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摘要: 为探讨大兴安岭林区蒙古栎地上生物量分配模式,并构建可加性生物量模型,采用破坏性取样法共采集了

78 株蒙古栎的干材、树皮、树枝和树叶的生物量,其中 31 株通过全挖法收集根系生物量,计算地上各组分生物量占

地上生物量的比例,分析其随胸径的变化趋势。 以胸径、树高、冠幅为自变量,探讨各组分的最优生物模型;采用似

乎不相关模型构建地上各组分生物量的可加性模型,采用留一交叉法对模型进行验证。 结果表明,干材占地上生

物量的 51% ;随胸径的增加,干材生物量占比较为稳定,树枝生物量占比呈上升趋势,树皮和树叶则相反,根茎比表

现为先急、后缓的下降趋势,均值为 0郾 36;所有生物量模型均表现出良好的拟合效果(调整决定系数 R2
Adj为 0郾 907 ~

0郾 984),采用胸径为自变量的根系生物量模型拟合效果最佳,基于胸径和树高组合变量的干材和树皮生物量模型

可取得较好结果,而以胸径和冠幅为自变量的树枝和树叶生物量模型效果最佳。 本研究得出的生物量模型对大兴

安岭蒙古栎生物量的核算具有参考价值。
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Abstract: Aiming to explore the aboveground biomass allocation patterns of Daxing蒺anling and establish
additive allometric biomass models for Quercus Mongolica species, a total of 78 trees were destructively
sampled and collected for wood, bark, branch and leaf biomass. Of which, 31 trees were selected to
excavate and collect root biomass. For each component, the share of biomass allocated to different
components was assessed by calculating its ratio. The optimum biomass model for each component was
decided by using the diameter, tree height, and crown width as independent variables. Seemingly
unrelated regression method was applied to construct an additive system of biomass models for
aboveground components. Models were validated by the leave鄄one鄄out cross鄄validation method. The
results showed that wood biomass occupied more than half of the aboveground biomass. With the increase
of DBH, the wood biomass ratio was relatively stable, branch biomass ratio was increased, while a
reverse trend was found for bark and leaf. The root / shoot ratio was decreased rapidly and then slowed
down, with an average value of 0郾 36. All biomass models showed good fitting results with R2

Adj in the
range of 0郾 907 ~ 0郾 984. The root biomass model with the diameter as the sole independent variable



showed the optimum fitting effect. The combination variable of diameter and height provided the lowest
estimation errors in the regressions associated with wood and bark while using both diameter and crown
width as the independent variable generated the most accurate models for branch and leaf. It was
concluded that the allometric equations would provide important tools for biomass accounting of Quercus
Mongolica distributed in Daxing蒺anling mountains.
Key words: Quercus Mongolica; biomass allocation; additive models; root / shoot ratio

0摇 引言

作为陆地生态系统最大的碳库,森林在维持区

域碳平衡和应对全球气候变化中具有不可替代的作

用[1 - 4]。 森林碳储量通常是基于生物量采用含碳系

数转换而来[5],因此,作为重要的生物学特征和生

态学指标,森林生物量的准确核算具有重要意义。
生物量最准确的测定方法是在野外将树木伐倒

后直接称量,也称为收获法,但这种方法破坏性大,
且耗时、耗力[6],而且仅能在一定范围或较小的个

体上使用,不适合大面积或保护区的森林生物量估

算[7]。 异速生长模型结构简单、使用方便,基于易

测变量即可快速实现生物量估算,已经成为十分有

效的森林生物量测定手段[8 - 9]。 通常情况下,生物

量模型是干物质量与胸径之间的回归模型,也有许

多研究将树高、冠幅、树龄等变量添加到模型中,以
提高生物量的预测能力[10 - 12],木材密度也用于混合

树种的生物量模型中[13]。 除模型的自变量多样化

外,模型形式也多种多样,其中,最常用的形式为幂

函数及其对数转换形式[14 - 15]。
树木总生物量可分为地上生物量和根系生物

量,地上生物量又由树干、树枝和树叶生物量构成,
由于林木各组分之间存在内在相关性,因此树木各

组分模型的预测值之和应等于总量模型的预测

值[16]。 目前,针对全球主要分布树种构建了许多生

物量模型,但大多采用最小二乘法对总量、分量模型

单独拟合,使模型之间不具有可加性[17],导致预测

结果不符合生物学逻辑。 因此,构建生物量模型时,
有必要考虑可加性[18 - 19]。 生物量模型的可加性已

有几十年的研究历史,研究者提出了多种手段来解

决线性或非线性模型的可加性问题[20 - 22]。 近年来,
使用 最 广 泛 的 是 似 乎 不 相 关 模 型 ( Seemingly
unrelated regression,SUR),该模型通过联立方程系

统,综合考虑了不同组分之间的关联性,并对方程参

数和误差结构设置约束条件[14],从而保证模型结果

之间的可加性。
大兴安岭是我国寒温带森林的主要分布区,林

区面积广阔、资源丰富、碳储量巨大,不仅在全国碳

平衡和气候调控上发挥着重要的生态作用[23 - 24],而
且还是我国重要的木材生产基地,具有很高的生态

价值和经济价值。 蒙古栎(Quercus Mongolica),又
称柞树,是国家二级保护珍贵树种,也是大兴安岭地

区的主要建群树种和优势树种[25],具有抗干旱、耐
瘠薄、适应性强的特性,在生态环境建设、生物多样

性保护和森林可持续发展方面具有重要作用[25]。
在未来气候变化下,蒙古栎的地理分布范围可能会

更广[26],因此,研究其生物量的变化规律对未来气

候下生态系统碳计量和碳循环具有重要意义。 目

前,有关蒙古栎生物量模型的研究相对较少,主要针

对黑龙江大兴安岭地区[5,23],而缺少内蒙古大兴安

岭地区的数据支撑。 本研究通过收获法采集天然蒙

古栎地上和根系的生物量,旨在探讨其生物量的分

配格局及变化规律,并基于胸径、树高和冠幅变量,
采用似乎不相关模型构建可加性生物量模型,为大

兴安岭林区蒙古栎生物量及碳储量估算提供有效手

段。

1摇 材料与方法

1郾 1摇 研究区概况

大兴安岭是我国最大的原始林区,属于寒温带

大陆性季风气候,全年气温较低,四季温差大,年平

均温度低于 0益,极端低温和高温分别为 - 52益和

40益。 年降雨量为 350 ~ 500 mm,且主要集中在 5—
10 月,土壤类型以棕色针叶林土为主。 林区内主要

树种有兴安落叶松( Larix gmelinii)、樟子松(Pinus
sylvestris var. mongolica )、 蒙 古 栎 ( Quercus
mongolica)、白桦(Betula platyphylla)、山杨(Populus
davidiana) 等。 灌木层主要有杜鹃 ( Rhododendron
simsii)、 杜香 ( Ledum palustre) 和越橘 ( Vaccinium
vitis鄄idaea)等。
1郾 2摇 样木生物量测定

根据蒙古栎的分布特点和立地条件等,按径阶

选取样木并采用破坏性采样法测定生物量,胸径

10 cm 以下的树木取样径阶设置为 1 cm,而 10 cm 以

上的树木设置为 2 cm,共选择 78 株蒙古栎,全部测

定胸径和冠幅,伐倒后测定树干长度(树高),树高

随胸径的变化趋势及各径阶样木分布情况见图 1。
由于根系生物量取样、测定费时耗力,尤其对细根的

准确计量难度更大,因此,在采集地上生物量数据的

78 株样木中,按径阶分布共选择了 31 株样木用于
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根系生物量的测定。

图 1摇 树高 胸径散点与各径阶样木分布频度

Fig. 1摇 Distribution frequency of tree height DBH
scatter and sample wood of various sizes

摇
单木生物量测定分为地上和地下两部分,地上

生物量又分为干材、树皮、树枝和树叶 4 部分。 将伐

倒木的树干均匀分为 10 个区分段,测定各区分段处

的带皮直径和去皮直径,然后称得所有区分段的鲜

质量,在全树高的 0郾 1、0郾 3、0郾 7 处的上下位置,各取

2 个 3 ~ 5 cm 厚的圆盘,称其鲜质量后,将树皮剥离

再次称量,用于树皮生物量计算。 树冠生物量分层

测定,将树冠分为 3 层,每层选择生长良好、长度和

叶量适中的 3 个标准枝,分别称枝、叶的鲜质量,然后

在各层标准枝分别对枝条和叶片取样,并称其鲜质

量。 根系生物量采用全挖法测定,并对不同位置根系

取样,称其鲜质量。 所有样品带回实验室后,放入

105益的干燥箱中干燥至质量恒定,测量样品干质量,
计算含水率。 鲜质量乘以含水率得到各个组分的生

物量,各组分生物量相加得到树木总生物量(表 1)。

表 1摇 建模样木基本统计量

Tab. 1摇 Descriptive statistics of sampled trees for biomass
equations development

参数 平均值 最小值 最大值 标准差

胸径 / cm 16郾 30 1郾 50 32郾 80 9郾 85
树高 / m 9郾 74 1郾 90 20郾 50 4郾 92
冠幅 / m 4郾 71 0郾 45 9郾 70 2郾 23
干材生物量 / kg 77郾 69 0郾 19 336郾 27 90郾 99
树皮生物量 / kg 16郾 72 0郾 08 74郾 66 17郾 90
树枝生物量 / kg 48郾 92 0郾 05 248郾 12 60郾 22
树叶生物量 / kg 6郾 76 0郾 04 26郾 82 7郾 33
地上生物量 / kg 150郾 09 0郾 42 668郾 12 170郾 85
根系生物量 / kg 39郾 00 0郾 34 184郾 68 48郾 55

1郾 3摇 数据处理与分析

通过计算干材、树皮、树枝和树叶占地上生物量

的比例,分析地上生物量在树木不同组分的分配模

式及随胸径的变化趋势。 基于测定根系生物量的样

木,计算根茎比(即根系生物量与地上总生物量之

比)并分析其随胸径的变化规律。

胸径和树高是野外调查中的易测变量,也是树

木生物量模型构建的重要因子。 采用胸径以及胸

径、树高的组合为自变量,并在此基础上加入冠幅因

子,观察模型的拟合效果。
lnWi = ln琢i + 茁i lnd + 着i (1)

lnWi = ln琢i + 茁i ln(d2h) + 着i (2)
lnWi = ln琢i + 茁i lnd + 酌i lncw + 着i (3)

lnWi = ln琢i + 茁i ln(d2h) + 酌i lncw + 着i (4)
式中摇 Wi———各组分生物量,kg

琢i、茁i、酌i———模型系数

着i———模型误差摇 摇 d———胸径,cm
h———树高,m摇 摇 cw———冠幅,m

由于根系生物量较少,不能与地上部分建立模

型系统,故根系生物量模型利用模型(1) ~ (4)单独

拟合。 地上各组分生物量模型则分别以式(1) ~
(4)为基础,采用似乎不相关模型构建模型系统对

干材、树皮、树枝、树叶、树冠和地上生物总量同时拟

合。 似乎不相关模型在参数约束的基础上,综合考

虑了总量和分量模型之间的误差结构关联性,对总量

和分量的生物量模型同时构建,使分量模型没有独立

于总量而构建,确保模型具有可加性[14, 17 - 18]。 模

型(1) ~ (4)的可加性结构形式类似,因此以自变量最

多的模型(4)为例,构建可加性模型系统,具体形式为

lnWwd = ln琢wd + 茁wd ln(d2h) + 酌wd lncw + 着wd

lnWbk = ln琢bk + 茁bk ln(d2h) + 酌bk lncw + 着bk

lnWbr = ln琢br + 茁br ln(d2h) + 酌br lncw + 着br

lnWlf = ln琢lf + 茁lf ln(d2h) + 酌lf lncw + 着lf

lnWcw = ln(琢br(d2h) 茁brc酌brw + 琢lf(d2h) 茁lfc酌lfw ) + 着cw

lnWag = ln(琢wd(d2h) 茁wdc酌wdw + 琢bk(d2h) 茁bkc酌bkw +

摇 摇 摇 琢br(d2h) 茁brc酌brw + 琢lf(d2h) 茁lfc酌lfw ) + 着

ì
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í
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(5)
式中摇 Wwd———干材生物量,kg

Wbk———树皮生物量,kg
Wbr———树枝生物量,kg
Wlf———树叶生物量,kg
Wcw———树冠生物量,kg
Wag———地上生物量,kg
琢、茁、酌———模型系数

着———模型误差

所有模型均在 R 3郾 6郾 1 软件中使用“systemfit冶
包进行拟合。
1郾 4摇 模型评价

模型拟合优度使用均方根误差(RMSE)、平均

绝对误差(MAE)和调整决定系数(R2
Adj)进行评价。
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根据最小均方根误差、平均绝对误差和最大调整决

定系数选择最优模型。
生物量模型是否可靠、能否用来合理准确地估

算生物量,需要经过检验。 本文基于全部数据建模,
采用留一交叉法(刀切法)对模型进行验证,即每次

留一个样本进行检验,其他样本用于模型建立。 该

方法广泛用于模型检验,在相关研究中取得了较好

的效果[27 - 28]。

2摇 结果与分析

2郾 1摇 地上生物量分配模式及根茎比

蒙古栎各部分生物量占地上生物量的比例差异

较大,其中树干对地上生物量贡献最高,干材和树皮

占地上生物量的比例分别为 51%和 14% ;与树干相

比,树冠部分生物量相对较少,约占地上生物量的

摇 摇

35% ,其中树枝为 28% ,树叶仅为 7% (图 2,图中的

点表示平均值)。 干材占地上生物量的比例较为稳

定,随胸径的变化波动性较弱,树枝生物量比例随胸

径的增加而逐渐增加,表现为正相关关系,而树皮和

树叶生物量比例呈相反趋势(图 3,图中黑色线条为

loess 平滑曲线,阴影为 95%置信区间,下同)。

图 2摇 地上生物量在各组分的分配比例

Fig. 2摇 Partitioning of aboveground biomass in wood,
bark, branch and leaf

摇

图 3摇 各组分生物量占比随胸径的变化趋势

Fig. 3摇 Fraction of aboveground biomass allocated in wood, bark, branch and leaf varied with diameter
摇

摇 摇 根茎比是树木根系生物量与地上生物量的比

值。 基于开展根系生物量采样的 31 株样木可知,根
茎比的变动范围为 0郾 11 ~ 0郾 81,主要集中于 0郾 2 ~
0郾 5 之间,均值和标准差分别为 0郾 36 和 0郾 17。 树木

较小时,根系生物量所占比例较高,根茎较大时,随
着胸径的增加,根茎比逐渐减小(图 4)。

图 4摇 根茎比随胸径的变化趋势

Fig. 4摇 Root / shoot ratio varied with diameter
摇

2郾 2摇 各组分最优模型结构确定

不同模型形式地上各组分生物量可加性模型及

根系生物量模型的回归系数和拟合优度如表 2 所

示。 各组分以 d 为自变量的生物量模型均取得了

良好的拟合效果,模型系数呈极显著,RMSE 和

MAE 分别小于 0郾 5 kg 和 0郾 4 kg,R2
Adj 大于 0郾 92。

干材和树皮基于 d2 h 的生物量模型与采用单一自

变量 d 的模型相比,RMSE 和 MAE 有所减小,同时

R2
Adj稍有提升。 无论是在 d 变量还是 d2h 变量的基

础上,加入 cw变量后,尽管模型的 RMSE 和 MAE
存在一定程度降低,但模型中冠幅变量的系数不

显著,因此,干材和树皮以 d2 h 为自变量的模型最

适宜。 与之相反,树枝和树叶生物量模型采用 d2h
后,拟合优度略微降低,在 d 变量的基础加入 cw
后,RMSE 和 MAE 达到最低,且 R2

Adj 也最高。 因

此,以 d 和 cw为自变量建立树枝和树叶的生物量

模型效果最佳。 基于单一自变量 d 的根系生物量

模型拟合效果最佳,采用其他变量后模型效果均

降低。
确定地上各组分最优模型(自变量)后,基于似
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乎不相关模型,构建新的可加性生物量模型系统,并
重新进行拟合,得到各组分最优可加性生物量模型

(表 3)。 树皮、树枝和树叶模型拟合优度与原来相

比略有提升,干材则略有下降。 各组分最优生物量

模型的残差随预测值的增加基本呈均匀分布,不存

在异方差问题(图 5)。

表 2摇 各组分模型系数及拟合优度

Tab. 2摇 Coefficients with standard error and goodness鄄of鄄fit statistics of four models for wood, bark, branch, leaf and root

组分 模型
模型

预测变量

模型系数 拟合优度

ln琢 茁 酌 RMSE / kg MAE / kg R2
Adj

1 d - 2郾 909***(0郾 133) 2郾 395***(0郾 049) 0郾 377 0郾 309 0郾 966

干材
2 d2h - 3郾 367***(0郾 114) 0郾 912***(0郾 015) 0郾 303 0郾 233 0郾 978
3 d、cw - 2郾 882***(0郾 132) 2郾 269***(0郾 110) 0郾 197ns(0郾 148) 0郾 374 0郾 299 0郾 966
4 d2h、cw - 3郾 360***(0郾 121) 0郾 882***(0郾 034) 0郾 133ns(0郾 123) 0郾 300 0郾 232 0郾 978
1 d - 3郾 627***(0郾 082) 2郾 156***(0郾 031) 0郾 237 0郾 184 0郾 983

树皮
2 d2h - 4郾 016***(0郾 084) 0郾 816***(0郾 011) 0郾 232 0郾 189 0郾 984
3 d、cw - 3郾 645***(0郾 090) 2郾 134***(0郾 076) 0郾 043ns(0郾 100) 0郾 237 0郾 181 0郾 983
4 d2h、cw - 4郾 003***(0郾 097) 0郾 789***(0郾 028) 0郾 112ns(0郾 101) 0郾 230 0郾 186 0郾 984
1 d - 4郾 395***(0郾 157) 2郾 745***(0郾 056) 0郾 498 0郾 367 0郾 953

树枝
2 d2h - 4郾 849***(0郾 192) 1郾 031***(0郾 024) 0郾 562 0郾 413 0郾 939
3 d、cw - 3郾 993***(0郾 137) 1郾 935***(0郾 112) 1郾 162***(0郾 145) 0郾 423 0郾 314 0郾 966
4 d2h、cw - 4郾 182***(0郾 166) 0郾 669***(0郾 045) 1郾 354***(0郾 154) 0郾 472 0郾 333 0郾 957
1 d - 3郾 983***(0郾 136) 1郾 991***(0郾 051) 0郾 450 0郾 345 0郾 928

树叶
2 d2h - 4郾 292***(0郾 171) 0郾 745***(0郾 023) 0郾 514 0郾 401 0郾 907
3 d、cw - 3郾 803***(0郾 132) 1郾 605***(0郾 107) 0郾 549***(0郾 134) 0郾 428 0郾 346 0郾 935
4 d2h、cw - 3郾 890***(0郾 165) 0郾 535***(0郾 044) 0郾 760***(0郾 143) 0郾 478 0郾 386 0郾 920
1 d - 2郾 399***(0郾 176) 2郾 034***(0郾 068) 0郾 323 0郾 269 0郾 968

根系
2 d2h - 2郾 762***(0郾 187) 0郾 771***(0郾 026) 0郾 323 0郾 270 0郾 968
3 d、cw - 2郾 396***(0郾 181) 2郾 022***(0郾 184) 0郾 020ns(0郾 281) 0郾 329 0郾 269 0郾 967
4 d2h、cw - 2郾 799***(0郾 201) 0郾 809***(0郾 073) - 0郾 164ns(0郾 295) 0郾 327 0郾 265 0郾 967

摇 摇 注:地上部分生物量采用可加性模型拟合,根系模型单独拟合,模型系数括号中数据表示标准误差,***表示显著性水平( p < 0郾 001),ns
表示不显著。

表 3摇 地上最优可加性生物量模型及根系最优模型

Tab. 3摇 Optimum additive biomass models for aboveground parts and selected models for root

组分 生物量模型 RMSE / kg MAE / kg R2
Adj

干材 lnWwd = - 3郾 409 + 0郾 916ln(d2h) 0郾 302 0郾 235 0郾 978
树皮 lnWbk = - 4郾 050 + 0郾 818ln(d2h) 0郾 230 0郾 186 0郾 984
树枝 lnWbr = - 3郾 995 + 1郾 954lnd + 1郾 123lncw 0郾 421 0郾 312 0郾 966
树叶 lnWlf = - 3郾 775 + 1郾 601lnd + 0郾 528lncw 0郾 427 0郾 346 0郾 936
树冠 lnWcw = ln(e - 3郾 995d1郾 954 c1郾 123w + e - 3郾 775d1郾 601 c0郾 528w ) 0郾 368 0郾 280 0郾 970
地上部分 lnWag = ln(e - 3郾 409(d2h) 0郾 916 + e - 4郾 050(d2h) 0郾 818 + e - 3郾 995d1郾 954 c1郾 123w + e - 3郾 775d1郾 601 c0郾 528w ) 0郾 232 1郾 114 0郾 987
根系 lnWrt = - 2郾 399 + 2郾 034lnd 0郾 323 0郾 269 0郾 968

2郾 3摇 留一交叉法模型验证

采用留一交叉法对根系生物量模型和地上部

分最优可加性生物量模型的验证结果如图 6(图中

灰色虚线为 1颐 1线,黑色线条为线性回归结果)所

示。
图中预测值为模型估计值反对数转换的结果。

线性回归表明,各组分模型的预测值与实际值都具

有良好的一致性,干材、树皮和地上生物量模型的预

测效果相对较好(斜率更接近于 1颐 1线),而树枝、树
叶、根系生物量模型的预测误差相对较大。 生物量

较小时,各组分模型的预测结果均表现为高估,当生

物量较高时,模型的预测值常小于实际值。

3摇 讨论

生物量模型在森林资源清查和碳储量估计中具

有不可替代的作用,尤其是作为一种高效率、低成本

的无损估计方法,使森林碳汇计量变得更加快捷、简
单[29]。 本研究基于似乎不相关模型构建了大兴安

岭地区蒙古栎的可加性生物量模型,为该地区森林

生物量和碳库的准确核算提供了有效手段。
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图 5摇 各组分生物量模型残差

Fig. 5摇 Residuals of wood, bark, branch, leaf, aboveground and root biomass models
摇

图 6摇 各组分生物量预测值与实际值散点图

Fig. 6摇 Scatterplots of predicted and observed values for wood, bark, branch, leaf, aboveground and root
biomass using leave鄄one鄄out cross鄄validation method

摇
3郾 1摇 生物量分配格局及根茎比

生物量的增加是树木对能量的积累过程,其在

各组分的分配模式受植物个体和外部环境的共同影

响[30],树龄不同,各组分生物量占总生物量的比例

也不相同。 而胸径基本可以反映树龄的高低[31],本
研究中生物量分配模式随胸径的变化规律基本反映

了树龄对生物量分配的影响。 随着树木的逐渐成

长,木质生物量的积累常常以消耗树叶的生物量为

代价[32 - 33],因此,树干和树枝生物量占地上总生物

量的比例最高,树叶所占比例较小。 树叶生物量比

例随胸径的增加而降低,原因可能是树叶更多的着

生在幼年生枝条而不是老年生枝条上,意味着单位

干质量枝条上的叶生物量随着树木的成长而减

少[12]。 此外,由于林分中林木对光的竞争,与生长

在开阔地带的树木相比,地上生物量会更多地分配

到树干部分用于树高生长[34]。
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全球树木根茎比的平均值为 0郾 26,变化趋势在

0郾 2 ~ 0郾 3 之间,且根茎比的变化趋势与土壤质地和

树种无关[35]。 我国针叶树和阔叶树根茎比的平均

值分别为 0郾 25 和 0郾 29,阔叶树略高于针叶树[36]。
本研究得到蒙古栎根茎比为 0郾 36,相比全球和我国

平均水平都较高。
3郾 2摇 异速生长模型

胸径作为森林资源清查中最重要的一个参数,
是建立各种生长模型、材积方程必不可少的变

量[32],本文研究结果也说明了这一点,各组分以胸

径为预测变量的生物量模型可取得良好的拟合效

果。 树高作为立地质量的代表性指标[37],有研究指

出在自变量中加入树高后能显著提高模型的拟合优

度和预测能力[38 - 40],为了解决线性回归中的共线性

问题,常将胸径和树高的组合作为预测变量[7]。 本

研究中,使用组合变量后,干材和树皮生物量的模型

拟合优度有少许提高(RMSE 下降,R2
Adj增加),而树

枝、树叶和根系生物量模型的拟合优度下降,这与其

他研究结果相同[40]。 还有研究建议引入木材密度、
立地及冠幅等指标用于提高模型的预测精度[41 - 42],
本研究在引入冠幅变量后,仅树枝和树叶生物量模

型的拟合优度得到轻微提高,可能是由于阔叶树枝

条分支结构复杂,冠幅空间较大,直接影响着树冠生

物量[43]。 因此,树木不同组分的生物量可基于不同

的自变量取得最佳预测效果。 由于基于胸径的生物

量模型已经表现出良好的拟合效果,当森林资源统

计数据中缺失树高或冠幅自变量时,采用胸径作为

单一变量,也可获得较好的估计结果。
可加性是树木生物量估测模型中的一个重要特

征,它可以消除分量预测值之和与总量预测值之间

的不一致性[16]。 但由于目前大多的生物量模型都

采用最小二乘回归估计,使模型之间不具有可加

性[43 - 45]。 似乎不相关模型构建的总量和分量模型

系统,考虑到各模型误差的协同相关性,修正了每个

模型估计之间的固有误差问题,在这种情况下,总量

方程式是所有分量方程式的累加,即总量方程式的

自变量为所有分量方程式的自变量,从而对回归系

数的估计设定了限制条件[15,46],有效降低了回归系

数的方差。 模型系统求解的过程中,同时获得了所

有回归系数,达到减少总量和分量之间不确定性的

目的,保证各组分生物量模型估计值之和等于总量

模型估计值,提高生物量的预测精度。
基于生物量对数值建立的线性模型,在实际应

用时需要将预测值进行反对数转换,但在转换的过

程中会产生系统偏差[43,47]。 为了尽可能地减小偏

差,通常使用基于估计值标准误差计算的校正系数

(CF)对模型预测值进行校正。 然而,也有研究认为

使用校正系数后会使生物量的预测值偏高,而且在

反对数转换过程中产生的偏差与生物量估计过程中

产生的总体误差相比通常较小,实际使用中可忽略

不计[48]。 本研究中,各组分生物量模型的校正系数

均相对较小(CF 小于 1郾 1),尤其对于干材、树皮和

地上部分(CF 小于 1郾 05),因此,模型估计值在反对

数转换时产生的误差较小,在实际使用中可忽略不

计。 此外,若使用转换系数,会导致各组分之间生物

量模型的可加性遭到破坏。
由于生物量与易测变量之间的关系随树木大

小、年龄和林型等的变化而不同,本研究得到的模型

更加适用于大兴安岭林区蒙古栎生物量的估计,对
此区域之外或者其他树种估计时,会产生较大的误

差[9]。 本研究生物量模型建模数据的胸径范围为

1郾 5 ~ 32郾 8 cm,超出该胸径范围的生物量估计都存

在很大的不确定性,因此,应依据特定区域、特定树

种和特定估测范围选择模型进行生物量估计。

4摇 结束语

蒙古栎地上生物量主要分配在树干,尤其是干

材部分,分配到叶片的生物量最少。 根系以胸径为

自变量的根系生物量模型拟合效果最佳,基于胸径

和树高组合变量的干材和树皮生物量模型预测能力

最强,而在胸径基础上添加冠幅变量的树枝和树叶

生物量模型拟合效果更优。 采用似乎不相关模型不

仅有助于实现生物量模型的可加性,还可以降低误

差,并提高模型的预测能力。 由于对数转换校正系

数通常较小,在实际使用中可以忽略。 本研究得到

的最优可加性生物量模型可有效估计大兴安岭林区

蒙古栎生物量,但需要特别注意模型的胸径适用范

围。
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