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提要  近半个世纪以来, 基于数据的古生物学研究日益占据重要位置。当下的科学研究进入大数据时代已得到

公认, 虽然囿于总体上非实验性学科的特点, 古生物学数据产出速度有限, 目前尚难符合大数据的多数基本特

征, 但大数据时代及相关理念显然对古生物学研究产生了积极效应, 比如近年来古生物学数据产出的多元化, 

数学方法与模型的复杂化均与之密不可分。本文主要基于作者研究经验, 浅议了古生物学定量化研究历史三个

阶段, 同时考虑古生物不同门类数据的相通性, 在大数据语境下将古生物学数据分为结构型、半结构型与非结构

型, 并简介了基本研究方法。在讨论了定量古生物学与分析古生物学两大研究视角的异同后, 基于古生物学代表

期刊最新论文的小样本抽样, 本文强调了分析古生物学的研究思路与统计模型较传统统计方法的优势。近年来

古生物学展示了数据驱动型研究的特点, 未来可能需要同时重视模型驱动的研究视角, 将自上而下问题导向的

模型设计与自下而上基于数据的收集分析相结合, 以保证古生物学数据研究的可持续发展。此外, 古生物学不是

数据密集型科学, 未来将之与地学其他领域的数据有机整合, 会促成古生物学在学科交叉方向的深入。最后, 统

计学领域最新的倡议同样需要古生物学者重视, 对统计模型的选择与对数据的解读需要考虑系统的复杂性与多

解性, 统计显著性相关的因果规律识别尤其需要慎重。 
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A brief discussion on paleontology research in the context of Big Data 

HUANG Bing 

State Key Laboratory of Palaeobiology and Stratigraphy, Nanjing Institute of Geology and Palaeontology, Chinese Academy of  
Sciences, Nanjing 210008, China 

Abstract  Over the past half-century, data-based research in paleontology has increasingly assumed a prominent role. 
It is widely acknowledged that contemporary scientific research has entered the era of Big Data. However, owing to the 
inherent characteristics of non-laboratory disciplines, the rate of production of paleontological data resources is limited, 
making it challenging to align with the fundamental characteristics associated with Big Data temporarily. Nevertheless, 
the era of Big Data and its associated concepts have clearly exerted a positive influence on paleontology. For instance, 
recent years have witnessed the diversification of data output in paleontology, along with the inherent complexity of 
mathematical methods and models, which are closely linked to this era. This article, primarily based on the author’s 
research background, offers a concise overview of the three key stages in the history of quantitative paleontological  
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research. Simultaneously considering the commonalities among paleontological data, it categorizes paleontological 
data within the context of Big Data as structural, semi-structured, or non-structured, while also providing an introduc-
tion to fundamental research methodologies. Following a discussion of the similarities and differences between the two 
major research perspectives of quantitative paleontology and analytical paleobiology, the article emphasizes the ad-
vantages of analytical paleobiology’s research methodologies and statistical models over traditional statistical ap-
proaches. In recent years, paleontology has unmistakably displayed characteristics indicative of data-driven research. 
However, a model-driven research perspective may be necessary. The methodology combines top-down model design 
with bottom-up data collection and analysis could ensure the sustainability of paleontological data research. Further-
more, given that paleontology is not inherently a data-intensive discipline, its collaboration with data from other geo-
scientific fields, will in turn promote the interdisciplinary growth of paleontology. Finally, the latest developments in 
the field of statistics also warrant the attention of paleontologists. The selection of appropriate statistical models and 
the nuanced interpretation of data should account for the inherent complexity and potential multiple solutions within 
paleontological studies. Particular caution should be exercised when identifying causal relationships related to statisti-
cal significance. 

Key words  Big Data, numerical paleontology, data driven, analytical paleobiology, model driven 

 

1  引  言 

自20世纪末以来, 古生物学取得了一系列突

破性认识, 这些重要成果一方面是基于关键化石

的发现, 另一方面也离不开数据的分析与解读。毋

庸置疑, 古生物学已经从一个世纪或更早以前的

描述性“学科”, 过渡为与数据关系密切的“科学”。

从数据集(Data set)到数据库(Data base), 古生物最

终开始与大数据(Big Data)产生关联。虽然“大数

据”概念提出并不算久远(Doctorow, 2008), 但它已

经几乎渗透进各个学科和领域, 并成为最为热门

词汇之一, 甚至主导行业方向。那么在大数据时代, 

古生物学又如何定位并响应这一浪潮呢？ 

“大数据”一词由于过于熟悉而有时模糊了它

的涵义。关于大数据的特性 , 最早被提出高速

(Velocity), 多样化 (Variety), 以及大量 (Volume), 

被称为大数据的 3V特征 , 之后又加入了价值

(Value), 即4V特征(Mayer-Schönberger and Cukier, 

2014) 。虽然之后有新特征加入 , 如准确性

(Veracity), 动态性(Vitality), 可视化(Visualization)

等, 但4V特征得到广泛认可。古生物学数据可以满

足多样化及价值特征, 但以大数据的命名特征即

大量(Volume)来说, 以TB(即1024 GB)级别以上的

数据量, 古生物学当下并不容易满足(例如PBDB

或GBDB数据库仅是有限的GB级别 )。而高速

(Velocity)即数据流的吞吐速度, 虽然古生物学数

据资源近年来明显增长, 但由于其非实验室科学

本质, 数据产出速度有限, 该特征很难得以满足。 

因此严谨地讲 , 由于目前学科本身数据的限制 , 

古生物学科暂时还不存在严格意义下的大数据。 

值得期待的是, 随着地学其他领域数据, 特别

是涉及深时(deep time)的相关大数据的发展(沉积

学、地球化学、地质年代学甚至构造地质学等), 学

科交叉的古生物学大数据研究大有可为。此外, 大

数据时代的新方法理念甚至研究范式, 都对古生

物学产生积极效应。古生物学自身限制并不意味着

它要脱离大数据时代的“潮流”。该意义上, 了解大

数据语境下的古生物研究就十分必要。 

本文主要基于作者个人研究过程中对古生物

学定量化发展的初步理解, 尝试探讨数据驱动与

模型驱动的古生物学研究, 并首次介绍分析古生

物学(Analytical Paleobiology)的基本概念和研究方

法, 最终对大数据语境下的古生物学研究谈一些

粗浅认识。作者对古脊椎动物与古植物等相关定量

研究了解极为有限, 但考虑到古生物学数据类型

和方法的相通性, 本文拟从极为有限的研究经验

和视野入手, 结合个人近年讲授的研究生课程资

料, 主要面向刚进入古生物学领域的研究生和青

年科研人员谈一些体会, 希望能够抛砖引玉, 对

读者有所启发, 也供同行批评。 

2  定量古生物学的发展历程 

2. 1  基础数据的描述性分析 

古生物学早期文献中绝大多数几乎看不到数

据, 以描述性文字及图版为主。以腕足动物为例,  
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最早涉及到的研究(Duméril, 1806)及其后百年, 未

能发现涉及数据的文献。作者了解到有腕足动物标

本长宽数据的研究始于20世纪初(如Greene, 1908), 

20世纪40年代才有多个形态参数的度量数据表

(Bancroft, 1946), 以及最简单的最小二乘回归分析

(Newell, 1949)。 直到20世纪80年代, 线性回归一

直是腕足动物研究的主要定量方法(如Lenz, 1967; 

Grant, 1972; Jones and Smith, 1985等), 结合数据直

方图 (Histogram)的绘制 (Worsley and Broadhust, 

1975)也是较为常见的方式。甚至21世纪的系统分

类研究中, 仍然离不开回归分析, 只是在算法上

更为多样化, 如压缩主轴法(RMA), 以及鲁棒回归

(黄冰, 2007)等。 

由于作者专业所限, 对其他门类文献在小样

本抽样中发现除了类似趋势外, 也有自身特色的

研究, 如对菊石缝合线的定量化描述从很早就开

始(如Furnish and Unklesbay, 1940), 甚至在分形几

何正式提出后没多久就有相关的缝合线分形结构

的研究(Long, 1985)。更为早期的, 近2个世纪之前

研究腹足类壳的形态时就已涉及几何形态测量学

(Moseley, 1838), 该开创性研究明确提出运用数学

原理(mathematical principles), 最终发现腹足类壳

的对数或等角螺旋(logarithmic or equiangular spi-

ral)生长规律。相关研究被古生物学家用计算机重

现已是其一个多世纪之后了(Raup, 1967)。 

虽然最早的古生物多样性曲线是一项极具前

瞻性的工作(Phillips, 1860), 但该曲线并没有确切

的数据支持(无坐标轴数据), 只是描述性的趋势展

示。类似的, 古生物学早期研究以分类为主, 定量

化研究手段也多基于形态度量数据, 大多属于描

述性统计(descriptive statistics), 主要涉及数据简

单处理, 图表描述与基本分析, 目的是呈现数据

的一般趋势。早期研究中数据量小而简, 除个别研

究(如Raup, 1967; Gould and Katz, 1975), 均可通过

手算或计算器辅助计算, 同时由于较其他基于实

验数据的学科在统计分析要求上的滞后性, 一直

以描述性分析占主导。 

运用生物学方法研究古生物化石是一个很早

的思路 , 在20世纪70年代甚至已成为一种潮流 , 

也有不少专著发表(如Schopf, 1974; Boucot, 1975), 

但这种思路真正作为一种研究理念, 离不开化石

生物学(Paleobiology, 也常被译为现代古生物学、

理论古生物学, 或古生物学)。《古生物学名词》

中对该术语解释为, 视化石为地史时期的生物实

体, 强调从生物学的角度, 运用生物学的原理和

方法来研究化石, 并注重探讨生物与其生活环境

关系的学科(方宗杰、杨群, 2009)。期刊Paleobiology

创刊第一期就体现了该研究理念, 如基于计算机

编程的托盘海绵形态学研究 (Gould and Katz, 

1975), 双 壳 类 的 流 体 力 学 实 验 及 定 量 分 析

(Stanley, 1975)、形态演化速率(Schopf et al., 1975)

和物种生存曲线(Raup, 1975)等。化石生物学或强

调从生物学角度研究化石的古生物学的产生, 似

乎可以视为古生物学定量化研究开始的重要里程

碑。 

2. 2  计算机参与的统计分析 

古生物学由于学科数据的特点和研究传统 , 

相对较晚使用计算机。最早通过编程进行的研究是

对化石的壳(腹足类为主)进行三维建模分析(Raup, 

1967), 这一研究以当时的计算机软硬件条件来说

几乎达到了资源的最优配置。在之后的十余年内, 

都很少有编程的相关研究 , 直到化石生物学与

Paleobiology期刊的出现。 

古生物学多样性研究的开创性工作(Sepkoski 

et al., 1981)用相关性分析(correlation analysis)得出

重要结论, 即显生宙海洋目级分类单元多样性数

据存在共变模式, 从此通过对多样性数据相关的

宏演化研究拉开序幕。Sepkoski (1984)最早识别出

五次生物大灭绝事件, 是计算机参与统计分析在

古生物学应用的早期经典。从此, 古生物学这门与

地质历史相关的学科 , 也如同历史被分为

“History”和“histories”一般, 在定量化研究领域似

乎可以被分为“Paleobiology”与“paleobiologies”两

类, 前者研究多个门类的多样性变化, 如辐射、灭

绝等宏大的规律, 后者聚焦单一门类, 对化石居

群或组合进行形态或古生态相关研究, 两者大体

上可对应宏演化与微演化。 

20世纪90年代迎来了古生物学定量化研究的

第一次高潮, 先驱工作激发了广大古生物学者的 
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兴趣。古生物学家不再是物理学家所诟病的“集邮

者”, 数据分析与解读成为探索演化规律的重要依

据。将今论古, 借鉴生物学已有方法是当时的常规

手段(如Dodd and Stanton, 1990)。由于编程计算有

一定门槛 , 有学者设计出一些定量分析程序(如

Tipper, 1991; Temple, 1992)专门供古生物学研究者

使用。PAST (PAlaeontological STatistics)作为第一

个较为全面的古生物学专用的免费统计软件也终

于问世(Hammer et al., 2001)。PAST在功能设置上

有较强的针对性, 除“常规统计”“多元统计”之外, 

还设置了“多样性分析”“形态学分析”“地层学分析”

及“时间序列分析”等专项功能菜单(详见黄冰等, 

2013)。此外, 用户可向开发者提出要求和建议, 作

者也曾为该软件回归分析提供算法并被采用(1.95

版)。PAST最新一版是4.08 (2021年11月后暂未更

新), 包括近200个子程序涉及上百种数理统计过程, 

能满足绝大部分的古生物学定量分析需求。 

21世纪初, 由于PAST普及的局限, 一些专业

数据分析软件也是古生物学者的选择, 如Matlab, 

Origin, SPSS, 甚至Mathematica与SAS等。其中

SPSS (Statistical Package for the Social Sciences)因

其操作简单, Origin因其成图美观而得到相对较多

使用, 而功能极为强大的Matlab与统计学最大商

业软件SAS因编程复杂而受到较少关注。上述软件

均价格不菲, 从而使用有限, 开源分析软件和平

台的匮乏直到R语言的出现才得到缓解。 

R是一种用于统计计算和数据分析的编程语

言和环境(简介与案例见黄冰, 2015)。它与SAS有渊

源, 但R是免费开源的, 由统计学家和计算机科学

家共同开发和维护。古生物学者较早就开始使用R 

(如Hunt, 2006; Novack-Gottshall, 2007等)。虽然R

有一定使用门槛, 但其集成开发环境(IDE) RStu-

dio友好 , 特别是R生态系统中有大量的扩展包

(packages), 使R语言并不难掌握。R的扩展包极为

多元, 如“ggplot2”用于创建高质量的数据可视化, 

“stats” 用于基本统计 , “caret” 用于机器学习 , 

“igraph”用于网络分析等等。有些包也开始高度集

成化, 如“tidyverse”包括80个左右的小程序包, 可

满足多数统计分析研究。此外, 古生物学者自己也

可开发相关的包 , 如最早的 PaleoTS 包 (Hunt, 

2006), 以及较近发布的包DivDyn (分析PBDB数

据, Kocsis et al., 2019), 和越来越多的如PlaeoDB, 

Palaeoverse, Paleomorph等古生物学相关包。有了

它们, 古生物学家的编程工作量得到极大压缩。可

以说, R语言的使用开启了古生物学定量化研究的

新时代。 

正是由于计算机的参与, 古生物学工作者开

始真正与数据打交道。严谨的统计学分析使古生物

学成为一门有更为客观指标的科学, 其研究范式

也随之转变。古生物学数据甚至开始与现代生物学

数据整合(如构建演化树, 探讨古生物与现代生物

的系统关系)。通过计算机, 面向化石的研究产生

了更多的数据, 多聚焦化石形态(详见第3节)及相

关功能(包括如古脊椎动物如何运动与器官的功能

等, 如Gai et al., 2022), 或特殊特征(用小波分析研

究菊石的缝合线, 如Ubukata et al., 2014; 或通过

植物叶片的气孔推测古大气CO2浓度, 如Wang et 

al., 2014等)。化石出现信息数据也衍生出了更多其

他类型的数据。相关数据的复杂化和多元化开始要

求新的统计方法与数学模型, 这一趋势在大算力

时代愈演愈烈, 也同时成就了一些新兴方向。 

2. 3  大算力时代的古生物学建模分析与AI的介入 

虽然目前已进入大数据时代, 古生物学相关数

据也在21世纪初得到迅猛增长, 但促进古生物学研

究的因素可能并不只是大数据本身, 更多的是与之

相关的大算力及其带来的新分析方法。大算力依赖

计算机硬件发展, 摩尔定律清晰揭示了这一过程。

当下计算机硬件已能满足绝大多数分析, 个人高性

能计算机与超算标志着大算力时代的到来。 

大算力需求与古生物学数据特点相关。由于化

石纪录不完备性, 古生物学数据对分析过程也有

相应要求。以古生物多样性数据为例, 其不均衡性

要求稀疏化(见黄冰, 2012), 对其估计需要外插值

(如Huang et al., 2014), 这些均涉及重采样。动辄上

千次或更多重采样只是基本要求, 虽然一般没有

问题, 但对于较大数据(如显生宙多门类出现信息

数据), 个人计算机就相形见绌了。此外, 传统的分

支系统学研究使用PAUP软件, 树的生成有时需数

天乃至数周, 新算法与软件的出现(如MrBayes或 
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TNT), 计算时间显著缩短, 但随着数据量与新模

型复杂度的增加, 未来对算力的要求将进一步提

升。近期一些新研究使用算法(如模拟退火算法)需

要大量迭代计算, 导致收敛速度很慢, 甚至必须

使用超算才能满足(如Fan et al., 2020)。 

古生物学数据一般较为简单, 结构型与半结

构型居多(详见第3节), 传统定量分析手段对已有

数据的解读可能已近耗尽, 如PBDB相关研究论文

增加速度开始有所下降。此外, 由于化石保存与发

现的条件导致古生物学数据高度不确定性, 相关

学者逐渐认识到一般统计学方法可能无法应对。上

述情况促进了古生物学定量化研究进一步发展 , 

最直接的便是研究手段升级, 对数据建模, 结合

统计模型而不是简单统计方法对小数据进行分析

(或再分析), 以得出更为深入的结论。越来越多对

古生物学定量研究关注的同行认为未来发展离不

开模型(陈中强, 个人交流, 2023), 其中显然包括

统计模型。 

国际上统计模型的应用研究起步较早, 除了

早期的常规模型外, 较近的如对奥陶纪末大灭绝

后腕足动物的研究(Finnegan et al., 2016), 就同时

采用了通用梯度回归模型(generalized boosted re-

gression models, GBMs) 与 决 策 树 模 型

(Classification tree model)。应用模型的趋势开始常

态化, 甚至一些传统的分析方法也被基于模型的

更复杂也更为准确的统计过程所开始取代。比如使

用基于模型的聚类分析(与传统聚类在原理和实现

上迥异)中的高斯混合模型(Gaussian mixture mod-

els)来研究埃迪卡拉动物群中的某个种的形态及分

类(Evans et al., 2023), 或用多个线性模型来估计

舌羊齿的叶脉密度(Esperança Júnior et al., 2023)

等 。 更 为 具 体 的 如 MBD 模 型 (multivariate 

birth-death model)来评估生物与非生物因素对多样

性的影响(Guo et al., 2023)。古脊椎动物学与古昆

虫学在性状数据与分支系统学研究应用最为成熟, 

近年来也出现了不少新模型研究实例(如Zhang et 

al., 2023)。 

近年来古生物数据产出向多元化和高维度发展, 

特别是非结构型数据(如图像)。数据驱动型的古生物

学研究成果仍然稳步增长, 研究内容与方法也越来

越多样化。如形态学数据, 从最初的几何形态测量数

据, 到界点(landmark)或半界点(semi-landmark)数据, 

以及轮廓数据和三维界点数据直到细致的性状数据, 

已有大量不胜枚举的研究。图像的人工智能(AI)识别

与化石自动鉴定, 也已在某些门类取得了较好的效

果(如Liu and Song, 2020等)。这类研究也促使国内外

同 行 开 始 着 手 建 立 化 石 图 片 数 据 库 ( 如

http://www.fossilmuseum.net/等)。 

此外, 大算力时代对交叉学科数据的整合也

是必然趋势。古生物学如何在地学数据体系内寻找

定位是未来新热点。硬件条件已满足, 重要的是如

何建立知识图谱 , 从而把数据用逻辑关系整合 , 

这也是近年开展的深时数字地球DDE大计划的理

念之一(Wang et al., 2021)。事实上, 纳入地学数据

体系也是古生物学者所期待的。而面向具体领域科

学问题的科研人员, 最需要关注的是如何用数学

模型探索古生物学问题, 这就涉及到古生物学数

据的基本分类与研究方法。 

3  古生物学数据与研究方法 

3. 1  大数据框架下的数据类型与研究方法 

目前古生物学数据暂不符合大数据的基本特

征, 但考虑到未来古生物学需要融入地学大数据

框架, 我们仍可以按相关规则对古生物数据分类。

大数据有多种分类标准, 最为通用的即涉及数据

存储和处理时, 可以根据其组织和格式分为三种

类型: 结构化数据、半结构化数据和非结构化数

据。古生物学根据这该定义可大致代入, 分别对它

们及相关统计分析方法简要介绍如下。 

3. 1. 1  结构化数据与传统相关研究方法 

结构化数据是按照预定义的方式进行组织的

数据, 通常存储在关系型数据库中。结构化数据容

易查询、分析和汇总。古生物学涉及到的出现信息

(occurrence)、丰度(abundance)以及多样性(richness)

等均为结构化数据, 它们跨门类可统一且关联性

强, 相对而言也较容易分析。 

广义上出现信息数据包括丰度信息(但经常未

记录), 也可据此得出生物多样性数据。单纯的出 
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现信息数据多用来进行古生物地理分析, 或动物

群的比较与分组等研究。这类需要寻找数据间关联

规律的常规研究方法如聚类分类(CA),非度量性标

度变换(NMDS)等。上述方法需注意相似性测度

(similarity measure)的选择(参考戎嘉余等 , 1995; 

黄冰 , 2011; Shi, 1993)。近来也有用网络分析

(network analysis, NA)进行相关研究(如Sidor et al., 

2013), 国内学者也逐渐开始应用该方法(如Huang 

et al., 2016; Fang et al., 2019; Xu et al., 2022等), 但

需 要 重 视 分 组 的 客 观 性 依 赖 于 社 区 检 测

(Community Detection)算法的选择。推荐使用R语

言与相关程序包(如 igraph)进行网络分析(见  王

骞、黄冰, 2020), 社区检测算法包括Fast Greedy, 

Edge betweenness, Spinglass, Infomap等可供选择。

除上述外, 其他一些多元统计方法也可以应用于

相关数据, 通过降维来得出变量之间的关系, 如

主成分分析 (PCA) 或应对分析 (correspondence 

analysis, COA)等等。此外, 就古生物地理研究而

言, 地理信息系统(GIS)与现代生物地理学研究方

法的介入, 使结果的可视化及与环境信息的整合

度得到很大提升(如Zhang et al., 2023), 因而也是

未来重要方法之一。 

丰度数据一直鲜受关注, 它对采样的方式与

力度依赖性强是主要原因。事实上丰度数据在现代

生 物 学 中 应 用 广 泛 , 比 如 物 种 丰 度 模 型

(species-abundance model)的研究。物种丰度模型与

群落稳定性、资源配置以及演化过程有着密切关

系 , 它能反映群落中最基本的结构 (Watkins and 

Wilson, 1994)。古生物丰度数据研究最有代表性的

成果之一是对澄江生物群的相关研究(Zhao et al., 

2014)。作者也曾用R语言与Vegan程序包(Oksanen 

et al., 2010)尝试对奥陶纪末大灭绝后的腕足动物

群落进行相关研究, 虽有初步成果, 但分辨率相

对较低(黄冰, 2015)。 

古生物多样性研究有近半个世纪历史, 特别

是长时间尺度多门类生物多样性规律成果颇丰(如

Alroy et al., 2008等)。近年来, 显生宙多样性曲线

绘制在超算的帮助下于分辨率上得到了极大提升

(Fan et al., 2020; Deng et al., 2021), 未来对多样性

更为细致准确的描述值得期待。古生物学多样性数

据因研究程度, 保存条件等造成的不均衡, 过去

通过稀疏化可部分解决, 但会造成数据的大量损

失。借鉴现代生态学相关研究(Chao, 2005), 将多

样性估计及外插值方法引入古生物研究中(Huang 

et al., 2014)逐渐开始被接受。此外, 多样性与环境

信息的共变分析是一个重要方向, 比如在使用多

样性估计方法的同时, 探讨纬度与多样性的共变

模式(Song et al., 2020)。事实上, 多样性相关的重

要宏演化事件一直都是研究热点, 用新的统计模

型解决经典争议问题也有重要成果产出(如Guo et 

al., 2023)。多样性研究需要注意数据厘定, 虽然该

工作非常耗费时间与人力(如: 宋海军, 个人交流, 

2021), 但这一过程并不能忽视。 

由于结构化数据具有跨门类可比较的特征 , 

因而也是探索宏演化规律最为重要的数据类型之

一。相关研究已经较为成熟, 很多新方法也取得了

重要的成果。采用统计模型的研究也在多方面得出

新认识(见本文第4节)。与之相比, 更为复杂的半结

构化数据大多被限制在不同门类之中, 相关研究

近年来已受到重视并快速发展。 

3. 1. 2  以形态学数据为代表的半结构化数据类型 

半结构化数据在某种程度上有组织, 但不像

结构化数据那样严格地遵循固定模式。这种数据的

字段可能因数据的特定部分而异。大数据里典型的

半结构化数据以“个人简历”为例, 该类数据在复

杂程度与字段上差异很大。类似的, 在古生物学中, 

由于不同门类属性迥异, 形态相关数据(如形态测

量数据、界标点数据以及性状数据)跨门类难以整

合, 因而都可以归入半结构化数据。由于古生物学

分类研究建立在对形态与性状基础上, 这类数据

是研究系统分类的关键, 可以说形态数据是古生

物学数据中最为基础重要的类型之一。此外, 一些

与古生物有关的跨学科数据(包括生物力学, 流体

力学甚至地球化学等实验数据), 也可以作为关联

字段在这一类型数据中体现。 

就形态数据研究方法而言, 从几何形态测量

到界标点分析的研究几乎在各生物门类中都有体

现, 在早期研究中一些简单的软件均能实现相关

研究 (如用PAST做界标点的薄板样条分析 ,  见 
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Huang and Harper, 2013)。而R语言中也提供相关软

件包, 甚至有古生物学专用的(如Paleomorph包)。

事实上, 当用TpsDig2工具箱(Rohlf, 2006)将界标

点数字化后, 即可采用各种统计方法分析, 如协

方差分析、判别分析(Huang and Rong, 2011)或主成

分分析(Zhang et al., 2021), 甚至傅里叶分析(史宇

坤, 2017)等。当然, 用R语言编程进行形态空间分

析(如Guo et al., 2020; Wang and Huang, 2022等)是

最为灵活的。在形态学分析方面, 古脊椎动物与古

人类学领域方法先进。比如, 21世纪初古人类学研

究中就使用三维界标点研究, 甚至动态变化过程

均可以展示, 在当时甚至现在均令人惊叹。 

性状信息是最完备的形态特征数据, 古脊椎

动物学研究积累极为丰富的性状数据, 并在很早

就开始关注分支系统学研究(见: 周明镇等, 1983), 

近年发表的大量重要论文几乎都离不开相关方法。

甚至开始结合其他类型数据进行更为广泛的分析, 

如分支系统古生物地理学研究等。古脊椎动物学对

分支系统学研究的早期成果, 可能也在一定程度

上推动了古生物学其他门类(如古昆虫与古植物)

开展相关研究。从古脊椎动物发育研究培训班的受

益 , 也帮助了作者对腕足动物演化的研究 (如

Huang et al., 2023; Chen et al., 2023)。 

形态空间演化的研究, 在数据层面上可视为

分支系统学研究的降阶版本, 虽然两者研究目的

不同。考虑到分支系统学的严谨与对数据某种程度

的苛求(如要求全部性状的编码), 形态学空间研究

就显得相对灵活很多。相关研究可以探索特定门类

的特定形态在某段地史时期的演化规律(如Zhao et 

al., 2021)。作者认为, 考虑到基因是自然选择的最

小单位, 而古生物学研究面对的则大多是基因表

达的性状, 通过形态空间研究则能探索环境变化

对生物演化的直接作用。此外, 考虑到不少分类单

元系统分类意见的不统一, 对形态空间的编码则

能避开该矛盾, 直接研究环境对生物影响的结果, 

即形态特征的改变。该类研究或许是未来演化探索

的重要方向之一。 

3. 1. 3  非结构化数据与化石的自动鉴定研究 

结构化与半结构化数据是当前古生物学研究

的主体, 但大数据时代最丰富也是最符合时代特

征是的非结构化数据。非结构化数据没有固定模

式, 很难对其内容进行检索, 因而也更难以处理。

这类数据主要包括图像、视频等。古生物学数据与

相关成果, 囿于发表载体, 目前多集中图片, 电子

期刊也开始支持视频, 但多限于在线的支持附件，

而暂未内嵌入论文。 

伴随计算机视觉及相关方法的发展, 一些研

究开始聚焦于化石自动鉴定, 并对于依赖轮廓鉴

定, 且化石图像资源丰富的化石门类取得了较好

结果, 如对笔石标本图像建立智能识别模型(Xu et 

al., 2023)等。由于这一领域刚起步不久, 所以对构

造相对复杂的生物门类(如腕足动物, 其描述构造

的术语就超过 2000 个), 准确率仍亟待提高。 

化石自动鉴定是一个诱人的研究方向, 然而

其难度却远超我们想象。目前相关方法已较成熟, 

比如卷积神经网络(Convolutional Neural Networks, 

CNN) 是图像识别的核心方法 , 而迁移学习

(Transfer Learning), 深度强化学习 (Deep Rein-

forcement Learning), 以及深度神经网络 (Deep 

Neural Networks, DNN)等手段为该研究在方法上

几乎铺平了道路。化石自动鉴定当前最大的问题主

要来源于有效的训练数据不足。 

在作者早期的尝试中, 化石自动鉴定有时展

示出较高的准确率, 但这可能是过拟合的假象。当

训练数据量相对较少时, 模型可能会在有限的数

据上过于自信, 而无法很好地泛化到更一般的情

况。另外一个更难避免的问题是训练数据的不平

衡, 如果不同类别的样本数量严重不平衡(古生物

学数据的常态), 模型可能会偏向于预测数量较多

的类别。上述问题根本在于古生物学用于有效训练

的数据不足。此外, 相关研究在测试有效性的方式

上也不宜采取传统的交叉验证(cross validation), 

会对模型造成污染, 只能将一部分原始数据用来

验证, 因而数据缺失的问题就更为明显。该领域未

来的发展, 取决于数据的积累程度。 

古生物化石的三维重建也是近年来的新兴领

域, 与三维界标点不同, 它一般利用断层扫描设备

(CT或Micro-CT)获取高分辨率的三维数据。较近期

的相关研究如鱼类牙齿的三维重建识别出了最古 
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老的有颌类牙齿(Andreev et al., 2022)等。古生物学

视频数据目前多集中于各类科研汇报幻灯片中 , 

如全角度展示三维重建等。事实上, 很多古生物数

据是天然的时间序列 , 作者曾用区域变形技术

(Field morphing)模拟了腕足动物个体发育过程 , 

由于某期刊限制, 只发表了视频关键帧(Huang and 

Harper, 2013)。随着期刊电子化的发展, 未来更多

视频将会整合进论文中, 古生物化石的动态还原

也会为古生物学数据增加新的内容。 

3. 2  定量古生物学 VS. 分析古生物学 

有数据就会有对应的研究方法, 前文所述, 古

生物学定量化研究早已开展。20世纪末, 国外有些

学者就已考虑将定量分析方法加入古生物学专业

研究生甚至本科生的教学中。很快, 哥本哈根大学

就开设了定量古生物学(numerical palaeontology)

课程, 所用的教材(Hammer and Harper, 2006)从基

本统计方法开始教学, 介绍了多元数据分析、形态

学分析、分支系统学分析以及古生物地理、古生态

等分析方法, 甚至还涉及到了定量生物地层和时

间序列分析(包括小波分析等), 多数的案例均可用

PAST软件实现。定量古生物学课程的理念即教授

基于数据的古生物学研究。 

事实上, 远在该门课程之前, “分析古生物学” 

(analytical paleobiology)被作为美国古生物学会年

度课程提出来(Signor and Gilinsky, 1991)。该方向

介绍中提出分析古生物学的第一要义就是像其他

自然科学研究方法一样 , 对古生物学假说

(paleontological hypotheses)进行敏感性和严格测

试(sensitive and rigorous tests), 从而探讨古生物化

石记录蕴含的模式。该文有一节都是在强调如何建

立零假设(null hypothesis)模型, 并用统计学方法

给出结论。同期短课程中还涉及宏演化的居群生物

学模型 (Sepkoski, 1991) 以及随机模型 (Signor, 

1991)等介绍。 

美国古生物学会自1978年起就开始古生物学

年度的短课程, 同年美国国家博物馆也出版《古生

物学中的随机模型入门》(Raup and Schopf, 1978)。

分析古生物学短训班自提出后几乎隔几年就开一

次, 最新版的学习手册是2019年由美国加州大学

伯克利分校的一个项目所支持, 内容围绕古生物

学数据进行基于模型的统计分析。该手册仅包括一

些纲要和推荐读物以及示例代码, 所以并没有正

式 发 表 而 仅 有 网 页 版 (https://psmits.github.io/ 

paleo_book/index.html)。 

那么定量古生物学与分析古生物学究竟有什

么区别呢？需要强调, 两者都不能算是学科, 而

只是从方法论角度讲的两种不同的研究思路。有学

者认为后者更强调对结果的解释(Harper, 个人交

流, 2023), 但作者认为, 从其产生根源来看, 分析

古生物学更强调模型的特点更接近科学研究的本

质, 即提出问题建立模型以及验证并解释模型。分

析古生物学的学习手册第一章介绍基本数据管理

之后, 就开始讨论贝叶斯数据分析、线性回归模

型、逻辑回归模型(Logistic regression)以及其他的

广义线性模型(generalized linear model, GLM), 最

后以模型比较与时间序列数据分析结尾。 

前文已经提到, 目前古生物的定量研究已经

开始使用各种统计模型解决问题, 事实上, 国际

同行很早就开始使用统计模型, 只是由于数据与

算力不够, 早先统计模型选择相对有限, 所以才

发展相对较为缓慢。简单来说, 传统统计方法更适

合于简单的数据分析和基本统计推断, 而统计模

型更适用于复杂的数据建模和更深入的数据分析。

在大数据语境下, 古生物学数据的研究显然更依

赖于后者。 

4  大数据语境下的分析古生物学 

4. 1  来自Palaeontology与Paleobiology的小样本

抽样 

在介绍分析古生物学之前, 有必要了解当下

古 生 物 学 (Paleontology) 与 化 石 生 物 学

(Paleobiology)研究涉及到哪些主要研究方法。笔者

选择代表性的古生物学专业期刊Palaeontology与

Paleobiology, 对其2022—2023年发表的各30篇文

献, 做了小样本抽样调查, 以求管窥现今相关研

究的大致情况, 所得结果仅供参考。 

在共计60篇文章中, 主要涉及数据的研究共

计 5 5篇 ( 2 6∶ 2 9 ,  前者 P a l a e o n t o l o g y后者

Paleobiology, 下同)。其中与形态性状相关的研究

最多, 共26篇(17∶9), 这26篇中涉及分支系统学 
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研究共10篇(9∶1), 涉及形态空间或生态形态空间

的共8篇(4∶4, 多数用到界标点方法), 另外就是

关于体型、三维解剖重建或者用数学方法估计体重

(Hart et al., 2022)等研究。 

值得重视的是, 60篇论文中建立统计模型或数

学模型的共计15篇(4∶11), 其中包括积分投影模

型(Brombacher et al., 2023), 高斯混合模型(Evens 

et al., 2023; Pauly and Holmes, 2023)等现代生物学

与生态学常用方法, 此外还有在层次贝叶斯框架

(Hierarchical Bayesian framework)下自建数学模型

(Reitan et al., 2023), 或基于流体力学实验的数学

模型(Darroch, 2022), 甚至有应用热力学定律研究

耗 散 结 构 模 型 与 演 化 的 关 系 (de Castro and 

McShea, 2022)的研究等。此外, 生物多样性研究仍

有7篇(3∶4), 而新技术相关研究也有不少, 包括

古脊椎动物牙齿的模拟与仿真(Yang et al., 2022), 

用机器学习研究生态选择性(Foster, 2022), 以及用

神经网络方法自动鉴定(Liu et al., 2023)等等。 

明显发现, 如此小样本就能反映出当下古生

物研究类型之丰富, 使用手段之多元。两个期刊的

对比表明 , Palaeontology涉及大量形态学相关研

究, 强调分支系统树的建立, 而Paleobiology更多

借鉴现代生物学的方法, 更强调数学模型或统计

模型。分析古生物学的肇始与后者创刊关系密切也

就不难理解了。 

需要强调上述调查样本过小, 同时值得注意

Palaeontology期刊传统上多以化石系统分类与描

述为主, 近年才开始不接受仅基于标本描述的文

稿而倾向于有数据分析的研究。此外, 一些发表在

高影响力期刊更为多元, 采用更为复杂的方法与

模型的研究更受到关注, 比如生态系统与食物网

模型(Huang Yuan-geng et al., 2021), 更先进的多样

性演化模型(Guo et al., 2023)等等。这里从古生物

学代表性专业期刊入手, 旨在初步了解未来古生

物学的可能方向, 供向面向数据研究的古生物学

者, 特别是青年古生物工作者参考。 

4. 2  分析古生物学与统计模型 

分析古生物学强调的第一个概念就是假设检

验，而显著性检验, 就是一种特定的假设检验。通

过显著性检验可以评估某个变量对研究结果的影

响 程 度 。 在 科 研 论 文 中 , 涉 及 到 “ 显 著 地

(significantly)”一词都需要提供显著性检验。早期

的t检验等参数检验方法已经让位于非参数检验, 

如 Mann-Whitney 检 验 和 K-S (Kolmogo-

rov-Smirnov)检验等(见Huang et al., 2010)。显著性

检验是为了支持结果的可信度, 而科学研究往往

以一个或多个假设为基础, 科学家通过假设检验

来验证它们是否被数据支持, 古生物学研究也不

例外。 

假设检验与统计模型关系密切, 因为假设检

验常常在统计模型的框架下进行。统计模型和传统

统计方法之间的主要区别在于复杂性和应用范围。

传统统计与定量分析方法通常涉及基本的统计概

念和技术, 如常见的CA、PCA和NMDS等, 用于分

析数据的基本特征和关系。而统计模型是一种用于

描述数据生成过程的数学框架, 涉及多个变量与

不同的概率分布, 可以更深入理解数据的生成机

制。统计模型可以用来预测、精准分类等更复杂的

数据分析任务。 

大数据语境下的古生物研究已经不能被一般

统计方法所满足, 它要求统计模型的参与。古生物

学涉及最重要的问题就是“分类”, 大多数的古生

物学问题都可以纳入分类的范畴。从物种的系统分

类, 形态空间的分类, 到宏演化模式的识别等。而

本质上回归和分类的问题是相同的, 因变量是数

量变量时, 则为回归建模, 而因变量为分类变量

(定性变量 )时 , 则为分类建模 (吴喜之、张敏 , 

2020)。以回归来说, 包括广义线性模型、逻辑回

归模型以及决策树模型和人工神经网络回归等模

型; 就分类而言, 也有对应的分类模型(如决策树

分类、随机森林分类等)。这些模型在现代生物学

中广泛使用, 也已经有在古生物学应用的案例(如

Finnegan et al., 2016等)。 

那么统计模型较传统统计方法的优势主要在

哪里呢? 以在60篇论文小抽样就有2篇使用的高斯

混合模型(Gaussian Mixture Models, GMM)为例, 

用GMM进行聚类在如下三方面均优于传统聚类分

析: (1) GMM是一种基于概率分布的聚类方法, 而

传统聚类无法提供数据点属于不同聚类的概率信 
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息; (2) GMM通常采用信息准则(如贝叶斯信息准

则Bayesian Information Criterion, BIC, 或赤池信息

准则Akaike information criterion, AIC)或交叉验证

等方法来自动确定簇的数量, 而传统聚类需要加

入主观判断; (3) GMM能够对数据不确定性良好建

模, 而传统聚类对噪声较为敏感, 难以明确区分

噪声点和有效簇。可以看出, GMM聚类在处理复杂

数据、不确定性方面具有优势, 显然古生物学的很

多数据在不确定性特点上更适合用GMM聚类。 

此外, 近年来分析古生物学对贝叶斯统计学开

始越发重视。统计学公认分为两大学派, 即频率统

计学(又被称为古典学派)与贝叶斯统计学, 两者均

有其优势和应用领域。频率统计学在传统统计分析

中应用广泛, 而贝叶斯统计能够整合先验知识, 随

着模型复杂性的增大, 贝叶斯模型的优势趋于明

显, 其可以将很多“不确定性”因素整合进模型, 因

而尤其适合古生物学数据的特点。未来贝叶斯统计

学在古生物学中将发挥重要作用, 国内已有学者开

始使用相关方法取得重要成果(Guo et al., 2023)。 

综上, 大数据语境下的分析古生物学在统计

模型的帮助下较传统统计方法能够得出更为客观

的结论, 而古生物学数据日益多元化也能促使新

的数学模型被建立使用。只有通过观念与方法上的

革新, 古生物学在数据产出速度有限的情况下才

能向纵深发展。 

5  数据驱动与模型驱动的选择 

5. 1  数据驱动与自下而上(bottom-up)的思路 

伴随着大数据的出现, “数据驱动”一词也开始

深入各个领域。数据驱动是一种方法论, 它强调通

过收集、分析和利用数据来做出决策、优化过程和

实现研究目标。一般而言, 在学科定位上, 数据驱

动往往与数据密集型科学紧密相联。一些学科很早

就是数据密集型科学, 比如从基础学科的天文学、

物理学, 到应用学科的气象学, 环境科学甚至与

临床医学等等。 

地球科学显然也是数据密集型学科, 并且已

有数据驱动型研究的介绍(Wang et al., 2021), 那么

古生物学科呢? 就其发展历史看, 古生物学家自

己都认为古生物学与物理学等学科有较大的差异, 

属于不那么“坚固”的学科(Gould, 2011)。虽然古生

物学可以涉及一些实验, 但它并不是通俗意义上

实验为主的科学。古生物学进行基于数据的研究不

过几十年, 它目前仍不是数据密集型科学。 

数据驱动型的古生物研究似乎与自下而上

(bottom-up)的研究思路相吻合。即基于数据的归纳

总结来构建一般性原则。它侧重于从底层开始, 收

集数据, 根据数据及其分析逐步建立对整体的理

解。典型的数据驱动型研究强调大量的数据集本身

能够提供新知识来源, 而不需要为科学现象建模, 

这是古生物学目前很难达到的。但当前古生物学研

究的确展示出数据驱动的特点, 如有目的地获得

数据, 并基于数据进行分析, 甚至根据数据“定制”

相关研究。这是古生物学研究范式转换过程中出现

的现象。 

未来向数据驱动型研究发展的古生物学需要

解决的首要问题在于数据本身, 也即大数据中的

速度(Velocity)与大量(Volume)两个维度。向数据密

集型科学借鉴经验(如增加更多的实验数据), 或与

其他学科数据进行整合以保持一定规模的数据流

是可行的解决方案。 

5. 2  模型驱动与自上而下(top-down)的设计 

模型驱动方法强调使用数学模型或计算模型

来表示系统、现象或问题, 这些模型可以基于理论

或经验构建。模型驱动方法侧重于理论推导和建

模, 以便理解系统内部机制, 并使用模型来指导

问题解决。如前文所言, 越来越多的古生物学研究

开始基于统计模型或更一般的数学模型进行研究。

这些研究大都是面向特定的科学问题构建一个理

论模型, 进而根据模型来去寻找数据, 建立模型, 

进而分析评估模型, 最终得出问题的最优解。 

从某种意义上讲, 模型驱动的研究, 更像是一

种自上而下(top-down)的设计, 即首先确定科学问

题, 从高层次、整体的视角开始, 将问题分解为更具

体的组成部分, 以理解整体系统或现象的机制。比如

研究者可能制定一个演化模型, 然后分析各个因素

如环境、物种、食物网等对整体生态系统的影响。 

当前古生物学数据的规模仍相对较小, 相关 
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研究更多聚焦于一个相对明确的问题(而非多个有

关联的问题), 涉及到的参数有限, 所以并不涉及

数据挖掘与数据内隐规律的启发式发现。此外, 模

型驱动更接近科学研究的一般理念, 即从科学问

题着手, 选择科学模型, 进而收集数据并分析验

证。可以认为近年来的涉及分析古生物学的研究范

式更像是一种基于模型的计算科学(见下文)。 

5. 3  数据与模型相结合的古生物学研究范式 

《第四范式: 数据密集型科学发现》一书(Hey, 

2009)中提出了科学研究范式发展的四个阶段, 即

实验科学、理论科学、计算科学和数据密集型科学。

作者认为古生物学当前仍处于第二与第三范式。只

有在第四范式中, 即数据密集型科学中数据驱动

的研究才占据主导地位。数据驱动和自下而上

(Bottom-Up)与模型驱动和自上而下(Top-Down)是

两种研究思路或方法, 它们在问题解决和研究中

有不同的侧重点, 但也可以互相关联和补充。 

模型驱动强调使用数学模型或计算模型来表

示古生物学相关现象或演化问题, 数据驱动强调

使用实际数据来指导相关问题的解决。很多研究可

以将二者结合在一起, 使用模型来指导研究, 并

利用数据来交叉验证模型的结果。一般而言, 偏向

模型驱动还是数据驱动方法通常取决于问题的性

质和需求。古生物学问题如果有坚实的理论知识和

模型可以准确描述, 那么模型驱动方法可能更合

适。有些时候如果问题复杂或数据丰富, 数据驱动

方法可能更有优势。思路上, 自上而下可以提供整

体理论框架, 而自下而上则可以用来验证该理论

并提供具体的案例支持。 

虽然目前很多学科都在从模型驱动向数据驱

动发展, 甚至统计学自身也是有同样的趋势, 强

调数据而弱化模型的人为性(吴喜之、张敏, 2020)。

但古生物学由于目前所处阶段的特点, 将数据驱

动与模型驱动相结合的研究方式, 可能更有助于

理解和解决古生物学相关问题。 

6  展  望 

近年统计学界有一个大事件, Nature期刊发表

了以3名统计学家为首, 800多名学者签名的评论

(Amrhein et al., 2019), 文章标题是《科学家们起来

反对统计显著性》。新研究表明, 数据科学模型应

该满足三个原则, 即可预测性、可计算性与稳定性

(Yu and Kumbier, 2020), 不再提显著性。“显著性”

甚至是很多统计学家的信仰, 而且很多研究离开

统计显著性检验几乎不可想象。但科学家们发现, 

问题并不完全在显著性本身, 更多是人为因素导

致。很多显著性很强的结论并不能解释真实世界, 

有时候古生物学数据呈现出的显著性结论, 可能

就是类似的陷阱。统计分析意义在于解决问题, 而

不是给主观的设定画一幅好的装饰画, 好看的画

也许并不能支持结论, 需要理性对待数据及分析

结果。 

地球是一个复杂非线性多重耦合系统(谢树成

等, 2006), 对复杂系统的行为进行解释远比我们

想象的要困难得多。单纯的因果关系几乎不存在, 

取而代之的是复杂的反馈网络。古生物学研究也开

始使用统计学模型或数学模型对更多元的数据进

行分析。近年人工智能的发展开始助力各学科研

究 , 比如伴随而来的概率图模型 (Probabilistic 

Graphical Models, PGM)值得关注, 它基于图论与

概率论的强大数学理论基础, 广泛应用于不确定

性推理任务(Sucar, 2021)。类似的模型方法已日趋

成熟, 开始在很多学科崭露头角, 未来也有可能

应用于古生物学研究中。 

经由模型与数据两方面的驱动, 未来在大数

据语境下的古生物学研究将会更为多元化, 科学

问题也将在深度和广度上得到发展。国内古生物专

业的研究生与青年学者对编程、统计方法与新模型

的掌握速度, 以及不囿于思维定式与传统研究范

式的新思路, 将使未来我国古生物学数据相关研

究值得期待。此外, 需要强调门类古生物研究在未

来还将持续发挥重要作用, 它是理解生命与地球

环境协同演化的第一手资料的重要来源。 

致谢  感谢中国科学院南京地质古生物研究

所王博研究员与评审徐洪河研究员对文稿提出宝

贵意见。 
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