性 

前    言 

一代雜交種子為種苗公司的重要收入來源，在雜交種子的生產過程中，影響

種子純度最重要的因子為雜交成功率。為因應種苗產業的需求，自民國 95 年起

便有相關開發計畫（95 農糧-2.8-作-01(5)：作物種子品種檢查體系）。受到當時

開發技術與成本的限制，雜交成功率檢定採用不具專一性，如 RAPD 或 ISSR 等

隨機引子進行 PCR 分析，作為親本辨識的分子標誌。然而由於非專一分子標誌

技術的可重複性較低，因此對於實驗步驟如 DNA 萃取等操作的技術性需求較

高，且因為分析與判讀的過程需要大量中階人力，無法自動化，導致種苗產業對

於研發成果接受度不足的情況。 

近年來作物基因體研究與生物資訊技術進展迅速，隨著高通量次世代平行定

序 (Next Generation Sequencing, NGS) 技術的快速進展，近年來已發展出透過限
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制酶對於基因體取樣，降低每一個體的定序量來提高各個基因型定序深度，以提

高結果可靠性的方法。目前應用最為廣泛的方法包括 Restriction-site associated 

DNA sequencing (RAD-seq, Baird et al. 2008)，Genotyping-by-sequencing (GBS, 

Elshire et al. 2011), 與 Double Digest RADseq (ddRAD, Peterson et al. 2012；或稱

為 Two-Enzyme Genotyping-by-Sequencing, Poland et al. 2012)。本文將描述建立

簡化基因體 ddRAD 定序文庫，探勘單一核苷酸多型性 (SNP) 分子標誌，以及篩

選可用於控管一代雜交種子純度與內部品管所需的品種鑑定核心 SNP 組合的原

則與方法。 

建立作物簡化基因體 ddRAD 定序文庫 

ddRAD 使用 2 種限制酶，第一種辨識 6 個鹼基，第二種限制酶辨識 4 個鹼

基，前者在基因體中的切位較少，亦稱為 rare cutter，用來降低基因體的複雜度，

後者的切位較多，亦稱為 common cutter，用來控制定序片段的長度。經過雙重

酶切後的片段，可以透過片段長度篩選進一步降低所要定序片段的數目，使得在

固定的定序資源下，可以分析更多的樣品，或提高定序的深度。對於分析雜交種

的基因型，提高定序深度可以避免異質結合的基因型因取樣偏差而導致誤判為同

質結合的機會。 

由於各物種基因體的組成不同，在選定限制酶組合時以全基因體解序後的參

考序列先行模擬限制酶切割的結果，將有助於預測特定片段大小區間所包含片段

的數目。依據模擬結果初步選定限制酶組合後，以膠片電泳或更高解析度的平台 

(如 Agilent Bioanalyzer) 檢查實際產生片段的分布，排除會產生明顯條帶的限制

酶組合，因為這些條帶可能是高度重複的基因體序列或是胞器的序列，而這些序

列對於探勘可用的分子標誌並無助益。 

各樣品 DNA 以選定限制酶組合雙重切割後的片段，依據限制酶切口序列黏

上包含次世代定序系統所需的定序引子序列的轉接子，再以 PCR 方法導入可供

辨識品種的條碼序列後，最後依據PCR產物濃度等量混合建立 ddRAD定序文庫。 

探勘基因體中的 SNP 位點 

從定序結果探勘品種間具有差異 SNP 分子標誌的障礙，來自於高通量定序

系統不可避免的定序錯誤。以 Illumina Hiseq 2500 為例，定序服務的規格為「Q30
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的比率大於 75%」；Q 值的計算方式為 -log10(錯誤率) 10，Q30 即為錯誤率等

於 1/1000，前述規格即「定序結果中有大於 75%的鹼基，其錯誤率低於 1/1000」。

一次定序量可以高達 50 Gb (50,000,000,000 鹼基)，若錯誤率為 1/1000，錯誤的

鹼基數為 50,000,000 個；以每條 100 鹼基的讀序而言，平均每 10 條讀序就有 1

條包含 1 個錯誤的鹼基。但是實務上的觀察，定序錯誤並不是完全隨機的，情況

較差的讀序上往往有不止 1 個錯誤。 

在探勘 SNP 分子標誌的過程中，若對於定序錯誤不加以控制，可能產生大

量基因頻度低的錯誤 SNP (偽陽性)。可能的改善方法為採用以樣品為單位，同時

比對多個樣品的方式來決定 SNP 是否存在。此外，採用可以綜合鹼基定序品質

參數來建立 SNP 品質參數的分析方法，也可以做為篩選的依據。 

另一種可能發生的錯誤是基因型判定錯誤，當樣品的定序深度不足的時候，

異質結合的基因型因為取樣而只定序到其中的 1 個對偶基因，就可能被判定為同

質結合；相同的定序深度不足情況下，定序錯誤可能使得同質結合的基因型被判

定為異質結合。可能的改善方法除了減少簡化基因體覆蓋率，提高平均定序深

度，以及製備定序文庫時將樣品間 DNA 濃度正規化，減少目標序列數在樣品間

的波動之外，還可以採用可以判定基因型值可靠度的分析方法，情況許可時淘汰

可靠性較低的資料點，以增加資料的整體可信度。 

建立核心 SNP 組合 

針對探勘得到且具有高可信度的 SNP 位點，排除缺值率高於 10% 的 SNP，

並篩選在兩邊鄰近序列 (flanking sequence) 具有良好引子設計特性的 SNP，便可

建立品種基因型矩陣，進行進一步的核心 SNP 篩選。 

多型性訊息指數 (Polymorphic information content, PIC) 定義為「分子標誌可

以區分任一兩兩品種組合的能力」， ，pi為第 i 個基因型的頻度，

因此  即為兩兩品種間因屬於同一基因型而無法區分的機率。族群中基因型

的種類越多，分佈越均勻，PIC 值越高。族群中存在 3 種基因型時，PIC 的理論

上限為 2/3。PIC 篩選的門檻需視可用 SNP 的數量與其 PIC 值的分布而決定。 

SNP 之間通常會有相當程度的相關，造成 SNP 間相關的原因包括 (1) 鄰近

的高密度 SNP 間有緊密的連鎖關係造成的連鎖失衡，與 (2) 雜交種間的親緣關

係造成非連鎖 SNP 間的相關。對於變數間具有相關的高維度資料，最常用的降

維方法為基於奇異值分解 (Singular value decomposition) 的主成分分析法，主成

分為各維度的線性組合，主成分之間完全直交，為理論上的最佳值。但由於我們
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所要選擇的是實際的 SNP，而不是分子標誌的線性組合，因此主成分分析法在此

並不適用，而必須採用其他可針對變數選擇的數值方法，例如 Feature selection 

(Deshpande et al. 2006)。所選出的核心 SNP 雖然彼此之間並不完全直交，但在適

當的演算法之下，可以相當接近最佳的理論值，其缺點是這一類的分析通常需要

大量的運算資源。 

若使用全部的 SNP 資料可以完全區分全部的品種，所選出與品種數相當的

核心 SNP 也必然可以完全區分全部的品種；接下來逐步淘汰核心組合中不具有

特殊辨識力的 SNP，即可建立可用於品種鑑別的核心 SNP 組合。 

對於特定雜交種而言，如果品種鑑定核心 SNP 組合中包含異質結合的 SNP，

這些分子標誌就可以用來判定該品種的雜交成功率；若品種鑑定核心組合中不包

含異質結合的 SNP，就必須回到初步的核心組合中挑選可用於雜交成功率檢定的

SNP，因此用於雜交成功率的核心組合，可能比品種鑑定的核心組合略大一些。 

雜交種子純度檢定實務 

針對種子批取樣得到的檢測樣品，若以品種鑑定系統進行全面的分析，除了

雜交不成功的母本型種子外，還可以檢出在調製時混入的其他品種種子，但是因

為需要檢驗的分子標誌數目較高，在目前的 SNP 檢定系統之下，可能導致檢定

成本上的負擔。由於通常雜交種子的生產與調製都在嚴密控制之下進行，因此在

實務上建議將品種鑑定與純度檢定區分開來，並且將純度檢定簡化至雜交成功率

檢定，這樣才有可能以目前的技術進行品質管理上所需的檢定工作。亦即當一批

雜交種子要進行品質管制時，先以少量樣品用具有多個 SNP 的品種鑑定核心組

合確認品種標示的正確性，例如每批種子抽檢 10 粒，檢定 5-10 個 SNP，以“基

因型組態＂判別品種。確認品種的正確性之後，再以大量樣品少數 SNP 的方式，

例如每批種子檢定 100-400 粒，每粒雜交種子只檢定 1 個在親本間有差異的

SNP，來判斷該批雜交種子的雜交成功率。 

在實務上還需考慮部分自交代數較低的親本，或是採用混合法繁殖的自交親

本，可能還有殘存的分離，會造成雜交成功率的誤判。因此在使用分子標誌判定

雜交成功率之前，需先檢定親本對於該分子標誌的純度。如果親本需要純化，可

以在繁殖親本時，於幼苗期檢定各株該分子標誌的基因型，開花期之前拔除不合

預期的單株，混合收穫即可得到純化後的親本種子。 
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使用分子標記技術建立玉米雙單倍體族群的方法 

楊依臻、陳凱儀 

國立臺灣大學農藝學系 

陳裕儒、謝光照 

行政院農業委員會農業試驗所作物組 

摘    要 

現今全世界公部門或種苗公司的玉米育種計畫，呈現使用雙單倍體取代傳統

自交系的趨勢，因為玉米特有的雙單倍體技術能快速育成自交系。雙單倍體技術

為透過具有誘導單倍體能力之誘導系，誘導母本種原產生單倍體種子，進一步以

有絲分裂抑制劑使單倍體之染色體倍加。傳統單倍體種子的鑑別方式為使用型態

標記，包括在胚及胚乳花青素呈色之 R1-nj 標記，在根部花青素呈色的 Pl1 標

記，或是植株的生長勢。本實驗根據單倍體誘導系與母本種原間之單一核苷酸多

型 性 位 點 ， 開 發  DNA 分 子 標 記  ZMKASP_002 、 ZMKASP_008 及 

ZMKASP_009，結合雜交不親和基因座 ga1 之 ID1 與 ID4 分子標記，針對農

試所提供的單倍體誘導系授粉於甜玉米 F1 雌穗所取得的種子，進行雙單倍體植

株的篩選與雙單倍體遺傳分離族群的建立。試驗結果共篩選 2849 株幼苗，確定

305 株雙單倍體植株。此外，本試驗也確認由農業試驗所雜糧研究室培育的 6 個

單倍體誘導系 THI-A ~ THI~F 的單倍體誘導率在 6.8% ~16.2% 的範圍。 

關鍵詞：玉米、雙單倍體、單倍體誘導系、分子標記 

前    言 

玉米 (Zea mays L.) 為異質結合作物，透過雙單倍體 (doubled haploid) 技

術，可在二至三個世代內獲得同質結合型個體，作為遺傳材料使用。雙單倍體技

術是以人為方式使單倍體之染色體倍加，單倍體可從生物體外 (in vitro) 或者生

物體內 (in vivo) 誘導產生，一般較常採用的生物體內培養，是透過具有誘導單

倍體胚能力之誘導系 (haploid inducer) 作為花粉親，誘導母體產生單倍體種子。

玉米單倍體在自然界中發生率約 0.1%，Coe 等人 (1959) 發表第一個具有穩定單
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倍體誘導率 (haploid induction rate, HIR) 之誘導系 Stock 6，誘導率約 2~3%，之

後的玉米誘導系多源自此品系。 

單倍體個體以有絲分裂抑制劑 (mitosis inhibitor) 處理，能促使染色體倍

加，在藥劑處理下，藥劑內化合物與微管蛋白 (tublin) 結合，抑制紡錘體微管 

(spindle microtubules) 形成，因此，在有絲分裂後期 (mitosis anaphase)，姊妹染

色體 (sister chromatids) 無法分離至細胞核的兩端，直到末期 (telophase)，細胞

核膜生成並包圍未分離之染色體，此時，細胞內具有二套染色體，達成染色體倍

加。有絲分裂抑制劑中，較常被使用的為秋水仙素 (colchicine) 及殺草劑 (Wan et 

al., 1991)。有絲分裂抑制劑使用方式，較為常見的有三種：切芽法、切根法、注

射法 (Eder & Chalyk, 2002)，切芽法係將芽長兩公分之單倍體幼苗，自芽尖切除

一公分，使切口位於生長點附近；切根法主要使用在某些由根部吸收的殺草劑，

切除 2~3 公分的幼根，殺草劑被根部吸收，經由木質部輸送至頂端分生組織 

(Shoot apical meristem, SAM) (Melchinger et al., 2016; Häntzschel et al., 2010)；注

射法則是在植株三至四葉齡時，利用針頭將藥劑直接注射生長點。 

母體內誘導單倍體機制中，誘導系引發部分種子無法正常雙重受精，同一果

穗上同時會有二倍體及單倍體種子，因此會以容易辨識的外表型標記，鑑定單倍

體植株或者種子。其中，單倍體種子鑑定方式以 R1-nj (Navajo) 標記最為常見，

R1-nj 為花青素 (anthocyanin) 合成基因之一，當 R1-nj 與其他花青素合成途徑中

基因同時存在，便會使種子的胚乳頂端以及胚的子葉盤 (scutellum) 堆積花青

素，呈現紫紅色。帶有顯性 R1-nj 基因之誘導系與不帶有顯性 R1-nj 之母本種原

雜交，理論上，單倍體種子胚乳會呈現紫色，胚則為白色 (無花青素堆積)，以

R1-nj 標記作為單倍體種子辨別方式，可以在種子時期完成鑑定。然而，該標記

仍有其限制，當母本種原中帶有花青素抑制基因，則導致 R1-nj 基因不表現 

(Chaikam et al., 2015)。因此，尚有以根部、莖部顏色鑑定方式。Pl1 (Purple1) 亦

為花青素合成基因之一，能控制玉米幼苗、成株營養組織的花青素呈色 (Pilu et 

al., 2003)，帶有 Pl1 顯性對偶基因之個體，照光後根、莖部呈現紫色 (Röber et al., 

2005; Rotarenco et al., 2010)，當誘導系帶有顯性 Pl1 顯性對偶基因時，與不帶有

任何 Pl1 對偶基因種原雜交所產生之單倍體，其幼苗根部應為白色 (無花青素堆

積)。最早在誘導系 Stock6 中便帶有顯性 Pl1 基因，現今部分誘導系在育成過程

中，也會導入 Pl1 基因，與 R1-nj 合用，作為發芽前、後，二階段式單倍體鑑定

(Chaikam et al., 2016)，甚至在 R1-nj 被抑制時，有替代作用。 

本研究的主要目的為開發 DNA 分子標記，適用於農業試驗所作物組雜糧研

究室所育成的玉米單倍體誘導系 THI 系列的雙單倍體玉米品系的建立。此 THI 

誘導系的主要遺傳背景來自 RWS 雙單倍體誘導系。本試驗 DNA 分子標記的開
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發具有多重功能：(1) 提供 Pl1 型態標記使用於辨識真實單倍體種子效率的評估

標準。(2) 作為 THI 系列雙單倍體誘導系的單倍體誘導率評估的選拔評估工

具。(3) 在種子發芽階段快速選拔誘導成功的單倍體種子。 

DNA 分子標記的開發 

玉米雙單倍體族群的建立流程如

圖一。用來篩選單倍體種子的 DNA 分

子標記在自交系和單倍體誘導系間具

有多型性，但是此分子標記在自交系

A 與自交系 B 之間沒有多型性存在。

因此，期望此分子標記在二倍體雜交

種子(或幼苗)的基因型為異型結合，但

在單倍體種子(或幼苗) 的基因型為同

型結合。 

本試驗的兩個自交系來源為農試

所作物組雜糧研究室選育的兩個甜質

種玉米自交系「彩白 18」與「好 6」。

單倍體誘導系 THI 系列 (A – F) 則為

誘導系 THI12-2 自交一代所產生。此

誘導系為 RWK76 與 HP68-07 爆裂種玉米之雜交 F1 與 RWS 雜交一代之後，經自

交五代產生。其中 RWK76 與 RWS 為姊妹系，RWS 為溫帶玉米誘導系，誘導率

約 8.1%；HP68-07 為 1986 年釋出的黃玉米自交系 (Ashman, 1991)。 

我們一共成功開發了五個分子標記，包含兩個 InDel 分子標記以及三個

KASP 分子標記。兩個 InDel 分子標記沿用已發表的 ID1 與 ID4 分子標記，位於

玉米第四對染色體的雜交不親和基因座 ga1 (gametophytic factor 1) 附近 (Liu et 

al., 2014) (圖二 )。三個  KASP 分子標記  ZMKASP_002、ZMKASP_008、

ZMKASP_009 則分別位於第5對、第8對、第9對染色體上 (圖三)。ZMKASP_002

分子標記多型性的發掘是源自 Illumina MaizeSNP50 Bead Chip 的基因型分型資

料，ZMKASP_008 與 ZMKASP_009 分子標記多型性的發掘則是來自 RAD 定序

的基因型分型資料。 
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圖三、KASP 分子標記 ZMKASP_002、ZMKASP_008、以及 ZMKASP_009 使用於甜玉

米雜交 F1 族群之單倍體植株的鑑別。 

 

單倍體的篩選 

本試驗使用 16 個單倍體果穗，一共 3039 粒種子，分批進行發芽，平均發芽

率 94.3%。這些種子分批發芽，於切下芽鞘進行秋水仙素處理的同時，保留芽鞘

作為抽取 DNA 的來源，同時以 ID1/ID4 分子標記、以及型態標記 Pl1 進行單倍

體幼苗的篩選，總共篩檢了 2849 株幼苗，鑑定出 305 株單倍體。花青素調控基

 
圖二、ID1，ID4 分子標記 PCR 產物電泳膠圖。 
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因 Pl1 存在於單倍體誘導系 THI 及其親本 RWS 中 (Röber et al., 2005)，而具有

Pl1 顯性基因之個體根與葉鞘會呈現紫紅色，因此可於幼苗期鑑定單倍體。種子

發芽後約 4~5 天，幼芽長度約 2~3 公分時，可進行外表型鑑定，若根部無紫紅呈

色，即為單倍體。 

單倍體誘導率 (haploid induction rate, HIR) 計算方式為單倍體幼苗數佔所

有基因型鑑定的幼苗數比例 (Prasanna et al., 2012)，此試驗的平均誘導率為

9.7%。我們也對秋水仙素處理後存活植株進行第二次基因型確認，目的為降低取

得  aneuploidy 的可能性。試驗分別以 ZMKASP_002 、 ZMKASP_008 及

ZMKASP_009 分子標記進行 PCR 擴增，三分子標記擴增結果均顯示無雙單倍體

樣品落在異質結合群或父本同質結合群。 

型態標記 Pl1 誤判率 

誤判率可分為偽發現率  (False discovery rate, FDR)及偽陰性率  (False 

negative rate, FNR) (Melchinger et al. 2014)。 FDR 代表以型態標記鑑定為單倍體

的個體中，真實基因型為雜交二倍體所佔比例，FNR 則是真實單倍體植株中，

經由型態標記誤判為二倍體所佔的比例。本次試驗使用型態標記 Pl1 判定的單倍

體植株，與基因型所判定的單倍體植株完全一致，亦即 FDR = 0 且 FNR = 0。前

人研究結果顯示，以根部呈色鑑定單倍體之平均 FDR=13.9%，FNR=6.1%，不同

族群 FDR 範圍介於 0~55.6%，FNR 則在 0~16.7%之間 (Chaikam et al., 2016)。值

得注意的是，我們因為有基因型鑑定的結果可以比對，因此了解到根部紫色呈色

不明顯的個體，可由觀測根與種子交接處的花青素呈色排除可疑的非單倍體種

子。 
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次世代定序在玉米基因定位與育種上的應用 

鄭舒允 

中央研究院植微所 

摘    要 

次世代定序 (Next Generation Sequencing) 能快速且大量的產生 DNA 序

列，而 GBS (Genotyping By Sequencing)即是以次世代定序為基礎的應用之一。

GBS 可以快速的找到不同樣本間涵蓋全基因組的單一核苷酸多型性 (Single 

Nucleotide Polymorphism, SNP) 以及酵素截切差異位置藉此獲得大量的分子標

誌。在基因定位的目的上，GBS 的應用可以快速的填補全基因組標誌數的不足，

配合特殊族群的建立方式，能夠有效的限縮目標基因的可能位置，減少人力、財

力以及時間的消耗。本文將介紹藉由 GBS 的方式進行全基因組 miRNA 表現數

量性狀基因座關連分析 (miRNA eQTL Genome-wide Association Study) 以及異

交不親和 gal 基因定位的應用。 

關鍵詞：次世代定序、GBS、SNP、GWAS、異交不親和 

前    言 

利用次世代定序檢測基因型 

次世代定序 (Next Generation Sequencing) 技術是以 Sanger sequencing 為基

礎，目前以 Illumina 公司的解序技術為最大宗，主要步驟如下：1. 萃取 DNA; 2. 

建立 Library; 3. 將建構好的 Library 解序; 4. 序列分析。游離核苷酸帶有不同的

螢光，一旦合成股成功結合上新的核苷酸，就會釋放螢光由螢光感測器偵測，從

而得知每一個位置的序列。由於螢光偵測以及電腦的應用，NGS 能夠快速且大

量的產生短片段 (約 100-200 bp) 序列 (Fig. 1)7。 
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Fig. 1. 次世代定序原理。 

 

由於技術的進步，次世代定序的價格從 2001 年逐年降低，如果將與人類基

因組大小相近的物種 (3.2Gbp) 進行次世代定序，所需的價格只有 2001 年的十

萬分之一（Fig. 2）13。 

 
Fig. 2. 次世代定序以人類基因組為例的價格波動。 

(A) 進行完整解序所需價格 

(B) 原始數據中平均每百萬核苷酸所需價格 

 

因為次世代定序的價格越來越合理，使得這個技術不僅能成為建立全基因組

分子標誌的方式之一，另外包括快速的找出樣本間的多型性、樣本基因表現差

異，甲基化修飾差異等都是應用範圍。目前在利用次世代定序進行基因型鑑定的

方式有很多，包括 Multiplex shotgun genotyping (MSG)、Restriction association 

DNA sequencing (RAD-seq)、Genotyping-by-sequencing (GBS) 等，這些方法在建

構 library 的過程中結合指引條碼(index barcode)，使得不同的樣本能夠混和在一

起進行解序，進而降低每個樣品解序的成本 (Table 1) 14 。 
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Table 1. A technical comparison of current genotyping methods using next-generation 

sequencing of multiplex barcoded libraries 

 

經由次世代定序進行基因鑑定獲得的資訊，可以更進一步的使用在許多不同

的範疇，包括遺傳上的相關性圖譜建立 (Association mapping)、連鎖圖譜建立

(Linkage mapping) 以及育種上的基因組選擇 (Genomic selection) 等，讓基因組

的資訊更加完備 (Fig. 3) 14。 

 
Fig. 3. 次世代定序進行基因型鑑定資訊應用。 
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次世代定序在基因定位的應用 

數量性狀基因座 (Quantitative Trait Loci, QTL) 研究是遺傳研究的範疇，一

般作物的重要農藝性狀皆屬於此 9，其中數量基因調控性狀最顯著的例子為番茄

果實大小的差異性 6。目前已在不同的作物物種中找到許多調控不同性狀的

QTLs，包括了大麥中與種子休眠、條紋病 (stripe rust) 抗性相關的調控基因 3；

多年生黑麥草生長發育以及耐寒性相關的數量基因 23；豌豆基因組中定位得到影

響種子產量、產量成分與生長特性的 QTLs 21；玉米種子的耐淹水相關 QTLs 16；

水稻中則有找到控制淹水耐性的 QTLs 20、調控種子寬與重的 QTLs 基因-GW218

與 GW5 的選殖 22、 小麥的產量調控 QTLs 選殖 15 等 。 

現今定位 QTLs 並選殖出 QTL 基因的方式以 positional cloning 與 association 

mapping 為主 (Fig. 4)19，Positional cloning 主要利用估計遺傳標誌或分子標誌與

目標性狀間的相關性來決定，包含三個步驟：1.找到目標性狀有差異的親本；2.

建構有多型性存在的遺傳圖譜；3.QTLs 相關性分析 11。 GWAS 是從演化上的觀

點尋找同物種不同品種、品系、地方種等個體的不同等位基因間連鎖不平衡

(Linkage disequilibrium, LD)與性狀間相關性的策略。LD 的解釋為「兩個以上基

因座的等位基因出現非逢機連鎖」的可能，其高低程度可藉由預期的單套體

(haplotype) 頻度與觀測到的單套體頻度間差異求得 5。GWAS 應用於植物 QTLs

找尋上擁有三項優勢：1.不需大量的試驗族群與時間；2.有更高的遺傳解析度；

3.可以在同一基因座上找到演化成不同等位基因的功能性基因 19。GWAS 的應用

包括了高粱 12、玉米 10、乳牛 17 等，相當廣泛。 

但上述的方式會受限於圖譜解析度不夠高，真正能夠從圖譜上定位到的位置

可能距離實際影響基因仍有距離，降低在育種上的應用 19。而次世代定序快速

且大量找到涵蓋全基因組的標誌，就可以有效解決圖譜解析度不足的問題，讓找

到的連鎖標誌相當靠近目標基因。 
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Fig. 4. 利用分子標誌方式進行數量性狀基因座定位的不同流程。 

 

案例一：避免 GMO 污染的救世主-異交不親和 ga1 基因 

研究發現玉米異花授粉的情況在相隔 650 公尺仍能發生，其花粉更能夠飄到

數公里之遠，因此如何防範不同種植區玉米品種間花粉互相污染是相當重要的。

玉米的異交不親和基因 (cross-incompatibility gene) gametophyte factor 1 (ga1) 即

為解決方式之一，ga1 基因的特性是母株的柱頭是帶有 Ga1-S 等位基因時，帶有

ga1 等位基因的花粉無法有效的延長花粉管而授精 8 (Table 2) 

 

Table 2. 異交不親和等位基因間的關係 

 

Bloom 等學者 2 以帶有 ga1/ga1 等位基因的 B73 自交系為母本與帶有

Ga1/Ga1 基因座的 Hp301 自交系為父本，建構 192 株自交五代的重組自交系 

(recombinant inbred lines, RILs) ; 利用 1106 個 SNP 標誌，將 gal 基因座定位於第

四條染色體短臂上 (Fig. 5)，又進一步利用 GBS 標誌將候選基因的範圍縮小到僅

有 13 個基因的 2.6Mb 左右 (Fig. 6)。這些候選基因中，GRMZM2G135056 的功

能可能與花粉交互作用有關，而 GRMZM2G039983 則是另一個與花粉管生長有

關的候選基因 (Table 3)。 
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Fig. 5. B73xHp301 重組自交系的全基因組檢測。 

(A) 全基因組檢測影響重組自交系接受 ga1/ga1 花粉的表現型結果 

(B) 放大檢視定位到 Gal 基因的區間，紅色圓點代表 Hp301 等位基因的頻度 

 

 
Fig. 6. 利用 GBS 的標誌去限縮並尋找更接近目標基因座的標誌。 
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Table 3. ga1 基因座可能區間內的候選基因 

 

來 自 藍 河 有 機 種 子 公 司 (Blue River Organic Seed)1 的 玉 米 商 品

「PuraMaizeTM」，即是利用這種異交不親和基因，讓商品本身的雌花僅能接受自

己的商品的花粉，從而隔絕其他周遭玉米花粉的汙染，且特別強調可以在有機栽

種上避免轉基因花粉的汙染。 

 

案例二：miRNA 表現數量性狀基因座關連分析 (miRNA eQTL Genome-wide 

Association Study 

microRNA (miRNA) 是基因表現相當重要的調控因子之一，在動植物的不同

生長發育時期都需要 miRNA 的參與，但是調控 miRNA 表現的基因座在玉米基

因組裡仍未發現，Chen 等 4，將玉米 282 個 NAM 自交系的發芽後根尖以及開花

期的劍葉下一葉為目標，利用次世代定序的方式將成熟 miRNA 的表現量化

(smallRNA-seq) 獲得性狀，結合已知的基因型數據 Maize hapmap 3.21 進行全基

因組關連性分析，找到調控 miRNA 表現的數量基因座 (Fig. 7)。 
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結    語 

次世代定序能夠快速且大量的提供序列，結合不同分子標誌的找尋方式，能

有效的找出涵蓋全基因組的差異性標誌，再加上不同指引條碼的組合，使得多個

樣 本 一 起 解 序 成 為 可 能 ， 大 大 降 低 解 序 所 需 的 時 間 與 成 本 。

Genotyping-by-Sequencing 即是其中一種方式，不僅能如本文介紹的應用在基因

座的測定，還可尋找品種專一性的標誌來建立品種特有指紋、使用於演化的研究

以瞭解變異。此外，這些大範圍高密度的標誌，更能應用在基因組選拔 (genome 

selection) 與基因組預測 (genome prediction) 等的未來育種策略上。 
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