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摘要  系统发育 β多样性包含了物种间的系统发育信息, 为群落生态学的研究提供了新的

视角. 系统发育β多样性与传统的物种β多样性的结合, 有利于全面了解群落构建机制. 本

研究以古田山 24 hm2 森林样地为研究对象, 通过模型模拟不同生态学过程下的群落, 分析

不同尺度下物种和系统发育 β多样性指数的距离衰减效应, 揭示古田山样地植物群落的构

建机制. 结果表明: (1) 古田山样地群落的物种及系统发育多样性, 存在明显的距离衰减格

局; (2) 生境过滤和扩散限制共同作用, 可以更好地解释物种 β 多样性维持机制; (3) 系统

发育 β 多样性维持机制运用不同指数, 得到不同的结果, 根据最近邻体指数(Dnn)的结果, 

推断生境过滤和扩散限制共同作用在维持古田山样地群落系统发育 β 多样性中起主要作

用, 根据平均成对指数(Dpw)表明, 在 20 m×20 m 尺度上, 生境过滤和扩散限制共同作用对

群落系统发育 β多样性解释得最好, 但随尺度增大, 即在 40 m×40 m 和 50 m×50 m 尺度上, 

生境过滤是解释群落系统发育结构的主要过程. 系统发育 β多样性与物种 β多样性的格局

都表明了生境过滤和扩散限制在古田山常绿阔叶林生物多样性维持中的重要作用. 
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β 多样性是“沿着某一环境梯度的物种替代程

度”[1,2], 作为联系局部多样性(α 多样性)与区域多样

性(γ 多样性)的纽带, 在决定群落多样性格局中起重

要作用[3]. 物种的替代程度能够反映物种沿环境梯度

适应程度的变化或物种自身的扩散能力 , 为人们推

断生态学过程提供依据. 根据生态位保守的假设, 即

近缘种通常趋向于拥有相似的性状 , 拥有相似性状

的物种则通常占据相似的生态位 , 可以采用物种之

间的系统发育相似性来代表物种间的生态位相似性. 

然而, 传统的物种 β多样性并不能提供种间的亲缘关

系信息[4~6], 因此, 为获取群落间亲缘关系的相异性, 

人们将群落之间系统发育关系的相异性进行量化 [7], 

提出系统发育 β多样性的概念, 以反映不同群落间系

统发育上的相异程度 [8,9], 为群落生态学研究提供新

的视角.  

根据群落 β多样性格局的差异, 人们可以推断群

落构建机制在不同群落中的作用 , 如基于中性理论

的随机过程和扩散限制 , 基于生态位理论的生境过

滤作用 [10~13], 以及它们之间的共同作用等 . 随机过

程是指群落内个体的繁殖、存活和扩散都具内禀的不

确定性和波动性 , 其对小种群的影响最大 [14]. 扩散

限制主要指种子离开母体后 , 由于各种原因不能到

达其合适的萌发地点 [15,16]. 生境过滤指的是某种生

境对具有适应该生境相似性状的一类物种进行选择
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的过程 . 虽然生态学家对这些生态学过程进行了长

期的研究 , 但是关于这些过程在群落构建过程中的

相对重要性认识不足.  

在用 β多样性研究群落构建过程时, 人们普遍运

用群落的距离衰减效应 (distance-decay)的方法进行

研究[17~21]. 本研究引入距离-系统发育 β 多样性曲线

表示随距离增加, 群落系统发育相似性衰减的效应, 

或者指群落的系统发育相异性随距离增加而增加 . 

物种 β多样性主要受物种聚集程度的影响, 生境过滤

和扩散限制都能够增加同种聚集程度 [22~25], 但生境

过滤在较大尺度上产生的种内聚集强度要低于扩散

限制在较小的尺度上产生的种内聚集强度 [26,27], 而

生境过滤和扩散限制共同作用下的聚集程度介于这

2 个过程的单独作用之间[24,25]. 因此, 可以预测, 图

1(a)中物种 β多样性大小关系是扩散限制＞生境过滤

和扩散限制共同作用＞生境过滤＞随机过程 . 对于

系统发育 β 多样性, 在生态位保守的假设下, 4 个生

态学过程中 , 生境过滤作用使具有相似功能性状的

近缘物种聚集在某一生境的群落中, 系统发育 β多样

性较大. 相反, 扩散限制作用下的群落系统发育 β 多

样性则表现为随机 . 而生境过滤和扩散限制共同作

用时, 扩散限制能提高同种聚集程度(图 1(b)). 据此

预测, 系统发育 β多样性的顺序是生境过滤和扩散限

制共同作用＞生境过滤＞扩散限制＞随机过程 . 因

此, 系统发育 β多样性可以从不同于物种 β多样性的

角度来理解群落的构建.  

本研究以浙江古田山 24 hm2 森林样地为研究对

象, 通过分别模拟不同群落构建过程, 即完全随机、

生境过滤、扩散限制及生境过滤和扩散限制共同作用

下构建的植物群落, 将实际观测的物种及系统发育 β

多样性, 分别与模拟群落的物种及系统发育 β多样性

的结果进行比较, 检验以上的预测, 探讨以下问题: 
 
 

 

图 1  不同生态学过程下 β 多样性预测 

(1) 古田山 24 hm2森林样地的物种及系统发育 β多样

性格局及尺度依赖效应; (2) 影响古田山 24 hm2 森林

样地植物群落 β多样性格局的主要机制.  

1  材料与方法 

1.1  样地概况 

研究区域位于浙江省开化县的古田山国家级自

然保护区 (29°10′19.4″~29°17′41.4″N, 118°03′49.7″~ 

118°11′12.2″E), 保护区内为典型的亚热带常绿阔叶

林. 保护区总面积 8107 hm2, 地形复杂, 山势较陡, 

属中亚热带季风气候, 年平均温度为 15.3℃, 最热月

均温 28.9℃, 最冷月均温 4.1℃, 年降水量 1963.7 mm, 

年降雨天数约 140 d, 年日照时数 1747.5 h, 无霜期约
250 d[28].  

古田山 24 hm2 森林样地 (29°15′6.06″~29°15′ 

20.64″N, 118°07′0.6″~118°07′24″E), 东西长 600 m, 

南北宽 400 m, 参照 CTFS (center for tropical forest 

science)样地的方法建设 (http://www.ctfs.si.edu/), 标

定并调查样地内所有胸径(DBH)≥1 cm 的木本植物. 

调查内容包括每株植物的物种名、胸径和坐标等, 并

挂牌标记[29].  

1.2  系统发育树构建 

采用 DNA 条码技术(DNA barcoding)获取植物

DNA 序列, 构建分子系统树[30], 选用 rbcL, matK 和

trnH-psbA 3 个基因片段的组合, 推断群落内所有出

现物种的系统发育关系. 具体方法如下: (1) 取小片

植物嫩叶 , 采用试剂盒法提取植物叶片组织的总

DNA; (2) PCR 扩增和测序, 分别用 3 对引物对植物

的 rbcL, matK 和 trnH-psbA 3 个基因进行 PCR 扩增和

测序, rbcL 片段长约 540 bp, matK 片段长约 900 bp, 

trnH-psbA 片段长度为 300~800 bp, 并在 GenBank 中

搜索每一条序列, 进行 Blast 比对[31]; (3) 利用 Vector 

NTI 软件包中的 ContigExpress 程序进行 DNA 序列的

校对, 以及正反测序片断的拼接; (4) 利用 MUSCLE

软件[32]分别对 3 个基因进行比对; (5) 采用 R phy-

lotools 程序包 [33]将完成比对的序列建成超级矩阵 ;  

(6) 采用 RAxML 软件[34]分别设定 3 个基因的分隔

GTR+GAMMA 模型, 用极大似然法建立系统发育树; 

(7) 进行 1000 次快速 bootstrap 检验, 确定最优进化

树各节点的支持率; (8) 采用 r8s 软件包[35]用非参数
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速率平滑法(NPRS), 依据内部的化石节点, 将最优极

大似然进化树转换成等距进化树(ultrametric tree)[36,37]. 

最终获得的是样地中 156 个物种的系统发育树.  

1.3  不同群落构建过程下的群落模型 

本研究选取了古田山 24 hm2 样地内个体数≥24, 

DBH≥1 cm 的 100 个物种进行模拟. 利用地形因子和

土壤因子代表群落生境异质性. 地形因子包括海拔、

凹凸度、坡度和坡向[38]. 土壤因子包括全氮、全磷、

全碳、有效氮(包括硝态氮和铵态氮)、有效磷、有效

钾、有效铝、有效钙、有效镁、有效铜、有效锌、有

效锰、有效铁、有效硅、有效硼、有效钠、容重、土

壤含水率、氮矿化速率和 pH[39]. 为了降低冗余的信

息, 减少过度拟合, 对地形因子和土壤因子进行了主

成分分析(PCA), 选取能解释 99.94%信息量的前四轴

作为环境因子变量[25].  

(ⅰ) 模型描述.  物种空间分布格局的形成是多

种生态学过程综合作用的结果. 生境过滤和扩散限制

作用是影响物种空间分布格局的 2 种最重要的因素. 

本研究中, 利用 4 种空间统计模型模拟不同群落空间

分布格局, 分别为同质性泊松(homogeneous Poisson 

process) 模型 , 异质性泊松 (heterogeneous Poisson 

process)模型 , 同质性托马斯 (homogenous Thomas 

process)模型 , 异质性托马斯 (heterogeneous Thomas 

process)模型, 探讨生境过滤和扩散限制在群落格局

维持中的作用. 4 种模型模拟的群落具体如下: (1) 同

质性泊松分布模型模拟的群落中, 在给定的区域内, 

每一个物种的分布都以物种分布的平均密度 α 随机

生成[22,40]. 在这个过程中, 每一个个体都是随机且独

立的分布 , 为物种空间分布格局提供了一个零模

型[25]. (2) 相比于同质性泊松分布模型, 异质性泊松

分布模型加入了物种的分布对环境因子的响应 , 样

方中每个物种分布的密度与该样方的环境因子有关. 

这一过程比同质性泊松分布多了环境因子的参数 , 

采用主成分分析的前四轴作为环境因子 , 因此增加

了 4个环境因子参数 βj (j=1~4), 即物种分布密度与对

应的主成分线性回归系数 , 用以描述树木密度和生

境异质性之间的相关性 . 该模型用以检验生境过滤

对物种 β 多样性和系统发育 β 多样性的影响 [24,40].   

(3) 同质性托马斯模型模拟的是以同质性泊松模型

模拟产生的母树分布为基础 , 加入扩散限制作用的

一个子代聚集分布过程 [24], 因此该过程也称泊松斑

块过程(poisson cluster process). 该模型首先通过泊

松过程随机生成强度为 κ的母树聚集中心, 然后以强

度为 μ的泊松过程生成其子代, 每一株母树的子代之

间相互独立, 且在母树周围呈平均值为 0, 标准偏差

为 δ 的各项同性的正态分布, 即每个物种的分布由 κ, 

μ, δ这 3个参数确定[23,41]. 该过程代表排除了生境异质

性, 只考虑扩散限制作用的物种空间分布格局. (4) 异

质性托马斯模型与同质性托马斯模型类似 , 但每个

样方中物种的密度与该样方的生境有关 , 二者之间

的关系由同质性托马斯模型中的 3 个参数及异质性

泊松分布模型中的参数 βj (j=1~4)确定. 模拟的是生

境过滤和扩散限制共同作用形成的物种空间分布格

局[25,42]. 本研究中, 4 个模型模拟所运用的 R 软件[43]

中的代码可由 Shen 等人 [24]文章的附件获取(http:// 

www.esapubs.org/archive/ecol/E090/217/suppl-1.htm).  

(ⅱ) 模型参数.  用古田山森林样地的物种分布

数据估算模型参数. 在同质性泊松分布过程中, 参数

α 利用每一物种的密度进行估算; 异质性泊松分布过

程, 表示物种-生境关系的参数 βj (
 j=1~4)利用极大似

然法进行估算[44]; 扩散限制参数(κ, μ, δ)的估算, 通

过比较实际 ˆ( )k r 与理论 K 函数 , 用最小差异法

(minimum contrast method)估算[45]. 异质性托马斯过

程中参数的估算利用的是 Waagepetersen 和 Guan[42]

的二步法. 当物种-生境关系能通过生境不同量化时, 

则用异质性 K 函数代替同质性 K 函数[46].  

1.4  β 多样性指数 

(ⅰ ) Chao-Jaccard 相异性指数 ( abdĴ ).  Chao-  

Jaccard 相异性指数是 Chao 等人[47]在传统的 Jaccard

相异性指数的基础上提出来的. 传统的 Jaccard 相异

性指数在计算群落间相似性时受样本量大小的影响, 

在物种多样性高的热带森林中系统地低估了群落的

相似性. Chao-Jaccard 相异性指数通过对某一个体是

否属于两群落的共有物种进行概率估计 , 从而估计

了未观测到物种对相异性指数的影响 . 与传统的

Jaccard 相异性指数相比, Chao-Jaccard 相异性指数减

少了样本量大小对结果的影响, 具体计算公式如下:  

 abd

ˆ ˆ
ˆ 1 ,

ˆ ˆ ˆ ˆ
UV

J
U V UV

 
 

 (1) 

其中 , Û 和 V̂ 分别表示各自群落中 , 对未观测到的

共有物种进行估计后 , 两群落共有物种的频率分布

总和(包括观测到的物种及未观测到的物种)[47].  
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(ⅱ ) 平均成对系统发育距离 (mean pairwise 

phylogenetic distance, Dpw)指数.  Dpw 为多度加权的

群落平均成对系统发育距离, 计算的是 2 个群落不同

物种之间的平均系统发育距离[48]. 计算公式如下:  

21
2 11 1

pw ,
2

 
 



 k kn n

ik jki ji j
f f

D   物种 i≠物种 j,  (2) 

其中, 
2ik

 表示群落 k1 中物种 i 与群落 k2 中所有物种

的平均成对系统发育距离; 
1k
n 表示群落 k1 中的物种

数目; fi 表示在群落 k1 中物种 i 的相对多度; 
1
jk 表示

群落 k2 中物种 j 与群落 k1 中所有物种的平均成队系

统发育距离; 
2k
n 表示群落 k2 中的物种数目; fj 表示在

群落 k2 中物种 j 的相对多度[6].  

(ⅲ) 平均最近邻体系统发育距离(mean nearest 

neighbor distance, Dnn)指数.  Dnn 为多度加权的群落

平均最近系统发育距离, 计算的是 2 个群落间亲缘关

系最近的物种之间的平均系统发育距离[6]. 计算公式

如下:   

1 2

2 11 1
nn

min min
,

2

 
 



 k kn n

i ik j jki j
f f

D  

 物种 i≠物种 j, (3) 

其中, 
1k
n 表示群落 k1 中的物种数目; 

2
min ik 表示群

落 k1 中的物种 i 与群落 k2 中亲缘关系最近物种间的

系统发育距离; fi 表示物种 i 在群落 k1 中的相对多度; 

2k
n 表示群落 k2 中的物种数目; 

1
min jk 表示群落 k2

中的物种 j与群落 k1中亲缘关系最近物种间的系统发

育距离; fj 表示物种 j 在群落 k2 中的相对多度[6].  

一般来说 , 现有的研究多采用不同的零模型方

法对 Dpw 和 Dnn 进行标准化, 以便群落在不同的物种

丰富度情况下 Dpw 和 Dnn 进行比较. 但是另一方面, 

标准化 Dpw 和 Dnn 也影响生境过滤和传播限制过程对

群落系统发育结构的判断 , 如采用随机交换系统发

育树上物种的零模型 , 虽然消除了不同物种丰富度

对 Dpw 和 Dnn 的影响, 但这个零模型也模拟了物种的

聚集格局, 因此也消除了传播限制对 Dpw 和 Dnn 的影

响 [49]. 因此为了更好地分析生境过滤和传播限制对

系统发育结构的影响, 本研究中不采用零模型对 Dpw

和 Dnn 标准化.  

1.5  数据分析 

首先分别利用计算参数的 4 种空间统计模型对

每一物种在古田山 24 hm2 样地的空间分布进行模拟, 

在各物种相互独立的假设下 [50], 将所有物种的空间

分布进行重叠 , 得到模拟群落 , 每种模型都模拟出

100 个模拟群落. 本研究中, 由于裸子植物与样地中

的其他植物系统发育距离比较远 , 容易使结果产生

偏差, 因此计算时去除了马尾松. 将整个样地划分为

20 m × 20 m 的样方, 计算两两样方之间的 Chao- 

Jaccard 相异性指数 Dpw 和 Dnn, 按样方间距离将样方

对分组, 并计算出每一组物种 β 多样性及系统发育 β

多样性平均值, 作出表示群落间 β多样性随距离增加

而呈现差异性递增的距离-β 多样性曲线. 分别将实

际 β 多样性观测值与每种模型 β 多样性模拟值比较, 

分析生境过滤和扩散限制作用对群落 β 多样性的影

响. 笔者利用同样的方法在 40 m×40 m 和 50 m×50 m

的尺度上进行分析.  

1.6  模型拟合效果检验     

根据统计模型选择中广泛应用的赤池信息量准

则(akaike’s information criteria, AIC)选择最优的群落

拟合模型 [51,52], 在样本的残差符合正态分布的情况

下, AIC 值可以近似估计为  

 ln 2 , AIC n R k  (4) 

其中, n 表示检验模型使用的样本数; k 代表模型中的

参数个数; R 代表模型观测值与模拟值的残差平方

和[53].  

AIC 判断标准结合了模型的准确性和简洁性: 模

型的预测与真实数据越接近, 即公式中残差越小, 且

模型所含的参数越少, 即 AIC 值越小, 则模型越优.  

运用 R 软件[43]进行相关计算, 其中主成分分析

(PCA)和 Chao-Jaccard 相异性指数的计算运用的是

Vegan 程序包[54], Dpw 和 Dnn 的计算运用的是 Picante

程序包[55].  

2  结果 

2.1  物种及系统发育 β 多样性 

选用 Chao-Jaccard 相异性指数计算物种 β多样性

得出, 不同尺度上, 古田山 24 hm2 样地实际群落的

物种 β 多样性均呈现随距离增大而增大的趋势(图

2(a)~(c)). 类似的, 分别选用 Dpw 和 Dnn 指数, 得到的

不同尺度样地实际群落系统发育 β 多样性的结果一 
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图 2  不同尺度上不同生态学过程的 β 多样性 

 

致显示(图 2(d)~(f), 图 2(g)~(i)), 群落系统发育 β 多

样性也呈现随距离增大而增大的趋势.  

2.2  β 多样性的模型拟合 

采用同质性泊松模型、异质性泊松模型、同质性

托马斯模型、异质性托马斯模型得到 4 种模拟群落后, 

在 20 m×20 m, 40 m×40 m 和 50 m×50 m 这 3 个尺度

上, 分别对古田山样地群落的距离-β 多样性曲线进

行拟合(图 2). 根据表 1 中每个模型的 AIC 值, 判断模

型的模拟效果.  

不同尺度上距离-β多样性曲线拟合结果(图 2(a)~ 

(c))与图 1(a)中的预测一致, 即 4 种模型拟合得到的

物种 β 多样性大小为同质性托马斯模型＞异质性托

马斯模型＞异质性泊松模型＞同质性泊松模型 . 其

中, 异质性托马斯模型在不同尺度上的 AIC 值均为

最小(表 1), 表明异质性托马斯模型与实际观测值拟

合得最好.  

采用 Dpw 指数计算系统发育 β多样性, 得到 4 种

模型的距离-β多样性曲线拟合结果如图 2(d)~(f)所示. 

不同尺度上群落间的系统发育 β 多样性大小总体上

同在图 1(b)中预测结果的趋势相符, 即 Dpw 指数总体

上都随距离的增加而增大, 当距离较小时, 异质性泊

松模型＞同质性泊松模型＞异质性托马斯模型＞同

质性托马斯模型 . 随着距离增大除同质性泊松模型

保持不变之外, 其他 3 种模型的系统发育 β多样性增

大, 当群落间距离达到一定值之后, 系统发育 β 多样 
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表 1  不同 β 多样性指数及不同尺度下 4 种模型的 AIC 值 

指数 尺度 同质性泊松模型 异质性泊松模型 同质性托马斯模型 异质性托马斯模型 

Chao-Jaccard 
相异性指数 

20 m×20 m 
40 m×40 m 
50 m×50 m 

7.77 
22.35 
25.57 

7.60  
18.69  
20.76  

14.96 
14.03 
13.27 

29.40  
25.76  
26.85  

Dpw 20 m×20 m 
40 m×40 m 
50 m×50 m 

95.97 
36.41 
26.68 

77.87 
32.21 
25.65 

99.28 
41.88 
32.54 

76.72 
38.42 
32.88 

Dnn 20 m×20 m 
40 m×40 m 
50 m×50 m 

170.76 
63.67 
44.13 

170.69  
66.69  
48.56  

153.70 
67.00 
49.36 

139.72  
50.30  
24.53  

 
 

性最大的为异质性托马斯模型 , 其次是异质性泊松

模型 , 异质性托马斯模型的值与同质性泊松模型相

近. 从模型检验结果 AIC 值可以看出(表 1), 20 m ×  

20 m 尺度上表现为异质性托马斯模型的拟合效果最

好, 在 40 m×40 m 和 50 m×50 m 尺度上, 则表现为异

质性泊松模型的拟合效果最好.  

系统发育 β多样性的另一个指数 Dnn 与 Dpw 指数

得出的结果不同, 这和图 1(b)中的预测结果不一致. 

在 3 个尺度上的距离-β 多样性曲线(图 2(g)~(i))表现

为 , 同质性托马斯模型＞异质性托马斯模型＞异质

性泊松模型＞同质性泊松模型 . 根据模型拟合效果

AIC值(表 1), 不同尺度上, 与观测值拟合最好的均为

异质性托马斯模型.  

3  讨论 

β 多样性作为多样性格局的一种表现形式, 能够

将局域生态学过程与区域的生态学过程联系起来 . 

物种 β多样性与系统发育 β多样性的结合, 从空间和

时间 2 个方面, 为揭示群落生态学过程提供了更全面

的依据. 本研究中, 利用群落间普遍存在的距离衰减

现象 [17,20], 分别得到不同尺度下群落物种及系统发

育 β 多样性随距离增加而变化的曲线. 结果表明, 古

田山样地群落的物种和系统发育 β 多样性都表现出

了较为明显地随距离增大而增大的趋势 , 古田山森

林群落同样存在距离衰减格局.  

4 种模拟群落的物种 β多样性大小与在图 1(a)中

的预测相一致, 即异质性托马斯模型对物种 β多样性

的拟合效果最好 , 表明生境过滤和扩散限制共同作

用, 可以较好地预测古田山样地物种 β 多样性格局, 

有效地解释古田山样地群落的物种 β 多样性维持机

制. 本研究结果与 Shen 等人[24]对古田山样地种-面积

曲线的研究结果是一致的 : 生境异质性和扩散限制

的共同作用能较好地解释古田山样地的种面积关系; 

Legendre 等人[56]对古田山样地物种 β 多样性进行分

析 , 认为生态位相关的确定性过程和中性过程共同

决定群落的组成结构; Wang 等人[57]运用类似的方法, 

模拟不同生态学过程对长白山和 Wabikon 两个温带

森林样地种-面积关系和物种 β 多样性的作用, 均得

出生境过滤和扩散限制共同作用能较好地解释实际

群落的种-面积关系和物种 β多样性.  

对于系统发育 β多样性的维持机制, 本研究运用

的 2 个指数计算得到的结果所揭示的生态学过程  

不同. 运用 Dnn 指数模拟的结果与在图 1(b)中所预测

的结果并不一致, 即不同尺度上, 对谱系 β 多样性格

局的预测最好的均是异质性托马斯模型 , 说明在  

本研究的 4 个生态学过程中, 生境过滤和扩散限制共

同作用可以更好地解释系统发育 β 多样性维持机制. 

利用 Dpw指数得到的结果与在图 1(b)中所预测的结果

基本一致 , 但不同尺度结果并不一致 , 在 20 m ×   

20 m 尺度上, 同 Dnn 指数一样, 拟合效果最好的是异

质性托马斯模型. 而随着研究尺度的增大, 在 40 m × 

40 m 和 50 m × 50 m 这 2 个尺度上, 异质性泊松模型

的拟合效果最佳 . 由于生境异质性一般在较大的尺

度上起作用[26,27,56], 因而推断随着尺度的增大, 古田

山 样 地 生 境 异 质 性 的 相 对 重 要 性 增 加 , 这 与

Legendre 等人[56]在利用物种 β 多样性分析古田山森

林群落多样性维持机制的结果是一致的. Bin 等人[58]

在对鼎湖山的系统发育 β 多样性研究中得到类似的

结果.   

推测 2种系统发育 β多样性指数所得结果不同的

原因是它们所反映的群落属性不同. Dpw 反映的是 2

个群落靠近系统发育树根节点分枝的差异 , 表示  

不同类群在整个系统发育树上的聚集程度 , 能较好

地反映群落生境的差异[7,31]. 而图 1(b)中的预测主要
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是基于生境对群落系统发育结构的影响, 因此 Dpw 指

数计算得出的系统发育 β 多样性与图 1(b)的预测较 

为一致. 另一方面, Dnn主要反映 2 个群落靠系统发育

树末端分枝的差异 , 表示不同类群在某一特定分枝

上的局部聚集程度 , 主要反映群落对资源利用策略

的差异上更具优势[7,31], 因此与图 1(b)中的预测有所

不同.  

从本文的研究结果来看, 系统发育 β多样性与物

种 β多样性二者的结合, 使人们从不同的方面认识群

落, 从而得到更全面真实的结果. 未来结合群落物种

组成、系统发育结构和功能结构的研究, 将从多个侧

面进一步揭示植物群落构建的生态学过程.  
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Effects of environmental filtering and dispersal limitation on species 
and phylogenetic beta diversity in Gutianshan National Nature Reserve 

RAO MiDe1,2, FENG Gang2, ZHANG JinLong2, MI XiangCheng2 & CHEN JianHua1 
1 College of Chemistry and Life Sciences, Zhejiang Normal University, Jinhua 321004, China; 
2 State Key Laboratory of Vegetation and Environmental Change, Institute of Botany, Chinese Academy of Sciences, Beijing 100093, China 

Phylobetadiversity can provide new insights into assembly mechanisms of community ecology because it incorporates phylogenetic 
information. The combination of phylobetadiversity and traditional species beta diversity is of great benefit to research that attempts to 
explain the mechanisms of community assemblages. To reveal the community assembly mechanisms of a 24-hm2 forest plot 
established in Gutianshan National Nature Reserve, Kaihua County, Zhejiang, China, our study used four spatial statistical models to 
simulate model communities created in four ways: purely random processes, environmental filtering, dispersal limitations and the 
combination of environmental filtering and dispersal limitation. Then we analyzed the distance-decay of similarity of these four model 
communities and observed communities based on the plot in the Gutianshan National Nature Reserve. Our results showed (1) an 
obvious distance-decay relationship exists for species and phylogenetic similarity in the Gutianshan plot; (2) the combined effects of 
environmental filtering and dispersal limitation can best explain the mechanisms involved in structuring species beta diversity in the 
plot; and (3) different results were produced using pairwise (Dpw) and nearest neighbor (Dnn) metrics. The results from the nearest 
neighbor metric (Dnn) suggested that the combined effects of environmental filtering and dispersal limitation shape the community 
phylogenetic structure of the plot. Additionally, the results from the pairwise metric (Dpw) showed that the combined effect of 
environmental filtering and dispersal limitation can best explain the community phylogenetic structure at the scales of 20 m2×20 m2, 
while environmental filtering is the main force shaping community phylogenetic structure at scales of 40 m2×40 m2 and 50 m2×50 m2. 
The combined patterns observed when considering both phylobetadiversity and traditional species beta diversity reflected the 
important roles of habitat filtering and dispersal limitation in diversity maintenance of this subtropical forest habitat. 
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