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模拟计算平行样对流域生物信息流估算的影响

杨海乐，张　 辉，吴金明，李君轶，王成友，杜　 浩，危起伟∗

中国水产科学研究院长江水产研究所，农业农村部淡水生物多样性保护重点实验室， 武汉　 ４３０２２３

摘要：流域生物信息流是流域生态学研究中的重要内容，是流域生态系统中的物质输移和能量输移过程的信息标记，是用

ｅＤＮＡ技术调查评估河流水体中物种组成空间特征的基础。 估算流域生物信息流是流域生态系统过程研究和 ｅＤＮＡ技术调查

评估河流水体中物种组成空间特征的关键。 在有限的调查采样中，平行样的数量如何影响流域生物信息流的估算，尚待解答。
基于随机抽样调查的基本原理，提出假设———采样数量不影响流域生物信息流估算结果的准确度，但会影响其精密度，然后通

过问题简化转化和模拟计算，对该假设进行了检验。 模拟计算结果显示，随着样点生物信息检出度（平行样数量）的增大，流域

生物信息流估算结果会从偏小逐渐靠近流域生物信息流实际值，同时其 ９９．９％置信区间也逐渐集中于流域生物信息流实际值。
即样点生物信息检出度（平行样数量）对流域生物信息流估算的准确度和精密度均有影响。 在实际调查研究过程中，建议先在

所研究区域对平行样数量和样点生物信息检出度的关系进行预评估，然后基于流域生物信息流估算可信度目标在正式实施方

案中经济有效地设置平行样，基于多平行样调查结果估算流域生物信息流，再根据各样点生物信息检出状况对流域生物信息流

估算结果进行后验评估。
关键词：流域生物信息流；环境 ＤＮＡ；平行样；检出度；流域生态学
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ｏｎ ａｌｌ ｐａｒａｌｌｅｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ｅａｃｈ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅ， ａｔ ｌａｓｔ ｔｈｅ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＷＢＩＦ ｓｈｏｕｌｄ ｂｅ ｒｅ⁃ｅｖａｌｕａｔｅｄ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ
ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ＷＢＩＦ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ． Ｔｈｅ ｃｕｒｒｅｎｔ ｗｏｒｋ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｔｈｅ ｆｒａｍｅｗｏｒｋ ａｎｄ ｍｅｔｈｏｄｏｌｏｇｙ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ
ｔｈｅ ｐｏｓｔ⁃ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｗａｔｅｒｓｈｅｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｌｏｗ； ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ＤＮＡ； ｐａｒａｌｌｅｌ ｓａｍｐｌｅ； ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ；
ｗａｔｅｒｓｈｅｄ ｅｃｏｌｏｇｙ

流域生态学（ｗａｔｅｒｓｈｅｄ ｅｃｏｌｏｇｙ）是研究流域范围内陆地和水体生态系统相互关系的学科（全国科学技术

名词审定委员会），其主体在于整合研究以流域生态系统过程为核心所关联起的流域内各相关子系统

（ｓｕｂｓｙｓｔｅｍ） ［１］。 流域生态系统过程研究的核心工作是研究流域生态系统中依托于水循环过程的各个子系统

之间及之内的物质流、能量流、信息流［２］。 流域生物信息流（ｗａｔｅｒｓｈｅｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｌｏｗ）是生物信息

依托于流域生态系统过程在不同空间和系统之间进行传递、交流、作用、反馈的路径、过程与控制，主要关注生

物体及生物质所承载的生物信息在时空上的迁移扩散，以及与生物体及生物质间相互作用相伴随的生物信息

作用和反馈［３］。 任何生物能都依托于生物物质，而任何类型的生物物质都携带有其特定的信息标记，因而作

为流域生态系统过程研究的三大主题（物质流、能量流、信息流）之一，流域生物信息流通过物质流、能量流、
信息流的三位一体而具有对流域生态系统中的物质输移和能量输移过程的指征和标记功能，流域生物信息流

的研究可以为流域生态系统研究中生物物质输移和生物能输移过程的跟踪和标记提供理论的可能和技术的

支撑［４—５］。
河流上游到下游的流域生物信息流是 ｅＤＮＡ（ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ＤＮＡ）技术调查评估河流水体中物种组成空

间特征的事实基础［５—８］，估算河流上游到下游的流域生物信息流是用 ｅＤＮＡ技术调查评估河流水体中物种组

成空间特征的方法基础［９—１１］。 基于集合生态系统概念框架，根据研究尺度和分辨率的需要，可以将流域生态

系统构建为一个包含了多个子系统的集合生态系统（ｍｅｔａ⁃ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ） ［１２］。 评估河流水体中物种组成的空间

特征，即评估河流水体（基于空间划分）各子系统中的物种组成。 假设各子系统在特定时间的物种组成相对

稳定，各子系统中的个体释放到环境中的 ｅＤＮＡ则随着河川径流向下游输移。 因为流水水体中的 ｅＤＮＡ受释

放、稀释、吸附、再悬浮、输移、降解等过程的影响［１３—１５］，上游水体子系统中个体释放到环境中的 ｅＤＮＡ随着河

川径流向下输移的距离有限［１６—１８］，因而可以通过估算流域生物信息流来评估河流水体各子系统中的物种组

成，进而评估河流水体中物种组成的空间特征。
分析流域生物信息流，第一步是估算上游子系统到下游子系统的流域生物信息流输移有效度（即用下游
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样点水体 ｅＤＮＡ监测上游样点水体中生物组成信息的监测有效度，上游样点水体中的水生生物信息能在下游

样点水体的 ｅＤＮＡ中被检出的比例和概率） ［３］。 监测有效度估算的核心是（１）有限采样对采样区域的生物组

成信息的检出度和（２）由上游到下游的流域生物信息流输移有效度。 在实践应用中，调查采样往往是有限

的，因而存在两个问题：（１）平行样的设置情况如何影响生物组成信息检出度的估算，（２）平行样的设置情况

如何影响流域生物信息流输移有效度的估算。 基于抽样调查的基本原理和前期 ｅＤＮＡ调查研究可知，采样数

量越多对采样区域的生物组成信息的检出度越大，因检出度受多种因素影响，具体的平行样数量和检出度之

间的关系需要一系列具体研究来进行量化［１９］。 如果将由上游到下游的流域生物信息流过程简化为上游区域

生物信息通过随机取样然后转移到下游区域，那么基于有限采样的流域生物信息流估算就是对随机抽样调查

结果的随机抽样调查，基于随机抽样调查的基本原理可以猜测，采样数量不影响抽样调查结果的准确度，但会

影响其精密度。
根据流域生物信息流研究框架［３］，本文就平行样的设置对流域生物信息流估算的影响展开了模拟计算，

以检验“在流域生物信息流估算中各样点平行样数量不影响抽样调查结果的准确度，但会影响其精密度”的
假设，并探讨在流域生物信息流估算中各样点平行样数量（检出度）的增加或减少对流域生物信息流估算的

具体影响，为以下游水体 ｅＤＮＡ监测上游水体中物种组成信息的监测有效度评估方案提供指导和支持，推动

ｅＤＮＡ技术在水生生物多样性调查监测中的应用和发展。

１　 研究方法

１．１　 基本假设

随机抽样过程中，抽样数量越多，抽样结果的集合对整个系统的反映程度越全面。 在本研究中，抽样即

ｅＤＮＡ采样，抽样数量即 ｅＤＮＡ样本数，对整个系统的反映程度即 ｅＤＮＡ 对该样点水体生物信息种类的检出

度。 因此在模拟计算中，我们将平行样数量的增加转化为对该样点水体生物信息种类检出度的增加。
上下游样点间共有生物信息种类组成占上游样点总生物信息种类组成的比例，即上游到下游的流域生物

信息流。 因为上下游相邻样点间的流域生物信息流是整体流域生物信息流计算的基础单元，所以本模拟计算

中流域生物信息流的估算用上下游相邻样点间的共有生物信息组成占上游样点总生物信息组成的比例估算

简单指代。
１．２　 条件设定

平行样数量的增加对流域生物信息流估算的影响，用生物信息检出度的增加对上下游样点间共有生物信

息种类组成占上游样点总生物信息种类组成的比例估算的影响来等价模拟展示。 在本模拟计算中，设定上下

游样点分别有生物信息 １０００种、９００种（可颠倒替换），样点生物信息检出度和实际流域生物信息流作为两个

自变量，估算流域生物信息流为因变量，进行单变量模拟，具体分组及参数如表 １，然后计算特定上下游样点

生物信息种类数组合情况下，样点生物信息检出度变化对估算流域生物信息流的影响（即实际流域生物信息

流与估算流域生物信息流的差异）以及不同实际流域生物信息流条件下估算流域生物信息流的结果偏差

程度。
１．３　 计算方法

模拟计算的基本思路是，在特定上下游样点生物信息种类数组合情况下、在特定样点生物信息检出度情

况下、在特定实际流域生物信息流情况下，通过随机取样计算得出某流域生物信息流值的概率，然后通过统计

展示估算流域生物信息流相对于实际流域生物信息流的偏差，进而评估样点生物信息检出度变化对估算流域

生物信息流的影响以及不同实际流域生物信息流条件下估算流域生物信息流的结果偏差程度。 具体模拟计

算公式如下列公式组
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表 １　 不同样点生物信息检出度条件下的流域生物信息流估算条件分组及参数设置

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｒｏｕｐｓ ａｎｄ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｓｅｔｔｉｎｇ ｆｏｒ ｗａｔｅｒｓｈｅｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｌｏｗ （ ＷＢＩＦ） ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ （ＢＩＤＥ） ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ａｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ

分组
Ｇｒｏｕｐｓ

上游样点生物
信息种类数

Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｔｙｐｅｓ ａｔ ｕｐ⁃ｓｉｔｅ（Ｍ）

下游样点生物
信息种类数

Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｔｙｐｅｓ ａｔ ｄｏｗｎ⁃ｓｉｔｅ（Ｎ）

样点生物信息
检出度

ＢＩＤＥ ａｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ
ｓｉｔｅｓ（ｒ）

实际流域生物
信息流

Ａｃｔｕａｌ ＷＢＩＦ（ｋ）

估算流域生物
信息流

Ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ＷＢＩＦ（ｅ）

Ａ １０００ ９００ ｘ ０．５ ｙ

Ｂ １０００ ９００ ｘ ０．８ ｙ

Ｃ １０００ ９００ ０．１ ｘ ｙ

Ｄ １０００ ９００ ０．５ ｘ ｙ

Ｅ ９００ １０００ ｘ ０．５ ｙ

Ｆ ９００ １０００ ０．５ ｘ ｙ

　 　 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ、Ｆ为分组的顺序编号；ｘ，自变量； ｙ，因变量

ｆ ａＭ( ) ＝
Ｃ Ｍ×ｋ－ａ( )

Ｍ× １－ｒ( )( ) × Ｃａ
Ｍ×ｒ

ＣＭ×ｋ
Ｍ

æ

è
ç

ö

ø
÷ 　 　 （ａ≤ Ｍ × ｋ；ａ≤ Ｍ × ｒ；０ ≤ ｒ≤ １；０ ≤ ｋ≤ １）

ｆ ａＮ( ) ＝
Ｃ Ｍ×ｋ－ａ( )

Ｎ× １－ｒ( )( ) × Ｃａ
Ｎ×ｒ

ＣＭ×ｋ
Ｎ

æ

è
ç

ö

ø
÷ 　 　 （ａ≤ Ｍ × ｋ；ａ≤ Ｎ × ｒ；０ ≤ ｒ≤ １；０ ≤ Ｍ × ｋ≤ Ｎ）

ｆ ｙ( ) ＝ ｆ ａＭ( ) ×∑
Ｍ×ｒ

ａ
ｆ ａＮ( )( ) ＋ ｆ ａＮ( ) ×∑

Ｍ×ｒ

ａ
ｆ ａＭ( )( ) － ｆ ａＭ( ) ×∑

Ｍ×ｒ

ａ
ｆ ａＮ( )( ) × ｆ ａＮ( ) ×∑

Ｍ×ｒ

ａ
ｆ ａＭ( )( )

（ｙ ＝ ａ
Ｍ × ｒ

；ａ≤ Ｍ × ｒ）

式中，Ｍ，上游样点生物信息种类数；Ｎ，下游样点生物信息种类数；ｒ，样点生物信息检出度；ｋ，实际流域生物信

息流；ａ，监测到的生物信息种类数；ｙ，所估算的流域生物信息流值； ｆ ａＭ( ) ，上游样点处监测到数量为 ａ 的生

物信息种类数的概率； ｆ ａＮ( ) ，下游样点处监测到数量为 ａ 的生物信息种类数的概率； ｆ ｙ( ) ，估算出流域生物

信息流值为 ｙ 的概率。
根据该公式组，按照上述参数设定分 ６组进行模拟计算，然后通过组内和组间模拟计算结果的对比分析，

探讨（１）样点生物信息检出度状况对流域生物信息流估算的影响（即实际流域生物信息流与估算流域生物信

息流的差异），（２）在特定样点生物信息检出度条件下，不同实际流域生物信息流状况对流域生物信息流估算

的影响，（３）在特定样点生物信息检出度和实际流域生物信息流条件下，上下游样点生物信息种类数相对关

系对流域生物信息流估算的影响。

２　 结果与分析

２．１　 样点生物信息检出度状况对估算流域生物信息流的影响

模拟计算显示，上下游样点分别有生物信息 １０００种、９００种的条件下，在实际流域生物信息流水平在 ０．５
的时候，（１）随着样点生物信息检出度从 ０．１ 逐步增长到 ０．９，估算流域生物信息流的最优估值从 ０．４８（偏离

４％）逐步增长到 ０．４９７８（偏离 ０．４４％），即随着样点生物信息检出度的增长估算流域生物信息流的最优估值逐

渐趋近于实际流域生物信息流水平；（２）随着样点生物信息检出度从 ０．１ 逐步增长到 ０．９，估算流域生物信息

流的 ９９．９％置信区间逐渐从 ０．３４—０．５９（最大偏离 ３２％）收缩到 ０．４８２２—０．５１（最大偏离 ３．５６％），即随着样点

生物信息检出度的增长估算流域生物信息流的估值区间逐渐集中于实际流域生物信息流水平（图 １）。
在实际流域生物信息流水平在 ０．８的时候，（１）随着样点生物信息检出度从 ０．１ 逐步增长到 ０．９，估算流

域生物信息流的最优估值从 ０．７９（偏离 １．２５％）逐步增长到 ０．７９７８（偏离 ０．２７５％），即随着样点生物信息检出

度的增长估算流域生物信息流的最优估值逐渐趋近于实际流域生物信息流水平；（２）随着样点生物信息检出

度从 ０．１逐步增长到 ０．９，估算流域生物信息流的 ９９．９％置信区间逐渐从 ０．６７—０．８６（最大偏离 １６．２５％）收缩
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图 １　 不同样点生物信息检出度下（Ａ组）估算流域生物信息流值的概率分布

Ｆｉｇ．１　 Ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｗａｔｅｒｓｈｅｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｌｏｗ （ＷＢＩＦ） ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ

ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ （ＢＩＤＥ） ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ａｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ （ｇｒｏｕｐ Ａ）

Ａ组，上下游样点分别有生物信息 １０００种、９００种，实际信息流水平为 ０．５，样点生物信息检出度为变量。 ＷＢＩＦ：流域生物信息流 ｗａｔｅｒｓｈｅｄ

ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｌｏｗ；ＢＩＤＥ：生物信息检出度 ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ

到 ０．７８６７—０．８０６７（最大偏离 １．６６％），即随着样点生物信息检出度的增长估算流域生物信息流的估值区间逐

渐集中于实际流域生物信息流水平（图 ２）。
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图 ２　 不同样点生物信息检出度下（Ｂ组）估算流域生物信息流值的概率分布

Ｆｉｇ．２　 Ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｗａｔｅｒｓｈｅｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｌｏｗ （ＷＢＩＦ） ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ

ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ （ＢＩＤＥ） ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ａｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ （ｇｒｏｕｐ Ｂ）

Ｂ组，上下游样点分别有生物信息 １０００种、９００种，实际流域生物信息流水平为 ０．８，样点生物信息检出度为变量

２．２　 实际流域生物信息流状况对估算流域生物信息流的影响

模拟计算显示，上下游样点分别有生物信息 １０００种、９００ 种的条件下，在样点生物信息检出度为 ０．１ 时，
（１）随着实际流域生物信息流从 ０．１增长到 ０．９，估算流域生物信息流的最优估值基本稳定在偏小 ０．０２ 左右，
但其偏离程度在逐步减小（从偏离 ２０％到偏离趋近于 ０％），即随着实际流域生物信息流的增长估算流域生物
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信息流的最优估值对实际流域生物信息流的偏离程度逐渐减小；（２）随着实际流域生物信息流从 ０．１ 增长到

０．９，估算流域生物信息流的 ９９．９％置信区间幅宽逐渐先增大再减小（从 ０．１４（０．０２—０．１６）逐步增大到 ０．２５
（０．３４—０．５９）再逐步缩小到 ０．１（０．８—０．９）），最大幅宽出现在实际流域生物信息流为 ０．５的时候，但其最大偏

离程度一直在逐步减小（从最大偏离 ８０％到最大偏离 １１％），即随着实际流域生物信息流的增长估算流域生

物信息流的估值区间幅宽先增大再减小，但整体上逐渐相对集中于实际流域生物信息流水平（图 ３）。

图 ３　 不同实际流域生物信息流下（Ｃ组）估算流域生物信息流值的概率分布

Ｆｉｇ．３　 Ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｗａｔｅｒｓｈｅｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｌｏｗ （ＷＢＩＦ） ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｃｔｕａｌ ＷＢＩＦ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ （ｇｒｏｕｐ Ｃ）

Ｃ组，上下游样点分别有生物信息 １０００种、９００种，样点生物信息检出度为 ０．１，实际流域生物信息流为变量
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在样点生物信息检出度为 ０．５时，（１）随着实际流域生物信息流从 ０．１ 增长到 ０．９，估算流域生物信息流

的最优估值从偏小 ０．００４增大到偏小 ０．００８再减小到 ０，但其偏离程度在逐步减小（从偏离 ４％到偏离趋近于

０％），即随着实际流域生物信息流的增长估算流域生物信息流的最优估值对实际流域生物信息流的偏离程度

逐渐减小；（２）随着实际流域生物信息流从 ０．１增长到 ０．９，估算流域生物信息流的 ９９．９％置信区间幅宽逐渐

先增大再减小（从 ０．０５（０．０６８—０．１１８）增大到 ０．０８４（０．４４６—０．５３）再缩小到 ０．０３（０．８７—０．９）），最大幅宽出现

在实际流域生物信息流为 ０．５ 的时候，但其最大偏离程度一直在逐步减小（从最大偏离 ３２％到最大偏离

３．３％），即随着实际流域生物信息流的增长估算流域生物信息流的估值区间幅宽先增大再减小，但整体上逐

渐相对集中于实际流域生物信息流水平（图 ４）。
２．３　 上下游样点生物信息种类数相对关系对估算流域生物信息流的影响

模拟计算显示，上下游样点生物信息种类数对调（分别为 ９００ 种、１０００ 种）之后，在实际流域生物信息流

水平在 ０．５的时候，（１）随着样点生物信息检出度从 ０．１ 逐步增长到 ０．９，估算流域生物信息流的最优估值从

０．４７７８（偏离 ４．４４％）逐步增长到 ０．４９７５（偏离 ０．５％），即随着样点生物信息检出度的增长估算流域生物信息

流的最优估值逐渐趋近于实际流域生物信息流水平，但相比于上下游样点生物信息种类数对调之前（上游

１０００种，下游 ９００种）的最优估值的偏离程度有所增大；（２）随着样点生物信息检出度从 ０．１ 逐步增长到 ０．９，
估算流域生物信息流的 ９９．９％置信区间逐渐从 ０．３２２２—０．６（最大偏离 ３５．５６％）收缩到 ０．４８０２—０．５１１１（最大

偏离 ３．９６％），即随着样点生物信息检出度的增长估算流域生物信息流的估值区间逐渐集中于实际流域生物

信息流水平，但相比于上下游样点生物信息种类数对调之前（上游 １０００种，下游 ９００种）的估值区间的幅宽和

最大偏离程度都有所增大（图 ５）。
模拟计算显示，上下游样点生物信息种类数对调（分别为 ９００ 种、１０００ 种）之后，在样点生物信息检出度

为 ０．５的时候，（１）随着实际流域生物信息流从 ０．１ 逐步增长到 ０．９，估算流域生物信息流的最优估值从偏小

０．００４４（偏离 ４．４０％）逐步增长到 ０．００８９（偏离 ２．９７％）然后再缩小到 ０．００６７（偏离 ０．７４％），即随着实际流域生

物信息流的增长估算流域生物信息流的最优估值对实际流域生物信息流的偏离程度逐渐减小，但相比于上下

游样点生物信息种类数对调之前（上游 １０００种，下游 ９００种）的最优估值的偏离程度有所增大；（２）随着实际

流域生物信息流从 ０．１ 逐步增长到 ０．９，估算流域生物信息流的 ９９．９％置信区间幅宽从 ０．０５４３（最大偏离

３３．３％）逐渐先增大到 ０．０９３４（最大偏离 １１．５６％）再减小到 ０．０６６６（最大偏离 ４．９３％），即随着实际流域生物信

息流的增长估算流域生物信息流的估值区间幅宽先增大再减小，但整体上逐渐相对集中于实际流域生物信息

流水平，相比于上下游样点生物信息种类数对调之前（上游 １０００种，下游 ９００种）的估值区间的幅宽和最大偏

离程度都有所增大（图 ６）。

３　 讨论

３．１　 样点生物信息检出度同时影响了流域生物信息流估算的准确度和精密度

随着样点生物信息检出度的增长估算流域生物信息流的最优估值逐渐从偏低趋近于实际流域生物信息

流水平。 基于 Ａ组和 Ｂ组参数的模拟计算结果显示，上下游样点分别有生物信息 １０００ 种、９００ 种的条件下，
在实际流域生物信息流水平在 ０．５的时候，随着样点生物信息检出度从 ０．１ 逐步增长到 ０．９，估算流域生物信

息流的最优估值从 ０．４８（偏离 ４％）逐步增长到 ０．４９７８（偏离 ０．４４％）；在实际流域生物信息流水平在 ０．８ 的时

候，随着样点生物信息检出度从 ０．１逐步增长到 ０．９，估算流域生物信息流的最优估值从 ０．７９（偏离 １．２５％）逐
步增长到 ０．７９７８（偏离 ０．２７５％）。 在样点生物信息检出度的各个水平条件下，估算流域生物信息流的最优估

值对实际流域生物信息流都偏小，并且样点生物信息检出度越高估算流域生物信息流的最优估值对实际流域

生物信息流的偏小程度越小，估算准确度越高。
随着样点生物信息检出度的增长估算流域生物信息流的估值区间逐渐集中于实际流域生物信息流水平。

基于 Ａ组和 Ｂ组参数的模拟计算结果显示，上下游样点分别有生物信息 １０００ 种、９００ 种的条件下，在实际流
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图 ４　 不同实际流域生物信息流下（Ｄ组）估算流域生物信息流值的概率分布

Ｆｉｇ．４　 Ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｗａｔｅｒｓｈｅｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｌｏｗ （ＷＢＩＦ） ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｃｔｕａｌ ＷＢＩＦ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ （ｇｒｏｕｐ Ｄ）

Ｄ组，上下游样点分别有生物信息 １０００种、９００种，样点生物信息检出度为 ０．５，实际流域生物信息流为变量

域生物信息流水平在 ０．５的时候，随着样点生物信息检出度从 ０．１ 逐步增长到 ０．９，估算流域生物信息流的

９９．９％置信区间逐渐从 ０．３４—０．５９（最大偏离 ３２％）收缩到 ０．４８２２—０．５１（最大偏离 ３．５６％）；在实际流域生物

信息流水平在 ０．８的时候，随着样点生物信息检出度从 ０．１ 逐步增长到 ０．９，估算流域生物信息流的 ９９．９％置

信区间逐渐从 ０．６７—０．８６（最大偏离 １６．２５％）收缩到 ０．７８６７—０．８０６７（最大偏离 １．６６％）。 估算流域生物信息
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图 ５　 不同样点生物信息检出度下（Ｅ组）估算流域生物信息流值的概率分布

Ｆｉｇ．５　 Ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｗａｔｅｒｓｈｅｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｌｏｗ （ＷＢＩＦ） ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ

ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ （ＢＩＤＥ） ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ａｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ （ｇｒｏｕｐ Ｅ）

Ｅ组，上下游样点分别有生物信息 ９００种、１０００种，实际流域生物信息流水平为 ０．５，样点生物信息检出度为变量

流的 ９９．９％置信区间内的概率分布近似正态分布，但向偏小的方向滑动（图 １、图 ２），置信区间上限的最大偏

离程度小于置信区间下限的最大偏离程度；样点生物信息检出度对估算流域生物信息流的 ９９．９％置信区间内

的概率分布对实际流域生物信息流的偏离程度有影响，检出度越高估算流域生物信息流的 ９９．９％置信区间越

小，对实际流域生物信息流的偏小程度也越小，估算精密度越高。
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图 ６　 不同实际流域生物信息流下（Ｆ组）估算流域生物信息流值的概率分布

Ｆｉｇ．６　 Ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｗａｔｅｒｓｈｅｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｌｏｗ （ＷＢＩＦ） ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｃｔｕａｌ ＷＢＩＦ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ （ｇｒｏｕｐ Ｆ）

Ｆ组，上下游样点分别有生物信息 ９００种、１０００种，样点生物信息检出度为 ０．５，实际流域生物信息流为变量

样点生物信息检出度越高，对样点生物信息的刻画越精确，对基于样点生物信息检出度的相关评估结果

的估算也越精确。 调查样点的生物信息检出是整个研究江段流域生物信息流估算的基础［３］，决定了用 ｅＤＮＡ
监测水生生物多样性的可监测距离的估算［１１］。 前人的研究中，对流水水体中的水生生物的可监测距离的估

算有各种各样的数值，从小几十米［１８，２０］，到几百米、数公里［２１—２２］，再到上百千米［１６］都有，导致这一结果差异的

涉及到 ｅＤＮＡ的产生、输移、吸附、沉积、再悬浮、降解等一系列动力学过程［１３—１４］，受各种各样的因素影
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响［１７，２０，２３—２４］，也会有样点生物信息检出度差异对其估算结果的影响。 为了推动基于 ｅＤＮＡ技术的研究具有更

好的可靠性和可重复性，标准化的研究方案和论文研究细节说明已被大家所注意到，但截至目前大家所关注

的主要是采样点状况、采样技术方案、采样环境条件、采样时间设置、样品处理方式、污染控制状况、样品存储

和运输条件、ＰＣＲ条件等［２５—２８］，较少关注平行样对研究结果影响的评估，以至于大家对用 ｅＤＮＡ 技术调查结

果不做评估地直接展示［２９—３０］。 因此，本研究在此强调，对各 ｅＤＮＡ监测研究所获得的可监测距离在采信之前

需要给予相应基于样点生物信息检出度的可信度评估，同时也建议未来基于 ｅＤＮＡ技术的研究对各自的研究

结果进行可信度评估。
３．２　 基于流域生物信息流估算可信度目标对样点生物信息检出度进行控制

为了得到可信的流域生物信息流估算结果，有必要基于流域生物信息流估算可信度目标进行样点生物信

息检出度的控制。 在实际调查应用中，调查到或没调查到某一目标对实际该目标存在与否的判断只是在一个

概率意义上成立，当某一情况的可信度达到某一阈值其结果才可信或可用。 与之相应，在流域生物信息流实

际调查评估中，估算出的两个样点间的流域生物信息流值对实际流域生物信息流的表征也只是在一个概率意

义上成立，当某一估算结果的可信度达到某一阈值其结果才可信或可用。 假设我们设流域生物信息流估算的

最优估值对实际值的偏离不超过 １％，且流域生物信息流估算值的 ９９．９％置信区间对实际值的最大偏离不超

过 ５％，为流域生物信息流估算可信度的目标。 那么，在上下游样点分别有生物信息 １０００ 种、９００ 种的，实际

流域生物信息流水平在 ０．５左右的条件下，样点生物信息检出度应控制在 ０．８以上（图 １）；在上下游样点分别

有生物信息 １０００种、９００种的，实际流域生物信息流水平在 ０．８左右的条件下，样点生物信息检出度应控制在

０．５以上（图 ２）。
２０２０ 年 ９ 月在武汉江段一个调查样点的 ｅＤＮＡ 调查结果显示，可用 ｅＤＮＡ （单引物 ｍｌＣＯＩｉｎｔＦ ／

ｊｇＨＣＯ２１９８Ｒ）调查到的鱼类物种最优估计约 ９９ 种，单样品 ｅＤＮＡ 的鱼类物种检出能力约为 ２６ 种，检出效率

约为 ２５．８％，在 ５０％的检出度目标下，需要约 ３ 个平行样，在 ８０％的检出度目标下，需要约 １０ 个平行样［１９］。
如果在这一时段需要在长江干流武汉江段进行 ｅＤＮＡ采样估算以鱼类为指标的流域生物信息流，其中假设采

样距离设置为 １０ｋｍ，实际流域生物信息流预估为 ０．８左右，那么为了获得一个可信的流域生物信息流正式估

算值，每个样点需采的平行样数量不应少于 ３个；假设如果采样距离设置为 ３０ｋｍ，实际流域生物信息流预估

为 ０．５左右，那么为了获得一个可信的流域生物信息流正式估算值，每个样点需采的平行样数量不应少于

１０个。
在两个采样点间的实际流域生物信息流值较低的情况下，应适当提高平行样数量。 实际流域生物信息流

大小不影响样点生物信息检出度对估算流域生物信息流的影响规律（图 １、图 ２ 对比），但影响了估算流域生

物信息流的估算（图 ３、图 ４）。 流域生物信息流本身的值越低，采样和计算中的不确定性产生的影响就越大；
流域生物信息流本身的值越高，采样和计算中的不确定性产生的影响就越小。 用模拟计算结果来讲，估算流

域生物信息流的最优估值随着实际流域生物信息流降低而逐渐偏离（偏小）实际流域生物信息流水平（图
３），估算流域生物信息流的 ９９．９％估值区间的最大偏离程度随实际流域生物信息流降低而逐渐增大，估值区

间相对于实际流域生物信息流水平的集中度逐渐降低（图 ４），所以在实际流域生物信息流的值较低时，应适

当提高平行样数量，以通过提高样点生物信息检出度来提高估算流域生物信息流的精确度。 ２０１９ 年在青藏

高原一个小型河流的流域生物信息流量化研究结果显示，春季封冻期、夏季降雨天、秋季多云天的流域生物信

息流估算结果分别为 ７５．８６％、９７．４１％、９６．０７％每千米［１１］，如果以 １０ｋｍ２ 为间隔设置样点，其样点间流域生物

信息流估值分别为 ６．３１％、７６．９２％、６６．９７％，那么为了获得一个可信的流域生物信息流正式估算值，各样点的

信息检出度分别需要达到 ９８％、５０％、６０％左右。
在上游样点生物信息种类数小于下游样点生物信息种类数的情况下，应适当提高平行样数量。 上游样点

的生物信息种类与下游样点的生物信息种类的相对关系，并不影响样点生物信息检出度和实际流域生物信息

流对估算流域生物信息流的影响规律，但影响了估算流域生物信息流的估算。 由于在上游样点生物信息种类

２２２５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

数小于下游样点生物信息种类数的情况下所估算的流域生物信息流估值比在下游样点生物信息种类数小于

上游样点生物信息种类数的情况下所估算的流域生物信息流估值相对流域生物信息流实际值有更大的最优

估值偏离（偏小）程度（图 １、图 ５对比）和更大的 ９９．９％估值区间的幅宽和最大偏离程度（图 ４、图 ６ 对比），所
以在上游样点生物信息种类数小于下游样点生物信息种类数时，应适当提高平行样数量，以通过提高样点生

物信息检出度来提高估算流域生物信息流的精确度。 由于流域生物信息流会增加输入水体的生物信息种

类［３—４］，因此通常情况下，上游样点的生物信息种类会少于下游样点的生物信息种类，在这种条件下，估算流

域生物信息流最优估值对实际流域生物信息流的偏小程度更大，估算流域生物信息流估值区间的幅宽和最大

偏离程度也更大。 由于流域生物信息流对所输入水体的生物信息种类的增加在持续的向下游输移过程中是

非累计的［３］，所以河流的干支流交汇处的生物信息种类会比交汇处下游较远处的生物信息种类要多，在这种

条件下，估算流域生物信息流最优估值对实际流域生物信息流的偏小程度会减小，估算流域生物信息流估值

区间的幅宽和最大偏离程度也会减小。 另外，随着水体理化环境的转变，流域生物信息流中的有效流域生物

信息流部分会被环境过滤效应所过滤掉，导致上游样点的生物信息种类会多于下游样点的生物信息种类［３］，
在这种条件下，估算流域生物信息流最优估值对实际流域生物信息流的偏小程度会减小，估算流域生物信息

流估值区间的幅宽和最大偏离程度也会减小。 因而，相比于在河流交汇处及河流理化环境状况急剧转换处，
在通常的河流条件下，流域生物信息流调查估算中需要更多的平行样。
３．３　 对流域生物信息流估算结果进行后验概率评估

在上下游样点生物信息种类数相对关系确定、实际流域生物信息流确定、样点生物信息检出度确定的情

况下，理论上所可得的估算流域生物信息流的值依然是分布在某一特定估值区间，而非一个确切值。 虽然说

通过基于流域生物信息流估算可信度目标的样点生物信息检出度控制可以提高理论上所可得的估算流域生

物信息流的估值区间的集中度，进而使得流域生物信息流估算值对实际值有较好的近似程度，但在实际应用

中还是有必要给出这个流域生物信息流估值所对应的实际流域生物信息流（区间）及相应后验概率，以保障

其结果的科学性严谨性，给不同研究之间的横向比较提供科学可行合理可靠的基础。
在实际调查评估工作中，上下游样点生物信息种类数可以通过各调查样点一定数量的平行样的调查结果

的物种积累曲线的分析而估算获得［１９］，各调查样点的样点生物信息检出度可以通过调查所得的生物信息种

类数除以各相应调查样点的生物信息种类数而计算获得［１９］，估算流域生物信息流的值可以通过上下游共有

生物信息种类数除以上游样点生物信息种类数而计算获得［３］，然后可以根据模拟计算公式组进行相应的模

拟计算，再通过后验概率计算实际流域生物信息流状况及其概率分布。
流水水体中，自上游到下游的流域生物信息流过程十分复杂，涉及到 ｅＤＮＡ 的释放、稀释、吸附、再悬浮、

输移、降解等过程［１３—１５］。 有一种方向是朝着弄清楚机理的方向努力，通过受控实验弄清环境因子对流域生物

信息流过程中各环节的影响，再通过各环境因子的参数化、流域生物信息流过程各环境的模型化来推动对整

个流域生物信息流的理解和量化［１７，３１—３３］。 我们认为，还可以有另外一个方向，即暂时先把流域生物信息流的

复杂过程打包成黑箱，接受不确定性控制不确定性量化不确定性，通过输入和输出的量化分析，推进流域生物

信息流研究的应用和发展。 这即是我们所提出的流域生物信息流分析框架的处理问题方式［３，１１］，也是本研究

的目的。

４　 结论

本文针对平行样的增减是否会显著改变以及会如何改变流域生物信息流的估算结果这一问题，通过对问

题进行简化而转化为检出度是否会以及会如何影响估算流域生物信息流的问题，进而通过模拟计算对其进行

了探讨。 模拟计算结果显示，估算流域生物信息流的最优估值小于实际流域生物信息流，随着样点生物信息

检出度（即平行样数量）的增长估算流域生物信息流的最优估值逐渐趋近于实际流域生物信息流值，估算流

域生物信息流的估值区间逐渐集中于实际流域生物信息流值，即样点生物信息检出度越高（平行样越多）估

３２２５　 １３期 　 　 　 杨海乐　 等：模拟计算平行样对流域生物信息流估算的影响 　
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算流域生物信息流的准确度和精密度越高。 另外，实际流域生物信息流大小、上下游样点生物信息种类数相

对关系均对估算流域生物信息流的准确度和精密度有明确影响：实际流域生物信息流越大估算流域生物信息

流的准确度和精密度越高，上游样点的生物信息种类多于下游样点的生物信息种类时的估算流域生物信息流

的准确度和精密度相对更高。 在实际应用中，为了提高流域生物信息流估算结果的可靠性，有必要基于流域

生物信息流估算可信度目标进行样点生物信息检出度的控制，并且对流域生物信息流估算结果进行后验概率

评估。
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