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摘 要:构建天然白桦预估精度较高的生物量模型,为天然白桦林的生产力估测及生产经营提供科

学依据。根据白桦标准木实测数据,选择与生物量分布关系密切且易于人工获取的测树因子(胸

径、树高及其组合形式),采用留一交叉验证法,通过比较异速生长模型与相容性生物量模型拟合结

果,筛选内蒙古大兴安岭地区天然白桦生物量的最优估算模型。基于异速生长关系建立的2种生

物量模型,以胸径和树高组合形式(D2H)为自变量的二元模型优于以胸径(D)为单独预测变量的

一元模型,其校正决定系数Adjusted
 

R2 介于0.846~0.953。对于相容性生物量模型,以胸径(D)
为单独预测变量的一元相容性模型优于以胸径和树高组合形式(D2H)为自变量的二元相容性模

型,其校正决定系数Adjusted
 

R2 介于0.752~0.961。2种不同方案建立的最优生物量模型的拟

合精度均为单株总生物量和树干生物量的模型最好,树枝生物量模型最差,且除树枝外的各项生物

量模型的校正决定系数Adjusted
 

R2 及其余各项评价指标(ME、RSME、MAE)均高度相似。上述

2种不同方案所建立的生物量模型均能够对内蒙古大兴安岭天然白桦生物量作出较准确的预估;
若考虑模型的适用性和自变量的可获取性,建议采用以胸径为自变量的一元相容性生物量模型对

天然白桦生物量进行预估。
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Abstract:The
 

biomass
 

model
 

of
 

natural
 

Betula
 

platyphylla
 

forest
 

with
 

high
 

prediction
 

accuracy
 

was
 

con-
structed

 

to
 

provide
 

a
 

scientific
 

basis
 

for
 

the
 

productivity
 

estimation
 

and
 

management
 

of
 

the
 

forest.Based
 

on
 

the
 

measured
 

data
 

of
 

B.platyphylla
 

standard
 

wood,the
 

forest-mensuration
 

factors
 

(diameter
 

at
 

breast
 

height,tree
 

height
 

and
 

their
 

combinations)
 

that
 

are
 

closely
 

related
 

to
 

biomass
 

distribution
 

and
 

easy
 

to
 

be
 

obtained
 

were
 

selected,and
 

the
 

leave-one-out
 

cross-validation
 

method
 

was
 

used.By
 

comparing
 

the
 

fitting
 

results
 

of
 

allometric
 

growth
 

model
 

and
 

compatibility
 

biomass
 

model,the
 

optimal
 

estimation
 

model
 

of
 

natu-
ral

 

B.platyphylla
 

biomass
 

in
 

Daxing'anling,Inner
 

Mongolia
 

was
 

selected.Among
 

the
 

two
 

biomass
 

models
 

based
 

on
 

the
 

allometric
 

growth
 

relationship,the
 

binary
 

model
 

with
 

DBH
 

and
 

tree
 

height
 

(D2H)
 

as
 

inde-
pendent

 

variable
 

(Adjusted
 

R2=0.846-0.953)
 

was
 

better
 

than
 

the
 

univariate
 

model
 

with
 

DBH
 

(D)
 

as
 

single
 

independent
 

variable.For
 

the
 

compatibility
 

biomass
 

models,the
 

univariate
 

compatibility
 

model
 

with
 

DBH
 

(D)
 

as
 

the
 

single
 

variable
 

(Adjusted
 

R2=0.752-0.961)
 

was
 

superior
 

to
 

the
 

binary
 

compatibility
 



model
 

with
 

DBH
 

and
 

tree
 

height
 

(D2H)
 

as
 

the
 

independent
 

variable.The
 

fitting
 

accuracy
 

of
 

the
 

optimal
 

biomass
 

models
 

established
 

by
 

the
 

two
 

different
 

schemes
 

showed
 

that
 

the
 

models
 

of
 

total
 

biomass
 

and
 

stem
 

biomass
 

were
 

the
 

best,the
 

branch
 

biomass
 

model
 

was
 

the
 

worst,and
 

the
 

correlation
 

coefficients
 

Adjusted
 

R2
 

and
 

the
 

other
 

evaluation
 

indicators
 

(ME,RSME,MAE)
 

of
 

various
 

biomass
 

models
 

were
 

highly
 

similar
 

except
 

for
 

branches.The
 

biomass
 

models
 

developed
 

by
 

the
 

above
 

two
 

different
 

schemes
 

can
 

clearly
 

predict
 

the
 

biomass
 

of
 

natural
 

B.platyphylla
 

forest
 

in
 

the
 

Daxing'anling
 

of
 

Inner
 

Mongolia.Considering
 

the
 

model
 

applicabilities
 

and
 

the
 

independent
 

variable
 

accessibilities,a
 

univariate
 

compatibility
 

biomass
 

model
 

with
 

DBH
 

as
 

the
 

independent
 

variable
 

is
 

recommended
 

for
 

natural
 

B.platyphylla
 

biomass
 

estimation.
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  生物量是评价林分产量和碳汇的主要指标,是
估测森林生态系统碳储量的依据,同时也对森林质

量的评价起主要作用[1]。它是生态系统物质循环和

能量流动的基础和关键因子,直接反映了生态系统

功能的强弱,对生态系统结构的形成有着非常重要

的影响。目前生物量估测主要有直接收获法与模型

估测法两种。其中,直接收获法对生物量估测最为

直观、准确。但工作量大且对森林生长的破坏性强,
同时估测较大尺度内的森林生物量也不容易实现;
模型估测法是利用数学建模方法,构建生物量与易

测因子及其组合形式间的回归方程,能够快速、准确

且不具有破坏性地对林分或生态系统生物量进行估

测,从而为大尺度动态监测森林生物量变化提供数

据支撑[2]。目前,我国已为云杉(Picea
 

asperata)、
桉树(Eucalyptus

 

robusta)、马尾松(Pinus
 

masso-
niana)和一些阔叶树种构建了生物量相对方程[3],
而对白桦生物量模型方程的研究主要集中在地上部

分,缺少对根系生物量模型的研究[4],对单株立木白

桦生物量模型的研究相对较少,特别对大兴安岭天

然白桦生物量模型的研究[5-6]更是鲜有报道。
根据大量研究表明,在过去的几十年里,利用异

速生长模型法估测生物量的研究颇多[7]。与皆伐法

相比,异速生长模型法不仅可以节省大量的人力和物

力,而且工作效率高、破坏性小。异速生长模型仅利

用树木的易测因子(胸径、树高及其组合形式)便可快

速推算出立木的总生物量和各组分生物量。然而在

构建各分项生物量模型时,若各组分生物量模型均是

独立建模的,往往在模型间会存在各分项生物量预测

值之和与单株总生物量的预测值不相等的现象,即模

型的不可加性。为解决生物量各分量与单株总生物

量不相容问题,许多学者[8-9]提出联立方程组的方法,
并使用不同的结构形式建立相容性生物量模型[11],
从而解决各分项生物量与总量间的不可加问题。

白桦(Betula
 

platyphylla)是一种耐寒性强、耐瘠

薄、生长快、萌芽能力强的树种。白桦在我国大兴安

岭地区分布甚广,其面积占大兴安岭林区总面积的

39.2%,是阔叶落叶林及针叶阔叶混交林中常见的伴

生树种。特别是在经历林火之后的林地,白桦作为次

生林的先锋树种,表现出更新能力强的特点,形成大

片白桦林;同时它也是天然林的主要树种之一,在大

兴安岭地区发挥着重要的生态功能。本研究以内蒙

古大兴安岭天然白桦为研究对象,以白桦生物量实测

数据为基础,从自变量可靠性、易获取性和模型的实

用性等原则出发[11],充分考虑模型自变量与生物量

之间的关联性[12],选取适宜自变量,建立生物量的异

速生长模型和相容性模型,通过对评价指标的分析,
比较相容性模型和异速生长模型的优劣,为大兴安岭

白桦林生物量精确估测提供方法借鉴和数据支撑。

1 材料与方法

1.1 研究区概况

研究区位于内蒙古大兴安岭根河林业局潮查林

场的试验区内,地理位置为50°51'-50°53'N,121°
30'-121°32'E,属于寒温带大陆性湿润型季风气

候。年平均气温-5.3
 

℃,全年无霜期平均90
 

d,年
降水量450~500

 

mm,以7-8月为主。研究区内

主要乔木树种有兴安落叶松(Larix
 

gmelinii)、白
桦、山杨(Populus

 

davidiana)等[13]。

1.2 标准地设置与样品采集处理

2021年和2022年,选择立地条件一致的天然

白桦林,设置了16块30
 

m×30
 

m的标准地,对每

块标准地内胸径≥5
 

cm的林木进行每木检尺,记录

胸径、树高、冠幅等因子。根据每木检尺数据在每块

标准地内选取3株健康的标准木作为解析木,伐倒

后,按照2
 

m区分段,测定每段树干的鲜质量,并分

层选取枝叶样品称其鲜重。由于活细根(直径≤1~
2

 

mm)通常很难从土壤有机成分或枯落物中区分出

来,并且其质量变化对根系总生物量的影响不大,同
时全部根系人工挖掘难度较大,因此本研究仅挖掘

根径>2
 

mm的树根[14],测定根的鲜质量。将所有

样品带回室内,并在95
 

℃烘箱内烘干至恒重,进行

称重,计算各组分生物量并记录。统计因子见表1。
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表1 天然白桦基本测树因子和各组分生物量统计

Table
 

1 Summary
 

statistics
 

of
 

tree
 

measurement
 

factors
 

and
 

component
 

biomass
 

for
 

natural
 

Betula
 

platyphylla

统计量
测树因子

胸径/cm 树高/m

生物量/kg
树根 树枝 树叶 树干 地上部分生物量

最小值 5.00 2.10 4.137 1.502 0.226 7.671 9.399
最大值 37.80 38.70 21.259 6.514 4.340 74.342 85.196
平均值 11.77 16.13 10.992 3.448 1.498 38.300 42.246
标准差 32.80 36.60 17.122 5.012 4.114 66.671 75.797

1.3 生物量模型构建

在16块标准地内按平均树高胸径法各选3株

标准木,共得到解析木48株。48株白桦生物量数

据全部参与生物量建模,采用留一交叉验证法对模

型进行构建和检验。
为了适应大尺度森林生物量预估,为天然白桦

林生产力估测和生产经营提供数据支撑,在建立生

物量模型过程中,在众多测树因子中,选择与森林生

物量关系密切且易于获取的,故本文选择树高和胸

径作为建立模型的基本参数。

1.3.1 异速生长关系模型拟合 利用异速生长关

系模型建立生物量模型时,选用两种模型:以胸径为

自变量的一元模型即CAR模型与最常用的以胸径

和树 高 的 组 合 形 式(D2H)为 自 变 量 的 二 元 模

型[2,15]。具体公式如下

w=aDb (1)

w=a(D2H)b (2)
式中:w 为生物量;D 为立木胸径;H 为立木树高;

a、b为模型待估计参数。

1.3.2 相容性生物量模型拟合 利用异速生长关

系模型中的2个公式分别对各分项生物量及单株总

生物量进行拟合,并从模型可加性角度出发,构建相

容性生物量模型。
参考唐守正等[16]给出的分析和计算的思路,本

文采用以代数和分配法解决模型的相容性问题。首

先计算出天然白桦树根、树干、树枝和树叶的生物量

模型,其次将4部分生物量进行加和,使其与单株总

生物量相等。

1.3.2.1 一元相容性生物量模型 

w3=a3D
b3

w4=a4D
b4

w5=a5D
b5

w6=a6D
b6

w1=a1D
b1=a3D

b3+a4D
b4+a5D

b5+a6D
b6

􀮠

􀮢

􀮡

􀪁
􀪁
􀪁
􀪁
􀪁
􀪁
􀪁􀪁

(3)
式中:w1 为单株总生物量;w3、w4、w5 和w6 分别

表示树根、树干、树枝和树叶;a1、a3、a4、a5、a6、b1、

b3、b4、b5 和b6 为模型参数。
由式(3)简化可得式(4)如下

w3=
a3D

b3

a3D
b3+a4D

b4+a5D
b5+a6D

b6
a1D

b1=
r3D

k3

r3D
k3+1+r1D

k1+r2D
k2
a1Db1

w4=
a4D

b4

a3D
b3+a4D

b4+a5D
b5+a6D

b6
a1D

b1=
1

r3D
k3+1+r1D

k1+r2D
k2
a1Db1

w5=
a5D

b5

a3D
b3+a4D

b4+a5D
b5+a6D

b6
a1D

b1=
r1D

k1

r3D
k3+1+r1D

k1+r2D
k2
a1Db1

w6=
a6D

b6

a3D
b3+a4D

b4+a5D
b5+a6D

b6
a1D

b1=
r2D

k2

r3D
k3+1+r1D

k1+r2D
k2
a1Db1

􀮠

􀮢

􀮡

􀪁
􀪁
􀪁
􀪁
􀪁
􀪁􀪁
􀪁
􀪁
􀪁
􀪁
􀪁
􀪁􀪁

(4)
 

式中:r1=a5/a4,r2=a6/a4,r3=a3/a4;k1=b5-
b4,k2=b6-b4,k3=b3-b4。其中r1-r3、k1-k3、

a1、b1 为待估计参数,其初始值为单株总生物量、树
干、树枝、树叶和树根基础模型的参数估计值。

1.3.2.2 二元相容性生物量模型 利用D2H 将

方案2中一元相容性生物量模型公式(4)中的 D
替换,便可得到式(5),即二元相容性生物量模型简

化式

w3=a1r3D
2k3+2b1H

k3+b1/(1+r1D
2k1H

k1+r2D
2k2H

k2+r3D
2k3H

k3)

w4=a1r3D
2b1H

b1/(1+r1D
2k1H

k1+r2D
2k2H

k2+r3D
2k3H

k3)

w5=a1r1D
2k1+2b1H

k1+b1/(1+r1D
2k1H

k1+r2D
2k2H

k2+r3D
2k3H

k3)

w6=a1r2D
2k2+2b1H

k2+b1/(1+r1D
2k1H

k1+r2D
2k2H

k2+r3D
2k3H

k3)

􀮠

􀮢

􀮡

􀪁
􀪁
􀪁
􀪁
􀪁􀪁

(5)
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1.3.3 生物量模型参数的估计 本研究在利用异速

生长关系模型构建生物量模型时,生物量的数据统计

使用excel,对于单株总生物量及各分项生物量回归

模型的拟合与检验采用SPSS23.0和Python3.6。
本研究所建立的相容性生物量模型与前人研究

相一致,均存在异方差性。故需要对异方差进行消

除,本研究利用ForStat3.0非线性度量误差联立方

程组进行参数估计计算[16-17]。大量研究表明,目前

在加权回归方面已经有了许多成果[18-19]。在进行加

权回归时,需要选择权函数,而最优权函数则根据模

型的不同而有差异。利用原函数来构造权函数是一

种简便、实用的方法,能应用于任意形式的方程[20]。
本研究权函数的选取:利用各分项基模型进行拟合,
得到残差的异方差模型,并将其近似地确定为以胸

径(D)为自变量的加权回归方程σ(x),则权函数为

G=1/σ(x),即 权 重 变 量 为 G =1/σx。在 用

ForStat3.0求解参数时,需在方程两侧同时加入权

重变量G=1/Dx。

1.3.4 生物量模型的评价 本研究的全部数据参

与生物量建模,采用留一交叉法对模型进行检验。
通过4个常用指标对所构建的生物量模型进行评

价,分别是校正决定系数(Adjusted
 

R2)、平均绝对

误差(MAE,式 中 用 MAE 表 示)、平 均 相 对 误 差

(ME,式中用ME 表示)及均方根误差(RMSE,式中

用RMSE 表示)。在模型中增加自变量,决定系数R2

往往会增大,因此引入校正决定系数Adjusted
 

R2,
其可剔除变量个数对模型拟合优度的影响[21]。具

体公式如下

Adjusted
 

R2=1-
(1-R2)(n-1)

n-p-1
􀭠
􀭡

􀪁􀪁 􀭤
􀭥

􀪁􀪁 (6)

R2=1-
∑n

i=1(yi-̂yi)2

∑n
i=1(yi-􀭵yi)2

(7)

MAE=
∑n

i=1|yi-̂yi|
n

(8)

ME=
∑n

i=1(yi-̂yi)
n

(9)

RSME=
∑n

i=1(yi-̂yi)2

n-p
(10)

式中:yi、̂yi、􀭵yi 分别代表生物量实测值、生物量估

计值和样本测量值的平均值;n 为样本量;p 为参数

个数。

2 结果与分析

2.1 基于异速生长关系的模型拟合(方案1)
利用异速生长关系拟合出的天然白桦一元生物

量模型的模型参数及评价指标见表2。由表2可

知,各组分模型的拟合优度均较好,Adjusted
 

R2 均

在0.800以上。其中,拟合效果最好的是单株总生

物量的模型,Adjusted
 

R2 为0.932;拟合效果次之

的是树干生物量模型和树枝生物量模型,Adjusted
 

R2 分别为0.928和0.922;其次是根系生物量模

型,Adjusted
 

R2 为0.897;拟合效果最差的是树叶

生物量模型,Adjusted
 

R2 为0.847。树根、树枝及

树叶生物量模型的均方根误差RMSE均<0.5
 

kg,
单株总生物量模型和树干生物量模型的均方根误差

在3.0
 

kg左右,分别为3.0
 

kg和3.2
 

kg。所拟合

的所有模型的平均绝对误差 MAE与平均相对误差

ME均<2.1
 

kg。基于异速生长关系拟合的一元生

物量模型的拟合精度表现为总量>树干>树枝>树

根>树叶。
基于异速生长关系拟合出的天然白桦二元生物

量模型各参数及评价指标见表3。由表3可知,各
组分模型的拟合优度均较好且 Adjusted

 

R2 均在

0.800以上。其中,单株总生物量和树干生物量的

模型拟合效果最好,Adjusted
 

R2 分别为0.953和

0.938;树枝生物量模型的拟合效果次之,Adjusted
 

R2 为0.920;其次是根系生物量,Adjusted
 

R2 为

0.895;树叶的模型拟合效果最差,Adjusted
 

R2 为

0.846。除单株总生物量与树干生物量外,其余3项

生物量模型的均方根误差RMSE趋近于0,单株总

生 物 量 模 型 与 树 干 生 物 量 模 型 的 均 方 根 误 差

RMSE分别为2.6
 

kg和2.1
 

kg。所拟合的所有模

型的平均绝对误差 MAE均<1.8
 

kg,且平均相对

误差 ME均在0
 

kg左右。基于异速生长关系拟合

的二元生物量模型的拟合精度表现为总量=树干>
树枝>树根>树叶。

表2 一元异速生长模型拟合的参数估计值及评价指标

Table
 

2 Parameter
 

estimations
 

and
 

evaluation
 

indexes
 

of
 

the
 

univariate
 

allometric
 

growth
 

model

模型类型
参数估计

α b

参数标准误

a b

拟合优度

Adjusted
 

R2
检验结果

RMSE MAE ME Sig.
总量 w=αDb 0.096 2.492 0.114 0.150 0.932 2.966 2.114 -0.002 0.048
树干 0.026 2.843 0.077 0.204 0.928 3.154 1.408 -0.000 0.042
树根 0.101 1.888 0.031 0.092 0.897 0.133 0.080 -0.008 0.049
树枝 0.053 1.706 0.019 0.100 0.922 0.297 0.200 -0.040 0.006
树叶 0.003 2.469 0.004 0.224 0.847 0.297 0.200 -0.004 0.031
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表3 二元异速生长模型拟合的参数估计值及评价指标

Table
 

3 Parameter
 

estimations
 

and
 

evaluation
 

indexes
 

of
 

the
 

binary
 

allometric
 

growth
 

model

模型类型
参数估计

α b

参数标准误

a b

拟合优度

Adjusted
 

R2
检验结果

RMSE MAE ME Sig.

总量 w=α(D2H)b 204.815 0.905 0.134 0.046 0.953 2.581 1.762 0.001 0.046

树干 162.738 1.037 0.360 0.066 0.938 2.118 1.395 0.001 0.039

树根 33.103 0.678 0.446 0.034 0.895 0.137 0.098 0.006 0.042

树枝 9.879 0.612 0.498 0.038 0.920 0.168 0.120 0.000 0.049

树叶 6.268 0.887 0.621 0.087 0.846 0.301 0.209 0.001 0.050

  基于上述2种异速生长模型的比较,2种模型

对单株总生物量以及除树叶外其他组分的生物量均

具有良好的评价效果。在构建的各组分生物量模型

中,拟合效果最好的是树干生物量模型,其次是树根

生物量和树枝生物量模型,拟合效果最差的是树叶

生物量模型。自变量中引入树高 H 后,单株总生物

量模型及树干生物量模型的拟合优度均有提升,而
树根、树枝及树叶生物量模型的拟合优度基本保持

不变。此外,基于异速生长关系建立的二元生物量

模型在 MAE、ME及RMSE上均小于一元异速生

长模型。故综上所述,基于异速生长关系拟合出的

二元生物量模型较优于一元生物量模型。单株总生

物量、树根、树干、树枝及树叶所对应的二元生物量

模型分别为:w1=204.815(D2H)0.905、w3=33.103
(D2H)0.678、w4=162.738(D2H)1.037、w5=9.879
(D2H)0.612、w6=6.268(D2H)0.887。总体而言,此
方案所采用的上述2种模型均能够对大兴安岭地区

天然白桦林生物量作出比较清晰的预估,但2种模

型中,二元异速生长模型较好。

2.2 相容性生物量模型拟合(方案2)
基于以代数和分配解决模型相容性建立的生物

量模型的拟合参数及评价指标见表4和表5。
表4 相容性生物量模型的参数估计值①

Table
 

4 Parameter
 

estimations
 

of
 

compatibility
 

biomass
 

models

模型及类型
参数

a1 b1 r1 k1 r2 k2 r3 k3

一元估计值 0.046 2.814 3.600 8.600 0.300 -0.740 8.600 -1.336

一元标准误 0.133 0.015 0.536 0.013 0.050 0.012 0.068 0.009

二元估计值 207.341 0.994 0.049 -0.512 0.029 -0.263 0.115 -0.472

二元标准误 0.171 0.037 0.551 0.019 0.051 0.017 0.075 0.013

  注:①树叶的权重变量分别为1/D1.5;其余各组分权重变量均为1/D。下同。

表5 相容性生物量模型的评价指标①

Table
 

5 Evaluation
 

indexes
 

of
 

compatibility
 

biomass
 

models

指标 模型类型
拟合优度

Adjusted
 

R2
检验结果

RMSE MAE ME Sig.

总量 一元 0.961 2.499 1.662 0.002 0.049

二元 0.961 2.562 1.706 -0.002 0.030

树干 一元 0.947 2.133 1.474 -0.005 0.010

二元 0.943 3.096 2.001 -0.510 0.004

树根 一元 0.880 0.141 0.094 0.004 0.043

二元 0.728 0.841 0.729 0.028 0.001

树枝 一元 0.899 0.170 0.212 0.002 0.019

二元 0.882 0.209 0.223 -0.023 0.047

树叶 一元 0.752 0.288 0.156 -0.001 0.000

二元 0.840 0.267 0.139 -0.013 0.050

  由表5可知,以代数和分配建立的一元、二元相

容性生物量模型中,除树根的二元相容性生物量模

型及树叶的一元相容性生物量模型外,其余模型的

拟合效果均较好,其校正决定系数 Adjusted
 

R2 均

在0.800以上。2种模型均对于单株总生物量的拟

合效果最好,Adjusted
 

R2 为0.961;对于建立的各
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分项一元相容性生物量模型而言,拟合效果最好的

是树干生物量模型,Adjusted
 

R2 为0.947;树枝生

物量模型的拟合效果次之,Adjusted
 

R2 为0.899;
其次是根系生物量模型,Adjusted

 

R2 为0.880;拟
合效果最差的为树叶生物量模型,Adjusted

 

R2 为

0.752。所有一元相容性生物量模型的均方根误差

RMSE均<2.5
 

kg。一元相容性模型的拟合精度总

体表现为总量>树干>树枝>树根>树叶。对于所

构建的各分项二元相容性生物量模型来说,树干生

物量模型拟合效果最好,Adjusted
 

R2 达0.943;树
枝和树叶生物量模型次之,Adjusted

 

R2 分别为

0.882和0.840;最差的为根系生物量模型,Adjus-
ted

 

R2 为0.728。二元相容性模型拟合精度总体表

现为总量>树干>树枝>树叶>树根。
在已构建的一元和二元相容性生物量模型中,

单株总生物量、树枝生物量和树叶生物量的评价指

标(RMSE、ME、MAE)的结果相似。对于树干和根

系而 言,一 元 相 容 性 生 物 量 模 型 的 均 方 根 误 差

RMSE比二元相容性生物量模型小,为0.5
 

kg。并

且2种模型均满足单株总生物量等于分项生物量之

和,且单株总生物量预估效果最好、树枝和树干生物

量次之、树叶和树根生物量预估效果最差。以上2
种形式的相容生物量模型均可以较好地估测大兴安

岭地区天然白桦的生物量。总的来说,在所建立的

一元和二元相容性生物量模型中,一元相容性生物

量模型的拟合效果更好。一元相容性生物量模型参

数a1、b1、r1、k1、r2、k2、r3 和k3 分别为0.046、

2.814、3.600、8.600、0.300、-0.740、8.600、

-1.336。

2.3 2种方案拟合的生物量模型比较

综合比较上述2种方案间选出的最优模型:2
种形式的单株总生物量、树干生物量、树枝生物量及

树根生物量模型的拟合优度均较好,树枝生物量及

树根生物量模型的校正决定系数Adjusted
 

R2 相差

不大且一元相容性生物量模型的单株总生物量及树

干生物量的校正决定系数Adjusted
 

R2 均大于基于

异速生长关系建立的二元生物量模型;对于树叶生

物量来说,基于异速生长关系建立的二元生物量模

型的校正决定系数Adjusted
 

R2 比一元相容性生物

量模型的校正决定系数Adjusted
 

R2 高出0.094,但
一元相容性生物量模型的校正决定系数 Adjusted

 

R2 也达0.750以上,说明其模型代表性也较强。其

余3项模型评价指标(ME、RSME、MAE)则相差不

大。同时根据t检验结果,二元异速生物量模型和

一元相容性生物量模型的显著性水平均<0.05,说
明差异有统计意义。但相比较来看,一元相容性生

物量模型的显著性水平优于二元异速生物量模型。
因此综上所述,对于2种方案间最优模型形式来说,

2种模型拟合精度均较好;从校正决定系数 Adjus-
ted

 

R2 的比较来看,基于异速生长关系建立的二元

生物量模型较优;从显著性水平Sig.值的比较来

看,一元相容性生物量模型较优。

3 结论与讨论

3.1 讨论

基于易测量指标(胸径D、树高 H 及其组合形

式)构建生物量模型,可以更准确地实现对森林生物

量的监测和评估[22]。根据对 Adjusted
 

R2 的分析

可以看出模型的拟合效果,即 Adjusted
 

R2
 

越趋近

于1说明模型的拟合效果越好,而 MAE、RMSE和

ME则是越趋近于0越理想[23]。本研究2种方案各

自选出的最优模型形式中,单株总生物量、树干、树
枝和树根生物量模型的校正决定系数Adjusted

 

R2

值均介于0.840~0.961。虽然树叶生物量模型的

校正决定系数Adjusted
 

R2 相对较低,但也在0.750
以上,这与已有研究结论相符[24-26],可能是由于树叶

受到各种外来生物因子和其他非生物因素等因子影

响较大[26],从而可能造成了抽样误差,进而对模型

的拟合效率产生了较大的影响,与此同时在立地条

件以及郁闭度等不同因子的影响下,树叶生物量的

大小同样具有不确定性[25]。
根据国内外专家的研究结果均可得出:在构建

生物量模型时引入树高(H)可提高生物量模型的预

估精度[14,26-27]。Wang[14]与Zhou等[28]研究表明,
在对树干、树枝及树叶生物量预估时,树高是一个重

要变量。Wang[14]、Meng[27]
 

、梁瑞婷等[29]研究表

明,采用异速生长模型构建生物量模型时,在自变量

中引入树高(H)可以有效提高各组分生物量的预测

精度。但在本文研究中,增加树高(H)变量后,仅有

单株总生物量与树干生物量模型的预测精度显著提

升,校正决定系数 Adjusted
 

R2 增加,同时 MAE、

ME及RSME均减小。异速生长模型方案(方案1)
所构建的2种生物量模型中,拟合效果最好的是树

干生物量模型,其次是树根生物量和树枝生物量模

型,拟合效果最差的是树叶生物量模型这一结论,与
魏红等[30]、陈志林等[31]和孟盛旺[4]研究结果一致。
与先前的异速生长模型[30]相比,本研究所建立的二

元异速生物量模型中,除根系外,其余各分项生物量

模型的校正决定系数Adjusted
 

R2 均大于其模型的

决定系数R2,再结合“校正决定系数 Adjusted
 

R2

可剔除增加或减少自变量个数对模型拟合效果的影

响,其值总是小于决定系数R2”这一结论,可更好地
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体现本研究所建立的异速生物量模型的准确性。相

容性方案(方案2)所构建的2种生物量模型均满足

单株总生物量等于分项生物量之和,并且与“预估效

果最好的是地上单株总生物量模型、其次是树枝和

树干生物量模型、预估效果最差的是树叶和树根生

物量模型”这一结论相符合,这与刘薇祎等[32]、马克

西等[33]和刘秀红等[34]研究结果一致。本研究在2
种不同方案下所建立的最优模型比较中,从校正决

定系数 Adjusted
 

R2 及其余各项评价指标(ME、

RSME、MAE)来看,2种模型所构建的单株总生物

量模型、树干生物量模型、树枝生物量模型及树根生

物量模型的拟合优度均较好,校正决定系数Adjus-
ted

 

R2 之间的差值可以小到忽略不计。但对于树

叶生物量模型来说,基于异速生长关系建立的二元

生物量模型的校正决定系数Adjusted
 

R2 优于一元

相容性生物量模型的校正决定系数 Adjusted
 

R2,
但一元相容性生物量模型的校正决定系数 Adjus-
ted

 

R2 也达0.750以上,说明其代表性也较强。符

合“白桦建模使用代数和控制法预测精度更高[35]”
这一结论。其次根据统计检验显著性水平的比较,
一元相容性生物量模型显著性水平较高。此外,树
高(H)的测定要比胸径(D)困难和耗时,且预估精

度低,尤其是高大且树冠重叠的树木。同时,树高

(H)会引入传播误差,因为树高(H)测量的输入(例
如抽样和随机测量误差)和估计误差,在后续单株总

生物量估测时,各组分叠加会造成误差积累,由此则

会导致误差增加。因此总体看来,在2种不同方案

下构建的生物量模型,均可认为在白桦生物量预估

上具有一定精度,但当考虑模型的适用性、自变量的

可获取性,在对生物量估测时,建议以胸径(D)为自

变量的一元相容性生物量模型优先考虑。
受研究区地理位置及白桦标准木数量的限制,

加上影响生物量估测的诸多因素,故要通过扩大研

究区域、增加样本数量、减少抽样误差和控制采样比

例等多方面来提高生物量估测的精确度[36-37],同时

在外业工作进行过程中应尽可能避免树叶以及树枝

的损失。在“双碳”目标下,天然白桦生物量估测模

型具有更强的实用性和推广性。通过测量白桦的单

独预测变量即胸径(D)便可准确估测出白桦单株及

各组分的生物量,可以降低在实测中人力、物力等资

源方面的实际投入。同时,生物量模型可为生态系

统的碳动态分析提供基础,对碳经济的发展非常重

要[38]。在下一步研究中,还应扩大研究区范围、探
索其他更具创新性的生物量估测方法,以期建立更

加具有创新性及科学性的大兴安岭天然白桦生物量

模型。

3.2 结论

本研究采用2种不同方案,分别建立了一元、二
元异速生长模型和相容性生物量模型。结果表明,
除树叶的一元相容性生物量模型的校正决定系数

Adjusted
 

R2 为0.752,其余生物量模型的校正决定

系数Adjusted
 

R2 均在0.8以上,2种不同方案下建

立的4种生物量模型均能实现对内蒙古大兴安岭天

然白桦生物量较准确的估测;总体来看,单株总生物

量模型和树干生物量模型的拟合效果最好;树叶生

物量模型的拟合效果最差。基于异速生长关系(方
案1)建立的2种生物量模型,以胸径和树高组合形

式(D2H)为自变量的二元模型较优于以胸径(D)
为单独预测变量的一元模型;而相容性生物量模型

(方案2)中,以胸径(D)为单独预测变量的一元相

容性模型较优于以胸径和树高组合形式(D2H)为
自变量的二元相容性模型。对于2种不同建模方案

下最优模型的比较,单株总生物量和树干生物量的

一元相容性模型的拟合优度均优于二元异速生长模

型且2种不同方案的树干、树枝生物量模型的校正

决定系数相差不大;若考虑模型的适用性和自变量

的可获取性,以胸径(D)为自变量的一元相容性生

物量模型更适用于天然白桦生物量的预估。
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