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外来入侵植物腺龙葵在我国的适生区预测
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摘要: 【目的】全球恶性杂草腺龙葵最早于 ２０ 世纪 ８０ 年代入侵我国辽宁ꎬ９０ 年代以后在河南被发现ꎬ近年来在新疆和北京

都有入侵记录ꎮ 明确其潜在的适生区对制定防控措施具有重要意义ꎮ 【方法】通过查找全球生物多样性信息数据库、标本

记录、文献信息以及实地调查等途径获得了腺龙葵在全球的分布点ꎬ利用 Ｍａｘｅｎｔ 生态位模型模拟了其适应的气候生态位ꎬ
并投影到中国预测了其潜在适生区ꎮ 【结果】适生区预测结果显示ꎬ腺龙葵在我国存在广阔的适生区ꎬ除海南、广东、黑龙

江、吉林外的 ２７ 省区都存在其适生区ꎮ 【结论】腺龙葵在我国进一步扩散蔓延的风险极高ꎮ 建议对新入侵地采取早期监测

预警和根除措施ꎬ并加大对适生区内进口货物接受区的监测力度ꎬ以预防其再次入侵ꎮ
关键词: 腺龙葵ꎻ 适生区ꎻ 入侵植物ꎻ 生态位模型
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属的一年生直立或倾卧草本ꎬ全株密披黏质腺毛ꎬ
高达 ７０ ｃｍꎬ叶卵形ꎬ花单生或为蝎尾状聚伞花序ꎬ
花冠白色(马金双ꎬ２０１３ꎻ 田朝阳等ꎬ２００５)ꎮ 腺龙

葵原产于南美巴西、乌拉圭和阿根廷的暖温带地

区ꎬ是当地一种普通农田杂草ꎬ具有传播方式多、繁
殖力强、生长周期短、抗逆性强、光合作用效率高等

特性ꎬ其可通过与作物争夺养料、水分、阳光和空间

生物安全学报 ２０１８ꎬ ２７(４): ２９０－２９４
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等危害农业生产ꎮ 腺龙葵单株可产生约 ４５０００ 粒

种子(Ｂｌａｃｋｓｈａｗꎬ１９９１)ꎬ可通过全球贸易等途径在

全球扩散蔓延ꎬ一旦这些被携带的种子进入入侵地

就能够凭借其极强的适应能力定殖生长ꎬ进而形成

单优群落ꎬ对入侵地的物种多样性和农业生产造成

危害ꎮ 腺龙葵还是许多危险性病虫的中间寄主ꎬ可
促进病虫害发生ꎬ甚至与原产地某种昆虫形成协同

入侵ꎬ增加害虫入侵与危害的风险 ( Ｓｒｉｎｉｖａｓａｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１３)ꎮ 此外ꎬ腺龙葵全株有毒ꎬ极易对家畜造

成危害ꎮ
腺龙葵目前已经从原产地扩散到了北美洲、欧

洲和亚洲的许多国家和地区( Ｔａａｂ ＆ Ａｎｄｅｒｓｓｏｎꎬ
２００９)ꎮ 根据标本记录ꎬ腺龙葵于 ２０ 世纪 ８０ 年代

入侵我国辽宁省ꎻ最近几年ꎬ河南省的多个地区、新
疆、北京等地相继发现腺龙葵的入侵种群(储嘉琳

等ꎬ２０１６ꎻ 刘全儒和张劲林ꎬ２０１４ꎻ 张源ꎬ２００７)ꎻ同
时ꎬ我国进境植物检疫中也不断截获该入侵植物的

种子ꎮ 因此ꎬ腺龙葵在我国的扩散风险极大ꎬ一旦

大面积扩散蔓延势必会对我国的农业生产和多样

性保护造成严重威胁ꎮ 目前ꎬ我国对于腺龙葵的研

究主要集中在调查其分布区(朱长山等ꎬ２００７)ꎮ 有

关其传入的途径、分布的现状以及未来可能传入与

扩散的风险区尚不明确ꎮ 因此ꎬ本研究对腺龙葵在

我国的适生区进行预测ꎬ以期为制定早期监测预警

与控制措施ꎬ进而抑制其再次传入与进一步扩散蔓

延提供依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 地理分布数据的搜集与整理

腺龙葵在原产地和全球不同地区的分布数据

主要源于全球生物多样性信息数据库 ( ｈｔｔｐｓ:∥
ｗｗｗ.ｇｂｉｆ.ｏｒｇ)ꎮ 在 Ｒ 语言平台中借助 ｒｇｂｉｆ 程序包

撰写了数据检索、下载和挖掘分析的控制语句ꎬ实
现了从检索、下载到数据的删除和重复、地理坐标

的补充、空间纠错等工作的程序化ꎮ 然后ꎬ利用地

理信息系统对上述获得的有效信息数据进行进一

步的核验ꎬ如有问题手动补充和完善ꎮ 此外ꎬ通过

查阅文献等途径补充了腺龙葵的地理分布信息ꎮ
最终把上述获得的数据转化为包含其分布点地理

坐标的数据格式ꎮ
通过数字标本馆(ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ.ｃｖｈ.ａｃ.ｃｎ / )查找

我国主要标本的分布记录ꎬ并查阅相关已发表文献

(储嘉琳等ꎬ２０１６ꎻ 刘全儒和张劲林ꎬ２０１４ꎻ 张源ꎬ
２００７ꎻ 朱长山等ꎬ２００７)ꎬ获得了腺龙葵在我国的历

史分布信息ꎮ 以上述已知地理分布为基础ꎬ在已知

分布地的边缘及其可能扩散的通道和潜在的传入

地开展监测调查ꎬ以明确其当前的分布现状和扩散

动态ꎮ 同样ꎬ把获得的地理分布信息转换为分布点

地理坐标格式ꎮ

１.２　 气象数据的筛选

气候是决定物种分布的第一要素ꎬ选择影响外

来物种分布的主要气候因素是适生区预测的关键ꎮ
本研究中的气候数据主要源于 Ｗｏｒｌｄｃｌｉｍ 数据库

(ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ.ｗｏｒｌｄｃｌｉｍ.ｏｒｇ)ꎬ并利用 Ｒ 语言程序自

动下载ꎮ 具体步骤:首先ꎬ在 Ｒ 平台上进行编程ꎬ运
行控制语句建立对目标文件夹的下载ꎻ其次ꎬ根据

当前和未来不同时间数据的下载地址ꎬ分别运行控

制语句ꎬ下载当前和未来的气候数据ꎬ所有下载的

气候数据空间分辨率都为 ５ ｍｉｎ(约 １０ ｋｍ)ꎬ未来

气候数据包括 ２０５０ 年和 ２０７０ 年 ２ 个时间段ꎬ数据

模式为中国气象局研发的 ＢＣＣ￣ＣＳＭ １.１ 模式ꎬ数据

情景为 ＲＣＰ４５ 情景模式ꎻ最后ꎬ运行控制语句将下

载的当前和未来的气候数据进行解压处理ꎮ
下载的气候数据包括 ５５ 个变量ꎬ涉及年均温、

月均温、温度变化、年降水、月降水、降水量变化等

与物种分布相关的气候因素ꎻ但是ꎬ如果构建模型

的气候因子过多ꎬ就会出现数据过度拟合而影响模

型运算的准确性ꎮ 基于此ꎬ采用如下方法筛选影响

物种分布的关键气候因素ꎮ 通过因子间的相关性

分析剔除具有高度相关性的影响因子ꎮ 将 ５５ 个气

候因子导入 Ｒ 平台ꎬ加载 ｕｓｄｍ 包ꎬ使用方差膨胀因

子分析(ｖａｒｉａｎｃｅ ｉｎｆｌａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒꎬＶＩＦ)的方法选取适

合构建模型的关键因子(Ｇｕｉｓａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)ꎮ ０<
ＶＩＦ<１０ 表示变量之间不存在相关性(或多重共线

性)ꎬ１０≤ＶＩＦ<１００ 表示变量之间存在较强的相关

性ꎬＶＩＦ≥１００ 表示变量之间的多重共线性非常严

重ꎮ 根据分析结果选取 ＶＩＦ 值处于[０ꎬ１０]之间的

因子作为构建模型的气候因子ꎮ 然后ꎬ利用 Ｍａｘｅｎｔ
软件自带的刀切法( ｊａｃｋｋｎｉｆｅ)程序进一步判定影

响腺龙葵分布的主要因子ꎮ 最终ꎬ将选定的关键影

响因子用于模型的预测ꎮ

１.３　 适生区的预测

１.３.１　 模型选择　 采用 Ｍａｘｅｎｔ (３.３.３ｋ)生态位模
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型( ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ. ｃｓ. ｐｒｉｎｃｅｔｏｎ. ｅｄｕ / ~ ｓｃｈａｐｉｒｅ / ｍａｘ￣
ｅｎｔ / )预测腺龙葵在中国的适生区ꎬ并通过模型评

价其预测的可靠性与准确性ꎮ 该模型的基本原理

是根据样本信息对某个未知分布做出推断ꎬ即利用

物种的已知分布数据和环境数据来判断物种的生

态需求ꎬ并预测物种的潜在分布ꎬ最终的模型可再

被投影到地理空间ꎬ形成适合物种分布的数字地图

(Ｐｈｉｌｉｐｐｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６)ꎮ 腺龙葵在中国的适生区预

测是以其在全球的分布数据构建其生态位模型ꎬ并
把模型投影到中国来预测其在中国的适生区ꎮ
１.３.２　 模型运算　 通过参数设置把已知分布数据

平分为 ２ 个部分:５０％的初始数据用于完全独立的

模型质量检验(外部检验数据ꎬｅｘｔｒｉｎｓｉｃ ｔｅｓｔ ｄａｔａ)ꎻ
余下的 ５０％为训练数据(ｔｒａｉｎｉｎｇ ｄａｔａ)ꎬ其他参数为

模型默认值ꎮ 在环境参数设置中开启刀切法来评

价各环境因子的权重ꎮ 模型分析结果以 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ 格

式、ＡＳＣＩＩ(.ａｓｃ)类型文件输出ꎮ
１.３.３　 模型评价 　 采用受试者工作特征曲线( ｒｅ￣
ｃｅｉｖｅｒ ｏｐｅｒａｔｉｎｇ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｃｕｒｖｅꎬＲＯＣ)对模型预

测结果进行评价ꎮ ＲＯＣ 是以预测结果的每一个值

作为可能的判断界值ꎬ由此计算得到相应的灵敏度

和特异度ꎮ 以 １－特异度(假阳性率)为横坐标、灵
敏度(真阳性率)为纵坐标绘制曲线ꎬ利用其与横坐

标围成的面积即 ＡＵＣ(ａｒｅａ ｕｎｄｅｒ ｃｕｒｖｅ)值来评价

模型预测结果的精准度ꎬ取值范围[０ꎬ１]ꎮ ＡＵＣ 值

越大ꎬ模型的判断力越强ꎬ理想情况是模型预测分

布区与物种实际分布区完全吻合ꎬ此时 ＡＵＣ 值为

１ꎮ 一般认为ꎬ如果 ＡＵＣ 值大于 ０.７ꎬ就可以判定构

建的模型具有可靠性ꎬ可用于物种适生区的研究

(王运生等ꎬ２００７)ꎮ
１.３.４　 适生区的预测　 基于上述模型评价的准确

性ꎬ利用腺龙葵在全球的分布数据和影响其分布的

关键因素构建 Ｍａｘｅｎｔ 模型ꎬ预测腺龙葵在我国的

适生区ꎬ并把构建的模型投影到未来气候条件下的

情景模式ꎬ预测腺龙葵 ２０５０ 年和 ２０７０ 年在我国的

潜在适生区ꎮ
在 ＡｒｃＧｉｓ ９.３ 中加载 Ｍａｘｅｎｔ 的运算结果ꎬ将生

成的栅格数据文件进行重分类ꎬ按照适生性预测值

从低到高划分适生性风险等级ꎮ

１.４　 未来气候条件下潜在适生区的时空变化

根据最小阈值确定腺龙葵的适生区ꎬ采用 Ａｒｃ￣
Ｇｉｓ 空间分析模块统计适生区的面积ꎬ并用面积变

化比例对比分析腺龙葵在不同时间段内适生区面

积的变化规律ꎬ判定面积是否发生扩大或缩小(Ｈｕ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０)ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 腺龙葵在全球的地理分布

经整理ꎬ腺龙葵在全球的分布点共计 ９３４ 个ꎬ
其中在南美洲原产地的分布点 ６２ 个ꎬ入侵地分布

点 ８７２ 个(图 １)ꎮ 腺龙葵在我国主要分布在河南、
新疆和北京ꎮ

图 １　 腺龙葵在全球的分布点
Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｒｅｃｏｒｄｓ ｏｆ Ｓ. ｓａｒｒａｃｈｉｏｄｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｗｏｒｌｄ

２.２　 影响腺龙葵分布的关键气候因子

分析表明ꎬ温度季节性变化标准差( ｂｉｏ４)、最
干季 度 的 平 均 温 度 ( ｂｉｏ９ )、 最 干 月 份 的 降 水

(ｂｉｏ１４)、最冷季度的降水(ｂｉｏ１９)、３ 月平均降水量

(ｐｒｅｃ３)、８ 月平均降水量(ｐｒｅｃ８)、１２ 月平均降水量

(ｐｒｅｃ１２)、４ 月平均最高温度(ｔｍａｘ４)、６ 月平均最低

温度(ｔｍｉｎ６)、１１ 月平均最低温度(ｔｍｉｎ１１)等 １０ 个

气候因子不存在相关性或多重共线性(ＶＩＦ<１０)ꎮ
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刀切 法 分 析 表 明ꎬ ４ 月 平 均 月 最 高 温 度

(ｔｍａｘ４)、１１ 月平均月最低温度(ｔｍｉｎ１１)、最冷季度

的降水(ｂｉｏ１９)、最干季度的平均温度(ｂｉｏ９)、温度

季节性变动系数 ( ｂｉｏ４)、 ６ 月平均月最低温度

(ｔｍｉｎ６)、１２ 月平均月降水量(ｐｒｅｃ１２) 对模型的贡

献率最高ꎬ是影响腺龙葵分布的关键因素ꎬ因而被

用来建立最终预测模型ꎮ

２.３　 腺龙葵在我国当前以及未来气候条件下适生

区的预测结果

利用上述筛选的环境变量和全球已知分布数

据构建模型ꎬ将模型模拟的环境生态位投影到全

球ꎬＡＵＣ 值为 ０.９５１ꎬ远高于随机预测值 ０.５ꎮ 这表

明本研究建立的 Ｍａｘｅｎｔ 模型的预测能力较强ꎬ能
够很好地拟合物种已知分布的环境生态位ꎮ

利用当前气候数据构建的 Ｍａｘｅｎｔ 生态位模型

对腺龙葵在我国适生区的预测结果如图 ２ 所示ꎮ
目前ꎬ腺龙葵在我国的适生区主要位于北京—山

西—陕西—四川为界的东部及广东和广西以北的

区域ꎬ在新疆的南部呈条带状分布ꎮ 其中ꎬ腺龙葵

在贵州西部地区的潜在适生风险较高ꎮ

图 ２　 当前气候条件下腺龙葵在中国的适生区预测
Ｆｉｇ.２　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｕｉｔａｂｌｅ ａｒｅａ ｆｏｒ Ｓ. ｓａｒｒａｃｈｉｏｄｅｓ

ｉｎ Ｃｈｉｎａ ｕｎｄｅｒ ｃｕｒｒｅｎｔ ｃｌｉｍａｔｅ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ

　 　 与当前适生区相比ꎬ未来气候条件下腺龙葵在

我国的适生区呈增加趋势:２０５０ 年适生区较当前增

加了 ３５３６ 个栅格数(图 ３)ꎬ２０７０ 年适生区较当前

增加了 ３２２３ 个栅格数(图 ４)ꎮ
　 　 通过对不同时期腺龙葵在我国的适生区面积进

行统计发现ꎬ未来气候条件下腺龙葵潜在适生区的面

积发生了变化(表 １)ꎮ 与当前适生区相比ꎬ２０５０ 年和

２０７０ 年腺龙葵在我国潜在适生区面积都呈增加的趋

势ꎬ且 ２０７０ 年潜在适生区增加率略大于 ２０５０ 年ꎮ

图 ３　 ２０５０ 年腺龙葵在中国的潜在适生区预测
Ｆｉｇ.３　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｕｉｔａｂｌｅ ａｒｅａ ｆｏｒ Ｓ. ｓａｒｒａｃｈｉｏｄｅｓ

ｉｎ Ｃｈｉｎａ ｕｎｄｅｒ ｆｕｔｕｒｅ ｃｌｉｍａｔｅ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｂｙ ２０５０

　 　 此外ꎬ适生区还存在空间变化ꎬ如甘肃—新疆

的河西走廊地区由当前的非适生区转变为了适生

区ꎬ未来气候条件下腺龙葵在我国西南地区的适生

区面积和适生性等级均呈降低趋势(图 ３、４)ꎮ

图 ４　 ２０７０ 年腺龙葵在中国的潜在适生区预测
Ｆｉｇ.４　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｕｉｔａｂｌｅ ａｒｅａ ｆｏｒ Ｓ. ｓａｒｒａｃｈｉｏｄｅｓ

ｉｎ Ｃｈｉｎａ ｕｎｄｅｒ ｆｕｔｕｒｅ ｃｌｉｍａｔｅ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｂｙ ２０７０

表 １　 不同时期腺龙葵在中国适生区面积的变化
Ｔａｂｌｅ １　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｆｏｒ

Ｓ. ｓａｒｒａｃｈｉｏｄｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｅｒｉｏｄｓ

年份
Ｙｅａｒ

预测面积
变化率

Ｃｈａｎｇｅ ｉｎ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ
ｓｕｉｔａｂｌｅ ａｒｅａ / ％

面积增加率
Ｉｎｃｒｅａｓｅ ｒａｔｅ
ｏｆ ａｒｅａ / ％

面积减少率
Ｒｅｄｕｃｅ ｒａｔｅ
ｏｆ ａｒｅａ / ％

面积
Ａｒｅａ / ｋｍ２

２０００ － － － ４８５１２００
２０５０ －１.５２３ ５３.３９１ ５４.９１４ ５２０４８００
２０７０ －８.３７３ ５４.６９２ ６３.０６５ ５１７３５００

３　 讨论

３.１　 腺龙葵在我国的传入途径

由于无明确的引种记录ꎬ腺龙葵在全球的扩散

应该主要是通过人类活动的无意携带而导致ꎮ 对

腺龙葵在我国的地理分布和入侵时间进行分析表
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明ꎬ其在我国存在多次入侵ꎬ且已经在河南省和辽

宁省呈扩散蔓延趋势ꎮ 腺龙葵在我国隔离式的空

间分布表明ꎬ其主要是通过贸易等途径传入我国不

同地区ꎮ 此外ꎬ随着我国与阿根廷、巴西、美国的粮

谷贸易量的持续增加ꎬ其再次入侵的机率非常高ꎬ
且其已经入侵的种群产生繁殖体再次扩散蔓延的

风险也极高ꎮ

３.２　 腺龙葵在我国的潜在适生区与入侵风险区划

适生区预测是制定外来物种早期监测预警措

施的关键ꎮ 本研究结果表明ꎬ腺龙葵在我国存在广

阔的适生区ꎬ除海南、广东、黑龙江、吉林外的 ２７ 省

区都存在其适生区ꎮ 整体上ꎬ其适生区主要集中在

我国的暖温带、北亚热带地区ꎬ而温带和热带地区

不适宜其种群的定殖和生长ꎮ 如腺龙葵最早于

１９８０ 年在辽宁省朝阳市被发现ꎬ但到目前其在辽宁

的分布极少ꎬ可能是由于气候环境影响其繁殖和增

长ꎻ但是在未来的气候背景下ꎬ这一地区的适生性

风险呈增长趋势ꎮ 鉴于其种子具有休眠的特性ꎬ且
其还在不断地随贸易等途径传入这些地区ꎬ未来应

关注腺龙葵在该地区的潜在入侵风险ꎮ
华北和华中地区是腺龙葵未来入侵的高风险

区ꎮ 目前ꎬ腺龙葵已经入侵河南省的多个地区ꎬ已
入侵的种群产生的繁殖体势必会促进其进一步扩

散蔓延ꎻ同时ꎬ未来随着郑州成为全球物流中心ꎬ其
向周边地区扩散的风险极大ꎮ 我国从大连到浙江

宁波口岸地区也是腺龙葵适生区ꎬ未来这些地区是

我国贸易进口的主要通道和集散地ꎮ 此外ꎬ河西走

廊地区是腺龙葵在我国的适生区ꎬ随着未来气候变

化其适生性等级会增高ꎻ这一地区也是我国连接西

亚和欧洲的重要通道ꎬ腺龙葵再次传入的风险极

高ꎻ同时ꎬ腺龙葵已经入侵新疆乌鲁木齐ꎬ这增加了

该杂草在这一区域进一步扩散蔓延的风险ꎮ 因此ꎬ
建议对这些地区制定早期监管措施ꎮ

与刺萼龙葵 Ｓｏｌａｎｕｍ ｒｏｓｔｒａｔｕｍ Ｄｕｎａｌ.和其他危

险性入侵植物相比ꎬ腺龙葵在我国的扩散速度相对

较慢ꎬ这可能与其繁殖体的结构有关ꎮ 但是ꎬ腺龙

葵的繁殖量很大ꎬ且其在全球的分布区尤其是南美

洲的阿根廷和巴西、北美洲的美国都是我国进口粮

谷的主要来源地ꎮ 因此ꎬ未来应该加强对我国粮谷

和农产品贸易的进口地、物流的中转站等的监测

预警ꎮ
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