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物种谱系不确定性对群落谱系格局指标的影响
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摘 要 物种谱系关系常被用于衡量群落谱系格局及推断格局背后的生态过程，但多数研究
往往忽视谱系关系的不确定性及其可能对群落谱系格局造成的影响．为此，本文以浙江天童
20 hm2样地内 150 个树种为研究对象，采用这些物种叶绿体 DNA 的 rbcL 和 matK 碱基序列构
建 1 棵一致系统发育树和反映谱系不确定性的 999 棵系统发育树，然后结合样地物种分布数
据计算标准化净亲缘指数( NRI) 和最近亲缘指数( NTI) ，最后运用独立置换零模型衡量样地
群落谱系格局．结果表明: 物种系统发育树在拓扑结构和物种谱系分支节点年龄上均存在较
大的不确定性，谱系不确定性随着谱系分支节点年龄的减小而增大，也随物种间平均谱系距
离的增加而增加; 在样方尺度上，物种谱系的不确定性增加了标准化 NRI 和 NTI 指数的变异，

但对两个指数的影响几乎独立; 其对两指数的空间分布影响不同，且程度不一，其中标准化
NRI 受到的影响相对更大; 在群落尺度上，物种谱系的不确定性增加了标准化 NRI 和 NTI 的
变异，平均变异系数分别为 0．37 和 0．077，表明群落水平的标准化 NRI 更易受到谱系不确定
性的影响．这说明物种谱系不确定性会传递到常用的群落谱系格局指标中，且不同指标受影
响的程度不同，进而影响对群落谱系格局的衡量及相关生态过程的推断．该结论也暗示以往
不考虑谱系不确定性的研究中，非随机的群落谱系格局比例可能被高估．
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Abstract: Phylogeny has been widely used to quantify community phylogenetic structure and to
infer the underlying mechanism． Many studies，however，neglected phylogeny uncertainty and its
potential impact on community phylogenetic structure． In this study，we explored the potential
impact of phylogenetic uncertainty among 150 species in a 20 hm2 plot in Tiantong，Zhejiang． One
consensus tree and 999 phylogenetic trees representing the phylogenetic uncertainty were estimated
based on two cpDNA fragments ( rbcL and matK) ． Combined with the species distribution data，
community phylogenetic structure was quantified by two common indices ( NRI and NTI) and their
significances were tested by the independent swap null model． Our results showed that tree topology
and node age showed a large uncertainty． The uncertainty was larger for young species and signifi-
cantly increased with mean phylogenetic distance． Phylogenetic uncertainty increased the variation
of both standardized NRI and NTI in each quadrat． These impacts were independent between both
indices in either spatial pattern or the degree of impact． NRI was more sensitive than NTI to the
uncertainty． At community scale，phylogenetic uncertainty also affected the variation of the mean
standardized NRI and NTI of all quadrats，with mean standard deviation of 0．37 and 0．077，respec-
tively． Such a result suggests that mean standardized NRI at community level was more vulnerable to
the phylogenetic uncertainty，which is consistent with the result at the sample level． Our findings
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showed that phylogenetic uncertainty could add different variation into the NRI and NTI series
indices and might increase biases in the quantification of community phylogenetic structure and its
underlying ecological processes． Our results implied that non-random community phylogenetic
structure was probably overestimated in the previous studies which ignored phylogenetic uncertainty．

Key words: phylogenetic structure; forest dynamic plot; Tiantong．

生命树即物种谱系，它反映了物种的进化历

史［1－2］，可作为基本工具用于推断自然群落内复杂

的生态过程．一般认为，谱系较近的物种可能具有类

似的环境需求，因此这些物种之间对资源的竞争可

能会更强，对某一非生物环境的反应也可能更为一

致; 这样竞争主导的自然群落可能会出现更多谱系

较远的物种( 谱系分散) ，而环境过滤主导的群落则

会出现更多谱系较近的物种 ( 谱系聚集) ［3－4］．根据

这一前提，可以从群落谱系格局的特征来推断自然

群落是否由竞争、环境过滤或是随机过程主导［5－6］．

例如一个关于草地群落演替不同阶段的群落谱系格

局变化的研究，证实了谱系发散结构的产生原因之

一是谱系距离近的物种之间发生竞争排斥［7］; 另有

关于地中海的木本植物群落的研究，通过谱系聚集

的特征推断出该群落由环境过滤 ( 例如火等 ) 主

导［8］．尽管真实群落谱系格局与群落生态过程的联

系可能更为复杂，但物种谱系无疑为生态学家提供

了探索自然群落构建机制的有力支撑，并已形成了

一个热门的生态学分支———谱系群落生态学［9］．
尽管群落谱系生态学已快速发展 10 余年，生态

学研究者很少注意到一个事实: 物种谱系关系是由

分子、形态和化石等信息通过统计推断而来，其本身

存在一定的不确定性．这些不确定性的来源可能有

以下 3 个方面［10］: 第一，依据不同的信息构建的系

统发育树很可能是不同的．这些信息可以是物种表

观形态、蛋白质或基因序列等的一种或数种，每种信

息或多种信息的组合都可能导致不同甚至是差异很

大的系统发育树．第二，即便采用同样的物种差异信

息构建系统发育树，在分析方法上的微小差异也可

能导致不同的谱系关系［11］．例如对不同物种基因的

比对过程存在很大的主观性，即使采用相同的基因

序列，也会得到不同的物种序列差异矩阵，最终构建

出不同的物种系统发育树．而且我们对于 DNA 序列

从起源到现有物种的演变历史了解甚少，因此无法

确定哪种碱基替换模型最为合适．这种模型的不确

定性也会导致物种谱系关系的不确定性．此外，在系

统发育树的构建过程中，如分子进化模型参数的估

计方法、化石参照点的选择和处理方法［12］、分子钟

模型的选择［13］等都存在诸多不确定因素，这些不确

定性最终都会在物种谱系上反映出来．第三，所有的

系统发育树都是关于物种进化历史的假说，它们所

描述的历史关系无法在自然界直接观察到［10］，因而

就缺少检验系统发育树正确与否的终极标准．所以，

用现有的观测信息估计相应群落物种之间的谱系关

系，可以获得成千上万种结果，只是不同谱系关系在

现有观测信息下的可能性不同而已．
那么谱系不确定性对群落谱系格局的检测有何

影响? 此问题尚未被深入探讨．在已有的群落谱系

格局研究中，物种谱系几乎只由一棵系统发育树表

示［14－16］，谱系不确定性被忽视，该不确定性的影响

更加缺少关注．因此，本研究以天童 20 hm2 样地内

150 个树种的谱系为研究对象，探索物种谱系的不

确定性及其特征，并初步探讨这些不确定性对群落

谱系格局检测的影响．本研究尝试回答 3 个问题: 1)

基于叶绿体 DNA 的 rbcL 和 matK 碱基序列构建的

系统发育树在拓扑结构和分化时间上存在多大程度

的不确定性? 不确定性是否与物种分化时间或谱系

距离存在一定的相关性? 2) 谱系不确定性对样方

尺度( 单一样方大小) 的谱系格局检测有多大影响?

这些影响是否在不同谱系格局指标之间存在差异?

3) 谱系不确定性对群落尺度的谱系格局有多大影

响? 并且在不同谱系指标上的表现是否存在差异?

1 研究区域与研究方法

1. 1 研究区域概况

研究区域位于浙江省宁波市天童国家森林公园

的 核 心 保 护 区 ( 29° 48． 696'—29° 48． 938' N，

121°46．953'—121°47．278' E) ．该区属于我国中亚热

带东部的低山丘陵地区，地带性常绿阔叶林保存良

好，其中樟科、壳斗科和山茶科等为优势科，乔木层

的南酸枣 ( Choerospondias axiliaris) 、亚乔木层的黄

丹木姜子( Litsea elongata) 和灌木层的细枝柃( Eurya
loquaiana) 是主要优势种［17］．气候为温暖湿润的亚

热带季风气候，年均温为 16．2 ℃，7 月均温为 28．1
℃，1 月均温 4．2 ℃，年降水量 1374．7 mm，年蒸发量

1320．1 mm．森林公园的土壤主要为山地黄红壤，成

1973 期 蔡佳瑶等: 物种谱系不确定性对群落谱系格局指标的影响



土母质主要是中生代的沉积岩及部分酸性火成岩和

花岗岩残积风化物［18］．
1. 2 样地设置及调查方法

天童森林动态样地大小为 20 hm2，用全站仪将

整个样地划分成 500 个 20 m×20 m 的样方．以样地

西南角为原点，东西向为横轴 ( x) ，南北向为纵轴

( y) ，并在每个样方的 4 个顶点插埋已编号的水泥

桩作为标记，两个石桩的中点用 PVC 管标记．再将

每个 20 m×20 m 的样方分隔为 16 个 5 m×5 m 的样

格，对每个样格内所有胸径≥1 cm 的个体挂牌编

号，记录每株植物的种类、胸径、坐标、编号、树高、萌
枝和分枝等信息［17］．
1. 3 谱系数据

采用 159 个植物物种的叶绿体基因 rbcL( ribu-
lose 1，5-bisphosphate carboxylase /oxygenase large
subunit) 和 matK ( megakaryocyte-associated tyrosine
kinase) 碱基序列进行联合构建系统发育树．这 159
个物种分为 3 个部分: 1) 150 个样地物种的 rbcL 和

matK 碱基序列，一部分碱基序列经测序得到，其余

碱基序列取自 Genbank; 2) 为了将参照化石嵌入系

统发育树，在谱系数据中增加了 7 个物种的 rbcL 和

matK 的 碱 基 序 列，该 7 个 物 种 的 序 列 全 部 取 自

Genbank，分别是美洲水青冈( Fagus grandifolia) 、轮
叶 三 棱 栎 ( Trigonobalanus verticillata ) 、欧 洲 栗

( Castanea sativa) 、美洲南水青冈( Nothofagus alpine) 、
新西兰南水青冈( Nothofagus menziesii) 、塔斯曼尼亚

南水青冈( Nothofagus cunninghamii) 、澳大利亚南水

青冈( Nothofagus moorei) ; 3) 2 个外类群: 金狗毛蕨

( Cibotium barometz) 、桫椤( Cyathea spinulosa) ．
1. 4 系统发育树的构建

碱基序列用 MEGA5 中的 ClustalW 比对［19］，经

人工调整后，以 AIC 为衡量依据，利用 CIPRES 平台

的 jModelTest2［20］分别得到 rbcL 和 matK 的最佳碱

基替换模型．采用贝叶斯法重建系统发育树，在软件

BEAUTi 中生成包含各似然模型参数信息的 xml 文

件，然后放置 CIPRES 平台的 BEAST 软件进行计

算［21］．BEAUTi 中似然模型参数设置如下: rbcL 和

matK 碱基替换模型均为 GTR 模型［22］，碱基替换的

位点变异速率采用伽马分布．谱系分支分歧模型选

择尤尔( Yule) 模型，假定宽松分子钟，谱系分支进

化速率随机取自无自相关的对数正态分布( uncorre-
lated lognormal，UCLN) ［23］．选择 5 个化石校准点用

于估算分化时间，它们分别是 Antiquacupula sulcata、
Fagus langevinii、Castanopsoidea columbiana、Nothofa-

gidites senectus、Nothofagus tasmanica．采用截断指数

分布模拟化石相应节点的年龄，其最小值为化石记

录时间，平均值为化石记录时间的 1．1 倍，化石记录

时间取化石记录时间范围的上限［12］．节点后验概率

由 Metropolis-Hastings-Green 算 法 通 过 2 条 MCMC
链( Markov Chain Monte Carlo) 运行 30000000 代估

计得到［24］．每 3000 代保存 1 棵树．MCMC 分析以随

机树起始．摒弃 10%的模拟样本 ( Burn-in) 后，从剩

余的系统发育树中随机选取 999 棵，作为具有不确

定性的系统发育树的代表．用 TreeAnnotator 和 R 语

言程序包“ape”［25］计算得到以上 999 棵系统发育树

的一致树( consensus tree) ．
1. 5 群落谱系格局的计算

1. 5. 1 样 方 设 计 本 研 究 设 置 了 20 m × 20 m 和

5 m×5 m两个尺度的小样方，以探究不同空间上谱

系不确定性的影响．设计方案为: 在 20 hm2 大样地

中，以样地西南角为起始点，沿着东西向和南北向分

别以 20 m 和 5 m 为边长取正方形，正方形内所有个

体组成一个小样方．由于 2 个小样方尺度结果类似，

故本文仅展示基于 20 m×20 m 样方尺度的结果．
1. 5. 2 谱系指数的选择 采用净亲缘指数( net rela-
tedness index，NRI ) 和最近亲缘指数 ( nearest taxon
index，NTI) 分别描述群落谱系格局［4］． NRI 侧重于

从整体上描述群落中物种形成的谱系结构，而 NTI
着重描述近缘物种间构成的群落谱系格局［26］．假定

整个样地中所有的物种组成一个局域物种库，首先

分别计算出小样方中所有物种对的平均谱系距离

( mean phylogenetic distance，MPD) 和样方内每个物

种的最 近 谱 系 距 离 的 平 均 值 ( mean nearest taxon
index，MNTD) ，运用独立交换( independent swap) 算

法作为零模型［27］，分别生成 999 个随机群落，可分

别获得该小样方中物种在随机零模型下的 MPD 和

MNTD 的分布，最后利用随机分布结果将观察值标

准化，得到 NRI 和 NTI．其计算公式［28］为:

NRIsam = －1×
MPDsam－MPDrnd

sd( MPDrnd )

NTI= sam = －1×
MNTDsam－MNTDrnd

sd( MNTDrnd )

式中: MPDsam、NRIsam、NINTDsam、NTIsam代表观察值;

MPDrnd、NNTDrnd 分别为随机群落的 MPD 和 MNTD
的平均值; sd 为标准偏差．

由独立交换算法获得随机群落的具体过程如

下: 1) 生成“样方编号 /物种名”矩阵，矩阵行名称

为样方编号，列名称为局域物种库的各个物种，若样
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方中出现某物种，则相应的值记为“1”，否则记为

“0”; 2) 保持每个样方的物种丰富度和局域物种库

中每个物种出现频率不变，只改变物种共存格局．使
得“样方编号 /物种名”矩阵的行数和列数不变的同

时，寻找矩阵中形如( 1，0) ( 0，1) 或者( 0，1) ( 1，0)

的子阵，将子阵的上下两列调换位置．3) 每个随机群

落由独立交换子阵 1000 次得到，运行 999 次，生成

999 个随机群落．
为了检测整个样地的群落谱系格局，以给定空

间尺度的所有小样方的指数平均值作为天童森林样

地的整体替代［29］．NRI 和 NTI 是群落谱系距离的标

准化值，当 NRI 和 NTI 等于零时，群落谱系格局为

随机; 当 NRI 和 NTI 大于零时，群落谱系格局为聚

集; 当 NRI 和 NTI 小于零时，群落谱系格局为分散．
由此，根据 t 检验( 置信度为 95%) ，如果 NRI 和 NTI
的平均值和零有显著差异，则认为该群落谱系格局

为聚集或者分散; 若这 2 个指数的平均值大于 2，则

由该系统发育树得到的群落谱系格局为聚集分布;

若这 2 个指数的平均值小于－2，则由该系统发育树

得到的群落谱系格局为分散分布; 若 NRI 和 NTI 的

平均值落在( －2，2) 区间，则由该系统发育树得到的

群落谱系格局为随机分布［30］．
对于 每 棵 系 统 发 育 树，用 R 语 言 程 序 包

“Picante”［31］计算得到 500 个 20 m×20 m 小样方的

NRI 和 NTI，分别取两个指数的平均值，据上述判断

原则进行群落谱系格局的判断．

2 结果与分析

2. 1 对象树种的谱系不确定性

图 1 显示的是天童森林公园 150 个树种一致树

中的谱系分支节点年龄与谱系分支不确定性之间的

关系．整体来说，分支的支持率范围在［0．075，1］，节

点年龄与分支不确定性之间不存在显著的相关性．
如单看分支支持率不为 1 的节点，则谱系分支节点

年龄较小的物种谱系拓扑结构不确定性更大，这说

明分化较晚的物种谱系树的拓扑结构存在很大的不

确定性．此外，物种间谱系距离也存在较大不确定性

( 图 2) ，一致树的平均谱系距离的变异幅度为 62．25
Ma．同时，近缘种( 平均谱系距离小于 100 Ma) 的谱

系距离不确定性随着平均谱系距离的增加而增加，

对所有研究物种而言，它们在 999 棵系统发育树上

的谱系距离的变异与它们在一致树上的平均谱系距

离存 在 显 著 的 正 相 关 关 系 ( 斜 率 为 0． 037，P
＜0．001) ，但整体解释度极低( 矫正 R2 = 0．044) ．这些

图 1 谱系一致树中分支节点年龄和分支后验概率的关系
Fig．1 Relationship between node age and clade uncertainty in
the phylogenetic consensus tree．
实线表示后验概率非 1 的谱系分支节点的年龄及其不确定性之间的
关系( 斜率= 0．002，P= 0．037; 模型整体矫正 R2 = 0．05) The solid line
indicated the relationship between the node age and the uncertainty of the
clades whose posterior probability was less than 1． ( Slope = 0．002，P =
0．037; Adjusted R2 = 0．05)

图 2 谱系不确定性与平均谱系距离的关系
Fig．2 Relationship between phylogenetic uncertainty and the
phylogenetic distance．
实线表示两者的简单线性回归( 斜率= 0．04，P＜0．001; 模型整体矫正
R2 = 0．04) ; 虚线表示图 1 的线性回归线 The solid line represented a
simple linear regression of them ( Slope= 0．04，P＜0．001; Adjusted R2 =
0．04) ; the dotted line represented the line shown in Fig． 1．

物种谱系的不确定性在以往研究中几乎都被忽略，

但它们可能会影响谱系群落格局的检测．
2. 2 谱系不确定性对小样方水平 NRI 和 NTI 的影响

谱系不确定性在小样方尺度上也存在很大差

异，指数 NRI 的变异范围为［0．046，0．410］，标准差

0．053; 指数 NTI 的变异范围为［0．066，0．288］，标准

差为 0．037．所以 NRI 受谱系不确定性的影响更大．
在同一样方尺度下这两指数反映的谱系格局不确定

性在空间上有着不同的分布( 图 3) ; 虽然这两者谱

系格局指数存在一定的正相关( 图 4) ，但整体解释

度只有0．035，所以两个谱系格局指数的变异几乎是

相互独立的，可能存在不同的变化规律．
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图 3 20 m×20 m 的样方尺度上谱系净亲缘指数( NRI) 和最
近亲缘指数( NTI) 的空间分布格局
Fig．3 Spatial patterns of net relatedness index ( NRI ) and
nearest taxon index ( NTI) in 20 m×20 m quadrat scale．

图 4 20 m×20 m 的样方尺度上标准化 MPD 与标准化 MNTI
的变异关系
Fig．4 Relationship between standard deviations of standardized
mean phylogenetic distance ( MPD ) and standardized mean
nearest taxon index ( MNTI) at 20 m×20 m quadrat scale．
直线表示简单线性回归线( 斜率 = 0．135，P＜0．001; 矫正 R2 = 0．035)
The solid line represents a simple linear regression line． ( Slope = 0．135，
P＜0．001; Adjusted R2 = 0．035)

2. 3 谱系不确定性对群落水平 NRI 和 NTI 的影响

群落水平的平均标准化 NRI 和 NTI 是样方水

平 NRI 和 NTI 的算术平均值，所以在 999 个系统发

育树下得到了 999 个群落水平的 NRI 和 NTI，其各

自的分布如图 5．其中 NRI 的变异系数为 0．37，NTI
的变异系数为 0．077．因此谱系不确定性对群落水平

的 NRI 影响更大，从而对其谱系格局类型 ( 如谱系

随机、聚集和分散分布) 的判断影响更大．

图 5 植物群落水平的净亲缘指数 ( NRI) 和最近亲缘指数
( NTI) 分布
Fig．5 Distribution of net relatedness index ( NRI) and nearest
taxon index ( NTI) at the plant community scale．

3 讨 论

3. 1 谱系不确定性及其可能的改进

本研究结果表明，物种谱系拓扑关系存在较大

的不确定性，并且谱系分支节点年龄较小的物种谱

系拓扑结构不确定性较大，其原因可能是重建系统

发育树( 后文简称“构树”) 时进行的序列比对基于

序列之间的差异，碱基替换积累数量越多，差异越

大，可用于构树的信息越多．而在进化的历程中，一

般情况下物种分化时间越晚，其潜在的碱基替换积

累数量越少．所以，在本研究中尽管分化早和分化晚

的物种同样都基于叶绿体的 rbcL 和 matK 两个基因

位点构树，但后者的碱基序列可利用信息少，增加了

序列比对结果的不确定性，从而导致谱系不确定性

增加．此外，物种间谱系距离存在较大不确定性，并

且随着物种间平均谱系距离增加而增加．其原因可

能是由于物种谱系距离的衡量方式导致．给定一对

物种，其间的谱系距离是连接两者所有分支的长度

之和．所以当 2 个物种分化时间较早时，其谱系距离

中包含的分支就会更多，所包含分支的不确定性也

会更大．虽然这种正相关关系在本研究中较弱，但在

包含更古老物种的系统发育树重建时，该正相关性

可能会变强，而古老物种对群落谱系格局的影响权

重会增加．然而，本研究讨论的谱系不确定性只是谱

系不确定性的一个子集，谱系不确定性来源很多，从

497 应 用 生 态 学 报 29 卷



构树所使用的信息［10］( 如多位点基因、形态特征、蛋
白质等的选取) 到人工序列比对的主观性，再到构

树使用的方法［11］( 如分子进化模型参数的估计方

法［13］、化石参照点的选择和处理方法［12］、分子钟模

型的选择［13］) 等．这些都有可能造成谱系不确定性，

但由于篇幅有限，上述不确定性的分析未纳入到本

文中．
本文揭示的谱系不确定性可能对谱系群落格局

的检测造成潜在的影响．为了更准确地分析群落谱

系格局，可通过一些途径降低谱系的不确定性［10］:

如增加构树所用的基因位点或针对某些物种采用全

基因组序列就可以增加构树所用的样本信息，降低

序列取样不确定性对构树的影响，从而降低谱系不

确定性．此外可以通过改进化石校准方案、增加化石

校准点等来降低分子进化速率估计的误差，从而降

低谱系不确定性．但是，由于物种实际进化过程远比

构树模型复杂，所以无论采用何种方法，物种谱系不

确定性仍会存在，仍然会对谱系群落格局的衡量产

生影响．
3. 2 谱系不确定性对群落谱系格局的影响

无论在小样方水平还是群落水平，谱系不确定

性造成 NRI 的变异比 NTI 的大．其原因可能是，尽管

NRI 和 NTI 均可作为群落谱系格局的衡量指标，但

是 NRI 侧重于从整体上描述群落中物种形成的谱

系结构，而 NTI 侧重于从系统发育树分支末端上描

述谱系结构［29］．由 3．1 可知，物种间谱系距离存在较

大不确定性，并且随着种间平均谱系距离增加而增

加．整体上群落物种间谱系距离往往比系统发育树

分支末端的物种间谱系距离大，所以前者的谱系距

离不确定性更大，由此计算得到的 NRI 比 NTI 不确

定性更大，其变异也更大．不过无论哪种谱系格局指

标，谱系不确定性最终会传递到这些谱系格局指标

上，增加了谱系格局类型判断的不确定性．需要着重

说明的是，最终群落谱系格局类型的判定不仅取决

于谱系格局指标的不确定性，而且还依赖于谱系格

局指标的均值．就像经典 t 检验一样，虽然增加样本

的变异的确会影响到 t 检验显著与否，但最终是否

显著仍受样本均值偏离期望值的多少的影响．同理，

如果群落谱系格局指标的均值与零只有微小的差

异，则谱系不确定性对最终谱系格局类型的显著性

判断影响较小．但当谱系格局指标的均值已经与零

有较大差异时，微弱的谱系不确定性都会对群落谱

系格局类型判断造成很大的影响．这也意味着以往

研究中发现边缘显著的群落谱系格局可能更易受到

物种谱系不确定性的影响，更有必要将谱系不确定

纳入分析后重新评估这些结构．
3. 3 如何将谱系不确定性纳入经典群落谱系格局

分析框架

为正确判断经典群落谱系格局，笔者建议在之

后的相关研究中将谱系不确定性纳入传统群落谱系

格局分析框架中．采取的途径有: 1) 采用贝叶斯估计

法构树．相比于其他构树算法( 如最大似然法等) ，贝

叶斯估计法结合 MCMC 算法，可以通过找出系统发

育树参数的最优后验分布( 而非最佳参数点) ［32］．以
此可以生成代表谱系不确定性特征的一组系统发育

树，用以替代以往研究常用且单一的一致性树来衡

量群落谱系格局，更好地将谱系不确定性考虑进来．
其实，这种考虑谱系不确定性的分析思路在祖先状

态重建等分析［33］中已较为常见，笔者仅将这种思路

运用到群落谱系格局分析中．2) 合理选择群落谱系

格局指数．本研究发现，不管在群落水平还是样方水

平，相比于 NTI，NRI 对谱系不确定性更敏感，因而

在分析群落谱系格局的时候，如果采用 NRI 作为衡

量指标，应当保证系统发育树的准确性，因为此时允

许的谱系不确定性更小．而 NTI 对谱系不确定性的

敏感度不高，即当谱系的不确定性维持在一定阈值

时，由该谱系计算得到的 NTI 变异不明显，进而根据

NTI 判断得到的群落谱系格局无明显变化，所以

NTI 对谱系格局类型 ( 如谱系随机、聚集和分散格

局) 的判断效果优于 NRI 这一指数．3) 除了指数的

正确选择，还可将谱系不确定性纳入群落谱系格局

的零模型计算中，以避免忽视谱系不确定性导致的

群落谱系格局误判．
本研究是将群落谱系不确定性纳入传统群落谱

系格局分析的一次初探．研究表明，谱系存在较大的

不确定性，系统发育树拓扑结构的不确定性和谱系

分支节点年龄有关，节点年龄越小，相应的分支不确

定性越大．同时，物种间谱系距离存在较大不确定

性，并且随着物种间平均谱系距离增加而增加．这些

不确定性对 NRI 和 NTI 的影响不一样，但是无论在

群落还是小样方尺度上，NTI 对谱系关系的变化更

不敏感，可更好地应用于群落谱系格局分析中．最
后，本研究仅仅是谱系不确定性对群落谱系结构格

局的影响的初步探究，今后的研究可基于此思路进

一步深入分析，为正确地衡量群落谱系格局及推断

其背后生态过程奠定理论基础．
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