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关于鼠尾藻群体数量分布的三种统计模型比较

刘　 玮，辛美丽，吕　 芳，刘梦侠，丁　 刚，吴海一∗

１ 山东省海洋生物研究院，青岛　 ２６６１０４

２ 青岛市大型海藻工程技术研究中心，青岛　 ２６６１０４

摘要：鼠尾藻是潮间带海藻床的主要构建者，但何种统计模型更适合鼠尾藻的数量分布研究目前尚不清楚。 选取山东荣成内遮

岛 １５ 个 ２５ｍ２区域进行了调查和数量统计，比较了算数平均模型、反距离权重模型及普通克里金模型的精度差异，分析了群体

密度、丛生指数及盖度等因素对模型统计精度的影响。 结果表明，反距离权重模型表现较为稳定、平均误差最低（平均绝对误

差 ３９．１ 株，均方根误差 ５３．３ 株，偏差率 １３．０％），而算术平均模型的精度波动最大、平均误差最高（平均绝对误差 ５３．８ 株，均方

根误差 ６５．３ 株，偏差率 １４．６％）。 群体密度和盖度因素对模型精度无明显影响（Ｐ＞０．０５），但丛生指数能显著影响 ３ 种模型的平

均绝对误差和均方根误差（Ｐ＜０．０５）。 研究表明，３ 种模型精度差异并不明显，模型精度在一些指标上受丛生指数影响。 总体来

看，反距离权重模型和普通克里金模型稳定性较好，误差均值较小，且均能够反映鼠尾藻群体的空间分布，因而在鼠尾藻群体数

量分布计算中具有一定优势。
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生物群体的数量特征是反映群体结构、空间分布、群落变化的重要依据［１⁃２］，通常采用样方法、标志重捕

法和间接估计法等对生物群体进行研究［３⁃５］。 由于样方法分析相对方便、具有客观性等优点，因而在植物群

体的数量研究中得到广泛应用［６⁃８］。 传统样方法是以算术平均为模型，通过在研究区域内随机抽取一定数

量、规格的样方，以算数平均值来计算整个研究区域的群体数量。 然而随着研究区域的扩大，在样方面积及取

样数量受限的情况下，利用样方法进行统计研究，其精度会受到影响［９⁃１０］。 如何能弥补传统方法的不足？ 近

年来，空间插值方法的出现为解决这一问题提供了新途径［１１］。 空间插值方法可以结合有限采样点的数据并

通过适当的数学模型进行插值计算，实现了连续观测面的统计分析，这其中以反距离权重模型和普通克里金

模型最为常见，其已比较成功应用于生态群落的研究中［１２⁃１４］。 但是，对不同植物群落，在不同时空尺度下，如
何优化和选择算数平均法、反距离权重法、普通克里金法等方法，有待于进一步验证。

鼠尾藻（Ｓａｒｇａｓｓｕｍ ｔｈｕｎｂｅｒｇｉｉ）是黄渤海沿岸一种常见的褐藻［１５］，分布于潮间带，形成海藻床，为小型无脊

椎动物提供栖息、繁殖场［１６］，对浅海生态环境的维持具有重要意义［１７⁃１８］。 鼠尾藻还具有重要经济价值，是海

珍品养殖用的优质饲料［１９］。 近年来，由于浅海生态环境的变化，加之人为因素的影响，鼠尾藻资源急剧下降，
部分地方受到严重破坏［２０］。 因此，不仅需要大力开展资源的保护与增殖，更要对潮间带进行鼠尾藻种群资源

的调查，建立合理的评估方法，为浅海海藻资源的保护和开发提供科学依据。
前期，宋广军［２１］及 Ｌｉｕ［２０］等曾对鼠尾藻野生群体开展过种群生态调查研究，研究关注了藻体长度、生物

量等指标，但并未对群体数量进行研究。 缺乏有效的群体数量研究方法或是造成这一问题的主要原因。 据

此，我们在荣成内遮岛潮间带选取了 １５ 个 ５ｍ×５ｍ 的研究区域进行样方采样，分别以算数平均模型、反距离权

重模型和普通克里金模型进行了群体数量统计，探讨比较了不同统计方法的精度差异，并对可能影响统计误

差的相关因素进行了分析，以期为鼠尾藻群体数量研究及海藻资源保护提供科学方法和参考。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

鼠尾藻调查选择山东省威海市荣成内遮岛的潮间带（３７．２５°Ｎ，１２２．５８°Ｅ），面积 １．１×１０４ｍ２，大潮期间潮差

１—２ｍ。 该潮间带地势平缓，以礁岩底为主，海浪冲击力较强，潮流交换充分。 近岸表层海水周年水温变化范

围为－１—２６℃，盐度变化范围为 ２７—３０。 潮间带海藻以褐藻种类为主，其中鼠尾藻为全年常见种类，从低潮

带至中潮带均有分布，群体成熟时间为 ６—８ 月，鼠尾藻体长可达 ７５ｃｍ［２０］。
１．２　 研究方法

２０１６ 年 ７ 月在大潮枯潮期，我们在潮间带的不同刨面上随机选取了 １５ 个 ２５ｍ２的研究区域，进行鼠尾藻

资源调查和样品采集，然后进行群体数量统计。 该区域由 ２５ 个 １ｍ×１ｍ 的样方组成 ５×５ 样方阵列（图 １），分
别统计每个样方中的鼠尾藻株数，每 １ 个直立枝计为 １ 株。 每个区域以四角和中心的 ５ 个样方数据进行建模

计算，其他样方数据用于数据检验。 所有样方计数采用原位计数方法，同时采用拓普康 ＨｉＰｅｒ ＩＩ 型差分 ＧＰＳ
记录样方位置信息。
１．３　 统计计算模型

分别利用算数平均模型、反距离权重模型及普通克里金模型进行鼠尾藻群体数量分布分析，具体计算公

式如下：
１．３．１　 算数平均模型

传统统计方法多采用算数平均模型。

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 １　 潮间带研究区域取样示意图

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｉｎ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｔｉｄａｌ ｚｏｎｅ

Ｚ ｘ０( ) ＝ ｎ －１∑
ｎ

ｉ ＝ １
Ｚ（ｘｉ） （１）

式中，Ｚ （ｘ０） 为待测点值，Ｚ （ｘｉ）为样本 ｘｉ处的实测值，ｎ 为样本数量。
１．３．２　 反距离权重模型

该模型以距离作为权重进行加权平均，计算公式为

Ｚ ｘ０( ) ＝ ∑
ｎ

ｉ ＝ １
λ ｉＺ（ｘｉ） （２）

λ ｉ ＝ ｄ －ｐ
ｉ ∑

ｎ

ｉ ＝ １
ｄ －ｐ
ｉ( )

－１
（３）

式中，λ ｉ为实测点对待测点的权重系数，ｄｉ为实测点与待测点间的距离，ｐ 为距离的幂，本研究中 ｐ 值取默认值

为 ２。
１．３．３　 普通克里金模型

该模型是对区域化变量采用线性无偏算法的一种模型，计算公式为：

Ｚ ｘ０( ) ＝ ∑
ｎ

ｉ ＝ １
ωｉＺ（ｘｉ） （４）

式中，为实测点对待测点的权重系数。
１．３．４　 Ｚｏｎａｌ 函数统计

采用 Ｚｏｎａｌ 函数对反距离权重模型、普通克里金模型插值计算生成的连续面数据进行样方拟合，以拟合

后的均值作为模型计算值。
１．４　 模型精度评价

以交叉验证的方法对模型精度进行评价，交叉验证选择平均绝对误差（Ｍｅａｎ ａｂｓｏｌｕｔｅ ｅｒｒｏｒ， ＭＡＥ）和均方

根误差（Ｒｏｏｔ ｍｅａｎ ｓｑｕａｒｅ ｅｒｒｏｒ， ＲＭＳＥ）作为评价参数，ＭＡＥ 和 ＲＭＳＥ 值越小，结果预测精度越高。 此外，另选

取偏差率（Ｒａｔｅ ｏｆ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ， ＲＤ）作为模型精度的评价参数，ＲＤ 越接近于 ０，计算精度越高。

ＭＡＥ ＝ ｎ －１∑
ｎ

ｉ ＝ １
Ｅ ｉ － Ｑｉ （５）

ＲＭＳＥ ＝
　

ｎ －１∑
ｎ

ｉ ＝ １
Ｅ ｉ － Ｑｉ( ) ２ （６）

ＲＤ ＝ Ｑ －１ Ｅ － Ｑ × １００％ （７）
式中，Ｅ ｉ为第 ｉ 个样方的预测值，Ｑｉ为第 ｉ 个样方的实测值；Ｅ 为整个研究区预测值，Ｑ 为整个研究区实测值。
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１．５　 潜在影响因素

选择与数量分布相关的群体密度、丛生指数及盖度为潜在影响因素，分析了各因素对模型精度的影响。
各因素的计算方法如下：
１．５．１　 群体密度

鼠尾藻群体密度（Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｄｅｎｓｉｔｙ， ＰＤ）利用建模样方的数据计算获得，计算公式为：
ＰＤ ＝ Ａ －１ Ｑｉ （８）

式中，Ａ 为样方面积`Ｑｉ为建模样方数据的平均值。
１．５．２　 丛生指数

采用丛生指数（Ｃｌｕｍｐｉｎｇ ｉｎｄｅｘ， ＣＩ）判定鼠尾藻分布模式，当 ＣＩ＞０ 时为聚集分布模式，ＣＩ ＝ ０ 时为随机分

布模式，ＣＩ＜０ 时为均匀分布模式［２２］。 计算公式为：
ＣＩ ＝ Ｑｉ

－１ Ｓ２ － １ （９）
式中，Ｓ２为建模样方数据的方差。
１．５．３　 盖度

采用有效样方比计算盖度（Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｆｒａｃｔｉｏｎａｌ ｃｏｖｅｒａｇｅ， ＶＦＣ），有效样方为群体数量大于 １５０ 株的样方。
盖度计算公式为：

ＶＦＣ ＝ ｎ －１ ｎ ｊ × １００％ （１０）
式中，ｎ ｊ为有效样方数，ｎ 为研究区域样方数。
１．６　 数据处理

统计分析采用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２０．０，方差分析及 ＬＳＤ 分析用于不同模型及相关因子对预测误差的显

著性检验，显著性水平为 α＝ ０．０５。 反距离权重插值分析、普通克里金插值分析及 Ｚｏｎａｌ 函数统计采用 ＡｒｃＧＩＳ
１０．０ 软件完成。

２　 结果

２．１　 数据统计分布

对 ３７５ 个鼠尾藻样方分析发现，其群体数量变化范围为 ０—４８６ 株（表 １），均值为 １６８ 株，中位数与平均

值相近，为 １５６ 株。 偏态系数为 ０．５１６，呈正偏，峰度系数为－０．１７０，这表明采样数据分布较标准正态分布略为

扁平（图 ２Ａ）。 正态 Ｑ－Ｑ 分布结果显示（图 ２Ｂ），数据总体倾向于正态分布，空间插值计算无需进行后续的数

据转化。

表 １　 各研究区鼠尾藻数量分布情况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｓａｒｇａｓｓｕｍ ｔｈｕｎｂｅｒｇｉｉ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅ ａｒｅａｓ

参数
Ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

研究区编号 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ａｒｅａ

１ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８ ９ １０ １１ １２ １３ １４ １５
密度 ＰＤ
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｄｅｎｓｉｔｙ ／ （株 ／ ｍ２）

１５０ １８５ ７３ ２４２ １８３ １４９ １１９ ５７ １４３ ２８２ １４６ １７０ ２２０ １２８ １４４

丛生指数 ＣＩ
Ｃｌｕｍｐｉｎｇ ｉｎｄｅｘ ６３ ８７ ４２ ５７ １４ ３１ １７ ２２ ２ ８ ２ ３１ ４６ ３５ １１２

盖度 ＶＦＣ
Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｆｒａｃｔｉｏｎａｌ ｃｏｖｅｒａｇｅ ／ ％ ８０ ６４ ８ ９６ ７２ ５２ ３２ １６ ５２ １００ ２８ ５６ ７２ ４８ ６０

对 １５ 个区域的鼠尾藻群体密度分析发现，平均密度分布范围为 ５７—２８２ 株 ／ ｍ２（表 １），均值为 １５９ 株 ／
ｍ２。 根据频度分布划分为高、中、低 ３ 个平均密度实验组（图 ３），即密度在 ５７—１４３ 株 ／ ｍ２为低密度实验组，密
度在 １４４—１７９ 株 ／ ｍ２为中密度实验组，１８０—２８２ 株 ／ ｍ２为高密度实验组，各实验组平均密度分别为 １０４、１５２、
２２２ 株 ／ ｍ２。
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图 ２　 群体数据检验

Ｆｉｇ．２　 Ｄａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｔｅｓｔｓ ｏｆ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

Ａ： 直方图； Ｂ： Ｑ⁃Ｑ 图

所有区域的鼠尾藻丛生指数均为正值（表 １），结果一致表明鼠尾藻群体为聚集分布。 丛生指数分布范围

为 ２—１１２，根据其频度分布，以 １８．５ 和 ４４．４ 为分位数划分为高、中、低丛生指数实验组（图 ３），各实验组丛生

指数平均值分别为 ７３、３２、９。

图 ３　 各影响因子按水平分组情况

Ｆｉｇ．３　 Ｇｒｏｕｐｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｆａｃｔｏｒｓ

ＰＤ：群体密度，ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｄｅｎｓｉｔｙ；ＣＩ：聚集指数，ｃｌｕｍｐｉｎｇ ｉｎｄｅｘ；ＶＦＣ：盖度，Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｆｒａｃｔｉｏｎａｌ ｃｏｖｅｒａｇｅ

鼠尾藻群体盖度值分布范围为 ８％—１００％，以其频度分布，将 ８％—４９％设为低盖度实验组，５０％—６９％
设为中盖度实验组，７０％—１００％设为高盖度实验组（图 ３）。 高、中、低盖度实验组的盖度平均值分别为 ８４％、
５７％、２６％。
２．２　 不同模型比较

将验证样方的实测数据与算数平均模型、反距离权重模型及普通克里金模型的计算数据进行了比较。 从

空间关系来看（图 ４），算数平均模型只对建模样方进行了统一化的平均处理，忽略了样方间的潜在关系，因而

无法完全反映群体数量的空间分布；而两种空间插值模型则更接近于群体实际分布情况。
交叉验证的结果表明（表 ２），反距离权重模型和普通克里金模型计算误差均低于传统的算数平均模型。

其中，反距离权重模型的平均计算误差最小（ＭＡＥ ３９．１ 株，ＲＭＳＥ ５３．３ 株）；算数平均模型的平均计算误差最
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大（ＭＡＥ ５３．８ 株，ＲＭＳＥ ６５．３ 株）。 ＲＤ 的分析结果与交叉验证结果一致，反距离权重模型的 ＲＤ 平均值最小，
为 １３．０％，其分布范围为 １．７％—６６．７％；算数平均模型的 ＲＤ 平均值最大，为 １４．６％，其分布范围为 ０．２％—６９．

图 ４　 单个研究区域采用不同模型得到的鼠尾藻群体数量分布结果

Ｆｉｇ．４　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｓａｒｇａｓｓｕｍ ｔｈｕｎｂｅｒｇｉｉ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｏｄｅｌｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｉｎｇｌｅ ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ

４％。 方差分析显示，３ 种统计模型的 ＭＡＥ、ＲＭＳＥ、ＲＤ 没有明显差异（Ｐ＞０．０５）。

表 ２　 不同模型得出的群体数量预测误差

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｅｒｒｏｒｓ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｑｕａｎｔｉｔｙ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｏｄｅｌｓ

统计值
Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｖａｌｕｅ

算术平均
Ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ａｖｅｒａｇｅ

反距离权重
Ｉｎｖｅｒｓｅ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｗｅｉｇｈｔｅｄ

普通克里金
Ｏｒｄｉｎａｒｙ ｋｒｉｇｉｎｇ

ＭＡＥ ／ 株 ＲＭＳＥ ／ 株 ＲＤ ／ ％ ＭＡＥ ／ 株 ＲＭＳＥ ／ 株 ＲＤ ／ ％ ＭＡＥ ／ 株 ＲＭＳＥ ／ 株 ＲＤ ／ ％

最小值 Ｍｉｎｉｍｕｍ ２４．１ ２９．２ ０．２ １７．０ ２４．１ １．７ １６．５ ２６．３ ２．１

最大值 Ｍａｘｉｍｕｍ １１０．４ １２９．２ ６９．４ ７０．５ ９２．７ ６６．７ ７１．７ ９４．１ ６９．３

平均值 Ａｖｅｒａｇｅ ５３．８ ６５．３ １４．６ ３９．１ ５３．３ １３．０ ３９．８ ５３．８ １３．４

　 　 ＭＡＥ：平均绝对误差，ｍｅａｎ ａｂｓｏｌｕｔｅ ｅｒｒｏｒ；ＲＭＳＥ：均方根误差，ｒｏｏｔ ｍｅａｎ ｓｑｕａｒｅ ｅｒｒｏｒ；ＲＤ：偏差率，ｒａｔｅ ｏｆ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ

２．３　 群体密度对模型精度影响

随着鼠尾藻群体密度增加（图 ５），反距离权重模型和普通克里金模型的 ＭＡＥ、ＲＭＳＥ 总体稳定，而算术平

均模型的 ＭＡＥ、ＲＭＳＥ 有上升趋势，但均不明显（Ｐ＞０．０５）。 ＲＤ 分析结果表明，随着鼠尾藻群体密度增加，各
模型的 ＲＤ 均出现下降趋势，但变化不明显（Ｐ＞０．０５）。 方差分析表明，群体密度变化对 ３ 种模型的 ＭＡＥ、
ＲＭＳＥ 及 ＲＤ 影响均不显著（Ｐ＞０．０５）。
２．４　 丛生指数对模型精度影响

不同丛生指数组的 ＭＡＥ、ＲＭＳＥ 分析表明（图 ６），随着丛生指数升高，ＭＡＥ、ＲＭＳＥ 不断增加。 相比于低

丛生指数组，高丛生指数组中所有模型的 ＭＡＥ、ＲＭＳＥ 均明显上升（Ｐ＜０．０５）。 其中 ＲＭＳＥ 结果表明，在不同
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图 ５　 不同密度实验组的 ＭＡＥ 值、ＲＭＳＥ 值及 ＲＤ 值

Ｆｉｇ．５　 Ｔｈｅ ＭＡＥ， ＲＭＳＥ ａｎｄ ＲＤ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｅｎｓｉｔｙ ｇｒｏｕｐｓ

ＭＡＥ：平均绝对误差，ｍｅａｎ ａｂｓｏｌｕｔｅ ｅｒｒｏｒ；ＲＭＳＥ：均方根误差，ｒｏｏｔ ｍｅａｎ ｓｑｕａｒｅ ｅｒｒｏｒ；ＲＤ：偏差率，ｒａｔｅ ｏｆ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ

丛生指数组中算数平均模型的误差都很显著。 而且在高丛生指数组中，算数平均模型的 ＭＡＥ 明显高于其他

两种模型（Ｐ＜０．０５）。 ＲＤ 则未检测到丛生指数对模型精度的影响。 低丛生指数组中，普通克里金模型的误差

最小（ＭＡＥ ２１．２ 株，ＲＭＳＥ ２９．８ 株，ＲＤ ４．８％），并且该模型 ＭＡＥ 明显优于算数平均模型，中、高丛生指数组

中，反距离权重模型的误差最小（中丛生指数组：ＭＡＥ ４１．１ 株，ＲＭＳＥ ５０．１ 株，ＲＤ ７．７％；高丛生指数组：ＭＡＥ
５３．２ 株，ＲＭＳＥ ６９．４ 株，ＲＤ ９．７％）。 方差分析表明，丛生指数对 ３ 种模型的 ＭＡＥ、ＲＭＳＥ 均有显著影响（Ｐ＜０．
０５），但对 ＲＤ 影响不明显（图 ６）。
２．５　 盖度对模型精度的影响

对不同盖度组的 ＭＡＥ、ＲＭＳＥ 分析（图 ７），我们发现在 ３ 种模型中，鼠尾藻盖度的变化对 ＭＡＥ 和 ＲＭＳＥ
均无显著影响（Ｐ＞０．０５）。 普通克里金模型的 ＭＡＥ、ＲＭＳＥ 在低盖度组为最低，而反距离权重模型的 ＭＡＥ、
ＲＭＳＥ 在中、高盖度组中均为最低。 此外，盖度对 ＲＤ 的影响也不明显（Ｐ＞０．０５）。 普通克里金模型和反距离

权重模型的 ＲＤ 分别在低盖度和高盖度组中为最低，而在中盖度组普通克里金模型和反距离权重模型的 ＲＤ
均为 ９．６％（图 ７），低于算数平均模型的 ＲＤ（１０．７％）。 方差分析表明，盖度对 ＭＡＥ、ＲＭＳＥ 及 ＲＤ 影响不显著

（Ｐ＞０．０５）。

３　 讨论

算数平均模型是将研究区域内的观测值赋予相同权重，然后以算数平均预测待测点的变量值，该模型简

明易解、应用方便，但由于算法过于简单且未顾及空间影响因素，因而实际应用未必理想［２３］。 我们通过对比
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图 ６　 不同丛生指数实验组的 ＭＡＥ、ＲＭＳＥ 及 ＲＤ

Ｆｉｇ．６　 Ｔｈｅ ＭＡＥ， ＲＭＳＥ ａｎｄ ＲＤ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｌｕｍｐｉｎｇ ｉｎｄｅｘ ｇｒｏｕｐｓ

不同大写字母表示同一模型中不同丛生指数实验组间差异显著，不同小写字母表示同一丛生指数实验组中不同模型间差异显著（Ｐ＜０．０５）

算数平均模型、反距离权重模型、普通克里金模型发现，虽然 ３ 种模型精度没有明显差异，但算数平均模型存

在两个方面的欠缺。 一方面，３ 种模型中算数平均模型的平均误差最大（ＭＡＥ ５３．８ 株，ＲＭＳＥ ６５．３ 株，ＲＤ １４．
６％）。 而且 ＲＭＳＥ 结果显示，算数平均模型在不同丛生指数组中均存在显著差异，这表明算数平均模型

ＲＭＳＥ 对丛生指数影响较为敏感。 再者，在高丛生指数组，算数平均模型的 ＭＡＥ 明显高于其他两种模型，而
ＭＡＥ 的上升则意味着模型精度的降低。 另一方面，从鼠尾藻群体空间分布来看，鼠尾藻多为丛生，具有空间

非均匀分布的特点，但算数平均模型对每个观测点的权重是等同的，因此该模型对分析区域采取均一化计算，
从而无法反映鼠尾藻群体空间分布特点。

反距离权重模型和普通克里金模型是空间插值计算的常用模型，两者的区别在于对权重系数各有侧

重［２４］。 反距离权重法是基于距离进行空间插值的计算方法，权重系数通常正比于待测点与观测点距离平方

的倒数。 当权重值大于 １ 时，会对距离近的样本点赋予更高的权重，从而能在预测面上反映更多细节［２５］。 普

通克里金法则是基于数据空间分布进行无偏插值的计算方法，其权重取值倾向于最小化模型误差［２６］。 我们

所使用的反距离权重模型和普通克里金模型均采用了软件推荐的默认值，对比两种模型统计结果发现，反距

离权重模型的 ＭＡＥ、ＲＤ 波动范围较小（１７．０—７０．５ 株，１．７％—６６．７％），而普通克里金模型的 ＲＭＳＥ 波动范围

较小（２６．３—９４．１ 株），两种模型精度差异不显著（Ｐ＞０．０５），反距离权重的误差均值较低（ＭＡＥ ３９．１ 株，ＲＭＳＥ
５３．３ 株，１３．０％），两种模型均能展示鼠尾藻群体空间分布特点。

模型的精度会受到外界因素的干扰［２６］，我们发现丛生指数是影响模型精度的重要因素，它能影响 ３ 种模

型的 ＭＡＥ 和 ＲＭＳＥ。 随着丛生指数增加，３ 种模型的 ＭＡＥ、ＲＭＳＥ 均有较为明显的上升趋势。 而这种影响对
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图 ７　 不同盖度实验组的 ＭＡＥ 值、ＲＭＳＥ 值及 ＲＤ 值

Ｆｉｇ．７　 Ｔｈｅ ＭＡＥ， ＲＭＳＥ ａｎｄ ＲＤ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｖｅｒａｇｅ ｇｒｏｕｐｓ

于算数平均模型较为明显，在高丛生指数组，算术平均模型的 ＭＡＥ 已明显高于其他两种模型（Ｐ＜０．０５）。 由

此推断，算术平均模型可能在鼠尾藻群体高度丛生的情况下产生较大的统计误差。 丛生指数作为描述群体空

间分布的重要参考指标［２７］，其数值变化反映了研究区域内邻位个体数量变化，而 Ｙａｏ 等［２４］ 发现邻位个体的

数量是影响反距离权重模型精度的重要因素，我们的研究间接证明了这一观点。 丛生指数变化还会引起样品

的空间分布变化，而空间分布的改变可能影响到普通克里金模型的权重系数取值，进而影响模型的精度。 研

究表明，在鼠尾藻丛生指数 ＣＩ＞１８．５ 时，反距离权重模型的 ＭＡＥ、ＲＭＳＥ、ＲＤ 的均值均为最小，而在丛生指数

ＣＩ＜１８．５ 时，普通克里金模型的 ＭＡＥ、ＲＭＳＥ、ＲＤ 的均值均为最小。 丛生指数能在一定程度上影响模型精度，
随着丛生指数的升高，模型精度都会降低，但是相对于算数平均模型，反距离权重模型和普通克里金模型通常

都能获得相对较低的模型误差，从而表现出相对较好的模型稳定性。 有研究表明反距离权重法和克里金法在

有限样本数量的空间插值分析中都具有良好的适应性［２８⁃２９］，本研究结果支持了这一论断。
在鼠尾藻群体数量分布研究中，对比 ３ 种统计模型发现反距离权重模型能够适应大多数情况，获得相对

较高的模型计算精度。 影响模型精度的因素除了丛生指数，可能还存在其他影响因素，而多种因素的叠加作

用可能会淹没各种模型间的精度差异［３０⁃３１］，造成模型筛选障碍。 此外，以往的研究还表明不同情况下最适模

型也并不一致［３２⁃３４］。 因此，为了提高鼠尾藻群体数量统计计算精度，一方面要继续探寻影响模型精度的因素

及其影响方式，另一方面要针对具体的鼠尾藻群体分布情况，综合考虑模型差异，结合丛生指数及其他潜在影

响因素，以选取合适的统计模型。
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