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基于植物群落谱系结构分析的金沙江

干热河谷植被恢复研究

彭声静１，张永福１，欧晓昆２

（１昆明学院 农学院，云南 昆明 ６５０２１４；２云南大学 生态学与环境学院，云南 昆明 ６５００９１）

摘要：在金沙江干热河谷选择５个典型区段，开展样方调查．总结１５１个１００ｍ２ （１０ｍ×１０ｍ）样方数
据，发现群落净谱系亲缘关系指数结构发散，而净最近种间亲缘关系指数却呈现相反的结果．说明该区
域植物群落脆弱且不稳定，群落中少数物种的丧失极有可能造成不可逆转的生态系统改变，而且物种竞

争在群落构建中尤为关键．因此，在金沙江干热河谷植被恢复工作中，应注意对原有物种的保护与利用，
且不应采取引进新物种的方式．
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　　 干热河谷是镶嵌在亚热带湿润与半湿润背景
中的河谷型干旱区域，也是我国一类特殊的生态系

统［１］，其气候、植被、土壤等都具有鲜明的特殊

性［２］．自２０世纪５０年代以来，由于自然和人为的
双重影响，导致干热河谷地区的生态环境不断恶

化，从而引起了从学术界到民众的广泛关注［３］．
如：金沙江干热河谷典型区段的森林覆盖率低于

１％；土壤退化严重，荒漠化、沙漠化、干旱化、

变性化等发生率为４６４％ ～１００％；水土流失面积
达１３５万ｋｍ２，已严重威胁到长江下游的生态安
全［４］．因此，近３０年来学者们陆续开展了一系列
关于干热河谷生态恢复的基础理论和工程技术研

究［５－６］，其中，人工造林成为干热河谷植被恢复的

主要措施．然而造林成效不佳，常常是 “种树不

见树，造林不见林”［７］．尽管后期的研究探讨了环
境因子对植被恢复的影响［８］，分析了不同树种的



环境适应性和筛选标准［９－１０］，但始终只是建立在

主观认识和现象描述上，而未能深入地从群落构建

机制与物种生态适应过程为干热河谷植被恢复提供

有力的理论支持［１１］．
作为一种新的研究方法，群落谱系结构

（Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅ）将生态学与进化学的有关
理论结合到一起，并以群落中物种间亲缘关系所

呈现的格局反映群落构建和植被变化中的生态过

程［１２－１３］．鉴于目前对干热河谷物种共存机制及
环境适应过程的理解不够深入，导致该区域植被

恢复成效不显著．因此，本研究选取金沙江流域
典型干热河谷区域，利用群落谱系结构相关方

法，拟探讨：１）干热河谷植物群落谱系结构变
化规律；２）这一变化背后的生态学过程是怎样
的；３）所呈现的植物群落构建机制对植被恢复
有怎样的启示．

１　材料与方法

１１　区域概况
金沙江中下游海拔１６００ｍ以下的沿岸河谷区

域是我国横断山区干热河谷集中分布地带［１４］．其
形成是由地面抬升和河谷深切共同造成．因此，金
沙江干热河谷区域地势陡峭，山高谷深，焚风效应

显著．其年均温为２０～２３℃，≥１０℃的积温高达
７８００～８８００℃，且年降雨量仅有 ６００～８００ｍｍ，
年蒸发量在２６００～３８００ｍｍ之间，蒸发量是降水
量的３～６倍．干湿季分明，旱季长达７个月，旱
季降雨仅占全年降水的 １００％ ～２２２％．区域内
以燥红土为主，另分布有褐红壤、赤红壤、紫色

土等［２］．
金沙江干热河谷区域内的植被以稀树灌木草丛

为主，由大量草本植物，特别是旱生禾草类植物和

散落的灌木及乔木构成．群落特征种主要有：扭黄
茅 （Ｈｅｔｅｒｏｐｏｇｏｎｃｏｎｔｏｒｔｕｓ）、孔颖草 （Ｂｏｔｈｒｉｏｃｈｌｏａ
ｐｅｒｔｕｓａ）、双花草 （Ｄｉｃｈａｎｔｈｉｕｍａｎｎｕｌａｔｕｍ）、明油
子 （Ｄｏｄｏｎａｅａａｎｇｕｓｔｉｆｏｌｉａ）、灰毛木蓝 （Ｉｎｄｉｇｏｆｅｒａ
ｃｉｎｅｒａｓｃｅｎｓ）、余甘子 （Ｐｈｙｌｌａｎｔｈｕｓｅｍｂｌｉｃａ）、木棉
（Ｂｏｍｂａｘ ｍａｌａｂａｒｔｃａ）、 滇 榄 仁 （Ｔｅｒｍｉｎａｌｉａ
ｆｒａｎｃｈｅｔｉｉ）等［１］．
１２　野外调查

野外调查分别于２００８年９月 ～１１月和２００９
年９月 ～１１月，在云南省境内的金沙江河段开

展．采用分层随机抽样法 （Ｓｔｒａｔｉｆｉｅｄｒａｎｄｏｍ），先
顺江而下选择５个干热河谷典型区段，其分别位
于永胜县、宾川县、元谋县 （２段）和巧家县．
再根据２００６年基于 ＴＭ卫星影像完成的１∶２０万
云南植被图，按干热河谷植被在各区段所占比

例，利用 ＡｒｃＧＩＳ软件随机抽样模块确定不同区段
的调查样地数量和具体位置．在实际调查工作
中，考虑到植被图精度的影响，每个区段的实际

调查样地数量为上述抽样结果的１５倍，最后共
完成了１５１个样地．

野外群落调查样地面积设置为１００ｍ２（１０ｍ×
１０ｍ）．样地选择时尽量避开道路和居民点．调查
中记录样地经纬度、海拔、坡度和坡向，以及每个

样地中出现的植物物种名称．对野外无法确定的物
种，通过采集标本后再进行室内鉴定．
１３　谱系树构建

参照 ＦｌｏｒａｏｆＣｈｉｎａ［１５］，对每个样地中出现的
植物物种名称进行了对照和修订．利用植物谱系库
在线软件Ｐｈｙｌｏｃｏｍ４１［１６］对１５１个样地中全部２２４
个物种的信息进行分析．通过软件基础数据库被子
植物分类系统ＩＩＩ（ＡＰＧＩＩＩ），生成输入物种所构成
的谱系树．再使用软件 Ｐｈｙｌｏｃｏｍ提供的算法
ＢＬＡＤＪ，计算出谱系树中每一个分化节点所发生的
时间．该算法利用分子及化石定年数据［１７］，先将

已知分化时间的节点固定，再对所有未知节点采用

平均方法处理．计算所得的分枝长度代表连续两次
物种分化间隔的时间 （单位以百万年记），相较将

谱系树中的枝长设置为１更为可靠［１８］．群落间的
谱系结构能被由此方法建立的谱系树区分．
１４　选择谱系指数

净谱系亲缘关系指数 （Ｎｅｔｒｅｌａｔｅｄｎｅｓｓｉｎｄｅｘ，
ＮＲＩ）和净最近种间亲缘关系指数 （Ｎｅｔｎｅａｒｅｓｔ
ｔａｘａｉｎｄｅｘ，ＮＴＩ）分别被计算和用来描述金沙江干
热河谷中物种形成的谱系结构．其中，ＮＲＩ侧重从
整体上描述群落中物种形成的谱系结构，ＮＴＩ则侧
重从谱系树枝节点衡量群落中物种的谱系结构［１２］．
这两个指数都是通过分析样方群落内物种在系统进

化树的位置，计算物种间的谱系距离，并利用随机

模型 （零群落）中谱系距离的标准差对观察值进

行标准化后获得．其计算公式如下：

ＮＲＩｓａｍｐｌｅ＝－１×
ＭＰＤｓａｍｐｌｅ－ＭＰＤｒｎｄｓａｍｐｌｅ
ＳＤ（ＭＰＤｒｎｄｓａｍｐｌｅ）

；
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ＮＴＩｓａｍｐｌｅ＝－１×
ＭＮＰＤｓａｍｐｌｅ－ＭＮＰＤｒｎｄｓａｍｐｌｅ
ＳＤ（ＭＮＰＤｒｎｄｓａｍｐｌｅ）



式中：ＭＰＤｓａｍｐｌｅ（Ｍｅａｎｓｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ）为
观测样地分类单元间平均谱系距离；ＭＰＤｒｎｄｓａｍｐｌｅ
为由随机过程产生的零群落的分类单元间平均

谱系距离；ＭＮＰＤｓａｍｐｌｅ（ＭｅａｎＮｅａｒｅｓｔＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ
Ｄｉｓｔａｎｃｅ）为观测样地分类单元的平均相邻谱系
距离；ＭＮＰＤｒｎｄｓａｍｐｌｅ为由随机过程产生的零群落
的分类单元的平均相邻谱系距离；ＳＤ为标准偏
差．若计算所得指数值 ＮＲＩｓａｍｐｌｅ和 ＮＴＩｓａｍｐｌｅ大于
零，则说明观测样方中物种间谱系距离短，群

落谱系结构上呈聚集；反之，若指数值小于零，

则说明观测样方中物种间谱系距离长，群落谱

系结构上呈发散；若指数值等于零，则说明群

落谱系结构呈随机态．
另外，在谱系指数计算中，随机零群落的模拟

选用独立交换算法 （Ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｓｗａｐ）［１９］，共模
拟９９９次．该算法可以生成样地物种交换矩阵，产
生的矩阵和原始矩阵具有相同的行和列，保证了模

拟群落中物种数量不变．

１５　数据分析
为探讨金沙江干热河谷流域群落构建机制，研

究采用两种分析：１）对每个１０ｍ×１０ｍ样方的
ＮＲＩ和ＮＴＩ指数进行计算，分别按不同取样河段和
整个流域对结果进行统计，以反映流域内群落的谱

系结构规律；２）对流域内不同取样河段的 ＮＲＩ和
ＮＴＩ指数差异性进行 ＫｒｕｓｋａｌＷａｌｌｉｓ检验，以反映
不同取样段间的谱系结构差异．该检验方法的优点
是对检验假设的要求较低，且可以保证损失较少的

统计检验力［２０］．使用的统计工具软件为Ｒ［２１］．

２　结果与分析

２１　流域植被群落的谱系结构
在对金沙江干热河谷植物群落谱系结构的分析

中 （表１）发现整个流域１５１个调查样地中６３７％
的ＮＲＩ值为负，呈现为发散格局；与之相反的是
７９５％的ＮＴＩ值为正，呈现为聚集格局．而５个取
样段分别呈现出的规律与整体规律基本一致，即

ＮＲＩ值多为负，ＮＴＩ多为正．

表１　基于ＮＲＩ和ＮＴＩ的群落物种亲缘关系比例特征

河流 取样位置 随机／％ 发散／％ 聚集／％ 样地数目 指数

ＪＳＪ Ａ ００ １０００ ００ ９

ＪＳＪ Ｂ ００ ５００ ５００ １０

ＪＳＪ Ｃ ００ ５４８ ４５２ ３１

ＪＳＪ Ｄ ００ ７７８ ２２２ ３６

ＪＳＪ Ｅ ００ ９１０ ９０ ６５

ＪＳＪ Ｗｈｏｌｅ ００ ６３７ ３６３ １５１

ＮＲＩ

ＪＳＪ Ａ ００ ２２２ ７７８ ９

ＪＳＪ Ｂ ００ ２００ ８００ １０

ＪＳＪ Ｃ ００ ２２６ ７７４ ３１

ＪＳＪ Ｄ ００ ３０６ ６９４ ３６

ＪＳＪ Ｅ ００ １３８ ８６２ ６５

ＪＳＪ Ｗｈｏｌｅ ００ ２０５ ７９５ １５１

ＮＴＩ

　　注：表中的ＪＳＪ表示金沙江，与之对应的Ａ，Ｂ，Ｃ，Ｄ及Ｅ分别表示顺江而下的采样位置，即永胜 （Ａ）、宾川 （Ｂ）、元谋１（Ｃ）、元

谋２（Ｄ）和巧家 （Ｅ），ｗｈｏｌｅ表示整个河谷．

２２　各河段群落谱系结构差异
河谷内各取样段的平均谱系距离对比发现

（图１），ＮＲＩ的平均值在各取样段间差异有统计
学意义 （χ２＝２９２８１７，ｐ＜０００１），所呈现出的

趋势并不相同，有正值也有负值；虽 ＮＴＩ的平均
值在各取样段间差异无统计学意义 （χ２ ＝
３５９８８，ｐ＝０４６３），都为正值，但是数据离散
程度较高．
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３　讨论与结论

３１　金沙江干热河谷群落谱系结构
金沙江干热河谷植物群落谱系结构特征较复

杂．研究发现，衡量群落谱系距离的两个指数之间
表现出几乎完全相反的结果．净谱系亲缘关系指数
（ＮＲＩ）在整条河谷及各取样河段中都呈现出谱系
距离为发散的样地比例大于谱系距离为聚集的样地

比例．群落谱系结构总体表现为发散，表明当前群
落构建中存在使亲缘关系较近物种不能共存的生态

过程［１２］．相反，净最近种间亲缘关系指数 （ＮＴＩ）
在整条河谷及各取样河段中都呈现出谱系距离为发

散的样地比例小于谱系距离为聚集的样地比例，表

明在干热河谷植物群落的构建过程中，还可能存在

一种或几种其他过程，使亲缘关系较近的物种共存

于同一群落中［１２］．
虽然这两个指数的侧重点不同，我们在表面上

可以直接解释两种过程同时存在．但这与已有的一
些在热带雨林和其他原生植被中进行的研究结果相

矛盾［２２－２３］，这些研究都发现 ＮＲＩ和 ＮＴＩ会呈现出
一致的格局．相似的结果仅在Ｐｏｔｔｅｒ［２４］报道美国东
南部森林区群落谱系结构时出现，ＮＲＩ指数呈现离
散而ＮＴＩ指数呈现聚集，该文作者指出两个指数的
不一致可能与植被的稳定健康程度有关系，并推断

如果一个群落内的物种在整个谱系树上表现为离

散，而在谱系树枝节点表现为聚集，那么这个群落

可能含有一些易受胁迫影响的物种，群落在丧失这

些物种后，就变得极其脆弱，生态系统的功能明显

下降．这一推论从群落谱系结构的角度验证了干热
河谷植被易受破坏且恢复困难的事实［７］．
３２　区域植被恢复启示

作为我国西南重要的生态脆弱区，干热河谷的

恢复历来都受到关注．但干热河谷植被形成原因一
直存在争议．有学者认为干热河谷的原生植被是热
带或亚热带季雨林［２５］，在相对较少的降雨和较高

的蒸发及长期的人为干扰破坏是这一区域植被演变

为半萨瓦纳植被的主要原因［２６］，然而一直以来该

假说没有得到实验数据或长期野外研究的支持．本
研究从金沙江干热河谷植物群落谱系结构的角度对

该假说给予了野外调查证据，但实际情况究竟如

何，还需要控制实验来验证．基于此，采取引入新
物种的方式进行植被恢复将对当地干热河谷原有的

植物群落产生不良的影响．
金沙江干热河谷谱系距离衡量指数间不一致的

结果从群落谱系的角度说明了对原有物种保护的重

要性，也支持了沈有信等人［２７］提出的利用现有地

表植被和土壤种子库进行恢复的论证．因为虽然不
同的恢复方式和土地利用变化及干扰会给地表植被

和土壤种子库带来不良影响，但改变后的地表和土

壤种子库还是会保留原有植被的一些特征，只要恢

复的方式得当，还是很有可能将河谷植被重新恢复

起来的．
这一推论在实际的研究和开发利用工作中非常

重要．如果正如 ＮＲＩ和 ＮＴＩ表现出不一致的推断，
那么目前应该加快对干热河谷区域残存植被的研究，

深入了解物种的生物生态学特性、物种之间的相互

作用及对干扰的响应机制，增加对这一特有植被类

型的保护，并采用科学、理论充分支持的恢复方法

逐步恢复植被，最终保持区域的生态功能稳定．
综上所述，在本研究中我们从群落谱系结构的

角度，通过探讨了干热河谷植物群落构建的生态过

程．虽然净谱系亲缘关系指数 ＮＲＩ和净最近种间
亲缘关系指数ＮＴＩ值出现了不一致的情况，但从另
一方面说明了金沙江干热河谷植物群落形成过程的

复杂性和干热河谷生态系统的脆弱性．基于净谱系
亲缘关系指数，竞争在干热河谷植物群落构建中发
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挥了重要作用，其他还可能与正相互作用、物种性

状特征进化及动物啃食和人类活动有关．因此，对
干热河谷开展植被恢复应注意对原有物种的保护与

利用，而不要采取引进新物种的方式．
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