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提 要 

關鍵詞：環境DNA、太平島、海洋生態監測 

一、研究緣起 

全球氣候變遷下，有限的文獻指出海水暖化引起南沙太平島110年大規模

石珊瑚群集衰退與棘冠海星(Acanthaster planci)爆發，亟需持續掌握生態系復

原情形，然而，太平島因地處偏遠，不易進行海洋生態監測及管理。有鑒於此，

本研究規劃蒐集南沙太平島周邊海域環境DNA (environmental DNA, eDNA)資

訊，所得資料可作為重大環境變化事件前後之對照基準，探討氣候變遷下不同

年間海洋生態的變動，以提供南沙太平島海洋生物多樣性保育及管理之參據。 

二、研究方法及過程 

本研究於110年及111年由海巡署協助南沙太平島周圍海域8測站採集海水，

以提取環境DNA資訊進行16S、18S及12S基因片段次世代定序(next generation 

sequencing, NGS)，分別針對三個生物類群包含(1)海洋菌種、(2)真核生物

(eukaryote)及(3)海水魚等進行物種比對，建立生物多樣性指標(diversity index)，並

統計分析。 

三、重要發現 

以環境DNA資訊蒐集結果顯示，太平島110年及111年海洋生物組成有年

間差異，可能與太平島海域環境改善、珊瑚礁生態系恢復有關，海洋菌種多樣

性顯著回升(P<0.05)，110年(373 amplicons)與111年(200 amplicons)僅約25%相

同，原以藍菌(Cyanobacteria)為優勢之菌種減少，物種均勻度(species evenness)

增加；真核生物種類增加(110年41門590科，111年46門961科)，原劣化棲地由

大型藻類、海綿取代，並有石珊瑚新入添；海水魚類物種數增加(110年34科44

屬58種，111年31科50屬81種)，物種組成由沿岸性魚類轉為珊瑚礁及中層魚類，

且有101個魚種在過去文獻未曾於南沙發現。 

四、主要建議事項 

本研究建立南沙太平島環境DNA對照基準，並發展運用於偏遠地區環境

DNA海洋生態長期監測之流程。短期建議持續蒐集南沙太平島環境DNA生物

資訊，以追蹤珊瑚礁生態系恢復之情形，並可應用本研究環境DNA調查流程輔

助偏遠地區生態監測。中長程建議持續擴充臺灣海域海洋生物基因資料庫，以

提高環境DNA比對正確性。 
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Abstract 

Keywords：Environmental DNA、Taiping Island、Marine ecological monitoring 

Ⅰ. Purpose 

Under global climate change, limited studies reported that seawater warming 

induced massive degradation of hard coral communities and Crown-of-thorns starfish 

outbreaks in 2021, Taiping Island in Nansha. Continuing monitoring of ecosystem 

rehabilitation in this area is urgent. However, Taiping Island is so remote and isolated 

that the marine ecological monitoring and management remain difficulties. This study 

aimed to collect environmental DNA information in the waters surrounding Taiping 

Island in Nansha. The collected data can be served as a baseline for major 

environmental events, explore shifts of species under climate change across years and 

provide reference for the conservation of marine biodiversity at Taiping Island in 

Nansha. 

Ⅱ. Methods and Procedures 

In 2021 and 2022, seawater sampling for eDNA of 8 stations at Taiping Island in 

Nansha was conducted with the assistance of Coast Guard Administration, Ocean 

Affairs Council. The eDNA information were sequencing by next generation 

sequencing (NGS) targeting 16S, 18S, and 12S rDNA genes for three categories, marine 

bacteria, eukaryotes and marine fishes separately. The eDNA sequences were analyzed 

including species annotation, diversity indices measurement and statistical analysis. 

Ⅲ. Results 

According to this study, annual difference of marine organism composition at 

Taiping Island between 2021 and 2022 was found and related to the environment 

improvement and rehabilitation of coral-reef ecosystem. The marine bacterial diversity 

significantly increases (P<0.05) and the amplicons between 2021 (373 amplicons) and 

2022 (200 amplicons) only 25% is similar. The dominant strain, Cyanobacteria 

decrease and the species evenness increases. The taxon of eukaryotes increases (590 

classes, 41 phyla in 2021; 961 classes, 46 phyla in 2022). The originally degraded 

habitats were covered by macroalgae and sponges with some new recruitment of hard 

coral. Marine fish species increase (58 species, 44 genus, 34 classes in 2021; 81 species, 

50 genus, 31 classes in 2022). The species composition transformed from coastal fishes 

to coral-reef and mesopelagic fishes. There are 101 species has not been found in 

Nansha from the past references. 

Ⅳ. Suggestions 

This study provides the baseline information of eDNA at Taiping Island, Nansha. 

Moreover, a protocol of eDNA collection for long-term monitoring of marine ecology 

in remote areas was demonstrated. For short term, it is recommended to continue 
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collecting eDNA information at Taiping Island to trace the rehabilitation of coral-reef 

ecosystem. Besides, utilization of the eDNA survey process to strengthen the marine 

ecosystem monitoring in the remote areas is also recommended. For mid-long term, 

continuing expand the genetic database of marine organisms in Taiwan to improve the 

accuracy of the species annotation of eDNA. 
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第一章 前 言 

第一節 研究緣起與背景 

南沙太平島位於熱帶地區，其周邊海域以珊瑚礁生態系為主，過去研究調查

曾紀錄珊瑚覆蓋率高達63.6%(陳等, 2020)，依據本院 110 年度西南海域珊瑚礁

生態監測調查報告(鄭等, 2021)，110年發生南沙太平島大規模石珊瑚死亡，恐嚴

重影響生態系提供棲地及食物來源之功能。 

有限的文獻顯示，南沙太平島珊瑚群集衰退的原因與109年海水溫度上升引

發珊瑚白化(coral bleaching)以及棘冠海星大爆發有關(張, 2020；鄭等, 2021)，亟

需持續掌握生態系復原情形。然而，地處偏遠島嶼通常面臨海洋生態保育監測及

管理不易的問題。 

近年來許多國家正在研究以環境DNA技術進行生態監測，於現有比對資料

庫尚未健全下，已有相當顯著及突破性的成果(DiBattista et al., 2020; Oka et al., 

2021)。環境DNA技術具備僅須從環境樣本提取DNA的優點，比起研究船或潛水

調查等一般調查方法，可降低人力需求，亦提升在新冠疫情(COVI-19)期間監測

偏遠島嶼生態環境之可行性。 

 

第二節 研究目的及研究重點 

為持續監測110年南沙太平島大規模石珊瑚死亡後生態系變化，本研究依據

本院與海洋委員會海巡署(以下簡稱海巡署)南沙海洋研究站合作備忘錄，以海巡

署南沙太平島現有資源，包含人力、船艇及物資協運等，就本研究於110至111年

度共同合作，蒐集南沙太平島周邊海域環境DNA資訊，由海巡署協助於現地環境

DNA海水樣本採集，交由本院分析環境DNA生物資訊，進行物種比對及生物多

樣性指標建立，所得資料可作為重大環境變化事件前後之對照基準，探討氣候變

遷下不同年間生物種類變化，並測試發展運用於偏遠地區海洋生態長期監測之流

程，以提供南沙太平島海洋生物多樣性保育之建議。 

 

第三節 研究內容及重要文獻回顧 

本研究針對海洋菌種、真核生物及海水魚等三個生物類群進行環境DNA資

訊蒐集，以下分述其重要文獻回顧： 

一、海洋菌種 

微生物佔海洋中70%以上的生物量(biomass)，包含細菌及浮游生物等，本

研究所指海洋菌種包含古菌域 (domain Archaea)及細菌域 (domain Bacteria)，

分析環境樣本的菌種組成研究開始較早，目前生技產業已發展出商業模式，且

一般可信的鑑定層級可至屬(genus)或種(species)，因此本研究選定以菌種建立
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生物多樣性指標，以利運用於不同年間、不同地點的生物多樣性比較。 

二、真核生物 

真核生物泛指細胞內具有細胞核膜包覆遺傳物質的生物，本研究所指真核

生物為真核生物域(domain Eukaryota)，除了古菌及細菌之外的生物皆涵蓋在內，

包含浮游生物、藻類、真菌及動植物等，本研究所選用的方法可信鑑定層級至

科(family) (DiBattista et al., 2021)，部分序列可鑑定至種，因此可再針對珊瑚及

棘冠海星等關注生物進行探討。 

三、海水魚 

海水魚為一般生態調查的主要對象之一，本研究所指海水魚為於海水、半

海水水域生活的魚類，包含軟骨魚與硬骨魚，本研究所選用的方法可信鑑定層

級可至屬或種(Miya et al., 2015)，由於此方法所比對的MitoFish資料庫(Sato et 

al., 2018)主要收錄範圍為日本鄰近海域，因此目前仍存在缺乏臺灣周圍海域特

定魚類可供比對序列之問題。 

 

第四節 預期目標 

一、蒐集南沙太平島周邊海域環境DNA資訊。 

二、了解南沙太平島生物多樣性現況。 

三、比較南沙太平島不同年間環境DNA生物種類變化。 

四、比較環境DNA及一般調查方法生物種類數量及差異。 
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第二章 材料與方法 

第一節 樣本採集及 DNA萃取 

本計畫於南沙太平島 8個測站進行水樣採集，採水瓶須事先以市售漂白水清

洗，並以當地海水充分潤洗後裝海水至 1公升，每測站採集 3瓶 1公升水樣，採

集日期為 110 年 6 月 29 日、111 年 6 月 3 日，所得水樣立即冷凍保存，送至本

院水質實驗室進行水樣過濾。將 1公升水樣以 0.2 m 孔徑濾紙過濾，再以 DNA

管柱法萃取濾紙上的環境 DNA。 

 

表 1、南沙太平島採樣測站 

測站編號 測站名稱 
測站座標 

經度 緯度 

TP01 太平島西北測站 E114°21'73.4'' N10°22'90.0'' 

TP02 太平島東北測站 E114°22'02.9'' N10°22'96.9'' 

TP03 太平島正東測站 E114°22'53.6'' N10°22'82.1'' 

TP04 太平島東南測站 E114°22'29.2'' N10°22'55.9'' 

TP05 太平島西南測站 E114°22'06.2'' N10°22'39.7'' 

TP06 太平島正西測站 E114°22'06.2'' N10°22'45.9'' 

TP07 太平島西南方淺水 E114°21'08.3'' N10°22'23.0'' 

TP08 中洲礁 E114°24'18.5'' N10°23'08.7'' 
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圖 1、南沙太平島採樣測站地理位置圖 
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圖 2、海巡署協助於南沙太平島中洲礁採集海水樣本 

 

第二節 目標基因片段擴增及定序 

環境DNA粗萃物分別以生物科技公司微生物總基因體分析商業套組 

(Genomics BioSci & Tech Co.) 針對菌種16S rRNA V3-V4變異區、已發表之通用

引子(universal primer) 針對真核生物18S rRNA (DiBattista et al., 2021) 以及已發

表之MiFish-U 通用引子針對海水魚12S rRNA (Miya et al., 2015)，進行聚合酶連

鎖反應 (polymerase chain reaction, PCR)，剪取與擴增目標基因片段，再使用

Illumina MiSeq平臺進行次世代定序(next generation sequencing, NGS)，讀長為2 x 

300 bp，每樣本數據量約10萬條序列，準確度Q30須達70%，取得總基因序列資

料。由於次世代定序為專門知識有關之服務，定序工作以勞務採購由基龍米克斯

生物科技有限公司(Genomics BioSci & Tech Co.)通過TAF ISO17025 國際標準認

證之高速核酸定序實驗室分工完成。 
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第三節 物種比對 

每樣站所獲的環境DNA序列之總基因序列資料以DADA2 (v1.22)演算模型

(Callahan et. al., 2016) 校正產生擴增子序列變異(amplicon sequence variants, ASV)，

以QIIME2 Naive-Bayes classifier (v2021.8) 軟體(Caporaso et al., 2010) 搭配現有

基因資料庫進行物種比對，菌種使用SILVA 138資料庫(序列相似度99%) (Quast et 

al., 2013; Yilmaz et al., 2014)，真核生物則BLASTn資料庫(National Center for 

Biotechnology Information, 2022)；海水魚則使用MitoFish資料庫(Sato et al., 2018)，

並針對序列相似度較低者至BLASTn資料庫比對，比對標準以E值(E-value)、比對

長度及比對相似度為標準，以得到環境DNA中生物種類清單。 

為了解大規模石珊瑚死亡前後海洋生物種類之變化，本研究將回顧過去太平

島珊瑚礁生態系調查之文獻，與本院110、111年蒐集之環境DNA資訊比較，討論

不同調查方法獲得之生物種類數量及差異。 

 

第四節 資料分析 

本研究以蒐集之南沙太平島周邊海域環境DNA資訊，依三種生物類別分別

建立以不同年間各測站數值化之生物多樣性指標(如：歧異度、歧異度)。 

菌種之資料分析，歧異度包含物種豐富度(species richness)計算實際觀察到

的物種數目(observed species)、Chao1指數，物種均勻度計算Shannon、Simpson指

數；歧異度包含以UniFrac distance矩陣進行群歸分析(UPGMA)，並以Bray-Curtis 

similarity進行空間排序分析(principal coordinate analysis, PCoA、non-metric multi-

dimensional scaling, nMDS)；以Analysis of similarities (ANOSIM)統計分析檢測不

同年間菌種組成差異顯著性；最後以linear discriminant analysis effect size (LEfSe)

鑑定造成不同年間差異的菌種類群，並以Tax4Fun預測分析菌落功能。 

真核生物及海水魚之資料分析，不同地點及年間組成結果以PRIMER軟體(v5)

進行群歸分析(CLUSTER)及空間排序分析(multi-dimensional scaling, MDS)，另計

數真核生物各生物門下科層級(family level)數進行比較討論。 
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第三章 研究結果與討論 

總樣本48件分別進行3種目標基因片段次世代定序，檢出率皆為100%，平均

數據量皆達10萬條序列以上(124,446 - 623,971條)。 

 

第一節 海洋菌種 

依據分析結果，海洋菌種16S基因序列比對多數可以到屬的層級(圖O、附錄

一)，由於太平島西南方淺水測站及中洲礁測站(TP07、TP08)與其他測站菌種組

成較為不同，因此在探討不同年間之差異，以6個太平島周圍測站(TP01至TP06)

為主。 

 

圖O、太平島110與111年16S基因序列比對不同分類階層序列量 

 

一、生物種類分析 

本研究發現之菌種中110年(373 amplicons)與111年(200 amplicons)僅約

25%相同(圖3)，且不同年間優勢菌種組成及比例不同(圖4)，110年菌種以藍菌

門(Cyanophyta)下的Cyanobiaceae科為優勢，111年則以變形菌門(Proteobacteria)

下SAR11 clade (Clade I)為優勢。110年太平島西南測站(TP05) 優勢菌種為變形

菌門下紅桿菌科(Rhodobacteraceae) (圖5)，與其他測站明顯不同。 
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圖 3、110 與 111年太平島海洋菌種文氏圖(Venn diagram) 

 

 

圖 4、110 與 111年太平島科層級物種豐富度前十的海洋菌種 
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圖 5、110 與 111年太平島不同測站科層級物種豐富度前十的海洋菌種 

 

二、生物多樣性指標建立 

(一) 歧異度 

太平島110與111年海洋菌種歧異度指標(表2、圖6)，由實際觀察到的

物種數目，以太平島正東測站(TP03) 110年最低(185  amplicons)、111年最

高(281 amplicons)，顯示此測站的物種豐富度第二年大幅增加，由Chao1也有

類似的結果，並顯示111年整體物種豐富度高於110年；由Shannon、Simpson

指數計算物種均勻度結果，以110年太平島西南測站(TP05)最高(7.73)，整體

而言仍以111年物種均勻度高於110年，顯示111年太平島海洋菌種多樣性相

對較高。 

 

表 2、110 與 111年太平島海洋菌種歧異度指標 

Station 
Observed species Shannon Simpson Chao1 

110年 111年 110年 111年 110年 111年 110年 111年 

TP01 212 255 5.64 6.05 0.95 0.97 212.33 328.93 

TP02 220 238 5.71 6.43 0.95 0.98 220.00 298.00 

TP03 185 329 5.71 6.66 0.95 0.98 185.00 363.50 

TP04 281 208 6.90 5.66 0.97 0.96 281.00 239.00 

TP05 297 250 7.73 6.36 0.99 0.98 297.00 275.07 

TP06 299 291 6.64 6.68 0.97 0.98 299.00 399.10 
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圖 6、110 與 111年太平島海洋菌種歧異度指標直方圖 

 

(二) 歧異度 

為比較太平島110與111年不同測站及不同年間海洋菌種差異，進行歧

異度分析，由UPGMA(圖7)顯示，除了太平島東南測站(TP04)之外，110與111

年不同年間海洋菌種組成不同，並由PCoA分析(圖8)，可見110年太平島西南

測站(TP05)海洋菌種組成與其他測站最具差異，於nMDS分析(圖9)也有類似

的結果。 

進一步進行ANOSIM統計分析檢測，結果為不同年間有顯著差異

(R=0.270, p<0.05)，而測站間無顯著差異(p>0.05)。以LEfSe分析之進化分支

圖(圖10)顯示造成年間差異的菌種，主要為110年變形菌門(Pseudomonadota)

下的彎曲菌目 (Campylobacterales) 、浮黴菌門 (Planctomycetota) 下的

Phycisphaerae 科，以及 111 年擬桿菌門 (Bacteroidota) 下的黃桿菌科

(Flavobacteriaceae)及圓桿菌科(Cyclobacteriaceae)等。 
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圖 7、110 與 111年太平島海洋菌種歧異度指標演化樹圖(UPGMA) 
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圖 8、110 與 111年太平島海洋菌種歧異度指標主座標分析圖(PCoA) 

 

 
圖 9、110 與 111年太平島海洋菌種歧異度指標空間排序分析圖(nMDS) 
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圖 10、110 與 111 年太平島海洋菌種 16S LEfSe 進化分支圖(紅色為 110 年，綠

色為 111年) 

 

(三)菌落功能預測分析 

為評估菌落的基因功能及可能的生物代謝途徑，以KEGG PATHWAY資

料庫，進行Tax4Fun菌落功能預測分析(圖11)，110年的菌種之功能預測與外

源物生物分解及代謝相關功能之菌落相對豐度較高，111年則以與碳、能量

代謝相關之菌落相對豐度較高。 
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圖 11、110與 111年太平島海洋菌種 Tax4Fun 菌落功能預測分析圖 

 

 

第二節 真核生物 

真核生物18S基因片段NGS之檢出率為100%，以下以8測站、3重複水樣中取

其中之1進行真核生物種類分析。 

 

一、生物種類分析 

以環境DNA 18S片段次世代定序結果，本研究總計發現48門1,204科(表3、

附錄二)，110年發現41門590科，111年則發現46門961科，由圖12與圖13可見太

平島110與111年不同測站科層集物種豐富度前十的真核生物組成變化，刺絲胞
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動物門(Cnidaria)111年科層級數高於110年(分別為72、11科)，其中珊瑚綱

(Anthozoa)、水螅綱(Hydrozoa)之物種數皆有增加之情形，將於後方段落進一步

探討石珊瑚等關注海洋生物；海綿動物門(Porifera)111年科層級數高於110年

(分別為62、21科)，其中鈣質海綿綱(Calcarea)、尋常海綿綱(Demospongiae)之

物種數皆有增加之情形，推測在部分珊瑚死亡的原棲地可能被海綿取代；擔子

菌門(Basidiomycota)則於110年高於111年(分別為45、24科)，推測有陸源淡水

注入影響而帶來擔子菌孢子。 

從110與111年太平島不同測站海洋真核生物CLUSTER分析(圖14)顯示，

不同年間的生物組成可獨立分群，以MDS分析(圖15)也有類似的結果。 

以18S基因序列進行南沙太平島周邊八個測站的環境DNA，發現很多不同

類型之海洋真核生物(如附錄三)，因大部分真核生物很難以肉眼觀察，除非個

別針對不同的真核生物類群採取不同採樣方法進行採集並在顯微鏡下觀察外，

很難發現這些生物的存在。這時以環境DNA分析進行各類群真核生物的分析

就成為非常有效率的分析方法，但同樣得考慮核酸引子的通用性及可供比對序

列的變異性。 

 

表 3、110 與 111年太平島環境 DNA海洋真核生物總科層級數 

 110年 111年 

TP01 289 530 

TP02 304 300 

TP03 261 339 

TP04 265 486 

TP05 233 511 

TP06 232 403 

TP07 274 372 

TP08 241 337 

當年度 590 961 

總計 1,204 
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圖 12、110與 111年太平島科層級物種豐富度前十的真核生物 

 

 
圖 13、110與 111年太平島不同測站科層級物種豐富度前十的海洋真核生物 
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圖 14、110與 111年太平島不同測站海洋真核生物群歸分析(CLUSTER) 

 

 
圖 15、110與 111年太平島不同測站海洋真核生物空間排序分析(MDS) 

 

二、關注之海洋真核生物 

本研究關注之海洋真核生物包含石珊瑚、棘冠海星及大型藻類等海洋生物。

石珊瑚方面，以環境DNA 18S片段次世代定序結果，本研究總計發現13科32種，

110年僅發現2科(微孔珊瑚科、葵珊瑚科)2種，111年發現13科31種，其中不同

測站間石珊瑚科層級數量(圖16)，以太平島西北測站(TP01)及太平島西南測站

(TP05)最高，離太平島較遠的西南方淺水(TP07)及中洲礁(TP08)的石珊瑚科層

級數量則相對較少。值得注意的是，本研究期間棘冠海星DNA序列於110年太

平島東北測站(TP02)及太平島正東測站(TP03)有出現，而111年各測站則皆無。

大型藻類方面，本研究總計發現3門38科93種，紅藻門(Rhodophyta) 19科56種，

綠藻門(Chlorophyta) 11科24種，淡色藻門(Ochrophyta) 8科13種；不同年間大型

藻類種類大幅增加，110年僅發現7科9種，111年發現38科92種。 
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圖 16、110與 111年太平島不同測站石珊瑚科層級數量 

 

第三節 海水魚類 

以12S基因序列進行南沙太平島周邊八個測站的環境DNA結果發現，在110

年和111年的調查中，魚類組成的差異性相當大。110年總計發現了34科44屬58種

(13種未知)，除了一些大型海水硬骨魚、軟骨魚及少數珊瑚礁魚類外，出現了一

些陸源性及沿岸性的魚類；111年總計發現了31科50屬81種(3種未知)，除了一些

大型海水硬骨魚及軟骨魚外，主要以珊瑚礁魚類為主及一些中層水域之燈籠科魚

類。相關調查結果如附錄四所示。在兩年間所發現的133種魚類當中有32種是過

去曾經在南沙太平島有發現過的物種，另外101種在臺灣魚類資料庫的紀載中並

無在南沙被發現過，可能的原因在於南沙地處偏遠，過去對南沙的調查並不多。 

以PRIMER進行CLUSTER分析結果(圖17)，顯示110年和111年間的相似度只

有21%，110年地點間的相似度高達70%，肇因於物種種類少且各地點間均質性較

高；111年地點間的相似度比較低，肇因於魚種多樣性較高且分布均質性較低。

MDS分析(圖18)同樣顯示110年和111年分群明顯，110年地點間分布較集中；111

年地點間分布較分散。 

大型軟骨魚類是過去在南沙太平島較不易發現的類群，由環境DNA的分析

結果顯示，在110年大眼長尾鯊(Alopias superciliosus)、大青鯊(Prionace glauca)及

長臂鯖鯊(Isurus paucus)在南沙太平島周遭海域出現；111年的調查除了同樣出現

大眼長尾鯊 (A. superciliosus)外，多了淺海狐鯊 (Alopias pelagicus)、鼬鯊

(Galeocerdo cuvier)及尖吻鯖鯊(Isurus oxyrinchus)等大型軟骨魚類(圖19)。 

110年出現的沿岸性魚類包括烏魚(Mugil cephalus)隱蔽種NWP2及NWP3，此

兩種烏魚隱蔽種過去在中南半島也有發現過，其直接或透過遺傳物質間接傳送到

南沙群島的機會大，特別是在颱風過後大量陸源性遺傳物質沖刷下海，包括一些

淡水魚類或食用性及養殖性魚種(Reinogobius gigas, Oreochromis niloticus)等。 
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圖 17、110與 111年太平島不同測站海水魚類群歸分析(CLUSTER) 

 

 

圖 18、110與 111年太平島不同測站海水魚類空間排序分析(MDS) 
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圖 19、111年太平島軟骨魚類種類及分布測站(圖片來源：臺灣魚類資料庫) 

 

第四節 討論 

依據本院110年西南海域珊瑚礁生態監測調查報告(鄭等, 2021)，110年太平

島珊瑚大量死亡時，於7至10公尺水深處毛叢狀海藻覆蓋率超過70%，推測可能

為鞘絲藻屬(Lyngbya sp.)之藍菌，為本研究110年海洋菌種優勢物種。依據海保署

111年南沙太平島周邊海域棘冠海星與珊瑚礁生態監測報告初步結果(鄭等, 2022)，

棘冠海星密度降低，大型藻類覆蓋率增加，並有珊瑚入添的情形。 

綜合本研究結果，110年至111年間海洋菌種、真核生物及海水魚類等組成皆

有明顯差異，並以真核生物數據，可推測111年太平島棘冠海星數量的減少，在

部分珊瑚死亡的原棲地可能被大型藻類或海綿所取代，使得藻類覆蓋率可能增加，

而石珊瑚也有新添入之情形，可推測珊瑚礁生態系應有恢復之趨勢，而110年太

平島西南測站(TP05)與其他測站的生物組成較為不同，推測與鄰近碼頭及人口聚

集處等人為干擾有關。本研究展現了以環境DNA技術輔助偏遠島嶼的珊瑚礁生

態監測之潛力。 
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第四章 研究發現與建議 

一、研究主要發現 

以環境 DNA 資訊蒐集結果顯示，太平島 110 年及 111 年之海洋菌種、真

核生物及海水魚類等海洋生物組成有年間差異，可能與太平島海域環境改善、

珊瑚礁生態系恢復有關，說明如下： 

(一)海洋菌種(16S)：菌種多樣性回升，原以藍菌為優勢之菌種減少，物種均

勻度增加。 

(二)真核生物(18S)：真核生物種類增加，原劣化棲地由大型藻類、海綿取代，

並有石珊瑚新入添。 

(三)海水魚類(12S)：魚種數增加，物種組成由沿岸性魚類轉為珊瑚礁及中層

魚類。 

 

二、環境 DNA 研究建議 

(一)建立南沙太平島環境 DNA對照基準：持續蒐集南沙太平島環境 DNA生

物資訊，增加採樣頻率，以了解珊瑚礁生態系恢復之情形。 

(二)應用環境 DNA 技術輔助偏遠地區生態監測：本研究採樣方法人力及成

本低、步驟簡單、檢出率高，可運用於偏遠地區海洋生態長期監測，作

為與一般調查方法之參照資料。 

(三)臺灣海域海洋生物基因資料庫之擴充：研究調查中發現有些基因序列無

法比對到相似的物種，顯示可供比對的環境 DNA 基因庫還是有很大的

擴增空間，應積極建立可供臺灣比對的海洋生物基因庫。 
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第五章 結 論 

環境 DNA 是調查海洋生物的一種分子生物學方法，具有效率高等特性，

特別是針對稀少、不容易觀察到的生物，也可以減少採樣造成的生物傷亡，但

須建立在核酸引子的有效性及比對基因庫的多樣性及正確性，未來須有更多研

究以突破此限制。 
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附 錄 

附錄一、以 16S 基因序列發現之南沙太平島環境 DNA海洋菌種屬層級名錄 
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附錄二、以 18S 基因序列發現之南沙太平島環境 DNA真核生物科層級數 
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附錄三、以 18S 基因序列發現之南沙太平島環境 DNA不同類型海洋真核生物 

 
圖片來源：WIKIPEDIA 
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圖片來源：Andruleit, H., Rogalla, U., & Stäger, S. (2005). Living coccolithophores recorded 

during the onset of upwelling conditions off Oman in the western Arabian Sea. Journal of 

Nannoplankton Research, 27(1), 1-14. 
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圖片來源：Karasiewicz, S. (2017). The phytoplankton community response(s) to global changes 

and their effect(s) on ecosystem functioning with a special focus on Phaeocystis spp, a harmful 

algae (Doctoral dissertation). Université de Lyon, France.
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圖片來源：Alvaro E. Migotto.(2022, December 31). Pteropod mollusk. Cifonauta image database. 

Retrieved form http://cifonauta.cebimar.usp.br/media/6756/
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圖片來源：2006 CREEF expedition; French Frigate Shoals; Oct. 19, 2006. 

 



65 

 

 
圖片來源：WIKIPEDIA 
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圖片來源：De Deckker, P. (2004). On the celestite-secreting Acantharia and their effect on 

seawater strontium to calcium ratios. Hydrobiologia, 517, 1-13. 
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圖片來源：Kolbasov GA (2015). Orders Lithoglyptida & Cryptophialida. Revista IDE@ - SEA, nº 

101B (30-06-2015): 1–6. (ISSN 2386-7183). 
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圖片來源：Gershwin, L. A., Zeidler, W., & Davie, P. J. (2010). Ctenophora of Australia. Memoirs 

of the Queensland Museum, 54(3), 1-45. 
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附錄四、以 12S 基因序列發現之南沙太平島環境 DNA海水魚物種名錄 
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