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研究報告

台灣與鄰近島嶼瓊崖海棠族群遺傳變異 

與親緣關係之研究

鄧書麟1,3) 傅昭憲1) 張坤城2) 楊倩如2) 黃瓊逸1)

摘 要

瓊崖海棠(Calophyllum inophyllum L.)為藤黃科(Clusiaceae)瓊崖海棠樹屬(Calophyllum)植物，廣

泛分布於東南亞、印度、琉球、澳洲與太平洋諸島；台灣係位於本種之邊際分布區域，產於恆春半島

與蘭嶼等地區。瓊崖海棠為海岸防風樹種之一，種子榨油可為化妝品及藥用，更可研發成生質能源，

經濟及國土保安價值高。本研究以取自台灣、蘭嶼、東沙群島與日本琉球群島等共4個地區，8個族

群，計79個瓊崖海棠樣株，應用簡單序列重覆分子指紋技術(inter-simple sequence repeat, ISSR)，來探

討台灣與鄰近島嶼瓊崖海棠族群之遺傳結構及各族群間的親緣關係，共使用14個引子，獲得159個多

型性條帶。POPGENE分析結果總基因歧異度(H)為0.2021，族群間之遺傳分化係數(Gst)為0.6385，基

因流(Nm)為0.2832。由族群分子變方分析(analysis of molecular variance, AMOVA)結果，島嶼間之變

方成分為47.87% (p < 0.001)，島嶼內族群間之變方成分為14.53% (p < 0.001)，族群內個體間之變方成

分為37.60% (p < 0.001)，顯示在不同島嶼與族群間已有分化趨勢。依歸群及主座標分析結果可區分為

4大群，台灣、蘭嶼、東沙群島與日本琉球群島的族群均各自集成群。透過Mantel test結果顯示，族群

間地理距離與遺傳距離並不顯著(r = 0.78，p = 0.99)，各族群呈隨機散佈，遺傳漂變在族群分化上扮演

重要角色。綜言之，瓊崖海棠族群間基因流並不暢通，不同族群間已呈分化現象，且依歸群分析所得

各族群之群聚現象，亦佐證不同島嶼間已有顯著分化，推測應受島嶼隔離之影響，導致基因流受阻並

產生遺傳漂變所致。此外，瓊崖海棠族群總體的基因歧異度相較於其他濱海植物相對較低，因此建議

除應採取就地保育之措施來保存現有瓊崖海棠族群外，更需進行遷地保育來保護。

關鍵詞：瓊崖海棠、族群遺傳變異、遺傳歧異度、基因流。
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Research paper

Population Genetic Variations of Calophyllum inophyllum 
in Taiwan and on Nearby Islands

Shu-Lin Deng,1.3)     Chao-Hsien Fu,1)     Kun-Cheng Chang,2)   

Chien-Ju Yang,2)     Chiung-Yi Huang1)

【Summary】

Calophyllum inophyllum L. belongs to the genus Calophyllum (Clusiaceae) which is widely 
distributed in Southeast Asia, India, Okinawa (Japan), Australia, and the Pacific Islands. Taiwan 
is located at the edge of the species’ distribution area, and the species is mainly distributed on the 
Hengchun Peninsula and Lanyu. C. inophyllum is one of the coastal windbreak trees, and is seed 
oil can be extracted and used for cosmetics and medicinal purposes and also developed into bio-
mass energy; so, it possesses high value for landscping and economics. In this study, genetic varia-
tions and the population genetic structure of 79 individuals sampled from 8 populations in Taiwan, 
Lanyu, the Pratas Island, and Okinawa (Japan), were examined using inter-simple sequence repeat 
(ISSR) markers. For a total, 14 primers were used and 159 polymorphic sites were detected. A 
POPGENE analysis revealed that the total gene diversity (H) was 0.2021, the genetic differentia-
tion index (Gst) was 0.6385, and the gene flow index (Nm) was 0.2832. An analysis of molecular 
variance (AMOVA) revealed that the variance component between population regions was 47.87% 
(p < 0.001), that of populations within regions was 14.53% (p < 0.001), and the among individuals 
within populations was 37.60 (p < 0.001). The results indicated significant genetic differentiation 
among islands and among population within island. In addition, the Mantel test showed that there 
was no significant relation between the genetic distance and geographic distance (r = 0.78, p = 0.99), 
pointing to a random distribution among populations. In conclusion, the gene flow among popula-
tions was relatively restricted, and populations on different islands showed significant genetic dif-
ferentiation. Based on results of the UPGMA cluster analysis, the clustering of populations proved 
significant genetic differentiation among islands. It wasspeculated that geographic segmentation 
may be a significant factor in the genetic differentiation among the 4 regions. In addition, the ge-
netic diversity of C. inophyllum is relatively low compared to those of other coastal plants. Based on 
the above findings, both in-situ and ex-situ conservation approaches are necessary for this species.
Key words: Calophyllum inophyllum L., population genetic variation, genetic diversity, gene flow.
Deng SL, Fu CH, Chang KC, Yang CJ, Huang CY. 2017. Population genetic variations of Calo-

phyllum inophyllum in Taiwan and on nearby islands. Taiwan J For Sci 32(2):145-57.

緒言

瓊崖海棠(Calophyllum inophyllum L.)係
屬藤黃科 (Clusiaceae)瓊崖海棠樹屬之常綠大

喬木，廣泛分布於東南亞、印度半島、澳洲與

太平洋諸島(Liu et al. 1994)。台灣則位於本種
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之邊際分布區域，產於恆春半島與蘭嶼等地

區，為海岸防風林樹種之一，因樹形優美，樹

性強壯耐瘠，亦為良好之園林樹。其木材質地

細膩，具有特殊紋理，可用於傢具、建築及造

船；種子富含油脂，可作藥物、化妝品之原料

及生質燃料(Friday and Okano 2006, Ong et al. 
2011)。此外，Patil et al. (1993)從瓊崖海棠中

分離的香豆素(coumarins)化合物inophyllum B
和inophyllum P，具顯著的抑制HIV (人類免疫

缺陷病毒)逆轉錄酶活性；Itoigawa et al. (2001)
從瓊崖海棠中分離到的pancibiflavonol等黃酮類

化合物也顯示出抗腫瘤活性，故本種實兼具經

濟栽培及國土保安之價值。

瓊崖海棠果實能漂浮於水上，和蓮葉桐

(Hernandia nymphiifolia (Presl) Kubitzki.)、
棋盤腳樹(Barringtonia asiatica Vidal.)及銀葉

樹(Heritiera littoralis  Dryand.)等均屬於海漂

植物，其特性可抵抗強風及水淹環境。但近年

來由於台灣海岸林遭過度開發及經濟發展利用

等因素，不但適生環境遭破壞，原生族群數量

也大幅縮減，早已被列為墾丁國家公園內之稀

有植物(Hsu et al. 1985)。因此，為加強本物種

之保育與推廣，實應就此物種積極建立基礎資

料，以供後續研究之參考。

近年來由於DNA指紋分析技術的快速進

展，除可檢測遺傳物質的變異外，更可獲致大

量遺傳變異訊息，較之以往利用蛋白質序列及

化學分析為基礎的方法更佳，更彌補了使用

同功酶分析時其基因座數目偏低的缺憾。由

Zietkiewicz et al. (1994)所發展的簡單序列重覆

分子指紋技術(inter-simple sequence repeat；簡

稱ISSR)，所得之產物比逢機擴增多型性DNA 
(random amplified polymorphic DNA, RAPD)
具更高的重覆性和穩定性，符合Mendelian遺
傳定律，因此可得到較高可信度的遺傳多型性

資料。加上ISSR在引子設計上比SSR (simple 
sequence repeats)簡單，無需知道DNA序列即

可運用引子進行擴增，且其基因座具中性演化

(neutral evolution)內涵，演化速率較快，可提

供更高的族群變異估值，故已被廣泛運用於植

物遺傳多樣性與親緣關係之研究上(Wei et  al . 

2008, Deng et al. 2014, Hsieh et al. 2014)。本研

究應用ISSR來分析台灣與鄰近島嶼瓊崖海棠族

群的遺傳變異，除探討其族群遺傳結構及族群

間親緣關係外，同時依據其族群遺傳結構特徵

提出有效的保護措施與經營策略，俾供後續研

究與保育推廣之參考。

材料與方法

一、植物材料

針對台灣、蘭嶼、東沙群島及日本琉球群

島等4個地區，計8個瓊崖海棠族群進行取樣，

計79個有效樣株，採集已成熟之新生葉片，以

供相關分析。取樣時，採逢機取樣，每單株選

取無病蟲害之葉子5~10片，樣株與樣株間儘量

相隔10 m以上，並避免採集到同源單株及人工

栽植之林木。相關採集資訊如表1及圖1。

二、DNA之萃取與ISSR的擴增反應

以乾燥的成熟新生葉片為材料，使用

Plant Genomic DNA Mini Kit (Viogene, Taiwan)
進行萃取，分離出的D N A加入 0 . 2  m l的T E 
Buffer  (Amresco,  USA)保存，並利用分光光

度計(Hitachi U-2001, Japan)測定DNA濃度。

Polymerase  cha in  reac t ion  (PCR)反應參考

Zietkiewicz et  a l .  (1994)的方法進行，ISSR
引子取自Operson Tech.  (USA)的100個引子

(UBC 801 -- 900)，經最佳化測試(optimization)
篩選共1 4個具多型性及再現性高的引子來進

行分析 (表2 )。反應溶液總體積為2 5  μ l，配

方為2.5 mM dNTPs 1 μl (Protech, Taiwan)，
1.0 mM MgCl2 0.025 μl (Protech)，10X buffer 
2.5 μl (Protech)，DNA template 2 μl，primer 
(10 ng/uL) 2 μl，1 unit Taq polymerase 0.25 
μ l  (Protech)，ddH2O 17.225 μ l，所有反應均

在溫度循環儀(thermal cycling machine, ABI 
9 7 0 0 ,  c i t y,  S T,  U S A )進行，反應起始條件

(initial denaturing step)為94℃，6分鐘，再以

94℃，60秒；50.6~60.5℃，50秒，黏合溫度

(annealing temperature)依引子不同而定(表2)；
7 2℃，2分1 5秒循環3 5次，最後以7 2℃，1 0
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分鐘結束反應，反應結束降溫至4℃保存反應 

產物。

三、電泳、染色與照相

配製2% Agarose (SIA, city, ST, USA)，
將PCR產物及分子量標記(100 bp Ladder DNA 
Marker II, YEA, city Taiwan)注入後，放入0.5x 
Tris base, boricacid and EDTA (TBE)緩衝液之

水平電泳槽(KODAK HR2025, city, ST, USA)，
以電壓150 V進行電泳分離，約2~2.5小時。完

成電泳的膠片以溴化乙錠(ethidium bromide) 
(Sigma Aldrich Fluka, city, ST, USA)染色6分
鐘，退染8分鐘後，置於260  nm波長的UV燈

上顯影觀察條帶，並以紫外燈照相系統(Vilber 
Lourmat CN-100, city Franch)拍照記錄。

四、族群遺傳參數分析

(一) 記錄強度較強且清晰的條帶，有條帶

出現者記錄為1，無條帶者為0。利用

N TS Y S-pc  ve r.  2 . 01套裝軟體 (Roh l f 

Fig. 1. Map showing locations of the 8 sampled Calophyllum inophyllum populations among 
the nearby regions Lanyu, Pratas Island, Okinawa, and Taiwan. Population codes are the 
same as in Table 1.

Table 1. List of Calophyllum inophyllum populations used in this study

 Population 
  Number 

 
code

 Region Sampling sites of sample 
    individuals
S Taiwan Huwei, Sihhu (Yunlin County) 14
K  Shanhai, Hongchaikeng, Baisha (western Hengchun Peninsula) 12
C  Kenting Youth Activity Center (southern Hengchun Peninsula) 10
L  Jiupeng, Nantian (eastern Hengchun Peninsula) 13
P Lanyu Lanyu (Taitung County) 14
Iri Ryukyu Islands Iriomote 5
Ishi  Ishigaki 5
D Pratas Island Pratas Island 6
Total  8 79
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1 9 9 3 )，建立相似度矩陣 ( S s m )，另以

Dice (1945)公式計算兩兩樣本間之相似

度(SAB)。SAB = 2NAB / (2NAB + NA + NB)。
SAB = 兩兩樣本間之相似度。NA = 僅在樣

本A出現的條帶數。NB = 僅在樣本B出現

的條帶數。NAB = 在樣本A與在樣本B皆

出現的條帶數。

(二) 將各族群之條帶記錄以POPGENE vers. 
1.31套裝軟體(Yeh et al. 1999)計算族群

間的遺傳變異資料，包含Nei’s基因歧異

度(Nei’s gene diversity; H) (Nei 1973)，
Shannon’s多型性訊息指數(I) (Shannon 
and  Weave r  1949 )。另假設各族群近

親交配指數 (Fis)為0，則可計算族群間

遺傳分化係數Gst (coefficient of gene 
differentiation)，再利用Gst估算基因流

(gene flow)值(Nm)，Nm = 0.25×(1 - 
Gst) / Gst (Slatkin and Barton 1989)。

(三) 依Excoffer et al. (1992)所發表兩兩族群

的距離公式求得距離矩陣D。D = N (1 
- Ssm) = N (1 - M/N); M = 兩兩樣本相

同條帶數；N = 多型性條帶總數。將距

離矩陣以analysis of molecular variance 
(AMOVA) vers. l.55程式進行AMOVA分

析，求得地區間、地區內、族群間、族

群內個體間之變方成分值及各變方成分

所佔總變方成份的百分比，並用9999次
之隨機重排列檢定，測驗各變方成分之

顯著性。

(四) 依前述所建立之相似度矩陣，利用配對

不加權算數平均值(Unweighted Pair-Group 
Method with Arithmetic Averages, UPGMA)
的方法進行歸群分析(cluster analysis)並
建立個體歸群圖(dendogram) (Sokal and 
Michener 1958)；同時運用主座標分析

(principal coordinate analysis, PCoA)來
繪製樣本分布圖。此外，透過M a n t e l 
test (Mantel 1967)來檢測遺傳距離矩陣 

(Φ s t)與相對地理矩陣間的相關性 (r )。

結果

一、瓊崖海棠多型性ISSR引子之篩選

共測試O p e r s o n  Te c h .  1 0 0個隨機引子

Table 2. Properties of 14 ISSR primers used in this study 
  Annealing 

GC
 Number of Number of Percentage of

 Primer Sequence 5’→3’ temperature 
(%)

 monomorphic polymorphic polymorphic
  (℃)  fragments fragments fragments

UBC807 5’–AGA GAG AGA GAG AGA GT–3’ 50.4 47.1 16 8 50.0
UBC810 5’–GAG AGA GAG AGA GAG AT–3’ 50.4 47.1 18 12 66.7
UBC818 5’–CAC ACA CAC ACA CAC AG–3’ 52.8 52.9 12 10 88.8
UBC823 5’–TCT CTC TCT CTC TCT CC–3’ 52.8 52.9 16 15 93.8
UBC825 5’–ACA CAC ACA CAC ACA CT–3’ 50.4 41.7 11 4 36.4
UBC827 5’–ACA CAC ACA CAC ACA CG–3’ 52.8 52.9 16 12 75.0
UBC842 5’–GAG AGA GAG AGA GAGA(CT)G–3’ 54.8 52.8 16 15 93.8
UBC844 5’–CTC TCT CTC TCT CTC T(AG)G–3’ 54.8 52.8 14 13 92.9
UBC848 5’–CAC ACA CAC ACA CAC A(AG)G–3’ 54.8 52.8 15 14 93.3
UBC865 5’–ATG ATG ATG ATG ATG ATG–3’ 74.2 100 14 14 100
UBC886 5’–(AGC)(AGT)(AGC)CTC TCT CTC TCT CT–3’ 51.9 50.9 14 6 42.9
UBC887 5’–(AGT)(AGC)(AGT)TCT CTC TCT CTC TC–3’ 51.1 48.9 12 12 100
UBC889 5’–(AGT)(GCT)(AGT)ACA CAC ACA CAC AC–3’ 51.1 48.9 12 8 66.7
UBC890 5’–(AGC)(ACT)(AGC)GTG TGT GTG TGT GT–3’ 51.9 50.9 17 16 94.1

Total    203 159 

Average      78.33
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(UBC 801-900)，並從中選取14個具多型性及

再現性高的引子來進行分析，共獲得159個多

型性條帶 (表2)，個別引子多型性條帶比例介

於36.4~100%，平均78.33%，各引子中以UBC 
890獲得的多型性條帶最多 (16個)，UBC 825
最少 (4個 )；多型性條帶比例最高是UBC 865 
(100%)，最低為UBC 825 (36.4%)。

二、 瓊崖海棠族群間遺傳歧異度、遺傳分化

係數、基因流之分析  

依據ISSR分析所得之條帶整理為0、1的數

值矩陣，並假設各族群自交指數(Fis)為0，以

POPGENE分析瓊崖海棠族群的遺傳變異與多

型性訊息指數(表3)，結果顯示瓊崖海棠總體基

因歧異度(H)為0.2021；Shannon’s多型性訊息

指數(I)為0.3192；族群間遺傳分化係數(Gst)為
0.6385，基因流(Nm)為0.2832。各族群間之基

因歧異度值(H)從蘭嶼的族群(0.1259)至石垣島

的族群(0.0322)，Shannon’s多型性指數(I)則介

於0.1870 (蘭嶼族群)至0.0479 (石垣島族群)。

三、瓊崖海棠族群親緣關係與族群遺傳結構

依據ISSR分析所得之數值矩陣，以NTSYS-
PC軟體進行個體間相似度矩陣計算，並運用

UPGMA進行歸群分析建構個體間之親緣關係

圖(圖2)，經比對遺傳距離矩陣與樹狀圖關係矩

陣，得到協表相關係數(cophenetic correlation 
coeficient)為0.9503，其結果可於相似度0.79處
區分為4群，由台灣、蘭嶼、琉球群島及東沙

群島之族群各自集成群，而在台灣島內不同族

群間的個體則呈現不同程度的交錯現象，並形

成樹形圖上的小分枝。此結果再經主座標分析 
(PCoA)後亦呈現出相似情況(圖3)。至於瓊崖海

棠族群遺傳距離(Φst)與地理距離相關性(r)之
關係，經Mantel test檢定結果並無顯著相關(r = 
0.78，p = 0.99)。參考歸群結果將瓊崖海棠8個
族群依台灣、蘭嶼、琉球群島及東沙群島等4個
區域進行AMOVA分析，結果指出瓊崖海棠族

群於地理區域變方成分佔總變方成分的47.87% 
(p < 0.001)，地理區域內族群間之變方成分佔

14.53% (p < 0.001)，族群內個體間則佔37.60% 
(p < 0.001)，顯示地理區域(島嶼)間的分化程度

較高(表4)。

討論

一、族群的遺傳多樣性

遺傳多樣性是生物適應多變環境的基

Table 3. POPGENE analysis of genes, genetic differentation, and gene flow of Calophyllum 
inophyllum
 POP N Na Ne H I np pp (%) Gst Nm
1. Yunlin County 14 1.2611 1.1712 0.0972 0.1433 53 26.11  
2. Western Hengchun Peninsula 12 1.2266 1.1367 0.0794 0.1186 46 22.66 
3. Southern Hengchun Peninsula 10 1.2611 1.1764 0.1006 0.1469 53 26.11 
4. Eastern Hengchun Peninsula 13 1.2167 1.1477 0.0837 0.1228 44 21.67 
5. Lanyu 14 1.3448 1.2170 0.1259 0.1870 70 34.48  
6. Iriomote 5 1.1527 1.1189 0.0645 0.0928 31 15.27  
7. Ishigaki 5 1.0887 1.0566 0.0322 0.0479 18 8.87  
8. Pratas Island 6 1.1576 1.1153 0.0632 0.0918 32 15.76  
1-4 Taiwan 49 1.3941 1.2191 0.1289 0.1950 80 39.41 0.2983 1.1762
6-7 Ryukyu Islands 10 1.1872 1.1192 0.0690 0.1024 38 18.72 0.2996 1.1690
Total 79 1.7833 1.3207 0.2021 0.3192 159 78.33 0.6385 0.2832
N, number of samples; Na, observed number of alleles; Ne, effective number of alleles; H, Nei’s (1973) 
gene diversity; I, Shannon’s information index; np, the number of polymorphic loci; pp, the percent-
age of polymorphic loci; Gst, proportion of the total diversity among populations; Nm, gene flow.
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礎，因此在探討物種保育與其合理利用時，

實有賴於能了解其遺傳多樣性的分布、分化

(differentiation)及其影響因子(Solbrig 1991)。

遺傳多樣性越高，適應環境的能力就越強，越

容易擴展其分佈範圍和開拓新的環境。一般而

言，廣泛分布物種趨向於擁有較高之遺傳多樣

Fig. 2. UPGMA dendrogram based on 159 polymorphic ISSR bands of 79 individuals of 
Calophyllum inophyllum.
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性(Hamrick et al. 1991)。此外，物種在有生存

壓力的環境下也會導致遺傳多樣性的增高(Nevo 
1998)。本樹種透過ISSR分析結果顯示，8個瓊

崖海棠族群所獲得的多型性條帶平均百分比為

78.33%，此數值相較於其他濱海植物運用ISSR
分析的結果，低於銀葉樹之83.6% (Deng et al. 
2009)，土沈香(Excoecaria agallocha Hayata.)
的87.21%  (Zhang et  a l .  2005)，但高於苦楝

(Melia azedarach Linn.)的66.67% (Ho and Ko 
2010)及棋盤腳樹的66.67% (Deng et al. 2011)。
相較結果顯示瓊崖海棠各自族群間的遺傳多樣

性並不高，推測可能歸因於本研究範圍內之族

群係位於本物種天然分布上的邊緣區域，由於

環境逆境較高，加上濱海地區常年遭人為破

壞，遂導致該樹種於本研究調查範圍內之有效

族群數量過低所致。

此外，瓊崖海棠之基因歧異度 ( H ) 為
0 . 2 0 2 1； S h a n n o n ’ s多型性訊息指數 ( I )為
0.3192，此數值相較於其他濱海植物運用ISSR
分析的結果，其基因歧異度值(H)顯然較低，如

銀葉樹為0.2888 (Deng et al. 2009)、土沈香為

0.2150 (Zhang et al. 2005)、苦楝為0.3930 (Ho 
and Ko 2010)、相思樹(Acacia confusa Merr.)為
0.4512 (Liu et al. 2007)及全緣冬青(Ilex integra 
Thunb.)為0.2220 (Leng et al. 2005)。另也低於

Deng et al. (2009)所整理的裸子植物平均值H = 
0.2362，I = 0.3599及異交木本被子植物的平均

值H = 0.2764，I = 0.3883。綜言之，瓊崖海棠

的基因歧異度相對其他濱海植物而言並不高，

顯示各族群應歷經嚴重的瓶頸效應(bottleneck 
effect)，推測同樣與本研究範圍內之族群係位

於本物種天然分布上的邊緣區域，加上濱海地

Fig. 3. Results of 2-dimensional principal coordinate analysis based on ISSR of 79 
Calophyllum inophyllum L. individuals studied.

Table 4. Analysis of molecular variance for the 8 populations of Calophyllum inophyllum
 Source of variation df Ssd Msd Variance % Total  p-value    components variance
Nest analysis        
Variance among regions 3 802.72 267.57 14.68 47.87 < 0.001
Variance among populations within regions 4 231.29 57.82 4.45 14.53 < 0.001
Variance within populations 71 818.40 11.53 11.52 37.60 < 0.001
df, degrees of freedom; Ssd, sum of squares; Msd, mean squares; p-value, probability.
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區常年遭人為破壞嚴重，致族群數量銳減，

致使族群歧異度呈現偏低的情況。此結果與

Aranaud-Haond et al. (2006)運用SSR來比較海

茄苳位於分布邊緣區域和核心區域族群的遺傳

多樣性之結果相似，同樣以位居分布邊際區域

的族群之遺傳多樣性較低，其原因推測可能歸

因於分布邊緣的族群，由於在分布邊緣上其有

效族群大小組成過低且缺乏有效傳粉昆蟲，加

上太高的環境逆境所致。  

二、族群的遺傳分化

族群遺傳結構常受到許多因素的影響，

如繁殖系統、分布範圍、基因流、以及花粉

與種子的傳播機制等(Schaal et al. 1998, Ge et 
al. 2003)。族群的遺傳分化則能反應出物種的

長期進化歷史、基因突變、遺傳漂變 (genet ic 
d r i f t )、交配系統及基因流等不同過程之相互

作用(Schaal et al.  1998)。瓊崖海棠總體之遺

傳分化係數(Gst)為0.6385，此數值相較於其他

濱海植物運用 ISSR分析結果，高於土沈香族

群的Gst值0.2210 (Zhang et al. 2005)、苦楝的

Gst值0.4153 (Ho and Ko 2010)及海南草海桐

(Scaevola hainanensis  Hance.)族群的Gst值
0.1720 (Ho et al. 2005)。此外，亦較Deng et al. 
(2009)整理所得濱海植物的Gst平均值0.2606為
高，顯見族群間已存有一定程度之遺傳變異。

族群的遺傳變異主要係受到三種自然力之

左右，分別為基因流、天擇(natural selection)
與遺傳漂變，其中基因流(Nm)是重要的演化媒

介，它決定一個族群的地方性 (endemic)遺傳

分化程度(Huang 1991)。遺傳變異是進化的動

力，故進化過程勢必伴隨著大小不一的遺傳變

異，是種化的重要關鍵(Grant 1981)。瓊崖海棠

為異交植物，其果實可藉海水漂流散佈繁殖，

並藉由適應新環境而長成植株，拓展其族群。

據Wright (1969)的觀點，若Nm > 1，基因流

就足以克服遺傳漂變的作用，防止族群分化的

發生，如Nm < 1則反之；若依據Ellstrand and 
Elam (1993)的意見，Nm只要大於0.5則就被認

為足以克服隨機遺傳漂變所造成的分化。由於

植物族群間的基因流傳是借助於花粉、種子、

孢子或營養體的遷移來進行，尤以花粉和種子

的擴散與傳播為主(Harmrick et al. 1991)，當異

交率越高的植物其基因流傳強度將越大，如為

自交植物則其基因交流為零。本研究瓊崖海棠

族群之基因流指數為0.2832 (Nm < 0.5)，無論

依據Wright (1969)或Ellstrand and Elam (1993)
較嚴格的意見，均說明本樹種各族群間的基因

流並不通暢。若依此數值與其他濱海植物運用

ISSR分析結果相比，不僅低於土沈香的Nm值

0.8840 (Zhang et al. 2005)、苦楝的Nm值0.7040 
(Ho and Ko 2010)及海南草海桐的Nm值2.4000 
(Ho et al. 2005)，同時與Deng et al. (2009)整
理所得濱海植物的平均值(Nm = 1.4459)與異交

木本植物的平均值(Nm = 1.2905)相較結果亦較

低。雖然瓊崖海棠果徑約2~3 cm，外有硬脆質

之果皮，不但能阻隔海水滲入，並能漂浮於海

水上進行傳佈(Liu et al. 1994)；但限於瓊崖海

棠難以忍受低溫的逆境，當最冷月份平均溫度< 
12℃時即無法生長(Friday and Okano 2006)，故

其傳播距離與效率遂受限制，近距離族群間的

傳播可能性較大。Duke (1995)亦提出雖然很多

紅樹植物均具可藉海流傳播的種子或繁殖體，

但其長距離傳播的能力值得懷疑，尤其是廣泛

分布的紅樹植物。因此，類此海漂植物如要跨

越島嶼間的遠距隔離仍有困難，並非所有種子

均可順利著陸且適應環境而長成植株。

另本樹種的授粉媒介主要係透過昆蟲來完

成，如蜜蜂及甲蟲類等(Wahyuni et al. 2012)，
由於透過弱飛行能力的動物授粉和靠種子遷

移的植物其族群間的遺傳分化會較顯著(Avise 
1994)，主要限於島嶼間飛行能力，島嶼間之

傳粉過程受阻礙，導致族群間的基因流受阻，

加上海洋的阻礙與人為的破壞，因此在不同島

嶼間呈現出分化之現象。此結果與Kwon and 
Morden (2002)認為島嶼間地理隔離會限制花粉

及種子傳播的有限範圍相吻合，換言之，瓊崖

海棠實際傳播距離和效率均受限制。

另由個體間親緣關係圖(圖2)顯示，於相似

度0.79處劃分時台灣、蘭嶼、琉球群島及東沙

群島等地區的族群各自聚為一群，以上4群的

親緣關係以台灣與蘭嶼的族群較接近先聚為一
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群，再與東沙群島歸為一群；而以琉球群島的

遺傳距離最遠。但就台灣島內不同族群間其個

體的群聚關係而言，並無單一族群的所有個體

可共同歸於同一支系下，不同族群間的個體係

以不等程度的交錯情況形成小分支；另依主座

標分析(PCoA)結果(圖3)，同樣也呈現出一致

結果，顯示台灣島內不同族群間無明顯差異；

惟在不同島嶼間的族群有較明顯的差異。據此

再將瓊崖海棠族群依島嶼區分為台灣、蘭嶼、

琉球群島及東沙群島等4個地區來進行AMOVA
分析，結果各變方成分均達顯著水準，亦佐證

瓊崖海棠在島嶼間及各族群間已有分化趨勢，

其中族群地理區域間變方成分(佔47.87%)較族

群內個體間(37.60%)為大，顯示族群在地理島

嶼間的分化程度更加顯著。此應與小族群較易

受到遺傳漂變導致基因的喪失及基因流的受

限，致使族群間的分化程度增加有關(Ellstrand 
and Elam 1993)，此外瓊崖海棠分布範圍包括

東南亞、印度、琉球、澳洲與太平洋諸島等地

區，相對於本研究範圍實係屬本種之邊際分

布區域，故亦受分布極限、邊緣效應之影響

(Aranaud-Haond et al. 2006)。
另以Mante l  t e s t檢定族群間的遺傳距離

(Φst)與地理距離(r)，結果兩者之間並無顯著相

關(r = 0.78, p = 0.99)，據Fisher et al. (2000)認
為當遺傳距離與地理距離之間缺乏顯著相關性

時，意味著遺傳漂變在族群間的分化上扮演不

可忽視之力量，當一個族群與其他族群相互隔

離時，遺傳漂變成為影響族群遺傳結構和族群

間遺傳變異的重要因素。由於海岸林的開發破

壞，生育地縮減致使現存族群太少，如隔離時

間長，可能會因近交衰退，加上島嶼地理位置

封閉基因無法交流而遺傳漂變造成某些基因的

喪失而降低族群的遺傳變異。至於琉球群島族

群與其他族群差異較大之原因，推測係受到島

嶼隔離與海流方向之影響，由於黑潮(Kuroshio)
的海流方向主要沿菲律賓東岸向北流，經呂宋

海峽由台灣東岸外海經過(Wessells and Hopson 
1988)，基於海流之不可逆遂限制琉球群島族

群與其他族群的交流。此外，加上黑潮於日本

的東或東北方與由極地南流的親潮(Oyashio)相

會，因受寒冷洋流的限制，琉球群島的族群遂

成為本物種天然分布的最北限亦有關聯(Friday 
and Okano 2006, Hanaoka et al. 2014)；至於

東沙島的族群與台灣族群較接近之原因，主要

是黑潮流經呂宋海峽時部份海流轉向北南海，

並於台灣南端流出再重新注入黑潮，但仍有部

份海流會繼續流入南海或經台灣海峽流入東

海，因此黑潮終年可經呂宋海峽流入南海，再

藉由大陸的沿岸流與台灣西岸的族群進行交流

(Wessells and Hopson 1988)。

結論

就物種保育而言，瞭解族群各項特徵為最

基礎且必要之工作，而瞭解族群的遺傳結構則

有利於了解基因庫大小、遺傳變異及分化程度

等，對後續保育策略的擬訂，可提供一個有效

的參考依據。本研究分析瓊崖海棠族群遺傳訊

息顯示，本樹種的基因歧異度(H)相較於其他濱

海植物而言並不高，此應與瓊崖海棠現存各族

群之生育地較小且遭嚴重破壞，導致遺傳歧異

度偏低所致。從族群遺傳變異與遺傳結構分析

(表3與4)亦顯示其族群間已有遺傳分化產生，

族群間的基因流並不通暢，不同島嶼間呈現明

顯分化現象。族群散布之情形，依Mantel test的
結果，其族群為隨機之散佈，故遺傳漂變在族

群分化上扮演重要角色，不同島嶼間所呈現分

化現象，推測仍係受到島嶼隔離、分布極限及

海流方向等因素之影響。瓊崖海棠雖為廣泛分

布的物種，但由於人為的破壞、生育地惡化甚

至喪失等因素，造成在海岸地區形成片斷化分

布，漸成狹隘分布的單一小種群；由於種群內

個體數量的減少，遂導致族群瓶頸效應顯著，

進而造成基因流傳的下降和遺傳漂變的產生。

因此，有關瓊崖海棠族群的保育策略，考量島

嶼與族群間已存有明顯遺傳分化，因此單獨保

護其中任一個族群對保護整個物種的遺傳變異

顯有不足，除採取就地(in situ)保育之措施來保

存所有的族群外，並應實施遷地(ex si tu)保育

措施來加以保存，其種源的蒐集應涵蓋現有之 

族群。
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