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黄土高原北部典型灌丛枝条生物量估算模型
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摘 要 于 2015 年 8 月末在陕西神木县六道沟小流域采集 200 个柠条和 210 个沙柳枝条，测
定枝条的基径( D)、长度( H)、含水量( W0)、鲜质量( WF) 和干质量( W) ，选用指数函数和异速
生长方程建立了 4 种由枝条形态指标估算枝条生物量的简易模型，并对模型的拟合效果进行
验证． 结果表明: 对于柠条和沙柳灌丛，基于 D、H 二者组合变量( D2H) 的异速生长方程是估
算枝条生物量的最优模型，该模型经线性转化后可以消除生物量数据的异方差性，且拟合效
果最优，决定系数( Ｒ2) 最大，平均误差( ME)、平均绝对误差( MAE)、总相对误差( TＲE)、平均
系统误差( MSE) 和平均绝对百分误差( MPSE) 整体上最小，基本满足生态学研究的精度要求．
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Abstract: A total of 200 stems of Caragana korshinskii and 210 stems of Salix psammophila were
collected in the late August of 2015 in the Liudaogou catchment of Shenmu County，Shaanxi Pro-
vince，China． Basal diameter ( D) ，length ( H) ，water content ( W0 ) ，fresh mass ( WF ) and dry
mass ( W) were measured for each stem of the two species． Exponential and allometric equations
were used to establish relationship models relating stem biomass to its morphological parameters． Al-
together four models were established for each species，and their accuracy of estimation was also
validated． The results showed that，the allometric model that used D2H as input variable was optimal
in estimating stem biomass for C． korshinskii and S． psammophila，after transformed into its linear
form． Meanwhile，the heteroscedasticity of the biomass data was greatly eliminated． This model had
a maximum value of coefficient of determination ( Ｒ2 ) ，and meanwhile minimum values of mean
error ( ME) ，mean absolute error ( MAE ) ，total relative error ( TＲE ) ，mean systematic error
( MSE) ，and mean absolute percentage error ( MPSE) ，thus basically meeting the requirement of
the accuracy in ecological study．
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生物量是植物的基本生物学特征和功能性状之

一，也是生态系统物质和能量积累的基本体现［1－2］．
森林生物量是反映森林生态系统基本特征的重要指

标，是研究森林生态系统碳、氮循环和监测森林碳储

量的基础［3－4］． 森林生态系统作为陆地生态系统的

主体，其生物量约占陆地生物量的 90%，是陆地生

态系统中最大的碳库，其土壤碳蓄积量约占全球土

壤碳蓄积量的 75%［5］，在维护全球气候系统稳定、
调节全球碳平衡和减缓温室气体排放等方面发挥着

重要作用［6］． 因此，长期以来，森林生物量的研究一

直受到林学和生态学的广泛关注［5，7－9］．
森林生物量一般可通过直接测量法和间接估算
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法两种途径获得． 前者为收获法，包括皆伐法、平均

标准木法和径级标准木法，虽然准确度高，但耗时费

力，且对生态系统的破坏性大［10］; 后者是利用生物

量模型、生物量估算参数以及遥感反演等方法进行

估算［6，11］． 其中，生物量模型是研究森林生物量的主

要途径，它是利用林木易测量指标 ( 如胸径、高度

等) 来估算难以测定的立木生物量( 特别是地下根

系生物量) ，模型具有较好的估测精度，且可以大幅

减少生物量测定的成本，也因此成为森林生态学研

究的热点内容之一［5，8，12－13］． 据估计，到目前为止，全

世界已经建立了包括 100 多个树种的 2300 个生物

量估算模型［10］，主要涉及经验模型和过程模型两

种． 经验模型包括线性模型、相对( 异速) 生长模型、
对数模型和多项式模型等． 其中，异速生长模型的

应用最为广泛，它是指在生物界普遍存在的生物体

的某些特征( 如个体形态指标、器官生物量等) 与个

体大小( 质量) 之间的幂函数关系［1］． 过程模型则以

管道模型、机理模型、自然植物分形结构等构建为

主，主要是通过模拟生物、物理、力学等因素对单木

不同器官生长及其功能的作用程度，以解释这些因

素对树木结构比例关系的影响程度［5］．
灌木林是陆地生态系统的重要组成部分，也是

干旱、半干旱地区的主要森林植被类型［14］． 据测算，

我国 灌 木 林 面 积 为 5590 万 hm2，占 林 地 面 积 的

18%［9］，在维持荒漠生态系统生物多样性、生态服务

功能及稳定方面具有重要作用［15］． 在我国黄土高原

北部半干旱地区，柠条( Caragana korshinskii) 和沙柳

( Salix psammophila) 是 2 种典型的人工退耕还林树

种，也是该区灌木群落的优势种． 其中，柠条为豆科

锦鸡儿属落叶灌木，根系发达、生长旺盛、适应性广、
抗逆性强; 沙柳为杨柳科柳属落叶灌木，生长迅速、
耐旱、抗风沙、耐盐碱、固沙能力强． 柠条和沙柳皆

是水土保持和防风固沙的优良树种，在该地区植被

恢复和生态重建方面具有重要作用［16－17］． 然而研究

表明，不合理的灌丛种植密度会过度消耗土壤水分、
造成深层土壤干燥化等不良后果［18－19］． 因此，如何

快速、高效、准确地估测灌丛生物量、确定土壤水分

的最大植被承载力对于该地区生态建设的可持续性

具有重要意义． 长期以来，由于灌木林与乔木林相

比处于次要地位，因此灌木林生物量的研究相对较

少． 近年来，从个体和群落尺度对灌丛生物量估测

模型进行了大量研究，测定因子一般包括地径、高

度、盖度、冠幅和分枝数等［9，20－24］． 例如，Liu 等［25］在

个体尺 度 上 研 究 了 黑 河 流 域 杯 腺 柳 ( Salix cupu-

laris) 、山生柳( S． oritrepha) 、金露梅( Potentilla fruti-
cosa) 和鬼箭锦鸡儿( Caragana jubata) 4 种高山灌丛

的生物量回归模型，结果表明利用灌丛高度、冠幅面

积以及基径平方乘高可以实现生物量较好的模拟，

Ｒ2为 0．95～0．97，但是模型的形式在 4 种灌木间存在

明显 差 异． Zhang 等［26］ 在 研 究 青 藏 高 原 砂 生 槐

( Sophora moorcroftiana ) 和雪层杜鹃 ( Ｒhododendron
nivale) 生物量时发现，仅利用植被盖度因子就可以

对群落尺度上地上、地下部和总生物量做出较高精

度的估计( Ｒ2为 0．97 ～ 0．99) ． Estomell 等［27］成功利

用 LiDAＲ 数据估算地中海灌木胭脂虫栎 ( Quercus
coccifera) 的生物量． 曹姗姗等［28］应用遗传算法优化

的 BP 神经网络对北京九龙山实验林场的荆条( Vi-
tex negundo) 生物量进行了估测，精度为 81．46%． 然

而，在以往灌丛个体尺度生物量模型研究中，大多是

利用易测量形态特征指标( 如灌丛高度、地径、植冠

面积、植冠体积等) 来直接估算灌丛整体的生物量

水平［9，15－17，20－21，28－30］，并且由于破坏性采样带来的繁

杂工作量，建模的样本数量往往没有达到大样本

( ≥50) 的要求［9］，因此，取样的代表性和模型的估

测精度可能还有进一步提升的空间． 为此，本文通

过大样本枝条生物量的调查，通过数学方法建立柠

条和沙柳灌丛枝条生物量与其易测量指标的回归模

型，从而为迅速、准确、无破坏性地预测荒漠灌丛生

物量以及指导该地区植被建设奠定基础．

1 研究地区与研究方法

1. 1 研究区概况

研究区位于我国黄土高原北部陕西神木县六道

沟小流域( 38°46'—38°51' N，110°21'—110°23' E) ，

海拔 1094～1274 m，流域面积 6．89 km2． 北依长城，

地处毛乌素沙漠的边缘，属于黄土高原水蚀风蚀交

错带的强烈侵蚀中心． 该地区年平均气温 8．4 ℃，月

平均最低气温( 1 月) 为－9．7 ℃，最高气温( 7 月) 为

23．7 ℃，年均日较差为 13．8 ℃，≥10 ℃ 积温 3232
℃，无霜期 169 d． 年平均降水量为 437 mm，其中

6—9 月的降水占全年降水的 77．4%． 平均蒸发量为

785 mm，平均干燥度为 1．8，属典型的半干旱区． 土

壤类型主要为沙黄土、红黄土和风沙土，作物种植一

年一熟［31］． 该区域的天然植被目前大部分已遭破

坏，现多为人工植被，草本植物主要有长芒草( Stipa
bungeana) 、紫花苜蓿( Medicago sativa) 、达乌里胡枝

子( Lespedeza davurica ) 等，灌木主要有柠条和沙柳

等，乔 木 主 要 有 杏 树 ( Prunus armeniaca ) 和 杨 树
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( Populus simonii) 等．
1. 2 枝条样品的采集与测定

于 2015 年 8 月底，灌丛生物量最大时期采集

200 个柠条和 210 个沙柳枝条样品． 为了提高采样

的代表性，枝条样品来自于不同立地条件 ( 土壤质

地、坡向和坡位等) 和不同年限的灌丛，收获时用枝

剪将枝条齐地面伐倒． 测定的项目包括基径 ( D，

mm) 、长度( H，cm) 、含水量 ( W0，%) 、鲜质量 ( WF，

g) 和干质量( W，g) ． 枝条基径采用数显游标卡尺在

距离枝条底段 1 cm 左右测量 2 次，求平均值，并根

据基径大小对枝条编号; 长度采用精度为 0．1 cm 的

米尺测量最底端至最顶端的最长距离．将每个枝条

剪成 10 cm 的断枝，用精度为 0．01 g 的天平称取枝

条鲜质量． 然后，于 85 ℃ 下烘干 24 h 至恒量，冷却

15 min 后称量枝条干质量，即枝条生物量． 根据枝

条的鲜质量和干质量计算枝条的平均含水量．
1. 3 枝条生物量估算模型的构建和验证

首先，将获取的枝条形态指标与生物量的数据

集一分为二． 其中，80%的数据集( 即 160 个柠条和

168 个沙柳枝条) 用于枝条生物量估算模型的构建，

剩余 20%的数据集 ( 即 40 个柠条和 42 个沙柳枝

条) 用于生物量估算模型的验证． 鉴于枝条含水量

( W0 ) 的测定较为繁琐，且测定值与枝条生物量的相

关性较长度、基径与生物量的相关性差，因此没有将

枝条含水量作为模型的解释因子． 然后，结合枝条

形态指标( D 和 H) 和生物量的散点图以及前人的相

关研究成果［9，23］，分别选用指数方程［式( 1) ］和立

木生物量建模中最常用的异速生长方程［式 ( 2) ～
式( 4) ］建立枝条生物量的回归模型．

W=β1eβ2
D ( 1)

W=β1Hβ2 ( 2)

W=β1Dβ2 ( 3)

W=β1( D
2H) β2 ( 4)

式中: W、D 和 H 分别为枝条的生物量 ( g ) 、基 径

( mm) 和长度( cm) ; β1和 β2为模型参数．
枝条生 物 量 估 算 模 型 的 验 证 选 用 决 定 系 数

( Ｒ2 ) 、平均误差( ME) 、平均绝对误差( MAE) 、总相

对误差( TＲE) 、平均系统误差( MSE) 和平均绝对百

分误 差 ( MPSE ) 6 个 指 标 来 衡 量，计 算 公 式 如

下［3，24］:

Ｒ2 = 1 －∑
n

i = 1
( yi － ŷi )

2 /∑
n

i = 1
( yi － 珋yi )

2 ( 5)

ME = 1
n∑

n

i = 1
( yi － ŷi ) ( 6)

MAE = 1
n∑

n

i = 1
| yi － ŷi | ( 7)

TＲE =∑
n

i = 1
( yi － ŷi ) /∑

n

i = 1
ŷi × 100% ( 8)

MSE = 1
n∑

n

i = 1
( yi － ŷi ) / ŷi × 100% ( 9)

MPSE = 1
n∑

n

i = 1
| ( yi － ŷi ) / ŷi | × 100% ( 10)

式中: n 为调查的枝条数; yi为枝条生物量的实测值;

ŷi 为枝条生物量的估计值; 珋yi 为枝条生物量实测值

的平均 值． 一 般 情 况 下，Ｒ2 越 大，ME、MAE、TＲE、
MSE 和 MPSE 越小，表明该模型的模拟效果越好．
1. 4 数据处理

采用 Excel 2007 和 SPSS 18．0 软件对数据进行

统计分析．采用 Pearson 法对 2 种灌丛枝条形态指

标、含水量与生物量进行相关分析 ( α = 0．05) ．利用

Origin 9．0 软件进行回归分析和作图．图表中数据为

平均值±标准差．

2 结果与分析

2. 1 枝条形态指标、含水量与生物量的分布

由图 1 可知，柠条和沙柳枝条基径分别为 3．5 ～
21．3 和 5．2～22．6 mm，平均值分别为( 10．0±3．7) mm
和( 13．3 ± 4． 1 ) mm，枝 条 长 度 分 别 为 51 ～ 300 和

126～364 cm，平均值分 别 为 ( 112． 9 ± 47． 8 ) cm 和

( 246．6 ± 51． 6 ) cm，枝 条 含 水 量 分 别 为 24． 2% ～
55．2%和 31．7%～63．7%，平 均 值 分 别 为 ( 41． 3 ±
5．2) %和( 46．8 ± 6． 1 ) %，枝条鲜质量分别为 4． 6 ～
689．1 和 10． 0 ～ 862． 2 g，平 均 值 分 别 为 ( 112． 2 ±
119．8) g 和 ( 246．3 ± 172．7) g，枝条干质量分别为

2．6～451．5和 3． 6 ～ 504． 0 g，平均值分别为 ( 68． 2 ±
76．4) g 和( 138．2±104．3) g． 随着枝条基径的增大，

柠条和沙柳枝条长度、鲜质量和干质量均表现为增

加趋势，而枝条含水量表现为降低趋势．
2. 2 枝条形态指标、含水量与生物量的相关关系

如表 1 所示，柠条和沙柳枝条基径、长度、鲜质

量与干质量均呈显著正相关，r 分别为 0．714 ～ 0．997
和 0．816～0．995; 柠条和沙柳枝条含水量与基径、长
度、鲜质量和烘干质量均表现为显著负相关，r 为

0．208～0．433和 0．693～0．774． 对于两种灌丛，枝条基

径与鲜质量或干质量的相关系数均明显高于枝条长

度与鲜质量或干质量的相关系数，而枝条含水量与

鲜质量或干质量的相关系数则相对较低． 此外，在 2
种灌丛枝条样本量相近的前提下，沙柳枝条基径、长
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图 1 柠条( A) 和沙柳( B) 灌丛枝条基径、长度、含水量、鲜
质量和干质量
Fig．1 Stem basal diameter，length，water content，fresh mass
and dry mass for Caragana korshinskii ( A ) and Salix psam-
mophila ( B) ．

度、含水量、鲜质量和干质量之间的相关系数明显高

于柠条枝条．
2. 3 枝条生物量估算模型的构建及残差分析

由图2和图3可知，将枝条D、H及其二者组合

表 1 柠条和沙柳枝条基径、长度、含水量、鲜质量和干质量
的相关系数
Table 1 Correlation coefficients among stem basal diame-
ter，length，water content，fresh mass，and dry mass for
Caragana korshinskii and Salix psammophila

H W0 WF W

柠条 D 0．714＊＊ －0．433＊＊ 0．903＊＊ 0．897＊＊

Caragana H －0．208＊＊ 0．810＊＊ 0．804＊＊

korshinskii W0 －0．372＊＊ －0．415＊＊

WF 0．997＊＊

沙柳 D 0．855＊＊ －0．774＊＊ 0．941＊＊ 0．938＊＊

Salix H －0．736＊＊ 0．822＊＊ 0．816＊＊

psammophila W0 －0．693＊＊ －0．731＊＊

WF 0．995＊＊

＊＊P＜0．01． D: 基径 Basal diameter; H: 长度 Length; W0 : 含水量
Water content; WF : 鲜质量 Fress mass; W: 烘干质量 Dry mass．

变量( D2H) 与枝条生物量的实测值直接进行非线性

拟合，得到的生物量残差 ( 实测值与模型估计值之

差) 随着解释变量的增加而呈现“喇叭口式”增加的

趋势，这表明生物量数据存在一定程度的异方差性．
若此时仍用普通最小二乘法估计模型参数，所得到

的参数估计值虽然也是线性无偏的，但并非是具有

最小方差的线性无偏估计值，同时模型参数的显著

性检验也将失去有效性［32］． 一般情况下，回归模型

中数据的异方差性问题可以采用加权最小二乘估计

或者对数据进行对数转换来消除［32－33］． 本研究中，

首先利用对数转换的方法将上述非线性模型转化为

线性模型，然后利用普通最小二乘法估计转化后线

性模型的参数，最终将线性模型的参数估计值还原

为非线性模型的参数估计值． 可以看出，将上述非

线性模型线性化后，枝条生物量对数值的残差基本

上随机地分布在零水平线上下两侧，数据的异方差

问题明显改善． 此外，通过比较式( 1) 和式( 3) 线性

化模型的拟合效果以及对应的残差分布可知，相对

于式( 1) 的指数方程而言，式( 3) 幂函数形式的异速

生长方程能更好地模拟枝条生物量与枝条基径之间

的关系．
2. 4 枝条生物量估算模型的选优和验证

对于柠条和沙柳，枝条 D、H 以及二者组合变量

( D2H) 与其生物量之间的关系可用模型式( 1) 的指

数方程或模型( 2～4) 的幂函数方程拟合． 将上述非

线性模型线性化后，随着解释变量的增加，枝条生物

量( W) 的对数值均以线性的方式增加． 显著性检验

表明，拟合方程以及回归系数( 参数估计值) 均达到

了显著水平，Ｒ2为 0．68～0．97．
对上述 4 个线性回归模型的拟合效果进行初步

检 验．如表2可知，利用式( 4) 的线性化模型进行拟
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图 2 柠条灌丛枝条生物量与其形态指标的关系
Fig．2 Ｒelationships between stem biomass and its morphological variables for Caragana korshinskii．
W、D、H 和 Ｒ 分别为枝条干质量、基径、长度和模型的残差 W，D，H and Ｒ indicated dry mass，basal diameter，length，and the residual of model，
respectively． A、B、C 和 D 分别用式( 1) 、( 2) 、( 3) 和( 4) 拟合 A，B，C and D were fitted by model ( 1) ，( 2) ，( 3) and ( 4) ，respectively． 下同 The
same below．

表 2 柠条和沙柳灌丛枝条生物量回归模型及其拟合优度评价
Table 2 Stem biomass regression models and evaluation of the goodness in fitting for Caragana korshinskii and Salix psam-
mophila

物种
Species

公式
Formula

回归模型
Ｒegression
model

参数估计值
Estimate of parameter

β1 β2

拟合优度评价指标
Goodness indicator of fitting

Ｒ2 ME ( g) MAE ( g) TＲE ( %) MSE ( %) MPSE ( %)

柠条 ( 1) W=β1 eβ2 D 2．7068 0．2712 0．722 －11．42 19．94 －15．99 －3．51 20．07
Caragana ( 2) W=β1Hβ2 0．0011 2．2568 0．485 8．72 31．90 17．01 23．22 65．56
korshinskii ( 3) W=β1Dβ2 0．0835 2．7689 0．812 －5．49 15．37 －8．38 －5．54 18．81

( 4) W=β1( D2H) β2 0．0059 0．9686 0．904 0．03 13．39 0．05 －2．62 20．42

沙柳 ( 1) W=β1 eβ2 D 4．0311 0．2364 0．853 －10．23 38．25 －7．08 4．56 27．37
Salix psammo- ( 2) W=β1Hβ2 1．572×10－8 4．1012 0．615 18．28 45．16 15．75 26．12 46．79
phila ( 3) W=β1Dβ2 0．0540 2．9405 0．910 －4．09 24．60 －2．96 1．49 20．06

( 4) W=β1( D2H) β2 0．0006 1．1280 0．926 1．94 19．19 1．47 4．08 17．05
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图 3 沙柳灌丛枝条生物量与其形态指标的关系
Fig．3 Ｒelationships between stem biomass and its morphological variables for Salix psammophila．

合时，回归模型的 Ｒ2最大，柠条和沙柳枝条 Ｒ2分别

为 0．90 和 0．93． 利用该模型拟合柠条枝条生物量

时，除 MPSE 指标外，其余指标均最小; 拟合沙柳枝

条生物量时，除 MSE 指标外，其余指标也均最小． 可

见，在 4 个线性化模型中，式 ( 4) 的拟合效果最好，

枝条生物量的估计值与实测值十分接近 ( 图 4 ) ．

柠条枝 条 生 物 量 拟 合 时，ME、MAE、TＲE、MSE 和

MPSE 分别 为 0． 03 g、13． 39 g、0． 05%、－ 2． 62% 和

20．42%，沙柳枝条生物量拟合时，ME、MAE、TＲE、

MSE 和 MPSE 分别为 1．94 g、19．19 g、1．47%、4．08%

和17．05%，基本上满足生态学研究的精度要求．

3 讨 论

构建由易测量指标( 高度、胸径等) 估测立木生

物量的经验模型是评价森林生物量以及碳储量最有

效、最环保的途径［5－6，9，12］． 在降水资源匮乏的干旱-
半干旱地区，灌木林是重要的森林类型，对于维持荒

漠生态系统物种多样性和生态服务功能具有不可替

代的作用［9］． 本研究中，采用指数方程和异速生长

方程分别探讨柠条、沙柳灌丛枝条形态指标与其生

物量的回归关系． 结果表明，基于枝条基径( D) 、长
度( H) 二者组合变量( D2H) 的二元幂函数异速生长

方 程是拟合枝条生物量的最优模型，其次是基于枝
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图 4 柠条( A) 和沙柳( B) 灌丛枝条生物量的实测值和模型
估计值
Fig． 4 Measured and estimated values of stem biomass for
Caragana korshinskii ( A) and Salix psammophila ( B) ．
Ⅰ: 实测值 Observed value; Ⅱ: 模型 ( 4 ) 估计值 Estimated value by
model ( 4) ．

条 D 的一元异速生长模型( 表 2) ． 这与王新云等［17］

的研究结论一致，他们在拟合柠条灌丛生物量时发

现，以 D2H 为自变量的二元模型要优于以 D 为自变

量的一元模型，并且以 D2H 为自变量的二次多项式

模型和幂函数模型都具有较高的模拟精度． 另外，

本研究表明，基于枝条 D 或 D2H 的幂函数异速生长

模型( 式 3 和式 4) 的拟合效果均明显好于基于枝条

D 的指数模型( 式 1) 和基于枝条 H 的一元异速生长

模型( 式 2) ． 这是因为，从几何角度出发，假设枝条

是一个圆椎体，其底面积 S∝D2( S = !D2 /4，D 为基

径) ，体积 V∝D2H ( V=!D2H /12) ，因此其质量 M∝
D2H ( V=ρ !D2H /12，ρ 为木材的平均密度) ． 此外，

如果假设 H∝D，那么 M∝D3 ． 然而在实际中，柠条

和沙柳枝条大多是一个多级分支结构，且每个分支

不符合理想的圆锥体假设． 因此，当用一元相对生

长模型拟合枝条生物量与 D 的关系时( 式 3) ，β2的

值应该接近于 3，若用二元相对生长模型拟合枝条

生物量与 D2H 的关系时( 式 4) ，β2的值应该接近于

1． 在 本 研 究 中，利 用 大 量 柠 条 ( n = 200 ) 和 沙 柳

( n= 210) 枝条生物量的实测数据进行了研究． 当选

用一元相对生长模型［式( 3) ］拟合柠条和沙柳枝条

生物量时，参数 β2的估计值分别为 2．7689 和 2．9405
( 表 2) ，接近于 3，当选用二元相对生长模型［式

( 4) ］拟合柠条和沙柳枝条生物量时，参数 β2的估计

值分别为 0．9686 和 1．1280 ( 表 2) ，接近于 1，由此说

明，异速生长方程式( 3) 和式( 4) 是拟合柠条和沙柳

枝条生物量比较理想的模型． West 等［34－35］对生物

量一元相对生长模型［式( 3) ］中 β2的理论值做了更

深入的研究( 即 WBE 模型) ，首先将林木视为多级

分支网络，然后在假设各级分支的面积、体积守恒和

最终分支单元大小不变的前提下，通过复杂的推导

得到 β2的理论值应为 8 /3 ( ≈2．67) ． 与本研究结果

对比发现，柠条灌丛枝条生物量模型中 β2的估计值

( 2．7689) 与 West 等［34－35］推导的理论值较为接近．
原因可能是，相对于沙柳枝条，柠条枝条的形态特征

更接近于多级分支网络的假设，然而具体原因尚需

进一步研究． 此外，曾伟生等［36］以分形几何学为基

础，指出一元相对生长模型［式( 3) ］中 β2的理论值

应为 7 /3( ≈2．33) ，并利用 11 个树种 1441 个实测数

据和大量文献对模型进行了验证，认为新提出的参

数值能很好地描述地上生物量与胸径之间的平均相

对生长关系． 通过对比发现，该理论值与本试验结

果相差较大，这可能是因为上述理论值是基于森林

乔木提出的，其形态特征与灌木枝条差异较大．
本研究表明，当采用以 D 为解释变量的一元相

对生长模型或以 D2H 为解释变量的二元相对生长

模型拟合柠条和沙柳枝条生物量时都能获得比较好

的结果( 表 2) ． 对于柠条枝条，利用上述一元、二元

模型拟合枝条生物量时，Ｒ2 分别为 0． 81 和 0． 90，

MPSE 分别为 18．81%和 20．42%，其拟合优度好于基

于植冠面积和丛生枝个数的单株地上生物量模型

( 其 Ｒ2接近 0．7) ［14］; 对于沙柳枝条，利用一元、二元

模型拟合时，Ｒ2 分别为 0．91 和 0．91，MPSE 分别为

20．06%和 17．05%，其拟合优度明显好于基于株高、
冠幅直径或以二者乘积为组合变量的线性、幂函数

和二次 函 数 单 株 生 物 量 模 型 ( Ｒ2 为 0． 60 ～ 0．84，

MPSE 为 0．35～ 0．84) ［16］． 目前，本研究已经初步建

立了柠条和沙柳灌丛枝条生物量与其易测量指标之

间的最优回归模型，且模型具有较好的模拟效果和

预测精度． 然而，灌木常以多分支的丛状结构存在，

在估算其生物量时，如果对每个枝条的形态指标

( 基径、高度等) 进行测量则工作量太大，实际也无

必要． 在本研究的基础上，尚需针对不同立地条件

( 土壤质地、坡向和坡位等) 和不同林龄的灌丛个体

进行生物量大样本调查，然后结合灌丛标准枝形态

指标和生物量尺度扩展因子( 如灌丛枝条数等) 的

测量和统计，最终利用枝条生物量模型对个体或者

区域尺度的灌丛生物量做出估计并进行精度评价．
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相信基于枝条生物量模型的灌丛个体生物量估算精

度有望高于以往基于小样本且以灌丛整体形态指标

为解释变量的估算模型． 最后，地上植物的生长常

常受到气候、土壤和地形等多种因素的综合影响．
特别是在干旱、半干旱地区，由于降水资源在年际间

或年内的分布存在较大变异，灌丛的生长受到土壤

水分状况的深刻影响［18－19］． 因此，相同物种在不同

立地条件下也可能出现不同的估算模型． 为此，本

研究获得的枝条生物量估测模型如果应用于其他地

区，或者超过解释变量的范围进行外推时，其估测精

度还需进一步验证．
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