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摘要: 为了查明采样设计对鱼类群落标准化生物量粒径谱参数估计的影响, 本研究根据 2016—2017 年山东半岛南

部海域渔业资源底拖网季度调查数据, 采用计算机模拟重抽样方法, 选取简单随机采样(SRS)、基于水深的分层随

机采样(StRS_depth)和基于粒径的分层随机采样(StRS_size)作为备选抽样方法, 以 5 为样本量间隔设置了 5~60 个调

查站位, 采用相对估计误差(REE)和相对偏差(RB)评价了不同采样方法和样本量对鱼类群落标准化生物量粒径谱

斜率估计的影响。结果表明, 在 3 种采样方法下, 鱼类群落标准化生物量粒径谱斜率的相对估计误差均随着样本量

增加而逐渐减小。随着样本量增加, RB 值绝对值的变化范围逐渐减少, 并逐渐趋近于 0。3 种采样方法下, 随着样

本量增加, 鱼类群落标准化生物量粒径谱斜率模拟值的分布愈加集中, 估计精确度提高。与其他两种采样方法相比, 

基于粒径的分层随机采样方法表现更好, 其参数斜率估计值的 REE 值与 RB 值绝对值较低。不同季节数据对鱼类

群落标准化生物量粒径谱斜率估计的影响不同。综合 3 种采样方法下 4 个季节不同样本量的采样效果看, 基于粒

径的分层随机采样设计为鱼类群落生物量粒径谱参数估计的最优采样方法, 且调查站位数可适当优化。 
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粒径谱(size spectrum)是表示生物量或者生物

数量与粒径大小关系的曲线, 其参数可以反映群

落生物量、丰度和粒径结构特征[1-3]。粒径谱方法

目前被广泛用于鱼类群落结构研究, 且其参数斜

率和截距作为生态指标常被用来研究环境变化和

人为干扰等对生态系统的影响, 如 Graham 等[4]

研究发现, 随着捕捞强度的上升, 鱼类群落标准

化粒径谱斜率呈下降趋势。 

渔业资源调查是开展渔业资源评估和管理的

重要数据来源[5-6]。目前, 在开展鱼类群落粒径谱分

析时, 所用数据一般来自于渔业资源调查。考虑到

不同粒径级鱼类空间分布存在差异性以及不同抽

样方法的特点, 不同调查采样设计会影响调查数据

的获取, 从而影响鱼类群落粒径谱构建和参数估

计。样本量小、采样范围小等会导致无法获得较为

完整的生物群落信息, 难以反映生物群落的真实情

况, 从而影响群落粒径谱构建, 采样代表性会影响

粒径谱模式, 粒径谱参数估计易出现异常值[7-8]。因

此, 来自不同采样设计的调查数据的数量和质量

存在差异, 会影响粒径谱的构建和参数估计。国内

外学者针对采样设计对不同指标估计的影响已开

展较多研究, 如种群资源丰度[9]、鱼类资源量指数[10]

和群落多样性指标[11]等, 但采样设计对于鱼类群

落生物量粒径谱参数估计的影响研究仍较少。 

本研究根据 2016—2017 年在山东半岛南部

海域渔业资源调查数据 , 应用计算机模拟方法 , 
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探究了简单随机采样和分层随机采样等抽样方法

和样本量对鱼类群落生物量粒径谱参数估计的影

响, 以期为合理构建鱼类群落生物量粒径谱和优

化调查采样设计提供理论参考。  

1  材料与方法 

1.1  数据来源 

本研究中鱼类生物学数据来源于 2016 年 10

月、2017 年 1 月、5 月和 8 月在山东半岛南部海

域进行的渔业资源底拖网调查。调查海域范围为

119.5°E~124°E, 35°N~37°N, 共设置 63 个站位

(图 1)。本次调查所用渔船功率为 220 kW, 调查所

用网具网口高约 7.53 m, 网口宽约 15 m, 囊网网

目为 17 mm。拖网作业均安排在白天进行。设定

每站拖网时间 1 h, 拖速 2~3 kn。渔业资源调查和

样品采集按《海洋调查规范 第 6 部分: 海洋生物

调查》(GB/T12763.6−2007)[12]和《海洋渔业资源

调查规范》(SC/T9403−2012)[13]要求进行。依据拖

网时间 1 h、拖速 2 kn 对原始调查数据进行标准

化处理, 得到每个站位的相对渔获量。 

 

 
 

图 1  山东半岛南部海域渔业资源底拖网调查站位 

字母 C 表示区域, 数字代表水深: 1. 水深小于 30 m, 2. 水深 30~50 m, 3. 水深大于 50 m. 

Fig. 1  Sampling stations for fishery resources in the southern waters off the Shandong Peninsula 
The letter C represent areas, and the number represents depth: 1 represents depth less than 30 m,  

2 represents depth between 30~50 m, and 3 represents depth greater than 50 m. 

 
1.2  鱼类群落标准化生物量粒径谱斜率 

鱼类群落标准化生物量粒径谱以 log2 转换的

各体重组上限值作为横坐标, 以 log2 转换的单位

面积上(m2)对应的生物量与粒径间隔宽度的比值

为纵坐标 [14]; 考虑到渔具选择性 , 选取个体体

重>4 g 的数据, 即拟合曲线中呈线性下降的部分

进行分析, 求得线性回归方程的斜率[15]。 

鱼类标准化生物量粒径谱可以反映鱼类群落

的粒级丰度。处于稳定状态的鱼类群落, 其标准

化生物量粒径谱应呈线性并且理论斜率为−1, 因

此可根据斜率与−1 的关系来判断鱼类群落结构

状态[16-17]。 

1.3  采样设计 

本研究选取了简单随机采样(simple random 

sampling, SRS)和分层随机采样(stratified random 

sampling, StRS)[5], 同时样本量设置为 5~60 个调

查站位, 间隔为 5。其中, 考虑到本研究中样本总

体容量较小且有限, 简单随机采样采用有放回式

抽样确定调查站位, 分层随机采样包括基于水深

的分层随机采样(StRS_depth)和基于粒径的分层

随机采样(StRS_size)。两种分层随机采样方法中

各层站位选择均采用放回式抽样确定调查站位。
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基于水深的分层随机采样, 即根据水深将调查区

域分为 C1 (小于 30 m), C2 (30~50 m)和 C3 (大于

50 m) 3 个区域(图 1)。基于粒径的分层随机采样, 

即将各站位所有鱼类的平均体重大小作为分层依

据, 将所有站位分为 D1 (小于 50 g), D2 (50~80 g)

和 D3 (大于 80 g)区域共 3 层, 将平均体重相似的

站位划分到同一层, 可有效降低不同层内各站位

平均体重的变异性, 同时层间的变异性大, 从而

确保分层随机采样方法能够得以实施。本研究中

分层随机采样中样本量分配方法为按比例分配 , 

即层内的调查站位数与层内潜在调查站位数成

正比。 

1.4  模拟研究 

根据不同采样设计下得到的模拟采样数据 , 

计算鱼类群落标准化生物量粒径谱斜率, 得到斜

率估计值的分布情况; 把根据各季节原始调查数

据计算得到的斜率作为“真值”, 以此判断该海域

不同季节鱼类群落结构状态; 不同采样设计重复

模拟 1000 次, 判断每次模拟采样所得的斜率估计

值能否反映鱼类群落结构状态, 用能准确反映鱼

类群落结构状态的斜率估计值在全部 1000 个斜

率模拟值中所占的百分比来表征正确率。正确率

的计算公式:  

正确率 = 100%i

i

n
N

  

式中, in 是第 i 种采样设计模拟采样所得的斜率

模拟估计值中能反映鱼类群落结构状态的个数; 

iN 第 i种采样设计模拟采样斜率模拟估计值个数, 

N=1000。 

本研究以估计鱼类群落标准化生物量粒径谱

参数斜率为目标, 探究不同采样方法和样本量对

斜率估计的影响。本研究假设目前 63 个原始调查

站位数据能代表该海域鱼类群落标准化生物量粒

径谱特征, 根据 63 个原始调查站位数据计算的各

季节鱼类群落标准化生物量粒径谱斜率可作为

“真值”。 

计算机模拟流程: (1) 根据 63 个原始调查站

位数据拟合鱼类群落标准化生物量粒径谱, 得到

其斜率作为“真值”; (2) 对于各采样设计, 从原始

调查数据中随机重抽样, 利用所抽取的数据构建

模拟调查样本, 样本量范围为 5~60 个调查站位, 

间隔为 5, 在这些样本量下, 进行了 1000 次随机

重复抽样; (3) 根据重抽样数据计算不同采样设计

下的斜率估计值, 采用相对估计误差 REE (relative 

estimation error, REE)[18-19] 和 相 对 偏 差 RB 

(relative bias, RB)[20]两个评价指标衡量斜率估计

的精确度和准确度; (4) 重复步骤②~③100 次 , 

得到 100 次 REE 和 RB 值的分布情况, 从而对模

拟结果进行评估分析。模拟流程如图 2 所示:  
 

 
 

图 2  基于计算机模拟的调查采样设计 

及优化的模拟流程 

Fig. 2  Flow chart of the sampling designs and optimization 
based on the computer simulation 

 

REE 和 RB 的计算公式[21]:  
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式中, estimated
iY 是根据第 i 次模拟采样数据计算的

鱼类群落标准化生物量粒径谱斜率; trueY 是基于

原始调查数据计算得出的鱼类群落标准化生物量

粒径谱斜率“真值”; R 代表模拟的次数, 在本研究

中是 1000 次。 

2  结果与分析 

2.1  鱼类群落标准化生物量粒径谱斜率模拟值

的分布 

在相同采样方法下, 随着样本量的增加, 鱼
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类群落标准化生物量粒径谱斜率估计值波动范围

逐渐减小, 趋近于真值并整体趋于稳定。在样本

量较低时, 3 种采样方法均会高估鱼类群落标准

化生物量粒径谱的斜率(图 3)。 
 

 
 

图 3  不同采样设计下鱼类群落标准化生物量粒径谱斜率估计值分布 

实线代表斜率理论值−1, 虚线代表根据原始调查数据计算的斜率“真值”. 

Fig. 3  Distribution of the estimated slopes of normalized biomass size spectra of fish communities for different sampling designs 
Solid lines represent the theoretical value of the slope −1, and dashed lines represent the “true” slope values  

calculated from the original survey data. 
 

鱼类群落标准化生物量粒径谱的斜率可以判

断鱼类群落结构状态。在不同采样方法下, 鱼类群

落标准化生物量粒径谱斜率估计的正确率随着样

本量的增加而升高, 其中春季、夏季和冬季斜率模

拟值估计的正确率在样本量为 25~35 个站位后达到

最大, 而秋季斜率模拟值估计正确率随着样本量的

增加不断升高。从整体上来看, 两种分层随机采样

方法下斜率模拟值估计正确率要高于简单随机采

样(图 4)。 

2.2  鱼类群落标准化生物量粒径谱斜率估计的

相对估计误差 

在不同采样方法下, 各季节中鱼类群落标准

化生物量粒径谱斜率估计值的相对估计误差

(REE)变化趋势一致 , 均随站位数增加而降低。

在不同季节, 3 种采样设计方案的 REE 值变化范

围不同, 在 4 个季节分别为 1.5%~22.0%、2.3%~ 

32.8%、0.8%~56.4%和 0.8%~46.1%。在夏季、秋

季和冬季, 样本量较低时, StRS_depth 的 REE 高

于 SRS, 但在样本量较高时, StRS_depth 的 REE

低于 SRS。在春季, StRS_depth 的 REE 低于 SRS。

从总体上看, StRS_size 的 REE 低于其他两种采样

设计(图 5)。 

2.3  鱼类群落标准化生物量粒径谱斜率估计的

相对偏差 

在不同采样方法下, 各季节中鱼类群落标准

化生物量粒径谱斜率估计值的 RB 值随样本量增

加而逐渐趋近于 0。在春季, 当采样站位数小于

15 时, 3 种采样方法的 RB 值均小于 0, 而当站位

数超过 15 时, 3 种采样方法的 RB 值大于 0 且随着

站位数增加而逐渐减小并趋近于 0; 在夏季、秋季

和冬季, 3种采样方法的 RB值均小于 0, 表现出不

同程度的负偏差。RB 值的分布范围存在季节差

异; 在春季 3 种采样设计方案的 RB 值绝对值基

本小于 10.0%; RB 值绝对值变化范围在夏季、秋 
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图 4  不同采样方法下鱼类群落标准化生物量粒径谱斜率估计正确率 

Fig. 4  Estimation accurate rate of the slopes of normalized biomass size spectra of fish communities for different sampling methods 

 

 
 

图 5  不同采样方法下鱼类群落标准化生物量粒径谱斜率估计值 REE 值与样本量的关系 

Fig. 5  The relationship between the relative estimation error of estimated slopes of normalized biomass size spectra  
of fish communities and the sample size for different sampling methods 

 
季和冬季则分别为 0.4%~22.0%、0.4%~49.6%和

0.04%~36.9%。在春季、夏季和秋季, 当样本量较

低时, StRS_depth 的 RB 值绝对值高于 SRS; 但在

样本量较高时, StRS_depth 的 RB 值绝对值低于



第 10 期 曲耀琦等: 采样设计对鱼类群落生物量粒径谱参数估计的影响 1245 

 

SRS。而在春季、夏季和秋季, StRS_size 的 RB 值

绝对值要低于其他两种采样设计。在冬季, 两种

分层随机采样方法的 RB 值绝对值高于简单随机

采样(图 6)。 
 

 
 

图 6  不同采样方法下鱼类群落标准化生物量粒径谱斜率估计值 RB 值与样本量的关系 

Fig. 6  The relationship between the relative bias of estimated slope of normalized biomass size spectra of fish  
communities and the sample size for different sampling methods 

 

3  讨论 

在 3 种采样方法下, 随着样本量增加, 鱼类

群落标准化生物量粒径谱斜率的相对估计误差

REE 逐步降低。随着样本量的逐步增加, RB 值的

绝对值变化范围逐步缩小, 最终趋近于 0, 但是

这 3 种采样方法都存在不同程度的偏差。3 种采

样方法下, 随着样本量增加, 鱼类群落标准化生

物量粒径谱斜率模拟值的分布愈加集中, 精确度

越高; 同时, 斜率模拟值估计鱼类群落结构状态

的准确度也随着样本量的增加而升高, 这符合采

样设计的基本理论[22]。 

本研究中, 对于鱼类群落标准化生物量粒径

谱斜率估计, 基于水深的分层随机采样方法并未

明显优于简单随机采样。从总体上看, 基于粒径

的分层随机采样方法与其他两种采样方法相比 , 

其斜率估计 REE 值与 RB 值绝对值较低。基于粒

径的分层随机采样方法根据粒径大小进行分层 ,  

因此能够保证在同样的采样强度下不同粒径区间

的鱼类均能够被较好地采样, 其采样结果能够更

好地反映鱼类群落的真实情况, 因此该采样方法

具有较低的 REE 值与 RB 值绝对值。基于水深的

分层随机采样在小样本量情况下相比简单随机

采样设计采样效果较差 , 而随着站位数的增加 , 

基于水深的分层随机采样效果要优于简单随机

采样。一些以资源量指数为调查目标的研究中 , 

基于水深的分层采样设计通常能提高采样估计

精度[23-24], 与本研究结果不同。这可能是由于基

于水深的分层随机采样设计并不完全适用于估计

鱼类群落标准化生物量粒径谱斜率。鱼类群落标

准化生物量粒径谱斜率反映了不同粒径区间生物

量的变化, 采样代表性、采样强度以及鱼类群落

各粒径区间生物量在不同站位间的变异性均会影

响斜率的估计精度[7-8]。不同粒径大小的鱼类在海

域中的分布可能与水深并无直接关系, 因此基于

水深进行分层也很难保证构建鱼类群落粒径谱所
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需鱼类群落数据的完整性, 而基于粒径的分层随

机采样方法较为直接地将该海域中的鱼类群落按

照粒径大小进行分层, 从而保证了采样过程中鱼

类群落各个粒径区间的鱼类数据的完整性, 但该

采样方法具有一定的局限性, 其前提需要对该海

域的鱼类群落粒径结构状况具有一定的了解, 才

能保证该采样方法能有效开展。此外, 分层方式

和层数会影响估计结果, 本文依据各站位中所有

鱼类的平均体重大小将所有站位分为三层开展研

究, 但估计精确度是否提高主要取决于分层方案

是否降低了层内变异性, 不能完全保证分层越多

估计结果越精确。因此, 分层数量对鱼类群落生

物量粒径谱参数估计的影响还需要进一步的相关

研究。 

模拟采样结果存在较为明显的季节差异。在

春季、夏季和冬季, 3 种采样方法斜率估计值受样

本量的影响一致, 均表现为斜率估计的精确度和

准确度随样本量增加而提高; 当采样站位数超过

40 后, 随样本量继续增加, 估计精确度提升趋于

平缓。在春季、夏季和冬季, 受洄游群体以及补

充群体量等因素影响[25], 鱼类群落各粒径区间生

物量在不同站位间分布不均匀。因此, 随着样本

量的增加, 模拟采样数据能够更好地反映鱼类群

落结构, 从而导致鱼类群落粒径谱斜率估计的精

确度和准确度不断提高。在春季和夏季, 当年生

幼鱼及小黄鱼等暖温性洄游鱼类在山东近岸海域

低粒径级大量出现, 使该海域低粒径级鱼类生物

量增加[26-27]。而冬季, 当年生的幼鱼数量有所减

少, 暖温性和暖水性的鱼类会迁移到黄海中部和

南部的越冬场进行越冬活动[28]。由于高粒径级鱼

类如黄鮟鱇的数量相对较多, 这导致了该海域中

低粒径级鱼类的生物量减少, 而高粒径级鱼类的

生物量则有所增加。因此, 在春季、夏季和冬季, 

山东半岛南部海域鱼类群落受补充群体及洄游性

鱼类的影响, 各粒径区间生物量在站位分布上总

会存在一定的空间变异性, 斜率估计的精确度和

准确度会随样本量增加而提高, 但到达一定采样

强度后, 采样结果既可以较好地反映鱼类群落的

真实情况, 后续随着采样强度增加, 估计精度提

高幅度较小, 这也符合采样设计的基本理论。 

秋季的采样估计结果与其他 3 个季节存在较

大的差异。在秋季, 随着样本量的增加, 斜率估计

的精确度和准确度不断提高。在秋季, 鱼类群落

标准化生物量粒径谱斜率为−1.03, 可近似认为该

海域鱼类群落结构在秋季处于理想状态, 即鱼类

群落各粒径区间生物量相等[17], 分析其原因可能

是由于暖温性、暖水性鱼类亲体经春、夏季繁殖

后幼鱼索饵生长, 小粒径鱼类个体相对减少, 从

而导致鱼类群落生物量在各粒径区间均匀分配。

然而, 小样本量情况下很难保证采样所得的模拟

值中鱼类群落生物量在不同的粒径区间均匀分配, 

因此随着采样强度的增加, 采样结果逐步接近于

真实情况, 斜率估计的精确度和准确度随采样强

度的增加而不断提高。本研究中, 基于 4 个季节

下 3 种采样方法模拟采样结果的 REE 等指标综合

分析, 3 种采样方法在站位数为 40 时可获得较好

的估计效果。 

不同的采样方法对鱼类群落标准化生物量粒

径谱斜率的估计会产生影响 , 针对该海域而言 , 

基于水深的分层随机采样在小样本量情况下相比

简单随机采样设计采样效果较差, 而随着站位数

的增加, 基于水深的分层随机采样效果要优于简

单随机采样。3 种采样方法相比较, 基于粒径的分

层随机采样方法在相同的采样强度下能够较好地

反映鱼类群落的真实情况。此外, 不同季节数据

对鱼类群落标准化生物量粒径谱斜率估计的影响

不同, 该研究结果可在确保鱼类群落标准化生物

量粒径谱斜率估计值的精确度的前提下确定合理

采样方法, 减少采样努力量, 为进一步的鱼类群

落结构研究提供参考。 
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Effects of sampling designs on estimation of biomass size spectra 
parameters of fish communities 
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Abstract: The size spectra of fish communities can reflect the characteristics of their biomass, abundance, and size 
structure, and these parameters can be used to explore the effects of environmental changes and human disturbance 
on the ecosystem. Therefore, it is important to construct reasonable size spectra of fish communities to study their 
community structures. However, there are differences in the quantity and quality of data collected from different 
survey designs, which further affects the construction of the size spectra of fish communities. This simulation 
study examined the effects of sampling design on the estimation of parameters of normalized biomass size spectra 
of fish communities using a computer resampling method based on data collected from seasonal bottom trawl 
surveys in the southern waters off the Shandong Peninsula from 2016 to 2017. Simple random sampling (SRS), 
stratified random sampling with strata defined by depth (StRS_depth), and stratified random sampling with strata 
defined by size (StRS_size) were chosen as potential sampling designs for sample sizes ranging from 5 to 60. The 
relative estimation error (REE) and relative deviation (RB) were used to measure the performance of the different 
sampling designs. The results showed that under the three sampling methods, REE values of the slopes of the 
normalized biomass size spectra of the fish communities decreased with an increase in the sample size. As the 
sample size increased, the range of absolute values of RB decreased and gradually approached zero. Under the 
three sampling methods, the distribution of simulated values of the slopes of the normalized biomass size spectra 
of fish communities became more concentrated, and the estimation accuracy improved with an increase in sample 
size. StRS_size performed better compared with those of the other two sampling methods, which had lower REE 
and absolute RB values. In addition, different seasonal data showed different effects on the slope estimation of the 
normalized biomass size spectra of fish communities. Considering the sampling effects of different sample sizes 
during the four seasons under the three sampling methods, StRS_size was the optimal sampling method suitable 
for the estimation of biomass size spectra parameters of fish communities, and the number of sampling stations 
could be optimized. 
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