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基于稳定同位素的消费者营养来源溯源的方法和过程

王    康    祝孔豪    郭钰伦    徐    军
(中国科学院水生生物研究所, 武汉 430072)

摘要: 为降低利用稳定同位素分析对消费者营养来源进行溯源所造成的一定程度误读, 文章基于实测同位素

数据集(浮游动物同位素数据集), 通过原始数据的简单统计检验、营养来源先验信息的矫正, 构建系列贝叶

斯模型; 通过同位素空间的构建与检验, 及先验信息和后验分布差异等多种分析方法与步骤, 来描述消费者营

养来源溯源的方法和过程。以此为应用稳定性同位素技术开展消费者营养溯源研究提供指导。

关键词: 食物网;   稳定同位素;   贝叶斯混合模型;   营养来源;   先验信息

中图分类号: Q-31           文献标识码: A           文章编号: 1000-3207(2022)05-0767-11

 

稳定同位素分析已成为分析食物网结构的主

要手段之一, 通常用来估算不同来源营养物质对消

费者的贡献
[1—4]

。研究食物网结构涉及分析和比较

物种、种群或个体在生态位空间的相对位置, 这些

数据为有关摄食关系和食物网结构的推断提供了

依据, 但它们不能直接反映出饮食的特征, 如通过

胃内容物分析、饲养观察或粪便分析来反映
[5]
。由

于数据的间接性质, 在解释与本文所讨论的所有分

析方法相关的同位素值时, 存在各种可能的歧义来

源。突发生态因子也使获得的稳定同位素数据难

以进一步解释
[5]: 首先, 同位素相似并不意味着生态

功能相似, 因为两个个体可能具有相同的同位素生

态位, 但是生态位不同。也就是说, 虽然两个不同

个体的营养途径不同, 但不同的资源库可以具有相

似的稳定同位素值。其次, 如果不同的资源库具有

重叠的同位素值, 那么仅靠稳定同位素值可能无法

溯源特定的资源库。第三, 当利用稳定同位素重建

摄食关系时, 必须在时间和空间尺度上对资源库取

样, 以反映出元素的同化率和组织的周转率
[6]
。所

以, 稳定同位素数据不仅是生物之间营养关系相互

作用的结果, 也是众多潜在生物和化学过程驱动的

结果
[7], 相关利用稳定同位素数据进行溯源的研究

更需要科学的解释。

本文基于实测同位素数据集(浮游动物同位素

数据集), 通过简单统计检验、营养来源先验信息

的矫正, 构建系列贝叶斯模型; 通过比较模型总体

性能, 及先验信息和后验分布差异等多种模型性能

评价方法, 来描述消费者营养来源溯源的方法和过

程。以此为应用稳定性同位素技术开展消费者营

养溯源研究, 提供指导方法。 

1    数据质量
 

1.1    测试过程

稳定同位素数据的报道, 理论上必须提供仪器

校准(Calibration)和分析过程不确定性的充分信

息。因此, 测试过程的监控、量化和测量精度应如

实报道。在仪器分析过程中, 通常需要报道数据分

析的准确度(Accuracy)、精密度(Precision)、分辨

率(Resolution)和可重复性(Repeatability)[8, 9]。准确

度表示测量结果与真实数值之间的误差, 代表了仪

器在正常运行条件下, 测定值有规则偏离真值的程

度, 即测量偏差或系统误差。精密度表示测量结果

的分散性, 测定数据结果越分散, 分析的精密度越

低, 误差增大。可重复性表现为在改变了的测量条

件下, 同一被测量物的测量结果之间的一致性。如

果某一研究同位素分析在不同的时间和地点的仪
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器分析条件下进行, 则需要报告数据可再现水平。

系统误差主要是通过仪器校准和测试人员严格操

作流程来降低, 且在稳定同位素比率质谱测定中,
与国际通用标准物质的“真实”值检测的偏差小于

0.1‰[10]
。由于研究结果报道后, 读者均未参与仪器

操作和数据采集, 因此, 就研究本身的重现性(Re-
producibility)而言, 同位素数据报道必须为读者

提供了一种合理的评估仪器分析的不确定性的

途径
[8]
。

因此, 在研究论文中需要报道的7个方面包括:
(1)使用仪器的型号、公司名称、所在单位和实验

室名称;  (2)使用的国际同位素参考标准(如AIR
δ15N)、仪器校准的国际标准物质(Standard refe-
rence materials, 如USGS41)及其标准值(“真值”)[11];
( 3 )用于检测仪器分析过程中的工作标准物质

(Working reference material)的类型、重复测量数、

平均值和标准差(以附表形式报告)。工作标准物质

通常是按照一定样品检测加入, 用于监控仪器分析

过程中的准确度和精密度变化, 及基线漂移特征;
通常选用与测试样品同类物质(如肌肉组织和骨骼

组织等), 由执行分析的实验室自行制备或购买, 且
在多个实验室进行过对比测试

[11]; (4)样品本身的重

复测定结果, 用以反映研究样品本身的测试精密度,
包括分析的重复率(如10%)、重复样本数、平均值

和标准差(以附表形式报告); (5)如果测试过程间隔

了较长的时间或者更换分析测试仪器, 则需要报道

不同时间和(或)地点的(1)—(4)相关内容。(6)标准

不确定(Standard uncertainty), 用来反映数据分析整

体误差, 采用统计平方公差法(Root-Sum-Squares),
计算上述全部引起测试误差的整体特征

[12]
。(7)基

于稳定同位素比率质谱分辨率多为小于0.1‰, 因此

数据报道过程有效数字保留至十万分位(如–23.57‰)。 

1.2    原始数据

研究论文数据存储指的是长期的存储学术研

究论文的数据, 数据来源包括自然科学、社会科学

和生命科学领域。得益于信息科技的发展
[13], 数据

可以大量且长时间的存储。现在, 越来越多的国际

期刊和研究机构要求发表的论文必须将论文中的

数据存储在公开的存储数据库中。其核心优势:
(1)提高论文关注度, 便于其他学者引用、跟踪和对

比研究; (2)验证该研究的重现性和真实性; (3)降低

学术成本, 提升数据使用效率。因此, 建议原始的

稳定同位素及研究中所报道的相关数据以附表形

式发表
[14]; 在正文中以表格的形式(表 1), 报道研究

对象(时间、空间、物种、类群等)稳定同位素平均

值和标准差的信息。

本文得益于原始数据共享的优势, 以Francis等[15]

发表的湖泊浮游动物的稳定同位素研究数据集为

案例(表 1), 探讨基于稳定同位素的消费者营养来

源重建的整个实践过程。该数据集包含21个栖息

地浮游动物和表层悬浮颗粒物、混合层下悬浮颗

粒物和陆源有机碎屑三种潜在食物来源的稳定同

位素数据, 及一个反映光热混合特征的环境因子。

该项研究通过贝叶斯稳定同位素混合模型估计, 清
晰地阐明了陆源碎屑的贡献率为<5%, 并证实了湖

泊光热特征作用影响着浮游动物能量来源。 

1.3    简单统计检验

在满足稳定同位素测量分析过程的准确度和

精密度的前提下 ,  通常数据的分析假设 ,  例如随

机、独立、正态、等方差、稳定等及野外或控制

实验的平衡设计也同样重要。在同位素技术应用

于食物网研究的早期, 许多稳定同位素数据的使用

是基于简单统计来定性推论从消费者或食物资源

的相对关系
[16—19]

。因此, 简单的统计检验对稳定同

位素技术在食物网研究中的应用打下了至关重要

的基础, 也是现在生态学的一个基本组成部分。

依据中心极限定理, 即不同概率分布的随机变

量(独立与否非必要), 且均值和方差有限, 那么当样

本容量趋于无穷大时, 随机变量之和的一个简单变

换就可以服从正态分布
[20]

。因此, “算术平均数是

对真值的最大似然估计”这个假设成立(高斯分布

定理)。稳定同位素的自然属性符合这种假设(图 1A),

表 1    浮游动物研究案例中三种食物来源与消费者的稳定同位素特征

Tab. 1    Stable isotope characteristics of three potential diet sources and zooplankton

食物来源
Source

δ13C 平均值
Mean δ13C

δ13C 标准差
SD δ13C

δ15N 平均值
Mean δ15N

δ15N 标准差
SD δ15N

样本数
N

下层悬浮颗粒物
Subsurface POM –34.11 1.15 0.59 2.98 21

表层悬浮颗粒物
Surface POM –29.13 1.28 0.36 2.09 21

陆源碎屑
Terrestrial Detritus –29.51 1.02 –3.02 1.37 21

浮游动物
Zooplankton –31.69 1.66 4.48 1.46 21
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因此在稳定同位素的各类模型研究中, 均使用标准

差和平均值来开发模型, 且在从个体到生态系统的

整合过程中, 各个层次依然遵循整体分布假设(图 1B)。
需要指出的是, 根据以往统计经验, 样本容量必须

达到30以上, 中心极限定理才能保证成立
[20]; 但是,

在实际研究中, 较低的样本容量经常导致数据分布

特征不能满足统计假设; 而高样本容量大幅增加采

样和分析成本, 也需要研究人员权衡。

首先, 对各类食物来源和消费者的稳定同位素,
进行正态分布和方差齐性检验。在对多个因变量

(例如δ13C和δ15N)同时进行分析时, 常常假设因变量

组合成的向量服从一个多元正态分布(Multivariate
normality; 检验方法Royston test with post hoc Sha-
piro-Wilk test), 即随机误差必须为相互独立的正态

随机变量
[21]

。多元方差齐性是指不同样本的方差

大体相同(Homogeneity of Multi-variances; 检验方

法Bartlett’s Test)。如果方差非齐性, 则会掩盖掉均

值的差异信息, 影响第一类风险且导致错误的结论
[21]
。

需要指出的是, F检验对正态型的偏离具有一定的

稳健性, 但对方差分析的偏离性较为敏感。

其次, 对各类食物来源和消费者的稳定同位素,
进行多变量方差分析(Multivariate analysis of va-
riance, MANOVA), 用于检测研究的食物来源及消

费者之间是否有差异以及差异是否显著。由于在

样本获得过程中无法避免的差异, 及诸多无法控制

的因素, 因此对各类食物来源和消费者的稳定同位

素进行比较(如δ13C和δ15N), 进一步判断样本间差异

主要是随机误差造成的, 还是本质不同或环境效应

引起的
[22]
。

最后, 参数检验都基于正态和方差齐性假设,
可获得更多且可比性强的结论。但是, 特别是在野

外生态学调查中, 不可能总是获得满足上述这两个

假设的数据; 如果强行采用参数检验就会造成错

误。因此, 在上述两个假设不成立时, 亦可利用中

位数进行检验, 即非参数检验; 或使用合理的数据

转换方法把数据转换为正态分布。值得注意的是,
许多统计方法虽然假定数据满足正态, 但是当样本

量大于15或20的时候就对正态条件不敏感了; 但是

如果样本量小于15且数据不满足正态分布, 相关统

计结果失真, 需要特别注意结论准确性。

以湖泊浮游动物的稳定同位素研究为例, 经过

多元正态分布检验和方差齐性分析, 该数据集中变

量均为正态分布; δ13C方差齐性, 但δ15N方差非齐性

(Bartlett’s test, P=0.004)。对δ15N进行更稳健的替代

检验发现方差非齐性(Levene’s test, P=0.0429)。再

进一步, 对δ15N进行更加稳健的非参替代检验发现

方差齐性(Fligner-Killeen test, P=0.09377)。进一步

进行多元单因素方差分析, 结果表明3种潜在食物

来源表现出一种或一种以上的稳定同位素显著差

异(图 2), 适合进一步分析消费者的食物来源。 

2    同位素空间分析
 

2.1    营养富集指数

稳定同位素技术在应用时需充分考虑引起稳
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A. 稳定同位素正态分布假说
Normal assumption of stable isotope data
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图 1    稳定同位素正态分布假设(A)与多层次混合特征(B)
Fig. 1    Normal assumption (A) and mixing through different ecological levels (B)
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定同位素在机体内分馏的因素。例如, 稳定氮同位

素(δ15N)在相邻两个营养级间所产生的富集因子

(Δδ15N)在3‰—5‰, 而δ13C值在相邻营养级间富集

因子(Δδ13C)仅为0.4‰—1.0‰[23]
。营养富集指数获

取方法有两种: 一种是在室内严格控制的条件下,
测量实验对象与其单一食物源之间稳定氮同位素

的差值; 另一种方法是选用野外生态系统中食源相

对简单的生物, 测量其组织与食源间的稳定氮同位

素的差值。室内实验控制了实验对象和饵料组成,
但在室内条件下生物的代谢活动、消化吸收率和

饵料组成等均与其自然生态系统下存在较大差异,
很难获取动物在自然状态下真实的营养级富集因

子
[24]

。同时在野外生态系统中, 不同的物种、不同

的采样部位和不同栖息环境下稳定同位素的富集

都存在差异, 又需要更多的室内试验来得到特定营

养级富集因子
[24]
。

针对这种情况, 许多研究者采用基线营养级富

集因子的统计平均值或几个统计平均值并用, 可提

供一种最接近富集因子真实状态的近似值
[25], 从而

更好地估算该种类的食源组成。Caut等 [ 2 5 ]
于

2009年收集了66种期刊290个物种的营养级富集因

子, 并按种类、生境和组织进行了分类归纳, 表 2显
示鱼类各组织与食物之间的δ13C和δ15N的营养级富

集因子的均值和标准误, 在难以获取准确的营养级

富集因子的情况下可采用相关数据代替
[26]
。 

2.2    同位素空间构建与检验

在运行模型之前, 必须检查消费者稳定性同位

素数据是否绝大多数落入潜在营养来源确定的混

合多边形中。尽管通过营养富集因子校正后的稳

定同位素混合空间(图 3), 可以初步进行判断, 但是

由于贝叶斯混合模型的数学性质, 即使这些结果不

成立, 也会获得方程的解
[5, 27]

。因此, 必须检查消费

者稳定性同位素数据是否绝大多数落入多种营养

来源确定的同位素混合空间中
[28]

。此外, 同位素混

合空间中营养来源和消费者同位素之间的共线性,
及不同营养来源之间的差异水平等情况, 可会导致

统计上多种营养来源贡献的等效解决方案, 也需尽

量避免
[5, 27]

。如果没有, 那么必须考虑工作假设中

存在一个问题: 在测量过程中出现错误, 或者在分

析中忽略了消费者的重要来源。由于贝叶斯建模

包含不确定性(本例中为均值和标准偏差), 因此可

以使用另一个贝叶斯建模工具来准确确定哪些样

本属于混合多边形
[28, 29]

。在进一步模型中, 应舍弃

不属于混合多边形的消费者样本。

以湖泊浮游动物的稳定同位素研究为例, 通
TEF校准, 结合多元单因素方差分析, 结果表明三

种潜在食物来源表现出一种或一种以上的稳定同

位素显著差异(P<0.05), 且共线性特征不显著(图 2),
适合进一步分析消费者的食物来源。

表 2    鱼类各组织与其食源之间稳定碳、氮同位素的营养级富集因子

Tab. 2    Stable carbon and nitrogen isotopes fractionation factor of birds between the organizations and the food

组织类型Tissue

δ13C营养级富集因子
Diet-tissue fractionation factors δ13C

δ15N营养级富集因子
Diet-tissue fractionation factors δ15N

平均值
Mean

标准差
SD

标准误
SE

置信
区间ci 样本数N 平均值

Mean
标准差
SD

标准误
SE

置信
区间ci 样本数N

所有组织
All tissues 1.77 0.96 0.15 0.31 40 2.52 1.54 0.23 0.46 46

肝脏Liver 0.77 0.86 0.32 0.79 7 1.61 1.13 0.34 0.76 11
肌肉Muscle 1.81 0.82 0.19 0.41 18 3.23 1.38 0.32 0.67 19

整体Whole body 2.19 0.85 0.22 0.47 15 2.30 1.64 0.41 0.87 16

P=0.37 P<0.001

P<0.001

P=0.77P<0.001

P<0.001
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图 2   三种潜在食物来源的稳定同位素多元单因素方差分析结果

Fig. 2   Multivariate ANOVA of stable isotopes for three potential
diet sources
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由图 4所示(等值线颜色深浅显示了概率轮廓),
本研究数据总体质量高。图 4A−C则显示了消费者

浮游动物同位素值的变化将如何影响食物来源混

合模型可以合理解决的概率
[28]

。多边形5%概率轮

廓以外的浮游动物样品将不再用于混合模型构建,
从图 4B中的示例中可以观察到此问题的实例, 其
中3个样本(7、19、21号个体)位于指定的潜在源之

外, 模型结果证实了这一点(图 4C), 表示样本在多

边形内只有5%以下的机会, 因此模型解释程度低,
在后续建模分析中予以剔除。图 4D−F则显示了消

费者浮游动物同位素值的变化将如何影响营养来

源混合模型低估风险的概率
[29], 消费者浮游动物样

品落入风险区的概率总体低于50%, 未出现高于

95%概率的样本。

需要强调的是, 如果在上述统计方法检验过程

中, 发现较多的样本不适用于建模, 则必须考虑研

究假设中是否存在测量过程的错误、消费者的重

要食物来源被忽略或营养富集因子使用不合理等

问题
[28]
。 
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图 3   营养富集因子校正后的稳定同位素混合空间

Fig. 3   Trophic enrichment factor corrected isospace
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图 4    混合多边形迭代模型

Fig. 4    Mixing polygon simulation
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2.3    源合并

在利用稳定同位素混合模型量化食物来源对

消费者的贡献过程中, 一个常见问题是来源过多,
模型量化可信度下降。解决这一问题通常有两类

方法。一种是通过先验信息, 即对消费者摄食信息

或生态系统中食物资源信息, 进行相似分类组合,
以便简化科学问题, 控制来源数量, 提高模型量化

的可信度, 降低不确定性。合并的基本原则为, 来
源聚类的同位素特征没有显著差异, 且来源具有合

理的关系, 组合来源具有一定的生态功能意义
[30]

。

另一种方式是, 先使用混合模型获得来源贡献的所

有可能量化结果, 根据每个来源的可能的贡献范围,
对功能相关的食物来源组合的贡献进行概括, 以此

获得对研究问题有益的总体来源量化结果
[31]

。源

合并评估流程如下(图 5), 由于湖泊浮游动物的稳

定同位素研究的来源仅为3种, 因此不对源合并进

行讨论。 

3    同位素混合模型
 

3.1    常用模型

利用稳定同位素质量平衡方程计算食物源的

相对贡献比例的基本模型构成如下:

±X sample =

nX
i=1
[f i( ±X sourcei+¢X 0 )] ;

nX
i=1

f i = 1

式中, δXsample表示消费者稳定同位素X (如δ13C或
δ 1 5N )的相对含量 ;   f i为第 i个食源的贡献率 ;
δXsourcei表示第i个食源的稳定同位素X的相对含量;

ΔX′为所测定的稳定同位素X在食源与机体之间的

营养级富集因子
[32, 33]

。

从公式可知, 测定样本和食源的n种稳定同位

素可以确定n+1种食源的贡献率。例如, 将测定的

样本和食源的2种稳定同位素值(δ13C和δ15N)代入质

量平衡方程可确定3种食源的贡献。此外, 公式中

引入了营养级富集因子ΔX, 成为获得食物来源比例

的一个重要不确定性因素。

在大多数情况下, 消费者营养来源重建需要面

临更多食物源问题, 即n种同位素值和>n+1种食物

源, 因此需要更为复杂的模型来计算每种食物源的

贡献比例范围
[34]

。应用较多的一种模型为线形混

合模型, 它依据资源贡献范围(0—100%)内, 在各组

合不同增量变化下, 在较小可容忍范围内的潜在食

物资源贡献的频率和范围
[35]

。混合模型只对食物

来源和消费者使用均值同位素特征, 并不直接考虑

食物来源和消费者的变异性, 包括采样和测量误差。

另一类发展较多的模型为贝叶斯混合模型(如
MixSIR、SIAR和MixSIAR)。它通过综合先验信

息, 整合不确定因素(如多种食物来源、富集因子

和同位素比率多变性等), 引入“取样-重要性-再取

样(Sampling-importance-resampling, SIR)”的运算法

则, 进行食源贡献率的后验概率检验, 提高了数据

分析的精度
[36, 37]

。

新的分析方法的出现, 也导致了一些关于哪种

方法是最适合应用于稳定同位素数据的争论
[38, 39]

。

争论主要集中在哪种分析方法是“正确的”或“错误

的”, 但是, 识别不同方法最适合的问题类型或许才

食物源同位素特征
Source isotope

signatures

群集源是否有显著差异？
Whether cluster sources have 

significantly different?

1) 不混合Uncombined

2) 运行混合模型
    Mixing model

群集源之间是否相关？
Whether cluster sources 

are related?

混合后验
Combine a posterior

是

是

是

否

否

否

使用非混合的混合
模型结果

Use Non-combine

result

群集源之间是否相关？
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are related?

1) 不混合Uncombined

2)  运行混合模型Mixing model
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     Get confidence intervals

           或者 Or      
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图 5    源合并评估流程图

Fig. 5    Diagram of Source combination
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是问题的关键。同样, 每种稳定同位素分析方法也

具有明显的优点和缺点, 并且每一种方法都适合于

特定的情况。 

3.2    先验信息

当观测到的数据样本量或代表性有限时, 贝叶

斯模型提供了将观测到的数据与其他“先验”信息

相结合的能力, 即当有新数据可用时, 会更新先前

的估计值。随着当前掌握的信息不断被更新, 形成

了科学的“学习周期”。尽管使用胃肠含物来评估

营养来源有一定的局限性
[40], 但是对摄食关系依然

提供了重要的先验信息, 此外还包括环境中食物源

的丰度、生物量和消费者的摄食行为习性等, 均可

作为重要的先验信息, 以提高混合模型预测的准

确性
[41]
。

但是贝叶斯混合模型有一个特点, 如果先验信

息误差较小, 则混合模型的后验结果会反映先验信

息的分布趋势和数据离散特点; 如果先验信息误差

较大, 则导致混合模型的后验结果存在更多不确定

性, 逐渐接近没有先验信息模型的估算结果, 分析

的准确性也会下降
[30]

。因此, 在开展此类研究前,

需要投入大量的时间和精力进行数据收集和分析,
了解哪些数据满足了前期的假定条件, 这样才能保

证分析的准确性。

本研究展示了3个营养来源贡献的先验信息

(图 6), 包括默认先验(右侧)和信息先验(左侧), 针对

3种营养来源, 包括表层悬浮颗粒物、混合层下悬

浮颗粒物和陆源有机碎屑。默认先验的营养来源

贡献由均值为零、标准偏差为1的正态分布混合确

定。信息先验是基于浮游动物的食性分析数据,
3种来源质量比例均值分别为10%、80%和10%, 依
据上述方法获得营养来源边际贡献水平较大的分

布特征。在进一步建模分析中, 本研究采用信息先

验的情景来分析浮游动物数据集。 

3.3    模型选择

本研究使用R包simmr[42]来拟合所有的同位素

贝叶斯混合模型(iter=50000, burn=1000, thin=10,
n.chain=4), 并使用JAGS(Just Another Gibbs Sampler)
从后验分布中提取样本。通过马氏链(Markov chain,
MCMC)轨迹图检验法、Geweke检验法和Gelman
检验法等多种方法诊断了马氏链的收敛性, 进一步
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图 6    先验信息的不同情景

Fig. 6    Priori information of two scenarios
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估计有关参数或者进行其他统计推断。 

3.4    后验分布检验与分析

贝叶斯混合模型在输出结果中纳入了食物来

源和消费者的变异性, 及采样和测量误差, 其主要

的统计数据是消费者营养来源的概率分布(图 7),
而不是消费者同位素值的预测。为避免输出单一

结果对真值造成误判, 输出结果的报道必须为读者

提供消费者营养源的概率分布, 而不是单一的数值

(如平均值或中位数), 以包含实验过程中的不确定

性。输出结果的可利用性与后验分布的收敛程度

相关, 收敛程度越大, 数据分布越集中, 其可信性也

越高
[36]

。此外在某些情况下, 还应该提供后验分布

的统计边界, 贝叶斯混合模型可提供95%的置信

区间。

本研究展示了基于贝叶斯混合模型的湖泊浮

游动物摄食三种营养来源的后验分布, 结果显示陆

源碎屑的贡献率为<5%, 证实了湖泊光热特征作用

影响着浮游动物能量来源, 并重新构建了陆源营养

对水生消费者的贡献程度。 

4    结论

通过以上案例, 本文综述了消费者营养来源重

建的过程, 阐明了消费者营养来源重建过程中的诸

多技术问题
[27]

。原始数据的规范化测试与简单的

统计检验, 为研究人员提供合理的评估仪器分析的

不确定性的途径, 并且能够提高数据质量、剔除异

常数据; 同位素空间的分析, 有助于检验数据质量

是否符合建模需要; 能够准确反映摄食关系的先验

信息以及对后验分布的合理解读, 不仅可以提高混

合模型预测的准确性, 更能最大限度溯源消费者的

营养来源(图 8)。
本文没有涉及在解释同位素数据集中许多相

关的其他类型的信息(如营养鉴别因子、同位素选

择途径、组织周转率和脂质去除等), 因为其他综

述已经对此类问题进行了深入的讨论
[7, 43—49]

。本

文的目标是提供方法, 概述目前用于回答有关消费

者营养溯源问题的分析方法。无论何种方式的分
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图 7   消费者营养来源贡献的后验信息

Fig. 7   Posteriori information of consumer
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Fig. 8    Summary diagram of the logical steps in stable analysis and dietary reconstruction
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析方式, 稳定性同位素数据只能间接反映能量和营

养物质在食物网中的流动, 并不能直接提供生物之

间功能关系的明确信息。营养鉴别因子、食性先

验信息和组织周转率等经验数据的获取依然需要

大量的野外和室内的实验支撑
[7]
。此外根据具体研

究, 在实践过程中, 评价指标多种多样, 且分别刻画

了相对“真实模型”的信息损失。由于真实模型的

未知性, 这些评价只能反应现有模型构建过程中相

对较好的性能, 具体问题仍需具体分析。
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RECONSTRUCTION OF CONSUMER DIETARY SOURCES BASED ON
STABLE ISOTOPES

WANG Kang, ZHU Kong-Hao, Guo Yu-lun and XU Jun
(Institute of Hydrobiology, Chinese Academy of Sciences, Wuhan 430072, China)

Abstract: Stable isotope analysis has emerged as one of the primaries means for examining the structure and dynamics
of food webs, and usually used to estimate the contribution of various sources to consumer diet. The existence of out-
liers in the data, the lack of prior information, and the unreasonable interpretation of the posterior distribution could
make an inaccurate model to explain the contribution of consumer diet. Where possible, the application of stable iso-
tope data should be supplemented with additional data such as diet analysis and feeding behavior. To this day, there are
still many methods that require specific information about the consumer diet, which is used as model parameters and
the establishment of prior information in the Bayesian mixing model to reduce the number of potential source pools.
Current models estimate probability distributions of source contributions and incorporate complexities such as variabi-
lity in isotope signatures, discrimination factors, hierarchical variance structure, covariates, and concentration depen-
dence. It is important to incorporate sources of variability and uncertainty and not just rely on point estimates in mixing
model inputs. Outputs from Bayesian models are true probability distributions that may be plotted and summarized with
any number of descriptive statistics, as well as compared with each other, with hypothesized distributions, or with other
parameters of interest such as fitness. Regardless of the method of analysis, stable isotope data can only indirectly re-
flect the flow of energy and nutrients in the food web, and can not directly provide clear information about the functio-
nal relationship between organisms. Standardized and simple statistical testing of original data provide a reasonable
way to evaluate the uncertainty of instrumental analysis, and improve data quality and eliminate abnormal data; analy-
sis of isotope space helps to verify whether the data quality conforms to the modeling need; Prior information can accu-
rately reflect the feeding relationship combined with reasonable interpretation of the posterior distribution, which can
not only improve the accuracy of the mixed model prediction, but also trace the source of consumers nutrition to the
maximum. The acquisition of empirical data such as nutritional identification factors, dietary prior information, tissue
turnover rate, etc, still requires a lot of experimental support in the field and lab. In addition, according to specific re-
search, in the course of practice, there are various evaluation indicators, and they respectively describe the information
loss relative to the “real model”. Due to the unknown nature of the real model, these evaluations can only reflect the rela-
tively good performance of the existing model construction process, and specific issues still need to be analyzed in de-
tail. Therefore, this paper created a series of Bayesian models based on the measured isotope data set (isotope data set
for plankton), the simple statistical test of the original data and the correction of the prior information of nutritional
sources, the construction and test of the isotope space, as well as the prior information, various analysis methods and
steps, such as the difference in posterior distribution, to describe the method and process of consumer nutrition source
traceability, which provide guidance methods for the application of stable isotope technology to carry out consumer nu-
trition traceability research.

Key words: Food webs; Stable isotopes; Bayesian models; Dietary source; Prior information
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