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微衛星標記應用於白色菜鴨保種族群與宜蘭白鴨 
臺畜一號遺傳結構之探討 (1)
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摘　　要

本試驗利用 11 組褐色菜鴨微衞星標記進行保種白色菜鴨第 11 代 (WTg11) 與第 15 代 (WTg15) 族群之跨世代遺

傳分析，並與宜蘭白鴨臺畜一號第 27 代 (L102g27) 族群進行比較。保種白色菜鴨兩世代分析結果顯示，WTg15 族
群所含遺傳多樣性較 WTg11 族群為低，且兩世代呈輕微遺傳分化，推測可能為輪迴配種制度曾一度中斷所致。進一

步比較同期之 L102g27 與 WTg15 遺傳歧異度發現，兩族群雖為同源，然其間 FST 值已近高度遺傳分化，推測應為保

種族群自成品系後，宜蘭白鴨臺畜一號為固定菜鴨體型與白羽色，又經歷了超過 20 世代之長期選拔所造成，此歷程

亦導致選育白色菜鴨之遺傳多態性明顯低於其他菜鴨品種 ( 系 )。未來將以此分析結果作為兩族群之多樣性基準，供

後續遺傳監測，以確保本土鴨種遺傳之多樣性，並促進種原永續經營利用。

關鍵詞：微衛星標記、遺傳結構、種原保存、白色菜鴨、宜蘭白鴨臺畜一號。

緒　　言

白色菜鴨昔稱「香鴨」，在臺灣早期養鴨產業中，偶可出現於褐色菜鴨群，亦有於民初由日本引進大阪鴨，或

於民國 42 年時由農復會引進北京鴨與菜鴨交配而得等說法，由於數量稀少，而被視作藥引之珍品。民國 50 年代，

白色菜鴨被認為可用於土番鴨毛色改進，在農復會與農林廳的協助下，自全臺各地收集白色羽毛且具類似菜鴨體型

鴨隻約 800 隻，作為閉鎖族群，經多年選拔、改良，其菜鴨體型及白色羽色才得以固定，成為褐色菜鴨之一變種 ( 周
及黃，1970；臺灣省畜產試驗所，1985)，並於民國 74 年正式命名為宜蘭白鴨臺畜一號，爾後又分別育成 L101、
L102、L103 等三個品系；其中，L103 之近親品系現已不存，L102 品系作為民間生產白色土番鴨之母系來源，仍持

續進行後裔毛色檢定。然考慮長期選拔可能喪失固有特徵與遺傳多樣性，另選中 L101 逢機品系進行種原保存計畫，

作為白色菜鴨保種品系 ( 戴等，1986；康等，1993)。

種原保存計畫旨在維持畜禽生物的多樣性，避免由於環境快速變遷及人為選育導致物種消失或瀕臨絕種。為了

保存本土性鴨隻之優良特性，畜產試驗所宜蘭分所於民國 76 年藉保種計畫，除上述白色菜鴨外，亦建立並維持褐

色菜鴨及黑色番鴨共三個保種族群 ( 康等，1993)。此計畫過去主要分為兩部分，分別為性能監測與活體保存。前者

進行保種族群各世代性能監測，包括生長性狀如20週齡體重、36週齡體重及主翼羽長度；蛋性狀如蛋重及蛋殼強度；

繁殖性狀如受精率及孵化率等 ( 康等，1997)；後者則每 1 至 2 年進行世代更新，並於第 8 代起實施輪迴家族配種制

度，將族群個體逢機分至 15 個家族，使母鴨與其次一家族號之公鴨自然配種，所生雛鴨則屬母鴨之家族號，待下

一世代更新，則使母鴨與其再次一家族號之公鴨配種，周而復始。此配種方式理論上可將初始族群之遺傳物質均勻

傳遞至每一家族，期保留原始基因庫、儘可能維持最大遺傳歧異度。

根據聯合國糧食及農業組織建議 (FAO, 2012)，禽類種原保存除記錄基礎資訊、外觀質量性狀，另應以分子標

記探討遺傳結構，觀察族群分化，並監控其是否受近親衰退影響。為評估種原保存計畫對於白色菜鴨遺傳多樣性保

存之成效，本試驗應用自褐色菜鴨基因組開發之高多態性微衛星標記進行保種族群白色菜鴨第 11 代 (WTg11) 與第 
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15 代 (WTg15) 之跨世代遺傳監控，並與同期之宜蘭白鴨臺畜一號第 27 代 (L102g27) 相較，以探討兩族群是否有近

親衰退之危機，並評估目前實施之保種策略，是否確能維持族群之遺傳歧異度，以確保本土鴨種遺傳多樣性，使各

珍貴品種 (系) 得以永續經營。

材料與方法

I. 試驗動物

試驗動物為畜產試驗所宜蘭分所之保種白色菜鴨第 11 代 (WTg11)、第 15 代 (WTg11) 及宜蘭白鴨臺畜一號

第 27 代 (L102g27) 等三個族群。保種族群共含 15 個家族，每家族逢機採樣公、母各 1 隻，兩世代各 30 隻；宜

蘭白鴨臺畜一號共有 20 個家族，每家族逢機採樣公、母各 1 隻，共 40 隻。

本研究涉及之動物試驗於畜產試驗所宜蘭分所執行，動物之使用、飼養及實驗內容係依據畜產試驗所宜蘭

分所實驗動物管理委員會批准 ( 畜試動字 103-02 號 ) 之試驗準則進行。

II. 微衞星標記分析

自試驗動物之翅靜脈採集新鮮血液，利用 EasyPure Genomic DNA mini kit (Bioman, Taiwan) 依說明書指示進

行基因組 DNA 之萃取。所得基因組 DNA 置入 -20℃保存備用。

本試驗利用之褐色菜鴨微衞星標記如表 1 (Hsiao et al., 2008)，包括 APT001、APT004、APT008、APT010、
APT012、APT017、APT020、APT025、APT026、APT032及APT033，共 11組。針對上述萃取所得之基因組DNA 
進行PCR反應，其反應總體積為15 μL，其中包含50 ng模板基因組DNA、正反引子各0.2 μM、1 × PCR buffer、1.5 
mM MgCl2、0.2 mM dNTP、及 0.025 U Taq DNA polymerase (TAKARA co., Japan)。反應條件為 95℃ 變性 10分鐘，

接著進行 30 次以下循環，包括 94℃變性 20 秒；除 APT025 及 ATP026 兩組引子之鍊合溫度為 50℃，其餘 9 組

標記皆為 60℃，時間為 30 秒；72℃延伸 30 秒，最後再以 72℃延伸 5 分鐘。PCR 反應後，以 1.5% 瓊脂醣膠體

進行電泳確認產物，再使用ABI 3730序列分析儀辨別PCR產物片段大小，並以Peak Scanner v1.0 software (Applied 
Biosystems, USA) 進行基因型判別。

III. 遺傳變異與族群遺傳結構之統計分析

統計分析乃利用Cervus 3.0 軟體 (Kalinowski et al., 2007)針對前項所得基因型資料計算交替基因數目 (number 
of alleles, Na)、觀測異質度 (observed heterozygosity, HO)、期望異質度 (expected heterozygosity, HE) 及多態性訊

息含量 (polymorphic information content, PIC)；Wright’s F-statistics 之族群近交係數 (within-population inbreeding 
coeffi-cient, FIS) 與族群分化指數 (population genetic differentiation, FST) 係使用 FSTAT 2.9.3 (Goudet, 2002) 依 Weir 
and Cockerham (1984) 所述計算；另使用 POPGENE 1.32 軟體 (Yeh et al., 1997) 計算有效交替基因數目 (number of 
effective alleles, Ne) 及進行哈溫平衡 (Hardy-Weinberg equilibrium) 檢定 (Guo and Thompson, 1992)。

族群分析部分首先以使用 MICROSATELLITE ANALYSER (MSA) (Dieringer and Schlötterer, 2003) 計算個體

間遺傳距離 (Saitou and Nei, 1987)，並利用 PHYLIP 套裝軟體 (Felsenstein, 2002) 以鄰近相接法 (Neighbor-Joining, 
NJ) 繪製親緣關係樹，以觀察三族群間之分化情形。另以 STRUCTURE 2.3 軟體 (Pritchard et al., 2000) 進行群數

分布之模擬分析，其計算 5,000 次後之 500,000 次可能的分群數 K (K = 2 － 10)，每個 K 值重複模擬 20 次，並

利用 STRUCTURE HARVESTER v0.6.94 程式 (Earl and vonHoldt, 2012) 依 Evanno 法 (Evanno et al., 2005) 估算最

適 K 值。

結果與討論

I. 微衛星標記多態性

本試驗使用之 11 組褐色菜鴨微衞星標記在保種白色菜鴨第 11 代 (WTg11)、第 15 代 (WTg15) 及宜蘭白鴨

臺畜一號第 27 代 (L102g27) 等三個白色菜鴨族群中所得之多態性列於表 2 及表 4，共觀測到 51 個交替基因，

各基因座所含交替基因數為 2 至 9 個，平均每基因座含 4.6 個交替基因；有效交替基因數介於 1.7 (APT001) 至 
6.0 (APT004) 個，平均每基因座具有 2.8 個有效交替基因。觀測異質度介於 0.150 (APT001) 到 0.660 (APT004)，
平均為 0.461；期望異質度介於 0.303 (APT001) 到 0.701 (APT004)，平均為 0.586。多態性訊息含量介於 0.256 
(APT001) 到 0.649 (APT004)，平均為 0.514。在 11 組標記中，APT001、APT008、APT017、APT026 與 APT032 
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共 5 組標記具中度多態性 (0.25 < PIC < 0.5)，而 APT004、APT010、APT012、APT020、APT025、APT033 共 6 
組標記具高多態性 (PIC > 0.5)，且標記間皆無連鎖不平衡之情事，顯示此 11 組微衛星標記之組合可用於初步了

解白色菜鴨之遺傳結構。

II. 遺傳變異分析

遺傳變異分析之結果乃依照保種白色菜鴨及宜蘭白鴨臺畜一號分為兩部分討論。保種白色菜鴨 WTg11 及 
WTg15 族群之遺傳變異如表 2 所示。在 WTg15 族群中共觀察到 40 個交替基因，平均每基因座具有 3.6 個交替

基因，平均有效交替基因數則為 2.4 個；其觀測異質度介於 0.300 (APT001) 到 0.862 (APT004)，平均為 0.497，
而期望異質度介於 0.319 (APT025) 到 0.771 (APT004)，平均為 0.557。此 11 組微衛星標記中，除 APT033 外皆

符合哈溫平衡；FIS 值之平均為 0.114，然與 0 無顯著差異，顯示此一族群尚未有近親衰退之虞。比較 WTg11 與 
WTg15 族群遺傳分析結果，WTg11 族群具有較高之平均交替基因數 (3.9 個 ) 及有效交替基因數 (2.5 個 )，在遺

傳歧異度方面，其平均觀測異質度與期望異質度分別為 0.537 與 0.586，亦高於 WTg15 族群。各族群觀測到之

交替基因與頻率如表 3，可發現 WTg11 與 WTg15 兩族群在各基因座之交替基因頻率分布雖然接近，然兩世代

各有其特有交替基因 (private allele)：WTg11 族群含有特有交替基因之基因座包括 APT004、APT017、APT020 
與 APT025；而 WTg15 族群含有特有交替基因之基因座則包括 APT010、APT012、APT032，其頻率介於 0.02 
至 0.08。

表 1. 本試驗使用之 11 組褐色菜鴨微衛星標記之引子資訊

Table 1. Primer sequences of the 11 Brown Tsaiya microsatellite markers in this study

Locusa Primer sequences (5' → 3') Ta (ºC)b Duck genome scaffold no.c

APT001 F: GTCCCACTGGTTTGCTGTCC
R: ACTACGCATGGCAGTGAGGTT

60 1,509

APT004 F: GGGCAGGAAAATCTCCTGAAT
R: TCTCAGTGGCTGAGCGGTC

60 192

APT008 F: CAAAGAAATCCTAGAACATCATTCAAAT
R: TCTTCTGGCTTTTCACCTTAGTTTAGTA

60 358

APT010 F: CACTCAGGCTTTTAGGTCCATTAATA
R: CATCTGAGAATGCACTTACTGTCAAA

60 1,199

APT012 F: TTGAGCCTCAGGTTCTAAACTCCTA
R: TCATAACATTTCAGACCAGTTTTCAGA

60 5

APT017 F: TGGATGGACAGACGGGTGA
R: TGGAAGTTTTGATTTCTAGTGCTTACA

60 481

APT020 F: TTCCAAGTTTGTCATGCCAATAGA
R: CTGACCATGTTAGGGCGTTTTAG

60 197

APT025 F: TCCTAAGAAACGTTGCTTCATAGACC
R: GAGTTAAGCTTCATCACTCTGTGACTG

50 121

APT026 F: CCCTGAAAGGCTGTTTTATATATCCA
R: ATGTAAATAAAGTAGCCTTGCACGGT

50 477

APT032 F: TCACTTTCTTGACTCTCCTTGGTTT
R: TGACTTGAATTCTGTTCAGGATAAATG

60 45

APT033 F: CTTCACCCTACCTCATAAGGAACTG
R: ATTCCAAATCTGCAAGGTGAGTATTA

60 14

a Hsiao et al. (2008), developed from Tsaiya duck.
b Annealing temperature.
c The orthologous microsatellites in the duck genome scaffold.
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宜蘭白鴨臺畜一號第 27 代 (L102g27) 族群之遺傳變異如表 4 所示，共觀察到 28 個交替基因，平均每基因

座具有 2.5 個交替基因，平均有效交替基因數則為 1.9 個，其中僅 APT001 未具多態性，其餘 10 組標記之觀測

異質度介於 0.150 (APT008) 到 0.700 (APT025)，10 組標記之平均為 0.377；同樣扣除 APT001 後，期望異質度介

於 0.309 (APT032) 到 0.633 (APT033)，10 組標記之平均為 0.443。此 11 組微衛星標記中，除 APT008 與 APT033 
外皆符合哈溫平衡，平均 FIS 值為 0.140，與 0 無顯著差異，顯示此一族群應尚未有近親衰退之虞，然其值略高

於同期 WTg15 族群 (0.114)。進一步與保種白色菜鴨兩世代族群相較，L102g27 族群在交替基因數、有效交替

基因數、觀測異質度、理論異質度等皆有偏低之趨勢，而其 FIS 值則稍高於保種白色菜鴨。檢視表 3，可發現 
L102g27 於各基因座所含交替基因數皆少於 WTg11 與 WTg15 族群，且各基因座之交替基因頻率分布差異較保

種白色菜鴨兩世代為大；其含有特有交替基因之基因座包括 APT008、APT012、APT025 與 APT033，頻率介於 
0.11 至 0.50。

比較先前同樣利用此 11 組褐色菜鴨微衞星標記進行遺傳分析之保種褐色菜鴨 ( 劉，2011)、褐色菜鴨畜試一

號 ( 劉，2012) 及五結黑色番鴨 ( 劉，2013) 之結果，觀測交替基因數以宜蘭白鴨臺畜一號第 27 代族群為最低，

其次為使用跨物種標記之五結黑色番鴨，遺傳歧異度等相關介值亦皆有此趨勢。由於保種白色菜鴨並無類似情

事，推測宜蘭白鴨臺畜一號之遺傳多樣性明顯偏低之原因，可能為為了固定菜鴨體型與白色羽色而進行長達 27 
個世代的選拔，造成其原始基因庫多樣性大幅縮減所致。

表 4. 11 組褐色菜鴨微衛星標記於宜蘭白鴨臺畜一號第 27 代 (L102g27) 族群之遺傳變異

Table 4. Genetic variation study of the the 27th generation of Ilan White Tsaiya TLRI NO.1 with the 11 Brown Tsaiya 
microsatellite markers

Locus Fragment (bp) Na
1 Ne

2 HO
3 HE

4 PIC5 FIS
6

APT001 202 1 1.0 0.000 0.000 0.000 ND

APT004 294-310 2 1.9 0.450 0.486 0.365 0.074 

APT008** 180-192 3 2.0 0.150 0.517 0.392 0.710 

APT010 202-212 3 2.2 0.550 0.559 0.479 0.016 

APT012 189-205 4 2.0 0.475 0.501 0.448 0.052 

APT017 173-177 2 1.4 0.325 0.309 0.258 -0.052 

APT020 185-197 3 1.9 0.500 0.466 0.410 -0.073 

APT025 105-113 3 2.6 0.700 0.630 0.551 -0.111 

APT026 138-142 2 1.8 0.450 0.461 0.351 0.024 

APT032 207-255 2 1.4 0.225 0.309 0.258 0.272 

APT033* 222-270 3 2.7 0.325 0.633 0.554 0.487 

Average 2.5 1.9 0.377 0.443 0.370 0.140 

SD 0.8 0.5 0.198 0.181 0.268 

1 Number of alleles.
2 Effective number of alleles.
3 Observed heterozygosity.
4 Expected heterozygosity.
5 Polymorphic information content.
6 Wright’s fixation index, within population inbreeding estimate.
* Represents significant (P < 0.05) departure from Hardy-Weinberg equilibrium.
** Represents extremely significant (P < 0.001) departure from Hardy-Weinberg equilibrium.

III. 遺傳結構分析

白色菜鴨族群分化分析結果如表 5 所示，根據 Wright (1965) 所述，當 FST 值 < 0.05 表幾乎無分化；介於 0.05 
至 0.25 表低至中度分化；而大於 0.25 時表高度分化。保種白色菜鴨 WTg11 與 WTg15 族群間之 FST 值為 0.0146 (P 
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= 0.00067)，屬低度分化，與前述遺傳歧異度略降、交替基因頻率變化等情況吻合。推測此乃由於保種白色菜鴨

第 12 代族群更新時曾因飼料品質問題造成採精不易，使該代非採輪迴雜交，而是改以混合多個家族公鴨精液方

式進行繁殖有關，因而造成後續世代表現較低之遺傳歧異度。而 L102g27 與保種白色菜鴨 WTg11 及 WTg15 族

群間之 FST 值分別為 0.1866 (P = 0.00033) 與 0.2314 (P = 0.00033)，皆屬中度分化；然以 L102g27 與 WTg15 族群

間之 FST 值為高，已近高度分化，顯示兩族群若依照目前保種、選拔方向持續進行，其分化關係應隨之愈深。

表 5. 利用 11 組褐色菜鴨微衛星標記分析保種白色菜鴨第 11 代 (WTg11)、第 15 代 (WTg15) 與宜蘭白鴨臺畜一號

第 27 代 (L102g27) 之遺傳分化指數 (FST)
Table 5. FST value based on 11 Brown Tsaiya microsatellite markers for the 11th (WTg11) and 15th (WTg15) generation of 

germplasm-conserved White Tsaiya duck and the 27th generation of Ilan White Tsaiya TLRI NO.1 (L102g27)1

WTg11 L102g27

WTg11 0.1866 (0.00033)

WTg15 0.0146 (0.00067) 0.2314 (0.00033)

1 FST and p-value in bracket.

進一步合併 WTg11、WTg15 及 L102g27 等三個族群之基因型資料，計算個體間之遺傳距離並繪製個體親緣

關係樹 ( 圖 1)，結果顯示來自 L102g27 族群之個體可形成一完全獨立分支，而保種白色菜鴨 WTg11 與 WTg15 
族群之個體雖有部分形成分支，但大多仍成相互交雜狀態。利用 STRUCTURE 軟體所得之結果與個體親緣關係

樹圖類似，經 Evanno 法估算 (Evanno et al., 2005)，最適 K 值為 2，顯示保種白色菜鴨第 11 代、第 15 代族群並

無分群之情形，而宜蘭白鴨臺畜一號第 27 代族群之遺傳組成則顯著異於前述兩者 ( 圖 2)。

圖 1. 保種白色菜鴨第 11代 (WTg11)、第 15代 (WTg15)與宜蘭白鴨臺畜一號第 27代 (L102g27)之個體親緣關係樹。

Fig. 1. The individual phylogenetic tree of the 11th (WTg11) and 15th (WTg15) generation of germplasm-conserved 
White Tsaiya duck and the 27th generation of Ilan White Tsaiya TLRI NO.1 (L102g27) from the 11 Brown Tsaiya 
microsatellite markers.
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圖 2. 保種白色菜鴨第 11 代 (WTg11)、第 15 代 (WTg15) 與宜蘭白鴨臺畜一號第 27 代 (L102g27) 族群以 STRUCT-
URE 軟體進行分群分析之結果。此圖可能分群數 (K) 設為 2；Q：個體基因源自該群集之比例，不同群集以

不同顏色表示，縱軸每圖條代表一個體。

Fig. 2. Genetic cluster analysis for the 11th (WTg11) and 15th (WTg15) generation of germplasm-conserved White Tsaiya 
duck and the 27th generation of Ilan White Tsaiya TLRI NO.1 (L102g27) populations using STRUCTURE software. 
K: possible number of subpopulation; Q: proportional membership of White Tsaiya ducks to genetic clusters. Colors 
correspond to different genetic clusters. Each vertical bar represents a single individual.

結　　論

綜合遺傳變異與結構分析之結果，雖保種白色菜鴨自第 11 代至第 15 代間可能因輪迴雜交系統一度中斷，造成

遺傳多態性稍降及兩世代各有其特有交替基因，然其程度尚未造成兩世代顯著分群，加上性狀監測並無明顯差異，

故推測暫無顯著近親衰退危機。另一方面，宜蘭白鴨臺畜一號與保種白色菜鴨雖同屬白色菜鴨，外型上亦幾乎相同，

但因其之長期選拔歷程，使兩族群遺傳組成迥異；而比較目前曾進行遺傳分析之各鴨群，宜蘭白鴨臺畜一號第 27
代族群之遺傳多態性亦明顯偏低。然自性能表現與 FIS 值來看，宜蘭白鴨臺畜一號目前應無嚴重近親衰退情事，故

應將本次遺傳分析結果作為此族群之多樣性基準，供日後持續進行遺傳監測比較，並促進種原永續經營利用。
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Abstract

In this study, we applied the 11 Brown Tsaiya duck-derived microsatellite markers to conduct a genetic analysis to the 
11th (WTg11) and 15th (WTg15) generation of germplasm-conserved White Tsaiya ducks and made comparison with the 27th 
generation of Ilan White Tsaiya TLRI NO.1 (L102g27). Compared with the WTg11 population, the WTg15 population had 
lower genetic diversity, and there was slight genetical difference between the two generations; this may be caused by one-
time pulse of rotation crossbreeding system. In the comparison between the selected (L102g27) and conserved (WTg11 
and WTg15) populations, the FST values indicated that there was nearly high differentiation between the two homologous 
populations, supposed to be resulted from the long-term selection over 20 generations for the body size and white feather 
color after the isolation of conserved line; it may also lead to obviously lower genetic diversity in selected White Tsaiya 
ducks than other Tsaiya breeds (lines). For ensuring genetic diversity of local duck breeds and achieving sustainable 
production, in the future, the result of genetic analysis in this study would be applied as a baseline for following monitoring.

Key words: Microsatellite markers, Genetic structure, Germplasm conservation, White Tsaiya duck,  
Ilan White Tsaiya TLRI NO.1.
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