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摘要：产毒藻类对生态环境安全和人类健康具有重大威胁，右侧环胺藻 (Azadinium dexteroporum) 是氮

杂螺环酸毒素的主要产毒种之一，但我国对该物种的研究十分稀缺，其在中国近海的分布仍然不明。

本研究通过环境 DNA 方法获取右侧环胺藻在中国近海的分布记录，以 2050 年代和 2100 年代为未来

预测节点，采用最大熵模型模拟了该物种在当前及未来 3 种气候情景（SSP126、SSP245 和 SSP585 情

景）下的潜在适生区变化。结果显示，硝酸盐浓度、硅酸盐浓度、海表温度为右侧环胺藻分布的主要

限制因子。现状情景下，该物种适生区面积为 63.71×104 km2，集中分布于南海北部。随着气候变化右

侧环胺藻潜在适生区可能呈现缩减的趋势，2100 年代潜在适生区面积将减少至 5.58×104～32.21×104 km2。

右侧环胺藻的适生区空间格局整体呈现“南缩北扩”趋势，南海的大面积适生区将消失，但在黄渤海区

域将出现新的适生区。其适生区质心迁移距离最远可达 1 439 km，从南海北部迁移至长江口以北。

研究结果为有害甲藻的生态风险监控、预测和管理提供了重要科学依据。
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 1　引言

近年来，气候变化已对全球海洋环境产生深远影

响 [1]，有研究指出气候变暖加剧了浮游植物群落的动

态变化，其中有害藻类造成的风险持续增加 [2]。过去

几十年的记录显示，海洋有害藻华的发生频率和强度

呈显著上升趋势，已对渔业资源、沿海旅游业以及食

品安全造成重大影响 [3−4]。在中国近海，受全球变化

的影响，海表温度升高、盐度和营养盐结构的改变已

促使有害藻华的物种组成与分布格局发生显著变化，

自 2000 年以来有害藻华物种数量显著增加 [5−6]，其中

甲藻引起的有害藻华比例持续上升[7]。

新兴产毒甲藻— 环胺藻属物种 （ Azadinium

spp.）作为氮杂螺环酸（Azaspiracid， AZA）毒素的主要

产毒种类而备受关注 [8]，该属的常见物种包括腹孔环

胺藻（A. poporum）、具刺环胺藻（A. spinosum）和右侧
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环胺藻（A. dexteroporum）等。AZA 是一类脂溶性的海

洋毒素，该类毒素的初期中毒症状与腹泻性贝类中毒

（diarrhetic shellfish poisoning，DSP）极为相似，因此易

被误判从而具有很强的隐蔽性 [9−10]。但 AZA 毒素与

DSP 毒素在化学结构和毒理机制上存在显著差异，且

有研究发现 AZA 的毒性效应不仅限于消化系统，还

可能影响心血管和神经系统[10−11]，比 DSP 具有更大的

潜在危害。环胺藻属甲藻在全球多个海域中广泛分

布，具有显著的公共健康与水产品安全风险，在欧洲

和美国等地已引起广泛重视，欧盟和美国在 2011 年

后均已建立 AZAs 的监管限值 [12]，但我国对于 AZA
及其产毒种的研究和认知还非常有限。

右侧环胺藻是 2013 年首次记录于地中海的甲藻

新种，是第 4 个被发现具有 AZA 毒素合成能力的物

种 [13−14]。2020 年后，该物种在日本、越南等多个亚洲

国家均有发现 [15]，在我国台湾海峡、北部湾等海域亦

出现了公开记录[16−17]，这说明右侧环胺藻在亚太地区

可能有着广泛的潜在分布 [15–17]。但目前我国已有的

环胺藻属物种研究主要关注腹孔环胺藻[18−19]，针对右

侧环胺藻的研究极为罕见，其具体分布范围尚未明

确，这在很大程度上制约了对该物种区域性风险的了

解。这可能是因为右侧环胺藻的细胞体积较小（约

7.0～10.0 μm 长，5.0～8.0 μm 宽），是环胺藻属内最小

的物种 [14]，而小型浮游植物采样网网目为 20 μm，故

传统采样方法在该物种样本截获方面的效率很低，作

为产毒藻种其隐匿性很强。虽然传统采样方法对于

这类物种的监测有较大局限 [20]，但近年来兴起的环

境 DNA 分析技术可有效地从水生生态系统的复杂样

本中检测传统调查方法无法检测到的物种[21−22]，能够

弥补传统方法的不足。许多研究已报道了环境 DNA
技术在淡水和海洋生态系统中的相关应用。如 Banerji
等的研究表明，环境 DNA 宏条形码技术可以补充传

统的生物学方法，从而获得更全面的淡水浮游生物群

落结构和分布信息 [23]。 Hu 等利用基于环境 DNA
的宏条形码技术，调查了长江流域团藻的生物地理分

布 [24]。但环境 DNA 分析也具有一定的局限性，海水

中的环境 DNA 受温度、光照和微生物等多种因素的

影响，降解速度较快，因此只能反映物种在特定时空

条件下的存在，难以充分表征其分布[25]。

鉴于气候变化对海洋浮游植物分布格局的深刻

影响，以及近年来右侧环胺藻在亚太地区日益增多的

记录，揭示该物种的现状分布以及气候变化对其分布

格局的影响，对于深入理解其生态适应性、科学评估

未来扩散风险具有重要意义。物种分布模型（Species

Distribution Models，SDMs）作为预测物种在环境变化

下分布格局的有效工具[26−27]，已被广泛应用于海洋浮

游植物的生态位建模与风险评估研究中。通过整合

物种出现记录与海洋环境变量，SDMs 能够量化物种

与环境因子间的生态关系，并预测其在未来气候情景

下的潜在分布区变化 [28]。目前常用的 SDMs 包括最

大熵模型 （Maximum Entropy，MaxEnt）、广义线性模

型、随机森林模型等方法[29]。其中，MaxEnt 模型操作

简单、对样本数量要求低、预测稳定性强 [30−31]，介于

上述特性，MaxEnt 模型在海洋藻类分布空间建模中

被广泛应用[32]。例如，Assis 等[33] 采用 MaxEnt 模型等

3 种模型模拟了囊泡墨角藻在不同气候情景下的历史、

现状及未来分布趋势；Hu[34] 和 Su[35] 等使用 MaxEnt
模型等对 3 种有毒亚历山大藻进行全球潜在分布预

测，并开展了生态−社会风险评估；李宝贤等 [36] 使用

MaxEnt 模型对巨藻在中国的适生情况进行了分析。

在这些案例研究中，该模型均显示出优秀的性能。

在此背景下，本研究拟采用环境 DNA 方法获取

中国近海右侧环胺藻的可靠分布记录，并结合多种海

洋环境因子，基于 MaxEnt 模型开展右侧环胺藻的分

布格局研究。研究涵盖当前（2010–2020 年）及未来

（2040–2050 年、2090–2100 年）3 个时间节点以及 3 种气

候变化情景，旨在：（1）利用环境 DNA 检测结果结合

SDM 首次刻画右侧环胺藻在中国沿海的潜在分布格

局；（2）识别限制其分布的关键生态环境因子；（3）分析

未来气候变化驱动下右侧环胺藻潜在适生区的面积变

化与空间迁移趋势。研究结果可为我国沿海有害甲藻

的生态风险防控与预警提供理论依据和科学支持。

 2　材料与方法

 2.1    物种分布数据来源与处理

 2.1.1    环境 DNA 采样方法

研究区位于中国近海海域 ，地理范围为 0°～
45°N，105°～130°E，涵盖了从热带至温带的多个气候

带。本研究团队于 2019–2024 年在中国沿海共采集

海水样品 600 份，600 个站位覆盖纬度范围 5.40°～
34.00°N，经度范围 108.82°～126.20°E，其中黄、渤海

170 个，东海 175 个，南海 255 个，相邻站位平均距离

21.6 km。每个站位采集表层（0.5 m）和次表层（10 m）

海水各 0.5 L，混合形成垂向综合样品。样品经 0.22 μm
聚碳酸酯膜过滤后，置于 1 mL DNA 裂解缓冲液中，

并立即置于零下 80℃ 保存以备 DNA 提取。

 2.1.2    物种检测方法

采用针对浮游植物优化的珠磨法提取环境样品
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总 DNA，使用含物种特异性的扩增区域（ ITS1-5.8S-
ITS2 与 LSU rDNA D1–D2）进行 PCR 扩增。正向引物

为 EukSSU，反向引物为 D2C。每对引物带有唯一 16 bp
条形码用于样品区分。PCR 产物经 3 次重复扩增、

纯化和定量后，在 PacBio Sequel II 平台进行 HiFi 长读

长测序。测序数据经 SMRT Link v11 去条码并生成

高保真序列，利用 NCBI 在线数据库及 Amphidomata-
ceae 科参考数据库进行 BLASTn 比对 （ e-value  =  0，
identity > 90%，长度  > 700 bp）， identity > 99% 且全长

覆盖的鉴定至物种水平[37]。

 2.1.3    物种分布点提取

在与数据库数据进行比对和确认后，从 600 个环

境 DNA 样本里识别得到右侧环胺藻的有效样本共

47 个。从采样记录中获取每个样本采集的经纬度地

理位置信息，随后基于地理位置信息利用 R 语言中

的 spThin 包 [38] 对样本点数据进行了二次检测处理，

包括重复点筛选、空间疏化处理等，最终 47 个分布点

均通过检测筛选，被保留用于模型输入[图 1，本文所

有地图基于自然资源部标准地图服务网站 GS(2024)
0650 号标准底图制作，底图边界无修改 ]。这些分布

点大部分集中在南海北部海域，在东海和黄海海域也

有一定数量的分布记录，在渤海则无分布记录。

 2.2    环境变量选择与处理

除了物种分布点外，SDM 建模还需要输入相应

的环境变量空间数据。已有研究表明，海水温度、盐

度及营养盐含量是影响海洋藻类分布和繁殖的关键

环境因子[39−40]。温度不仅影响藻类的生长速率，还调

控其生理代谢过程 [41]，而营养盐，尤其是氮磷元素的

浓度，则直接决定了藻类的生长和繁殖潜力 [42]。因

此，目前藻类物种分布模型中常用的环境变量包括海

表温度、营养盐、盐度等 [43−44]。基于参考上述研究基

础，本研究选取了 9 个对甲藻分布具有关键生态意义

的环境变量，分别为：海表温度、盐度、溶解氧浓度、

硝酸盐浓度、磷酸盐浓度、硅酸盐浓度、初级生产

力、叶绿素质量浓度和离岸距离（表 1）。
其中，前 8 个变量来源于 Bio-ORACLE v3.0 全球

海洋环境数据集（https://www.bio-oracle.org），该数据

集是一个专为生态建模设计的全球海洋环境数据集，

空间分辨率为 0.083°，涵盖了多个时间尺度（包括长

期年平均值）和多个深度层次。为评估气候变化对右

侧环胺藻分布的潜在影响，提取了上述 8 个变量在不

同时间节点及气候情景下的表层（0.5 m）多年平均值，

涵盖当前（2010–2020 年）以及未来两个时期：2050 年

代 （ 2040–2050 年 ）和 2100 年代 （ 2090–2100 年 ）。气

候情景基于第六次气候模式比较计划，选择 3 种典

型共享社会经济路径（Shared Socioeconomic Pathways，
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图 1    采样站点及右侧环胺藻在

中国近海的分布记录

Fig. 1    Sampling sites and dstibution records of Azadinium dex-
teroporum along the costal China

 

表 1    环境变量列表

Table 1    List of environment variables

环境变量 数据来源 变量单位

海水温度 www.bio-oracle.org ℃

盐度 www.bio-oracle.org

初级生产力 www.bio-oracle.org mmol/m3

硝酸盐浓度 www.bio-oracle.org mmol/m3

磷酸盐浓度 www.bio-oracle.org mmol/m3

溶解氧浓度 www.bio-oracle.org mmol/m3

叶绿素质量浓度 www.bio-oracle org mg/m3

硅酸盐浓度 www.bio-oracle.org mmol/m3

离岸距离 www.globalfishingwatch.com km
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SSPs）：SSP126（可持续发展路径）、SSP245（中等发展

路径）和 SSP585（高速发展路径） [45−46]。其中，SSP126

反映低社会脆弱性和低温室气体排放情景；SSP245

表征中等社会脆弱性与中温室气体排放情景；SSP585

则对应高社会脆弱性与高温室气体排放情景 [47]。离

岸距离变量则源自 Global Fishing Watch 所提供的全

球岸线距离栅格数据（https://www.globalfishingwatch.

org），空间分辨率为 0.01° × 0.01°（约 1.1 km ×1.1 km），

该变量不随时间和气候情景变化。为确保环境变量

与研究区域在空间范围和分辨率上的一致性，使用

ArcGIS 中的裁剪工具对所有环境变量数据按研究区

范围进行裁剪，得到研究范围区域环境数据，并统一

行列数，数据分辨率均采用双线性方法重采样至 0.01°×

0.01°，最后转换为 MaxEnt 建模输入指定的 ASC 格式。

 2.3    模型的构建

 2.3.1    模型参数优化

MaxEnt 模型的复杂程度主要受 2 个参数的影

响，即调控倍率（Regularization Multiplier，RM）与特征

组合（Feature Classes，FC）[31, 48]。模型复杂度直接影响

预测的泛化能力，复杂度过高容易导致过拟合，降低

模型在新数据上的预测准确性，而复杂度过低则可能

导致欠拟合。因此，需要通过参数优化合理控制模型

复杂度来提升模型的稳定性和预测精度。本研究使

用 R 语言的 ENMeval 包 [49] 对 RM 和 FC 进行调整。

MaxEnt 模型的特征选择包括以下 5 种 ：线性特征

（Linear features，L）、二次型特征（Quadratic features，Q）、

片段化特征（Hinge features，H）、乘积型特征（Product

features， P）和阈值性特征 （Threshold  features，T） [25]。

在参数优化过程中，将 RM 设定范围为 0.5～3，步长

为 0.5，FC 设置为：L、LQ、LQH、H 4 组，共计测试 24

种参数组合。复杂度指标采用赤池信息准则修正值

（Akaike Information Criterion corrected for small  sample

size，AICc）作为标准 [50−51]。AICc 值越小表示模型越

可靠，最终选择 AICc 最小的参数组合，即特征组合

为 H，调控倍率为 1 作为 MaxEnt 模型的最终建模参

数（图 2）。

 2.3.2    模型性能评估

将数据划分为 75% 的训练集和 25% 的测试集，

取 10 次重复的平均值作为输出结果，模型精度通过

受试者工作特征曲线 (Receiver Operating Characterist-

ic Curve，ROC) 进行评估 [52]，采用 ROC 曲线下的面积

(Area Under Curve，AUC) 作为模型预测性能的衡量标

准[53−54]。AUC 取值范围为 0.5～1，数值越高表示模型

精度越高：0.5～0.6 表示模型预测失败，0.6～0.7 为可

接受水平，0.7～0.8 表示中等效果，0.8～0.9 为良好效

果，0.9～1 则表示预测性能优异[55]。
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Fig. 2    Parameter settings and optimization
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 2.3.3    环境因子重要性评估和适生区划分

在环境因子重要性评估方面，本研究结合 MaxEnt

模型输出的环境变量贡献度、置换重要性和刀切法

分析结果，筛选出影响右侧环胺藻潜在分布的主导环

境因子，并绘制主导环境因子和生境适宜性之间的响

应曲线[56]。适生区分布则基于 MaxEnt 模型输出结果

进行划分，其结果为空间栅格数据，每个栅格值代表

目标物种在该地点区域的分布概率或生境适宜性，数

值范围为 0～ 1，值越高表示物种出现的可能性越

大。适生等级划分通常采用等间距法或自然断点法，

等级划分数量多为 4～10 个 [57]。在本研究中，自然断

点法和等间距法生成的阈值均为 0.50，因此将其作为

阈值对模型预测概率结果划分，将预测分布概率大

于 0.50 的区域识别为潜在适生区。为进一步分析气

候变化情景下右侧环胺藻的空间分布变化，采用 R 语

言的 terra 包 [58]，根据当前气候情景与未来气候情景

下的潜在适生区的二元分布数据，计算各情景下的适

生区及其收缩、扩张面积，并使用 geosphere 包 [59] 计

算质心迁移的方向与距离。

 3　结果

 3.1    右侧环胺藻分布与环境变量之间的关系

本研究基于优化后的建模参数构建 MaxEnt 模

型，设置特征组合为 H，调控倍率为 1。模型性能评估

结果显示训练集的 AUC 值为 0.926，测试集的 AUC

为 0.891，表明模型可靠性较高（图 3a）。环境变量贡
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图 3    环境变量重要性及其与右侧环胺藻生境适宜性之间的响应关系

Fig. 3    The importance of environmental variables and their response relationship with the habitat suitability of Azadinium dexteroporum
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献度评估结果显示，对右侧环胺藻潜在分布影响最大

的 3 个环境因子依次为硝酸盐浓度、硅酸盐浓度和海

表温度，其累积贡献率达到 75%。在置换重要性分析

中，硅酸盐浓度、海表温度和硝酸盐浓度位列前三，

累积重要性达到 68.3%。刀切法分析的结果显示，硝

酸盐浓度、硅酸盐浓度、海表温度和溶解氧浓度对模

型的增益最高（图 3b）。综合上述结果，硝酸盐浓度、

硅酸盐浓度、海表温度和溶解氧浓度可能是决定右

侧环胺藻分布的主导环境因子。环境变量响应曲线

展示了右侧环胺藻的环境生态位分布，结果显示适宜

的硝酸盐浓度下限约为 11.511 mmol/m3（图 3c），最适

硅酸盐浓度约为 3.609 mmol/m3（图 3e），最适海表温

度约为 26.25℃（图 3d），最适溶解氧浓度约为 214.982
mmol/m3（图 3f）。
 3.2    现状和未来情景下右侧环胺藻潜在适生区分布

在当前情景下，右侧环胺藻在南海北部至台湾海

峡的生境适宜性较高（图 4a）总潜在适生区面积约为

63.71×104 km2，分布于南海、东海及黄海海域，渤海海

域未有分布（图 5a）。其中，南海为主要的适生区域，

约占适生区总面积的 72.8%，南海北部的生境适宜性

最高（图 4a）。未来气候变化将对该物种的潜在适生

区分布产生显著影响，在 SSP126 情景下（图 5b 和 f），
潜在适生区面积呈现先下降后回升的趋势（图 5e），至
预测终点面积缩减至 32.21×104 km2，为当前的 50.6%，

北部湾和台湾海峡南部的生境适宜性较高（图 4e）。
在 SSP245 情景下（图 5c 和 g），潜在适生区面积则呈

现出持续下降的趋势（图 5e），其中 2050 年代适生区

面积为 21.12×104 km2，至预测终点面积仅余 5.58×
104 km2，为当前的 8.8%，生境适宜性整体大幅度下降

（图 4f），南海北部的连片适生区几乎消失，仅在东海

等地有零散分布。在 SSP585 情景下（图 5d 和 h），潜
在适生区面积亦呈现先下降后回升的趋势（图 5e），
至预测终点面积为 14.17×104 km2，占当前的 22.2%，但

值得注意的是黄海的生境适宜性大幅度提升（图 4g），
并出现了新的适生区斑块。

 3.3    右侧环胺藻潜在适生区的空间格局变化

基于当前及未来不同气候情景的模拟结果，进一

步比较分析了右侧环胺藻潜在适生区的空间演变特
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图 4    右侧环胺藻不同情景下的生境适宜性

Fig. 4    Habitat suitability of Azadinium dexteroporum under different scenarios
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征（图 6）。结果显示（表 2），与当前适生区面积相比，

SSP126 情景下的稳定区面积为 15.03×104～ 16.56×

104 km2，扩张区面积为 7.59×104～17.2×104 km2，而收

缩区面积为 47.16×104～48.69×104 km2。SSP245 情景

下 ，稳定区迅速缩减至 2.23×104～ 13.78×104 km2，同

时，扩张区面积仅为 3.35×104～7.34×104 km2，收缩区

面积为 49.93×104～61.49×104 km2，这表明旧适生区存

在大规模丧失的情况，而变化后的环境条件尚不足以

形成新的适生区。 SSP585 情景下 ，稳定区面积为

1.39×104～7.10×104 km2，收缩区为 56.61×104～62.33×

104 km2，扩张区面积为 3.63×104～12.79×104 km2，说明

新的环境条件正在促进一定规模的新适生区形成，

为物种重新扩张提供了潜在空间。整体结果表明，随

着气候变化的加剧，右侧环胺藻的潜在适生区可能呈

现出“南缩北扩”的迁移规律，南海、东海等传统适生

区显著收缩，而黄海沿岸则将成为适生区扩张的热点

区域。

从分布范围变化来看，右侧环胺藻的适生区南北

缘均呈现明显的北移趋势（图 6g）。在 SSP126 情景下，

南缘最远移动 893.90 km，北缘最远移动 230.43 km。

SSP245 情景下，南缘最远移动 1 055.31 km，北缘最远

可移动 202.60 km。而在 SSP585 情景下，南缘最远移

动 1 391.49 km，北缘移动距离为 480.90 km。整体来

看，南北缘的迁移速度具有不对称性，其中南缘北移

的速度远远高于北缘。这种南北缘分布的变化同时

导致了适生区质心沿纬度迁移，SSP126 情景下质心

迁移距离为 259.90 km～500.64 km，SSP245 情景下质

心迁移距离为 525.32 km～852.35 km，SSP585 情景下

的变化最为剧烈 ，质心迁移距离可达到 587.04～

1 439.17 km，质心纬度最远可从当前的 22.35°N 迁至

33.10°N，即从南海北部迁移至长江口以北。

 4　讨论

 4.1    主导环境因子对右侧环胺藻潜在适生区分布的

影响

本研究结果表明，硝酸盐浓度、硅酸盐浓度、海表

温度等是影响右侧环胺藻潜在适生区分布的重要环

境因子。针对环胺藻属物种的实验和综述研究表明，
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图 5    右侧环胺藻潜在适生区在不同气候情景下的分布

Fig. 5    Distribution of potential suitable habitat of Azadinium dexteroporum under different climate scenarios
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表 2    右侧环胺藻适生区面积变化及质心迁移表

Table 2    Changes in the suitable habitat area and centroid migration of Azadinium dexteroporum

情景
当前适生区面积/

（104 km2）
未来适生区面积/

（104 km2）
稳定区面积/
（104 km2）

收缩区面积/
（104 km2）

扩张区面积/
（104 km2）

不适宜区面积/
（104 km2）

质心迁移距离/
km

2050年代SSP126 63.71 24.15 16.56 47.16 7.59 528.57 500.64

2050年代SSP245 63.71 21.12 13.78 49.93 7.33 528.83 525.32

2050年代SSP585 63.71 10.74 7.10 56.61 3.63 532.53 587.04

2100年代SSP126 63.71 32.21 15.03 48.69 17.18 518.98 259.90

2100年代SSP245 63.71 5.58 2.23 61.49 3.35 532.81 852.35

2100年代SSP585 63.71 14.17 1.39 62.33 12.79 523.38 1 439.17

66 海洋学报    48 卷

 



该属物种生长受温度、光照及营养盐等环境因子的

影响[60−61]，这与本研究的发现相符。环境变量重要性

分析结果表明，硝酸盐浓度是影响右侧环胺藻分布的

最关键环境因子，在硝酸盐浓度接近 11.511 mmol/m3

时右侧环胺藻的生境适宜性最高，这提示右侧环胺藻

可能在中等富营养环境条件下具有较强的适应性与

扩张能力。氮浓度的增加可以显著促进藻类生长 [62]，

除了环胺藻属外，其他产毒甲藻也表现出类似的趋

势，例如硝酸盐浓度的升高能够促进亚历山大藻的生

长 [63−64]。硅酸盐浓度则与右侧环胺藻的存在概率则

呈现出非线性关系，随着硅酸盐浓度的升高，该藻的

存在概率略有下降，出现这种现象可能是因为硅酸盐

浓度较高时，硅藻在竞争中占据优势，硅藻的增殖会

抑制甲藻的增殖 [65]。温度是影响浮游植物生态分布

的重要物理因子[66]，其对右侧环胺藻的分布也产生了

显著影响。本研究发现右侧环胺藻在中国海域的最

适温度出现在 25～27℃ 范围内，并且在 20℃ 以上即

可呈现出较高的适宜性。其他研究记录表明，右侧环

胺藻不仅可在温暖的地中海南部大量繁殖[13]，在北大

西洋海域也有分布记录，这说明不同的右侧环胺藻菌

株对温度的适应可能存在差距[67]。整体来看，右侧环

胺藻偏好温暖、富营养化的近岸海域，这与地中海那

不勒斯海湾等区域的研究结果一致[13]。

 4.2    右侧环胺藻未来潜在适生区的变化

在未来不同的气候情境下，右侧环胺藻的潜在适

生区呈现出明显的动态变化。本研究预测得到其质

心迁移速度最快为 119.6 km/10 a，高于 Benedetti 等报

道的全球浮游生物迁移速度中位数 35 km/10 a[68]。

这种差异可能是因为中国沿岸的气候变化幅度高于

全球平均幅度，中国气象局发布的公开信息显示，中

国是全球气候变化的敏感区和影响显著区，近 60 a 升

温速率为每 10 a 升高 0.31℃，远高于同期全球平均升

温水平每 10 a 0.18℃ 至 0.20℃[69]。在北大西洋海域

的研究显示，由于甲藻常出现在温度较高、分层更紧

密、营养物质较少的海域，气候变化可能导致 85% 的

甲藻表现出向高纬度迁移的趋势，在低纬度海域出现

这种迁移趋势可能性更明显[70]，本研究预测的右侧环

胺藻的迁移趋势及其过程中展现出的南北缘不对称

性与上述研究一致。此外，Borges 等[71] 曾预测 3 种主

要麻痹性贝类毒素产毒藻在不同气候情景下的适生

区变化，发现这些产毒藻在低纬度地区的适生区面积

将普遍收缩，而在高纬度地区尤其是北半球适生区面

积将显著扩展。这与本研究预测的右侧环胺藻适生

区收缩 /扩张趋势相似，未来情景下随着气候变化程

度加剧，海表温度持续升高，可能会超过右侧环胺藻

最适阈值 [13]，而溶解氧浓度及营养盐浓度呈下降趋

势，在多因子综合作用下，右侧环胺藻在南海区域的

整体适应性降低，分布区缩小，逐渐向高纬度扩张形

成新的适生区，从而入侵至此前没有相关风险的地区。

 4.3    局限与展望

本研究评估了右侧环胺藻在当前及未来气候情

景下的潜在适生区，识别了影响其分布的主要环境因

子，并揭示其潜在适生区的空间格局变化，但在一些

方面仍存在局限性。首先由于右侧环胺藻在我国沿

海的记录比较稀缺，用于建模的样本有限，可能会限

制模型对其潜在适生区模拟的外推能力，因此不能完

全排除适生区外该物种的潜在风险。其次，本研究用

于模拟和预测的环境因子为多年平均气候数据，虽然

可以较好地预测目标物种分布的长期变化，但无法准

确识别驱动浮游藻类分布的关键瞬时条件，而目前关

于右侧环胺藻环境因子的响应模式与耐受范围的实

证研究较少，尚未能掌握右侧环胺藻在不同环境条件

下的生长速率和爆发条件，因此对于浮游生物群落内

不同物种互作的影响和一些突发性的赤潮事件无法

捕捉 [54, 72]。再次，本研究采用的环境 DNA 长读长测

序方法虽灵敏，但迁移和衰减可能引起 eDNA 浓度空

间相关误差 [73]，低物种丰度、密度或生物量生境中环

境 DNA 含量较低亦可能出现检测误差 [74]，这都可能

会对物种分布模型的局部预测结果造成影响，虽然整

体结果相对可靠 [74]。最后，右侧环胺藻产生的 AZA
毒素不容忽视，可能沿海洋食物链对整个生态系统产

生负面影响[11]，但目前右侧环胺藻产毒机制方面的研

究不足，对其产生的不同毒性化合物的特征、毒性强

度、产毒条件等仍缺乏系统研究 [75]。今后应从多角

度开展右侧环胺藻的相关研究，加强野外调查监测与

受控实验，持续优化数据采集、机制研究和模型方法

构建，为右侧环胺藻的风险管控提供更加充分的科学

基础。
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Projected changes of the potential distribution of Azadinium dexteroporum
in Chinese coastal waters under climate change

Liu Xuan1, 2，Luo Zhaohe2, 3，Jin Rui4，Liu Jinquan2，Su Shangke2，Kang Jianhua2，

Hu Dengjin5，Zhang Weini1，Hu Wenjia2

(1. State Key Laboratory of Mariculture Breeding/Fujian Key Laboratory of Marine Biotechnology/College of Marine Sciences, Fujian Agri-
culture and Forestry University, Fujian 350002, China; 2. Third Institute of Oceanography, Ministry of Natural Resources, Xiamen 361005,
China; 3. Xiamen Institute of Technology, Xiamen 361024, China; 4. Guangdong Provincial Key Laboratory of Marine Disaster Prediction
and Prevention, Shantou University, Shantou 515063, China; 5. Fujian Institute of Oceanography, Xiamen 361013, China)

Abstract: Toxic  algal  species  pose  significant  threats  to  ecological  environmental  safety  and  human  health.
Azadinium dexteroporum, one of the main producers of azaspiracid toxins, remains poorly studied in China, and its
distribution in Chinese coastal waters is still unclear. In this study, environmental DNA (eDNA) methods were used
to obtain occurrence records of A. dexteroporum in Chinese coastal areas. Using the 2050s and 2100s as future pro-
jection periods, the Maximum Entropy (MaxEnt)model was applied to simulate the potential suitable habitats of this
species under current and three future climate scenarios (SSP126, SSP245, and SSP585). The results indicated that
nitrate concentration, silicate concentration, and sea surface temperature were the primary environmental factors in-
fluencing the distribution of A. dexteroporum. Under current conditions, the suitable habitat area was estimated to
be 63.71 × 104 km2, mainly concentrated in the northern South China Sea. With climate change, the potential suit-
able area of A. dexteroporum is projected to shrink, decreasing to 5.58×104−32.21×104 km2 by the 2100s. The spa-
tial  distribution  pattern  of  suitable  habitats  shows  an  overall “southward  contraction  and  northward  expansion”
trend: the extensive suitable areas in the South China Sea are expected to disappear, while new suitable areas may
emerge in the Yellow and Bohai seas. The centroid of suitable habitats is projected to shift up to 1 439 km, migrat-
ing from the northern South China Sea to north of the Changjiang River Estuary. These findings provide important
scientific insights for the ecological risk monitoring, forecasting, and management of harmful dinoflagellates.

Key words: Azadinium dexteroporum；MaxEnt model；climate scenario；potential suitable habitat；eDNA
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