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摘要 

珠螺屬於蠑螺科 (Turinidae)，分布於溫熱帶淺海水域，是台灣岩礁海岸傳統

撿拾漁業的經濟漁獲，然而目前沿岸潮間帶的自然棲地快速消失，加上無限制的

採捕已造成珠螺資源量的銳減。傳統依形態特徵可將在臺灣俗稱珠螺的物種分為

珠螺 Lunella coronata (Gmelin, 1818)、瘤珠螺 Lunella granulata (Gmelin, 1791) 及美

珠螺 Lunella cinerea (Born, 1778)。本研究為探討台灣各地珠螺族群的地理分佈與

遺傳結構之關係，自台灣、澎湖、金門及馬祖的珠螺，增幅粒線體的細胞色素氧

化酶次單元（cytochrome c oxidase subunit I, COI），再重建其親緣樹(phylogenetic 
tree)，結果發現，樣本共可分為四個支系，分別為以(1)澎湖地區、(2) 臺北石門、

金門料羅及澎湖烏坎、(3) 臺北石門及屏東港子、(4) 金門料羅及馬祖等族群。結

果顯示瘤珠螺為台灣廣佈種，但各地族群在遺傳特徵上各有其優勢之基因型，而

台灣東南部港子附近的光滑型，形態上接近美珠螺，但以基因型來看為瘤珠螺的

生態型。建立珠螺的遺傳結構資料，將來可以提供資源保護、管理及育種、種苗

放流、放流效益評估等之依據。 

關鍵字：珠螺、型態分類、基因型、親緣樹、細胞色素氧化酶次單元 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
15



台灣地區珠螺族群遺傳之研究                                                                       

Abstract 

Moon turbans (Family Turinidae) distributed at the shallow waters along the coast 
in the tropics and the temperate zone. They were the important economic fishery in 
Taiwan. In resent years, the populations of turban snails were decreased evidently 
because of the disappearance of the natural habitats and overfishing. The related species 
called “moon turban” can be distinguished into Lunella coronata (Gmelin, 1818), L. 
granulata (Gmelin, 1791) and L. cinerea (Born, 1778). To study the morphologic and 
genetic variations of turban snails, the moon turban of Taiwan, Penghu, Kinmen and 
Matsu were examined. Cytochrome c oxidase subunit I (COI) in mtDNA were amplified 
to analyses the genetic variation. The haplotype were grouped into four clades : (1) 
Penghu area; (2) Shihmen (Taipei), Liaolo (Kinmen) and Wukan (Penghu); (3) Shihmen 
(Taipei) and Gangzai (Pingtung); (4) Liaolo (Kinmen) and Matsu area. Lunella 
granulate were the widely distributed moon turbans around Taiwan. The dominate 
haplotypes were different among locations. The specimens from Gangzai, with smooth 
shell surface, were morphologically recognized as L. cinerea were an ecotype of L. 
granulata. The genetic information are importance for conservation and management of 
natural resources. 

Keywords: Turban Snails, Morphological Taxonomy, Genotype, Phylogenetic Tree, 
Cytochrome c oxidase subunit I 
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ㄧ、前言 

珠螺 Lunella coronata (Gmelin, 1818)屬於蠑螺科 (Turinidae) ，分布於溫熱帶

淺海水域，台灣地區各岩礁海岸的潮間帶多有分布，而以台灣北部、東北部及澎

湖群島為多(Lee and Chao, 2003；巫和張, 1977；賴，1979；王和譚，1979；譚等，

1980、1986；巫等，2000；藍，1998；賴，1999；黑田，1941；鄭，1994、1996、
1997、1998；張等，1982、1992；邵等，1992；張和鄭，1989、1990)。珠螺是台

灣地區具重要經濟價值之貝類，肉的食用價值包括蒸煮及醃製，而外殼可以加工

製成各種裝飾品，是漁村婦女貼補家計之重要來源，因此，珠螺的生產主要是以

漁村婦女的撿拾漁業為主(蔡等，1997)。 

珠螺的分類主要以殼的型態為主，本研究所選定的瘤珠螺，殼表黃褐色或灰

褐色，螺塔低平約 4-5 層，殼表有許多細顆粒相連成的螺肋，或在縫合線下方的螺

肋形成較大的結狀突起，在每個體層約有 10 個突起，此為本種的命名特徵，然而

這個突瘤的發達與否，會受到環境的影響，Kurihara et al（2006）發現珠螺的外殼

會受到棲息地波浪大小的影響而產生環境塑性(Phenotypic plasticity)而產生突瘤長

短的變異。環境波浪大者突瘤的也較發達。 

珠螺雌雄異體，生殖時將配子排放到海水中，Kurihara et al (2006) 以石垣島上

瘤珠螺族群進行研究，發現瘤珠螺在幼生在海水中會經歷 2.5 天的浮游期，因此瘤

珠螺的浮游會隨海流散播其間的遺傳變異小，提供族群間基因交流的機會。而影

響到這種游泳力弱的浮游個體，海流是其主要送的原因。以台灣而言，台灣鄰近

海域海流主要受到來自南方的黑潮影響，依據國科會海洋科學研究中心線上資料

庫資料顯示，台灣東部海岸黑潮主流的平均流速可達 1 米/秒以上，台灣西岸則有

一支流流經此，海流主要來自南海與巴士海峽的海流所匯聚而成。台灣北域的海

流大致往東北向，受黑潮主流的牽引及其後方海水的推動，使得其繞經台灣北部

而向黑潮主流匯合。此外，台灣海峽亦有中國沿岸流及潮汐的影響，中國沿岸流

在冬季時由於東北季風助長，海流流向中國南海，當抵達台灣海峽北部地形，因

為瓶頸效應，部份北方下來之沿岸冷水在馬祖附近轉而東向流向台灣東北角海

域。在台灣近岸海域，潮流的方向一般隨時間變化而逐漸轉換成週期性的迴轉運

動，台灣海峽的潮流一般呈橢圓形迴轉，潮流漲潮時由台灣的南北兩端流向中間，

退潮時流向相反，流速 20～40 公分/秒。因此，洋流的流向是否有與珠螺的遺傳結

構有關？或者是單純的散播事件？ 

珠螺所棲息的潮間帶，是海洋生態系中最多變的環境，然而，潮間帶位於海

陸交界，是人類最容易親近，也是最容易被人類破壞的海洋環境（Nybakken, 
2001）。台灣沿岸因興建漁港、海堤及投置消波塊，沿岸潮間帶的自然棲地已經快

速消失，而且在沒有相關法令之管制下，多年來無限制的採捕已造成珠螺資源量

的大量減少，依據簡和邱（2006）的調查，台灣本島除台北縣石門鄉沿岸仍棲息
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少量珠螺外，其他地區珠螺幾已絕跡；而澎湖地區珠螺之資源量雖仍維持相當豐

度，但其體型已明顯變小，因此，台灣地區之蛛螺資源亟需加以保護、管理及培

育。但無論是消極的資源保護、管理或積極的資源培育，均需先瞭解其族群結構，

以作為資源保護、管理及育種、種苗放流、效益評估等之依據。有關台灣地區珠

螺族群結構之研究至今仍闕如，而族群結構之研究已由傳統之形態學等方法進步

到利用分子生物學之方法。 

分子標誌的選擇，在種間及種內族群間，必須選擇演化速度快的片段。動物

的粒線體分子量小，長度僅約為 16-18 kb 等特性，大小約為細胞核 DNA 之二萬五

千分之一，而數量遠超過核 DNA，其基因組成相對核內 DNA 來說簡單穩定，包

括 1 個核酸控制區（control region, D-loop）、2 個核糖體核糖核酸（12S rRNA 和

16S rRNA）、22 個轉移核糖核酸（tRNA）與 13 個蛋白質基因（protein coding genes），
因此在 DNA 萃取及操作上相對容易。因動物的粒腺體 DNA 為母系遺傳，具獨立

的遺傳系統，為單倍體組成，不產生基因重組，減少基因重組所造成的影響；它

的突變速率大，演化速率快，較核 DNA 快約 5-10 倍，使生物種間、種內或個體

間的差異較為明顯。此外，在粒線體 DNA 中，譯碼基因片段較不容易發生核苷酸

的插入（insertions）或缺失（deletions），在演化生物學中常被視為目標序列。因

此粒線體成為研究動物族群結構、基因流動、親緣關係、生物地理等之有力工具，

如 Cytochrome c oxidase subunit I 可以用來區別種內變異包括隱密種(cryptic specie)
及姊妹種(sibling spicies)( Hebert et al., 2003、2004 a、 2004 b)。 

本研究擬使用粒線體去氧核糖核酸核苷酸序列中細胞色素氧化酶次單元

（cytochrome c oxidase subunit I, COI）基因，探討台灣地區珠螺之族群結構，以作

為珠螺資源之保護、管理及育種、種苗放流、效益評估等之依據。 

二、材料與方法 

標本採集：至台北縣石門鄉、澎湖縣烏坎、西衛及連江縣南竿珠螺村沿岸及

金門縣料羅及屏東縣港子村，共採集珠螺 45 隻標本(見表 1)，新鮮標本以冷凍方式

攜回實驗室，進行粒線體去氧核糖核酸 COI 基因之定序之前置處理。 
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圖 1  標本採集地圖 

（1-台北縣石門鄉；2-澎湖縣烏坎；3-西衛；4-連江縣南竿珠螺村沿岸；5-金門縣料羅；6-屏東縣港子村） 

表 1 
地點 經緯度 採集區 N 

台北石門 25°17'24.94"北 121°33'29.08"東 岩礁岸 10 
澎湖烏崁 23°32'46.36"北 119°37'50.10"東 岩礁岸 10 
澎湖西衛 23°34'54.59"北 119°34'58.40"東 礫石灘 5 
馬祖南竿 26° 9'32.73"北 119°55'50.04"東 岩礁岸 5 
金門料羅 24°25'13.90"北 118°25'33.74"東 岩礁岸 10 
屏東港仔 22° 8'18.60"北 120°53'40.14"東 岩礁岸 5 

2.1 genomic DNA 之萃取 

將保存於-20℃冰箱之珠螺樣本，取腹足部份的肌肉剪碎並以 Tissue & Cell 
Genomic DNA Purification Kit (GeneMark-DP021)萃取 genomic DNA，存放在-20oC
冰箱中備用。 

2.2 粒線體 DNA 中的 COI 基因片段之增幅與定序 

本研究選擇粒線體基因為核苷酸定序之對象，以聚合酶連鎖反應 (PCR) 技術

配合核酸引子對 LCO-1490 5’-GGTCAACAAATCATAAAGATATGGG-3’及
HCO-2198 5'-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3’ (COI)(Martin et al., 2007)
分別大量增幅粒線體 DNA 中 COI 基因片段，目標 COI 產物大小介於 400-600bp。
反應條件為：94℃ 3 分鐘ㄧ個循環，使 DNA 雙股結構裂解；重覆 35 個循環包含

94℃ 30 秒使 DNA 雙股裂解，48℃40 秒使引子與單股 DNA 模版接合，72℃ 45 秒

使引子延長；最後 72℃ 7 分鐘，PCR 產物將經由純化並將其進行核苷酸定序。 
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2.3 核苷酸序列之比對、整理與分析 

以 MEGA 4.0 (Molecular Evolutionary Genetics Analysis Version 2.0)(Kumar et 
al., 2001)比較樣本間鹼基對替換(transition)及鹼基對易位(transversion)的發生頻率

及比值計算彼此的序列變化。再以雙參數模式(two-parameter model)的方式

(Kimura,1980)計算鹼基替代率及遺傳距離，利用本實驗兩段 mtDNA 序列(COI)中
鹼基對替換與鹼基對易位比例計算樣本間遺傳距離，並利用聚類分析法

(Neighbor-joining, NJ)而得一關係樹型圖。 

此外，由基因資料庫（NCBI）取得的 Williams (2007)所發表的兩條美珠螺

（Lunella coreensis）的 COI 序列（序號 AM403860.1 及 AM403861.1）為外群，並

比較鄰近海域同類物種序列，包括瘤珠螺（Lunella granulata）（序號 AM403863.1|
及 AM403862.1）以及 Kurihara, et al (2006)發表的珠螺（Turbo coronatus coronatus）
序列（序號 AB088067.1），做為序列分析時比較參考依據。  

三、結果 

本研究共定序了 45 隻來自台北石門及澎湖、金門、馬祖及屏東港子地區珠螺

的粒線體 COI 片段，長度為 657bp，分析 657 個位點中有 23 個變異點，可依其變

異分為 21 種單系(haplotype)，以澎湖的單系型數目最多為 6 種，次為台北石門 5
種，澎湖及金門為 4 種、屏東港子 3 種、馬祖僅有一種單系型（見表 2）。 

以雙參數模式(two-parameter model)的方式(Kimura,1980)計算遺傳距離，得到

各地區內的遺傳距離介於 0.002-0.004 間，已澎湖及石門之族群內遺傳距離皆為

（0.004±0.001）、馬祖最低為 0，金門為（0.002±0.001），港仔為（0.003±0.001）。
五個珠螺族群間遺傳距離介於 0.001-0.009 之間，平均 0.0075，遺傳距離最遠澎湖

與港子間的遺傳距離最遠為 0.01，馬祖及金門間遺傳距離最近僅有 0.001（見表 2）。 

表 2  族群間遺傳距離 
 澎湖 馬祖 金門 石門 
馬祖 0.009 - - - 
金門 0.009 0.001 - - 
石門 0.008 0.008 0.008 - 
港仔 0.010 0.009 0.009 0.004 

將 K2P 遺傳距離以 neighbor-joining 方法方法建立其親緣樹(phylogenetic 
tree) ，結果如圖 2。圖 2 將所有序列在無外群之下，使用 neighbor-joining 方法將

這 41 隻的珠螺分為 4 個支系(clade A，B，C，D)，其中 calde A 群的來源均來自澎

湖地區包括西衛（N＝5）及烏坎（N＝8），經對 DNA 序列進行 1,000 次 replications 
之 bootstrap test 可信度有 89％。而 clade B 群包括了來自臺北石門（N＝3）及金門
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料羅（N＝1）及澎湖烏坎（N＝1）。clade C 包括了來自臺北石門（N＝7）及屏東

港子（N＝4），經對 DNA 序列進行 1,000 次 replications 之 bootstrap test 可信度有

87％。clade D 包括了來自金門料羅（N＝9）及馬祖（N＝5）及澎湖烏坎（N＝1），
經對 DNA 序列進行 1,000 次 replications 之 bootstrap test 可信度有 87％。 

由支序圖的形式看起來澎湖 A 群的成員都來自於澎湖，B 群的成員包括北台

灣的石門族群為姊妹群，C 群的成員以北台灣及台灣東南部的港子海岸一群，後與

A＋B 群為姊妹群，中國大陸沿海的物種包括了金門及馬祖的族群為一支序並且與

台灣族群為平行系。 

由基因資料庫（NCBI）取得的兩條美珠螺（Lunella coreensis）的 COI 序列（序

號 AM403860.1 及 AM403861.1）為外群，並加入鄰近海域同類物種的序列包括瘤

珠螺（Lunella granulata）（序號 AM403863.1 及 AM403862.1）以及珠螺（Turbo 
coronatus coronatus）序列（序號 AB088067.1），加入外群後支序順序與無外群時

相近，bootstrap test 可信度變化不大。相同有效力的分為 clade ABCD 等四群，其

中外群美珠螺與其他序列的遺傳差異相當遠 bootstrap test 達 100％，而瘤珠螺

（Lunella granulata）AM403863.1 及 AM403862.1 兩條序列分別與 B 群及 C 群共

群。 
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表 2  COI 單系型的變異及地理分佈 

10000GATCGCC16

00001CC15

10002TCCCGCC14

00010CCAGCTCC13

00010ACCC12

00010GACC11

00010G10

00100CCGTCCA9

00100CCTCC8

00100CGC7

00002CGC6

30005TCGCC5

00002CC4

05700CCGTCC3

00010A2

00090ATAGCTGTGTTAAAATCTCATTG1

屏東馬祖金門澎湖台北6496486446265945885875855345164714554113933212732312031951671446924
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00010A2

00090ATAGCTGTGTTAAAATCTCATTG1
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四、討論 

粒線體 DNA 是胞器基因組中最常用於分子系統分類的遺傳標誌之一，其中以細

胞色素氧化酶次單元（cytochrome C oxidase subunit I, COI）基因廣泛被用來探討生物

親緣的關係，因為 COI 為粒線體呼吸鏈中末端之一個催化酶，因此比其他基因在生

化功能的研究上較完備，且基因之大小及結構在許多生物體內均相似；COI 包含數個

不同之功能性區塊（functional domain），如質子通道（proton channel）、螺旋區（helices）
及圈環（loop），其中參與生化反應之序列較為保守，其他片段則變異較大，此種變

異段與保守段並存之基因特性。此外 COI 片段之長度為粒線體譯碼之細胞色素氧化

酶次單元當中長度最長，因此 COI 片段之序列可提供較多的核苷酸特徵（Lunt et al., 
1996）。 

本研究以 45 隻來自台灣北部及南部、澎湖、金門、馬祖地區珠螺，與基因資料

庫（NCBI）取得的美珠螺（Lunella coreensis）的 COI 序列及瘤珠螺（Lunella granulata）
（序號 AM403863.1 及 AM403862.1）以及珠螺（Turbo coronatus coronatus）序列（序

號 AB088067.1）比較 COI 的序列，我們可以發現台灣的珠螺 B 群及 C 群瘤珠螺

（Lunella granulata）AM403863.1 及 AM403862.1，兩筆序列之標本為大英博物館之

研究團隊鑑定典藏，與本研究中所的珠螺族群在分子資料證明及型太比對都屬瘤珠螺

（Lunella granulata），然而，序號 AB088067.1 的珠螺（Turbo coronatus coronatus）
序列與 AM403863.1 及 AM403862.1 兩者共群，所以推測 Kurihara, et al (2006)發表的

珠螺應該也是屬於瘤珠螺。 

此外，由以基因型分佈可以發現 A 支序為澎湖特有的基因型群，B 支序廣泛分

佈於大陸沿岸的金門馬祖以及台北石門及 C 支序為台灣北部及東側族群，而 D 支序

僅出現在大陸沿海。由以地點區域來看北部石門擁有兩類的基因型群（B 及 C），台

灣東南部港子為僅有單一 C 群，澎湖擁有 A 及 B 兩型，而金門有 BD 兩型，但馬祖

僅有 D 型（圖 3），這個結果顯示瘤珠螺雖然是台灣的廣佈種但是各地擁有其特有之

基因型。此外，雖然屏東港子的珠螺外型與美珠螺相似，但由遺傳資料判斷，他是屬

於 C 支序的瘤珠螺，而造成型態變異的原因應該與環境因子影響有關。 

以本研究結果顯示各地點間珠螺的族群間遺傳變異皆未達顯著差異，表示族群間

變異相當小，螺類在浮游期間會隨海流散播，以台灣北部族群與屏東東岸的港子兩個

族群瘤珠螺來看，這兩個族群雖然距離甚遠，然而地處東岸受到黑潮的影響，在夏天

時若受精後的幼生浮游期可以受到黑潮海流以 1 m/ sec（每日可以達到 86.4 公里）速

度散播往北傳播，以 2.5 天的浮游期而言共可散播達 432 公里，由此可推論兩族群間

有機會發生基因交流(gene flow)，也可台灣東部海域而言北部族群為何與屏東東岸的

港子兩個族群間遺傳距離近，並且有共享的單系型。相同的外，其他的幾個族群雖然

受黑潮影響小，但是中國沿岸流讓馬祖與金門間的族群發生基因交流的機會，因此大

陸沿岸流的流向與對於大陸沿岸珠螺的遺傳結構有關。然而，整體而言，當進行族群
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間遺傳變異與族群分佈的地理距離相關分析發現，遺傳距離與地理距離沒有顯著相關

(p=0.4312>0.05)，這可能與台灣近岸海域的潮流的方向隨時間變化會呈現週期性的迴

般呈橢圓形迴轉，因此造成了不一致的現象。 

 

圖3  珠螺四群單系型的地理分佈 

五、保育上的建議 

本研究依結果提出下列保育上的建議，台灣潮間帶雖然曾經有豐富的生物多樣

性，同時支持各地漁業特色，如珠螺是澎湖及北海岸潮間帶重要的撿拾漁業，本研究

發現，北海岸的三芝及石門以及八里等地，大多數的紀錄中僅是空殼，而族群幾乎已

經絕跡，然而擁有台灣地區最寬廣的潮間帶的澎湖群島，同其普遍的基因群（B）同

時分佈到中國的金門及台北，可見澎湖對於珠螺是生物多樣性的熱點(hot spot)，不僅

豐度高而生物量也高。加上珠螺是澎湖潮間帶重要的傳統經濟物種，但是它在澎湖潮

間帶的資源面臨眾多的漁民和遊客的消耗，退潮時撿拾珠螺、蜑螺及鐘螺、挖蛤仔、

摃灘（以斧頭劈開團塊形珊瑚採捕黑石蟶）等活動大量消耗著漁獲量，同時該地也面

臨著興築碼頭、海堤和開路等工程建設，而干擾珠螺生長繁殖的主要場所。再者由回

顧文獻過程中，國內外鮮少有關珠螺繁養殖的相關文獻，因此近一步對於珠螺的生長

及繁殖相關研究是迫不及待需要進行的，在此提出幾點有關珠螺產業永續利用及保育

的建議: 

（1）進行澎湖海域珠螺族群生殖生物學基礎研究。 

（2）加強北海岸潮間帶退化棲地的珠螺族群復育。 

（3）馬祖及澎湖地區珠螺產業的規劃及管理。 
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