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前言 

根據 2011年之 ISAAA（International Service for the Acquisition of Agri-biotech 

Applications）統計資料，全世界種植基因轉殖作物（Genetically Modified Crops, 簡

稱 GM 作物）之面積已達 1億 6千萬公頃，主要栽培之作物依序為大豆、玉米、棉

花、油菜。GM 生物及其產品對生態環境與人體健康所可能產生的衝擊，廣泛的受

到世界各國關切並重視，並各自訂有 GM 生物與其產製品之相關管理法規及相關農

產品建構檢測及監測平台。為落實我國 GM 作物之管理，農委會農糧署特委由種苗

改良繁殖場邀集農業試驗所、桃園區農業改良場、臺南區農業改良場、花蓮區農業

改良場、國立中興大學等單位，組成「基因轉殖作物檢測監測小組」，針對較可能

進口而流入田間栽培之基因轉殖作物，包括大豆、玉米、水稻、馬鈴薯、油菜及木

瓜等作物，由相關試驗研究單位研發取樣及檢監測技術，並配合主管機關進行監測，

以維護國內生態環境與消費者之安全。 

    雖然我國目前尚未有任何 GM 作物可合法種植於開放的田間，但在未來的狀態

尚未可知，因此為及早因應 GM 作物釋出後對傳統農業產生可能的衝擊，並維護農

業之永續發展，我國農業研究單位宜加速針對GM與非GM作物之共存(co-existence)

栽培體系，引進並研究相關監測與管理所需技術及資訊，以供我國進行相關規範之

前置研究，本文以玉米與大豆為標的，蒐集其花粉飄散相關研究資料，並建立玉米

大豆標準化取樣模式，進而利用地理資訊系統(Geographic Information System, GIS)

建立 GM 作物之監測體系。 
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基因轉殖作物花粉飄散與共存模式 

若農民在符合相關規範及保證種子純度的前提下，可自由選擇 GM、傳統或有

機作物生產的形態，即多種栽培形態共同存在，簡稱為共存栽培。共存並不是一個

新的議題，因為農業操作一般都是在一個開放空間下進行，不同作物及其品種間的

栽植都處在共存的環境下。討論 GM 與非 GM 作物的共存，應該建立在所核准生產

的 GM 作物不會對生態環境、社會經濟及人體健康產生不良影響的基礎上，例如目

前歐盟考慮共存措施，主要著重於預防因為混雜所造成的經濟影響。 

2004年 4月歐盟頒佈有關 GM 食品及飼料的 1829/2003 規則，提供了歐盟國家

推行共存的法律基礎。共存代表農民在傳統、有機及 GM 作物生產當中作出選擇的

一種能力。共存可藉分隔及 IP (identity preservation)系統及經由追溯(traceability)和

標示規定來達成。但大部分的作物均種植在一個開放的環境中並且供應鏈間也很少

是分隔的。這也就造成在生產及供應鏈中任何步驟都有可能發生非 GM 產品中偶發

(adventitious)混入 GM 物質的情形。歐盟所接受經核准的 GM 物質因偶發或技術上

無法避免而存在於非 GM 食品及飼料中的比例最多不能超過 0.9%。當任何由 GM 生

物組成、包含 GM 生物，或產自於 GM 生物的產品，當超過門檻值時應標示。近年

有關花粉飄散之研究，即希望能找到對田間作物其偶發存在的比例能維持在門檻值

以下的方法。 

為探討台灣未來如何建構 GM 作物共存體系，除蒐集國外 GM 玉米與自花授粉

作物大豆，其花粉飄散及與傳統農業共存栽培模式研究成果外，基因轉殖作物檢測

監測小組將持續進行台灣 GM 作物監測模式之建立及藉模擬 GM 玉米等作物，以建

立花粉飄散模式。 

GM玉米與大豆花粉飄散模式與傳統農業之共存栽培模式 

(一)玉米花粉飄散(pollen dispersal)模式與傳統農業之共存栽培模式: 

花粉散佈是造成基因流動（gene flow）的主因之ㄧ，在農業及生態的領

域上，學者花粉飄散距離早先的研究，主要著重在於探討種子生產的純度

（Bateman, 1947a, 1947b, 1947c），以及族群遺傳結構上的改變（Dijk, 1987; 

Smouseet al., 2001; Austerlitz and Smouse, 2001）。在流行病學方面，花粉飄散

的研究，多是針對花粉過敏症發生的預測（Cundill, 1998; Pérez et al.,2001）。
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在實際農業生產上，異交作物的花粉常藉由風力、動物作為媒介，散播到相

當遠的距離，在共存管理評估的研究中，基因轉殖作物田區的花粉飄散至鄰

近非基因轉殖作物田區所造成的汙染程度，是最為研究者所關心。 

早期研究者使用常態分布函數描述風媒授粉植物的花粉密度（Dijk, 

1987），在距離花粉來源植株為 r之處的花粉密度： 
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其中C為常數， p 為花粉飄散估計參數。一般而言，風媒授粉植物的花

粉密度，乃為高狹峰分布（leptokurtic distribution），此分布具有厚尾（fat tail）

的特性，大部分的花粉在近距離處落下，而厚尾則描述在遠距離仍有飄散的

機率。 

文獻中的田間試驗對於異交率的定義不盡相同，可分成兩大類：一是以

分子層面（基因）去定量，其中進行分析的樣本又因不同的收穫目的，區分

為全株樣本（如飼料用青貯玉米）或純穀粒用樣本；二是利用花粉直感效應

直接觀察受汙染的程度，並計算被污染之穀粒數。以歐盟標示門檻標準為例，

根據這些田間試驗大部分結果可推估隔離距離大約 50 公尺內即可達到 0.9%

以下，除此之外根據這些田間試驗，GM 與非 GM 田區的相對大小也是影響

異交率污染的重要因素之一，學者也建議如果單一非 GM 田區種植面積達到

5 公頃以上，則甚至可以不用任何隔離距離，基因轉殖汙染率即可達到歐盟

標準 0.9%以下。 

花粉飄散模式發展至今，陸續有許多學者發展出不同的實證模式

（empirical model），常見的實證模式如高狹峰分布，或一些使用 negative 

exponential、exponential power或 inverse power-law等簡單的模式如下。 
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(二)大豆花粉飄散(pollen dispersal)模式與傳統農業之共存栽培模式: 

大部分研究結果發現在慣行栽培下，鄰行間大豆的天然異交率小於

0.5%(Caviness, 1966; Chiang and Kiang, 1987; Garber and Odland, 1926; Ray et 

al., 2003; Woodworth, 1922)，在小於 20 cm 的相近距離時的天然異交率雖曾有

報告高達6.32%但一般均小於 2% (Chiang and Kiang, 1987; Cutler, 1934; Ray et 

al., 2003; Weber and Hanson, 1961)。Kikuchi et al. (1993)在日本的試驗顯示，

鄰行間大豆的天然異交率為 0.06%，相距 14 cm 時為 0.14%，並且種在同穴的

大豆其天然異交率為 0.68%。大豆基本上為自交作物，花具有易吸引昆蟲的

結構(Erickson and Garment, 1979)，並且大豆花粉生命期較短，所以大豆花粉

藉風力而造成異交的機率不大，並且一般藉風力散佈花粉的作物其異交率會

隨距離增加而呈指數型遞減，但大豆的異交率卻常會有跳動的情形，所以可
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能是由於昆蟲散佈花粉。 

Weber 及 Fehr (1967) 提到大豆天然異交率取決於距離、基因型、環境及

存在的昆蟲，昆蟲族群及活動對天然異交率有很大的影響。 

Weber 及 Hanson (1961) 發現相鄰間的大豆異交率小於 0.5%，在近距離

接觸時約為 1% 。但是不同報告間變異很大。Woodworth (1922)發現鄰行間

種植大豆其天然異交率約為 0.04% 然而 Ahrent and Caviness (1994)卻發現可

達 2.5%。相距 30 cm 的大豆異交率也曾高達 4.52%( Gumisiriza and Rubaihayo, 

1978)。 

Ray et al. (2003) 在兩個開花期相同的栽培種觀測到雜交率可高達 6.32 

%，使Mizuguti et al. (2010) 評估 GM 與非 GM 大豆之雜交率的試驗中，以調

整開花期使兩者之雜交率縮減到最小。雖然只在 GM 大豆 AG6702RR 與非

GM 大豆間得到顯著的結果，其餘四個 GM 大豆則是因為樣本數不足，無法

進行有效的統計分析，但是仍意味著以調整開花期降低 GM 與非 GM 大豆之

雜交率是可行的。另也可藉由選擇栽培種之生長習性(無限生長型或有限生長

型)降低其雜交率。 

Yoshimura et al. (2006) 以隔離距離觀察 GM 與非 GM 大豆的四年試驗

中，隔離距離為 10.5 公尺時，皆未獲得雜交後代，因此，建議 GM 與非 GM

大豆共存之隔離距離為 10公尺。而 Mizuguti et al.(2010) 在 GM 與非 GM 大

豆混種，隔離距離為 0公尺時，所獲得之雜交率為 0.097 %，統計分析結果也

顯示距離對雜交率有顯著的效果並呈負相關，亦即隔離距離拉大會使雜交率

再降低。因此，以傳統策略，如調整開花期、設定隔離距離，確實能提供作

為解決 GM 與非 GM 大豆共存的參考。 

建立 GM玉米及大豆標準化取樣及監測模式 

一、田間作物母群體總數的估計： 

玉米行株距：飼料玉米以 75×25 cm，青割玉米以 70×20 cm，普白玉米以 80×30 

cm，糯玉米及甜玉米 70-75×25 cm 為主慣用。品種間如株高越高一般株距需放

大，每公頃約 55000株。 

大豆與毛豆的慣用行株距為：作畦栽培:一畦兩行，畦寬 90 公分(畦面 60 公
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分+畦溝 30 公分)，株距 7.5 公分；平畦栽培:行株距 42×7.5 公分。作畦栽培:平

均每公頃約 29.6 萬株；平畦栽培:平均每公頃約 31.7萬株。 

二、取樣數及取樣點規劃： 

依據不同的 GM 作物比例、可容忍之取樣誤差及上述母群體總數之估計，依據

信心水準(95%)，可決定在系統取樣法中之取樣數(n)及系統取樣間隔(K)。 

三、基因轉殖玉米及大豆標準化取樣： 

玉米及毛豆最適取樣時期分別為輪生期及開花期前，取樣部位為上位完全展開

葉，取樣大小計 24片葉，2重複，採系統隨機取樣法。 

利用地理資訊系統建立基因轉殖作物監測模式 

全球定位系統(Global Position System, GPS)、遙感探測(Remote Sensing, RS)與地

理資訊系統(Geographic Information System, GIS)合稱為 3S 技術。GPS 扮演的角色為

賦予每一項資訊參考的地理座標，記錄各項資訊的空間位置；RS 透過感測器獲取大

面積的地面資訊，運用光譜資料進行種植面積的調查、作物生長情況及作物種類分

佈等；GIS 在農業的應用上則是結合儲存、查詢、分析平台與展示空間資料的系統，

可做為各項研究與決策支援的工具。國內 GIS 已廣泛應用於防災、製圖、都市計畫、

農業資源調查等相關領域。農委會曾利用 GIS 建置稻作及敏感作物調查等系統與空

間位置進行連結，並經由航照或衛星影像套疊明確表達出地理位置。 

本研究針對如何運用 GIS 相關技術於 GM 與非 GM 作物之調查與監測進行規

劃。過去傳統的作物調查方式為利用紙本紀錄調查點位座標，再以人工方式輸入電

腦，如需要進入 GIS 將點位標記於地圖上時，則必須再進行轉檔等操作程序。但透

過 GIS 協助作物調查與監測作業，可提升作業人員進行實地調查作業之效率，因此，

客製化 GIS 以統一管理基因轉殖作物檢測監測小組之調查成果，嚴密監控 GM 作物

之分佈，並結合花粉飄散模式進一步評估非 GM 作物受到 GM 作物之影響。 

GIS 近年來受智慧型手機普及化影響，開始朝向行動化裝置發展。而智慧型手

機的優點是輕便、小巧、可移動性強，有著較傳統手機更強大的運算功能，同時可

搭載作業系統，且同個人電腦一般可自行安裝或移除應用程式，在無線傳輸方面，

大多數都具有紅外和藍芽介面，以保證無線傳輸的便利性，Wi-Fi 連線以及 GPS 也

都成為標準的配備。 
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因此運用 3S 技術，以服務導向架構為運作機制，發展出一套跨組織資訊整合之

GM 作物調查與監測系統，整體架構如圖四所示。以網際網路地理資訊系統平台為

基礎，做為智慧型手機上傳的伺服器，而搭載 GPS 之行動裝置所調查的作物資料，

可經由無線傳輸技術更新至基因轉殖作物資料庫，可搭配商用 GIS 軟體可進行作物

圖資編輯，而平台可依照需求提供主管機關與決策者進行花粉飄散模式分析、資料

查詢、圖資展示與製圖等功能。 

 

圖四、基因轉殖作物監測系統整體架構圖 

 

GM 作物監測系統分四個階段來執行(如圖五所示)，以循序漸近的方式逐步

建立，第一階段以基礎資料建構流程的訂定與資料庫之建置為主，同時搭配地

理資訊系統基礎理論訓練，強化空間資料處理與分析能力。第二階段以建構自

動化資料處理流程為目標，並結合花粉飄散分析模式與 GIS。第三階段將建立

花粉飄散分析模式示範區域，並結合網際網路 GIS，建置 GM 作物監測與分析

之平台。第四階段目標為建立可實行於全臺的完整 GM 作物監測資訊系統，並

結合相關法規與行政流程，提升行政效率，建構完整監測體系。各項細部規劃

茲分述如下： 
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圖五、基因轉殖作物監測系統發展藍圖 

 

一、第一階段 

第一階段將依據 GM 作物調查檢測需求，設計 GM 作物監測資料的建置程

序、空間分析、查詢、編輯與製圖等工作流程，提升監測人員於作物資料與空

間資料處理與分析能力，為後續工作奠定基礎。 

首先設計現場作物調查之表格（如表三所示），表中包含調查人員名稱、實

際位置、點位名稱、點位坐標、是否有 GM 作物與實際照片等項目，提供調查

人員記錄，以 100年利用衛星定位(GPS)模擬調查台灣玉米、大豆栽培區資料為

例，並利用 GIS 進行地圖標示如圖六、七。 

另設計一套標準作業程序，將 GM 作物調查表格轉換為空間資料庫，以桌

上型商用 GIS 套裝軟體為主要處理與分析工具，進行影響範圍分析、空間資訊

查詢、資料修改編輯與地圖製作等工作，並舉辦教育訓練課程，以利未來監測

小組人員進行實際操作，架構如圖八所示。 
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表三、基因轉殖作物調查表

 

 

 

 

圖六、玉米模擬取樣點分布圖. 
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圖七、玉米模擬取樣點位圖. 

 

  

圖八、基因轉殖作物監測系統第一階段架構圖 
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二、第二階段 

第二階段將發展行動化 GM 作物調查系統，簡化現地調查至後續分析處理

之流程，並結合 GIS 與花粉飄散分析模式。 

  

圖九、行動化基因轉殖作物監測系統架構圖. 

 

第二階段架構如圖九所示，監測人員利用行動化裝置接收 GPS 訊號獲得空

間坐標、相關照片與調查概況，取代過去以紙筆記錄的方式，直接由行動裝置

以無線傳輸技術(WIFI或 3G)匯入 GM 作物監測資料庫，即可進行分析與呈現，

省去繁鎖的資料輸入程序。GM 作物監測資料庫將採關聯式資料庫方式進行管

理，需依實際需求進行資料表設計，設計過程需考量未來需求預留彈性調整空

間，並進行整體資料庫正規化，提升資料庫管理效率。另一方面，花粉飄散分

析模式將與商用 GIS 軟體進行首次整合，目前國內尚無相關整合案例。整合之

目的在於利用 GIS 優勢，展示 GM 作物花粉飄散的空間變異性，以最直覺的方

式呈現其影響範圍，以利後續分析應用。監測人員透過 GIS 軟體即可進行分析

作業與相關研究，最後還須辦理教育訓練課程，協助監測小組人員進行實作。 
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三、第三階段 

將建立花粉飄散分析模式示範區域，依實際飄散結果進行模式參數修正。結

合網路服務與網際網路地理資訊系統，建構 GM 作物監測與分析之平台。 

參數修正部分，將建立一～二個花粉飄散實驗區域，進行花粉擴散分析模式

之監測與實作，再依實際狀況針對花粉飄散模式各項參數進行修正，並評估不

同飄散模式之差異，做為後續利用之參考。本階段將延續前一階段成果，建置

一套網際網路地理資訊系統(Web-GIS)，透過 WebGIS 使用者可於線上即時進行

各項空間資訊查詢、處理與分析，WebGIS 圖資將以全國電子地圖做為底圖，並

可透過網路服務(Web Service)連接農糧署現有航空照片，輔助資料分析與判讀。

花粉飄散模式所需利用的氣象資料，經過主管機關許可後也可即時介接氣象局

資料庫，取得溫度、溼度、降水量、日照、風速等相關氣象因子。監測小組人

員可自Web-GIS 下載各項作物資料、花粉飄散分析參數與氣象資料，進行作物

花粉飄散影響範圍模擬，最後將結果上傳至平台，由 Web-GIS 平台進行各項資

料套疊、分析與共享。同時 Web-GIS 將以帳號控管，使用者需登入後才可存取

與分析各項資料，如圖十所示。 

  

圖十、基因轉殖作物監測系統第三階段架構圖. 
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四、第四階段 

本階段將整合前三階段之成果，使監測工作由調查到分析成為一貫化作業，

將原本由商業軟體分析模式直接移殖到 Web-GIS 上獨立運作，減少對套裝軟體

之依賴。於監測系統中整合相關法規與行政流程，提升 GM 作物於檢舉、查報、

監測、預警與處理等各項業務之效率及應變能力。 

將原本由以商業軟體為基礎建構之分析模式移殖至 Web-GIS 中，作物監測

結果經由手持行動裝置上傳至平台後，監測人員透過該平台直接於線上即可執

行分析、查詢、展示、製圖等相關功能，免除使用套裝軟體分析之程序，可獨

立運作（如圖十一所示），降低對商用套裝軟體之依賴，可節省未來於商用套裝

軟體更新與升級之費用。本階段將建置可實行全臺的完整 GM 作物監測系統，

除建置完整的作物監測功能與花粉飄散分析功能外，可同時配合相關的 GM 作

物管理法規與行政流程，在系統中建置相關管理與決策支援功能，強化各項業

務之效率與應變能力，系統建置完成後將定期舉辦教育訓練，發揮系統建置效

益。 

  

圖十一、基因轉殖作物監測系統第四階段細部規劃圖. 
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結論 

近年來隨著基因工程技術的發展，研究人員利用日新月異的技術，將生物體之

基因組進行人為操作與修改，進而提供傳統育種中無法突破之物種間基因交流的新

途徑；而在現今農業或醫學的領域中，許多基因工程產製品如雨後春筍般的被開發，

但卻也伴隨著許多未知的影響及疑慮，例如對於生態環境平衡的衝擊，以及 GM 產

品在食用上的安全性疑慮等等。因此，為確保 GM 作物與非 GM 作物共存栽培的安

全無虞，以及農民與消費者在種植與選購時，可清楚的知道是否含有 GM 成分，監

測並預測 GM 作物之基因流動趨勢及範圍則是現今亟需重視與執行的重要課題。 
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