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摘要: 基于大型经济海藻的经济和生态价值, 开发具有潜力的新栽培物种是海藻栽培产业健康多样化发展的保障。

多肋藻(Costaria costata)是一种具有很高营养价值及经济价值的大型褐藻 , 但并非我国本土物种。本研究采用

MaxEnt 模型预测多肋藻在我国的适生情况, 并探究不同因子对多肋藻孢子体生长的影响, 旨在为开展多肋藻栽培

提供支撑。结果表明, 当正则化参数为 1, 训练集与测试集比值为 70 : 30 时, 模型预测性能最佳。基于环境因子的

相关性和对模型的贡献率, 筛选出 8 项用于多肋藻适生预测模型的构建, 其中温度与光强对多肋藻自然分布的影

响最大, 在光强不低于 4 μmol/(m2·s), 月均温度不低于 7 ℃, 多肋藻的适生概率较高。模型显示, 多肋藻在我国的

适生区主要分布于黄渤海, 约占该海域面积的 11.32%, 其中 8.08%为边缘适生区和低适生区, 中适生区和高适生

区分别占 1.33%和 1.91%, 主要位于辽东湾。表明辽东湾、大连沿海以及山东半岛沿海是多肋藻引种栽培的适宜海

域。但辽东湾部分区域的高适生性也预示高入侵风险性, 若开展人工栽培, 应加强生态安全性方面的评估。 
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多肋藻(Costaria costata)是一种具有很高营

养价值与经济价值的大型海藻, 富有碘及人体所

需的多种微量元素, 在日本具有悠久的食用历史[1]; 

是海洋牧场及海底森林的重要组成部分, 为海胆

及鲍等经济海洋动物提供饵料。多肋藻自然分布

于北太平洋的潮间带或潮下带沿海地区, 包括美

国阿拉加斯加到加利富尼亚、俄罗斯远东的鄂霍

次克海和大彼得湾、朝鲜半岛东北部、日本北部

沿岸海域[2]。近年来, 多肋藻被引入我国进行人工

栽培试验[3-5]。无论出于经济效益发展规模化栽培, 

还是出于环境生态效应进行藻场移植, 多肋藻作

为外来物种 , 首先必须掌握其生态适应性特征 , 

其次还要考虑其入侵风险等生态安全性[6-7]。然而

相关研究较少。 

物种分布模型(species distribution model, SDM)

主要是根据物种特定的生存环境及存在的分布位

点 , 通过模型的数学算法模拟出其基本生态位 , 

可解释为物种出现的概率分布或生境适宜度等[8]。

SDM 现已广泛运用于生物引种栽培[9-10]、生物入

侵防范[11-12]、气候变化引起的物种迁移[13]、多样

性资源保护 [14]、自然保护区的选址 [15]、病害防

治 [16]等多个领域的研究。目前应用较广的 SDM

有 BIOCLIM、CLIMEX、DOMAIN、GAM、GARP、

MaxEnt、ENFA 等[9-19]。Elith 等[15]针对 226 个物



第 12 期 李国梁等: 基于 MaxEnt 模型和 ArcGIS 预测多肋藻在中国海域的适生分布特征 1589 

 

种, 比较了 GARP、BRT、MaxEnt 等 16 种模型的

预测效果, 发现 MaxEnt 较其他模型更佳。王运生

等[17]通过研究相似穿孔线虫的适生分布情况, 也

证实MaxEnt模型比BIOCLIM、CLIMEX、DOMAIN、

GARP 等预测效果更好。赵晓冏等 [18]通过对比

MaxEnt 与 GARP 在不同样本量与空间分布上的预

测精度, 结果显示 MaxEnt 预测精度优于 GARP。

Hernandez 等[19]比较几种模型对不同等级样本量

的预测效果, 表明 MaxEnt 的预测结果无论对大

样本量还是小样本量都更稳定精确。 

MaxEnt (maximum entropy)模型是基于最大

熵理论, 即假设物种在没有约束的情况下, 会尽

最大可能扩散蔓延, 接近均匀分布。最大熵模型

以物种仅存在分布信息及相关环境因子信息, 依

靠数学模型来推算物种的生态需求, 并模拟物种

在目标区域的适生概率[20]。基于 MaxEnt 模型的

预测精确性及操作便捷性, 国外学者利用该模型

对海洋藻类开展研究, Assis 等[21]利用 MaxEnt 在

内的 3 种生态模型对墨角藻(Fucus vesiculosus)的

过去、现在以及未来的分布趋势进行了探讨; Neiva

等[22]结合 MaxEnt 和线粒体 DNA(mtDNA)数据, 

研究了沟鹿角菜(Pelvetia canaliculata)的生物地

理演化信息; Pauly 等[23]利用 MaxEnt 预测了丝毛

藻属(Trichosolen)物种在全球珊瑚中的分布; Ty-

berghein 等[24]利用刺松藻(Codium fragile)的分布

数据和 MaxEnt 模型对 Bio-ORACLE 海洋数据集

的效用进行了评价; Verbruggen 等[25]通过 MaxEnt

模型预测了所有仙掌藻属(Halimeda)物种在全球

范围的分布。国内 SDM 在海洋藻类中的应用才

刚刚起步, 孙昕等[26]利用 MaxEnt 模型预测了极

北海带(Laminaria hyperborea)在我国海域的适生

分布情况。本研究通过 MaxEnt 模型对多肋藻在

我国海域的适生分布情况进行预测, 并对入侵风

险进行探讨, 以期为引种多肋藻、发展规模化栽

培提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  生态模型的构建 

所采用的生态位预测模型为最大熵模型

MaxEnt 3.4, 运用 ArcGIS 10.2 划分适生区。 

1.1.1  数据来源 

(1) 物种分布数据   多肋藻分布信息来源 : 

全球生物多样性信息网络 GBIF (http://www.gbif. 

org/)和文献资料, 选取明确位置的分布点, 并通

过地名数据库 GNDB (Geographic Names Database)

查验经纬度坐标信息。一共获得 1200 条空间分布

点数据, 将其整理成物种名–经度–纬度形式, 保

存为*.CSV 格式文件。 

(2) 环境变量数据  来源于全球海洋生物扩

散模型环境数据库 Bio-ORICLE (http://bio-oracle. 

org/)中基于 2000─2014 年期间月平均值的气候

数据编制的图层, 其空间分辨率为 5 arcmin (约为

9.2 km), 下载格式为*.asc 格式。选择影响海洋藻

类分布的 42 项环境参数(表 1)。 

(3) 地图数据  选用 1∶400 万中国省级行政

区图作为分析地图, 从国家基础地理信息系统网

站(http://nfgis.nsdi.gov.cn)下载。 

1.1.2  数据处理 

(1) 分布数据的空间过滤  1200 个物种分布

点的数据通过 Excel 删除重复点后, 将剩余分布

位点导入 ArcGIS 中, 通过投影工具, 对分布点建

立以 m 为单位的坐标系, 并以每个分布点为中心, 

建立半径为 5 km 的圆型区域进行邻域分析, 删去

重叠交叉的分布簌, 随机保留其中一个位点, 将

最终保留下的 151 条分布点数据用于模型构建。 

(2) 环境变量的相关性检验与筛选  将上述

获取的 151 条分布点与 42 个环境变量导入 MaxEnt

模型中, 将 75%的分布点用于训练集以拟合模型, 

剩余 25%的位点用于测试集以评估模型, 以 logistic

格式输出结果, 其余软件参数为系统默认值, 通

过刀切法(Jackknife)对环境变量进行筛选, 去除

11 项对模型贡献率为 0 的环境变量。采用 ArcGIS

中的转换工具(conversion tool)将剩下的 31 个环

境变量的格式转化成栅格格式(*.flt), 利用空间分

析工具(spatial analyst tool)进行多重线性分析, 检

验变量之间的相关性, 对相关性绝对值>0.8 的变

量只保留一个用于模型构建以消除相关变量之间

的过度拟合。针对ǀ相关性ǀ>0.8 的环境变量, 本研

究对比了两种筛选方法对预测结果的影响: a)随

机选取(随机法), b)根据对模型的贡献度大小(最 
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表 1  海洋水文环境参数 

Tab. 1  Marine hydrological environmental factors 

环境变量 
environment  

variable 

参数 
parameter 

环境变量 
environment 

variable 

参数 
parameter 

环境变量 
environment  

variable 

参数 
parameter 

Bio 1 最大月均海流流速 
currents velocity. Lt. max 

Bio 15 最高光照强度 
light at bottom. max 

Bio 29 最低磷酸盐 
phosphate. min 

Bio 2 最小月均海流流速 
currents velocity. Lt. min 

Bio 16 年均光照强度 
light at bottom. mean 

Bio 30 年均磷酸盐变化范围 
phosphate. range 

Bio 3 最大海流流速 
currents velocity. max 

Bio 17 最低光照强度 
light at bottom. min 

Bio 31 最高月均盐度 
salinity. Lt. max 

Bio 4 年均海流流速 
currents velocity. mean 

Bio 18 年均光照强度变化范围
light at bottom. range 

Bio 32 最低月均盐度 
salinity. Lt. min 

Bio 5 最小海流流速 
currents velocity. min 

Bio 19 最高月均硝酸盐 
nitrate. Lt. max 

Bio 33 最高盐度 
salinity. max 

Bio 6 年均海流流速变化范围 
currents velocity. range 

Bio 20 最低月均硝酸盐 
nitrate. Lt. min 

Bio 34 年均盐度 
salinity. mean 

Bio 7 最高月均溶解氧 
dissolved oxygen. Lt. max 

Bio 21 最高硝酸盐 
nitrate. max 

Bio 35 最低盐度 
salinity. min 

Bio 8 最低月均溶解氧 
dissolved oxygen. Lt. min 

Bio 22 年均硝酸盐 
nitrate. mean 

Bio 36 年均盐度变化范围 
salinity. range 

Bio 9 最高溶解氧 
dissolved oxygen. max 

Bio 23 最低硝酸盐 
nitrate. min 

Bio 37 最高月均温度 
temperature. Lt. max 

Bio 10 年均溶解氧 
dissolved oxygen. mean 

Bio 24 年均硝酸盐变化范围 
nitrate. range 

Bio 38 最低月均温度 
temperature. Lt. min 

Bio 11 最低溶解氧 
dissolved oxygen. min 

Bio 25 最高月均磷酸盐 
phosphate. Lt. max 

Bio 39 最高温度 
temperature. max 

Bio 12 年均溶解氧变化范围 
dissolved oxygen. range 

Bio 26 最低月均磷酸盐 
phosphate. Lt. min 

Bio 40 年均温度 
temperature. mean 

Bio 13 最高月均光照强度 
light at bottom. Lt. max 

Bio 27 最高磷酸盐 
phosphate. max 

Bio 41 最低温度 
temperature. min 

Bio 14 最低月均光照强度 
light at bottom. Lt. min 

Bio 28 年均磷酸盐 
phosphate. mean 

Bio 42 年均温度变化范围 
temperature. range 

注: max−最大值; mean−均值; min−最小值; Lt. max−年最大值的平均值; Lt. min−年最小值的平均值; range−年最大值与最小值的绝对差

的平均值. 

Note: max−maximum record; mean−the long-term average; min−minimum record; Lt. max−average of the maximum records per year;     
Lt. min−average of the minimum records per year; range−the average of the absolute difference between the minimum and maximum records 
per year. 

 

大贡献法)。 

1.1.3  模型参数优化 

(1) 正则化参数的优化  将经过空间过滤后

的物种分布点与上述最大贡献法筛选出的环境变

量导入 MaxEnt 模型, 设置 8 组正则化参数 β (0.5、

1.0、1.5、2.0、2.5、3.0、3.5、4.0), 其他设置为

系统默认值。训练集与测试集用 5–折交叉验证法

验证 8 组不同正则化参数运行模型的平均测试

AUC 值, 取最高 AUC 值的正则化参数用于后续

模型构建。 

(2) (训练集 : 测试集)比值的优化  设置 4 组训

练集与测试集组合(50 : 50、70 : 30、75 : 25、80 : 20), 

正则化参数取上述 8 组不同系数经 5–折交叉验证

后的最佳 β 值, 环境变量同 1.1.3(1)筛选, 并选择

随机种子设置, 其余参数为系统默认值, 每组重复

运行 10 次, 比较各组的平均测试 AUC 值, 选择最

高 AUC 值的训练集: 测试集组合用于模型构建。 

1.2  多肋藻在我国适生情况预测 

1.2.1  预测模型构建  将经 1.1.2 处理的分布点、

环境变量数据分别导入 MaxEnt 模型, 根据 1.1.3

优化结果设置正则化参数 β 以及训练集: 测试集

参数, 构建环境变量响应曲线, 并采用刀切法检
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测环境变量的贡献值, 以 logistic 格式输出概率分

布预测图。 

1.2.2  适生区划分  将模型输出结果的*.asc 格

式图层导入 AcrGIS, 通过转换工具 (conversion 

tool)执行 to Raster 命令, 将其转换成栅格数据格

式(*.fit)。将转换完成的栅格数据图层与中国省级

行政区域图进行叠加。利用空间分析工具中的重

分类功能(reclassify)对叠加的图层进行自然间断

法划分适生区, 得到适生分布图。 

MaxEnt 模型预测多肋藻的适生值是连续的

栅格数据, 数值在 0~1。按照适生概率值的大小将

多肋藻的适生分布区域划分为 5 个等级: 高适生

区(≥0.5)、中适生区(0.3~0.5)、低适生区(0.1~0.3)、

边缘适生区(0.05~0.1)、非适生区(≤0.05)[27]。该

数值同时对应于相应的入侵风险等级。 

1.3  模型的评估与验证 

1.3.1  ROC 曲线检验  采用受试者工作特征曲

线(receiver operating characteristic curve, ROC 曲

线)对分布模型进行精度检验。ROC 曲线是以假阳

性率为横坐标, 真阳性率为纵坐标, 绘制而成的

曲线, 通过改变诊断阈值来获得更多真(假)阳性

率值。ROC 曲线下方的面积即为 AUC (area under 

curve)值, AUC 的数值范围为 0~1, 一般认为 AUC

值为 0.5~0.7 时诊断模型精度较低, 0.7~0.9 时诊断

价值中等, 大于 0.9 时诊断价值较高[17]。 

1.3.2  实地考察调研  2018─2020 年, 主要在黄

渤海海域进行多次实地考察调研多肋藻的自然资

源分布情况。 

1.3.3  多肋藻孢子体生长实验 

(1) 实验材料  本实验所用的多肋藻孢子体

幼苗(5~20 cm)采自山东荣成育苗场(由东方海洋

科技股份有限公司提供)。暂养条件为: 温度 10 ℃, 

光照强度 60 μmol/(m2·s), 光周期 12L∶12D, 营养

盐(NO3
–-N: 1 mg/L, PO4

3–-P: 0.1 mg/L), 盐度 31。 

(2) 实验方法  每处理组随机挑选鲜重约 3 g

的完整藻体置于 2 L 锥形瓶中充气培养, 在 GXZ

智能型光照培养箱中分别设置 4 组单因子生长实

验。温度: 6 ℃、10 ℃、14 ℃、18 ℃、22 ℃; 光

强: 30 μmol/(m2·s)、60 μmol/(m2·s)、90 μmol/(m2·s)、

120 μmol/(m2·s); 盐度: 21、26、31、36; 营养盐

[NO3
–-N, PO4

3–-P/(mg/L)]: (0, 0)、(0.5, 0.05)、(1, 

0.1)、(2, 0.2)。上述单因子实验的其他条件同暂养

条件。持续培养 10 d, 每隔 3 d 换 1 次培养液, 第

10 天称量鲜重, 每实验组设置 3 个平行。 

(3) 数据处理  根据 RGR=[ln(Wt/W0)/t]×100%

计算其相对生长速率, 其中 W0 为初始藻体的鲜

质量(g), Wt 为实验结束时藻体的鲜质量(g), t 为实

验持续的时间(d)。采用 SPSS 18.0 数据统计软件

进行方差分析、多重比较, P<0.05 表示差异有统

计学意义。 

2  结果与分析 

2.1  预测模型的构建 

2.1.1  环境变量筛选  42 组环境变量通过刀切

法筛选, 发现对模型贡献最大的为 Bio18 (年均光

照强度变化范围), 其次为 Bio17 (最低光照强度), 

Bio15 (最高光照强度)、温度、盐度都有一定的影

响, 而海水流速则几乎没有影响, 营养盐中磷酸

盐比硝酸盐的影响大(表 2)。 

对贡献率大于 0 的环境变量进行相关性检验, 

根据绝对值大于 0.8%的环境变量进行分组, 可明

显分为 6 组(表 3): 通常同类环境变量之间呈显著

的正向关, 如最高、最低月均光强(Bio13、Bio14), 

最高光强(Bio15), 年均光强(Bio16)。但也有例外, 

如 Bio35 最低盐度和 Bio36 年均盐度变化范围之

间则为负相关, Bio17 最低光强和 Bio18 年均光强

变化范围之间的相关性则不显著, Bio42 年均温度

变化范围则与其他温度变量(Bio37~Bio41)之间相

关性极弱。温度 (Bio37~Bio41)和溶解氧 (Bio7~ 

Bio10)之间呈显著的负相关, 可归为一组。 

综合环境变量对模型的贡献值(表 2)和环境

变量之间的相关性(表 3), 筛选出 8 个环境变量分

别为: Bio17 最低光强、Bio18 年均光强变化范围、

Bio28 年均磷酸盐、Bio30 年均磷酸盐变化范围、

Bio32 最低月均盐度、Bio36 年均盐度变化范围、

Bio38 最低月均温度和 Bio42 年均温度变化范围

(表 4)。另两组仅根据相关性随机选取一个环境变

量的组合见表 4。 
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2.1.2  正则化参数的交叉验证和(训练集  : 测试

集)比值的筛选  正则化参数 β 的 5–折交叉验证

以及采用不同训练集与测试集比值运行的 AUC

值均在 0.99 以上, 其中以 β=1 时和 70 : 30 的训练

集: 测试集运行的 AUC 值最佳, 表明能最大限制

模型复杂性, 提高模型预测能力, 使模型更加平

滑(表 5), 后续建模采用此参数。 

2.2  多肋藻在我国潜在的适生分布预测 

采用随机法选取相关性高的环境变量, 运行

模型得出的分布区域出现较大的偏差, 而且预测

的分布范围过广, 即出现过度拟合现象, 自然分

布区延伸至外海(图 1), 与多肋藻的实际分布不

符。结合变量的相关性和对模型的贡献度, 筛选

变量建模, 避免了过度拟合的现象(图 2), 结果表

明: 多肋藻在我国的适生区主要分布于黄渤海的

近岸海域, 绝大部分为边缘和低适生区, 辽东湾

内有一定的中高适生区(图 2)。在黄渤海的总体适

生分布概率约占该海域面积的 11.32%, 其中, 边

缘适生区占 2.99%, 低适生区占 5.09%, 中适生区

占 1.33%, 高适生区占 1.91%(表 6)。 

2.3  生态模型的评估与验证 

2.3.1  MaxEnt 模型预测精度的检验  采用 ROC

曲线对所构模型预测多肋藻的分布区结果进行精

度检验, 模型(最大贡献法)训练集的 AUC 值为

0.995, 测试集的 AUC 值为 0.993 (图 3)。检测值

远远大于随机模型的 AUC 值 0.5, 表明该模型预

测性能比随机模型好, 即所构建的模型预测多肋

藻分布区结果可信度高。 

2.3.2  多肋藻在我国自然和养殖资源情况  多肋

藻在大连和山东荣成进行过养殖试验[4-5,28-30]。同

时, 本研究发现在黄渤海海域的烟台长岛以及大

连的旅顺和长海县海域有自然生长的多肋藻。 
 

表 2  环境变量对模型的贡献率 

Tab. 2  Percent contribution of environmental variables 
% 

环境变量 
environmental variable 

贡献率 
percent contribution 

排列重要性 
permutation importance

环境变量 
environmental variable

贡献率 
percent contribution 

排列重要性 
permutation importance

Bio 18 24.5 5.3 Bio 41 0.2 0.0 

Bio 17 19.2 1.4 Bio 37 0.2 6.3 

Bio 15 9.1 1.1 Bio 26 0.2 0.1 

Bio 38 8.6 2.7 Bio 14 0.2 2.4 

Bio10 6.7 0.7 Bio 35 0.1 0.3 

Bio 36 4.5 9.1 Bio 42 0.1 0.5 

Bio 13 3.5 0.1 Bio 29 0.1 0.1 

Bio 28 2.8 8.5 Bio 33 0.1 0.2 

Bio 30 2.6 0.2 Bio 39 0.1 0.1 

Bio 40 2.4 41.5 Bio 34 0.1 0.0 

Bio 32 2.2 5.7 Bio 3 0.0 0.3 

Bio 20 2.0 6.2 Bio 19 0.0 0.7 

Bio 9 1.9 0.0 Bio 22 0.0 1.5 

Bio 31 1.8 0.0 Bio 21 0.0 1.7 

Bio 11 1.7 0.0 Bio 12 0.0 0.9 

Bio 7 1.4 0.0 Bio 4 0.0 0.0 

Bio 16 1.3 0.2 Bio 6 0.0 0.5 

Bio 8 1.1 0.0 Bio 27 0.0 0.0 

Bio 25 0.5 0.0 Bio 5 0.0 0.0 

Bio 23 0.3 1.2 Bio 24 0.0 0.0 

Bio 1 0.3 0.3 Bio 2 0.0 0.0 

注: 环境变量全称见表 1. 

Note: The full name of the environmental variables is shown in Tab. 1. 
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表 4  3 种环境变量组合 

Tab. 4  Three combinations of environmental variable 

筛选方法 selection method 环境变量 environmental variable 

最大贡献法 maximum contribution method Bio17 Bio18 Bio28 Bio30 Bio32 Bio36 Bio38 Bio42 

随机法 1 random method 1 Bio15 Bio16 Bio23 Bio30 Bio34 Bio36 Bio41 Bio42 

随机法 2 random method 2 Bio17 Bio18 Bio23 Bio30 Bio34 Bio36 Bio38 Bio42 

注: 环境变量全称见表 1. 

Note: The full name of the environmental variables is shown in Tab. 1. 
 

表 5  不同正则化参数 β 和训练集与测试集比值的 AUC 值 

Tab. 5  AUC values run at different ratios of the regularization parameters and training sets to testing sets 
n1=5, n2=10; x ±SE 

模型参数 model parameter 参数值 parameter value 训练 AUC training AUC 测试 AUC testing AUC 

0.5 0.9942±0.00045 0.9938±0.00110 

1.0 0.9942±0.00045 0.9940±0.00071 

1.5 0.9942±0.00045 0.9938±0.00110 

2.0 0.9940±0.00000 0.9936±0.00152 

2.5 0.9940±0.00000 0.9936±0.00152 

3.0 0.9934±0.00134 0.9924±0.00358 

3.5 0.9940±0.00000 0.9936±0.00152 

正则化参数 
regularization parameter 

4.0 0.9940±0.00000 0.9932±0.00192 

50 : 50 0.9959±0.00032 0.9939±0.00129 

70 : 30 0.9950±0.00000 0.9943±0.00067 

75 : 25 0.9949±0.00032 0.9940±0.00149 

训练集/% : 测试集/% 
training : testing 

80 : 20 0.9941±0.00032 0.9935±0.00097 

 

 
 

图 1  随机法预测多肋藻适生分布区的比较 

a. 随机法 1; b 随机法 2. 

Fig. 1  Comparison of the geographic distribution areas of Costaria costata with random methods in Bohai and Yellow Seas 
a. random method 1; b. random method 2. 
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图 2  多肋藻在中国海域的适生区划分及养殖 

与自然分布情况 

Fig. 2  Division of adaptable area, cultivation and natural 
distribution of Costaria costata in China 

 
表 6  多肋藻在黄渤海适生区分布的最大贡献法预测 

Tab. 6  Geographic distribution areas of Costaria  
costata in Bohai and Yellow Seas based on the  

maximum contribution method 

适生区划分 
geographic  

distribution areas 

适生概率范围 
probability range 

频数 
frequency 

频率/%
percentage

适生区 
unbefitting areas 

0−0.05 6457 88.67 

边缘适生区 
marginal biogenic areas 

0.05−0.1 218 2.99 

低适生区 
low adaptable areas 

0.1−0.3 371 5.09 

中适生区 
middle adaptable areas 

0.3−0.5 97 1.33 

高适生区 
high adaptable areas 

0.5−1 139 1.91 

合计 total      7282 

 
调研结果与 MaxEnt 模型预测的适生分布海域相

符(图 2), 证明了该模型预测结果的可靠性。 

2.3.3  环境变量的影响效应与实验验证  最大贡

献法所构模型, 各环境变量的贡献率依次为: 最

低光强 43.7%, 最低月均温度 25.5%、年均光照强

度变化范围 10.6%、年均磷酸盐变化范围 8.3%、

年均盐度变化范围 7.7%、年均磷酸盐 2.1%、最

低月均盐度 1.2%、年均温度变化范围 0.9% (表 7)。

仅考虑单一环境变量对建模的响应效应, 多肋藻

适生概率最高的各参数值分别为: 光照强度变化

范围为 52 μmol/(m2·s), 最低限制值为 4 μmol/ 

(m2·s), 磷酸盐变化范围为 1.7 mg/L, 年均磷酸盐

0.3 mg/L 为最优值, 温度变化范围 27 ℃, 最低月

均温度不低于 7 ℃, 盐度年变化范围 12, 最低月

均值不低于 21。 
 

 
 

图 3  MaxEnt 模型的 ROC 曲线 

Fig. 3  ROC curve of MaxEnt model 
 

表 7  环境变量贡献分析表 

Tab. 7  Analysis of contributions of environmental variables 
% 

环境变量 
environmental  

variable 

贡献率 
percent  

contribution 

排列重要性 
permutation  
importance 

Bio 17 43.7 3.9 

Bio 38 25.5 90.7 

Bio 18 10.6 0 

Bio 30 8.3 0.3 

Bio 36 7.7 1.8 

Bio 28 2.1 1.5 

Bio 32 1.2 1.3 

Bio 42 0.9 0.5 

注:环境变量全称见表 1. 

Note: The full name of the environmental variables is shown in Tab. 1. 
 

单因子生长实验显示, 前期(5 d 内)多肋藻在

温度 22 ℃时的 RGR 呈负增长, 显著低于其他温

度组(P<0.05); 18 ℃实验组的 RGR 最大, 与 10 ℃
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组无显著性差异, 但显著高于 6 ℃、14 ℃、22 ℃

组(P<0.05)。到第 10 天, 多肋藻在温度 10 ℃的

RGR 最大, 但与 6 ℃、18 ℃无显著性差异。光强

30~120 μmol/(m2·s)均适于幼孢子体的生长, 最适

光强为 60 μmol/(m2·s)。在盐度为 36 时多肋藻的

RGR 最大, 但与盐度 26 和 31 组间没有显著性差

异, 仅在盐度为 21 时表现出显著较低的生长速率

(P<0.05)。在添加硝酸盐 1 mg/L, 磷酸盐 0.1 mg/L

时多肋藻表现出最大 RGR, 且显著高于对照组

(P<0.05), 但与添加 (硝酸盐 0.5 mg/L, 磷酸盐

0.05 mg/L)和(硝酸盐 2 mg/L, 磷酸盐 0.2 mg/L)组

间没有显著性差异。 

3  讨论 

3.1  物种分布数据的空间自相关 

MaxEnt 模型通常假设背景上的所有位置都

是以同样的概率进行采样, 即依赖于一个无抽样

偏差的样本。由于多肋藻在我国的自然分布点极

少, 而且是外来种亦没有早期的相关记录, 因此

本研究获取的多肋藻分布信息途径只能通过大型

数据库、博物馆标本和参考文献, 导致分布信息

可能会因抽样方法不同、调查强度差异、错误识

别、季节性变动、扩散限制、环境条件等多个因

素的影响, 表现出较大的抽样偏差, 即分布点表

现出空间自相关[31-34]。本研究通过对分布点建立

10 km 邻域区, 当邻域内存在多个位点簇时, 只

保留一个位点[35-37], 以达到在单个网格范围内有

相似的采样密度, 从而降低分布数据在空间上的

自相关[38], 避免模型运行中因采样密度不均造成

的过度拟合。 

3.2  环境变量对多肋藻预测模型的影响 

不同物种对生态的偏好不同, 变量之间具有

一定的相关性, 因此不当的或过多的环境因子将

导致模型的过度拟合。且 MaxEnt 创建的复杂特

征往往已经高度相关, 这也会导致对模型运行性

能的高估[39-40]。在建立模型之前, 应使用相关性

分析、聚类算法、主成分分析或其他降维方法去

除高度相关的环境变量。理论上, 对于相关性极

高的环境变量任选其一用于模型运行, 得出的分

布结果应该一致。但本研究在分析过程发现, 不

同组合间预测结果出现较大的偏差, 而且预测的

适生区延伸到外海区, 超出多肋藻自然资源在地

理上的分布范围, 即结果呈现过度预测。本研究

采用改进的最大贡献法 , 解除了过度预测现象 , 

与近年来引入多肋藻小规模试养的海域以及本课

题组发现的自然扩散的海域相符。同时, ROC 曲

线显示训练集与测试集的 AUC 值接近 1, 验证了

预测结果的准确性及可靠性。 

通过所构模型计算得出最低月均温度在 7 ℃、

年均温度变化范围为 27 ℃时, 多肋藻适生分布概

率达到最大值。单因子生长实验发现, 短时间(5 d

内)多肋藻在温度 18 ℃生长最快, 但随着时间的

延长, 适宜的生长温度有所降低(10 ℃左右)。已

有文献报道, 多肋藻配子体在 20 ℃下生长最快[41], 

幼孢子体(4.8~5.9 mm)在 17 ℃的相对生长速率

最大[42], 孢子体成体在海水温度为 7~10 ℃的朝

鲜半岛自然海域中表现出最大的生长速率[43]。可

见多肋藻在不同生活史阶段以及同一世代的不同

生长发育阶段对温度的响应不同, 孢子体幼体与

成体生长的适宜温度差异显著[44], 侧面证明具有

异型世代交替的多肋藻能够耐受较大的年均温度

变化幅度。但由于多肋藻分布数据均是孢子体时

期的, 适宜配子体与孢子体生长发育的温度条件

差异较大, 因而导致海面温度范围在模型构建中

贡献值较低(0.9%)。但最低月均温度对模型的贡

献值却是年均温度变化范围的 28.33 倍, 这是由

于多肋藻孢子体自然分布的季节性很强, 造成月

均温度变化比年均温度变化的影响大。 

光强是影响藻类生长发育的重要因素之一 , 

其中最低耐受光强是决定定生藻类分布的重要限

制因子, 在构建多肋藻适生预测模型时, 其贡献

度也最高。通过模型计算多肋藻自然分布概率最

高的最低限制光强为 4 μmol/(m2·s), 说明多肋藻

对低光强有较好的适应能力, 与极北海带低光照

适应性研究结果相似[26], 这是由于大型海藻分布

的底层(4~9 m)光强只有表面的 0.2%~11%, 随着

深度的增加光强减弱 , 而多肋藻通常生长在

0.5~20 m 深的海域[45-46]。模型预测结果显示年均

光照强度变化范围在 52 μmol/(m2·s)时多肋藻适



第 12 期 李国梁等: 基于 MaxEnt 模型和 ArcGIS 预测多肋藻在中国海域的适生分布特征 1597 

 

生分布概率最高。单因子实验结果显示, 在 30~ 

120 μmol/(m2·s)均可生长, 60 μmol/(m2·s) RGR 最

高, 与 Park 等[42]研究结果一致。以上结果一致说

明, 多肋藻适于在一定的水深范围或透明度变化

不大的海域进行栽培, 以确保光强不至于过高以

及变化不至于太过剧烈。 

营养盐对于藻类的适生分布也有着重要影响, 

降雨、入海径流对近海营养盐水平有较大影响 , 

从而影响近岸海洋藻类的分布。多肋藻自然分布

于低潮间带到潮下带海区, 海陆交换频繁[47]。本

研究发现, 硝酸盐对多肋藻的分布影响甚微, 而

磷酸盐的影响相对较大, 由于磷酸盐和硝酸盐之

间具有较强的正相关关系, 因此, 建模时仅考虑

磷酸盐。当年均磷酸盐质量浓度为 0.3 mg/L、变

化范围在 1.7 mg/L 时, 多肋藻适生分布概率最高。

在营养盐生长实验的研究中, 氮质量浓度为 1 mg/L, 

P 质量浓度为 0.1 mg/L 最有利于藻体的生长。而

自然海域中磷酸盐的质量浓度通常为 0.015~ 

0.045 mg/L, 但研究海域受大陆沿岸营养物质富

集的影响, 且海洋水体大, 物质交换快, 所以营

养盐对多肋藻的预测模型的影响相对较小。 

单因子实验结果表明, 盐度为 36 时多肋藻幼

孢子体表现出最大生长速率, 但与盐度 26 和 31

组间没有显著性差异, 仅在盐度为 21 时表现出显

著较低的生长速率。预测模型计算结果也表明影

响多肋藻分布的月均最低盐度为 21, 总体上能耐

受较高的盐度变化范围(12)。Park 等[42]研究也证

实多肋藻幼孢子体在盐度 25~35 均能生长。一致

说明多肋藻孢子体能够适应较广的盐度范围, 但

更喜相对较高的盐度。 

除了以上变量, 通常在建模时, 还需考虑海

水深度和底质类型。本研究选用底层光强用于建模, 

反映了藻体实际分布深度的有效太阳辐射[48-50]。

多肋藻一般附着在海底的岩石或硬质沉积物上 , 

而在软泥沙质上无法附着, 本研究选用的环境数

据库中未提供海底底质类型, 加之多肋藻在我国

的自然资源分布点少而集中, 已发现的资源多为

养殖筏架上, 无法实地测量并完善相关数据。因

此, 本模型的预测结果可能会比多肋藻的实际生

态位分布略广, 但多肋藻在人为引种栽培及建立

海藻场时, 通常会有浮筏网绳或人造礁石作为多肋

藻的附着基, 基于引种目的, 底质类型可不考虑。 

3.3  MaxEnt 模型参数对模型的影响 

正则化最大限度地限制了模型的复杂性, 以

防止模型过度拟合[20,51-52]。最佳正则化参数因物

种类别、发生地点、目标区域和环境数据而异, 默

认的正则化参数可能不是最优的[15,37]。本研究结

果显示参数 β 为 1 时多肋藻模型性能最佳, 与

MaxEnt 系统默认值一致。可能是由于默认值是基

于使用校准和评估地点的随机划分的调优实验[53], 

适用于大部分物种的研究。 

分布数据通常被划分为训练与测试数集, 前

者用于模型预测运行, 后者用于评估模型。许多

研究采用不同训练集 : 测试集的百分比, 如 50% : 

50%[24,54]、70% : 30%[21,27]、80% : 20%[25]、60% : 

40%[52]、75% : 25%[55]等。类似已有文献并未具体

阐述不同百分比对模型预测性能的影响, 本研究

将上述训练集与测试集百分比用于模型构建, 研

究结果发现, 导出的预测图在不同百分比基础上

呈现大小不同的差异。所以, 在对不同物种建模

时, 对其百分比进行预测性能对比是有必要的。 

3.4  多肋藻适宜养殖海区 

本研究通过对 MaxEnt 参数的优化、分布数

据与环境变量的多重分析与筛选, 构建了多肋藻

MaxEnt适生预测模型, 并结合实地调研以及室内

生长实验, 对模型预测结果进行了验证, 论证了

该模型的准确性。预测结果表明, 辽东湾、大连

以及山东半岛沿海是多肋藻引种栽培的适宜海

域。在山东半岛的威海荣成及大连沿海试验养殖

区, 未见多肋藻大量生长暴发, 表明上述地区适

合进行多肋藻引种。 

3.5  多肋藻生态风险预防 

开发新栽培物种对我国海藻养殖产业的多样

化发展具有重要意义, 然而, 不当的引种可能造

成生物入侵风险、破坏生态系统结构、造成遗传

污染和带入病原生物等生态问题。在引进多肋藻

时应注意以下几点: (1)了解我国海洋生物引进的

政策和法规, 严格按照国家相关规定执行; (2)评

估该物种生态分布方面的特性, 包括其源地分布

范围、繁殖特性、和传播特性等; (3)研究其对当
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地生态系统结构和功能上的影响; (4)制定针对性

的入侵防治方案; (5)运用物理、统计以及数学方

法建立生态模型, 以模拟该种在当地的生态适应

性特征; (6)确定引种规模, 并实时对当地生态环

境进行监控。本研究中, 通过 MaxEnt 模型推算了

多肋藻在中国的适生分布概率, 结果表明, 在辽

东湾部分海域具有多肋藻的高适生区, 同时也预

示着该地区具有一定的生态风险, 因此, 若在辽

东湾开展多肋藻人工栽培需慎重, 应加强生态安

全性方面的评估。 
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Abstract: Based on the economic and ecological value of macroalgae, the recruitment of new cultivated species 
with potential is necessary for the healthy development of the seaweed cultivation industry. Costaria costata is a 
brown alga with high nutritional and economic value. This natural seaweed resource is not found in China. In this 
study, the MaxEnt model and ArcGIS were used to predict the suitability and potential invasion risk of C. costata 
in China and explore the influence of different factors on the growth of sporophyte, to support the cultivation of C. 
costata. The prediction model of C. costata distribution was constructed based on correlation analysis between 
environmental factors, a selection of the global natural distribution points of C. costata, screening of the regulation 
parameter, and the ratio of the training set to test set on the prediction performance of the model. Results showed 
that the model performed the best when the regularization parameter was 1 and the ratio of training set to testing 
set was 70 : 30. The prediction model for C. costata distribution was constructed by eight environmental factors 
based on the correlation of environmental factors and model contribution rate. Among them, the temperature and 
light intensity had the most significant influence on the natural distribution. When the light intensity was not less 

than 4 μmol/(m2·s), the annual variation was 52 μmol/(m2·s), the monthly mean temperature was not less than 7 ℃, 

and the annual variation was 27 ℃, indicating the high suitable distribution probability of C. costata. The model 

showed that the suitable areas of C. costata in China were primarily distributed in the Yellow Sea and Bohai Sea, 
accounting for 11.32% of the total sea area; among which the marginal biogenic areas of C. costata in Yellow and 
Bohai Sea are primarily distributed in the coastal areas of Liaodong Bay, the northern coastal areas of Bohai Bay, 
and the coastal areas from Qingdao to Lianyungang, accounting for 2.99% of the total sea area. The low adaptable 
areas are primarily distributed in the coastal area of Liaodong Bay, the coastal area of Dalian, and the coastal area 
of Shandong Peninsula, accounting for 5.09% of the total sea area. The middle adaptable areas are primarily dis-
tributed in the southwest coastal area of Liaodong Bay, accounting for 1.33% of the total sea area. The high suit-
ability areas are primarily distributed in the northern and southern coastal area of Liaodong Bay, accounting for 
1.91% of the total sea area. The single-factor growth experiment results showed that, when the temperature was  

10 ℃, the light intensity was 60 μmol/(m2·s), the salinity was 36, the nitrate was 1 mg/L, and the phosphate was 

0.1 mg/L, indicating the highly relative growth rate of C. costata sporophyte. Combined with the field investiga-
tion, C. costata was found on the floating shelf in Changdao Island in Yantai and Longwangtong Bay in Dalian, 
consistent with the predicted results. This study showed that the coastal areas of Liaodong Bay, Dalian, and 
Shandong Peninsula are suitable areas for the introduction and cultivation of C. costata. However, attention should 
be paid to the risk of high invasion in the northern and southern coastal areas of Liaodong Bay. If artificial culti-
vation is performed, ecological safety assessment should be strengthened. 
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