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摘要  群落构建机制一直是群落生态学研究的核心问题. 群落系统发育和功能性状

的α及β多样性为探讨生态位过程和中性过程在局域群落构建中的相对作用提供了新

的视角. 本研究以哀牢山 6 hm2 中山湿性常绿阔叶林动态监测样地为研究平台, 基于

DNA条形码构建的群落系统发育树和树种 8个关键功能性状, 结合地形数据, 分析不

同生活史阶段树种在不同空间尺度的系统发育和功能性状 α 及 β 多样性. 研究表明: 

(1) 各生活史阶段树种在不同空间尺度上均表现出非随机的系统发育和功能性状结

构, 系统发育和功能性状聚集程度随空间尺度的增大而增大; (2) 在所有空间尺度上, 

系统发育和功能性状的周转都为非随机, 并且环境距离对系统发育和功能性状 β多样

性的解释程度均高于空间距离. 研究结果揭示了环境过滤在中山湿性常绿阔叶林群

落构建中起主导作用. 
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随着生物多样性丧失的不断加剧 , 保护生物的

多样性已成为生态学研究的焦点之一[1]. 研究生物多

样性的形成和维持机制即群落构建 (community as-

sembly)机制是生物多样性保护的重要途径. 生态位

理论认为共存物种间的生态位分化等确定性因素主

导群落构建[2]; 中性理论支持扩散和随机作用是群落

构建的决定因素[3]. 目前, 越来越多的研究通过整合

生态位理论和中性理论共同探讨群落的构建机制[4,5].  

迄今为止 , 有关群落构建机制的研究大多从物

种维度(species dimension)展开[6,7], 假定物种是独立

的进化和功能单元. 然而, 自然群落中的不同物种在

进化历史和生态功能上是相互关联的[8], 现有群落是

生态过程和进化过程共同作用的结果. Webb 等人[9]

提出通过分析群落内物种的亲缘关系来推断群落构

建的成因. 物种功能性状在保守进化的情况下, 生境

过滤为主的生态过程导致聚集的群落系统发育结构, 

而竞争排斥为主的生态过程导致发散的群落系统发

育结构. Webb 基于生态位保守理论提出系统发育结

构与生态过程的逻辑框架. 生态位保守理论认为, 亲

缘关系相近的物种通常具有相似的功能性状 [10], 种

间的系统发育相似性可以代替种间的生态相似性 [9]. 

然而 , 群落中物种功能性状的保守程度并不完全一

致, 若群落内物种的功能性状高度分化, 物种间的系

统发育关系则不能作为物种生态相似性的综合代

表[10,11].  

群落功能性状的多样性是物种功能特征组成的

综合格局 [13]. 群落现有的功能性状配置格局是各物

种对环境和非环境因子选择差异的结果 , 为理解群
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落构建中不同生态过程的相对重要性提供了重要线

索[14,15]. 然而, 实际研究中往往难以获得群落中所有

物种的全部功能性状 [16], 部分功能性状并不能完全

代表物种在群落中的实际生态位 , 因而也无法准确

推导相关的生态过程 [17]. 因此 , 为有效推测影响群

落构建的不同生态学过程 , 有必要结合物种的系统

发育和关键功能性状关系, 共同揭示群落构建成因.  

随着分子生物学对生物进化历史重建能力的提

高, 以及功能生态学的发展, 利用群落系统发育信息

和可量化的植物功能性状来研究群落构建机制的方

法得到了广泛应用 . 利用群落系统发育或功能性状

α及 β 多样性推断生态位和中性过程在群落构建中

的作用受到不少学者的关注 [18~21]. 前期研究表明 , 

群落系统发育和功能性状的 α及 β多样性与研究尺度

密切相关 [22,23], 物种间的相互作用和扩散限制发生

在群落较小尺度上 [24], 环境过滤作用则普遍发生在

群落较大尺度上 . 不同生活史阶段的树种由于对环

境的需求和耐受不同, 群落系统发育和功能性状的 α
多样性也表现出不同的响应格局 . 由于需要更多的

资源, 大树之间更易发生竞争排斥作用, 因此群落系

统发育和功能性状的 α 多样性更易表现出发散格

局 [22]. 物种的进化关系和生态特性在群落间的变化, 

有助于推断散布限制和环境过滤在群落构建中的相

对重要性 [25,26]. 尽管使用系统发育或功能性状多样

性来推断群落构建机制的研究越来越多, 但是, 大部

分相关研究并未将群落系统发育和功能性状维度结

合起来 . 而单独基于群落系统发育和功能性状的研

究都具有局限性[17].  

本研究以哀牢山亚热带中山湿性常绿阔叶林   

6 hm2永久监测样地为平台, 基于 DNA条形码的分子

系统发育树, 8 类关键功能性状、4 类地形因子以及群

落调查数据, 通过研究群落系统发育和功能性状 α及
β 多样性, 试图回答哀牢山亚热带中山湿性常绿阔叶

林群落: (1) 树种功能性状是否具有系统发育信号? 

(2) 群落的系统发育结构和功能性状结构在不同树

种径级、不同空间尺度和不同生境中是否随机 ?    

(3) 群落系统发育 β多样性和功能性状 β多样性是否

会随空间距离或环境距离衰减? (4) 群落系统发育和

功能性状多样性格局是否一致?  

1  材料与方法 

(ⅰ) 样地概况.  哀牢山常绿阔叶林 6 hm2 动态

监测样地位于云南省中部哀牢山国家级自然保护区徐

家坝地区, 地理位置为 101°01′34.7″~101°01′42.0″E, 

24°32′9.9″~24°32′20.3″N. 整个样地东西长 200 m, 南

北长 300 m, 最低海拔 2488.2 m, 最高海拔 2537.8 m, 

相对高差 49.6 m (图 1), 参照 CTFS (center for tropical 

forest science)样地的方法建设. 样地主要以木果柯

(Lithocarpus xylocarpus)为优势种的亚热带中山湿性

常绿阔叶林组成, 共有乔木种类 76 种, 隶属 49 属 25 

 
 

 

图 1  哀牢山 6 hm2 森林动态监测样地地形图 
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科. 样地内所有胸径大于等于 1 cm 的木本植物均已

进行挂牌标记、坐标定位、胸径调查和物种鉴定[27].  

(ⅱ) 空间尺度、树种径级及生境的划分.  为检

验群落中平均系统发育和功能性状 α及 β多样性是否

具有尺度依赖性, 将哀牢山样地划分为 5 m × 5 m, 10 

m × 10 m, 20 m × 20 m, 25 m × 25 m, 50 m × 50 m 及

100 m × 100 m 不同尺度的小样方. 为检验不同径级

树种的分布格局是否受到不同生态学过程的调控 , 

对哀牢山样地中的冠层树种作径级划分 . 将样地中

最大胸径达到 15 cm 以上的树种视为潜在冠层树

种 [17]. 依据冠层树种个体径级的频度分析 , 划分为

小径级树(small): 1 cm ≤ DBH ≤ 5 cm, 中等径级树

(medium): 5 cm < DBH ≤ 15 cm, 大树(large): DBH > 

15 cm 共 3 类(表 1). 地形因子是土壤水分和养分的综

合表现, 环境因子采用平均海拔、凹凸度、坡度和坡

向 4 类地形因子.  

(ⅲ ) 群落系统发育树及功能性状聚类树构建 .  

采用 DNA 条码技术[28], 通过对树种的 3 个叶绿体基

因片段 rbcL, matK, trnH-psbA 和一个核基因片段 ITS

测序, 在 RAxML 软件中, 用极大似然法构建样地 72

个树种的超级系统发育树 ; 基于非参数速率平滑法

(nonparametric rate smoothing, NPRS), 用 r8s 程序对

样地树种的超级系统发育树进行分子钟校准以获得

等距进化树 (ultrametric tree, 图 2)[29]. 根据 Pérez- 

Harguindeguy 等人 [30]的植物功能性状采集手册, 分

别选取代表群落树种叶性状、茎干性状和繁殖体性状

的共 8 类关键功能性状 (表 2), 通过主成分分析

(principal component analysis, PCA)得到能够代表所

有功能性状的主成分, 选取前 3 轴作为综合功能性状

因子, 将性状矩阵转化为距离矩阵, 根据物种之间的

性状距离进行层次聚类, 生成功能性状聚类树[31].  

(ⅳ )  功能性状的系统发育信号检验 .   采用

Blomberg 等人[32]提出的 Brownian motion 进化模型的

K 值来分析系统发育信号. Blomberg’s K 是最常用的

系统发育信号指数, K 值是类群间性状差异偏离于随

机过程的度量. K = 1 对应布朗运动(Brownian motion  

表 1  哀牢山样地树种径级划分数量 

树种径级划分 种 属 科 

小径级树  41 28 13 

中等径级树  44 31 17 

大树  53 37 21 

所有个体  76 51 30 

model)进化模型, K < 1 表示功能性状表现出比按布

朗运动模型方式进化更弱的系统发育信号, K > 1 表

示功能性状表现出比按布朗运动模型方式进化更强

的系统发育信号 . 系统发育信号的显著性可以通过

比较功能性状在整个系统发育树中标准化独立差的

方差观测值和零模型的随机化检验得到.  

(ⅴ) 群落系统发育和功能性状结构.  采用净系

统发育亲缘关系指数(net relatedness index, NRI)和平

均成对性状距离指数(mean pairwise trait distance, PW)

分别计算群落不同径级树种在 6 个空间尺度和不同

地形生境的系统发育和功能性状结构[9,33]. 首先计算

样方中所有物种对的平均系统发育距离和平均成对

性状距离, 保持物种数量及个体数目不变, 将系统发

育树或功能性状聚类树末端的物种随机置换 999 次, 

从而获得样方中物种在随机零模型下各物种对的平

均系统发育距离或平均成对性状距离 [34], 利用随机

分布结果将观察值标准化, 获得 NRI 和 S.E.S PW 的

值. 其计算公式分别为  

 obs rand

rand

( mean( ))
1

sd( )

MPD MPD
NRI

MPD


   ,   (1) 

 obs rand

rand

( mean( ))
. .   1

sd( )

PW PW
S E S PW

PW


   , (2) 

MPD 表示种间平均系统发育距离. MPDobs 代表实际

观察的 MPD 值, MPDrand 代表随机产生的 999 个零群

落的 MPD 值, mean (MPDrand)为零群落 MPD 的平均

值, sd (MPDrand)为零群落 MPD 的标准差. PW 表示平

均成对性状距离 . PWobs 代表实际观察的 PW 值 , 

PWrand 代表随机产生的 999 个零群落的 PW 值, PWrand

为零群落 PW 的平均值, sd (PWrand)为零群落的标准

差. NRI > 0, 说明小样方的物种在系统发育结构上聚

集; NRI < 0, 说明小样方的物种在系统发育结构上发

散; NRI = 0, 说明小样方的物种在系统发育结构上是

随机的. S.E.S PW > 0, 说明小样方物种的功能性状

结构聚集; S.E.S PW < 0, 说明小样方物种的功能性

状结构发散; S.E.S PW = 0, 说明小样方物种的功能

性状结构随机. 使用 Student t 检验判断群落系统发

育或功能性状结构是否显著偏离于零模型 . 由于群

落尺度上各小样方间物种的 NRI 和 S.E.S PW 可能存

在空间自相关[35], 利用 Moran’s I 检验不同尺度上的

空间自相关性 , 通过 SAR (spatial autogregression 

analyses)分析去除空间自相关对群落系统发育结构

和功能性状结构的影响[36].  
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图 2  哀牢山 6 hm2 动态监测样地 72 个物种基于 DNA 条形码建立的群落系统发育树 

表 2  8 类树种关键功能性状信息 

功能性状 生态策略 

叶面积(cm2) 抗干扰能力, 应对养分胁迫的策略; 高光捕获能力、低叶温和低光捕获能力、高叶温之间的权衡  

比叶面积(cm2 g–1) 资源捕获能力; 低投入、高光合速率、短叶寿命与高投入、低光合速率、长叶寿命之间的权衡  

叶绿素含量(μg cm–2) 代表资源捕获能力的强弱  

叶干物质含量(mg g–1) 资源分配于生长与分配于抵御病虫害的权衡  

叶片厚度(mm) 高投入、抗干扰能力, 长叶寿命与低投入和短叶寿命的权衡  

最大树高(m) 高竞争力、高生物量和低竞争力、低生物量之间的权衡 

木质阻力(N) 资源分配于生长与分配于抵御病虫害的权衡;  

高生长率、低投入、高死亡率与低生长率、高投入、低死亡率之间的权衡  

种子重量(g) 更新策略; 消耗同样的能量是生产大量小种子还是生产少量大种子之间的权衡  
 

 
(ⅵ) 群落系统发育和功能性状 β 多样性.  采用

平均成对距离(mean pairwise distance, Dpw)指数度量

6 个不同尺度群落间系统发育非相似性(phylogenetic 

dissimilarity)或功能非相似性(functional dissimilarity). 

Dpw 反映系统树基部类群在整个系统树上的变化程

度[37]. 计算方式如下:  
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1 2

2 11 1
pw

1 2

k kn n

i ik j jki j

k k

f f
D

n n

 
 





 

, (3) 

其中 2ik 表示群落 k1 中物种 i 与群落 k2 中所有物种

的平均成对距离; nk1 表示群落 k1 中的物种数目; fi 表

示在群落 k1 中物种 i 的相对多度[38]. 假定每个群落

物种数量不变, 群落间共同拥有的物种数量不变, 随

机置换系统发育树或性状树末端的物种 999 次构建

零模型, 比较实际观测的群落系统发育或性状的 Dpw

指数与零模型产生的 Dpw, 随机化检验以确认群落间

的系统发育相似性或功能相似性是否随机构成.  

将整个样地划分为 20 m × 20 m 的小样方, 计算

150 个样方中心两两之间的欧式距离作为空间距离. 

环境因子采用标准化之后的平均海拔、凹凸度、坡度

和坡向 , 对标准化之后的矩阵计算欧式距离作为环

境距离. 计算 150 个样方两两之间的 Dpw, 将各小样

方的空间距离、环境距离与 Dpw 进行偏 Mantel 检验 

(patial mantel test), 用空间距离、环境距离和两者结

合的 3 种方式对系统发育 β 多样性值进行方差分解, 

比较空间距离和环境距离对群落系统发育和功能性

状周转的解释程度 . 群落系统发育和功能性状的分

析利用 R 软件完成[39].  

2  结果 

2.1  功能性状的系统发育信号 

哀牢山样地 8 类功能性状的 K 值都小于 1, 低于

布朗模型的预期值(表 3). 但是功能性状的 P 值都小

于 0.05, 说明所分析的功能性状与随机模型比较具

有显著的群落系统发育信号 , 即可以认为哀牢山样

地亲缘关系相似的物种具有相似的功能性状.  

表 3  哀牢山样地功能性状的系统发育信号检验结果 

性状 K 值 物种数量 P 值 

叶面积(cm2) 0.23 72 0.019 

比叶面积(cm2 g–1) 0.16 72 0.039 

叶绿素含量(mg g–1) 0.63 72 0.025 

叶干物质含量(mg g–1) 0.43 72 0.005 

叶片厚度(mm) 0.57 72 0.001 

最大树高(m) 0.71 72 0.002 

木质阻力(N) 0.64 72 0.003 

种子重量(g) 0.49 72 0.001 

 

2.2  群落系统发育和功能性状结构 

除中等径级树种在小尺度上(5 m × 5 m)的群落 

系统发育呈随机结构外, 3 个径级树种的平均 NRI 在

其余尺度和所有地形上都不是随机的(Student t 检验, 

P < 0.05, 图 3(a)和 4(a)). 胸径大于 1 cm 的所有树种

在 6 个空间尺度和各地形上均表现出系统发育聚集

结构(图 3(a)和 4(a)). 小树和中等径级树种在 6 个空

间尺度上均表现出系统发育聚集结构 , 大树仅在大

尺度上(50 m × 50 m 和 100 m × 100 m)表现出系统

发育聚集结构(图 3(a)). 随着树种径级增加, 6 个空间

尺度上群落系统发育结构的聚集程度逐渐降低 (图

3(a)).  

除中等径级树种在小尺度上(5 m × 5 m)的功能

性状呈随机结构外, 3 个径级树种的平均 S.E.S PW 在

其余尺度和地形上均不随机(Student t 检验, P < 0.05, 

图 3(b)). 胸径大于 1 cm 的所有树种在 6 个空间尺度

和 4 类地形上均表现出功能性状聚集结构. 在所有空

间尺度和地形类型上 , 所有径级树种均表现出功能

性状聚集结构, 小树在 6 个空间尺度上的功能性状聚

集程度大于中等径级树种和大树(图 3(b)).  
 
 

 

图 3  哀牢山 6 hm2 样地不同径级树种的系统发育(a)和功能性状结构(b)(平均值±标准误)在 6 个空间尺度上的分布 
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图 4  哀牢山 6 hm2 样地不同径级树种的系统发育(a)和功能性状结构(b)(平均值±标准误)在 4 个地形因子上的分布 
AS, 坡度; SL, 坡向; EL, 海拔; CO, 凹凸度 

 

 

2.3  群落系统发育和功能性状 β 多样性 

系统发育和功能性状的 S.E.S. Dpw 在各个尺度均

偏离零值, 说明系统发育和功能性状的周转在 6 个尺

度均为非随机(表 4). 系统发育和功能性状 S.E.S. Dpw

的平均值为正值, 与零分布相比较, 观察到的系统发

育和功能性状在各尺度小样方间的变化都比预期的

更快. 以 20 m × 20 m 尺度为基本样方, 4 个地形因子

的环境距离对系统发育和功能性状周转的解释力度

大于空间距离对其的解释力度(表 5), 海拔和凹凸度

对系统发育和功能性状 β 多样性的解释力度大于坡

度和坡向的解释力度.  

3  讨论 

3.1  功能性状的系统发育信号 

物种功能性状在系统发育树上的分布是否保守, 

是基于系统发育结构推断物种共存机制的必要前

提 [12 ] .  当群落中的功能性状具有系统发育信号时 , 

群落的系统发育结构和群落的功能性状结构才会一 

表 4  哀牢山样地 6 个空间尺度系统发育标准化平均成对距离(S.E.S. Dpw, 平均值±标准误)和功能性状标准化 

平均成对距离(S.E.S. Dpw, 平均值±标准误) 

 系统发育标准化平均成对距离 功能性状标准化平均成对距离 

5 m × 5 m 0.326 ± 2.34 0.526 ± 3.55 

10 m × 10 m 0.267 ± 5.19 0.367 ± 4.17 

20 m × 20 m 1.035 ± 4.36 0.935 ± 4.81 

25 m × 25 m 1.062 ± 5.63 0.062 ± 5.23 

50 m × 50 m 0.621 ± 6.64 0.421 ± 5.90 

100 m × 100 m 0.110 ± 2.04 0.210 ± 3.72 
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表 5  哀牢山样地 20 m × 20 m 尺度上系统发育和功能性

状 β 多样性值与空间距离、环境距离的方差分解检验结果 

环境因子 解释变量 a) 
群落系统发育 

β多样性 

功能性状 

β多样性 

坡度 

a + b + c 0.011 0.010 

a + b 0.002 0.002 

b + c 0.006 0.005 

a 0.002 0.002 

c 0.008 0.007 

坡向 

a + b + c 0.012 0.012 

a + b 0.003 0.002 

b + c 0.008 0.007 

a 0.002 0.002 

c 0.009 0.008 

海拔 

a + b + c 0.018 0.015 

a + b 0.008 0.003 

b + c 0.013 0.009 

a 0.006 0.003 

c 0.011 0.012 

凹凸度 

a + b + c 0.015 0.012 

a + b 0.006 0.005 

b + c 0.008 0.007 

a 0.003 0.002 

c 0.010 0.010 

a) a + b + c 表示环境距离和空间距离解释的部分, a + b 表

示空间距离解释的部分, b + c 表示环境距离解释的部分, a 表示

去除环境距离影响后空间距离解释的部分, c 表示去除空间距离

影响后环境距离解释的部分 
 
 

致. 通过对哀牢山样地树种叶功能性状、茎干功能性

状和繁殖体功能性状共 8 类功能性状的系统发育信

号检验发现, 8 类功能性状均表现出系统发育信号(表

3), 说明哀牢山样地的功能性状在进化上是保守的 , 

群落系统发育格局应该和功能性状格局一致 . 虽然

功能性状的系统发育信号随机置换检验结果是显著

的(P < 0.05), 但是, 所有物种的系统发育信号检验 K

值均小于 1, 系统发育信号低于布朗模型的预期值, 

因此哀牢山样地群落系统发育和性状格局并不完全

一致 , 结合群落功能性状格局共同推导群落构建成

因才能更加准确.  

3.2  群落构建中的生态位过程 

通过在不同空间尺度和地形生境设置零模型 , 

比较得到所观察的群落系统发育和功能性状的结构

以及 β多样性与随机群落的差异程度. 中性过程预测

观察到的群落系统发育和功能性状的结构是随机的, 

且群落系统发育和功能性状的 β 多样性与随机的 β
多样性无差别. 研究结果表明, 哀牢山中山湿性常绿

阔叶林不同径级树种的系统发育和功能性状结构在

中等尺度和大尺度, 以及 4 类地形因子上均表现出非

随机的结构 , 且观察到的群落系统发育和功能性状

的 β多样性在 5 个不同尺度都比随机的高, 这种结果

与中性理论的预测不一致. 因此, 本研究的结果支持

生态位过程在中山湿性常绿阔叶林群落构建中的作

用更重要.   

哀牢山样地系统发育和功能性状结构及 β 多样

性均表现出尺度依赖性. 胸径大于 1 cm 的所有物种, 

在所有尺度和地形上都表现出系统发育和功能性状

聚集的结构, 随着尺度的增加, 各生活史阶段的树种

系统发育和功能性状结构聚集程度增加 . 不同径级

树种在中等尺度和大尺度均表现出系统发育和功能

性状聚集结构. 系统发育和功能性状结构表明环境过

滤是影响群落构建的主要生态过程. 通过偏 Mantel 检

验 , 空间距离对群落的系统发育和功能性状的转换

的解释力度远低于环境距离的解释力度 , 同时验证

了环境过滤在群落构建中的重要性 . 哀牢山不同生

活史阶段树种的系统发育结构与哥斯达黎加的研究

结果相似 [22], 同一空间尺度 , 随着树种径级的增加 , 

系统发育聚集结构越来越弱(图 3(a)). 在功能性状具

有系统发育信号的前提下 , 不同径级树种系统发育

结构支持随着树种的个体发育 , 物种之间的相互作

用逐渐增强 [17]. 特别是小尺度上的大树 , 由于大树

之间对有限资源的争夺 , 竞争排斥作用导致发散的

系统发育结构.  

3.3  群落构建中的中性过程 

在小尺度上(5 m × 5 m), 中等径级树种呈现随机

的系统发育和功能性状结构(图 3), 意味着中性过程

在这一尺度上可能发挥作用. 同时, 在 20 m × 20 m

空间尺度上, 空间距离对群落系统发育和功能性状 β
多样性的解释力度显著(表 5). 群落系统发育和功能

性状结构及 β 多样性的格局均表明中性过程可能在

哀牢山样地的小尺度上发挥一定作用.  

3.4 基于系统发育和功能性状维度的结果差异及

其启示 

系统发育和功能性状的现有研究已揭示出不同

空间尺度[19]、树种径级[22]或者不同森林类型[26]的系
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统发育和功能性状格局并不完全一致 . 哀牢山样地

不同径级的树种在不同空间尺度和地形中, 群落系统

发育和功能性状在α及 β多样性上均表现出一定的差

异. 哀牢山功能性状的系统发育信号较弱(K < 1), 这

可能是导致系统发育格局和功能性状格局不一致的

主要原因. 目前不少研究认为, 如果群落中性状高度

分化 , 系统发育距离并不能很好的代表物种之间的

生态差别 [40], 单独基于系统发育信息对群落构建和

物种共存的研究可能会导致错误的结果 [17]. 因此 , 

在弱的系统发育信号下 , 需结合系统发育和功能性

状维度才能较为准确地推导群落构建机制 . 系统发

育和功能性状的格局不完全一致 , 也有可能是对功

能性状的采样不完全所造成 , 从而导致当前所获得

的功能性状并不能代表物种的实际生态位 [17,41]. 因

此不管是单独基于系统发育维度还是功能性状维度

的研究, 都有其局限性. 将群落的系统发育信息和功

能性状信息结合起来 , 能够避免仅基于单一维度研

究的局限性, 获得更加准确的结果. 
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Phylogenetic and functional alpha and beta diversity in mid-mountain 
humid evergreen broad-leaved forest 
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Understanding the mechanisms of community assembly is a key issue in the study of biodiversity. Phylogenetic and functional alpha 
and beta diversity can provide new insights into the relationships of stochastic and deterministic processes underpinning community 
assembly. To reveal the mechanisms underlying community assembly of mid-mountain humid evergreen broad-leaved forest, we 
studied a 6-ha forest dynamics plot in the Ailao Mountains of southwestern China. We used molecular phylogeny, eight functional 
tree-species traits, topographic variation and spatial data to analyze the phylogenetic and functional structure and beta diversity of the 
tree assemblages. Non-random phylogenetic and functional structure was found in each tree size class across all spatial scales. As 
spatial scales increased, we observed more extensive phylogenetic structure and greater clustering of functional traits. The turnover of 
lineages and species functions between subplots was generally non-random. Compared with geographic distance, environmental 
distance better explained the observed variation in phylogenetic and functional turnover. Our results reveal that environment is the 
most important factor influencing species filtering in mid-mountain humid evergreen broad-leaved forest. 

phylogenetic structure, functional structure, phylogenetic beta diversity, functional beta diversity, mechanisms of community 
assembly 
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