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摘要　　定量重建古植被分布格局不仅可研究古环境本身的演变规律，也为探索其与古气候变化和古人类活动的

相互关系、反演古气候变化和古生物地球化学循环，以及校验古植被和古气候模型提供重要的本底数据。孢粉的

生物群区化方法（Ｂｉｏｍｉｓａｔｉｏｎ）是 ２０世纪 ９０年代发展起来的一种将孢粉数据定量转化为生物群区类型的方法。它

主要利用 ＢＩＯＭＥ系列模型中的生物群区类型和生物气候准则，以全球变化研究的植物功能型概念作为纽带，将植

物孢粉类群归并到一定的植物功能型中，然后利用关键植物功能型的组合定义生物群区类型，根据某一地点表土

和地层中不同孢粉类群丰富度的差异，通过一个模糊逻辑学为基础的客观运算法则计算孢粉谱的相似得分，以此

定量重建现代表土植被和古植被类型，最终实现区域和全球孢粉类群到植被类型的转化。本文在已经发表的 ４篇

中文综述的基础上，再次深入介绍了定量重建古植被的孢粉生物群区化方法以及古植被制图的 ７个操作步骤，包

括每一步骤中隐含的注意事项和植物学与生态学资源；简述了为实施 Ｂｉｏｍｉｓａｔｉｏｎ而设计的 Ｂｉｏｍｉｓｅ程序运行过

程；概括了已发表综述中未涉及到的 Ｂｉｏｍｉｓａｔｉｏｎ方法的最新发展应用和存在问题，展望了今后在基于孢粉的古植

被和古气候重建及其相关领域的研究挑战，包括更新孢粉数据库、加强空白区域的孢粉采样、解决孢粉类群归并为

植物功能型的不确定性、重建人类干扰的生物群区以及实现基于孢粉和植被模型的古气候定量反演。
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１　引言

地质和历史时期的古植被分布格局及其植物种

类组成（物种多样性）、地理分布、迁徙路径和速率

等是重建古环境演变的重要基础之一，也是验证古

植物地理理论，探索古植被分布与气候变化和／或古
人类活动的相互关系、反演古气候变化和古生物地

球化学循环，以及校验古植被和古气候模拟结果的

重要本底数据，在古全球变化的研究领域中占有重

要的地位。

在经验性和半定量重建局地尺度的古植被基础

之上，科学家们近期发展了完全定量重建区域、洲际

和全球古植被分布格局的一些方法，包括基于孢粉

的生物群区化方法（Ｂｉｏｍｉｓａｔｉｏｎ）、植被模型模拟法
等。Ｂｉｏｍｉｓａｔｉｏｎ［１～３］是通过归并孢粉类群到植物功
能型（ＰｌａｎｔＦｕｎｃｔｉｏｎａｌＴｙｐｅｓ，简称 ＰＦＴｓ），再利用关
键植物功能型定义生物群区（Ｂｉｏｍｅ），然后实现古
生物群区的定量重建。植被模型模拟法精确来说不

能称为古植被重建，而应该是模拟，它是利用全球变

化研究中的植被模型，包括平衡态（静态）的生物地

理模型、耦合的生物地理与生物地球化学模型，以及

动态 全 球 植 被 模 型 （ＤｙｎａｍｉｃＧｌｏｂａｌＶｅｇｅｔａｔｉｏｎ
Ｍｏｄｅｌ，简称 ＤＧＶＭ），通过输入古气候数据（来自大
气环流模式的模拟或者古气候的重建等）驱动植被

模型，可模拟古植被格局的时空动态变化，ＢＩＯＭＥ
系列模型便是其中的佼佼者

［４～９］
。

孢粉生物群区化方法的生态学含义明晰，能够

快速且较有效地实现不同时空尺度上宏观古植被分

布格局的定量重建，并易于连接到古环境、古气候、

古生物地球化学循环等的研究领域，是近期大尺度

古植被定量重建的常用方法。本文在前期已经发表

的４篇关于此方法综述的基础上，探讨该方法的生
态学基础、基本原理和拓展应用，介绍最新的研究进

展及其问题，以期更加完善此方法，推进我国第四纪

古植被格局的深入研究。
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２　孢粉生物群区化（Ｂｉｏｍｉｓａｔｉｏｎ）

　　Ｂｉｏｍｉｓａｔｉｏｎ方法由 ＣｏｌｉｎＰｒｅｎｔｉｃｅ教授于 １９９６
年创建，并利用欧洲孢粉数据库的表土花粉和全新

世中期孢粉记录进行了全面验证，定量重建了欧洲

全新世古植被分布格局
［１］
；随后该方法在全球各大

洲和区域进行了推广，在 ＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ分
别发表了两个专论

［２，３］
，进一步厘清了该方法中存

在的一些疑问及其区域差异，利用区域孢粉数据库，

初步实现了全新世中期和末次盛冰期全球古植被地

理格局的绘制。该方法起源于 ＢＩＯＭＥ６０００古植被
制图研究计划，对于该计划的前因后果，以及该方法

的基本原理、初步应用和问题讨论与展望，我国学者

已经在不同地学和生态学杂志发表了４篇综述文章
进行了详细介绍

［１０～１３］
。

笔者在２０００年发表的综述文章［１２］
重点介绍了

ＢＩＯＭＥ６０００计划的研究背景，Ｂｉｏｍｉｓａｔｉｏｎ方法的详
细操作步骤及其涉及到的植物功能型和生物群区分

类系统，以及每一步中可能存在的问题，并简单介绍

了２０世纪９０年代末期中国古植被定量重建的初步
结果。笔者最近的文章

［１３］
详细综述了 ＢＩＯＭＥ６０００

计划及其发展历史，在自己研究和理解的基础上描

述了孢粉生物群区化方法的详细步骤，刻画了２０世
纪９０年代末期至２１世纪初期所定量重建的全球和
中国全新世中期与末次盛冰期的古植被格局特征，

以及该方法存在的问题，及其在地球科学其他领域

中的扩展应用和前景展望。基于此，本文对这些内

容就不再赘述，仅简述 Ｂｉｏｍｉｓａｔｉｏｎ方法的重建古植
被流程，详述归并植物功能型和定义生物群区的生

物学和生态学资源及 注意事项，以及 为 实 现

Ｂｉｏｍｉｓａｔｉｏｎ而设计的 Ｂｉｏｍｉｓｅ程序的操作步骤；同
时简述近期该方法的最新发展和应用进展，及对存

在的问题和改进可能性等进行评述。

顾名思义，孢粉的生物群区化方法就是将孢粉数

据转化为生物群区类型的一种方法。它主要利用

ＢＩＯＭＥ系列模型中的生物群区类型和生物气候准
则，以全球变化研究的植物功能型作为纽带，将植物

孢粉类群归并到一定的植物功能型中，然后利用关键

植物功能型的组合定义生物群区类型，根据某一地点

表土和地层中不同孢粉类群丰富度的差异，通过一个

模糊逻辑学为基础的客观运算法则计算孢粉谱的相

似得分，以此定量重建该点的现代表土植被和古植被

类型，最终实现区域和全球孢粉类群到植被类型的转

化
［２～３，１３］

。总体来说，孢粉生物群区化是利用孢粉数

据重建生物群区的一种标准化数量方法，其植物学和

生态学意义明晰，实现了孢粉数据的定量化、标准化

处理，建立了孢粉与古植被的定量联系
［１３］
。

在进行孢粉生物群区化定量重建古植被之前，

一个首要任务就是准备孢粉数据，包括现代表层土

壤和表 层 湖泊 沉积 物的 孢粉数 据，然 后 通 过

Ｂｉｏｍｉｓａｔｉｏｎ的５个流程［１～３］
，最后进行古植被制图

（
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图１）。从数据收集到完成制图的关键步骤详细介
绍如下：

第一步，收集孢粉数据：通过各种渠道（现有孢

粉数据库、孢粉学工作者个人联系和孢粉图谱数值

化等）尽可能多收集已经发表的孢粉记录，包括表

土和湖泊表层样品以及地层钻孔和剖面记录。目

前，在全球和洲际尺度上有多个孢粉数据库，如全球

孢粉数据库 （ＧｌｏｂａｌＰｏｌｌｅｎＤａｔａｂａｓｅ，简称 ＧＰＤ，
ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．ｎｃｄｃ．ｎｏａａ．ｇｏｖ／ｐａｌｅｏ／ｐｏｌｌｅｎ．ｈｔｍｌ）、欧
洲孢粉数据库（ＥｕｒｏｐｅａｎＰｏｌｌｅｎＤａｔａｂａｓｅ，简称 ＥＰＤ，
ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．ｅｕｒｏｐｅａｎｐｏｌｌｅｎｄａｔａｂａｓｅ．ｎｅｔ／）、北美孢粉
数 据 库 （Ｎｏｒｔｈ Ａｍｅｒｉｃａｎ Ｐｏｌｌｅｎ Ｄａｔａｂａｓｅ，简 称
ＮＡＰＤ，ｈｔｔｐ：∥ ｗｗｗ．ｎｃｄｃ．ｎｏａａ．ｇｏｖ／ｐａｌｅｏ／ｎａｐｄ．
ｈｔｍｌ）、非洲孢粉数据库（ＡｆｒｉｃａｎＰｏｌｌｅｎＤａｔａｂａｓｅ，简
称 ＡＰＤ，ｈｔｔｐ：∥ ｗｗｗ．ｎｃｄｃ．ｎｏａａ．ｇｏｖ／ｐａｌｅｏ／ａｐｄ．
ｈｔｍｌ）和拉丁美洲孢粉数据库（ＬａｔｉｎＡｍｅｒｉｃａｎＰｏｌｌｅｎ
Ｄａｔａｂａｓｅ，简称简称 ＬＡＰＤ，ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．ｎｃｄｃ．ｎｏａａ．
ｇｏｖ／ｐａｌｅｏ／ｌａｐｄ．ｈｔｍｌ）等。诸多国家和区域也建立了
自己的孢粉数据库，有些已实现网上数据共享，如加

拿大孢粉数据库（ＣａｎａｄｉａｎＰｏｌｌｅｎＤａｔａｂａｓｅ，ｈｔｔｐ：∥
ｗｗｗ．ｌｐｃ．ｕｏｔｔａｗａ．ｃａ／ｄａｔａ／ｃｐｄ／），有些则未共享，比
如中国孢粉数据库（ＣｈｉｎｅｓｅＰｏｌｌｅｎＤａｔａｂａｓｅ，简称
ＣＰＤ）、日本孢粉数据库（ＪａｐａｎｅｓｅＰｏｌｌｅｎＤａｔａｂａｓｅ，
简称 ＪＰＤ）、印度－太平洋地区孢粉数据库（Ｉｎｄｏ
Ｐａｃｉｆｉｃ Ｐｏｌｌｅｎ Ｄａｔａｂａｓｅ：Ｉｎｄｉａ，Ｓｏｕｔｈｅａｓｔ Ａｓｉａ，
Ａｕｓｔｒａｌｉａ，ＮｅｗＺｅａｌａｎｄ，ａｎｄＯｃｅａｎｉａ，简称 ＩＰＰＤ）等。

１９９５年，以孙湘君为代表的老一辈孢粉学家倡
议并初步创建了中国孢粉数据库，２００７年在中国古生
物学会孢粉学分会七届二次学术年会上，诸多中青年

孢粉学工作者倡议更新中国孢粉数据库，但至今尚未

建成。我们通过文献阅读和个人联系，收集了大量孢

粉取样点信息，并积累了一些孢粉数据
［１４］
。

（１）中国表土和湖泊表层样品２３２４个
目前收集的现代花粉采样点分布于全国不同地

理区域和植被类型中，孢粉数据质量控制较好，可有

效地用于古植被重建的现代花粉与现代植被校

验
［１５］
。它们以北方地区（内蒙古高原）、青藏高原

２９０１
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图 １　孢粉生物群区化与古植被制图的流程

Ｆｉｇ１　Ｆｌｏｗｃｈａｒｔｏｆｂｉｏｍｉｓａｔｉｏｎａｎｄｐａｌａｅｏｖｅｇｅｔａｔｉｏｎｍａｐｐｉｎｇ

东部、黄土高原、南部地区较为集中，但在部分地区

没有采样点，如东北地区的黑龙江、吉林和内蒙古交

界山区、华中和华东山区和人类活动频繁区、西北荒

漠区（尤其是塔克拉玛干沙漠、腾格尔沙漠和库布

齐沙漠等）、青藏高原中部和北部无人地区、西南热

带地区，这将是我们未来工作的重点区域。

（２）中国地层孢粉钻孔和剖面７１４个
目前收集到高质量孢粉数据和

１４Ｃ测年的 ７１４
个采样点信息。从空间地理分布来看，虽然干旱－
半干旱地区和青藏高原孢粉研究工作很多，但大部

分都集中在某些特定的区域里，而新疆的东部和南

部、甘肃的北部、内蒙古的西部和北部与蒙古交界

处、青藏高原的中部和北部的取样相对很少，整个中

部和东部地区也存在大面积的取样空隙。在这些数

据点中，我们只拥有少部分钻孔和剖面的孢粉数据，

包括原始记录，也包含数值化的图谱，但孢粉数据和

测年的精度都差异很大，有效数据较少
［１６］
。今后的

任务仍将是通过各种途径（联系取样人、数值化等）

获取更多的孢粉记录，尤其是高精度的数据。

最近，我们利用全球孢粉数据库和自己的数据

累积，对东亚大陆和中亚地区的孢粉数据进行了重

新整理，选择具有高精度孢粉和年代数据的采样点，

包括中国地层孢粉采样点２２９个。由于不同时期孢
粉鉴定者所采用的植物分类系统的差异，孢粉类群

的拉丁名也存在差异，尤其部分拉丁名与国际通用

名称不符，因此，我们参考中国植物志和国际植物分

类名称资源，修订和标准化了孢粉类群的名称，然后

按照５００年间隔进行了插值，建立了一个覆盖过去
２２ｋａ的小型孢粉数据集［１７］

。利用这个孢粉数据

集，我们正在研究过去２２ｋａ以来该地区古生物群区
格局的时空动态变化、主要孢粉类群的空间分布和

迁徙特征以及古气候的定量重建。

目前虽然收集到大量孢粉记录，但仍然远远不

够，对取样的地理空缺区域需要进行重点收集，而且

由于各种原因，相当一批过去发表的数据还没有挖

掘出来，近期新发表的数据也还没有补充进来，因此

任务还是非常艰巨的，尤其是测年准确的原始孢粉

数据的收集。大量孢粉数据收集好后，将整合孢粉

数据并使其统一化，包括孢粉类群标准化和测年质

量控制等，最终建立可供便利使用的简化孢粉数据

集（ＭｉｃｒｏｓｏｆｔＥｘｃｅｌ和 Ａｃｃｅｓｓ文件）。
第二步，建立植物功能型分类系统，将孢粉类群
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归并到相应的植物功能型中：孢粉生物群区化过程

中植物功能型起着关键作用，因为它是连接孢粉类

群和生物群区的桥梁，所以建立一个全球尺度上可

比的分类方案是至关重要的，但同时各个区域又应

该保持自己的特色。最近的工作中我们使用了一个

新的全球植物功能型分类系统
［１６，１８］

，以４种植物性状
定义一个植物功能型：生活型（ｌｉｆｅｆｏｒｍ）、叶型（ｌｅａｆ
ｆｏｒｍ）、叶候（ｌｅａｆｐｈｅｎｏｌｏｇｙ）和寒冷与干旱的生物气
候耐受性（ｃｏｌｄａｎｄｄｒｏｕｇｈｔｂｉｏｃｌｉｍａｔｉｃｔｏｌｅｒａｎｃｅｓ）。

（１）生活型：以 Ｒａｕｎｋｉａｅｒ的分类方案［１９］
为基

准，包括 ２４种生活型：乔木（ｔｒｅｅ）、丛生乔木（ｔｕｆｔ
ｔｒｅｅ）、丛生蕨类（ｔｕｆｔｆｅｒｎ）、小乔木（ｔｒｅｅｌｅｔ）、低和高
灌木（ｌｏｗａｎｄｈｉｇｈｓｈｒｕｂ）、直立矮灌木（ｅｒｅｃｔｄｗａｒｆ
ｓｈｒｕｂ）、匍匐矮灌木（ｐｒｏｓｔｒａｔｅｄｗａｒｆｓｈｒｕｂ）、垫状灌
木（ｃｕｓｈｉｏｎｓｈｒｕｂ）、藤本植物（ｌｉａｎａｏｒｖｉｎｅ）、肉质植
物（茎肉质和叶肉质 ｓｔｅｍａｎｄｌｅａｆｓｕｃｃｕｌｅｎｔ）、红树
植物（ｍａｎｇｒｏｖｅ）、木本寄生植物（ｗｏｏｄｐａｒａｓｉｔｅ）、腐
生植物 （ｅｐｉｐｈｙｔｅ）、攀援植物 （ｃｌｉｍｂｅｒ）、杂类草
（ｆｏｒｂ）、莲座或垫状杂类草（ｒｏｓｅｔｔｅｏｒｃｕｓｈｉｏｎｆｏｒｂ）、
盐生植物（ｈａｌｏｐｈｙｔｅ）、湿生植物（ｈｙｄｒｏｐｈｙｔｅ）、水生
植物（ａｑｕａｔｉｃ）、禾草类（ｇｒａｍｉｎｏｉｄ，包括禾草 ｇｒａｓｓ、
苔 草 ｓｅｄｇｅ、灯 心 草 类 ｒｕｓｈ）、地 下 芽 植 物
（ｇｅｏｐｈｙｔｅ）、苔藓植物（ｂｒｙｏｐｈｙｔｅ）、蕨类植物（ｆｅｒｎｏｒ
ｆｅｒｎａｌｌｙ）和根寄生植物（ｒｏｏｔｐａｒａｓｉｔｅ）。

（２）叶型：主要对乔木和灌木植物划分 ４种：针
叶（ｎｅｅｄｌｅｌｅａｖｅｄ）、阔叶（ｂｒｏａｄｌｅａｖｅｄ）、小叶（ｓｍａｌｌ
ｌｅａｖｅｄ，叶面积２０～２０００ｍｍ２）和微叶（ｍｉｃｒｏｌｅａｖｅｄ，
＜２０ｍｍ２）；阔叶又划分为硬叶（ｓｃｌｅｒｏｐｈｙｌｌ）和软叶
（ｍａｌａｃｏｐｈｙｌｌ）两类。

（３）叶 候：包 括 常 绿 （ｅｖｅｒｇｒｅｅｎ）和 落 叶
（ｄｅｃｉｄｕｏｕｓ）乔木与灌木植物，落叶植物根据其对寒
冷或者干旱落叶进一步细分。

（４）生物气候耐受性：植物对寒冷和干旱的抵
抗与忍耐程度，包括 ７个温度带：热带（ｔｒｏｐｉｃａｌ）、暖
温 带 （ｗａｒｍｔｅｍｐｅｒａｔｅ）即 我 们 通 称 的 亚 热 带
（ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ）、温 带 （ｔｅｍｐｅｒａｔｅ）、冷 温 带 （ｃｏｏｌ
ｔｅｍｐｅｒａｔｅ）、寒 温 带 又 称 北 方 带 （ｂｏｒｅａｌ）、极 地
（ａｒｃｔｉｃ）和广温带（ｅｕｒｙｔｈｅｒｍｉｃ），以及 ３个干旱类
型：适应干旱（ｄｒｏｕｇｈｔａｄａｐｔｅｄ）、耐干旱（ｄｒｏｕｇｈｔ
ｔｏｌｅｒａｎｔ）和不耐干旱（ｄｒｏｕｇｈｔｉｎｔｏｌｅｒａｎｔ）。

每种植物功能型即根据这４种植物性状交叉定
义，按照生物气候耐受性、叶候、叶型和生活型的顺

序命名，比如“ｂｏｒｅａｌｅｖｅｒｇｒｅｅｎｎｅｅｄｌｅｌｅａｖｅｄｔｒｅｅｓ”
是 ｂｏ．ｅ．ｎ．ｔ，“ｅｕｒｙｔｈｅｒｍｉｃｍｅｓｉｃｄｒｏｕｇｈｔｄｅｃｉｄｕｏｕｓ

ｍａｌａｃｏｐｈｙｌｌｌｏｗｏｒｈｉｇｈｓｈｒｕｂ”是 ｅｕｍ．ｄｄ．ｍｂ．ｌｈｓ。
在全球尺度上共有 ９９种植物功能型，包括 ２５个乔
木植物功能型、３７个灌木型、１０种其他木本植物型
和２７种非木本植物功能型。该分类体系具有扎实
的生态学和生理学基础，在很大程度上反映了全球

植物的功能特点，具有普遍适应性和应用价值。其

中中国有 ７６种［１５，１６］
，可从宏观尺度上代表我国的

植物功能型系统；当然，还需要根据中亚和东亚的

植物分布特点进行校对和检验，以发展一个既适合

和反映中国植物功能特点，又具有全球可比性的区

域植物功能型分类体系
［２０，２１］

。

当今，全球７５％ 的陆地面积存在着人类活动，
由此，科学家们提出了人类世（Ａｎｔｈｒｏｐｏｃｅｎｅ）的概
念，并定义受人类活动影响的生物群区为人类生物

群区（Ａｎｔｈｒｏｐｏｇｅｎｉｃｂｉｏｍｅ）［２２，２３］。为了定量重建人
类干扰的古植被格局，以反映人类活动的影响，有必

要建立干扰植物功能型，因为部分孢粉类群的分布

与人类活动是密切相关的，例如伴人植物（草属、

藜科和蒿属的一些种类等），可指示人类活动的影

响
［２４］
。在日本古生物群区的重建过程中，科学家们

定义了栽培植物功能型（ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ）、次生植物功能
型（ｓｅｃｏｎｄａｒｙ）和草本植物功能型（Ｈｅｒｂａｃｅｏｕｓ）来重
建干扰植被

［２５］
，但后者在我国无法使用，因为北方

和西部的草原、荒漠、高寒植被主要由草本植物功能

型控制，无法与干扰植被进行区分。因此，在最近的

研究中，我们设置了栽培、次生和干扰植物功能型来

定义人类生物群区（倪健，未发表数据）；栽培植物

功能型宽泛地包括大面积的种植物种，如木材、果

树，但不包括花卉、中草药和行道树；次生植物功能

型包括森林砍伐和撂荒地上萌生的乔木和灌木植

物；干扰植物功能型是伴生于人类居住区的一组植

物，包括农作物、蔬菜和伴人植物等。

在建立了植物功能型分类系统之后，基于孢粉

类群所包含的植物种的生物学特性及其生物气候特

征，每个孢粉植物类群可以归并到一个或多个植物

功能型中，产生一个植物功能型对孢粉类群的矩阵。

过去的研究均未考虑不同孢粉类群在不同植物功能

型中的权重，这就在某种程度上削弱了重要孢粉类

群在重建古植被中的重要性，而增强了某些非主要

孢粉类群的重要性，因此，需要对重要性大的孢粉类

群（如草原和荒漠区的 Ａｒｔｅｍｉｓｉａ和 Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉａｃｅａｅ）
加权处理，以突出它们在古植被重建中的地位。

这个过程可参考诸多植物志和数据库，比如在

我国：中国植物志（中英文版）及各省区植物志、中
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国植被及各省区植被、中国树木志、中国木本植物分

布图集、中国高等植物图鉴、中国高等植物科属检索

表、中国种子植物科属词典、中国蕨类植物科属志

等。同时，最近１０多年来国家建立了众多共享电子
网络资源平台，比如：中国数字植物标本馆（Ｃｈｉｎｅｓｅ
ＶｉｒｔｕａｌＨｅｒｂａｒｉｕｍ，简称 ＣＶＨ，ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｖｈ．ｏｒｇ．
ｃｎ）、中国植物主题数据库（ＳｕｂｊｅｃｔＤａｔａｂａｓｅｏｆＣｈｉｎａ
Ｐｌａｎｔｓ，ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．ｐｌａｎｔ．ｃｓｄｂ．ｃｎ／）和中国植物物
种信息数据库 （ＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃＤａｔａｂａｓｅｏｆＣｈｉｎａＰｌａｎｔ
Ｓｐｅｃｉｅｓ，简称 ＤＣＰ，ｗｗｗ．ｐｌａｎｔｓ．ｃｓｄｂ．ｃｎ／ｅｆｌｏｒａ），均
可通过互联网自由访问和查询植物相关特性。

第三步，建立生物群区分类系统，以特征植物功

能型组合定义生物群区：考虑到全球植被的分布特

征及其区域差异，同时考虑操作的简便性，在全球变

化研究中所建立的诸多全球植被模型，大都定义

２０～３０种左右的生物群区类型，比如 ＢＩＯＭＥ４包含
２８种生物群区［６］

。区域生物群区分类系统建立的

原则也是既反映区域的植被状况，又具有全球可比

性。目前我们使用的分类体系来源于早期的全球植

被模型，并考虑了中国植被的特点，包括 １９种生物
群区类型，基本反映了南北纬向温度梯度和东西经

向水分梯度的植被变化特点：寒带落叶林、寒带常绿

针叶林、冷温带常绿针叶林和混交林、冷温带常绿针

叶林、冷温带混交林、温带落叶阔叶林、暖温带（亚

热带）常绿阔叶林和混交林（常绿成分为主的混交

林）、暖温带（亚热带）纯常绿阔叶林、热带半常绿阔

叶林、热带常绿阔叶林、热带落叶阔叶林和疏林、温

带干旱灌丛、温带草原、温带荒漠、垫状草苔原、禾草

和杂类草苔原、匍匐矮灌木苔原、直立矮灌木苔原、

高和矮灌木苔原
［１５，１６］

。

但该分类体系仍有待进一步改进，比如说寒温

带和冷温带植被可很好反映全球北方森林带生物群

区的特点，但对中国来说划分过于细致，相关区域的

面积较小，造成生物群区界定较困难，需要根据我国

的植被特点重新考虑。亚热带生物群区类型目前只

有２个，划分过于简单，不容易捕捉到气候变化的信
号，需要根据中国亚热带植被的特色，区分常绿阔叶

林与常绿和落叶阔叶混交林，并考虑东西部干湿度

的差异。针对我国北方和西部地区干旱的特点，需

要重新划分温带草原、荒漠和灌丛植被，因为现在的

分类太粗略，忽略了很多特殊植被类型的特点，比如

温带草原至少要考虑草甸 （ｍｅａｄｏｗ）和干草原
（ｓｔｅｐｐｅ）的区分，温带荒漠需要考虑草原化的荒漠
（ｇｒａｓｓｌａｎｄｄｅｓｅｒｔ）、矮灌木荒漠（ｌｏｗｓｈｒｕｂｄｅｓｅｒｔ）和

高灌木荒漠（ｈｉｇｈｓｈｒｕｂｄｅｓｅｒｔ），温带干旱灌丛需要
与灌木荒漠区分开来。青藏高原生物群区比较特

殊，虽然在全球植被分类中将其归为苔原类型

（ｔｕｎｄｒａ），但并不符合我们通常所称的高寒植被
（ａｌｐｉｎｅｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ或者 ｈｉｇｈｃｏｌｄｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ）的特点，
我们需要重新界定这些高原植被类型，以刻画目前

存在的高山和亚高山阔叶与针叶森林、高寒灌丛、高

寒草甸、高寒草原和高寒荒漠类型，并与温带的草原

和荒漠进行区分。

总之，最后的分类体系要既能反映区域植被的

组成特点及其空间分布格局，又能与全球植被进行

比较，并尽可能控制类型不能过多，否则无法在大空

间尺度和长时间序列上反映古植被的动态变化。当

然，也可以考虑在区域生物群区的划分上稍微详细

些，而在进行古生物群区的变化分析时把相同生物

气候带内的类型合理合并
［１５］
，以尽可能精确反映大

尺度的植被格局变化，并易于与全球植被格局比较。

在确定了生物群区类型之后，我们便可以特征

植物功能型组合来定义生物群区类型，由此产生一

个生物群区对植物功能型的矩阵。最新的方案可参

考基于我国现代花粉重建现代植被格局
［１５］
，以及基

于地层花粉对全新世中期和末次盛冰期生物群区的

重建
［１６］
。以特征植物功能型组合来定义生物群区

类型的过程中存在一个权衡问题，也就是说，不可能

以某个生物群区所能包含的所有植物功能型来定义

此生物群区，否则将混淆所有生物群区类型；同样，

也不能仅以少数几个特化的植物功能型来定义一个

生物群区，否则将无法重建任何生物群区类型。这

就需要使用特征性的植物功能型组合来定义一个生

物群区类型，既能精确刻画独有的生物群区类型，又

能区分相似的生物群区类型。

第四步，将孢粉类群转化为生物群区类型：将第

二步产生的植物功能型对孢粉类群矩阵和第三步产

生的生物群区对植物功能型矩阵融合在一起，便可

建立一个孢粉类群对生物群区矩阵，表明哪些孢粉

类群可以存在于哪个生物群区类型中。

第五步，计算孢粉类群和生物群区的相似性得

分：任意给定的孢粉谱和生物群区的相似性得分由

以下公式计算：

Ａｉｋ＝∑
ｊ
δｉｊ ｛ｍａｘ［０，（ｐｊｋ－θｊ槡 ）］｝

　　其中，Ａｉｋ是孢粉样品 ｋ对生物群区 ｉ的相似性
得分，Σｊ是对所有的孢粉类群 ｊ求和，δｉｊ是对生物群
区 ｉ和孢粉类群 ｊ在生物群区 ×孢粉类群矩阵中的
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有无（０或 １），ｐｊｋ是孢粉百分率含量，θｊ是孢粉百分
率的阈值，为消除孢粉长距离传输污染所带来的噪

声，在计算时利用一个统一的孢粉百分率阈值

０５％，并对求和开平方根。
第六步，确定生物群区类型：通过上述计算，每

个孢粉样品便归并到拥有最高相似性得分的生物群

区；这里有一个游戏规则（称之为 ｔｉｅｂｒｅａｋｉｎｇ），如
果对一个孢粉样品来说有两个或多个生物群区的得

分相同，那么，包含植物功能型数目最少的生物群区

便是这个孢粉样品的生物群区类型。

通过第五和第六步，便可以获得一个孢粉采样

点的生物群区类型。由于表层花粉和现代植被的定

量关系是分析和重建古植被的基础和校正物，我们

首先利用孢粉生物群区化方法建立现代孢粉类群、

植物功能型和生物群区之间的链接，重建现代生物

群区分布格局，并与现代植被进行比较，以提高重建

的准确率和精度。在表层花粉重建的现代生物群区

得到校验和确认之后，应用同样的方法定量重建基

于地层孢粉的古生物群区格局，重建的时间段根据

研究要求而定，可选择重要的关键时间段，也可视孢

粉样品和
１４Ｃ测年的精度以一定的时间间隔进行

重建。

第七步，古生物群区制图：计算获得每个采样点

的古生物群区类型之后，可以利用有关的图形分析

和制图软件进行古生物群区的制图，比如地理信息

系统（ＧＩＳ）、交互式数据语言（ＩＤＬ）、ＣｏｒｅｌＤＲＡＷ图
形图像软件等，由此可实现可视化的古生物群区时

空变化格局。

在此存在一个空间图形比较的问题，无论是表

层花粉重建的现代生物群区与现代植被的比较，还

是不同时段的古植被比较，目前都是采用简单的图

形比较方法，也就是说，将不同时段的同一经纬度坐

标的样点直接对比，如果表层花粉重建的现代生物

群区与现代植被类型一致，则说明它们的吻合度高，

重建可信度大；而不同时段的古植被类型匹配则说

明植被无变化，不匹配则有变化，然后可进一步分析

类型间是如何变化的。然而，这种比较都是点与点

之间的对比，虽然能看出一定的空间变化，但由于采

样点之间没有空间连续性，所反映的古植被空间变

化是间断的，不能像植被图那样进行区域对比。因

此，需要把古植被空间分布点转换为分布面，这就要

考虑古植被分布的空间插值。

由于古植被分布数据是类型数据，而非数字型

数据，因此通用的数据空间插值技术均不适合。初

步考虑建议，可根据物种与植被模拟技术，插值古植

被的空间分布点到分布区。也就是说，以重建的生

物群区样点作为靶标，根据植被与气候的关系，利用

物种模拟技术，如常用的 ＢＩＯＭＯＤ和 ＤＩＶＡＧＩＳ等，
以区域数字高程模型（ＤＥＭ）和现代气候与古气候
数据作为驱动，模拟区域尺度上生物群区的存在与

否及其可能性测度，这样可尝试建立古生物群区的

区域分布。

３　Ｂｉｏｍｉｓｅ软件

Ｂｉｏｍｉｓｅ是专门为实施 Ｂｉｏｍｉｓａｔｉｏｎ的计算而设
计的 一 个 小 型 软 件，由 瑞 典 隆 德 大 学 （Ｌｕｎｄ
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ）ＢｅｎＳｍｉｔｈ博士（ｂｅｎ．ｓｍｉｔｈ＠ｎａｔｅｋｏ．ｌｕ．ｓｅ
或 ｂｅｎ．ｓｍｉｔｈ．ｌｕ＠ｇｍａｉｌ．ｃｏｍ）制作，最新版本为 ２０００
年第３个版本 Ｂｉｏｍｉｓｅ３。在 Ｂｉｏｍｉｓｅ运行之前，需要
准备以下 ４个文件：首先是孢粉数据文件，可在
ＭｉｃｒｏｓｏｆｔＥｘｃｅｌ中编辑，转换为文本文件（孢粉数据．
ｄａｔ）；该文件前 ４行是孢粉采样点的地理信息，包
括采样点名称（Ｓｉｔｅ）、纬度（Ｌｏｎｇ）、经度（Ｌａｔ）和海
拔高度（Ａｌｔ），然后是不同孢粉类群及其粒数或百分
比 含 量。 第 二 个 文 件 是 孢 粉 类 群 代 码

（Ｎｏｍｅｎｃｌａｔｕｒｅ）文件，也就是每个孢粉类群的拉丁
名名称缩写（可按照研究者的喜好自己编写），以便

计算机能够识别，也需要在 Ｅｘｃｅｌ编辑，然后转换为
文本文件（孢粉类群代码．ｎｏｍ），按照孢粉类群代
码、ＢＥＧＩＮ、孢粉类群全称（不能有空格或者计算机
无法识别的符号）、ＥＮＤ这个顺序编排。第三个是
植物功能型文件（植物功能型．ｐｆｔ），第一行为植物
功能型的缩写代码，第一列为孢粉类群的缩写代码，

二者对应的为１，不对应的为 ０，由此产生一个孢粉
类群与植物功能型的矩阵。第四个为生物群区文件

（生物群区．ｂｉｏ），第一行为生物群区的缩写代码，第
一列为植物功能型的缩写代码，二者对应的为 １，不
对应的为 ０，由此产生一个生物群区与植物功能型
的矩阵。

Ｂｉｏｍｉｓｅ的任务栏有 Ｄａｔａ、Ｂｉｏｍｉｓａｔｉｏｎ、Ｐｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ、
Ｈｅｌｐ和 Ｅｘｉｔ，在运行时，首先从 Ｄａｔａ栏读入孢粉数据
（ｄａｔａｌｏａｄｆｒｏｍｓｉｔｅｆｉｌｅ），此时需要孢粉类群代码文
件，多采样点的孢粉数据可保存为合并文件（孢粉数

据．ｃｏｂ）；然后从 Ｂｉｏｍｉｓａｔｉｏｎ栏的 Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ读入植
物功能型和生物群区文件（Ｉｍｐｏｒｔｂｉｏｍｉｓｅ２ｘ），读
入的这两个文件可修订，并可合成为 ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ文
件供以后直接调用（合并文件．ａｓｓ）。上述所有数据
文件均可进行再修订，还可以利用 Ｐｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ栏设
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置输 入 和 输 出 的 文 件 名 和 规 则。然 后 利 用

Ｂｉｏｍｉｓａｔｉｏｎ栏中的 Ｐｅｒｆｏｒｍａｎａｌｙｓｉｓ，程序自动完成矩
阵的融合、相似性得分的计算以及生物群区类型的

确定（生物群区．ｏｕｔ），同时产生中间过程文件
（ｂｉｏｍｉｓｅ．ｌｏｇ），记录 Ｂｉｏｍｉｓｅ的运行流程。详细操作
步骤可参看软件说明文件，感兴趣者可联系 Ｂｅｎ
Ｓｍｉｔｈ博士索取。

４　最新应用

在 ２０世纪 ９０年代全球古植被制图计划
ＢＩＯＭＥ６０００和诸多孢粉数据库的支持下，完成了全
球和洲际尺度上全新世中期和末次盛冰期两个时段

的古植被制图
［２，３］
，包括欧洲、非洲、亚欧大陆和亚

洲、东南亚、澳洲和太平洋地区、北美洲、南美洲以及

北极地区，这在笔者近期文章中有详细介绍
［１３］
。近

期，科学家们又陆续发表了一些区域性的古生物群

区定量重建工作，比如，日本现代植被（包括干扰植

被）的定量重建及其在三方湖地层孢粉记录的应

用
［２５］
，墨西哥西北部古植被与古气候重建

［２６］
，利用

孢粉和植物大化石对地中海－黑海走廊地区末次盛
冰期以来植被的重建

［２７］
，中非地区现代的潜在生物

群区与局域森林演替阶段的定量重建
［２８］
，拉丁美洲

６０００年和１８０００年前的古生物群区格局［２９］
；目前

正在开展的一项工作是利用高分辨率孢粉数据定量

重建全球末次冰期 （ＭＩＳ４～２，大约在 ７３５～
１４７ｋａ）的古生物群区（ＳａｎｄｙＨａｒｒｉｓｉｏｎ，个人通讯）。

我国全新世中期和末次盛冰期的古生物群区首

次完成于世纪之交
［３０～３３］

，随后我们利用更新的孢粉

记录和新的全球植物功能型分类系统
［１８］
与改进的

孢粉生物群区化技术分别重建了我国现代生物群

区
［１５］
和全新世中期与末次盛冰期的生物群区格

局
［１６］
。最近，利用２２８个采样点的中国地层孢粉数

据
［１７］
（剔除位于南中国海的一个样点），我们开始定

量重建全国２２ｋａ以来每间隔 ５００年的古生物群区
（包括可能的人类生物群区）格局时空动态变化，以

及代表性孢粉类群的植物地理特征。初步结果显

示，响应气候变化的冷暖与干湿趋势的波动，中国陆

地生物群区在过去的 ２２万年来已经发生了改变；
森林生物群区分布区界限的南北向摆动与范围的扩

展或压缩，以及森林－草原－荒漠界限的东南－西北
向移动，伴随着物种组成和生物多样性的巨大变化；

人类活动在全新世末期的影响加剧（倪健，未发表

数据）。

以上为区域尺度上的古生物群区定量重建工

作，国内工作者也尝试利用 Ｂｉｏｍｉｓａｔｉｏｎ的方法定量
重建样点尺度的古生物群区变化，比如广东湛江附

近的湖光岩玛珥湖末次盛冰期的古植被重建
［３４］
。

然而，与大尺度古生物群区定量重建不同，在利用

Ｂｉｏｍｉｓａｔｉｏｎ方法重建局域尺度的古植被格局时，应
该更精细地注意植物功能型和生物群区（植被）类

型的定义和划分，以便能灵敏地捕捉到植被变化的

信息。

５　讨论与展望

５１　孢粉生物群区化存在的问题

　　在前期综述文章中［１３］
，我们已经针对孢粉生物

群区化存在的问题进行了梳理，包括孢粉数据、重建

的时间段、孢粉类群的植物功能型归属、植物功能型

分类系统、生物群区类型划分和 Ｂｉｏｍｉｓａｔｉｏｎ方法
等，在此需要再强调三点。

首先一个最关键的问题，也是一直强调的问题

是孢粉数据库，虽然全球古植被制图工作已经完成，

但从重建的古植被图可以看出，许多地区是空白或

者样点非常稀疏
［３］
，也还有一些区域的古植被重建

没有完成，因此，很有必要收集更多的孢粉样品，丰

富现有的孢粉数据库，填补地理空白，这在我国显得

尤为重要
［１４］
。

第二是孢粉类群归并为植物功能型的不确定性

问题，由于孢粉鉴定存在的普遍问题以及准确的现

代植物地理学和生态学信息的缺乏，造成孢粉类群

到植物功能型归并的不确切。在全球末次冰期的古

植被重建工作中，科学家们正利用贝叶斯定理改进

Ｂｉｏｍｉｓａｔｉｏｎ方法，以确保每个孢粉类群归并到惟一
一个植物功能型中，由此避免了原方法中重建的生

物群区的 模 棱两 可 （与 ＣｏｌｉｎＰｒｅｎｔｉｃｅ和 Ｓａｎｄｙ
Ｈａｒｒｉｓｏｎ个人通讯）。

第三个问题是关于人类活动影响，在孢粉的生

物群区化中，所归并的孢粉类群和植物功能型大都

考虑自然类型，重建的植被类型也都是潜在的自然

植被，然而通过归并人类活动影响的特殊孢粉类群

和植物功能型，可定量重建干扰植被类型的分

布
［２５］
，从而探讨人类活动对植被的影响。

５２　基于 Ｂｉｏｍｉｓａｔｉｏｎ 的 古 气 候 反 演：Ｉｎｖｅｒｓｅ
ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎｍｏｄｅｌｉｎｇ

　　作为古气候的多种代用指标之一，孢粉记录在
古气候定量重建中发挥着重要作用。然而，利用孢
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粉数据重建古气候特征较之重建古植被格局显得更

加复杂和具有更多的不确定性；传统的指示种法

（ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓｐｅｃｉｅｓａｐｐｒｏａｃｈ）、现代类比法（ｍｏｄｅｒｎ
ａｎａｌｏｇｕｅｓｔｅｃｈｎｉｑｕｅ）和响应面法（ｒｅｓｐｏｎｓｅｓｕｒｆａｃｅ）
以 及 多 元 校 正 函 数 法 （ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅｃａｌｉｂｒａｔｉｏｎ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｐｐｒｏａｃｈ），都是根据现代植物与气候的关
系，建立定量化的转换函数，以地层中古植物的组合

来反推古气候的特征，这些方法在全球各地区的古

环境定量重建中应用广泛，但它们利弊并重
［３５］
。

基于统计学的古气候定量重建存在明显的偏

差，因为它们假设：１）气候是古植被变化的惟一驱
动因素，均忽略了 ＣＯ２浓度变化对物种和植被分布

的效应
［３６～３８］

；２）植物种的生态学特性在当前和过
去均未发生变化，因此植被－气候关系也未随时间
变化而改变；３）现代观测数据包含着所有必要的信
息来诠释地层数据

［３８］
。为减少古气候重建的偏差，

Ｇｕｉｏｔ等［３８，３９］
建 立 了 植 被 反 演 模 拟 （Ｉｎｖｅｒｓｅ

ＶｅｇｅｔａｔｉｏｎＭｏｄｅｌｉｎｇ），它将 Ｂｉｏｍｉｓａｔｉｏｎ重建的生物
群区得分和 ＣＯ２浓度对植被的直接影响通过植被
模型紧密联系起来，从而更加准确地定量重建一个

地区的古气候特征。

其主要原理如下：传统的现代类比法（比如转

换函数）估算古气候始于孢粉组合，通过现代孢粉－
气候关系，重建过去的气候；而植被模型以气候作

为输入，模拟植被类型分布及其生物地球化学特征。

植被反演模拟方法则是利用海量计算法则（Ｍａｓｓｉｖｅ
ＣｏｍｐｕｔａｔｉｏｎＡｌｇｏｒｉｔｈｍｓ）反向驱动植被模型，始于植
被，终于气候；利用随机产生的海量气候情景数据，

驱动植被模型模拟植被（孢粉）组成和生物地球化

学特征（如净第一性生产力 ＮＰＰ），如果模拟的孢粉
组合与化石孢粉组合符合度高，其所对应的气候变

化情景则被认为是最大可能的古气候特征，由此可

绘制古气候与古植被的最大可能性分布频率图（柱

状图），获得最可能的古气候数值
［３８，３９］

。该方法与

静态或动态植被模型相结合，已应用于非洲、欧亚地

区以及中国的末次盛冰期和全新世中期的古气候定

量重建
［４０，４１］

。

总之，通过近 ２０年的努力，国际古植被制图工
作已经积累了众多的孢粉数据，摸索出了一套行之

有效的方法，虽然仍存在一些问题，但随着研究的进

展，相信都会逐渐得到圆满解决，更精细的第四纪晚

期不同时段（不仅仅是 ＭＨ和 ＬＧＭ）的古植被制图
工作将会得到更深入的发展。针对孢粉生物群区化

所存在的问题，将来的工作重点首先应该是孢粉数

据库的补充和完善，其次是生物群区化方法的改进，

植物功能型和生物群区分类系统的全球化并与区域

特色相结合，从而完成多时段的古植被动态格局定

量重建。

我国一直是全球古植被和古气候研究的重点区

域，它不仅拥有广阔的疆域、多样的气候和丰富的植

被等自然地理条件，也拥有世界第三极的青藏高原，

同时东亚季风系统的存在和发展，都对其气候和植

被产生了重大的影响，对我国古植被和古气候的定

量重建，将有助于理解第四纪古环境的变化和区域

植被－季风气候系统的相互作用；而且，我国有着悠
久的人类活动历史，其对古植被变化的影响是巨大

的，上述信息的获取也将有助于理解人类干扰与植

被和气候的作用与反馈。

在过去十多年的大尺度古植被重建工作中，我

们积累了一批第四纪晚期孢粉数据，在进一步的工

作中，需要改进孢粉的生物群区化方法，定量重建我

国的古植被动态格局（５００～１０００年时间序列），分
析其古植被地理分布格局和时间动态变化特征，把

握植被迁移或突变的关键时段及植被变化的主要驱

动因素，并尝试区分全新世中期以来气候变化和人

类干扰的交互影响。同时利用植被反演模拟方法，

定量重建全国尺度上的古气候动态变化特征。这些

均可为区域及全球尺度上的古植被变化特征分析与

古气候定量重建奠定科学基础，也为古植被和古气

候的模拟提供数据校验依据。
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ｄａｔａ： Ｍｏｄｅｒｎ ａｎｄ Ｌａｔｅ Ｑｕａｔｅｒｎａｒｙ ｓａｍｐｌｅｓ． Ｑｕａｔｅｒｎａｒｙ

Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ，２００８，１８４（１）：５６～７４

２６　ＯｒｔｅｇａＲｏｓａｓＣＩ，ＧｕｉｏｔＪ，ＰｅａｌｂａＭ Ｃ ｅｔａｌ．Ｂｉｏｍｉｓａｔｉｏｎａｎｄ

ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｃｌｉｍａｔｅ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ ｉｎ ｎｏｒｔｈｗｅｓｔｅｒｎ

Ｍｅｘｉｃｏ：ＷｉｔｈａｎａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｔｏｆｏｕｒＨｏｌｏｃｅｎｅｐｏｌｌｅｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓ．

ＧｌｏｂａｌａｎｄＰｌａｎｅｔａｒｙＣｈａｎｇｅ，２００８，６１（３～４）：２４２～２６６

２７　ＣｏｒｄｏｖａＣＥ，Ｈａｒｒｉｓｏｎ Ｓ Ｐ，Ｍｕｄｉｅ Ｐ Ｊｅｔａｌ．Ｐｏｌｌｅｎ，ｐｌａｎｔ

ｍａｃｒｏｆｏｓｓｉｌａｎｄｃｈａｒｃｏａｌｒｅｃｏｒｄｓｆｏｒｐａｌａｅｏｖｅｇｅｔａｔｉｏｎｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ

ｉｎｔｈｅＭｅｄｉｔｅｒｒａｎｅａｎＢｌａｃｋＳｅａＣｏｒｒｉｄｏｒｓｉｎｃｅｔｈｅＬａｓｔＧｌａｃｉａｌ

Ｍａｘｉｍｕｍ．ＱｕａｔｅｒｎａｒｙＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ，２００９，１９７（１～２）：１２～２６

２８　ＬｅｂａｍｂａＪ，ＮｇｏｍａｎｄａＡ，ＶｉｎｃｅｎｓＡｅｔａｌ．ＣｅｎｔｒａｌＡｆｒｉｃａｎｂｉｏｍｅｓ

ａｎｄｆｏｒｅｓｔｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎｓｔａｇｅｓｄｅｒｉｖｅｄｆｒｏｍ ｍｏｄｅｒｎｐｏｌｌｅｎｄａｔａａｎｄ

ｐｌａｎｔｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｔｙｐｅｓ．ＣｌｉｍａｔｅｏｆｔｈｅＰａｓｔ，２００９，５（３）：４０３～４２９

２９　ＭａｒｃｈａｎｔＲ，ＣｌｅｅｆＡ，ＨａｒｒｉｓｏｎＳＰ ｅｔａｌ．Ｐｏｌｌｅｎｂａｓｅｄｂｉｏｍｅ

ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｓｆｏｒＬａｔｉｎＡｍｅｒｉｃａａｔ０６０００ａｎｄ１８０００ｒａｄｉｏｃａｒｂｏｎ

ｙｅａｒｓａｇｏ．ＣｌｉｍａｔｅｏｆｔｈｅＰａｓｔ，２００９，５（４）：７２５～７６７

３０　中国第四纪孢粉数据库小组．中国中全新世（６ｋａＢＰ）和末次盛

冰期（１８ｋａＢＰ）生物群区的重建．植物学报，２０００，４２（１１）：

１２０１～１２０９

ＭｅｍｂｅｒｓｏｆＣｈｉｎａＱｕａｔｅｒｎａｒｙＰｏｌｌｅｎＢａｓｅ．Ｐｏｌｌｅｎｂａｓｅｄｂｉｏｍｅ

ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎａｔＭｉｄｄｌｅＨｏｌｏｃｅｎｅ（６ｋａＢＰ）ａｎｄＬａｓｔＧｌａｃｉａｌ

Ｍａｘｉｍｕｍ（１８ｋａＢＰ）ｉｎＣｈｉｎａ．ＡｃｔａＢｏｔａｎｉｃａＳｉｎｉｃａ，２０００，４２（１１）：

１２０１～１２０９

３１　中国第四纪孢粉数据库小组．表土孢粉模拟的中国生物群区．植

物学报，２００１，４３（２）：２０１～２０９

ＭｅｍｂｅｒｓｏｆＣｈｉｎａＱｕａｔｅｒｎａｒｙＰｏｌｌｅｎＢａｓｅ．ＳｉｍｕｌａｔｉｏｎｏｆＣｈｉｎａ

ｂｉｏｍｅｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｂａｓｅｄｏｎｐｏｌｌｅｎｄａｔａｆｒｏｍ ｓｕｒｆａｃｅｓｅｄｉｍｅｎｔ

ｓａｍｐｌｅｓ．ＡｃｔａＢｏｔａｎｉｃａＳｉｎｉｃａ，２００１，４３（２）：２０１～２０９

３２　ＹｕＧｅ，ＰｒｅｎｔｉｃｅＩＣ，ＨａｒｒｉｓｏｎＳＰ ｅｔａｌ．Ｐｏｌｌｅｎｂａｓｅｄｂｉｏｍｅ

ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｆｏｒ Ｃｈｉｎａ ａｔ０ ａｎｄ ６０００ ｙｅａｒｓ．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆ

Ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ，１９９８，２５（６）：１０５５～１０６９

３３　ＹｕＧｅ，ＣｈｅｎＸｕｄｏｎｇ，ＮｉＪｉａｎｅｔａｌ．ＰａｌａｅｏｖｅｇｅｔａｔｉｏｎｏｆＣｈｉｎａ：Ａ

ｐｏｌｌｅｎｄａｔａｂａｓｅｄｓｙｎｔｈｅｓｉｓｆｏｒｔｈｅｍｉｄＨｏｌｏｃｅｎｅａｎｄｌａｓｔｇｌａｃｉａｌ

９９０１
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ｍａｘｉｍｕｍ．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ，２０００，２７（３）：６３５～６６４

３４　ＷａｎｇＳｈｕｙｕｎ，ＬｕＨｏｕｙｕａｎ，ＨａｎＪｉｎｇｔａｉｅｔａｌ．Ｐａｌａｅｏｖｅｇｅｔａｔｉｏｎａｎｄ

ｐａｌａｅｏｃｌｉｍａｔｅｉｎｌｏｗｌａｔｉｔｕｄｅＳｏｕｔｈｅｒｎＣｈｉｎａｄｕｒｉｎｇｔｈｅＬａｓｔＧｌａｃｉａｌ

Ｍａｘｉｍｕｍ．ＱｕａｔｅｒｎａｒｙＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ，２０１２，２４８：７９～８５

３５　ＢｉｒｋｓＨＪＢ，ＨｅｉｒｉＯ，ＳｅｐｐａＨｅｔａｌ．Ｓｔｒｅｎｇｔｈｓａｎｄｗｅａｋｎｅｓｓｅｓｏｆ

ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｃｌｉｍａｔｅ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＬａｔｅＱｕａｔｅｒｎａｒｙ

ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｐｒｏｘｉｅｓ．ＴｈｅＯｐｅｎＥｃｏｌｏｇｙＪｏｕｒｎａｌ，２０１０，３（ＳｐｅｃｉａｌＩｓｓｕｅ

＃００１）：６８～１１０

３６　ＨａｒｒｉｓｏｎＳＰ，ＰｒｅｎｔｉｃｅＩＣ．ＣｌｉｍａｔｅａｎｄＣＯ２ ｃｏｎｔｒｏｌｓｏｎｇｌｏｂａｌ

ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎａｔｔｈｅｌａｓｔｇｌａｃｉａｌｍａｘｉｍｕｍ：Ａｎａｌｙｓｉｓｂａｓｅｄｏｎ

ｐａｌａｅｏｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｄａｔａ， ｂｉｏｍｅ ｍｏｄｅｌｉｎｇ ａｎｄ ｐａｌａｅｏｃｌｉｍａｔｅ

ｓｉｍｕｌａｔｉｏｎｓ．ＧｌｏｂａｌＣｈａｎｇｅＢｉｏｌｏｇｙ，２００３，９（７）：９８３～１００４

３７　ＰｒｅｎｔｉｃｅＩＣ，ＨａｒｒｉｓｏｎＳＰ．ＥｃｏｓｙｓｔｅｍｅｆｆｅｃｔｓｏｆＣＯ２ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ：

Ｅｖｉｄｅｎｃｅｆｒｏｍｐａｓｔｃｌｉｍａｔｅｓ．ＣｌｉｍａｔｅｏｆｔｈｅＰａｓｔ，２００９，５（３）：２９７～３０７

３８　ＧｕｉｏｔＪ，ＷｕＨａｉｂｉｎ，ＧａｒｒｅｔａＶｅｔａｌ．Ａｆｅｗｐｒｏｓｐｅｃｔｉｖｅｉｄｅａｓｏｎ

ｃｌｉｍａｔｅｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ：Ｆｒｏｍ ａｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌｓｉｎｇｌｅｐｒｏｘｙａｐｐｒｏａｃｈ

ｔｏｗａｒｄｓａｍｕｌｔｉｐｒｏｘｙａｎｄｄｙｎａｍｉｃａｌａｐｐｒｏａｃｈ．ＣｌｉｍａｔｅｏｆｔｈｅＰａｓｔ，

２００９，５（４）：５７１～５８３

３９　ＧｕｉｏｔＪ，ＴｏｒｒｅＦ，ＪｏｌｌｙＤｅｔａｌ．ＩｎｖｅｒｓｅｖｅｇｅｔａｔｉｏｎｍｏｄｅｌｉｎｇｂｙＭｏｎｔｅ

Ｃａｒｌｏ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｔｏ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔ ｐａｌｅｏｃｌｉｍａｔｅ ｕｎｄｅｒ ｃｈａｎｇｅｄ

ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎｓｅａｓｏｎａｌｉｔｙａｎｄＣＯ２ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ：Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｔｏｇｌａｃｉａｌ

ｃｌｉｍａｔｅｉｎＭｅｄｉｔｅｒｒａｎｅａｎｒｅｇｉｏｎ．ＥｃｏｌｏｇｉｃａｌＭｏｄｅｌｌｉｎｇ，２０００，１２７

（２～３）：１１９～１４０

４０　ＷｕＨａｉｂｉｎ，ＧｕｉｏｔＪ，ＢｒｅｗｅｒＳｅｔａｌ．ＣｌｉｍａｔｉｃｃｈａｎｇｅｓｉｎＥｕｒａｓｉａａｎｄ

ＡｆｒｉｃａａｔｔｈｅｌａｓｔｇｌａｃｉａｌｍａｘｉｍｕｍａｎｄｍｉｄＨｏｌｏｃｅｎｅ：Ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ

ｆｒｏｍ ｐｏｌｌｅｎ ｄａｔａ ｕｓｉｎｇ ｉｎｖｅｒｓｅ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌｉｎｇ．Ｃｌｉｍａｔｅ

Ｄｙｎａｍｉｃｓ，２００７，２９（２～３）：２１１～２２９

４１　ＧｕｉｏｔＪ，ＷｕＨａｉｂｉｎ，ＪｉａｎｇＷｅｎｙｉｎｇｅｔａｌ．ＥａｓｔＡｓｉａｎｍｏｎｓｏｏｎａｎｄ

ｐａｌｅｏｃｌｉｍａｔｉｃｄａｔａａｎａｌｙｓｉｓ：Ａｖｅｇｅｔａｔｉｏｎｐｏｉｎｔｏｆｖｉｅｗ．Ｃｌｉｍａｔｅｏｆｔｈｅ

Ｐａｓｔ，２００８，４（２）：１３７～１４５

ＢＩＯＭＩＳＡＴＩＯＮＡＮＤＱＵＡＮＴＩＴＡＴＩＶＥＰＡＬＡＥＯＶＥＧＥＴＡＴＩＯＮＲＥＣＯＮＳＴＲＵＣＴＩＯＮ

ＮｉＪｉａｎ
（ＳｔａｔｅＫｅｙＬａｂｏｒａｔｏｒｙｏｆＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＧｅｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，ＩｎｓｔｉｔｕｔｅｏｆＧｅｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，Ｇｕｉｙａｎｇ５５０００２；

ＰｕｄｉｎｇＫａｒｓｔＥｃｏｓｙｓｔｅｍＯｂｓｅｒｖａｔｉｏｎａｎｄＲｅｓｅａｒｃｈＳｔａｔｉｏｎ，ＣｈｉｎｅｓｅＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓ，Ｐｕｄｉｎｇ５６２１００）

Ａｂｓｔｒａｃｔ

Ｔｈｅｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆｐａｌａｅｏｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ａｉｍｓｎｏｔｏｎｌｙ ｔｏ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅ
ｐａｌａｅｏｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｅｖｏｌｕｔｉｏｎ，ｂｕｔａｌｓｏｔｏｅｘｐｌｏｒｅｔｈｅｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓａｍｏｎｇｐａｌａｅｏｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ，ｐａｌａｅｏｃｌｉｍａｔｅｃｈａｎｇｅ
ａｎｄｈｕｍａｎａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ，ａｎｄｔｏｐｒｏｖｉｄｅｉｍｐｏｒｔａｎｔｂａｓｅｌｉｎｅｄａｔａｆｏｒｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｎｇｐａｓｔｃｌｉｍａｔｅｃｈａｎｇｅａｎｄ
ｂｉｏｇｅｏｃｈｅｍｉｃａｌｃｙｃｌｅｓ，ａｎｄｆｏｒｅｖａｌｕａｔｉｎｇｐａｌａｅｏｖｅｇｅｔａｔｉｏｎａｎｄｐａｌａｅｏｃｌｉｍａｔｅｍｏｄｅｌｉｎｇ．ＴｈｅＢｉｏｍｉｓａｔｉｏｎ，ａｍｅｔｈｏｄ
ｎｕｍｅｒｉｃａｌｌｙｔｒａｎｓｆｏｒｍｉｎｇｐｏｌｌｅｎｔａｘａａｎｄｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｄａｔａｔｏｂｉｏｍｅｔｙｐｅｓ，ｗａｓｄｅｖｅｌｏｐｅｄｉｎｍｉｄｄｌｅ１９９０ｓ．Ａｃｃｏｒｄｉｎｇ
ｔｏｔｈｅｇｌｏｂａｌｂｉｏｍｅｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｓｃｈｅｍｅａｎｄｉｔｓｂｉｏｃｌｉｍａｔｉｃａｌｇｏｒｉｔｈｍｕｓｅｄｉｎｔｈｅＢＩＯＭＥｆａｍｉｌｙｇｌｏｂａｌｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ
ｍｏｄｅｌｓ，ｔｈｅＢｉｏｍｉｓａｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄａｓｓｉｇｎｓｐｏｌｌｅｎｔａｘａｔｏｏｎｅｏｒｍｏｒｅｐｌａｎｔｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｔｙｐｅｓａｎｄｆｕｒｔｈｅｒｄｅｆｉｎｅｓｂｉｏｍｅ
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