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菜鴨微衛星標記應用於不同番鴨族群遺傳多態性之探討 (1)

張怡穎 (2)(4)　魏良原 (2)　陳怡蓁 (3)　劉秀洲 (2)
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摘　　要

為探討菜鴨微衛星標記用於不同番鴨族群遺傳結構研究及跨世代遺傳監測之可行性，本研究應用 11 組菜鴨微

衛星標記進行五結黑色番鴨 3 個世代 (BMg9、BMg13 及 BMg16)、白色番鴨畜試 1 號 302、304 族群 (L302g23、
L304g23) 及最少疾病番鴨族群 (MDg12) 之遺傳分析。結果顯示，本研究之菜鴨微衛星標記在不同番鴨族群分別有

6 至 8 組標記具中至高度多態性 (PIC > 0.25)，可供應用於後續遺傳結構探討。五結黑色番鴨第 9、13 及 16 代的平

均交替基因數從 3.2 降至 3.0 個、平均觀測異質度從第 9 代最高 0.406 降至第 16 代 0.340、平均期望異質度亦從第 9
代最高 0.466 降至第 16 代 0.420，顯示隨世代數增加，五結黑色番鴨遺傳多態性有輕微下降的趨勢，但其有效交替

基因數在跨世代皆維持恆定，且世代間無分化或僅有輕度分化。白色番鴨三個族群，平均交替基因數自 2.2 至 2.4、
平均有效交替基因數自 1.6 至 1.7，平均觀測異質度最高為 0.358 (L304g23)、最低為 0.287 (MDg12)，平均期望異質

度最高為 0.352 (L304g23)，最低為 0.315 (L302g23)。相較五結黑色番鴨，11 組菜鴨微衛星標記在 3 個白色番鴨族

群之遺傳多態性普遍較為低下。在不同白色番鴨族群中，白色番鴨畜試 1 號除 APT012、APT033 以外，其餘標記

大多顯示其有遠親配種趨勢，而最少疾病番鴨族群則有 3 組微衛星標記無多態性。本研究結果將應用於各番鴨族群

後續遺傳監測，並供作其他番鴨保種研究參考，以促進番鴨種原永續經營利用。

關鍵詞：菜鴨微衛星標記、遺傳多態性、遺傳結構、番鴨。

緒　　言

番鴨原產南美秘魯，早自 17 世紀便引入臺灣，早期民間主要飼養黑色番鴨，作為土番鴨父系或冬季進補食材

之用 ( 周及黃，1970；洪等，1996 )。然於民國 50、60 年代，大體型白色番鴨自澳洲、美國與荷蘭等地引進，並大

量推廣用於改善後裔土番鴨毛色，或引黑色番鴨與白色番鴨雜交，致黑色番鴨飼養數量大幅減少 ( 康等，1992 )。
由於黑色番鴨在我國仍有其定位及市場，為維護珍貴種原，行政院農業委員會畜產試驗所宜蘭分所於民國 76 年自

嘉義與宜蘭地區引進黑色番鴨 ( 康等，1993 )，自第 8 代開始逢機分為 15 個家族，應用家族輪迴系統配種，並於民

國 102 年將該族群命名為五結黑色番鴨，供民間黑色番鴨種原更新使用 ( 行政院農業委員會畜產試驗所，2013 )。

除黑色番鴨，畜產試驗所另育有白色番鴨畜試 1 號，其始於民國 73 年法國贈送之番鴨種蛋 80 枚，由行政院農

業委員會畜產試驗所宜蘭分所 ( 簡稱宜蘭分所 ) 孵出 38 隻雛鴨 ( 27 公、11 母 )；民國 82 年由法國國家農業研究院

再帶來 30 枚 ST4 品系種蛋，再孵出 18 隻雛鴨 ( 3 公、15 母 )，其中 1 公與 7 母併入第 6 代種親群，自第 0 代至第

8 代採用 10 週齡體表型性狀作為選拔指標，第 8 代開始，此族群的選拔指標由體表型值改為累加性遺傳值，各代皆

避開祖父母代全同胞或半同胞關係進行配種；第 13 代公母鴨 10 週齡體重分別達 4,137 及 2,536 g，此品系目前作為

肉用純系或商業土番鴨之終端公鴨使用 ( 行政院農業委員會畜產試驗所，2007 )。

為供應國內生醫產業資材所需，宜蘭分所自白色番鴨畜試 1 號第 13 代又分離出最少疾病番鴨 (Minimal disease 
Muscovy duck, MD) 族群，在其第 12、26 及 40 週齡採血、離心血清，委由行政院農業委員會家畜衛生試驗所進行

水禽小病毒及病毒性肝炎抗體檢定，淘汰檢定陽性的鴨隻，留下的鴨隻 ( 約 80% ) 才作為種鴨，用於生產無水禽小

病毒抗體之胚蛋、雛鴨，供作水禽小病毒疫苗或相關試驗，主要供應對象包括家畜衛生試驗所、瑞寶基因、臺灣生

物製劑等，( 魏，2014 )，近三年胚蛋加雛鴨供應量每年皆達 3,000 隻 ( 枚 ) 以上 ( 邱，2020 )。最少疾病番鴨族群先
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(2) 行政院農業委員會畜產試驗所宜蘭分所。
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前為整群逢機配種，考量族群數量小，為避免嚴重近親衰退，此族群自第 12 代開始逢機分為四個家族，進行家族

輪迴配種。

前述番鴨族群或因族群較小，或經長年選拔，為保存珍貴種原，根據聯合國糧食及農業組織建議，另應以分子

標記探討遺傳結構，觀察族群分化，並監測其是否受近親衰退影響 (FAO, 2012)。各種分子標記中，微衛星標記因

具有廣布於真核生物基因組、較不受選拔影響、交替基因數多、多態性訊息含量豐富等特性 (Liu and Cordes, 2004; 
Tamaki, 2007; Gemayel et al., 2010)，廣泛應用於各國鴨隻保種研究，如 Sultana et al. (2017) 應用 24 組微衛星標記分

析韓國及孟加拉的當地鴨種的遺傳多態性；Hariyono et al. (2019) 為制定印尼 8 個國家種原本土鴨種的保種策略，應

用 22 組微衛星標記分析其類緣關係；Zhang et al. (2019b) 應用 12 組微衛星標記估算 21 個中國鴨種的遺傳距離，並

結合族群資訊進行邊際多樣性 (Marginal diversity) 分析，以協助制定種原保存優先順序；Lai et al. (2020) 自褐色菜

鴨再篩選 17 組新微衛星標記，並加上原有 7 組標記，進行褐色菜鴨及白色菜鴨遺傳多態性分析，供後續遺傳監測

使用。

然針對番鴨進行的遺傳結構研究較少，大多研究仍利用篩選自鴨的微衛星標記於番鴨分析 (Zhang et al., 
2019b)，其多態性常有偏低之情形。如 Maak et al. (2003) 之研究，在 18 組標記中，僅有 11 組具多態性；又 Ahmadi 
et al. (2007) 研究之 12 組標記，僅有 9 組可於番鴨增幅，且各基因座觀測所得之交替基因僅有 1 － 4 個，目前針對

番鴨開發微衛星標記相關文獻僅一篇，且僅有 4 組標記 (Stai and Hughes, 2003)。為擴增可應用於黑色番鴨遺傳監測

之標記數量，先前研究應用自褐色菜鴨基因體篩選之微衛星標記，且經於黑色番鴨測試可增幅者共 11 組，進行五

結黑色番鴨第 9、13 代之多態性測試及遺傳結構分析，結果顯示 11 組微衛星標記皆具多態性 ( 張等，2015 )。為探

討前述標記作為不同番鴨族群遺傳結構研究及跨世代遺傳監測工具之可行性，本研究應用同樣 11 組微衛星標記進

行五結黑色番鴨第 9、13 及 16 代跨世代遺傳分析，另建立白色番鴨族群包括最少疾病番鴨第 12 代、白色番鴨畜試

1 號 302 及 304 族群之遺傳歧異度資訊，供未來遺傳監測參考。

材料與方法

I. 試驗動物

供試動物為宜蘭分所之五結黑色番鴨第 9、13 及 16 代族群 (BMg9、g13 及 g16)、最少疾病番鴨第 12 代族

群 (MDg12)、白色番鴨畜試 1 號 302、304 族群第 23 代 (L302g23、L304g23)，其中 BMg9、BMg13 及 MDg12
之基因型鑑定為先前研究獲得 ( 張等，2015；張等，2018b )。五結黑色番鴨每世代族群數量約 180 隻，自第 8
代開始，保種計畫將該族群個體隨機分為 15 個家族並實施輪迴配種，並於第 9、13 及 16 代族群皆自每家族

逢機採樣公、母各 1 隻，各世代各採樣 30 隻。最少疾病番鴨每世代族群數量約 120 隻，其種原來源為白色番

鴨畜試 1 號第 13 代，此族群原採逢機配種，自 2015 年相關計畫將第 12 代族群逢機分為四個家族，開始輪迴

配種，於同年自四家族分別採樣 2 公 5 母，共 28 隻 ( 魏，2015 )。白色番鴨畜試 1 號 302、304 族群第 23 代 
(L302g23、L304g23)，族群數量分別約有 487 及 95 隻，於 2016 年依親代配種組合各採 1 公 1 母，兩族群分別

採樣 50 隻、27 隻 ( 表 1 )。

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行政院農業委員

會畜產試驗所宜蘭分所實驗動物照護及使用小組審查核准 ( 畜試宜動字第 105002 號 ) 之試驗準則進行。

表 1. 應用菜鴨微衛星標記進行遺傳分析之番鴨族群資訊

Table 1.	 Information of Muscovy duck populations using Tsaiya duck-derived microsatellite markers for genetic analysis

Population1 Generation No. of drake No. of duck
BM 9 16 16

13 15 15
16 15 15

MD 12 8 20
L302 23 25 25
L304 23 14 13

BM: Wujie Black Muscovy; MD: minimal disease Muscovy duck; L302: White Muscovy LRI 1 L302 population; L304: 
White Muscovy LRI 1 L304 population.
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II. 微衛星標記分析

採集自上述試驗動物之翅靜脈採集新鮮血液，依 EasyPure Genomic DNA mini kit (Bioman, Taiwan) 說明書指

示微調 ( 張等，2016 ) 進行基因組 DNA 之萃取。所得基因組 DNA 置入 -20℃保存備用。

使用之微衛星標記篩選自褐色菜鴨 (Hsiao et al., 2008)，再從其中挑選於菜鴨及番鴨皆有多態性者如表 2，
包 括 APT001、APT004、APT008、APT010、APT012、APT017、APT020、APT025、APT026、APT032 及

APT033，共 11 組。針對前述試驗動物萃取所得之基因組 DNA 進行 PCR，其反應總體積為 10 μL，其中包含 50 
ng 模板基因組 DNA、正反引子各 0.2 μM、1 X PCR buffer、1.5 mM MgCl2、0.2 mM dNTP 及 0.375 U Taq DNA 
polymerase (TAKARA Co., Japan)。反應條件為 94℃變性 10 分鐘，接著進行以下循環 30 次，包括 94℃變性 20 
秒、60℃鍊合 30 秒及 72℃延伸 30 秒，最後再以 72℃延伸 10 分鐘。PCR 反應後，以 TBE 緩衝液製備 1% 瓊脂

醣膠體進行電泳確認產物。PCR 產物經稀釋與基因標準品 (GeneScan 500 Liz size standard) 混合製備成樣品盤，

送國家基因體醫學研究中心 (National Center for Genome Medicine) 經 ABI 3730 序列分析儀 (Applied Biosystems, 
USA) 分析辨別 PCR 產物片段大小，取得分析原始檔後，再以 Peak Scanner v1.0 software (Applied Biosystems, 
USA) 人工判讀各微衛星標記之基因型。

表 2. 11 組菜鴨微衛星標記引子序列、鍊合溫度及所在鴨染色體資訊

Table 2.	 Primer sequences, annealing temperature and orthologous microsatellites in the duck genome scaffold of the 11 
Tsaiya duck-derived microsatellite markers

Locus1 Primer sequences (5' → 3') Ta (℃)2 Duck genome scaffold no.3

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 60 121

APT026 F: CCCTGAAAGGCTGTTTTATATATCCA
R: ATGTAAATAAAGTAGCCTTGCACGGT 60 477

APT032 F: TCACTTTCTTGACTCTCCTTGGTTT
R: TGACTTGAATTCTGTTCAGGATAAATG 60 45

APT033 F: CTTCACCCTACCTCATAAGGAACTG
R: ATTCCAAATCTGCAAGGTGAGTATTA 60 14

1 Hsiao et al. (2008), developed from Tsaiya duck.
2 Annealing temperature.
3 The orthologous microsatellites in the duck genome scaffold.

III. 遺傳變異與族群遺傳結構之統計分析

為探討族群之遺傳多態性及標記可用性，本研究利用 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 (Observed heterozygosity, HO) 與期望異質度 (Expected 
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heterozygosity, HE) (Nei, 1978) 及多態性訊息含量 (Polymorphic information content, PIC) (Botstein et al., 1980)，並

以 POPGENE 1.32 軟體 (Yeh et al., 1997) 計算有效交替基因數目 (Number of effective alleles, Ne) 等遺傳變異及進

行哈溫平衡 (Hardy-Weinberg equilibrium) 檢定 (Guo and Thompson, 1992)。

族群分析部分使用 FSTAT 2.9.3 (Goudet, 2002) 依 Weir and Cockerham (1984) 所述計算 Wright’s F-statistics 之
族群近交係數 (Within-population inbreeding coefficient, FIS) 與族群分化指數 (Population genetic differentiation, FST)
(Wright, 1965) 以評估族群近親及族群間分化程度。另本研究利用統計軟體 R 的 adegenet 套件進行族群主成分分

析 (Principal component analysis) 並繪圖 (Jombart and Ahmed, 2011)，另以 STRUCTURE 2.3 軟體 (Pritchard et al., 
2000) 進行群數分布之模擬分析，其計算開始模擬 5,000 次後 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 v0.6.91 程式 (Earl and vonHoldt, 2012)依 Evanno 法 (Evanno 
et al., 2005) 估算最適 K 值 ( 分群數 ) 以探討家族輪迴、長期選育對於族群分化的影響。

結果與討論

I. 微衛星標記多態性

為探討族群之遺傳多態性及標記可用性，本研究利用 11 組菜鴨微衛星標記進行五結黑色番鴨第 9、13 及 16
代 (BMg9、g13 及 g16)、最少疾病番鴨第 12 代 (MDg12)、白色番鴨畜試 1 號 302、304 族群第 23 代 (L302g23、
L304g23) 遺傳分析，於前述番鴨族群共觀測到 47 個交替基因，各基因座所含交替基因數為 2 至 7 個，平均

每基因座含 4.3 個交替基因，遠低於褐色菜鴨之 5.8 個 ( 張等，2018a )，亦稍低於白色菜鴨之 4.6 個 ( 張等，

2016)；有效交替基因數介於 1.2 (APT017) 至 3.9 (APT020) 個，平均每基因座具有 2.2 個有效交替基因。觀測異

質度介於 0.107 (APT001) 到 0.572 (APT008、APT025)，平均為 0.340；期望異質度介於 0.176 (APT017) 到 0.745 
(APT020)，平均為 0.477。多態性訊息含量介於 0.168 (APT017) 到 0.708 (APT020)，平均為 0.434。在 11 組微

衛星標記中，僅有 7 組具中至高度多態性 (PIC > 0.25)；五結黑色番鴨部分 (BMg9、BMg13 及 BMg16)，有效

交替基因數介於 1.0 (APT010) 至 3.9 (APT020) 個，平均每基因座具有 2.1 個有效交替基因。觀測異質度介於

0.033 (APT010) 到 0.707 (APT020)，平均為 0.375；期望異質度介於 0.032 (APT010) 到 0.750 (APT020)，平均為 
0.443。多態性訊息含量介於 0.032 (APT010) 到 0.704 (APT020)，平均為 0.393。11 組微衛星標記中，8 組標記具

中至高度多態性 (PIC > 0.25)；白色番鴨 (MDg12、L302g23 及 L304g23) 部分，有效交替基因數介於 1.0 (APT001)
至 2.4 (APT026) 個，平均每基因座具有 1.7 個有效交替基因。觀測異質度介於 0 (APT01) 到 0.602 (APT008)，
平均為 0.310；期望異質度介於 0 (APT001) 到 0.592 (APT026)，平均為 0.353，多態性訊息含量介於 0 (APT001)
到 0.530 (APT026)，平均為 0.298。在 11 組微衛星標記中，僅 APT026 具高度多態性 (PIC > 0.5)，另 3 組標記 
(APT001、APT004 及 APT017) 僅有低度多態性。有效交替基因數與褐色菜鴨 ( 3.2 個 )、白色菜鴨 ( 2.8 個 ) 相較

低了許多。在標記多態性部分，黑色番鴨及白色番鴨皆有部分標記僅具低度多態性訊息含量，其中部分原因應

係使用跨物種標記。文獻指出某些高多態性標記可能因跨物種標的序列旁供引子黏合區域之突變累積，造成無

法增幅，在增幅測試時即被剔除 (Primmer et al., 1997)；又或菜鴨基因組中高多態性區域與不同屬之番鴨有所差

異，使得標記之多態性及專一性因跨屬利用而有所折扣 (Van Hooft et al., 1999)。由於截至目前番鴨仍少有專一

性標記可用，故本研究仍嘗試使用來自褐色菜鴨基因組開發之 33 組微衛星標記 (Hsiao et al., 2008) 中，11 組可

於黑色番鴨增幅並具多態性者 ( 張等，2015) 在白色番鴨族群進行遺傳分析，然於白色番鴨應用時，多態性又進

一步下降，此應與五結黑色番鴨引進係作種原保存，採家族輪迴配種維持族群遺傳多態性，而白色番鴨則以經

過 20 餘個世代選拔所致。然在不同番鴨族群中，分別有 6 至 8 組標記具中至高度多態性 (PIC > 0.25)，顯示本

研究使用之菜鴨微衛星標記可應用於番鴨遺傳結構研究 (Elston, 2005; Zhang et al., 2019a)。

II. 遺傳變異分析

五結黑色番鴨各世代及白色番鴨各族群之觀測交替基因分布如表 3 所示。五結黑色番鴨不同世代間所具有

交替基因頻率大致皆接近，僅有少數標記疑有特有交替基因，如第 9 代特有 APT008 之 188 bp 及 APT032 之

233 bp，APT020 無 169 bp、APT033 無 229 bp；第 16 代於 APT010 無 192 bp 等，但這些片段基因頻率大多小於

0.05，亦有可能是採樣數量較小，影響這些片段是否被觀測。惟第 13 及第 16 代在 APT012 皆出現部分樣本一直

無法成功增幅的情形，但這些樣本使用其它標記基因型鑑別時皆正常，另第 9 代個體在 APT012 分析亦正常，

故推測第 13 及 16 代個體可能是在引子黏合位置發生突變，造成增幅失敗、交替基因缺失 (Hoffman and Amos, 
2005)。



菜鴨微衛星標記應用於不同番鴨族群遺傳多態性之探討130
表

3.
 
五

結
黑

色
番

鴨
第

9、
13

及
16

代
(B

M
g9
、

B
M

g1
3、

B
M

g1
6)
、

最
少

疾
病

番
鴨

第
12

代
(M

D
g1

2)
、

白
色

番
鴨

畜
試

1
號

30
2
及

30
4
族

群
(L

30
2g

23
、

L3
04

g2
3)

觀
測

之
交

替

基
因

Ta
bl

e 
3.

	
O

bs
er

ve
d 

al
le

le
s o

f t
he

 9
th
, 1

3th
 a

nd
 1

6th
 g

en
er

at
io

n 
of

 W
uj

ie
 B

la
ck

 M
us

co
vy

 (B
M

g9
, B

M
g1

3,
 B

M
g1

6)
, t

he
 1

2th
 g

en
er

at
io

n 
of

 m
in

im
al

 d
is

ea
se

 M
us

co
vy

 d
uc

k 
(M

D
g1

2)
, t

he
 

23
rd
 g

en
er

at
io

n 
of

 W
hi

te
 M

us
co

vy
 L

R
I 1

 3
02

 a
nd

 3
04

 p
op

ul
at

io
n 

(L
30

2g
23

 a
nd

 L
30

4g
23

)

Po
pu

la
tio

n
A

PT
00

1
A

PT
00

4
A

PT
00

8
A

PT
01

0
A

PT
01

2
A

PT
01

7
A

PT
02

0
A

PT
02

5
A

PT
02

6
A

PT
03

2
A

PT
03

3
B

M
g9

22
81

0.
73

2
28

9
0.

73
16

4
0.

39
18

4
0.

98
15

7
0.

72
16

9
0.

94
17

3
0.

39
12

0
0.

03
13

4
0.

17
20

1
0.

37
21

7
0.

29
26

0
0.

27
29

7
0.

27
17

2
0.

18
19

2
0.

02
16

1
0.

19
17

7
0.

06
18

5
0.

02
12

4
0.

19
13

8
0.

28
22

5
0.

02
22

5
0.

71
17

6
0.

42
17

7
0.

09
18

9
0.

38
12

8
0.

27
14

2
0.

55
22

9
0.

27
18

8
0.

02
19

3
0.

20
13

2
0.

45
23

3
0.

02
20

1
0.

02
13

6
0.

06
23

7
0.

32
B

M
g1

3
22

8
0.

63
28

9
0.

78
16

4
0.

35
18

4
0.

97
15

7
0.

75
16

9
0.

93
16

9
0.

05
12

0
0.

17
13

4
0.

05
20

1
0.

28
21

7
0.

18
26

0
0.

37
29

7
0.

22
17

2
0.

03
19

2
0.

03
16

1
0.

03
17

7
0.

07
17

3
0.

37
12

4
0.

16
13

8
0.

18
22

5
0.

02
22

5
0.

78
17

6
0.

62
17

7
0.

05
18

5
0.

13
12

8
0.

31
14

2
0.

77
22

9
0.

33
22

9
0.

03
nu

ll
0.

17
18

9
0.

23
13

2
0.

33
23

7
0.

37
19

3
0.

17
13

6
0.

03
20

1
0.

05
B

M
g1

6
22

8
0.

63
28

9
0.

82
16

4
0.

33
18

4
1.

00
15

7
0.

82
16

9
0.

90
16

9
0.

07
12

0
0.

18
13

4
0.

22
20

1
0.

27
21

7
0.

12
26

0
0.

37
29

7
0.

18
17

2
0.

13
16

1
0.

02
17

7
0.

10
17

3
0.

32
12

4
0.

10
13

8
0.

17
22

5
0.

07
22

5
0.

83
17

6
0.

53
nu

ll
0.

16
18

5
0.

13
12

8
0.

22
14

2
0.

62
22

9
0.

38
22

9
0.

05
18

9
0.

12
13

2
0.

47
23

7
0.

28
19

3
0.

33
13

6
0.

03
20

1
0.

03
M

D
g1

2
22

8
1.

00
28

9
1.

00
16

4
0.

67
18

4
1.

00
16

1
0.

13
16

5
0.

11
16

9
0.

72
11

6
0.

02
13

4
0.

15
20

1
0.

67
22

1
0.

74
17

6
0.

09
17

7
0.

63
16

9
0.

89
18

5
0.

28
12

8
0.

30
13

8
0.

19
20

9
0.

33
22

5
0.

26
18

0
0.

24
nu

ll
0.

24
13

2
0.

44
14

2
0.

39
13

6
0.

02
15

0
0.

28
14

0
0.

22
L3

02
g2

3
22

8
1.

00
28

5
0.

05
16

4
0.

57
18

4
0.

71
16

1
0.

33
16

5
0.

04
16

9
0.

87
11

6
0.

04
13

4
0.

29
20

1
0.

85
22

1
0.

30
28

9
0.

95
17

6
0.

22
19

2
0.

29
17

7
0.

60
16

9
0.

96
18

5
0.

13
12

8
0.

72
13

8
0.

01
20

9
0.

15
22

5
0.

70
18

0
0.

20
18

1
0.

03
13

2
0.

24
14

2
0.

68
nu

ll
0.

04
15

0
0.

02
L3

04
g2

3
22

8
1.

00
28

5
0.

06
16

4
0.

72
18

4
0.

74
16

1
0.

13
16

5
0.

24
16

9
0.

56
12

8
0.

83
13

4
0.

39
20

1
0.

70
22

1
0.

46
28

9
0.

94
17

6
0.

20
19

2
0.

26
17

7
0.

72
16

9
0.

76
18

5
0.

44
13

2
0.

17
13

8
0.

02
20

9
0.

30
22

5
0.

54
18

0
0.

07
nu

ll
0.

15
14

2
0.

54
15

0
0.

06
1  F

ra
gm

en
t s

iz
e 

(b
p)

 o
f P

C
R

 p
ro

du
ct

.
2  A

lle
le

 fr
eq

ue
nc

ie
s.



張怡穎　魏良原　陳怡蓁　劉秀洲 131

白色番鴨部分，最少疾病番鴨可發現 11 組微衛星標記中 APT001、APT004 及 APT010 無多態性，11 組標

記中僅有三組標記 (APT008、APT025 及 APT026) 具 3 個以上交替基因；白色番鴨畜試 1 號之 302 及 304 族群

於 APT001 亦無多態性，11 組標記中分別有 4 組 (APT008、APT012、APT025 及 APT026) 及 2 組標記 (APT008
及 APT026) 具 3 個以上交替基因。由於最少疾病番鴨為白色番鴨畜試 1 號第 13 代分離出來，顯示 APT001 可能

於分離前即無多態性，而 APT004 及 APT010 應是在分離出最少疾病番鴨後才無多態性。最少疾病番鴨與白色

番鴨畜試 1 號 302、304 族群交替基因分布及基因頻率皆大致相同，僅最少疾病番鴨於 APT025 具有 136、140 
bp 兩特有交替基因。比較五結黑色番鴨與白色番鴨，可看到五結黑色番鴨具較大的交替基因分布差異，因白

色番鴨各族群目前各僅有一個世代資訊，後續需增加可用的微衛星標記數量或進行其它白色番鴨族群、世代分

析後，才能進一步確認此差異是否為黑色番鴨與白色番鴨間的差異或不同管理措施造成。另外，與黑色番鴨相 
同，白色番鴨三個族群亦於 APT012 出現疑似無效交替基因，後續應進一步定序確認。

表 4 至表 6 分別為五結黑色番鴨第 16 代、最少疾病番鴨第 12 代、白色番鴨畜試 1 號 302 及 304 族群之遺

傳變異，表 7 則為各族群之平均遺傳變異。比較五結黑色番鴨第 9、13 及 16 代，在平均交替基因數從 3.2 降至

3.0 個、平均觀測異質度從第 9 代最高 0.406 降至第 16 代 0.340、平均期望異質度亦從第 9 代最高 0.466 降至第

16 代 0.420，各項參數皆有輕微下降的趨勢，且族群近交指數微幅上升，第 16 代有一組標記偏離哈溫平衡，但

有效交替基因數在三世代皆持平為 2.1 個，顯示前述交替基因頻率變化可能由遺傳漂變或基因頻率較低未被採樣

造成，主要交替基因仍留存於族群中。比較白色番鴨三個族群，平均交替基因數自 2.2 至 2.4、平均有效交替基

因數自 1.6 至 1.7，平均觀測異質度最高為 0.358 (L304g23)、最低為 0.287 (MDg12)，平均期望異質度最高為 0.352 
(L304g23)，最低為 0.315 (L302g23)，平均多態性訊息含量最高為 0.282 (L304g23)，最低為 0.263 (L302g23)，可

看到三個族群在以上參數之差距皆甚小。與 Ahmadi et al. (2007) 分析北伊朗番鴨相較，該研究使用之 12 組標記

中有 3 組具 4 個以上交替基因，平均交替基因數為 2.4 個，有效交替基因數為 2.2 個，觀測異質度平均為 0.44，
期望異質度為 0.41，交替基因數略低於本研究之黑色番鴨，而與白色番鴨接近，有效交替基因數、觀測及期

望異質度則接近、但略高於本研究黑色番鴨。此外 Wu et al. (2008) 將 Maak et al. (2000) 及 Maak et al. (2003) 於
鴨開發之 20 組微衛星標記應用於浙江番鴨族群，平均有效交替基因數達 5.7 個，但同一標記 ( 如 AJ515883 與

表 4. 應用 11 組菜鴨微衛星標記分析五結黑色番鴨第 16 代之遺傳變異

Table 4.	 Genetic variations of the 16th generation of Wujie Black Muscovy (BMg16) with the 11 Tsaiya duck-derived 
microsatellite markers

Locus Fragment (bp) Na
1 Ne

2 HO
3 HE

4 PIC5 FIS
6

APT001 228 － 260 2 1.9 0.267 0.472 0.357 0.434 
APT004 289 － 297 2 1.4 0.233 0.305 0.255 0.236 
APT008* 164 － 176 3 2.4 0.333 0.597 0.509 0.442 
APT010 184 1 1.0 0.000 0.000 0.000 NA
APT012 157 － 161 2 1.0 0.040 0.040 0.038 0.000 
APT017 169 － 177 2 1.2 0.133 0.183 0.164 0.273 
APT020 169 － 201 6 4.0 0.700 0.764 0.713 0.084 
APT025 120 － 136 5 3.2 0.733 0.702 0.646 -0.044 
APT026 134 － 142 3 2.2 0.467 0.554 0.486 0.157 
APT032 201 － 237 4 3.3 0.700 0.709 0.639 0.013 
APT033 217 － 229 3 1.4 0.133 0.294 0.267 0.548 
Average 3.0 2.1 0.340 0.420 0.370 0.214 
SD 1.5 1.0 0.272 0.272 0.247 0.208 
1	Number of alleles.
2	Expective number of alleles.
3	 Observed heterozygosity.
4	 Expected heterozygosity.
5	Polymorphic information content.
6	Wright’s fixation index, within population inbreeding estimate.
*	 Represented significant (P < 0.05) departure from Hardy-Weinberg equilibrium.
NA: not available.
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APH02) 在 Maak et al. (2003) 中之交替基因數為 5 個，在 Wu et al. (2008) 的有效交替基因數卻達 9 個以上，且

20 組標記除 1 組無多態性，其餘觀測異質度自 0.6757 至 0.9118，平均觀測異質度達 0.8079，各標記皆有雜合度

過高情形，可能有假交替基因 (False allele) 之虞 (Hoffman and Amos, 2005)，囿於兩篇研究皆無試驗番鴨族群之

詳細遺傳背景、配種資訊，尚難做進一步判斷。

表 5. 應用 11 組菜鴨微衛星標記分析最少疾病番鴨第 12 代之遺傳變異

Table 5.	 Genetic variations of the 12th generation of minimal disease Muscovy duck (MDg12) with the 11 Tsaiya duck-
derived microsatellite markers

Locus Fragment (bp) Na
1 Ne

2 HO
3 HE

4 PIC5 FIS
6

APT001 228 1 1.0 0.000 0.000 0.000 NA
APT004 289 1 1.0 0.000 0.000 0.000 NA
APT008 164 － 180 3 2.0 0.667 0.498 0.429 -0.339 
APT010 184 1 1.0 0.000 0.000 0.000 NA
APT012 161 － 177 2 1.4 0.048 0.285 0.239 0.832 
APT017 165 － 169 2 1.2 0.148 0.201 0.178 0.264 
APT020 169 － 185 2 1.7 0.407 0.409 0.321 0.005 
APT025 116 － 140 5 3.0 0.667 0.677 0.601 0.015 
APT026 134 － 150 4 3.5 0.630 0.729 0.665 0.136 
APT032 201 － 209 2 1.8 0.444 0.453 0.346 0.020 
APT033 221 － 225 2 1.6 0.148 0.391 0.310 0.621 
Average 2.3 1.7 0.287 0.331 0.281 0.194 
SD 1.3 0.8 0.281 0.260 0.230 0.374 
1	Number of alleles.
2	Expective number of alleles.
3	 Observed heterozygosity.
4	 Expected heterozygosity.
5	Polymorphic information content.
6	Wright’s fixation index, within population inbreeding estimate.
NA: not available.

較特別的是白色番鴨畜試 1 號 302 及 304 族群在族群近交指數遠低於五結黑色番鴨及最少疾病番鴨，檢視

表 7 可發現 302 及 304 族群分別有 5 組及 7 組標記的族群近交指數具遠親配種趨勢 (FIS < 0)。經查白色番鴨畜

試 1 號平均選拔百分率在母鴨為 39.6%，高於褐色菜鴨畜試一號 (19.6%)、褐色菜鴨畜試三號 (24.9%)；公鴨為 
9.1%，介於褐色菜鴨畜試一號 (13.7%)、褐色菜鴨畜試三號 (5.9%) 之間 ( 行政院農業委員會畜產試驗所，2005；
2007；2008 )，且皆避開祖父母代全同胞或半同胞進行配種。雖然此族群經過長期選拔，以微衛星標記檢測之多

態性甚低，但仍具相當低的族群近交指數。而最少疾病番鴨族群先前為整群逢機配種，自第 12 代，即本研究採

樣族群，始逢機分為四個家族，開始進行輪迴配種，相較於白色番鴨畜試 1 號，此族群平均近交指數偏高，且

多 2 組標記無多態性。後續應以此次資料為基準，持續進行遺傳監測，並增加番鴨可用標記數量及基因型鑑定

之個體數量，進行跨世代分析以獲得較精準之遺傳監測結果；同時或可考量現場管理狀況，增加輪迴配種家族

數以避免嚴重近親衰退。

III. 遺傳結構分析

進一步合併五結黑色番鴨及白色番鴨族群之基因型資料，利用統計軟體 R 的 adegenet 套件進行族群主成分

分析，至第二主成分之累積比例約 0.24，至第三主成分亦僅增至 0.30，故取第一與第二主成分繪圖 ( 圖 1 )，結

果顯示以 11 組菜鴨微衛星標記可完全區分五結黑色番鴨及白色番鴨族群。五結黑色番鴨部分，如同表 4 所示，

三世代之交替基因分布、頻率十分相似，主成分分析圖中三世代之範圍大小及分布中心極為接近，尤以第 13 代

及第 16 代幾乎完全交疊。白色番鴨部分，三個族群呈部分交疊，並未完全分開，其中以最少疾病番鴨族群與白

色番鴨畜試 1 號 304 族群較為接近；然白色番鴨畜試 1 號 302 與 304 族群間交疊範圍較大，顯示其親緣關係更

為接近。
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表 7. 應用 11 組菜鴨微衛星標記分析五結黑色番鴨第 9、13 及 16 代 (BMg9、BMg13、BMg16)、最少疾病番鴨第

12 代 (MDg12)、白色番鴨畜試 1 號 302 及 304 族群 (L302g23、L304g23) 之平均遺傳變異

Table 7.	 The average of genetic variations of the 9th, 13th and 16th generation of Wujie Black Muscovy (BMg9, BMg13, 
BMg16), the 12th generation of minimal disease Muscovy duck (MDg12), the 23rd generation of White Muscovy 
LRI 1 302 and 304 population (L302g23 and L304g23) with the 11 Tsaiya duck-derived microsatellite markers

Population* N1 Na
2 Ne

3 HO
4 HE

5 PIC6 dHWE7 FIS
8

BMg9 32 3.2 2.1 0.406 0.466 0.403 0 0.133 ± 0.236

BMg13 30 3.2 2.1 0.376 0.423 0.369 0 0.150 ± 0.299

BMg16 30 3.0 2.1 0.340 0.420 0.370 1 0.214 ± 0.208

MDg12 28 2.3 1.7 0.287 0.331 0.281 0 0.194 ± 0.374

L302g23 50 2.4 1.6 0.294 0.315 0.263 0 0.062 ± 0.174

L304g23 27 2.2 1.6 0.358 0.352 0.282 0 -0.015 ± 0.302
1	Sample size.
2	Number of alleles.
3	Number of effective alleles.
4	Observed heterozygosity.
5	Expected heterozygosity.
6	Polymorphic information content.
7	Number of markers departed from Hardy-Weinberg equilibrium.
8	Wright’s fixation indice, within population inbreeding estimate and standard deviations.
*	BMg9 and BMg13 were conducted in Chang et al. (2015, in Chinese), and MDg12 was genotyped in Chang et al. (2018b, 

in Chinese), and the other populations were conducted in this study.

圖 1. 利用 11 組微衛星標記分析五結黑色番鴨第 9、13 及 16 代 (BMg9、BMg13、BMg16)、最少疾病番鴨第 12 代

(MDg12)、白色番鴨畜試 1 號 302 及 304 族群 (L302g23、L304g23) 之主成分分析圖，橫軸及縱軸分別為第一

及第二主成分與所解釋變異數比例。

Fig. 1.	 The results of principal component analysis of the 9th, 13th and 16th generation of Wujie Black Muscovy (BMg9, 
BMg13, BMg16), the 12th generation of minimal disease Muscovy duck (MDg12), the 23rd generation of White 
Muscovy LRI 1 302 and 304 population (L302g23 and L304g23) from the 11 Tsaiya duck-derived microsatellite 
markers. The horizontal and vertical axis are the ratio of the first and second principal components to the explained 
variance, respectively.

根據 STRUCTURE 軟體 (Pritchard et al., 2000) 分析結果 ( 圖 2 ) 經 Evanno 法估算 (Evanno et al., 2005)，最適

K 值為 2，分別為五結黑色番鴨與白色番鴨。雖目前白色番鴨各族群在遺傳結構上無法完全獨立分別，然繪成長

條圖觀測，如 K = 3，可清楚看到最少疾病番鴨跟白色番鴨畜試 1 號 302 及 304 族群明顯區別，另白色番鴨畜試

1 號兩個族群之遺傳組成亦有些微不同。
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圖 2. 五結黑色番鴨第 9、13 及 16 代 (BMg9、BMg13、BMg16)、最少疾病番鴨第 12 代 (MDg12)、白色番鴨畜試

1 號 302 及 304 族群 (L302g23、L304g23) 以 STRUCTURE 軟體進行分群分析之結果。可能分群數 (K) 設為 
2、3 及 4，最適 K 值為 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 9th, 13th and 16th generation of Wujie Black Muscovy (BMg9, BMg13, BMg16), the 
12th generation of minimal disease Muscovy duck (MDg12), the 23rd generation of White Muscovy LRI 1 302 and 
304 population (L302g23 and L304g23) using STRUCTURE software. K: possible number of subpopulation from 
2 to 4, the optimal K value in this study is 2. Q: proportional membership of Brown Tsaiya ducks to genetic clusters. 
Colors correspond to different genetic clusters. Each vertical bar represents a single individual. 

五結黑色番鴨及白色番鴨族群之族群分化分析結果如表 8 所示，根據 Wright(1965) 所述，當族群分化指數

小於 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。各族群兩兩相較之 
下，五結黑色番鴨世代間幾乎無分化 (FST = -0.0001 － 0.0211)，白色番鴨三族群間皆為低至中度分化，但以最少

疾病番鴨族群與白色番鴨畜試 1 號 302 族群之分化程度最高 (FST = 0.1381)，白色番鴨畜試 1 號 302 族群與 304
族群分化程度最低 (FST = 0.0576)。此與先前主成分分析、STRUCTURE 軟體分析結果一致。

表 8. 利用 11 組微衛星標記分析五結黑色番鴨第 9、13 及 16 代 (BMg9、BMg13、BMg16)、最少疾病番鴨第 12 代

(MDg12)、白色番鴨畜試 1 號 302 及 304 族群 (L302g23、L304g23) 之遺傳分化指數 ( 對角線右上 )
Table 8.	 The FST value based on 11 microsatellite markers for the 9th, 13th and 16th generations of Wujie Black Muscovy 

(BMg9, BMg13, BMg16), the 12th generations of minimal disease Muscovy duck (MDg12), the 23rd generation of 
White Muscovy LRI 1 302 and 304 population (L302g23 and L304g23)

Population BMg9 BMg13 BMg16 MDg12 L302g23 L304g23

BMg9 － 0.0145* 0.0211* 0.2977* 0.2912* 0.2864*

BMg13 － -0.0001 0.3476* 0.3248* 0.3217*

BMg16 － 0.3524* 0.3395* 0.3350*

MDg12 － 0.1381* 0.0994*

L302g23 － 0.0576*

L304g23 －

* FST with significant differentiation (P < 0.05).

綜觀番鴨遺傳結構研究，大多僅跟其他家鴨進行品種間的比較 (Ahmadi et al., 2007)，甚至有將黑白羽色番

鴨當作同一族群混合進行分析 (Zhang et al., 2019b)。不同番鴨族群間的研究如 Oguntunji and Ayorinde (2014)，為

保育及提升種原應用目的，希望透過表型檢定區分不同生態型來源番鴨族群，以失敗告終。又如 Paramasivam 
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et al. (2017) 自 Genbank 資料庫比較來自印度、法國及中國不同品系之番鴨 69 隻個體，共 13 種 D-loop 序列單倍

型 (haplotype)，在 D-loop 491 bp 序列中僅有 12 個變異位置，以法國與中國番鴨遺傳分化較高 (FST = 0.6826 －

0.7295)，印度跟中國與法國的遺傳分化則居中 (FST = 0.2098 － 0.3655)，接近本研究黑色番鴨與白色番鴨之遺傳

分化指數 (FST = 0.2864 － 0.3524)，有趣的是該試驗中國未知品系番鴨樣本與法國番鴨序列完全一致，分化程度

為 0，此可能因粒線體 DNA 在遺傳資訊上缺乏核內 DNA 演化資料，且分型較不足，故較難進行遺傳監測等需

較高解析度之研究 (Wan et al., 2004)。以上結果顯示，本研究透過菜鴨微衛星標記建立之各番鴨族群之遺傳多態

性資訊可供作其他番鴨保種研究之良好參考。未來仍應定期收集番鴨族群遺傳物質，並將本研究結果應用於後

續遺傳監測、比較，以促進番鴨種原永續經營利用。

結　　論

本研究利用 11 組菜鴨微衛星標記進行五結黑色番鴨跨世代遺傳結構比較，並建立白色番鴨各族群之遺傳多態

性資訊，在不同番鴨族群中，分別有 6 至 8 組標記具中至高度多態性，顯示相關跨物種標記可應用於番鴨遺傳結構

研究。五結黑色番鴨遺傳多態性有隨世代輕微下降的趨勢，但有效交替基因數在跨世代比較皆維持恆定，且世代間

無分化或僅有輕度分化；11 組菜鴨微衛星標記在白色番鴨三個族群之多態性雖皆低下，然白色番鴨畜試 1 號多項標

記顯示其有遠親配種趨勢，相較之下最少疾病番鴨族群有 3 組微衛星標記無多態性，後續除持續進行性能監測外，

可能需增加更多標記資訊及白色番鴨族群之基因型鑑定，才能更加精確進行白色番鴨之遺傳監測。未來仍應定期收

集番鴨族群遺傳物質，並將本研究結果應用於後續遺傳監測、比較，以促進番鴨種原永續經營利用。
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Abstract

The aim of this study was to investigate the feasibility of Brown Tsaiya duck-derived microsatellite markers as a tool 
for genetic-structure research and across-generation genetic monitoring in different Muscovy duck populations. We applied 
eleven Brown Tsaiya duck-derived microsatellite markers to conduct genetic analysis in three generations of Wujie Black 
Muscovy (BMg9, BMg13 and BMg16) and three white Muscovy duck populations, including the 23rd generation of White 
Muscovy LRI 1 302 and 304 populations (L302g23 and L304g23), and minimal disease Muscovy duck (MDg12). The 
results showed that there were 6 to 8 Tsaiya duck-derived microsatellite markers with intermediate to high PIC (polymorphism 
information content) in different Muscovy duck populations. The average number of alleles in Wujie black Muscovy 
decreased from 3.2 (BMg9) to 3.0 (BMg16), the average observed heterozygosity decreased from 0.406 (BMg9) to 0.340 
(BMg16), and the average expected heterozygosity also decreased from 0.466 (BMg9) to 0.420 (BMg16). There was a slight 
decrease in the genetic diversity of Wujie Black Muscovy, as the number of generations increased; however, the number of 
effective allele remained constant across generations while there was no differentiation or only slight differentiation between 
generations. On the other hand, the three white Muscovy duck populations had an average number of alleles ranging from 2.2 
to 2.4 and an average number of effective alleles ranging from 1.6 to 1.7. The highest average observed heterozygosity was 
0.358 (L304g23), the lowest was 0.287 (MDg12), and the highest average expected heterozygosity was 0.352 (L304g23), 
the lowest was 0.315 (L302g23). The 11 Tsaiya duck-derived microsatellite markers showed lower genetic diversities in all 
three white Muscovy duck populations, when compared with Wujie black Muscovy. However, most of the other markers, 
except for APT012 and APT033, showed outbreeding trends in the two populations of White Muscovy LRI 1, while three 
markers remained fixed in MDg12. The results of this study may apply to subsequent and regular genetic monitoring, as well 
as reference for other conservation research in promoting the sustainable management of Muscovy duck populations. 
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