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菜粉蝶及其近缘种东方菜粉蝶全球潜在分布区预测

王　 瑛，杨采青，王丽丽，张　 露，张爱兵∗

首都师范大学生命科学学院， 北京　 １０００４８

摘要：重要农业害虫菜粉蝶（Ｐｉｅｒｉｓ ｒａｐａｅ）及其近缘种东方菜粉蝶（Ｐｉｅｒｉｓ ｃａｎｉｄｉａ）幼虫主要危害十字花科的多种蔬菜和油料作

物，对农业粮食安全造成重大威胁。 收集到菜粉蝶和东方菜粉蝶分布数据共计 ２４８３９３ 个，其中野外调查收集 ３６１ 个。 基于上

述现存分布点，利用 ６ 种物种分布模型算法对历史、当代和未来气候条件下两种粉蝶在全球的潜在分布区进行了预测。 结果表

明：（１）基于去除空间自相关后的 ６ 个气候变量构建的 １３ 种算法的模型预测结果中，有 ６ 种算法的模型评估指标的值高于随机

状态（０．５）。 （２）当代气候条件下，菜粉蝶的潜在分布区主要包括北美洲、南美洲南部、欧洲西部、中国东南部以及澳大利亚南

部；东方菜粉蝶主要分布于南美洲北部和亚洲南部等地区。 相比于东方菜粉蝶，菜粉蝶在 ３ 个时期的潜在分布区面积都要更

大，但是东方菜粉蝶在未来气候条件下潜在分布区增加的面积将会更大，具有更高的潜在入侵概率。 （３）相比于作为入侵生物

的菜粉蝶，其近缘种东方菜粉蝶更能适应高温多雨的气候，面对未来全球变暖的趋势，东方菜粉蝶很有可能成为入侵物种，有必

要对其未来气候条件下的潜在分布区，加强虫害监测和防控预报。 研究对重要农业害虫菜粉蝶和东方菜粉蝶在不同气候条件

下的潜在分布区进行预测和比较，为其防治提供理论依据。
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菜粉蝶（Ｐｉｅｒｉｓ ｒａｐａｅ）隶属于鳞翅目（Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ）粉蝶科（Ｐｉｅｒｉｄａｅ）菜粉蝶属（Ｐｉｅｒｉｓ），是世界上分布最广、
数量最多的农林害虫之一。 一年多代，且世代交替，一个完整世代大约 ３４—７０ ｄ。 卵通常散产于叶背，卵期

４—１０ ｄ，孵化率高， 幼虫分散为害， 喜食叶肉组织， 以蛹越冬［１］。 幼虫食性广， 主要危害十字花科

（Ｂｒａｓｓｉｃａｃｅａｅ）、菊科（Ａｓｔｅｒａｃｅａｅ）、旋花科（Ｃｏｎｖｏｌｖｕｌａｃｅａｅ）等 ９ 个科近 ３５ 种植物［２］，其中涉及多种蔬菜和油

料作物，如青菜、白菜、油菜等，对农业粮食安全造成重大威胁。 最新的一项全球尺度的研究表明，菜粉蝶可能

最早起源于欧洲东部，伴随芸薹属（Ｂｒａｓｓｉｃａ）作物的大量种植和丝绸之路的繁盛，向东入侵到亚洲和西伯利

亚，向西入侵到欧洲西部、北美洲，然后通过新西兰入侵至澳大利亚［３］。 尽管，基于公众科学的研究已经获取

了大量关于菜粉蝶的全球分布数据，但是对于当代人类足迹无法到达的区域，以及过去和未来气候条件下，菜
粉蝶的分布范围及变化趋势的研究，仍鲜有报道。

东方菜粉蝶（Ｐｉｅｒｉｓ ｃａｎｉｄｉａ）隶属于菜粉蝶属，是菜粉蝶的近缘种，幼虫食性和成虫形态与菜粉蝶极为相

似［４］，成虫的野外鉴别特征主要是东方菜粉蝶的体型比菜粉蝶稍大，后翅外缘有黑色斑点，而菜粉蝶后翅外

缘一般没有黑色斑点（图 １）。 基于数据库的分布数据显示，东方菜粉蝶主要分布于中国、韩国、越南、日本、老
挝、缅甸、柬埔寨、泰国等地区（图 １）。 考虑到其与菜粉蝶极高的系统发育相关性，推测东方菜粉蝶可能存在

全球入侵性，但是目前鲜有研究对该物种潜在分布区进行预测，或将其与菜粉蝶进行比较，这对于十字花科等

重要蔬菜种植的虫害预报和防治非常不利。
物种分布模型（Ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌｓ，ＳＤＭｓ）是用于研究驱动物种范围模式和动态的宏观生态过程

的常用工具［５—６］。 ＳＤＭｓ 基于生态位理论，从物种分布数据提取的气候或其他特征数据，利用数学模型归纳其

生态位需求，将其投射到目标区域得到该物种的潜在分布范围［７］。 ＳＤＭｓ 通常用于估计物种的栖息地适宜

性［８］，确定物种的环境耐受性［９］，以及预测物种对气候变化和其他干扰的反应［１０—１２］。 随着数据可获得性不

断提高，软件可操作性增强，使得 ＳＤＭｓ 得到前所未有的广泛使用。 但是该方法本身其实非常复杂，需要考虑

诸多方面，包括：环境变量之间共线性的检验［１３］，伪不分布点的生成策略［１４—１６］；不同算法间的整合［１７—１９］以及

不同的模型评估指标［２０—２１］。 这些方面都将影响模型的预测效果，尤其是算法的选择。 虽然最大熵算法

（Ｍａｘｅｎｔ）被证明在有些情况下是更优的［２２—２３］，但是在没有进行不同算法比较的基础上就贸然指定某种算法，
这种做法是有待商榷的。

本研究以菜粉蝶和东方菜粉蝶为研究对象，在全球尺度构建 １３ 种算法的物种分布模型，预测两种蝴蝶在

古代、当代和未来气候条件下的潜在分布区。 从入侵和非入侵物种的角度，比较二者潜在分布区时间和空间

变化情况，为菜粉蝶的全球防治及其近缘种东方菜粉蝶的潜在入侵性评估提供依据。

１　 实验方法

１．１　 分布数据获取及预处理

研究收集到菜粉蝶和东方菜粉蝶分布数据共计 ２４８３９３ 个，其中野外实地调查收集 ３６１ 个，其余均从公共

数据库获取，包括 ＢＯＬＤ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｂｏｌｄｓｙｓｔｅｍｓ．ｏｒｇ）、ＧＢＩＦ（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ｇｂｉｆ．ｏｒｇ ／ ，ＤＯＩ： １０．１５４６８ ／ ｄｌ．ｆａｆｕ４ｕ）
和 ｉＮａｔｕｒａｌｉｓｔ（ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ． ｉｎａｔｕｒａｌｉｓｔ． ｏｒｇ ／ ）。 对于原始分布数据，采用 Ｒ 包“ＣｏｏｒｄｉｎａｔｅＣｌｅａｎｅｒ”内的 ｃｌｅａｎ＿
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图 １　 菜粉蝶和东方菜粉蝶全球分布数据

Ｆｉｇ．１　 Ｇｌｏｂａｌ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｏｆ Ｐ． ｒａｐａｅ ａｎｄ Ｐ． ｃａｎｉｄｉａ

ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ 函数进行质控，排除分布数据中常见的空间和时间错误［２４］。 为了避免分布点数据过多造成的空间

自相关，我们依据气候图层的栅格精度对质控后的分布数据进行稀疏化，确保每个栅格内只保留一个分布记

录，用于后续的气候数据提取。
１．２　 时间场景和气候变量的筛选

近期研究表明，１９ 个气候因子中的复合因子会影响建模的效果［２５］，因此本研究构建物种分布模型时，去
除了 Ｂｉｏ０８（最湿季均温）、Ｂｉｏ０９（最干季均温）、Ｂｉｏ１８（最暖季降水量）和 Ｂｉｏ１９（最冷季降水量），使用其余的

１５ 个气候因子，采用 ＰＥＡＲＳＯＮ 相关性检验的方法进行气候因子共线性分析，阈值设置为 ０．７，并使用 Ｒ 包

“ｃｏｒｒｐｌｏｔ” ［２６］的 ｃｏｒｒｐｌｏｔ 函数进行可视化。 历史气候数据选用末次盛冰期（ＬＧＭ），版本为 ＷｏｒｌｄＣｌｉｍ １．４，全球

气候模型选择 ＣＣＳＭ４。 当代气候是基于 １９７０—２０００ 年的历史数据，版本为 ＷｏｒｌｄＣｌｉｍ ｖｅｒｓｉｏｎ ２．１。 未来气候

数据时间段为 ２０８１—２１００ 年，版本为 ＷｏｒｌｄＣｌｉｍ ｖｅｒｓｉｏｎ ２．１（ＣＭＩＰ６），全球气候模型选择 ＢＣＣ⁃ＣＳＭ２⁃ＭＲ，共享

社会经济路径情景选用 ＳＳＰ５８５。 以上气候变量的空间分辨率均为 １０ ａｒｃ⁃ｍｉｎｕｔｅｓ。 本研究选用的所有气候因

子均下载自 ＷｏｒｌｄＣｌｉｍ 数据库（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ｗｏｒｌｄｃｌｉｍ．ｏｒｇ ／ ）。
１．３　 模型拟合、映射和评估

本研究使用 Ｒ 包“ＥＮＭＴＭＬ” ［２７］中的 ＥＮＭＴＭＬ 函数，分别预测两种粉蝶在三个时间段的全球潜在分布

区。 伪不分布点在气候上基于 Ｂｉｏｃｌｉｍ 模型受到约束，同时在地理空间上基于地理缓冲区，远离现有的发生数

据 １４ ｋｍ 以外，其中 １４ ｋｍ 主要参考已有研究中黑脉金斑蝶（Ｄａｎａｕｓ ｐｌｅｘｉｐｐｕｓ）飞行磨实验中的单次飞行最远

距离［２８］，伪不分布点数量与实际分布点数量一致。 为了测试并比较不同 ＳＤＭ 算法的效果，本研究选用了 １３
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种常用的模型预测算法，通过 ７ 种评估质量模型的指数，选择对两种蝴蝶均有较好预测效果的 ６ 种模型进行

后续分析。 所涉及的模型包括最大熵模型（Ｍａｘｅｎｔ ｓｉｍｐｌｅ，ＭＸＳ） ［２９—３０］、广义线性模型（Ｇｅｎｅｒａｌｉｚｅｄ Ｌｉｎｅａｒ
Ｍｏｄｅｌ，ＧＬＭ）、广义可加模型（Ｇｅｎｅｒａｌｉｚｅｄ Ａｄｄｉｔｉｖｅ Ｍｏｄｅｌ，ＧＡＭ）、高斯过程（Ｇａｕｓｓｉａｎ Ｐｒｏｃｅｓｓ Ｕｓａｇｅ，ＧＡＵ）、随
机森林模型（Ｒａｎｄｏｍ Ｆｏｒｅｓｔ，ＲＤＦ） ［３１］和支持向量机模型（Ｓｕｐｐｏｒｔ Ｖｅｃｔｏｒ Ｍａｃｈｉｎｅ，ＳＶＭ） ［３２］。 为了提高模型后

期验证的准确性，本研究采用十折交叉验证。 模型评估采用的 ７ 种指标，包括受试者操作特征曲线下面积

（Ａｒｅａ Ｕｎｄｅｒ Ｃｕｒｖｅ，ＡＵＣ）、真实技巧统计值（Ｔｒｕｅ Ｓｋｉｌｌ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ，ＴＳＳ）、Ｋａｐｐａ 系数、Ｊａｃｃａｒｄ 系数、Ｓｏｒｅｎｓｅｎ 系

数、Ｂｏｙｃｅ 指数和遗漏率 ＯＲ。 其中，除遗漏率 ＯＲ 为越接近 ０ 值时模型效果越好外，其余指数均为越接近 １ 时

模型效果越好，因而本研究在绘图时采用 １⁃ＯＲ，对其结果进行展示。 本研究以最佳算法的平均值，即 ＴＳＳ 值

超过平均值的算法，对 ６ 种模型的预测结果进行整合，得到物种在每个栅格内最终的分布概率［３３］，每个单独

的模型和整合后的模型都以灵敏度与特异度和的最大值（ＭＡＸ＿ＴＳＳ）作为划分存在－缺失的阈值，将连续概率

分布转化为二元分布［２１］。
１．４　 气候适应性差异

本研究采用两种方法比较菜粉蝶和东方菜粉蝶在气候生态位上的差异。 第一种方法分别对两种蝴蝶实

际分布点的 １９ 个气候因子进行逐对的差异显著性检验；第二种方法则基于 Ｂｒａｙ－Ｃｕｒｔｉｓ 距离采用非度量多维

尺度分析（ＮＭＤＳ）对 １９ 个气候因子整体（Ｂｉｏ０１—１９）、温度相关变量（Ｂｉｏ０１—１１）和降水相关变量（Ｂｉｏ１２—
１９）分别进行降维比较。 以上分析分别采用 Ｒ 包“ｇｇｐｕｂｒ” ［３４］和“ｖｅｇａｎ” ［３５］完成。

２　 结果

２．１　 分布数据与气候因子确定

经过数据稀疏化，菜粉蝶得到有效分布点 ２４９８２ 个，东方菜粉蝶为 １１６０ 个（图 １）。 变量共线性分析结果

如图 ２ 所示，图中蓝色圆圈越大 ／颜色越深，表明两个气候变量之间正相关性越大，红色圆圈越大 ／颜色越深，
表明两个气候因子之间负相关性越大。 经过变量共线性筛选，本研究最终选用 Ｂｉｏ０２（气温日较差）、Ｂｉｏ０５
（最暖月最高温）、Ｂｉｏ０７（气温年较差）、Ｂｉｏ１３（最湿月降水量）、Ｂｉｏ１４（最干月降水量）和 Ｂｉｏ１５（降水季节性变

化）物种分布模型的（图 ２）。
２．２　 模型评估结果

６ 种算法模型评估结果显示，菜粉蝶和东方菜粉蝶的建模结果均较好（图 ３），遗漏率均低于 ０．０６０３（东方

菜粉蝶的最大熵模型），菜粉蝶 ６ 种模型的其他评估指标都高于随机状态下的 ０．５；东方菜粉蝶除了 Ｂｏｙｃｅ 指

数为 ０．６９８９ 以外（整合平均最优模型），其他指标均高于 ０．７５。 菜粉蝶和东方菜粉蝶 ７ 种指标中的 ６ 种均显

示随机森林算法构建模型最优，而最差模型则是最大熵模型。
２．３　 气候适应性差异

菜粉蝶和东方菜粉蝶气候适应性差异的分析结果均显示，二者在气候适应方面存在显著差异（图 ４，
图 ５）。 １９ 个气候因子逐对差异显著性结果显示，在温度方面，菜粉蝶适应更低的平均温度（Ｂｉｏ０１、Ｂｉｏ０８—
１１）、更大的温度差异（Ｂｉｏ０２—０４、Ｂｉｏ０７） 和更低的低温（Ｂｉｏ０６） （图 ４）；东方菜粉蝶则耐受更高的高温

（Ｂｉｏ０５）（图 ４）。 在降水方面，东方菜粉蝶适应更高的年平均降水量（Ｂｉｏ１２）、最湿季降水量（Ｂｉｏ１６）和最湿月

降水量（Ｂｉｏ１３），更低的最干季降水量（Ｂｉｏ１７）和最干月降水量（Ｂｉｏ１４），同时其降水季节性变化（Ｂｉｏ１５）也显

著更高（图 ４）。 东方菜粉蝶分布区的最暖季降水量（Ｂｉｏ１８）显著更高（雨热同期），而菜粉蝶则是最冷季降水

量（Ｂｉｏ１９）显著更高（雨热不同期）（图 ４）。 非度量多维尺度分析（ＮＭＤＳ）结果也显示，无论将 １９ 个气候因子

作为整体，还是将气候因子按温度组和降水组分别考虑，菜粉蝶和东方菜粉蝶在气候因子方面均存在显著差

异（Ｐ＜０．００１）（图 ５）。
２．４　 不同时期两种蝴蝶的潜在分布区预测结果

末次盛冰期气候条件下，菜粉蝶全球潜在分布区主要包括北美洲沿海、南美洲、欧洲西部、非洲南部、亚洲
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图 ２　 气候因子共线性分析

Ｆｉｇ．２　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂｉｏｃｌｉｍａｔｉｃ ｖａｒｉａｂｌｅｓ

Ｂｉｏ０１：年平均气温、Ｂｉｏ０２：气温日较差、Ｂｉｏ０３：等温性、Ｂｉｏ０４：气温季节性变化、Ｂｉｏ０５：最暖月最高温、Ｂｉｏ０６：最冷月最低温、Ｂｉｏ０７：气温年较

差、Ｂｉｏ１０：最暖季均温、Ｂｉｏ１１：最冷季均温、Ｂｉｏ１２：年平均降水量、Ｂｉｏ１３：最湿月降水量、Ｂｉｏ１４：最干月降水量、Ｂｉｏ１５：降水季节性变化、Ｂｉｏ１６：

最湿季降水量、Ｂｉｏ１７：最干季降水量

南部和澳大利亚沿海地区；东方菜粉蝶主要分布于赤道附近的低纬度地区以及各大洲的沿海地区（图 ６）。 当

代气候条件下，菜粉蝶全球潜在分布区主要包括北美洲、南美洲南部、欧洲西部、中国东南部以及澳大利亚南

部（图 ６）；东方菜粉蝶主要分布于南美洲北部和亚洲南部等地区（图 ６）。 未来气候条件下，菜粉蝶全球潜在

分布区主要包括除了美国中部、非洲北部以及亚洲的西部和北部地区以外的区域（图 ６）；东方菜粉蝶主要分

布于北美北部沿海、南美、欧洲、非洲南部、亚洲南部和澳大利亚沿海地区（图 ６）。 随着时间的推移，菜粉蝶和

东方菜粉蝶的潜在分布区面积都在变大，期间菜粉蝶的分布区面积始终要比东方菜粉蝶范围更广（图 ６，
表 １）。 值得注意的是，东方菜粉蝶从当代到未来范围扩张的面积要比菜粉蝶更大（表 １）。

３　 讨论

３．１　 模型整合的必要性

在物种分布建模过程中，前人的研究一般依据多个模型评估指标，在相同的建模数据基础上对不同算法

构建的模型结果进行检验，选择统计学上精度最高的算法［３６—３７］。 然而模型评估指标之间也可能出现不一致

情况，如本研究中，两种蝴蝶 Ｂｏｙｃｅ 指数值最高的模型和其他指数最高值对应的模型都不一致，而且种间也存
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图 ３　 菜粉蝶和东方菜粉蝶 ６ 种算法单独建模和整合建模的模型评估结果

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｍｏｄｅｌ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｉｘ ａｌｇｏｒｉｔｈｍｓ ｍｏｄｅｌｉｎｇ ａｎｄ ｅｎｓｅｍｂｌｅ ｍｏｄｅｌｉｎｇ ｏｆ Ｐ． ｒａｐａｅ ａｎｄ Ｐ． ｃａｎｉｄｉａ
ＧＡＭ：广义可加模型 Ｇｅｎｅｒａｌｉｚｅｄ Ａｄｄｉｔｉｖｅ Ｍｏｄｅｌ、ＧＡＵ：高斯过程 Ｇａｕｓｓｉａｎ Ｐｒｏｃｅｓｓ Ｕｓａｇｅ、ＧＬＭ：广义线性模型 Ｇｅｎｅｒａｌｉｚｅｄ Ｌｉｎｅａｒ Ｍｏｄｅｌ、ＭＸＳ：
最大熵模型 Ｍａｘｅｎｔ ｓｉｍｐｌｅ、ＲＤＦ：随机森林模型 Ｒａｎｄｏｍ Ｆｏｒｅｓｔ、ＳＵＰ：最佳算法的平均值 Ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ｔｈｅ ｂｅｓｔ ｍｏｄｅｌｓ、ＳＶＭ：支持向量机模型

Ｓｕｐｐｏｒｔ Ｖｅｃｔｏｒ Ｍａｃｈｉｎｅ；１⁃ＯＲ：１ 减去遗漏率、ＡＵＣ：受试者操作特征曲线下面积 Ａｒｅａ Ｕｎｄｅｒ Ｃｕｒｖｅ、Ｂｏｙｃｅ：Ｂｏｙｃｅ 指数、Ｊａｃｃａｒｄ：Ｊａｃｃａｒｄ 系数、
Ｋａｐｐａ：Ｋａｐｐａ 系数、Ｓｏｒｅｎｓｅｎ：Ｓｏｒｅｎｓｅｎ 系数、ＴＳＳ：真实技巧统计值 Ｔｒｕｅ Ｓｋｉｌｌ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ

表 １　 菜粉蝶和东方菜粉蝶在历史、当代和未来气候条件下潜在分布区面积变化

Ｔａｂｌｅ １　 Ａｒｅａ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａｓ ｏｆ Ｐ． ｒａｐａｅ ａｎｄ Ｐ． ｃａｎｉｄｉａ ｕｎｄｅｒ ＬＧＭ， ｃｕｒｒｅｎｔ ａｎｄ ｆｕｔｕｒｅ ｃｌｉｍａｔｉｃ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ
面积类型
Ｃｌａｓｓ

菜粉蝶潜在分布区面积 ／ （１０６× ｋｍ２）
Ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ｐ．ｒａｐａｅ

东方菜粉蝶潜在分布区面积 ／ （１０６× ｋｍ２）
Ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ｐ．ｃａｎｉｄｉａ

只有末次盛冰期有 Ｔｈｅ ａｒｅａ ｐｒｅｓｅｎｔ ｏｎｌｙ ａｔ ＬＧＭ ０．０００３
只有当代有 Ｔｈｅ ａｒｅａ ｐｒｅｓｅｎｔ ｏｎｌｙ ａｔ ｃｕｒｒｅｎｔ １１．９４ ２．９５
只有未来有 Ｔｈｅ ａｒｅａ ｐｒｅｓｅｎｔ ｏｎｌｙ ａｔ ｆｕｔｕｒｅ １７．００ ４９．２３
只有未来没有 Ｔｈｅ ａｒｅａ ａｂｓｅｎｔ ｏｎｌｙ ａｔ ｆｕｔｕｒｅ ０．０１ ０．００２
只有当代没有 Ｔｈｅ ａｒｅａ ａｂｓｅｎｔ ｏｎｌｙ ａｔ ｃｕｒｒｅｎｔ ３４．２５ １４．８７
只有末次盛冰期没有 Ｔｈｅ ａｒｅａ ａｂｓｅｎｔ ｏｎｌｙ ａｔ ＬＧＭ ２５．８６ １３．９７
一直都有 Ｔｈｅ ａｒｅａ ｐｒｅｓｅｎｔ ｆｏｒｅｖｅｒ ２６．６９ ２．５２
末次盛冰期的分布面积 Ｔｈｅ ａｒｅａ ａｂｓｅｎｔ ａｔ ＬＧＭ ６１．０３ １７．４０
当代的分布面积 Ｔｈｅ ａｒｅａ ａｂｓｅｎｔ ａｔ ｃｕｒｒｅｎｔ ６４．５０ １９．４５
未来的分布面积 Ｔｈｅ ａｒｅａ ｐｒｅｓｅｎｔ ａｔ ｆｕｔｕｒｅ １０３．８１ ８０．６０
末次盛冰期到当代的面积净变化
Ｎｅｔ ａｒｅａ ｐｒｅｓｅｎｔ ｆｒｏｍ ＬＧＭ ｔｏ ｃｕｒｒｅｎｔ ３．４７ ２．０５

当代到未来的面积净变化
Ｎｅｔ ａｒｅａ ｐｒｅｓｅｎｔ ｆｒｏｍ ｃｕｒｒｅｎｔ ｔｏ ｆｕｔｕｒｅ ３９．３１ ６１．１５

末次盛冰期到未来的净面积变化
Ｎｅｔ ａｒｅａ ｐｒｅｓｅｎｔ ｆｒｏｍ ＬＧＭ ｔｏ ｆｕｔｕｒｅ ４２．７７ ６３．１９

　 　 ＬＧＭ：末次盛冰期 Ｌａｓｔ Ｇｌａｃｉａｌ Ｍａｘｉｍｕｍ；不同时间段面积比较的净变化等于后一时期的面积减去前一时期的面积，正值表示面积增加，负值

表示面积减少
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图 ４　 菜粉蝶和东方菜粉蝶对 １９ 气候因子的适应性差异比较

Ｆｉｇ．４　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ａｄａｐｔａｔｉｏｎ ｔｏ １９ ｂｉｏｃｌｉｍａｔｉｃ ｖａｒｉａｂｌｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｐ． ｒａｐａｅ ａｎｄ Ｐ． ｃａｎｉｄｉａ

在差异。 此外最优的模型算法不一定在所有建模条件下都能达到统计学最优，也不一定能有效地降低普遍存

在的抽样偏差［３８］。 因此为了减少模型的不确定性，提高模型的准确性，使用整合模型（Ｅｎｓｅｍｂｌｅ ｍｏｄｅｌ）进行

预测已成为物种分布研究的趋势［３９—４０］。 整合模型将主要趋势和所有模型的总体变化进行映射，并集成不同

算法模型的优势，如变量的重要性或模型响应曲线［３９， ４１］。 本研究通过整合 ＴＳＳ 值超过平均值的算法，对 ６ 种

算法的预测结果进行整合，最后得到每个物种在每个栅格内最终的分布概率。
３．２　 菜粉蝶和东方菜粉蝶气候适应性及分布范围的比较

基于 １９ 个气候因子的逐对差异显著性检验和非度量多维尺度分析结果均显示，菜粉蝶和东方菜粉蝶在

温度和湿度适应方面具有显著差异（图 ４），表明二者的气候生态位已经发生显著分化。 温度的比较结果显

示，东方菜粉蝶更适应高温环境（Ｂｉｏ０１、Ｂｉｏ０３、Ｂｉｏ０５、Ｂｉｏ０６、Ｂｉｏ０８、Ｂｉｏ０９、Ｂｉｏ１０、Ｂｉｏ１１），而菜粉蝶能适应更剧

烈的温度变化（Ｂｉｏ０２、Ｂｉｏ０４、Ｂｉｏ０７）。 降水量的比较结果显示，东方菜粉蝶在最湿月（ Ｂｉｏ１３）、最湿季度

（Ｂｉｏ１６）以及全年（Ｂｉｏ１２）都可以适应更高的降水量，同时还可以在最干月（Ｂｉｏ１４）和最干季（Ｂｉｏ１７）适应更低

的降水，体现出极宽的降水适应生态幅，可以应对剧烈的降水季节性变化。 最暖季（Ｂｉｏ１８）和最冷季（Ｂｉｏ１９）
的降水比较结果显示，东方菜粉蝶更适应雨热同期的气候，例如季风气候；而菜粉蝶更适应雨热不同期的气

候，例如地中海气候。
随着时间的推移，菜粉蝶和东方菜粉蝶的分布区面积都逐渐扩大（图 ６；表 １），且菜粉蝶 ３ 个时期的潜在

分布区范围都比东方菜粉蝶大（图 ６，表 １），这与当代全球实际分布点范围相一致（图 １）。 但值得注意的是，
相较于当代，东方菜粉蝶在未来气候条件下，分布区面积的净增加量将超过菜粉蝶，将增加约 ６１１４ 万 ｋｍ２，主
要包括北美洲北部、南美洲南部及沿海地区，欧洲沿海地区、非洲南部、中国西部地区以及澳大利亚沿海地区。
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图 ５　 １９ 个气候因子的非度量多维尺度分析

Ｆｉｇ．５　 Ｎｏｎ⁃ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ １９ ｂｉｏｃｌｉｍａｔｉｃ ｖａｒｉａｂｌｅｓ

结合东方菜粉蝶对温度和湿度的适应性，本研究推测，未来东方菜粉蝶相比于菜粉蝶会具有更广的扩散面积，
可能与它更能适应未来变暖的气候条件有关。
３．３　 菜粉蝶和东方菜粉蝶的全球防治

目前菜粉蝶的分布点数据的收集主要来自南美洲、欧洲、亚洲南部和澳洲部分地区（图 １），但是当代的潜

在分布区预测结果显示，南美洲南部、非洲南部也非常适合菜粉蝶生存，有必要加强在这两个区域的虫害监测

和预报（图 ６）。 东方菜粉蝶的分布点数据主要来自亚洲南部地区，而在其他大洲零星出现，不排除存在野外

环境下东方菜粉蝶由于后翅破损，导致无法识别后翅外缘的黑斑，而被误认为是菜粉蝶的情况。 基于现有的

分布数据的预测结果显示，南美洲北部地区也同样适合东方菜粉蝶生存（图 ６），该地区可能需要提高检验力

度，防止菜粉蝶随着蔬菜和油料作物的进出口贸易，而被引入。
野外样线监测发现，菜粉蝶和东方菜粉蝶经常出现混合发生的情况。 本研究也将二者当代和未来气候条

件下的潜在分布区进行了叠加，结果显示，目前二者的分布重叠区域主要位于中国东部、朝鲜半岛和日本，而
在未来气候条件下，二者的重叠区将遍及 ６ 大洲（图 ７）。 基于二者形态和食性具有极高的相似性，结合东方

菜粉蝶更偏好高温多雨的气候且更能耐受干旱的特点，本研究建议，在目前在防治菜粉蝶的同时需要提高对

东方菜粉蝶危害情况的监测，避免未来气候条件下二者同时爆发，严重危害农业粮食安全。

４　 结论

菜粉蝶和东方菜粉蝶虽然形态和食性非常相似，但是二者的气候生态位已经发生了显著分化：东方菜粉

蝶更适应高温环境，可以应对剧烈的降水季节性变化，且更适应雨热同期的气候；菜粉蝶能适应更剧烈的温度

变化，应对更低温的环境，且更适应雨热不同期的气候。 在历史、当代和未来气候条件下，两种蝴蝶全球范围内

的潜在分布区都一直在扩大。 其中有必要在南美洲南部、非洲南部加强对菜粉蝶的虫害监测和预警。 此外，未
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图 ６　 菜粉蝶和东方菜粉蝶在历史、当代和未来气候条件下潜在分布区预测及动态变化

Ｆｉｇ．６　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｙｎａｍｉｃ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａｓ ｏｆ Ｐ． ｒａｐａｅ ａｎｄ Ｐ． ｃａｎｉｄｉａ ｕｎｄｅｒ ＬＧＭ， ｃｕｒｒｅｎｔ ａｎｄ ｆｕｔｕｒｅ

ｃｌｉｍａｔｉｃ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ

０ 表示没有分布，１ 表示有分布

图 ７　 菜粉蝶和东方菜粉蝶当代和将来气候条件下潜在分布区叠加

Ｆｉｇ．７　 Ｏｖｅｒｌａｐ ｏｆ ｔｈｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａｓ ｏｆ Ｐ． ｒａｐａｅ ａｎｄ Ｐ． ｃａｎｉｄｉａ ｕｎｄｅｒ ｃｕｒｒｅｎｔ ａｎｄ ｆｕｔｕｒｅ ｃｌｉｍａｔｉｃ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ

物种分布情况第一列是菜粉蝶的分布，第二列是东方菜粉蝶的分布情况

来气候条件下，在东方菜粉蝶具有巨大入侵风险的区域也需要做好虫害预警和防控，防止两种害虫同时爆发，造
成重大农业损失。 本研究为菜粉蝶的全球防治及其近缘种东方菜粉蝶的潜在入侵性评估提供了依据。
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