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玉米花粉直感效應對籽粒重與果皮性狀表現之影響
1   
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摘    要 
謝光照。2008。玉米花粉直感效應對籽粒重與果皮性狀表現之影響。台灣農業研究

57:85–94。 

本研究以人工雜交之台南白 8 個自交系及其 56 個全互交當代之 F1組合為材料。種

子達生理成熟後採收，於 38℃乾燥機中烘乾，然後進行籽粒重及果皮性狀之調查。變方

分析結果顯示，種子親植株上的雜交種子其籽粒重、發芽面果皮厚度、非發芽面果皮厚

度、果皮含量與平均果皮厚度等性狀，明顯因花粉親及種子親來源的不同而影響當代雜

交種子籽粒重及果皮性狀之表現。種子親上的當代雜交種之種子其果皮係由母體之子房

壁組織發育而成，由平均果皮厚度與果皮含量的平均值與花粉直感效應值，可看出有許

多當代的雜交組合之種子果皮呈現較親本薄且果皮含量明顯較少。可能係因花粉親帶有

較多的部份顯性基因，而部份顯性基因具有減少果皮厚度及含量之作用，因此在種子親

上的雜交種子其果皮厚度及含量明顯的受花粉直感效應而改變其性狀之表現。 

關鍵詞︰台南白、花粉直感、籽粒重、果皮厚度、果皮含量。 

前    言 
玉米籽粒胚乳為三倍體組織，其中二個染色體組係由母本藉極核 (polar nucli) 而來，另一個染

色體組則由父本之精核所貢獻，因此由父本而來之基因可能會影響到玉米籽粒發育與性狀之表現。

Xenia (花粉直感) 一詞來說明種子親本 (seed parents) 植株上的雜交種子可經由外來花粉基因型之

影響，而致使果實的胚或其母體組織 (胚乳) 之外表性狀的表現有所不同。目前玉米籽粒上有關花

粉直感現象的研究，顯示花粉的來源對籽粒顏色 (Sprague 1977)、胚乳型 (Kiesselbach & Leonard 
1932)、百粒重與籽粒產量 (Leng 1949; Lambert et al. 1969; Odhiambo & Compton 1987; Tsai & Tsai 
1990)、品質 (Cross & Dosso 1989; Pixley & Bjarnason 1994)、生長速率 (Seka & Cross 1995 a,b) 等
性狀均有明顯的影響。本報告乃針對同一種胚乳型的不同來源之花粉所產生的花粉直感效應對籽粒

重與果皮性狀之影響進行探討。 
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材料與方法 
本試驗所使用之 8 個自交系及其 56 個 F1單交組合，皆由台南白族群分離及相互雜交而得。種

子係於 1995 年秋作，以人工套袋雜交生產，其親本詳細來源及農藝特性如表 1 所示。自交系及 F1

雜交組合，每一組合每重複 (果穗) 取 10 粒達生理成熟期、扁平且充實飽滿之種子稱其重量記錄

之，然後測定不同部位果皮厚度。 
玉米籽粒果皮剝取之方法，參考 Helm & Zube (1972) 之報告稍作修正，其剝取及測定方法如

下：1. 達生理成熟期之種子，烘乾後稱其籽粒重，然後存放 10℃冷藏室內。2. 剝皮時取出烘乾冷

藏之種子，先切下頂蓋 (tip cap)，然後將種子在室溫下浸水二天使種子質地變軟後，再以解剖刀剝

取果皮。首先沿著發芽面  (germinal) (胚所在之面) 切下發芽面之果皮，然後沿著非發芽面 
(abgerminal) 切下非發芽面之果皮，最後取下冠蓋 (crown cap) 及側邊 (sides) 之果皮。3. 剝下之

果皮放置於體積比為水：甘油醇 (glycerol) (1:3, v/v) 溶液中，過夜。4. 倒掉溶液，取出果皮，用

吸水紙將果皮表面擦乾。5. 利用厚度計測量發芽面、非發芽面上中下各三點之厚度 (μm)，以平均

值記錄之。測果皮厚度時，籽粒調查的性狀包含有：籽粒重、發芽面果皮厚度、非發芽面果皮厚度、

平均果皮厚度及果皮含量等五個性狀。試驗設計為完全逢機設計，四重複 (果穗)。所獲得之數據

先以 SAS/GLM 進行變方分析及平均值差異顯著性比較。 

表 1. 台南白玉米自交系來源與其農藝特性 

Table 1. Original population and agronomic characteristics of inbred lines of Tainan-white maize 

Inbred line 
Population original 

from 
Days to tasseling 

(days) 
Leaf number

(no.) 
Plant height

(cm) 
Ear length

(cm) 
100-kernel weight 

(g) 
Kernel length 

(mm) 
A Taichung 61.5 15.6 165 13.1 28.4 11.6 

B Tainan 60.8 17.2 176 16.8 34.5 10.9 

C Yunlin 60.3 18.1 163 15.4 26.5 10.9 

D Taoyuan 60.8 14.3 160 14.0 33.0 10.8 

E Taitung 63.8 17.8 198 18.9 43.7 11.4 

F Chunghun 62.3 17.3 157 12.8 31.8  9.7 

G Pingtung 64.3 17.7 159 15.5 29.7 10.7 

H Hualien 66.3 18.9 155 12.6 26.5  9.6 

 

結    果 

根據本研究所使用的台南白自交系其農藝性狀 (表 1) 顯示，不同自交系間存在著遺傳變異，

其開花期之變異介於 60–67 天之間，葉片數介於 15–19，株高介於 150–190 cm，果穗穗長在

12.6–18.9 cm，籽粒百粒重介於 26.5–43.7 g，籽粒長度介於 9.6–11.6 mm。本試驗以人工套袋雜交之

台南白 8 個自交系及其 56 個全互交當代之 F1組合為材料，於種子達生理成熟後採收，於 38℃乾

燥機中烘乾，然後進行調查籽粒重及果皮性狀。變方分析之結果 (表 2)，顯示，籽粒重、發芽面果
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皮厚度、非發芽面果皮厚度、果皮含量與平均果皮厚度等性狀在基因型間、花粉親間、種子親間、

組合間均達極顯著差異。表示種子親植株上的雜交種種子其籽粒重、發芽面果皮厚度、非發芽面果

皮厚度、果皮含量與平均果皮厚度等性狀，明顯因花粉親及種子親來源的不同而受到影響。而雜交

組合效應 (M × F) 對籽粒重、發芽面果皮厚度、非發芽面果皮厚度、果皮含量與平均果皮厚度等

性狀亦有極顯著的影響，顯然上述性狀在種子親植株上的當代雜交種子性狀的表現，亦受花粉親與

種子親之共同的基因遺傳系統所控制。 
分析親本自交系及其雜交組合當代種子籽粒重與果皮性狀 (表 3)，顯示親本籽粒重的表

現，以基因型 E (493.7 mg/kernel) 最重，其次為基因型 G (393.5 mg/kernel)，最輕者為基因型 B 
(251.0 mg/kernel)。而雜交組合中籽粒重最重的為基因型組合 E × D (495.0 mg/kernel)，其次為基因

型 E × B 組合 (473.2 mg/kernel)，最輕者為基因型 C × H 組合 (246.2 mg/kernel)。雜交組合籽粒重

明顯高於自交系的有基因型組合 B × A、D × A、H × A、A × B、D × B、F × B、H × B、A × C、B × 
C、D × C、F × C、H × C、A × D、B × D、F × D、H × D、A × E、B × E、D × E、F × E、H × E、A 
× F、B × F、D × F、H × F、A × G、B × G、F × G、D × H、F × H 等 30 個。 

各基因型種子就發芽面果皮厚度而言，八個親本中以基因型 C (96.0 μm) 最薄，其次為 B 
(97.7 μm)、F (113.0 μm)及 H (114.0 μm)；最厚者為 G (230.2 μm)，最薄與最厚者之果皮厚度相

差 134.2 μm (表 3)。雜交組合中發芽面果皮厚度較薄者有 B × G (74.2 μm)，其次為 B × F (82.7 μm)；
最厚者為 G × B (222.5 μm)。雜交組合較親本來得薄的基因型有 B × A、G × A、H × A、H × B、A × 
C、G × C、H × C、B × D、G × D、H × D、B × H、G × E、H × E、B × F、G × F、H × F、B × G、

H × G、G × H 等 19 個。 
就非發芽面果皮厚度而言，八個親本中以基因型 B (99.0 μm) 最薄，其次為 F (103.0 μm)；最

厚者為 G (213.5 μm)，最薄與最厚者之果皮厚度相差 114.5 μm (表 3)。雜交組合中非發芽面果皮較

薄者有 C × B (79.2 μm) 及 B × A (79.7 μm)；最厚者為 E × A (232.2 μm) 及 G × B (228.2 μm)。雜交

組合中果皮厚度較親本薄的基因型有 B × A、G × A、H × A、C × B、H × B、A × C、G × C、G × D、

H × D、A × E、H × E、A × F、C × F、G × F、H × F、A × G、B × G、C × G、H × G、A × H、C × H、

G × H 等 22 個。 

表 2. 不同玉米基因型籽粒重及果皮性狀變方分析之均方值 

Table 2. Mean square values of ANOVA for the pericarp characters and kernel weight of maize 

 
Source 

 
DF 

Kernel 
weight 

Germinal 
thickness 

Abgerminal 
thickness 

Pericarp 
content 

Average 
thickness 

Genotype 63 15,197** z 6,037** 5,692** 14.72** 5,749** 

Male 7 102,949** 48,546** 41,855** 88.45** 45,195** 

Female 7 8,327** 832** 1,173** 5.82** 826** 

M × F 49 3,643** 707** 1,171** 5.47** 817** 

Error 192 490 142 139 0.53 101 

z , ** Significant at 0.01 probability. 
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表 3. 玉米籽粒重及果皮性狀各基因型之平均值 

Table 3. Mean values for pericarp characters and kernel weight of maize genotype  

Female  
        Male A B C D E F G H 

 
Mean(M) 

 
Inbred 

Kernel A  286.0 315.0 287.7 361.5 320.7 348.0 316.7 319.4 260.5 
weight B 312.5 － 259.7 341.0 473.2 374.7 354.2 337.2 350.3 251.0 
(mg/kernel) C 317.5 274.2 － 280.0 431.7 370.0 389.7 318.5 340.2 304.5 
 D 304.5 305.7 290.2 － 495.0 451.0 353.7 321.2 358.9 255.0 
 E 298.7 339.7 296.5 309.0 － 407.5 390.7 377.7 345.7 493.7 
 F 288.5 323.0 231.0 329.0 402.5 － 336.2 334.2 320.6 332.7 
 G 296.0 319.5 308.2 269.0 445.7 385.7 － 313.2 344.2 393.5 
 H 256.3 262.7 246.2 334.5 451.7 401.0 358.2 － 330.1 296.2 
 Mean(F) 296.2 301.5 278.1 307.2 437.3 387.2 361.5 331.2 LSD0.05(m) = 19.11  

LSD0.05(fm)= 10.92 
Germinal A － 78.5 120.5 128.2 210.0 106.7 204.0 103.2 135.8 139.5 
thickness B 135.0 － 89.2 113.7 155.0 104.5 222.5 95.7 130.8 97.7 
(μm) C 120.0 90.0 － 113.2 140.5 114.7 177.7 103.0 122.7 96.0 
 D 134.2 79.0 123.2 － 169.2 145.0 198.7 86.0 133.6 117.2 
 E 131.0 79.5 131.0 136.5 － 130.0 211.5 98.7 131.2 137.2 
 F 131.5 82.7 100.7 137.0 162.7 － 210.7 98.2 131.9 113.0 
 G 128.2 74.2 97.5 134.2 160.2 113.7 － 99.7 115.4 230.2 
 H 142.8 97.2 105.0 128.2 157.0 117.5 206.0 － 136.2 114.0 
 Mean(F) 
 

131.8 83.0 109.6 127.2 164.9 118.8 204.4 97.8 LSD0.05(m) = 10.29 
LSD0.05(fm)= 5.88 

Abgerminal A － 79.7 119.2 134.0 232.2 119.2 178.2 108.2 138.7 150.0 
thickness B 147.0 － 79.2 133.5 176.5 112.7 228.2 93.5 138.7 99.0 
(μm) C 121.5 94.5 － 112.7 145.2 104.5 165.0 112.2 122.2 109.7 
 D 153.2 98.0 112.2 － 197.5 144.0 169.5 87.5 137.4 122.0 
 E 123.2 89.5 125.7 147.2 － 139.2 205.0 108.5 134.0 148.0 
 F 125.7 97.7 88.7 134.0 173.0 － 189.2 101.5 129.9 103.0 
 G 136.7 83.7 90.5 132.7 194.2 120.5 － 93.7 121.7 213.5 
 H 136.7 94.0 98.0 128.7 147.5 118.5 196.2 － 131.4 123.2 
 Mean(F) 
 

135.1 91.0 101.9 131.8 180.8 122.6 190.2 100.7 LSD0.05(m) = 10.18 
LSD0.05(fm) = 5.82 

Pericarp A － 5.74 6.88 7.50 10.54 5.74 13.81 8.13 8.33 6.97 
content B 6.36 － 6.01 8.62 8.31 6.17 12.97 6.89 7.90 7.49 
(%) C 6.34 4.58 － 8.45 6.92 7.26 8.45 6.94 6.99 6.30 
 D 7.84 4.39 6.73 － 10.01 6.75 9.41 6.36 7.36 8.05 
 E 7.55 4.05 6.66 8.03 － 7.07 10.42 5.39 7.02 7.90 
 F 7.22 5.50 6.24 8.21 8.40 － 9.38 6.64 7.37 7.64 
 G 8.96 4.22 4.67 7.97 9.28 9.05 － 6.85 7.28 9.66 
 H 8.86 4.82 6.46 7.33 6.84 8.63 11.77 － 7.81 9.14 

Mean(F)
 

7.59 4.75 6.24 8.01 8.61 7.24 10.88 6.74 LSD0.05(m)= 0.62 
LSD0.05(fm) = 0.35 

Average A － 79.2 120.5 131.0 221.0 113.2 191.2 106.0 137.4 145.0 
thickness B 41.2 － 84.2 124.7 166.0 108.7 225.5 94.5 139.2 98.5 
(μm) C 121.2 92.5 － 113.0 143.2 109.7 177.7 107.7 123.5 103.2 
 D 143.7 88.5 118.0 － 183.7 144.5 184.2 86.7 135.6 119.7 
 E 127.0 84.5 128.5 142.2 － 134.2 208.5 103.5 132.6 146.0 
 F 128.7 90.2 95.2 135.5 167.7 － 200.0 100.2 131.1 108.0 
 G 132.7 79.2 94.2 133.5 177.5 117.2 － 96.7 118.7 221.7 
 H 140.0 96.0 101.5 128.7 152.2 118.0 201.0 － 133.9 118.5 
 Mean(F) 
 

133.5 87.2 106.0 129.8 173.0 120.8 198.3 99.3 LSD0.05(m) = 8.68 
LSD0.05(fm)= 4.96 
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就果皮含量而言，八個親本中以基因型 C (6.30 %) 最低，其次為 A (6.97 %)；最高者為 G (9.66 
%) (表 3)，最低與最高者之果皮厚度相差 3.36 %。雜交組合中果皮含量較低者有 B × E (4.05 %) 及
B × G (4.22 %)；果皮含量最高者為 G × A (13.81 %) 及 G × B (12.97 %)。雜交組合中果皮含量較親

本低的基因型有 B × A、F × A、H × A、F × B、H × B、B × C、E × C、G × C、H × C、B × D、F × 
D、H × D、B × E、H × E、B × F、H × F、B × G、C × G、H × G、B × H、E × H 等 21 個。 

就平均果皮厚度而言，八個親本中以基因型 B (98.5 μm) 最薄，其次為 C (103.2 μm)；最厚者

為 G (221.7 μm) (表 3)，最薄與最厚者之果皮厚度相差 123.2 μm。雜交組合中平均果皮厚度較薄者

有 B × A (79.2 μm) 及 B × G (79.2 μm)；最厚者為 G × B (225.0 μm)。雜交組合中果皮較親本薄的基

因型有 B × A、G × A、H × A、C × B、H × B、A × C、G × C、H × C、B × D、G × D、H × D、A × 
E、B × E、G × E、H × E、A × F、G × F、H × F、A × G、B × G、C × G、H × G、H × G 等 23 個。 

花粉直感效應值之表現，就籽粒重而言，許多基因型呈現顯著的花粉直感效應。當親本 A 為

種子親時，有 A × B、A × C、A × D、A × E、A × F、A × G (表 4)；當親本 B 為種子親時，有 B × A、

B × C、B × D、B × E、B × F、B × G；親本 C 為種子親時，有 C × B、C × F、C × H 等組合；當親

本 D 為種子親時，有 D × A、D × B、D × C、D × E、D × F、D × H 等組合；當親本 E 為種子親時，

有 E × A、E × B、E × C、E × F、E × G、E × H 等組合；當親本 F 為種子親時，有 F × A、F × B、F 
× C、F × D、F × E、F × G、F × H 等組合；當親本 G 為種子親時，有 G × A、G × B、G × C、G × F、
G × H 等組合；當親本 H 為種子親時，有 H × A、H × B、H × C、H × D、H × E、H × F 等組合。

其中籽粒重呈現明顯增加的基因型有 A × B、A × C、A × D、A × E、A × F、A × G、B × A、B × C、
B × D、B × E、B × F、B × G、D × A、D × B、D × C、D × E、D × F、D × H、F × B、F × C、F × D、

F × E、F × G、F × H、 H × A、H × B、H × C、H × D、H × E、H × F 等組合。 
就發芽面果皮厚度而言，許多基因型呈現顯著的花粉直感效應。當親本 A 為種子親時，有 A × 

C 和 A × G 組合 (表 4)；當親本 B 為種子親時，有 B × A、B × D、B × E、B × F、B × G 等組合；

當親本 C 為種子親時，有 C × A、C × D、C × E 等組合；當親本 D 為種子親時，有 D × A、D × E、
D × F、D × G、D × H 等組合；當親本 E 為種子親時，有 E × A、E × B、E × D、E × F、E × G、E × 
H 等組合；當親本 F 為種子親時，有 F × D、F × E 等組合；當親本 G 為種子親時，有 G × A、G × 
C、G × D、G × E、G × F、G × H 等組合；當親本 H 為種子親時，有 H × A、H × B、H × C、H × D、

H × E、H × F、H × G 等組合。其中發芽面果皮厚度因花粉直感效應呈現明顯減少的基因型有 A × 
C、A × G、B × A、B × D、B × E、B × F、B × G、G × A、G × C、G × D、G × E、G × F、G × H、

H × A、H × B、H × C、H × D、H × E、H × F、H × G 等組合。 
就非發芽面果皮厚度而言，許多基因型呈現顯著的花粉直感效應。當親本 A 為種子親時，有 A × 

C、A × E、A × F、A × G 和 A × H 組合 (表 4)；當親本 B 為種子親時，有 B × A 和 B × G 等組合；當

親本 C 為種子親時，有 C × B、C × E、C × F、C × G 等組合；當親本 D 為種子親時，有 D × A、D × 
B、D × E、D × F、D × G 等組合；當親本 E 為種子親時，有 E × A、E × B、E × D、E × F、E × G 等

組合；當親本 F 為種子親時，有 F × A、F × D、F × E、F × H 等組合；當親本 G 為種子親時，有 G × 
A、G × B、G × C、G × D、G × F、G × H 等組合；當親本 H 為種子親時，有 H × A、H × B、H × C、
H × D、H × E、H × F、H × G 等組合。其中非發芽面果皮厚度因花粉直感效應呈現明顯減少的基因

型有 A × C、A × E、A × F、A × G、A × H、B × A、B × G、C × B、C × F、C × G、C × H、G × A、

G × C、G × D、G × H、H × A、H × B、H × C、H × D、H × E、H × F、H × G 等組合。 
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表 4. 玉米籽粒重與果皮性狀花粉直感效應值 

Table 4. Xenia effect value of pericarp characters and kernel weight in maize genotypes 

Female   
          Male A B C D E F G H 

Kernel A － 35.0 10.5 32.7 28.8 -12.0 -45.5 20.5 
weight B 52.0 － -44.8 86.0 -20.5 42.0 -39.3 41.0 
(mg/kernel) C 47.0 23.2 － 25.0 -62.0 37.3 -3.8 22.3 
 D 44.0 54.7 -14.3 － 1.3 118.3 -39.8 25.0 
 E 38.2 88.7 -8.0 54.0 － 74.8 -2.8 81.5 
 F 28.0 72.0 -73.5 74.0 -91.2 － -57.5 38.0 
 G 35.5 68.5 3.7 14.0 -48.0 53.0 － 17.0 
 H -4.2 11.7 -58.3 89.5 -42.0 68.3 -35.3 LSD0.05 =19.1 
         
Germinal A － -19.2 24.5 11.0 72.8 -6.3 -26.2 -10.8 
thickness B -4.5 － -6.8 -3.5 17.8 -8.5 -7.7 -18.3 
(μm) C -19.5 -7.7 － -4.0 3.3 1.7 -52.5 -11.0 
 D -5.3 -18.7 27.2 － 32.0 32.0 -31.5 -28.0 
 E -8.5 -18.2 35.0 19.3 － 17.0 -18.7 -15.3 
 F -8.0 -15.0 4.7 19.8 25.5 － -19.5 -15.8 
 G -11.3 -23.5 1.5 17.0 23.0 0.7 － -14.3 
 H 3.3 -0.5 9.0 11.0 19.8 4.5 -24.2 LSD0.05 =10.3 
         
Abgerminal A － -19.3 9.5 12.0 84.0 16.0 -35.3 -15.0 
thickness B -3.0 － -30.5 11.5 28.5 9.7 14.7 -29.7 
(μm) C -28.5 -4.5 － -9.3 -2.8 1.5 -48.5 -11.0 
 D 3.2 -1.0 2.5 － 49.5 41.0 -44.0 -35.7 
 E -26.8 -9.5 16.0 25.2 － 36.2 -8.5 -14.7 
 F -24.3 -1.3 -21.0 12.0 25.0 － -24.3 -21.7 
 G -13.3 -15.3 -19.2 10.7 46.2 17.5 － -29.5 
 H -13.3 -5.0 -11.7 6.7 -0.5 15.5 -17.0 LSD0.05 =10.2 
         
Pericarp A － -1.75 0.58 -0.55 2.64 -1.90 4.15 -1.01 
content B -0.61 － -0.29 0.57 0.41 -1.47 3.31 -2.25 
(%) C -0.63 -2.91 － 0.40 -0.98 -0.38 -1.21 -2.20 
 D 0.87 -3.10 0.43 － 2.11 -0.89 -0.25 -2.78 
 E 0.58 -3.44 0.36 -0.02 － -0.57 0.76 -3.75 
 F 0.25 -1.99 -0.06 0.16 0.50 － -0.28 -2.50 
 G 1.99 -3.27 -1.63 -0.08 1.38 1.41 － -2.29 
 H 1.89 -2.67 0.16 -0.72 -1.06 0.99 2.11 LSD0.05 =0.62 
         
Average A － -19.3 17.3 11.3 75.0 5.2 -30.5 -12.5 
thickness B -3.8 － -19.0 5.0 20.0 0.7 3.8 -24.0 
(μm) C -23.8 -6.0 － -6.7 -2.8 1.7 -44.0 -10.8 
 D -1.3 -10.0 14.8 － -37.7 36.5 -37.5 -31.8 
 E -18.0 -14.0 25.3 22.5 － 26.2 -13.2 -15.0 
 F -16.3 -8.3 -8.0 15.8 21.7 － -21.7 -18.3 
 G -12.3 -19.3 -9.0 13.8 31.5 9.2 － -21.8 
 H -5.0 -2.5 -1.7 9.0 6.2 -0.8 -20.7 LSD0.05 =8.68 
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就果皮含量而言，許多基因型呈現顯著的花粉直感效應。當親本 A 為種子親時，有 A × C、A 
× D、A × G 和 A × H 組合 (表 4)；當親本 B 為種子親時，有 B × A、B × C、B × D、B × E、B × F、
B × G、B × H 等組合；當親本 C 為種子親時，有 C × G 組合；當親本 D 為種子親時，有 D × H 組

合；當親本 E 為種子親時，有 E × A、E × C、E × D、E × G、E × H 等組合；當親本 F 為種子親時，

有 F × A、F × B、F × D、F × G、F × H 等組合；當親本 G 為種子親時，有 G × A、G × B、G × C、
G × E、G × H 等組合；當親本 H 為種子親時，有 H × A、H × B、H × C、H × D、H × E、H × F、H 
× G 等組合。其中果皮含量因花粉直感效應呈現明顯減少的基因型有 A × C、A × D、B × A、B × C、
B × D、B × E、B × F、B × G、B × H、C × G、D × H、E × C、E × H、F × A、F × B、F × D、G × C、
H × A、H × B、H × C、H × E、H × F、H × G 等組合。 

就平均果皮厚度而言，有許多基因型呈現顯著的花粉直感效應。當親本 A 為種子親時，有 A × 
C、A × E、 A × F、A × G 等組合 (表 4)；當親本 B 為種子親時，有 B × A、B × D、B × E 和 B × G
等組合；當親本 C 為種子親時，有 C × A、C × B、C × D、C × E、C × G 等組合；當親本 D 為種子

親時，有 D × A、D × E、D × F、D × G、D × H 等組合；當親本 E 為種子親時，有 E × A、E × B、
E × D、E × F、E × G 等組合；當親本 F 為種子親時，有 F × D、F × E、F × G 等組合；當親本 G 為

種子親時，有 G × A、G × C、G × D、G × E、G × F、G × H 等組合；當親本 H 為種子親時，有 H × 
A、H × B、H × C、H × D、H × E、H × F、H × G 等組合。其中平均果皮厚度因花粉直感效應呈現

明顯減少的基因型有 A × C、A × E、A × F、A × G、B × A、B × D、B × E、B × G、C × B、C × G、

E × D、G × A、G × C、G × D、G × E、G × F、G × H、H × A、H × B、H × C、H × D、H × E、H × 
F、H × G 等組合。 

討  論 
在相同胚乳型的不同基因型間花粉直感 (xenia) 效應對玉米籽粒重有明顯的影響。前人研究顯

示在正常胚乳型的馬齒種與硬粒種內，花粉親來源不同對種子親植株上的當代雜交種種子的大小有

直接影響，當以種子明顯較大的花粉親進行授粉時，其種子親植株上的當代雜交種種子之重量會明

顯增加 (Leng 1949; Tsai & Tsai 1990)，與本文之結果相符。可能係因所使用材料其親本間籽粒之大

小，最重的為基因型 E (493.7 mg/kernel)，最輕者為基因型 B (251.0 mg/kernel)，籽粒大小的差異極

為明顯，故對種子親植株上的當代雜交種種子的大小產生直接影響。另花粉直感對玉米籽粒顏色、

胚乳型 (sh2、bt1、o2、su1、ae、wx) 皆有明鮮影響，當花粉親為正常顯性時，常使隱性的種子親

上當代之雜交種子胚乳型產生改變，呈現正常型之外表，籽粒品質也會有所改變 (Kiesselbach & 
Leonard 1932; Sprague 1977; Cross & Dosso 1989; Pixley & Bjarnason 1994)。 

花粉直感效應主要表現在種子親植株上籽粒的性狀，而種子親植株上的當代雜交種之種子

其果皮係由母體之子房壁組織發育而成。本試驗在相同台南白胚乳型之遺傳背景下，由於玉米

自交系的親本其果皮厚度有遺傳上之差異存在，八個親本中基因型 B (98.5 μm) 最薄，最厚者

為 G (221.7 μm)，最薄與最厚者之果皮厚度相差 123.2 μm。雜交組合中平均果皮厚度較薄者有 B × 
A (79.2 μm) 及 B × G (79.2 μm)；最厚者為 G × B (225.0 μm)，相差達三倍。以基因型 A、B、G、H
等為種子親時，其雜交組合較親本來得薄的基因型有 A × C、A × E、A × F、H × A、A × G、B × A、

B × D、B × E、B × G、G × A、G × C、G × D、G × E、G × F、G × H、H × A、H × B、H × C、H × D、
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H × E、H × F、H × G 等。由此可知花粉親所產生之花粉直感效應對玉米籽粒果皮厚度有明顯的影

響。一般玉米果皮厚度之遺傳主要由具有累加性的部份顯性基因所控制，部份顯性基因表現減量作

用 (Ho et al. 1975; Ito & Brewbaker 1991)。花粉直感效應會對種子親植株上的雜交種子產生減少果

皮厚度之作用，可能係因花粉親帶有較多的減量作用之部份顯性基因所致。 
 本試驗之結果，除了獲知花粉直感效應會對種子親植株上的雜交種子產生減少果皮厚度外，

同時亦得知種子親的基因型同樣會影響玉米果皮厚度的表現，顯示上述性狀在種子親植株上的當代

雜交種子果皮性狀的表現會共同受花粉親與種子親之基因遺傳系統共同控制而呈現外表型。 
鮮食用玉米影響品質的主要因子有果皮的柔嫩度  (tenderness)、甜度  (sweetness) 和喜好 

(flavor) 等三項。而一般鮮食籽粒的柔嫩度與果皮的厚薄和含量有密切相關 (Ito & Brewbaker 
1981)。果皮的柔軟性 (tenderness) 為影響鮮食玉米品質好壞的一個重要因子，其與果皮的厚度呈

顯著負相關 (Bailey & Bailey 1938; Ito & Brewbaker 1981)。因此果皮的厚度對甜玉米的玉米粒加工

或玉米糊等罐頭加工會有很大的影響。在美國玉米籽粒果皮厚度超過 75 μm 的品種，因食用時口

感粗糙，果皮殘渣多，一般較不能被消費者所接受 (Brewbaker et al. 1996)。國內超甜玉米大面積

栽培時，為了維持栽培品種的品質，除了必須與其它胚乳型的品種間隔適當距離或避開開花期，才

不致對栽培品種品質產生不良之影響。 
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Xenia Effect on the Kernel Weight and Pericarp Characters 

of Maize 1 

Guang-Jauh Shieh 2 

Abstract 

Shieh, G. J. 2008. Xenia effect on the kernel weight and pericarp characters of maize. J. Taiwan Agric. Res. 57:85–94. 

All cross-combinations, excluding the reciprocals, were made among eight inbreding lines isolated from 
different originated areas of Tainan-white populations.  All F1 crosses and eight inbreding lines used as materials 
were used to study the xenia effect based on the kernel weight and pericarp characteristics.  Analysis of variance 
showed that genotypes, male, female, and male × female interaction were significant different on the pericarp 
characteristics.  In addition, the xenia effects were significant on the kernel weight, as well as thickness and content 
of pericarp at the same genotype.  The expression of xenia effects in kernel weight and might be due to the pollen 
parents with larger partly-dominant gene than that of the seed parents, and the dominant gene might be the increasing 
genes.  Xenia effects in pericarp thickness and content might be due to the pollen parents with larger partly- 
dominant gene than that of the seed parents, and the dominant gene might be the decreasing genes. 

Key words: Maize, Xenia effects, Kernel weight, Pericarp thickness, Pericarp content.   
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植酸酵素基因轉殖馬鈴薯收穫田區之殘株管理 

－浸水處理評估
1   

陳烈夫2 吳明哲2 呂秀英3, 4 

摘    要 
陳烈夫、吳明哲、呂秀英。2008。植酸酵素基因轉殖馬鈴薯收穫田區之殘株管理－浸水

處理評估。台灣農業研究 57:95–102。 

馬鈴薯 (Solanum tuberosum L.) 是世界上最重要的非禾穀類糧食作物。基因轉殖馬

鈴薯 2-1 品系，是由‘克尼伯’ (Kennebec) 品種轉殖植酸酵素基因 (phytase gene) 所產生

的基因轉殖作物。為了探討浸水處理對基因轉殖馬鈴薯收穫田區之殘株管理的效果，本

研究在農業試驗所於 2006 年秋作種植的收穫田區內進行相關試驗。試驗田間設計採兩

因子之裂區設計，三區集，以浸水或不浸水兩種處理為主區，轉殖和非轉殖兩品 (種) 系

為副區。浸水區在試驗期間一直保持水深淹過田面 3 cm。浸水後第 7、17、28、51、70

天分別自每小區內各逢機取出 4 株，調查取樣植株上的殘留薯球總數，以進行差異性比

較。結果發現，浸水 17 天起處理之間的殘留薯球數量即有顯著差異，浸水 28 天以上，

轉殖與非轉殖馬鈴薯殘株皆可被完全清除。本試驗評估結果顯示浸水為清除轉殖馬鈴薯

土壤中殘薯的有效管理方法；此外，‘克尼伯’轉殖 2-1 品系的田間棄置殘株產量明顯低

於‘克尼伯’，亦可供生物安全評估之參考。  

關鍵詞︰馬鈴薯、基因轉殖作物、植酸酵素基因、殘株管理、浸水。  

前    言 
馬鈴薯 (Solanum tuberosum L.) 是世界上最重要的非禾穀類糧食作物，與水稻、小麥及玉米並

列為四大經濟作物，為兼具糧、菜用作物，亦是工業加工和食品加工的重要原料 (Liang 2005)。隨

著生物技術的興起和發展，全球利用基因轉殖技術在馬鈴薯的研究已積極展開，目前用來進行馬鈴

薯基因工程的外源基因有抗病毒、抗細菌、抗昆蟲的抗性基因，用來改良馬鈴薯品質的澱粉合成基

因，以及蛋白質合成基因，還有抗除草劑基因及其它一些基因等 (Wenzler et al. 1989; Conner 1994, 

台灣農業研究 (J. Taiwan Agric. Res.) 57(2):95–102 (2008) 
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2006; Halpin 2005; Turhan 2005; Wang et al. 2005; Pribylova et al. 2006)。現今畜牧產業在植酸 
(phytic-acid) 方面之研究相當重視，這是由於植物中含有相當多的植酸，而植酸易與磷結合形成植

酸磷，但單胃動物胃中缺乏分解植酸的植酸酵素 (phytase)，故無法吸收和利用飼料中的植酸磷，

而需添加外源性無機磷來滿足其對磷的需求。這導致飼料中大量的植酸磷被浪費，且未被利用的植

酸磷隨動物糞便排出體外後，將造成土壤及地下水中磷的累積，嚴重污染環境。植酸酵素是一種新

型的飼料添加劑，透過它對植酸磷的水解，可提高牲畜家禽對飼料中磷的吸收和利用率，從而降低

飼料成本並減輕環境的磷汙染。但添加植酸酵素的成本較高，目前還難以被廣泛採用。而將植酸酵

素基因轉殖至作物上，是可行的一條途徑 (Ravindran et al. 1995)，其能改善飼料中磷的消化率，意

即可減少飼料配方中磷的使用。國內中央研究院余淑美博士首創將植酸酵素基因轉殖至‘克尼伯’  
品種馬鈴薯植株上，目的在藉此提高飼料的轉化率，最終達到節約糧食、提高動物的生產性能以及

減輕養殖業所造成環境污染問題。 
Chan et al. (2007) 於 2004年和 2005年在農業試驗所基因轉殖作物隔離試驗田進行植酸酵素基

因轉殖之馬鈴薯植株生長和產量評估，結果發現植酸酵素基因轉殖馬鈴薯 2-1 品系在各生長期的主

莖長、側枝數、地上部乾重及單株薯球總鮮重，雖較對照之非基因轉殖馬鈴薯‘克尼伯’為低，但未

達統計上 5%顯著水準差異；此外，2-1 品系在移植後第四週時的出土率顯著低於‘克尼伯’，而且自

行留種連續第二年栽種下小於 120 g 的薯球數量明顯減少，此結果可以作為生態安全評估之參考。

惟基因轉殖作物的生態安全評估工作，尚包括植株生長勢及與原生種、野生種或雜草的競爭力 
(Conner et al. 2003; Jenczewski et al. 2003; Hill 2005 )。在台灣地區天然條件下‘克尼伯’通常較少開花

結籽，除非提早種植或進行嫁接與光期處理延長光照，有促進開花與結實之可能 (Tsao & Chang 
1980)。因此國內種植基因轉殖馬鈴薯較無花粉飛散的問題，惟需調查薯球收穫後殘留薯球在田間

之生育情形，評估是否有雜草化之可能性，據以供為基因轉殖馬鈴薯商業栽培之可行性評估的依據

之一。根據行政院農業委員會於 2005 年訂定發布之「基因轉殖植物田間試驗管理辦法」，基因轉殖

作物在進行遺傳性狀調查及生物安全評估後所殘留下來之植物殘體，按規定須妥善處理 
(COA-AFA 2007)，但一般處理作物殘株的方式，如焚毀、掩埋或清運離園 (Lin et al. 2004) 等方法，

其中清運離園是基因轉殖作物安全評估作業所不允許，而掩埋方式往往不能完全清除乾淨，又露天

焚燒產生之濃煙會有嚴重污染空氣的顧忌，故必須採以其他能徹底消除殘株的方法。植株長期浸

水，可導致根部腐爛，植株缺氧死亡之現象 (McMichael & Persson 1991)。因此，本研究在基因轉

殖與非基因轉殖馬鈴薯的收穫田區進行土壤浸水和不浸水處理的比較試驗，以評估基因轉殖馬鈴薯

的殘留薯球能否在土壤中被清除，並藉此找出浸水處理所需的有效天數，提升基因轉殖馬鈴薯之殘

株管理的有效性。 

材料與方法 
本試驗材料以馬鈴薯‘克尼伯’品種經轉殖植酸酵素基因之 2-1 品系與原轉殖受體品種‘克尼伯’ 

(wild type, WT) 為對照，於農業試驗所基因轉殖作物隔離試驗田進行秋作栽培試驗。田間設計採裂

區設計，三區集，以浸水或不浸水為主區，兩品 (種) 系為副區，共 12 個小區。試驗於 2006 年 9
月 25 日種植，採一畦雙行式種植方式，行株距 60 × 30 cm，每行 20 株，每小區四畦計 160 株。栽
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培管理方式為基肥用量每公頃施用苦土石灰、雞糞、黑肥各 400 kg；追肥於其幼芽全部伸出土面時

施用，即種植後 15 天及 30 天施第一次及第二次追肥，每公頃施用量為台肥 4 號複合肥料 400 kg，
條施於距植株 10 cm 處而後培土；期間適時以人工防除雜草，並適時施用 5%陶斯松粒劑每公

頃 20 kg 及噴施蘇力菌 1000 倍稀釋液以防治害蟲。待 2007 年 1 月 22 日成熟收穫期，不採收任何

薯球即進行田區土壤的浸水處理試驗。為防止浸水區的灌溉水溢流，各主區先築起四周田溝。浸水

區保持水深淹過田面 3 cm，並需注意田間水分蒸發散失，隨時補充水分，以維持一定高度；而不

浸水區則不施以任何處理，以作為對照組。 
從施行浸水處理即日起，分別在第 7、17、28、51、70 天自每小區內各逢機取出 4 株，調查

2-1 品系和對照之‘克尼伯’在取樣植株上的殘留薯球總數，以比較兩個品 (種) 系在兩種浸水處理 
(有、無) 之間的表現差異。 

結  果 
本研究之兩個品 (種) 系與兩種浸水處理 (有、無) 之兩因子試驗採裂區設計，由表 1 之各不

同取樣時間的變方分析結果得知，處理 7 天的效應不顯著；但 17 至 51 天浸水期間的殘留薯球數量

與對照 (不浸水) 殘留量之間皆呈顯著差異，惟其品種效應、處理 × 品種之交感效應皆不顯著，

此意味著在這段期間內浸水處理對 2-1 品系和‘克尼伯’收穫田區之殘株處理具有一致的顯著效果；

處理後第 70 天之變方分析中的處理、品種、處理 × 品種之交感等效應皆呈顯著，表示兩品 (種) 系
的田間殘株受到浸水處理的效果開始有明顯差異。 

進而檢視 2-1 品系和‘克尼伯’收穫田區在各取樣時間殘留於植株的薯球數量 (表 2)，則發現在

不浸水狀況下，雖然在各取樣時間兩品 (種) 系間之差異皆未達統計上 5%顯著水準，但自第 28 天 

表 1. 基因轉殖和非基因轉殖馬鈴薯收穫田區施行浸水處理對殘留薯球數量 z 影響的變方分析 (採用裂區

設計)  

Table 1. Analysis of Variance (ANOVA) of effects of post-harvest flooding on number of tubers z in the 
fields of transgenic and non-transgenic potatoes (2006 field experiment, split plot design) 

  Mean squares 

Source df 7 w 17 28 51 70 

Block 2 53.6  15.3  22.8  9.8  6.1  

Treatment (T) y  1 120.3  352.1* 396.8* 432.0* 310.1* 

Error (a) 2 18.6  5.6  22.8  9.8  6.1  

Cultivar (C) x 1 12.0  2.1  24.1  27.0  60.8  

T × C 1 12.0  0.1  24.1  27.0  60.8  

Error (b) 4 14.3  12.6  11.6  9.3  6.3  

z Number of tubers from 4 plants sampled in each plot. 
y Treatments: flooding and non-flooding. 
x Potato: non-transgenic potato (cv. Kennebec) and transgenic potato (strain 2-1). 
w Sampling time: days of flooding. 
* Significant at 5% level. 
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起，2-1 品系的殘留薯球數量已逐漸少於‘克尼伯’，直到第 70 天，‘克尼伯’之 4 株取樣植株上的殘

留薯球數量仍維持約 14–15 個，但 2-1 品系則已經少到僅剩 6 個。再由表 2 得知，兩品 (種) 系之

收穫田區經過浸水處理的結果表現相當一致，浸水 7 天的 4 株取樣植株上皆僅約殘留 6 個薯球，浸

水 17 天則約還有 2–3 個，到第 28 天及之後皆不見有任何薯球存在。 
為找出基因轉殖馬鈴薯田區殘株管理的有效浸水天數，將兩品 (種) 系在有、無浸水處理後的

殘留薯球數量隨著不同取樣時間的變化，繪製成趨勢圖，如圖 1 所示。結果發現，倘不施以任何處

理而任意將植株棄置田間，‘克尼伯’田區的薯球殘體不會減少，然 2-1 品系在第 28 天起的田區殘留

薯球數量有明顯降低的趨勢，且隨著植株棄置田間的時間越久，殘株量亦會更少，到第 70 天時 4
株取樣植株上僅平均殘留著 6 個薯球，顯然該品系有生長弱勢之傾向。倘種植田區在收穫後即施予

浸水處理，無論 2-1 品系和‘克尼伯’皆於處理後第 28 天起便不再有任何薯球殘留在田間 (圖 1)。由

此顯示，2-1 品系和‘克尼伯’在進行遺傳性狀調查及生物安全評估後，所棄置之植物殘株在浸水處

理 28 天以上皆可完全腐爛死亡，即能有效控制田間殘株存活數。 

討  論 
Chan et al. (2007) 以兩年秋作試驗發現基因轉殖馬鈴薯 2-1 品系較非基因轉殖馬鈴薯‘克尼伯’

的生長勢較弱。本研究進而發現，倘收穫田區不施以浸水處理，‘克尼伯’的殘留薯球量不會減少，

但 2-1 品系在第 28 天起的田區棄置殘株明顯遞減，顯然該轉殖品系確實有生長弱勢之傾向 (表 2、
圖 1)。此意味由‘克尼伯’品種轉殖植酸酵素基因所產生之馬鈴薯 2-1 品系在國內田間長期種植時，

獲得競爭優勢的潛在可能性不高，再加上在台灣天然條件下‘克尼伯’通常較少開花結籽 (Tsao & 
Chang 1980)，較無花粉飛散問題，這將使得 2-1 品系形成新的雜草的機會大為降低，此對生物安

全評估具有正面的意義。但為了能將種植轉殖馬鈴薯的潛在風險降至最低，收穫後的田區殘株管理 

表 2. 有、無施行浸水處理下基因轉殖和非基因轉殖馬鈴薯收穫田區的殘留薯球數量比較 

Table 2. Numbers of tubers transgenic and non-transgenic plants of potatoes in harvested fields with or without 
flooding. 

  Number of tubers from 4 potato plants z 

Treatment Cultivar y 7 x 17 28 51 70 

Non- flooding WT 14.3 ± 4.3 a 14.3 ± 2.1 a 14.3 ± 0.9 a 15.0 ± 1.5 a 14.7 ± 2.7 a 

 2-1 10.3 ± 2.2 a 13.3 ± 1.2 a 8.7 ± 4.7 a 9.0 ± 3.2 a 5.7 ± 0.9 a 

 LSD (0.05) w 14.9 12.5 16.9 15.1 12.4 

Flooding WT 6.0 ± 1.0 a 3.3 ± 2.8 a 0.0 ± 0.0 a 0.0 ± 0.0 a 0.0 ± 0.0 a 

 2-1 6.0 ± 3.0 a 2.3 ± 1.2 a 0.0 ± 0.0 a 0.0 ± 0.0 a 0.0 ± 0.0 a 

 LSD (0.05) 11.4 12.4 0.0 0.0 0.0 
z Data indicate mean and its standard error of 3 replicates. 
y WT: wild type (non-transgenic) potato (cv. Kennebec); 2-1: transgenic potato (strain 2-1). 
x Sampling time: days of flooding. 
w LSD (0.05): values of least significant difference are for comparisons of cultivar means within treatments at 5% level. Within 

treatment for each sampling time, cultivar means followed by different letter are significantly different by LSD-test at 5% level. 
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圖 1. 基因轉殖和非基因轉殖馬鈴薯收穫田區有、無浸水處理的殘留薯球數量變化。各點上的垂直線為平均值

之標準差。 

Fig. 1. Changes of number of tubers of transgenic and non-transgenic potato plants in harvested fields with or without 
flooding. Vertical bars on each point are standard error of mean. 

 
仍非常重要。經本研究評估結果，種植田區在收穫後即施予浸水處理 28 天以上，就能有效完全清

除田間棄置之殘株 (表 2，圖 1)，因此以水淹法進行基因轉殖馬鈴薯的收穫田區殘株處理不失為一

良好的方式，可考量納入安全評估之標準操作程序中。 
基因轉殖作物在土壤中之殘留物，與土壤生物群落長時間接觸，再加上轉殖也可能導致根際分

泌物或作物本身其他生理特性產生改變，而影響作物殘株在土壤中的分解速率和分解產物中碳、氮

等營養元素之含量變化，最終反過來又會影響土壤肥力、土壤生化過程及有機質組成 
(Ponnamperuma 1984; E et al. 2004)。因此，未來將繼續就浸水期間基因轉殖作物在分解過程中對土

壤生物的影響層面進行相關研究，以供作生態安全所需之資料，並提供未來基因轉殖馬鈴薯經安全

評估認可釋放後在栽培管理上之參考。 
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 Effect of Flooding on Management of Phytase-Containing Potato 

Tubers in the Harvested Field 1 

Lit-Fu Chen2, Min-TzeWu2, and Hsiu-Ying Lu3, 4 

Abstract 

Chen, L. F., M. T. Wu, and H. Y. Lu. 2008. Effect of flooding on management of phytase-containing potato tubers in the 
harvested field. J. Taiwan Agric. Res. 57:95–102.  

Potato (Solanum tuberosum L.) is the most important non-cereal food crop in the world. The transgenic potato 
plants, strain 2-1, were obtained by transforming phytase-gene into their original plants, cv. ‘Kennebec’ (wild type).  
To study effects of flooding on survival and persistence of transgenic potato tubers in the harvested field, an 
experiment was conducted in a field at the Agricultural Research Institute in the fall crop season of 2006. A factorial 
split design with three blocks was used with flooding (with and without) as main factor and cultivars (strain 2-1 and 
wild type) as subfactors. For the flooding treatment, water level was maintained at 3 cm above soil, starting at harvest 
time and throughout the entire period of the experiment. For each of sampling date at 7, 17, 28, 51, and 70 days after 
flooding, four potato plants were randomly sampled from each plot and examined for number of tubers. Results 
showed that number of tubers was significantly reduced after flooding treatment of filed plots for 17 days, compared 
to non-flooding controls. After flooding for 28 days or longer, no tubers were found on both transgenic and 
non-transgenic plants of potatoes. This results suggest that flooding of potato fields is an effective method for post 
harvest field management of transgenic potatoes. Besides, production of potato tubers in the transgenic plants 
‘Kennebec’ strain 2-1 was significantly lower than the non-transgenic plants cv. ‘Kennebec’ sampled from plots 
without flooding treatments. The lower number of potato tubers in the transgenic plants ‘Kennebec’ strain 2-1 might 
be another reference point for consideration in biosafety assessment of growing transgenic potatoes in the field. 

Key words: Potato, Solanum tuberosum, Genetically modified crops, Phytase gene, Residue management, 
Flooding.   
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水稻表現序列標幟 (EST) 功能分析自動化系統
1   

呂秀英2 陳政道2 呂椿棠2,4 邱怡嘉3 魏夢麗2 

摘    要 
呂秀英、陳政道、呂椿棠、邱怡嘉、魏夢麗。2008。水稻表現序列標幟 (EST) 功能分

析自動化系統。台灣農業研究 57:103–118。 

表現序列標幟 (expressed sequence tag, EST) 是 cDNA 序列片段，直接研究 EST 可

獲取基因表現訊息。透過 EST 的功能註解、分類和表現量統計，能瞭解不同 cDNA 基

因庫間之基因表現型式的差異性及表現基因的功能類別。現存於公共資料庫的水稻 EST

序列數量相當龐大，可作為水稻基因組功能註解的重要資源。但針對這些巨量 EST，僅

靠人工是不可能在短時間內完成所有分析與計算。因此，本研究在 Linux 伺服器以

MySQL 資料庫管理系統建立本地資料庫，並綜合 Perl 和 PHP 程式語言之運用，成功研

發了一套完整的水稻 EST 功能分析自動化系統，能快速且準確完成 EST 功能註解、分

類及表現量統計的全程分析工作，大大提高了工作效率。使用者無須登錄到 Linux 分析

平台，只要在 Microsoft Window 操作環境下透過網頁瀏覽器，即可直接使用該系統。系

統以 Web 界面為基礎所設計的輸入畫面在操作上非常簡便，且分析完成後主動將輸出

結果透過電子郵件寄給使用者。本系統亦可容易地擴展運用到其他物種之 EST 功能分析

工作，對分子遺傳實驗室發展 EST 分析工作具有重要意義。 

關鍵詞︰ 水稻、表現序列標幟、功能註解及分類、基因表現量統計、自動化系統、Perl

語言。 

前    言 
1991 年 Adams 等人從三種人腦組織的 cDNA 基因庫 (library) 中隨機挑選出 609 個選殖體 

(clone) 進行定序，從而得到一組人腦組織的表現序列標幟 (expressed sequence tag, EST)，並將其

與資料庫進行序列同源性對比，結果顯示該組中有 36 個代表已知基因，337 個代表未知基因，這

是關於 EST 技術應用的首次報導，並首次提出了 EST 的概念 (Adams et al. 1991)。EST 雖然只是

cDNA 的片段序列，但具快速且低廉的優點，故成為連接結構基因組學和功能基因組學的一道橋
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樑，進行 EST 分析可提供基因辨識、新基因發現及基因表現差異性等研究，是最快速獲得序列資

訊及提供功能性基因組研究之來源 (Adams et al. 1991, 1992; Polymeropoulos et al. 1993; Bonaldo et 
al. 1996; Rounsley et al. 1996; Ewing et al. 1999; Jongeneel 2000; Kantety et al. 2002; Rudd 2003; Wei 
et al. 2005a, b)。隨著 EST 定序的快速發展，至 2008 年 3 月 28 日止，美國國家生物技術資訊

中心 (National Center for Biotechnology Information, NCBI, http://www.ncbi.nlm.nih.gov/) 的
dbEST 資料庫已登錄不同物種之不同組織的 EST 共 50,818,319 條，其中以人和鼠的最多 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/dbEST/dbEST_summary.html)。目前全世界研究單位都在針對禾穀類作

物或其他重要作物進行大規模的 EST 計畫，EST 資料仍在快速增加中 (Kantety et al. 2002)。至 2008
年 3 月 28 日止，登錄在 NCBI 之 dbEST 資料庫的水稻 EST 序列數量已累積近 1,220,261 條 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/dbEST/dbEST_summary.html)。從公共資料庫下載取得 EST 以進行分析

之前，為維持序列的品質，通常都會利用 CAP3 或其他接合軟體的聚集  (clustering) 與接合 
(assembly) 之常規化處理，減少 EST 之重疊性，並將其連接成更長、更高質量的序列，此稱為單

一序列  (unique sequences) (Adams et al. 1995)；然後再透過該 EST 之單一序列的功能註解 
(functional annotation)，以瞭解這個序列在生物體中所扮演的功能。透過已註解的 EST 序列，可以

進行其上下游資訊的全面分析，包括新基因發現、重複序列測定、調控基因確定、完整基因分析等 
(Jongeneel 2000; Wolfsberg & Landsman 2001; Sreenivasuls et al. 2002; Wei et al. 2005a)。 

一般針對 EST 功能註解的方法，通常是將 EST 單一序列直接利用 BLAST (basic local alignment 
search tool) 去比對 NCBI 資料庫 (http://www.ncbi.nih.gov/BLAST/) 或 MIPS (Munich Information 
Center for Protein Sequences) 之資料庫  (MAtDB, http://mips.gsf.de/proj/plant/jsf/athal/searchjsp/ 
searchSequence.jsp)，然後再將所比對到的相似性序列進一步利用 MIPS 功能分類系統 (MIPS 
Functional Catalogue, MIPS_FunCat, http://mips.gsf.de/proj/funcatDB/search_main_frame.HTML) 來進

行功能分類 (Lai et al. 2004; Shim et al. 2004; Brenner et al. 2005)。此程序必須經由一再核對及篩選

的反覆過程，否則無法迅速且準確地獲知其真正的功能。基此，Chiu et al. (2007) 成功地建立了一

套完整且快速的新流程：將 EST 單一序列比對 TIGR (The Institute for Gene Research) 之 Gene Index 
(TGI) 資料庫  (http://compbio.dfci.harvard.edu/tgi) 的假設性一致性序列  (tentative consensus 
sequence, TC) 進 行 功 能 註 解 ， 再 藉 由 TC 搜 尋 結 果 連 結 到 GO (Gene Ontology, 
http://www.geneontology.org/) 與 MIPS 之功能分類系統進行功能分類，最後進行基因功能表現量之

統計。對於少量資料，可將其提交到上述各相關網站，即可完成分析；但對於大量的 EST 資料，

所需花費的時間和人力仍相當可觀，因為利用網際網路在多個網站間交互操作，不僅存在速度慢、

步驟繁瑣、缺乏針對性等缺點，而且保密性差，難以滿足研究工作需要。另外由於不同網站資料庫

的操作方式與資料儲存格式不盡相同，故常常得花很多時間於各輸入輸出檔案間的格式轉換與資料

整理，此過程中也容易出錯。隨著 EST 量越來越多，處理巨量生物資料的高度複雜性，僅靠人工

完成所有分析與計算是難以想像的。而唯一解決之道，是將整個分析流程予以全面自動化。因此，

本研究以 Chiu et al. (2007) 所建立的 EST 功能註解分析流程為基礎，先從網路上將 TGI 中 TC 資

料庫的相關序列及其訊息敘述、GO 分類資料庫的代碼及敘述、MIPS 分類目錄以及 BLAST 序列比

對軟體，下載到自有 Linux 主機所構築的資料庫內，以建置一個可以在本地直接進行序列比對、功

能註解和分類的操作平台；然後編寫程式，將整個分析流程予以自動化並設計簡單易用的使用介
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面，使能快速準確地完成 EST 功能註解、分類及表現量統計的全程分析工作。此本地序列資料分

析平台及自動化系統之建構完成，對於分子遺傳實驗室發展 EST 分析工作具有重要意義。 

材料與方法 
EST 功能註解分析之流程 

Chiu et al. (2007) 擷取 NCBI 之 dbEST 資料庫中受褐飛蝨誘導之 188 條水稻 EST 序列，將其

經 CAP3 軟體聚集和接合後，共獲得 155 條較高品質和去除多餘性的單一序列，以此單一序列為材

料建立了一套 EST 功能的註解、分類及表現量統計的分析流程，如圖 1 所示：(1) 首先將 EST 經

聚集及接合後所產生的單一序列，去比對 TIGR Gene Index (TGI) 資料庫的 TC，以進行功能註解；

(2) 藉由 TC 搜尋結果連結至相對應之 GO 分類代碼及敘述，可進行功能註解之粗分類；(3) 再經

由 GO 分類代碼連結至相對應之 MIPS 分類代碼目錄，以進行功能註解之細分類；(4) 最後統計各

功能類別的基因表現量及其比例。 
TGI 資料庫蒐集的基因資料不僅簡單對 NCBI 之 GenBank 資料庫的基因和 EST 數據按物種分

類，也提取 GenBank 資料庫中不同物種的 EST 和註解的基因序列，經由聚集、接合等分析過程以

產生單一的、具有高可信度的 TC。因此可藉此網站輸入查詢序列進行比對後，找出相似的 TC，
來推測基因之功能註解。GO 主要提供結構及動態模式的控制字彙和分類系統，真核生物的基因和

蛋白質也可透過 GO 的整合性分類系統得到分子功能 (molecular function)、生物程序 (biological 
process)、細胞成分 (cellular component) 三個層次的註解，可對基因組資訊進行簡單分類及描述 

(GO 2006)。MIPS 分類系統的功能分類目錄  (MIPS_FunCat, http://mips.gsf.de/proj/funcatDB/ 
search_main_frame.HTML) 是一個階層系統，由二十多個主要功能種類所組成，主功能底下又有其

細分類別，迄今最新 2.1 版已增加到 28 個主功能共包含 1362 項之功能類別，可用來對不同生物之

基因組進行註解之分類，是研究者對基因及其產物進行功能分類時常參考的資料庫 (Andreas et al. 
2004; Mewes et al. 2006, 2008)。 

序列資料分析平台之建置 
本研究所研發的自動化分析系統安裝在 Linux 伺服器內，用於建構該 Linux 序列資料分析平台

的硬體配備為 Pentium III、CPU 650 MHz、1GB RAM，及內含 80G 的 SCSI 硬碟。作業系統為 RedHat 
Linux 9.0，可從 http://www.redhat.com 或其他鏡像站點取得。該類小型伺服器的花費較少，大部分

實驗室都有能力配置。 
由於生物資訊分析通常涉及巨量資料，資料的儲放必須有一個高效率的資料庫，才能利於

管理、存取及後續分析。因此，本研究在 Linux 作業平台上，利用 PHP 及 MySQL 建立一個資

料庫，專門用來儲存待分析之 EST 單一序列和所有分析結果。而為了建置一個可以在本地直接

進行序列比對、功能註解和分類的操作平台，也從網路上下載 TGI 中 Rice (Oryza sative) 之 TC
資料庫 (含序列及相關訊息敘述)、GO 分類資料庫 (含代碼及敘述) 和 MIPS 分類目錄，以及

BLAST 序列比對軟體，並將它們儲存在本地資料庫中。根據 Chiu et al. (2007) 所建立之水稻

EST 功能註解分析流程 (圖 1)，再利用 Perl 語言來撰寫水稻 EST 功能分析自動化系統之 Perl
程式模組。 



台灣農業研究  第 57 卷  第 2 期 

 

106 

相關軟體之獲取與安裝 
建構分析平台和自動化系統所使用的軟體皆為免費軟體，可以從網際網路下載或直接向作者索

取，而在 RedHat Linux 9.0 作業系統安裝後即已內建 Perl 5.6、PHP 2.6.4 及 MySQL 3.23.5。由於這

些軟體皆安裝在 Linux 操作系統中，不能移植到 Microsoft Windows 系統，但 Windows 使用者仍可

以透過一般網頁瀏覽器 (如 IE, Netscape, Sleipnir 等) 輸入 Linux 伺服器的所在 IP 網址，就能連結

使用本系統，而未必要藉由終端模擬軟體或遠端連線軟體登錄到 Linux 伺服器上使用。本研究相關

軟體之功能，簡單說明如下： 
序列相似性比對軟體 BLAST：BLAST 為目前生物資訊學 (Bioinformatics) 研究上極為重要的

工具，特別是在核酸或胺基酸序列資料庫的搜尋，堪稱目前最廣泛使用的序列相似性比對方法。此

法的演算式和統計學基礎由 Altschul 等人於 1990 年發表 (Altschul et al. 1990) 後，經陸續改進，至

1996 年成為 NCBI 最重要的網路伺服工具。BLAST 使用了局部 (local) 而非全域性 (global) 的序

列比對，而再採用字串比對 (word hashing) 時，加入了相似度門檻值 (similarity threshold) 的概念

使得長字串不需全部一致而大幅提高搜尋速度，並利用極端分布統計 (extreme value distribution 
statistics) 的概念進行信賴度分析而設計了 E-value，在速度與搜尋靈敏度上獲得極佳的平衡

(Altschul & Gish 1996)。在給定條件的搜尋下，所找到的相似序列之清單中的 Score 是這一相似序

列中最相似的區域之得分，代表統計學上的可能性，得分越高，越不可能是逢機發生，即越有可信

度。但該值為絕對值，與所搜尋的資料庫大小無關。而 E-value 是一種期望值，與搜尋空間大小有

關，其意義是在這樣的資料庫搜尋空間中可逢機獲得這樣高分之序列的可能性，因此 E-value 越高， 

 

圖 1. Chiu et al. (2007) 所建立之 EST 功能註解分析的流程圖。 

Fig. 1. Flowchart showing the analysis procedures of EST functional annotation established by Chiu et al. (2007) 
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則代表越有可能是逢機獲得的，也就越不可信，或越不具有生物意義。BLAST 可由 NCBI 網站下

載 (http://www.ncbi.nih.gov/BLAST/)，用來進行本地序列的相似性分析。 
程式語言 Perl：Perl 是 practical extraction and report language (實用擷取與報告語言) 的縮寫，

為 Larry 於 1980 年代中期所創，最初是 UNIX 作業系統所開發的編製程式語言，現在具有強大的

跨平台特性，幾乎不受限制，如 Linux、Microsoft Windows、Macintosh、MVS、VMS、OS/2、Plan9、
Amiga 等作業系統也都有相應的 Perl 語言解釋器；Perl 是一種腳本語言 (script language)，對程序、

檔案和文字有很強的處理與變換能力，因此凡是有關系統工具、軟體工具、系統管理、資料庫連結、

圖像程序設計、網路連結和 WWW 程序設計等任務，都特別適合用 Perl 來執行 (Larry et al. 2000; 
Schwartz et al. 2005)。Perl 十分容易學習和掌握，大多數的任務只需要 Perl 語言的一小部分即可完

成。Perl 也是一種解釋式的語言，即只要寫了程式後，不需經由一道中間的編碼過程即可測試，可

快速、方便地測試及除錯。這些優點使得 Perl 成為普及於全球資訊網中的編製程式語言，如同系

統和資料庫與使用者之間的通道，並已成立專屬官方網站 (http://www.perl.org/)。現在 Perl 語言已

廣泛應用在生物資訊學研究 (Jagota 2004; Jan et al. 2004; Haynes et al. 2006; Zhou et al. 2007)。 
HTML 輸出程式 PHP：PHP 是 hypertext preprocessor (超文件前置處理器) 的縮寫，用來產生

HTML 網頁原始檔的中介程式及語言，屬於一種伺服端內嵌式 HTML 的應用程式；不是用一大堆

指令來輸出 HTML 程式，而是直接可以在 PHP 和 HTML 間切換，尤其適合用來 Web 開發。它容

易學習，執行速度快，可同時運行於 Windows、UNIX 和 Linux 不同作業平台的 Web 程序，內置了

對文件上傳、密碼認證和郵件收發等功能 (Williams & Lane 2004; Trachtenberg & Sklar 2006)。PHP
也有其專屬的官方網站 (http://www.php.net/)。透過 PHP 程式之編寫設計，即便本系統是建立在

Linux 分析平台上，也能讓 Windows 使用者直接透過網頁瀏覽器來輸入資料並讀取輸出結果，而未

必要登錄到 Linux 伺服器才能使用該系統。 
資料庫管理系統 MySQL：MySQL 是一個快速、容易使用且功能強大的關聯式資料庫管理系

統 (relational database management system, RDBMS)，可容易地與 C、C++、Java、Perl、PHP 等語

言連結，且可運作在許多作業平台上，例如 Linux、HP-UX、Windows 等平台。自 1996 年以來，

MySQL 得到很多大公司的支持，其功能性和穩定性都有很大的發展，目前共超過 40 個資料庫，

包含 10,000 個表，其中 500 多個表超過 7 百萬行，大約有 100GB 容量的主要應用資料，能快速且

靈活地儲存並記錄文件和影像，故已有許多配置和管理 MySQL 伺服器的圖形工具被開發，為系統

管理員提供極大的幫助 (Williams & Lane 2004; DuBois 2006)。MySQL 現也已成立專屬官方網站 
(http://www.mysql.com)。透過 MySQL，能提供各研究室的 Web 網站或個人網站一個簡單、方便及

高效能的資料庫系統。 

系統之效率評估 
為確認系統的效益，有必要以實際序列資料進行評估。Chiu et al. (2007) 擷取 NCBI 之 dbEST

資料庫中受褐飛蝨誘導之 188 條水稻 EST 序列，將其經 CAP3 軟體聚集和接合後所得到的 155 條

單一序列為材料，採用人工方式進行功能註解，自 TC 資料庫相似性序列的蒐集比對至最終完成功

能的註解、分類及統計，前後共花了大約 3 個月的時間。因此，本研究將首先以此 155 條單一序列

來測試以自動化系統完成全程分析工作所需的時間。另外，Lu et al. (2007) 取自 NCBI 之 dbEST 中

受稻熱病菌誘導之共 84,705 條水稻 EST，利用 CAP3 將其聚集和接合後，共得到 32,165 條 EST 單
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一序列，此巨量的單一序列是絕不可能利用人為方法來完成功能註解之分析工作，因此也是利用此

自動化系統來完成所有分析。 

結    果 

使用介面操作 
本研究在 Linux 主機以 MySQL 資料庫管理系統建立本地資料庫，並綜合 Perl 和 PHP 程式之

運用，成功研發了一套完整的水稻 EST 功能分析自動化系統。透過 PHP 程式設計，使用者無須登

錄到 Linux 主機平台，只要在 Microsoft Window 操作環境下透過網頁瀏覽器，即可使用該系統。使

用者執行介面之畫面，設計如圖 2。它在操作上十分簡單易明，只要先將 FASTA 格式的序列資料， 

 
圖 2. 水稻 EST 功能分析自動化系統的輸入介面。 

Fig. 2. Input interface of automated system for rice EST functional analysis. 
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用複製貼上之方式貼於畫面上的序列輸入框內，或者利用「Browse (瀏覽)」功能指定到個人電腦硬

碟內儲存序列檔案的所在位置，再於最下面輸入框內填入使用者的電子信箱地址，最後按「Run (執
行)」功能鍵即可。若在送出前按「Reset (重設)」功能鍵，則可清空已輸入的所有資料。系統在確

認收到查詢序列後，會顯示出感謝使用本系統等字樣，然後將接下來的分析工作交給 Linux 主機執

行。系統在完成分析後，會主動將結果以電子郵件寄給使用者，因此操作畫面中的電子信箱地址是

必要輸入的。畫面中序列輸入框之下方的 E-value 欄位，系統內設值為 1，但允許使用者自行修改

將其降低或提高；降低 E-value 可將相似性比對的門檻變高，於是對 TC 所能搜尋的相似性序列會

變得較少，反之若提高 E-value，則能比對到的序列可較多。 

輸出結果內容 
系統完成分析後，使用者會收到電子郵件通知，郵件內容如圖 3 所示。使用者可由收到的電子

郵件中，直接用滑鼠點選相關檔案名稱，即可將它們直接開啟或下載。為有利於使用者的各種後續

運用，本系統將所分析的結果，提供了文字、Microsoft Excel 和 HTML 之三種不同儲存格式之輸

出檔案，其附加檔名分別為 out、xls 和 html。這三種檔案的命名原則，是以使用者所提供之電子

信箱@之前的名稱，再加上一個流水號。第一個附加檔名為 out 的輸出檔案，是可由網頁瀏覽器或

任何文書製作軟體開啟的文字檔，內容為查詢序列經 BLAST 比對 TIGR 的相似性搜尋結果，如圖

4 所示，輸出報表中會將所有小於指定 E 值 (系統內設值 = 1) 的相似性搜尋結果全部列出。至於 

 

圖 3. 水稻 EST 功能分析自動化系統完成分析後主動寄給使用者的電子郵件訊息，隨函共附 3 個輸出檔。 

Fig. 3. An e-mail message attaching with three output files from rice EST automated functional analysis system was 
sent to the user automatically after accomplishing the analysis. 



台灣農業研究  第 57 卷  第 2 期 

 

110 

 

 

圖 4. 水稻 EST 功能分析自動化系統的輸出文字檔內容範例：比對 TIGR 之 TC 資料庫的相似性搜尋結果。 

Fig. 4. An example of output text file from rice EST automated functional analysis system: results of similarity 
search to annotated TC database in TIGR. 
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Excel 和 HTML 兩種檔案的輸出結果完全相同，皆包含三部份內容，如圖 5 所示，此處僅以網頁形

式檔為例說明：(1) 各查詢序列 (query) 所比對到相似 TC 的 id 及其定義、該 TC id 連結到 GO 功

能分類系統所得之 GO id 及其註解粗分類、再經由該 GO id 連結到 MIPS_FunCat 功能分類系統所

得之 MIPS id 及其註解細分類，這些分析結果皆被整合在同一個表格內，以利相互參照 (圖 5-1)。
以圖中第一條查詢序列 contig1 為例，在內設 E value = 1 之條件下，比對到的所有相似 TC 有

TC275121、TC261271 等 (因版面限制，圖中僅列出部份結果)，由這些相似 TC 之 id 所對應到的

GO 和 MIPS 分類代碼，可知該 EST 單一序列與何種功能類別之基因表現有關。畫面中也提供超連

結功能，讓使用者藉由點選 TC、GO 及 MIPS id，就能直接連結到其相關網站以瀏覽該 id 的詳細

資訊。(2) 依據所有查詢序列比對到的 GO 分類代碼，統計在 GO 功能分類系統下所佔表現量及其

比例 (圖 5-2)。以圖中實例而言，這些序列比對到分子功能 (molecular function, F)、生物程序 
(biological process, P) 及細胞成分 (cellular component, C) 之功能類別表現量各為 98、91 及 85，各 

 

圖 5-1. 水稻 EST 功能分析自動化系統輸出的 HTML 網頁檔內容範例：從相似 TC 連結對應到的 GO 及 MIPS
代碼之相關資訊。 

Fig. 5-1. An example of HTML output file from rice EST automated functional analysis system: Hits information of 
GO and MIPS ids linked from similar TC sequences in TIGR. 
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圖 5-2. 水稻 EST 功能分析自動化系統輸出的 HTML 網頁檔內容範例：GO 功能分類系統下各功能類別之基因

表現量及其比例。 

Fig. 5-2. An example of HTML output file from rice EST automated functional analysis system: Frequency and 
percentage of gene representation of functional classification based on GO functional category. 
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佔 35.76、33.21 和 31.02%。GO 分類系統除了三個層次的粗註解外，其下層仍有其自有的更細分

功能，由於 GO 作為基因功能註解有逐漸增加之趨勢，故本系統也同時再提供其第二層之細分功能

類別的統計資料，以供參考。(3) 依據所有查詢序列比對到的 MIPS 分類代碼，統計在 MIPS 分類

系統下各功能類別所佔表現量及其比例 (圖 5-3)。MIPS 分類目錄是一個階層系統，但一般皆以第

一層的主功能類別來探討基因表現量之差異性，因此本系統僅就主功能類別進行統計。以圖 5-3 之

實例而言，藉由 MIPS 分類系統，可知該 cDNA 基因庫表現出代謝 (metabolism) 功能的基因表現

量佔 14.368%、能量 (energy) 功能佔 2.586%等。 

 

圖 5-3. 水稻 EST 功能分析自動化系統輸出的 HTML 網頁檔內容範例：MIPS 功能分類系統下各功能類別之基

因表現量及其比例。 

Fig. 5-3. An example of HTML output file from rice EST automated functional analysis system: Frequency and 
percentage of gene representation of functional classification based on MIPS functional category. 
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除網頁形式的輸出檔案外，本研究還提供同樣內容的 Excel 輸出檔之目的，是方便使用者可將

分析結果另用 Excel 軟體來開啟檢視，此有利於使用者在 Window 個人電腦上做進一步的其他各種

統計分析。 

系統效率評估 
就系統分析的效率而言，Chiu et al. (2007) 直接將共 155 條受褐飛蝨誘導之水稻 EST 單一序

列，提交到 TIGR 網站之 TC 資料庫進行相似性序列的蒐集比對，然後逐一用人工方式檢視，篩選

出每條查詢序列所比對到的相似序列及其註解，再從其註解敘述中擷取出適當的關鍵字，分別輸入

到 GO 及 MIPS 等網站找出該功能屬於何種類別，最後利用 Excel 試算表就每條查詢序列所對應到

的各類別功能進行表現量個數和百分比統計，前後共花了大約 3 個月的時間。而使用本研究之 EST
功能分析自動化系統，約僅 30 分鐘左右的時間即完成所有序列的功能註解、分類及統計之全程分

析工作。至於 32,165 條受稻熱病菌誘導之水稻 EST 的功能註解，由於數量非常龐大，是絕不可能

經由人工方式來分析，但透過本自動化系統不用兩天即已完成。由此可知，本研究所建立之 EST
功能分析自動化系統確可節省大量資料之處理時間。 

討  論 
生物資訊學計算的最大特色就是要面對巨量資料之處理，惟有藉助於資料庫和操作自動化的設

計技術，才能提高資料分析的效率與準確度效率。基此，本研究針對水稻 EST 之功能註解、分類

及表現量統計分析，研發了一套自動化系統。該系統雖建立在 Linux 分析平台上，但使用者可在

Window 操作環境下透過網頁瀏覽器，以一個非常簡便的操作方法，無需面對繁瑣的參數和命令，

也無需關注該程式如何工作，任務一旦提交將立即執行，具有簡單易用的優點，大大提高了工作效

率。在分析完成後，系統會主動將將結果透過電子郵件提供超連結的檔案開啟和下載，讓使用者不

必擔心分析過程中可能因網路中斷或個人電腦當機等意外而造成執行中斷，保證了研究的順利進

行，達到事半功倍的效果。輸出結果的內容，同時提供了文字、Excel 和 HTML 之三種不同形式的

檔案格式，更有利於後續的分析。更重要的是能夠一次快速且準確地完成 EST 註解、分類及表現

量統計的完整分析工作；就本研究現有伺服器的硬體配備而言，雖只算是低階規格，但一次處理

155 條的序列只要約 0.5 小時即可完成，而處理 3 萬多條的大量資料，亦能於兩天內完成，節省了

人工處理大量資料所需要的人力和時間。未來 Linux 分析平台的硬體配備若能予以提升，以加速執

行速度，所需的時間當可更少。   
在構築系統之前，本研究必須先到網路上下載 TIGR 網站之 TGI 的 TC 資料庫、GO 分類

資料庫和 MIPS 分類目錄到本地伺服器，並為確保本地資料庫的資料能維持最新，隨時留意版

本更新，以不定期重新下載新的序列及目錄資料，是必要的工作。由於本系統建構之初期目標，

在協助水稻基因組研究人員快速進行水稻 EST 的功能註解分析工作，因此目前僅自 TGI 中下

載水稻 TC 至本地資料庫，但其實 TGI 尚蒐集了其他各種動植物和微生物等的 TC，未來只要

再從 TGI 下載其他物種的 TC，則本系統將可輕易地擴展運用到其他物種之 EST 功能註解分析

工作。目前本所正評估該系統之技術授權申請案，故暫不對外開放使用，僅公開給本所區域網

路內部人員利用。  
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Rice Expressed Sequence Tag (EST) Automated Functional 

Analysis System1 

Hsiu-Ying Lu2, Cheng-Tao Chen2, Chun-Tang Lu2,4, Yi-Chia Chiu3, 

and Meng-Li Wei2  

Abstract 

Lu, H. Y., C. T. Chen, C. T. Lu, Y. C. Chiu, and M. L. Wei. 2008. Rice expressed sequence tag (EST) automated functional 
analysis system. J. Taiwan Agric. Res. 57:103–118. 

Expressed sequence tag (EST) is the fragment of cDNA sequence.  Direct study of EST is therefore helpful to 
obtain the gene expression information. The analytical procedures of EST functional annotation, classification and 
representation statistics are used to detect the differences in gene expression patterns among libraries and identify the 
functional categories involved.  A vast number of rice (Oryza sativa L.) EST sequences in the public databases 
provide an important resource for functional annotation of rice genome.  However, it’s impossible to accomplish the 
entire process of functional analysis for large-scale EST sequences within a short time using manual intervention only.  
To accelerate the functional analysis for rice EST sequences, an automated system was constructed by using Perl and 
PHP scripts based on a local MySQL database of the Linux platform.  A series of analysis including functional 
annotation, classification and representation statistics for EST sequences could be done automatically, which provides 
a rapid, accurate and efficient tool for large-scale rice EST functional analysis.  The system could be used directly 
through a web browser on Microsoft Window operating system without logging into the Linux platform.  The 
web-based input interface of automated system is very easy and convenient for use.  After finishing the work, an 
email message with output results was created and sent to users.  The automated system could also be easily 
expanded and implemented in the EST functional analysis of other species, which facilitates the EST analysis in 
molecular genetics laboratories. 

Key words: Rice (Oryza sativa L.), Expressed sequence tag, Functional annotation and classification, Gene 
representation statistics, Automated system, Perl script.   
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培養基組成分對高氏柴胡癒合組織增殖與柴胡皂苷含量

之影響
1   

陳威臣2 夏奇鈮2 葉茂生3 曹進義2 蔡新聲4, 5 

摘    要 
陳威臣、夏奇鈮、葉茂生、曹進義、蔡新聲。2008。培養基組成分對高氏柴胡癒合組織

增殖與柴胡皂苷含量之影響。台灣農業研究 57:119–132。 

本研究利用高氏柴胡 (Bupleurum kaoi Liu, Chao et Chuang) 葉片癒合組織培養於

添加 0.2 mg/L 2,4-二氯苯氧乙酸 (2,4-dichlorophenoxyacetic acid; 2,4-D) 之 1/2 MS 

(Murashige & Skoog 1962) 基本培養基 (D2 培養基)，探討其他培養基組成分的添加對癒

合組織增殖與柴胡皂苷 (saikosaponins) 含量之影響。在測試的培養基組成分中，除細胞

分裂素 (cytokinins) 的添加對癒合組織生長有抑制作用外，其他培養基組成分及其濃度

分別為 3%蔗糖、0.9%洋菜 (Difco Bacto-agar)、0.5 g/L 蛋白腖 (peptone)、0.5 g/L 水解

酪蛋白 (casein hydrolysate) 與 100 mL/L 椰子汁 (coconut water) 對於癒合組織生長均有

促進效果。將上述可促進癒合組織生長之影響因子配合不同濃度 MS 鹽類進行試驗結果

顯示，癒合組織之增殖以 1/4× MS 與 1/2× MS 鹽類濃度較佳，但其繼代培養間隔時間以

不超過 6 週為宜；上述 MS 鹽類濃度試驗所得癒合組織經高壓液相層析  (high 

performance liquid chromatography; HPLC) 分析結果顯示，以 1× MS 鹽類濃度培養之癒

合組織具有較高之柴胡皂苷乾重含量。 

關鍵詞︰柴胡、藥用植物、細胞培養、二次代謝物、高壓液相層析。 

前    言 
柴胡 (Chai-Hu, Bupleuri Radix) 藥材列名神農本草經之草部上品，具有去腸胃中結氣、寒

熱邪氣，更有推陳致新、久服輕身、明目益精等功能，於台灣、日本、韓國及中國等地區均有

廣泛利用；中國藥典所列正品柴胡基原植物為繖形科 (Umbelliferae)、柴胡屬 (Bupleurum) 植

台灣農業研究 (J. Taiwan Agric. Res.) 57(2):119–132 (2008) 
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物之北柴胡 (B. chinense DC)，而日本則是以其原生之三島柴胡 (B. falcatum L.) 為正品柴胡 
(Gan 1985; Hiraoka 1989; Pan et al. 2002; Tang & Eisenbrand 1992; Uomori & Tomita 1974)。柴胡

根部所含柴胡皂苷 a、c 與 d (saikosaponin a, c, d; SSa, SSc, SSd) 為具有藥理生物活性的主要物

質，現代藥理研究證實 SSa 與 SSd 具有優異的保肝、抗 B 型肝炎病毒、抗氧化、消炎與抑制癌

細胞增生等效果 (Benito et al. 1998; Chiang et al. 2003; Yen et al. 1991; Yen et al. 2005; Wang et 
al. 2004, 2005; Hsu et al. 2004a, 2004b, 2004c)；而臺灣特有高氏柴胡 (B. kaoi Liu, Chao et 
Chuang) 其柴胡皂苷含量業經證實優於三島柴胡與北柴胡 (Yen et al. 1991; Yen et al. 2005)。 

近年來，因自然環境逐漸遭受破壞，部分重要藥用植物已面臨嚴重之生存威脅；利用組培技

術大量繁殖藥用植物細胞，進而運用科學方法提高其藥用二次代謝物之質與量，對於重要藥用成

分生產具有相當貢獻 (Berlin 1988; Bourgaud et al. 2001; DiCosmo & Misawa 1995; Mulabagal et al. 
2004; Nalawade et al. 2004; Sagare et al. 2000; Verpoorte 2002)。Chen et al. (2005) 研究結果顯示，

培養 8 週高氏柴胡癒合組織之 SSa + SSc + SSd 含量即可達市售品 (北柴胡) 含量之 18.8%，因此

值得進一步探討促進高氏柴胡癒合組織增殖的適當條件並提高其柴胡皂苷產量。 
目前對於柴胡癒合組織誘導與增殖的報導並不多，僅有三島柴胡  (Hiraoka et al. 1986; 

Wang & Huang 1982) 的數篇報告；而高氏柴胡相關研究資料的建立則有待加強 (Chen et al. 
2005)。本研究利用高氏柴胡組培苗葉片誘導癒合組織，選擇生長快速且質地優良癒合組織建立

大量增殖系統，並利用 HPLC 法檢測各檢品之柴胡皂苷含量，將有助於後續高氏柴胡懸浮細胞

培養之建立。 

材料與方法 
供試材料、培養基配製與培養條件 

利用高氏柴胡組培苗 (Chen et al. 2004, 2006) 葉片片段進行癒合組織之誘導 (Chen et al. 
2005)，所得癒合組織經 3–4 次 (每次 4–6 週) 繼代培養後，選取生長均一且質地細密之癒合組織進

行後續試驗，繼代培養係將癒合組織培養於含半量 MS 無機鹽類與全量 MS 維生素 (1/2 MS)，並

添加 0.2 mg/L 2,4-D、3%蔗糖及 0.9%洋菜之培養基 (D2 培養基)，而後以 D2 培養基配合不同培

養基組成分進行癒合組織增殖試驗。培養容器為內含 10 mL 培養基之玻璃試管 (25 mm × 120 mm, 
Pyrex，日本)，接種後癒合組織均置於 25 ± 1℃恆溫、黑暗環境培養。癒合組織增殖試驗均採用

4 個重複，每重複培養 10 個 0.2 g 癒合組織。 

培養基組成分對葉片癒合組織生長與增殖之影響 
取約 0.2 g 癒合組織培養於 D2 培養基，並分別添加下列成分，包括細胞分裂素：0.5 與 1.0 mg/L 

N- 糠基腺嘌呤  (N-furfuryladenine, kinetin, Sigma ，美國 ) ； 0.5 與 1.0 mg/L 芐基腺嘌呤 
(N6-benzyladenine, BA, Sigma，美國)，0、0.25、0.5、1、2 與 4 g/L 蛋白腖 (Merck，美國)，0、0.25、
0.5、1、2 與 4 g/L 水解酪蛋白 (Merck，美國) 與 0、50、100 與 200 mL/L 椰子汁，上述試驗均採

單一組成分因子進行試驗。蔗糖試驗為添加不同濃度蔗糖 (1.5、3、6 與 12%) 之 D2 培養基進行試

驗，洋菜試驗係添加不同濃度 Difco Bacto-agar (0.6、0.9、1.2 與 1.5%) 與 3%蔗糖之 D2 培養基進

行試驗，癒合組織經培養 8 週後調查鮮重，再以 45℃烘乾 2 天後稱取乾重。 
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不同 MS 鹽類濃度培養基配合蛋白腖、水解酪蛋白與椰子汁對癒合組織生長與增殖之影響 
取約 0.2 g 癒合組織培養於不同 MS 基本鹽類濃度 (1/4×、1/2×、1×及 2×) 培養基，並添加

0.2 mg/L 2,4-D、3%蔗糖、0.9% Difco Bacto-agar、0.5 g/L 蛋白腖、0.5 g/L 水解酪蛋白與 100 mL/L
椰子汁，於培養 2、4、6 與 8 週後分別調查癒合組織鮮重與乾重。烘乾後癒合組織並作為後續 HPLC
檢測其 SSa、SSc 與 SSd 含量之用。 

柴胡檢品之柴胡皂苷含量分析 
柴胡皂苷含量測定係利用 HPLC 方法 (Controller 600C Pump; Photodiode Array Detector 996; 

Autosampler 717plus; Temperature Control Module II; In-Line Degasser AF; Millennium32 program, 
Waters，美國)。柴胡檢品包括標準品 SSa 與 SSc (米山藥品工業株式會社，日本) 及 SSd (和光純藥

工業株式會社，日本)，以及培養於上述不同 MS 鹽類濃度 (1/4×、1/2×、1×及 2×) 處理達 4 週之癒

合組織。取標準品 SSa、SSc 及 SSd 以甲醇 (methanol, Merck，美國) 溶解且稀釋製得 4 種不同濃

度 (125、250、500 與 1000 mg/L) 溶液，並以 0.22 μm 濾膜 (Millipore，日本) 過濾備用；將上述

高氏柴胡癒合組織檢品乾燥並磨碎，以甲醇為溶劑經超音波洗淨器震盪 30 mins 後以濾紙過濾並收

集濾液，殘渣再加入等量甲醇，重複萃取三次，合併三次濾液以真空減壓濃縮機 (EYELA, Model 
A-3S，日本) 濃縮至乾，而後以適量甲醇將成分溶出，並以 0.22 μm 濾膜過濾備用。高壓液相層析

法係採用 Chen et al. (2005) 之方法經修飾如下，在 35℃下以氰化甲烷 (acetonitrile; ACN, Merck，
美國)：水 = 40:60/50:50/40:60 (v/v) 為流動相進行梯度洗提分析，流速 1 mL/min，紫外線檢定波

長為 203 nm，用以分析各柴胡檢品之 SSa、SSc 與 SSd 含量。在上述層析條件下利用標準品溶液求

得線性迴歸方程式及決定係數 (coefficient of determination, R2)。各高氏柴胡癒合組織檢品注射 10 μL
檢品濾液，每一檢品重複注射 3 次，並依上述線性迴歸方程式推算檢品中 SSa、SSc 及 SSd 的含量。

柴胡皂苷含量則利用每次 10 μL 進樣，共三次進樣之平均進行分析。 

資料統計與分析 
試驗所得資料經 SAS 8.2 (SAS Institute Inc. 2001) 套裝統計分析軟體程式進行 ANOVA 變方分

析後，若處理間差異顯著，則利用 Least Signification Difference test (LSD) 比較各處理平均值間之

差異，並以 Sigmaplot 軟體繪圖。 

結    果 

培養基組成分對葉片癒合組織生長與增殖之影響 
試驗結果顯示，添加 BA 與 kinetin 對癒合組織生長並無助益，所有處理無論鮮重或乾重

均較對照組 (D2 培養基) 差，鮮重分別為 1.2–1.4 g，乾重則均小於 0.06 g，癒合組織培養於

對照組之 D2 培養基達 8 週後的鮮、乾重分別為 1.6 g 與 0.06 g (圖 1A、圖 2A)。蔗糖試驗結

果如圖 1B 與圖 2B 所示，3%處理之癒合組織生長最為旺盛，鮮、乾重均最高，分別可達 1.7 g
與 0.07 g，其次依序為 1.5%與 6%之處理，而 12%處理之鮮、乾重均最低，僅分別為 0.7 g 與

0.04 g。提高或降低洋菜濃度對於癒合組織生長並無幫助，雖 0.6%處理鮮重可達 1.7 g，但其

乾重僅有 0.05 g，其餘 1.2%與 1.5%兩處理之鮮、乾重均較低，分別約為 1.3 g 與 0.05 g (圖 1C、
圖 2C)。 
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圖 1. 培養基組成分對高氏柴胡癒合組織生長增殖之影響。基本培養基組成為含有 0.2 mg/L 2,4-D、0.3%蔗糖

與 0.9%洋菜之 1/2 MS 固態培養基，分別添加下列各成分，包括 (A) kinetin (Kin) 與 BA (0.5、1 mg/L)；(B) 蔗
糖 (1.5, 3, 6 與 12%)；(C) 洋菜 (0.6, 0.9, 1.2 與 1.5%)；(D) 蛋白腖 (0, 1, 2 與 4 g/L)；(E) 水解酪蛋白 (0, 1, 2
與 4 g/L)；(F) 椰子汁 (0, 50, 100 與 200 mL/L) 。 

Fig. 1. Callus growth of Bupleurum kaoi cultured on a half-strength MS salt medium supplemented with 0.3% sucrose, 
0.9% Difco Bacto-agar, 0.2 mg/L 2,4-D as a basal medium.  Additive components including: (A) kinetin (Kin) and BA 
(0.5, 1 mg/L); (B) sucrose (1.5, 3, 6 and 12%); (C) Difco Bacto-agar (0.6, 0.9, 1.2 and 1.5%); (D) peptone (0, 1, 2 and 4 
g/L); (E) casein hydrolysate (0, 1, 2 and 4 g/L); and (F) coconut water (0, 50, 100 and 200 mL/L). 
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圖 2. 培養基組成分對高氏柴胡癒合組織生長增殖之影響。基本培養基組成為含有 0.2 mg/L 2,4-D、0.3%蔗糖

與 0.9%洋菜之 1/2 MS 固態培養基，分別添加下列各成分，包括 (A) kinetin (Kin) 與 BA (0.5、1 mg/L)；(B) 蔗
糖 (1.5, 3, 6 與 12%)；(C) 洋菜 (0.6, 0.9, 1.2 與 1.5%)；(D) 蛋白腖 (0, 0.25, 0.5 與 1 g/L)；(E) 水解酪蛋白 (0, 
0.25, 0.5 與 1 g/L)；(F) 椰子汁 (0, 50, 100 與 200 mL/L) 。 

Fig. 2. Influence of additive components on proliferation of Bupleurum kaoi callus. Callus cultured on a half-strength 
MS salt medium supplemented with 0.3% sucrose, 0.9% Difco Bacto-agar, 0.2 mg/L 2,4-D as a basal medium. 
Additive components including (A) kinetin (Kin) and BA (0.5, 1 mg/L); (B) sucrose (1.5, 3, 6 and 12%); (C) Difco 
Bacto-agar (0.6, 0.9, 1.2 and 1.5%); (D) peptone (0, 0.25, 0.5 and 1 g/L); (E) casein hydrolysate (0, 0.25, 0.5 and 1 
g/L); and (F) coconut water (0, 50, 100 and 200 mL/L). Vertical bars indicate the standard error of mean. 
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蛋白腖試驗結果顯示，添加 1 g/L 蛋白腖之處理具有最佳的效果，培養 4 週後之鮮重與乾重分

別可達 1.5 g 與 0.07 g，而 2–4 g/L 蛋白腖處理之癒合組織外觀已呈褐化現象，尤其是 4 g/L 處理已

有部分癒合組織因嚴重褐化而死亡 (圖 1D)。進一步降低蛋白腖濃度 (0、0.25、0.5 與 1 g/L) 試驗

之結果如圖 2D 所示，四個參試濃度中以 0.5 g/L 蛋白腖對於癒合組織生長最為有利，其鮮重與乾

重可分別達到 1.7 g 與 0.07 g。 
水解酪蛋白試驗則與蛋白腖試驗有著相同的趨勢，1 g/L 水解酪蛋白處理對癒合組織生長較

佳，培養 4 週後之鮮重與乾重分別可達 1.6 g 與 0.08 g，而 2–4 g/L 水解酪蛋白處理癒合組織外觀呈

現嚴重褐化，尤其是 4 g/L 之處理，全數褐化死亡 (圖 1E)。進一步降低水解酪蛋白濃度 (0、0.25、
0.5 與 1 g/L) 試驗之結果如圖 2E 所示，四個參試濃度中雖以 1 g/L 水解酪蛋白對於癒合組織生長最

為有利，其鮮重與乾重可分別達到 1.7 g 與 0.07 g，但部分癒合組織呈現嚴重褐化的現象，因此以

鮮、乾重分別達 1.6 g 與 0.07 g 之 0.5 g/L 水解酪蛋白處理進行後續試驗較為適宜 (圖 2E)。 
椰子汁試驗結果如圖 1F 與圖 2F 所示，以濃度 100 mL/L 處理之癒合組織生長最為旺盛，無論

鮮重或乾重均最高，可達 2.9 g 與 0.15 g，其次為 50 mL/L 處理，而 200 mL/L 處理之癒合組織外觀

呈褐化現象，且部分癒合組織因嚴重褐化而死亡。 

不同 MS 鹽類濃度培養配合蛋白腖、水解酪蛋白與椰子汁對癒合組織生長與增殖之影響 
癒合組織培養於含 0.2 mg/L 2,4-D 並配合 0.5 g/L 蛋白腖、0.5 g/L 水解酪蛋白與 100 mL/L 

椰子汁之不同濃度 MS 培養基生長結果如圖 3 所示，培養 2 週後以 1/4× MS 與 1/2× MS 兩處理

生長相當，其鮮、乾重分別約 0.8–0.9 g 與 0.06 g，而後依序為 1× MS 及 2× MS 處理。培養 4 週

後則以 1/2× MS 處理生長最旺盛，其鮮、乾重分別達 2.2 g 與 0.1 g，2× MS 處理生長量鮮重最

低約 1.6 g，而 1/4× MS 及 1× MS 處理之鮮重介於中間；乾重方面依序為 1/4× MS、2× MS 及 1× MS
處理。培養 6 週後以 1/4× MS、1/2× MS 及 1× MS 三處理生長相當，其鮮、乾重分別約 2.7–2.8 g
與 0.08 g，而 2× MS 處理雖鮮重較低，但乾重可達 0.09 g。培養 8 週後結果顯示，四種 MS 濃

度處理之鮮重已無顯著差異，約 2.5–2.8 g，而乾重則以 2× MS 較高為 0.09 g，而其餘三種處理

僅約 0.07g (圖 3)。 
圖 4A-D 分別顯示癒合組織培養後第 2 週至第 8 週之生長情形。1/4× MS 與 1/2× MS 處理之癒

合組織於培養後第 6 週即出現褐化現象 (圖 4E)，而後隨時間增加褐化愈為嚴重，若將褐化程度分

成 0–5 級 (圖 4F)，則 1/4× MS 與 1/2× MS 處理之癒合組織褐化程度分別達約 3.7 及 2.3 (資料未列)，
而 1× MS 與 2× MS 處理則仍呈現黃白色癒合組織。 

柴胡檢品之柴胡皂苷乾重含量分析 
上述試驗所得之癒合組織經 HPLC 分析結果如 (圖 5) 所示，四個 MS 鹽類濃度處理中，

以 1× MS 處理癒合組織之 SSa + SSc + SSd 單位含量可達 0.247 mg/g 為最高，其次為 1/2× MS
處理之 0.176 mg/g，而 1/4× MS 與 2× MS 處理之癒合組織 SSa + SSc + SSd 單位含量最低，分

別為 0.123 與 0.127 mg/g。其中 SSa 含量以 1× MS 處理較低為 0.066 mg/g，而 1/4× MS、1/2× MS
與 2× MS 處理之 SSa 含量相當，約為 0.084–0.1 mg/g。SSd 含量則以 1× MS 處理最高達 0.131 mg/g，
分別為 1/2× MS 與 2× MS 處理之 5.7 與 14.5 倍，而 1/4× MS 處理則無法測得 SSd 成分。 
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圖 3. 高氏柴胡癒合組織於不同 MS 基本鹽類濃度配合 0.2 mg/L 2,4-D、0.5 g/L 蛋白腖、0.5 g/L 水解酪蛋白與

100 mL/L 椰子汁培養基，每 2 週調查一次共 8 週時序培養所得癒合組織之 (A) 鮮重與 (B) 乾重。 

Fig. 3. Time course study of various strength of MS salt medium on callus growth of Bupleurum kaoi. Callus cultured 
on the medium containing 0.2 mg/L 2,4-D, 0.5 g/L peptone, 0.5 g/L casein hydrolysate and 100 mL/L coconut water. 
(A) Fresh weight and (B) dry weight was collected at a 2-week-interval for a total of 8 weeks of culture. Vertical bars 
indicate the standard error of mean. 
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討  論 
生長良好之高氏柴胡癒合組織已可成功誘導，並可利用含有 0.2 mg/L 2,4-D 之 1/2 MS 培養基 

(D2 培養基) 進行大量增殖 (Chen et al. 2005)。本研究採用 D2 培養基作為繼代培養之基本培養基， 

 

圖 4. 癒合組織培養於含 0.2 mg/L 2,4-D、0.5 g/L 蛋白腖、0.5 g/L 水解酪蛋白與 100 mL/L 椰子汁之 1/4× MS、
1/2× MS、1× MS 與 2× MS 培養基達 (A) 2 週、(B) 4 週、(C) 6 週及 (D) 8 週之生長情形。 (E) 癒合組織於

1/4 MS 與 1/2 MS 培養 6 週之褐化情形。(F) 癒合組織褐化程度分級之情形。 

Fig. 4. Callus of Bupleurum kaoi grown on various strength of MS basal medium containing 0.2 mg/L 2,4-D, 0.5 g/L 
peptone, 0.5 g/L casein hydrolysate and 100 mL/L coconut water for (A) 2 weeks; (B) 4 weeks; (C) 6 weeks; and (D) 
8 weeks of culture. (E) Browning in callus cultured in 1/4× MS and 1/2× MS treatments for 6 weeks. (F) Callus were 
classified from 0 to 5 according to their increasing browning.  
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圖 5. 高氏柴胡癒合組織於添加 0.2 mg/L 2,4-D、0.5 g/L 蛋白腖、0.5 g/L 水解酪蛋白與 100 mL/L 椰子汁之不

同 MS 基本鹽類濃度培養基，經 4 週培養後柴胡皂苷 (saikosaponins) 含量之情形。 

Fig. 5. Saikosaponins content of Bupleurum kaoi callus grew on various strength of MS salt medium containing 
0.2 mg/L 2,4-D, 0.5 g/L peptone, 0.5 g/L casein hydrolysate and 100 mL/L coconut water for 4 weeks of 
culture. Vertical bars indicate the standard error of mean. 
 

再添加不同培養基組成分進行試驗，探討各因子對癒合組織生長與增殖的影響。Chang et al. (1993) 
以繖形科的臺灣白芷 (Angelica dahurica var. formosana) 葉柄做培植體，培養在含有 2,4-D 及 kinetin
的 MS 培養基中，可成功地誘導且增殖出質地優良之癒合組織；Zhang & Cheng (1989) 在同樣是繖

形科的當歸 (Angelica sinensis (Oliv) Diels) 癒合組織誘導與增殖研究中，指出以 cytokinin 搭配

auxin 之效果比 auxin 單用的結果更佳。Xie et al. (1999) 於盾葉薯蕷 (Dioscorea zingibernisis L.) 癒
合組織試驗中亦顯示，培養基中添加 BA、kinetin 或 zeatin 均能有效促進其生長增殖。此外，cytokinin
具有促進細胞分裂與生長之生理作用，因此在促使癒合組織生長上頗具功效 (Gasper 1996; George 
1993)。然而，本研究結果與 Zhang (2003) 於齒瓣延胡索 (Corydalis remota L.) 癒合組織增殖試驗

結果相似，亦即添加 BA 與 kinetin 對癒合組織生長增殖並無促進作用，處理組之鮮重及乾重與對

照處理相較並無顯著差異。  
培養基中添加醣類主要為提供培植體生長所需的能量來源，並具有調節滲透壓潛勢 (osmotic 

potential) 的功能，通常以蔗糖為其主要之添加碳源 (George 1993)。本研究結果顯示 3%蔗糖是較
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適當的濃度，增加或降低蔗糖濃度並無法促進癒合組織之鮮重與乾重。洋菜是固體培養基最常使用

的支持固定劑，含有多種成分不明但具有生理活性的物質，因此添加量的多寡常影響試驗研究的結

果。Chang et al. (1993) 於臺灣白芷研究結果顯示，癒合組織培養在 0.9–1.2% Difco Bacto-agar 的培

養基中，生長情況良好，尤以 1.2%之處理濃度最佳；而 0.6 和 1.5%濃度處理下生長較差。本試驗

結果顯示高氏柴胡癒合組織在 0.9% Difco Bacto-agar 的培養基中生長最好，0.6%濃度時癒合組織外

觀呈水浸狀，且乾重較輕；1.5%濃度癒合組織之鮮重與乾重均較低，其質地呈現塊狀構造且易於

褐化，推測此結果應與培養基滲透壓之高低有關。 
水解酪蛋白、蛋白腖與椰子汁為最常被添加於癒合組織生長培養基中的有機物質。適當濃度之

水解酪蛋白可有利於齒瓣延胡索 (Zhang 2003) 與木瓜 (Carica papaya L.) (Hossain et al. 1993) 癒
合組織之生長增殖。Chang et al. (1993) 的研究結果則顯示添加水解酪蛋白和椰子汁無益於臺灣白

芷癒合組織的生長。本研究結果顯示添加水解酪蛋白、蛋白腖與椰子汁對高氏柴胡葉片來源癒合組

織之生長均有益，但濃度過高時則癒合組織嚴重褐化死亡，因此建議有機添加物雖然有助於細胞生

長，但使用之濃度會影響其效果。 
基本鹽類濃度為影響癒合組織生長與增殖的重要因子，MS 鹽類為常用培養基組成，且調整其

鹽類濃度 (1/4× MS 或 1/2× MS) 可適用於相當廣泛的植物組織培養 (Murashige 1977)。本研究在測

試其他添加因子對癒合組織生長之影響後，以各個因子之最適濃度配合不同濃度之 MS 鹽類培養基

進行測試，結果顯示培養 4 週時之鮮、乾重均以 1/2× MS 處理較佳，而培養 8 週後結果則顯示四

種 MS 處理之癒合組織鮮重相當，但以 2× MS 處理癒合組織乾重最高，而低鹽類濃度 (1/4× MS 與

1/2× MS) 處理均呈現嚴重之癒合組織褐化現象 (圖 4E)。上述現象推測可能因為低鹽類濃度處理

下，癒合組織初期生長較為快速，但培養後期因養分不足而導致癒合組織快速褐化死亡；此外低鹽

類濃度 (1/4× MS 與 1/2× MS) 處理在培養後 4 週之乾重已達到 0.1 g，而 2 MS 處理於培養後期 (培
養後 6–8 週) 之乾重亦僅達 0.085–0.090 g。高氏柴胡癒合組織以含有 0.2 mg/L 2,4-D、0.5 g/L 水解

酪蛋白、0.5 g/L 蛋白腖、100 mL/L 椰子汁、3%蔗糖與 0.9%洋菜之 1/4×MS 與 1/2× MS 培養基培養，

有利於癒合組織生長增殖及獲得細密呈黃白色癒合組織，但繼代培養時間須提早於培養後第 4–5
週進行，所得生長良好癒合組織有利於後續細胞懸浮培養系統的建立。 

利用細胞懸浮培養方式生產植物有效二次代謝物，具有生長快速、全年生產，毋需受環境影響

等優勢，尤其細胞生長週期較田間種植所需時間甚短，顯示其具有相當的發展潛力。本研究利用不

同 MS 鹽類濃度配合適量 2,4-D、蛋白腖、水解酪蛋白與椰子汁之試驗所得之癒合組織經 HPLC 檢

測柴胡皂苷含量如圖 5 結果顯示，以 1× MS 處理所得癒合組織之柴胡皂苷 (SSa + SSc + SSd) 乾重

含量為最高；若以 SSa + SSd 乾重含量或單純就 SSd 乾重含量而言，亦顯示 1× MS 鹽類濃度處理

效果較佳。因此據上述研究結果加以推論，高氏柴胡癒合組織培養可利用兩階段培養方式，亦即初

期 (1–4 週) 以利於癒合組織生長增殖之較低 MS 鹽類濃度 (1/4× MS 與 1/2× MS) 培養，而後期 
(5–8 週) 以 1× MS 鹽類濃度培養可促進柴胡皂苷的累積。 
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Influence of Medium Components on Callus Proliferation and 

Saikosaponin Content of Bupleurum kaoi Liu, Chao et Chuang 1 

Uei-Chern Chen2, Chi-Ni Hsia2, Mau-Shing Yeh3, Chin-Yi Tsao2, and 

Hsin-Sheng Tsay4,5 

Abstract 

Chen, U. C., C. N. Hsia, M. S. Yeh, C. Y. Tsao, and H. S. Tsay. 2008. Influence of medium components on callus 
proliferation and saikosaponin content of Bupleurum kaoi Liu, Chao et Chuang. J. Taiwan Agric. Res. 57:119–132. 

Medium components and their best concentrations of cytokinin, sucrose, Difco Bacto-agar, peptone, casein 
hydrolysate, coconut water were separately tested for callus growth of Bupleurum kaoi Liu, Chao et Chuang. 
Saikosaponins production of callus tissues was monitored.  A half-strength MS salt medium supplemented with 
0.2 mg/L 2,4-dichlorophenoxyacetic acid (2,4-D) was used as a basal medium (D2 medium) for callus growth.  The 
results showed that additional N6-benzyladenine (BA) and N-furfuryladenine (kinetin) inhibited callus growth in all 
concentration tested in this study.  Other than cytokinin, all factors could increase callus growth at a proper range of 
concentrations.  It was concluded that 3% sucrose, 0.9% Difco Bacto-agar, 0.5 g/L peptone, 0.5 g/L casein 
hydrolysate, and 100 mL/L coconut water had the best effects on callus growth of B. kaoi.  Various strengths of MS 
basal salts in combination with the aforementioned components at the best concentrations were further tested.  
Among four strengths of MS tested, half-strength MS treatment had the highest fresh and dry weight of callus growth 
after 4 weeks of culture.  However, the highest saikosaponin a, c, d contents examined by high performance liquid 
chromatography (HPLC) was obtained from callus grown on the full-strength MS basal medium. 

Key words: Bupleuri Radix, Medicinal plant, Cell culture, Secondary metabolite, High performance liquid 
chromatography.   
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台灣高屏地區玉荷苞荔枝害蟲種類、危害調查與果實

套袋試驗
1   

溫宏治2,3 劉政道2 

摘    要 
溫宏治 劉政道。2008。玉荷苞荔枝害蟲種類、危害調查與果實套袋試驗。台灣農業研

究。57:133–142。 

於台灣高、屏地區玉荷苞荔枝主要產地調查害蟲種類，共發現 22 種害蟲及葉蟎與

蝸牛各一種，其中開花期以毛管蚜 (Greenidea mangiferae) 發生最多，危害率為 15.14– 

22.47%，平均 18.52%，結果期以荔枝細蛾 (Conopomorpha sinensis) 及東方果實蠅 

(Bactrocera dorsalis) 為害果實最多，前者為害植株上鮮果率為 9.74–20.76%，平均

12.75%，落果被害率 64.93–85.13%，平均 73.24%，後者為害果率為 6.45–12.15%，平均

9.51%；嫩葉生長期則以捲葉蛾與荔枝尖細蛾 (C. litchielle) 發生較多，其為害新芽及幼

葉率分別為 8.23–35.27%，平均 21.27%及 16.17–46.75%，平均 25.88%，老葉則以黃綠綿

介殼蟲 (Chloropulvinaria psidii) 發生較多，危害葉率 5.28–18.69%，平均 9.52%。比較不

同材質作果實防蟲套袋試驗結果，以套白色紙袋防蟲效果最佳，採收前 10 天及當天調

查對荔枝細蛾之防治率分別為 88.44%及 100%，對東方果實蠅防治率均為 100%。 

關鍵詞︰玉荷苞荔枝、荔枝害蟲、果實套袋防治。 

前    言 
玉荷苞荔枝為荔枝之新品系，屬早熟小核品種，原產於大陸原名為〝妃子笑〞，早年引進台灣

因為產量不穩因素下未被推廣種植，鳳山熱帶園藝試驗分所於民國 85 年建立此品種之省工栽培模

式，突破生產技術上之困難，使產量趨於穩定，至 90 年間技術成熟後逐漸推廣農民，因其品質優

良深受消費者喜愛，農民栽植面積也日漸增加，並有取代原有之〝黑葉〞品種趨勢，成為台灣新興

果樹之一，目前栽培面積保守估計已超出 2,500 ha。 
由於玉荷包荔枝種植面積日漸增加，病蟲害問題也日漸浮現，雖然國內以往在荔枝害蟲有發表

多篇研究報告可供參考 (Hung et al. 2006; Hwang 1988; Hwang & Hung 1996)，但由於品種之差異及

台灣農業研究 (J. Taiwan Agric. Res.) 57(2):133–142 (2008) 

1. 行政院農業委員會農業試驗所研究報告第 2321 號。接受日期:97 年 6 月 24 日。 
2. 本所鳳山分所研究員兼植物保護系主任、研究員兼分所長。台灣省 高雄縣 鳳山市。 
3. 通訊作者，電子郵件:we@fthes-tari.gov.tw；傳真機:(07)7315590。 
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結果期之不同，害蟲相勢必有受影響，故有必要建立害蟲資料，以提供害蟲防治時之重要依據。筆

者等由民國 91 年著手調查害蟲種類及其發生情形，迄今已達 6 年，將所調查結果整理於后，以供

研究與防治之參考。本調查發現之一般害蟲或害蟎均比對害蟲圖鑑與專書及相關研究報告 (Chang 
& Chen 1989; Chang 1984; Ho 2004; Ho et al. 1997; Hsieh 2003; Hung 1967; Lou 2006; Tao et al.1983; 
Wang 2002; Wu 1973)，不明確者另送請專家鑑定。另利用不同材質對果實進行套袋試驗，比較其

對荔枝細蛾及東方果實之防治效果，一併敘述，供業者防治參考。 

材料與方法 
害蟲種類調查 

自民國 91 年 1 月至 96 年 12 月，於台灣南部玉荷苞荔枝主要產地包括高雄縣鳳山市、大樹鄉、旗

山鎮及屏東縣潮州鎮、高樹鄉，作荔枝害蟲種類調查工作，所調查荔枝之樹齡由 5 年至 12 年不等。 

主要害蟲危害調查 
於民國 94 年 4 月至 95 年 12 月於高雄縣鳳山市、大樹鄉及屏東縣潮州鎮、高樹鄉等地進行，

並於各類害蟲主要發生期前往調查，每地調查 2 處果園，每處果園調查 20 株，調查方法如下： 
檬果毛管蚜：每株調查 10 個花穗，計算花穗上之蚜蟲數，並將之分級，即每花穗含蚜蟲 0–5

隻為 1 級；6–10 隻為 2 級；11–20 隻為 3 級；21–30 隻為 4 級；31 隻以上為 5 級，依下列公式換算

危害度 (%) (Vanisham & Kogan 1979)。  
∑ (級數 × 該級被害花穗數) 

危害度 (%) ＝ 
5 × 調查花穗數 

× 100% 
 

荔枝細蛾及東方果實蠅：結果期每地逢機採回新鮮果實，由 1,021 粒至 1,791 粒不等，並檢拾

地上所有落果，由 1,052 粒至 1,625 粒不等，於室內利用刀切或剝殼方式，檢視果實是否遭受為害。 
黃綠綿介殼蟲：每株逢機調查 10 枝條上所有葉片，計算葉片被害數，再換算危害葉率。 
荔枝尖細蛾：每株逢機調查 10 枚心梢之幼葉，計算幼葉被害數，再換算危害率。 
捲葉蛾類：每株逢機調查 20 枚心梢上之新葉，計算葉片被害數，再換算危害率。 

果實套袋防治蛀蟲及果實蠅試驗 
本試驗於 96 年荔枝結果期在鳳山市進行，於荔枝花謝後 15 日開始進行套袋試驗，分別 4 處理 

1. 套綠網袋 (30 × 50 cm2)；2. 套白網袋 (30 × 50 cm2)；3. 套紙袋 (35 × 40 cm2)；4. 對照組不套

袋，每處理共 1 株，4 重複共 16 株，每株套以 40 個試驗袋。於 96 年 4 月 3 日套袋，5 月 11 日第

一次調查 (採收前 10 日)，5 月 22 日第二次調查 (採收期)，分別計算被荔枝細蛾及東方果實為害

果數，作比較。 

結    果 
害蟲種類調查 

玉荷苞荔枝害蟲種類，經筆者於民國 91 年 1 月至 96 年 12 月在台灣南部調查結果，發現有 22
種害蟲，1 種害蟎及 1 種蝸牛 (表 1)，其中新紀錄害蟲有檬果毛管蚜 (Greenidea mangiferae) 1 種，

與原有在荔枝紀錄 76 種害蟲及 6 種害蟎相差甚多 (Lin 2002; Tao 1999)。 
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主要害蟲為害調查 
檬果毛管蚜：檬果毛管蚜除了為害荔枝外，尚可為害龍眼，主要為害荔枝之花穗及嫩葉，於花

期危害較嚴重，為害方式係刺吸組織汁液，並大量分泌蜜露滴沾於花穗上或葉片，影響花器之授粉，

並引來螞蟻舔食，且誘發煤病，民國 94 年在玉荷苞荔枝產地調查其為害花穗情形，結果如表 2，
以鳳山市之植株危害最嚴重，平均危害率達 22.47%，可能因當地之玉荷苞栽植較久，植株高大且

密集，通風條件差，平常也疏於管理，致蚜蟲密度較高；大樹鄉危害率 19.23%，高樹鄉較少危害

率僅 15.14%，各地調查平均危害率為 18.52%。 

表 1. 台灣高屏地區玉荷苞荔枝害蟲種類 

Table 1. A list of insect pests of yuh-heh-bau litchi in Kao-Ping area of Taiwan (2002–2006)  

Chinese name Scientific name  Injury sites z  Notes y 

檬果毛管蚜 
黃斑椿象 

Greenidea mangiferae Takahashi 
Erthesina fullo Thunberg 

 fl, le I. N. 
 le, fl 

紫膠介殼蟲 Kerria lacca Kerr  st 

黃綠綿介殼蟲 Chloropulvinaria psidii (Maskell)  le, st I 

角蜡介殼蟲 Ceroplastes ceriferus Anderson  le, st 

台灣粉介殼蟲 
柑桔粉介殼蟲 

Planoconus lilacinus Cock 
Planococcus citri (Risso) 

 le, fl, fr 
 le, st, fr 

姬黃薊馬 Scirtothrips dorsalis Hood  le  

花薊馬 Thrips hawaiiensis (Morgan)  fl  

赤腳銅金龜 Anomala cupripes Hope  le  

白點花潛金龜 Protaetia orientalis Gory & Perchelon  fr  

小白紋毒蛾 Notolophus australis posticus Walker  le, fl  

台灣黃毒蛾 Porthesia taiwan Shiraki  le, fl  

荔枝尖細蛾 Conopomorpha litehielle Bradley  le I 

荔枝細蛾 Conopomorpha sinensis Bradley  le, fr I 

三角新捲葉蛾 Olethreates leucaspis Meyrick  le  

圓翅捲葉蛾 
咖啡木蠹蛾 
恒春小灰蝶 

Ebola celligera Meyiuck 
Zeuzera coffeae Niether 
Deudorix epijarbas Morre 

 le I 
 st 
 fr               

台灣青尺蠖 
東方果實蠅 

Pingasa nagniuia Guenue 
Bactrocera dorsalis Handel 

 le  
 fr I 

黑翅土白蟻 Odontotermes formosanus Shiraki  tr  

荔枝葉蟎 
扁蝸牛 

Oligonychus litchi Lo 
Bradybaena similaris (Ferussac) 

 le  
 le 

z le: leaf; fl: flower; fr: fruit; st: stem; tr: trunk.  
y I: economic importance; N: new record in Taiwan. 
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黃綠綿介殼蟲：黃綠綿介殼蟲 (Chloropulvinaria psidii) 之成蟲、若蟲都群集於枝條或葉

上，吸食汁液，分泌蜜露，誘發煤病，使葉片表面佈滿黑色覆蓋物，影響光合作用，並使樹勢

衰弱及果實之外觀，品質深受影響。民國 95 年在玉荷苞產地調查其危害情形如表 3，葉片危害

率各地由 5.28%至 18.69%不等，平均為 9.52%。 
荔枝細蛾：荔枝細蛾 (Conopomorpha sinensis) 以為害果實為主，當荔枝幼果長至 2–3 mm

大時，成蟲飛來產卵於果實表面上，卵孵化後幼蟲即鑽入食種仁及果實，造成嚴重落果或損害

果實之品質。民國 94 年在玉荷苞荔枝產地調查其危害情形結果如表 4，株上果實被害率各地由

9.74%至 20.76%不等，平均為 12.95%，檢拾落果之危害率各地由 64.93%至 85.13%不等，平均

為 73.84%，大體上果實遭荔枝細蛾為害，容易造成落果，是故檢拾之落果被荔枝細蛾為害比例

較高。 

表 2. 檬果毛管蚜為害玉荷苞荔枝花穗調查 

Table 2. Survey of mango aphid damage on the flower of yuh-heh-bau litchi (Mar.–Apr. 2005)  

 Degree of infestation z 

Locality Field 1 Field 2 Mean 

Kaohsiung Hsien    

Fengshan 4.73–26.35 8.74–46.24 22.47 

Tashuh 2.12–18.67 7.23–23.43 19.23 

Pingtung Hsien    

Cashuch 1.68–29.43 4.22–30.25 15.14 

Chaurjou 1.87–25.26 5.37–22.43 17.24 

Average   18.52 
z The flower which was infested by mango aphid. 

表 3. 黃綠綿介殼蟲為害玉荷苞荔枝調查 

Table 3. Survey of cottony mealybug damage on the leaf of yuh-heh-bau litchi (Mar.–May 2006)  

Locality No. of examined leaves z No. of damaged leaves Damage rate (%) 

Kaohsiung Hsien    

Fengshan 2300 430 18.69 

Tashuh 3122 210  6.73 

Pingtung Hsien    

Cashuch 2502 132  5.28 

Chaurjou 1903 140  7.36 

Average    9.52 
z Total of 10 twigs of 20 plants from 2 fields. 
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表 4. 荔枝細蛾為害玉荷苞荔枝果實調查 

Table 4. Survey of litchi fruit borer damage on the fruit of yuh-heh-bau litchi (Apr.–May 2005)  

Locality Position z No.of fruits y No. of damaged fruits Damage rate (%) 

Kaohsiung Hsien     

Fengshan P  1021 212 20.76 

 G 1423 924 64.93 

Tashuh P 1180 132 11.18 

 G 1625 1091 67.14 

Pingtung Hsien     

Cashuch P 1232 120  9.74 

 G 1052 904 85.13 

Chaurjou P 1621 164 10.12 

 G 1146 887 77.39 

Average P   12.95 

 G   73.84 
z P: fruit on the plant; G: fruit on the ground 
y Total of 20 plants from 2 fields. 

 
荔枝尖細蛾：荔枝尖細蛾 (C. litchielle) 成蟲產卵於嫩芽葉上，卵孵化後幼蟲鑽入葉肉組織內

蛀食，形成曲折食痕，通常近葉片主脈兩側最多，造成葉表皮與葉肉脫離，葉片產生木栓化線條，

嚴重致葉片枯萎。民國 94 年至玉荷苞產地調查其危害情形結果如表 5，葉片危害率各地由 16.17%
至 46.72%不等，平均為 25.88%。 

捲葉蛾：為害玉荷包荔枝之捲葉蛾有三角新捲葉蛾 (Olethreates leucaspis) 及圓翅捲葉蛾 
(Ebola celligera)，其中圓翅捲葉蛾發生較多。成蟲產卵於頂芽，卵孵化後，幼蟲吐絲將頂芽及嫩芽

綴繞聚集，並可將嫩葉綴繞起成捲葉狀。民國 94 年在玉荷苞荔枝產地調查其危害葉片情形結果如

表 6，如鳳山市之被害率 35.27%，可能因當地植株較高大，且平時疏於管理，致捲葉蛾密度較高，

高樹鄉被害率為 21.24%，潮州鎮較少，僅 8.23%，各地調查平均危害率為 21.27%。 
東方果實蠅：東方果實蠅 (Bactrocera dorsalis) 主要為害近成熟荔枝果實，成蟲飛來產卵於果

皮肉，卵孵化後幼蟲鑽入果肉內蛀食，使果品尚失價值，又其產卵產生果實上傷口易為酸腐病之病

源菌侵入，加劇果實腐敗，民國 96 年至玉荷苞產地調查其發生情形結果如表 7，果實危害率各地

由 6.45%至 12.65%不等，平均為 9.51%。 

果實套袋防治荔枝細蛾及東方果實蠅試驗 
比較不同材質套袋試驗結果，套白色紙袋防治荔枝細蛾效果略優於套網袋者。於採收前 10

天 (表 8) 及當天 (表 9) 調查防治率分別為 88.44%及 100%。各種套袋處理對果實蠅防治率均

100%。 
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表 5. 荔枝尖細蛾為害玉荷苞荔枝調查 

Table 5. Survey of Conopomorpha litchielle damage on the young leaf of yuh-heh-bau litchi (Mar. 2005)  

Locality No. of examined leaves z No. of damaged leaves Damage rate (%) 

Kaohsiung Hsien    

Fengshan 1875 876 46.72 

Tashuh 1907  427 22.39 

Pingtung Hsien    

Cashuch 1608  260 16.17 

Chaurjou 1530  279 18.24 

Average   25.88 
z Total of 10 twigs of 20 plants from 2 fields. 

表 6. 捲葉蛾為害玉荷苞荔枝調查 

Table 6. Survey of leaf roller damage on the shoot of yuh-heh-bau litchi (Feb.–Mar. 2005)  

Locality No. of examined leaves z No. of damaged leaves Damage rate (%) 

Kaohsiung Hsien    

Fengshan  1624 572 35.27 

Tashuh  1456 296 20.34 

Pingtung Hsien    

Cashuch  1584 336 21.24 

Chaurjou  1480 121  8.23 

Average   21.27 
z Total of 10 twigs of 20 plants from 2 fields. 

表 7. 東方果實蠅為害玉荷苞荔枝調查 

Table 7. Survey of oriental fruit fly damage on the fruit of yuh-heh-bau litchi (Mar. 2006)  

Locality No. of examined fruits z No. of damaged fruits Damage rate (%) 

Kaohsiung Hsien    

Fengshan  1427 180 12.65 

Tashuh  1545 184 11.92 

Pingtung Hsien    

Cashuch  1498 105  7.03 

Chaurjou  1791 115  6.45 

Average    9.51 
z Total of 20 plants from 2 fields. 
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表 8. 荔枝果實套袋後對荔枝細蛾及東方果實蠅防治效果 (採收前 10 天)   

Table 8. Effect of various wrapping bags on the control of litchi fruit borer and oriental fruit fly on fruit (10 
days before harvesting) (fruits per plant)                          

Fruits damaged by z Control (%)  
Bag 

Investigated
fruits Litchi fruit borer Oriental fruit fly Litchi fruit borer Oriental fruit fly 

Green nylon net 
White nylon net 
Paper 
Unbagged 

288.43 
320.55 
224.76 
232.45 

 0.40 a 
  8.25 b 
 10.45 b 
88.20 c 

0 a 
0 a 
0 a 

 1.25 b 

100 
93.41 
88.44 
－ 

100 
100 
100 
－ 

z Means in the same column followed by the same letter are not significantly different at P≦0.05 using Fisher,s LSD test.   

表 9. 荔枝果實套袋後對荔枝細蛾及東方果實蠅防治效果 (採收期) 

Table 9. Effect of various wrapping bags on the control of litchi fruit borer and oriental fruit fly on fruit 
(Harvesting period) (fruits per plant)  

Fruits damaged by z Control(%) 
Bag 

Investigated
fruits Litchi fruit borer Oriental fruit fly Litchi fruit borer Oriental fruit fly 

Green nylon net 
White nylon net 
Paper 
Unbagged 

234.30 
238.25 
304.75 
126.20 

16.35 a 
 7.22 a 
 0.37 a 

122.45 b 

0 a 
0 a 
0 a   
8 b 

92.94 
97.39 

100 
－ 

100 
100 
100 
－ 

z Means in the same column followed by the same letters are not significantly different at P≦0.05 using Fisher,s LSD test.   

討  論 
有關在玉荷苞害蟲種類調查與原先在其他品種荔枝調查相差甚多，可能因新品系荔枝種植面積

不大，加上種植時間尚短，植株尚小，害蟲未能在短時間內適應，加上調查時間短，故發現種類不

多。所調查種類中，檬果毛管蚜及黃綠綿介殼蟲在以往荔枝文獻中敘述不多 (Chou et al. 1999; Hung 
& Chiang 2002)，前者除刺吸花穗外，並會分泌蜜露，造成花穗枯萎或授粉不良現象，唯開花期間

欲兼顧防治此蟲及保護授粉昆蟲，確實難予取捨，後者係近年來新浮現的荔枝害蟲，尤其在樹體較

大之黑葉品種發生較多，故將之列為經濟重要害蟲。荔枝細蛾、荔枝尖細蛾、圓翅捲葉蛾及東方果

實蠅等害蟲也普遍發生危害，其中荔枝細蛾幼蟲蛀入果實內，造成落果，影響果實之產量及品質甚

大，採自植株上之鮮果調查雖被害果數不多，但調查落果時被害果率均高達 60%，可見果實被荔

枝細蛾危害後會造成嚴重落果，目前外銷荔枝將之列入重要檢疫害蟲。 
荔枝尖細蛾及捲葉蛾類僅為害幼葉，尤其在夏秋之新梢期發生較多，此期為荔枝採收後不久，

一般農民也不會刻意去用藥防治，唯其為害嚴重時仍會造成新梢枯萎，一般建議予修剪之物理處理

即可。東方果實蠅近年來可能擴大其寄主範圍而波及荔枝，成蟲產卵於成熟果實內致果實腐敗，通

常梅雨期連續下雨發生更嚴重，尤其產卵傷口易成為酸腐病病源菌入侵門戶，病蟲經常相繼發生，

因而加速果實之腐敗。 
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在果實套袋試驗中，無論套網袋或紙袋對荔枝細蛾及東方果實蠅均有良好防治效果，其中對果

實蠅之防治率均為 100%。部分之果實雖有套裝但乃遭荔枝細蛾為害，是否細蛾由網袋之細孔，或

紙袋逢雨沾濕後破裂之孔隙產卵，有待進一步之觀察。  
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Insect Pests and Their Injuries on Yuh-heh-bau Litchi and 

Effect of Fruit Bagging in Kao-Ping Area of Taiwan 1 

Hung-Chich Wen2,3 and Tsung-Dao Liou 2 

Abstract 

Wen, H. C. and T. D. Liou. 2008. Inset pests and their injuries on yuh-heh-bau litchi and effect of fruit bagging in Kao-Ping 
area of Taiwan. J. Taiwan Agric. Res. 57:133–142. 

Surveys of insects and other pests on yuh-heh-bau litchi were carried out from 2002 to 2007 in southern Taiwan.  
A total of 22 species of insects, one species of mite and one species of snail were found in southern Taiwan.  Among 
them, the mango aphid (Greenidea mangiferae), litchi fruit borer (Conopomorpha sinensis), leaf borer (C. litchielle), 
cottony mealybug (Chloropulvinaria psidii), leaf roller (Ehola celligera) and oriental fruit fly (Bactrocera dorsalis) 
were considered of economic importance.  This report described the symptom of their injuries and percentages of 
infestation.  Paper bag used for wrapping fruit was more effective than nylon net to protect litchi from the 
infestation of litchi fruit borer and oriental fruit fly. 

Key words: Yuh-heh-bau litchi, Litchi pests, Fruit bagging.   
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嘉義地區荔枝園荔枝細蛾與東方果實蠅危害調查
1   

洪士程2 何坤耀2,4 陳健忠3 

摘    要 
洪士程、何坤耀、陳健忠。2008。嘉義地區荔枝園荔枝細蛾與東方果實蠅危害調查。台

灣農業研究。57:143–152。 

2004 年嘉義農試分所，在嘉義地區實施荔枝園之荔枝細蛾與東方果實蠅之危害調

查。不同荔枝品種在施藥防治區與未施藥區，受荔枝細蛾 (Conopomorpha sinensis 

Bradley) 之被害果率，各為 7.5–47%與 88.5%。有實施防治之黑葉、糯米糍及 71-3-13

等荔枝品種較具抵抗性，黑葉品種在不同果實期，受細蛾危害之比率維持在 8–16.5%間。

在施藥區及未施藥區樹上果之荔枝細蛾，平均危害率，分別為 29.2%及 60.7%，而東方

果實蠅 [Bactrocera dorsalis (Hendel)] 之危害率則分別為 2.6%及 12.1%，由上因施藥可

使樹上果實，顯著降低兩種害蟲之危害，因在 5–6 月間，東方果實蠅族群已進入高峰期，

此時落果受其危害最高可達 35.3%。已確定在成熟之荔枝果實上，只要有細蛾蛀孔，就

可能會被果實蠅產卵危害，所以於果實期，若能做好荔枝細蛾之防治，即能同時降低東

方果實蠅的危害。另外，以性費洛蒙大量誘殺或寄生蜂 (Phanerotoma sp.) 綜合防治荔

枝細蛾之功效並不佳。 

關鍵詞︰荔枝、荔枝細蛾、東方果實蠅、危害。 

前    言 
荔枝細蛾 (Conopomorpha sinensis Bradley) 又稱果實蛀蟲 (fruit borer)，為荔枝最關鍵之害蟲 

(Hung et al. 2006)，而東方果實蠅 [Bactrocera dorsalis (Hendel)] 則為一般果樹的重要害蟲 (Chu & 
Chen 1985; Ho 1985)。依近年來果農反應，發現在荔枝果實成熟期，常遭受果實蠅產卵危害，此現

象過去較少發生。荔枝為東方果實蠅之寄主，已有 Chu & Chen (1985) 及 Norrbom & Kim (1988) 等
多人報導，但也有荔枝不受果實蠅類危害之報告 (Stanley 1998; Walter et al. 1999)。經初步觀察，

東方果實蠅會在荔枝近成熟時，選擇果皮有蛀孔或破損之果實產卵危害，然而在有定期噴藥防治荔

枝細蛾之果園，則受果實蠅危害較輕。故針對近年果實蠅危害荔枝之現象，是否因荔枝園對荔枝細

蛾防治管理不善，或遭金龜子等其他害蟲共同危害所造成，實有待進一步探討。 

台灣農業研究 (J. Taiwan Agric. Res.) 57(2):143–152 (2008) 

1. 行政院農業委員會農業試驗所研究報告第 2322 號，接受日期：97 年 6 月 24 日。 
2. 嘉義分所植物保護系助理研究員、副研究員。台灣  嘉義市。 
3. 本所應用動物組研究員。台灣  台中縣  霧峰鄉。 
4. 通訊作者，電子郵件：kunyawho@dns.caes.gov.tw；傳真機：(05)2773630。 
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荔枝果實成熟期在每年 6 月，剛好與東方果實蠅之發生盛期相吻合。因荔枝細蛾在此時期必定

會發生危害 (Hung et al. 2006)，其所造成被害果實上的蛀孔傷口，便留給果實蠅有可乘之機，導致

果實蠅再度產卵危害，故兩者之危害可說是狼狽為奸、相輔相成，何等 (2007) 在農業試驗所技術

服務季刋第 69 期曾對此作詳細探討 (未列入引用文獻)。因東方果實蠅為水果外銷上之重要檢疫害

蟲，故荔枝園之害蟲防治工作，具有相當密切的關連性，亦即需同時作好荔枝細蛾及東方果實蠅之

管理。 
另外，在荔枝細蛾的綜合防治策略上，能否配合費洛蒙作有效的偵測及誘殺，或是利用天敵寄

生蜂作生物防治 (Lall & Sharma 1978; Lim et al. 1982; Hwang 1988; Hwang & Hung 1993)，亦將在本

報告中進行測試調查。 

材料與方法 
不同荔枝品種受荔枝細蛾及果實蠅危害之被害率調查 

於 2004 年 6 月間，在嘉義農試分所的水源地荔枝園，調查黑葉 (Black-leaf)、糯米糍 (Nome)、
71-3-13、71-3-15 及 77-S-3 等不同品種施藥區之荔枝果實 (自謝花後每週施用 2.4%第滅寧水懸劑

1500 倍，共施五次，另含一區無施藥的黑葉品種作對照)。將每園區分成四重複小區，每小區各逢

機摘取 50 粒樹上果，攜回室內逐粒切開檢查是否有遭荔枝細蛾及東方果實蠅之危害。分別記錄細

蛾及果實蠅之危害果數，其中又將果實蠅之危害，分成含有卵、1–2 齡幼蟲 (幼齡期) 及 3–4 齡幼

蟲 (老齡期) 兩組。將各組求得之被害率，先經 Sin-1轉角後，再以鄧肯氏多變域分析法 (DMRT) 比
較各平均值在 5%下之差異顯著性。 

荔枝黑葉品種不同時期之被害率調查 
與上同時期於嘉義分所的水源地黑葉荔枝園 (有施藥管理區) 調查荔枝細蛾與東方果實蠅之

危害果數，每週亦在四重複區各取 50 粒樹上果攜回室內檢查。自 2004 年 6 月 2 日至 23 日連續進

行四週，記錄及分析方法皆同上。 

施藥區與未施藥區之被害率比較 
於 2006 及 2007 年 5–6 月間在嘉義分所有施藥防治 (施藥情形如同上述) 與未施藥之荔枝園，

各選取三重複小區，每小區逢機摘取 50 粒樹上果及撿取 50 粒地上落果，分別調查荔枝細蛾與東方

果實蠅之危害果數，並作差異性分析。 

成熟落果之被害與其他害蟲調查 
於 2006 年 6 月 14 日，在嘉義分所未施藥之荔枝園，撿取完全成熟之落果，逢機挑出只有蛀孔

與同時有裂口之果實各 50 粒，各作三重複，調查其荔枝細蛾、東方果實蠅與隱翅蟲、小果蠅之數

目，並以學生氏 t-test 比較平均值，探討其發生危害之相關性。 

荔枝園東方果實蠅之發生調查 
於 2003 至 2004 年間在嘉義分所之荔枝園懸掛渦旋式誘蠅器 (安啦®，Ho et al. 2003) 3 只，各

距約 50 m。每旬調查一次，每月累計甲基丁香油誘殺之雄蟲數，作為偵測瞭解整年東方果實蠅在

荔枝園內之發生密度。 
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性費洛蒙誘殺荔枝細蛾之效果評估 
於 2006 及 2007 年 5–6 月間分別在嘉義分所有施藥防治與未施藥防治之荔枝園，在各三重複小

區中懸掛翼形誘蟲盒各一個 (由農業藥物毒物試驗所提供，內含可可細蛾性費洛蒙線條餌劑)，每

兩週更新蟲盒，每月增加一條餌劑，每週記錄誘殺之荔枝細蛾蟲數。 

荔枝細蛾寄生蜂寄生率調查 
於 2006 及 2007 年 5–6 月間亦分別在嘉義分所有施藥防治與未施藥之荔枝園，亦由各三重

複小區中，每小區逢機撿取落果 50 粒，攜回室內置於細尼龍紗網袋中，其下鋪紙巾以保持乾

燥，讓其細蛾、寄生蜂在網內自行羽化，三週後收集計算乾死之寄生蜂數目，並以一果一蟲估

算寄生率。 

結  果 
不同荔枝品種受荔枝細蛾及果實蠅危害之被害率 

由表 1 中可見荔枝細蛾及東方果實蠅，在不同荔枝品種之危害率有顯著性差異 (P = 0.05)。荔

枝細蛾之危害率，在施藥防治區為 7.5–47%，未施藥區 88.5%；果實蠅之危害率 (含卵、幼齡及老

齡幼蟲)，在兩區則分別為 0–4.5%與 10%。其中以未施藥之黑葉品種受兩種害蟲之危害率最高，其

次者為有施藥之 77-S-3 及 71-3-15，有施藥之黑葉及糯米品種被害最低。 

黑葉品種不同果實期之被害率 
調查結果在有施用第滅寧防治之黑葉品種園之荔枝細蛾，全期造成之蛀果率平均為 11.4%，而

遭東方果實蠅之危害果率平均僅為 0.6% (表 2)。其中不同時期之蛀果率維持在 8–16.5%，果實中後

期較多被害，而以最後一次調查顯著較少 (P = 0.05)。在最末期亦僅有極低的幼齡期果實蠅，會在

此有施藥防治之果園中危害。 

施藥區與未施藥區果實之被害率 
於施藥區與未施藥區兩種害蟲之樹上果被害率如表 3，採自地上之落果被害率則列於表 4。

由 2006 年之調查結果，樹上果有施藥則兩種蟲害皆顯著較少 (P = 0.05)，平均各為 42.5%及

3.9%，而在未施藥區則分別為 86.2%及 14.3%。落果則在施藥與未施區發生之蟲害皆較多，於

2006 年在施藥區之蛀蟲果率及果實蠅危害率平均分別為 84.7%及 18.9%，而未施藥區則分別為

93%及 16.2%。2007 年之調查結果與 2006 年相似，若將 2006 及 2007 年之樹上果被害率平均，

則可得知在施藥區及未施藥區之荔枝細蛾危害率為 29.2%及 60.7%，而東方果實蠅之危害率則

分別為 2.6%及 12.1%。 

成熟落果之被害與其他害蟲之相關 
在有蛀孔之落果 (即已遭細蛾危害者) 調查中，發現另外增加之裂口並未能顯著 (P = 0.05)

提高果實蠅原本 17%之危害率 (表 5)，顯示果實蠅僅需有蛀孔就能在果實產卵危害。另如隱翅

蟲 (Rove beetle) 則在只有細蛾蛀孔之果實上並不能造成危害，必需要再有其他裂縫才能造成

2.5%之產卵危害。而小果蠅 (Drosophila spp.)，也要在有其他裂口之果實上才會造成 7.5 倍顯

著嚴重的危害。 
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表 1. 於 2004 年嘉義分所荔枝不同品種果實受荔枝細蛾及東方果實蠅危害之被害果率調查 
Table 1. Percentage of damaged fruits in different litchi varieties caused by fruit borer and fruit fly at Chiayi 
Station, 2004 

Oriental fruit fly (%)  
Litchi variety (treatment)

 
Litchi fruit borer (%) With eggs + young larva With old larva Total z 

Black-leaf (sprayed) y 8.5 c x 0 b 0 b 0 b 
Nome (sprayed) 7.5 c 0 b 0 b 0 b 
71-3-13 (sprayed) 12.5 c 0 b 0 b 0 b 
71-3-15 (sprayed) 21.0 c 2.5 ab 2.0 ab 4.5 ab 
77-S-3 (sprayed) 47.0 b 2.0 b 0.5 b 2.5 b 
Black-leaf (unsprayed) 88.5 a 5.0 a 5.0 a 10.0 a 
z Total of the 1–2 stage young larva and 3–4 stage old larva. 
y Sprayed with 2.4% Deltamethrin 1500-fold, 5 times, in 7–10 days intervals. 
x Means within a column followed by the same letter are not significantly different at 5% level by DMRT. 

表 2. 於 2004 年嘉義分所黑葉品種不同時期果實受荔枝細蛾及東方果實蠅危害之被害率調查 
Table 2. Percentage of damaged fruits of Black-leaf litchi variety by fruit borer and fruit fly surveyed on 
different dates at Chiayi Station, 2004 

Oriental fruit fly (%) Date 
(mo/day) 

 
 Litchi fruit borer (%) With eggs + young larva With old larva Total z 

6/2 8.5 ab y 0 b 0 a 0 
6/9 12.5 ab 0 b 0 a 0 

6/16 16.5 a 0 b 0 a 0 
6/23 8.0 b 2.5 a 0 a 2.5 
Average 11.4 0.6 0 0.6 
z Total of the 1–2 stage young larva and 3–4 stage old larva. 
y Means within a column followed by the same letter are not significantly different at 5% level by DMRT. 

表 3. 於 2006 (2007) 年施藥與未施藥荔枝園樹上果實受荔枝細蛾及東方果實蠅危害之被害果率調查 
Table 3. Percentage of damaged fruits on litchi trees caused by fruit borer and fruit fly in the pesticide-sprayed 
and unsprayed orchards, 2006 and 2007 

Litchi fruit borer (%) Oriental fruit fly (%) Date 
(mo/day) Sprayed z Unsprayed Sprayed Unsprayed 

5/17 39.3 (9.2) y  66.0 (24.8)  0  (---) 0  (---) 
5/24 30.0 (8.4)  78.7 (56.2)  3.0 (1.9) 11.0 (1.3) 
5/31 56.7 (26.8)  100 (22.4)  2.7 (0.7) 20.0 (14.0) 
6/7 44.0 (19.2)  100 (37.4)  10.0 (1.3) 26.0 (14.1) 
Av x 42.5 (15.9) b  86.2 (35.2) a  3.9 (1.3) d 14.3 (9.8) c 
z Sprayed with 2.4% Deltamethrin 1500-fold, 5 times, in 7–10 days intervals. 
y Data in parentheses were collected in 2007 at about the same stages in 2006. 
x Means within the row followed by the same letter are not significantly different at 5% level by DMRT. 
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表 4. 於 2006 (2007) 年施藥與未施藥荔枝園落果受荔枝細蛾及東方果實蠅危害之被害果率調查 
Table 4. Percentage of fruit drops caused by fruit borer and fruit fly in the pesticide-sprayed and unsprayed 
litchi orchards, 2006 and 2007 

Litchi fruit borer (%) Oriental fruit fly (%) Date 
(mo/day) Sprayed z Unsprayed Sprayed Unsprayed 

5/10 50.5 (40.2) y 71.3 (75.1)  2.7 (---) 0  (---) 

5/17 83.3 (35.9) 90.1 (46.9)  0  (---) 0  (---) 

5/24 79.3 (49.3) 97.3 (89.1)  35.3 (---) 24.7 (---) 

5/31 100  (94.1) 99.3 (98.5)  28.5 (6.7) 23.7 (10.0) 

6/7 100  (100) 100  (79.8)  29.6 (18.7) 28.1 (20.0) 

6/14 94.8 (100) 100  (79.8)  17.0 (7.3) 20.7 (9.9) 

Av x 84.7 (69.9) a 93.0 (78.2) a  18.9 (10.9) b 16.2 (13.3) b 
z Sprayed with 2.4% Deltamethrin 1500-fold, 5 times, in 7–10 days intervals. 
y Data in parentheses were collected in 2007 at about the same stages in 2006. 
x Means within the row followed by the same letter are not significantly different at 5% level by DMRT.    

表 5. 未施藥區成熟的荔枝落果受不同害蟲之被害果率調查 
Table 5. Percentage of ripened fruits fallen on the ground showing injury by insect pests in an unsprayed litchi 
orchard 

Fruit damaged by insects (%) Treatment 

(fruits) Litchi fruit borer Oriental fruit fly Rove beetles Drosophila spp. 

With borer’s pore and a crack 100 a z 17.5 a 2.5 a 22.5 a 

Only with a borer’s pore 100 a 17.0 a 0 b 3.0 b 
z Means within a column followed by the same letter are not significantly different at 5% level by t-test. 

 

荔枝園東方果實蠅之發生消長 
由圖 1 可見東方果實蠅在嘉義分所荔枝園之發生情形，其族群在 1–2 月間維持最低，自 3 月底

密度逐漸上升，4–5 月間急速上升，7–8 月間維持較高峰。9–10 間密度開始急遽下滑，11 月底至

12 月初族群已降至低谷狀態。 

性費洛蒙誘殺荔枝細蛾之效果 
在 2006 年荔枝果實後期於施藥區及未施藥區，利用性費洛蒙全期所誘得之荔枝細蛾成蟲密度

皆很低，平均每誘蟲盒每週僅分別誘得 2.1 及 3.1 隻，統計上 (P = 0.05) 並無顯著差異。若再與 2007
年之調查結果為 4.7 及 3.1 隻平均，則各為 3.4 及 3.1 隻 (表 6)。然此時期荔枝落果之平均細蛾危害

率可能高達 84.7–93% (表 4)，亦即在田間荔枝細蛾之族群密度相當高。 
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圖 1. 於 2003–2004 年嘉義分所荔枝園東方果實蠅發生消長圖。 

Fig. 1. Fluctuation of population of the Oriental fruit fly in litchi orchard at Chiayi Station, 2003–2004. 

表 6. 於 2006 (2007) 年果實後期以性費洛蒙誘殺荔枝細蛾之效果調查 
Table 6. The effectiveness of pheromone for attracting litchi fruit borer during the late fruiting stages, 2006 
and 2007 

No. adult fruit borers/trap/week Date 
(mo/day) Sprayed orchard z Unsprayed orchard 

5/10 0.3 (3.4) y 0.7 (3.5) 

5/17 0.7 (6.2) 3.3 (6.1) 

5/24 3.0 (3.4) 2.3 (4.3) 

5/31 3.0 (3.7) 5.3 (2.6) 

6/7 2.0 (3.7) 1.3 (0.6) 

6/14 3.3 (7.7) 5.7 (1.6) 

Av x 2.1 (4.7) a 3.1 (3.1) a 
z Sprayed with 2.4% Deltamethrin 1500-fold, 5 times, in 7–10 days intervals. 
y Data in the parentheses were collected in 2007 at about the same stages in 2006. 
x Means within the row followed by the same letter are not significantly different at 5% level by DMRT. 
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荔枝細蛾寄生蜂之寄生率 
寄生荔枝細蛾幼蟲之寄生蜂經農業藥物毒物試驗所洪巧珍博士協助鑑定，得知最主要者為

Phanerotoma sp.。由表 7 中可見在 2006 年之調查期間在施藥區之寄生率為 0%，而在未施藥區採集

此種寄生蜂之寄生率平均亦僅有 13.4%，由最初之 38%逐漸遞減至最後之 0%。在 2007 年之調查結

果亦類似，而在未施藥區之寄生率平均亦僅為 7.1%。在統計上 (P = 0.05)，未施藥區之寄生率較施

藥區顯著為高。 

討  論 
由不同荔枝品種被害調查 (表 1) 中顯示，細蛾蛀果率高則果實蠅危害率亦高的趨勢。依此在

防治此兩種害蟲之危害策略上，應可選擇栽植較具抗性之黑葉及糯米糍品種，並作好對蛀蟲之施藥

防治，即可同時減少果實蠅之危害。 
從兩年之調查可見未施藥區之樹上果被害率高，致使落果之被害率亦高，在 5–6 月之果實蠅族

群高峰期，即荔枝果實中後期，竟可產生 17–35.3%之果實蠅危害率 (表 4)。而落果之調查結果顯

示，在 2006 及 2007 兩年之情形相類似，平均兩年荔枝細蛾在施藥區及未施藥區之危害率各為 77.3
及 85.6%，而東方果實蠅之危害則各為 14.9 及 14.8% (表 4)。即遭受此兩種害蟲之危害率皆很高，

且明顯高於樹上果之危害率。此可能因這兩種害蟲之危害會造成荔枝落果，而這兩種害蟲亦能在落

果中再繼續生存。 
有細蛾蛀孔之落果調查發現，除了細蛾之蛀孔外，其他裂縫傷口並未能顯著增加荔枝受果實蠅

之危害率，亦即由金龜子取食或其他傷害裂口所引起之果實蠅危害並不嚴重。因此果實蠅對荔枝之

危害，實應歸類為第二次性危害，由此可知在果實蠅發生盛期，只要能做好荔枝細蛾之防治，即能

降低果實蠅之危害。又由荔枝園東方果實蠅之發生調查 (圖 1) 得知，5–6 月間果實蠅之發生高峰 

表 7. 於 2006 (2007) 年嘉義分所荔枝細蛾寄生蜂寄生率 

Table 7. The parasitic rate of parasite of the fruit borer in litchi orchards at Chiayi Station, 2006 and 2007 

Fruit with parasite (Phanerotoma sp., %) Date 
(mo/day) Sprayed treatment z Unsprayed treatment 

5/10 0 (0.7) y 38.0 (11.1) 

5/17 0 (0) 18.7 (9.8) 

5/24 0 (0) 16.7 (16.6) 

5/31 0 (0) 4.7 (2.1) 

6/7 0 (0) 2.0 (3.1) 

6/14 0 (0) 0  (0) 

Av x 0 (0.1) b 13.4 (7.1) a  
z Sprayed with 2.4% Deltamethrin 1500-fold, 5 times, in 7–10 days intervals. 
y Data in the parentheses were collected in 2007 at about the same stages in 2006. 
x Means within the row followed by the same letter are not significantly different at 5% level by DMRT. 
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期剛好配合荔枝果實成熟與細蛾之發生期，因而往往會造成較高比率之果實被果實蠅產卵危害。然

而可得知，荔枝果實後期對果實蠅危害之防治重點在荔枝細蛾，而非針對東方果實蠅本身。 
又由果實之被害率 (表 4) 及性費洛蒙之誘蟲數 (表 6) 之調查結果可知，在落果荔枝細蛾危害

高達 69.9–93%之情況下，以可可細蛾性費洛蒙誘得之荔枝細蛾成蟲，每週每誘蟲盒僅 2.1–4.7 隻，

亦即誘殺效果非常低。依 Hung et al. (2006) 之報導，此種可可細蛾之性費洛蒙確可用來誘集荔枝

細蛾，但欲在此時期利用此種費洛蒙作為防治之工具則幾乎無任何效果可言。因為在台灣之荔枝產

區 (含嘉義)，荔枝細蛾幾乎每年都會百分之百危害，而目前多只能靠噴藥防治此種害蟲。在有施

藥之果園內此種細蛾的寄生蜂很難存活，尤其在荔枝果實期更需加強防治荔枝細蛾，故在田間寄生

蜂密度更低，如此根本無法發揮生物防治之功效 (Hwang 1988; Hwang & Hung 1993)。 
綜上，東方果實蠅確可伴隨荔枝細蛾之發生而增強危害，故結果期應在荔枝園配合利用蛋白質

水解物等誘殺東方果實蠅，並作好荔枝細蛾之藥劑防治工作，便能減少荔枝蛀果再次被果實蠅產卵

危害之機會，如此即可以避免荔枝外銷檢疫上的麻煩。 
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Investigation of Fruit Damages of Litchi Caused by 

Conopomorpha sinensis Bradley and Bactrocera dorsalis 

(Hendel) in Chiayi 1 

Shi-Cheng Hung2, Kun-Yaw Ho2,4, and Chien-Chung Chen3 

Abstract 

Hung, S. C., K. Y. Ho, and C. C. Chen. 2008. Investigation of fruit damages of litchi caused by Conopomorpha sinensis 
Bradley and Bactrocera dorsalis (Hendel) in Chiayi. J. Taiwan Agric. Res. 57:143–152. 

Results of a survey of litchi orchards in Chiayi in 2004 showed that damaged fruits of different varieties of litchi 
(Litchi chinensis Sonn.) caused by fruit borer Conopomorpha sinensis were 7.5–47% and 88.5% for the areas (in 
Black-leaf, Nome, 71-3-13, 71-3-15, and 77-S-3 treatments) of pesticide-spray and unspray control, respectively.  
Litchi varieties Black-leaf, Nome and 71-3-13 sprayed with Deltamethrin were more resistant to fruit borer, with 
damaged fruits of 8–16.5% (in Black-leaf), compared to 88.5% for the unsprayed control.  For all surveyed areas, 
the average of damaged fruits caused by C. sinensis was 29.2% and 60.7% for pesticide-sprayed and unsprayed areas, 
respectively, whereas the average of damaged fruits caused by the Oriental fruit fly Bactrocera dorsalis was 2.6% 
and 12.1% for pesticide-sprayed and unsprayed areas, respectively.  Thus, the survey reveals that chemical spray of 
litchi is effective in reducing fruit damages caused by C. sinensis and B. dorsalis.  Another study showed that C. 
sinensis caused upto 35.3% of damages of litchi fruits which were ripened and fallen on the ground during the peak 
period of population increase of this insect in May and June.  Any probing injury of ripening fruits of litchi by fruit 
borer could create a potential site for B. dorsalis to lay eggs.  Therefore, control of fruit borer may be effective in 
reducing fruit damages by Oriental fruit fly.  Results of another survey in 2006 and 2007 showed that neither sex 
pheromone for trapping male insects nor parasitic wasps (Phanerotoma sp.) was effective method for control of fruit 
borer in litchi orchards. 

Key words: Litchi, Conopomorpha sinensis, Bactrocera dorsalis, Damage.   
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