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摘要：［目的］研究建立地上生物量与地下生物量、立木材积之间相容，以及地上生物量与各分量之间可加的一体化

生物量模型系统，为准确估计森林生物量提供定量依据。［方法］以新疆自治区的云杉（Ｐｉｃｅａｓｐｐ．）为研究对象，基
于２３０株和７８株样木的实测地上生物量、树干材积和地下生物量数据，综合利用误差变量联立方程组方法和哑变
量建模方法，研究建立集地上生物量、树干材积和地下生物量为一体，兼具相容性和可加性的二元和一元生物量模

型系统，并分析一元模型是否受地域的影响。［结果］所建云杉一元和二元一体化生物量模型系统，地上生物量方

程的平均预估误差在７％以下，干、皮、枝、叶各分项生物量方程的平均预估误差在１０％左右，地下生物量方程的平
均预估误差在１５％以下，均达到了相关技术规定的预估精度要求。除了干材和树皮生物量的估计效果不如二元模
型外，一元模型对其它各项生物量的估计均要优于二元模型。比例控制法和代数控制法均能解决地上生物量与干、

皮、枝、叶各分项生物量之间的可加性问题，且两种方法得出的模型预估结果无显著差异。［结论］将哑变量引入误

差变量联立方程组，不仅能解决地上生物量和地下生物量样本单元数不相等时如何联合建模的问题，还能同时解决

地上生物量与地下生物量和立木材积之间的相容性问题及地上生物量与各分量之间的可加性问题，方法切实可行；

对地上生物量、地下生物量及立木材积的估计，含区域因子的哑变量模型均要优于总体平均模型。
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　　生物量一般通过材积信息和生物量扩展因子进
行估计，也可利用生物量模型进行估计［１］。从最新

研究结果知，对生物量的估计，采用生物量模型法准

确性最高，而林木水平的生物量模型其预精度要高

于林分水平的模型［２］。根据国内外文献，目前所建

林木水平的生物量方程已经涵盖了全球不同生态地

理区域的主要树种［３－１２］。从建模方法看，已经从原

来拟合单个的独立的生物量方程逐渐发展成为构建

相容的可加的生物量联立方程组［１３－２７］。但这些模型

通常只是解决总量与分量的可加性问题［１４－１６，２０，２４－２５］

或生物量与材积的相容性问题［１７，１９，２１］，同时解决相容

性和可加性问题的文献很少［２３，２６］。此外，还有学者利

用哑变量模型或混合模型方法，建立不同区域、不同

起源的立木生物量模型［１７，２３，２８－３０］。

云杉（Ｐｉｃｅａｓｐｐ．）是我国重要的针叶树种，广泛
分布于东北、西北和西南诸省，其面积蓄积仅次于落

叶松［３１］。在新疆的森林蓄积中，落叶松林蓄积只占

近１／４，而云杉林蓄积占了一半以上。本研究将利
用采集自新疆自治区的云杉立木生物量样本数据，

研建一体化立木生物量模型系统，主要研究目标包

括：（１）利用误差变量联立方程组方法，同时解决地
上生物量、地下生物量、立木材积与生物量转换因子

和根茎比等因子之间的相容性问题，以及地上生物

量与各分量之间的可加性问题；（２）利用哑变量模
型方法，解决在地上生物量和地下生物量样本单元

数不相等的情况下，如何建立一体化联立模型系统

的问题，并分析按不同区域建立一元立木生物量模

型是否能显著提高预估精度。

１　数据与方法
１．１　数据采集

本研究所用数据来自国家森林资源连续清查生

物量调查建模项目组，包括２３０株样木的地上生物
量和干、皮、枝、叶各个分量及立木材积实测数据，其

中７８株样木还实测了地下生物量。按区域分，１５０
株样木采集自阿尔泰山林区，８０株样木采集自天山
林区。采集的样本在新疆云杉分布区域内具有广泛

的代表性。

全部样木株数按 １０个径阶（２、４、６、８、１２、１６、
２０、２６、３２ｃｍ以及３８ｃｍ以上）均匀配置，每个径阶
约２３株样木，各个径阶的样木也要求尽可能均匀配
置在不同的树高级。每一株样木伐前测量胸径和冠

幅，伐后测量树高、冠长和年龄等因子。然后分上、

中、下３段测量树干总鲜质量和３个圆盘鲜质量，并
将树干从０、０．０５、０．１、０．２、０．３、０．４、０．５、０．６、０．７、
０．８和０．９相对树高处分成１１段，根据测量的每段
基部直径用Ｓｍａｌｉａｎ公式计算树干材积，即每段材积
等于大头和小头断面积平均值乘以每段长度。再分

上、中、下３层测量树枝总鲜质量，并从各层挑选样
枝，根据针叶和无叶枝条的鲜质量比，推算整个样木

树枝和树叶鲜质量，同时选取树枝和树叶样品称其

鲜质量。从全部样木中选取约１／３（共７８株）同时
测量地上和地下生物量。根据样木大小，采用机械

或人工方法将整个根系挖出，将根上的泥土清除干

净后，分别树桩（根蔸）、粗根（大于１０ｍｍ）和细根
（２ １０ｍｍ，不包括２ｍｍ以下须根）称其总鲜质
量，并选取样品称质量。所有样品带回实验室，在

８５℃温度下烘干至恒质量。根据干质量和鲜质量之
比，算出各个部分的生物量及样木的总生物量。样

木的选取，干材、树皮、树枝、树叶和树根等各个部分

的测量、取样和干质量测定，都严格执行林业行业标

准［３０］。表１给出了新疆云杉分区域的立木生物量
建模样本的统计特征值。

１．２　模型建立
立木生物量和树干材积方程的基本表达式

如下［１９，３３］：

ｙ＝β０ｘ１β１ｘ２β２…ｘＪβｊ＋ε （１）
　　式中，ｙ为生物量（ｋｇ）或树干材积（ｄｍ３）；ｘｊ为
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表１　新疆云杉立木生物量建模样本的统计特征值
Ｔａｂｌｅ１　ＳｔａｔｉｓｔｉｃｓｏｆｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｔｒｅｅｂｉｏｍａｓｓｓａｍｐｌｅｓｏｆＰｉｃｅａｓｐｐ．ｉｎＸｉｎｊｉａｎｇ

区域

Ｒｅｇｉｏｎ
项目

Ｉｔｅｍ
样本量

Ｓａｍｐｌｅｓｉｚｅ
变量

Ｖａｒｉａｂｌｅ
平均值

Ｍｅａｎ
最小值

Ｍｉｎ．
最大值

Ｍａｘ．
标准差

ＳＤ
变动系数

ＣＶ／％

阿尔泰山林区

Ａｌｔａｉ
ｍｏｕｎｔａｉｎｏｕｓ
ｒｅｇｉｏｎ

天山林区

Ｔｉａｎｓｈａｎ
ｍｏｕｎｔａｉｎｏｕｓ
ｒｅｇｉｏｎ

地上生物量

Ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ
ｂｉｏｍａｓｓ

１５０

地下生物量

Ｂｅｌｏｗｇｒｏｕｎｄ
ｂｉｏｍａｓｓ

５０

地上生物量

Ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ
ｂｉｏｍａｓｓ

８０

地下生物量

Ｂｅｌｏｗｇｒｏｕｎｄ
ｂｉｏｍａｓｓ

２８

胸径 Ｄｉａｍｅｔｅｒ／ｃｍ １７．３　 １．３　 ６５．５ １３．６ ７８．９
树高 Ｈｅｉｇｈｔ／ｍ １２．８ １．５ ３６．８ ８．４ ６７．５
立木材积Ｖｏｌｕｍｅ／（ｄｍ３·株 －１） ３５６．５ ０．６ ４１６３．４ ６１１．１ １７１．４
地上生物量Ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄｂｉｏｍａｓｓ／（ｋｇ·株 －１）１７６．９ ０．４ １５４０．８ ２６０．５ １４７．３
生物量转换因子Ｂｉｏｍａｓｓｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎｆａｃｔｏｒ ０．６８６９ ０．１６４６ １．５８５９ ０．２６５１ ３８．６
胸径 Ｄｉａｍｅｔｅｒ／ｃｍ １７．１ １．３ ５２．０ １２．８ ７５．０
树高 Ｈｅｉｇｈｔ／ｍ １２．９ １．５ ３３．６ ８．５ ６５．８
地上生物量Ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄｂｉｏｍａｓｓ／（ｋｇ·株 －１）１６８．５ １．１ ８３２．０ ２２５．２ １３３．６
地下生物量Ｂｅｌｏｗｇｒｏｕｎｄｂｉｏｍａｓｓ／（ｋｇ·株 －１） ３７．３ ０．３ ２６０．９ ５６．４ １５１．２
根茎比Ｒｏｏｔｔｏｓｈｏｏｔｒａｔｉｏ ０．２９５８ ０．１３９７ ０．６０５８ ０．１２８３ ４３．４
胸径 Ｄｉａｍｅｔｅｒ／ｃｍ １７．２ １．０ ５７．０ １３．１ ７６．０
树高 Ｈｅｉｇｈｔ／ｍ １３．５ １．５ ４４．０ ９．０ ６６．５
立木材积Ｖｏｌｕｍｅ／（ｄｍ３·株 －１） ３６８．５ ０．６ ５２４８．８ ７２５．６ １９６．９
地上生物量Ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄｂｉｏｍａｓｓ／（ｋｇ·株 －１）１８５．８ ０．７ １０９０．２ ２５４．６ １３７．０
生物量转换因子Ｂｉｏｍａｓｓｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎｆａｃｔｏｒ ０．６５６５ ０．３２４１ １．１６０４ ０．２０２６ ３０．９
胸径 Ｄｉａｍｅｔｅｒ／ｃｍ １６．２ ２．０ ３８．９ １１．４ ７０．７
树高 Ｈｅｉｇｈｔ／ｍ １２．２ １．９ ３５．０ ８．２ ７６．６
地上生物量Ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄｂｉｏｍａｓｓ／（ｋｇ·株 －１）１６２．６ １．６ ７２６．９ ２０８．２ １２８．１
地下生物量Ｂｅｌｏｗｇｒｏｕｎｄｂｉｏｍａｓｓ／（ｋｇ·株 －１） ５４．２ ０．２ ２６９．１ ７６．４ １４１．０
根茎比Ｒｏｏｔｔｏｓｈｏｏｔｒａｔｉｏ ０．２５９１ ０．０５２５ ０．５２２４ ０．１０９２ ４２．２

反映林木大小的变量，如胸径（Ｄ，ｃｍ）和树高（Ｈ，
ｍ）；βｊ为待估参数；ε为误差项，假定其服从正态分
布。因为生物量和材积数据都表现为异方差性，在

参数估计时应当采取消除异方差的措施。本研究采

用加权回归估计方法，其权函数根据最小二乘回归

模型的残差拟合而来［１６，３４－３５］。因为基于胸径 Ｄ的
一元模型和基于胸径 Ｄ与树高 Ｈ的二元模型都得
到广泛应用，本文将建立一元和二元两套模型。地

上生物量、地下生物量和树干材积方程的二元模型

分别表述如下：

Ｍａ ＝ａ０Ｄ
ａ１Ｈａ２＋ε （２）

Ｍｂ ＝ｂ０Ｄ
ｂ１Ｈｂ２＋ε （３）

Ｖ＝ｃ０Ｄ
ｃ１Ｈｃ２＋ε （４）

　　式中，Ｍａ和 Ｍｂ分别为地上生物量和地下生物
量（ｋｇ），Ｖ为树干材积（ｄｍ３），ａｉ、ｂｉ和 ｃｉ为待估参
数，其它符号同前。

１．２．１　一体化联立方程组　在生物量建模实践中，
相容性一般是指地上生物量与立木材积方程及生物

量转换因子模型之间的参数相关性和协调一致

性［１７，１９，２１］，也包括地下生物量与地上生物量方程及

根茎比模型之间的参数相关性和协调一致性［３６－３８］。

因此，为解决相容性问题，可通过生物量转换因子

（ＢＣＦ）和根茎比（ＲＳＲ）将地上生物量、立木材积及
地下生物量三者关联起来。可加性是指地上生物量

或总生物量与各个分项生物量模型之间的协调一致

性，以确保各分量估计值之和等于总量［１６，２５－２６］。另

外，由于测定地下生物量与地上生物量的样木数量

不相等，前者仅为后者的１／３，通常的做法是分别建
立地上生物量和地下生物量联立方程组［３３，３９］。为

了解决这一问题，此处引入一个哑变量 ｘ，对于测定
了地下生物量的样木，令 ｘ＝１；对于未测定地下生
物量的样木，令ｘ＝０［２６，４０］。为了保证地上生物量与
干、皮、枝、叶各个分量的可加性，本研究拟按比例控

制和代数控制２种方法进行建模对比［２０，２５－２６］，其二

元模型的一体化联立方程组分别为：

Ｍａ ＝ａ０Ｄ
ａ１Ｈａ２＋ε

Ｍｂ ＝ｂ０Ｄ
ｂ１Ｈｃ２ｘ＋ε

Ｖ＝ｃ０Ｄ
ｃ１Ｈｃ２＋ε

ＢＣＦ＝Ｍ＾ａ／Ｖ
＾＋ε

ＲＳＲ＝Ｍ＾ｂｘ／Ｍ
＾
ａ＋ε

Ｍ１ ＝１／（１＋ｆ０Ｄ
ｆ１Ｈｆ２＋ｇ０Ｄ

ｇ１Ｈｇ２＋

　ｈ０Ｄ
ｈ１Ｈｈ２）·Ｍ＾ａ＋ε

Ｍ２ ＝１／（１＋ｆ０Ｄ
ｆ１Ｈｆ２＋ｇ０Ｄ

ｇ１Ｈｇ２＋

　ｈ０Ｄ
ｈ１Ｈｈ２）·ｆ０Ｄ

ｆ１Ｈｆ２·Ｍ＾ａ＋ε

Ｍ３ ＝１／（１＋ｆ０Ｄ
ｆ１Ｈｆ２＋ｇ０Ｄ

ｇ１Ｈｇ２＋

　ｈ０Ｄ
ｈ１Ｈｈ２）·ｇ０Ｄ

ｇ１Ｈｇ２·Ｍ＾ａ＋ε

Ｍ４ ＝１／（１＋ｆ０Ｄ
ｆ１Ｈｆ２＋ｇ０Ｄ

ｇ１Ｈｇ２＋

　ｈ０Ｄ
ｈ１Ｈｈ２）·ｈ０Ｄ

ｈ１Ｈｈ２·Ｍ＾ａ＋ε

（５）
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Ｍａ ＝ａ０Ｄ
ａ１Ｈａ２＋ε

Ｍｂ ＝ｂ０Ｄ
ｂ１Ｈｃ２ｘ＋ε

Ｖ＝ｃ０Ｄ
ｃ１Ｈｃ２＋ε

ＢＣＦ＝Ｍ＾ａ／Ｖ
＾＋ε

ＲＳＲ＝Ｍ＾ｂｘ／Ｍ
＾
ａ＋ε

Ｍ１ ＝Ｍ
＾
ａ－ｆ０Ｄ

ｆ１Ｈｆ２－Ｍ＾２＋ε

Ｍ２ ＝ｇ０Ｄ
ｇ１Ｈｇ２＋ε

Ｍ３ ＝ｆ０Ｄ
ｆ１Ｈｆ２－Ｍ＾４＋ε

Ｍ４ ＝ｈ０Ｄ
ｈ１Ｈｈ２＋ε

（６）

　　式中，ＢＣＦ和ＲＳＲ分别为生物量转换因子和根
茎比，Ｍ１、Ｍ２、Ｍ３、Ｍ４分别为干、皮、枝、叶生物量，

Ｍ＾ａ、Ｍ
＾
ｂ、Ｖ
＾
、Ｍ＾２、Ｍ

＾
４分别为地上生物量、地下生物量、

立木材积、树皮生物量、树叶生物量的估计值，ｘ为
标识是否有地下生物量数据的指示变量，ｆｉ、ｇｉ和 ｈｉ
为待估参数，其它符号同（２）～（４）式。如果删除
（５）、（６）式中所有包含 Ｈ的指数项，二元模型就变
成了一元模型，为省篇幅，这里不再列出。

需要补充说明一点，关于（６）式中４个分项生物
量方程，把所占比例较小的树皮和树叶生物量设计

为独立模型，把比例较大的干材和树枝生物量设计

为代数方程之差，是考虑降低传递误差的相对影响，

不至于造成代数方程之差出现负值。为了分析传递

误差的影响大小，本研究对（６）式中的干材和树枝
生物量方程略作调整，变为以下形式：

Ｍａ ＝ａ０Ｄ
ａ１Ｈａ２＋ε

Ｍｂ ＝ｂ０Ｄ
ｂ１Ｈｃ２ｘ＋ε

Ｖ＝ｃ０Ｄ
ｃ１Ｈｃ２＋ε

ＢＣＦ＝Ｍ＾ａ／Ｖ
＾＋ε

ＲＳＲ＝Ｍ＾ｂｘ／Ｍ
＾
ａ＋ε

Ｍ１ ＝ｆ０Ｄ
ｆ１Ｈｆ２－Ｍ＾２＋ε

Ｍ２ ＝ｇ０Ｄ
ｇ１Ｈｇ２＋ε

Ｍ３ ＝Ｍ
＾
ａ－ｆ０Ｄ

ｆ１Ｈｆ２－Ｍ＾４＋ε

Ｍ４ ＝ｈ０Ｄ
ｈ１Ｈｈ２＋ε

（７）

　　二者的差异是，在（６）式中 ｆ０Ｄ
ｆ１Ｈｆ２表示树冠生

物量（包括树枝和树叶），而在（７）式中 ｆ０Ｄ
ｆ１Ｈｆ２表示

树干生物量（包括干材和树皮）。

估计上述联立方程组参数的方法有多种，其中

常用的有似乎不相关回归（ＳＵＲ）和误差变量（ＥＩＶ）
联立方程组方法。有研究表明 ＥＩＶ方法比 ＳＵＲ方

法更具优势和更有潜力［４１］，本研究采用ＥＩＶ建模方
法，通过ＦｏｒＳｔａｔ软件来估计（５）、（６）式中的参数，其
中Ｍａ、Ｍｂ、Ｍ１、Ｍ２、Ｍ３、Ｍ４、Ｖ、ＢＣＦ和 ＲＳＲ作为误差
变量，Ｄ和Ｈ作为无误差变量［４２］。

１．２．２　含区域因子的哑变量模型系统　为了分析不
同区域对生物量和树干材积变动的影响，在前述联立

方程组的基础上，再引入一个哑变量ｚ。当样木属于
阿尔泰山林区时ｚ＝１，属于天山林区时ｚ＝０。与（７）
式对应的含区域因子的一元哑变量模型系统如下：

Ｍａ ＝（ａ０＋ａ１ｚ）Ｄ
（ａ２＋ａ３ｚ）＋ε

Ｍｂ ＝（ｂ０＋ｂ１ｚ）Ｄ
（ｂ２＋ｂ３ｚ）ｘ＋ε

Ｖ＝（ｃ０＋ｃ１ｚ）Ｄ
（ｃ１＋ｃ２ｚ）＋ε

ＢＣＦ＝Ｍ＾ａ／Ｖ
＾＋ε

ＲＳＲ＝Ｍ＾ｂｘ／Ｍ
＾
ａ＋ε

Ｍ１ ＝（ｆ０＋ｆ１ｚ）Ｄ
（ｆ２＋ｆ３ｚ）－Ｍ＾２＋ε

Ｍ２ ＝（ｇ０＋ｇ１ｚ）Ｄ
（ｇ２＋ｇ３ｚ）＋ε

Ｍ３ ＝Ｍ
＾
ａ－（ｆ０＋ｆ１ｚ）Ｄ

（ｆ２＋ｆ３ｚ）－Ｍ＾４＋ε

Ｍ４ ＝（ｈ０＋ｈ１ｚ）Ｄ
（ｈ２＋ｈ３ｚ）＋ε

（８）

　　式中，ａ１、ａ３、ｂ１、ｂ３、ｃ１、ｃ３、ｆ１、ｆ３、ｇ１、ｇ３、ｈ１和 ｈ３
为哑变量ｚ的待估参数，其它符号同前。若其中部
分参数在统计上与０无显著差异，可将其从模型中
剔除。

１．３　模型评价
用于评价立木生物量模型或材积模型的统计指

标有很多［４３－４４］，本研究选用以下４项，即：确定系数
（Ｒ２）、估计值的标准误（ＳＥＥ）、平均预估误差
（ＭＰＥ）和平均百分标准误差（ＭＰＳＥ）。另外，为分
析不含区域因子模型（以下称总体平均模型）与包

含区域因子模型（即哑变量模型）之间是否存在显

著差异，采用Ｆ检验方法［１７，４５－４６］。利用计算的Ｆ值
与临界值进行比较，以确定两个模型之间是否存在

显著差异。一元和二元模型之间的差异也可采用 Ｆ
统计指标进行检验。

２　结果与分析
２．１　二元联立方程组

利用新疆云杉的全部生物量样本，通过 ＦｏｒＳｔａｔ
软件中的“非线性误差变量联立方程组”方法，先拟

合（５）、（６）、（７）式共３组模型，以下分别称之为比
例法、代数法 Ａ和代数法 Ｂ。表２列出了以上３种
建模方法的参数估计值，表３列出了３组模型各目
标变量的统计指标。
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表２　不同建模方法的二元联立方程组的参数估计值
Ｔａｂｌｅ２　Ｐａｒａｍｅｔｅｒｅｓｔｉｍａｔｅｓｏｆｔｗｏｖａｒｉａｂｌｅｓ
ｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓｅｑｕａｔｉｏｎｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍｅｔｈｏｄｓ

参数

Ｐａｒａｍｅｔｅｒ

不同建模方法的参数估计值

Ｐａｒａｍｅｔｅｒｅｓｔｉｍａｔｅｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍｅｔｈｏｄｓ

比例法

Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄ
代数法Ａ

ＡｌｇｅｂｒａｉｃｍｅｔｈｏｄＡ
代数法Ｂ

ＡｌｇｅｂｒａｉｃｍｅｔｈｏｄＢ
ａ０ ０．０９６２６ ０．０９４６９ ０．０９６３３
ａ１ ２．０８５８６ ２．０６７７１ ２．０８８１９
ａ２ ０．３７２３２ ０．３９８６２ ０．３７００８
ｂ０ ０．０２２２３ ０．０２１６９ ０．０２２２１
ｂ１ ２．３６７４１ ２．３４２５９ ２．３６８９０
ｂ２ ０．１０６５１ ０．１４２７４ ０．１０５４５
ｃ０ ０．０８４３１ ０．０８３３５ ０．０８４６６
ｃ１ １．７４４１４ １．７４０８６ １．７５３６６
ｃ２ １．００９７６ １．０１７２３ ０．９９８７４
ｆ０ ０．３５４６６ ０．０６００９ ０．０４０９１
ｆ１ ０．０２４３６ ２．６１１９４ １．７５２２３
ｆ２ －０．２８９５５ －０．４２０４２ ０．８８３１２
ｇ０ １．３４５６８ ０．０１１２４ ０．０１０８６
ｇ１ ０．９９９６９ １．７５３１６ １．７６３８７
ｇ２ －１．４９９８８ ０．６５２３２ ０．６５４１９
ｈ０ ０．８８０８１ ０．０２３６１ ０．０２３５５
ｈ１ ０．９３１５９ ２．５６３８０ ２．５５７８６
ｈ２ －１．５７６４０ －０．４６３１０ －０．４５６０５

　　从表２可以看出，３种建模方法的前９个参数都
是很接近的；２种代数法的后６个参数也很接近，中
间的３个参数（ｆ０、ｆ１和 ｆ２）差异大，是因为在代数法
Ａ中是树冠生物量模型参数，而在代数法 Ｂ中是树
干生物量模型参数。再从表３中各项统计指标的对
比可知，对地上、地下生物量和立木材积的估计，３
种建模方法差异很小；对干、皮、枝、叶４个分项生物
量的估计，代数法Ｂ与比例法不相上下，但要略优于
代数法 Ａ。也就是说，代数法和比例法这２种满足
可加性的方法，其预估效果基本相当，难分优劣。而

代数法的２种模型设计，（７）式的效果更好，它可以
明显提高干材生物量（Ｍ１）的预估精度，而对树枝生
物量（Ｍ３）预估精度的影响很小。因此，后续的代数
法特指模型（７）式。
２．２　一元联立方程组

除了与前述比例法和代数法对应的一元联立方

程组以外，还进一步拟合了含区域因子的哑变量模

型系统。表４为总体平均模型的参数估计值及根据
哑变量模型得出的不同林区的参数估计值，表５为
基于两套一元模型系统算出的各项统计指标。

表３　不同建模方法的二元联立方程组的统计指标
Ｔａｂｌｅ３　Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓｏｆｔｗｏｖａｒｉａｂｌｅｓｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓｅｑｕａｔｉｏｎｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍｅｔｈｏｄｓ

方法

Ｍｅｔｈｏｄ
指标

Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ
目标变量 Ｔａｒｇｅｔｖａｒｉａｂｌｅ

Ｍａ Ｍｂ Ｖ Ｍ１ Ｍ２ Ｍ３ Ｍ４

比例法

Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄ

代数法Ａ
ＡｌｇｅｂｒａｉｃｍｅｔｈｏｄＡ

代数法Ｂ
ＡｌｇｅｂｒａｉｃｍｅｔｈｏｄＢ

Ｒ２ ０．８３２０ ０．６６７８ ０．９７８１ ０．７９４９ ０．８８１２ ０．７０３５ ０．６０９２
ＳＥＥ １０６．１７ ３７．５８ ９６．７７ ６９．２６ ９．１８ ４０．１７ １８．４６
ＭＰＥ／％ ７．６２ １９．５２ ３．４７ ９．０８ ７．３０ １１．１４ １２．８６
ＭＰＳＥ／％ ２１．２０ ５５．２５ １４．９６ ２３．７１ ２７．７１ ３７．２９ ４４．５５
Ｒ２ ０．８３１６ ０．６６３４ ０．９７８５ ０．７９２６ ０．８８６２ ０．７０５４ ０．６０７６
ＳＥＥ １０６．３２ ３７．８３ ９６．０３ ６９．１７ ８．８０ ３９．５０ １８．１２
ＭＰＥ／％ ７．６３ １９．６５ ３．４４ ９．０７ ７．００ １０．９５ １２．６３
ＭＰＳＥ／％ ２１．４８ ５６．１３ １５．０６ ３５．０７ ２５．２６ ３７．８２ ４５．５４
Ｒ２ ０．８３０２ ０．６６７２ ０．９７７６ ０．７９８５ ０．８８３８ ０．７０６９ ０．６１１０
ＳＥＥ １０６．７６ ３７．６２ ９７．８７ ６７．７３ ８．８９ ３９．６６ １８．０５
ＭＰＥ／％ ７．６７ １９．５３ ３．５１ ８．８８ ７．０７ １０．９９ １２．５７
ＭＰＳＥ／％ ２１．１６ ５５．２４ １４．９１ ２１．７３ ２５．６６ ３８．８７ ４５．６４

　　从表５与表３的对比看，对立木材积和干材、树
皮生物量的估计，二元模型均明显优于一元模型，Ｆ
检验结果也显示其差异极为显著；然而对地上、地下

生物量及树枝、树叶生物量的估计，二元模型反而不

如一元模型，其差异在统计上也极为显著。

从表５中总体平均模型与哑变量模型的对比
看，对地上、地下生物量及立木材积的估计，哑变

量模型均要好于总体平均模型，其差异在统计上

极为显著；但是对干、皮、枝、叶 ４个分项生物量
而言，除树叶生物量外，对其它 ３项的估计，哑变

量模型与总体平均模型在统计上没有显著差异

（见表６）。

３　讨论
我国云杉立木生物量建模的研究成果很

少［４７－４８］，但云杉是全世界广为分布的树种，为了分

析区域之间的差异性，这里选用国内外主要文献中

的云杉一元立木地上生物量模型进行对比，表７列
出了不同模型的参数及文献来源，表８列出了不同
模型对各个径阶的地上生物量估计值。
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表４　不同方法总体平均模型与哑变量模型的参数估计值
Ｔａｂｌｅ４　Ｐａｒａｍｅｔｅｒｅｓｔｉｍａｔｅｓｏｆｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｖｅｒａｇｅａｎｄｄｕｍｍｙｖａｒｉａｂｌｅｍｏｄｅｌｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍｅｔｈｏｄｓ

方法

Ｍｅｔｈｏｄ
参数

Ｐａｒａｍｅｔｅｒ

总体平均模型

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｖｅｒａｇｅｍｏｄｅｌ

新疆自治区

Ｘｉｎｊｉａｎｇａｕｔｏｎｏｍｏｕｓｒｅｇｉｏｎ

哑变量模型

Ｄｕｍｍｙｖａｒｉａｂｌｅｍｏｄｅｌ

阿尔泰山林区

Ａｌｔａｉｍｏｕｎｔａｉｎｏｕｓｒｅｇｉｏｎ
天山林区

Ｔｉａｎｓｈａｎｍｏｕｎｔａｉｎｏｕｓｒｅｇｉｏｎ

比例法

Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄ

代数法

Ａｌｇｅｂｒａｉｃｍｅｔｈｏｄ

ａ０ ０．１６６５８ ０．１６８４５ ０．１７３０８

ａ１ ２．２３９１１ ２．２２１８５ ２．２５０２４

ｂ０ ０．０３９３９ ０．０５０９４ ０．０２７７０

ｂ１ ２．２８８４０ ２．１５２６５ ２．４９２３８

ｃ０ ０．１６６９７ ０．１６６７４ ０．１７２５１

ｃ１ ２．４３４７４ ２．４１９３５ ２．４５３０５

ｆ０ ０．２８６０７ ０．３０３０５ ０．２４５０６

ｆ１ －０．１７６２９ －０．１７４２９ －０．１６３１８

ｇ０ ０．６７７２８ ０．６６２０７ ０．７３０２０

ｇ１ －０．１３２１７ －０．１０６３８ －０．１９２４３

ｈ０ ０．４６９３２ ０．５８８３７ ０．３２１６９

ｈ１ －０．２９８５４ －０．３７８１６ －０．１６４１６

ａ０ ０．１６６１３ ０．１６７９３ ０．１７２３０

ａ１ ２．２３９９６ ２．２２２９５ ２．２５１５０

ｂ０ ０．０３９１０ ０．０５０６７ ０．０２７４５

ｂ１ ２．２９１２１ ２．１５４４４ ２．４９５８９

ｃ０ ０．１６８５５ ０．１６６９５ ０．１７６５４

ｃ１ ２．４３０４６ ２．４１８５７ ２．４４２９９

ｆ０ ０．０９１１７ ０．０８９１１ ０．０９９０３

ｆ１ ２．２９１３６ ２．２８２７４ ２．２９２５４

ｇ０ ０．０２０５７ ０．０２１０１ ０．０１９８１

ｇ１ ２．１４０９０ ２．１３５９９ ２．１４８５５

ｈ０ ０．０３１５４ ０．０３９８９ ０．０２３１７

ｈ１ ２．０４７６０ １．９４２５３ ２．１９３２０

表５　不同方法总体平均模型与哑变量模型的统计指标
Ｔａｂｌｅ５　Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓｏｆｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｖｅｒａｇｅａｎｄｄｕｍｍｙｖａｒｉａｂｌｅｍｏｄｅｌｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍｅｔｈｏｄｓ

方法

Ｍｅｔｈｏｄ
模型

Ｍｏｄｅｌ
指标

Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ
目标变量 Ｔａｒｇｅｔｖａｒｉａｂｌｅ

Ｍａ Ｍｂ Ｖ Ｍ１ Ｍ２ Ｍ３ Ｍ４

比例法

Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄ

代数法

Ａｌｇｅｂｒａｉｃｍｅｔｈｏｄ

总体平 Ｒ２ ０．８６６７ ０．７１５６ ０．８１３０ ０．７１４３ ０．８４８６ ０．７８５８ ０．７００４
均模型 ＳＥＥ ９４．３８ ３４．５４ ２８２．４１ ８１．０１ １０．２７ ３３．８３ １６．０２
ＰＡ ＭＰＥ／％ ６．７８ １７．９４ １０．１２ １０．６２ ８．１７ ９．３８ １１．１６
ｍｏｄｅｌ ＭＰＳＥ／％ ２０．７２ ４４．０８ ３０．４６ ３１．３７ ２７．７７ ３９．５５ ４７．２１
哑变量 Ｒ２ ０．８７７７ ０．８２０４ ０．８２９０ ０．７１８４ ０．８４８６ ０．７８１０ ０．７３５８
模型 ＳＥＥ ９０．８０ ２７．８２ ２７１．２４ ８１．９１ １０．４６ ３４．８４ １５．３２
ＤＶ ＭＰＥ／％ ６．５２ １４．４５ ９．７２ １０．７４ ８．３２ ９．６６ １０．６７
ｍｏｄｅｌ ＭＰＳＥ／％ ２０．８３ ３７．４４ ３０．２２ ３１．２４ ２７．６４ ３９．６８ ４４．９３
总体平 Ｒ２ ０．８６６３ ０．７１４６ ０．８１４１ ０．７１７７ ０．８４８６ ０．７８６３ ０．６９６１
均模型 ＳＥＥ ９４．５０ ３４．６１ ２８１．６１ ７９．８０ １０．１３ ３３．６５ １５．９２
ＰＡ ＭＰＥ／％ ６．７９ １７．９７ １０．０９ １０．４６ ８．０６ ９．３３ １１．０９
ｍｏｄｅｌ ＭＰＳＥ／％ ２０．７１ ４４．１６ ３０．５２ ３１．５０ ２７．７８ ３９．５６ ４７．０７
哑变量 Ｒ２ ０．８７７２ ０．８１９９ ０．８２８７ ０．７２１９ ０．８４９２ ０．７８９１ ０．７３３２
模型 ＳＥＥ ９０．９８ ２７．８６ ２７１．４６ ７９．９２ １０．１５ ３３．８８ １４．９８
ＤＶ ＭＰＥ／％ ６．５３ １４．４７ ９．７３ １０．４８ ８．０８ ９．３９ １０．４４
ｍｏｄｅｌ ＭＰＳＥ／％ ２０．８１ ３７．４７ ３０．２９ ３１．４２ ２７．６４ ３９．６２ ４４．７８
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表６　不同方法总体平均模型与哑变量模型之间的Ｆ值
Ｔａｂｌｅ６　Ｆｖａｌｕｅｓｏｆｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｖｅｒａｇｅａｎｄｄｕｍｍｙｖａｒｉａｂｌｅｍｏｄｅｌｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍｅｔｈｏｄｓ

方法Ｍｅｔｈｏｄ
目标变量 Ｔａｒｇｅｔｖａｒｉａｂｌｅｓ

Ｍａ Ｍｂ Ｖ Ｍ１ Ｍ２ Ｍ３ Ｍ４
比例法Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄ １０．１６ ２１．５７ １０．５８ ０．３９ ０．００ －０．５８ ３．５８

代数法Ａｌｇｅｂｒａｉｃｍｅｔｈｏｄ １０．０１ ２１．６５ ９．６８ ０．８３ ０．４３ ０．４９ １５．７４

　　注：“”表示在０．０１水平下显著，“”表示在０．０５水平下显著，。

表７　用于对比的地上生物量模型
Ｔａｂｌｅ７　Ｔｈｅａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄｂｉｏｍａｓｓｍｏｄｅｌｓｆｏｒｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ

序号

Ｎｏ
地上生物量模型

Ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄｂｉｏｍａｓｓｍｏｄｅｌｓ
样本量

Ｓａｍｐｌｅｓｉｚｅ
应用区域

Ｒｅｇｉｏｎｆｏｒａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ
文献来源

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ
０ Ｍ０＝０．１６６６Ｄ２．２３９１ ２３０ 新疆 Ｘｉｎｊｉａｎｇ 本研究

１ Ｍ１＝０．１５５６Ｄ２．２５８８ １５０ 新疆（阿尔泰林区）Ｘｉｎｊｉａｎｇ（Ａｌｔａｉ） ［４８］
２ Ｍ２＝０．１０５５Ｄ２．３８９３ １５０ 云南 Ｙｕｎｎａｎ ［４８］
３ Ｍ３＝０．１４４４Ｄ２．２６０４ １９５ 加拿大（新不伦瑞克）Ｃａｎａｄａ（ＮＢ） ［３］
４ Ｍ４＝０．１２５３Ｄ２．３３２３ ２１２ 美国 ＵＳＡ ［４］
５ Ｍ５＝０．１１６０Ｄ２．３６００ ７０ 欧洲（北部地区）Ｅｕｒｏｐｅ（Ｂｏｒｅａｌ） ［７］
６ Ｍ６＝０．２５５０Ｄ２．１７４０ １４４ 欧洲（温带地区）Ｅｕｒｏｐｅ（Ｔｅｍｐｅｒａｔｅ） ［７］

表８　不同地上生物量模型对不同径阶的估计值
Ｔａｂｌｅ８　Ｔｈｅｅｓｔｉｍａｔｅｓｏｆａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄｂｉｏｍａｓｓｍｏｄｅｌｓｆｏｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｄｉａｍｅｔｅｒｃｌａｓｓｅｓ

Ｄ／ｃｍ Ｍ０ Ｍ１ Ｍ２ Ｍ３ Ｍ４ Ｍ５ Ｍ６
５ ６．１２ ５．９０ ４．９４ ５．４９ ５．３５ ５．１８ ８．４４
１０ ２８．８９ ２８．２３ ２５．８６ ２６．３０ ２６．９３ ２６．５７ ３８．０７
１５ ７１．６２ ７０．５５ ６８．１４ ６５．７７ ６９．３３ ６９．１９ ９１．９１
２０ １３６．３９ １３５．１２ １３５．４９ １２６．０１ １３５．６３ １３６．４２ １７１．７８
２５ ２２４．７８ ２２３．６７ ２３０．９２ ２０８．６８ ２２８．２３ ２３０．９９ ２７９．０４
３０ ３３８．１１ ３３７．６４ ３５６．９８ ３１５．１０ ３４９．１７ ３５５．１９ ４１４．７６
３５ ４７７．４９ ４７８．２７ ５１５．９４ ４４６．４６ ５００．２４ ５１１．０４ ５７９．８９
４０ ６４３．８９ ６４６．６５ ７０９．８３ ６０３．７６ ６８３．０２ ７００．３６ ７７５．２１
４５ ８３８．２０ ８４３．７４ ９４０．５３ ７８７．９３ ８９８．９６ ９２４．７８ １００１．４４
５０ １０６１．２２ １０７０．４４ １２０９．７６ ９９９．８１ １１４９．３７ １１８５．８４ １２５９．２２

合计Ｔｏｔａｌ ３８２６．７０ ３８４０．２２ ４１９８．３８ ３５８５．３１ ４０４６．２３ ４１４５．５７ ４６１９．７５
相差ＲＤ／％ ／ ０．３５ ９．７１ －６．３１ ５．７４ ８．３３ ２０．７２

　　注：Ｍ０ Ｍ６各列为表７中各地上生物量模型的估计值；相差行数据是指Ｍ１ Ｍ６各列合计数与Ｍ０列合计数之间的差异百分数。

　　从表８可以看出，与本研究所建模型相比，６个
模型中有５个模型的相对差异在 ±１０％以内，只有
最后一个模型的相对差异较大，超过了２０％。该模
型的２个参数与其它模型的参数相差明显，尤其是
幂指数参数 （２．１７）与通用性模型的幂指数
（２．３３）［４９］相差也很大。从我国、北美和欧洲３组对
应模型的数据看，相同直径林木的地上生物量估计

值，高纬度地区要小于低纬度地区，即新疆小于云

南，加拿大小于美国，欧洲北部地区小于温带地区。

其深层次原因有待于作进一步研究。

４　结论
本研究利用国家森林资源连续清查生物量调查

建模项目组从新疆采集的２３０株样木的各项生物量
和立木材积实测数据，建立了基于胸径和基于胸径、

树高的两套一体化立木生物量模型系统。通过误差

变量联立方程组方法解决地上生物量与立木材积及

地下生物量之间的相容性问题，通过比例控制和代

数控制２种方法解决地上生物量与干、皮、枝、叶４
个分项生物量的可加性问题，通过哑变量模型方法

解决地下生物量与地上生物量样木数量不相等的情

况下的联合估计问题，并分析不同区域模型的差异

显著性。根据研究结果，可以得出以下结论：

（１）基于胸径的一元模型系统能够对新疆云杉
的生物量给出较为满意的估计，除了干材和树皮生

物量的估计效果不如二元模型外，其它各项生物量

的估计均要优于二元模型。

（２）包含区域因子的哑变量模型能够进一步提
高新疆云杉一元生物量模型的预估精度，除了干材、

树皮、树枝生物量的估计效果无显著提高外，对地上
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生物量、地下生物量、树叶生物量及立木材积的估

计，哑变量模型均要优于总体平均模型。

（３）比例控制法和代数控制法都能有效解决地
上生物量与干、皮、枝、叶各分项生物量之间的可加

性问题，且二者无显著差异。应用代数控制法时，宜

将树干、树皮、树枝生物量表达为单个模型形式，而

将干材和树枝生物量分别表达为２个和３个模型的
代数和。

（４）利用哑变量模型方法，可以将数量不等的
地上生物量与地下生物量样本汇到一起联合建模，

而不必分别地上生物量和地下生物量各自独立

建模。

（５）所建相容性生物量模型系统，地上生物量
的平均预估误差在７％以下，干、皮、枝、叶各分项生
物量的平均预估误差在１０％左右，地下生物量的平
均预估误差在１５％以下，能满足立木生物量建模的
精度要求。

参考文献：

［１］ＳｏｍｏｇｙｉＺ，ＣｉｅｎｃｉａｌａＥ，ＭｋｉｐＲ，ｅｔａｌ．Ｉｎｄｉｒｅｃｔｍｅｔｈｏｄｓｏｆ

ｌａｒｇｅｓｃａｌｅｆｏｒｅｓｔｂｉｏｍａｓｓｅｓｔｉｍａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＥｕｒｏｐｅａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｏｒｅｓｔ

Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２００７，１２６（２）：１９７－２０７．

［２］曾伟生，陈新云，蒲　莹，等．基于国家森林资源清查数据的不

同生物量和碳储量估计方法的对比分析［Ｊ］．林业科学研究，

２０１８，３１（１）：６６－７１．

［３］ＴｅｒＭｉｋａｅｌｉａｎＭＴ，ＫｏｒｚｕｋｈｉｎＭＤ．Ｂｉｏｍａｓｓｅｑｕａｔｉｏｎｓｆｏｒｓｉｘｔｙｆｉｖｅ

ｎｏｒｔｈＡｍｅｒｉｃａｎｔｒｅｅｓｐｅｃｉｅｓ［Ｊ］．ＦｏｒｅｓｔＥｃｏｌｏｇｙａｎｄＭａｎａｇｅｍｅｎｔ，

１９９７，９７（１）：１－２４．

［４］ＪｅｎｋｉｎｓＪＣ，ＣｈｏｊｎａｃｋｙＤＣ，ＨｅａｔｈＬＳ，ｅｔａｌ．Ｎａｔｉｏｎａｌｓｃａｌｅｂｉｏ

ｍａｓｓｅｓｔｉｍａｔｏｒｓｆｏｒＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｔｒｅｅｓｐｅｃｉｅｓ［Ｊ］．ＦｏｒｅｓｔＳｃｉｅｎｃｅ，

２００３，４９（１）：１２－３５．

［５］ＺｉａｎｉｓＤ，ＭｕｕｋｋｏｎｅｎＰ，ＭｋｉｐＲ，ｅｔａｌ．Ｂｉｏｍａｓｓａｎｄｓｔｅｍｖｏｌ

ｕｍｅｅｑｕａｔｉｏｎｓｆｏｒｔｒｅｅｓｐｅｃｉｅｓｉｎＥｕｒｏｐｅ［Ｊ］．ＳｉｌｖａＦｅｎｎｉｃａ，２００５，

４（４）：１－６３．

［６］ＳｎｏｒｒａｓｏｎＡ，ＥｉｎａｒｓｓｏｎＳＦ．Ｓｉｎｇｌｅｔｒｅｅｂｉｏｍａｓｓａｎｄｓｔｅｍｖｏｌｕｍｅ

ｆｕｎｃｔｉｏｎｓｆｏｒｅｌｅｖｅｎｔｒｅｅｓｐｅｃｉｅｓｕｓｅｄｉｎＩｃｅｌａｎｄｉｃｆｏｒｅｓｔｒｙ［Ｊ］．Ｉｃｅ

ｌａｎｄｉｃＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，２００６，１９：１５－２４．

［７］ＭｕｕｋｋｏｎｅｎＰ．Ｇｅｎｅｒａｌｉｚｅｄａｌｌｏｍｅｔｒｉｃｖｏｌｕｍｅａｎｄｂｉｏｍａｓｓｅｑｕａｔｉｏｎｓ

ｆｏｒｓｏｍｅｔｒｅｅｓｐｅｃｉｅｓｉｎＥｕｒｏｐｅ［Ｊ］．ＥｕｒｏｐｅａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｏｒｅｓｔＲｅ

ｓｅａｒｃｈ，２００７，１２６（２）：１５７－１６６．

［８］ＮáｖａｒＪ．Ａｌｌｏｍｅｔｒｉｃｅｑｕａｔｉｏｎｓｆｏｒｔｒｅｅｓｐｅｃｉｅｓａｎｄｃａｒｂｏｎｓｔｏｃｋｓｆｏｒ

ｆｏｒｅｓｔｓｏｆｎｏｒｔｈｗｅｓｔｅｒｎＭｅｘｉｃｏ［Ｊ］．ＦｏｒｅｓｔＥｃｏｌｏｇｙａｎｄＭａｎａｇｅｍｅｎｔ，

２００９，２５７（２）：４２７－４３４．

［９］ＦａｙｏｌｌｅＡ，ＤｏｕｃｅｔＪＬ，ＧｉｌｌｅｔＪＦ，ｅｔａｌ．ＴｒｅｅａｌｌｏｍｅｔｒｙｉｎＣｅｎｔｒａｌ

Ａｆｒｉｃａ：Ｔｅｓｔｉｎｇｔｈｅｖａｌｉｄｉｔｙｏｆｐａｎｔｒｏｐｉｃａｌｍｕｌｔｉｓｐｅｃｉｅｓａｌｌｏｍｅｔｒｉｃｅ

ｑｕａｔｉｏｎｓｆｏｒｅｓｔｉｍａｔｉｎｇｂｉｏｍａｓｓａｎｄｃａｒｂｏｎｓｔｏｃｋｓ［Ｊ］．ＦｏｒｅｓｔＥｃｏｌｏ

ｇｙａｎｄＭａｎａｇｅｍｅｎｔ，２０１３，３０５（４）：２９－３７．

［１０］ＺｅｎｇＷＳ．Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇａｎｄａｓｓｅｓｓｍｅｎｔｏｆｆｏｒｅｓｔｂｉｏ

ｍａｓｓａｎｄｃａｒｂｏｎｓｔｏｒａｇｅｉｎＣｈｉｎａ［Ｊ］．ＦｏｒｅｓｔＥｃｏｓｙｓｔｅｍｓ，２０１４，１

（１）：１－１０．

［１１］ＡｄｒｉｅｎＤＮ，ＮｉｃｏｌａｓＰ，ＡｄｅｌｉｎｅＦ，ｅｔａｌ．Ｔｒｅｅａｌｌｏｍｅｔｒｙｆｏｒｅｓｔｉ

ｍａｔｉｏｎｏｆｃａｒｂｏｎｓｔｏｃｋｓｉｎＡｆｒｉｃａｎｔｒｏｐｉｃａｌｆｏｒｅｓｔｓ［Ｊ］．Ｆｏｒｅｓｔｒｙ，

２０１６：８９（４）：１－１０．

［１２］曾伟生．基于木材密度的３４个树种组一元立木生物量模型建

立［Ｊ］．林业资源管理，２０１７（６）：３３－３８．

［１３］陈传国，朱俊凤．东北主要林木生物量手册［Ｍ］．北京：中国林

业出版社．１９８９．

［１４］骆期邦，曾伟生，贺东北，等．立木地上部分生物量模型的建立

及其应用研究［Ｊ］．自然资源学报，１９９９，１４（３）：２７１－２７７．

［１５］唐守正，张会儒，胥　辉．相容性生物量模型的建立及其估计

方法研究［Ｊ］．林业科学，２０００，３６（专刊１）：１９－２７．

［１６］ＰａｒｒｅｓｏｌＢＲ．Ａｄｄｉｔｉｖｉｔｙｏｆｎｏｎｌｉｎｅａｒｂｉｏｍａｓｓｅｑｕａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．Ｃａｎａ

ｄｉａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｏｒｅｓｔＲｅｓｅａｒｃｈ，２００１，３１（５）：８６５－８７８．

［１７］ＺｅｎｇＷＳ，ＺｈａｎｇＨＲ，ＴａｎｇＳＺ．Ｕｓｉｎｇｔｈｅｄｕｍｍｙｖａｒｉａｂｌｅｍｏｄｅｌ

ａｐｐｒｏａｃｈｔｏｃｏｎｓｔｒｕｃｔｃｏｍｐａｔｉｂｌｅｓｉｎｇｌｅｔｒｅｅｂｉｏｍａｓｓｅｑｕａｔｉｏｎｓａｔ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｃａｌｅｓ—ａｃａｓｅｓｔｕｄｙｆｏｒＭａｓｓｏｎｐｉｎｅ（Ｐｉｎｕｓｍａｓｓｏｎｉａｎａ）

ｉｎｓｏｕｔｈｅｒｎＣｈｉｎａ［Ｊ］．ＣａｎａｄｉａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｏｒｅｓｔＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１１，

４１（７）：１５４７－１５５４．

［１８］董利虎，李凤日，贾炜炜，等．含度量误差的黑龙江省主要树种

生物量相容性模型［Ｊ］．应用生态学报，２０１１，２２（１０）：２６５３

－２６６１．

［１９］ＺｅｎｇＷＳ，ＴａｎｇＳＺ．Ｍｏｄｅｌｉｎｇｃｏｍｐａｔｉｂｌｅｓｉｎｇｌｅｔｒｅｅａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ

ｂｉｏｍａｓｓｅｑｕａｔｉｏｎｓｏｆＭａｓｓｏｎｐｉｎｅ（Ｐｉｎｕｓｍａｓｓｏｎｉａｎａ）ｉｎｓｏｕｔｈｅｒｎ

Ｃｈｉｎａ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｏｒｅｓｔｒｙＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１２，２３（４）：５９３

－５９８．

［２０］董利虎，李凤日，贾炜炜．东北林区天然白桦相容性生物量模

型［Ｊ］．林业科学，２０１３，４９（７）：７５－８５．

［２１］曾　鸣，聂祥永，曾伟生．中国杉木相容性立木材积和地上生

物量方程［Ｊ］．林业科学，２０１３，４９（１０）：７４－７９．

［２２］ＤｏｎｇＬＨ，ＺｈａｎｇＬＪ，ＬｉＦＲ．Ａｃｏｍｐａｔｉｂｌｅｓｙｓｔｅｍｏｆｂｉｏｍａｓｓｅ

ｑｕａｔｉｏｎｓｆｏｒｔｈｒｅｅｃｏｎｉｆｅｒｓｐｅｃｉｅｓｉｎＮｏｒｔｈｅａｓｔ，Ｃｈｉｎａ［Ｊ］．Ｆｏｒｅｓｔ

ＥｃｏｌｏｇｙａｎｄＭａｎａｇｅｍｅｎｔ，２０１４，３２９（５）：３０６－３１７．

［２３］ＺｅｎｇＷ Ｓ．Ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｔｒｅｅｂｉｏｍａｓｓｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓｅｑｕａ

ｔｉｏｎｓｆｏｒｔｗｏｌａｒｃｈｓｐｅｃｉｅｓｉｎｎｏｒｔｈｅａｓｔｅｒｎａｎｄｎｏｒｔｈｅｒｎＣｈｉｎａ［Ｊ］．

ＳｃａｎｄｉｎａｖｉａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｏｒｅｓｔＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１５，３０（７）：５９４

－６０４．

［２４］董利虎，李凤日，宋玉文．东北林区４个天然针叶树种单木生物

量模型误差结构及可加性模型［Ｊ］．应用生态学报，２０１５，２６

（３）：７０４－７１４．

［２５］ＤｏｎｇＬＨ，ＺｈａｎｇＬＪ，ＬｉＦＲ．Ｄｅｖｅｌｏｐｉｎｇｔｗｏａｄｄｉｔｉｖｅｂｉｏｍａｓｓｅ

ｑｕａｔｉｏｎｓｆｏｒｔｈｒｅｅｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓｐｅｃｉｅｓｉｎｎｏｒｔｈｅａｓｔＣｈｉｎａ

［Ｊ］．Ｆｏｒｅｓｔｓ，２０１６，７，１３６；ｄｏｉ：１０．３３９０／ｆ７０７０１３６．

［２６］ＺｅｎｇＷＳ，ＺｈａｎｇＬＪ，ＣｈｅｎＸＹ，ｅｔａｌ．Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｏｆｃｏｍｐａｔｉｂｌｅ

ａｎｄａｄｄｉｔｉｖｅｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｔｒｅｅｂｉｏｍａｓｓｍｏｄｅｌｓｆｏｒＰｉｎｕｓｔａｂｕｌａｅｆｏｒｍｉｓ

ｉｎＣｈｉｎａ［Ｊ］．ＣａｎａｄｉａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｏｒｅｓｔＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１７，４７（４）：

４６７－４７５．

［２７］曾伟生，唐守正．利用度量误差模型方法建立相容性立木生物

量方程系统［Ｊ］．林业科学研究，２０１０，２３（６）：７９７－８０３．

［２８］符利勇，雷渊才，孙　伟，等．不同林分起源的相容性生物量模

型构建［Ｊ］．生态学报，２０１４，３４（６）：１４６１－１４７０．

２１１



第６期 马克西，等：新疆云杉一体化立木生物量模型系统研建

［２９］ＺｅｎｇＷＳ．Ｕｓｉｎｇｎｏｎｌｉｎｅａｒｍｉｘｅｄｍｏｄｅｌａｎｄｄｕｍｍｙｖａｒｉａｂｌｅｍｏｄｅｌ

ａｐｐｒｏａｃｈｅｓｔｏｃｏｎｓｔｒｕｃｔｏｒｉｇｉｎｂａｓｅｄｓｉｎｇｌｅｔｒｅｅｂｉｏｍａｓｓｅｑｕａｔｉｏｎｓ

［Ｊ］．ＴｒｅｅｓＳｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄＦｕｎｃｔｉｏｎ，２０１５，２９（１）：２７５－２８３．

［３０］曾伟生，唐守正，夏忠胜，等．利用线性混合模型和哑变量模型

方法建立贵州省通用性生物量方程［Ｊ］．林业科学研究，２０１１，

２４（３）：２８５－２９１．

［３１］国家林业局．中国森林资源报告（２００９－２０１３）［Ｍ］．北京：中

国林业出版社．２０１４．

［３２］国家林业局．立木生物量建模样本采集技术规程（ＬＹ／Ｔ２２５９

－２０１４）［Ｓ］．北京：中国标准出版社．２０１５．

［３３］国家林业局．立木生物量建模方法技术规程（ＬＹ／Ｔ２２５８－

２０１４）［Ｓ］．北京：中国标准出版社．２０１５．

［３４］曾伟生，唐守正．非线性模型对数回归的偏差校正及与加权回

归的对比分析［Ｊ］．林业科学研究，２０１１，２４（２）：１３７－１４３．

［３５］曾伟生．加权回归估计中不同权函数的对比分析［Ｊ］．林业资

源管理，２０１３（５）：５５－６１．

［３６］ＷａｎｇＸＰ，ＦａｎｇＪＹ，ＺｈｕＢＡ．Ｆｏｒｅｓｔｂｉｏｍａｓｓａｎｄｒｏｏｔ－ｓｈｏｏｔａｌ

ｌｏｃａｔｉｏｎｉｎｎｏｒｔｈｅａｓｔＣｈｉｎａ［Ｊ］．ＦｏｒｅｓｔＥｃｏｌｏｇｙａｎｄＭａｎａｇｅｍｅｎｔ，

２００８，２５５（１２）：４００７－４０２０．

［３７］曾伟生，唐守正．东北落叶松和南方马尾松地下生物量模型研

建［Ｊ］．北京林业大学学报，２０１１，３３（２）：１－６．

［３８］ＭｕｇａｓｈａＷＡ，ＥｉｄＴ，ＢｏｌｌａｎｄｓａｓＯＭ，ｅｔａｌ．Ａｌｌｏｍｅｔｒｉｃｍｏｄｅｌｓ

ｆｏｒｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｆａｂｏｖｅａｎｄｂｅｌｏｗｇｒｏｕｎｄｂｉｏｍａｓｓｏｆｔｒｅｅｓｉｎｔｈｅｍｉ

ｏｍｂｏｗｏｏｄｌａｎｄｓｏｆＴａｎｚａｎｉａ［Ｊ］．ＦｏｒｅｓｔＥｃｏｌｏｇｙａｎｄＭａｎａｇｅｍｅｎｔ，

２０１３，３１０：８７－１０１．

［３９］曾伟生，姚顺彬，肖前辉．中国湿地松立木生物量方程研建

［Ｊ］．中南林业科技大学学报，２０１５，３５（１）：８－１３．

［４０］ＣｒｅｃｅｎｔｅＣａｍｐｏＦ，ＳｏａｒｅｓＰ，ＴｏｍéＭ，ｅｔａｌ．Ｍｏｄｅｌｌｉｎｇａｎｎｕａｌｉｎ

ｄｉｖｉｄｕａｌｔｒｅｅｇｒｏｗｔｈａｎｄｍｏｒｔａｌｉｔｙｏｆＳｃｏｔｓｐｉｎｅｗｉｔｈｄａｔａｏｂｔａｉｎｅｄ

ａｔｉｒｒｅｇｕｌａｒｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｉｎｔｅｒｖａｌｓａｎｄｃｏｎｔａｉｎｉｎｇｍｉｓｓｉｎｇｏｂｓｅｒｖａ

ｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＦｏｒｅｓｔＥｃｏｌｏｇｙａｎｄＭａｎａｇｅｍｅｎｔ，２０１０，２６０（１１）：１９６５

－１９７４．

［４１］ＦｕＬ，ＬｅｉＹ，ＷａｎｇＧ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｓｅｅｍｉｎｇｌｙｕｎｒｅｌａｔｅｄ

ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎｓｗｉｔｈｅｒｒｏｒｓｉｎｖａｒｉａｂｌｅｓｍｏｄｅｌｓｆｏｒｄｅｖｅｌｏｐｉｎｇａｓｙｓｔｅｍｏｆ

ｎｏｎｌｉｎｅａｒａｄｄｉｔｉｖｅｂｉｏｍａｓｓｅｑｕａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．Ｔｒｅｅｓ，２０１６，３０（３）：１

－１９．

［４２］唐守正，郎奎建，李海奎．统计和生物数学模型计算（ＦｏｒＳｔａｔ教

程）［Ｍ］．北京：科学出版社．２００８．

［４３］ＰａｒｒｅｓｏｌＢＲ．Ａｓｓｅｓｓｉｎｇｔｒｅｅａｎｄｓｔａｎｄｂｉｏｍａｓｓ：ａｒｅｖｉｅｗｗｉｔｈｅｘ

ａｍｐｌｅｓａｎｄｃｒｉｔｉｃａｌｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓ［Ｊ］．ＦｏｒｅｓｔＳｃｉｅｎｃｅ，１９９９，４５

（４）：５７３－５９３．

［４４］曾伟生，唐守正．立木生物量模型的优度评价和精度分析［Ｊ］．

林业科学，２０１１，４７（１１）：１０６－１１３．

［４５］ＭｅｎｇＳＸ，ＨｕａｎｇＳ，ＬｉｅｆｆｅｒｓＶＪ，ｅｔａｌ．Ｗｉｎｄｓｐｅｅｄａｎｄｃｒｏｗｎ

ｃｌａｓｓｉｎｆｌｕｅｎｃｅｔｈｅｈｅｉｇｈｔ－ｄｉａｍｅｔｅｒｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｏｆｌｏｄｇｅｐｏｌｅｐｉｎｅ：

ｎｏｎｌｉｎｅａｒｍｉｘｅｄｅｆｆｅｃｔｓｍｏｄｅｌｉｎｇ［Ｊ］．ＦｏｒｅｓｔＥｃｏｌｏｇｙａｎｄＭａｎａｇｅ

ｍｅｎｔ，２００８，２５６（４）：５７０－５７７．

［４６］ＺｅｎｇＷＳ，ＤｕｏＨＲ，ＬｅｉＸＤ，ｅｔａｌ．Ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｔｒｅｅｂｉｏｍａｓｓａｎｄ

ｇｒｏｗｔｈｍｏｄｅｌｓｓｅｎｓｉｔｉｖｅｔｏｃｌｉｍａｔｅｖａｒｉａｂｌｅｓｆｏｒＬａｒｉｘｓｐｐ．ｉｎＣｈｉｎａ

［Ｊ］．ＥｕｒｏｐｅａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｏｒｅｓｔＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１７，１３６（２）：２３３

－２４９．

［４７］陈振雄，甘世书，贺东北．云南省云杉立木生物量模型研建

［Ｊ］．中南林业调查规划，２０１１，３０（４）：５６－６１．

［４８］国家林业局．立木生物量模型及碳计量参数—云杉（ＬＹ／Ｔ

２６５５－２０１６）［Ｓ］．北京：中国标准出版社．２０１７．

［４９］曾伟生，唐守正．一个新的通用性相对生长生物量模型［Ｊ］．林

业科学，２０１２，４８（１）：４８－５２．

（责任编辑：彭南轩）

３１１


