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基于本土最优模型模拟入侵物种 
水盾草在中国的潜在分布 
范靖宇  李汉芃  杨  琢  朱耿平* 

(天津师范大学生命科学学院, 天津 300387) 

摘要: 生态位模型预测存在不确定性, 不同模型预测结果差别较大。在生态位保守的前提下, 在本土区域构建经

典生态位模型, 利用入侵地独立样本数据检验并选择最优模型, 具有独特优势, 可为入侵物种风险分析提供可靠

参考。水盾草(Cabomba caroliniana)是一种恶性水生入侵杂草, 原产于南美洲, 已在我国多个省市建立种群, 本文

基于本土最优模型预测其在我国的潜在分布, 以期为其风险分析和综合治理提供依据, 并通过水盾草案例探讨如

何提高生态位模型预测准确性的方法。本文按时间顺序梳理了水盾草在我国的分布记录, 然后根据水盾草已有分

布记录和其所关联的环境因子比较了不同地理种群所占有的气候生态空间, 测试水盾草在世界入侵过程中的现实

生态位保守性。采用两组环境变量和5种算法在南美洲本土地区构建10种生态位模型, 并将其转移至我国, 基于最

小遗漏率和记账错率, 利用我国(入侵地)的样本数据选择最优模型预测水盾草在我国的适宜生态空间和潜在分

布。研究发现当前水盾草在我国的分布集中在东部水域充沛地区, 沿京杭运河和南水北调工程等向北扩散。生态

空间比对中发现水盾草在亚洲与其他大洲所占有的生态空间具有一定的重叠, 其在我国的入侵过程中生态位是保

守的。与本土空间相比, 水盾草在我国所占有的生态空间存在较大的生态位空缺, 表明水盾草在我国的潜在分布

范围较大。生态位模型预测显示水盾草的适生区主要分布于我国的北京、上海、山东、浙江、江苏、安徽、湖北

和湖南等省(市)。水盾草的潜在分布区多聚集在我国东南部, 该地区河流、湖泊、运河和渠道较为密集, 人类活动

及自然天敌的缺乏容易助长其入侵趋势, 应在这些适宜地区开展调查, 及时发现疫情并采取相应措施。 
关键词: 生态位模型; 最优模型; 水盾草; 潜在分布; 中国 

Selecting the best native individual model to predict potential distribution 
of Cabomba caroliniana in China 
Jingyu Fan, Hanpeng Li, Zhuo Yang, Gengping Zhu* 
College of Life Sciences, Tianjin Normal University, Tianjin 300387 

Abstract: Uncertainty is inherent in ecological niche model predictions and different models yield different 
predictions. Based on the niche conservatism hypothesis, classic niche models that are calibrated on native 
areas and transferred to introduced areas for evaluation and prediction have advantages. Cabomba 
caroliniana is a notorious invasive aquatic weed native to South America that has established populations in 
China. In this study, independent testing points from China were used to validate and select the best 
individual model to predict the potential distribution, offering reliable and valuable information for risk 
analyses of C. caroliniana. The distributional records of C. caroliniana in China were sorted in chronological 
order, and climate niche dynamics and niche conservatism of C. caroliniana invasions across major 
continents were investigated using environmental variables associated with observed records. A total of 10 
models were then calibrated in native area using two environmental datasets and five model algorithms. The 
best individual model was used to predict distribution, which was tested and selected based on the criteria of 
low omission and commission errors of independent introduced points. Results showed that present 
distribution of C. caroliniana occurs mainly along the eastern coastal areas of China. It has also dispersed 
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northward in rivers and lakes system along Beijing-Hangzhou Grand Canal or South-to-North water 
diversions. The climate conditions occupied by different continental populations overlap broadly suggesting 
its climate niche was conserved during the invasion in China. There were many climate spaces that were 
unfilled when compared to its native niche spaces, suggesting a high invasion potential in these areas. Areas 
of potential distributions identified by best native individual model include Beijing, Shanghai, Shandong, 
Zhejiang, Jiangsu, Anhui, Hubei and Hunan provinces. These potential areas were mainly distributed in the 
southeastern rivers, lakes, canals and channels all with high human activity and no effective natural enemy, 
which could assist C. caroliniana expansion. Our research demonstrates the need for rigorous surveys in 
these areas, together with an integrative management action to control further expansion of C. caroliniana.  
Key words: ecological niche model; fine-tuned model; Cabomba caroliniana; potential distribution; China 

随着全球贸易的增强, 生物入侵现象屡见不鲜, 
越来越多的物种在其本土分布地之外建立种群, 危
及当地物种群落组成和生物多样性, 影响农业生产

并造成巨大经济损失(徐承远等, 2001)。与陆生入侵

物种不同, 水生入侵杂草的自然天敌较少, 其定殖

和扩张在水域生态系统受到的限制较小, 种群一旦

建立, 将不受限制迅速蔓延(丁炳扬等, 2007)。入侵

种群暴发后很难根除, 会对生态系统和经济发展造

成不可估量的危害和损失。对入侵物种的潜在分布

进行预测是进行风险分析和综合治理的重要依据, 
准确地模拟入侵物种的潜在分布, 不仅能为有效地

阻断其种群扩散和风险分析提供参考, 同时可为其

综合治理提供依据(Uden et al, 2015)。生态位模型是

利用物种已知的分布数据和相关环境变量, 根据一

定的算法来推算物种的生态需求, 然后将运算结果

投射至不同的空间和时间中来预测物种的实际分

布和潜在分布, 被越来越多地应用在入侵物种风险

评估中(朱耿平等, 2013, 2014)。 
在模拟入侵物种潜在分布区的分析中, 生态位

模型有两种构建方案, 即本土模型方案和全球模型

方案, 前者在入侵物种本土区域构建模型然后将其

转移至入侵地来预测其潜在分布, 是一种经典的模

型构建方案; 后者整合本土和入侵地分布点在全球

区域构建模型 , 这两种模型构建方案各有优劣

(Peterson & Soberón, 2012; 朱耿平等, 2013, 2014)。
本土模型构建于本土种群平衡状态的基础上, 即物

种已在所有适合其生存的区域建立种群并达到平

衡状态(equilibrium state)(Evans et al, 2007; Živković 
& Stephan, 2011), 使用入侵地分布点作为独立样本

数据评估模型转移能力, 能够对入侵物种的潜在分

布进行全面分析, 但在转移至入侵地应用时会出现

模型转移能力低(low transferrability)和生态空间溢

出问题(none analogue)。全球模型虽然能够克服转

移能力低和生态空间溢出问题, 但它是建立在种群

非平衡状态的基础上, 缺乏独立样本检测数据, 预
测结果集中在已有物种分布点周围, 不能对物种的

潜在分布进行分析, 模拟结果不具有风险分析的价

值(Tingley et al, 2016; Zhu et al, 2017)。 
经典生态位模型在模拟入侵物种的潜在分布

时, 出现了模型的转移能力较低、模拟的结果与物

种的实际分布不相符的情况, 由此得出了生态位漂

移等不恰当的结论。因此, 在生态位保守的前提下, 
提高生态位模型的转移能力就显得十分重要(朱耿

平等, 2014)。然而模型的转移能力受物种特性和模

型本身等多种因素的复杂影响(朱耿平等 , 2014; 
Yates et al, 2018), 不同模型算法的转移能力具有差

异, 同一种模型在不同场景中其转移能力也是不一

致的(Qiao et al, 2018), 需要加强对生态位预测起决

定性因素的研究(Peterson et al, 2018)。综上 , 在模拟

入侵物种分布时, 经典模型对本土区域的预测能力

和在入侵地的转移能力应该区别对待, 尽量选取在

入侵地转移能力强的本土模型来进行风险分析。 
与其他生态模型类似, 生态位模型预测存在不

确定性, 这种不确定性源自物种分布点、环境变量

的选择、模型算法、模型参数设置和模型构建区域

的界定等(Peterson & Soberón, 2012)。国际上通常采

用集合预测(ensemble forecasting)的方法来降低单

一模型预测的不确定性, 整合模型(即集合预测)基
于不同算法(如中间值和加权平均值等)来归纳和总

结单一模型的预测, 以期提高物种分布预测的可靠

性(Breiner et al, 2015)。然而整合模型虽然能够降低

单一模型预测的不确定性, 反映单一模型预测的中

心趋势(central tendency), 但不能替代单一模型; 整
合模型的预测效果会优于一些表现较差的单一模

© 生
物多
样性
 Bio
dive
rsity
 Sci
enc
e



142 生 物 多 样 性  Biodiversity Science 第 27 卷 

   

研
究
报
告

 

 

型 , 但逊于一些表现较好的单一模型 (Zhu & 
Peterson, 2017)。在具有独立样本数据的条件下, 基
于独立样本数据测试结果可以选择最优的单一模

型来进行入侵物种潜在分布分析; 在缺乏独立样本

测试数据时, 可通过集合预测降低模型预测的不确

定性。 
水盾草(Cabomba caroliniana), 别名绿菊花草

(沈脂红, 2000), 属莼菜科, 是一种原产南美东部的

水生植物, 主要生存于平原地带的河流、湖泊、运

河和渠道中(丁炳扬等, 2003)。该杂草生长迅速, 对
水质要求不高, 以断枝等方式进行无性繁殖和扩张, 
繁殖能力较强, 每一个节位在适宜的条件下均能发

育成完整的植株。当前水盾草主要分布于中国浙江

北部、江苏南部和上海西部等地, 在局部水域已成

为优势种, 并有进一步扩散的趋势(张群, 2012)。其

大面积发生可导致航道和灌溉渠道堵塞, 影响入侵

地的水生生态系统、渔业和旅游业发展(丁炳扬等, 
2007)。水盾草的入侵和扩散对我国国民经济和生态

系统的潜在威胁不可低估, 2016年原环境保护部将

水盾草列入《中国自然生态系统外来入侵物种名单

(第四批)》。  
本文以水盾草为案例探讨本土模型和全球模

型、单一模型和整合模型的优劣, 以及如何选择和

利用最优单一模型来模拟入侵物种的潜在分布, 促
进生态位模型在入侵物种风险分析中的合理运用。 

 
1.1  数据来源 

水盾草的分布点源于全球生物多样性信息网

络(Global Biodiversity Information Facility, GBIF)以
及国内外相关文献, 这些分布点集中在北美洲、南

美洲、欧洲西侧、澳洲和亚洲东南部。为降低采样

偏差对生态位模型模拟的影响, 按照所选取的环境

变量的空间分辨率(5')进行样本点重采样, 共计整

理出728个水盾草分布点, 其中原产地分布点79个, 
中国分布点41个。在我国分布数据的整理过程中, 
本文按时间顺序梳理了水盾草在中国的分布记录, 
以期探讨其在我国的扩张趋势和动态。 

以WorldClim数据中心(v2.0, Hijmans et al, 2005) 
19种生物气候数据为基础, 选取两组环境变量(A组

和B组)。首先去除温度和降水偶联的环境变量(即
Bio8和Bio9, Bio18和Bio19), 将剩余15个变量在

MaxEnt模型中运用刀切法(Jackknife test)进行重要

性排序, 并结合SDMtoolbox (Brown, 2014)进行相

关性测试, 筛选环境变量, 最终A组和B组各选取7
个气候变量(Pearson相关性值< 0.9)。A组环境变量: 
Bio2 (昼夜温差月均值)、Bio3 (等温性)、Bio10 (最
热季节平均温度)、Bio11 (最冷季节平均温度)、
Bio15 (降水季节变异系数)、Bio16 (最湿季节降水

量)、Bio18 (最暖季节降水量)、Bio19 (最冷季节降

水量)。B组环境变量: 依据水盾草生活习性(丁炳扬

等, 2003), 选择反映极端和年平均值的环境变量组

合, 即Bio1 (年均温)、Bio5 (最热月最高温度)、Bio6 
(最冷月最低温度)、Bio12 (年均降水量)、Bio13 (最
湿月降水量)、Bio14 (最干月降水量)、Bio15 (降水

季节变异系数)。基于5'的分辨率的A组和B组环境变

量分别进行生态空间对比和模型构建。 
1.2  生态空间对比 

主成分分析可以降低空间环境变量的维度, 分
析各环境变量对地理分布的限制作用, 并对各地理

种群所占有的生态空间进行比较分析(Soberón & 
Nakamura, 2009)。在NicheA (v3.0, Qiao et al, 2016)
中, 利用主成分分析拟合物种分布点所关联的环境

变量, 模拟物种的生态位, 对水盾草在世界5个地

理区域(北美洲、南美洲、欧洲西侧、澳洲和亚洲东

南部)的物种分布点所占的气候空间进行对比。基于

各大洲的物种分布点构建最小凸多边形(minimum 
convex polygon, MCP), 然后对MCP做400 km缓冲

处理, 用于空间比对及模型构建和评估。基于生态

位等价性和相似性测试(Warren et al, 2018), 测试水

盾草在我国及世界各地入侵过程中的生态位保守

性, 即物种入侵过程中生态位是否发生了分化。前

者用于测试和比较不同地理种群之间是否占有相

同的生态位(相似性或差异性), 后者则是用来测试

这种相似性或差异性是否来自于地理环境。地理种

群间生态空间的重叠程度采用Schoener的D值衡量, 
其值介于0和1之间, “0”表示种群间生态位没有重叠, 
“1”表示生态位完全重叠 (Warren et al, 2018)。
Petitpierre等(2012)将空间生态位之间的比较归纳为

生态位空缺(unfilling)、生态位稳定区(stability)和生

态位扩张(expansion), 其中入侵生态空间和本土生

态空间重叠部分为生态位稳定区, 与本土生态空间

相比, 入侵生态空间超出的那部分所占的比例为生

态扩张, 是真正意义的生态位进化, 而生态位空缺则

1  材料与方法 
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是指入侵生态位还未能与本土生态位重叠的部分。 
1.3  模型构建、评价和选择 

首先, 在水盾草的本土分布地, 采用两组环境

变量分别构建模型, 再将模型转移至入侵地来评价

其转移能力并推算水盾草在世界范围的潜在分

布。在本土模型构建中, 随机选取70%的物种分布

点和10,000个拟不存在分布点作为训练数据, 剩余

30%的数据用于模型的检验和校正。基于两组环境

变量, 分别采用5种算法构建本土模型, 即广义相

加模型(GAM)、广义增强模型(GBM)、广义线性模

型 (GLM) 、随机森林模型 (RF) 和最大熵模型

(MaxEnt), 这些模型基于R软件Biomod2程序中的

默认参数实现(Thuiller, 2003)。本土模型的评价主要

采用partial ROC方案(Peterson et al, 2008), 与传统

AUC值相比, partial ROC方案具有优越性(朱耿平等, 
2017), 它采用AUC比率来评估模型, AUC比率大于

1, 表明模型优于随机模型。在入侵地, 模型预测和

转移能力的评估依据不同阈值下的遗漏率

(omission error)和记账错率(commission error), 在10
个模型中以遗漏率最低同时记账错率较低或适中

的模型为最优模型, 这种模型选择方案能够最大程

度地降低模型预测的遗漏率, 同时避免过度预测

(over prediction)。由于本次研究缺失不存在物种分

布点数据, 参照Peterson等(2008), 以预测面积占区

域面积的比例(proportion of area predicted present)
来替代记账错率。 

 
2.1  水盾草在我国境内的扩张趋势  

通过对各类文献进行检索, 本文发现当前水盾

草主要分布于我国的浙江省北部、江苏省南部和北

部、山东南部, 以及上海和北京(图1)。1993年在浙

江省宁波市东钱湖镇首次发现水盾草(万志刚等, 
1999; 丁炳扬, 1999)、1995年在上海淀山湖流域(万
志刚等, 1999)、1998年在江苏省吴县太湖乡以及浙

江省余姚河姆渡分别发现(万志刚等, 1999; 丁炳扬, 
2000), 2000年在上海浦练塘太浦河、江苏省吴江平

望以及浙江省的建德梅城等多处水域发现(丁炳扬, 
2000; 丁炳扬等, 2003), 2001年在江苏省桃园镇(丁
炳扬等, 2003), 2002年在江苏省无锡锡山与宜兴周

铁镇等地相继发现(丁炳扬等, 2003), 2005年在广西

柳州(董志德等, 2007), 2009年在江苏盐城沿海、太

湖、高宝邵泊湖、里下河沼泽湿地等多处发现(何金

星等, 2011), 2010年在南四湖水域发现(侯元同等, 
2012), 2011年在北京圆明园水域发现(张劲林和孟

世勇, 2013)。通过梳理这些分布记录, 推测水盾草

最早在我国长江三角洲地区定殖, 然后沿京杭大运

河或南水北调途经的淡水水域(河流, 淡水湖泊)向
北扩张(图1)。 
2.2  生态空间比较及生态位保守性测试 

基于两组环境变量的生态空间比较均显示, 水
盾草在各大洲所占有的生态空间与其南美洲本土

生态空间均有不同程度的重叠, 其中本土种群与亚

洲种群所占有的空间重叠较大(图2)。亚洲种群与其

余四个洲(北美洲、南美洲、欧洲、澳洲)的生态空

间之间亦存在不同程度的重叠, 表明水盾草在各大

洲所占有的生态空间不同。与本土种群相比, 水盾

草在我国的入侵过程中并未占有所有适合的生态

空间, 生态空间显示出空缺及扩张, 种群处于非平

衡状态(图2)。 
水盾草本土种群生态空间与各入侵种群表现

出不同程度重叠(A组环境变量: 澳洲D = 0.46, 亚
洲D = 0.17, 南美洲D = 0.48, 欧洲D = 0.10; B组环

境变量: 澳洲D = 0.41, 亚洲D = 0.18, 南美洲D = 
0.38, 欧洲D = 0.09)。在生态位等价性测试中, 基于

两组环境变量的结果均显示水盾草南美洲本土种

群与澳洲、北美洲、亚洲等入侵地种群的生态位重

叠符合随机重叠的分布(图3), 这说明水盾草在澳

洲、北美洲、亚洲的入侵过程中未发生分化, 生态

位是保守的。与欧洲种群所占有的生态位不同(等价

性测试), 即实际生态位重叠不符合随机生态位重

叠的分布, 生态位相似性测试亦支持等价性测试结

果(图3), 表明水盾草在欧洲入侵过程中生态位已经

发生分化。 
2.3  潜在分布预测 

在本土区域的预测中, 除基于A组环境变量构

建的GAM模型外(AUC比率 = 0.75), 其他9种生态

位模型均能相对较好地预测水盾草在南美洲的分

布(基于A组变量的AUC比率: GBM = 1.84, GLM = 
1.02, MaxEnt = 1.84, RF = 1.80; 基于B组变量的

AUC比率: GAM = 1.87, GBM = 1.90, GLM = 1.50, 
MaxEnt = 1.90, RF = 1.83)。在biomod2生成“伪不存

在”记录, 重复1,000次后得出AUC (平均值 ± 标准

差)值分别为(基于A组变量: GAM = 0.35 ± 0.04, 

2  结果 
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图1  水盾草在中国的分布记录 
Fig. 1  Geographic distributional records of Cabomba caroliniana in China 

 

 
 

图2  两组环境变量下五个洲水盾草的生态位重叠对比图。左侧: A组环境变量, 包括Bio2, Bio3, Bio10, Bio11, Bio15, Bio16, 
Bio18和Bio19; 右侧: B组环境变量, 包括Bio1, Bio5, Bio6, Bio12, Bio13, Bio14和Bio15。 
Fig. 2  Comparison of climate niche spaces occupied by different populations in five continent. Left: A dataset, including Bio2, Bio3, 
Bio10, Bio11, Bio15, Bio16, Bio18, and Bio19; Right: B dataset, including Bio1, Bio5, Bio6, Bio12, Bio13, Bio14, and Bio15. 

 
GBM = 0.92 ± 0.06, GLM = 0.51 ± 0.02, MaxEnt = 
0.92 ± 0.02, RF = 0.85 ± 0.08; 基于B组变量: GAM = 
0.94 ± 0.04, GBM = 0.95 ± 0.06, GLM = 0.75 ± 0.04, 
MaxEnt = 0.95 ± 0.02, RF = 0.92 ± 0.05)。 

基于我国独立样本数据进行遗漏检测的结果

表明, 基于两组环境变量的RF模型均能较好且稳

定地预测水盾草在我国的潜在分布, 遗漏率较低, 
且基于A组环境变量所构建的RF模型的遗漏率低

于B组(图4)。在我国的预测中, 基于两组环境变量

所构建的GAM模型和GLM模型的遗漏率相对较高, 
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图3  基于两组环境变量不同水盾草地理种群的等价性与相似性测试。黑色虚线代表所观察到的实际生态位重叠值, 黑色柱

状代表生态位重叠的随机分布频率。左侧: A组环境变量; 右侧: B组环境变量。A组和B组包含的环境变量见图2. 
Fig. 3  Histograms of niche equivalency and similarity tests between continental populations based on the two environmental 
datasets. Black dotted lines represent the observed niche overlap. whereas black bars represent simulated niche overlaps. Left: A 
dataset; Right: B dataset. Details of dataset A and B refer to Fig. 2. 

 
GBM模型和RF模型的遗漏率相对较低, MaxEnt模
型介于两组之间(图4)。在记账错率检测中, RF、
MaxEnt和GBM模型均未表现出过度预测, 但基于

A组环境变量的GLM和GAM模型可能存在过度预

测, 即其模型预测物种存在分布的区域占所有区域

的比例过高(图4)。 
我国的预测结果表明, 较之基于A组环境变量

所构建的RF模型, 基于B组环境变量所构建的RF模
型相对保守(图5)。基于两组环境变量所构建的RF
模型均显示水盾草在我国的潜在分布区主要在浙

江、江苏、上海、湖北、湖南以及江西等地(图5), 此
外在山东、河南、河北以及东部沿海等地也具有一

定程度的适生性(图5)。基于A组环境变量所构建的

模型还显示福建、广西、广东、重庆、四川东部、

海南、台湾东南沿海和广东的雷州半岛具有较高的

适生性(图5)。 

 
环境变量的选择是模型构建中的重要因素, 对

模型的转移能力和生态位保守性测试影响较大(朱
耿平等, 2013; Zhu & Peterson, 2017; Fan et al, 
2018)。本次研究筛选出两组具有限制性的环境变量, 
具有不同的生物学意义和空间相关性, 其中基于B
组环境变量构建的本土模型, 在我国和世界其他地

区的预测均较为保守, 在不同的阈值条件下, 基于

A组环境变量构建的本土模型的遗漏率都低于B组
(图4), 但记账错率较大。B组环境变量选取的气候

因子的平均值和极端值, 对物种分布的限制性相对

较大, 因此基于B组环境变量构建模型的预测相对

保守。基于两组环境变量的生态空间比对和生态位 

3  讨论 
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图4  基于两组环境变量构建的本土模型在入侵地(中国)的遗漏率与记账错率比较。左图: A组环境变量, 右图: B组环境变量。

A组和B组包含的环境变量见图2. 
Fig. 4  Omission and commission error comparisons of native models transferability in China based on the two datasets. Left: A 
dataset; Right: B dataset. Details of dataset A and B refer to Fig. 2. 

 

 
 

图5  基于本土随机森林模型对水盾草在我国的潜在分布区预测。左侧: A组环境变量, 右侧: B组环境变量。A组和B组包含

的环境变量见图2. 
Fig. 5  Potential distributions of Cabomba caroliniana based on the two native random forest models using two environmental 
datasets. Left: A dataset; Right: B dataset. Details of dataset A and B refer to Fig. 2. 

 
保守性测试显示, 水盾草在澳洲、北美洲和亚洲入

侵过程中, 生态位是保守的, 但在欧洲入侵过程中

生态位发生分化(图3)。与本土生态空间相比, 水盾

草在我国的种群显示出生态位空缺, 即其在我国的

入侵并未达到饱和, 依然存在入侵的空间, 种群处

于扩张和非平衡状态(图2)。 
在入侵物种潜在分布模拟中, 我们建议深入分

析所模拟物种的生物学特性, 选择多组具有生物学© 生
物多
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意义的环境变量分别进行模型构建, 同时进行生态

空间比对和生态位保守性测试, 从而对模拟结果进

行准确地研判。在模型构建中, 本文推荐使用经典

本土模型, 经典本土模型在入侵物种风险分析中具

有独特的优势, 这是由于本土模型构建于物种的种

群平衡状态基础之上, 能够对物种的生态需求和潜

在分布进行全面地分析(Peterson & Soberón, 2012)。
生态位模型预测存在不确定性, 不同模型差别较

大。本土模型在模型构建区域的预测能力和模型的

转移能力不具有相关性, 根据模型在本土区域的预

测能力选择模型来模拟入侵物种在入侵地的潜在

分布是不可取的。在本土区域构建模型后将其转移

至入侵地, 基于入侵地独立样本数据测试结果, 选
择最优的单一模型来进行入侵物种潜在分布分析, 
具有独特优势(Zhu & Peterson, 2017), 能够对物种

在入侵地的潜在分布进行合理地分析。 
在本研究中, 以遗漏率最低同时记账错率较小

或适中的模型为最优模型, 这种模型选择方案能够

最大程度地降低模型的遗漏率, 同时避免模型过度

预测, 能够较为合理地模拟入侵物种的潜在分布。

白艺珍等(2009)利用CLIMEX软件预测出的黄顶菊

(Flaveria bidentis)在世界范围及中国的潜在分布, 
与Fan等(2018)利用多种模型预测的结果相比, 表现

出过度预测, 这主要是由于模型评估和选择时没有

充分考虑遗漏率和记账错率, 没有能够权衡分布与

不分布, 导致记账错率较大并产生过度预测。本研

究基于2组环境变量和5种模型能较好地预测水盾

草在南美洲本土种群的分布, 然而当模型转移至我

国后不同模型预测的结果差别较大, 其中RF模型

的转移能力最高(图4)。RF模型预测结果显示水盾草

在我国的潜在分布区主要在浙江、江苏、上海、湖

北、湖南以及江西等地, 这些预测可为早期监测和

预警提供参考(图5)。水盾草主要分布在平原水网的

小河流和小型湖泊中, 这些水域水位较稳定, 水流

速度缓慢, 适合其生存, 应针对这些生境开展调查, 
明确水盾草在我国的分布范围, 并防止其进一步

扩散。 
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