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摘要：流域生物信息流是流域生态学研究中的重要内容，是流域生态系统中的物质输移和能

量输移过程的信息标记，是用eDNA技术监测评估河流水体中物种组成空间特征的基础。评

估流域生物信息流是流域生态系统过程研究和eDNA技术监测评估河流水体中物种组成空

间特征的关键。在有限的监测采样中，平行样的数量如何影响流域生物信息流的评估，尚待

解答。基于抽样调查的基本原理，本研究假设采样数量不影响流域生物信息流估算结果的准

确度，但会影响其精密度，然后通过问题简化转化和模拟计算，对该假设进行了检验。模拟

计算结果显示，流域生物信息流输移有效度估算结果会随着生物信息检出度（平行样数量）

的增大而从偏小而逐渐靠近实际流域生物信息流输移有效度，同时其估算值也逐渐变得更精

确；具体来看，样点生物信息检出度（平行样数量）的变化会对流域生物信息流输移有效度

估算的精密度产生较大程度的影响，对其准确度产生较小程度的影响。在实际研究过程中，

建议先在所研究区域对平行样数量和样点生物信息检出度的关系进行预评估，然后在研究方

案中经济有效地设置平行样，基于多平行样评估流域生物信息流，再根据各样点生物信息检

出度对流域生物信息流估算结果进行后验评估。 
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Abstract: Watershed biological information flow (WBIF) research is one of the main contents of 

                                                             
 本文系农业农村部“长江渔业资源与环境调查”财政专项（CJDC-2017-14）、中央级公益性科研院所基本

科研业务费专项（2020JBF01）和中国水产科学研究院创新团队项目（2020TD08）的研究成果之一。 
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watershed ecology. WBIF labels the transport of organic matter and energy. WBIF makes it 

possible that the species composition in river system could be monitored and assessed using 

environmental DNA. WBIF estimation is the key for watershed ecosystem processes studying and 

riverine biodiversity monitoring. However, in practice, the parallel samples always are limited. 

And how parallel samples would impact WBIF estimation is unknown. Based on the principles of 

sampling survey, we hypothesized that parallel samples would not impact the accuracy of the 

WBIF estimation, but impact the precision of the WBIF estimation. Then, we transformed this 

hypothesis into a set of formulas and tested it with a series of analog computation. Results showed 

that in the estimation of WBIF, the number of parallel samples (efficiency of detection) impacts 

both the accuracy and precision of the WBIF estimation. More number of parallel samples (or 

higher efficiency of detection) leads higher accuracy and precision of the WBIF estimation. So, 

we suggest that in the work of watershed ecosystem processes studying and riverine biodiversity 

monitoring, the relationship between parallel sample number and detection efficiency should be 

assessed, and then the sampling program should be designed with suitable parallel samples, the 

WBIF is estimated based on all parallel samples of each sampling site, at last the estimated results 

of WBIF should be re-evaluated according to the posterior probability of WBIF in different 

conditions.  

Keywords: Watershed biological information flow; environmental DNA; detection efficiency; 

watershed ecology 

 

1 研究背景及目的 

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

科（全国科学技术名词审定委员会），其主体在于整合研究以流域生态系统过程为核心将所

关联起的流域内各相关子系统（subsystem）[1]。流域生态系统过程研究的核心工作是研究流

域生态系统中依托于水循环过程的各个子系统之间及之内的物质流、能量流、信息流[2]。流

域生物信息流（watershed biological information flow）是生物信息依托于流域生态系统过程

在不同空间和系统之间进行传递、交流、作用、反馈的路径、过程与控制，主要关注生物体

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

的生物信息作用和反馈[3]。任何生物质的能量都基于生物物质，而任何类型的生物物质都携

带有其特定的信息标记，因而作为流域生态系统过程研究的三大主题（物质流、能量流、信

息流）之一，流域生物信息流通过物质流、能量流、信息流的三位一体而具有对流域生态系

统中的物质输移和能量输移过程的指征和标记功能，流域生物信息流的研究可以为流域生态

系统研究中生物物质输移和生物能量输移过程的跟踪和标记提供理论的可能和技术的支撑

[4-5]。 

河流上游到下游的流域生物信息流是eDNA技术监测评估河流水体中物种组成空间特

征的事实基础[5-8]，估算河流上游到下游的流域生物信息流是用eDNA技术监测评估河流水体
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中物种组成空间特征的方法基础[9-11]。基于集合生态系统概念框架，根据研究尺度和分辨率

的需要，可以将流域生态系统构建为一个包含了多个子系统的集合生态系统（meta-ecosystem）

[12]。评估河流水体中物种组成的空间特征，即评估河流水体（基于空间划分）各子系统中

的物种组成。假设各子系统在特定时间的物种组成相对稳定，各子系统中的个体释放到环境

中的DNA则随着河川径流向下游输移。因为流水水体中的环境DNA受释放、稀释、吸附、

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

河川径流向下输移的距离有限[16-18]，因而可以通过估算流域生物信息流来评估河流水体各子

系统中的物种组成，进而评估河流水体中物种组成的空间特征。 

分析流域生物信息流，第一步是估算上游子系统到下游子系统的流域生物信息流输移有

效度（即下游水体eDNA监测上游水体中生物组成信息的监测有效度，上游水体中的水生生

物信息能在下游水体的环境DNA中被检出的比例和概率）[3]。监测有效度估算的核心是（1）

有限采样对采样区域的生物组成信息的检出度和（2）由上游到下游的流域生物信息流输移

有效度。在实践应用中，监测采样往往是有限的，因而存在两个问题——（1）平行样的设

置情况如何影响生物组成信息检出度的估算，（2）平行样的设置情况如何影响流域生物信

息流输移有效度的估算。基于抽样调查的基本原理可以知，采样数量越多对采样区域的生物

组成信息的检出度越大，虽然因检出度受多种因素影响，具体的平行样数量和检出度直接的

关系需要一系列具体研究来进行量化探讨。如果将由上游到下游的流域生物信息流输移设为

上游区域生物信息通过随机取样然后转移到下游区域，那么基于有限采样的流域生物信息流

输移有效度估算就是对抽样调查结果的抽样调查，基于抽样调查的基本原理可以猜测，采样

数量不影响抽样调查结果的准确度，但会影响其精密度。 

根据流域生物信息流研究框架[3]，本文就平行样的设置对流域生物信息流输移有效度估

算的影响展开了模拟计算，以检验“在流域生物信息流输移有效度估算中各样点平行样数量

不影响抽样调查结果的准确度，但会影响其精密度”的假设，并探讨在流域生物信息流输移

有效度估算中各样点平行样数量（检出度）的增加或减少对流域生物信息流输移有效度估算

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

指导和支持，推动eDNA技术在水生生物多样性监测中的应用和发展。 
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2 研究方法 

2.1 基本假设 

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

研究中，抽样即eDNA采样，抽样数量即eDNA样本数，对整个系统的反映程度即eDNA对该

断面水体生物信息种类的检出度。因此在模拟计算中，我们将平行样数量的增加转化为对该

断面水体生物信息种类检出度的增加。 

上下游样点间的共有生物信息种类组成占上游样点总生物信息种类组成的比例，即上游

到下游的流域生物信息流输移效率。因为上下游样点间的流域生物信息流输移效率是整体流

域生物信息流输移效率计算的基础单元，所以本模拟计算中流域生物信息流输移效率的估算

用上下游样点间的共有生物信息组成占上游样点总生物信息组成的比例估算简单指代。 

2.2 条件设定 

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

点间的共有生物信息种类组成占上游样点总生物信息种类组成的比例估算的影响来等价模

拟展示。在本模拟计算中，设定上下游样点分别有生物信息1000种、900种（可颠倒替换），

信息检出度和实际信息流作为两个自变量，估算信息流为因变量，进行单变量模拟，具体分

组及参数如表1，然后计算特定上下游生物信息种类数组合情况下，信息检出度变化对估算

信息流的影响（即实际信息流与估算信息流的差异）以及不同实际信息流条件下估算信息流

的结果偏差程度。 

 

分

组 

上游样点生物信息种类数

（M） 

下游样点生物信息种类数

（N） 

信息检出度

（r） 

实际信息流

（k） 

估算信息流

（e） 

A 1000 900 x 0.5 y 

B 1000 900 x 0.8 y 

C 1000 900 0.1 x y 

D 1000 900 0.5 x y 

E 900 1000 x 0.5 y 

F 900 1000 0.5 x y 

注：x,自变量； y,因变量。 
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2.3 计算方法 

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

情况下、在特定实际信息流情况下，通过随机取样计算出某信息流值的概率是多少，然后通

过统计展示估算信息流相对于真实信息流的偏差，进而评估信息检出度变化对估算信息流的

影响以及不同实际信息流条件下估算信息流的结果偏差程度。具体模拟计算公式如下列公式

组。 
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公式组中，M,上游样点生物信息种类数；N,下游样点生物信息种类数；r,信息检出度；k,实

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

监测到数量为a的生物信息种类数的概率； (  ),下游样点处监测到数量为a的生物信息种类

数的概率； ( ),估算出流域生物信息流值为y的概率。 

根据该公式组，按照上述参数设定分八组进行模拟计算，然后通过组内和组间模拟计算

结果的对比分析，探讨（1）信息检出度变化对估算信息流的影响（即实际信息流与估算信

息流的差异）,（2）不同实际信息流条件下估算信息流对实际信息流的偏差，（3）上下游

样点生物信息种类数关系变化对估算信息流的影响。 

 

3 结果与分析 

3.1 信息检出度变化对估算信息流的影响 

模拟计算显示，上下游样点分别有生物信息1000种、900种的条件下，在实际信息流水

平在0.5的时候，（1）随着检出度从0.1逐步增长到0.9，估算信息流的最优估值从0.48（偏离

4%）逐步增长到0.4978（偏离0.44%），即随着检出度的增长估算信息流的最优估值逐渐趋
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近于实际信息流水平；（2）随着检出度从0.1逐步增长到0.9，估算信息流的99.9%置信区间

逐渐从0.34~0.59（最大偏离32%）收缩到0.4822~0.51（最大偏离3.56%），即随着检出度的

增长估算信息流的估值区间逐渐集中于实际信息流水平（图1）。 

 

图1 上下游样点分别有生物信息1000种、900种，实际信息流水平为0.5的条件下，不同检出

度下（A组）估算信息流值的概率分布 

 

在实际信息流水平在0.8的时候，（1）随着检出度从0.1逐步增长到0.9，估算信息流的

最优估值从0.79（偏离1.25%）逐步增长到0.7978（偏离0.275%），即随着检出度的增长估

算信息流的最优估值逐渐趋近于实际信息流水平；（2）随着检出度从0.1逐步增长到0.9，估

算信息流的99.9%置信区间逐渐从0.67~0.86（最大偏离16.25%）收缩到0.7867~0.8067（最大

偏离1.66%），即随着检出度的增长估算信息流的估值区间逐渐集中于实际信息流水平（图

2）。 
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图2 上下游样点分别有生物信息1000种、900种，实际信息流水平为0.8的条件下，不同检出

度下（B组）估算信息流值的概率分布 

 

3.2 实际信息流变化对估算信息流的影响 

模拟计算显示，上下游样点分别有生物信息1000种、900种的条件下，在检出度为0.1时，

（1）随着实际信息流从0.1增长到0.9，估算信息流的最优估值基本稳定在偏小0.02左右，但

其偏离程度在逐步减小（从偏离20%到偏离趋近于0%），即随着实际信息流的增长估算信

息流的最优估值对实际信息流的偏离程度逐渐减小；（2）随着实际信息流从0.1增长到0.9，

估算信息流的99.9%置信区间幅宽逐渐先增大再减小（从0.14（0.02~0.16）逐步增大到0.25

（0.34~0.59）再逐步缩小到0.1（0.8~0.9）），最大幅宽出现在实际信息流为0.5的时候，但

其最大偏离程度一直在逐步减小（从最大偏离80%到最大偏离11%），即随着实际信息流的

增长估算信息流的估值区间幅宽先增大再减小，但整体上逐渐相对集中于实际信息流水平

（图3）。 
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图3 上下游样点分别有生物信息1000种、900种，检出度为0.1的条件下，不同实际信息流下

（C组）估算信息流值的概率分布 

 

在检出度为0.5时，（1）随着实际信息流从0.1增长到0.9，估算信息流的最优估值从偏

小0.004增大到偏小0.008再减小到0，但其偏离程度在逐步减小（从偏离4%到偏离趋近于0%），

即随着实际信息流的增长估算信息流的最优估值对实际信息流的偏离程度逐渐减小；（2）

随着实际信息流从0.1增长到0.9，估算信息流的99.9%置信区间幅宽逐渐先增大再减小（从

0.05（0.068~0.118）增大到0.084（0.446~0.53）再缩小到0.03（0.87~0.9）），最大幅宽出现

在实际信息流为0.5的时候，但其最大偏离程度一直在逐步减小（从最大偏离32%到最大偏

离3.3%），即随着实际信息流的增长估算信息流的估值区间幅宽先增大再减小，但整体上

逐渐相对集中于实际信息流水平（图4）。 
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图4 上下游样点分别有生物信息1000种、900种，检出度为0.5的条件下，不同实际信息流下

（D组）估算信息流值的概率分布 

 

3.3 上下游样点生物信息种类数关系变化对估算信息流的影响 

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

际信息流水平在0.5的时候，（1）随着检出度从0.1逐步增长到0.9，估算信息流的最优估值

从0.4778（偏离4.44%）逐步增长到0.4975（偏离0.5%），即随着检出度的增长估算信息流

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

优估值的偏离程度都有所增大；（2）随着检出度从0.1逐步增长到0.9，估算信息流的99.9%

置信区间逐渐从0.3222~0.6（最大偏离35.56%）收缩到0.4802~0.5111（最大偏离3.96%），

即随着检出度的增长估算信息流的估值区间逐渐集中于实际信息流水平，但相比于上下游样

点生物信息种类数对调之前的估值区间的幅宽和偏离程度都有所增大（图5）。 
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图5 上下游样点分别有生物信息900种、1000种，实际信息流水平为0.5的条件下，不同检出

度下（E组）估算信息流值的概率分布 

 

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

出度为0.5的时候，（1）随着实际信息流从0.1逐步增长到0.9，估算信息流的最优估值从偏

小0.0044（偏离4.40%）逐步增长到0.0089（偏离2.97%）然后再缩小到0.0067（偏离0.74%），

即随着实际信息流的增长估算信息流的最优估值对实际信息流的偏离程度逐渐减小，但相比

于上下游样点生物信息种类数对调之前的最优估值的偏离程度都有所增大；（2）随着实际

信息流从0.1逐步增长到0.9，估算信息流的99.9%置信区间幅宽从0.0543（最大偏离33.3%）

逐渐先增大到0.0934（最大偏离11.56%）再减小到0.0666（最大偏离4.93%），即随着实际

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

流水平，相比于上下游样点生物信息种类数对调之前的估值区间的幅宽和偏离程度都有所增

大（图6）。 
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图6 上下游样点分别有生物信息900种、1000种，检出度为0.5的条件下，不同实际信息流下

（F组）估算信息流值的概率分布 

 

4 讨论 

4.1 信息检出度对估算信息流的影响 

基于A组和B组参数的模拟计算结果证明，随着检出度的增长估算信息流的最优估值逐

渐从偏低趋近于实际信息流水平。本模拟计算结果显示，上下游样点分别有生物信息1000

种、900种的条件下，在实际信息流水平在0.5的时候，随着检出度从0.1逐步增长到0.9，估

算信息流的最优估值从0.48（偏离4%）逐步增长到0.4978（偏离0.44%）；在实际信息流水

平在0.8的时候，随着检出度从0.1逐步增长到0.9，估算信息流的最优估值从0.79（偏离1.25%）

逐步增长到0.7978（偏离0.275%）。估算信息流的最优估值对实际信息流都偏小，但偏离程

度不大（偏离程度也受实际信息流大小影响）；检出度对估算信息流的最优估值对实际信息

流的偏离程度有影响，检出度越高估算信息流的最优估值对实际信息流的偏小程度越小（偏

离程度本就不大），即估算准确度越高。 

基于A组和B组参数的模拟计算结果证明，随着检出度的增长估算信息流的估值区间逐

渐集中于实际信息流水平。本模拟计算结果显示，上下游样点分别有生物信息1000种、900

种的条件下，在实际信息流水平在0.5的时候，随着检出度从0.1逐步增长到0.9，估算信息流

的99.9%置信区间逐渐从0.34~0.59（最大偏离32%）收缩到0.4822~0.51（最大偏离3.56%）；
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在实际信息流水平在0.8的时候，随着检出度从0.1逐步增长到0.9，估算信息流的99.9%置信

区间逐渐从0.67~0.86（最大偏离16.25%）收缩到0.7867~0.8067（最大偏离1.66%）。估算信

息流的99.9%置信区间内的概率分布近似正态分布，但向偏小的方向滑动（图1,2），置信区

间上限的最大偏离程度小于置信区间下限的最大偏离程度（偏离程度也受实际信息流大小影

响）；检出度对估算信息流的99.9%置信区间内的概率分布对实际信息流的偏离程度有影响，

检出度越高估算信息流的99.9%置信区间越小，对实际信息流的偏小程度也越小，即估算精

度越高。 

检出度越高，即对样点/断面生物信息的刻画越准确，对基于检出度的相关评估结果的

估算也越准确。监测点/断面间的信息流计算是整个江段/流域生物信息流评估的基础[3]，决

定了用eDNA监测水生生物多样性的可监测距离的估算[10]。前人的研究中，对流水水体中的

水生生物的可监测距离的估算有各种各样的数值，从小几十米[18-19]，到几百米、数公里[20-21]，

再到上百千米[16]都有，导致这一结果差异的涉及到eDNA的产生、输移、吸附、沉积、再悬

浮、降解等一系列动力学过程[13-14]，受各种各样的因素影响[17,19,22-23]，不可排除检出度也在

影响其估算结果。因此，在实际监测应用中，除了探讨各环境因子和生态条件的影响，还需

要对估算结果根据检出度进行后评估，校正可监测距离的最优估值，给出可监测距离的置信

区间和各值的概率分布，以保障其科学严谨，给不同研究之间的横向比较提供科学可行合理

可靠的基础。 

 

4.2 实际信息流对估算信息流的影响 

基于C组和D组参数的模拟计算结果证明，实际信息流越高估算信息流的最优估值越从

偏小趋近于实际信息流水平。本模拟计算结果显示，上下游样点分别有生物信息1000种、900

种的条件下，在检出度为0.1时，随着实际信息流从0.1增长到0.9，估算信息流的最优估值基

本稳定在偏小0.02左右，但其偏离程度在逐步减小（从偏离20%到偏离趋近于0%）；在检出

度为0.5时，随着实际信息流从0.1增长到0.9，估算信息流的最优估值从偏小0.004增大到偏小

0.008再减小到0，但其偏离程度在逐步减小（从偏离4%到偏离趋近于0%）。估算信息流的

最优估值对实际信息流都偏小，偏离程度随着实际信息流的增大而减小，直至趋近于0（偏

离程度也受检出度大小影响），即实际信息流越大，估算信息流最优估值越靠近真实值。 

基于C组和D组参数的模拟计算结果证明，实际信息流越高估算信息流的估值区间越集

中于实际信息流水平。本模拟计算结果显示，上下游样点分别有生物信息1000种、900种的
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条件下，在检出度为0.1时，随着实际信息流从0.1增长到0.9，估算信息流的99.9%置信区间

幅宽逐渐先增大再减小（从0.14（0.02~0.16）逐步增大到0.25（0.34~0.59）再逐步缩小到0.1

（0.8~0.9）），但其最大偏离程度一直在逐步减小（从最大偏离80%到最大偏离11%）；在

检出度为0.5时，随着实际信息流从0.1增长到0.9，估算信息流的99.9%置信区间幅宽逐渐先

增大再减小（从0.05（0.068~0.118）增大到0.084（0.446~0.53）再缩小到0.03（0.87~0.9）），

但其最大偏离程度一直在逐步减小（从最大偏离32%到最大偏离3.3%）。估算信息流的99.9%

置信区间内的概率分布近似正态分布（除了实际信息流为0.9时），但向偏小的方向滑动（图

3,4），置信区间上限的最大偏离程度小于置信区间下限的最大偏离程度（偏离程度也受检

出度大小影响）；实际信息流对估算信息流的99.9%置信区间内的概率分布对实际信息流的

偏离程度有影响，随着实际信息流升高估算信息流的99.9%置信区间幅宽逐渐先增大再减小，

但其最大偏离程度一直在逐步减小，即估算精度先减小再增大，但估算的相对精度在逐步增

大。 

流域生物信息流本身的值越低，采样和计算中的不确定性产生的影响就越大；流域生物

信息流本身的值越高，采样和计算中的不确定性产生的影响就越小。上游到下游的流域生物

信息流越高，意味着下游水体eDNA监测上游水体中生物组成信息的监测有效度越高，下游

监测结果对于上游物种组成信息的刻画越全面，进而在监测应用实践中需要设置的监测样点

密度就可以越低，相应的监测的空间分辨率也就越低[10]。因此，在流域生物信息流较低的

情况下，对流域生物信息流的估算需要更多的注意，尤其是在相关流域生物多样性监测中的

样点布设、监测结果的空间评估等。 

 

4.3 上下游样点生物信息种类数关系对估算信息流的影响 

基于E组参数的模拟计算结果（与A组结果的比较）表明，信息检出度对估算信息流的

影响，在上游样点的生物信息种类大于下游样点的生物信息种类情况下与上游样点的生物信

息种类小于下游样点的生物信息种类情况下，具有一致的特征，即估算信息流的最优估值对

实际信息流都偏小，检出度越高，估算信息流的最优估值对实际信息流的偏小程度越小，估

算信息流的99.9%置信区间越小，对实际信息流的偏小程度也越小，即估算准确度越高、估

算精度越高。但在上游样点的生物信息种类小于下游样点的生物信息种类情况下，估算信息

流最优估值对真实信息流的偏离程度更大，估算信息流估值区间的幅宽和最大偏离程度也更

大。 

ch
in

aX
iv

:2
02

10
1.

00
04

1v
1



基于F组参数的模拟计算结果（与D组结果的比较）表明，实际信息流对估算信息流的

影响，在上游样点的生物信息种类大于下游样点的生物信息种类情况下与上游样点的生物信

息种类小于下游样点的生物信息种类情况下，具有一致的特征，估算信息流的最优估值对实

际信息流都偏小，偏离程度随着实际信息流的增大而减小，随着实际信息流升高估算信息流

的99.9%置信区间幅宽逐渐先增大再减小，但其最大偏离程度一直在逐步减小，即实际信息

流越大，估算信息流最优估值越靠近真实值，估算精度先减小再增大，但估算的相对精度在

逐步增大。但在上游样点的生物信息种类小于下游样点的生物信息种类情况下，估算信息流

最优估值对真实信息流的偏离程度更大，估算信息流估值区间的幅宽和最大偏离程度也更大。 

上游样点的生物信息种类与下游样点的生物信息种类的相对关系，并不影响检出度和实

际信息流对估算信息流的影响规律，但影响了估算信息流的估算。由于流域生物信息流会增

加输入水体的生物信息种类，因此通常情况下，上游样点的生物信息种类会少于下游样点的

生物信息种类[3-4]，在这种条件下，估算信息流最优估值对真实信息流的偏小程度更大，估

算信息流估值区间的幅宽和最大偏离程度也更大。由于流域生物信息流对所输入水体的生物

信息种类的增加在持续的向下游输移过程中是非累计的，所以河流的干支流交汇处的生物信

息种类会比交汇处下游较远处的生物信息种类要多[3]，在这种条件下，估算信息流最优估值

对真实信息流的偏小程度会减小，估算信息流估值区间的幅宽和最大偏离程度也会减小。另

外，随着水体环境的转变，流域生物信息流中的有效流域生物信息流部分会被环境过滤效应

所过滤掉，导致上游样点的生物信息种类会多于下游样点的生物信息种类[3]，在这种条件下，

估算信息流最优估值对真实信息流的偏小程度会减小，估算信息流估值区间的幅宽和最大偏

离程度也会减小。这些因素在实际监测过程中都需要予以考虑。 

 

5 结论 

本文针对平行样的加入是否会显著改变以及会如何改变所估算的水体eDNA对河流生

物多样性空间特征的监测有效度这一问题，通过对问题进行简化而转化为检出度是否会以及

如何影响估算信息流的问题，进而通过模拟计算对其进行了探讨。模拟计算结果显示，估算

信息流的最优估值小于实际信息流，随着检出度（即平行样数量）的增长估算信息流的最优

估值逐渐趋近于实际信息流水平，估算信息流的估值区间逐渐集中于实际信息流水平，即生

物信息检出度越高（平行样越多）估算信息流的准确度和精密度越高。另外，估算信息流的

准确度和精密度也随着实际信息流的增大而增大。另外，相对于上游样点的生物信息种类小
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于下游样点的生物信息种类情况下，上游样点的生物信息种类大于下游样点的生物信息种类

情况下的估算信息流的准确度和精密度更大。 

从模拟计算结果来看，上下游样点分别有生物信息1000种、900种的条件下，在实际信

息流水平在0.5的时候，随着检出度从0.1逐步增长到0.9，估算信息流的最优估值从0.48（偏

离4%）逐步增长到0.4978（偏离0.44%），估算信息流的99.9%置信区间逐渐从0.34~0.59（最

大偏离32%）收缩到0.4822~0.51（最大偏离3.56%）；在实际信息流水平在0.8的时候，随着

检出度从0.1逐步增长到0.9，估算信息流的最优估值从0.79（偏离1.25%）逐步增长到0.7978

（偏离0.275%），估算信息流的99.9%置信区间逐渐从0.67~0.86（最大偏离16.25%）收缩到

0.7867~0.8067（最大偏离1.66%）。在流域生物信息流输移有效度估算中样点生物信息检出

度（平行样数量）的变化会较大程度地影响抽样调查结果的精密度，会较小程度地影响其准

确度。 
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