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摘要: 海洋生物地理学是研究海洋生物地理分布时空格局、形成过程及其影响因素的学科, 对于生物多样性保护、生态系统

结构稳定以及海洋资源可持续利用具有重要支撑作用。物种分布模型是研究物种地理分布变化的重要手段, 其发展对于海洋

生物地理学的发展具有重要的推动作用。本文综述了中国海洋生物地理学的发展历程和现状; 提供了物种分布模型的定义、

类型、发展历程及相关重要数据库; 整理分析了中国海洋生物地理学研究中的部分热点问题, 主要涉及全球变化下海洋生物

分布区变化、海洋生物谱系地理结构、海洋生物入侵、种群连通性、海洋保护规划、海洋生态修复、海洋生物对极端环境适

应、海洋渔业资源管理和海水养殖规划等。本文同时对海洋生物地理学研究的未来发展进行了展望, 强调了改进物种分布模

型的重要性, 提出要强化环境和生物数据库建设, 加强海洋生物地理学与其他学科的交叉融合等。本综述对于今后我国海洋

生物地理学的研究, 尤其是物种分布模型在相关领域中的应用具有参考价值。 
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ABSTRACT 

Background & Aim: Marine biogeography is a subject investigating the spatiotemporal distributions of marine 
organisms and the processes and drivers of changes in species distributions. Research in marine biogeography is 
promising for the conservation of marine biodiversity and the stability of ecosystem functioning and crucial for the 
sustainability of utilizing marine resources. Species distribution models (SDMs) are an important tool for assessing and 
predicting the biogeographical changes in marine species distributions. 
Progresses: This review consists of three main parts: (1) the development process and current status of marine 
biogeography studies in China; (2) the commonly used approaches to answer the questions related to marine 
biogeography with a special focus on SDMs; (3) the research trends and hotspots of marine biogeography studies in 
China, mainly concerning the shifts in species distribution under global changes, phylogeography of marine species, 
biological invasion, population connectivity, marine conservation planning, marine ecological restoration and recovery, 
adaptation of marine species to extreme environments, as well as management of marine fisheries and mariculture 
planning. 
Prospects: In this review, we further outlined the prospects for the future development of marine biogeography and 
emphasized the importance of optimizing SDMs. We also called for developing comprehensive databases of marine 
environments and organisms to strengthen the integration of marine biogeography with other disciplines. We hope this 
review will provide useful insights for the studies of marine biogeography in China. 
Key words: marine species distribution; biogeographic regionalization; correlative model; mechanistic model; global 
change; biogeography 

 

生物地理学是研究生物地理分布时空格局、形

成过程及其影响因素的一门学科, 不仅包括对当代

生物地理格局形成、变化和机制的了解, 也包括对

古生代和中生代环境变化(尤其是板块运动)对生物

地理分布的影响。海洋生物地理学主要研究海洋生

物的地理分布格局形成及其变化机制。相对于陆地

生物地理学来说, 海洋生物地理学发展相对较晚, 

也经历了从定性描述到定量分析的过程, 18世纪以

来一系列重要的成果极大地推动了人们对海洋生

物分布格局和形成机制的了解。 

自1772年至今, 两百多年来海洋生物地理学逐

渐形成了较为完善的理论体系。1772年, 德国博物

学家 Johann Reinhold Forster (1729–1798)与其子

Georg Forster (1754–1794)追随库克船长进行了为

期3年的环球航行, 并在1778年出版了Observations 

Made During a Voyage Round the World一书。该书描

述了世界地理分区和生物类群, 并提出了植物群落

类型会决定动物群落类型的观点。英国博物学家

Edward Forbes (1815–1854)作为生物地理学的先驱, 

长期关注近海生物地理格局分布。1859年, Forbes

在遗作The Natural History of European Seas中将欧

洲海洋分为了北极省 (Arctic Province)、北方省

(Boreal Province) 、 卢 西 塔 尼 亚 省 (Lusitanian 

Province)、地中海省(Mediterranean Province)、黑海

省 (Black Sea Province)等6个海洋生物省 (marine 

biogeographic provinces), 并综述了生物地理分区

形成的过程和机制, 将生物地理学研究提升到了新

的理论高度。在此期间研究者对于特定门类的研究

也取得了进展 , 英国软体动物学家 Samuel P. 

Woodward (1821–1865)在1851年、1853年和1856年

出版了三卷本A Manual of the Mollusca, 对软体动

物的分类和分布进行了系统介绍, 还分析了不同地

层中软体动物化石的分布(Woodward, 1851)。美国

地质学家和动物学家James D. Dana (1813–1895)先

后在其主编的American Journal of Science and Arts

期刊发表相关论文(Dana, 1853a, b), 分析了温度在

海洋生物分布中的重要作用。 

美国动物学家Philip J. Darlington Jr (1904– 

1  海洋生物地理学的定义及其研究意义 
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1983)关于生物地理格局变化的观点迄今还值得我

们思考和借鉴。他在1957年提出“动物迁移的历史

主要是优势类群的演替历史, 这些优势类群产生并

分布到全世界、与本地物种竞争, 进而摧毁和取代

当地物种, 然后在不同区域产生分化, 直到被后续

物种取代”。随着板块构造学说逐渐受到关注, 关于

生物地理分布格局与板块构造学的关系获得了更

多的关注(Briggs, 1987)。 

进入21世纪, 研究者更加关注物种扩散、地理

隔离和生物地理格局的关系, 以及生物、环境因子

和人类活动对生物地理格局的影响, 并基于更为丰

富的观测和调查数据, 对全球海洋和海岸带生物地

理分布进行了详细的划分 (Spalding et al, 2007; 

Costello et al, 2017)。 

在气候变暖和人类活动影响下, 生物向两极迅

速迁移, 生物分布区的变化改变了生物群落结构, 

并重塑了生物地理分布格局。阐明气候变化和人类

活动影响下海洋生物地理分布格局的变化已经成

为海洋生物地理学重要的研究内容, 这对于评估

和预测生物分布区变化、生物多样性保育、海洋管

理和可持续发展具有重要意义。 

 

我国海洋生物地理学研究长期以来与渔业生

物学和海洋生态学等领域的研究交叉发展。尽管海

洋生物地理学这一概念在我国学术界使用时间不

长, 相关研究却是始终贯穿于我国现代海洋科学研

究之中。在20世纪30年代, 张玺(1897–1967)等调查

了胶州湾等区域海洋贝类的分类与分布(张玺和相

里距, 1936); 曾呈奎(1909–2005)分析了中国沿岸大

型藻类的分布特征(Tseng, 1933, 1936)。1957年, 在

我国正式出版的第一个海洋学领域期刊《海洋与湖

沼》第一期中, 朱树屏(1907–1976)等发表了山东近

海渔场角毛藻的时空分布及其影响因素的论文(朱

树屏和郭玉潔, 1957)。1958年, 曾呈奎等发表了鹿

角菜地理分布的论文(曾呈奎和张峻甫, 1958)。1959

年起, 张玺、曾呈奎、刘瑞玉(1922–2012)、成庆泰

(1914–1994)等科学家对我国近海主要经济动物、植

物和部分常见海洋生物类群的区系进行了系列研

究(曾呈奎和张峻甫, 1958; 张玺, 1959; 刘瑞玉, 

1960)。之后, 海洋鱼类的地理分布与区系特征研究

成果也逐渐发表(朱元鼎和伍汉霖, 1965)。与此同时, 

以潮间带生物和污损附着生物等为主要研究对象

的生物生态学调查与区域地理分布研究工作也在

逐步开展(黄宗国和蔡如星, 1961)。简而言之, 在新

中国成立后海洋科学的起步阶段, 我国开展了多次

大规模海洋调查工作, 发表了一系列关于海洋生物

时空分布的调查研究论文, 出版了一批调查报告、

动物志等, 为我国海洋生物地理学的发展奠定了良

好的基础。 

20世纪70年代, 我国加强了对南海的综合科学

考察力度, 围绕西沙、中沙和南沙群岛的生物资源

与渔业资源调查任务逐步展开, 为认识南海区域的

生物地理分布提供了大量珍贵数据资料(邹仁林, 

1980)。1980年, 中国鱼类学会以“探讨系统发育理

论, 交流区系研究成果”为主题召开了学术年会, 

可见当时“区系”这一生物地理学研究方向已经在海

洋学领域得到了极大关注(张金标, 1979)。20世纪90

年代后, 我国再次加强了海洋科学调查研究, 促进

了海洋生物地理学这一研究方向的形成与发展。特

别是随着分子系统学、生物信息学、地理信息系统、

生态位模型等新研究手段的产生(陈月琴等, 1999), 

海洋生物地理学研究逐步从描述现象向解释机制

的方向发展。以海洋生物分布 (marine species 

distribution)、海洋生物区系(marine biota)和海洋生

物地理学(marine biogeography)等为关键词在中国

知网和Web of Science核心数据库进行布尔逻辑检

索, 发现近30年来相关领域研究论文发表数量持续

增加(图1)。其中物种分布模型(species distribution 

models, SDMs) (附录1)成为当前海洋生物地理学研

究的重要手段, 通过数据整理、模型算法构建、模

型校正和模型运算, 可有效评估和预测海洋生物的

分布特征及过程和机制。 

 

SDMs通常指的是一大类基于生态位理论所构

建的生态学模型, 它们基于物种数据和影响物种分

布的生态因子(主要是环境因子)数据来建模, 并用

于预测物种适宜生境(图2) (Guisan et al, 2017)。近年

来, SDMs已逐渐成为生态学和生物学研究的重要

工具(Guisan & Thuiller, 2005; Araújo et al, 2019)。研 

2  中国海洋生物地理学研究的历史和发展

3  物种分布模型及其在海洋生物地理学中

的应用 
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图1  近30年来中国海洋生物地理学领域发表论文趋势 
Fig. 1  Trends of papers published in the field of marine biogeography in China in recent 30 years 

 

 
 
图2  物种分布模型的概念模型 
Fig. 2  Conceptual schemes of species distribution models 

 
究者成功应用SDMs解析生物地理学相关问题、阐

明物种分布驱动因子、评估物种气候生态位动态、

估算疾病的暴发概率等(Guisan et al, 2014; Feng et 

al, 2019)。随着人类活动的不断加剧, SDMs也被广

泛地用于预测物种对气候变化的响应、搜寻濒危物

种种群、评估栖息地破碎对物种分布的影响, 在生

物多样性保护以及物种灭绝风险评估等方面提供

了重要信息(Araújo & Rahbek, 2006; Thuiller et al, 

2019)。 

3.1  物种分布模型的定义和类型 

SDM也被称为生态位模型 (ecological niche 

model)或者生境适宜度模型(habitat suitability model) 

(Guisan et al, 2014), 也有研究者认为生态位模型包

括基于环境生态位的物种分布模型和基于物种生

理特征的机理模型(mechanistic model) (Colwell & 

Rangel, 2009)。为了描述方便和避免混淆, 本文中我

们认为SDMs等同于生态位模型。SDMs主要可分为

相关模型(correlative model)和机理模型(Peterson et 

al, 2015)两大类, 相关模型能够拟合物种分布信息

和环境因子之间的关系, 预测物种的适宜分布范围; 

而机理模型则将物种的形态、行为、生理性状等信

息与环境数据相结合, 预测物种能够生存和繁殖的

区域。 

相关模型近年来在海洋生物地理学研究领域

得到了快速发展, 发表的文章数量呈指数增加。但

是其在海洋生物地理学中的应用仍然较少, 亟需增

加其在相关研究中的应用 (Araújo et al, 2019; 

Melo-Merino et al, 2020)。与相关模型相比较, 机理

模型需要的数据相对复杂, 其数据多源自野外和实

验室观测到的生物性能(performance)对环境变化的

响应值。机理模型可以涵盖多种环境变化的影响机

制, 包括资源利用能力的变化(Mantyka-Pringle et al, 

2014)、生境适宜性(Ren et al, 2020)、种间相互作用
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(Fordham et al, 2013)、生物的遗传适应(Smith et al, 

2022)以及表型可塑性(Morgan et al, 2022), 这使得

机理模型更具特异性, 预测准确度更高。但目前机

理模型的推广主要受限于系统知识的缺乏和大量

数据的获取, 模型的构建成本相对较高, 而数据集

的特异性也限制了机理模型向其他物种的推广, 且

相对复杂的模型构建流程也不利于初学者迅速开

展工作, 这使得机理模型在海洋领域的应用相对较

少(Foden et al, 2018)。但相关研究表明, 将生物对环

境适应的机理机制纳入SDMs对提升模型预测性能

非常重要(Briscoe et al, 2023), 因此建议加强机理模

型在海洋生物研究中的应用。相关模型与机理模型

整合应用具有广泛的前景(Kearney & Porter, 2009)。 

3.2  物种分布模型的发展 

3.2.1  生态位及其时空差异 

生态位的保守性(niche conservatism)指的是物

种的实际生态位不会随着时间推移或空间转换而

发生显著变化(Holt, 2009), 这是利用SDMs来预测

物种在不同时间或不同地理空间中分布概率的重

要前提 (Guisan et al, 2014; Liu et al, 2020a)。

Hutchinson定义的生态位理论(ecological niche)是生

态学中的一个经典概念。它通常用来描述物种在一

系列生态环境因子所构成的多维空间中所占据的

位置, 在该生态位中的种群理论上应该具有正增长

率(即Grinnellian niche) (Brown & Carnaval, 2019)。

一个物种的生态位又包含基础生态位(fundamental 

niche)和实际生态位(realized/occupied niche)。前者

可以理解为是在不受任何限制条件(如地理阻隔、种

间竞争)影响下, 由物种本身的生理耐受特征所决

定的生态位。后者则是直接观测到的物种实际占据

的生态位, 是SDMs所模拟的对象(Pulliam, 2000)。 

气候生态位是指物种在自然条件下维持其种

群所需要的气候环境条件, 在不同物种甚至是同一

物种的不同种群之间具有高度的时空差异

(Parravicini et al, 2015; Di Marco et al, 2021; 

McGinty et al, 2021; Zhang et al, 2021; Zhu et al, 

2023)。当前研究结果表明, 海洋生物气候生态位可

塑性普遍较高(Parravicini et al, 2015; Liu et al, 

2020a)。例如, 对海草和桡足类的相关研究表明, 由

于种内气候生态位在不同地理种群间的差异, 物种

水平和种群水平SDMs预测结果具有明显差异(Hu 

ZM et al, 2021; McGinty et al, 2021)。在空间维度上, 

IUCN极危种路氏双髻鲨(Sphyrna lewini)不同种群

气候生态位有明显差异(Zhang, 2022)。在时间维度

上, 潮间带大型底栖动物表现出极高的气候生态位

可塑性(Kraan et al, 2013)。在物种入侵的过程中, 气

候生态位可塑性也具有时空变化(Broennimann et al, 

2007; Pearman et al, 2008; Yang RJ et al, 2023)。气候

生态位可塑性高低的机制与生态适应和进化有关

(Holt, 2009; Peterson, 2011; Einum & Burton, 2023)。

因此, 在生物地理学研究中有必要对种内气候生态

位可塑性开展研究。 

3.2.2  环境生态位及其可转移性 

由于SDMs评估了特定地理范围内的物种分布

和环境因子之间的关系, 因此SDMs在数据调查地

的环境中可以做出有效预测, 但在未作调查的新环

境中可能失效 , 导致模型预测具有不确定性

(Peterson et al, 2018; Yates et al, 2018)。针对模型在

新环境中的预测能力的研究称为可转移性

(transferability)研究, 是SDMs研究领域中备受关注

的问题。由于SDMs构建和应用的关键假设是生态

位保守假说, 即认为物种的生态位在时间和空间上

是保守的。因此, 物种生态位变动会影响模型的可

转移性 , 进而造成SDMs预测结果可信度降低

(Guisan et al, 2014; Liu et al, 2020b, 2022)。而针对具

有保守生态位的物种而构建的SDMs通常在新的空

间或者时间中具有较高的模型转移度(Petitpierre et 

al, 2012; Liu et al, 2020a)。 

因此, 研究物种生态位变动也已成为理解和提

高SDMs转移度的关键问题。当前物种生态位变动

的研究方法大致可以分为4类: (1)排序法(ordination 

approach)。根据所选的环境变量构建一个二维环境

空间, 将物种的分布数据投射于其中并直接比较物

种生态位(Petitpierre et al, 2012); (2)物种分布模型

法(SDMs approach)。又称生态位模型法, 用物种现

有的数据构建模型, 随后用物种在新的时间/空间

的分布数据评估模型, 根据模型的预测能力分析生

态位的变动(Petitpierre et al, 2012); (3)单变量法

(univariate approach)。选定一个环境变量, 根据物种

的分布数据分析物种在当前和在新的时间/空间占

据的环境范围确定物种生态位的变动(Peterson et al, 

2015); (4)多维空间法(hypervolume approach)。为近
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年来发明的方法, 根据3个或更多的环境变量直接

组成一个多维空间, 并在其中比较物种的生态位

(Blonder et al, 2018)。 

在诸多技术中, 目前应用最广泛的是能够定量

生态位的中心偏移(centroid shift)、重叠(overlap)、

缺失(unfilling)和扩张(expansion)的COUE技术。该

技术基于排序法, 先根据选取的环境变量构建一个

二维的环境空间, 后将物种的总体生态位划分为3

个部分: (1)稳定部分。为物种在当前和在新的时间/

空间中都占据的环境空间; (2)缺失部分。为物种只

在当前占据的环境空间; (3)扩张部分。为物种只在

新的时间/空间占据的环境空间(Guisan et al, 2014; 

Liu et al, 2020a), 最后根据这些指标进行分布区的

评估。 

分析生态位变动对可转移性的影响有助于模

型预测能力的提升。虽然模型可转移性(附录1)的评

估依赖于时空上独立的物种分布数据, 但是由于数

据量通常较少 , 当前研究多用交叉验证法(cross- 

validation)评估模型预测结果的可信度。同一时空范

围的数据根据一定比例被划分为两部分, 一部分数

据用于建模, 另一部分则用于模型评估。交叉验证

法的建模和评估数据在时空上并非真正独立的, 这

限制了对模型可转移性的分析和理解(Liu et al, 

2020b)。然而, 生物入侵为模型可转移性的评估提

供了理想的数据, 因为外来种在原产地和入侵地的

分布数据是相互独立的。虽然很多研究都将生物入

侵视为生物地理学的天然实验并利用这一机会评

估了模型的可转移性, 但是已有研究通常关注不同

环境下的不同物种, 导致模型的可转移性以及生态

位变动的影响程度在不同研究中的差异巨大(Liu et 

al, 2020b)。 

为从整体上探讨生态位变动对SDMs可转移性

的影响, Liu等(2022)整合了已有研究中的217个入

侵种的数据, 发现模型可转移性与物种在原产地和

入侵地的生态位变动程度密切相关。当入侵种在两

地占据相似环境(即, 稳定部分较大)时, 模型的可

转移性明显较高; 而当物种在入侵地有较广的适宜

环境未被占据时(即, 缺失部分较大)时, 模型的可

转移性较低。此外, 许多研究也指出模型的可转移

性与所用算法、生态系统特征、环境因子、时空范

围等因素密切相关(Zhang CL et al, 2020)。考虑到环

境变量的类型、预测因子的数量、物种响应曲线的

形状(如线性)对模型可转移性的影响, 在模型的构

建和应用过程中, 使用者应选择复杂度适当的算法

并慎重考虑环境因子和模型结构的筛选和设置。 

3.2.3  考虑物种相互作用的联合物种分布模型 

生物分布与种间相互作用紧密相关, 在生物

地理分布研究中常常需要考虑种间相互作用。得益

于现代统计学和计算能力的进步, 相关学者提出

了研究多物种分布的方法, 即联合物种分布模型

(joint species distribution model, JSDM) (附录1) 

(Ovaskainen & Abrego, 2020)。该模型将环境梯度分

析和种间关系相结合, 以统计学模型方式表现出

来。JSDM模型在生态学领域有着很好的应用前景, 

如研究集群过程、从非生物影响中分离生物影响、

估计种类关联网络以及群落分布的预测等。 

JSDM方法将多元的丰度或者出现数据作为响

应变量, 在模型框架中结合环境因子、种类关联和

其他生活史特征。这类模型通常使用广义回归方法

或神经网络来关联生物对环境因子的响应, 并以随

机效应的形式展现不同种类间的关联(Warton et al, 

2015)。在JSDM的早期发展过程中, 模型形式为多

变量的广义线性混合模型(generalized linear mixed 

model, GLMM), 在多变量参数中随机效应是一个

非结构式的方差 -协方差矩阵 (variance-covariance 

matrix)。为了避免统计学的不可解, GLMM通常仅

能研究十几到几十个种类, 因为当种类数增加时, 

方差-协方差矩阵中参数的数量会以二次方的速度

增加。随着模型技术的发展, 这一缺陷可以通过引

入隐变量模型(latent variable model, LVM)来解决。

LVM模型运用非观测的变量(隐变量)作为随机效

应, 以此来处理种间关联效应。隐变量的引入使得

JSDM能够包含几百个种类, 以及多个层次的模型

结构(Ovaskainen et al, 2017)和时空结构(Thorson & 

Barnett, 2017)。因为需要计算大量的随机效应 , 

JSDM的拟合求解过程较为困难。拟合中一般采用

的方法是最大似然估计或者贝叶斯方法, 计算中运

用Laplace Approximation或Markov Chain Monte 

Carlo (MCMC)模拟。 

总地来说, JSDM是一个快速发展的研究领域, 

出现了很多新的方法。虽然这些JSDM遵循相同的

设计思路, 但模型所采用的数学技术和研究目标复
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杂多样 , 也存在各自的优势和不足(Zhang et al, 

2018)。 

3.2.4  考虑生理和遗传性状的SDMs 

为了提高SDMs对生物地理分布格局的预测水

平、准确评估气候变化下生物地理分布格局的变化

趋势, 需要整合生理、遗传、种间关系、扩散能力

等多维度的信息(Urban et al, 2016)。近年来, 在

SDMs研究中整合生理和遗传信息已成为国际前沿

研究领域。Talluto等(2016)率先提出了利用分层贝

叶斯模型法(hierarchical Bayesian method)在SDMs

中考虑物种生理信息的研究方案。该方案已被成功

应用于地中海海洋生物的研究中, 结果表明, 纳入

生理信息后, 生物在未来地理分布变化的预测误差

小于传统SDMs的预测结果(Gamliel et al, 2020)。

Liao等(2021)以中国典型潮间带贝类作为研究对象, 

成功将热性能曲线融入SDMs, 发现忽略生理信息

的传统SDMs高估了高温对生物分布的影响。近年

来, 学者们提出了多种多样的在SDMs中考虑生理

信息的方法策略(如Brewer et al, 2016; Gong SP et al, 

2023)。但是相关方法在中国海洋生物中的应用较少, 

希望未来能得到国内学者的关注。 

SDMs通常是在物种水平进行建模, 预测物种

的地理分布格局。如前所述, 生态位保守性假说(附

录1)是物种水平模型的重要前提假设(Guisan et al, 

2017)。该假说忽略了物种的种内变异(Dong et al, 

2022; Dong, 2023)。为了解决这一问题, 研究者提出

了不同的研究策略。Hu ZM等(2021)以广泛分布于

印太海域的泰来草(Thalassia hemprichii)作为研究

对象, 通过遗传学数据分析, 发现该物种存在两个

遗传群体, 并且两个群体的实际生态位高度分化, 

不支持生态位保守性假说; 进一步构建物种水平和

遗传群体水平的分布模型后发现, 两种模型的预测

结果存在显著差异。然而, 即使是同一遗传群体的

不同个体之间也存在一定的遗传变异, 因此该方法

并没有充分利用物种的遗传变异信息。Fitzpatrick

和Keller (2015)开发了梯度森林(gradient forest) (附

录 1) 和 广 义 相 异 模 型 (generalized dissimilarity 

modelling), 依此构建物种遗传变异(如单核苷酸多

态性位点)和环境变量之间的关系, 预测物种遗传

变异在当前及未来的情况, 从而计算物种的遗传偏

移量(genetic offset) (附录1)。关于该方法的应用主

要集中于陆生生物, 在海洋学特别是中国沿海的研

究报道较少(例如, Chen et al, 2024)。 

3.2.5  Ecospace模型 

Ecopath with Ecosim (EwE)模型是全球海洋和

湖泊等生态系统使用最广泛的生态系统模型。截至

2023年10月Ecobase (http://sirs.agrocampus-ouest.fr/ 

EcoBase/)中收录记载的模型共483个。EwE模型主

要由Ecopath、Ecosim和Ecospace模块集合而成。其

中Ecopath模块用于描述各功能群之间的营养相互

作用; Ecosim模块能够模拟生态系统的动态变化; 

Ecospace可以通过分析食物网在不同营养级之间的

空间流动状况等, 预测不同功能群的迁移率、生境

适宜度和生物量的空间变化, 以探讨最佳保护和管

理方案。然而, 由于对数据要求较高, 只有不到7%

的EwE模型采用Ecospace模块(Colléter et al, 2015)。

江红(2008)构建了我国东海的Ecospace模型, 将东

海划分为6种生境, 对东海渔业生态系统渔业保护

区进行了情景模拟分析。陈作志等(2009)利用空间

化模块Ecospace模拟了不同的管理情景(禁渔、伏季

休渔、共同渔区、< 30 m沿岸水域)对北部湾海洋生

态系统功能组的生物量和渔获量的影响, 结果表明, 

将30 m等深线内的沿岸水域划为非渔业保护区更

有利于生态系统的养护和渔业资源的恢复。Jiang等

(2023)将Ecospace应用于红树林生态系统, 探讨了

东寨港红树林生态系统捕捞压力及不同功能组生

物量的分布情况等, 为进一步了解红树林生态系统

的结构与功能提供了一定的科学依据。 

3.3  海洋环境与生物分布数据库 

海洋环境与生物分布数据库是构建物种分布

模型的数据基础。目前国内外有多个数据库可以

选择 (表 1)。全球生物多样性信息机构 (Global 

Biodiversity Information Facility, GBIF)是目前全球

最大和最综合的生物分布数据库, 共包含20亿条不

同类群物种的分布数据; 而海洋生物地理信息系统

(Ocean Biogeographic Information System, OBIS)是

目前最全面的海洋生物多样性数据库, 目前包含近

二十万种海洋生物的超过一亿条的分布数据。在海

洋环境数据方面, Bio-ORACLE可能是目前最常用

的数据库, 提供了涉及温度、盐度、流速等19个全

球海洋环境因子的数据, 已经被广泛用于预测海洋

物种在不同地区的潜在分布。 
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表1  与物种分布模型相关的主要生物和环境数据库 
Table 1  Biological and environmental databases related to species distribution models (SDMs) 

分类 Category 数据库 Database 网站 Website 

iNaturalist https://www.inaturalist.org/ 

GBIF (Global Biodiversity Information Facility) https://www.gbif.org/ 

AquaMaps https://github.com/raquamaps/aquamapsdata 

所有物种分布数据 
Distribution data for 
all species 

Ocean Biogeographic Information System (OBIS) https://obis.org/ 

Reef Life Survey https://reeflifesurvey.com 

PhytoBase https://www.earth-syst-sci-data.net/12/907/2020/ 

特定类群分布数据 
Distribution data for 
specific taxa 

MolluscaBase https://www.molluscabase.org/index.php 

Invasive species in the Mediterranean (ORMEF) https://www.ormef.eu/ 

中国生物志库(China Species Library) https://species.sciencereading.cn/biology/v/biologicalIndex 

特定区域分布数据
Distribution data for 
specific region 

国家动物资源标本库(National Animal Collection Resource
Center) 

http://museum.ioz.ac.cn/ 

Bio-ORACLE https://www.bio-oracle.org/index.php 

AquaMaps Environmental Dataset https://www.aquamaps.org/main/envt_data.php 

Copernicus Marine Service https://data.marine.copernicus.eu/products 

海洋大科学数据中心(Oceanography Big Data) https://msdc.qdio.ac.cn/ 

National Center for Environmental Information (NCEI) https://www.ncdc.noaa.gov/oisst 

General Bathymetric Chart of the Ocean Products https://www.gebco.net/ 

NOAA Benthic Terrain Modeler https://coast.noaa.gov/digitalcoast/tools/btm.html 

MARSPEC http://www.marspec.org/ 

Marine Ecoregions and Pelagic Provinces of the World https://data.unep-wcmc.org/datasets/38 

Global Offshore Wind Turbine Dataset https://www.nature.com/articles/s41597-021-00982-z#auth-Yali-Si

Global Offshore Wind Farm Database https://www.4coffshore.com/windfarms/ 

环境数据 
Environmental data 

Global Wind Power Tracker https://globalenergymonitor.org/projects/global-wind-power-tracker/

NBIC Database https://nbic.si.edu/database/ 

The GloBallast Partnership https://globallast.imo.org/ 

Satellite AIS Data https://www.freightmetrics.com.au/Marine/SatelliteAISData/tabid/
830/Default.aspx 

IHS Sea-web https://maritime.ihs.com/Account2/Index 

A Global Map of Human Impact on Marine Ecosystems https://www.science.org/doi/10.1126/science.1149345 

人类活动数据 
Human activity data 

Marine Built Structures (e.g., aquaculture) https://www.nature.com/articles/s41893-020-00595-1 

 

 

海洋生物多样性一直以来都是海洋科学领域

的热点问题 (Sala et al, 2021; 徐奎栋 , 2021; 

Herbert-Read et al, 2022)。中国近海毗邻珊瑚礁大三

角区域, 是很多热带生物向高纬度海域扩散的必经

之路。在历史冰期中, 我国近海曾发生沧海桑田的

变化, 当海平面大幅下降时, “东山陆桥”、琼州海峡

陆桥等成为了阻隔近岸物种扩散的地理屏障, 并且

长江冲淡水巨大的径流量也是海洋生物谱系形成

的一个重要影响因素(Ni et al, 2014)。中国近海的黑

潮分支也显著促进了物种的顺流扩散、限制了跨海

流基因交流。因此我国近海海洋生物多样性很高,

是进行海洋渔业和发展海水养殖业的重要区域, 但

也是受气候变化、人类活动和生物入侵影响最大的

区域之一。 

在上述背景下, 中国海洋生物地理学重要的

科学问题主要包括: (1)全球变化背景下生物分布

区的变化; (2)海洋生物的谱系地理结构; (3)种群连

通性; (4)海洋生物入侵; (5)海洋保护规划; (6)海洋

生态修复; (7)海洋渔业资源和海水养殖区规划等。 

4.1  全球变化背景下生物分布区变化 

4.1.1  潮间带底栖生物分布区北移 

气候变化和人类活动是改变海洋生物地理分

4  中国海洋生物地理学研究的热点 



董云伟等: 中国海洋生物地理学研究进展和热点: 物种分布模型及其应用 

 
2024年 | 32卷 | 5期 | 23453 | 第9页 

布格局的重要驱动因子(Blowes et al, 2019; Wang W 

et al, 2020)。生物为适应环境的改变大多呈现出种

群前缘边界(leading edge)向高纬度或低纬度温度较

低的方向扩张, 后缘边界(trailing edge)向相似方向

收缩的趋势(Pinsky et al, 2020)。潮间带是海陆交互

地带, 也是受气候变化影响最为严重的区域之一, 

因此潮间带生物长期以来一直是研究生物地理分

布格局变化的理想系统。随着围垦及海堤建设等人

类活动的加剧, 沿岸水动力和沉积动力均发生了变

化, 尤其是造成潮间带生物附着基质的变化, 使其

成为中国沿海许多潮间带生物向北扩张的“跳板” 

(Huang et al, 2015; Wang W et al, 2020; Hu & Dong, 

2022)。Wang W等(2020)针对中国潮间带贝类开展

连续的野外调查, 发现在2014–2017年间, 齿纹蜒

螺(Nerita yoldii)的分布往北迁移了80 km, 熊本牡

蛎(Crassostrea sikamea)的分布北界自2013年开始

就已扩张至江苏的双洋港(~34° N), 并成为双洋港

以南人工基质上的优势种。研究发现, 冬季低温可

能是限制南方低纬度物种向高纬度继续扩张的因

子(Wang W et al, 2020; Wang J et al, 2022)。群落水

平的分析结果表明, 潮间带生物在江苏中部的物种

组成逐渐南方化, 使得以长江口为界的生物地理隔

离 (Yangtze River Estuary Biogeographic Break, 

YREBB)逐渐弱化, 在33°–34° N附近逐渐形成一个

新的生物地理隔离, 称为苏北生物地理隔离(Subei 

Biogeographic Barrier, SBB) (Wang W et al, 2020; Hu 

& Dong, 2022)。 

Liao等(2021)基于心率分型指标(T1/2H)有效地

评估了生物的温度适应能力 , 广义可加模型

(generalized additive model, GAM)的拟合结果表明, 

种类、纬度、潮高、热性能曲线(thermal performance 

curve, TPC)分型以及测定时的升温速率显著影响了

T1/2H。研究表明, 随着纬度的增加, 所有物种的热

安全区间(thermal safety margin, TSM)增加, 并且具

有很高的种群内变异度。种群的生存能力可能依赖

于最耐热个体的生存, 如果仅从种群水平研究TPC, 

则可能掩盖了代谢抑制现象的存在。传统的SDMs

通常高估了高温对物种分布的负面影响。Liao等

(2021)将与温度相关的生理性状纳入SDMs, 并建

立了基于热性能曲线(TPC)的机理性物种分布模型

(pSDM), 对气候变暖下种群的变化趋势进行的评

估和预测发现, 在中等升温情境下(RCP4.5), 耐热

的粒结节滨螺(Echinolittorina radiata)的分布南界

将在2100年时向北迁移至24° N, 而对升温更敏感

的紫贻贝(Mytilus galloprovincialis)的分布南界将向

北移至35° N。 

4.1.2  浮游生物分布区变化 

浮游生物是海洋食物链的基础, 构成了许多海

洋生物的主要食物来源, 在生态系统中扮演着至关

重要的角色。在人类活动和气候变化双重压力下, 

浮游生物的群落结构和分布发生了明显的变化。栾

青杉等(2020)通过对黄海浮游植物群落的长期变化

(1985–2015年)研究发现, 2005–2015年的物种丰富

度较1985–2000年呈现升高的趋势, 主要原因为暖

水种比例在南黄海的显著上升, 说明在气候变化影

响下浮游植物存在暖水性物种分布区北移的现象, 

这与大型底栖生物北移的现象较一致。黄海暖水性

角藻、广温性原多甲藻等属种成为新优势种, 饵料

丰度和结构的改变对渔业生物的摄食和渔业种群

的资源补充具有重要的影响(栾青杉等, 2020)。与

1950年代的浮游动物群落相比, 东海近海的大多数

暖水种 (繁殖温度  > 20 )℃ 和温水种 (繁殖温度

12–20 )℃ 的地理分布区向北扩展, 主要出现在春季

(Xu et al, 2016)。例如, 近二十年来, 球型侧腕水母

(Pleurobrachia globosa)的地理分布界限北移超过

1,100 km, 从其原生地迁移到胶州湾, 其分布区的

北移与水温升高和繁殖策略的变化有关(Wang SW 

et al, 2020)。 

对于浮游生物来讲, 其生物地理分布除存在纬

度温度梯度格局外, 还存在离岸距离相关的分布格

局。Li等 (2016)探究了南海北部 (Northern South 

China Sea, NSCS)光合浮游植物群落的空间分布格

局及其影响因素, 结果表明生物多样性可以通过河

口环境的影响来解释。β多样性结果显示, 所有样品

可被划分为3个群组, 群组结构与距岸距离相关, 

即距离陆地相近的样品聚集在同一群组中。站点的

温度、深度和纬度等生物地理因素与浮游植物群落

的分布和生物多样性有显著的正或负相关关系。 

4.1.3  近海鱼类分布区变化 

受气候变化影响, 海洋生物地理分布格局发生

了巨大改变。Lenoir等(2020)研究表明, 为了应对气

候变化, 海洋生物会向高纬度及深水区迁移, 而且
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海洋生物向两极迁移的速度是陆地生物的近6倍。

但是这些研究主要集中于欧洲、北美、大洋洲等数

据积累比较好的区域, 在中国近海相对缺乏。鱼类

的地理分布也受到气候变化的影响, Hu等(2022)研

究表明中国近海鱼类的栖息地范围将向北移动, 在

RCP2.6和RCP8.5情景模式下, 至2050年平均质心

移动距离可达到110–206.5 km, 栖息地范围沿纬度

变化的幅度具有不对称性, 前缘边界比后缘边界的

移动快1°。在群落层面, 中国近海鱼类物种丰富度

可能出现南减北增的格局, 物种周转构成了时间尺

度上物种多样性变化的主要组分(Hu et al, 2022; 苏

尚柯等, 2022; Yang W et al, 2023)。与此同时, Wang 

YY等(2022)的结果表明, 至2050年中国红树林天然

分 布 的 北 界 将 可 能 从 27.2° N 附 近 移 动 至

27.39–28.15° N, 北移约23–114 km。 

近年来, 中国学者逐渐开始利用SDMs预测气

候变化对中国海洋生物地理分布的潜在影响。例如, 

Zhang等(2019)利用SDMs预测了未来气候变化对少

鳞鱚(Sillago japonica)在中国近岸适宜生境的影响, 

发现该物种的适宜生境在未来有北移的趋势。类似

的预测结果在中国近海的其他鱼类中相继被报道

(如Hu & Dong, 2022)。气候变化下海洋分布格局的

变化趋势与其生活史密切相关。Zhang ZX等(2020)

针对长江口5种常见鱼类构建SDMs, 预测了气候变

化对鱼类浮游生物分布的影响模式。结果表明: 海

洋性鱼类在气候变化背景下分布区会缩减且北移; 

而河海洄游性鱼类具有较强的盐度耐受能力和环

境适应能力, 更有可能适应气候变化, 其分布区在

未来有扩大的趋势。 

4.1.4  极地生物的分布变化 

作为全球变化的敏感区域, 极地海域是气候环

境变化的航向标和放大器, 中低纬度物种向极地海

域的侵入以及极地海域物种分布范围的变化是人

们长期关注的问题(Chan et al, 2018; Atkinson et al, 

2022)。因此, 研究气候变化下极地生物分布和适应

对于解析我国生物分布具有重要的借鉴意义和理

论价值。近年来, 我国研究者在极地生物地理方面

也有了更深入的了解。 

不同于北极海域整体大范围的海冰减少, 南大

洋不同扇区间温度、海冰等环境因子变化的速率甚 

至是方向是不一致的(Jones et al, 2016)。受气候变化

影响, 北极部分海域浮游动物丰度未呈现显著的年

际变化(Xu et al, 2018), 但有研究显示有些中低纬

度浮游生物种侵入亚北极及极地高纬度海区, 呈现

北冰洋的大西洋化和太平洋化(Freer et al, 2021; 

Wang et al, 2021); 在垂向分布上, 海冰的减少使得

北极海域浮游动物向更深水层分布且栖息的时间

更长(Flores et al, 2023)。除了浮游动物, 鱼类群落组

成和物种多样性也发生显著的时空变化(Zhang et al, 

2022)。此外, 北极海域依赖于海冰的海象、海豹以

及北极熊的数量均呈现下降、分布范围收缩的趋势, 

食物网结构由底栖生物主导向浮游生物主导转变

(Xu et al, 2018; Lannuzel et al, 2020)。 

作为南大洋生态系统的基石物种, 南极磷虾

(Euphausia superba)在环南极分布上并不均匀, 其

种群主要集中在南大洋的大西洋扇区。近些年南大

洋大西洋扇区温度的升高、海冰的减少使得南极磷

虾丰度降低(Atkinson et al, 2004), 且分布范围向极

地高纬度海域收缩(Atkinson et al, 2019; Lin et al, 

2022), 而南极磷虾种群在南大洋其他扇区相对稳

定(Yang et al, 2021)。此外, 南极磷虾种群极向偏移

的步调与温度的变化并不一致, 高纬度海域新的产

卵场的出现是造成这种非线性变化的主要因素

(Atkinson et al, 2022)。尽管南大洋斯科舍海(Scotia 

Sea)区域温度显著升高, 桡足类等浮游动物分布的

热点区域并没有发生极向偏移, 且对气候变化呈现

一定的弹性(Tarling et al, 2018; Yang et al, 2022)。南

大洋食物网中的高营养级生物如企鹅、鲸鱼、海豹

等丰度及分布范围的变化呈现一定的区域性差异

和物种差异(Hindell et al, 2020)。受气候环境的变化, 

极地海域优势物种丰度及分布范围和模式的变化

将会引起生态系统的转变, 同时对生态系统的服务

功能产生重要影响。 

4.2  海洋生物的谱系地理结构 

4.2.1  甲壳动物谱系地理学 

甲壳动物是海洋动物中物种多样性最高的类

群之一, 从潮间带到深海热液、冷泉、深渊均有分

布, 是探究海洋生物多样性格局及其成因的理想对

象。口虾蛄(Oratosquilla oratoria)是西北太平洋近海

广温性分布甲壳动物的代表性物种, 幼体浮游期长, 

而成体则营穴居生活(王春琳等, 1996)。Cheng和Sha 

(2017)利用线粒体与核基因分子标记揭示出口虾蛄
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以长江口为界的生物地理格局, 存在两个隐存种, 

分布呈现明显的地理差异: 一支在热带和亚热带地

区, 我国东海和南海及日本外太平洋沿岸的南部水

域; 另一支在温带地区, 我国黄渤海和日本海的北

部海域。研究发现, 遗传结构和地理分布格局与海

流动态和海区温度的分布模式重合, 表明第四纪冰

期生境隔离、现今海区温度空间异质性及黑潮与长

江冲淡水的博弈是口虾蛄生物地理格局形成与维

持的重要环境因素。此外, 遗传变异与表达可塑性

的协同作用促进了口虾蛄对不同温度环境的适应, 

进一步维持了其生物地理格局(Cheng et al, 2022, 

2024)。本研究作为一个研究范例, 揭示了环境与生

物相互作用下的西北太平洋生物多样性格局的形

成与维持机制, 对于其他无脊椎动物的生物地理学

研究具有重要借鉴意义。 

白脊管藤壶(Fistulobalanis albicostatus)是江苏

沿岸人工基质上的优势和先锋物种, 其南方种群突

破长江口扩散至33° N。种群遗传学研究结果表明, 

白脊管藤壶种群在33° N的南北存在明显分化的两

个遗传谱系, 人工基质上白脊管藤壶种群的单倍型

多样性与自然岩相种群相近, 且多样性均较高, 说

明人工基质种群与自然岩相种群之间存在较好的

遗传连通性。目前南、北遗传谱系之间的地理距离

从人工基质出现前的数百公里到现在仅余40 km。

南北谱系之间共享单倍型极少, 推测纬度间环境温

度的差异可能是导致南、北种群遗传分化的重要影

响因子(Wang W et al, 2020)。 

深海热液被认为是地球上最为极端的理化环

境之一, 热液生物区系通常呈现出独特的生物多样

性及某些特有种的富集 (Tunnicliffe et al, 1998; 

Boetius, 2005), 其中包含大量的甲壳动物类群。阿

尔文虾科是热液生态系统的标志性物种(Lunina & 

Vereshchaka, 2014), 为研究深海热液生物的起源与

演化历程提供了良好的材料。Sun等(2018)运用多基

因联合分析发现阿尔文虾祖先是由非热液环境迁

徙而来, 具有“浅海-深海-热液”进化模式。进而, Sun

等(2019)基于线粒体基因组分析了十足目甲壳动物

的分子系统发生, 结果显示多个热液类群均处于系

统树衍生位置, 这进一步证实热液甲壳动物并非热

液古老物种的遗存, 支持热液生物起源的“灭绝/重

生”假说。Bachraty等(2009)提出东太平洋隆区是现

代热液生物的起源中心, 并通过7条途径进行扩散。

然而, 阿尔文虾科的生物地理学研究揭示热液阿尔

文虾起源于西太平洋弧后盆地, 经由西南印度洋中

脊进入大西洋, 并通过太平洋-南极海岭进入东太

平洋, 最终形成目前的分布格局, 这为深海热液动

物分布格局及其扩散路径提供了新的证据(Sun et al, 

2018)。 

4.2.2  贝类谱系地理学 

我国潮间带贝类多存在以长江口为界的谱系

分化(Dong et al, 2012; Wang et al, 2015; Ni et al, 

2017)。江苏沿岸人工基质的建立为岩相潮间带贝类

提供了合适的栖息地 , 很多贝类谱系隔离区

(phylogeographic break)出现了北移的现象(Hu & 

Dong, 2022)。在江苏沿岸, 不同物种的种群南北遗

传隔离的深度不同。Hu和Dong (2022)以短滨螺

(Littorina brevicula)、嫁䗩(Cellana toreuma)、中华

滨螺(Littoraria sinensis)和日本菊花螺(Siphonaria 

japonica) 4种潮间带贝类为例, 基于COI基因的种

群遗传分化结果表明, 不同物种形成的南北谱系间

的遗传分化强度(FST)不同(图3), 这可能与物种的

繁殖季节、浮游幼虫的扩散能力和对人工基质的偏

好性有关。有关生物地理隔离与种群扩散能力对遗

传隔离深度的影响还需进一步研究。 

Wang J等(2022)以齿纹蜒螺为研究对象, 基于

转录组数据分析, 探究了江苏沿岸3个人工基质种

群和2个南方源种群的遗传结构、种群动态和生理

适应性。结果表明, 不同种群对热胁迫具有不同的

转录和生理响应, 人工基质边缘种群由几个奠基者 

个体建立, 新边缘种群在经历强瓶颈效应后出现种

群扩张。受分化选择的SNPs数据结果显示, 新边缘

种群具有较高的杂合度, 可能在适应新的温度环境

中起重要作用。齿纹蜒螺北移过程中新边缘种群发

生了适应新环境的种群动态、生理和遗传变异。熊

本牡蛎和齿纹蜒螺的研究结果均强调了多遗传来

源会影响种群遗传结构, 进而促进生物种群的扩张

和建立。中国沿海自南向北的暖流为熊本牡蛎和齿

纹蜒螺浮游幼虫的扩散提供了动力支持, 促进了不

同种群之间的基因交流。 

深海热液和冷泉是海底独特的生态系统。尽管

热液和冷泉区的相隔距离往往为几十公里甚至到

上百公里, 但它们之间的生物群落却具有相似性。 
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图3  典型海洋贝类谱系地理结构。WH: 威海; QD: 青岛; RZ: 日照; LYG: 连云港; ZDZ: 振东闸; WGZ: 王港闸; ZAP: 
中安棚; XDZ: 新东镇; YGD: 阳光岛; HGZ: 环港镇; DYG: 大洋港; SS: 嵊泗; ZS: 舟山; SJW: 沈家湾; NB: 宁波; DT: 洞
头; NJ: 南麂岛; PT: 莆田; MZD: 湄洲岛; NRD: 南日岛; CW: 崇武镇; XM: 厦门。 
Fig. 3  The phylogeographic patterns of marine molluscs. WH, Weihai; QD, Qingdao; RZ, Rizhao; LYG, Lianyungang; ZDZ, 
Zhendongzha; WGZ, Wanggangzha; ZAP, Zhonganpeng; XDZ, Xindongzhen; YGD, Yangguangdao; HGZ, Huangangzhen; DYG, 
Dayanggang; SS, Shengsi; ZS, Zhoushan; SJW, Shenjiawan; NB, Ningbo; DT, Dongtou; NJ, Nanji; PT, Putian; MZD, Meizhoudao; 
NRD, Nanridao; CW, Chongwuzhen; XM, Xiamen. 

 
因此, 研究这两类化能合成生态系统中生物的超远

距离扩散成为当前一个重要的科学议题。虽然目前

对于上述议题的研究仍处于起步阶段, 但已经取得

了一些有意义的结果。鳞足螺 (Chrysomallon 

squamiferum)是印度洋热液区的典型生物, 其最南种

群(龙旂)与最北种群(卧蚕)之间相隔超过5,000 km, 

但是物种之间的连通机制尚不清楚。Sun等(2020)

采用线粒体COI基因测序的手段进行分析, 发现鳞

足螺在印度洋热液区之间具有非常好的连通性; 但

在西南印度洋北部的天成热液区和南部的龙旂热

液区之间存在种群的分化, 该分化可能与西南印度

洋两热液区之间的多个超深的断裂带有关。Xu等

(2021)采用简化基因组的手段分析了西北太平洋热

液、冷泉典型物种Bathyacmaea nipponica的群体连

通性。结果表明, B. nipponica的冷泉和热液群体具

有一定的分化, 这可能与帽贝适应热液和冷泉不同

的环境有关; 热液的种群可能是由冷泉种群的少数

个体迁入而来。上述结果同时受到了物理洋流粒子

模型的支持, 更进一步证明了深层洋流对于深海物

种迁移的推动作用。 

4.2.3  鱼类谱系地理学 

相对于陆地生物, 海洋鱼类通常具有较强的扩

散与流动性, 它们种群数量大, 基因流水平较高, 

且由于海洋中少有地理阻隔的存在, 海洋动物种群

间交流频繁。但即便如此, 海洋中仍孕育了极为丰

富的鱼类多样性, 甚至个别海洋鱼类物种形成的过

程仅需要短短的2,400代(Momigliano et al, 2017)。丰

富的海洋生物多样性与有限的地理隔离之间存在

着一种矛盾 , 从而引发了海洋物种形成的悖论

(marine-speciation paradox) (Bierne et al, 2003)。 

中国近海海洋环境的异质性对鱼类种群演化

具有显著影响。研究表明, 东海带鱼有效种群规模

受到了东亚夏季风影响下的长江淡水输入量驱动, 

而南海种群受到了东亚冬季风影响下的南海北部

陆坡上升流强弱控制(He et al, 2014)。历史环境变化

(如板块运动和冰期-间冰期的海平面升降等)对鱼

类谱系地理结构也具有重要影响。如, Liu等(2011)

对太平洋鲱(Clupea pallasii)谱系地理的研究发现, 

冰期循环引起的隔离事件使该物种向南移动并将

亚洲和北美洲的两个祖先群体隔离开来形成独立

的地理谱系, 而太平洋鲱现存种群的基因构成受更

新世环境条件的影响。Li等(2021)基于全球21个海

马物种的谱系地理研究发现, 伴随着板块运动和洋

流的驱动, 印度洋-太平洋海马类群由古特蒂斯海

和南非好望角两条路径先后进入大西洋, 形成当前

的全球海马谱系地理格局。Wang等(2021)在我国黄

海、东海和南海海域的海龙群体遗传研究中发现, 

它们形成了3个相对独立的遗传谱系, SDMs的预测

结果显示, 在末次冰期(Last Glacial Period, LGP)海

平面急剧下降的时期, 位于台湾海峡的“东山陆桥”

形成了物种分布的“断点”, 这也成为了解释其遗传

谱系分化的历史证据。除了历史海平面升降、长江
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冲淡水和季风, 黑潮海流对西北太平洋近海海域物

种的形成与谱系分化过程也有深刻的影响, 如在弹

涂鱼的研究中, 发现了日本海岸、北琉球的种子岛、

中琉球的冲绳岛和中国海岸之间的种群分化明显, 

中国东海周边、琉球群岛、日本列岛和韩国海岸物

种的生物地理分化格局, 可以归纳为黑潮海流及其

分支引起的物种形成和谱系分化模式(He et al, 

2015)。在近岸环境中, 复杂的环境条件和人类活动

是影响物种谱系地理格局演化的重要因素, 尤其是

对分布范围有限的物种。中国鱚(Sillago sinica)是一

种典型的近岸鱼类, 分布区北至韩国光阳沿海, 南

至中国福建沿海, 种群基因组学研究发现其呈现从

温带到亚热带的明显地理谱系结构, 较低的种群遗

传多样性暗示其可能经历了瓶颈效应, 部分群体受

到了应激信号转导相关的选择作用 (Zhao et al, 

2023)。目前学界对海洋鱼类谱系地理格局的形成模

式和动力机制仍未形成系统认知, 并且相关物种形

成、谱系格局演化机制假说因缺乏化石证据, 使其

历史地理谱系特征难以洞察。但随着测序技术和生

态模型方法的不断发展, 基于分子系统学、种群基

因组学以及生物地理学的交叉研究将有助于解决

这些科学问题。 

谱系地理学结合进化生物学与生态学可以系

统地揭示生物谱系地理格局的形成及其演化过程。

例如, 海马属(Hippocampus)鱼类有至少42个物种, 

广泛分布于全球温带和热带的近海区域, 在地理分

布范围、栖息生境、适应性状、生活史等方面都表

现出明显的种间差异(Foster & Vincent, 2004), 因此

一直是研究海洋鱼类谱系地理学的热门物种。以海

马谱系地理格局为例, 研究者探讨了印太交汇区这

一世界海洋生物多样性热点区域的形成与维持机

制(Casey et al, 2004; Teske, 2004), 以及地质变迁、

海平面升降对海洋生物多样性形成与地理格局的

影响(Lourie et al, 2005; Teske et al, 2007)。随着基因

组学测序分析技术的发展, 海马的谱系地理学研究

手段也由单分子片段向全基因组数据方向演进, 为

精细刻画海洋生物地理格局形成与适应性演化机

制提供了可能(Li et al, 2021)。 

4.2.4  浮游生物谱系地理学 

浮游生物是海洋生物多样性的重要组成部分,

参与能量流动、物质循环等关键生态过程。浮游生

物谱系地理学研究可以深入了解浮游生物的空间

分布格局、种群动态变化以及与环境的相互作用, 

有助于揭示海洋生物地理分布格局及其驱动机制。 

以亚历山大藻属(Alexandrium)物种为例, 该类

群多为赤潮物种, 许多亚历山大藻物种具有毒性, 

产生的麻痹性贝毒(paralytic shellfish poisoning, PSP)

可危害人类健康。大约一半的亚历山大藻物种具有

囊泡阶段, 它们可以作为赤潮暴发的起源, 一些物

种能够形成大规模的赤潮, 导致严重的经济和生态

损失。通过谱系地理学和系统演化研究, 可了解亚

历山大藻不同地理群体的分布、演变趋势以及与环

境的关系, 有助于进行生态环境监测, 及时发现和

预测赤潮暴发风险, 采取有效的防控措施。Gu等

(2013)通过培育7个地点采集的休眠囊, 解析了中国

沿岸亚历山大藻的多样性和地理分布格局。结果表

明231株亚历山大藻菌株属于7个形态物种。核糖体

大亚基(LSU)和/或核转录间隔区域(ITS1、ITS2和

5.8S rDNA)序列揭示了亚历山大藻的两个亚型 : 

Atama复合体I和IV。复合体I主要分布在我国黄海和

渤海, 而复合体IV分布于我国东海和南海。复合体I

主要产生N-磺酰胺类毒素(占总毒素的61%–79%)和

戈尼毒素(占17%–37%)。研究结果表明, 复合体I为

亚太地区特有, 而复合体IV倾向于分布于温暖的水

域, 揭示了温度在浮游植物地理分布中的作用。 

浮游桡足动物中华哲水蚤(Calanus sinicus)是

西北太平洋中重要的浮游动物。基于线粒体COI基

因的谱系地理学研究(Huang et al, 2014)表明, 中国

近海中华哲水蚤的7个种群未形成明显分化, 这可

能与种群间广泛的基因交流有关。虽然中国沿海中

华哲水蚤不同种群没有明显的遗传分化, 但其体型

大小存在种群间的差异, 从北向南体型逐渐减小, 

表明温度在形成种群体型特征中的潜在作用。 

4.3  种群连通性 

4.3.1  定居型物种和非定居型物种的种群连通性 

海洋生物种群连通性在近些年逐渐成为一大

研究热点(Bryan-Brown et al, 2017)。海洋种群连通

的方式与生物是否具有定居习性存在着密切的关

联。海洋定居型物种包括珊瑚和藤壶等众多固着生

物、虾蟹等底栖无脊椎动物, 以及底层定居型鱼类。

这类生物仅在浮游期会随着洋流扩散至较远的距

离, 因此, 它们的种群连通主要依靠这种被动运输
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过程来完成。与定居型生物扩散方式不同, 非定居

型海洋生物的种群连通则是由成年个体大范围的

洄游迁徙来实现的, 最典型的例子是大洋性鲨鱼, 

它们往往可以扩散到数千甚至数万公里的地方。目

前国内针对定居型物种的种群连通性研究相对较

多。例如, 借助海洋物理扩散模型(如拉格朗日模型), 

有学者揭示了台湾海峡凶狠酋妇蟹(Eriphia ferox)

复合种群的源和汇(Chen MH et al, 2022), 探明了潮

间带贝类种群扩散路径和生物地理学边界变动机

制(Wang W et al, 2020), 揭示了我国黄海和东海保

护区网络存在的问题(Lu et al, 2023)。针对非定居型

物种的种群连通度研究, 国外多采用卫星追踪器来

了解它们的运动规律, 但使用成本较高。国内目前

研究极少, 有学者在物种分布模型预测结果的基础

上, 借用陆地上种群连通度分析方法(如最短路径

方法、电流阻力模型)预测了路氏双髻鲨的跨洋迁移

路径, 结果与以往卫星追踪的数据较为一致(Zhang, 

2022)。 

4.3.2  海洋生态廊道 

生态廊道(附录1)具有维持或恢复生态连通性

的功能, 对于连接生物栖息地、保护物种多样性具

有重要意义。作为一种新的生物多样性保护模式, 

加强生态廊道建设已经成为生态学研究的热点。

2020年7月, 世界自然保护联盟(International Union 

for Conservation of Nature, IUCN)等发布了首个有

关通过生态廊道和保护网络保护连通性的指南, 提

供了规划和实施生态廊道的原则和步骤(Hilty et al, 

2020)。我国也极为重视生态廊道和保护网络建设, 

中国共产党第十九次全国代表大会上的报告和多

份中共中央办公厅、国务院办公厅文件均将生态廊

道和生物多样性保护网络建设工作提到了前所未

有的高度。然而, 目前国内外大部分研究侧重于陆

地上的生态廊道, 有关海洋生态廊道的理论和实践

均比较少。在近岸, 有学者基于物种分布模型和最

小成本路径分析法建立海洋生态廊道的识别方法, 

识别了厦门湾中华白海豚(Sousa chinensis)的潜在

生态廊道, 并从用海空间重叠和桥梁影响两个方面

开展了人类活动对廊道的干扰评估 (何思璇等 , 

2022); 也有研究采用SDMs识别了长江口凤鲚

(Coilia mystus)的生态廊道以保护海洋渔业生物多

样性(He et al, 2022)。在近海, 有研究结合卫星信号

跟踪数据和生态位模型 , 识别了黄渤海斑海豹

(Phoca largha)种群的迁徙廊道(Zhuang et al, 2023)。

在总结国内外研究的基础上, 《海洋生态廊道识别

技术指南 第1部分: 总则》已经报批, 有望为海洋

生态廊道识别工作提供技术支撑。 

4.4  海洋生物入侵 

入侵物种不仅带来严重的生态影响, 还威胁着

经济和社会的发展。《中国生物多样性保护战略与

行动计划(2011–2030)》中一个主要目标便是“加强

外来物种入侵机理、扩散途径、应对措施和开发利

用途径研究, 建立外来入侵物种监测预警及风险管

理机制, 积极防治外来物种入侵”。我国海岸线绵延

3万多公里, 海域面积超过400万平方公里, 造就了

复杂多样的海洋环境, 这也为不同物种的入侵提供

了适宜的生存条件。此外, 我国还是世界上最大的

渔获物生产国、消费国以及出口国(Cao et al, 2015), 

许多鱼类、贝类以及藻类等外来物种也在养殖过程

中被有意或者无意地引入到我国(Xiong et al, 2017) 

(图4)。然而, 相对于已经被广泛研究的陆地和淡水

入侵物种(Liu et al, 2003; Lin et al, 2015; Liu et al, 

2017, 2019), 目前很少有研究关注我国的海洋生物

入侵, 相关研究主要处于数据收集和整理阶段(Li 

et al, 2009; Xiong et al, 2017)。 

考虑到外来物种在新环境中定居和扩散时间

的增加会导致管理效率的降低, 扩大入侵的影响程

度和范围, 并增加管理成本, 因此基于SDMs等方

法预防潜在入侵进而确定高危入侵物种已经成为

了生物入侵管理的主要方法之一。虽然SDMs已经

被广泛用于预测我国淡水外来物种的入侵风险(如

Liu et al, 2019), 但有关海洋外来物种的入侵风险研

究较少(Li et al, 2023)。针对我国海洋入侵物种模型

转移度和生态位变动研究的不足, 进一步限制了入

侵风险预测模型的解析能力和准确度(Liu et al, 

2020a, b)。在未来, 需要构建和优化用于开展入侵

风险预测的物种分布模型, 建立基于外来物种风险

评估体系的生物入侵早期预警系统。 

4.4.1  海洋入侵生物快速适应环境的分子机制 

受全球气候变化等因素的影响, 海洋生物正经

历着频繁的环境胁迫压力, 导致许多海洋生物的多

样性和地理分布发生改变, 甚至引起部分物种或者

种群发生局域性的灭绝(Donelson et al, 2019; 
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图4  我国当前海洋外来物种的概览。(A)海洋外来物种在不同纲之间的分布, 少于5个物种的纲被合并为其他(others); (B)海
洋外来物种在不同引种途径之间的分布。 
Fig. 4  Overview of current marine alien species in China. (A) The distribution of marine alien species among classes, classes with 
fewer than five species were combined into others; (B) The distribution of marine alien species among different introduction routes.  

 
Eirin-Lopez & Putnam, 2019)。解析海洋生物快速适

应环境变化的机制可有助于预测其进化的轨迹及

在未来气候条件下的地理分布, 为海洋生物管理相

关政策的制定提供科学依据。海洋入侵生物能在极

短的时间内完成不同环境、不同栖息地间的成功入

侵, 表明这些入侵生物具有快速适应环境的能力。

快速适应性进化是入侵生物快速适应新环境的重

要进化过程之一, 但其过程和机理非常复杂。Zhan

等(2010, 2015)利用多学科手段研究了海洋入侵的

模式生物——玻璃海鞘(Ciona intestinalis)复合体, 

解析了入侵生物快速局域适应的微进化机理, 发现

在强选择压力下海洋入侵生物的适应性进化过程

很快(10代之内) (Chen et al, 2018), 证实了环境因子

是入侵海鞘群体遗传分化和表观遗传分化的主要

驱动力之一, 获得了促使入侵海鞘快速微进化的关

键遗传位点和表观遗传修饰位点, 解析了参与调控

关键通路的基因和调控模式, 提出了环境驱动下海

洋入侵生物快速局域适应的作用模式(Ni et al, 2019; 

Chen YY et al, 2021; Gao et al, 2022)。以上研究解析

了环境驱动的入侵海鞘快速适应性进化的过程与

机理, 并为深入研究入侵生物快速地域扩张提供了

理论支持。 

近期研究表明, 基于DNA序列变异的表观遗

传修饰, 如DNA甲基化, 不仅影响生物的表型特征, 

也可在适应性进化过程中起重要作用(Hu et al, 

2019; Adrian-Kalchhauser et al, 2020)。但遗传变异和

表观遗传修饰在海洋生物适应性进化过程中的作

用仍不清晰。Gao等(2022)以海洋入侵物种史氏菊海

鞘(Botryllus schlosseri)全球群体为研究对象, 分别

利用全基因组范围内的遗传变异位点和甲基化修

饰位点解析海洋入侵生物适应不同海域环境的分

子机制。发现不同种群在遗传变异水平和表观遗传

修饰水平上均存在明显的分化, 但两者结构之间存

在明显差异, 发现海水温度和盐度是驱动结构变异

的主要环境因子; 揭示了DNA甲基化与遗传变异

相对独立; 并提出了遗传变异与表观遗传修饰在环

境适应方面存在功能互补。此功能互补的机制在玻

璃海鞘等其他海洋入侵生物中得到了进一步的验

证(Chen YY et al, 2022)。此机制可促使海鞘适应不

同的环境并成功入侵至新的环境中。 

4.4.2  中国海洋入侵生物入侵风险评估 

在全球气候变化背景下, 海洋生物入侵事件在

全球范围内频繁发生, 因此亟需开展入侵生物的早

期监测预警。SDMs是目前预测入侵物种潜在地理

分布的常用手段(Broennimann & Guisan, 2008; Liu 

et al, 2019)。近期大量的实证研究发现外来物种在

入侵地的生态位发生改变, 特别是海洋入侵物种, 

这对SDMs在外来物种早期入侵预警方面的实用性

提出了挑战(Parravicini et al, 2015)。此外, 外来物种

快速的环境适应能力在入侵过程中发挥着关键作



董云伟等: 中国海洋生物地理学研究进展和热点: 物种分布模型及其应用 

 
2024年 | 32卷 | 5期 | 23453 | 第16页 

用 , 会促使不同地理种群之间产生显著分化

(Medley et al, 2019; Gao et al, 2022)。因此, 在评估

外来物种入侵风险时, 需要充分考虑种内变异, 否

则可能导致入侵风险评估结果存在偏差。近期研究

指出, 将基因组变异(genomic variation)纳入SDMs

为上述问题提供了有效的解决方案。随着基因组测

序技术的发展, 基于全基因组遗传变异的基因组偏

移指数被广泛应用于陆地生态系统的不同生物类

群, 例如树木(Gougherty et al, 2021)、昆虫(Chen YT 

et al, 2021)和鸟类(Chen YL et al, 2022)等。但该方法

目前在海洋物种中应用较少, 利用基因组偏移指数

开展外来物种入侵风险评估尚处于起步阶段。近期, 

Chen等 (2024)以典型海洋入侵生物乳突皮海鞘

(Molgula manhattensis)为研究对象, 利用SDMs和梯

度森林模型(附录1), 结合地理分布变化及基因组偏

移指数, 对该物种在中国沿海的入侵风险进行了全

面的预测评估。研究发现不同模型的预测结果存在

较大差异。首先, 梯度森林模型结果发现北方群体

的基因组偏移指数更大, 更易受到未来气候变化的

影响, 因而北方群体的入侵风险低于南方群体。其

次, SDMs结果却显示在未来气候条件下, 北方群体

具有更高的生境适合度(habitat suitability), 因而北

方群体的入侵风险高于南方群体。最后, 将两个模

型进行系统整合构建了基因组生态位指数

(genomic-niche index) (附录1), 结果表明北方群体

的基因组生态位指数显著高于南方群体, 因此北方

群体的入侵风险低于南方群体。基于此, 建议在开

展外来物种入侵风险预测评估时, 要充分考虑不同

群体适应能力的差异, 将遗传变异整合到预测模型

中, 这将有助于更全面地预测外来生物的入侵风险, 

为全球气候变化背景下外来生物早期监测预警提

供科学指导。 

4.5  海洋保护规划 

《昆明-蒙特利尔全球生物多样性框架》提出到

2030年保护至少30%的沿海和海洋区域(“30×30”目

标)。然而, 优先保护哪些区域, 需要多少比例的海

洋面积才能有效保护海洋生物多样性, 以及如何有

效保护海洋生态系统的功能和服务, 这些问题仍然

不明确, 成为海洋物种保护和保护区规划的研究热

点。海洋生物地理学的发展, 特别是物种分布模型

的应用, 对预测物种分布、识别生物多样性热点和

关键生境以及制定海洋保护策略(如保护区规划)具

有重要科学和实践价值。例如, Wang等(2023)运用

最大熵模型估计了中国东海受胁物种的分布, 从而

有效识别了生物多样性的热点并为保护区规划提

供了科学依据。Li等(2023)根据中国大陆海岸大型

动物的分布范围和生态功能, 识别了中国海岸大型

动物的关键保护区域。 

4.5.1  保护和修复优先区识别 

在海洋保护区的设计中, 有效地识别、评估和

平衡保护与开发等不同目标的优先级至关重要。系

统保护规划旨在确定保护目标的优先级, 通过综合

考虑生态、社会和经济等各方面目标, 提升了保护

方案的可行性, 通过在决策过程中复杂的权衡分析, 

减少对当地渔业社会经济的影响, 并支持社会经济

发展。系统保护规划需要明确可量化的目标、清晰

可行的备选方案、利益相关者的有效参与, 以及透

明性、适应性的规划过程。然而, 由于保护目标和

考虑因素的不同, 系统保护规划中优先级的界定可

能存在争议, 需要根据生态系统的特征来调整和改

进既定方案(李韵洲等, 2020)。随着Marxan (https:// 

marxansolutions.org/)和Zonation (https://zonationteam. 

github.io/Zonation5/)等决策支持工具的发展, 系统

保护规划为海洋保护区建设提供了一个切实可行

的框架, 在实现既定保护目标的同时最大限度地降

低经济成本。 

针对某一特定类群, 有报道研究了中国东盟海

域的鲨鱼多样性和保护状态, 发现中国现有的海洋

保护区网络仅保护了2.1%的海洋和32.9%的鲨鱼物

种。根据“爱知目标”和《昆明-蒙特利尔全球生物多

样性框架》目标重新规划了该海域的鲨鱼保护优先

区, 发现将保护海域比例提升至10%, 可保护70%

以上的鲨鱼物种; 将保护海域比例提升至30%, 可

保护更多的珍稀濒危物种栖息地(Du et al, 2022)。同

时, 气候速度影响下保护优先区选址将发生不同程

度的变化, 针对中国周边海域鲨鱼保护优先区的研

究表明, 如在保护规划时兼顾气候变化速度, 可在

满足相似保护目标的前提下减少保护优先区25%以

上的气候压力(苏尚柯等, 2022)。Hu WJ等(2021)针

对海草床典型生态系统, 研究建立了将生境适宜性

和人类活动压力耦合的二维评估框架, 首次识别了

我国华南沿岸海草床保护与修复的优先区, 结果表
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明海南省东方市和万宁市、广西防城港等地可作为

潜在的海草床保护优先区, 海南省陵水黎族自治县

和临高县、广西合浦县等地可作为潜在的海草床修

复优先区。针对海洋生物多样性, 有研究利用从物

种到生态系统层面的全球生物多样性衡量指标, 对

应该进行海洋生物多样性保护的区域进行了优先

级分级, 绘制了最能代表海洋生物多样性30%的区

域(Zhao et al, 2020)。通过整合全球海洋动物物种多

样性、遗传多样性和系统发育多样性数据, 从多个

维度揭示了全球海洋动物多样性分布格局, 在22%

的面积上建立海洋优先保护地可实现95%以上的海

洋动物物种、遗传和系统发育多样性的有效保护, 

为制定全球海洋生物多样性保护目标提供了重要

的科技支撑(Fan et al, 2023)。 

4.5.2  系统性海洋保护规划 

21世纪初, 随着全球海洋保护区重要性凸显, 

有关海洋保护区规划的理论方法逐渐兴起, 其中系

统性保护规划方法(systematic conservation planning) 

(附录1)在全球海洋保护区选划中具有重要作用。系

统性保护规划方法与基于专家决策和人为定性的

传统选划方法显著不同, 其可通过量化保护目标和

保护成本, 以综合考虑生态保护与资源开发之间的

关系, 并重视生态系统连通性的重要作用。在方法

学上, 系统性保护规划方法重视利用计算机模拟辅

助决策, 并通过数学算法进行定量分析, 能有效避

免主观因素的干扰, 从而实现对选划策略的评估和

优化。目前该方法已逐渐成为国际海洋保护区选划

规划的主流方法。 

系统性保护规划的概念最近几年才出现在我

国的海洋保护规划研究中(Margules & Pressey, 2000; 

Li et al, 2019; Du et al, 2022)。系统性保护规划强调

用系统的思维来开展保护区的规划设计。它一般包

含3个基本步骤: (1)明确规划目标(包括保护目标和

社会经济发展目标); (2)评估现有保护区网络对目

标的完成度; (3)通过空间优化算法来寻找最优解, 

指导空间资源配置, 实现对目标的全覆盖。它最大

的特点在于运用计算机强大的运算能力, 在给定的

目标下寻找最经济的保护规划方案, 更有助于方案

最终的实现。我国目前正处于海洋保护发展的机遇

期, 在《昆明-蒙特利尔全球生物多样性框架》下, 实

现对30%的海域面积进行保护的目标(目前仅有约

4%的覆盖率), 急需运用系统性海洋保护规划方法

来指导我国海洋保护区的扩增。目前, 我国学者已

采用该方法对我国黄海和东海海域进行了海洋保

护区网络构建(Li et al, 2019; Gong YY et al, 2023; 

Wang et al, 2023), 也有学者针对我国海马和鲨鱼等

单个生物类群开展了系统性海洋保护区网络规划

(Zhang & Vincent, 2019; Du et al, 2022)。这些研究为

我国的系统性海洋保护规划做了开创性的贡献, 但

未来仍需有更为深入的研究, 尤其是考虑气候变化

因素下的规划, 并且能够将成果转化为指导我国海

洋保护区网络建设的政策建议。 

4.5.3  深海物种保护和保护区规划 

深海热液和冷泉区具有十分丰富且独特的物

种组成。然而, 在广袤的深海中, 热液和冷泉所占

的面积非常有限。以南海海马冷泉区为例, 每个活

动的冷泉仅占据一个足球场的大小(He et al, 2023)。

尽管热液、冷泉特有生物的栖息地非常局限, 但由

于它们独特的营养方式, 这些类群的生物只能在这

样的极端环境中生存。近年来, 深海采矿活动对热

液、冷泉生物造成了巨大威胁(Kwan et al, 2023)。

印度洋热液区典型物种鳞足螺已成为首个被IUCN

红色名录收录的濒危物种, 可以预见在不久的将来, 

会有更多的深海物种被列入该名录(Sigwart et al, 

2019)。 

我国南海有两处活动的冷泉, 分别是东侧的F

冷泉和西侧的海马冷泉(Feng et al, 2018)。两处冷泉

均具有非常丰富且特异的物种。为了避免天然气开

采活动对该处生态系统造成巨大的损伤, 我们需要

在此建立深海保护区。首先, 为保护当地生物多样

性, 我们需要构建非常完善的“生物基线”数据。以

海马冷泉为例, 该处一共发现了65个物种, 涵盖7

门14纲, 超过一半的物种(35个)在其他冷泉和热液

中从未被报道过, 属于海马冷泉的独有物种(He et 

al, 2023)。南海冷泉的生物多样性数据可为未来南

海开发过程的环境影响评价和生态系统的保护提

供科学依据。其次, 建立深海保护区还需要界定物

种的“源”与“汇”, 这需要结合运用群体遗传学和物

理洋流模型的方法来进行综合的评定。通常种群的

“源”将更加优先受到保护, 而种群的“汇”的保护优

先级可适当降低。以深海帽贝为例, 由于基因流的

方向是从冷泉种群流向热液种群, 那么冷泉区就有
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着比较高级别的保护优先权(Xu et al, 2021)。 

4.6  海洋生态修复 

我国海洋生态修复研究与实践充分借鉴了生

物地理学的理论, 目前主要集中于红树林、珊瑚礁、

海草床等典型海洋生态系统(俞炜炜等, 2021)。我国

规模化的红树林生态修复实践可追溯到20世纪50

年代, 不同海域红树林生态系统的退化机制及其修

复是红树林生态修复研究的一个重要内容。珊瑚礁

生态修复涉及了珊瑚的移植、底质改良以及人工礁

技术等, 目前在惠州大亚湾、涠洲岛、三亚、西沙

群岛、南沙群岛等地均开展了珊瑚礁生态修复(龙丽

娟等, 2019)。我国海草床修复项目始于2007年山东

威海的大叶藻修复项目, 后来在海南高隆湾等地也

陆续实施了小规模的修复试验(陈石泉等, 2021)。滨

海盐沼湿地的生态修复研究则主要集中于不同海

域的退化机制研究和修复技术探索等方面, 目前在

黄河三角洲、辽河口、江苏盐城、长江口等地实施

了盐沼生态修复(杨红生等, 2020)。 

在全球变化的大背景下, 随着《2021–2030联合

国生态系统恢复十年》决议和《昆明-蒙特利尔全球

生物多样性框架》的提出以及我国海洋生态文明建

设和海洋强国战略的持续深化, 我国出台了一系列

关于海洋生态修复的政策、规划和标准, 多项海洋

生态修复计划和项目正在逐步实施, 综合、系统的

区域尺度生态修复将日益增多(陈彬等, 2019; 俞炜

炜等, 2021), 在充分考虑不同海域生物区系的组成

及生态特点、形成过程及其与海洋环境的关系等生

物地理学的基础上进行海洋生态修复, 也将愈来愈

受到重视。 

4.7  海洋渔业资源和海水养殖区规划 

海洋渔业资源和海水养殖区规划基于对海洋

生态系统的资源进行调查与评估, 对相关海域进行

生态环境评价, 基于资源调查和生态环境评价结果, 

制定海洋渔业资源和海水养殖区的空间规划方案, 

确定不同区域的利用类型和管理策略。生物地理学

的研究聚焦于海洋生物多样性的空间分布、生态位

需求、不同物种对环境的适应能力以及生物在生态

系统中的功能等方面。这些研究结果为生态系统敏

感性评估、渔业资源开发和养殖区规划提供了理论

基础。此外, 生物地理学目前的热点是基于环境因

素、生物学特征等数据, 利用SDMs对海洋生物分布

和分布区变化进行预测。这些研究成果有助于预测

未来渔业资源的变化趋势, 从而指导海洋渔业和养

殖资源的合理利用和管理。 

4.7.1  海洋生物适宜栖息地评估 

适宜的栖息地是物种生存的必要环境条件, 为

生物提供了包括食物和空间在内的资源。一旦适宜

生物生存的栖息地缩减, 物种将面临丰度减少, 甚

至灭绝的危险。因此, 生物栖息地的研究是基于生

态系统渔业管理的关键组成部分, 也是海洋优先保

护和区域性管理计划的有效方式。栖息地适宜性指

数(habitat suitability index, HSI)是评价野生生物栖

息地适宜性程度的重要方法。该方法于20世纪80年

代初提出, 表示一个或多个环境变量与生物量之间

的函数关系, 用来表示物种的栖息地适宜性。根据

一定的数理方法将SI组合形成一个复杂的HSI, 其

取值范围从0–1, 表示栖息地质量的优劣程度, 0表

示栖息地质量“差”, 1表示栖息地质量“好”。 

将HSI模型与地理信息系统相结合可以为自然

资源管理、生态系统评估和生态系统恢复提供一个

灵活的经济高效的决策支持。一方面, 栖息地适宜

性模型也可服务于管理决策, 为海洋保护区的建立

和重要鱼类栖息地识别提供科学方法, 对保护规划

的实现有着关键的作用。目前已有许多栖息地模型

用于分析物种空间分布与环境变量之间的关系, 它

们分别基于不同的算法原理量化物种的时空分布。

根据栖息地适宜性评价中目标变量类型的不同, 可

以将相关模型方法分为两种类型, 即分类模型和回

归模型。在分类模型中, 响应变量为存在-缺失或离

散数据, 而回归模型中响应变量为丰度等连续数

据。对于不同类型的响应变量, 应选择合适的算法

模型来分析物种的栖息分布。另一方面, 栖息地适

宜性模型同样基于统计学方法, 包括简单的栖息地

适宜性指数模型, 基于回归算法的线性回归模型、

广义加性模型和多元判别分析, 以及机器学习等非

参数方法(Guisan & Thuiller, 2005)。适宜性指数模

型和回归方法原理简单、易于理解, 但处理复杂关

系的能力有一定局限性。相对地, 机器学习方法可

以灵活地处理复杂关系, 在预测能力方面常优于回

归类方法, 但缺乏直观解释。近年来, 增强回归树

(boosted regression trees, BRT)、随机森林(random 

forest, RF)、最大熵(MaxEnt)和遗传算法等促进了模
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型的发展, 为评估海洋生物栖息分布提供了有力工

具(Norberg et al, 2019)。应注意的是, 模型的性能不

仅取决于其统计算法, 还取决于研究目标、空间尺

度、样本量、物种特征、分布模式, 以及生物对环

境因素的响应等。对比不同的技术方法, 验证模型

的实际预测效果, 评估不同物种预测模型的可靠性, 

是模型应用中需要深入探究的重要问题。 

4.7.2  海水养殖区规划 

随着全球粮食需求的增加, 水产养殖作为粮食

供应的关键组成部分, 在全球食物安全战略上的地

位越发突显(Naylor et al, 2021)。自20世纪80年代以

来, 水产养殖产量以每年6%的速度持续增长。尽管

水产养殖业的快速发展提供了巨大的粮食供应, 但

水产养殖业的发展正面临一系列不确定性, 例如全

球变化、资源约束、环境污染、能源利用等因素(Reid 

et al, 2019; Collins et al, 2020; Cao et al, 2023)。不当

的水产养殖管理可能会产生严重的环境污染以及

代价高昂的社会经济冲突, 更有甚者可能会引发自

然生态系统功能失调, 因此海水养殖区的空间规划

将在水产养殖业可持续发展中发挥越来越重要的

作用, 目前物种分布模型在我国水产养殖业的空间

规划仍在起步阶段, 其用途主要可以分为产业避险

以及适宜养殖区间拓展两方面。 

以气候变化下的产业避险为例, 持续的升温以

及突发的极端事件严重影响了如今的水产养殖业

的发展。近年来我国沿岸水产养殖遭受气候影响的

报道屡见不鲜, 例如气候变化导致我国江苏条斑紫

菜(Porphyra yezoensis)养殖业北迁, 2018年极端高

温事件导致我国辽宁等地刺参池塘养殖业受损(张

宇洋等 , 2022)。Zhang等 (2023)依据热安全阈值

(thermal safety margin, TSM)综合评估了13种我国

大型藻类养殖物种对极端温度的敏感性, 发现中国

大型藻类养殖业正遭受着极端高温和极端低温事

件的双重影响。对于刺参池塘养殖业, 研究人员基

于文献拟合了我国养殖区仿刺参存活率与水温的

关系, 分析了仿刺参养殖区域极端高温的时空特征

和仿刺参池塘养殖受灾频次, 发现我国渤海西南海

域受灾频次最高, 至2050年, 渤海大部分海湾仿刺

参池塘养殖风险加大(张宇洋等, 2022)。Ma等(2021)

搜集汇总了我国42种主要养殖经济种的耐热上限

数据, 结合其所属养殖区的极端高温计算了其热敏

感性。结果表明, 高温和潜在海洋热浪对一些养殖

区的危害已迫在眉睫。池塘养殖和滩涂养殖较其他

海水养殖模式更加脆弱。 

以适宜养殖空间拓展为例, 目前我国海水养殖

开始由第五次的名珍品海水养殖浪潮转向第六次

的深远海养殖浪潮。发展深远海养殖具有广阔市场

空间, 加快发展深远海养殖为大势所趋。鲑鳟鱼类

在我国具有广阔的市场需求, 但水温制约了鲑鳟鱼

类在我国养殖的开展。我国黄海冷水团夏季深层的

低温环境可能为养殖鱼类提供“庇护所”。Yu等(2022)

基于相关物种分布模型, 充分考虑了中尺度热环境

的时空异质性, 计算了不同月份、不同水层黄海养

殖鲑鳟鱼类的适宜度指数。结果显示, 高温季节时

大西洋鲑(Salmo salar)和虹鳟(Oncorhynchus mykiss)

在0–15 m水层的适宜度指数均较低, 而在深水层

(大西洋鲑: 45–60 m; 虹鳟: 30–45 m)适宜度指数较

高。这项研究为实现黄海深远海鲑鳟鱼类养殖区划

提供了关键的“环境底图”, 为进一步识别潜在的养

殖环境提供了新思路。 

 

5.1  方法学和数据库方面的提升 

5.1.1  物种分布模型提升与改进 

物种分布模型的不确定性是生物地理学面临

的重要问题, 提高模型的准确性和鲁棒性是当前生

物地理学研究的重要挑战。 

SDMs往往假设物种与环境条件之间的关系是

稳定的, 但实际上物种对新环境具有很强的适应

性。若模型中拟合的物种–环境关系是非稳定的, 一

旦环境条件发生变化, 生物可能在适宜栖息地外的

许多方面进行调整, 导致原有模型的预测出现偏

差。因此, 在气候变化场景下, 生物的适应性过程

和非稳定性响应是SDMs未来发展需进一步关注的

问题。非稳定关系出现的很大一部分原因是几乎所

有SDMs (包括JSDM)的建模数据均来自“实际生态

位”而非“理论生态位”, 而塑造物种分布模式的各

种因素, 如生物相互作用、动物行为和人类影响等, 

很难全部包含在模型构建中。此外, 模型性能的限

制因素可能很复杂, 诸如生物–环境响应的非保守

性、资源利用的泛化性、生态位描述不完整、生态

系统状态改变、重要影响因素缺失、生物相互作用、

5  展望 
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观测偏差、种群波动、过度拟合、违反假设和非平

衡分布等, 此外还有环境波动、外部干扰、散布、

迁移和扩散等驱动过程。要将以上因素充分考虑在

SDMs当中无疑是一个长期而艰巨的挑战, 而基于

现有的研究基础, 将生理机制过程、生活史阶段过

程、种群动态过程和非稳态关系等组分逐步融合到

现有SDMs当中, 可能是未来研究应关注的重点。 

针对于联合物种分布模型, 虽然该方法是考虑

多物种相互作用的重要模型, 但目前JSDM的使用

集中于模拟生物有无的数据, 而这些数据相对物种

丰度数据而言所含的信息量较少。一些研究显示丰

度数据能更好地估计相关参数, 尤其是对于种间相

关性。然而对于JSDM来说, 处理丰度数据并不简单, 

因为丰度数据的分布往往不规则, 甚至对于能处理

异常分布的模型来说, 大量的零值依然可能会妨碍

模型的性能。其次, 未来的研究中应对模型的预测

性应用给予更多的关注(Mouquet et al, 2015)。特别

是应该考虑潜在变量的空间结构以提高模型预测

能力。此外, 数据噪声对JSDM的影响也应该进一步

考虑。群落构建过程不仅包括了诸如环境过滤和生

物交互作用等确定性过程, 也包括了诸如扩散和生

态漂变等随机过程(Chase & Myers, 2011)。这些随机

过程, 以及观测误差均能对观测数据产生干扰, 反

映在JSDM潜在变量的拟合过程中, 产生过度拟合

的问题。最后, 一些在单物种SDMs中未能很好解决

的问题也存在于JSDM之中, 例如改善建模数据的

取样设计, 改进参数化和预测指标选择, 以及限定

地理范围和分辨率等。 

5.1.2  环境与生物数据库的建设与维护 

环境和生物数据的缺乏限制了我国海洋生物

地理学研究的发展。以标准化的方法, 构建我国的

海洋环境和生物数据库, 是提高我国海洋生物地理

学研究的重要前提, 未来可以从以下两方面着手: 

(1)着力汇总历史数据。在《中国动物志》等专业书

籍以及大量的科研文献中, 包含了海洋物种的地理

分布、种群动态和生活史特征等关键数据, 但是目

前却没有人对相关数据开展系统的搜集和整理。为

了构建我国的海洋生物数据库, 亟需汇总不同来源

和机构的历史数据, 从而整体促进数据的有效整理

和利用。(2)多方合作, 构建我国自己的数据库。国

际上有很多海洋环境因子数据库和海洋物种分布

数据库(表1)。虽然这些数据库为海洋生物地理学的

研究提供了详实的数据, 但是国际数据库并未考虑

我国特有的地理环境以及社会经济情况。未来亟需

构建中国海域特有的物种分布数据库和海洋环境

数据库。 

5.1.3  气候生态位可塑性的规律 

理论上, 物种在不同时空尺度上产生的生态位

分化会影响到相应尺度上的生态或进化过程。进化

尺度的过程(如地理阻隔导致群体间遗传分化)可能

会通过改变表型性状来促使不同地理种群的气候

生态位发生变异(Holt, 2009; Peterson, 2011)。生态学

尺度的某些过程(如生物间相互作用、极端气候事件)

也会使种群产生局地适应, 导致种内气候生态位出

现分化(Einum & Burton, 2023)。虽然定量物种的生

态位特征及模型的可转移性与选择的环境因子、关

注的类群和尺度密切相关, 但目前仅有少数研究分

析了生态位变动程度与物种分布模型可转移性的 

联系(Liu et al, 2022)。当前也极少有研究分析实际

生态位在多大程度上能够反映物种的基础生态位, 

进一步限制了我们对气候生态位可塑性的量化和

理解(Guisan et al, 2014)。此外, 物种生态位特征的

分析也受到所选择的定量方法和环境因子数量的

影响(Petitpierre et al, 2012)。未来可以对不同时空组

合下的种内气候生态位可塑性进行定量评估, 并运

用建模手段来探究不同生态和进化因素的具体作

用机制。 

5.1.4  环境DNA (eDNA)技术的引入与应用 

近年来, eDNA技术在中国海洋生物地理学研

究中崭露头角, 成为一项重要的非侵入性手段, 用

以监测海洋生物的存在和分布。eDNA技术的引入

拓展了海洋生物地理学研究的数据获取范围。通过

检测水体中的生物DNA, 实现了对海洋生物的高分

辨率监测, 克服了传统采样方法中采样难度和时间

成本等问题, 从而提高了SDMs的空间分辨率和精

度(Chen & Ficetola, 2018; Collins et al, 2018; Riaz et 

al, 2020)。然而, 海洋环境中水体的混合可能导致

eDNA在水柱中的稀释和分散, 增加了评估物种分

布和浓度的复杂性。 

eDNA技术为解决海洋生物地理学的传统研究

难题提供了新的工具。在深海、偏远地区或难以采

样的环境中, 通过分析水体中的eDNA, 可以高效
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监测珊瑚礁、底栖生物等生态系统, 填补了传统研

究的空白(Yu et al, 2021; Marwayana et al, 2022; 

Brodnicke et al, 2023)。eDNA技术在海洋生物多样

性监测中具有巨大潜力。通过长期、系统的eDNA

监测, 研究人员能够追踪海洋生物群落的动态演变, 

深入了解生态风险和气候变化对生物多样性的潜

在影响(Riaz et al, 2020)。因此, 在缺乏物种分布信

息的地区管理中, 通过整合eDNA、卫星遥感和机器

学习等先进手段, 将有助于快速获取物种分布信息

(Feng & Lougheed, 2023; Zong et al, 2023)。其次, 

eDNA可以获取DNA序列及系统发育信息, 用以建

立种及以下水平的SDMs, 提高模型准确性, 更好

地反映海洋生物的地理分布和多样性(Muha et al, 

2017; Yu et al, 2021)。随着技术的不断发展, eDNA

技术将推动研究者更深入地了解海洋生态系统的

功能。通过对不同生物的eDNA分析, 有助于揭示生

物在生态系统中的功能角色。然而, 海洋环境具有

较高的空间和时间异质性, 这可能导致物种在不同

区域和季节的eDNA释放模式变化, 增加模型的复

杂性。海洋生物在不同季节和环境条件下的eDNA

释放模式可能变化, 需要更全面的长期监测数据来

解释这种差异。此外, eDNA技术可以帮助揭示气候

变化和人为干扰对海洋生物多样性的影响。未来的

研究还将关注生物多样性与环境变化之间的关联, 

提高eDNA技术在海洋生物地理学中的准确性和适

用性, 为海洋生态系统保护提供科学依据。 

5.2  海洋生物地理学的应用 

海洋生物地理学致力于研究生物地理分布时

空格局、形成过程及其环境影响因素。研究内容是

生物学与生态学研究的核心内容。阐明生物地理分

布格局、动态及其机制, 对于生物多样性保护、食

物产出与保障、应对气候变化等均具有重要意义。

在这里我们不赘述已深入开展的研究, 仅对气候变

化对海洋保护规划、海水养殖规划和海洋生物地理

与社会经济融合等方面进行简要介绍。 

5.2.1  气候变化对海洋保护规划的挑战 

气候变化会导致海洋生物的栖息地环境发生

变迁, 从而促使物种的地理分布发生迁移(附录1), 

这给基于栖息地的海洋保护规划带来了挑战。为了

应对这种挑战, 一方面, 海洋保护规划需要“高瞻

远瞩”, 考虑气候变化影响下保护对象未来的适宜

栖息地分布, 识别出规划区域内潜在的“气候变化

避难所”, 开展相应的规划布局。另一方面, 海洋保

护规划也应该关注那些受气候变化影响而产生的

新的物种富集区——即所谓的“气候变化亮点区

(climate-change bright spots)” (Queirós et al, 2021)。 

5.2.2  海水养殖规划 

SDMs已广泛应用于评估和预测生物对环境变

化的敏感性, 厘清敏感区域和敏感物种。海水养殖

在我国海洋经济中具有举足轻重的意义, 同时也是

食物安全的重要保障。为减少海水养殖所带来的环

境污染, 减少土地和淡水利用等, 深远海养殖逐渐

成为重要的养殖方式。同时随着气候变化影响的加

剧, 海水养殖活动也受到气候变化的影响。因此, 

亟需基于SDMs的基本原理和方法, 根据水产养殖

活动的特点, 对SDMs进行适当的调整和改进, 构

建适用于海水养殖的SDMs, 评估养殖生物对气候

变化的敏感性, 找到敏感区域和敏感物种, 为海水

养殖应对气候变化和新业态(如深远海养殖)提供科

学技术支撑。 

5.2.3  海洋生物地理学与社会经济的整合研究 

海洋生物分布和多度的变化是海洋生物地理

学研究的核心内容。揭示和阐明多重环境变化下生

物分布和多度的变化是生物多样性保护、入侵和有

害物种防控、海洋保护区规划、海洋生态修复和恢

复, 以及海洋渔业资源保护和海洋养殖规划的重要

前提。这些领域均具有重要的社会和经济意义。目

前海洋生物地理学的应用也主要聚焦在渔业资源

的可持续发展(Chevallier et al, 2021)、海洋保护区

规划(Lourie & Vincent, 2004)以及生态修复(Pitcher 

et al, 2000)等方面, 而与生态服务价值评估等社会

经济层面相关的研究还相对缺乏。在生物地理学研

究中考虑这些社会经济因素, 可为生态服务价值

评估体系等理论框架和分析手段的完善提供数据

支撑。 
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附录1  术语表 

Appendix 1  Glossary 

 

物种分布模型(species distribution model, SDM): 基于物种分布信息和环境信息, 通过一系列模型算法, 

预测物种适宜生境。通常也被称为生态位模型(ecological niche models)或者生境适宜度模型(habitat 

suitability models) Based on species distribution and environmental data, a series of modeling algorithms are 

employed to predict suitable habitats for species. This is commonly referred to as ecological niche models or 

habitat suitability models. 

生态位保守性假说(niche conservatism hypothesis): 物种的生态位不会随着时间推移或者空间转换而发生

显著变化  The ecological niche of a species does not undergo significant changes over time or spatial 

transformations. 

分布区迁移(range shift): 在气候变化、人类活动等因素驱动下, 生物的分布区发生改变 Under the driving 

forces of factors such as climate change and human activities, the distribution ranges of organisms undergo 

changes. 

联合物种分布模型(joint species distribution model, JSDM): 以多元的丰度或者出现数据作为响应变量, 将

环境梯度分析和种间关系的研究相结合的物种分布模型  Species distribution models that combine 

environmental gradient analysis with interspecific relationship studies, using diverse abundance or occurrence 

data as response variables. 

系统性保护规划方法(systematic conservation planning): 通过数学算法进行定量分析, 量化保护目标和保

护成本 , 综合考虑生态保护与开发利用之间的权衡关系 , 实现保护区的科学系统选划  Conducting 

quantitative analysis through mathematical algorithms, quantifying conservation objectives and costs, and 

comprehensively considering the trade-off between ecological conservation and development, to achieve the 

scientific and systematic selection of protected areas. 

模型可转移性(transferability): 模型在建模数据的环境之外 , 新的空间或者时间中的预测能力  The 

model’s predictive capability extends beyond the environmental context of the modeling data, into new spatial 

or temporal domains. 

生态廊道(ecological corridors): 为保持或恢复有效的生态连通性, 长期治理和管理、明确界定的地理空间 

To maintain or restore effective ecological connectivity, long-term governance and management measures are 

implemented, along with clearly defined geographic spaces. 

梯度森林模型(gradient forest): 是一种基于回归树的多元机器学习算法, 该算法通过在环境梯度上的分



董云伟, 鲍梦幻, 程娇, 陈义永, 杜建国, 高养春, 胡利莎, 李心诚, 刘春龙, 秦耿, 孙进, 王信, 杨光, 张崇良, 张雄, 张宇洋, 张志新, 战爱斌, 贺强, 

孙军, 陈彬, 沙忠利, 林强 (2024) 中国海洋生物地理学研究进展和热点: 物种分布模型及其应用. 生物多样性, 32, 23453. https://www.biodiversity-

science.net/CN/10.17520/biods.2023453 

2 

 

裂值处对等位基因频率数据进行划分, 建立环境变量和等位基因等变量之间的潜在非线性关联, 解析物

种的基因组变异如何沿着环境梯度变化, 从而预测不同地理种群的响应气候变化的空间模式 It is a 

multivariate machine learning algorithm based on regression trees. This algorithm divides allele frequency data 

at splitting values along environmental gradients, establishing potential nonlinear correlations between 

environmental variables and allele frequencies. It analyzes how species’ genomic variations change along 

environmental gradients, thereby predicting spatial patterns of climate change responses in different geographic 

populations. 

遗传/基因组偏移(genetic/genomic offset): 通过计算当前基因组构成与未来预测基因组构成之间的差异, 

用于衡量当前气候和潜在未来气候之间基因型与气候关联的不匹配程度。该指数可以衡量种群对气候变

化的适应性进化基因组的反应, 具有较大基因组偏移的种群往往对气候变化更加敏感, 需要进行较大程

度的调整以适应环境变化 By calculating the differences between the current genomic composition and the 

predicted future genomic composition, this is used to measure the mismatch between genotypes and climate 

associations between current and potential future climates. This index can assess the response of populations’ 

adaptive evolutionary genomic to climate change. Populations with significant genomic shifts tend to be more 

sensitive to climate change and require greater adjustments to adapt to environmental changes. 

基因组生态位指数 (genomic-niche index): 通过将基因组数据 (genomic offset)和生境适合度 (habitat 

suitability change)联合构建的一个综合指数, 用于全面预测种群在未来气候变化背景下的适生性  A 

comprehensive index constructed by combining genomic offset and habitat suitability change data is used to 

comprehensively predict population fitness under future climate change scenarios. 

 

 


