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我国 3种针叶林的材积源生物量模型研建

曾伟生*

(国家林业和草原局调查规划设计院，北京　100714)

摘要：[目的 ] 林分水平的生物量模型或数表，是森林资源调查监测的必备计量工具。研建 3种针叶林的材积源

生物量模型，既是方法学探索，也为生产实践提供参考成果。[方法 ] 基于我国 3种主要针叶林（落叶松、油

松、杉木）的 3 000个固定样地的实测数据，分别利用普通回归估计、加权回归估计和分段建模方法，建立了

林分水平的材积源生物量模型，并与已发表的相关模型进行了比较。[结果 ] 建立的 3种针叶林的加权回归生

物量模型，其确定系数 R2 在 0.912～0.937之间，平均预估误差 MPE 在 0.93%～1.58%之间，总体相对误差

TRE 在 ± 2.0%以内，独立样本检验的 TRE 在 ± 2.6%以内；分段建模生物量模型，其确定系数 R2 在 0.915～

0.953之间，平均预估误差 MPE 在 0.81%～1.55%之间，总体相对误差 TRE 在 ± 0.3%以内，独立样本检验的

TRE 在 ± 1.3%以内。用本研究数据对已发表的 3种针叶林的生物量模型进行适用性检验，其总体相对误差

TRE 分别达到 11.62%、−25.19%和−6.26%，按不同生物量等级的估计误差更大，甚至出现系统偏差，严重超

出了允许误差范围。[结论 ] 林分每公顷生物量与蓄积量呈线性相关；建立林分生物量模型，应当采用加权回

归方法，并保证样本数量足够且结构合理；当一个模型难以准确估计各个等级的生物量时，可以采用分段建模

方法。本研究所建 3种针叶林的材积源生物量模型，预估精度高，可以在实践中推广应用。
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森林生物量与森林蓄积量一样，既是各级森林

资源监测的重要指标，更是反映森林生态系统生产

力的重要参数[1-3]。对森林生物量的估计，既可通

过建立立木生物量模型来获得[4-5]，也可通过建立

林分生物量或生物量转换因子模型来获得[2, 4]。根

据 Luo等[6] 的综述，1978年至 2013年间，我国学

者已发表了近 200个树种的 5 924个立木生物量模

型。2014年以来，国家林业局有计划地编制了我

国主要树种的立木生物量模型，并颁布实施了系列

行业标准 [7-13]。但是，不论是国外 [5, 14-20] 还是国

内[21-28]，发表的林分生物量模型都要显著少于立木

生物量模型。

在已有的林分水平模型中，影响最大的是方精

云等[21-22] 发表的 21种森林类型的材积源生物量模

型，该模型在很多研究中得到了引用 [27, 29-32]。此

外，王斌等[24] 利用 1 266个不同森林类型样地的数

据，建立了我国 16种森林类型的生物量与蓄积量

之间的双曲线模型。经分析，这些模型存在 3个方

面的不足：一是建模样本较少，大部分模型都是建

立在小样本基础上。如方精云等[22] 建立的 21个模

型有 18个（仅落叶松、油松、杉木除外）的建模

样地数在 30以下，王斌等[24] 建立的 16个模型有

10个的建模样地数在 50以下。二是建模方法简

单，基本都是采用普通最小二乘法，未考虑生物量

和蓄积量数据的异方差性。三是评价指标单一，仅

提供了确定系数 R2[22] 或相关系数 R[24] 这一项评价

指标，未提供其他误差方面的评价指标，其适用性

存疑。因此，对林分生物量建模方法做进一步研究

是非常必要的。

本研究利用我国 3种主要针叶林（落叶松
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Larix  spp.、油松 Pinus  tabulaeformis  Carr.、杉木

Cunninghamia  lanceolata  (Lamb.)  Hook.）的 3 000
个样地的地面实测数据，采用加权回归估计[33] 和

分段建模方法[34]，建立林分水平的材积源生物量模

型，既为这 3种森林类型的生物量调查提供计量依

据，也为规范林分生物量建模方法提供科学参考。 

1　 数据与方法
 

1.1    数据资料

本研究所用数据为第九次全国森林资源清查的

固定样地调查资料，涉及我国 3种主要的针叶林类

型，即：落叶松林、油松林和杉木林。按优势树种

（占 65%以上）确定的这 3种类型的针叶林，全

国的有效样地数（蓄积量大于 0）分别为 2 490、1 185
和 3 152个，每个样地都基于每木胸径测量数据，

采用一元立木材积模型和立木生物量模型计算出蓄

积量和生物量（包括地上生物量和地下生物量）。

由于样地数主要集中在每公顷蓄积量和生物量较小

的区段，为了保证所建模型具有广泛适用性，将全

部样地按每公顷生物量大小用上限排外法分为 4级

（< 50，50～100，100～150，≧150 t·hm−2），按

每级样本量尽量均等的原则[35-36] 选取建模样本，每

公顷生物量 150 t以上的样地数相对较少，尽可能

多选一些用作建模样本，剩下的样地作为检验样

本。经综合考虑，最后确定 3种林分类型选取建模

样地分别为 1 200、800和 1 000个。表 1是 3种针

叶林分的建模样地数和检验样地数按每公顷生物量

等级的分布情况，图 1是根据全部 3 000个建模样

地数据绘制的散点图。

  

1.2    建模方法

将基于前述 3种针叶林 3 000个样地的蓄积

量、生物量实测数据，首先分别普通回归和加权回

归，建立林分生物量模型，并分析其建模效果，最

后再用分段建模方法，建立估计效果更好的生物量

模型。 

1.2.1    回归估计方法　林分生物量主要与林分蓄积

量有关，基于蓄积量的生物量模型应用最为广

泛[21-22, 24, 27, 29-32]。根据方精云等[22] 对全国 21种森林

类型的研究结果，林分生物量与蓄积量之间呈线性

相关。从 3 000个样地的每公顷生物量与蓄积量数

据的散点图分析，这种线性相关规律也是非常明显

的（图 1）。因此，本研究确定采用如下线性形式

的林分生物量模型：
B = a0+b0V +ε1 (1)

式中：B 为每公顷生物量（t·hm−2），V 为每公顷

蓄积量（m3·hm−2），a0、b0 为模型参数，ε1 为误

差项，假定其服从均值为 0的正态分布。将（1）
式两边除以 V，可得到如下林分生物量转换因子

模型：

表 1    3种针叶林分的建模样本数和检验样本数

  Table 1    The number of modeling plots and validation plots for three coniferous forest types

生物量等级
Biomass class/（t·hm−2）

落叶松 Larix spp. 油松 Pinus tabulaeformis 杉木 Cunninghamia lanceolata

建模样地数
Number of

modeling plots

检验样地数
Number of

validation plots

建模样地数
Number of

modeling plots

检验样地数
Number of

validation plots

建模样地数
Number of

modeling plots

检验样地数
Number of

validation plots

< 50 300 431 300 229 300 1 326

50～100 300 550 300 83 300 646

100～150 300 259 120 59 250 154

≧ 150 300 50 80 14 150 26

合计 Total 1 200 1 290 800 385 1 000 2 152
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图 1    全部建模样地生物量与蓄积量散点图

Fig. 1    The scatterplot of biomass vs. volume for
all modeling plots
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BCF = c0+d0/V +ε2 (2)

式中：BCF 为生物量转换因子（= B/V），c0、d0 为
模型参数，ε2 为误差项。式（2）为非线性模型，

如果设定 y = BCF，x = 1/V，则可以转为以下线性

模型：

y = c0+d0x+ε2 (3)

上述模型（1）、（3）的参数可采用普通线性

回归估计方法求解。根据对模型的结构分析，模型

参数之间理论上应该存在以下关系：

c0 = b0, d0 = a0 (4)

事实上，模型（2）、（3）的拟合结果，就相

当于模型（1）的加权回归结果，其权函数为 w =
1/V。因此，根据实际的拟合结果，式（4）必然是

不成立的。由于生物量数据与蓄积量数据类似，都

具有异方差性，模型（1）应该采用加权回归估计

才是合适的[33, 37]。参照有关权函数的研究结论[37]，

权函数 w = 1/V 效果不一定最好，更通用的权函数

应为 w = 1/V k，其中 k 一般在 0.5～1.0之间。

为了区别，这里将生物量模型（1）的拟合方

法称为普通回归，生物量转换因子模型（2）或

（3）的拟合方法称为加权回归 1（权函数 w1 =
1/V），以模型（1）为基础进行的加权回归估计方

法称为加权回归 2（权函数 w2 = 1/V k）。 

1.2.2    分段建模方法　当变量的取值范围很大时，

用一个模型通常难以对各个区段都作出准确估计，

解决这一问题的有效方法就是分段建模。在建立单

木水平的生物量模型时，就已经有人用到了这一方

法[34]。林分生物量的建立，同样可能碰到这一问

题。假设最小的区段（如每公顷蓄积量 50 m3·hm−2

以下）存在明显偏估，就可以将自变量 V  =
50 m3·hm−2 置为两个模型的链接点，并将适用于 V <
50  m3·hm−2 的模型参数设定为 a1 和 b1，适用于

V≧50 m3·hm−2 的模型参数设定为 a2 和 b2。为了保

证两个模型在链接点的估计值一致，先拟合其中一

个模型的 2个参数后，另一个模型 2个参数的估计

就要受到这一条件的约束，其中只有一个参数是独

立估计的，另一个参数直接根据（5）式由其他

3个参数推出。

a2+b2×50 = a1+b1×50 (5)

根据两个分段模型拟合的先后顺序，可以得

出 2组分段模型：

{ B = a1+b1V(V < 50)

B = a1+ (b1−b2)×50+b2V(V ⩾ 50)
(6)

{ B = a2+ (b2−b1)×50+b1V(V < 50)

B = a2+b2V(V ⩾ 50)
(7)

式（6）是先拟合适用于 V < 50 m3·hm−2 的模

型参数 a1 和 b1，再拟合适用于 V≧50 m3·hm−2 的

模型；式（7）是先拟合适用于 V≧50 m3·hm−2 的

模型参数 a2 和 b2，再拟合适用于 V < 50 m3·hm−2

的模型。通过对比其评价指标的优劣，选定拟合效

果较好的模型。 

1.2.3    模型评价方法　用于模型评价的指标包括以

下 6项：确定系数 R2、估计值的标准差（也称剩

余标准差）SEE、总体相对误差 TRE、平均系统误

差 ASE、平均预估误差 MPE 和平均百分标准误差

MPSE[38-39]。其中 MPE 和 MPSE 的计算公式如下：

MPE = tα · (S EE/ȳ)/
√

n×100 (8)

MPS E =
∑
|(yi− ŷi)/ŷi|/n×100 (9)

ŷi ȳ式中：yi 为实际调查值， 为模型预估值， 为样本

平均值，n 为样地数，tα 为置信水平 α 时的 t 值。

对建立的回归模型，计算以上 6项指标值，根据指

标大小进行模型评价。

从实用性角度考虑，一般要求模型的 TRE 和

ASE 均在 ± 3%以内，MPE 小于 3%，MPSE 小于

15%。另外，残差图也是评价模型的重要参考依

据。一个好的模型，残差应当呈随机分布。也就是

说，模型每个区段的总体相对误差 TRE 都应该相

差不大，一般应在 ± 5%以内。为了评价模型的广

泛适用性，还采用检验样本进行独立交叉检验，计

算模型的总体相对误差 TRE 是否在允许误差范

围内。 

2　 结果与分析

利用 3种针叶林的 3 000个样地的每公顷蓄积

量和生物量数据，分别采用普通回归、加权回归

1（权函数 w1 = 1/V）和加权回归 2（权函数 w2 =
1/V k）拟合线性生物量模型（1），其拟合结果和

评价指标见表 2。
从表 2可以明显看出，不论是 2个参数的估计

值还是 6项评价指标，加权回归 2的结果都居于普

通回归和加权回归 1之间，且更接近加权回归 1的

结果，唯有 TRE 和 ASE 这 2项指标比较特殊：普
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通回归 TRE 为 0，ASE 较大；加权回归 1则 ASE
接近于 0，TRE 较大；而加权回归 2则处于折中状

态，TRE 和 ASE 都与 0相差不大，尽可能同时控

制在预定的误差范围内（如 ± 3%以内）。尽管从

R2、SEE 和 MPE 这 3项指标看，普通回归模型要

好些，但从 ASE 和 MPSE 看，则普通回归模型要

显著差些。最后，再来看另外一项重要指标总体相

对误差 TRE，为了更深入了解模型在不同生物量等

级的拟合效果，表 3分别落叶松、油松和杉木按建

模样本和检验样本列出了总体和各个生物量等级

的 TRE。
从表 3可以看出，不论是考虑建模样本还是检

验样本，加权回归模型的结果都要优于普通回归模

型，而加权回归模型 2又要略优于加权回归模型 1。

表 2    林分生物量模型的参数估计值和模型评价指标

  Table 2    The parameter estimates and evaluation indices of stand-level biomass models

林分类型
Forest type

估计方法
Method

参数估计值 Parameter estimate 评价指标 Evaluation indices

a0 b0 R2 SEE/m3 TRE/% ASE/% MPE/% MPSE/%

落叶松 Larix spp.

普通回归 OR 10.492 3 0.740 9 0.953 15.00 0.00 −4.84 0.81 15.26

加权回归1 WR1 0.081 1 0.865 9 0.919 19.64 −5.02 −0.02 1.06 12.74

加权回归2 WR2 0.282 7 0.834 2 0.937 17.33 −1.59 2.86 0.93 12.90

油松 Pinus tabulaeformis

普通回归 OR 3.280 0 1.070 6 0.914 16.57 0.00 −5.28 1.56 18.71

加权回归1 WR1 0.047 6 1.130 0 0.911 16.85 −0.91 0.00 1.58 15.43

加权回归2 WR2 0.065 3 1.124 3 0.912 16.79 −0.44 0.36 1.58 15.44

杉木 Cunninghamia lanceolata

普通回归 OR 10.191 9 0.617 2 0.938 14.04 0.00 −5.79 1.01 16.85

加权回归1 WR1 0.055 1 0.746 1 0.886 18.94 −6.22 −0.01 1.36 13.36

加权回归2 WR2 0.256 2 0.712 1 0.914 16.44 −1.98 3.58 1.18 13.76

　　注：加权回归1的评价指标是针对生物量模型（1）而不是生物量转换因子模型（2），加权回归2的权函数为w2 = 1/V 0.7。
　　Note：The values of evaluation indices in WR1 are for the biomass model (1), not for the biomass conversion factor model (2), and the weighted function
in WR2 is w2 = 1/V 0.7; WR means weighted regression, and OR means ordinary regression.

表 3    林分生物量模型的总体相对误差

  Table 3    The total relative errors of stand-level biomass models

林分类型
Forest type

生物量等级
Biomass class/（t·hm−2）

建模样本 Modeling plots 检验样本 Validation plots

普通回归 OR加权回归1 WR1加权回归2 WR2 普通回归 OR加权回归1 WR1加权回归2 WR2

落叶松 Larix spp.

< 50 −19.95% 2.02% 5.00% −19.53% 2.90% 5.90%

  50～100 −0.82% −1.36% 2.10% −0.69% −1.20% 2.27%

100～150 2.09% −4.36% −0.89% 1.83% −4.64% −1.17%

≧ 150 2.28% −7.50% −4.08% 4.40% −5.24% −1.74%

合计 Total 0.00% −5.02% −1.59% −2.07% −2.37% 1.05%

油松 Pinus tabulaeformis

< 50 −13.22% −6.59% −6.18% −12.86% −5.81% −5.40%

  50～100 −1.83% −2.71% −2.24% 0.76% 0.01% 0.49%

100～150 2.45% −0.22% 0.27% 5.40% 2.75% 3.25%

≧ 150 7.71% 3.89% 4.41% 9.91% 6.34% 6.87%

合计 Total 0.00% −0.91% −0.44% −0.68% 0.06% 0.53%

杉木 Cunninghamia lanceolata

< 50 −19.85% 2.48% 6.35% −18.97% 4.34% 8.26%

  50～100 1.71% −2.00% 2.37% 1.11% −2.63% 1.71%

100～150 3.06% −6.71% −2.43% 3.70% −6.03% −1.72%

≧ 150 1.67% −10.76% −6.61% 2.52% −9.68% −5.49%

合计 Total 0.00% −6.22% −1.98% −5.50% −1.64% 2.59%
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因此，从模型本身特性、6项评价指标及独立检验

结果综合考虑，应当采用加权回归模型 2的拟合

结果。

然而，如果再仔细查看表 3中加权回归模型

2在各个生物量等级的 TRE（加粗的部分），发现

还是存在一些不足，如：生物量小的区段总体上表

现为正偏，而生物量大的区段总体上表现为负偏

（油松相反）；部分区段 TRE 较大，超出了 ± 5%

的范畴。根据对残差图所作的分析，生物量小的区

段容易出现较大偏差，因此，如果采用分段建模方

法，应该能提高预估精度。综合考虑样本量的支撑

程度和规范统一性，本研究将自变量 V = 50 m3·hm−2

设置为分段建模的链接点，同时建立了式（6）和

式（7）两套模型，拟合结果见表 4，基于建模样

本和检验样本计算的各个生物量等级的总体相对误

差 TRE 见表 5。

从表 4的 6项评价指标看，模型（6）和（7）
之间的差异不明显；但从表 5的对比可以看出，模

型（6）明显优于模型（7），每个生物量等级的误

差基本都在 ± 5%以内。除油松的分段模型改进甚

表 4    分段建模的参数估计值和模型评价指标

  Table 4    The parameter estimates and evaluation indices of segmented biomass models

林分类型
Forest type

模型
Model

参数估计值 Parameter estimate 评价指标 Evaluation indices

a1 b1 a2 b2 R2 SEE/m3 TRE/% ASE/% MPE/% MPSE/%

落叶松 Larix spp.
（6） 0.116 2 0.929 2 8.257 2 0.766 4 0.953 15.07 −0.10 1.15 0.81 11.56

（7） 0.067 6 0.979 7 11.787 4 0.745 3 0.955 14.74 −0.52 −0.49 0.79 11.39

油松 Pinus tabulaeformis
（6） 0.041 3 1.143 4 3.052 8 1.083 2 0.915 16.54 0.07 0.08 1.55 15.41

（7） 0.030 0 1.157 5 4.315 0 1.071 8 0.915 16.50 −0.24 −0.55 1.55 15.42

杉木 Cunninghamia lanceolata
（6） 0.100 4 0.786 7 6.979 9 0.649 1 0.936 14.23 0.23 2.46 1.02 11.90

（7） 0.017 0 0.865 3 12.480 0 0.616 0 0.941 13.63 −0.57 −0.63 0.98 11.57

　　注：用黑体表示的参数估计值，是根据其他3个参数推算的。
　　Note：The black parameter estimates are derived from other three.

表 5    分段生物量模型的总体相对误差

  Table 5    The total relative errors of segmented biomass models

林分类型
Forest type

生物量等级
Biomass class/（t·hm−2）

建模样本 Modeling plots 检验样本 Validation plots

模型（6）Model（6） 模型（7）Model（7） 模型（6）Model（6） 模型（7）Model（7）

落叶松 Larix spp.

< 50 −4.53% −9.10% −3.72% −8.32%

  50～100 −0.77% −2.98% −0.63% −2.85%

100～150 0.81% 0.47% 0.54% 0.21%

≧ 150 0.19% 1.05% 2.35% 3.09%

合计 Total −0.10% −0.52% −0.31% −1.94%

油松 Pinus tabulaeformis

< 50 −5.01% −10.32% −4.20% −9.69%

  50～100 −1.61% −2.98% 1.16% −0.42%

100～150 0.64% 1.27% 3.65% 4.19%

≧ 150 4.65% 6.49% 7.16% 8.66%

合计 Total 0.11% −0.56% 1.23% −0.51%

杉木 Cunninghamia lanceolata

< 50 −1.76% −9.61% −0.17% −8.25%

  50～100 1.75% −1.27% 1.13% −1.85%

100～150 1.03% 1.26% 1.70% 1.88%

≧ 150 −1.34% 0.55% −0.39% 1.31%

合计 Total 0.23% −0.57% 0.77% −3.11%
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微外，落叶松和杉木的分段模型有显著改进，杉木

分段模型各生物量等级的误差甚至达到了 ± 2%以

内。因此，综合考虑模型的各项评价指标及检验结

果，最终选定分段模型（6）作为 3种针叶林分的

生物量估计模型。 

3　 讨论

本研究针对我国在林分生物量建模方面存在的

样本数量偏少、建模方法简单、评价指标单一等问

题，基于第九次全国森林资源清查 3 000个固定样

地的实测数据，综合利用加权回归方法和分段建模

方法，建立了落叶松、油松、杉木 3种主要针叶林

的每公顷生物量模型。最终确定的分段回归模型

如下：

落叶松 : B = 0.116 2+0.929 2V(V < 50 m3 ·hm−2)

B = 8.257 2+0.766 4V(V ≧ 50 m3 ·hm−2)
(10)

油松 : B = 0.041 3+1.143 4V(V < 50 m3 ·hm−2)

B = 3.052 8+1.083 2V(V ≧ 50 m3 ·hm−2) (11)

杉木 : B = 0.100 4+0.786 7V(V < 50 m3 ·hm−2)

B = 6.979 9+0.649 1V(V ≧ 50 m3 ·hm−2) (12)

其确定系数 R2 在 0.915～0.953之间，平均预

估误差 MPE 在 0.81%～1.55%之间，平均百分标

准误差 MPSE 在 11.56%～15.41%之间。林分生物

量与蓄积量呈线性相关，这与方精云等[22] 的研究

结论是一致的。但是，由于在样本数量、建模方法

等方面存在的差异，模型的适用性肯定会有很大不

同。在引言中提到方精云等[22] 建立的 21个林分类

型的生物量模型，建模样本数量在 30以上的仅有

以下 3个模型：

落叶松 : B= 33.806 0+0.609 6V(n= 34, R2 = 0.82) (13)

油松 : B = 5.092 8+0.755 4V(n = 82, R2 = 0.96) (14)

杉木 : B = 22.541 0+0.399 9V(n = 56, R2 = 0.95) (15)

表 6列出了利用本研究所收集的全部样地对

这 3个模型的检验结果。可以看出，3个模型不仅

总体的 TRE 远远超出了允许误差范围，不同生物

量等级的估计值更是存在非常大的系统偏差。通过

与本研究所建模型参数进行对比，发现式（13）～

（15）的截距参数都要偏大，而斜率参数都要偏

小，这正是对蓄积量小的样地会产生正偏而对蓄积

量大的样地会产生负偏的直接原因。之所以其参数

估计值出现大的偏差，主要原因应该是参数估计方

法不恰当，采用的是普通回归而不是加权回归。其

次，样本量的大小及样本结构的好坏也是影响因素

之一。笔者曾试图系统抽取表 1中全部样本的

2/3建模、1/3检验，尽管建模样本数量大幅增加，

但因为样本结构不理想，建模结果并未达到预期要

求。因此，建模成功的要素，一是样本数量足够；

二是样本结构合理；三是建模方法科学。表 6也列

出了利用全部样本对本研究所建模型的检验结果，

总相对误差都在 ± 1%以内，各个生物量等级的估

计误差大都在 ± 5%以内，最大的也未超出 ± 10%
的范围。这样的模型，才是适用性广的模型。

图 2展示了落叶松生物量模型（10）和模型

（13）的残差分布，可以看出，因为模型（13）的

截距参数 a0 = 33.806 0，会得出每公顷蓄积量为

0的落叶松林其生物量高达 33.8 t·hm−2 的结果，从

而导致每公顷蓄积量较小的林分，其生物量估计结

果出现正偏；每公顷蓄积量较大的林分，其生物量

估计结果出现负偏。其他 2个树种的生物量模型

（11）、（12）与模型（14）、（15）的残差分布

对比情况也类似，为省篇幅，不再列出。

  

表 6    不同生物量模型总体相对误差的对比

  Table 6    The comparison of total relative errors of different biomass models

生物量等级
Biomass class/（t·hm−2）

落叶松 Larix spp. 油松 Pinus tabulaeformis 杉木 Cunninghamia lanceolata

模型(13)
Model (13)

模型(10)
Model (10)

模型(14)
Model (14)

模型(11)
Model (11)

模型(15)
Model (15)

模型(12)
Model (12)

< 50 101.71% 4.23% −6.84% 7.90% 49.42% 0.46%

50～100 16.91% 0.68% −24.67% 2.02% −14.17% −1.31%

100～150 1.17% −0.67% −29.48% −2.37% −24.12% −1.27%

≧150 −7.01% −0.47% −33.23% −6.46% −27.40% 1.22%

合计Total 11.62% 0.19% −25.19% −0.20% −6.26% −0.52%
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4　 结论

根据本研究的相关结果，可以得出以下结论：

（1）林分每公顷生物量与蓄积量呈线性相关。

（2）建立林分生物量模型，应当采用加权回归方

法；当一个模型难以准确估计各个等级的生物量

时，可以采用分段建模方法。（3）样本数量和样

本结构是除建模方法之外影响建模效果的另外两个

重要因素。（4）本研究所建 3种针叶林的生物量

模型，预估精度高，可以在实践中推广应用。

最后需要补充的一点是，本研究只是基于优势

树种划分的林分类型分别建立材积源生物量模型，

没有再分树种组成按绝对纯林（占 90%以上）和

相对纯林（占 65%～90%）分别建模，也没有分起

源按天然林和人工林分别建模。因此，用于预估更

细的类型时模型的误差肯定会有所增加。若想进一

步提高模型的预估精度，可以分别天然林、人工林

和绝对纯林、相对纯林建模，或将起源、纯林类型

等因子按哑变量对待，建立适应性更广的哑变量模

型。另外，本研究所建材积源生物量模型是以立木

生物量模型的估计结果为基础建立的，属于林分水

平的模型；与单木水平的模型相比，其预估精度要

略低[40-41]。模型应用时，若具备单木水平模型的应

用条件，应该首先采用单木模型；若只有样地、林

分或小班水平的数据，不具备单木水平模型的应用

条件，才考虑采用林分水平模型。
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Fig. 2    Comparison of residual errors between model (10) and (13) for larch
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Development of Volume-derived Biomass Models for Three
Coniferous Forest Types in China

ZENG Wei-sheng
(Academy of Forest Inventory and Planning, National Forestry and Grassland Administration, Beijing　100714, China)

Abstract:  [Objective]  Stand-level  biomass  models/tables  are important quantitative  tools  for  implementing
forest resources inventory and  monitoring.  Developing  volume-derived biomass  models  for three  coniferous forest
types in China is not only an exploration of methodology, but also provides reference for practice. [Method] Based
on field measurement data of 3 000 sample plots from three coniferous forest types (Larix spp., Pinus tabulaeformis
and Cunninghamia lanceolata) in  China,  the  volume-derived biomass  models  were  developed through ordinary  re-
gression  (OR),  weighted  regression  (WR),  and  segmented  modeling  (SM)  approaches;  and  the  relevant  published
models were compared. [Result] The coefficients of determination (R2) of the volume-derived biomass models for
the  three  coniferous  forest  types  based  on  WR  approach  were  between  0.912～0.937,  the  mean  prediction  errors
(MPEs) were between 0.93%～1.58%, the total relative errors (TREs) were within ± 2.0%, and the TREs for valida-
tion were within ± 2.6%. The R2 values of the models based on SM approach were between 0.915～0.953, the MPEs
were between 0.81%～1.55%, the TREs were within ± 0.3%, and the TREs for validation were within ± 1.3%. Using
the data of this study to test the applicability of the relevant published biomass models for the three coniferous forest
types, the TREs were 11.62%, −25.19% and −6.26%, respectively, and the errors for different biomass classes were
quite  higher,  even  systematic  deviations  appeared,  and  seriously  exceeded  the  allowable  error. [Conclusion]  The
stand-level biomass per hectare is linearly related to volume stock. The WR approach should be used preferentially
when developing volume-derived biomass models, and the sample plots should be much enough and evenly distrib-
uted. When one model is not enough to obtain accurate estimates for different biomass classes perfectly, the SM ap-
proach can be used. The volume-derived biomass models developed in this study have low MPEs, indicating that they
can be applied in practice.
Keywords: biomass; weighted regression; segmented modeling; Larix spp.; Pinus tabulaeformis; Cunninghamia
lanceolata
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