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摘 要

屬於半樹棲性的班卡拉蝸牛群包含三個（亞）種，各族群的體型大小變異很大，左旋與右旋種的親緣關係與分類也尚未完

全釐清，因此本研究藉由粒線體 DNA 的 16s rRNA 序列，來進行班卡拉蝸牛類群的親緣關係分析與遺傳隔離等議題之探討

。共定序 107 隻個體，整理得到 47 個單倍型，各族群大多有自己獨有的單倍型，各族群的遺傳分化程度大致與地理距離

成相關，可區分為兩大群，推論班卡拉蝸牛族群可能是由中央山脈南段比較原始的祖先族群開始向外拓展，主要有二大方

向同時發生： 1. 向恆春半島西南部拓殖； 2.向蘭嶼以及恆春半島其他部份拓殖。AMOVA分析顯示（亞）種間並無分化，

因此分類上建議保持 S. bacca 的有效種級地位，而 S. batanica boteltobagoensis 和 S. b. pancala 是 S. batanica 的同物異名。
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