
國立臺灣大學生物資源暨農學院森林環境暨資源學系 

碩士論文 

School of Forestry and Resource Conservation 

College of Bioresources and Agriculture 

National Taiwan University 

Master Thesis 

 

 

氣候變遷對台灣高山植物分布及遺傳多樣性影響之評估 

──以山薰香屬為例 

Climate Change Impact Assessment on Species Distribution 

and Genetic Diversity of Alpine Plants of Taiwan 

──Insight from Oreomyrrhis Clade of Chaerophyllum 

 

許正德 

Cheng-Te Hsu 

 

指導教授﹕鍾國芳 博士 

Advisor: Kuo-Fang Chung, Ph.D. 

 

中華民國 102 年 7 月 

July 2013 



 

 
 



 

 

謝誌 

乍入科學殿堂，諸多碰撞試誤，完全不懂的概念和方法便是藉由老師的教

導、同學的砥礪、以及自我的醒悟，大抵這三年就是這麼交代的，眾多感謝和感

動以下一一敘說。 

首先感謝恩師鍾國芳老師在各方面的幫助和指導，包括提供豐富的材料及經

費，讓我的研究得以進行，並且亦師亦友的協助我做學問的道理，畢生難忘。接

著感謝口試委員江友中老師及丁宗蘇老師在論文修改以及分析方法的指正。再

者，感謝一同努力的研究室同窗們，你們的支持與包容是我前進的動力！感謝婷

婷在研究之初的提點。謝謝政道在撰寫程式上的指點及協助，開啟我對於寫程式

的興趣。旨价包容我的大大小小的懶惰，並且鼓勵我邁出每次的猶豫，以及每次

難能可貴的激辯。謝謝章璿、筱蕾在研究上的討論以及不斷供應糧食。感謝瀚嶢

共同承擔六個學期樹木學加上植物分類學實習的助教工作，並且互相學習與進

步。謝謝建華多次的擔任採集行程的安全駕駛。以及感謝慧舟（小舟）、永信、

姿麟、雅青、佩儀、馨慧和柏璋在研究上和精神上的鼓勵。另外要致謝於大學的

同窗們，感謝彥睿（小班）在研究內容上的眾多討論，以及數次的晚餐、宵夜對

談。與俊佑、劉鎮共同奮戰，讓我在夜晚的系館不孤獨。要感謝的人太多，若有

疏漏還請見諒。 

最後，要感謝我的家人背後的支持，即便諸多不諒解，但多半屬擔心，謝謝

人生之路上的養育與栽培。 

然而這不是個結束，研究之路迢迢，且戰且走，自然社會中還有許多的奧秘

待我們去發現，希望自己仍保有簡單的好奇心，步步省思大自然傳達的訊息。因

此，感謝山神！ 



 

I 

 

摘要 

全球氣候的持續暖化將迫使高山植物往更高海拔遷徙，導致其分布面積大幅

縮減，因此評估指出高山植群帶是全球氣候變遷趨勢下最脆弱的生態系之一，然

而物種之存續尚繫於種內之遺傳多樣性及演化潛力以因應環境的改變，但鮮少研

究探討高山植物分布面積縮小對物種遺傳多樣性的影響。本研究以繖形科山薰香

屬植物為例，根據物種採樣點座標及 WORLDCLIM 氣候資料，以 MAXENT 程

式建立物種分布模型，並將之投影至上次最大冰期（Last Glacial Maximum, LGM）

的氣候模型及兩組預測的未來氣候情境，計算預測山薰香及台灣山薰香的分布，

評估其脆弱度，並整合物種分布預測與親緣地理資料，評估在不同暖化情境下遺

傳多樣性的喪失，其中南湖山薰香由於稀有而資料甚少，並未納入分析。預測結

果顯示，山薰香及台灣山薰香在 LGM 時族群較現今大幅擴張，而在未來不同的

暖化情境下，兩物種分別向上遷徙了 18–497 公尺及 17–476 公尺，分布面積則分

別縮小了 44.7–85.8％及 49.2–99.9％，且以東北部山區的脆弱度最高而漸次向南

遞減。根據分布面積喪失的預測，山薰香及台灣山薰香在葉綠體 atpB-rbcL 基因

間片段之基因單型的多型性在未來分別將有 5.3–21.1％及 0–80％的喪失。由於東

北部同時為遺傳多樣性的熱點，未來保育應加強東北部族群的監測，並針對即將

喪失基因單型的族群進行採樣與保種，以維持物種之遺傳多樣性。 

 

關鍵字 

物種分布模型、MAXENT、全球暖化、山薰香屬、繖形科、脆弱度、保育遺

傳學
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Abstract 

Studies have predicted that alpine plants will be forced to migrate into higher ele-

vations as current trend of global warming continues, resulting in drastic deduction in 

their distribution range. Consequently alpine vegetation is regarded as one of the most 

vulnerable ecosystems threaten by global climate changes. However, species’ survivor-

ship and evolvability to cope with environmental changes also depend on genetic diver-

sity. Therefore it is also important to project how shrinking in distribution range would 

impact extent of genetic diversity. Based on coordinates of collecting data and climate 

data of WORLDCLIM, we employed the program MAXENT to construct the distribu-

tion models of two endemic species of Apiaceae in high elevation of Taiwan, 

Chaerophyllum involucratum and C. taiwanianum, and used the models to project their 

past and future distributions during the last glacial maximum (LGM) and under the fu-

ture climatic scenarios (i.e. B2B and A2A) predicted by Intergovernmental Panel on 

Climate Change (IPCC). Changes of projected distribution were used to evaluate the 

vulnerability of the species. The distributions were also integrated with phylogeographic 

data to predicted loss of genetic diversity under B2B and A2A. Based on the projections, 

distributions of both species were much wider during LGM compare to their present 

distributions. Under B2B and A2A, 18–497 m upward migration and 44.7–85.8% 

shrinking in distribution are projected in C. involucratum, while 17–476 m and 42.2–

99.9% in C. taiwanianum are estimated. Populations in the northeastern part of the is-

land are most vulnerable, with vulnerability decreasing southward. Based on deduction 

of distribution range, C. involucratum is projected to lose 5.3–21.1% of haplotypes in 

the chloroplast atpB-rbcL spacer, while 0–80% loss was predicted in C. taiwanianum. 

Because the northeastern populations also present hotspots of genetic diversity, their 
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high vulnerability urges attention to monitor whether populations there would have 

shrunk as predicted. Furthermore, ex situ conservation such as germplasm preservation 

in seedbank should focus on populations harboring haplotypes that are projected to go 

extinct in the near future. 

 

Keywords 

species distribution model, global warming, conservation genetics, Oreomyrrhis, 

vulnerability, Apiaceae, MAXENT 
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前言 

I. 氣候變遷對高山生態系的衝擊 

全球氣候變遷對於物種的影響如同溫水煮蛙，過程漸變而難以回復。近百年

的氣象資料顯示，全球氣溫增加了 0.6℃，而國內的氣象資料更指出臺灣百年來

增溫了 1.4℃（許晃雄等，2012），此暖化的趨勢同時伴隨極端氣候如旱澇、熱浪

或暴雨機率的增加，緩慢而加速地衝擊脆弱的生態系統。高山環境在地質歷史中

時常扮演避難所的角色，同時也是維護生物多樣性重要的棲地，研究顯示，全球

氣候變遷對於高山生態系的衝擊甚劇（Sala et al., 2000），例如阿爾卑斯山區的物

種的觀察結果中，在過去百年內物種最適生存海拔提高約 29 公尺（Lenoir et al., 

2008），依據海拔播遷理論（Ohsawa and Ide, 2008），當受到氣候變遷衝擊時，高

山物種可透過緯度或者海拔遷移，但緯度上的遷移可能受限地理屏障難以達成，

因此迫使族群傾向海拔上的遷移，然而高海拔頂峰區域的面積相對狹小，族群擴

張的範圍受限，區域的族群可能縮小，甚至低於最小活力族群而導致族群滅絕，

因此受到氣候變遷衝擊之下，高海拔嗜冷物種的處境將更加危急，必須急切了解。 

檢視台灣的情況，依據台灣植物誌第二版紀錄，台灣維管束植物的物種多樣

性高達 4000 餘種，物種數目隨海拔高度遞減，但特有率卻隨之遞增，海拔 2500

公尺以上特有率高達 60％（Hsieh, 2002），顯見台灣高山物種在全球尺度的特殊

性，然而對於氣候變遷可能帶來的物種滅絕危機，台灣的高山物種將何去何從將

是亟欲關切的課題（李彥希、顏宏旭，2011），於台灣中部高山植物群落多樣性

研究中（Chou et al., 2011），觀察過去近三十年的植物多樣性變化，發現部分物種

有往高海拔遷移的趨勢，在全球增溫的條件下，甚至有滅絕的危機。 
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II. 脆弱度評估 

根據跨政府氣候變遷委員會（Intergovernmental Panel on Climate Change, 

IPCC）對脆弱度的定義（Parry et al., 2007; Williams et al., 2008），脆弱度為針對

一個系統的負向效應的感受性（susceptibility），其內含歸類為三要素：（一）暴露

度（exposure）：衝擊強度；（二）敏感度（sensitivity）：目標主體受到的衝擊程度；

（三）調適能力（adaptive capacity）：目標主體的適應能力，簡單以彈力球受到

碰撞回彈的例子比喻，彈力球代表欲評估脆弱程度的主體，暴露度即彈力球受到

的碰撞強度，敏感度及彈力球受到碰撞後彈向地面的速度，而適應能力即彈力球

本身的回彈高度。 

在評估氣候變遷造成人為活動的系統中，如水資源、經濟活動等方面應用甚

多，各要素的界定及計量方法較為明確且成熟，然而應用在評估生物多樣性的自

然系統中，諸多要素的不確定性以及相互關係不明確，且於不同分類群間差別迥

異，使得不容易系統性評估自然系統。鑑於分子標記的引入，對於物種內遺傳訊

息的掌握提升，加上地理資訊系統的應用，增進物種空間特性以及棲地環境的理

解，並且整合生物學上的知識，Williams et al.（2008）提出整合性的架構，評估

氣候變遷衝擊下的物種脆弱度（圖一），基於最小化全球生物多樣性的喪失，進

行環境經營管理規劃之前，首先必須實行評估物種脆弱度以設定管理的優先權，

將脆弱度分為外在和內在因素兩部分：外在因素指的是暴露度，影響因子包含氣

候變遷帶來的區域性衝擊，以及微環境或地形的緩衝能力；內在因素指的是物種

的敏感度，與物種特性有關，包括生態、生理及遺傳多樣性，並將物種特性整合

為兩個評估指標：恢復力（resilience）和調適能力，恢復力包含生活史特性、族

群動態、傳播能力、空間分布情形；調適能力強調物種潛在的適應性，包含基因

多樣性、親緣地理多樣性（phylogeographic diversity）、以及可塑性。藉助脆弱度

評估推論潛在的衝擊，以便規劃、實行保育措施，達到降低氣候變遷對物種和其
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棲地衝擊的目的，並監測實際的衝擊，偵測物種的後續狀態。 

本研究參考 Bálint et al.（2011）、Pauls et al.（2013）及 Pfenninger et al.

（2012），整合族群遺傳分析方法及物種分布預測模型，實踐物種脆弱度的評估，

特別是在於這類研究多採用 AFLP 或微衛星資料進行評估，然而此方法為採用序

列資料的先例。以往族群遺傳研究長於遺傳多樣性的計量及推論演化歷史，進而

提出族群分化成因以及經營管理建議，但多拙於量化空間資訊，在此加入物種分

布預測模型，有效量化物種與環境因子的相關性，並且提供一快速的方法模擬物

種潛在分布，在氣候變遷衝擊的前提下，結合兩者獨立研究方法，強化了評估物

種脆弱度精準度。以 Bálint et al.（2011）的案例而言，評估歐洲九種水生昆蟲，

藉由判定不同種內變異，以代表種內多樣性的單位，結合物種分布預測模型進行

遺傳多樣性喪失評估，相較以形態差異為主的物種為單位的評估，解析度有明顯

的提升，且結果顯示面積的喪失與遺傳多樣性的喪失之間具有明顯的正相關性。 

III. 物種分布預測模型 

近年來地理資訊的資料公開與完備，使得以物種分布模型（Species Distribu-

tion Model, SDM）預測物種分布可行，隨之為物種空間分布的假說驗證提供極佳

的研究平台。物種分布模型基於物種生境概念（niche concept, Hutchinson, 1957; 

Soberon and Nakamura, 2009），透過數學模型結構建構物種的潛在分布。一般進

行建模的流程，首先將原始資料分為訓練子集及驗證子集，以訓練子集建立模型，

驗證子集用來評估模型優劣。然而模型結構所適用的資料形態及預測效力不一，

Elith et al.（2006）比較 16 個模型結構的預測效力，模型所適用的資料形態分為

出現/未出現（Present/Absent）或僅出現（Present-only）資料，預測效力結果前三

名為 MARS、BRT 及 MAXENT，其中 MAXENT 對於狹域分布物種預測結果佳，
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且適用僅出現資料，加上具有方便的使用者介面便於參數調整，故諸多研究中採

用之。 

MAXENT（Phillips et al., 2006）為僅出現模型，應用最大熵模型（maximum 

entropy model），取出物種分布與背景隨機點之環境變量，比較兩者環境變量空間，

在滿足一定條件下，運用機器學習（machine learning）方法估計最大熵的機率分

布，藉此建立物種預測分布（Elith et al., 2011）。 

模型建立之後，以評估模型判定模型預測效力，首先建立描述實際分布與預

測分布之間正確與否的誤差矩陣（confusion matrix），分為四項：真肯定（true 

positive）、假肯定（false positive）、真否定（true negative）、及假否定（false neg-

ative），接著建立操作反應特徵（receiver operating characteristics, ROC）曲線下面

積（area under curve, AUC）、max Kappa 或 TSS 等評估指標判斷模型預測準確程

度，其中 AUC 值對於資料數量的獨立特性，最常用為判斷基礎，AUC 大於 0.5

表示具預測能力，AUC 值介於 0.5 與 0.7 之間表示預測能力差，介於 0.7 與 0.9 之

間表示預測能力佳，大於 0.9 表示預測能力極佳（McClish, 1989）。 

接著依各研究目標所需，需選定閾值將機率預測分布轉為二元預測分布，Liu 

et al.（2005）比較 12 種閾值選取方法，以 sensitivity、specificity、overall predic-

tion success 及 Kappa 指標評定優劣，表現較佳的為 prevalence、average predicted 

probability/suitability 、 sensitivity-specificity sum maximization 、 sensitivity-

specificity equality 和 the shortest distance to the top-left corner in ROC plot。選取適

當的閾值有助於以進行面積計算及後續評估分析。 

IV. 台灣高山植物之親緣地理 

在國內探討高山物種的遺傳多樣性及其演化歷史的相關研究，僅有兩個木本
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植物類群：玉山杜鵑複合種群、台灣冷杉，以及一個草本植物：碎雪草屬，此少

數的親緣地理的研究推論並不一致。 

玉山杜鵑（Rhododendron pseudochrysanthum Hayata）複合種群親緣地理的研

究中（黃啟俊, 2006; Chung et al., 2007），選用葉綠體 DNA atpB-rbcL 基因間片段

及核基因 ITS 片段，推測起源於紅星杜鵑，推斷族群在冰河期由北向南遷移而廣

泛分布於中、低海拔區域， 隨後間冰期增溫棲地逐漸破碎種化。 

台灣冷杉（Abies kawakamii (Hayata) Ito）的族群遺傳研究（Shih et al., 2007）

檢視三個葉綠體 DNA 片段：trnR-trnG、rbcL、及 trnL-trnF 以及核基因 GapC 內

插子片段，葉綠體的片段中偵測到族群幾乎無變異存在，於核基因 gapC 偵測到

廣布的基因單型，其中雪山族群與其他族群差異較大，但無明顯的族群遺傳結構

存在，由孢粉證據顯示台灣冷杉過去歷史分布可能擴及現今中海拔的範圍

（Tsukada, 1966），現今分布相較退縮至高海拔區域，設想與冰河歷史可能有關連，

然而從遺傳資訊推論並無顯著的選汰壓力。 

玉山碎雪草（Euphrasia transmorrisonensis Hayata）複合種群的研究中（吳明

洲, 2004; Wu et al., 2005），選用葉綠體 DNA trnL 內插子及 trnL-trnF 片段以及核

基因 ITS 片段，結果呈現明顯的族群遺傳結構，發現了三個支序：北部、北部和

東部、以及中部和南部區域，且於核基因 ITS 中發現在北部及東部支序與其餘兩

者有部分族群雜交的現象，並且推論是由於冰河期的壓力，使得族群由較低海拔

的北部和東部支序向高海拔擴展，其中均衡選汰可能扮演重要的演化動力 

V. 台灣山薰香屬簡介 

山薰香屬（Oreomyrrhis Endl.）為分布在環南太平洋的植物，全世界約 25 種，

其分布在東太平洋區域北起中美洲的山區，往南沿南美洲安地斯山脈分布至阿根
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廷北部以及智利南端及福克蘭群島，大洋洲區域的類群分布於紐西蘭、澳洲東南

沿海區域、塔斯瑪尼亞島及新幾內亞山區，在西太平洋區域分布於婆羅洲北端的

神山及台灣的高山區域。其分布的氣候區屬於亞高山、高山或亞極地，且常見於

森林底層開闊潮濕環境或山頂岩屑地的棲地類型，為典型的高山植物類群

（Mathias and Constance 1955; Chung et al., 2005）。Chung（2007）以 DNA 序列指

出本屬為一單系群（monophyly），由細葉芹屬（Chaerophyllum L.）演化出，因此

維持山薰香屬的地位將使細葉芹屬成為並系群（paraphyly），故 Chung（2007）將

山薰香屬（Oreomyrrhis）併入細葉芹屬。本論文因此仍以山薰香屬稱之。 

Chung et al.（2005）及 Chung（2007）研究指出山薰香屬現今環南太平洋的

不連續分布為近代長距離傳播事件所生成的地理分布，根據分子定年，山薰香屬

起源於上新世至更新世間的 Sahul 大陸（約為今日新幾內亞和澳洲大陸），經歷一

次獨立事件拓殖到紐西蘭，以及至少兩次長距離傳播事件到達美洲、新幾內亞及

台灣（Chung, 2006）。 

台灣的山薰香屬植物包含三個物種：山薰香（Chaerophyllum involucratum 

(Hayata) K. F. Chung）、台灣山薰香（Chaerophyllum taiwanianum (Masam.) K. F. 

Chung）、以及南湖山薰香（Chaerophyllum nanhuense (Chih H. Chen & J. C. Wang) 

K. F. Chung），三種皆分布於台灣島內海拔 2500 公尺以上的山地區域，涵蓋雪山

山脈（雪山與大霸尖山）、中央山脈（南湖大山、合歡山、奇萊山、能高山、秀

姑巒山、向陽山與北大武山）及玉山山脈（玉山、鹿林山、塔關山與關山嶺山）

等主要山系，山薰香為廣布種，台灣山薰香侷限分布於北部及中部山系，南湖山

薰香則僅出現於南湖大山。然而台灣山脈多南北走向，河川東西向切割山脈，地

形突起度高，因此各族群間呈間斷分布。 
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研究目的 

(1) 探討台灣山薰香屬植物之族群遺傳多樣性的現狀及形成原因。 

(2) 建立台灣山薰香屬之物種分布，並預測氣候變遷衝擊之物種分布。 

(3) 評估台灣山薰香屬之族群遺傳變異在全球氣候變遷衝擊的影響程度。 
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材料與方法 

本研究方法流程參考圖二。 

I. 研究材料 

研究材料蒐集分為兩部分，一為植物體採集及遺傳資料蒐集，二為環境資料

取得。 

A. 生物資料取得 

山薰香屬植物的資料大多為鍾國芳老師於 2002 年至 2009 年採集之樣本，部

分樣本取自標本館標本及個人贈與，其餘為作者 2011 年至 2012 年採集，相關標

本資訊參考附錄一。 

1. 野外取樣 

自生育地採集植物組織置入乾燥劑中乾燥保存，以備進行遺傳分析，另外記

錄採集資訊，包含物種中文名稱、學名、採集者、採集者標本編號、採集地點資

訊、經緯度座標。物種點位資料除野外取樣之外，部分來自於全球生物多樣性資

訊機構（global biodiversity information facility, GBIF），並檢核摒除位置明顯錯誤

的點位。 

2. DNA 萃取、擴增及定序 

a. DNA 萃取 

採用修改的 CTAB 法（Murray and Thompson, 1980）進行 DNA 萃取，操作

步驟如下： 

(1) 將 cetrimonium bromide（CTAB）置於 65˚C 水浴槽預熱。 

(2) 秤取 0.1g 的乾燥植物組織，加入少許滅菌過的海砂，於研缽中磨碎成
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粉末狀並置於 2 mL 離心管中。 

(3) 加入 4μL β-mercaptoethanal、10μL RNase A 及 800μL 65˚C 的 CTAB，

以試管震盪器震盪離心管，使組織粉末與溶劑均勻混合。 

(4) 將離心管置於 65˚C 水浴槽 1 小時，每 15 分鐘將離心管取出搖勻再置

回。 

(5) 將離心管移出水浴槽，加入 800μL 的 Chloroform : Isoamyl alcohol 24:1

（CIAA）。 

(6) 劇烈搖晃離心管 3 分鐘，使管內溶液呈乳糜狀。 

(7) 將離心管置於離心機以 13,500 g 轉速離心 10 分鐘。 

(8) 小心取出離心管，以微量滴管移出上清液至新的 1.5mL 離心管，加入

700mL CIAA。 

(9) 劇烈搖晃離心管 1 分鐘，再置於離心機以 17,000 g 轉速離心 10 分鐘。 

(10) 移出上清液至新的 1.5 mL 離心管，加入 1/10 體積的 3 M Sodium Ace-

tate 及 0.54 倍總體積的-20˚C 的異丙醇（isopropenol）。 

(11) 輕輕搖勻之後冷藏於-20˚C 2-10 小時。 

(12) 以 17,000g 轉速離心 15 分鐘，移去上清液，以 75％酒精清洗沈澱物。 

(13) 以 17,000g 轉速離心 1 分鐘，移去上清液，加入 800mL -20˚C 的 95％

酒精清洗沈澱物。 

(14) 以 17,000g 轉速離心 1 分鐘，移去上清液，以 800mL -20℃的 99.99％

酒精清洗沈澱物。 

(15) 加入 30μL 的 TE buffer 回溶。 

(16) 取其中 2μL 進行 1％瓊脂膠（agarose）電泳分析，以 DNA 標準品作

為估計樣品 DNA 的濃度。 

b. 聚合酶連鎖反應（polymerase chain reaction, PCR） 

本研究取樣葉綠體 atpB 與 rbcL 兩基因片段之間的片段（~740 bp），使用引
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子如表一。聚合酶連鎖反應於 200μL 離心管中進行，總體積為 25μL，組成包

括：2.5μL 稀釋 10 倍之樣品模版 DNA、2.5μL atpB 端引子、2.5μL rbcL 端引

子、12.5μL 2X Taq DNA Polymerase Master Mix RED（Ampliqon）及 5μL 二次

蒸餾水，溫度循環流程設定參考 Chung（2006）：94˚C（5 分鐘）；30 次循環：

94˚C（30 秒）、54˚C（1 分鐘）、68˚C（30 秒）；68˚C（7 分鐘）；25˚C（1 分鐘）；

4˚C（暫停）。 

為確認 PCR 之產物生成，取 2μL 產物與微量染液混合後進行 1％瓊脂膠電

泳分析。 

c. 純化及定序 

取 10μL PCR 產物送至基龍米克斯生物科技有限公司（系統：ABI 3730XL），

填妥表單完成純化及定序，樣本的定序結果將以*.ab1 格式回傳。 

B. 環境資料取得 

本研究的環境資料來自於線上的資料庫，每個資料集（表二）包含 19 個生

物氣候圖層（bioclim layers）。資料集的時間尺度包括最近一次冰河極盛期（Last 

glacial maximum, LGM）、現今、以及溫室氣體排放情境特別報告（Special Report 

on Emissions Scenarios, SRES）預測的未來氣候假設情境，前兩個時間區段資料集

來源為 WorldClim（http://www.worldclim.org/, Hijmans et al., 2005），其中 LGM 包

含兩個古氣候模型：Community Climate System Model（CCSM）與 Model for In-

terdisciplinary Research on Climate（MIROC3.2）；SRES 未來氣候假設情境資料集

來自 Centro Internacional de Agricultura Tropical（ CIAT）（ http://www.ccafs-

climate.org/, Ramirez and Jarvis, 2008），選用兩氣候模型 The Second Generation 

Coupled Global Climate Model（CGCM2）及 Hadley Centre Coupled Model, version 

3（HADCM3）在前期（2020 年）、中期（2050 年）與後期（2080 年）三個時間
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區段的預測。，各時間區段根據溫室氣體排放程度又分為 A2A 和 B2A 兩個假設

情境。總結本研究所採用的資料集，包含 LGM（2 個）、現今（1 個）、SRES 未

來假設情境（2×3×2＝12 個）（圖三），共計使用 15 個資料集，資料解析度為 30

秒，其中 LGM 資料來源提供的解析度為 2.5 分，為便於投影，將之重新取樣為

30 秒（Waltari et al., 2007），而針對全球尺度的預測，考量運算效率採用 2.5 分的

資料解析度。 

為方便裁切出研究範圍的環境因子資料層，同時在 WorldClim 下載國家面向

量（polygon）圖層，使用 ArcGis 10（ESRI）的 extract by attribute 工具，將台灣

範圍的面向量抽出，另存成 shapefile 資料層。 

II. 資料分析 

資料分析階段分為四個部分：資料前處理、遺傳分析、物種分布預測模型建

立及多樣性喪失分析，本研究提供 R 環境下的示範（PD_DL_demo.R），參考附錄

二。 

A. 物種及環境資料前處理 

將 DNA 定序的資料（*.ab1 格式）以 SeqMan ver. 7.1 進行序列判讀並匯出

*.fasta 格式，匯入 MEGA 5（Tamura et al., 2011）進行序列排序（sequence align-

ment），並以手動調整序列資料輸出*.nexus 格式。另外，將樣本的地理分群參考

採集資訊輔以經緯度座標判定，製成樣本代號與地理分群的成對表單。 

環境資料集以 R 軟體（R Core Team, 2013）中的 dismo、sp、raster 套件處理，

由於儲存空間考量，線上資料庫的資料層採用整數數值，因此參考 WorldClim 網

站的資料格式解釋處理，將部分資料層回復到正確的數值，例如：年均溫（AMT）

原始資料層值域為-497 至 291，需除以 10 轉換為-49.7 至 29.1˚C。接著將資料層
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裁切成研究範圍的區域，抽取出台灣的面向量圖層，以 crop、mask 兩個函數裁切，

最後，將一個資料集的資料層儲存於同一資料夾，以備後續建模使用。 

B. 族群遺傳變異分析 

以 Arlequin ver. 3.5.1.3（Excoffier et al., 2005）軟體建立族群之基礎遺傳資訊，

包含基因單型歧異度（haplotype diversity, Hd）及核苷酸歧異度（nucleotide diver-

sity, π），並分別估計其標準差，藉此比較各族群的遺傳歧異程度。再者，以

Tajima’s D 及 Fu’s Fs 檢測族群之中性變異假說，並進行 1000 次溯祖模擬計算顯

著性，檢測族群是否偏離隨機基因漂變，藉此推論族群消長歷史，負值代表可能

曾經歷瓶頸效應（bottleneck effect）之後族群擴張或定向選汰（directional selec-

tion），正值代表族群可能曾經經歷族群退縮或定向選汰（balancing selection），而

Fu’s Fs 相較 Tajima’s D 對於偵測族群擴張事件較為敏感。最後，建立族群間族群

分化指標（FST）矩陣，並將數值區分為三個等級：低度分化（FST＜0.15），中度

分化（0.15＜FST≦0.25）及高度分化（FST＞0.25），藉此推斷族群間的遺傳相異程

度。 

C. 巢狀支序親緣地理分析（Nested Clade Phylogeographic Analysis, NCPA） 

以 TCS 1.21（Clement et al., 2000）軟體建構統計最簡約網狀圖（statistical 

parsimony networks ）之基因單型親緣網狀圖，依據 Pfenninger and Posada（2002）

的方法移除迴圈，再以 GeoDis 軟體配合推論檢索表（inference key）（Posada et 

al., 2000）進一步進行 clade distance（Dc）與 nested clade distance（Dn）關連性

分析與推論族群演化歷史。上述操作中由於軟體所需的資料格式特殊，對於資料

彙整、資料格式建立及製圖，作者在 R 的環境下建立了數個函數以自動化產生： 

(1) PNCA（附錄三）：將樣本採集資訊、樣本地理分群和 TCS 1.21 產生的

*.graph 及*.graph.log 檔中的資訊整合。 
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(2) PNCA_plot（附錄四）：繪製 TCS 1.21 建構的基因單型親緣網狀圖，端

點（即各基因單型）以所含樣本所在地理分區的圓餅圖表示。 

(3) PNCA_cutloop（附錄五）：處理基因單型親緣網狀圖中的迴圈，以便

GeoDis 分析。 

(4) geoDis_format（附錄六）：以問答的方式建立 GeoDis 軟體所需的輸入

資料格式。 

(5) geoDis_output（附錄七）：將 GeoDis 軟體的分析結果製成利於進行推

論檢索表的輸出格式。 

親緣網狀階層分析結果以基因單型親緣網狀圖、基因單型地理空間分布及階

層推論分析表呈現。 

D. 物種分布預測模型建立 

1. 環境因子選取 

整合相關性檢測與 Maxent 3.3.3e（Phillips et al., 2006）內建的環境因子檢測，

以及觀察空間預測結果，選取環境因子組合以建立模型。首先，抽取樣本座標的

現今環境資料層，建立皮爾遜積差相關係數（Pearson's product moment correlation 

coefficient）矩陣，選取相關性小於 0.8 的環境因子組合，降低環境因子間共線性

的效應（Dormann et al., 2013），避免模型建立時產生過度預測（overestimate）的

情形。採用 R 環境中 cor 函數進行分析。另一部份，藉助 Maxent 3.3.3e 提供的因

子檢測，建立 Jacknife 因子重要性檢測，以及因子反應曲線，前者藉由每次刪去

或保留一個因子觀察模型預測結果，以評估該因子的重要性；後者計算因子邊際

機率分布，便於解釋因子間的相關性。 

2. MAXENT 模型建立、評估模型與預測分布 

將物種的點位及現今環境資料集匯入 Maxent 3.3.3e，勾選選出之環境因子組
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合，勾選 create response curves、Do jackknift to measure variable importance，並輸

入檔案輸出路徑，並指定欲投影之時間尺度的資料集資料夾路徑，參數設定

（Settings）： 

(1) 勾選 Random seed 

(2) Random test percentage 輸入 20，代表隨機抽取百分之二十的物種點位

作為驗證子集，以進行評估模型，其餘為訓練子集，作為建立模型用。 

(3) Replicates 輸入 100，代表重複建立模型 100 次，以利後續進行預測模

型挑選。 

(4) Replicated run type 選擇 Bootstrap。 

(5) 勾選 Write plot data 及 Write background predictions，方便匯入不同軟體

介面使用。 

設定完成，模型建立、評估模型與預測分布將自動進行，其摘要表單儲存在

所設定的輸出路徑的 maxentResults.csv 檔案中，包含模型資訊、評估模型 ROC

曲線之 AUC 值及閾值。 

在 R 環境下，挑選 100 個預測模型中 Test AUC 值前十名的模型取平均作為

平均機率預測分布，以降低模型的不確定性（Torres et al., 2013），再選擇閾值以

Equal training sensitivity and specificity logistic threshold（Liu et al., 2005）將各時

間尺度之平均機率預測分布重新分類為有（1）、無（0）的二元預測分布。 

E. 多樣性評估分析 

1. 分布面積動態 

將三個時間尺度：LGM、現今和 SRES 未來氣候假設情境 A2A 及 B2A 之二

元預測分布繪圖，並計算相對於現今的預測分布網格面積差異與差異之比例，其

差異包含穩定（ stable）區域：現今及投影預測分布皆出現的區域、擴張
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（expanded）區域：僅出現於投影預測分布的區域，於現今預測分布未出現的區

域、以及縮減（restricted）區域：僅出現於現今預測分布的區域，於投影預測分

布中喪失的區域。 

差異比例  
投影之二元預測分布面積 現今二元預測分布面積

現今二元預測分布面積
      

2. 基因單型喪失評估 

在各時間尺度的預測分布中，計算於二元預測分布之外的樣本採樣點，統計

喪失的點位以及基因單型，並且計算樣本採樣點以及基因單型喪失的比例。 

另一部份，結合親緣網狀階層分析，將喪失的樣本點位納入考慮，重新計算

基因單型親緣網狀圖中各端點圓餅圖的比例，若喪失某一基因單型，則與之相關

的連線便中斷。 

F. 脆弱度評估 

1. 脆弱度指數（Vulnerability Index, VI） 

本研究將藉由脆弱度指數判斷物種潛在易受害的棲地，藉由各時期的機率分

布轉化為脆弱度指數，觀察其出現機率的變化特性，如變化幅度以及空間分布，

用以預測各族群的脆弱程度。實際的施行方法為：將脆弱度指數定義為現今平均

機率分布與各時間尺度之平均機率分布之比值（Matsui et al., 2004; Casalegno et 

al., 2010; 孫世鐸, 2011），並且重新分類為五個等級加以顏色輔助辨識：安全（0

＜VI≦1，綠色）、低度脆弱（1＜VI≦5，藍色）、中度脆弱（5＜VI≦10，黃色）、

高度脆弱（10＜VI≦100，紅色）、以及極端脆弱（100＜VI，紫色），最後在地理

空間上視覺化呈現脆弱度指數的空間分布圖，並且計算面積及出現點在各脆弱度

等級的分布情形。 
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脆弱度指數  
現今平均機率分布

各時間尺度之平均機率分布
 

2. 海拔梯度機率頻度分布 

抽取各時間尺度之平均機率預測分布之海拔資料，以每 200 公尺為一級距，

計算各海拔級距上的預測分布機率累積製成直方圖。 

3. 棲地破碎程度分析 

根據棲地破碎化指標（Bogaert et al., 1999），計算各時間尺度下的內緣比

（interior-edge ratio），在此定義為綴塊（patch）的面積與邊長之比值，藉此評估

棲地破碎化的程度。實際作法則將二元預測分布網格資料轉為面向量圖層，統計

其面積及邊長，並將面積除以邊長累積製成直方圖。 

內緣比  
綴塊面積

綴塊邊長
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結果 

I. 族群遺傳變異分析、親緣網狀階層分析 

此部分分析描述，僅山薰香（Chaerophyllum involucratum）進行 clade dis-

tance 與 nested clade distance 關連性分析。 

一共取得 269 條長度為 753 個鹼基對之葉綠體 atpB-rbcL 基因間片段序列，

包含山薰香 216 條及台灣山薰香 53 條。 

山薰香的資料矩陣中偵測到 9 個多型性位點（polymorphic sites），並區分出

19 個基因單型。樣本在空間上分布於 8 個地理分區（圖四、五）：雪霸（Sp）、南

湖（Nh）、合歡（Hh）、能高（Nk）、秀姑巒（Sgl）、玉山（Ys）、塔關（Tk）及

北大武（Ptw），其中除南湖沒有獨有的基因單型外，其他 7 個地理分區皆具有獨

有的基因單型，其獨有基因單型數目由多至少依序為雪霸（3），秀姑巒、玉山和

塔關次之（2），合歡、能高及北大武各 1 個。此外，7 個共享基因單型各自在地

理空間中不具明顯的空間群聚性。台灣山薰香的資料矩陣中，偵測到 7 個多態位

點，並區分出 5 個基因單型。樣本在空間上分布於 4 個地理分區（圖六）：雪霸、

南湖、玉山及秀姑巒，獨有基因單型在南湖有 2 個及玉山 1 個，2 個共享基因單

型在空間中各分別聚集於北部和中部兩部分（圖七、表三）。 

山薰香整體的基因單型歧異度（Hd）為 0.916（s.d.=0.007），各地理分區則介

於 0.399 至 0.788 之間，雪霸最高，南湖次之，最低者為塔關；整體的核苷酸歧

異度（π）為 6.223×10
-3（s.d.=3.386×10

-3），各地理分區則介於 1.366×10
-3 至

9.909×10
-3之間，南湖最高，合歡次之，最低者為能高（表四）。 

中性假說檢測部分（表四），Tajima’s D 及 Fu’s Fs 不論是族群整體或各地理

分區幾乎都為正值，推論族群可能族群退縮或均衡選汰，但仍有少數地理分區的

族群 Tajima’s D 為負值，表示部分族群可能經歷瓶頸效應之後族群擴張或定向選
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汰，然而統計上 Tajima’s D 和 Fu’s Fs 皆不顯著，無法推翻中性變異假說，顯示可

能有其他事件發生，如族群二次接觸或族群遷移。 

族群間的遺傳分化指數（FST）部分（表五），除了合歡-南湖及北大武-秀姑

巒兩組呈現低度分化，其餘族群間遺傳分化皆為中度或高度分化。 

山薰香親緣網狀關係（圖五）部分，整體並無明顯輻射狀結構，TCS 判定的

祖先型為 I，但並非廣布的基因單型。親緣網狀階層分析（表六）總共包含 10 個

1-step clade、4 個 2-step clade 及 2 個 3-step clade，除 clade 1-6 與地理位置相關性

不顯著外，其餘支系皆與地理位置相關。整體推論訊息呈現族群連續擴張

（contiguous range expansion），1-step clade 和 2-step clade 出現較多異域隔離

（allopatric fragmentation）及歷史隔離或長距離拓殖（past fragmentation and/or 

long distance colonization），少數推論訊息為族群連續擴張、基因交流受限或族群

擴散但有部分長距離傳播事件（restricted gene flow/dispersal but with some long 

distance dispersal）以及距離隔離事件導致基因交流受限（restricted gene flow with 

isolation by distance）； 3-step clade 的推論訊息皆為族群連續擴張。 

II. 物種分布預測模型時間序列 

A. 環境因子選取 

三種台灣山薰香屬的 19 個氣候環境因子如表七，符合典型高山物種的特性。

綜合皮爾遜積差相關係數矩陣（表八、九）、Jacknife 因子重要性檢測和因子反應

曲線，山薰香及台灣山薰香兩組分類群各選出一組環境因子組合，山薰香：年均

溫（AMT）、年降水量（AP）、最乾月降水量（PDM）和最暖四分之一年降水量

（PDrQ）；台灣山薰香：年均溫、月平均氣溫日較差（MDR）和最暖四分之一年

降水量。 



 

19 

 

B. 預測分布模型 

藉由選取出的環境因子組合建立模型，以 AUC 值及空間中預測情況判斷模

型優劣，結果如表十，每個模型皆呈現出良好的預測結果（山薰香：0.9877 和台

灣山薰香：0.9995），其機率預測分布反應高山地區機率值越高的趨勢（圖八）。 

選擇 Equal training sensitivity and specificity logistic threshold 將 Test AUC 值前

十名機率預測分布處理為二元預測分布，其結果反應真實分布區域，譬如陽明山

區並無分布而北大武山實際有分布。然而台灣尺度中，唯中央山脈中部丹大山區

沒有樣點分布，但卻被預測為有分布區域。 

在 LGM 的二元預測分布中，CCSM 及 MIROC3.2 的結果皆呈現分布擴大的

趨勢，但前者較後者預測範圍大了許多，在山薰香的預測中尤為明顯，甚至預測

部分中北部平原地區也有分布。 

SRES 未來的二元預測分布中，隨著時序由前期至後期，CGCM2 和

HADCM3 皆呈現面積朝向高山集中的現象，整體面積明顯減少，而 CGCM2 較

HADCM3 更甚之，在 A2A 及 B2A 比較上，前者退縮情形較嚴重，減少的面積越

往後期越顯著。 

III. 多樣性評估分析 

A. 分布面積動態 

於山薰香的分布動態結果中（表十一），LGM 的兩組氣候模型預測結果趨勢

類似，100％為穩定區域，126.7-500.9％為擴張區域，並無退縮區域，整體顯示

LGM 時族群擴張情形。預測未來分布部分，整體上 CGCM2 改變幅度較

HADCM3 明顯，而氣候假設情境間的比較，A2A 較 B2A 反應強烈許多。穩定區

域由前期 56.8-88.6％，及至中期降至 29.5-75％，於後期更降到 14.2-55.3％；擴

張區域部分，大部分為 0％，僅少數時間區段預測出擴大的現象，但幅度都不大
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（0.3-5.3％）；縮減區域在時序上比例逐漸增加，前期 11.4-43.2％，至中期升至

25-70.5％，於後期達到 44.7-85.8％。 

台灣山薰香的分布動態部分（表十二），於 LGM 預測結果與山薰香的情況相

同，同樣顯示 LGM 時族群擴張情況。預測未來預測分布部分，綜觀下，資料集

的比較，CGCM2 改變幅度較 HADCM3 明顯，而氣候假設情境間的比較，A2A

較 B2A 反應強烈許多，整體的趨勢與山薰香相似，但分布面積更加狹小，變動程

度更顯著。穩定區域由前期 44.5-100％，到中期降至 6.2-69.6％，於後期甚至降到

0.1-50.8％；擴張區域部分，皆為 0％，除前期 A2A CGCM2 預測到分布面積增加

的情形（141.2％），及前期 A2A 和 B2A HADCM3 預測到輕微的面積增加現象

（3％及 2.5％）；縮減區域趨勢明顯增加，由前期 0-55.5％，至中期升至 30.4-93.8

％，及至後期達到 49.2-99.9％。 

B. 遺傳多樣性喪失評估 

根據前述未來氣候假設情境時棲地面積縮減情況，判定此分類群為潛在退縮

的類群，因此進一步評估基因單型喪失的程度，以下依計數方法論述，包含點位

座標及基因單型兩部分。 

山薰香的結果中（表十一），點位減少比例介於 0-37.5％，並隨著時間增高，

兩組氣候模型差值約 3.2-30.6％，CGCM2 減少比例高於 HADCM3，中後期尤其

明顯。基因單型喪失較點位減少的趨勢緩和，喪失比例介於 0-21.1％，在時間梯

度上越往後期喪失比例越高，並且觀察喪失的基因單型於親緣網狀關係圖的位置

位於末端。 

台灣山薰香部分（表十二），點位減少比例介於 0-83％，隨著時間增高，兩

氣候模型差值約-17-54.7％，在 A2A CGCM2 喪失反應強烈。基因單型喪失部分

僅 A2A CGCM2 偵測到基因單型減損，於中期減損 40％，至後期減損到達 80％。 

第二部分各地理分區的減少比例中，採集座標與基因單型計量的結果一致，
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山薰香的喪失比例大致有三個高峰，北部雪霸族群、中部合歡及能高族群以及南

部北大武族群（圖九、十）；台灣山薰香的喪失比例以中部秀姑巒及玉山族群可

能受到較大威脅（圖十一、十二）。 

IV. 脆弱度評估 

A. 脆弱度指數 

觀察山薰香的脆弱度指數空間分布圖（圖十三），CGCM2 較 HADCM3 反應

明顯，A2A 又較 B2A 反應明顯，整體數值分布模式皆由西部向東北和東部遞增，

且分布邊緣脆弱度較高。計量各等級脆弱度指數如表十三、十四，A2A CGCM2

脆弱度分布於暖化前期 81.78％集中於低度脆弱，少部分落在極端脆弱的區域，

及至中期，極端脆弱的區域增至 44.06％，於後期逾半數（63.53％）落於極端脆

弱的區域，統計取樣座標處於脆弱度各等級數量，同樣呈現此趨勢，於後期取樣

座標開始出現於極端脆弱的區域。其餘情境結果趨勢雷同但較為和緩。 

台灣山薰香部分，其脆弱度指數空間分布與山薰香呈現趨勢相似但反應更劇

烈（圖十四），CGCM2 較 HADCM3 反應明顯，A2A 也較 B2A 反應明顯，整體

數值分布同樣為西部向東北和東部遞增，分布邊緣的脆弱度高。由表十五、十六

統計各等級脆弱度，觀察 A2A CGCM2 的結果，暖化前期皆處於安全的區域，及

至中期脆弱度分布快速升高，高達 82.96％落在極端脆弱的區域，於後期落在極

端脆弱的區域更升高至 97.37％，統計取樣座標處於脆弱度各等級數量，同樣呈

現此趨勢，於中及後期開始出現於極端脆弱的區域。其餘情境結果趨勢相似但較

和緩，整體脆弱度數值分布較山薰香的來得高。 

B. 海拔梯度機率頻度分布 

山薰香的現今最適分布海拔約為 2657±295.64 公尺（圖十五），CGCM2 的結

果顯示，最適海拔持續上升，A2A 情境：於前期為 2735±269.56 公尺，中期至
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3022±192.99 公尺，後期到達 3154±182.48 公尺；B2A 情境：於前期為 2848±

242.09 公尺，中期降至 2770±274.5 公尺，後期升高到 2996±196.86 公尺。

HADCM3 部分，最適海拔同 CGCM2 持續上升的趨勢但較為緩和，A2A 情境：

於前期為 2692±286.66 公尺，中期至 2828±252.99 公尺，後期升至 2944±217.25 公

尺；B2A 情境：前期為 2675±296.81 公尺，中期升至 2764±259.74 公尺，後期到

達 2855±238.64 公尺。 

台灣山薰香的現今最適分布海拔約為 2936±252.77 公尺（圖十六），CGCM2

的結果呈現最適海拔上生的趨勢，A2A 情境：雖然前期預測結果下降至 2572±

462.02 公尺，中期升高到 3412±134.1 公尺，後期更到達 3719 公尺；B2A 情境：

前期為 3111±204.48 公尺，中期稍微升高至 3117±204.73 公尺，後期到達 3195±

189.8 公尺。HADCM3 部分，最適海拔同 CGCM2 持續上生的趨勢但較為緩和，

A2A 情境：前期為 2953±241.75 公尺，中期升至 3063±211.21 公尺，後期到達

3114±207.27 公尺；B2A 情境：前期為 2955±241.09 公尺，中期升至 3028±220.96

公尺，後期到達 3079±213.68 公尺。 

C. 棲地破碎程度分析 

藉助計算內緣比以描述棲地破碎化情形，觀察山薰香及台灣山薰香不同時間

尺度下的直方圖結果（圖十七、十八），由暖化前期至後期，高比值有增多的趨

勢，且低比值的頻率減小，顯示棲地破碎程度加劇並且有部分小棲地喪失。 
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討論 

I. 台灣山薰香屬遺傳多樣性成因 

由族群遺傳變異分析結果顯示，各地理分區族群的遺傳多樣性程度高，而在

空間中並未發現廣布於全分布區且高頻率的基因單型，於親緣網狀關係圖中雖大

致呈現放射狀的親緣關係，但位於中心可能暗示為祖先型的基因單型則由散於數

個山頭的基因單型組成，結合地理空間分布及親緣關係圖，山薰香具有多起源的

演化歷史，進一步檢視親緣網狀階層分析，越高階層反應的歷史事件皆為族群連

續擴張，顯示山薰香族群於冰河期擴張的可能性，在物種預測分布中同樣支持此

論述，然而初階層反應較近期的歷史事件則有不同的推論，但多呈現族群交流受

限制而有隔離的情況發生，但未排除長距離傳播的可能性，另外由族群間分化指

數結果同樣顯示各族群間的分化程度相當高，反應出族群間遺傳多樣性特殊的性

質。 

依據間冰期避難所模型（displacement refugia model, Kropf et al., 2002; 

DeChaine and Martin, 2004，圖十九）敘述，相較於分布在低海拔與大陸平地的物

種，生活在高海拔環境的嗜冷物種對冰河週期的溫度變化可藉由在海拔梯度的上

下遷移調適，為維持原先的棲地溫度環境，當冰河期來時，山區的溫度帶向下移

動，嗜冷物種將自原先的山頂棲地向下遷移至山麓，族群可能藉由山麓連接而產

生基因交流，而當冰河退卻進入至間冰期，族群又退卻至山頂，族群間的基因交

流因此中斷，直到冰河期再次來臨，族群又再度相遇。受到如此反覆冰河週期的

影響，進而形成現今高山物種的族群遺傳多樣性及結構。此假說可解釋台灣的山

薰香屬植物親緣關係結構與地理分布間無明顯關連的現象，以及族群間遺傳高程

度分化的情形。 
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II. 物種分布模型 

構築於 SDM 之上物種評估，因此預測模型將影響到評估的結果，其影響參

數為（一）資料誤差，包含樣本點及環境資料；（二）模型結構。 

A. 資料誤差 

台灣山地區域的氣候測站相對較少，環境資料來源為空間內差的結果，使得

資料本身具有空間自相關，山頭間的氣候梯度在 30 秒空間解析度中較難已呈現，

直接影響預測分布細部資訊的判斷，而因子間共線性同樣可能造成模型過度預測

的結果，然而同時不能忽略共線性高的因子可能也是重要的影響因子，因此考慮

因子相關性時盡量降低共線性，但也需考量各因子的反應曲線，以避免刪去重要

的環境因子。在樣本座標取樣上，觀察到部分預測出現區域無採集記錄，如中央

山脈中段丹大山區，原因可能為預測誤差，同時可注意到預測模型具有提出潛在

棲地的能力（Guisan et al., 2006），回饋以取樣上的誤差，並且若能記錄未出現的

資料將對於需要出現/未出現資料的模型結構提供更為精確的資訊。 

B. 模型結構 

本研究採用 MAXENT 建立預測分布模型，在樣本數小或狹域種時具有不錯

的預測結果（Franklin and Miller, 2009），然而在不同的模型結構，譬如 GLM、

GAM、RF、MARS 等等其他模型結構可能各自反應物種分布與棲地環境之間的

對應關係，整合多種模型結構有助於提高預測分布的準確率，但同時需要解決模

型間不確定性（Marmion et al., 2009）。 

綜合以上兩部分參數討論，本研究建立之物種分布模型可視為物種分布界線，

預測結果與實際觀察的物種分布範圍吻合，已足以進行推論，作者初步比較與廣

義線性模型（generalized linear model, GLM）的結果，兩者相似，但 GLM 過於保

守而高估預測分布範圍，以本研究中所採用的 MAXENT 有較好的預測表現，故
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並未整合多個模型的預測結果。 

然而相較前人研究（Marske et al., 2009）的空間尺度，以 30 秒解析度的資料

在台灣尺度中建立預測模型，相對空間解析度略顯不足，以物種分布概念中所提

到的三項影響因子：環境因子、種間交互作用及可達性，受限於資料涵蓋的範圍

較大，本研究僅考慮環境因子中的氣候因素，若能考量特定的物種之其他環境因

子，如土壤、季風，或種間關係，如植群型、土壤微生物，將可增加物種預測分

布的準確度（Sinclair et al., 2010）。另一方面，尺度問題可能受限於實際環境因子

取樣密度，後續經空間內插補足未調查區域，特別是山地區域，以台灣的狀況而

言，高山區域的氣候資料多倚賴玉山氣象站的資訊，因此在山地的環境因子自相

關情形較為嚴重。 

III. 多樣性評估分析 

由物種預測分布結果顯示，遭受氣候變遷衝擊下，台灣山薰香屬的分布面積

的改變趨勢一致，皆有明顯面積縮減的現象，然而在遺傳多樣性的喪失中，假定

在相較物種演化的速率而言極短暫的百年內，物種的傳播能力既使適合長距離傳

播，但仍然侷限於小尺度的播遷，因此結合物種預測分布與遺傳多樣性的地理座

標資訊，進行遺傳多樣性喪失分析（Balint et al., 2011; Pfenninger et al., 2012）。相

較於分布面積改變的程度，遺傳多樣性喪失幅度較小，原因可能為棲地縮小，部

分稀有的基因單型並不能適應加劇的暖化而消失，或者具有未取樣的族群並無納

入分析所致。另外，由親緣網狀圖破裂情形顯示（圖二十），喪失的基因單型偏

向分支末端，靠近祖先型的基因單型保留較多，此有趣的現象可能與祖先型多分

布於分布核心區域有關，也暗示喪失的遺傳多樣性可能為稀有的基因單型。 

藉由切分至物種以下的具遺傳訊息的操作單位，解析度提高至族群層級，對

於評估物種受到氣候變遷衝擊下的影響，明顯提高對於種內變異與氣候變遷之間
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的關連，除了物種分布模型提供的族群整體的概況，更能評估細部各地理分區的

族群遺傳多樣性的影響程度，對於保育工作而言，提供更多資訊規劃各區域的保

育策略或評定優先順序。 

然而以上問題可藉由提高分子標記的解析度並縮小研究區域，以釐清遺傳多

樣性消失的成因以及與微棲地的關係，達到有效率監控實際上的氣候變遷衝擊下，

物種真正受到的危害。 
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結論 

本研究提供一個結合地理及遺傳資訊的實例，整合物種分布模型及族群遺傳

分析，評估高山植物受氣候變遷衝擊下的棲地變動及遺傳多樣性喪失，在台灣山

薰香屬的例子中，推論過去的演化歷史與間冰期避難所模型吻合，於本世紀的氣

候變遷中，其預測分布面積將受到氣候變遷的衝擊大幅縮小，並且最適分布海拔

提高 400 公尺以上，遺傳多樣性喪失的空間分布北、中、南部族群喪失比率最為

嚴重，加上東北往南方向遞減的脆弱度分布，顯示北部的遺傳多樣性核心區域受

到顯著的影響，與過去研究相符，本篇建議於北、中、南部各設置暖化監測樣區，

進一步驗證氣候變遷對於高山物種在演化適應及族群遷移，以及最重要的保種和

維護物種的遺傳多樣性。 
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圖一、 氣候變遷衝擊下的物種脆弱度評估架構（Williams et al., 2008） 
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圖二、 本研究方法的流程圖 
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圖三、 本研究使用的生物氣候資料集。 

紅色區塊為資料集名稱，其左下角足碼代表資料集的數目。現今氣候資料及

取自 WORLDCLIM；上次最大冰期（LGM）一共有兩個氣候資料集，MIROC3.2

和 CCSM 氣候模型；未來氣候模型一共六個氣候資料集，兩個氣候模型 Hadcm3

及 Cgcm2 各自有三期資料：前、中、後期（2020, 2050, 2080 年），每個時期皆有

兩個未來假設氣候情境 A2A及 B2A。 
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圖四、 山薰香（Chaerophyllum involucratum）的 atpB-rbcL 基因單型地理分布 

地理分區：雪霸（Sp）、南湖（Nh）、合歡（Hh）、能高（Nk）、秀姑巒

（Sgl）、玉山（Ys）、塔關（Tk）及北大武（Ptw）。以不同顏色代表各基因單

型。 
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圖五、 山薰香（Chaerophyllum involucratum）的親緣網狀階層分析

（phylogenetic nested clade analysis, PNCA） 

I 為祖先基因單型，以紅色字體表示。圓餅圖的顏色代表地理分區：雪霸

（Sp）、南湖（Nh）、合歡（Hh）、能高（Nk）、秀姑巒（Sgl）、玉山（Ys）、塔關

（Tk）及北大武（Ptw）。 
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圖六、 台灣山薰香（Chaerophyllum taiwanianum）的基因單型地理分布 

地理分區：雪霸（Sp）、南湖（Nh）、秀姑巒（Sgl）、玉山（Ys）。以不同顏

色代表各基因單型，其中 2、3 和 5 基因單型依序對應到山薰香（Chaerophyllum 

involucratum）L、D和 H基因單型。 
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圖七、 台灣山薰香的親緣網狀階層分析（phylogenetic nested clade analysis, 

PNCA） 

5 為祖先型，以紅色字體表示，2、3 和 5 基因單型依序對應到山薰香

（Chaerophyllum involucratum）L、D 和 H 基因單型。顏色代表地理分區：雪霸

（Sp）、南湖（Nh）、秀姑巒（Sgl）、玉山（Ys）。 
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圖八、 山薰香（左）及台灣山薰香（右）的現今平均機率預測分布。 
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圖九、 山薰香遺傳多樣性喪失比例，以採集座標計量 

紅色：雪霸（Sp）、深紅色：南湖（Nh）、灰色：合歡（Hh）、黑色：能高

（Nk）、藍色：秀姑巒（Sgl）、綠色：玉山（Ys）、黃色：塔關（Tk）及銘黃色：

北大武（Ptw）。 
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圖十、 山薰香遺傳多樣性喪失比例，以基因單型計量 

紅色：雪霸（Sp）、深紅色：南湖（Nh）、灰色：合歡（Hh）、黑色：能高

（Nk）、藍色：秀姑巒（Sgl）、綠色：玉山（Ys）、黃色：塔關（Tk）及銘黃色：

北大武（Ptw）。 
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圖十一、 台灣山薰香遺傳多樣性喪失比例，以採集座標計量 

紅色：雪霸（Sp）、深紅色：南湖（Nh）、藍色：秀姑巒（Sgl）、綠色：玉山

（Ys）。 
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圖十二、 台灣山薰香多樣性喪失比例，以基因單型計量 

紅色：雪霸（Sp）、深紅色：南湖（Nh）、藍色：秀姑巒（Sgl）、綠色：玉山

（Ys）。 
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圖十三、 山薰香（Chaerophyllum involucratum）脆弱度指數空間分布 

顏色代表棲地脆弱程度，0-1：安全、1-5：低度脆弱、5-10：中度脆弱、10-100：高度脆弱、100-：極端脆弱。 
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圖十四、 台灣山薰香（Chaerophyllum taiwanianum）脆弱度指數 

顏色代表棲地脆弱程度，0-1：安全、1-5：低度脆弱、5-10：中度脆弱、10-100：高度脆弱、100-：極端脆弱。 
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圖十五、 山薰香海拔梯度機率頻度分布 

黑色代表現今山薰香的海拔分布，紅色為其不同時期的海拔分布。 
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圖十六、 台灣山薰香海拔梯度機率頻度分布 

黑色代表現今台灣山薰香的海拔分布，紅色為其不同時期的海拔分布。 
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圖十七、 山薰香各時期二元預測分布的內緣比（Interior-edge ratio） 
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圖十八、 台灣山薰香各時期二元預測分布的內緣比（Interior-edge ratio） 
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圖十九、 間冰期避難所模型（displacement refugia model, Kropf et al., 2002; 

DeChaine and Martin, 2004） 

嗜冷物種在冰河週期中隨著海拔遷移的假說，區塊表示嗜冷物種的分布區

域，字母代表基因單型。當間冰期時，氣溫較高，族群居於較高海拔區域，冰河

期來臨，氣溫降低，族群向低海拔擴張，部分棲地聯結而促進基因交流，至下次

間冰期，氣溫回升，族群回到高海拔區域，且各山頭的族群間共享基因單型。 

A A A B      A B C    B C C 

A A A B        C     B C C 

A A A A        B     C C C 
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圖二十、 山薰香在 SRES（Special Report on Emissions Scenarios）未來氣候 A2A假設情境下，CGCM2前、中及後期的親緣網狀

關係圖破裂情形 

黑色為位於末端的基因單型，白色代表非末端的基因單型，I 為 TCS 軟體判定的祖先基因單型，以淺藍色表示，紅色框線代表在

不同預測結果中消失的基因單型及聯結。 
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表一、 台灣山薰香屬（Oreomyrrhis spp.）葉綠體 DNA atpB-rbcL 內轉錄區間

進行聚合酶連鎖反應（polymerase chain reaction, PCR）使用的引子 

引子名稱 序列（5'端至 3'端） 參考文獻 

atpB-rbcL-F2 TATCAAGTATAAGAATCTTG 

 (Chung et al., 2005)  atpB-rbcL-R3 GTCTATGTTGTATATGTAAATCC 

rbcL AACACCAGCTTTGAATCCAA 
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表二、 19 項生物氣候環境因子代號表及描述 

代號 環境因子 

AMT Annual Mean Temperature 年均溫 

MDR Mean Diurnal Range 月平均氣溫日較差 

ISO Isothermality 等溫性（bio_2/bio_7） 

TS Temperature Seasonality 氣溫季節性 

MaxTWaM Max Temperature of Warmest Month 最暖月最高溫 

MinTCoM Min Temperature of Coldest Month 最冷月最低溫 

TAR Temperature Annual Range 年溫差（bio_5-bio_6） 

TWeQ Mean Temperature of Wettest Quarter 最濕四分之一年均溫 

TDrQ Mean Temperature of Driest Quarter 最乾四分之一年均溫 

TWaQ Mean Temperature of Warmest Quarter 最暖四分之一年均溫 

TCoQ Mean Temperature of Coldest Quarter 最冷四分之一年均溫 

AP Annual Precipitation 年降水量 

PWM Precipitation of Wettest Month 最濕月降水量 

PDM Precipitation of Driest Month 最乾月降水量 

PS Precipitation Seasonality 降水量季節性 

PWeQ Precipitation of Wettest Quarter 最濕四分之一年降水量 

PDrQ Precipitation of Driest Quarter 最乾四分之一年降水量 

PWaQ Precipitation of Warmest Quarter 最暖四分之一年降水量 

PCoQ Precipitation of Coldest Quarter 最冷四分之一年降水量 
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表三、 山薰香（Chaerophyllum involucratum, inv.）及台灣山薰香（Chaerophyllum taiwanianum, tai.）基因單型之地理分布 

數值代表山薰香出現在對應的地理分區之基因單型頻率，台灣山薰香的表示於括弧內。 
 

shared in inv. unique in inv. shared in both 

unique 

in 

tai. 

shared 

in 

tai. 

F G I J N O R A B C E K M P Q S D / 3 H / 5 L / 2 1 4 

Sp 1 1 
 

6 3 
     

13 
      

 15 (9) 14  
  

Nh 
 

2 
 

7 4 
 

6 
          

  (18)   (3) (1) 

Hh 
 

0 1 6 
  

5 
       

6 
  

     
  

Nk 15 
  

7 
            

2      
  

Sgl 2 
 

2 
     

5 
   

4 
    

(9)     
  

Ys 
 

32 
 

3 
 

6 
   

11 
     

2 
 

(12)    (1) 
  

Tk 
   

1 
 

14 
     

1 
 

2 
   

     
  

Ptw 
    

10 
  

7 
         

     
  

 

 

Geo code 

Haplotype 
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表四、 山薰香各族群遺傳變異總表 

N：個體數。H：基因單型數。Hd：基因單型歧異度。π：核苷酸歧異度。Tajima’s D & Fu’s Fs：經由 1000 次溯祖模擬，估算族

群個體中性檢測。s.d.：標準差。P：p value。 

geo_code N H Hd (s.d.) π (10-3) (s.d.) Tajima's D (P) Fu's Fs (P) 

Sp 53 7 0.788 0.024 3.452 2.086 0.334 0.681 1.350 0.752 

Nh 19 4 0.749 0.052 9.909 5.418 1.306 0.920 7.796 0.992 

Hh 18 4 0.739 0.047 9.401 5.180 1.659 0.962 7.145 0.988 

Nk 24 3 0.540 0.082 1.366 1.056 1.027 0.876 1.457 0.803 

Sgl 13 4 0.692 0.072 4.678 2.861 0.000 1.000 2.666 0.889 

Ys 54 5 0.602 0.062 4.334 2.517 -0.330 0.433 4.608 0.955 

Tk 18 4 0.399 0.138 2.459 1.656 -0.437 0.383 1.374 0.793 

Ptw 17 2 0.515 0.059 6.160 3.557 1.430 0.947 9.411 1.000 

Total 216 19 0.916 0.007 6.223 3.386 0.054 0.565 -0.024 0.589 
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表五、 山薰香族群間遺傳分化指數（FST） 

顯著性：* P<0.05；** P,0.01；*** P<0.00001。 

FST Sp Nh Hh Nk Sgl Ys Tk Ptw 

Sp   
  

   
 

Nh 0.31***  
  

   
 

Hh 0.30*** -0.04 
  

   
 

Nk 0.24*** 0.33*** 0.34*** 
 

   
 

Sgl 0.23*** 0.25*** 0.24** 0.28***    
 

Ys 0.20*** 0.25** 0.21*** 0.22*** 0.19**   
 

Tk 0.51*** 0.34*** 0.34*** 0.70*** 0.51*** 0.45***  
 

Ptw 0.34*** 0.27*** 0.28*** 0.43*** 0.09 0.30*** 0.34*** 
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表六、 山薰香（Chaerophyllum involucratum）網狀階層分析 

1-Step Clade 2-Step Clade 3-Step Clade Total Cladogram 

No   Dc   Dn   No   Dc   Dn   No   Dc   Dn   No   Dc   Dn   

R T  14.61 S  15.00 S 

                  S I   0.00 

 

 93.56 L             

            I-T 

 

-14.61 

 

 78.56 L CD1_1 T  19.61 S  26.10 S 

            1-19-20-2-3-5-15-NO CD1_2 I   0.00 

 

 95.36 L             

      Past fragmentation and/or  

long distance colonization 

I-T 

 

-19.61 

 

 69.26 L CD2_1 T  36.47 S  68.73   

      1-19-20-2-3-4-9-NO CD2_2 I  61.44 S  66.18   

      P   0   0   Allopatric fragmentation I-T 

 

 24.96 L  -2.55   

      Q T   0.00 

 

 38.94 L 

      

1-2-11-12-NO 

      M I   0.00 S  35.93 S 

      

Contiguous range expansion 

      I-T 

 

  0.00 

 

 -3.00 S             

     

              

1-2-11-12-NO CD1_5 T  48.15 S  62.81 

 

            

     

  

Contiguous range expansion CD1_3 I   0.00 S 103.00 L 

           

  

O T   4.96 S   6.89 S CD1_4 I  37.38 

 

 40.57   

      

CD3_1 T  66.74 L  68.33 L 

N I  88.46 L  91.02 L I-T 

 

-32.58 S  14.18   

      

CD3_2 T  53.42 S  54.30 S 

I-T 

 

 83.50 L  84.13 L 1-19-20-2-3-5-15-NO 

      

1-2-11-12-NO 

1-19-20-2-3-4-9-NO Past fragmentation and/or  

long distance colonization       

Contiguous range expansion 

Allopatric fragmentation 

           

  

L   0   0               

           

  

K T  24.04 

 

 25.31   
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J I   0.00 

 

 97.46               

           

  

I-T 

 

-24.04 

 

 72.15 

 

CD1_6 T  28.46 S  37.84   

           

  

No geographic association CD1_7 I  41.59 

 

 40.60   

           

  

G T  32.20 S  51.50 L I-T 

 

 13.14 

 

  2.75 

 

  

          

  

H T   0.00 S  61.36 L 1-2-3-4-NO   

          

  

I I  29.19 

 

 38.83 

 

Restricted gene flow with isolation by distance (Re-

stricted dispersal by distance in non-sexual species) 

  

          

  

F I  19.36 S  26.41 S             

     

  

I-T 

 

 -1.78 

 

-26.28 S             CD2_4 T  58.38 

 

 72.94 L             

1-2-3-5-6-7-YES 

      

CD2_3 I  39.53 S  45.51 S 

      restricted gene flow / Dispersal but with  

some long distance dispersal       

I-T 

 

-18.85 S -27.42 S 

      

      

1-2-11-12-NO 

      E T   0.00    32.30 L             Contiguous range expansion 

      D I   0.00 S  10.97 S                         

      I-T 

 

  0.00 

 

-21.33 S CD1_10 T  51.44 

 

 53.14   

            1-19-20-2-3-5-15-NO CD1_8 I  16.38 S 101.75 L 

            Past fragmentation and/or  

long distance colonization 

CD1_9 I   0.00 S   8.87 S 

            I-T 

 

-41.99 S   9.32   

            C   0   0   1-19-20-2-11-12-NO 

            A T   0.00 S  49.75 S Contiguous range expansion 

            B I   0.00 

 

 53.25 L   

                 I-T 

 

  0.00 L   3.50 L 

                  1-19-20-2-11-17-4-9-NO 

                  Allopatric fragmentation 
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表七、 台灣山薰香屬植物之 19 項生物氣候環境因子 

環境因子 單位 C. involucratum C. taiwanianum C. nanhuense 

AMT ℃ 6.88 ± 2.26 5.72 ± 1.38 6.36 ± 2.64 

MDR ℃ 7.25 ± 0.35 7.11 ± 0.27 6.98 ± 0.05 

ISO -- 0.45 ± 0.03 0.45 ± 0.02 0.44 ± 0.01 

TS ℃ 3.12 ± 0.23 3.13 ± 0.19 3.27 ± 0.08 

MaxTWaM ℃ 13.40 ± 2.44 12.12 ± 1.53 12.89 ± 2.99 

MinTCoM ℃ -2.38 ± 2.43 -3.62 ± 1.48 -2.97 ± 2.73 

TAR ℃ 15.78 ± 0.36 15.73 ± 0.22 15.87 ± 0.27 

TWeQ ℃ 9.68 ± 2.34 8.45 ± 1.38 9.32 ± 2.96 

TDrQ ℃ 4.15 ± 2.23 3.01 ± 1.41 3.47 ± 2.47 

TWaQ ℃ 10.20 ± 2.22 9.04 ± 1.39 9.91 ± 2.79 

TCoQ ℃ 2.50 ± 2.39 1.27 ± 1.48 1.77 ± 2.58 

AP mm 3544.26 ± 265.96 3507.00 ± 136.84 3502.58 ± 339.00 

PWM mm 557.06 ± 65.77 539.19 ± 35.27 512.25 ± 55.55 

PDM mm 73.16 ± 14.16 78.00 ± 15.11 88.17 ± 1.34 

PS mm 0.56 ± 0.08 0.54 ± 0.07 0.49 ± 0.03 

PWeQ mm 1526.83 ± 162.07 1481.08 ± 94.24 1407.67 ± 141.72 

PDrQ mm 266.39 ± 44.55 280.58 ± 50.41 311.83 ± 6.18 

PWaQ mm 1340.31 ± 184.18 1298.27 ± 121.89 1243.67 ± 124.56 

PCoQ mm 573.33 ± 133.48 607.23 ± 91.72 648.5 ± 101.74 
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表八、 山薰香（Chaerophyllum involucratum）的 19 個生物氣候環境因子皮爾遜積差相關係數矩陣 

選取相關性小於 0.8 的環境因子組合，避免模型建立時產生過度預測（overestimate）的情形。顯著性：* P<0.05。 

  AMT MDR ISO TS 
Max 

TWaM 

Min 

TCoM 
TAR TWeQ TDrQ TWaQ TCoQ AP PWM PDM PS PWeQ PDrQ PWaQ 

AMT 
                  

MDR 0.65
 *
 

                 
ISO 0.53

 *
 0.95

 *
 

                
TS -0.28

 *
 -0.82

 *
 -0.93

 *
 

               
MaxTWaM 1.00

 *
 0.61

 *
 0.47

 *
 -0.21

 *
 

              
MinTCoM 1.00

 *
 0.68

 *
 0.58

 *
 -0.33

 *
 0.99

 *
 

             
TAR 0.02 -0.51

 *
 -0.73

 *
 0.86

 *
 0.11 -0.04 

            
TWeQ 0.99

 *
 0.57

 *
 0.44

 *
 -0.17

 *
 1.00

 *
 0.98

 *
 0.12 

           
TDrQ 0.99

 *
 0.72

 *
 0.62

 *
 -0.39

 *
 0.98

 *
 1.00

 *
 -0.07 0.97

 *
 

          
TWaQ 0.99

 *
 0.55

 *
 0.40

 *
 -0.13 1.00

 *
 0.98

 *
 0.15 1.00

 *
 0.96

 *
 

         
TCoQ 0.99

 *
 0.72

 *
 0.62

 *
 -0.38

 *
 0.98

 *
 1.00

 *
 -0.08 0.97

 *
 1.00

 *
 0.97

 *
 

        
AP -0.17 0.07 0.16 -0.15 -0.20

 *
 -0.14 -0.39

 *
 -0.21

 *
 -0.15 -0.19

 *
 -0.14 

       
PWM 0.09 0.57

 *
 0.71

 *
 -0.77

 *
 0.02 0.14 -0.81

 *
 0.01 0.17

 *
 -0.03 0.17

 *
 0.54

 *
 

      
PDM -0.23

 *
 -0.77

 *
 -0.70

 *
 0.65

 *
 -0.20

 *
 -0.25

 *
 0.35

 *
 -0.15 -0.30

 *
 -0.13 -0.29

 *
 0.04 -0.41

 *
 

     
PS 0.29

 *
 0.83

 *
 0.87

 *
 -0.90

 *
 0.23

 *
 0.33

 *
 -0.68

 *
 0.20

 *
 0.38

 *
 0.16 0.38

 *
 0.07

 n
 0.80

 *
 -0.79

 *
 

    
PWeQ 0.12 0.65

 *
 0.75

 *
 -0.78

 *
 0.05 0.16 -0.78

 *
 0.03 0.20

 *
 0.00 0.20

 *
 0.67

 *
 0.94

 *
 -0.54

 *
 0.78

 *
 

   
PDrQ -0.29

 *
 -0.80

 *
 -0.75

 *
 0.73

 *
 -0.26

 *
 -0.32

 *
 0.39

 *
 -0.22

 *
 -0.37 

*
 -0.18

 *
 -0.36

 *
 0.16 -0.48

 *
 0.96

 *
 -0.89

 *
 -0.54

 *
 

  
PWaQ 0.17

 *
 0.48

 *
 0.58

 *
 -0.62

 *
 0.12 0.21

 *
 -0.65

 *
 0.12 0.23

 *
 0.08 0.24

 *
 0.46

 *
 0.83

 *
 -0.28

 *
 0.64

 *
 0.78

 *
 -0.36

 *
 

 
PCoQ -0.66

 *
 -0.65

 *
 -0.58

 *
 0.51

 *
 -0.64

 *
 -0.67

 *
 0.17 -0.63

 *
 -0.70

 *
 -0.60

 *
 -0.69

 *
 0.53

 *
 -0.19

 *
 0.37

 *
 -0.55

 *
 -0.09 0.53

 *
 -0.19

 *
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表九、 山薰香（Chaerophyllum taiwanianum）的 19 個生物氣候環境因子皮爾遜積差相關係數矩陣 

選取相關性小於 0.8 的環境因子組合，避免模型建立時產生過度預測（overestimate）的情形。顯著性：* P<0.05。 

  AMT MDR ISO TS 
Max 

TWaM 

Min 

TCoM 
TAR TWeQ TDrQ TWaQ TCoQ AP PWM PDM PS PWeQ PDrQ PWaQ 

AMT 
                  

MDR  0.53
 *
 

                 
ISO  0.45

 *
  0.99

 *
 

                
TS -0.19  -0.91

 *
 -0.93

 *
 

               
MaxTWaM  0.99

 *
  0.46 *  0.37  -0.12  

              
MinTCoM  1.00

 *
  0.57

 *
  0.49

 *
 -0.24   0.99

 *
 

             
TAR  0.19  -0.64

 *
 -0.74

 *
  0.81

 *
  0.29   0.15  

            
TWeQ  0.99

 *
  0.40

 *
  0.31  -0.04   0.99

 *
  0.98

 *
  0.32  

           
TDrQ  0.98

 *
  0.66 *  0.58

 *
 -0.36   0.97

 *
  0.99

 *
  0.05   0.95

 *
 

          
TWaQ  0.98

 *
  0.34   0.25   0.03   0.99

 *
  0.96

 *
  0.37   1.00

 *
  0.92

 *
 

         
TCoQ  0.99

 *
  0.64

 *
  0.56 * -0.33   0.97

 *
  1.00 *  0.07   0.96 *  1.00

 *
  0.94

 *
 

        
AP -0.32  -0.52

 *
 -0.40

 *
  0.50 * -0.32  -0.33   0.03  -0.25  -0.41

 *
 -0.21  -0.37  

       
PWM -0.44

 *
  0.47

 *
  0.57

 *
 -0.70

 *
 -0.51

 *
 -0.40

 *
 -0.87

 *
 -0.56

 *
 -0.30  -0.60

 *
 -0.32   0.05  

      
PDM -0.21  -0.93 * -0.93

 *
  0.96

 *
 -0.14  -0.26   0.76

 *
 -0.07  -0.37  -0.01  -0.34   0.52

 *
 -0.70

 *
 

     
PS  0.03   0.84

 *
  0.86

 *
 -0.96 * -0.03   0.08  -0.78

 *
 -0.11   0.20  -0.18   0.17  -0.51

 *
  0.79

 *
 -0.97

 *
 

    
PWeQ -0.17   0.68

 *
  0.77

 *
 -0.83

 *
 -0.25  -0.12  -0.92

 *
 -0.30  -0.02  -0.35  -0.04  -0.02   0.95

 *
 -0.83

 *
  0.87

 *
 

   
PDrQ -0.20  -0.91

 *
 -0.90

 *
  0.96

 *
 -0.14  -0.24   0.70

 *
 -0.06  -0.36   0.01  -0.33   0.61

 *
 -0.68 *  0.98

 *
 -0.98

 *
 -0.79

 *
 

  
PWaQ -0.06   0.37   0.39

 *
 -0.53

 *
 -0.09  -0.03  -0.44

 *
 -0.13   0.03  -0.18   0.02  -0.07   0.49

 *
 -0.45

 *
  0.49

 *
  0.53

 *
 -0.46

 *
 

 
PCoQ -0.38  -0.72

 *
 -0.62

 *
  0.70

 *
 -0.36  -0.41

 *
  0.27  -0.29  -0.50 * -0.23  -0.46

 *
  0.96

 *
 -0.13   0.71

 *
 -0.68 * -0.25   0.77

 *
 -0.14  
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表十、 預測模型評估 

Taxon Explanatory variables Contribution Test AUC 

Chaerophyllum involucratum 

年均溫（AMT） 

最乾月降水量（PDM） 

年降水量（AP） 

最暖四分之一年降水量（PWaQ） 

98.02 

0.56 

1.16 

0.27 

0.9877 

Chaerophyllum taiwanianum 

年均溫（AMT） 

月平均氣溫日較差（MDR） 

最暖四分之一年降水量（PWaQ） 

94.56 

4.81 

0.63 

0.9995 
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表十一、 山薰香（Chaerophyllum involucratum）多樣性喪失分析 

TIME 

Stable 

area 

(pixel) 

(%) 

Expanded 

area 

(pixel) 

(%) 

Restracted 

area 

(pixel) 

(%) 

Losing 

localities 

(total:216) 

(%) 
Losing 

haplotypes 
(%) 

CCSM 3786 100 18964 500.9 0 0   

  MIROC3.2 3786 100 4795 126.7 0 0   

  2020 A2A CGCM2 3082 81.4 0 0 704 18.6 7 3.2 (1) A 5.3 

2050 A2A CGCM2 1116 29.5 0 0 2670 70.5 73 33.8 (3) A, B, K 15.8 

2080 A2A CGCM2 536 14.2 0 0 3250 85.8 81 37.5 (4) A, B, D, K 21.1 

2020 B2A CGCM2 2152 56.8 0 0 1634 43.2 26 12 (1) A 5.3 

2050 B2A CGCM2 2602 68.7 75 2 1184 31.3 16 7.4 (1) A 5.3 

2080 B2A CGCM2 1261 33.3 0 0 2525 66.7 36 16.7 (2) A, K 10.5 

2020 A2A HADCM3 3353 88.6 84 2.2 433 11.4 0 0 (0)  0 

2050 A2A HADCM3 2261 59.7 11 0.3 1525 40.3 17 7.9 (1) A 5.3 

2080 A2A HADCM3 1512 39.9 0 0 2274 60.1 15 6.9 (1) K 5.3 

2020 B2A HADCM3 3356 88.6 201 5.3 430 11.4 0 0 (0)  0 

2050 B2A HADCM3 2840 75 0 0 946 25 7 3.2 (1) A 5.3 

2080 B2A HADCM3 2095 55.3 0 0 1691 44.7 26 12 (2) A, K 10.5 

 



67 
 

表十二、 台灣山薰香（Chaerophyllum taiwanianum）多樣性喪失分析 

TIME 

Stable 

area 

(pixel) 

(%) 

Expanded 

area 

(pixel) 

(%) 

Restracted 

area 

(pixel) 

(%) 

Losing 

localities 

(total:53) 

(%) 
Losing 

haplotypes 
(%) 

CCSM 1312 100 4828 368 0 0   

  MIROC3.2 1312 100 3076 234.5 0 0   

  2020 A2A CGCM2 1312 100 1853 141.2 0 0 0 0 (0)  0 

2050 A2A CGCM2 82 6.2 0 0 1230 93.8 22 41.5 (2) 2, 3 40 

2080 A2A CGCM2 1 0.1 0 0 1311 99.9 44 83 (4) 1, 2, 3, 4 80 

2020 B2A CGCM2 584 44.5 0 0 728 55.5 9 17 (0)  0 

2050 B2A CGCM2 531 40.5 0 0 781 59.5 15 28.3 (0)  0 

2080 B2A CGCM2 337 25.7 0 0 975 74.3 15 28.3 (0)  0 

2020 A2A HADCM3 1221 93.1 40 3 91 6.9 9 17 (0)  0 

2050 A2A HADCM3 769 58.6 0 0 543 41.4 9 17 (0)  0 

2080 A2A HADCM3 523 39.9 0 0 789 60.1 15 28.3 (0)  0 

2020 B2A HADCM3 1222 93.1 33 2.5 90 6.9 9 17 (0)  0 

2050 B2A HADCM3 913 69.6 0 0 399 30.4 9 17 (0)  0 

2080 B2A HADCM3 667 50.8 0 0 645 49.2 9 17 (0)  0 
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表十三、 未來氣候假設情境 CGCM2 氣候模型下，山薰香脆弱度指數程度之覆蓋面積表 

 
Area (pixel) % Localities Area (pixel) % Localities Area (pixel) % Localities 

VI 2020 A2A CGCM2 
  

2050 A2A CGCM2 
  

2080 A2A CGCM2 
  

>100 1191 14.36 0 3655 44.06 0 5270 63.53 16 

10-100 0 0 0 0 0 0 921 11.1 11 

5-10 0 0 0 1538 18.54 7 1212 14.61 54 

1-5 6784 81.78 207 3102 37.4 209 892 10.75 135 

0-1 320 3.86 9 0 0 0 0 0 0 

VI 2020 B2A CGCM2 
  

2050 B2A CGCM2 
  

2080 B2A CGCM2 
  

>100 2069 24.94 0 1738 20.95 0 3472 41.86 0 

10-100 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

5-10 0 0 0 467 5.63 0 1367 16.48 16 

1-5 6217 74.95 216 4614 55.62 191 3456 41.66 200 

0-1 9 0.11 0 1476 17.79 25 0 0 0 

 

 



69 
 

表十四、 未來氣候假設情境 HADCM3 氣候模型下，山薰香脆弱度指數程度之覆蓋面積表 

 
Area (pixel) % Localities Area (pixel) % Localities Area (pixel) % Localities 

VI 2020 A2A HADCM3 
  

2050 A2A HADCM3 
  

2080 A2A HADCM3 
  

>100 576 6.94 0 1952 23.53 0 3016 36.36 0 

10-100 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

5-10 0 0 0 0 0 0 600 7.23 0 

1-5 5169 62.31 122 5931 71.5 194 4625 55.76 216 

0-1 2550 30.74 94 412 4.97 22 54 0.65 0 

VI 2020 B2A HADCM3 
  

2050 B2A HADCM3 
  

2080 B2A HADCM3 
  

>100 420 5.06 0 1628 19.63 0 2120 25.56 0 

10-100 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

5-10 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

1-5 4325 52.14 113 6504 78.41 215 6101 73.55 216 

0-1 3550 42.8 103 163 1.97 1 74 0.89 0 
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表十五、 未來氣候假設情境 CGCM2 氣候模型下，台灣山薰香脆弱度指數程度之覆蓋面積表 

 
Area (pixel) % Localities Area (pixel) % Localities Area (pixel) % Localities 

VI 2020 A2A CGCM2 
  

2050 A2A CGCM2 
  

2080 A2A CGCM2 
  

>100 0 0 0 3149 82.96 9 3696 97.37 31 

10-100 0 0 0 492 12.96 6 99 2.61 13 

5-10 0 0 0 130 3.42 22 1 0.03 9 

1-5 0 0 0 25 0.66 16 0 0 0 

0-1 3796 100 53 0 0 0 0 0 0 

VI 2020 B2A CGCM2 
  

2050 B2A CGCM2 
  

2080 B2A CGCM2 
  

>100 1743 45.92 0 1958 51.58 0 2394 63.07 9 

10-100 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

5-10 9 0.24 0 74 1.95 0 824 21.71 0 

1-5 2044 53.85 53 1764 46.47 53 578 15.23 44 

0-1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
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表十六、 未來氣候假設情境 HADCM3 氣候模型下，台灣山薰香脆弱度指數程度之覆蓋面積表 

 
Area (pixel) % Localities Area (pixel) % Localities Area (pixel) % Localities 

VI 2020 A2A HADCM3 
  

2050 A2A HADCM3 
  

2080 A2A HADCM3 
  

>100 387 10.19 0 1365 35.96 0 2094 55.16 0 

10-100 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

5-10 0 0 0 0 0 0 284 7.48 9 

1-5 2327 61.3 16 2429 63.99 53 1418 37.36 44 

0-1 1082 28.5 37 2 0.05 0 0 0 0 

VI 2020 B2A HADCM3 
  

2050 B2A HADCM3 
  

2080 B2A HADCM3 
  

>100 416 10.96 0 1069 28.16 0 1633 43.02 0 

10-100 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

5-10 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

1-5 2284 60.17 19 2708 71.34 44 2163 56.98 53 

0-1 1096 28.87 34 19 0.5 9 0 0 0 
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附錄一、 標本資訊 

學名 標本編號 DNA 樣品編號 採集者 採集者編號 座標 海拔 地理分區 

Chaerophyllum involucratum 

       

 

1545 1545_1 沈聖峰 

 

24°23' 14" N  121°13' 39" E NA 雪霸 

 

1546 1546_2 沈聖峰 

 

24°23' 14" N  121°13' 39" E NA 雪霸 

 

1546 1546_3 沈聖峰 

 

24°23' 14" N  121°13' 39" E NA 雪霸 

 

1546 1546_4 沈聖峰 

 

24°23' 14" N  121°13' 39" E NA 雪霸 

 

1546 1546_5 沈聖峰 

 

24°23' 14" N  121°13' 39" E NA 雪霸 

 

1546 1546_9 沈聖峰 

 

24°23' 14" N  121°13' 39" E NA 雪霸 

 

1546 1546_10 沈聖峰 

 

24°23' 14" N  121°13' 39" E NA 雪霸 

 

s.n. ss2 胡嘉穎 

 

24°25' 47.65" N  121°16' 44.16" E 3166 雪霸 

 

s.n. ss3 胡嘉穎 

 

24°25' 47.65" N  121°16' 44.16" E 3166 雪霸 

 

s.n. ss4 胡嘉穎 

 

24°25' 47.65" N  121°16' 44.16" E 3166 雪霸 

 

s.n. ss5 胡嘉穎 

 

24°25' 47.65" N  121°16' 44.16" E 3166 雪霸 

 

s.n. ss6 胡嘉穎 

 

24°25' 47.65" N  121°16' 44.16" E 3166 雪霸 

 

s.n. ss7 胡嘉穎 

 

24°25' 47.65" N  121°16' 44.16" E 3166 雪霸 

 

s.n. ss8 胡嘉穎 

 

24°25' 47.65" N  121°16' 44.16" E 3166 雪霸 

 

s.n. ss9 胡嘉穎 

 

24°25' 47.65" N  121°16' 44.16" E 3166 雪霸 

 

s.n. ss10 胡嘉穎 

 

24°25' 47.65" N  121°16' 44.16" E 3166 雪霸 

 

s.n. ss11 胡嘉穎 

 

24°25' 47.65" N  121°16' 44.16" E 3166 雪霸 

 

93 93_1 黃建益 1244 24°23' 34" N  121°16' 14" E 3100 雪霸 

 

93 93_2 黃建益 1244 24°23' 34" N  121°16' 14" E 3100 雪霸 
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學名 標本編號 DNA 樣品編號 採集者 採集者編號 座標 海拔 地理分區 

Chaerophyllum involucratum 

       

 

93 93_3 黃建益 1244 24°23' 34" N  121°16' 14" E 3100 雪霸 

 

93 93_4 黃建益 1244 24°23' 34" N  121°16' 14" E 3100 雪霸 

 

93 93_5 黃建益 1244 24°23' 34" N  121°16' 14" E 3100 雪霸 

 

93 93_6 黃建益 1244 24°23' 34" N  121°16' 14" E 3100 雪霸 

 

93 93_7 黃建益 1244 24°23' 34" N  121°16' 14" E 3100 雪霸 

 

93 93_8 黃建益 1244 24°23' 34" N  121°16' 14" E 3100 雪霸 

 

93 93_9 黃建益 1244 24°23' 34" N  121°16' 14" E 3100 雪霸 

 

93 93_10 黃建益 1244 24°23' 34" N  121°16' 14" E 3100 雪霸 

 

94 94_1 黃建益 1270 24°23' 39" N  121°14' 37" E 3300 雪霸 

 

94 94_2 黃建益 1270 24°23' 39" N  121°14' 37" E 3300 雪霸 

 

94 94_3 黃建益 1270 24°23' 39" N  121°14' 37" E 3300 雪霸 

 

94 94_4 黃建益 1270 24°23' 39" N  121°14' 37" E 3300 雪霸 

 

94 94_5 黃建益 1270 24°23' 39" N  121°14' 37" E 3300 雪霸 

 

94 94_6 黃建益 1270 24°23' 39" N  121°14' 37" E 3300 雪霸 

 

94 94_7 黃建益 1270 24°23' 39" N  121°14' 37" E 3300 雪霸 

 

94 94_8 黃建益 1270 24°23' 39" N  121°14' 37" E 3300 雪霸 

 

94 94_9 黃建益 1270 24°23' 39" N  121°14' 37" E 3300 雪霸 

 

94 94_10 黃建益 1270 24°23' 39" N  121°14' 37" E 3300 雪霸 

 

s.n. SQ1 黃瀚嶢 

 

24°23' 26.2" N  121°16' 40.73" E 3135 雪霸 

 

s.n. SQ2 黃瀚嶢 

 

24°23' 26.2" N  121°16' 40.73" E 3135 雪霸 

 

s.n. SQ3 黃瀚嶢 

 

24°23' 26.2" N  121°16' 40.73" E 3135 雪霸 



74 
 

學名 標本編號 DNA 樣品編號 採集者 採集者編號 座標 海拔 地理分區 

Chaerophyllum involucratum 

       

 

s.n. sc1 黃瀚嶢 

 

24°23' 20.04" N  121°14' 13.92" E 3563 雪霸 

 

s.n. sc2 黃瀚嶢 

 

24°23' 20.04" N  121°14' 13.92" E 3563 雪霸 

 

s.n. sc3 黃瀚嶢 

 

24°23' 20.04" N  121°14' 13.92" E 3563 雪霸 

 

s.n. sc4 黃瀚嶢 

 

24°23' 20.04" N  121°14' 13.92" E 3563 雪霸 

 

s.n. sc5 黃瀚嶢 

 

24°23' 20.04" N  121°14' 13.92" E 3563 雪霸 

 

s.n. sc6 黃瀚嶢 

 

24°23' 20.04" N  121°14' 13.92" E 3563 雪霸 

 

1543 1543_2 鍾國芳 1543 24°27' 54" N  121°15' 6" E 3318 雪霸 

 

1543 1543_3 鍾國芳 1543 24°27' 54" N  121°15' 6" E 3318 雪霸 

 

1543 1543_4 鍾國芳 1543 24°27' 54" N  121°15' 6" E 3318 雪霸 

 

1543 1543_5 鍾國芳 1543 24°27' 54" N  121°15' 6" E 3318 雪霸 

 

1543 1543_6 鍾國芳 1543 24°27' 54" N  121°15' 6" E 3318 雪霸 

 

1543 1543_7 鍾國芳 1543 24°27' 54" N  121°15' 6" E 3318 雪霸 

 

1543 1543_8 鍾國芳 1543 24°27' 54" N  121°15' 6" E 3318 雪霸 

 

1506 1506_1 鍾國芳 1506 24°22' 50" N  121°25' 53" E 3500 南湖 

 

1506 1506_4 鍾國芳 1506 24°22' 50" N  121°25' 53" E 3500 南湖 

 

1506 1506_3 鍾國芳 1506 24°22' 50" N  121°25' 53" E 3500 南湖 

 

1506 1506_5 鍾國芳 1506 24°22' 50" N  121°25' 53" E 3500 南湖 

 

1506 1506_6 鍾國芳 1506 24°22' 50" N  121°25' 53" E 3500 南湖 

 

1506 1506_7 鍾國芳 1506 24°22' 50" N  121°25' 53" E 3500 南湖 

 

1506 1506_8 鍾國芳 1506 24°22' 50" N  121°25' 53" E 3500 南湖 

 

1508 1508_1 鍾國芳 1508 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 
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學名 標本編號 DNA 樣品編號 採集者 採集者編號 座標 海拔 地理分區 

Chaerophyllum involucratum 

       

 

1508 1508_2 鍾國芳 1508 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 

 

1508 1508_3 鍾國芳 1508 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 

 

1508 1508_4 鍾國芳 1508 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 

 

1508 1508_5 鍾國芳 1508 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 

 

1508 1508_6 鍾國芳 1508 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 

 

1508 1508_7 鍾國芳 1508 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 

 

1508 1508_8 鍾國芳 1508 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 

 

1514 1514_1 鍾國芳 1514 24°21' 29" N  121°26' 43" E NA 南湖 

 

1515 1515_2 鍾國芳 1515 24°22' 0" N  121°26' 24" E 3500 南湖 

 

1515 1515_3 鍾國芳 1515 24°22' 0" N  121°26' 24" E 3500 南湖 

 

1517 1517_1 鍾國芳 1517 24°22' 33" N  121°26' 1" E 3613 南湖 

 

22 22 彭鏡毅 17371 24°8' 42" N  121°16' 22" E 3100 合歡 

 

1547 1547_2 謝蕙合 

 

24°7' 16" N  121°18' 40" E NA 合歡 

 

1496 1496_1 鍾國芳 1496 24°8' 41" N  121°16' 29" E 3100 合歡 

 

1496 1496_2 鍾國芳 1496 24°8' 41" N  121°16' 29" E 3100 合歡 

 

1496 1496_3 鍾國芳 1496 24°8' 41" N  121°16' 29" E 3100 合歡 

 

1496 1496_4 鍾國芳 1496 24°8' 41" N  121°16' 29" E 3100 合歡 

 

1496 1496_5 鍾國芳 1496 24°8' 41" N  121°16' 29" E 3100 合歡 

 

1496 1496_6 鍾國芳 1496 24°8' 41" N  121°16' 29" E 3100 合歡 

 

1496 1496_7 鍾國芳 1496 24°8' 41" N  121°16' 29" E 3100 合歡 

 

1496 1496_8 鍾國芳 1496 24°8' 41" N  121°16' 29" E 3100 合歡 
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學名 標本編號 DNA 樣品編號 採集者 採集者編號 座標 海拔 地理分區 

Chaerophyllum involucratum 

       

 

1496 1496_9 鍾國芳 1496 24°8' 41" N  121°16' 29" E 3100 合歡 

 

1496 1496_10 鍾國芳 1496 24°8' 41" N  121°16' 29" E 3100 合歡 

 

1498 1498_1 鍾國芳 1498 24°9' 48" N  121°16' 43" E 3200 合歡 

 

1498 1498_3 鍾國芳 1498 24°9' 48" N  121°16' 43" E 3200 合歡 

 

1498 1498_5 鍾國芳 1498 24°9' 48" N  121°16' 43" E 3200 合歡 

 

1498 1498_6 鍾國芳 1498 24°9' 48" N  121°16' 43" E 3200 合歡 

 

1498 1498_7 鍾國芳 1498 24°9' 48" N  121°16' 43" E 3200 合歡 

 

1498 1498_8 鍾國芳 1498 24°9' 48" N  121°16' 43" E 3200 合歡 

 

s.n. 419 游旨价 

 

23°54' 1.95" N  121°16' 13.73" E 2809 能高 

 

s.n. 420 游旨价 

 

24°0' 47.29" N  121°16' 23.22" E 2936 能高 

 

1529 1529_1 鍾國芳 1529 24°3' 3" N  121°16' 51" E 2880 能高 

 

1529 1529_2 鍾國芳 1529 24°3' 3" N  121°16' 51" E 2880 能高 

 

1529 1529_3 鍾國芳 1529 24°3' 3" N  121°16' 51" E 2880 能高 

 

1529 1529_5 鍾國芳 1529 24°3' 3" N  121°16' 51" E 2880 能高 

 

1529 1529_6 鍾國芳 1529 24°3' 3" N  121°16' 51" E 2880 能高 

 

1529 1529_7 鍾國芳 1529 24°3' 3" N  121°16' 51" E 2880 能高 

 

1529 1529_8 鍾國芳 1529 24°3' 3" N  121°16' 51" E 2880 能高 

 

1529 1529_9 鍾國芳 1529 24°3' 3" N  121°16' 51" E 2880 能高 

 

1530 1530_1 鍾國芳 1530 24°1' 48" N  121°16' 46" E 2800 能高 

 

1530 1530_2 鍾國芳 1530 24°1' 48" N  121°16' 46" E 2800 能高 

 

1530 1530_3 鍾國芳 1530 24°1' 48" N  121°16' 46" E 2800 能高 
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學名 標本編號 DNA 樣品編號 採集者 採集者編號 座標 海拔 地理分區 

Chaerophyllum involucratum 

       

 

1530 1530_4 鍾國芳 1530 24°1' 48" N  121°16' 46" E 2800 能高 

 

1530 1530_5 鍾國芳 1530 24°1' 48" N  121°16' 46" E 2800 能高 

 

1530 1530_7 鍾國芳 1530 24°1' 48" N  121°16' 46" E 2800 能高 

 

1530 1530_9 鍾國芳 1530 24°1' 48" N  121°16' 46" E 2800 能高 

 

1538 1538_1 鍾國芳 1538 23°58' 48" N  121°15' 45" E 2800 能高 

 

1538 1538_2 鍾國芳 1538 23°58' 48" N  121°15' 45" E 2800 能高 

 

1538 1538_3 鍾國芳 1538 23°58' 48" N  121°15' 45" E 2800 能高 

 

1538 1538_4 鍾國芳 1538 23°58' 48" N  121°15' 45" E 2800 能高 

 

1538 1538_5 鍾國芳 1538 23°58' 48" N  121°15' 45" E 2800 能高 

 

1538 1538_6 鍾國芳 1538 23°58' 48" N  121°15' 45" E 2800 能高 

 

1538 1538_7 鍾國芳 1538 23°58' 48" N  121°15' 45" E 2800 能高 

 

91 91_2 黃雅怡 1327 23°32' 4" N  121°2' 3" E 3025 秀姑巒 

 

91 91_3 黃雅怡 1327 23°32' 4" N  121°2' 3" E 3025 秀姑巒 

 

91 91_5 黃雅怡 1327 23°32' 4" N  121°2' 3" E 3025 秀姑巒 

 

91 91_7 黃雅怡 1327 23°32' 4" N  121°2' 3" E 3025 秀姑巒 

 

91 91_9 黃雅怡 1327 23°32' 4" N  121°2' 3" E 3025 秀姑巒 

 

(1) Y1 許正德 

 

23°28' 34.83" N  120°53' 57.63" E 2631 玉山 

 

(1) Y2 許正德 

 

23°28' 34.83" N  120°53' 57.63" E 2631 玉山 

 

(1) Y3 許正德 

 

23°28' 34.83" N  120°53' 57.63" E 2631 玉山 

 

1 1 許正德 

 

23°28' 12.18" N  120°52' 47.83" E 2778 玉山 

 

1 n1 許正德 

 

23°28' 12.18" N  120°52' 47.83" E 2778 玉山 
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學名 標本編號 DNA 樣品編號 採集者 採集者編號 座標 海拔 地理分區 

Chaerophyllum involucratum 

       

 

1 n2 許正德 

 

23°28' 12.18" N  120°52' 47.83" E 2778 玉山 

 

1 n3 許正德 

 

23°28' 12.18" N  120°52' 47.83" E 2778 玉山 

 

1 n4 許正德 

 

23°28' 12.18" N  120°52' 47.83" E 2778 玉山 

 

1 n5 許正德 

 

23°28' 12.18" N  120°52' 47.83" E 2778 玉山 

 

1 n6 許正德 

 

23°28' 12.18" N  120°52' 47.83" E 2778 玉山 

 

1 n7 許正德 

 

23°28' 12.18" N  120°52' 47.83" E 2778 玉山 

 

4 4_1 許正德 

 

23°28.129' N  120°52.536' E 2768 玉山 

 

4 4_2 許正德 

 

23°28.129' N  120°52.536' E 2768 玉山 

 

5 5_1 許正德 

 

23°28.127' N  120°52.542' E 2757 玉山 

 

5 5_2 許正德 

 

23°28.127' N  120°52.542' E 2757 玉山 

 

5 5_3 許正德 

 

23°28.127' N  120°52.542' E 2757 玉山 

 

6 6_1 許正德 

 

23°28.14' N  120°52.532' E 2752 玉山 

 

6 6_2 許正德 

 

23°28.14' N  120°52.532' E 2752 玉山 

 

7 7_1 許正德 

 

23°28.148' N  120°52.545' E 2747 玉山 

 

7 7_2 許正德 

 

23°28.148' N  120°52.545' E 2747 玉山 

 

7 7_3 許正德 

 

23°28.148' N  120°52.545' E 2747 玉山 

 

8 8 許正德 

 

23°28.151' N  120°52.543' E 2748 玉山 

 

23 23 劉翠雅 949 23°35' 44" N  120°56' 11" E NA 玉山 

 

1519 1519_1 鍾國芳 1519 23°28' 24" N  120°52' 27" E NA 玉山 

 

1519 1519_2 鍾國芳 1519 23°28' 24" N  120°52' 27" E NA 玉山 

 

1519 1519_3 鍾國芳 1519 23°28' 24" N  120°52' 27" E NA 玉山 
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學名 標本編號 DNA 樣品編號 採集者 採集者編號 座標 海拔 地理分區 

Chaerophyllum involucratum 

       

 

1519 1519_4 鍾國芳 1519 23°28' 24" N  120°52' 27" E NA 玉山 

 

1519 1519_5 鍾國芳 1519 23°28' 24" N  120°52' 27" E NA 玉山 

 

1519 1519_6 鍾國芳 1519 23°28' 24" N  120°52' 27" E NA 玉山 

 

1519 1519_7 鍾國芳 1519 23°28' 24" N  120°52' 27" E NA 玉山 

 

1519 1519_8 鍾國芳 1519 23°28' 24" N  120°52' 27" E NA 玉山 

 

1522 1522_1 鍾國芳 1522 23°28' 20" N  120°56' 53" E NA 玉山 

 

1523 p1523_1 鍾國芳 1523 23°28' 20" N  120°56' 23" E 3700 玉山 

 

1523 p1523_2 鍾國芳 1523 23°28' 20" N  120°56' 23" E 3700 玉山 

 

1523 p1523_3 鍾國芳 1523 23°28' 20" N  120°56' 23" E 3700 玉山 

 

1523 p1523_4 鍾國芳 1523 23°28' 20" N  120°56' 23" E 3700 玉山 

 

1523 p1523_5 鍾國芳 1523 23°28' 20" N  120°56' 23" E 3700 玉山 

 

1523 p1523_6 鍾國芳 1523 23°28' 20" N  120°56' 23" E 3700 玉山 

 

1523 p1523_8 鍾國芳 1523 23°28' 20" N  120°56' 23" E 3700 玉山 

 

1523 p1523_7 鍾國芳 1523 23°28' 20" N  120°56' 23" E 3700 玉山 

 

1524 1524_1 鍾國芳 1524 23°28' 14" N  120°56' 50" E 3700 玉山 

 

1524 1524_4 鍾國芳 1524 23°28' 14" N  120°56' 50" E 3700 玉山 

 

1527 1527_1 鍾國芳 1527 23°27' 56" N  120°56' 47" E 3660 玉山 

 

50 50_1 阮呂真 53 23°17' 17" N  120°59' 20" E 3350 塔關 

 

50 50_3 阮呂真 53 23°17' 17" N  120°59' 20" E 3350 塔關 

 

50 50_4 阮呂真 53 23°17' 17" N  120°59' 20" E 3350 塔關 

 

50 50_5 阮呂真 53 23°17' 17" N  120°59' 20" E 3350 塔關 
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學名 標本編號 DNA 樣品編號 採集者 採集者編號 座標 海拔 地理分區 

Chaerophyllum involucratum 

       

 

50 50_6 阮呂真 53 23°17' 17" N  120°59' 20" E 3350 塔關 

 

50 50_7 阮呂真 53 23°17' 17" N  120°59' 20" E 3350 塔關 

 

50 50_8 阮呂真 53 23°17' 17" N  120°59' 20" E 3350 塔關 

 

1501 1501_3 鍾國芳 1501 23°15' 28" N  120°55' 51" E 2940 塔關 

 

1501 1501_6 鍾國芳 1501 23°15' 28" N  120°55' 51" E 2940 塔關 

 

1501 1501_7 鍾國芳 1501 23°15' 28" N  120°55' 51" E 2940 塔關 

 

1501 1501_8 鍾國芳 1501 23°15' 28" N  120°55' 51" E 2940 塔關 

 

1501 1501_9 鍾國芳 1501 23°15' 28" N  120°55' 51" E 2940 塔關 

 

1502 1502_3 鍾國芳 1502 23°15' 58" N  120°57' 0" E 2943 塔關 

 

1502 1502_5 鍾國芳 1502 23°15' 58" N  120°57' 0" E 2943 塔關 

 

1502 1502_6 鍾國芳 1502 23°15' 58" N  120°57' 0" E 2943 塔關 

 

1502 1502_7 鍾國芳 1502 23°15' 58" N  120°57' 0" E 2943 塔關 

 

1502 1502_8 鍾國芳 1502 23°15' 58" N  120°57' 0" E 2943 塔關 

 

1502 1502_9 鍾國芳 1502 23°15' 58" N  120°57' 0" E 2943 塔關 

 

s.n. B 游旨价 

 

22°37' 37.75" N  120°45' 39.9" E 3090 北大武 

 

1499 1499_3 鍾國芳 1499 22°37' 0" N  120°44' 36" E 2800 北大武 

 

1499 1499_4 鍾國芳 1499 22°37' 0" N  120°44' 36" E 2800 北大武 

 

1499 1499_5 鍾國芳 1499 22°37' 0" N  120°44' 36" E 2800 北大武 

 

1499 1499_6 鍾國芳 1499 22°37' 0" N  120°44' 36" E 2800 北大武 

 

1499 1499_7 鍾國芳 1499 22°37' 0" N  120°44' 36" E 2800 北大武 

 

1499 1499_8 鍾國芳 1499 22°37' 0" N  120°44' 36" E 2800 北大武 
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學名 標本編號 DNA 樣品編號 採集者 採集者編號 座標 海拔 地理分區 

Chaerophyllum involucratum 

       

 

1499 1499_9 鍾國芳 1499 22°37' 0" N  120°44' 36" E 2800 北大武 

 

1500 1500_1 鍾國芳 1500 22°37' 43.8" N  120°45' 12.3" E 3045 北大武 

 

1500 1500_2 鍾國芳 1500 22°37' 43.8" N  120°45' 12.3" E 3045 北大武 

 

1500 1500_3 鍾國芳 1500 22°37' 43.8" N  120°45' 12.3" E 3045 北大武 

 

1500 1500_4 鍾國芳 1500 22°37' 43.8" N  120°45' 12.3" E 3045 北大武 

 

1500 1500_5 鍾國芳 1500 22°37' 43.8" N  120°45' 12.3" E 3045 北大武 

 

1500 1500_6 鍾國芳 1500 22°37' 43.8" N  120°45' 12.3" E 3045 北大武 

 

1500 1500_7 鍾國芳 1500 22°37' 43.8" N  120°45' 12.3" E 3045 北大武 

 

1500 1500_8 鍾國芳 1500 22°37' 43.8" N  120°45' 12.3" E 3045 北大武 

 

1500 1500_9 鍾國芳 1500 22°37' 43.8" N  120°45' 12.3" E 3045 北大武 

 

89 p89_2 黃雅怡 1325 23°29' 47" N  121°2' 39" E 3620 秀姑巒 

 

89 p89_3 黃雅怡 1325 23°29' 47" N  121°2' 39" E 3620 秀姑巒 

 

89 p89_4 黃雅怡 1325 23°29' 47" N  121°2' 39" E 3620 秀姑巒 

 

89 p89_6 黃雅怡 1325 23°29' 47" N  121°2' 39" E 3620 秀姑巒 

 

89 p89_7 黃雅怡 1325 23°29' 47" N  121°2' 39" E 3620 秀姑巒 

 

89 p89_8 黃雅怡 1325 23°29' 47" N  121°2' 39" E 3620 秀姑巒 

 

89 p89_9 黃雅怡 1325 23°29' 47" N  121°2' 39" E 3620 秀姑巒 

 

89 p89_10 黃雅怡 1325 23°29' 47" N  121°2' 39" E 3620 秀姑巒 

 

1520 p1520_1 鍾國芳 1520 23°28' 6" N  120°56' 30" E 3700 玉山 

 

1520 p1520_2 鍾國芳 1520 23°28' 6" N  120°56' 30" E 3700 玉山 

 

1520 p1520_3 鍾國芳 1520 23°28' 6" N  120°56' 30" E 3700 玉山 
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學名 標本編號 DNA 樣品編號 採集者 採集者編號 座標 海拔 地理分區 

Chaerophyllum involucratum 

       

 

1520 p1520_4 鍾國芳 1520 23°28' 6" N  120°56' 30" E 3700 玉山 

 

1520 p1520_5 鍾國芳 1520 23°28' 6" N  120°56' 30" E 3700 玉山 

 

1520 p1520_6 鍾國芳 1520 23°28' 6" N  120°56' 30" E 3700 玉山 

 

1520 p1520_7 鍾國芳 1520 23°28' 6" N  120°56' 30" E 3700 玉山 

 

1520 p1520_8 鍾國芳 1520 23°28' 6" N  120°56' 30" E 3700 玉山 

 

1526 p1526_1 鍾國芳 1526 23°27' 56" N  120°56' 47" E 3660 玉山 

 

1526 p1526_2 鍾國芳 1526 23°27' 56" N  120°56' 47" E 3660 玉山 

 

1526 p1526_4 鍾國芳 1526 23°27' 56" N  120°56' 47" E 3660 玉山 

Chaerophyllum nanhuense 

       

 

52 N52_1 張和明 

 

24°22' 20.208" N  121°26' 1.32" E NA 南湖 

 

52 N52_2 張和明 

 

24°22' 20.208" N  121°26' 1.32" E NA 南湖 

 

NH(1) NH1_1 許文俊 

 

24°21.94' N  121°26.568' E 3490 南湖 

 

NH(1) NH1_2 許文俊 

 

24°21.94' N  121°26.568' E 3490 南湖 

 

1507 N1507_1 鍾國芳 1507 24°22' 11" N  121°26' 5" E 3470 南湖 

 

1509 N1509_1 鍾國芳 1509 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 

 

1509 N1509_2 鍾國芳 1509 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 

 

1509 N1509_3 鍾國芳 1509 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 

 

1509 N1509_5 鍾國芳 1509 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 

 

1509 N1509_6 鍾國芳 1509 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 

 

1509 N1509_7 鍾國芳 1509 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 

 

1509 N1509_8 鍾國芳 1509 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 



83 
 

學名 標本編號 DNA 樣品編號 採集者 採集者編號 座標 海拔 地理分區 

Chaerophyllum nanhuense 

       

 

1510 N1510_1 鍾國芳 1510 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 

 

1510 N1510_2 鍾國芳 1510 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 

 

1510 N1510_3 鍾國芳 1510 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 

 

1510 N1510_5 鍾國芳 1510 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 

 

1510 N1510_6 鍾國芳 1510 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 

 

1510 N1510_7 鍾國芳 1510 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 

 

1510 N1510_8 鍾國芳 1510 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 

Chaerophyllum taiwanianum 

       

 

95 T95_2 黃建益 1289 24°23' 14" N  121°13' 39" E 3700 雪霸 

 

95 T95_3 黃建益 1289 24°23' 14" N  121°13' 39" E 3700 雪霸 

 

95 T95_4 黃建益 1289 24°23' 14" N  121°13' 39" E 3700 雪霸 

 

95 T95_5 黃建益 1289 24°23' 14" N  121°13' 39" E 3700 雪霸 

 

95 T95_6 黃建益 1289 24°23' 14" N  121°13' 39" E 3700 雪霸 

 

95 T95_7 黃建益 1289 24°23' 14" N  121°13' 39" E 3700 雪霸 

 

95 T95_8 黃建益 1289 24°23' 14" N  121°13' 39" E 3700 雪霸 

 

95 T95_9 黃建益 1289 24°23' 14" N  121°13' 39" E 3700 雪霸 

 

95 T95_10 黃建益 1289 24°23' 14" N  121°13' 39" E 3700 雪霸 

 

51 T51_1 張和明 

 

24°22' 20.208" N  121°26' 1.32" E NA 南湖 

 

TW(1) TW1 許文俊 

 

24°22.57' N  121°26.452' E 3574 南湖 

 

TW(3) TW3 許文俊 

 

24°21.719' N  121°26.584' E 3531 南湖 

 

TW(4) TW4_1 許文俊 

 

24°21.66' N  121°26.573' E 3490 南湖 
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學名 標本編號 DNA 樣品編號 採集者 採集者編號 座標 海拔 地理分區 

Chaerophyllum taiwanianum 

       

 

TW(4) TW4_2 許文俊 

 

24°21.66' N  121°26.573' E 3490 南湖 

 

1505b T1505b_1 鍾國芳 1505b 24°22' 50" N  121°25' 53" E 3500 南湖 

 

1505b T1505b_2 鍾國芳 1505b 24°22' 50" N  121°25' 53" E 3500 南湖 

 

1505b T1505b_3 鍾國芳 1505b 24°22' 50" N  121°25' 53" E 3500 南湖 

 

1505b T1505b_4 鍾國芳 1505b 24°22' 50" N  121°25' 53" E 3500 南湖 

 

1505b T1505b_5 鍾國芳 1505b 24°22' 50" N  121°25' 53" E 3500 南湖 

 

1505b T1505b_6 鍾國芳 1505b 24°22' 50" N  121°25' 53" E 3500 南湖 

 

1505b T1505b_7 鍾國芳 1505b 24°22' 50" N  121°25' 53" E 3500 南湖 

 

1505b T1505b_8 鍾國芳 1505b 24°22' 50" N  121°25' 53" E 3500 南湖 

 

1505b T1505b_9 鍾國芳 1505b 24°22' 50" N  121°25' 53" E 3500 南湖 

 

1511 T1511_1 鍾國芳 1511 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 

 

1511 T1511_5 鍾國芳 1511 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 

 

1511 T1511_6 鍾國芳 1511 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 

 

1511 T1511_7 鍾國芳 1511 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 

 

1511 T1511_8 鍾國芳 1511 24°22' 10" N  121°26' 4" E 3470 南湖 

 

1513 T1513_1 鍾國芳 1513 24°21' 59" N  121°26' 40" E NA 南湖 

 

1516 T1516_1 鍾國芳 1516 24°22' 33" N  121°26' 1" E 3613 南湖 

 

1518 T1518_1 鍾國芳 1518 24°22' 33" N  121°26' 1" E NA 南湖 

 

90 T90_1 黃雅怡 1326 23°30' 35" N  121°3' 25" E 3700 秀姑巒 

 

90 T90_2 黃雅怡 1326 23°30' 35" N  121°3' 25" E 3700 秀姑巒 

 

90 T90_3 黃雅怡 1326 23°30' 35" N  121°3' 25" E 3700 秀姑巒 
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學名 標本編號 DNA 樣品編號 採集者 採集者編號 座標 海拔 地理分區 

Chaerophyllum taiwanianum 

       

 

90 T90_4 黃雅怡 1326 23°30' 35" N  121°3' 25" E 3700 秀姑巒 

 

90 T90_5 黃雅怡 1326 23°30' 35" N  121°3' 25" E 3700 秀姑巒 

 

90 T90_6 黃雅怡 1326 23°30' 35" N  121°3' 25" E 3700 秀姑巒 

 

90 T90_7 黃雅怡 1326 23°30' 35" N  121°3' 25" E 3700 秀姑巒 

 

90 T90_8 黃雅怡 1326 23°30' 35" N  121°3' 25" E 3700 秀姑巒 

 

90 T90_10 黃雅怡 1326 23°30' 35" N  121°3' 25" E 3700 秀姑巒 

 

24 T24 彭鏡毅 14381 23°28' 14" N  120°56' 50" E 3850 玉山 

 

1521 T1521_2 鍾國芳 1521 23°28' 20" N  120°56' 53" E 3900 玉山 

 

1521 T1521_3 鍾國芳 1521 23°28' 20" N  120°56' 53" E 3900 玉山 

 

1521 T1521_5 鍾國芳 1521 23°28' 20" N  120°56' 53" E 3900 玉山 

 

1521 T1521_6 鍾國芳 1521 23°28' 20" N  120°56' 53" E 3900 玉山 

 

1521 T1521_7 鍾國芳 1521 23°28' 20" N  120°56' 53" E 3900 玉山 

 

1525 T1525_1 鍾國芳 1525 23°27' 56" N  120°56' 47" E 3660 玉山 

 

1525 T1525_2 鍾國芳 1525 23°27' 56" N  120°56' 47" E 3660 玉山 

 

1525 T1525_3 鍾國芳 1525 23°27' 56" N  120°56' 47" E 3660 玉山 

 

1525 T1525_4 鍾國芳 1525 23°27' 56" N  120°56' 47" E 3660 玉山 

 

1525 T1525_5 鍾國芳 1525 23°27' 56" N  120°56' 47" E 3660 玉山 

 

1525 T1525_7 鍾國芳 1525 23°27' 56" N  120°56' 47" E 3660 玉山 

 

1525 T1525_9 鍾國芳 1525 23°27' 56" N  120°56' 47" E 3660 玉山 
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附錄二、 本研究 R環境下的示範操作--PD_DL.demo.R 

############################################################### 

## set workspace as '***/demo/maxent_results/' for path.data ## 

############################################################### 

# To the beginning, you must install the packages:  

# dismo, rgeos, sna, XLConnect, HMisc 

## 

## loading packages 

library('dismo');library('rgdal');library('XLConnect');library('ade4'); 

library('Hmisc');library('sna') 

 

## setting working directory 

path.data='C:/fortest/demo/maxent_results/' 

path.mylocal=paste(path.data,'output/inv_1121418/inv/',sep='') 

 

setwd(path.data) 

 

if(!file.exists(paste(path.package('dismo'),'/java/maxent.jar',sep=''))){ 

  

file.copy('../maxent/maxent.jar',paste(path.package('dismo'),'/java/maxent.ja

r',sep='')) 

} 

##  This demo deals with extracting information from the modelling result by  

# maxent software. 

#   The information includes: 

# 1) averaging top 10 best model replacing the origin average model,  

# 2) choosing threshold to transform probability models into binary models 

# (Equal.training.sensitivity.and.specificity.logistic.threshold), 

# 3)  

 

##### PART I: loading species 

##  occurence data, creating environment dataset name list and output name  

##  list. ##### 

 

## loading species occurrence data 

mylocal=read.csv(paste(path.data,'data/localities/inv.csv',sep=''),header=F) 

mylocal=mylocal[,-1] 
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colnames(mylocal)=c('lon','lat') 

 

## environment dataset directories list 

proj.name=paste( 

  c("CCSM", "MIROC32", 

    "2020_cccma_cgcm2_sres_a2a", "2050_cccma_cgcm2_sres_a2a",  

    "2080_cccma_cgcm2_sres_a2a", "2020_cccma_cgcm2_sres_b2a", 

    "2050_cccma_cgcm2_sres_b2a", "2080_cccma_cgcm2_sres_b2a", 

    "2020_hccpr_hadcm3_sres_a2a", "2050_hccpr_hadcm3_sres_a2a",  

    "2080_hccpr_hadcm3_sres_a2a", "2020_hccpr_hadcm3_sres_b2a", 

    "2050_hccpr_hadcm3_sres_b2a", "2080_hccpr_hadcm3_sres_b2a"), 

  sep='' 

) 

## output TIME scales name list 

TIME.name=toupper( 

  gsub('(20\\d0)_\\S+_(\\S+)_\\S+_(\\w2a)','\\1 \\3 \\2',proj.name) 

  ) 

 

# ##### PART II: create mean top 10 best probability model and binary model 

##### 

# ## averaging top 10 best models, and choosing threshold to transform  

# ## probability model into binary model. PRESENT MODEL PART ## 

# setwd(path.mylocal) 

# maxentResults=read.csv('maxentResults.csv') 

# mylocal.avg.order=grep('(average)',maxentResults[,1]) 

#  

# # pick out top 10 best model orders 

# top10.list=maxentResults[ 

#   order(maxentResults$Test.AUC[1:(mylocal.avg.order-1)],decreasing=T)[1:10], 

#   1] 

# top10=stack(paste(top10.list,'.asc',sep='')) 

#  

# ## now: mean top 10 best present probability model  

# now=calc(top10,mean) 

# writeRaster(now,'involucratum_top10_avg.asc') 

# proj4string(now) <- CRS('+proj=longlat +ellps=WGS84 +no_defs ') 

# cutp=mean(maxentResults[ 

#   order(maxentResults$Test.AUC[1:(mylocal.avg.order-1)],decreasing=T)[1:10], 



88 
 

#   'Equal.training.sensitivity.and.specificity.logistic.threshold']) 

# ## now.cut: present binary model 

# now.cut=(now>cutp) 

# dir.create('../inv_binary_output') 

# writeRaster(now.cut,'../inv_binary_output/involucratum_avg_thresholded.asc') 

#  

# ## averaging top 10 best models, and choosing threshold to transform  

# # probability model into binary model. PROJECTION MODEL PART ## 

# for(i in 1:14){ 

#   proj.top10.model=stack(paste(top10.list,'_',proj.name[i],'.asc',sep='')) 

#   proj.model=calc(proj.top10.model,mean) 

#   writeRaster(proj.model, 

#               paste('involucratum_',proj.name[i],'_top10_avg.asc',sep='')) 

#   proj4string(proj.model) <- CRS('+proj=longlat +ellps=WGS84 +no_defs ') 

#   proj.model.cut=(proj.model>cutp) 

#   writeRaster(proj.model.cut, 

#               paste('../inv_binary_output/','involucratum_',proj.name[i], 

#                     '_avg_thresholded.asc',sep='')) 

# } 

# ##### 

 

##### PART III: calculating diversity loss ##### 

## calculate area dynamic between now and others (area.list.xls),  

# calculate number dynamic of hapltype between now and others (area.list.xls), 

# plot haplotype loss map (in "inv_hap_loss/"). 

setwd(path.mylocal) 

now.cut=raster('../inv_binary_output/involucratum_avg_thresholded.asc') 

for(i in 1:14){pt=proc.time()[3] 

               setwd(path.mylocal) 

               proj.model.cut=raster( 

                 paste('../inv_binary_output/','involucratum_',proj.name[i], 

                       '_avg_thresholded.asc',sep='') 

                 ) 

                

               ## calculate dynamic between now and others                

               # calculate stable, expanded, retracted suitable areas (area.c) 

               area.c=round(c( 

                 # stable suitable areas 
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                 area.sta=sum(values(10*now.cut+proj.model.cut)==11,na.rm=T), 

                 # expanded suitable areas 

                 area.exp=sum(values(10*now.cut+proj.model.cut)==1,na.rm=T), 

                 # retracted suitable areas 

                 area.ret=sum(values(10*now.cut+proj.model.cut)==10,na.rm=T) 

                 ), 

                            1) 

               ## calculate the percentage of stable, expanded, retracted  

               # suitable areas to present suitable area (area.p) 

               area.p=round(100*c(area.c[1]/(area.c[1]+area.c[3]), 

                                  area.c[2]/(area.c[1]+area.c[3]), 

                                  area.c[3]/(area.c[1]+area.c[3]) 

               ), 

                            1) 

     # output the result of dynamic of suitable areas                   No.1 

               arealist=cbind(TIME.name[i], 

                              matrix(rbind(area.c,area.p),1,6,byrow=T)) 

               colnames(arealist)=c('TIME', 

                                    'stable area (pixel)','(%)', 

                                    'expanded area (pixel)','(%)', 

                                    'restracted area (pixel)','(%)') 

                

               rm(list=c('area.c','area.p'));gc() 

                               

               ## calculate dynamic of hapltype between now and others 

               if(i==1){ # only loading PNCA result at first time 

                 temp.u=extract(now.cut,mylocal) 

                 if(sum(is.na(temp.u))!=0){ 

                   mylocal=mylocal[-which(is.na(temp.u)),] 

                 } 

                 setwd(paste(path.data,'data/',sep='')) 

                 source('../../R_code/PNCA_function.R') 

                 PNCA_output=PNCA('localities/mycol.xls', 

                                  'localities/mycol_geo.xls', 

                                  'PNCA/atpB_final_inv_modified.txt.graph', 

                                  F,T) 

                 setwd(paste(path.mylocal,'../',sep='')) 

                 writeWorksheetToFile('mycol_whole_inv.xls', 
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                                      PNCA_output@samp.hap, 

                                      sheet='whole sample') 

               } 

               PNCA_output@samp.hap$remain=extract( 

                 proj.model.cut,PNCA_output@samp.hap[,c('lon','lat')]) 

               mylocal.remain=PNCA_output@samp.hap[ 

                 which(PNCA_output@samp.hap$remain==1),] 

               mylocal.loss=PNCA_output@samp.hap[ 

                 which(PNCA_output@samp.hap$remain!=1),] 

                

               # missing haplotypes 

               hap.miss=setdiff( 

                 levels(factor(PNCA_output@samp.hap$haplotype)), 

                 levels(factor(mylocal.remain$haplotype)) 

                 ) 

                

               # percentage of losing haplotype 

               hap.miss.p=round(100*length(hap.miss)/PNCA_output@n.hap,1) 

                

       # output the result of losing haplotypes to *.xls (arealist.xls) No.2 

               arealist=cbind(arealist, 

                              paste('(',length(hap.miss),') ', 

                                    paste(hap.miss,collapse=', '),sep=''), 

                              hap.miss.p) 

               colnames(arealist)[seq(dim(arealist)[2]-1,length.out=2)] <- 

                 c('losing haplotypes','(%)') 

                

               setwd(paste(path.mylocal,'../',sep='')) 

               if(i==1){ # only writing the column name at first time 

                 writeWorksheetToFile('arealist.xls',arealist, 

                                      sheet='inv',startRow=1,header=T) 

               } else{ 

                 writeWorksheetToFile('arealist.xls',arealist, 

                                      sheet='inv',startRow=i+1,header=F) 

               } 

                

               writeWorksheetToFile('mycol_remain_inv.xls',mylocal.remain, 

                                    sheet=TIME.name[i]) 
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               ## plot haplotype map 

               if(i==1){ 

                 dir.create('inv_hap_loss',recursive=T) 

                 TAI=shapefile('../../envi/shapefile/Taiwan.shp') 

                 TAI@bbox=matrix(c(119.2013,21.70921,122.10847,25.63431),2,2) 

                 colnames(TAI@bbox)=c('min','max') 

                 rownames(TAI@bbox)=c('x','y') 

               } 

               png( 

                 paste('inv_hap_loss/',gsub(' ','_',TIME.name[i]),'.png', 

                       sep=''), 

                 4,6,units='in',res=300 

                 ) 

               par(mai=c(0.1,0.1,0.1,0.1)) 

               plot(TAI) 

               image(now.cut, 

                     col=c('#00000000','#00000050'),asp=1,add=T) 

               image(proj.model.cut, 

                     col=c('#00000000','#0000A080'),asp=1,add=T) 

               points(mylocal.remain[,c('lon','lat')], 

                      col='#00000000',bg='blue',pch=23,cex=0.8) 

               points(mylocal.loss[,c('lon','lat')], 

                      col='#00000000',bg='red',pch=23,cex=0.8) 

               legend('topleft',c('losing','remaining'), 

                      col='#00000000', 

                      pt.bg=c('red','blue'),pch=23,pt.cex=0.8, 

                      box.col='#00000000',inset=c(0.1,0.05)) 

               title(main=TIME.name[i],adj=0.2,line=-1) 

               dev.off() 

                

               cat(paste('Model ',i,'/',length(TIME.name),sep=''), 

                   "[",TIME.name[i],"]","cost:",proc.time()[3]-pt,"sec. \n") 

                

} 
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附錄三、 R code: PNCA() 

##  loading packages 

  library(igraph);library(Hmisc);library(sna);library(XLConnect) 

 

##  setting variable structure of PNCA-class 

  setOldClass(c('xtabs','igraph')) 

  setClass(Class='PNCA', 

           representation=representation(samp.hap='data.frame', 

                                         geo.hap='numeric', 

                                         uni.hap='numeric', 

                                         ancestor.hap='character', 

                                         n.hap='integer', 

                                         n.geo='integer', 

                                         n.In='integer', 

                                         hap.geo='matrix', 

                                         graph='igraph', 

                                         hap.pie='list') 

  ) 

 

## PNCA function parameters 

  # dna.geoinfo.path: input collecting information *.xls file, included 

  #                   DNA sample No. and others. 

  # dna.samplegeo.path: input 2-column *.xls file, included  

  #                     DNA sample No. and geo-subregion code. 

  # graph.path: input *.graph created from TCS 1.21 software. 

  # sort.by.order: sort by geo-subregions or not, default is No.  

  # LETTERS.hap: use LETTERS as haplotype labels or not, default is Yes. 

PNCA=function(dna.geoinfo.path, 

              dna.samplegeo.path, 

              graph.path, 

              sort.by.order=FALSE, 

              LETTERS.hap=TRUE){ 

   

  ## DNA sample geoinfo input ## 

  dna.geoinfo=readWorksheetFromFile(dna.geoinfo.path,sheet=1) 

  dna.samplegeo=readWorksheetFromFile(dna.samplegeo.path,sheet=1) 
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  # check if the column name of dna.geoinfo and dna.samplegeo both have  

  # 'DNAsample_no'. 

  if(any(colnames(dna.geoinfo)=='DNAsample_no') &  

       any(colnames(dna.samplegeo)=='DNAsample_no')){ 

    dna.geoinfo=merge(dna.geoinfo,dna.samplegeo, 

                      all.x=T,all.y=T,incomparables=NA) 

  } else stop('"column name of DNA sample name" should be "DNAsample_no"  

              in both "dna.geoinfo" and "dna.samplegeo" data!') 

 

  ## extracting haplotype network data from result of TCS1.21 

  # tcs.graph: total data as igraph-class 

  tcs.graph=read.graph(graph.path,format='gml') 

  # seperate by line break 

  temp.scan=scan(graph.path,what='c',sep='\n') 

  # frequency for each haplotype 

  temp.freq=grep('Frequency \"frequency=',temp.scan) 

  freq=temp.scan[temp.freq] 

  freq=as.numeric(gsub('Frequency \"frequency=(\\d+)','\\1',freq)) 

  # the DNA sample No. for each haplotype 

  hpn=list() 

  for(i in 1:length(temp.freq)){ 

    hpn[[i]]=temp.scan[seq(from=(temp.freq[i]+1), 

                           to=(temp.freq[i]+freq[i]))] 

  } 

  hpn=lapply(hpn,strwrap) 

   

  edgelist=get.edgelist(tcs.graph) 

  dimnames(edgelist)=list(1:dim(edgelist)[1],c('from','to')) 

  index=strwrap(V(tcs.graph)$label[1:max(edgelist)]) 

  ## if the amount of haplotypes > 26, 

  #   setting LETTERS.hap=FALSE is necessary. 

  if(LETTERS.hap){ 

    # use LETTERS as haplotype No. 

    index[which(index!='')]=LETTERS[1:sum(index!='')]  

  } else { 

    # use number as haplotype No. 

    index[which(index!='')]=1:sum(index!='')  

  } 
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  index[which(index=='')]=unlist(hpn[which(index=='')]) 

  # haplotype LETTERS as vertex name 

  V(tcs.graph)$name=c(index,rep(NA,length(V(tcs.graph))-length(index))) 

   

  ## create 2-column DNA sample No. and haplotype LETTERS 

  # transfer the DNA sample No. into LETTERS for each haplotype 

  temp.hpn=list() 

  for(i in 1:length(index)){ 

    temp.hpn[[i]]=rep(index[i],each=freq[i]) 

  } 

  samp.hap=data.frame(cbind(unlist(hpn),unlist(temp.hpn))) 

  colnames(samp.hap)=c('DNAsample_no','haplotype') 

  samp.hap$freq=1 

   

  ## join DNA sample geoinfo into samp.hap (samp.hap) ## 

  samp.hap=merge(samp.hap,dna.geoinfo, 

                 all.x=T,all.y=T,sort=F,incomparables=NA) 

 

  ## create matrix: haplotype X geo-subregion (hap.geo) 

  hap.geo=xtabs(freq~haplotype+geo_code,data=samp.hap) 

  if(sort.by.order==FALSE){ 

    hap.geo=hap.geo[,] 

  }  else if(sort.by.order==TRUE){ 

    cat('select your order: \n',1:ncol(hap.geo),'\n',colnames(hap.geo)) 

  # input your order 

    hap.geo=hap.geo[,scan(sep=',',n=ncol(hap.geo))] 

  } else stop('"sort.by.order" should be either "TRUE" or "FALSE"') 

   

  ## vector: number of haplotype geo-subregion having (geo.hap) 

  geo.hap=colSums(hap.geo!=0) 

   

  ## vector: numbers of unique haplotype in geo-subregion (uni.hap) 

  # unique haplotype order 

  temp.uni.order=((as.numeric(rowSums(hap.geo==0)==(ncol(hap.geo)-1)))* 

                    1:nrow(hap.geo)) 

  temp.uni.order=temp.uni.order[temp.uni.order!=0]  

  uni.hap=colSums(hap.geo[temp.uni.order,]!=0)  
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  # temp.graph.order:sort tcs.graph same as hap.geo 

  temp.graph.order=match(row.names(hap.geo), 

                         na.omit(row.names(get.adjacency(tcs.graph)))) 

  tcs.graph=graph.adjacency( 

    get.adjacency(tcs.graph)[temp.graph.order,temp.graph.order], 

    mode='undirected') 

   

  ## list: geo-subregion ratio each haplotype (hap.pie) 

  hap.geo[which(hap.geo==0)]=1E-4 

  hap.pie=list() 

  for(i in 1:dim(hap.geo)[1]){ 

    hap.pie[[i]]=as.vector(hap.geo[i,]) 

  } 

  hap.geo[hap.geo==1E-4]=0 

 

  # number of geo-subreigions (n.geo) 

  n.geo=ncol(hap.geo) 

   

  # number of internodes in haplotype network (n.In) 

  n.In=length(grep('In',rownames(hap.geo))) 

   

  # number of haplotypes (n.hap) 

  n.hap=nrow(hap.geo)-n.In 

 

  # ancestor haplotype (ancestor.hap) 

  temp.log.scan=scan(paste(graph.path,'.log',sep=''),what='c',sep='\n') 

  ancestor.hap=as.character( 

    samp.hap[match( 

      strwrap(temp.log.scan[grep('Biggest outgroup',temp.log.scan)],1)[5], 

          samp.hap[,1]),'haplotype'] 

    ) 

 

  ##  delete internodes in samp.hap 

  samp.hap=samp.hap[grep('\\w+',samp.hap$haplotype),] 

  samp.hap=samp.hap[-grep('In\\d+',samp.hap$haplotype),] 

   

  ## return useful variables to PNCA-calss 

  return( 
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  new(Class='PNCA', 

      hap.geo=hap.geo, 

      samp.hap=samp.hap, 

      geo.hap=geo.hap, 

      uni.hap=uni.hap, 

      ancestor.hap=ancestor.hap, 

      n.hap=n.hap, 

      n.geo=n.geo, 

      n.In=n.In, 

      graph=tcs.graph, 

      hap.pie=hap.pie) 

  ) 

   

  # clean up no-used objects 

  rm(list=c('temp.scan','temp.freq','temp.hpn','freq','hpn','i', 

            'edgelist','index','temp.uni.order','temp.graph.order', 

            'dna.geoinfo','dna.samplegeo','temp.log.scan')) 

  gc() 

} 
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附錄四、 R code: PNCA_cutloop() 

PNCA_cutloop=function(PNCA_output,node1,node2){ 

  temp.graph=get.adjacency(PNCA_output@graph) 

  temp.graph[node1,node2]=0 

  temp.graph[node2,node1]=0 

  PNCA_output@graph=graph.adjacency(temp.graph,mode='undirected') 

  return(PNCA_output) 

} 

 



98 
 

附錄五、 R code: PNCA_plot() 

## PNCA_plot function parameters 

  # PNCA_output: input PNCA-class made by PNCA() 

  # seed: random seed for plot 

  # col: color vector for geo-subregions 

  # vertex.label: vertex label vector 

  # vertex.label.dist: distance between vertex label and piechart 

  # vertex.label.degree: angle position to piechart of vertex label 

  # In: internodes show or not, default is No. 

  # loss.plot: lossing haplotype under some reasons (ex: climate change),  

  #           default is No. 

  # layout: setting vertex position 

PNCA_plot=function(PNCA_output, 

                   seed=5, 

                   col=col.pie.h, 

                   vertex.label=rownames(hap.geo), 

                   vertex.label.dist=1, 

                   vertex.label.degree=2.6, 

                   In=F, 

                   layout=layout.fruchterman.reingold(graph,niter=10000), 

                   loss.plot=FALSE){ 

  ## data input from PNCA_output 

  graph=PNCA_output@graph 

  hap.geo=PNCA_output@hap.geo 

  hap.pie=PNCA_output@hap.pie 

  n.geo=PNCA_output@n.geo 

  ancestor.hap=PNCA_output@ancestor.hap 

   

  ## if loss.plot is TRUE, dna.remain is necessary. 

  if(loss.plot){ 

    if(exists('dna.remain')){ 

      hap.geo.form=matrix( 

        ncol=ncol(hap.geo),nrow=nrow(hap.geo), 

        dimnames=list(rownames(hap.geo),colnames(hap.geo))) 

       

      temp.hap.geo.remain=xtabs(freq~haplotype+geo_code,data=dna.remain) 

      hap.geo.form[ 
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        match(rownames(temp.hap.geo.remain),rownames(hap.geo.form)), 

        match(colnames(temp.hap.geo.remain),colnames(hap.geo.form)) 

        ] <- temp.hap.geo.remain 

      hap.geo.form[is.na(hap.geo.form)] <- 0 

      hap.geo.form[which(hap.geo.form==0)]=1E-4 

      hap.pie.form=list() 

      for(i in 1:dim(hap.geo.form)[1]){ 

        hap.pie.form[[i]]=as.vector(hap.geo.form[i,]) 

      } 

      hap.geo.form[hap.geo.form==1E-4]=0 

       

      hap.geo <- hap.geo.form 

      hap.pie <- hap.pie.form 

    } else { 

      stop(' You need to define "dna.remain" object first!  

           It must be a data.frame.') 

    } 

  } 

  ## 

  # default color of pies 

  ## 

  col.pie=c(rgb(0,0,0,max=255),rgb(204,204,204,max=255), 

            rgb(255,255,255,max=255),rgb(255,0,0,max=255), 

            rgb(255,0,255,max=255),rgb(153,51,0,max=255), 

            rgb(255,102,0,max=255),rgb(255,190,0,max=255), 

            rgb(128,128,0,max=255),rgb(255,255,0,max=255), 

            rgb(0,128,0,max=255),rgb(0,255,0,max=255), 

            rgb(0,128,128,max=255),rgb(0,255,255,max=255), 

            rgb(0,0,255,max=255),rgb(153,204,255,max=255), 

            rgb(128,0,128,max=255),rgb(255,0,102,max=255), 

            rgb(128,0,0,max=255),rgb(255,153,102,max=255), 

            rgb(0,0,102,max=255),rgb(0,102,255,max=255), 

            rgb(0,255,102,max=255),rgb(204,255,153,max=255)) 

 

  col.pie.h=col.pie[c(4,19,2,1,22,11,10,8,3,17,21,15)] 

     

  ## 

  # drawing haplotype network 



100 
 

  ## 

  # vertex size (v.s) 

  v.s=rowSums(hap.geo) 

  v.s[v.s==0]=exp(-2)  

  # vertex labels colors (v.l.col) 

  v.l.col=rep('darkblue',length(rownames(hap.geo)))    

  # Internodes show or not 

  if(!In){# internodes don't show 

    v.l.col[grep('In',rownames(hap.geo))]='#FFFFFF00' 

  } else {# internodes show 

    v.l.col[grep('In',rownames(hap.geo))]='darkblue' 

  } 

  v.l.col[grep(ancestor.hap,rownames(hap.geo))]='red' 

  # edge color 

    edge.color=rep('grey30',dim(get.edgelist(graph))[1]) 

  if(loss.plot) { 

    v.s.hap=rowSums(hap.geo)[!grepl('In',names(rowSums(hap.geo)))] 

    temp.loss.index=names(v.s.hap[v.s.hap==0]) 

    if(length(temp.loss.index)!=0){ 

      temp.edge=get.edgelist(graph) 

      temp.edge=paste(temp.edge[,1],temp.edge[,2],sep=',') 

      temp.e.col.index=list() 

      for(i in 1:length(temp.loss.index)){ 

        temp.e.col.index[[i]]=grep( 

          paste('^',temp.loss.index[i],',|,', 

                temp.loss.index[i],'$',sep=''),temp.edge) 

      } 

 

      temp.e.col.index <- unique(unlist(temp.e.col.index)) 

      edge.color[temp.e.col.index] <- '#00000000' 

    } 

  } 

  # label color of lossing haploype 

  if(loss.plot) {v.l.col[match(temp.loss.index,V(graph)$name)] <- 'grey60'} 

   

  set.seed(seed);par(mai=c(0.1,0.1,0.1,0.1),mar=c(0.1,0.1,2,0.1)) 

  layout(matrix(c(1,2),1,2),c(4,1)) 

  plot(graph,vertex.shape='pie',vertex.pie=hap.pie, 
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       vertex.size=sqrt(v.s)*3.5, 

       vertex.pie.color=list(col[1:n.geo]), 

       vertex.label=vertex.label, 

       vertex.label.dist=vertex.label.dist, 

       vertex.label.degree=vertex.label.degree, 

       vertex.label.cex=1.5, 

       vertex.label.color=v.l.col, 

       vertex.label.family='sans', 

       edge.width=1.3, 

       edge.color=edge.color, 

       edge.loop.angle=10, 

       layout=layout, 

       asp=1) 

   

  ## 

  # drawing node of lossing haplotype 

  ## 

  if(loss.plot){ 

    for(i in 1:2){ 

    v.s=rowSums(hap.geo) 

    v.s[!grepl('In',names(v.s)) & v.s!=0]=1E-6 

    v.s[!grepl('In',names(v.s)) & v.s==0]=c(6,4)[i] 

    v.s[grepl('In',names(v.s))]=1E-6 

     

    set.seed(seed); 

    plot(graph,add=T, 

         vertex.shape='square', 

         vertex.size=v.s, 

         vertex.color='grey60', 

         vertex.label=NA, 

         vertex.label.dist=vertex.label.dist, 

         vertex.label.degree=vertex.label.degree, 

         vertex.label.cex=1.5, 

         vertex.label.color='#FFFFFF00', 

         edge.width=1.3, 

         edge.color='#FFFFFF00', 

         edge.loop.angle=10, 

         layout=layout, 
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         asp=1) 

    } 

  } 

   

  ## 

  # drawing internode 

  ## 

  v.s=rowSums(hap.geo) 

  v.s[!grepl('In',names(v.s))]=1E-6 

  v.s[grepl('In',names(v.s))]=3 

  set.seed(seed); 

  plot(graph,add=T, 

       vertex.shape='square', 

       vertex.size=v.s, 

       vertex.color='#FFFFFFFF', 

       vertex.label=NA, 

       vertex.label.dist=vertex.label.dist, 

       vertex.label.degree=vertex.label.degree, 

       vertex.label.cex=1.5, 

       vertex.label.color='#FFFFFF00', 

       edge.width=1.3, 

       edge.color='#FFFFFF00', 

       edge.loop.angle=10, 

       layout=layout, 

       asp=1) 

 

  ## 

  # legend of haplotype network with geo ratio per haplotype 

  ## 

  hap.geo.pie=hap.geo[-grep('In',rownames(hap.geo)),] 

  plot.new();par(mai=c(0.1,0.1,0.1,0.1),mar=c(0.1,0.1,2,0.1)) 

  legend('center',legend=colnames(hap.geo.pie), 

         pch=22,pt.bg=col[1:n.geo],ncol=1,cex=1,pt.cex=2) 

} 
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附錄六、 R code: geoDis_format() 

## do this code after PNCA_function.R ## 

## input data: file.name, PNCA_output 

 

geoDis_format=function(file.name,PNCA_output){ 

  samp.hap=PNCA_output@samp.hap 

  n.hap=PNCA_output@n.hap 

  n.geo=PNCA_output@n.geo 

  hap.geo.pie=PNCA_output@hap.geo[-grep('In',rownames(PNCA_output@hap.geo)),] 

   

  ## 

  # change geo.name into number 

  ## 

  colnames.hap.geo.pie=colnames(hap.geo.pie) 

  colnames(hap.geo.pie)=1:ncol(hap.geo.pie) 

  ## 

  # preparing for the cat() work below 

  # This part need many manual works. 

  ## 

  # define clade in each level #  NEED MANUAL WORKS  (lv) 

  ## 

  cat('How many levels ? \n') 

  n.lv=scan(sep=',',nmax=1,quiet=T) 

  cat('How many clades in each level ? \n') 

  nclade.lv=scan(sep=',',nmax=n.lv,quiet=T) 

  lv=list() 

    for(i in 1:n.lv){ 

    for(j in 1:nclade.lv[i]){ 

      cladename=paste('CD',(1:n.lv)[i],'_',(1:nclade.lv[i])[j],sep='') 

      if((1:n.lv)[i]==1){ 

        cat(cat(rownames(hap.geo.pie),'\n'),'Which haplotypes in ', 

            cladename,' ? \n',sep='') 

        lv[[cladename]]=scan(what='character',sep=',',quiet=T) 

      } 

      else if((1:n.lv)[i]==n.lv){ 

        cat(cat(paste('CD',(1:n.lv)[i-1],'_',(1:nclade.lv[i-1]),sep='')), 

            '\n','Which CD',(1:n.lv)[i-1],'_* in ','Total_Cladogram',' ?', 
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            sep='','\n') 

        lv[['Total Cladogram']]=paste( 

          'CD',(1:n.lv)[i-1],'_',scan(what='character',sep=',',quiet=T), 

          sep='') 

      } 

      else if((1:n.lv)[i]!=1|n.lv){ 

        cat( 

          cat( 

            paste('CD',(1:n.lv)[i-1],'_',(1:nclade.lv[i-1]),sep='')),'\n', 

          'Which CD',(1:n.lv)[i-1],'_* in ',cladename,' ?',sep='','\n') 

        lv[[cladename]]=paste( 

          'CD',(1:n.lv)[i-1],'_',scan(what='character',sep=',',quiet=T), 

          sep='') 

      } 

      else stop('BUG GET!!') 

    } 

  } 

  ## 

  # haplotype tip/internode list # NEED MANUAL WORKS  (list.lv.ti, lv.ti) 

  ## 

  cat('##Input haplotype tip/internode vector## \n') 

  list.lv.ti=list() 

  for(i in 0:n.lv){ 

    if(i==0){ 

      cat('  ',rownames(hap.geo.pie),'\n') 

      list.lv.ti[[i+1]]=matrix(scan(sep=','), 

                               # c(1,0,1,1,1,0,1,0,1,1,1), 

                               # c(1,0,1,0,1,0,1,0,1,1,1,1,0,0,0,1,1,0,0) 

                               nrow=1,dimnames=list( 

                                 c(),rownames(hap.geo.pie) 

                                 )) 

    } 

    else if(i>0 & i<n.lv){ 

      cat('  ',paste('CD',(1:n.lv)[i],'_',(1:nclade.lv[i]),sep=''),'\n') 

      list.lv.ti[[i+1]]=matrix(scan(sep=','), 

                               # c(1,0,0,1), c(1,1) 

                               # c(1,0,0,0,1,1,0,0,0,1), c(1,0,0,1), c(1,1) 

                               nrow=1, 
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                               dimnames=list( 

                                 c(),paste('CD',(1:n.lv)[i],'_', 

                                           (1:nclade.lv[i]),sep='') 

                                 )) 

    } 

    else if(i==n.lv){ 

#       cat('  ',paste('Total Cladogram','\n')) 

      list.lv.ti[[i+1]]=matrix(c(1), 

                               # c(1) 

                               # c(1) 

                               nrow=1,dimnames=list( 

                                 c(),c('Total Cladogram')) 

                               ) 

    } 

    else stop('BUG GET!!') 

  } 

  lv.ti=c() 

  for(i in 0:n.lv){ 

    lv.ti=cbind(lv.ti,list.lv.ti[[i+1]]) 

  } 

   

  ## 

  # clade lv1 ~ lv(n.lv-1) pie 

  ## 

  lv.pie=list() 

  for(k in 1:n.lv){ 

    if(k==1){ 

      lv1.pie=c() 

      for(i in 1:nclade.lv[1]){ 

        lv1.pie=rbind( 

          lv1.pie, 

          colSums(matrix(hap.geo.pie[lv[[i]],],ncol=n.geo)) 

        ) 

      } 

      colnames(lv1.pie)=1:n.geo 

      rownames(lv1.pie)=colnames(list.lv.ti[[k+1]]) 

      lv.pie[[paste('lv',k,'.pie',sep='')]]=lv1.pie 

    } 
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    else if(k>=2){ 

      lv2.pie=c() 

      colSums(matrix(lv.pie[[k-1]][lv[[sum(nclade.lv[1:(k-1)])+1]],], 

                     ncol=n.geo)) 

      for(i in (sum(nclade.lv[1:(k-1)])+1):(sum(nclade.lv[1:(k)]))){ 

        lv2.pie=rbind(lv2.pie, 

                      colSums(matrix(lv.pie[[k-1]][lv[[i]],],ncol=n.geo)) 

        ) 

      } 

      colnames(lv2.pie)=1:n.geo 

      rownames(lv2.pie)=colnames(list.lv.ti[[k+1]]) 

      lv.pie[[paste('lv',k,'.pie',sep='')]]=lv2.pie 

    } 

  }  

   

  ## 

  # make "IN clade: haplotype.geo matrix"  (list.m.temp2) 

  ## 

  list.m.temp1=list() 

  list.m.temp2=list() 

  for(k in 1:n.lv){ 

    if(k==1){ 

      for(i in 1:nclade.lv[1]){ 

        list.m.temp1[[names(lv[i])]]=matrix(hap.geo.pie[lv[[i]],], 

                                            ncol=n.geo) 

        list.m.temp2[[names(lv[i])]]=t( 

          hap.geo.pie[lv[[i]],colSums(list.m.temp1[[names(lv[i])]])!=0] 

          ) 

      } 

    } 

    else if(k>=2){ 

      for(i in (sum(nclade.lv[1:(k-1)])+1):(sum(nclade.lv[1:(k)]))){ 

        list.m.temp1[[names(lv[i])]]=matrix(lv.pie[[k-1]][lv[[i]],], 

                                            ncol=n.geo) 

        list.m.temp2[[names(lv[i])]]=t( 

          lv.pie[[k-1]][lv[[i]],colSums(list.m.temp1[[names(lv[i])]])!=0] 

          ) 

      } 
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    } 

  } 

  ## delete dimension 1X1 matrix in list.m.temp2 

  y=numeric() 

  for(i in 1:length(list.m.temp2)){ 

    x=dim(list.m.temp2[[i]])==c(1,1) 

    if((x[1]*x[2])==1){ 

      y[i]=i 

    } 

    else next 

  } 

  y=na.omit(y) 

  list.m.temp2[-y] -> list.m.temp2 

   

  ## calculating number of clade to write (n.clade) 

  n.clade=length(list.m.temp2) 

   

  ####################### 

  ## Start doing cat() ## 

  ####################### 

  ## 

  # file title  

  ## 

  cat(sub('\\.\\w*','',file.name),'\n', 

      file=file.name) 

  ## 

  # number of geo region 

  ## 

  cat(n.geo,'\n', 

      file=file.name,append=T) 

  ## 

  # geo.Info  

  ## 

  ## function for defining geo center coordinate & sample size (u(x)) 

  u=function(x){ 

    list(colMeans(samp.hap[which(samp.hap$geo_code==as.character(x)), 

                           c('lat','lon')],na.rm=T), 

         0.5*max(max( 
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           samp.hap[which(samp.hap$geo_code==as.character(x)),'lat'], 

           na.rm=T)-min( 

             samp.hap[which(samp.hap$geo_code==as.character(x)),'lat'], 

             na.rm=T), 

                 max( 

                   samp.hap[which(samp.hap$geo_code==as.character(x)),'lon'], 

                   na.rm=T)-min( 

                     samp.hap[which(samp.hap$geo_code==as.character(x)),'lon'], 

                     na.rm=T))) 

  } 

  ## 

  for(i in 1:n.geo){ 

    ## 

    # geo.name 

    ## 

    cat(i,colnames.hap.geo.pie[i],'\n', 

        file=file.name,append=T) 

    ## 

    # sample.size, lat, lon 

    ## 

    cat(sum(hap.geo.pie[,i]), 

        paste(round(u(colnames.hap.geo.pie[i])[[1]],digits=3)),'\n', 

        file=file.name,append=T) 

  } 

 

  ## 

  # number of clade 

  ## 

  cat(n.clade,'\n', 

      file=file.name,append=T) 

   

  ################ 

  ## Clade.Info ## 

  ################ 

#   for(i in 1:nclade.lv[1]){ 

  for(i in 1:length(list.m.temp2)){ 

    ## make "IN clade: haplotype.geo matrix" to simplify code # 

    ## 
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    # clade.name 

    ## 

    cat(names(list.m.temp2[i]),'\n', 

        file=file.name,append=T) 

    ## 

    # IN clade:number of haplotype 

    ## 

    cat(ncol(list.m.temp2[[i]]),'\n', 

        file=file.name,append=T) 

    ## 

    # IN clade:hap.name 

    ## 

    cat(names(lv.ti[, 

                    which(match(colnames(lv.ti), 

                                colnames(list.m.temp2[[i]]))!='NA')]),'\n', 

        file=file.name,append=T) 

    ## 

    # IN clade:haplotype tip/internode vector 

    ## 

    cat(lv.ti[, 

              which(match(colnames(lv.ti), 

                          colnames(list.m.temp2[[i]]))!='NA')],'\n', 

        file=file.name,append=T) 

    ## 

    # IN clade:number of haplotype.geo 

    ## 

    cat(nrow(list.m.temp2[[i]]),'\n', 

        file=file.name,append=T) 

    ## 

    # IN clade:geo.name code ## ex: Ptw is coded 1. 

    ## 

    cat(rownames(list.m.temp2[[i]]),'\n', 

        file=file.name,append=T) 

    ## 

    # IN clade:haplotype.name X haplotype.geo matrix 

    ## 

    write(list.m.temp2[[i]], 

          ncolumns=nrow(list.m.temp2[[i]]), 
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          file=file.name,append=T) 

  } 

   

  ##################### 

  ## end of the file ## 

  ##################### 

  cat('\n\n End',file=file.name,append=T) 

 

 

} 
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附錄七、 R code: geoDis_output() 

library(XLConnect) 

geoDis_output=function(geoDis.output.path,file.name){ 

  k=scan(geoDis.output.path,what='c',sep='\n') 

   

  # haplotype/clade and 'I-T' name 

  No=k[(grep('WITHIN CLADE',k)-2)] 

  No=sub('CLADE ','',No) 

  No=sub('\\(Tip\\)','T',No) 

  No=sub('\\(Interior\\)','I',No) 

  No[grep('PART III.',No)]='I-T' 

   

  IT=c() 

  IT[grep(' \\w',No)] <- substr( 

    No[grep(' \\w',No)],nchar(No[grep(' \\w',No)]),nchar(No[grep(' \\w',No)])) 

  No[grep(' \\w',No)] <- substr( 

    No[grep(' \\w',No)],1,nchar(No[grep(' \\w',No)])-2) 

  No=cbind(No,IT) 

  colnames(No)=c('No',' ') 

  rm(IT) 

   

  ## Dc(within clade) and Dn(nested clade) 

  # distance value 

  Dc=k[grep('WITHIN CLADE',k)] 

  Dc=matrix( 

    unlist(strsplit(sub(' WITHIN CLADE ','',gsub('\\s+',' ',Dc)),' ')), 

    ,3,byrow=T) 

  Dc[,1]=format(as.numeric(Dc[,1]),digits=3) 

  Dn=k[grep('WITHIN CLADE',k)+1] 

  Dn=matrix(unlist(strsplit(sub(' NESTED CLADE ','',gsub('\\s+',' ',Dn)),' 

')), 

            ,3,byrow=T) 

  Dn[,1]=format(as.numeric(Dn[,1]),digits=3) 

   

  # significance [small/large(prob.<=/prob.>=)] 

  Dc[grep('\\*',Dc[,2],invert=T),2]='-' 

  Dc[grep('\\*',Dc[,2]),2]='S' 
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  Dc[grep('\\*',Dc[,3],invert=T),3]='-' 

  Dc[grep('\\*',Dc[,3]),3]='L' 

  Dn[grep('\\*',Dn[,2],invert=T),2]='-' 

  Dn[grep('\\*',Dn[,2]),2]='S' 

  Dn[grep('\\*',Dn[,3],invert=T),3]='-' 

  Dn[grep('\\*',Dn[,3]),3]='L' 

   

  Dc=cbind(Dc,NA) 

  for(i in 1:dim(Dc)[1]){ 

    Dc[i,4] <- sub('-+','',paste(Dc[i,2],Dc[i,3],sep='')) 

  } 

  Dc=Dc[,c(1,4)] 

  colnames(Dc)=c('Dc',' ') 

   

  Dn=cbind(Dn,NA) 

  for(i in 1:dim(Dn)[1]){ 

    Dn[i,4] <- sub('-+','',paste(Dn[i,2],Dn[i,3],sep='')) 

  } 

  Dn=Dn[,c(1,4)] 

  colnames(Dn)=c('Dn',' ') 

   

   

   

  for(i in 1:length(grep('I-T',No[,1]))){ 

    j=grep('I-T',No[,1])[i] 

    No=rbind(No[1:j,],NA,NA,No[(j+1):dim(No)[1],]) 

    Dc=rbind(Dc[1:j,],NA,NA,Dc[(j+1):dim(Dc)[1],]) 

    Dn=rbind(Dn[1:j,],NA,NA,Dn[(j+1):dim(Dn)[1],]) 

  } 

   

  writeWorksheetToFile(paste(file.name,'.xlsx',sep=''),No, 

                       sheet='result',startCol=1) 

  writeWorksheetToFile(paste(file.name,'.xlsx',sep=''),Dc, 

                       sheet='result',startCol=3) 

  writeWorksheetToFile(paste(file.name,'.xlsx',sep=''),Dn, 

                       sheet='result',startCol=5) 

} 
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