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摘要：为简单、方便、准确地估算我国亚热带森林生态系统中具有重要生态价值和多种经济用途的优良乡土阔叶树

种刨花楠Ｍａｃｈｉｌｕｓｐａｕｈｏｉ的生物量，以冠幅（Ｃ）、地径（Ｄ）和株高 （Ｈ）３个形态因子作为变量，运用回归分析和模
型选优的方法建立了单株刨花楠幼苗叶、茎、根和总生物量的最佳估测数学模型．结果表明：ＣＨ、Ｃ２Ｈ复合变量与
生物量相关性较好，以ＣＨ、Ｃ２Ｈ为自变量的乘幂曲线回归模型Ｗ＝ｂ０ｘ

ｂ１为刨花楠幼苗的最佳生物量估测模型，与

常用的Ｄ２Ｈ作为变量的生物量模型相比，精度基本一致，但工作简便性更好．但在植株密度差异较大或估算大个体
刨花楠生物量时应做进一步的验证．
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ｍｏｄｅｌｏｆｂｉｏｍａｓｓ；Ｍａｃｈｉｌｕｓｐａｕｈｏｉ

　　刨花楠Ｍａｃｈｉｌｕｓｐａｕｈｏｉ是生长于亚热带的常绿
阔叶乔木树种，它树冠翠绿，既是珍贵用材树，又是

优美的庭园观赏树．鉴于对此种资源的需求越来越
大，对刨花楠的研究也越来越多，对刨花楠的研究主

要集中于刨花楠的生长特性［１２］、木材特性［３］、空间

分布［４］、生物量［５６］、人工扦插繁殖及培育技术［７８］、

光响应特性［９］与外界因素对刨花楠生长的影响［１０１１］

等方面，鲜见较好的模型表征刨花楠幼苗生长指标

与构件生物量之间的关系．而冠幅（Ｃ）和株高（Ｈ）受
幼苗人工管理措施（如松土、浇灌等）影响相对较小，

且能够很好地体现刨花楠幼苗的形态特征，可建立

更精准的生物量估测模型．相关研究成果也表明，冠
幅和生物量的关系更为密切［１２１３］．为此，本文采用数
理统计中的回归建模方法建立刨花楠幼苗生物量和

易测因子（Ｃ和Ｈ）之间的对应关系，并与常用的地
径平方与株高乘积（Ｄ２Ｈ）作为变量的生物量模型比
较，为刨花楠苗木的定期观测建立更为精准与量测

便利的生物量估测模型，对快速、准确地评价苗木及

估测构件生物量，分析苗木构件生物量的分配对其

生长的影响、不同密度幼苗的竞争生长及优良苗木

的快速判别等具有重要理论意义和实际应用价值．
研究中所选择的经验拟合模型对开展林分或群落内

林下幼苗的更新与生产潜力及幼苗构件生物量的估

测等也具有重要的参考价值．

１　研究地概况
试验样地位于江西省南昌市江西农业大学苗圃

园（１１５°４９′５９″Ｅ，２８°４５′３５″Ｎ），海拔约４４ｍ．试验地
属中亚热带湿润季风气候，湿润温和，日照充足，一

年中夏冬季长，春秋季短．夏天非常炎热，冬天又比
较寒冷．年平均气温１７０～１７７℃，极端最高气温
４０９℃，极端最低气温 －１５２℃．年降雨量１６００～
１７００ｍｍ，年降水日为１４７～１５７ｄ，年平均暴雨日５６
ｄ，年平均相对湿度为 ７８５％．年日照时间 １７２３～
１８２０ｈ，日照率为４０％．年无霜期２５１～２７２ｄ．冬季
多偏北风，夏季多偏南风．土壤为红壤．

２　材料与方法
分析材料为１年生刨花楠小苗，其种子分别产

自江西崇义、遂川、泰和和永新４县．苗木株行距为５
ｃｍ×２０ｃｍ，能够满足苗木的正常生长．于２０１０年８

月对试验地幼苗生长情况进行调查．随机选取生长
状况中等的刨花楠幼苗１１６株，幼苗高度、冠幅分布
基本呈正态分布，能够反映总体幼苗的实际生长情

况．测量其冠幅（Ｃ，分南北和东西方向测量，并取平
均值）、株高（Ｈ）、地径（Ｄ），根、茎、叶的器官生物量
（Ｗ）．冠幅、株高用钢卷尺测量，地径用游标卡尺测
量，挖出所取样木，按根、茎、叶在７０℃条件下烘干
至恒质量后分别测定生物量．
　　采用 Ｅｘｃｅｌ软件与 ＳＰＳＳ１７０统计软件对调查
数据进行相关性分析、回归分析和模型选优．

３　结果与分析

３．１　刨花楠幼苗冠幅、株高与生物量的相关分析
经测定，样本的平均地径为０３９ｃｍ（最小值～最

大值为０２１～０５７ｃｍ，下同），平均株高为２９１３ｃｍ
（１３８０～４０４０ｃｍ），平均冠幅为 ２１１９ｃｍ（８９０～
３３５０ｃｍ）．

在植物生物量建模过程中，自变量的选取一直

是大家研究的热点［１４］．对于生物量估测模型变量的
选择是多种形式的［１５１６］，最常用的形式是 Ｄ２Ｈ作为
模型的变量．本文基于工作简便性和直观性的考虑，
以Ｃ和Ｈ这２个形态因子作为自变量因子，根据各
变量数据进行相关分析可知（表１），叶、茎、根生物
量和总生物量与Ｃ、Ｃ２，Ｃ３、Ｈ、ＣＨ和 Ｃ２Ｈ的相关系
数在００１显著性水平上都较大，叶、根和总生物量
与Ｃ２Ｈ的相关系数比与 ＣＨ的相关系数大，这与有
研究揭示的体积和生物量的关系要比面积与生物量

的关系更紧密［１７１８］相一致，其中 ＣＨ、Ｃ２Ｈ与生物量
之间的相关性较好．因此，选择 ＣＨ、Ｃ２Ｈ和 Ｄ２Ｈ变
量为回归模型的自变量．

表１　刨花楠自变量与生物量的相关系数１）

Ｔａｂ．１　Ｔｈｅｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｏｆｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｖａｒｉａｂｌｅ

ａｎｄｂｉｏｍａｓｓｏｆＭａｃｈｉｌｕｓｐａｕｈｏｉ

变量 Ｃ Ｈ 叶生物量 茎生物量 根生物量 总生物量

Ｃ ０．３２５ ０．６８４ ０．６０８ ０．５９５ ０．７００

Ｃ２ ０．３０６ ０．６７９ ０．６０１ ０．５９２ ０．６９５

Ｃ３ ０．２８７ ０．６６６ ０．５８６ ０．５８１ ０．６８１

Ｈ ０．３２５ ０．４３０ ０．６０４ ０．１９２ ０．４５８

ＣＨ ０．６８５ ０．７４９ ０．４７８ ０．７１２

Ｃ２Ｈ ０．７１１ ０．７２３ ０．５３７ ０．７３３

　１）“”表示Ｐ＜００５，“”表示 Ｐ＜００１，ｎ＝１１６．
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３．２　基于 ＣＨ、Ｃ２Ｈ和 Ｄ２Ｈ的刨花楠幼苗生物量
回归模型的比较

　　以ＣＨ、Ｃ２Ｈ和Ｄ２Ｈ作为建立模型的自变量，分
别以叶、茎、根生物量及总生物量为因变量，利用一次

线性模型（Ｍ１）Ｗ＝ ｂ０ ＋ｂ１ｘ、二次多项式模型

（Ｍ２）Ｗ＝ｂ０＋ｂ１ｘ＋ｂ２ｘ
２、三次多项式模型 （Ｍ３）Ｗ＝

ｂ０＋ｂ１ｘ＋ｂ２ｘ
２＋ｂ３ｘ

３、对数模型（Ｍ４）Ｗ＝ｂ０＋ｂ１ｌｎｘ、

指数模型（Ｍ５）Ｗ＝ｂ０ｂ１
ｘ和乘幂曲线模型（Ｍ６）Ｗ＝

ｂ０ｘ
ｂ１构建其生物量模型．利用ＳＰＳＳ的回归分析模块建

模并选优，建立回归模型的Ｒ２值、ＳＥＥ值（Ｓｔａｎｄａｒｄｅｒ
ｒｏｒｏｆｅｓｔｉｍａｔｅ，ＳＥＥ）、Ｆ值见表２．从表２中可看出，模
型 Ｍ１、Ｍ２和Ｍ３均有较高的Ｒ

２值、Ｆ值和较小的ＳＥＥ

值．但对于同一因变量而言，３个模型之间的 Ｒ２值、
ＳＥＥ值差异不大，Ｆ值则逐渐减小．说明 Ｒ２值的大小
并没有随Ｃ２Ｈ幂次的增加而增加，回归模型形式复杂
程度的增加，并不能有效地提高回归模型的Ｒ２值．

表２　基于ＣＨ、Ｃ２Ｈ和Ｄ２Ｈ的刨花楠幼苗生物量各种回归模型的Ｒ２值、ＳＥＥ值和Ｆ值１）

Ｔａｂ．２　Ｒ２ｖａｌｕｅ，ＳＥＥｖａｌｕｅａｎｄＦｖａｌｕｅｏｆｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎｍｏｄｅｌｓｏｆｂｉｏｍａｓｓｏｆＭａｃｈｉｌｕｓｐａｕｈｏｉｂａｓｅｄｏｎＣＨ，Ｃ２ＨａｎｄＤ２Ｈ

模型 参数
叶生物量 茎生物量 根生物量 总生物量

ＣＨ Ｃ２Ｈ Ｄ２Ｈ ＣＨ Ｃ２Ｈ Ｄ２Ｈ ＣＨ Ｃ２Ｈ Ｄ２Ｈ ＣＨ Ｃ２Ｈ Ｄ２Ｈ

Ｍ１ Ｒ２ ０．４６５ ０．５０１ ０．５０５ ０．５５７ ０．５１９ ０．７３８ ０．２２１ ０．２８２ ０．４１２ ０．５０２ ０．５３３ ０．６４５

ＳＥＥ ０．３９８ ０．３８４ ０．３８３ ０．２０６ ０．２１５ ０．１５８ ０．２４５ ０．２３５ ０．２１３ ０．７３０ ０．７０７ ０．６１７

Ｆ １００．９１０ １１６．２５０ １１８．２４０ １４５．４４０ １２４．９１０ ３２５．２５０ ３３．６９０ ４６．１５０ ８１．４２０ １１６．９７０ １３２．４６０ ２０９．６９０

Ｍ２ Ｒ２ ０．４６０ ０．５０４ ０．５２０ ０．５５３ ０．５１９ ０．７４４ ０．２１７ ０．２８６ ０．４１４ ０．４９８ ０．５３８ ０．６５７

ＳＥＥ ０．３９９ ０．３８３ ０．３７７ ０．２０７ ０．２１５ ０．１５７ ０．２４５ ０．２３４ ０．２１２ ０．７３４ ０．７０３ ０．６０６

Ｆ ５０．０１６ ５９．５１６ ６３．２３７ ７２．１５０ ６３．０００ １６８．４００ １６．９２０ ２３．９９９ ４１．５６０ ５８．０００ ６８．０２０ １１１．０５０

Ｍ３ Ｒ２ ０．４６１ ０．５００ ０．５１６ ０．５５６ ０．５１９ ０．７４２ ０．２２２ ０．２８１ ０．４１０ ０．５０２ ０．５３５ ０．６５４

ＳＥＥ ０．３９９ ０．３８４ ０．３７８ ０．２０６ ０．２１５ ０．１５７ ０．２４４ ０．２３５ ０．２１３ ０．７３０ ０．７０６ ０．６０９

Ｆ ３３．７５４ ３９．３３１ ４１．８４７ ４８．９８４ ４２．３４０ １１１．３６９ １１．９６０ １５．９９３ ２７．６７０ ３９．６５０ ４５．０８５ ７３．４８１

Ｍ４ Ｒ２ ０．４５１ ０．４９５ ０．５１６ ０．５３１ ０．５０６ ０．７０３ ０．２２６ ０．２９２ ０．４０６ ０．４８９ ０．５３０ ０．６３９

ＳＥＥ ０．４０３ ０．３８６ ０．３７８ ０．２１２ ０．２１８ ０．１６９ ０．２４４ ０．２３３ ０．２１４ ０．７４０ ０．７０９ ０．６２２

Ｆ ９５．５０１ １１３．６７０ １２３．４９０ １３１．３７０ １１８．７９０ ２７３．３２０ ３４．５９８ ４８．５２５ ７９．６５２ １１１．１２０ １３０．８２０ ２０４．９６０

Ｍ５ Ｒ２ ０．４８３ ０．４８６ ０．４８６ ０．５７８ ０．５１７ ０．７１２ ０．２５８ ０．３１１ ０．４２７ ０．５１４ ０．５１７ ０．６０８

ＳＥＥ ０．３５３ ０．３５２ ０．３５２ ０．２７７ ０．２９６ ０．２２８ ０．４１９ ０．４０４ ０．３６８ ０．３０４ ０．３０３ ０．２７３

Ｆ １０８．２５０ １０９．７３０ １０９．６３０ １５８．３６８ １２３．８８０ ２８５．８３０ ４０．９４４ ５２．８８７ ８６．７５０ １２２．５５０ １２４．１２０ １７９．４７０

Ｍ６ Ｒ２ ０．５３７ ０．５９１ ０．５８６ ０．６１４ ０．５８７ ０．７７８ ０．２８８ ０．３６６ ０．４７９ ０．５６２ ０．６０９ ０．６９９

ＳＥＥ ０．３３４ ０．３１４ ０．３１６ ０．２６５ ０．２７４ ０．２０１ ０．４１０ ０．３８７ ０．３５１ ０．２８８ ０．２７２ ０．２３９

Ｆ １３４．２２０ １６６．８３０ １６３．６６０ １８４．０１６ １６４．３５０ ４０２．９５０ ４７．４１６ ６７．３７８ １０６．７６０ １４８．４５０ １８０．１６０ ２６７．９４０

　１）“”表示Ｐ＜００５，“”表示Ｐ＜００１，ｎ＝１１６．

　　与前５个模型相比，对于同一自变量 ＣＨ、Ｃ２Ｈ
或Ｄ２Ｈ，不同构件生物量和总生物量的模型 Ｍ６都有

最大的Ｒ２值和最大的Ｆ值．可见，刨花楠幼苗根、茎、
叶和总生物量与 ＣＨ、Ｃ２Ｈ及 Ｄ２Ｈ之间的关系以乘
幂曲线模型（Ｍ６）拟合效果为最好，并且从叶生物

量、茎生物量与根生物量估测模型的Ｒ２值可以得出，
叶、茎生物量与ＣＨ、Ｃ２Ｈ、Ｄ２Ｈ值的关系比根生物量
与ＣＨ、Ｃ２Ｈ、Ｄ２Ｈ值的关系呈现出更为明显的幂函
数关系．

模型的选择通常要求 Ｒ２值大、ＳＥＥ值小且回归
关系显著（Ｆ检验）．因此，选用乘幂曲线模型 Ｗ＝
ｂ０ｘ

ｂ１作为生物量最佳估测模型．图１为总生物量与自

变量ＣＨ、Ｃ２Ｈ、Ｄ２Ｈ关系图，由图１可见，当某个点的
值比其他点的值明显偏大或偏小时，它偏离回归曲线

越远，这些点在一定程度上影响回归方程的精度，有

可能是在采样或测量过程中出现的误差，对这些点可

以适当取舍．叶生物量、茎生物量、根生物量与自变量
ＣＨ、Ｃ２Ｈ、Ｄ２Ｈ有形状相似的拟合曲线．
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图１　刨花楠幼苗总生物量与ＣＨ、Ｃ２Ｈ、Ｄ２Ｈ的拟合曲线（ｎ＝１１６）

Ｆｉｇ．１　ＴｈｅｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎｔｏｔａｌｂｉｏｍａｓｓａｎｄＣＨ，Ｃ２Ｈ，Ｄ２ＨｏｆＭａｃｈｉｌｕｓｐａｕｈｏｉ（ｎ＝１１６）

　　为了进一步比较基于 ＣＨ、Ｃ２Ｈ与 Ｄ２Ｈ的刨
花楠幼苗生物量模型的精准程度，分别采用以

ＣＨ、Ｃ２Ｈ和 Ｄ２Ｈ为自变量的乘幂曲线模型（Ｍ６），
计算其理论值与实测值的均方根误差、离差平方

和及预测值与实测值之差，并将模型所计算的理

论值与实测值间的差值进行成对样本 ｔ检验（表
３）．结果表明，以 ＣＨ、Ｃ２Ｈ为自变量的生物量乘幂
曲线模型拟合的相对误差略大［１９］，这可能是测量

冠幅时人为误差所致．由表 ３可知，以 ＣＨ、Ｃ２Ｈ

为自变量的个体总生物量的拟合效果好于以 Ｄ２Ｈ
为自变量，但各构件生物量的拟合效果则是以

Ｄ２Ｈ为自变量好于以 ＣＨ、Ｃ２Ｈ为自变量．但通过
成对样本 ｔ检验（ｔ值和所对应的临界置信水平见
表３）发现结果非常接近．考虑到幼苗基径 Ｄ的测
量过程中容易出现误差（如灌溉引起土壤表层位

置变动带来的基径量测位置不准等），从简便性和

直观性考虑，采用 ＣＨ、Ｃ２Ｈ作为变量比采用 Ｄ２Ｈ
作为变量更好．

表３　基于ＣＨ、Ｃ２Ｈ和Ｄ２Ｈ的生物量乘幂曲线模型的精度比较

　　　　Ｔａｂ．３　ＣｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｔｈｅｅｓｔｉｍａｔｉｏｎｐｒｅｃｉｓｉｏｎｏｆｔｈｅｐｏｗｅｒｃｕｒｖｅｍｏｄｅｌｗｉｔｈＣＨ，Ｃ２ＨａｎｄＤ２Ｈ　　

　项目
均方根误差 离差平方和 成对样本ｔ检验１）

ＣＨ Ｃ２Ｈ Ｄ２Ｈ ＣＨ Ｃ２Ｈ Ｄ２Ｈ ＣＨ＆Ｄ２Ｈ Ｃ２Ｈ＆Ｄ２Ｈ

叶生物量 ３１．６３ ３０．２９ ３０．０２ １８．１７４２ １６．７２５９ １６．４２０２ ０．２６１（０．７９４） －０．０１３（０．９９０）

茎生物量 ２７．１２ ２８．０５ ２０．５４ ４．８４１６ ５．１７３５ ２．７９３８ ０．６４６（０．５１９） ０．６７５（０．５０１）

根生物量 ４１．６４ ３９．６４ ３５．８６ ６．８０２７ ６．１９００ ５．０９１４ １．１１１（０．２６９） ０．５８６（０．５５９）

整株生物量 ２７．９６ ２６．７４ ２３．１７ ６０．９５７８ ５５．８５４６ ７７．７４７０ ０．５８６（０．５５９） －０．３３９（０．７３５）

　１）括号内数据为差异显著性检验Ｐ值，ｎ＝１１６．

４　讨论与结论
植物生物量估测与其形态特征参数的选择密切

相关．刨花楠幼苗Ｃ和 Ｈ这２个形态因子的各复合
自变量和生物量相关性均达到极显著水平，说明 Ｃ
与Ｈ均为影响刨花楠幼苗生物量的重要形态因子，
其中ＣＨ、Ｃ２Ｈ与生物量的相关性较优，生物量与变
量Ｃ的相关系数均大于生物量与变量 Ｈ的相关系
数．以ＣＨ、Ｃ２Ｈ作为模型变量建立的６种估测模型

以乘幂曲线模型Ｗ＝ｂ０ｘ
ｂ１为最佳，拟合效果最好，表

明刨花楠幼苗根、茎、叶和总生物量与 ＣＨ、Ｃ２Ｈ呈乘
幂曲线增长关系．冠幅、株高是容易测算的形态因
子，只要测定刨花楠幼苗的冠幅、株高，用乘幂曲线

模型计算，便可获得精度较高的不同构件生物量及

单株总生物量的估计值．该模型对于开展刨花楠幼

苗质量等级评估，预测幼苗构件及其总生物量等十

分方便，也可为相关生产单位开展苗木经营与管理

水平评比提供服务．
利用Ｄ２Ｈ作为自变量建立估测模型进行研究，

最佳估测模型亦为乘幂曲线模型，与以 ＣＨ、Ｃ２Ｈ作
为模型变量估测生物量的 Ｒ２值相比，相差不大，模

型的精度大致相同，并且以 ＣＨ、Ｃ２Ｈ和 Ｄ２Ｈ为自变
量的乘幂曲线模型估测生物量均没有显著性差异．
但变量Ｄ在定期观测间隔期较短、定期生长量较小
时容易产生测量误差，且在不同时期进行 Ｄ值重复
观测时，受苗木灌溉与松土等因素影响，很难保证在

同一位置测量．因此，从简便性和直观性考虑，采用
ＣＨ、Ｃ２Ｈ作为变量比采用 Ｄ２Ｈ作为变量要好．这与
有研究认为较为矮小的多分枝树种、形态类似于藤

本的物种及生长缓慢、定期生长量较小的树种，以冠
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幅直径或冠幅面积为变量来估算生物量可行并具较

高精度的结果一致［２０２１］．
利用ＣＨ、Ｃ２Ｈ作为模型变量建立的生物量模

型，精度高，简便易行，对估算刨花楠幼苗生物量和

碳储量具有十分重要的意义，而刨花楠的生长状况

会因生长环境、立地条件、植株密度的不同而存在一

定差异，因此，该模型适宜于冠幅能得到充分伸展，

生长正常的刨花楠幼苗及未成林造林地苗木的生物

量估测，对于冠幅生长受竞争影响的苗木生物量估

测需进一步验证［２２２３］．
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