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福福建木荷多元生物量模型及 2 种权函数的比较
*
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摘要: 为准确计量与监测木荷生物量以及准确评估其碳汇能力、 生态效益等生态功能, 基于 160 株木荷样木实

测数据, 以胸径 (D)、 树高 (H)、 冠幅 (Cw) 和冠长 (Cl) 作为模型的自变量, 运用非线性最小二乘法, 采

用 15 种模型结构建立木荷各组分生物量模型, 并以 1 / f (x) 2与 1 / f (x) 1郾 6分别作为权函数对模型进行异方差的

消除, 对比分析各模型拟合结果并选取各组分最优生物量模型。 结果表明, 木荷各部分的生物量模型采用同一

模型结构所拟合的效果大致相同; 各自变量对生物量模型的拟合效果与贡献程度从大到小顺序为 D>H>Cl>Cw
(其中自变量 H 与 Cl 的作用效果相近); 随着函数模型的多元化, 从一元到二元模型的提升效果明显, 而后二元

到多元模型提升效果不大, 建议实际应用中采用二元模型 W=aDb1Hb2即可; 采用 1 / f (x) 1郾 6作为权函数消除异方

差后模型整体的拟合效果与估计精度, 优于未消除异方差与以 1 / f (x) 2作为权函数消除异方差的模型, 证明以

1 / f (x) n作为通用权函数将更适用, 但其具体 n 值需进一步研究。
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Abstract: In order to accurately measure and monitor the biomass of Schima superba and accurately assess its eco鄄
logical functions such as carbon鄄sinking capacity and ecological benefits,by the measuring data of 160 sample trees,
the biomass model Schima superba was established based on nonlinear least squares method with 15 kinds of model
structure,and the DBH(D),tree height(H),crown width(Cw) and crown length(Cl)were used as the variables.
The heteroscedasticity of model was eliminated by using 1 / f(x) 2 and 1 / f(x) 1郾 6 as weight functions respectively,and
the optimal biomass model was selected after comparing and analyzing each fitting. The results showed that the bio鄄
mass model fitting effect of each component is approximately the equivalence by using the same model structure. The
order of the model fitting effect and contribution degree of each variable to each component biomass model is from
large to small,D>H>Cl>Cw(where the variable H and Cl have similar effects) . With the more variables of the func鄄
tional mode,the model fitting effect is gradually improve, the improvement effect from the unary function to the bi鄄
nary function model is the obvious,and the effect of the binary function to the function of several variables model is
not significant. Therefore,the binary model W= aDb1Hb2 in practical applications was recommanded. The overall fit鄄
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ting effect and estimation accuracy of the model,which is used 1 / f(x) 1郾 6 as the weight function to eliminate the het鄄
eroscedasticity,are better than the model unresolved heteroscedasticity or using 1 / f(x) 2 as the weight function. This
means that 1 / f(x) n,as a general weight function,is more applicable,but further research need be done for the spe鄄
cific value of n.
Key words: Schima superba; biomass mode; non-linear least squares; heteroscedastic; weight function

森林生态系统是地球生态系统重要的组成部

分, 它对调节全球气候、 维持碳平衡等各方面有着

不可替代的作用[1-3]。 而森林生物量是森林生态系

统中最基本的数量特征, 也是衡量碳储量的重要指

标, 它对研究森林生态系统的生产力、 碳循环与生

态效益有着重要意义[4-7]。 因此森林生物量的监测

与评估是十分重要的, 如何准确测定与估算森林生

物量是现今林学与生态学研究的热点之一。
目前测算森林生物量的方法有很多, 例如二氧

化碳平衡法、 微气象场法、 收获法和生物量模型估

算法等[8-10], 其中最常用的是生物量模型估算

法[11-13]。 关于森林生物量模型的研究最早源自

Kitterge[14]首次对白松等树种利用相对生长模型对

其进行数学建模。 随后许多研究者从不同的方法、
区域、 树种等方面, 对林木的生物量模型做了大量

的研究。 Ruard[15] 基于相对生长模型提出来 VAR
模型; 张会儒等[16] 提出采用加权回归估计法建立

冷杉 (Abies fabri) 生物量模型, 并用原模型的倒

数作为权函数, 以解决模型中的异方差问题; 唐守

正等[17]以及胥辉等[18]提出采用二级联合估计的方

法来解决各组分模型的可加性与相容性问题; Par鄄
resol[19]提出采用非线性似然不相关法, 来解决非

线性生物量方程的不相容性; 张绘芳等[4] 以胸径、
树高为自变量, 采用回归分析法, 建立了新疆西伯

利亚松 (Pinus sylvestris) 地上、 地下以及各组分的

生物量模型; 董利虎等[13] 也以胸径、 树高为自变

量, 模型参数估计采用非线性度量误差联立方程组

估计法, 并采用加权回归的方法对模型进行异方差

消除, 建立天然白桦 (Betula platyphylla) 相容性

生物量模型; 陈振雄等[20] 采用度量误差联立方程

组方法同时进行整体建模和分段建模, 构建了西藏

冷杉 (Abies spectabilis) 一元、 二元生物量与材积

相容性模型, 其预估精度分别在 93郾 5% 及 92郾 8%
以上。 目前生物量模型大多以胸径、 树高以及它们

的组合变量作为自变量, 对冠幅、 冠长等其他自变

量对生物量模型拟合效果的影响研究较少[21]。
在生物量模型研究中, 建立的模型往往会存在

异方差, 因此需要对其进行异方差的消除。 目前已

有的研究中大多采用以 1 / f ( x) 2 作为权函数进行

加权回归估计来消除异方差[16]。 但曾伟生[22] 发现

采用 1 / f ( x) 2 作为权函数对不同建模数据其消除

异方差的效果并不完全相同, 因此选取一个效果优

良的权函数对优化生物量模型是十分必要的。
木荷 (Schima superba) 是山茶科 (Theaceae)

木荷属 (Schima) 常绿阔叶大乔木, 广泛分布于我

国南部, 是我国东部湿润亚热带常绿阔叶林的主要

建群树种。 木荷既是一种良好的用材、 景观树种,
也是优良的防火树种[23-25], 因此建立优良的木荷

生物量模型具有十分重要的意义。 本研究以木荷生

物量的实测数据为基础, 采用非线性最小二乘法,
并用不同的权函数对模型的异方差进行消除, 建立

木荷一元、 二元以及多元生物量模型, 为计量与监

测福建木荷生物量以及准确评估木荷碳汇能力、 生

态效益等提供科学依据。

1摇 数据来源与处理

本研究共测量获取了 160 株木荷样木生物量实

测数据, 样木数据采集于福建省福州、 南平、 三明

等地区。 样木的选取充分地考虑到地区分布、 立地

条件、 林分密度、 龄组结构、 海拔等综合因素, 以

保证样本的代表性, 并按一定的径阶距均匀地分为

10 个径阶组, 每个径阶组样木 16 株左右。
选定样木后, 先量取样木的地径、 胸径以及冠

幅, 然后再将样木伐倒测量树高与活冠长。 将树干

以相对树高 0郾 5H、 0郾 1H、 0郾 2H…0郾 9H 测量带皮

与去皮直径, 并区分成 11 段。 然后实测各部分

(干材、 树皮、 树枝、 树叶) 的总鲜重, 并选取各

部分具有代表性样品带回实验室。 将样品先置于

105益恒温烘箱 2h, 再放入 85益恒温条件下烘干,
直至恒重, 称取样品干重。 然后计算样品含水率,
进而推算木荷样木各部分的生物量并汇总[26-27]。
数据的概况见表 1, 其中木荷地上生物量为干材、
树皮、 树枝和树叶生物量之和。
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表 1摇 木荷各部分生物量的数据概况

Tab郾 1摇 Overview of biomass data in various parts of Schima superba

项目 最小值 最大值 均值 标准差 变动系数 / %
胸径 / cm 5郾 50 52郾 30 22郾 01 8郾 75 39郾 73
树高 / m 4郾 30 25郾 00 18郾 21 4郾 37 24郾 02
冠幅 / m 1郾 10 18郾 00 8郾 94 5郾 07 56郾 75
冠长 / m 1郾 10 18郾 50 9郾 73 4郾 90 50郾 35
干材生物量 / kg 3郾 53 1 076郾 77 234郾 78 191郾 85 81郾 72
树皮生物量 / kg 0郾 49 94郾 94 22郾 86 17郾 40 76郾 10
树枝生物量 / kg 1郾 47 335郾 65 79郾 45 61郾 38 77郾 26
树叶生物量 / kg 0郾 78 50郾 49 15郾 78 9郾 89 62郾 68
地上生物量 / kg 6郾 27 1 557郾 85 352郾 87 280郾 36 79郾 45

2摇 研究方法

2郾 1摇 模型构建

据文献统计[21], 目前林木生物量模型自变量

的选取多以胸径、 树高以及两者的组合变量, 少数

引用冠幅、 冠长、 年龄等因子。 对于自变量的选取

不仅要考虑与因变量的相关性, 还要考虑易测程

度。 因此结合前人经验与综合考虑, 本研究选取胸

径 (D)、 树高 (H)、 冠幅 (Cw) 和冠长 (Cl)
作为模型的自变量。

林木生物量模型大致可分为 3 类: 线性模型、
非线性模型 (相加误差)、 非线性模型 (相乘误

差), 具体公式依次如下[19]: y =琢0 +茁1X1 +茁2X2…+
茁iX i+着 淤; y = 琢0X1

茁1 X2
茁2 …+X i

茁i +着 于; y = 琢0X1
茁1

X2
茁2…+X i

茁i着 盂。 式中: y 为林木总生物量或者各

分项生物量, X1 为各自变量, 琢0 与 茁i 为模型参

数, 着 为误差项。
有研究表明[26] 林木生物量与相关因子之间往

往是非线性关系, 运用非线性模型拟合生物量的效

果要优于线性模型, 而存在相加误差的非线性模型

计算更便捷。 因此, 本研究选用存在相加误差的非

线性模型为模板, 以胸径 (D)、 树高 (H)、 冠幅

(Cw) 和冠长 (Cl) 4 个因子作为自变量, 运用

SPSS 软件采用 Marquardt 迭代算法 (非线性最小二

乘法的一种) 进行拟合, 构建木荷各组分一元、
二元和多元的生物量模型, 来探讨各自变量以及变

量之间相互作用对各组分生物量模型构建的影响,
具体模型结构见表 2。

表 2摇 生物量的各模型结构

Tab郾 2摇 The various structures of biomass model

类型 编号 模型结构

一元模型

1 y=a0Db1

2 y=a0Hb1

3 y=a0Cwb1

4 y=a0Clb1

二元模型

5 y=a0Db1Hb2

6 y=a0Db1Cwb2

7 y=a0Db1Clb2

8 y=a0Hb1Cwb2

9 y=a0Hb1Clb2

10 y=a0Cwb1Clb2

三元模型

11 y=a0Db1Hb2Cwb3

12 y=a0Db1Hb2Clb3

13 y=a0Db1Cwb2Clb3

14 y=a0Hb1Cwb2Clb3

四元模型 15 y=a0Db1Hb2Cwb3Clb4

2郾 2摇 异方差性消除

林木生物量模型中普遍存在异方差的问题, 已

有的研究中主要采取加权回归估计的方法来消除异

方差。 加权回归估计法是先选定适当的权函数 w =
1 / g (x) 2, 然后将 1 / g ( x) 乘以原函数模型等式

两边, 最后再应用最小二乘法进行回归分析。 而目

前主要采用 2 种权函数: 一是特定权函数, 它是根

据普通最小二乘回归结果的残差平方与自变量的回

归关系得到的。 二是通用权函数, 它是以原函数的

倒数 (即 1 / f (x)) 作为权重变量[16]。 但由于特定

权函数求解较复杂, 通用权函数简单易得且对模型异
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方差消除效果良好, 因而目前大部分异方差消除均

采用通用权函数。 不过曾伟生[22] 发现采用通用权

函数对不同建模数据其消除异方差的效果并不完全

相同, 建议将通用权函数 1 / f ( x) 2 调整为 1 / f
(x) n, 其中乔木生物量模型以 1 / f (x) 1郾 6作为权函

数效果较好。 因此为比较权函数 1 / f ( x) 2 与 1 / f
(x) 1郾 6异方差消除效果, 本研究将同时采用这两种

权函数, 并对两种处理结果与未消除异方差的模型

进行分析与比较。
2郾 3摇 模型评价与优选

为了评价模型的精度与优度, 以便筛选出最优

模型, 本研究采用确定系数 (R2)、 估计值的标准

差 (SEE)、 总相对误差 (TRE)、 平均系统误差

(MSE)、 平均预估误差 (MPE) 和平均百分标准

误差 (MPSE), 这 6 项指标作为模型的评价指标。
其计算公式为, R2 =1-移 (yi-軃yi) 2 /移 (yi-軃y) 2榆;

SEE = 移 (yi-ŷ) 2 / (n-p) 虞; TRE = 移 ( yi -
ŷ) 2 /移 ŷ 伊 100% 愚; MSE = 移 ( yi - ŷi ) / yi / n 伊

100% 舆; MPE = t琢 伊 ( SEE / 軃y) / n 伊 100% 余;
MPSE=移讦 (yi-ŷi) / ŷi讦 / n伊100% 俞。 式中: yi

为实际观测值; ŷi 为模型预估值 軃y 为样本平均值;
n 为样本单元数; p 为参数个数; t琢 为置信水平 琢
时的 t 值。

这 6 项指标中, R2 和 SEE 不仅反映了模型的

拟合优度, 也反映了自变量的贡献率与因变量的离

差状况, 其中 R2 越大越好, SEE 越小越好; TRE
和 MSE 是反映拟合效果的重要指标, 最好控制在

一定范围内 (如依3% ), 当趋向于 0 时效果最好;
MPE 是反映平均生物量估计值的精度指标, MPSE
是反映单株生物量估计值的精度指标, 两者越小效

果越好。 为了更直观查看模型的偏差与异方差处理

的效果, 将对部分模型作出相对残差图。
目前对于所建模型是否需要进行适应性检验,

存在着争议。 曾伟生[26]对东北落叶松 (Larix gme鄄
linii) 和南方马尾松 (Pinus massoniana) 的立木生

物量模型进行优度评价和精度分析中, 通过蒙特卡

罗模拟进行随机再抽样检验, 证明了 “利用适用

性检验作出否决模型的判定只是一个小概率事

件冶, 建议用所有的样本进行建模。 故本研究将所

有样本数据都用于建模, 不做模型的适用性检验。

3摇 结果与分析

3郾 1摇 不同生物量模型拟合效果分析

以福建地区 160 株木荷样木生物量的实测数据

为基础, 采用非线性最小二乘法, 按模型 1-15 拟合

各组分生物量模型, 拟合效果具体见表 3-表 7。

表 3摇 木荷地上生物量模型拟合结果

Tab郾 3摇 The model fitting results of aboveground biomass of Schima superba

模型
类型

模型参数

a b1 b2 b3 b4

统计指标

R2 SEE TRE MSE MPE MPSE
1 0郾 773 1郾 940 0郾 892 92郾 73 -0郾 947 -6郾 85 4郾 10 25郾 89
2 0郾 019 3郾 313 0郾 437 211郾 74 1郾 246 6郾 78 9郾 37 49郾 50
3 136郾 758 0郾 457 0郾 151 259郾 95 -0郾 657 -3郾 09 11郾 50 59郾 15
4 117郾 404 0郾 503 0郾 146 260郾 76 -0郾 427 -2郾 31 11郾 54 59郾 63
5 0郾 026 1郾 878 1郾 195 0郾 960 56郾 39 0郾 209 1郾 75 2郾 49 15郾 79
6 0郾 481 1郾 922 0郾 250 0郾 928 75郾 63 -1郾 169 -7郾 12 3郾 35 17郾 68
7 0郾 326 1郾 929 0郾 399 0郾 968 50郾 08 -0郾 690 -5郾 39 2郾 22 15郾 58
8 0郾 017 3郾 401 -0郾 054 0郾 439 211郾 39 1郾 264 7郾 33 9郾 35 50郾 10
9 0郾 012 3郾 570 -0郾 111 0郾 441 210郾 91 1郾 248 8郾 48 9郾 33 50郾 69
10 119郾 414 0郾 257 0郾 255 0郾 164 257郾 92 -0郾 899 -4郾 20 11郾 41 58郾 18
11 0郾 020 1郾 937 1郾 094 0郾 172 0郾 979 40郾 91 0郾 550 5郾 24 1郾 81 15郾 05
12 0郾 074 1郾 896 0郾 636 0郾 261 0郾 980 40郾 04 -0郾 224 -1郾 83 1郾 77 11郾 53
13 0郾 287 1郾 944 0郾 086 0郾 351 0郾 972 46郾 99 -0郾 609 -4郾 75 2郾 08 14郾 05
14 0郾 012 3郾 571 0郾 002 -0郾 113 0郾 441 210郾 91 1郾 249 8郾 50 9郾 33 50郾 69
15 0郾 046 1郾 931 0郾 734 0郾 112 0郾 182 0郾 986 33郾 03 0郾 144 1郾 13 1郾 46 10郾 88
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表 4摇 木荷干材生物量模型拟合结果
Tab郾 4摇 The model fitting results of trunk biomass of Schima superba

模型
类型

模型参数
a b1 b2 b3 b4

统计指标
R2 SEE TRE MSE MPE MPSE

1 0郾 068 1郾 848 0郾 888 5郾 86 -0郾 913 -6郾 380 4郾 002 68郾 7
2 0郾 009 3郾 437 0郾 428 146郾 02 1郾 412 7郾 618 9郾 711 127郾 4
3 91郾 086 0郾 456 0郾 143 178郾 73 -0郾 670 -3郾 150 11郾 886 119郾 0
4 77郾 748 0郾 505 0郾 139 179郾 11 -0郾 448 -2郾 410 11郾 911 109郾 5
5 0郾 013 1郾 947 1郾 219 0郾 962 37郾 41 0郾 197 1郾 558 2郾 488 13郾 0
6 0郾 266 1郾 982 0郾 245 0郾 927 52郾 02 -1郾 261 -7郾 777 3郾 459 70郾 0
7 0郾 174 1郾 991 0郾 406 0郾 969 33郾 85 -0郾 733 -5郾 865 2郾 251 40郾 3
8 0郾 008 3郾 538 -0郾 054 0郾 429 145郾 84 -0郾 894 5郾 965 9郾 699 130郾 1
9 0郾 005 3郾 715 -0郾 121 0郾 433 145郾 38 1郾 398 9郾 462 9郾 668 134郾 4
10 79郾 255 0郾 251 0郾 262 0郾 156 177郾 36 -0郾 919 -4郾 297 11郾 795 129郾 6
11 0郾 010 2郾 006 1郾 133 0郾 169 0郾 980 27郾 17 0郾 547 5郾 260 1郾 807 32郾 7
12 0郾 037 1郾 961 0郾 663 0郾 261 0郾 981 26郾 51 -0郾 244 -2郾 105 1郾 763 8郾 5
13 0郾 154 2郾 006 0郾 080 0郾 361 0郾 972 32郾 04 -0郾 661 -5郾 269 2郾 131 34郾 3
14 0郾 005 3郾 710 -0郾 009 -0郾 113 0郾 433 145郾 38 1郾 397 9郾 392 9郾 668 134郾 5
15 0郾 022 1郾 997 0郾 769 0郾 110 0郾 182 0郾 987 21郾 88 0郾 132 0郾 987 1郾 455 1郾 0

表 5摇 木荷树皮生物量模型拟合结果
Tab郾 5摇 The model fitting results of bark biomass of Schima superba

模型
类型

模型参数
a b1 b2 b3 b4

统计指标
R2 SEE TRE MSE MPE MPSE

1 0郾 068 1郾 848 0郾 888 5郾 86 -0郾 913 -6郾 380 4郾 002 25郾 5
2 0郾 002 3郾 136 0郾 451 12郾 97 1郾 014 5郾 419 8郾 859 46郾 6
3 8郾 843 0郾 458 0郾 164 16郾 00 -0郾 638 -3郾 009 10郾 929 56郾 9
4 7郾 662 0郾 500 0郾 156 16郾 08 -0郾 396 -2郾 151 10郾 984 57郾 5
5 0郾 003 1郾 772 1郾 159 0郾 956 3郾 67 0郾 170 1郾 426 2郾 504 15郾 5
6 0郾 042 1郾 828 0郾 258 0郾 929 4郾 65 -1郾 077 -6郾 477 3郾 177 17郾 1
7 0郾 030 1郾 832 0郾 389 0郾 967 3郾 18 -0郾 675 -5郾 058 2郾 174 15郾 3
8 0郾 002 3郾 200 -0郾 037 0郾 452 12郾 96 1郾 033 5郾 817 8郾 851 47郾 0
9 0郾 009 2郾 555 -0郾 032 0郾 515 6郾 93 0郾 436 2郾 836 6郾 860 37郾 0
10 7郾 765 0郾 266 0郾 244 0郾 178 15郾 88 -0郾 868 -4郾 065 10郾 842 56郾 0
11 0郾 002 1郾 830 1郾 035 0郾 177 0郾 977 2郾 65 0郾 492 4郾 496 1郾 807 14郾 5
12 0郾 008 1郾 796 0郾 596 0郾 261 0郾 978 2郾 62 -0郾 247 -1郾 912 1郾 787 11郾 5
13 0郾 026 1郾 849 0郾 095 0郾 334 0郾 972 2郾 94 -0郾 581 -4郾 389 2郾 006 13郾 6
14 0郾 001 3郾 368 0郾 019 -0郾 113 0郾 455 12郾 93 1郾 035 6郾 934 8郾 829 47郾 5
15 0郾 005 1郾 828 0郾 682 0郾 116 0郾 180 0郾 985 2郾 15 0郾 108 0郾 789 1郾 467 10郾 7

表 6摇 木荷树枝生物量模型拟合结果
Tab郾 6摇 The model fitting results of branch biomass of Schima superba

模型
类型

模型参数
a b1 b2 b3 b4

统计指标
R2 SEE TRE MSE MPE MPSE

1 0郾 215 1郾 876 0郾 889 20郾 57 -0郾 981 -6郾 880 4郾 042 25郾 8
2 0郾 006 3郾 201 0郾 448 45郾 91 1郾 072 5郾 490 9郾 023 47郾 4
3 30郾 669 0郾 458 0郾 160 56郾 60 -0郾 648 -3郾 056 11郾 123 57郾 8
4 26郾 500 0郾 502 0郾 153 56郾 85 -0郾 407 -2郾 212 11郾 173 58郾 4
5 0郾 008 1郾 804 1郾 174 0郾 958 12郾 73 0郾 118 0郾 862 2郾 501 15郾 1
6 0郾 132 1郾 857 0郾 256 0郾 929 16郾 45 -1郾 164 -7郾 081 3郾 233 17郾 4
7 0郾 093 1郾 862 0郾 393 0郾 967 11郾 16 -0郾 738 -5郾 598 2郾 194 15郾 6
8 0郾 005 3郾 272 -0郾 042 0郾 449 45郾 86 1郾 090 5郾 913 9郾 013 47郾 9
9 0郾 004 3郾 438 -0郾 102 0郾 451 45郾 75 1郾 084 6郾 949 8郾 990 48郾 4
10 26郾 894 0郾 264 0郾 247 0郾 174 56郾 15 -0郾 883 -4郾 133 11郾 035 56郾 9
11 0郾 006 1郾 863 1郾 056 0郾 176 0郾 978 9郾 17 0郾 447 3郾 992 1郾 802 14郾 0
12 0郾 023 1郾 826 0郾 613 0郾 261 0郾 978 9郾 08 -0郾 300 -2郾 437 1郾 784 11郾 5
13 0郾 081 1郾 878 0郾 093 0郾 339 0郾 972 10郾 35 -0郾 649 -4郾 956 2郾 033 14郾 0
14 0郾 004 3郾 444 0郾 015 -0郾 115 0郾 452 45郾 74 1郾 086 7郾 034 8郾 990 48郾 4
15 0郾 014 1郾 860 0郾 704 0郾 116 0郾 179 0郾 985 7郾 44 0郾 061 0郾 296 1郾 463 10郾 4
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表 7摇 木荷树叶生物量模型拟合结果

Tab郾 7摇 The model fitting results of leaves biomass of Schima superba

模型
类型

模型参数

a b1 b2 b3 b4

统计指标

R2 SEE TRE MSE MPE MPSE
1 0郾 160 1郾 470 0郾 860 3郾 73 -0郾 703 -4郾 276 3郾 687 23郾 4
2 0郾 011 2郾 482 0郾 514 6郾 94 0郾 415 2郾 454 6郾 864 36郾 7
3 6郾 161 0郾 453 0郾 232 8郾 72 -0郾 534 -2郾 532 8郾 628 46郾 9
4 5郾 513 0郾 481 0郾 210 8郾 85 -0郾 271 -1郾 510 8郾 755 48郾 2
5 0郾 012 1郾 339 1郾 024 0郾 933 2郾 57 0郾 072 0郾 807 2郾 543 14郾 9
6 0郾 097 1郾 439 0郾 281 0郾 930 2郾 64 -0郾 696 -3郾 909 2郾 608 14郾 9
7 0郾 080 1郾 439 0郾 357 0郾 956 2郾 08 -0郾 529 -3郾 364 2郾 060 13郾 7
8 0郾 012 2郾 427 0郾 030 0郾 515 6郾 93 0郾 389 2郾 129 6郾 858 36郾 4
9 0郾 001 3郾 361 -0郾 097 0郾 455 12郾 93 1郾 033 6郾 835 8郾 830 47郾 6
10 5郾 494 0郾 288 0郾 212 0郾 248 8郾 63 -0郾 716 -3郾 360 8郾 541 46郾 3
11 0郾 013 1郾 395 0郾 795 0郾 196 0郾 966 1郾 83 0郾 283 2郾 289 1郾 806 12郾 8
12 0郾 030 1郾 389 0郾 450 0郾 263 0郾 965 1郾 87 -0郾 257 -1郾 581 1郾 849 11郾 3
13 0郾 070 1郾 452 0郾 130 0郾 273 0郾 968 1郾 79 -0郾 413 -2郾 718 1郾 773 11郾 7
14 0郾 009 2郾 557 0郾 078 -0郾 094 0郾 518 6郾 91 0郾 436 2郾 874 6郾 837 36郾 7
15 0郾 023 1郾 412 0郾 480 0郾 132 0郾 174 0郾 977 1郾 52 0郾 004 0郾 023 1郾 501 10郾 2

在表 3-表 7 中模型 1-4 分别是自变量为胸径

(D)、 树高 (H)、 冠幅 (Cw) 和冠长 (Cl) 的一

元函数模型, 依据各统计指标结果可以看出拟合效

果最优的是自变量为 D 的模型, 其 6 项统计指标

均明显优于其他自变量的一元函数模型 (R2 值

0郾 892), 紧接着依次是以 H、 Cl 与 Cw 为自变量的

模型; 模型 5-10 为 4 个自变量两两组合的二元模

型, 根据统计指标可以看出含自变量 D 的模型明

显优于不含 D 的函数模型, 其中含自变量 D、 H 模

型与含自变量 D、 Cl 模型效果都较好, R2 值均超

过 0郾 96, 这说明两种模型可以解释木荷地上部分

生物量 96%以上; 模型 11-14 为 4 个自变量中选 3
个进行组合的三元模型, 可以看出含自变量 D 的

三元模型明显优于不含 D 的函数模型。 根据各统

计指标来看, 模型 12 拟合效果最好, 紧接着是模

型 11、 13 与 14, 其中模型 11 与 13 的 R2值都超过

0郾 97, 模型 12 的 R2值超过 0郾 98; 对于四元函数模

型 15, 可以看出其 6 项统计指标值是所有函数模

型最优的, 其中 R2值为 0郾 986。
由表 3-表 7 可以看出不同的模型结构对各部

分的生物量模型的拟合结果大致与对地上部分生物

量模型拟合结果相同, 并不存在某个变量或某些变

量组合对不同部分生物量有较好的拟合效果。 由以

上的数据结果可以发现, 各自变量对木荷各组分生

物量模型的拟合效果与贡献程度从大到小依次为:
D>H>Cl>Cw (其中自变量 H 与 Cl 的作用效果颇为

接近); 在一元、 二元以至多元模型中含自变量 D
组合的模型拟合效果明显优于不含 D 组合的模型;
随着自变量的增加, 模型函数从一元到多元, 模型

的拟合精度与估计效果也逐渐提升, 其中从一元到

二元的提升效果最明显, 之后二元到多元提升效果

不大。
3郾 2摇 两种权函数对异方差消除效果的分析

对建立的所有生物量模型引入权函数 1 / f (x)2

与 1 / f (x)1郾 6, 对原有模型进行异方差的消除, 具体

模型的拟合效果见表 8 与表 9 (以 1、 5、 7 等 5 种

模型结构地上生物量模型异方差消除效果与模型结

构 1 各组分生物量模型异方差消除效果为例)。
由图 1-图 3 可以看出, 模型经过异方差处理

的残差与未处理的相比, 残差分布显得更加均匀与

对称, 说明经过权函数处理后异方差性明显下降,
其中以 1 / f ( x) 2 作权函数的效果最明显, 但以

1 / f (x) 1郾 6作权函数与其效果相差不大。 由表 5-表
6 可以看出, 不同模型对木荷不同组分拟合的生物

量模型经过权函数处理后, 无论是参数还是评价指

标都产生了变化: R2值相较于处理前的数值小幅度

变小, 其 中 以 1 / f ( x ) 2 作 权 函 数 的 值 最 小,
1 / f (x) 1郾 6次之; SEE 值相较于处理前的数值变大,
其中以 1 / f (x) 2作权函数的值最大, 1 / f ( x) 1郾 6次

之; TRE 值相较于处理前的数值变化不一, 但都在

依2%范围以内; 而 MSE 值相较于处理前的数值显

著变小, 其中以 1 / f ( x) 2 作权函数的值最小,
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1 / f (x) 1郾 6次之, 两个处理后的结果都在依1郾 5% 范

围以内; MPE 值与 MPSE 值相较于处理前的数值

也无明显的变化。 基于上述的结果与数据可以发

现, 采用权函数对模型进行异方差消除后, 模型整

体拟合效果大部分得到了提升。 比如模型 7 中以

1 / f (x) 1郾 6作权函数, 拟合结果的整体优于原函数,

甚至要优于模型 5 处理前后所有模型的拟合效果

(在未消除异方差前模型 5 要优于模型 7)。 但也发

现经过权函数处理后, 模型拟合效果整体上没有太

大改变, 甚至下降。 比如公式 12 中以 1 / f (x) 2作

权函数的拟合结果。

表 8摇 不同权函数对地上部分生物量模型异方差消除结果

Tab郾 8摇 The different weight functions to the results of eliminated heterovariance in above鄄ground biomass model

模
型

权函数
模型参数

a b1 b2 b3 b4

统计指标

R2 SEE TRE MSE MPE MPSE

1
1 0郾 773 1郾 940 0郾 892 92郾 730 -0郾 947 -6郾 85 4郾 10 25郾 89

1 / f(x) 2 0郾 026 2郾 453 0郾 869 102郾 278 -1郾 655 -0郾 31 4郾 53 26郾 98
1 / f(x) 1郾 6 0郾 387 2郾 148 0郾 881 97郾 231 -0郾 489 -1郾 26 4郾 30 26郾 66

5
1 0郾 026 1郾 878 1郾 195 0郾 960 56郾 387 0郾 209 1郾 75 2郾 49 15郾 79

1 / f(x) 2 0郾 029 1郾 704 1郾 346 0郾 952 61郾 861 1郾 757 0郾 02 2郾 74 14郾 31
1 / f(x) 1郾 6 0郾 023 1郾 738 1郾 394 0郾 955 59郾 644 0郾 448 0郾 45 2郾 64 14郾 45

7
1 0郾 326 1郾 929 0郾 399 0郾 968 50郾 085 -0郾 690 -5郾 39 2郾 22 15郾 58

1 / f(x) 2 0郾 161 2郾 117 0郾 439 0郾 957 58郾 360 -1郾 258 -0郾 10 2郾 58 15郾 58
1 / f(x) 1郾 6 0郾 188 2郾 077 0郾 425 0郾 963 54郾 408 -0郾 404 -0郾 73 2郾 41 15郾 44

12
1 0郾 074 1郾 896 0郾 636 0郾 261 0郾 980 40郾 037 -0郾 224 -1郾 83 1郾 77 11郾 53

1 / f(x) 2 0郾 044 1郾 816 0郾 908 0郾 249 0郾 976 43郾 387 -0郾 303 -0郾 88 1郾 92 11郾 50
1 / f(x) 1郾 6 0郾 043 1郾 851 0郾 876 0郾 249 0郾 978 42郾 243 0郾 110 0郾 13 1郾 87 11郾 65

15
1 0郾 046 1郾 931 0郾 734 0郾 112 0郾 182 0郾 986 33郾 030 0郾 144 1郾 13 1郾 46 10郾 88

1 / f(x) 2 0郾 054 1郾 790 0郾 801 0郾 202 0郾 139 0郾 976 44郾 143 1郾 359 0郾 00 1郾 95 10郾 68
1 / f(x) 1郾 6 0郾 049 1郾 846 0郾 782 0郾 179 0郾 150 0郾 982 38郾 063 0郾 329 0郾 09 1郾 68 10郾 51

注: 权函数 1 表示普通回归, 下表同。

表 9摇 不同权函数对 y=aDb结构模型异方差消除结果

Tab郾 9摇 The different weight function to the results of eliminated heterovariance in y=aDb structural model

组分
器官

权函数
模型参数

a b1

统计指标

R2 SEE TRE MSE MPE MPSE

地上
部分

1 0郾 773 1郾 940 0郾 892 92郾 73 -0郾 95 -6郾 85 4郾 10 25郾 89
1 / f(x) 2 0郾 026 2郾 453 0郾 869 102郾 28 -1郾 65 -0郾 31 4郾 53 26郾 98
1 / f(x) 1郾 6 0郾 387 2郾 148 0郾 881 97郾 23 -0郾 49 -1郾 26 4郾 30 26郾 66

干材
1 0郾 068 1郾 848 0郾 888 5郾 86 -0郾 91 -6郾 38 4郾 00 25郾 45

1 / f(x) 2 0郾 028 2郾 114 0郾 866 6郾 41 -1郾 51 -0郾 28 4郾 38 26郾 45
1 / f(x) 1郾 6 0郾 035 2郾 047 0郾 878 6郾 13 -0郾 45 -1郾 13 4郾 18 26郾 13

树皮
1 0郾 068 1郾 848 0郾 888 5郾 86 -0郾 91 -6郾 38 4郾 00 25郾 45

1 / f(x) 2 0郾 028 2郾 114 0郾 866 6郾 41 -1郾 51 -0郾 28 4郾 38 26郾 45
1 / f(x) 1郾 6 0郾 035 2郾 047 0郾 878 6郾 13 -0郾 45 -1郾 13 4郾 18 26郾 13

树枝
1 0郾 215 1郾 876 0郾 889 20郾 57 -0郾 98 -6郾 88 4郾 04 25郾 78

1 / f(x) 2 0郾 085 2郾 161 0郾 864 22郾 75 -1郾 60 -0郾 33 4郾 47 26郾 82
1 / f(x) 1郾 6 0郾 106 2郾 089 0郾 878 21郾 62 -0郾 47 -1郾 27 4郾 25 26郾 51

树叶
1 0郾 160 1郾 470 0郾 860 3郾 73 -0郾 70 -4郾 28 3郾 69 23郾 42

1 / f(x) 2 0郾 083 1郾 672 0郾 844 3郾 94 -0郾 94 -0郾 14 3郾 90 24郾 13
1 / f(x) 1郾 6 0郾 096 1郾 625 0郾 851 3郾 84 -0郾 28 -0郾 63 3郾 80 23郾 88
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图 1摇 两种未消除异方差地上生物量模型的残差分布

Fig郾 1摇 The residual distribution of two above鄄ground biomass models without eliminated heteroclastic

图 2摇 两种以 1 / f (x) 1郾 6为权函数消除异方差的地上生物量模型残差分布

Fig郾 2摇 The residual distribution of two above鄄ground biomass models eliminated heteroclastic by using 1 / f (x) 1郾 6

as a weight function

图 3摇 两种以 1 / f (x) 2为权函数消除异方差的地上生物量模型残差分布

Fig郾 3摇 The residual distribution of two above鄄ground biomass models eliminated heteroclastic by using 1 / f (x) 2

as a weight function

由上述数据与结果可知, 采用 1 / f (x)2作权函

数对原模型进行异方差的消除, 虽然效果显著, 但

是其他的统计指标也产生明显的变化, 这影响到模型

整体的拟合效果与预估精度。 不过当采用 1 / f (x)1郾 6

作为权函数对异方差进行消除时, 其对原模型异方

差的消除效果与 1 / f ( x) 2 作为权函数的消除效果

相差不大, 不过其他统计指标变化相对较小。 总体

而言, 采用 1 / f (x) 1郾 6作为权函数进行异方差消除

后的拟合结果, 模型整体的拟合效果与预估精度优

于采用 1 / f (x) 2作为权函数的拟合结果。

3郾 3摇 各组分最优生物量模型的选取

对各组分已建立的生物量模型, 采用 1 / f (x)1郾 6

作权函数进行异方差的消除, 得到处理后的模型。
然后基于 6 项统计指标综合考虑, 选取一元最优生

物量模型、 二元最优生物量模型以及多元最优生物

量模型, 具体见表 10。 由表 10 可以看出所有最优

模型都含有自变量 D; 随着模型的多元化, 最优模

型的拟合效果与精度也随之提升 (所有模型中的

最优模型即四元函数模型), 这也与上文得出的结

果一致。
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表 10摇 木荷各组分最优生物量模型

Tab郾 10摇 The optimal biomass model for each part of Schima superba

组分器官 范围 模型自变量
统计指标

R2 SEE TRE MSE MPE MPSE

地上部分
一元模型 D 0郾 881 97郾 23 -0郾 49 -1郾 26 4郾 30 26郾 66
二元模型 D,Cl 0郾 963 54郾 41 -0郾 40 -0郾 73 2郾 41 15郾 44
多元模型 D,H,Cw,Cl 0郾 982 38郾 06 0郾 33 0郾 09 1郾 68 10郾 51

干材
一元模型 D 0郾 878 6郾 13 -0郾 45 -1郾 13 4郾 18 26郾 13
二元模型 D,H 0郾 958 39郾 71 0郾 44 0郾 47 2郾 49 14郾 44
多元模型 D,H,Cw,Cl 0郾 983 25郾 32 0郾 32 0郾 09 1郾 46 10郾 51

树皮
一元模型 D 0郾 878 6郾 13 -0郾 45 -1郾 13 4郾 18 26郾 13
二元模型 D,Cl 0郾 961 3郾 44 -0郾 37 -0郾 66 2郾 17 15郾 11
多元模型 D,H,Cw,Cl 0郾 981 2郾 43 0郾 28 0郾 06 1郾 47 10郾 49

树枝
一元模型 D 0郾 878 21郾 62 -0郾 47 -1郾 27 4郾 25 26郾 51
二元模型 D,H 0郾 953 13郾 34 0郾 34 0郾 38 2郾 50 14郾 33
多元模型 D,H,Cw,Cl 0郾 982 8郾 37 0郾 24 0郾 04 1郾 46 10郾 43

树叶
一元模型 D 0郾 851 3郾 84 -0郾 28 -0郾 63 3郾 80 23郾 88
二元模型 D,Cl 0郾 952 2郾 18 -0郾 22 -0郾 33 2郾 06 13郾 75
多元模型 D,H,Cw,Cl 0郾 973 1郾 63 0郾 16 0郾 00 1郾 50 10郾 40

4摇 结论与讨论

本研究以木荷为研究对象, 基于 160 株样木生

物量实测数据, 采用非线性最小二乘法, 以 15 种

一元、 二元以及多元的生物量模型结构建立各组分

生物量模型。 然后采用两种权函数对模型进行异方

差消除, 最后通过各评价指标选取最优生物量模

型, 并得出以下结论:
(1) 各自变量对木荷各组分生物量模型的拟

合效果与贡献程度大小不一, 依据拟合效果与贡献

程度从大到小依次为 D>H>Cl>Cw (其中自变量 H
与 Cl 的作用效果颇为接近), 而含有自变量 D 的

模型拟合效果与精度明显优于不含 D 的模型。 这

与许多研究[28-31]表明 D 是预测生物量的重要变量

的结果相一致。 因此在模型自变量的选取上, 可以

以胸径 (D) 作为基础的自变量, 之后根据以上顺

序挑选不同自变量组合。
(2) 随着自变量的增加, 模型函数的多元化,

模型的拟合精度与估计效果也逐渐提升。 从一元到

二元模型的提升效果最明显, 二元到多元模型的提

升效果较小。 其中含自变量 D、 H 模型与含自变量

D、 Cl 模型已经可以解释木荷地上部分生物量 96%
以上。 综合考虑野外工作量与测量误差积累等因

素, 建议在森林资源清查中可以采用木荷的二元模

型 W=aDb1Hb2, 这与曾伟生[26]所得结论相一致。
(3) 不同的模型结构对各部分的生物量模型

的拟合结果大致相同, 并不存在某个变量或某些变

量组合对不同部分生物量有较好的拟合效果。 这与

董利虎等[13]发现加入其它自变量降低了树枝与树

叶生物量模型的预估精度不一致。 这可能是由于木

荷的干型较通直, 树枝分叉较少, 导致不同自变量

对各组分拟合的结果差距不大[32]。
(4) 对普通回归模型进行异方差的消除后, 大

部分模型的整体拟合效果得到了提升, 但仍有小部

分拟合效果提升不大 (甚至下降), 较多出现在以

1 / f (x)2作权函数处理后的模型。 通过两种权函数

消除异方差后效果的比较, 总体而言采用 1 / f (x)1郾 6

作为权函数要优于采用 1 / f (x)2作为权函数的拟合

结果, 这与曾伟生[22]所得到的结果相一致。 这也证

明了以 1 / f (x) n作为通用权函数相对于 1 / f (x)2将

更适用, 具体 n 值为多少需进一步的研究与探讨。
(5) 本研究最后对经过异方差处理的所有模

型, 基于各项评价指标综合考虑, 选取了一元最优

生物量模型、 二元最优生物量模型以及多元最优生

物量模型, 其中多元最优生物量模型即为所有模型

中最优生物量模型。 选取最优一元、 二元生物量模

型目的是便于与我国森林资源清查数据相适用, 直

接估计实际生产经营与森林资源清查中木荷各组分

的生物量, 如若对预估精度有更高的要求可以采用

最优多元生物量模型。 本文所建立的都是各组分生

物量的独立模型, 而未考虑到各组分生物量模型之

间的可加性与相容性问题, 具有一定的局限性。 可

以通过非线性联立方程组法、 非线性似然无关回归

方法等[17,33-34]方法进行解决, 需要进一步的研究。
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