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摘要：植被稳定性和生物多样性对维系生态系统平衡及人类可持续发展具有重要意义。 现代植被及植物多样性分布格局是长

期气候变化和人类活动共同作用的结果，从长期视角审视植被及植物多样性变化过程与特征是正确评估未来植被演变趋势的

重要基础。 鉴于此，本研究通过对云南洱海 ５６ ｃｍ 沉积物岩芯的孢粉和沉积物古 ＤＮＡ（ ｓｅｄａＤＮＡ）分析，重建了洱海地区过去

４００ 多年的植被组成和植物多样性变化历史。 结果表明，孢粉和 ｓｅｄａＤＮＡ 识别出的植物类群在数量和种类上均具有较大差异，
其中 ｓｅｄａＤＮＡ 检出的植物类群更为丰富且总体具有更好的分类学精度。 孢粉记录显示，尽管经历了显著的气候变化和人类活

动干扰，洱海区域植被却维持着相对稳定的状态，体现出较强的生态韧性。 气候变化主要影响窄生态幅植物（如铁杉），而人类

活动（如砍伐、农业发展）则对松属、桤木属及禾本科植物的分布产生较大影响。 ｓｅｄａＤＮＡ 记录主要反映湖周或流域内植被变

化，揭示了稻属、荞麦属、高粱属等经济作物的长期演变趋势，且这些变化主要受人类活动驱动。 此外，孢粉和 ｓｅｄａＤＮＡ 均显示

过去 ４００ 多年植物多样性发生了显著变化，尽管两者在变化趋势上存在差异，但均表明人类活动是主要影响因素。 本研究认

为，孢粉和 ｓｅｄａＤＮＡ 记录在揭示植被历史变化方面具有互补性，能够更全面地评估植被动态及其驱动机制。 此外，洱海地区植

物多样性对人类活动响应敏感，因此未来植被保护需重点关注植物多样性的变化。
关键词：孢粉；沉积物古 ＤＮＡ；植被演变；植物多样性；洱海
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Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ， ｃｏｎｓｉｄｅｒｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｐｌａｎｔ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ Ｅｒｈａｉ ａｒｅａ ｉｓ ｍｏｒｅ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｔｏ ｈｕｍａｎ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ， ｔｈｅ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ
ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｉｎ ｔｈｉｓ ｒｅｇｉｏｎ ｎｅｅｄ ｔｏ ｐａｙ ｓｐｅｃｉａｌ ａｔｔｅｎｔｉｏｎ ｔｏ ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｐｏｌｌｅｎ； ｓｅｄｉｍｅｎｔａｒｙ ａｎｃｉｅｎｔ ＤＮＡ； ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｃｈａｎｇｅ； ｐｌａｎｔ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； Ｅｒｈａｉ Ｌａｋｅ

植被是地球生态系统的重要组成部分，植物群落组成及结构特征对维系陆地生态系统稳定与平衡以及人

类生存和发展均具有重要意义［１］。 全球气候变化和日益增强的人类活动已经并将持续改变现代植被格局以

及物种分布，造成不同尺度上的生物多样性改变甚至丧失，并构成现代生物多样性的潜在威胁［２］。 现代植被

组成及植物多样性分布格局是长期气候变化和人类活动干扰叠加的产物，尤其是在低海拔人类活动集中的区

域，植被组成和植物多样性受到强烈的人为干扰，其变化轨迹在局地可能已经由土地利用方式和强度所主

导［３］。 因此，从长期视角重新审视植被及植物多样性的变化历史，并考虑人类活动对植被组成及植物多样性

的干扰过程，是理解现代植被分布和植物多样性历史变化轨迹和未来变化趋势的内在需求。
中国是北半球生物多样性最为丰富的国家，其中云南地区因其特殊的地理位置和复杂多样的自然环境，

孕育了多样的生态系统，使其成为全球生物多样性研究的热点区域之一［４］。 洱海位于中国云南省大理市的

苍山东麓，是苍山洱海国家级自然保护区的重要组成部分，高原淡水湖泊湿地生态系统和苍山的高山垂直植

被生态景观是重点保护对象。 值得注意的是，洱海流域人类活动历史可以追溯到早—中全新世［５］，金属冶炼

活动［６］和农业发展［７］造成了流域内植被分布的变化［８］。 近期的研究表明，早在 ２０００ 年前人类活动对洱海湖

泊碳埋藏的贡献已经超过了气候变化［９］，长期的人类活动早已是洱海流域和湖泊生态系统长期变化不可忽

视的因素之一。 过去 ５００ 年间，滇西北地区的气候经历了小冰期和现代气候变暖的阶段［１０］，人类活动的强度

也呈现阶段性增加［１１］。 洱海地区在明清时期主要以农耕经济为主，水稻、玉米等作物的种植促进了当地人口

的增长［１２］；２０ 世纪中叶以来，洱海地区经历了快速的城市化与工业化过程，使得洱海流域生态系统遭到了破

坏。 基于近几十年的观测记录，人类活动和气候波动对洱海地区植被变化的重要性已取得共识。 然而，在数

百年尺度上，植被及植物多样性对人类活动及气候变化的稳定性或敏感性如何目前尚不明晰。
孢粉分析是研究过去植被变化的重要手段之一［１３］，不仅可以揭示不同时空尺度的植被变化过程，也可以

作为局地植被多样性的可靠代用指标［１４，１５］。 但孢粉分析在揭示植被变化的细节方面存在一定不足，尤其是

无法准确区分自然和人为因素对局地植被变化的贡献。 近年来，基于沉积物古 ＤＮＡ（ ｓｅｄｉｍｅｎｔａｒｙ ａｎｃｉｅｎｔ
ＤＮＡ，简称 ｓｅｄａＤＮＡ）开展的古植被研究逐渐成为研究过去植被变化的主要手段之一，尤其是其可以将部分结

果鉴定至种水平，提高了过去植物多样性研究的准确性［１６，１７］。 ｓｅｄａＤＮＡ 在研究植物群落演化［１８］ 和物种多样
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性变化［１７，１９］、揭示生态系统详细变化过程及植被对气候变化和人类活动的响应［２０，２１］ 等方面已经有了较多的

应用。 ｓｅｄａＤＮＡ 正在成为一个成熟的古植被代用指标，但 ｓｅｄａＤＮＡ 本身也存在一定不足，如古 ＤＮＡ 降解和迁

移、活体生物 ＤＮＡ 干扰等［２２］。 总体而言，ｓｅｄａＤＮＡ 主要反映的是局地的植被组成或植物多样性的信息［２３］，
而孢粉能够记录区域尺度的植被信号，将两者相结合可以有效提升古植被重建的准确性，更加全面地揭示植

被和植物多样性变化过程。
由此，本研究以洱海钻孔沉积物为研究对象，结合孢粉分析和 ｓｅｄａＤＮＡ 技术，尝试揭示洱海地区小冰期

以来的植被演变历史以及植物多样性变化过程，并探讨气候变化和人类活动对其的可能影响，以期对洱海地

区现代植物多样性保护提供参考。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

洱海地处云贵高原（１００°０６′—１００°１８′Ｅ，２５°３６′—２５°５８′Ｎ，１９７４ ｍ），系高原构造断陷湖，湖长 ４２．５８ ｋｍ，
平均宽度 ５．８ ｋｍ，水域面积 ２４９ ｋｍ２，最大水深 ２０．７ ｍ，平均水深 １０．１７ ｍ，为云南第二大高原湖泊［２４］。 受亚热

带高原季风气候影响，洱海地区年平均气温约 １５℃，年平均降水量约 １０５６ ｍｍ［２５］。 洱海湖周的地带性植被为

中亚热带常绿阔叶林，主要包括壳斗科、山茶科和樟科植物，同时云南松林也广泛分布于海拔 ２５００ ｍ 以下；在
海拔 ２４００—３３００ ｍ 区间，植被类型逐渐转变为落叶阔叶混交林和阔叶针叶混交林，优势植物类群为栎属、松
属、杉木、杜松和桤木等；山地暗针叶林主要分布在海拔 ３２００—４０００ ｍ，以冷杉和云杉为优势类群，兼有部分

高山硬叶栎林镶嵌分布；在海拔 ４０００ ｍ 以上，植被逐渐转变为以杜鹃花为主的高山灌丛［２４］。 洱海地区的人

类活动历史已逾上千年［８］，且大理古城建于洱海西侧，长期的人类活动导致洱海周边低地的自然植被完全被

破坏，取而代之的是大面积的农业和建筑用地。 自 １９８１ 年洱海被划为云南省级自然保护区、１９９４ 年设立苍

山洱海国家级自然保护区、以及 ２０１４ 年大理苍山世界地质公园被联合国教科文组织批准为世界地质公园，洱
海流域内自然植被的保护得到了更多的重视，自然植被在局部地区得以恢复。

图 １　 采样点地理位置及洱海流域植被类型分布［２６］

Ｆｉｇ．１　 Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｒｉｎｇ ｓｉｔｅ ａｎｄ ｔｈｅ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｍａｐ ｏｆ ｔｈｅ Ｅｒｈａｉ ｃａｔｃｈｍｅｎｔ

１．２　 样品采集及分样

２０２２ 年 ６ 月，使用重力采样器在洱海中心水深 ２０ ｍ 处采集了一根长 ５６ ｃｍ 的沉积物岩芯 ＥＨ２２ｓ，将其密
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封遮光保存后运回实验室，保存于 ４℃岩芯库中。 在实验室内使用岩芯切割机将其对半剖开，将一半岩芯立

即密封后转运至洁净的分样室，用于 ｓｅｄａＤＮＡ 样品的分样，另一半则用于沉积物元素及孢粉分析测试。 无菌

分样室首先采用 ＤＮＡ 清除剂对墙面、桌面等暴露位置进行清洁处理，随后使用 ＵＶ 灯连续照射 ２４ ｈ。 分样过

程中采用一次性防护设备，包括无菌防护服、一次性无菌手套、一次性无菌刀片和无菌样品杯等，分样过程中

接触每一个样品的手套均为一次性使用，同时采用 ＤＮＡ 清除剂和灭菌后的去离子水进行环境清洁。 以 １—
１．５ ｃｍ间隔进行取样，每个样品约为 １—１．５ ｃｍ，首先采用一次性无菌刀片刮除表面沉积物，随后立即使用干

净的无菌刀片取出中间的沉积物转移至无菌样品杯中，记录样品编号和深度信息，共取得 ｓｅｄａＤＮＡ 样品 １８
件。 使用 Ａｖａａｔｅｃｈ 岩芯扫描仪对岩芯进行 Ｘ 射线荧光（ＸＲＦ）地球化学成分的连续测量后密封置于岩芯库

中。 ＸＲＦ 扫描在云南师范大学云南省高原地理过程与环境变化重点实验室完成。 最后在常规实验室对剩余

岩芯进行 １ ｃｍ 间隔的分样，共获得连续的沉积物样品 ５６ 件，用于孢粉分析。
１．３　 年代学模型构建

本研究通过将 ＥＨ２２ｓ 与已发表的 ＥＨ０７ 岩芯［２７］ 进行元素比对获得等位深度， 进而推测年代与深度关

系。 由于 ＥＨ０７ 岩芯沉积物中的 Ｚｎ 含量表现为更为明显的阶段性变化特征，因此本研究采用 Ｚｎ 含量进行等

位深度的推测。 对比结果显示，ＥＨ２２ｓ 岩芯的金属 Ｚｎ 含量峰值在 ９ ｃｍ、１３ ｃｍ、１７ ｃｍ、２４ ｃｍ、３１ ｃｍ、３６ ｃｍ、４２
ｃｍ 的深度与 ＥＨ０７ 岩芯的 ２ ｃｍ、５ ｃｍ、１０．５ ｃｍ、１６ ｃｍ、２２ ｃｍ、２７ ｃｍ、３４ ｃｍ 深度存在很好的一致性（图 ２）。 由

此，本研究首先采用 Ｒ 语言程序包“ｓｅｒａｃ” ［２８］ 重新计算了 ＥＨ０７ 钻孔的年代，获得上述等位深度的 ＣＲＳ 模式

年代和误差。 随后采用 Ｒ 语言程序包“ｒｂａｃｏｎ” ［２９］将上述等位深度年代结果与采样年份作为输入，使用贝叶

斯模型构建 ＥＨ２２ｓ 的年代—深度模型。 模型运行结果显示，ＥＨ２２ｓ 底部沉积年代 １２６３—１７２８ Ａ．Ｄ．，中值年代

为 １５７２ Ａ．Ｄ．，沉积速率表现出明显的变化（图 ２）。 相近钻孔 ＥＨＣ１ 的１４Ｃ 年代学测试结果显示，５８ ｃｍ 沉积物

的日历年龄为 １５３９—１６３５ Ａ．Ｄ．［３０］，与推测的 ＥＨ２２ｓ 钻孔底部沉积物年代结果具有可比性，因此可认为本研

究所建立的年代深度关系是可信的。
１．４　 实验室分析

１．４．１　 孢粉处理和鉴定

采用重液浮选法对 ５６ 件沉积物样品进行预处理，包括盐酸（１０％）及氢氧化钾（１０％）水浴处理（９０℃，
１０ｍｉｎ）、重液浮选（ＺｎＢｒ２溶液，比重约为 ２．２ｇ ／ ｃｍ３）和醋解（体积比为 ９：１ 的乙酸酐：硫酸混合液，８０℃，３ｍｉｎ）
等过程。 每个花粉样品加入 １ 片石松孢子试剂（ｎ ＝ ２０８４８）用于计算花粉浓度。 利用蔡司 Ｓｃｏｐｅ Ａ１ 显微镜，
在 ４３ 倍或 ６０ 倍物镜下进行鉴定，每个样品花粉鉴定数量均达到 ５００ 粒以上。
１．４．２　 ｓｅｄａＤＮＡ 实验

沉积物 ＤＮＡ 提取、ＰＣＲ 扩增、ＰＣＲ 产物的纯化等操作均在中科院昆明动物所环境 ＤＮＡ 实验室完成，高
通量测序则在北京诺禾致源公司进行。 首先，使用德国 Ｑｉａｇｅｎ 公司的土壤试剂盒（ＤＮｅａｓｙ ＰｏｗｅｒＭａｘ Ｓｏｉｌ
Ｋｉｔ）对进行 ＤＮＡ 提取，每个 ＤＮＡ 提取批次包括 ９ 个沉积物样本（每个样本 ５—１０ ｇ）和 １ 个空白提取对照。
其次，采用通用植物引物 ｇ⁃ｈ 对叶绿体 ｔｒｎＬ（ＵＡＡ）内含子的 Ｐ６ 环区进行 ＰＣＲ 扩增［３１］，反应体系包含 １．２５Ｕ
ＨｉＦｉ 聚合酶（Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ），１０×缓冲液，２ｍＭ 的 ＭｇＳＯ４ （１Ｍ＝ｍｏｌ ／ Ｌ），０．２５ｍＭ 的 ｄＮＴＰｓ，０．８ｍｇ 的 ＢＳＡ （ＶＷＲ，
Ｇｅｒｍａｎｙ），０．２ ｍＭ 订制引物（前后各 １μＬ，带 ｔａｇ 标签）以及 ３ μＬ 的 ＤＮＡ 模板，总体积为 ２５ μＬ，每次扩增均

添加 ＰＣＲ 阴性对照。 ＰＣＲ 扩增程序为 ９４℃预变性 ５ ｍｉｎ，之后反应管以 ９４、５０℃和 ６８℃分别退火 ３０ ｓ，进行

４０ 个循环，最终 ７２℃延伸 １０ｍｉｎ，所有样品（包括空白提取对照和 ＰＣＲ 阴性对照）都进行了三次独立的 ＰＣＲ
扩增。 使用 ＰＣＲ 纯化试剂盒（ＭｉｎＥｌｕｔｅ ＰＣＲ Ｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ Ｋｉｔ）对 ＰＣＲ 产物进行纯化，对样品进行混合后送至

北京诺禾致源公司进行第二代 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序。
１．５　 数据分析

１．５．１　 生物信息学分析

测序数据使用 ＯＢＩＴｏｏｌｓ 进行处理［３２］。 数据筛选主要包括以下程序：（１） ｉｌｌｕｍｉｎａｐａｉｒｅｄｅｎｄ：比对正向和反
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图 ２　 ＥＨ０７岩芯的２１０Ｐｂｅｘ、１３７Ｃｓ比活度随深度的变化曲线及年代⁃深度模型，及 ＥＨ２２ｓ 和 ＥＨ０７ 岩芯 Ｚｎ 元素的等效深度对比图，和
ＥＨ２２ｓ钻孔的年代⁃深度模型

Ｆｉｇ．２　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ２１０Ｐｂｅｘ， １３７Ｃｓ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ａｇｅ⁃ｄｅｐｔｈ ｍｏｄｅｌ ｆｏｒ ｃｏｒｅ ＥＨ０７， ａｎｄ ｃｏｍｐａｒｉｎｇ ｔｈｅ ｅｑｕｉｖａｌｅｎｔ ｄｅｐｔｈｓ ｏｆ ｅｌｅｍｅｎｔａｌ Ｚｎ
ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｏｒｅｓ ＥＨ２２ｓ ａｎｄ ＥＨ０７， ａｎｄ Ａｇｅ⁃ｄｅｐｔｈ ｍｏｄｅｌ ｆｏｒ ｃｏｒｅ ＥＨ２２ｓ
ＳＡＲ：沉积速率；ＮＷＴ：核武器试验高峰；ＦＦ：首次沉降；ＣＦＣＳ：恒定通量恒定沉积模型；ＣＲＳ：恒定供给速率模型

向测序序列以得到二者的共有序列；（２）ｎｇｓｆｉｌｔｅｒ：根据不同的标签组合区分出不同的 ＰＣＲ 产物；（３） ｏｂｉｇｒｅｐ：
去除长度小于 １０ｂｐ 和序列读数小于 １０ 的序列；（４） ｏｂｉｕｎｉｑ：合并相同的序列；（５） ｏｂｉｃｌｅａｎ：去除 ＰＣＲ 或测序

过程中产生的错误序列；（６）ｅｃｏｔａｇ：将序列与相关的物种进行匹配。 然后，利用“ｏｂｉｇｒｅｐ”程序按分类学级别

过滤 ｅｃｏＰＣＲ 输出，并用“ｏｂｉｕｎｉｑ”程序去除冗余序列。 最后，使用“ｏｂｉｃｏｎｖｅｒｔ”程序将 ｅｃｏＰＣＲ 转换为 ｅｃｏＰＣＲ
数据库，使其可用于“ｅｃｏｔａｇ”程序。 物种鉴定的参比数据库来自于 ＥＭＢＬ 基因库，仅保留与参比基因库物种

匹配度为 １００％的序列用于后续分析。 在空白提取对照和阴性对照组中没有检测到序列，表明实验操作不存

在污染。 最终数据集包括 ５３９ 个植物 ＤＮＡ 序列，对序列进行进一步筛查和合并，以《中国植物志》 （ｈｔｔｐ： ／ ／
ｗｗｗ．ｉｐｌａｎｔ．ｃｎ ／ ）为参比进行校验，排除非本地种等假阳性结果后共得到 ２０４ 个植物类群进行后续数据分析，
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并记录每个分类群的 ＰＣＲ 阳性数量，计算读数百分比。 ＰＣＲ 阳性检出数量表示为在 ＰＣＲ 扩增过程中，成功

检测到目标 ＤＮＡ 片段的次数，可用于反映目标生物类群存在的可信度。 分类群读数百分比表示为检测到的

所有 ＤＮＡ 序列中某一特定分类群（如物种、属或科）所占的比例。
１．５．２　 统计分析

本研究基于陆生花粉类群计算花粉百分比含量。 对花粉百分比及 ｓｅｄａＤＮＡ 中陆生植物类群的百分比读

数数据进行约束聚类分析（Ｃｏｎｓｔｒａｉｎｅｄ Ｃｌｕｓｔｅｒ Ａｎａｌｙｓｉｓ， 简称 ＣＯＮＩＳＳ）。 花粉及 ｓｅｄａＤＮＡ 图谱绘制及 ＣＯＮＩＳＳ
聚类分析使用 Ｔｉｌｉａ 软件完成［３３］。 采用主成分分析（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ Ａｎａｌｙｓｉｓ， 简称 ＰＣＡ）分别对陆生花粉

和 ｓｅｄａＤＮＡ 检测出的陆生植物类群进行降维处理以获得主要变化过程。 此外，本研究对 ｓｅｄａＤＮＡ 检测出的

陆生植物类群和陆生花粉数据进行 Ｈｉｌｌ 指数（Ｎ０、Ｎ１ 和 Ｎ２）及均匀度指数的计算，以探究洱海流域过去 ４００
多年陆生植物多样性的时间动态变化。 其中，Ｎ０ 代表丰富度，Ｎ１ 代表常见种有效数量，Ｎ２ 代表优势种有效

数量。 ＰＣＡ 和 Ｈｉｌｌ 指数的计算分别采用 Ｒ 语言程序包“ｖｅｇａｎ” 和“ｉＮＥＸＴ” ［３４］完成。 进行 Ｈｉｌｌ 指数计算时对

数据进行稀疏化处理以消除由于孢粉鉴定颗粒数或 ＤＮＡ 序列读数不同造成的估计误差。 稀疏化样本大小设

定为所有样品孢粉鉴定颗粒或序列读数的平均值（孢粉数据：５５０，序列读数：１１２５）。 均匀度以丰富与极丰富

类群的比值表示：（Ｎ２－１） ／ （Ｎ１－１） ［１５］。

２　 结果

２．１　 孢粉组成变化

５６ 个花粉样品共鉴定出 ８８ 个植物科属，包含 ３５ 科 ５３ 属，其中木本植物花粉类群 ５３ 个，陆生草本植物类

群 ３４ 个，湿生草本植物类群 １ 个。 木本植物花粉占绝对优势，平均百分含量超过 ８０％，主要包括松属

（Ｐｉｎｕｓ）、落叶栎（ｄｅｃｉｄｕｏｕｓ Ｑｕｅｒｃｕｓ）、常绿栎（ ｅｖｅｒｇｒｅｅｎ Ｑｕｅｒｃｕｓ）、胡桃属（ Ｊｕｇｌａｎｓ）、铁杉属（Ｔｓｕｇａ）、桦木属

（Ｂｅｔｕｌａ）、鹅耳枥属（Ｃａｒｐｉｎｕｓ）、桤木属（Ａｌｎｕｓ）、锥属（Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ）和栗属（Ｃａｓｔａｎｅａ）等。 草本植物花粉以禾

本科（Ｐｏａｃｅａｅ）和蒿属（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ）为主，湿生草本植物主要是毛茛科（Ｒａｎｕｎｃｕｌａｃｅａｅ）和莎草科（Ｃｙｐｅｒａｃｅａｅ）。
根据 ＣＯＮＩＳＳ 聚类分析结果，孢粉组合自上而下可划分为 ２ 个组合带（图 ３）：

图 ３　 ＥＨ２２ｓ钻孔主要花粉类群百分比含量及花粉比值

Ｆｉｇ．３　 Ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｐｏｌｌｅｎ ｔａｘａ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｏｌｌｅｎ ｒａｔｉｏｓ ｆｏｒ ｃｏｒｅ ＥＨ２２ｓ

ＡＰ ／ ＮＡＰ：乔木花粉与非乔木花粉百分含量比值；Ｐｏ ／ Ｈ：禾本科花粉与草本花粉百分含量比值
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Ⅰ 带（１５８２—１９６０ 年），松属植物花粉总体呈下降趋势，从 １５７２ 年的 ６３．１７％下降至 １９６０ 年的 ４２．７１％。
落叶栎、常绿栎和胡桃属花粉的百分含量呈现一定波动，但无明显变化趋势。 桤木属花粉在 １９００—１９４５ 年出

现短期增加趋势，随后逐渐下降。 草本植物花粉中，禾本科和蒿属的含量均呈现增加趋势；
Ⅱ带 （１９６０—２０２０ 年），松属花粉百分比含量明显升高，并于 ２０２０ 年达到整个时期的最大值（６７．８３％）。

铁杉属和桤木属植物花粉在此阶段呈现持续降低趋势，而胡桃属花粉较前一阶段有所增加。 禾本科植物花粉

较前一阶段进一步增加，但 ２０００ 年后开始呈现降低趋势，蒿属植物花粉较前一阶段为低。
乔木与非乔木花粉百分含量比值（ｒａｔｉｏ ｏｆ ａｒｂｏｒｅａｌ ｔａｘａ ｔｏ ｎｏｎ⁃ａｒｂｏｒｅａｌ ｔａｘａ，简称 ＡＰ ／ ＮＡＰ）在 １６５０ 年之前

表现为快速下降趋势，１６５０—１９５０ 年仍持续下降但明显变缓，１９５０—１９８０ 年保持相对稳定的状态，而 １９８０ 年

至今稍有上升。 禾本科与所有草本花粉类群百分含量比值（ｒａｔｉｏ ｏｆ Ｐｏａｃｅａｅ ｔｏ ｈｅｒｂａｃｅｏｕｓ ｔａｘａ，简称 Ｐｏ ／ Ｈ）在
两个时期表现为较为明显的阶段性变化，即 １９３０—１９８０ 年期间的总体上升趋势以及 ２００５ 年至今的快速下降

阶段。 （图 ３）。
２．２　 ｓｅｄａＤＮＡ 组成变化

ｓｅｄａＤＮＡ 样品共鉴定出 ２０４ 个特异植物类群，分属 ４２ 科 １０６ 属 ５６ 种，包括 １０４ 个木本植物类群，７９ 个陆

生草本植物类群，１７ 个水生 ／湿生草本植物类群和 ４ 个蕨类植物类群。 木本植物 ｓｅｄａＤＮＡ 主要包括杨柳科

（Ｓａｌｉｃａｃｅａｅ）、壳斗科（Ｆａｇａｃｅａｅ）、五加科（Ａｒａｌｉａｃｅａｅ）、桑科（Ｍｏｒａｃｅａｅ）、蔷薇科（Ｒｏｓａｃｅａｅ）、桤木属（Ａｌｎｕｓ）、醉
鱼草属（Ｂｕｄｄｌｅｊａ）、漆树科（Ａｎａｃａｒｄｉａｃｅａｅ）、冬青属（ Ｉｌｅｘ）、紫葳科（Ｂｉｇｎｏｎｉａｃｅａｅ）、杜鹃花属（Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ）
等；陆生草本植物含量较高的有车前属（Ｐｌａｎｔａｇｏ）、菊科（Ａｓｔｅｒａｃｅａｅ）、紫草科（Ｂｏｒａｇｉｎａｃｅａｅ）、毒芹（Ｃｉｃｕｔａ
ｖｉｒｏｓａ）、苍耳（Ｘａｎｔｈｉｕｍ ｓｔｒｕｍａｒｉｕｍ）、玄参科（Ｓｃｒｏｐｈｕｌａｒｉａｃｅａｅ）、狗面花属（Ｍｉｍｕｌｕｓ）等；水生植物主要包括金

鱼藻 （ Ｃｅｒａｔｏｐｈｙｌｌｕｍ ｄｅｍｅｒｓｕｍ）、 眼子菜属 （ Ｐｏｔａｍｏｇｅｔｏｎ）、 尖叶眼子菜 （ Ｐ． ｏｘｙｐｈｙｌｌｕｓ） 和篦齿眼子菜

（Ｐ． ｐｅｃｔｉｎａｔｕｓ）。 根据 ＣＯＮＩＳＳ 聚类分析结果， ｓｅｄａＤＮＡ 中陆生植物类群组合可划分为 ３ 个组合带（图 ４）：
Ⅰ带（１６０１—１８６３ 年），木本植物中，冬青属、蔷薇科、紫葳科、杜鹃花属植物的读数百分比增加趋势明显，

杨柳科植物有小幅度的增加。 五加科和壳斗科植物读数百分比大幅下降，但检出率较稳定。 桑科植物的含量

和检出率也较稳定。 草本植物中，车前属和紫草科植物读数百分比和检出率增加趋势明显，菊科植物的读数

百分比明显下降；
Ⅱａ 带（１９０１—１９７２ 年），木本植物中，杨柳科、壳斗科、醉鱼草属和忍冬属植物百分比总体呈上升趋势，

且检出率均较高。 冬青属和紫葳科植物百分比总体呈下降趋势。 草本植物中，毒芹、玄参科植物读数百分比

均明显增加，车前属植物百分比下降，菊科和狗面花属植物百分比较稳定且比上一阶段高；
Ⅱｂ 带（１９８３—２０１８ 年），木本植物中，杨柳科植物读数百分比呈现先降后升的变化过程，总体比前两个

阶段高。 冬青属植物在 １９９４ 年开始被检测出，随呈现先升后降的过程。 五加科和壳斗科植物读数百分比总

体呈现下降趋势。 蔷薇科植物百分比含量较稳定，但较上一阶段明显增加。 各草本植物的读数百分比均波动

明显，车前属较上一阶段稍有增加，而紫草科略有下降。
经济作物的读数百分比变化明显，总体呈现先上升后下降的趋势 （图 ５）。 １７２３ 年之前，葡萄科

（Ｖｉｔａｃｅａｅ）的占比较多，其次是李属（Ｐｒｕｎｕｓ）和花椒属（Ｚａｎｔｈｏｘｙｌｕｍ）植物。 １８０５—１９４０ 年，检出的经济作物

主要包括豆科（Ｆａｂａｃｅａｅ）、柿属（Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ）、李属、葡萄科等植物。 １９４７ 年之后，桑属（Ｍｏｒｕｓ）的含量明显增

加，并且出现了杨梅属（Ｍｏｒｅｌｌａ）、山茶科（Ｔｈｅａｃｅａｅ）。 １９８３ 年蔷薇属（Ｒｏｓａ）植物的读数百分比迅速增加，而
稻属（Ｏｒｙｚａ）和桑属植物在 １９９４ 年的读数百分比达到最大值。

经济作物的 ＰＣＲ 阳性数的总体变化趋势与读数百分比的相似，但峰值出现的年代有所不同（图 ５）。
１６０１—１９０１ 年，ＰＣＲ 阳性数较高的包括蔷薇属、葡萄科、豆科、李属、花椒属等植物。 １９３１—１９９４ 年经济作物

的检出种类增加，并在 １９９４ 年检出次数达到峰值，且蔷薇属的检出次数在此期间有所增加。 ２０００ 年至今，经
济作物检出次数总体较上一阶段有所减少。
２．３　 植物多样性变化

基于陆生植物孢粉类群计算的多样性结果显示，在 １５８２—１９００ 年间，Ｎ０、Ｎ１、Ｎ２ 及和均匀度均呈上升趋

７　 １７ 期 　 　 　 费颖莹　 等：小冰期以来洱海地区植被演变过程与特征 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ４　 ＥＨ２２ｓ钻孔 ｓｅｄａＤＮＡ 揭示的主要植物类群 ＰＣＲ 阳性数量和读数百分比

Ｆｉｇ．４　 Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＰＣＲ ｐｏｓｉｔｉｖｅｓ ａｎｄ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｒｅａｄｓ ｆｏｒ ｍａｊｏｒ ｐｌａｎｔ ｔａｘａ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｂｙ ｓｅｄａＤＮＡ ｉｎ ｃｏｒｅ ＥＨ２２ｓ

势，丰富度在 １９３０ 年后开始降低并于 １９７０ 年后又转变为快速上升，而 Ｎ１、Ｎ２ 和均匀度在 １９００ 年后转变为下

降趋势，尤其是 １９３０ 年后下降趋势更明显（图 ６）。 １９８０ 年前 Ｎ０、Ｎ１、Ｎ２ 和均匀性之间的变化趋势较为一致，
但 １９８０ 年之后出现明显的反向趋势。 基于陆生植物 ｓｅｄａＤＮＡ 计算的多样性指标与基于孢粉的分析结果存

在一定的差异。 陆生植物 ｓｅｄａＤＮＡ 的丰富度（Ｎ０）变化过程可划分为 ３ 阶段，分别为 １８００ 年前的稳定阶段，
１８００—１９８０ 年间的阶段性降低和总体增加趋势，以及 １９８０ 年以后的快速增加过程。 陆生植物 ｓｅｄａＤＮＡ 的

Ｎ１、Ｎ２ 和均匀性的阶段性变化较为一致，总体表现为下降的趋势，且三者在 １８５０ 年以来表现为出明显的波动

（图 ６）。

３　 讨论

３．１　 孢粉与 ｓｅｄａＤＮＡ 结果的对比

近年来，利用孢粉和 ｓｅｄａＤＮＡ 开展过去植被和植物多样性的研究报导日益增加［１４，１９，３５—３７］，两者作为揭示

过去植被演变和植物多样性变化的主要手段，其结果均存在一定的倾向性和各自的不确定性［１７，２２，３８］。 湖泊

沉积物中孢粉和 ｓｅｄａＤＮＡ 的来源范围和传播方式存在差异［２２，２３］。 研究结果显示，ＥＨ２２ｓ 钻孔中孢粉和

ｓｅｄａＤＮＡ 之间的重合度并不高，孢粉分析结果中存在高比例的松属、栎属、桤木属和桦属植物花粉（图 ３），而
ｓｅｄａＤＮＡ 结果中上述植物信号相对较弱。 孢粉分析中这些高比例的花粉组合往往与其产率高、传播能力强的

特点有关，尤其是作为气传花粉可以在区域内传播，其信号常被解读为区域植被组成［１４，３９］。 针对 ｓｅｄａＤＮＡ 的

来源、传播和保存的研究结果表明，ｓｅｄａＤＮＡ 的主要来源是植物大化石和胞外 ＤＮＡ，其丰度一般认为与母体

植物的生物量和物候期有关，来源范围主要是流域尺度，以流水搬运为主，并且湖周植物的贡献度最大［３８］。
因此，本研究中 ｓｅｄａＤＮＡ 识别的优势木本类（包括杨柳科、蔷薇科、桑属、壳斗科和杜鹃花属等亚热带植物组

分）（图 ４），可能主要来自于洱海周边。 此外，洱海 ｓｅｄａＤＮＡ 记录中存在的草本植物比例较高，如车前属、菊
科、紫草科、苍耳和禾本科等（图 ４）。 这些草本植物可能与洱海西侧的农业种植活动有关。 例如，车前属植物
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图 ５　 ＥＨ２２ｓ钻孔 ｓｅｄａＤＮＡ 揭示的主要经济作物类群读数百分比与 ＰＣＲ 阳性数量

Ｆｉｇ．５　 Ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｒｅａｄｓ ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＰＣＲ ｐｏｓｉｔｉｖｅｓ ｆｏｒ ｃａｓｈ ｃｒｏｐ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｂｙ ｓｅｄａＤＮＡ ｉｎ ｃｏｒｅ ＥＨ２２ｓ

数据标签为每个样品对应的沉积年代

往往作为人类活动指示种被应用于从地层花粉记录中区分人类活动信号，苍耳是常见的田间杂草，禾本科则

多与种植活动有关［４０］。 同时，孢粉组合中铁杉属植物比例达 ７％（图 ３），这与铁杉属分布于洱海西侧苍山中

山地带一致，而 ｓｅｄａＤＮＡ 结果中并未检出铁杉属植物信号，这进一步说明了两者的来源范围存在差异。 因

此，本研究认为洱海孢粉记录主要反映区域植被组成，包括但不限于洱海湖周植被、苍山植被垂直分布信息以

及区域尺度植被组成信号，而 ｓｅｄａＤＮＡ 则主要记录了湖周低地或流域内的植物组成信息。
ＥＨ２２ｓ 钻孔中孢粉和 ｓｅｄａＤＮＡ 对于植物多样性的代表性同样存在差异。 孢粉因其产量大、保存完好、现

代过程研究详尽等优势，在第四纪植被演变研究中具有特殊的地位，也常被用作研究过去植物多样性的变

化［１５，３５，４１，４２］。 洱海钻孔中，孢粉揭示的植物类群数量为 ８８ 个，主要优势植物类群能够反映区域主要植物群落

类型。 针对孢粉与现代植被关系研究表明，孢粉多样性可以作为植物多样性的有效指示，尤其是孢粉丰富度

和均匀度与现代植被间存在较好的对应关系［１４，１５］。 因此，本文认为洱海孢粉多样性代表了区域植被组成多

样性。 本研究结果显示，ＥＨ２２ｓ 钻孔 ｓｅｄａＤＮＡ 共检出 ２０４ 个植物类群，远高于孢粉鉴定出的分类群数量，说明

了 ｓｅｄａＤＮＡ 揭示的物种信息更丰富、鉴定分辨率更高，在研究过去植物多样性中具有较大的潜力［１６，１８］。 洱海
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图 ６　 ＥＨ２２ｓ钻孔陆生花粉和 ｓｅｄａＤＮＡ 的植物类群多样性

Ｆｉｇ．６　 Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ｐｏｌｌｅｎ ａｎｄ ｓｅｄａＤＮＡ ａｓｓｅｍｂｌａｇｅｓ ｉｎ ｃｏｒｅ ＥＨ２２ｓ

Ｎ０：丰富度 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ；Ｎ１：常见种有效数量 Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｑｕａｎｔｉｔｙ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ ｓｐｅｃｉｅｓ；Ｎ２：优势种有效数量 Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｑｕａｎｔｉｔｙ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

沉积物 ｓｅｄａＤＮＡ 信号中共记录了 １８３ 个陆生植物序列，并且陆生植物序列中以壳斗科、蔷薇科以及陆生草本

植物为主，反映了湖周低地的植物组成信息。 但是，ｓｅｄａＤＮＡ 同样存在不足之处［２２］。 例如，ｓｅｄａＤＮＡ 揭示的

植物信号为局地尺度，无法反映更大范围内的植物多样性，ｓｅｄａＤＮＡ 的产率和传播过程影响因素较为复杂，导
致其揭示的多样性与实际植物多样性间存在一定的偏离［３８］。 ＥＨ２２ｓ 钻孔中 ｓｅｄａＤＮＡ 中仅有 ３８ 个植物类群

与鉴定的孢粉类群相重叠，进一步说明了 ｓｅｄａＤＮＡ 无法反映区域尺度植物多样性的状态。 据此，孢粉分析虽

然存在分辨率不高的问题，但是孢粉多样性对于区域植被的代表性更好，可以揭示由于人类活动等导致的大

范围的区域植被格局变化，相对而言，ｓｅｄａＤＮＡ 结果主要反映湖泊周边的植物多样性变化。 因此，洱海沉积物

孢粉多样性和 ｓｅｄａＤＮＡ 揭示的植物多样性互为补充，可以较全面地揭示洱海地区古植被组成和植物多样性

演变历史。
３．２　 过去 ４００ 年洱海地区植被组成演变过程

ＥＨ２２ｓ 钻孔孢粉记录揭示了洱海地区植被在过去 ４００ 余年间较为稳定的状态，但仍存在一定的波动（图
３）。 针叶植物类群中，松属植物花粉含量在 １９００ 年前逐渐降低而后呈现逐渐增加的趋势，而铁杉属植物花粉

则呈现出总体减少趋势。 在洱海钻孔中，松属花粉和常绿阔叶类植物花粉如常绿栎、栲属和栎属等的比例较

高，这与地带性植被基带一致，即洱海地区 １９００—２５００ ｍ 主要是以常绿阔叶林和云南松林为主。 但松属植物

花粉往往具有很强的传播扩散能力，使其存在明显的垂向迁移散布［４３］。 根据滇西北山地表土花粉研

究［４３—４５］，松属花粉含量的高低不能作为判断当时植被类型是否为松林的标准，但洱海孢粉记录中高比例的松

属花粉至少指示了松林在流域内的存在，并且松属花粉含量的变化可能反映了区域内松林分布面积的变化，
即区域内松属植物类群在 １９００ 年前后的分布面积由降低转为扩张。 铁杉属植物喜温凉潮湿环境，在云南地

区常分布于亚热带山地湿性温带常绿阔叶林之上，多与针、阔叶树混交，海拔范围为 ２４００—３４００ ｍ［２４，２６］。
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ＥＨ２２ｓ 钻孔中铁杉属花粉自—１９６０ 年以来的长期下降趋势反映了铁杉林分布面积的减少或分布海拔的升

高，可能与该时段气温显著上升、夏季风减弱导致的干旱有关（图 ７）。

图 ７　 ＥＨ２２ｓ钻孔沉积物孢粉和 ｓｅｄａＤＮＡ 记录与地区人口及气候指标对比：洱海地区人口［４６—５２］ ，基于云南天才湖沉积物甘油二烷基甘油

四醚重建的年均温［１０］ ，基于树轮重建的南亚季风指数［５３］ ，基于 ｓｅｄａＤＮＡ 的陆生植物丰富度，基于孢粉的陆生植物丰富度，经济作物分类

群个数，经济作物 ＰＣＲ 阳性数量

Ｆｉｇ．７　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓ ｏｆ ｐｏｌｌｅｎ ａｎｄ ｓｅｄａＤＮＡ ｒｅｃｏｒｄｓ ｆｒｏｍ ｃｏｒｅ ＥＨ２２ｓ ｗｉｔｈ ｒｅｇｉｏｎａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｌｉｍａｔｉｃ ｖａｒｉａｂｌｅｓ： ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ

Ｅｒｈａｉ ｒｅｇｉｏｎ［４６—５２］ ， ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｄｉｍｅｎｔａｒｙ ｇｌｙｃｅｒｏｌ ｄｉａｌｋｙｌｇｌｙｃｅｒｏｌ ｔｅｔｒａｅｔｈｅｒ ｆｒｏｍ Ｇｅｎｉｕｓ

Ｌａｋｅ， Ｙｕｎｎａｎ［１０］ ， Ｓｏｕｔｈ Ａｓｉａｎ ｍｏｎｓｏｏｎ ｉｎｄｅｘ ｒｅｃｏｎｓｔｒａｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ｔｒｅｅ ｒｉｎｇｓ［５３］ ， ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ｐｌａｎｔ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｓｅｄａＤＮＡ

ｒｅｃｏｒｄ， ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ｐｌａｎｔ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｅｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｐｏｌｌｅｎ ｒｅｃｏｒｄ， ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｃａｓｈ ｃｒｏｐ ｔａｘａ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｆｒｏｍ ｓｅｄａＤＮＡ ｒｅｃｏｒｄ， ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ＰＣＲ ｐｏｓｉｔｉｖｅｓ ｆｏｒ ｃａｓｈ ｃｒｏｐ ｆｒｏｍ ｓｅｄａＤＮＡ ｒｅｃｏｒｄ

与此同时，孢粉和 ｓｅｄａＤＮＡ 记录还显示了过去 ４００ 多年人类活动对洱海地区植被的影响。 在亚热带地

区受到人类干扰后的森林中，松属和桤木属植物常作为先锋属种以及次生林代表成分出现［５４］。 １８５０—１９５０
年间，中国社会先后经历了晚清动荡时期、民国动乱时期、抗日战争和内战阶段，该时期西南地区依然以粗放

型种植业为主，战争资源和粮食需求必然引起森林砍伐等活动。 ＡＰ ／ ＮＡＰ 在该时段表现为总体逐渐下降的趋

势，反映了该时期人类活动造成的森林破坏。 此外，桤木属植物花粉在 １９５０ 年以前呈增加趋势，尤其是

１８５０—１９５０ 年间达到剖面最高值（图 ３），该阶段桤木属植物的 ｓｅｄａＤＮＡ 读数百分比也呈现上升趋势（图 ４），
指示了洱海地区原生植被遭到破坏后次生植被的形成。 华山松和云南松是苍山洱海的优质木材，是当地重要

的采伐对象。 松属花粉百分含量相对下降（图 ３），指示了该时期对松木的砍伐增强。 壳斗科植物多为亚热带

阔叶林自然的优势植物，胡桃属植物则是典型的经济类落叶乔木，在西南地区有长期的种植栽培历史，其果、
皮、茎等组织均具有重要的生产生活价值。 １９５０—１９９０ 年间，胡桃属花粉增加而壳斗科植物的 ｓｅｄａＤＮＡ 读数

百分比下降（图 ３、图 ４），说明了区域经济林面积显著扩张而自然植被成分减少。 该阶段蔷薇属、山茶科、桑
属、葡萄科、柿属、李属、杨梅属等经济作物植物的 ｓｅｄａＤＮＡ 检出次数总体呈上升趋势（图 ５），与区域经济政

１１　 １７ 期 　 　 　 费颖莹　 等：小冰期以来洱海地区植被演变过程与特征 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

策，如大理州扶持花卉、茶叶产业等［５５，５６］相符。 此外，该时期 Ｐｏ ／ Ｈ 呈现上升趋势（图 ３），并且 ｓｅｄａＤＮＡ 中稻

属的比例出现峰值，指示了新中国成立后人口的增长以及农业的发展。 １９９０ 年后尤其是 ２００５ 年以来，桤木

属植物花粉含量降低，应与大理州苍山洱海保护区的设立及建设有关，区域植被保护成效开始凸显。 ２０００ 年

以来，随着流域耕地面积减少以及区域实施“退耕还林”等生态保护计划的实施，以及大理市经济结构不断调

整，洱海地区生态保护和恢复成效开始显现，自然植被开始缓慢恢复，表现为草本植物含量减少而木本植物含

量增加，以及 Ｐｏ ／ Ｈ 和 ｓｅｄａＤＮＡ 中经济作物检出次数的下降（图 ３、图 ４）。
总体而言，孢粉记录揭示了过去 ４００ 多年洱海地区植被的演变过程受到气候变化和人类活动的共同影

响，并且两者的影响均在 １９６０ 年之后更为显著，而 ｓｅｄａＤＮＡ 记录的湖周或流域内植被演变主要受人类活动

的影响。 洱海地区社会经济在过去几十年得到快速发展，发展初期对自然资源具有强烈的依赖性。 尽管如

此，区域植被却表现为较好的稳定性（图 ３），这似乎与通常的认知有所出入。 已有研究基于洱海沉积物孢粉

记录揭示了该地区农业的广泛发展可追溯至距今约 ２０００ 年［８］。 农业扩张时期引发了持续增强的地表侵蚀，
直到距今约 ８００ 年前形成了一个“稳定”的侵蚀景观状态，并且景观韧性在距今 ２００—３００ 年达到了最大

值［５７］。 由此推测，随着新的生态—社会系统相互作用关系的建立，洱海区域植被很可能在数百年前已经进入

到与早期农业发展时期截然不同的新的“稳定”状态并持续至今。 在新的“稳定”状态下，植被相较于转变期

具有更强的生态韧性，即表现出更稳定的植被组成动态变化。 近 ２０ 年来，对洱海周围植被的保护已见成效，
但于此同时，全球气候变化对植物的影响仍持续增强，特别是近年来极端气候频发，因此洱海地区相对稳定的

植被状态仍可能被打破。
３．３　 植物多样性变化对长期环境变化及人类干扰的响应

气候变化对植物丰富度、分布格局、种间关系、物候、光合作用等会产生深刻影响，并可通过影响植物的定

植和竞争关系对植物多样性产生影响。 滇西北气候重建结果显示，在过去 ４００ 年间，西南地区气候变化主要

趋势是小冰期的寒冷气候和 １９ 世纪中叶以来的升温过程［１０］，同时西南季风强度略微增加［５３］（图 ７）。 然而，
洱海区域或湖周植物多样性均未显示与气候变化有明显的一致性或同步性（图 ６），这与西南地区其他钻孔记

录的小冰期孢粉丰富度降低并不一致［３５］。 虽然在现代变暖过程中植被和植物多样性均表现出了较大变幅，
但这可能主要由人类活动干扰增强所致。

过去 ４００ 余年间先后经历了清朝、民国和新中国不同的社会阶段，西南地区人口数量和生产生活方式均

发生了明显变化［５，６，８］。 人类活动干扰，包括木材砍伐、毁林开荒、选择性培育等行为，均可能会引起原始植被

的破坏以及次生和农业植被景观的形成，从而增加区域植物多样性［５８—６０］。 因此，本研究认为 ＥＨ２２ｓ 钻孔孢

粉记录反映的区域植物多样性总体持续上升与持续增强的人类活动有密切关系。 然而，ｓｅｄａＤＮＡ 揭示了

１６００—１８５０ Ａ．Ｄ．期间洱海湖周或流域内植物多样性十分稳定（图 ６）， 原因可能在于孢粉和 ｓｅｄａＤＮＡ 反映的

空间尺度不同。 洱海周围早在距今约 ４０００ 年就已经成为人口中心［６１］，湖周斑块化景观可能早已形成并且在

１６００—１８５０ Ａ．Ｄ． 期间没有出现景观多样性的显著变化，因此从 ｓｅｄａＤＮＡ 记录中反映出较为稳定的植物丰富

度和均匀度。 在近代，中国经历了前所未有的社会动荡和生产方式变革，云南地区人口出现了明显的波

动［６２，６３］，造成了区域及湖周植物多样性的剧烈波动（图 ６）。 １９５０ 年以来，洱海地区社会稳定、人口激增［４７］，
农业和多种经济产业得到了较快发展，区域和湖周植物丰富度均快速增加，于此同时，区域和湖周的植物均匀

度均呈现总体下降的趋势（图 ６）。 ｓｅｄａＤＮＡ 记录中经济作物的检出率和数量在 １９５０ 年以来明显高于前一阶

段，指示了洱海周围经济作物种植面积扩张。 与丰富度总体升高的变化趋势相反，均匀度自 １９５０ 年以来表现

为总体下降的趋势，这一现象涉及两种可能机制：一是增加的植物类群的优势度保持较低水平，从而造成植物

类群间优势度的分化更明显；二是由于经济作物的大面积种植显著增加了这些植物类群的优势度，导致均匀

度的下降。 由此可见，尽管植被组成在过去 ４００ 多年表现为相对稳定的状态，但植物多样性出现了显著变化。
因此，对洱海地区植被的保护需特别关注植物多样性的变化。
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４　 结论

本研究通过对洱海 ５６ ｃｍ 长钻孔 ＥＨ２２ｓ 进行沉积物孢粉和 ｓｅｄａＤＮＡ 分析，重建了过去 ４００ 年洱海流域

及湖周 ／流域内植被组成和植物多样性变化过程。 孢粉记录反映的区域植被自小冰期以来维持相对稳定的状

态，但气候变化和人类活动对植被组成产生了一定的影响，主要体现在铁杉、松、桤木以及禾本科植物的变化。
ｓｅｄａＤＮＡ 指示的湖周或流域内植被变化受人类活动的强烈影响，总体以自然植被成分减少、人为干扰植被成

分增加为特征。 与相对稳定的植被组成不同，孢粉和 ｓｅｄａＤＮＡ 反映出过去 ４００ 多年间区域及湖周 ／流域内明

显的植物多样性变化，并且其变化过程与人类活动的方式和强度密切相关。 然而，孢粉与 ｓｅｄａＤＮＡ 指示的多

样性变化过程差异明显，其主要原因在于所反映的空间尺度不同。 基于本研究的结果本文认为，洱海沉积物

孢粉和 ｓｅｄａＤＮＡ 记录在揭示历史时期植被组成和植物多样性方面可以相互补充，进而更全面地评估过去植

被的动态变化并理解其变化机制。 相较于植被组成，洱海地区人类活动和气候变化对植物多样性的影响更为

明显，因此对该地区的植被保护需特别关注植物多样性的变化。
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