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應用次世代定序分析褐河烏 (Cinclus pallasii Temminck, 
1820) 糞便殘存 DNA 探討其非繁殖季之食性 

江允中 1、丘明智 2、洪孝宇 3、孫元勳 4、郭美華 1* 

1 國立中興大學昆蟲學系 40227 台中市南區國光路 250 號 
2 美國加州大學柏克萊分校環境科學政策與管理學系 美國加州柏克萊瑪爾福特大樓 130 號 
3 國立屏東科技大學生物資源研究所 91201 屏東縣內埔鄉學府路 1 號 
4 國立屏東科技大學野生動物保育所 91201 屏東縣內埔鄉學府路 1 號 

摘  要 

本研究主要在瞭解溪流生態系统中捕食者與獵物的關係。傳統上，藉著形態特徵

鑑定捕食者糞便中經消化過的獵物片段，以描述捕食者的食性，特別具有挑戰性。我

們應用次世代定序 (Next Generation Sequencing, NGS) 分析鳥類的食性，評估以

此非侵入性分子生物技術鑑定糞便樣本中的獵物身份是否可行。褐河烏 (Cinclus 

pallasii Temminck, 1820) 雖然身為燕雀目的一員，卻是擁有潛入水中覓食本領的溪

流鳥類。過去研究顯示，褐河烏以水棲昆蟲為主食，偶爾取食魚、蝦、蟹等生物。本

研究於褐河烏非繁殖季 (2014 年 7~10 月) 涵蓋七家灣溪流域之五個地點採樣，進行

NGS 分析與 NCBI 基因庫資料比對，所得資料顯示獵物項目的多樣性達 6 目 8 科 11

屬。其中以家蠅科黑蠅屬 (Ophyra) 最優勢 (佔 43% 序列量)；其次為扁蜉蝣科

Rhithrogena 屬 (佔 21% 序列量)，解析度可達屬之階級。另外，以 BOLD (Barcode 

of Life Database) 資料庫比對，獵物項目為 6 目 15 科 19 屬 3 種；大蚊科大蚊屬 

(Tipula) 為最優勢 (佔 25% 序列量)；其次為扁蜉蝣科的 Rhithrogena parva (佔

11% 序列量)，解析度最高可達種階級。相同的序列使用不同資料庫進行比對，鑑定

出黑蠅屬與大蚊屬不同的結果。黑蠅屬在武陵地區水棲昆蟲調查未曾有記錄，從糞便

也未發現碎片，因此我們認為 BOLD 資料庫比對的結果較合理，但同時卻有近乎一

半的序列無法鑑定，若能建立本地資料庫，將更有助於取食獵物來源的研究發展。 

 

關鍵詞：褐河烏、食性、水棲昆蟲、次世代定序、細胞色素氧化酶 I。 
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前  言 

 

生態系的食物鏈關係及保育管理的先決

條件是瞭解生物的食性組成  (Symondson, 

2002; Zeale et al., 2011)。捕食者與獵物之間

的營養關係涉及了由上而下或由下而上的影

響，是能量流的表現  (Chiu et al., 2008; 

Greenwood and McIntosh, 2008, 2011)，例

如在生物防治上增加或減少兩者的數量來控

制彼此數量達到防治效果  (Riechert and 

Bishop, 1990; Letnic and Dworjanyn, 

2011)；或在生態上，捕食者受到外來事件影

響其行為及繁殖策略等捕食作用 (Chiu et al., 

2009; Remeš et al., 2012; Sentis et al., 

2012)，其中，彼此間的捕食關係則是自然界

中較難觀察的現象之一。 

瞭解生物食性有三種方法：直接觀察、侵

入性調查及應用分子生物技術。直接觀察較難

準確鑑定且耗時，侵入性調查會傷害研究目

標，分子生物技術則可利用特定引子經由 PCR

放大生物 DNA 序列，已有許多研究利用並進

行生物的食性分析  (Deagle et al., 2005; 

Zeale et al., 2011; Wong et al., 2015)。 

成功辨識不明物種 DNA 序列有兩種情

況：第一是序列基因的遺傳差異必須大到可以

劃分物種；第二是取得同一物種的參考序列作

出準確的序列鑑定  (Hebert et al., 2003; 

Zeale et al., 2011)。目前發現即使是粒線體

COI 基因序列裡非常小的片段 (100~250 bp) 

也 可 以 達 到 90~95% 的 物 種 分 辨 率 

(Hajibabaei et al., 2006; Meusnier et al., 

2008)，對於分析被高度分解的樣本，如糞便、

胃內含物等，有很高的應用價值 (Zeale et al., 

2011)。 

褐河烏  (Cinclus pallasii Temminck, 

1820) 在武陵地區是容易發現的溪流鳥類，具

有高棲地專一性、容易調查與繁殖季線性領域

容易量化等特性，適合作為生態研究的模式物

種和環境監測的指標物種  (Sorace et al., 

2002; Chen and Wang, 2010)。根據過往研

究，2003~2005 年間曾在台中市武陵地區七家

灣溪繫放 75 隻褐河烏 (成鳥 46 隻、幼鳥 29

隻)，觀察到褐河烏在繁殖季 (12 月上旬到隔

年 5 月上旬) (Chen and Wang, 2010; Hong 

et al., 2011) 會捕捉體型較大的毛翅目昆蟲及

魚類餵食幼鳥 (Chiu et al., 2009)，也分析出

年存活率 (Chiu et al., 2013)，但這些結果是

藉由直接觀察鳥巢取得，親鳥本身於非繁殖季

的食性尚未清楚。 

由於本研究地區位於東亞季風氣候帶

內，每年夏季大多有颱風帶來洪流，導致日平

均流量大於 10 立方公尺/秒 (Chiu and Kuo, 

2012)，七家灣溪的集水區面積 (72 ha) 大於

有勝溪 (31 ha)，前者的最大洪水流量是後者

的兩倍以上 (Huang et al., 2012)；而洪水對

水棲昆蟲的影響已有文獻記載 (Chiu et al., 

2008)，又河烏以水棲昆蟲為主食，因此收集

河烏糞便樣本外，同時也利用舒伯氏水網採集

水棲昆蟲，帶回實驗室鑑定及記錄數量後，調

查水棲昆蟲群聚組成，供後續與河烏糞便樣本

中水棲昆蟲組成進行比較與討論。 

本研究應用次世代定序 (Next Generation 

Sequencing, NGS) 來分析鳥類的食性並評

估非侵入性分子技術鑑定糞便樣本中的獵物

身份是否可行。利用分子生物技術，結合基因

條碼 (DNA barcoding)，針對褐河烏糞便內複

合食餌碎片之粒線體 COI 基因序列，釐清褐

河烏的食性組成，並分析是否偏好取食特定生

活習性、行為或形態特徵之水棲昆蟲，有助於

深入瞭解褐河烏在溪流生態系的地位和功能。 
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材料與方法 

 

一、研究地區及樣站 

研究地區位於台中市和平區的雪霸國家

公園台灣櫻花鉤吻鮭 (Oncorhynchus masou 

formosanus (Jordan & Oshima, 1919)) 野

生動物保護區，海拔高度約 1700~2000 m，

主要溪流是七家灣溪和有勝溪，七家灣溪發源

自海拔 3325 m 的桃山，有勝溪發源自海拔

2717 m 的羅葉尾山東側，兩溪在武陵農場的

迎賓橋匯流成為大甲溪。七家灣溪的研究範圍

自收費站到 6 號攔砂壩，以及高山溪自匯流口

到 3 號壩，總長度約 8.5 km。 

此研究地區內設五樣站 (圖一)，位置如

下：第一測站桃山西溪 (Site 1) (經緯度：E 

121.1826, N 24.2352)。第二測站觀魚台 

(Site 2) (經緯度：E 121.1838, N 24.2215)。

第三測站高山溪  (Site 3) ( 經緯度： E 

圖一 研究樣站。三角形表示褐河烏糞便採集地點，圓圈為水棲昆蟲採集樣站。 
Fig. 1. The study localities. The triangles indicate the sampling sites of the feces of the brown dipper, and the circles 

indicate the sampling sites for the aquatic insects. 
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121.3075, N 24.3587)。第四測站繁殖場 

(Site 4) (經緯度：E 121.1848, N 24.2118)。

第五測站有勝溪  (Site 5) ( 經緯度： E 

121.3022, N 24.3489)。 

 

二、褐河烏糞便及水棲昆蟲採樣 

褐河烏有固定的線性領域，在此研究地區

有長期繫放研究，以步行方式沿溪邊尋找收集

五樣站附近褐河烏新鮮糞便樣本 (圖一)，涵蓋

七家灣溪流域，於非繁殖期 (2014 年 7~10 月) 

採集，共 74 個糞便樣本。採得的樣本各別保

存於裝有 95% 酒精的 1.5 ml 離心管中，帶回

實驗室置於 -80℃冰箱以進行後續實驗。 

水棲昆蟲採集時間為 2014 年 10 月 19

日，是以定面積之改良式舒伯氏水網 (網框面

積為 30.48 × 30.48 cm，網目大小為 250 μm) 

在水域中採樣，每一樣站隨機取樣 6 次，採獲

的水棲昆蟲保存在 70~75%酒精中，攜回實驗

室鑑定種類及記錄數量 (Chiu et al., 2008)。 

 

三、DNA 萃取、增幅及定序 

逢機取出不同樣站各 1 個糞便，共取出 5

糞便樣本同時以 14000 rpm 離心後，將酒精

溶液倒出，以刮勺將糞便樣本攪鬆，放入 45

℃烘箱中直到酒精完全蒸發 (約 2 小時，每 30

分鐘攪鬆一次)。乾燥後將所有糞便樣本均倒入

研缽中，以液態氮急速冷凍，利用研杵將糞便

樣本磨成粉末並使其均質化。 

DNA萃取及PCR增幅程序依據Wong et 

al. (2015) 的方法修飾。取 20 mg 均質化樣本

萃取 DNA，使用 DNeasy kit (QIAGEN, 

protocol modification for insects; Hilden, 

Germany) 萃取 DNA，以 GeneAmp® PCR 

Instrument System 2700 (Applied 

Biosystems; Waltham, MS, USA) 進行節肢

動物微基因條碼 (mini-barcode；COI 基因片

段；157 bp) 增幅，其中引子選擇為正向引

子：ZBJ-ArtF1c (5’-AGATATTGGAACWT 

TATATTTTATTTTTGG-3’) 及 反 向 引 子

ZBJ-ArtR2c (5’-WACTAATCAATTWCCAA 

ATCCTCC-3’) (Zeale et al., 2011)。之後取

PCR 產物進行 TA cloning 選殖基因，並萃取

質體 DNA，送交核酸定序中心定序確認產物。

與 NCBI (National Center for Biotechnology 

Information) 資料庫比對確認樣本皆為昆蟲

DNA 後，將 PCR 產物送交源資國際生物科技

股份有限公司 (台中，台灣)，以 Illumina 

Miseq 進行 300 bp 雙向 COI 基因片段之高通

量次世代定序。 

 

四、序列鑑定 

使用 CLC Workbench 6 套裝軟體進行序

列整理，去除引子留下目標序列。利用 NCBI

資料庫  (Sayers et al., 2009) 及 BOLD 

(Barcode of Life Database) 資料庫比對序列 

(Ratnasingham and Hebert, 2007)，各取序

列重複數大於 1000 者進行初步序列比對，比

對後選結果較合理之資料，進一步取序列重複

數大於 100 者進行物種鑑定，並將序列鑑定對

應到資料庫中的 COI 片段，科、屬或種階級。

若序列相似度達 99% 以上判定為該物種；若

序列相似度 86.4% 以上分至屬階級；序列相

似度 80% 以上分至科階級；而序列相似度

77.5% 以上則分到目階級  (Clare et al., 

2009; Zeale et al., 2011; Wong et al., 2015)。 

 

五、物種累積曲線 

利用Primer 6以 rarefaction方式來計算

糞便中獵物序列的累積數，公式如下 
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其中，S 代表總物種數量，N 代表總個體數量，

n 代表總個體數量中觀察到第 n 個體數 

(Clarke and Warwick, 2001)。再利用 Sigma 

plot 11.0 軟體繪出稀有性曲線圖，以探討糞便

樣本中所鑑定出的獵物項目是否達到飽和。 

 

結  果 

 

一、褐河烏糞便中之獵物組成 

本研究共使用了 5 個糞便樣本，能成功使

用分子生物技術進行褐河烏獵物 DNA 的萃取

及 PCR 增幅目標片段，並能鑑定出褐河烏親

鳥在非繁殖季之獵物身分項目 (表一及表二)。 

本研究經由次世代定序已定序出 382 萬

多條 DNA 片段，共可區分出 16 萬多種核苷

酸組成不同的序列。表一顯示取序列重複數大

於 1000 次的 87 種序列 (佔所有序列量 75%) 

與 NCBI 資料庫比對結果，可鑑定 6 目 8 科

11 屬，其中家蠅科黑蠅屬 (Ophyra) 最多 (佔

43% 序列量)；其次為扁蜉蝣科 Rhithrogena

屬 (佔 21% 序列量)，未鑑定者佔 25% 序列

量，解析度可達屬階級。另外取序列重複數大

於 100次的 2070種序列 (佔所有序列量 89%) 

與 BOLD 資料庫比對，鑑定出 6 目 15 科 19

屬 3 種，大蚊科大蚊屬 (Tipula) 為最多 (佔

25% 序 列 量 ) ； 其 次 為 扁 蜉 蝣 科 的

Rhithrogena parva (佔 11% 序列量)，未鑑定

者約佔 25% 序列量，無法鑑定者佔 42%，解

析度最高可達種階級 (表二)。 

褐河烏糞便中食性項目的多樣性以稀有

性曲線評估 NCBI 和 BOLD 資料庫比對序列

工作的完整性，由圖二結果可看出 NCBI 資料

庫比對結果曲線漸趨平緩，代表鑑定出的物種

數達飽和，但 BOLD 資料庫比對結果，卻顯

示鑑定出的物種數未達飽和。 

褐河烏親鳥在非繁殖季之獵物身分，將目

級組成繪成圓餅圖 (圖三)。圖三 A 為 NCBI

資料庫比對出 6 個目級結果，雙翅目為最優勢

獵物 (58.49%)、其次為蜉蝣目 (27.67%)、鱗

翅目  (8.62%)、襀翅目  (2.80%)、毛翅目 

表一 重複數大於 1000 條之次世代定序輸出序列與 NCBI 資料庫比對結果 
Table 1. The identification results of NGS output sequences (taking sequences replicated more than 1000 times) 

compared to the NCBI database 

Order Family Genus Species 
Percentage of sequence 

(%) 
Similarity (%)

Coleoptera Staphylinidae Zyras haworthi  0.34 86 

Diptera Hybotidae Chersodromia  amaura  0.08 90 

Diptera Hybotidae Elaphropeza chekjawa  0.51 89 

Diptera Muscidae Ophyra  leucostoma 43.19 93~95 

Ephemeroptera Baetidae Baetis fuscatus  0.13 87 

Ephemeroptera Baetidae Procloeon  sp.  0.06 91 

Ephemeroptera Heptageniidae Notonurus josettae  0.03 87 

Ephemeroptera Heptageniidae Rhithrogena japonica 20.50 88~89 

Lepidoptera Anthelidae Anthela  stygiana  6.45 91 

Plecoptera Capniidae Capniidae sp.  2.10 86~87 

Trichoptera Hydropsychoidea Ceratopsyche  bronta  1.48 92 

Unidentified 25.15 
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(1.97%)及鞘翅目 (0.45%)；圖三 B 為 BOLD

資料庫比對結果，雙翅目仍為最優勢獵物 

(63.85%)、其次為蜉蝣目 (26.23%)、鱗翅目 

(4.51%)、鞘翅目 (3.59%)、毛翅目 (1.81%) 及

襀翅目 (0.02%)，由此可發現褐河烏於非繁殖

季以取食雙翅目及蜉蝣目為主，佔食性組成之

86~90%。 

 

二、水棲昆蟲群聚組成 

2014 年 10 月七家灣溪流域 5 個採集樣

站，共計調查水棲昆蟲已知有 5 目 29 科 34

屬 41 分類群 (Taxa)，分屬鞘翅目 5 分類群、

雙翅目 17 分類群、蜉蝣目 7 分類群、襀翅目

4 分類群、毛翅目 11 分類群；其中蜉蝣目四

節蜉蝣科 Baetis spp. 為優勢物種，佔

38.06% ； 其 次 為 扁 蜉 蝣 Rhithrogena 

ampla，佔 16.51% (表三)。圖四顯示水棲昆

蟲目級組成以蜉蝣目為主 (59.98%)，其次為

雙翅目  (27.84%)，兩者共佔群聚組成之

88%；毛翅目 (6.20%)、襀翅目 (3.10%) 及鞘 

表二 重複數大於 100 條之次世代定序輸出序列與 BOLD 資料庫比對之結果 
Table 2. The identification results of NGS output sequences (taking sequences replicated more than 100 times) 

compared to the BOLD database 

Order Family Genus Species 
Percentage of 
sequence (%) 

Similarity (%)

Coleoptera Curculionidae Myllocerus sp. 0.028 90~91.67 

Coleoptera Dytiscidae Laccophilus biguttatus 1.637 90~91.67 

Diptera Ceratopogonidae sp. 0.014 92.86 

Diptera Chironomidae sp. 0.008 91.03 

Diptera Chironomidae Tokunagaia tonollii 0.172 90.36~91.67 

Diptera Chironomidae Gymnometriocnemus sp. 4.469 90~92.13 

Diptera Chironomidae Paraphaenocladius sp. 0.003 93.26 

Diptera Dolichopodidae Dolichopus sp. 0.004 91.36 

Diptera Drosophilidae Drosophila sp. 0.003 96.43 

Diptera Mycetophilidae Mycetophila sp. 0.049 91.95~94.25 

Diptera Syrphidae Xylota ouelleti 0.006 91.03 

Diptera Tipulidae Tipula sp. 24.960 94.87~100 

Ephemeroptera Baetidae Acentrella lata 0.043 98.69~100 

Ephemeroptera Baetidae Baetis sp. 0.005 95.51 

Ephemeroptera Baetidae Plauditus dubius 0.004 88.89 

Ephemeroptera Heptageniidae Rhithrogena ampla 1.160 96.73~100 

Ephemeroptera Heptageniidae Rhithrogena parva 10.983 96.08~100 

Lepidoptera Erebidae Isogona natatrix 0.003 90.37 

Lepidoptera Geometridae Alcis sp. 2.080 89.66~93.1 

Lepidoptera Geometridae Operophtera bruceata 0.012 90.48~91.27 

Plecoptera Leuctridae Paraleuctra vershina 0.008 91.11~92.22 

Trichoptera Hydropsychidae Hydropsyche alhedra 0.827 92.06~94.44 

Trichoptera Hydropsychidae Hydropsyche slossonae 0.015 93.65 

Unknown 42.079 

Unidentified 11.321 
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圖二 以稀有性曲線分析褐河烏糞便中屬階級食性項目的多樣性，以評估 NCBI 和 BOLD 資料庫序列比對工作的完整性。

Fig. 2. Based on the NCBI and BOLD databases, we employed rarefaction curves to evaluate the completeness of 
the sequencing effort in the genus level in the brown dipper’s feces for describing the sequence diversity in 
dietary items. 

圖三 次世代定序的水棲昆蟲目級組成。A：與 NCBI 資料庫比對序列結果。B：與 BOLD 資料庫比對序列結果。 
Fig. 3. Aquatic insect composition from the NGS output sequences in insect orders. A: The identification results from 

the NCBI database. B: The identification results from the BOLD database. 
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表三 2014 年 10 月七家灣溪水棲昆蟲組成 
Table 3. Composition of aquatic insects during October 2014 in the Cijiawan Stream 

Order Family Subfamily Genus Species Percentage of number (%) 

Coleoptera Dytiscidae  Deronectes sp. 0.01 
Coleoptera Elmidae  Zaitzevia sp. A 2.06 
Coleoptera Elmidae  Zaitzevia sp. B 0.13 
Coleoptera Hydrophilidae  Paracymus sp. 0.01 
Coleoptera Scirtidae  Cyphon spp. 0.41 
Diptera Blephariceridae  Agathon spp. 0.07 
Diptera Blephariceridae  Bibiocephala spp. 0.07 
Diptera Ceratopogonidae  Bezzia sp. 0.08 
Diptera Chironomidae Orthocladeenae  spp. 3.20 
Diptera Chironomidae Tanypodinae  spp. 0.66 
Diptera Chironomidae   sp. C 6.26 
Diptera Chironomidae   spp. 9.59 
Diptera Empididae  Chelifera sp. 0.01 
Diptera Empididae  Clinocera sp.  0.01 
Diptera Empididae  Hemerodromia  0.02 
Diptera Limoniidae  Antocha sp. 0.84 
Diptera Noctuidae  Eriocera sp. A 0.41 
Diptera Noctuidae  Eriocera sp. B 0.80 
Diptera Pediciidae  Dicranota sp. 0.03 
Diptera Sciaridae    0.01 
Diptera Simuliidae  Simulium sp. 5.77 
Diptera Thaumaleidae    0.02 
Ephemeridae Acerentomidae  Acerella montana 0.46 
Ephemeridae Baetidae  Acentrella lata 3.91 
Ephemeridae Baetidae  Baetiella bispinosa 0.87 
Ephemeridae Baetidae  Baetis spp. 38.06 
Ephemeridae Ephemerellidae  Cincticostella fusca 0.16 
Ephemeridae Ephemeridae  Ephemera sauteri 1.01 
Ephemeridae Heptageniidae  Epeorus erratus 0.08 
Ephemeridae Heptageniidae  Rhithrogena ampla 16.51 
Plecoptera Nemouridae  Amphinemura sp. 0.85 
Plecoptera Nemouridae  Protonemura spp. 0.34 
Plecoptera Perlidae  Neoperla spp. 1.44 
Plecoptera Styloperlidae  Cerconychia sp. 0.05 
Trichoptera Glossosomatidae  Glossosoma sp. 0.82 
Trichoptera Hydrobiosidae  Apsilochorema sp. 0.11 
Trichoptera Hydropsychidae  Arctopsyche sp. 0.03 
Trichoptera Hydropsychidae  Hydropsyche spp. 2.96 
Trichoptera Hydroptilidae  Hydroptila sp. 0.01 
Trichoptera Lepidostomatidae  Goerodes sp. 0.10 
Trichoptera Rhyacophilidae  Himalopsyche sp. 0.10 
Trichoptera Rhyacophilidae  Rhyacophila nigrdcephala 1.22 
Trichoptera Rhyacophilidae  Rhyacophila spp. 0.31 
Trichoptera Stenopsychidae  Stenopsyche sp. 0.06 
Trichoptera Uenoidae  Uenoa taiwanesis 0.05 
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翅目 (2.88%)。 

 

討  論 

 

近年來發展的分子糞便學提供了一個了

解捕食者與獵物之間關係的機會，分析鳥類糞

便中獵物碎片存留的 DNA 鑑定至屬或種的階

級，從缺乏至蓬勃發展 (Zaidi et al., 1999; 

Symondson, 2002; Deagle et al., 2005; 

Casper et al., 2007; Clare et al., 2009; 

Wong et al., 2015)，且捕食者食性組成以分子

生物技術鑑定結果為形態鑑定的 1.4 至 5.8 倍 

(Casper et al., 2007)。昆蟲獵物經過消化後的

碎片，其 DNA 仍然能夠從捕食者糞便樣本中

被萃取出，Wong et al. (2015) 鑑定武陵地區

溪鳥鉛色水鶇  (Phoenicurus fuliginosus 

affinis) 糞便中獵物碎片，結合基因條碼 

(DNA barcoding)，再將其序列資料比對參考

資料庫，判別出所屬分類群，並利用選殖的方

式估算出相對組成數量，可進一步探討溪鳥對

不同生態系資源來源的需求及取食偏好。 

從先前研究的例子看來似乎鑑定捕食者

糞便中的獵物已經不困難，且還能夠進一步的

將捕食者的獵物量化，分子糞便學鑑定捕食者

的獵物身份可達到種階級，有助於未來需要更

高解析度的研究發展 (Deagle et al., 2005; 

Deagle and Tollit, 2007; Wong et al., 

2015)。本研究利用次世代定序，獲得褐河烏

糞便中複合食餌碎片 COI 基因序列資料，再

將此基因條碼與參考資料庫比對，鑑定糞便樣

本中的獵物身份是可行的。序列鑑定結果發

現，褐河烏食性項目以雙翅目及蜉蝣目為主 

(共 86~90%)，與同時空的水棲昆蟲群聚組成

相近 (88%)，證明了可利用鳥類糞便樣本分析

水棲昆蟲群聚的潛力，大大提高食性研究利用

上的效率與價值。 

Chiu et al. (2009) 曾經利用巢位觀察的

方式，記錄褐河烏親鳥攜回育雛的獵物種類，

發現偏好餵食體型較大的毛翅目昆蟲及小

魚，較不喜歡蜉蝣目、襀翅目和雙翅目。褐河

圖四 2014 年 10 月七家灣溪水棲昆蟲目級相對組成，顏色及數字代表昆蟲各目及其比例。 
Fig. 4. Aquatic insect composition of order level during October 2014 in the Cijiawan Stream. Insect orders and their 

percentage are shown. 
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烏的主食是水棲昆蟲，七家灣溪的水棲昆蟲波

動主要是受到流量的影響，若當年夏季有洪

水，冬季的水棲昆蟲量就相對較低 (Chiu et 

al., 2008; Chiu and Kuo, 2012)，對冬季繁殖

的褐河烏有影響，但對夏秋颱風較多的非繁殖

季時期所知有限。本研究發現褐河烏於非繁殖

季卻以取食雙翅目及蜉蝣目為主，暗示褐河烏

繁殖季與非繁殖季時主要捕食的獵物目標不

同。Chiu and Kuo (2012) 認為洪水會造成水

棲昆蟲數量減少和組成改變，由 k 型策略物種

優勢轉變成 r 型策略物種優勢 (Chiu and 

Kuo, 2012)，水棲昆蟲數量和組成的轉變對河

烏食性和繁殖的影響有待進一步分析。 

同 屬 的 歐 洲 白 喉 河 烏  (Cinclus 

cinclus)，Taylor and O'Halloran (2001) 年

以形態鑑定河烏糞便中的獵物組成之研究，發

現溪流流量正常時河烏以毛翅目幼蟲為主

食，而氾濫或洪水時期則以蜉蝣目及雙翅目為

主，並且包含一些陸生蟲，例如鞘翅目等。氾

濫洪水時期對應到本次 10 月台灣武陵地區七

家灣溪，屬於此時期，褐河烏非繁殖季食性以

蜉 蝣 目 及 雙 翅 目 為 主 ， 與 Taylor and 

O’Halloran (2001) 之結果雷同。此外，本研

究序列鑑定結果中出現鱗翅目、鞘翅目之陸生

類群 (表一及表二)，可能如文獻所說，氾濫期

因食物豐度低，褐河烏會在岸邊取食或取食掉

落水中的昆蟲，因此出現非水棲昆蟲的結果。 

利用兩個資料庫比對後顯示獵物組成均

以雙翅目為主，蜉蝣目次之，而水棲昆蟲群聚

組成則是以蜉蝣目為主，雙翅目次之，顯示褐

河烏的覓食行為不是逢機取食。褐河烏通常以

潛水的方式捕捉大型的獵物，而較小型的獵物

則利用涉水啄食 (Eguchi, 1990)。扁蜉蝣科為

七家灣溪廣泛分布的昆蟲，較容易取食捕捉；

大蚊科幼蟲通常具有呼吸孔，需要靠近水面，

對於褐河烏而言，可能大蚊科幼蟲為較容易取

食的目標，因此糞便中食性項目的多樣性以大

蚊科大蚊屬幼蟲為最優勢獵物。再者，若想要

捕食毛翅目幼蟲，褐河烏需要潛水，但潛水捕

食大型獵物會花費較多能量。此次結果我們發

現褐河烏在非繁殖季不僅以蜉蝣目為主食，也

會取食較多的雙翅目，而非繁殖季節的毛翅

目。 

從物種累積曲線可發現資料庫的重要

性，NCBI 資料庫比對出 11 屬分類群曲線已

達飽和，然而 BOLD 資料庫比對出 19 屬分類

群曲線，卻未達飽和 (圖二)，顯示此次序列分

析結果無法完全代表褐河烏的食性組成；且同

一條序列使用不同資料庫比對鑑定出來的物

種卻不同，這個現象在序列重複次數最多的雙

翅目最明顯，例如 NCBI 比對鑑定為家蠅科黑

蠅屬，而 BOLD 則為大蚊科大蚊屬。我們在

武陵地區進行長期的水棲昆蟲相調查與監

測，目前未有發現家蠅科黑蠅屬的紀錄，且挑

取同月份之褐河烏糞便內昆蟲碎片於顯微鏡

下觀察，並未發現相似碎片；再者，雖然黑蠅

屬的序列比對相似度達 95%，但與大蚊屬的序

列比對相似度最高達 100%，可能是因 NCBI

資料庫無該大蚊屬之序列資料造成的結果。綜

合上述，我們認為與 BOLD 之比對結果較合

理，但仍然有超過一半的序列種類無法得知其

分類地位 (表二)。因此，若要確實反映褐河烏

的食性，應須建立本地水棲昆蟲 DNA 資料庫

來進行比對。 
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Remains in the Feces of the Brown Dipper (Cinclus pallasii 
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Season 
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ABSTRACT 

Understanding the relationship between predator and prey in stream 
ecosystems can be particularly challenging when characterizing these cryptic 
species in predator diets using only the morphological identification of mixed 
and degraded prey fragments in predator feces. Here, we developed a 
methodology for bird diet analysis based on next-generation sequencing. We 
evaluated whether a molecular, non-invasive technique is useful for identifying 
prey in fecal samples of the brown dipper (Cinclus pallasii Temminck, 1820). 
Although the brown dipper is a member of the Passeriformes, they are river 
birds that can dive into water for foraging. According to previous research, 
brown dippers feed mainly on aquatic insects, and occasionally on fish, crab 
and shrimp. This research is focused on the brown dipper’s diet in the 
non-breeding season. The feces samples were collected at five sites covering the 
Cijiawan Stream region in the Wuling area of Taiwan. We used next generation 
sequencing to identify the prey in the brown dipper’s feces. Based on the NCBI 
(National Center for Biotechnology Information) and BOLD (Barcode of Life 
Database) databases, the diversity of dietary items identified spanned 11 
genera belonging to 8 families within 6 orders, and 19 genera and 3 species 
belonging to 15 families within 6 orders, respectively. The dominant taxonomic 
prey group in the NCBI database was the Ophyra (43% of total sequences), 
followed by the Rhithrogena (21% of total sequences). The resolution could have 
reached the genus level. In the BOLD database it was the Tipula (25% of total 
sequences) followed by the Rhithrogena parva (11% of total sequences). The 
resolution could have reached the species level. Using different databases, the 
same sequence was identified for the Ophyra by the NCBI, as for the Tipula by 
the BOLD. The Ophyra has no record in previous aquatic insect research in the 
Wuling area. After checking the feces samples, there were no similar fragments 
found in the samples. This suggested that the results obtained from the BOLD 
were more reliable. However, nearly half of the sequences could not be 
identified by BOLD. Our findings indicate that there is an urgent need for a 
local reference database, in order to obtain results with a higher resolution in 
future studies. 

 
Key words: Cinclus pallasii, diet, aquatic insect, Next Generation Sequencing. 
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