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摘要 

臺灣的石虎 (Prionailurus bengalensis euptilurus) 主要棲息於淺山地區，其活動範

圍與人類活動高度重疊，因此長期受到土地開發與人為獵捕的影響，導致石虎

的分布快速縮減，族群續存面臨嚴重威脅。目前石虎的主要分布區域包括苗栗、

台中及南投，而近年來有擴張至宜蘭、新竹、彰化、嘉義及台南等地區。目前

相關保育行動已有推動保育移置計畫，野外監測資料顯示，部分野放個體已成

功於野外繁殖。然而，這些個體的親緣關係仍未獲得系統性的釐清。為追溯族

群擴張個體的來源，並釐清野放與野生石虎之間的親緣關係，本研究透過保育

基因體學分析，冀望藉由遺傳資訊達成以下目標：(1) 利用全基因體 SNPs 資訊

解析石虎族群結構與地理分布的關係；(2) 推估石虎的有效族群大小，並檢視是

否發生族群瓶頸事件；(3) 評估石虎族群的近親繁殖程度，以了解族群適存度；

(4) 分析野放石虎與野生石虎之間的遺傳關係，並追蹤特定個體的來源。本計畫

共取得 46 隻石虎的基因體序列進行分析。族群結構分析結果顯示，目前的石虎

整體仍屬於單一族群，但其南北分布 (南投至苗栗) 呈現顯著的距離隔離效應 

(isolation by distance, IBD)。透過 SMC++與 GONE的族群歷史推估結果顯示，石

虎約於 6000 年前曾歷經瓶頸效應，並且目前的有效族群數量僅約 57 隻。進一

步的親緣關係分析顯示，石虎族群存在高度的近親繁殖情形，有高達 91%的樣

本彼此間為三等親之內的親戚關係。雖然石虎「梅子」因 DNA濃度不足而無法

完成定序分析，但同為研究對象的石虎「火龍果」與「小媽媽」之間確認為一

等親關係。此外，亦意外發現石虎「紫蘇」與「小屁孩」與「火龍果」、「「小媽

媽」同樣呈現一等親關係，顯示部分樣本之間具有緊密的親屬關係。透過大量

基因體 SNPs資料的分析結果，使台灣的石虎族群結構與現況得以更為明確。後

續的保育策略應著重於促進族群成長與基因交流，包括改善棲地品質與健全生

態廊道，以利石虎族群擴張與基因交流。同時，持續監測石虎族群的遺傳狀況

亦相當重要，不僅可評估保育成效，亦能作為後續個體來源鑑定與管理決定的

重要科學依據。 

 

關鍵字：追溯來源、親子鑑定、里山環境、過度開發、瀕危物種 
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Abstract 

The Taiwanese leopard cat (Prionailurus bengalensis euptilurus) primarily inhabits 

low-elevation hilly landscapes where its distribution strongly overlaps with human 

activities. Consequently, land-use development and human-induced mortality have 

caused a rapid range contraction, placing the species under severe conservation threat. 

The core distribution currently occurs in Miaoli, Taichung, and Nantou, with recent 

records indicating expansion into Yilan, Hsinchu, Changhua, Chiayi, and Tainan. 

Ongoing conservation actions include translocation programs, and field monitoring has 

documented successful reproduction of released individuals; however, their genetic 

relationships and population origins remain unclear. Using conservation genomics, we 

analyzed whole-genome sequence data from 46 individuals to (1) resolve population 

structure and its geographic pattern, (2) estimate effective population size and 

demographic history, (3) assess inbreeding levels, and (4) evaluate genetic relationships 

between released and wild individuals. Population structure analyses indicate a single 

genetic population exhibiting significant isolation by distance from Nantou to Miaoli. 

Demographic inference using SMC++ and GONE revealed a severe bottleneck 

approximately 6,000 years ago and a contemporary effective population size of ~57 

individuals. Kinship analyses showed extensive inbreeding, with 91% of individuals 

related within third-degree kinship. Overall, genome-wide SNP analyses clarify the 

genetic status of the Taiwanese leopard cat and highlight the urgent need for 

conservation strategies that promote population growth and gene flow through habitat 

restoration and functional ecological corridors. Continued genetic monitoring will be 

essential for evaluating conservation outcomes and informing management decisions. 

 

Keywords: source tracing; parentage analysis; Satoyama landscapes; overdevelopment; 

endangered species 
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一、 前言 

準確的界定物種內的顯著演化單元 (Evolutionary significant units, ESU) 對於

保育行動的執行十分重要，除了了解族群是否有結構外，亦可優化投入保育行

動的努力及資源。臺灣的石虎 (Prionailurus bengalensis euptilurus) 受到土地利用

開發以及獵捕等人為因素的影響，其族群生存受到極大威脅（劉建男、林育秀，

2023），現今列為瀕臨絕種的野生動物受到法律保護。目前族群主要分布於苗栗、

台中、南投和彰化地區，近年新竹、雲林、嘉義和台南亦有零星紀錄，除此，

離既有族群較遠的新北和宜蘭亦曾有救傷和野外自動相機紀錄，但其來源尚不

明確，推測可能為潛在未發現的族群、私人野放、或者從苗栗、台中及南投等

主要族群移動過來的。 

受到人為土地資源開發的影響，石虎族群歷經嚴重的族群數量降低事件。

Sun et al. （2024）利用 12組微衛星體標記及 1段粒線體 DNA所進行的族群遺

傳分析，顯示石虎族群有明顯的遺傳分化，並且族群的分布受到高速公路以及

海拔所影響。目前認為分成苗栗、台中及南投等三個族群，並且指出台中的族

群可能為苗栗與南投族群的交匯點，因此顯示出較高的遺傳多樣性。 

然而目前所使用的遺傳分析方法可解析的資訊有限，對於追踨個體的來源

則較為困難。隨著分子技術的快速進步，加上石虎已有全基因體定序資訊 

（Bredemeyer et al., 2020）可作為參考序列庫。因此，利用全基因體重定序法 

（whole genome resequencing）可成為解析族群遺傳結構與歷史動態的有效工具 

（Stratton, 2008）。此方法能夠獲得大量的單核苷酸多型性資料（SNPs），協助

解析個體甚至兄弟姊妹之間的譜系關係，更全面地釐清現存的族群結構、遺傳

多樣性與基因交流的情形。 

此外，生物多樣性研究所自 2020 年起開始進行保育移置（Conservation 

Translocation）計畫。其中 2022 年野放的一隻雌性石虎（編號 11005061）經調

查記錄，觀察其在野外成功繁殖。且當其子代達到獨立年齡後，該個體的活動

範圍發生變化，並且最終離開原本的活動區域，由於項圈電量耗盡，後續無法

持續追蹤該個體。然而，在該雌性石虎原活動範圍內，後續監測到兩隻雌性個

體的出現（編號 11301052 與 11312014）。此棲地範圍內的個體是否為該保育移

置個體的後代，期望透過基因體資訊進行解答。 
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二、 計畫目的 

本計畫的主要目的為利用全基因體重定序資料進行分析，以獲得： 

（一）建立臺灣的石虎族群基因體層級的遺傳資料，分析其族群結構與地理分

布之間的關係。 

（二）推估石虎族群的有效族群數量，並分析族群的歷史變動查看過族群消長

情形。 

（三）檢測石虎族群的近親繁殖程度。 

（四）利用已建立的石虎基因體資料庫，檢視樣本 11005061（梅子）、11206084

（紫蘇）、11301052（火龍果）、11312014（小媽媽）及 11312015（小屁

孩）之間的親子關係。例如編號 11005061 是否與同一地點的另 2 隻石虎

（編號 11301052與 11312014）有親緣關係，以了解保育移置個體是否成

功孕育子代且將基因補充至野外。 

 

 

三、 實施方法與步驟 

（一）材料收集 

本計畫從農業部生物多樣性研究所之遺傳資料庫共取得 47 隻石虎樣本，

其中 10 隻樣本為先前已有重定序資料，其餘為本次計畫進行定序的樣本（表

一）。這些樣本依地點分分別為來自苗栗（n=11）、台中（n=10）、彰化（n=5）、

南投（n=18）、雲林（n=1）及嘉義（n=1）等地（圖一），皆為 2020 年至 2024

年間的路殺個體，組織以肌肉或血液為主。其中彰化、雲林及嘉義地區為少見

石虎出沒的地點，藉此調查其地點。另外編號 11005061（梅子）、11206084（紫

蘇）、11301052（火龍果）、11312014（小媽媽）及 11312015（小屁孩）為用於

親子鑑定的樣本；另有 11403078（Gekko）為 2025 年路殺個體需進行親子鑑定、

以及 T4956 為 2025年查獲遭獵殺但不確定地點個體（表一）。 
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（二）DNA萃取與次世代定序 (NGS) 

每個樣本使用 Qiagen Puregene DNA Isolation kit（Gentra Systems, Minnesota, 

USA）進行 DNA 萃取，並使用 Qubit dsDNA HS Assay Kit（Thermo Fisher 

Scientific, Waltham, MA, USA）檢測 DNA濃度，確保每個樣本的 DNA 總量超過 

200 ng。接著使用 Covaris S220 ultrasonicator（Covaris, Inc., Wobum, MA）碎裂

並使用 NuGEN Ovation Ultralow Library System（NuGEN Technologies, San Carlos, 

CA）進行建庫。後送定序公司以 Illumina Novaseq X 平台進行定序。鑒於已發

表的石虎基因體大小約為 2.4 Gb （Bredemeyer et al. 2020），每隻個體的定序深

度（sequence depth）以 50倍計算，每隻個體的目標序列量為 120 Gb。 

 

（三）檢測全基因組變異點與資料處理 

NGS 定序產出的原始讀條 (reads) 在 fastp v.0.23.4 （Chen, 2023）使用預設

參數將 adaptor 與低品質的序列區域去除。接著，利用基因體重定序

（resequencing）方法，使用 BWA-MEM v0.7.17-r1198 （Li, 2013）將序列回貼

至石虎基因體序列（NCBI Genome accession number: GCA_016509475.2; 

Bredemeyer et al. 2020）。並使用 SAMtools（Li et al., 2009）進行排序（sorting），

並以 GATK（McKenna et al., 2010）進行比對與 SNPs 偵測。此結果以 

MarkDuplicates 標記 PCR 產生的重複片段，接著以 HaplotypeCaller 找出可能具

有變異的區域並推定候選 haplotypes，並輸出為 GVCF 格式。另外以 

CombineGVCFs 整合所有樣本的 GVCF，再以 GenotypeGVCFs 辨識出 SNPs。所

有的 SNPs以 VariantFiltration 進行品質過濾，過濾參數參考 Yuang et al. （2023）

之設定（DP < 161; DP > 1453; QD < 2.0; FS > 60.0; MQ < 40.0; SOR > 3.0）保留

符合的 SNPs。以 SelectVariants 匯出通過篩選的 SNPs以供後續分析。 

 

（四）遺傳結構分析 

為確保使用的 SNPs 符合中性位點，我們使用 Plink v1.9 (Purcell et al., 2007) 

將高度連鎖不平衡 (linkage disequilibrium) 的 SNPs 去除，設定參數為 “--indep-

pairwise 100 10 0.2”，即將窗口大小設為 100 bp，每次滑動 10 bp，並剔除具有較

高 r² > 0.2 的 SNPs。篩選後的 SNP 用於系統演化關係重建（IQ-TREE）以及族
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群遺傳結構分析（PCA 與 ADMIXTURE）。系統演化關係以 IQ-TREE v2.2.2

（Minh et al., 2020）進行最大似然法（Maximum Likelihood）分析，核甘酸置換

模型指定為 GTR+I+G並執行 1000 次 ultrafast bootstrap與 SH-aLRT test (Guindon 

et al., 2010) 以評估親緣關係樹的節點支持度。 

族群結構分析使用不同方式進行檢測：檢視樣本之間的整體遺傳分化情形，

透過 Plink 進行主成分（PCA）分析。計算 PC1 至 PC10 的 eigenvalue 與 

eigenvector，以比較樣本之間的遺傳距離差異。此外，使用 Admixture v1.3.0

（Alexander & Lange, 2011；Alexander et al., 2009）檢測不同假設的祖先族群數

量（number of ancestral population）， 推定其最佳分群模式。分析中設定 K 值範

圍為 1 到 10，並以交叉驗證誤差（cross-validation error; CV error）選定最佳的 K 

值。同時估計每個個體在不同群體中的混合比例，以評估族群間的遺傳交流情

形。此外，透過採樣地點的地理座標計算個體間的地理距離與遺傳距離進行比

較，以檢測台灣石虎族群的遺傳關係是否隨著距離園呈現漸變關係（Isolation-

by-Distance, IBD；Wright, 1943）。IBD 的檢測以 Mantel 檢定進行，使用 R軟體

中 dartR 套件的 gl.ibd() 函數，並設定 999 次排列組合計算統計顯著性（Gruber 

et al., 2018; Mijangos et al., 2022）。 

 

 

（五）有效族群數量及變動 

重建有效族群數量（effective population size）的歷史變動情形，有助於評

估該物種是否有經歷過瓶頸效應或者創始者效應，以了解現今族群生存上的可

能風險。我們利用 SMC++（Terhorst et al., 2017）重建長期的族群動態。使用 

vcf2smc 將經篩選的 VCF 檔轉換為 SMC++ 所需的 smc 格式，以提供 SNPs分布

與單倍體推估資訊。以 SMC++分析設定 20個節點，估算 100－10,000,000世代

間有效族群量突變率為每個位點每世代 0.86×10-8（Wang et al., 2022）。世代時間

則依雌性個體可繁殖年齡設置為 2.5 年一世代。此外，為評估近代的有效族群

量變化，我們使用 GONE（Santiago et al., 2020）進行估算。平均體染色體重組

率參考家貓設定為 1.92 cM/Mb（Li et al., 2016）。其他參數使用預設值進行分析。 
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（六）近親繁殖評估 

近親繁殖程度則以 runs of homozygosity (ROH) 進行評估。使用 Plink 辨識

每個樣本體染色體內的 ROH 數量及長度，操作設定則參考 Yuang et al. （2023） 

對雲豹 Neofelis nebulosa 與 N. diardi 分析所使用的參數：“--homozyg -homozyg-

window-snp 20 --homozygwindow-het 2 -homozyg-density 50 -homozyg-kb 50”。而

近親繁殖係數 FROH 則將 ROH 總長除以體染色體長度獲得。 

 

（七）親屬關係推論 

親屬關係（relatedness； r）反映任兩個個體在全基因組中的等位基因共享

程度，亦即其相較於族群背景等位基因頻率是否表現出更高的相似性（Speed & 

Balding 2015）。為了推論台灣石虎個體間的基因親屬關係，我們首先估算每一

對個體在特定位點上分別具有 0（z0）、1（z1） 或 2（z2） 個等位基因為同源繼

承（identity-by-descent）的機率。依據這些 等位基因為同源繼承 狀態，我們進

一步計算 PI_HAT（z2 + 0.5×z1；Manichaikul et al., 2010），作為兩個體共享等位

基因為同源繼承的基因組比例，以此推論親屬關係的等級。依據 Manichaikul et 

al.（2010）與 Titus et al.（2022）所採用的分類標準區分不同親屬程度：雙胞胎

（r ≥ 0.707）；一等親（0.354 ≤ r < 0.707，包括親子與非同卵的兄弟姊妹）；二等

親（0.177 ≤ r < 0.354，包括祖父母–孫子女、叔舅／姨甥關係，以及同父異母或

同母異父的手足）；三等親（0.088 ≤ r < 0.177，包括堂表兄弟姊妹、曾祖父母–

曾孫子女、隔代旁系親屬與半血緣旁系親屬）；其餘 r < 0.088 者視為無親屬關係

或四等親以上。台灣石虎樣本的等位基因為同源繼承機率（z0、z1、z2）與 

PI_HAT 係數均以 PLINK 1.9 執行 --genome full 模式進行計算。 

 

四、 結果與討論 

（一）生物資訊分析與資料處理 

共有 36隻石虎樣本進行DNA萃取，另有 10隻石虎的樣本為先前生物多樣

性研究所已分析的樣本資料。樣本編號 11005061 （梅子）為血液樣本，但樣本

無法獲得足夠的 DNA，因此經評估已先去除此一樣本的定序。其餘 36 隻石虎



8 

 

樣本皆完成定序。綜合先前已定序的 10 隻樣本，共獲得 44,233,261,275 條原始

讀條。原始序列資料經 fastp 品質篩選與 BWA-MEM 比對後，大部分讀條成功

回貼至石虎參考基因體，平均鹼基品質（base quality）為  39.28 ± 0.19；平均回

貼品質為  59.52 ± 0.61；平均定序深度則為 57.71 ± 16.48倍。基因體覆蓋率以不

同深度閾值（1×、10×、20×、30×）進行評估。結果顯示，1× 覆蓋率為 96.42 ± 

13.79%，10× 覆蓋率為 91.79 ± 21.19%，20× 覆蓋率為 87.75 ± 24.34%，30× 覆蓋

率為 81.42 ± 25.40%。其中，樣本 S08770（梅香）的定序深度為 19.89倍，1× 覆

蓋率卻僅有 5.58%（表二）。評估 S08770的定序品質不錯且量足，因此和研究團

隊討論，得知其雖為追蹤個體，但因死亡時期天氣炎熱且位置曝曬，樣本較不

新鮮，個體經推斷死因為犬殺，所萃取的 DNA大部分為微生物或其它物種的序

列。此樣本後續分析仍以回貼方式獲得部分 SNPs方式，進行親緣關係的分析，

但在族群結構、有效族群量等分析要求較完整的資料時則移除此樣本。 

46隻樣本在去除品質與深度不佳的位點後，我們取以體染色體區域為主的

SNPs 總共獲得 14,311,489 個。接著再排除高度連鎖不平衡的位點後，最後留下

167,044 個 SNPs，這個資料我們用於譜系關係的建立。另外，用於族群遺傳結

構分析以及親屬關係推定、有效族群量推估及近親繁殖程度的評估分析，我們

將 S08770 的樣本排除後，共獲得 11,683,496 個 SNPs。依據資料的設定：基因

型完整度至少 95%（max-missing = 0.95）以及次要等位基因頻率至少出現在 5% 

的個體中（MAF≥ 0.05）的篩選條件，最後共獲得 6,349,316 個 SNPs。此 SNPs

資料相較於先前以微衛星體進行臺灣石虎的族群遺傳結構分析（12 個微衛星體

標記及一個粒線體序列；Sun et al., 2024）獲得更多的變異資訊，得以進一步更

深入的評估台灣石虎的族群結構與關係，作為後續推動保育行動的科學依據。 

 

（二）台灣石虎系統演化關係與族群遺傳結構 

在不同族群遺傳結構的分析中獲得一致的結果：台灣石虎為同一個族群。無論

是 ADMIXTURE、PCA、系統演化樹或Mantel分析，皆顯示北部-中部山區與中

部至南部平原之間存在連續的空間遺傳結構，其遺傳變異依地理分布呈現連續

性變化。在 ADMIXTURE的分析中，cross-validation顯示在 K = 1 時具有最低的

CV error（圖 二）。儘管如此，在 K 值等於 2 - 5時，族群遺傳結構沿著空間分布

呈現由苗栗 – 南投山區逐漸過渡至中部與南部平原（台中、彰化、雲林、嘉義）
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的分群模式（圖 三）。而在 PCA 分析中，主成分分析顯示第一主成分（PC 1）

與第二主成分（PC 2）解釋變異量分別為 5.31%與 3.17%。樣本在前兩主成分上

大致呈連續分布，且無明顯分群。此外，第一、二主成分的散布圖中，第三象

限可見台中與彰化個體區域個體之間有高遺傳相似性（圖 四）。以 Mantel 檢定

顯示遺傳距離與地理距離之間具有顯著正相關（r = 0.196, p = 0.031 ；圖五）。 

在重建系統演化關係結果中，由於欠缺外群，因此目前的譜系結構以無根

樹 (unrooted tree) 呈現（圖六）。此結果可了解不同個體之間的關係，南投地區

樣本在遺傳空間中呈現相對廣泛的分布，而苗栗的個體則較為聚集。親緣關係

樹的結果與 PCA 及 ADMIXTURE分析結果十分相似，於 PCA分析中橫跨 PC1 

的不同位置，也反映在無根樹上與多個地區樣本相鄰。結果顯示南投樣本在遺

傳結構上位於中部族群連續梯度的交會位置，並與北側及南側族群皆保持遺傳

連結。進一步觀察可見，北側苗栗樣本多彼此相鄰，形成主要分布於山區的遺

傳群聚；而台中、彰化、雲林與嘉義等平原地區的樣本則大致聚集於另一側。

此結果也先前的 Mantel 分析皆有一致的結果，在樹形圖上的樣本關係也反映在

IBD的結果。 

本研究結果顯示為一個主要的族群與 Sun et al.（2024）分成三群的結果有

所差異。主要是本研究所使用的資料呈現不同地點的個體在基因體資料的檢測

下關係相近，雖然圖三的 K = 2時有顯現出兩個分群的關係，然而所分析不同地

區的個體之間關係仍然十分相近（後續親屬關係分析再進一步解釋），因此我們

的結果認為台灣石虎仍屬於同一個族群，尚未有明顯的族群結構分化。整體而

言，南投地區的石虎具有較高的遺傳多樣性，可以從 PCA 結果呈現較為分散 

(圖四) 及親緣關係的分枝情形(圖六)佔據主要的分枝獲得支持。台灣石虎的遺傳

變異主要沿地理距離呈現連續分布，而遺傳在地理上的連續變化所造成的空間

自相關，可能使連續的遺傳梯度在族群結構分析中被解讀為不同的遺傳族群

（Frantz et al., 2009；Meirmans, 2012）。這樣的現象，在為近親的家族群聚的族

群中，若未能進一步評估親屬關係時，族群結構分析可能會放大局部遺傳相似

性的群聚結果，導致遺傳群集的辨識結果與整體族群結構不完全一致（Mangin 

et al., 2011；Rossiter et al., 2002），此情形在標記數量有限的微衛星資料中尤為

明顯（Putman and Carbone, 2014）。 
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（三）有效族大小及變動與近親繁殖評估 

針對Ne值在過去歷史時間的變動我們以長期與短期的時空進行分析，以了

解台灣石虎過去的族群變動歷程，進而了解現今族群的生存情形。SMC++分析

係以較長遠的時間來檢視石虎過去的族群變動，其結果顯示台灣石虎的 Ne 值在

過去一千萬世代內經歷顯著的瓶頸效應，隨後又逐漸恢復族群數量。石虎的 Ne

值在過去整體維持在相對高的數量，但約在 2,448 世代（約 6,100年前）達到最

小值，當時的 Ne 值約為 3,300。隨後，Ne 開始快速而穩定地成長，在近代回升

至約 290,000（圖七）。因長期的族群變動在近期變化失真，最近 200 世代的族

群變動情形則 GONE 的分析為主。GONE 的分析資料顯示，在過去 50 - 200 個

世代間維持約為 910 ± 40隻的有效族群量，然而從近 50世代則持續下降，直至

最近 5個世代的平均值約為 57 ± 6隻的有效族群量（圖八），族群數量不容樂觀。

此外，族群的近親雜交係數 FROH 約為 0.51 ± 0.06。與 Yuang et al. （2023）其他

大型貓科相比（圖 九），台灣石虎的 FROH 顯示較其他貓科動物為高。此結果也

支持我們目前對於石虎之間的關係與結構分析，認為台灣石虎族群小，為單一

族群，目前見到的族群變異，大多為近緣的親戚關係，也因此反應族群小，近

親雜交比例高。 

 

（四）台灣石虎親屬關係推論 

所使用的 PI_HAT 推論重建台灣石虎之間的親屬關係（圖十），在 45 隻個

體中，除 4隻個體（S07488、S09092、S09420 與 S8158） 外，其餘 41 隻個體

皆至少與一隻石虎形成三等親以上的親屬關係（PI_HAT ≥ 0.0884），顯示研究樣

本中多數個體皆屬於廣泛連結的親屬家族網絡，僅有少數個體未被歸入任何親

屬家族群集。 

進一步依據 PI_HAT 指數區分一至三等親家族並繪製網路圖（圖 十一）。

共辨識出五個一等親家族群集，分別為南投家族（n=4；紫蘇（11206084）、火

龍果（11301052）、小屁孩（11312015）與小媽媽（11312014））、彰化－台中家

族（n=3；S07482、S07969 及 S8715）、新社－卓蘭家族（n=2；S07668 及

S8894）、西屯－烏日家族（n=2；S08461 及 S08742）及和平區家族（n=2；

S08858 及 S8763）。將一等親與二等親關係一併納入考量（PI_HAT ≥ 0.177）時，

辨識出 5個二等親相關的家族群集。其中最大的二等親家族包含 22個體，分布



11 

 

涵蓋南投、台中、彰化、雲林及嘉義等地。該家族包含南投家族（n=4）、彰化

－台中家族（n=3）及西屯－烏日家族（n=2），另包含 11403078（Gekko）、

S07924、S08578、S08744、S08747、S08786、S08788、S08809、S09233、

S09419、S8628、S8700 及 S8789。新社－卓蘭家族與 S8696 與 T4956（採集的

不明），構成由四個體組成的小型二等親家族單元。和平區家族仍維持小型二等

親家族單元。另辨識出兩個額外的獨立二等親相關家族群集，分別為埔里－魚

池家族（S08385 與 S7968）以及後龍－苑裡家族（S8740 與 S9090）。雖然樣本

11005061（梅子）與 S08770（梅香）之樣本品質與定序結果不佳，因而無法進

行親屬關係推論。然而，本計畫確認 11301052（火龍果）與 11312014（小媽媽）

之間具有一等親關係，且兩者分別與 11206084（紫蘇）及 11312015（小屁孩）

亦呈現一等親關係。此外，分析結果另行辨識出四個具有一等親關係的家族。

2025 年路殺個體的 11403078（Gekko）顯示與上述南投家族為二等親關係。值

得注意的是，新聞樣本 T4956，雖然遭到獵殺地點不明，依據親屬關係推論，

在二等親範圍推論為新社－卓蘭家族，顯示該樣本可能與新社－卓蘭地區族群

具有密切的親緣關聯，極有可能來自該地區。 

我們的結果顯示台灣石虎族群中存在高度的親屬連結，例如苗栗地區可辨

識出兩個二等親相關家族，而台中–南投–彰化一帶則形成三個二等親的家族網

絡。在此情況下，二等親家族於地理空間中的分布呈現出特定區域的局部聚集

現象此一空間化的親屬結構顯示，親屬關係在地理上並非隨機分布，反映其在

連續空間背景下，遺傳變異與地理距離之間具有顯著的空間自相關。連續的遺

傳梯度與區域性的繁殖群，在族群結構或基因流動分析中，可能被解讀為遺傳

群集或交流受限的訊號，而非形成明顯的族群結構。然而，基於親屬關係推論

顯示，台灣石虎族群在三等親以內仍保有一定程度的空間連通性與鄰近繁殖結

構。未來研究有必要進一步結合地景結構與個體移動資訊，辨識潛在的族群連

結廊道，以釐清哪些環境要素有助於維持族群內個體的移動與基因交流。 

 

五、 結論 

依據 Frankham et al.（2014）所提出之有效族群量 100/1000 準則，台灣石

虎的近代有效族群量為 57 隻左右，從遺傳角度來看，石虎族群正面臨生存風險。

加上過往有發生瓶頸事件（圖七），族群歷經縮小族群再成長時，族群變異度也
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會隨之縮小。而現今石虎族群的近親雜交程度高，可能還伴隨近期族群大幅縮

小有關。在 45 隻各地的樣本檢測出來大部分屬於三等親的親戚關係 (91%)，顯

示目前已知的石虎分布地點皆有高比例的親戚存在。從遺傳基因體資料顯示目

前石虎為一個小族群，雖然不同地點的石虎有地理隔離效應 (例如 IBD)，但是

族群沒有明顯的族群結構，顯示石虎的移動能力強，即便分布在不同的縣市的

個體，仍可以檢測出相近緣的親屬關係。因此，石虎保育策略的重點應著重於：

(1) 提升石虎的個體數量，以增加其族群遺傳多樣性。除了提供合適的棲息環境

以增加石虎的族群增加策略外，設法減少路殺的情形，以穩定石虎的族群量，

適當經營管理與在基因體監測的輔助下，維持其良好的生存棲地環境以增加其

族群量，仍能有高機率改善族群遺傳狀況（Frankham et al., 2014）；(2) 雖然石虎

檢測為單一族群，但仍然顯現出明顯的距離隔離效應，因此維持不同地理區的

生態廊道有助於增加石虎族群擴張的可能性，並且保持不同地區的石虎基因交

流通暢。因此在國土生態綠網有關連結破碎棲地的規劃若能落實，具有保護並

增進石虎的遺傳多樣性的益處；(3) 應持續建立基因體資料庫，作為後續個體來

源追蹤與長期遺傳監測資料庫（Willi et al., 2021；Hemstrom et al., 2022）。雖然

本計畫的遺傳資訊顯示大部分樣本屬於親戚關係，但族群間有距離隔離效應仍

可以了解特定石虎的來源。此外在親屬關係分析中仍發現少數個體（S07488、

S09092、S09420 與 S8158）的遺傳差異性較大，說明可能有潛在其它家族或者

群體，唯有透過資料的收集與資料庫建立以窺視石虎族群的全貌。 
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表一、本計畫所使用的台灣石虎樣本之採集資訊。(上傳刪除經緯度資訊)  

Sample 

ID 

採集/ 

拾獲日期 
發現鄉鎮 經度 緯度 性別 組織狀態 備註 

11206084 2023/6/16 南投/集集鎮   雄性 血液 紫蘇 

11301052 2024/1/29 南投/集集鎮   雌性 血液 火龍果 

11312015 2024/12/4 南投/集集鎮   雄性 血液 小屁孩 

11403078 2025 南投/集集鎮   雌性 血液 Gekko 

11312014 2024/12/4 南投/集集鎮   雌性 血液 小媽媽 

S07482 2020/1/13 台中/梧棲區   雄性 肌肉  

S07488 2020/2/14 苗栗/大湖鄉   雄性 肌肉  

S07668 2020/11/9 台中/新社區   雄性 肌肉  

S07726 2021/2/6 南投/國姓鄉   雄性 肌肉  

S07924 2021/11/6 南投/國姓鄉   雌性 肌肉  

S07969 2022/1/3 彰化/伸港鎮   雌性 肌肉  

S08385 2020/12/22 南投/埔里鄉   不詳 肌肉  

S08461 2022/8/26 台中/西屯區   雄性 肌肉  

S08578 2022/9/22 南投/南投市   雄性 肌肉  

S08639 2022/11/9 苗栗/苗里市   雌性 肌肉  

S08649 2022/12/14 南投/信義鄉   雄性 肌肉  

S08652 2022/12/16 苗栗/造橋鄉   雌性 肌肉  

S08692 2023/3/10 苗栗/銅鑼鄉   雌性 肌肉  

S08742 2023/9/11 台中/烏日區   雄性 肌肉  

S08744 2023/9/18 南投/草屯鎮   雄性 肌肉  

S08747 2023/10/1 台中/烏日區   雌性 肌肉  

S08770 2023/10/20 南投/竹山鎮   雄性 肌肉 梅香 

S08786 2023/10/31 雲林/林內鄉   雌性 肌肉  

S08788 2023/11/4 台中/豐原區   雄性 肌肉  

S08809 2024/1/9 彰化/芬園鄉   雌性 肌肉  

S08858 2024/1/26 台中/和平區   雄性 肌肉  

S09092 2024/6/18 台中/南屯區   雄性 肌肉  

S09213 2024/7/13 彰化/花壇鄉   雌性 肌肉  

S09225 2024/8/7 苗栗/三義鄉   雄性 肌肉  

S09233 2024/8/20 南投/中寮鄉   雌性 肌肉  

S09234 2024/8/20 苗栗/公館鄉   雄性 肌肉  

S09419 2024/10/19 南投/中寮鄉    肌肉  

S09420 2024/10/24 彰化/和美鎮   雄性 肌肉  

S7968 2022/1/2 南投/魚池鄉   M 肌肉  

S8158 2022/7/29 南投/集集鎮   M 肌肉  

S8586 2022/9/20 苗栗/通霄鎮   F 肌肉  

S8628 2022/10/5 嘉義/嘉義市   M 肌肉  

S8696 2023/3/18 台中/外埔區   F 肌肉  



18 

 

Sample 

ID 

採集/ 

拾獲日期 
發現鄉鎮 經度 緯度 性別 組織狀態 備註 

S8700 2023/4/25 南投/南投市   M 肌肉  

S8715 2023/6/21 彰化/鹿港鄉   M 肌肉  

S8740 2023/8/27 苗栗/後龍鎮   M 肌肉  

S8763 2023/10/16 台中/和平區   M 肌肉  

S8789 2023/11/4 南投/中寮鄉   F 肌肉  

S8894 2024/2/6 苗栗/卓蘭鎮   F 肌肉  

S9090 2024/6/18 苗栗/苑裡鎮   F 肌肉  

11005061 2021/5/22 苗栗/後龍鎮   F 血液 梅子 

T4956      肌肉 

新 聞 樣

本 /地點

不明 
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表二、台灣石虎樣本重定序的定序量與比對品質統計表。 

Sample ID 
Raw total 

sequences 

Reads 

mapped 

Average 

quality 

Average 

MAPQ 

Mean 

depth 
cov_1x cov_10x cov_20x cov_30x 

11206084 948697509 948697509 39.3 59.71 58.20 98.87 98.02 96.66  93.44  

11301052 763820996 763820996 39.4 59.70 45.80 98.94 98.28 96.76  88.71  

11312015 999216864 999216864 39.3 59.72 61.31 98.91 98.22 97.12  94.41  

11403078 1314205248 1314205248 39.2 59.71 80.79 98.97 98.41 97.97  97.40  

11312014 1080281324 1080281324 39.3 59.72 66.39 98.99 98.48 97.96  97.01  

S07482 965109959 965109959 39.3 59.70 59.21 98.93 98.30 96.97  93.44  

S07488 798474846 798474846 39.3 59.72 48.93 98.86 98.01 95.79  89.64  

S07668 1271304971 1271304971 39.3 59.69 77.79 98.99 98.42 97.82  96.53  

S07726 966426047 966426047 39.4 59.69 59.18 98.90 98.26 97.09  94.07  

S07924 1133377653 1133377653 39.3 59.72 69.17 98.97 98.39 97.81  96.79  

S07969 548552641 548552641 39.4 59.66 33.08 98.80 96.05 82.17  56.17  

S08385 870179559 870179559 39.5 59.24 48.04 98.86 98.09 96.14  87.77  

S08461 472548631 472548631 39.4 59.69 28.44 98.66 93.84 74.28  43.30  

S08578 1369951003 1369951003 39.4 59.59 80.28 98.99 98.09 95.73  90.73  

S08639 1179266952 1179266952 39.4 59.71 71.73 98.90 98.24 97.64  96.72  

S08649 1129802597 1129802597 39.3 59.65 68.73 98.91 97.67 94.68  88.89  

S08652 901168799 901168799 39.3 59.71 55.25 98.91 98.28 97.50  94.79  

S08692 763459954 763459954 39.4 59.61 46.08 98.90 97.53 91.58  77.80  

S08742 1171006910 1171006910 39.3 59.57 70.30 98.90 97.39 92.89  84.52  

S08744 920091744 920091744 39.4 59.69 55.89 98.89 98.15 96.63  92.72  

S08747 1323699384 1323699384 39.4 59.70 81.26 98.97 98.50 98.11  97.60  

S08770 377725406 377725406 39.6 56.53 19.89 5.58 0.32 0.19  0.14  

S08786 934767673 934767673 39.4 59.71 57.38 98.87 98.24 97.48  95.04  

S08788 1074536922 1074536922 39.4 59.70 65.87 98.92 98.26 97.32  94.97  

S08809 1010467737 1010467737 39.3 59.68 61.81 98.93 98.30 97.58  95.68  

S08858 1001284240 1001284240 39.3 59.62 59.98 98.95 97.76 93.56  84.43  

S09092 657825427 657825427 39.6 58.21 36.03 93.19 20.70 1.27  0.34  

S09213 828207065 828207065 39.5 59.35 36.94 98.16 86.30 66.70  49.46  

S09225 1272485351 1272485351 39.4 59.69 75.94 98.95 98.31 97.62  96.11  

S09233 821256657 821256657 39.4 59.71 47.59 98.89 98.16 96.90  91.16  

S09234 531514496 531514496 39.4 59.71 32.53 98.78 96.90 87.68  59.61  

S09419 1551017212 1551017212 39.3 59.71 95.23 99.04 98.60 98.28  97.92  

S09420 386734902 386734902 39.5 57.39 20.27 93.07 20.68 1.03  0.17  

S7968 976982498 976982498 38.9 59.69 59.32 98.85 97.97 95.80  90.55  

S8158 705584113 705584113 39 59.66 41.18 90.93 79.90 65.48  52.03  

S8586 1077096446 1077096446 39.1 59.68 65.55 98.85 98.17 96.83  93.11  

S8628 1353974500 1353974500 39 59.67 80.77 98.93 98.29 96.95  94.03  

S8696 916167024 916167024 38.9 59.70 55.74 98.85 98.05 95.63  88.53  
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Sample ID 
Raw total 

sequences 

Reads 

mapped 

Average 

quality 

Average 

MAPQ 

Mean 

depth 
cov_1x cov_10x cov_20x cov_30x 

S8700 948483479 948483479 38.9 59.68 57.69 98.85 97.88 95.25  88.89  

S8715 958029598 958029598 39 59.68 58.23 98.74 97.40 93.69  85.95  

S8740 1042415158 1042415158 39.1 59.68 63.55 98.79 97.71 95.02  89.30  

S8763 1181482228 1181482228 39 59.72 71.86 98.85 98.04 96.31  92.70  

S8789 1098957690 1098957690 39 59.70 66.95 98.84 98.17 96.66  92.61  

S8894 847864925 847864925 39.1 59.69 51.74 98.82 97.55 92.92  82.43  

S9090 939416385 939416385 38.9 59.71 57.09 98.82 97.92 95.13  87.79  

T4956 848340552 848340552 39.4 59.74 49.48 98.86 98.03 95.74  89.75  
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圖一、本計畫所使用的台灣石虎樣本的地理分布位置。藍色圓點為取樣的分布

情形。 
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圖二、ADMIXTURE 分析中以交叉驗證（CV）錯誤準則評估台灣石虎的最佳遺

傳群體數量。紅色圓點為最佳推估值 K = 1。 

 

 

 

 

圖三、台灣石虎於 ADMIXTURE 分析中呈現（A）K=2、（B）K=3、（C）K=4

及（D）K=5下的遺傳結構。 
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圖四、台灣石虎的主成分分析（PCA）圖。第一主成分（PC1）與第二主成分

（PC2）所顯示不同採樣地點的個體之間的遺傳相似性。 

 

 

圖五、台灣石虎樣本間地理距離與遺傳距離的相關性分析。 
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圖六、以 SNPs重建台灣石虎的譜系關係。 
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圖七、SMC++ 推估台灣石虎族群的歷史 Nₑ 值的變化。X 軸為世代數

（generations），Y軸為有效族群量。 

 

 

圖八、GONE 推估台灣石虎於近代的有效族群量的變化。X 軸為世代數，Y 軸

為推估的 Ne值。黑線代表平均推估值，藍色陰影區域為 95% 信賴區。 
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圖九、台灣石虎與大型貓科物種（Yuang et al., 2023）的 FROH比較。數值越高代

表近親雜交程度越高。 

 

 

圖十、台灣石虎樣本兩兩個體間之 PI_HAT 親屬關係熱力圖（heatmap）。顏色表

示不同個體間共享同源繼承等位基因（identity-by-descent）的比例，數值由 0

（深藍色，低親屬關係）至 1（紅色，高親屬關係）。對角線代表個體與自身之

比較（PI_HAT = 1）。 
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圖十一、台灣石虎樣本的親屬關係於地理分布的網路圖。節點代表個體，線條

表示依 PI_HAT 指數推論之親屬關係，並依親屬等級以不同顏色標示：紅色為

一等親、橙色為二等親、藍色為三等親。深藍色節點表示未與其他樣本形成三

等親以上親屬關係之個體，灰色節點表示採集地點不明之樣本。 


