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甘肃南部 ７ 种高寒杜鹃生物量模拟
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摘要：精确测定与模拟高山⁃亚高山灌丛生物量是了解陆地生态系统碳功能的重要基础工作。 以甘肃南部高山⁃亚高山地区常

见的 ７ 种高寒杜鹃（Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｓｐｐ．）灌木为对象，通过标准植株收获法，建立易测因子与各器官生物量及总生物量的方程并

检验拟合精度，筛选最优拟合方程。 结果表明：（１） 自变量和函数的类型对杜鹃生物量的模拟效果影响较大，７００ 组方程中以 Ｄ
和 Ｄ２Ｈ 为自变量和以幂函数为模型拟合的 Ｒ２相对集中、中位数都较高。 （２） 遴选出的 ３５ 组单物种最优生物量模型的 Ｒ２介于

０．６６—０．９９ 之间、中位数为 ０．９２，除山光杜鹃（Ｒｈ． ｏｒｅｏｄｏｘａ）的茎、叶生物量和地上生物量模型为线性函数、麻花杜鹃（Ｒｈ．
ｍａｃｕｌｉｆｅｒｕｍ）的所有模型为指数函数外，其余的生物量模型均为幂函数；Ｄ 和 Ｄ２Ｈ 是单物种生物量模型的最佳预测变量，Ｈ 仅是

黄毛杜鹃（Ｒｈ． ｒｕｆｕｍ）除根外、美容杜鹃（Ｒｈ． ｃａｌｏｐｈｙｔｕｍ）叶生物量的最佳预测变量。 （３） 混合物种最优模型是以 Ｄ２Ｈ 为自变量

的幂函数，除对叶生物量的模拟精度相对较低外，对其它生物量的模拟均较好。 甘肃南部 ７ 种高寒杜鹃灌木生物量模型的建立

为高寒地区灌丛生态系统碳汇功能的研究提供了支撑。
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生物量是生态系统最基本的数量特征，不仅反映着生态系统中生产者获取能量后转换形成的物质生产

量，还关系着一些生态系统服务，如防风、固沙和碳储存等，是研究生态系统结构和功能的基础［１⁃３］。 最准确、
直接确定植物生物量的方式是进行破坏采样的收获法，但这种方法仅适用于小面积或小样本量，且采样后不

能进行样本的重复追踪，并具有耗时、费力和劳动密集等缺点［４⁃６］；间接的相对生长模型法是通过简单易测指

标，如基径（Ｄ）、株高（Ｈ）等与生物量结合建立模型进行植株生物量估算，不仅克服了收获法的局限、还可进

行大规模评估生物量并允许后续测量，因此得到广泛应用［３， ５，７］。 在建立生物量模拟模型的过程中，部分学者

逐步引入异速生长模型、增加多元变量和复合变量、提出植物器官间模型可加性、应用混合效应模型等［７⁃１１］，
进一步提高了模拟精度。 但考虑到模型的实用性，常用的模型主要为一次函数、幂函数和指数函数等［３，１２⁃１８］。

灌丛是广布于自然界中的一种重要生态系统类型，是灌木在高山、荒漠、湿地及干旱区等地形成的群落，
对生态环境保护具有重要作用［２， １２，１９］。 灌木生物量是衡量植被生产力、了解灌木生长发育规律、明确灌木在

生态系统中的作用和地位等方面都具有重要意义［１８，２０ ］，由于灌木个体和所占比例较乔木小、处于次要地位而

较少受到重视，专门针对灌木生物量模型的文献还比较有限［１２， １９］；加之灌木种类繁多、形态结构分异大

等［３，９， １１，２１］，需建立更多生态区灌木和更多物种的生物量模型为自然资源管理部门提供决策基础。
杜鹃（Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｓｐｐ．）灌丛广布于青藏高原及其周边的高山⁃亚高山地区、介于暗针叶林和高山草甸

之间，在保育生物多样性、维持山地生态系统平衡等方面作用关键。 由于其分布区域的可及性差［２２］，杜鹃灌

丛也因此成为当前生态系统碳汇不确定性的重要部分［２３⁃２４］。 因此，本研究以甘肃南部亚高山 ７ 种典型杜鹃灌

木为对象，在常规群落调查的基础上，进行标准木的生物量测定，采用一次函数、幂函数、对数函数和指数函数

进行生物量模拟，综合多个评价指标筛选最优模型，同时还对杜鹃灌木的普适模型进行了探讨，旨在为高寒杜

鹃灌丛的生物量计测、碳氮循环研究及生态系统服务功能评估等提供准确、间接的依据。

１　 材料和方法

１．１　 研究区概况

实验地设置在舟曲生态建设局的沙滩林场和铁坝林场（１０３°５７′０５″—１０４°４２′０５″ Ｅ， ３３°１４′３２″—３３°５３′５２″
Ｎ，１１７３—４５３６ ｍ），处在秦岭西翼与岷山山脉交汇地带，属西秦岭地质构造带南部陇南山地。 林区多年平均

降水 ９５１．０ ｍｍ，年平均蒸发量 ９１８．８ ｍｍ，相对湿度为 ８２．０％，干燥度 ０．５２，年平均气温 ４．３ ℃，全年无霜期 ９６．７
ｄ。 主要植被有干旱河谷灌丛、亚高山次生林、亚高山暗针叶林和高山灌丛。 陇蜀杜鹃（Ｒｈ． ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉｉ）、黄毛

杜鹃（Ｒｈ． ｒｕｆｕｍ）、头花杜鹃（Ｒｈ． ｃａｐｉｔａｔｕｍ）是高山革叶灌丛的建群种；山光杜鹃（Ｒｈ． ｏｒｅｏｄｏｘａ）和麻花杜鹃

（Ｒｈ． ｍａｃｕｌｉｆｅｒｕｍ）广布于亚高山地区，并在一些岷江冷杉（Ａｂｉｅｓ ｆａｘｏｎｉａｎａ）采伐迹地形成优势群落，美容杜鹃
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图 １　 采样位置图

Ｆｉｇ．１　 Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｌｏｔｓ

（Ｒｈ． ｃａｌｏｐｈｙｔｕｍ）、太白杜鹃（Ｒｈ． ｔａｉｂａｉｅｎｓｅ）是一些群落

优势种或伴生种［２２］。
１．２　 数据测定

通过对林场资源干事访谈和初步踏查后，在沙滩林

场人命池沟、烧哈沟、洋布梁、青沙梁和铁坝林场扎尕梁

选定杜鹃典型样地并开展群落学调查，采样点见图 １。
根据调查资料粗选分级标准木，详细测量标准木的基

径、株高、冠幅等相关指标后即进行全株收获并带回实

验室测定根、茎、叶生物量［２２］，所收获的 ７ 种杜鹃的样

本量介于 ２９—６４ 之间，样木基本信息见表 １。
１．３　 数据分析

分别选取基径 Ｄ、株高 Ｈ、冠幅 Ｃ、冠幅体积 Ｖ（Ｖ ＝
Ｃ×Ｈ）和基径平方与株高乘积 Ｄ２Ｈ 作为自变量，选用线

性函数（ｙ＝ａ＋ｂｘ，ｂ≠０）、幂函数（ｙ＝ａｘｂ）、对数函数（ｙ ＝
ａ＋ｂｌｎｘ）和指数函数（ｙ＝ａｅｂｘ）进行茎生物量、叶生物量、
根生物量、地上生物量和总生物量的模拟。 根据决定系

数（Ｒ２）越大、卡方（Ｒｅｄｕｃｅｄ Ｃｈｉ⁃Ｓｑｒ）越小、残差平方和

（Ｒｅｓｉｄｕａｌ ｓｕｍ ｏｆ ｓｑｕａｒｅｓ，ＲＳＳ）越小则拟合精度越高作

为评价拟合程度优劣的标准，并以此筛选杜鹃生物量模

拟的最佳方程。 统计与计算均使用 Ｅｘｃｅｌ ２０１０，模型拟

合和作图使用 Ｏｒｉｇｉｎ ９．１。

表 １　 ７ 种高寒杜鹃样木基本信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｂａｓａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｏｒ ｓｅｖｅｎ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｓｐｅｃｉｅｓ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

样本
Ｓｉｚｅ

基径 Ｂａｓａｌ ｄｉａｍｅｔｅｒ ／ ｍｍ 株高 Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ／ ｃｍ 冠幅 Ｃａｎｏｐｙ ／ ｃｍ２

范围
Ｒａｎｇｅ

平均值±
标准差
ＭＥ±Ｓ．Ｄ．

变异系数
ＣＶ ／ ％

范围
Ｒａｎｇｅ

平均值±
标准差
ＭＥ±Ｓ．Ｄ．

变异系数
ＣＶ ／ ％

范围
Ｒａｎｇｅ

平均值±
标准差
ＭＥ±Ｓ．Ｄ．

变异系数
ＣＶ ／ ％

黄毛杜鹃
Ｒｈ． ｒｕｆｕｍ ５４ ５．４５—６５．２３ ２５．２７±１７．６５ ６９．８２ ２３—１８５ ８５．１９±４５．０４ ５２．８７ ２７０．８３—９１５４．６７ ２１３７．７２±２１４５．５４ １００．３７

陇蜀杜鹃
Ｒｈ． ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉｉ ５３ ２．４０—３３．２３ １４．１０±７．５５ ５３．５３ １１—１０４ ５１．０３±２０．８４ ４０．８３ ４３．９６—８１９５．４０ １６２６．４４±２３０５．９５ １４１．７８

美容杜鹃
Ｒｈ． ａｌｏｐｈｙｔｕｍ ３９ １．９０—３２．４５ １３．１９±９．６２ ７２．８８ １０—２１１ ７５．６１±６１．４９ ８１．３３ ４９．４６—６６３１．６８ ２０６３．１９±１８４２．９５ ８９．３３

山光杜鹃
Ｒｈ． ｏｒｅｏｄｏｘａ ２９ １．３８—４３．３０ １３．１５±１０．４０ ７９．０６ ２７—２５０ ９９．８３±６３．５３ ６３．６３ １４９．１５—６８６８７．５０ ６１２５．５０±１４２１９．１４ ２３２．１３

太白杜鹃
Ｒｈ． ｔａｉｂａｉｅｎｓｅ ３３ ５．５９—３４．２６ ２０．５０±８．９５ ４３．６６ ５７—１９３ １１７．３３±３３．８９ ２８．８９ ４２８．６１—１３５４１．２５ ４５１５．３２±３９６０．１１ ８７．７０

头花杜鹃
Ｒｈ． ｃａｐｉｔａｔｕｍ ６４ ２．３６—３２．５６ １３．９１±７．４０ ５３．１９ １３—１４２ ６１．４２±３４．０７ ５５．４８ ４３．９６—８０１３．２８ １２４４．７９±１４６４．２０ １１７．６３

麻花杜鹃
Ｒｈ．ｍａｃｕｌｉｆｅｒｕｍ ４０ １．２３—３７．１７ ９．３９±６．２８ ６７．８７ １２—１７０ ７１．４７±４５．９２ ６４．２５ ２３．５５—１２４３４．４０ １４９２．６２±２６３８．６３ １７６．７８

　 　 ＭＥ：均值 Ｍｅａｎ； Ｓ．Ｄ．：标准差 Ｓｔａｎｄａｒｄ ｄｅｖｒｉａｔｉｏｎ；ＣＶ：变异系数 ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

２　 结果与分析

２．１　 单个物种生物量模型的拟合

７ 种杜鹃各器官生物量及地上生物量和总生物量共 ７００ 组方程均达到极显著水平（Ｐ＜０．０１），对拟合的决
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定系数分析发现，以 Ｄ 和 Ｄ２Ｈ 为自变量的拟合方程的 Ｒ２相对集中、中位数都较高，其次是以 Ｈ 为自变量（图
２）；从选择的函数类型看，以幂函数拟合的 Ｒ２中位数较高且散点相对集中，一般线性函数的次之，对数函数的

中位数和均值均较低（图 ２）。

图 ２　 生物量模型的自变量和模型选择对决定系数的影响

Ｆｉｇ．２　 Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｖａｒｉａｂｌｅｓ ａｎｄ ｍｏｄｅｌｓ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｎ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｆｏｒ ｔｈｅ ｂｉｏｍａｓｓ ｍｏｄｅｌｓ

Ｄ：基径 Ｂａｓａｌ ｄｉａｍｅｔｅｒ；Ｈ：株高 Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ；Ｃ：冠幅 Ｃａｎｏｐｙ；Ｖ：冠幅体积 Ｃｒｏｗｎ ｖｏｌｕｍｅ；Ｄ２Ｈ：基径平方与株高乘积 Ｓｑｕａｒｅ ｏｆ ｂａｓａｌ ｄｉａｍｅｔｅｒ ×

ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ

综合 Ｒ２、Ｒｅｄｕｃｅｄ Ｃｈｉ⁃Ｓｑｒ 和 ＲＳＳ 进行 ７ 种杜鹃 ３ 个器官、地上及总生物量的最优拟合模型（表 ２）。 山光

杜鹃的茎生物量、叶生物量和地上生物量的最优拟合模型为一般线性函数，麻花杜鹃各生物量模型为指数函

数外，其余物种各生物量的模型均为幂函数；Ｄ 和 Ｄ２Ｈ 是最优生物量模型的最佳预测变量，Ｈ 仅是黄毛杜鹃

茎、叶、地上部分和总生物量及美容杜鹃叶生物量的最佳预测变量。 所有最优模型的 Ｒ２介于 ０．６６—０．９９ 之

间，中位数为 ０．９２，除陇蜀杜鹃和头花杜鹃的根生物量的 Ｒ２较低（分别为 ０．６６ 和 ０．６９）外，其余各物种不同器

官或组分生物量模型的拟合系数均在 ０．８０ 以上。

表 ２　 ７ 种杜鹃生物量的最佳拟合模型

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ａｎｄ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｔｅｓｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｏｐｔｉｍａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｍｏｄｅｌｓ ｆｏｒ ｓｅｖｅｎ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｓｐｅｃｉｅｓ

物种 Ｓｐｅｃｉｅｓ
因变量
Ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ
ｖａｒｉａｂｌｅ

自变量
Ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ

ｖａｒｉａｂｌｅ

最佳方程
Ｂｅｓｔ ｍｏｄｅｌ

参数 ａ
Ｐａｒａｍｅｔｅｒ
ｖａｒｉａｂｌｅ ａ

参数 ｂ
Ｐａｒａｍｅｔｅｒ
ｖａｒｉａｂｌｅ ｂ

Ｒ２
卡方

Ｒｅｄｕｃｅｄ
Ｃｈｉ⁃Ｓｑｒ

残差平方和
Ｒｅｓｉｄｕａｌ ｓｕｍ
ｏｆ ｓｑｕａｒｅｓ

黄毛杜鹃 茎生物量 Ｈ ｙ＝ａｘｂ ０．０３２ １．８７５ ０．９３ １６３０．４２ ８４７８１．９７

Ｒｈ． ｒｕｆｕｍ 叶生物量 Ｈ ｙ＝ａｘｂ ０．０１２ １．７３０ ０．９０ ７１．１４ ３６９９．３１

根生物量 Ｄ２Ｈ ｙ＝ａｘｂ ２．３８２ ０．５７９ ０．９４ ８９２．０７ ４６３８７．６４

地上生物量 Ｈ ｙ＝ａｘｂ ０．０４２ １．８５２ ０．９３ ２２６５．１９ １１７７８９．９３

总生物量 Ｈ ｙ＝ａｘｂ ０．０３４ １．９９５ ０．９４ ５２７７．０６ ２７４４０７．２１

陇蜀杜鹃 茎生物量 Ｄ ｙ＝ａｘｂ ０．６６９ １．７９６ ０．８９ ９４２．０９ ４８０４６．６９

Ｒｈ． ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉｉ 叶生物量 Ｄ ｙ＝ａｘｂ ０．５３４ １．２４３ ０．７９ ２５．４９ １３００．１８

根生物量 Ｄ２Ｈ ｙ＝ａｘｂ ３．８６２ ０．３９５ ０．６６ １０６．４２ ５４２７．６０

地上生物量 Ｄ ｙ＝ａｘｂ ０．９５６ １．７２５ ０．８９ １１９６．４３ ６１０１７．８６

总生物量 Ｄ ｙ＝ａｘｂ １．６５０ １．６０７ ０．９０ １３７１．８６ ６９９６４．８３

美容杜鹃 茎生物量 Ｄ２Ｈ ｙ＝ａｘｂ ２．５４２ ０．５４１ ０．９７ ６５．０７ ２４０７．５４

Ｒｈ． ｃａｌｏｐｈｙｔｕｍ 叶生物量 Ｈ ｙ＝ａｘｂ ０．３３９ １．０７６ ０．８８ １２７．７５ ４７２６．８３

根生物量 Ｄ２Ｈ ｙ＝ａｘｂ ６．６０９ ０．４４４ ０．９４ ２７６．４４ １０２２８．４０

地上生物量 Ｄ２Ｈ ｙ＝ａｘｂ ６．９８２ ０．４７３ ０．９６ ２５２．３５ ９３３６．８３

总生物量 Ｄ２Ｈ ｙ＝ａｘｂ １３．６５５ ０．４５９ ０．９７ ６０７．０４ ２２４６０．６０
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续表

物种 Ｓｐｅｃｉｅｓ
因变量
Ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ
ｖａｒｉａｂｌｅ

自变量
Ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ

ｖａｒｉａｂｌｅ

最佳方程
Ｂｅｓｔ ｍｏｄｅｌ

参数 ａ
Ｐａｒａｍｅｔｅｒ
ｖａｒｉａｂｌｅ ａ

参数 ｂ
Ｐａｒａｍｅｔｅｒ
ｖａｒｉａｂｌｅ ｂ

Ｒ２
卡方

Ｒｅｄｕｃｅｄ
Ｃｈｉ⁃Ｓｑｒ

残差平方和
Ｒｅｓｉｄｕａｌ ｓｕｍ
ｏｆ ｓｑｕａｒｅｓ

山光杜鹃 茎生物量 Ｄ ｙ＝ａ＋ｂｘ －２２．３４６ ６．６２７ ０．９６ ２０９．６９ ５６６１．７５

Ｒｈ． ｏｒｅｏｄｏｘａ 叶生物量 Ｄ ｙ＝ａ＋ｂｘ －１．７７４ １．３０４ ０．８６ ２８．９３ ７８１．１２

根生物量 Ｄ ｙ＝ａｘｂ ０．４６１ １．８５９ ０．９６ ４９４．１１ １３３４０．９５

地上生物量 Ｄ ｙ＝ａ＋ｂｘ －２４．１２１ ７．９３１ ０．９６ ３０２．６０ ８１７０．１０

总生物量 Ｄ ｙ＝ａｘｂ ２．３２４ １．５６３ ０．９７ ９９３．６０ ２６８２７．１１

太白杜鹃 茎生物量 Ｄ２Ｈ ｙ＝ａｘｂ １．６３５ ０．６８５ ０．８６ １２８７．２７ ３９９０５．４５

Ｒｈ． ｔａｉｂａｉｅｎｓｅ 叶生物量 Ｄ２Ｈ ｙ＝ａｘｂ ０．８２３ ０．６３９ ０．８０ ２４８．４２ ７７００．９９

根生物量 Ｄ２Ｈ ｙ＝ａｘｂ ０．６５１ ０．７７４ ０．９３ ３６６．９７ １１３７６．０２

地上生物量 Ｄ２Ｈ ｙ＝ａｘｂ ２．４２８ ０．６７３ ０．８５ ２５９０．８４ ８０３１５．９７

总生物量 Ｄ２Ｈ ｙ＝ａｘｂ ２．９２１ ０．７０８ ０．８９ ４６５１．６４ １４４２００．９４

头花杜鹃 茎生物量 Ｄ ｙ＝ａｘｂ ０．４４３ １．８７６ ０．８８ ６９７．０３ ４３２１５．６９

Ｒｈ． ｃａｐｉｔａｔｕｍ 叶生物量 Ｄ ｙ＝ａｘｂ ０．１６５ １．７０４ ０．８５ ３９．９９ ２４７９．３０

根生物量 Ｈ ｙ＝ａｘｂ ０．０８４ １．４７０ ０．６９ ４４６．２４ ２７６６６．５９

地上生物量 Ｄ ｙ＝ａｘｂ ０．５９６ １．８４４ ０．８９ ９５６．８５ ５９３２４．９５

总生物量 Ｄ２Ｈ ｙ＝ａｘｂ ７．６０６ ０．５７０ ０．８８ １９２６．７６ １１９４５８．８３

麻花杜鹃 茎生物量 Ｄ ｙ＝ａｅｂｘ ８．２６６ ０．１１５ ０．９８ ２１４．２３ ８１４０．９２

Ｒｈ． ｍａｃｕｌｉｆｅｒｕｍ 叶生物量 Ｄ ｙ＝ａｅｂｘ １．０９３ ０．１４２ ０．９８ １８．９６ ７２０．３０

根生物量 Ｄ ｙ＝ａｅｂｘ ３．４７４ ０．１３０ ０．９９ ３８．６８ １４６９．８０

地上生物量 Ｄ ｙ＝ａｅｂｘ ９．２４１ ０．１２０ ０．９８ ２５５．０１ ９６９０．５５

总生物量 Ｄ ｙ＝ａｅｂｘ １２．７０１ ０．１２３ ０．９９ ３７７．８２ １４３５７．０３

　 　 Ｄ：基径 Ｂａｓａｌ ｄｉａｍｅｔｅｒ；Ｈ：株高 Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ；Ｄ２Ｈ：基径平方与株高乘积 Ｓｑｕａｒｅ ｏｆ ｂａｓａｌ ｄｉａｍｅｔｅｒ × ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ

２．２　 混合种的生物量模拟

将所有杜鹃种混合后进行生物量模拟的最优模型均为幂函数、自变量均为 Ｄ２Ｈ（图 ３），拟合程度均达到

极显著水平（Ｐ＜０．０１），Ｒ２介于 ０．６５—０．８８ 之间。 最优生物量模型预测值与实测值的散点基本分布在 １：１ 线

的两侧（图 ３），采用 ｙ实测 ＝ａｘ预测拟合后发现其系数 ａ 与 １．０ 无显著差异、除叶生物量的决定系数低（０．８０）外，
其余生物量的 Ｒ２均较高（表 ３）。 与预测值相对应的模拟残差基本分布在 ｙ ＝ ０ 线的两侧，中等大小个别个体

的模拟残差较大（图 ３）。 混合物种生物量模型对 ７ 种杜鹃的生物量模拟也各有差异，如可能造成美容杜鹃和

山光杜鹃茎生物量和地上生物量的偏大估计、陇蜀杜鹃茎生物量和地上生物量的偏小估计等（图 ３）。

表 ３　 基于混合物种最优模型的预测值与实测值的线性关系（ｙ实测 ＝ａｘ预测）

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｌｉｎｅａｒ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍｅａｓｕｒｅｄ ｖａｌｕｅ ａｎｄ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｖａｌｕｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｏｐｔｉｍａｌ ｆｉｔｔｉｎｇ ｍｏｄｅｌｓ ｆｏｒ ｍｉｘｅｄ－ｓｐｅｃｉｅｓ

生物量类型
Ｂｉｏｍａｓｓ ｔｙｐｅ

参数 ａ
Ｐａｒａｍｅｔｅｒ ｖａｒｉａｂｌｅ ａ Ｒ２ 卡方

Ｒｅｄｕｃｅｄ Ｃｈｉ⁃Ｓｑｒ
残差平方和

Ｒｅｓｉｄｕａｌ ｓｕｍ ｏｆ ｓｑｕａｒｅｓ

茎生物量 Ｓｔｅｍ ｂｉｏｍａｓｓ １．０００±０．０２１ ０．８８ ２２２２．１１ ６９１０７４．６９

叶生物量 Ｌｅａｆ ｂｉｏｍａｓｓ １．０００±０．０２８ ０．８０ ２７０．２２ ８４０３７．３９

根生物量 Ｒｏｏｔ ｂｉｏｍａｓｓ １．０００±０．０１９ ０．９０ １０２０．６９ ３１７４３４．５２

地上生物量 Ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ ｂｉｏｍａｓｓ １．０００±０．０１９ ０．９０ ３０２０．３４ ９３９３２５．６０

总生物量 Ｔｏｔａｌ ｂｉｏｍａｓｓ １．０００±０．０１５ ０．９３ ４８１２．２７ １４９６６２０．００

３　 讨论

３．１　 模型的影响

　 　 在生物量建模过程中，高精度模型的选择一直是学者们探究的焦点［８， １１， １６］。 部分研究表明线性函数、幂
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图 ３　 混合物种最优模型拟合

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｏｐｔｉｍａｌ ｆｉｔｔｉｎｇ ｍｏｄｅｌｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍｉｘｅｄ－ｓｐｅｃｉｅｓ′ ｍｏｄｅｌ

函数、指数函数及其变形函数是模拟灌木或小树生物量的最佳方程［３⁃４，７， １３， １６］。 在许多研究中，线性函数是仅

次于幂函数的最优模型［２３，２５⁃２７］，但其易忽略植物生长过程中各器官生物量积累的异速生长规律［１０］；对数函数

预测生物量时又容易产生大个体的偏小估计［２８］；指数函数对生物量模拟的可靠性也较低，尤其容易造成小个

体的偏大估计［６］；幂函数（相对生长模型、异速生长方程） 参数稳定性强，不仅是许多研究中的最优模

型［１，２３， ２６⁃２７，２９］，而且部分拟合参数在代谢生态学理论中还具有一定的生物学意义，如采用标准化主轴估计的叶

生物量与基径、枝长的指数可分别替代植物的分支半径指数和分支长度指数［３０⁃３１］。 本研究采用 ４ 种函数构建

了甘肃南部 ７ 种高寒杜鹃根、茎、叶器官和地上部分及单株总生物量的 ７００ 组方程，对 ７００ 组方程的 Ｒ２分析发

现幂函数和一次函数的整体拟合效果较好（图 ２）；筛选后的最优生物量模型也以幂函数为主，并有少量的一

次函数和指数函数（表 １），而混合物种的生物量模型则全部为幂函数，其结果与亚热带山地杜鹃（Ｒｈ． ｓｉｍｓｉｉ）
灌丛的有一定的相似性［２３］。 鉴于幂函数模型的拟合优势和拟合指数的生物学意义，建议在生物量模型构建

过程中应优先考虑幂函数，并加强幂函数拟合系数生物学意义的探究及其物种差异和环境影响的分析。
３．２　 自变量的选择

考虑到灌木丛生情况、主干明显程度、外部形态、分支状况等特点，在生物量建模研究中不仅有基径、株
高、基径与株高的复合因子等为自变量，还可将冠幅、冠幅体积等易测因子作为自变量［３，７， １２，１４， １６］。 如罗永开
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等［３］对山西芦芽山 １４ 种灌木生物量建模中就发现，银露梅（Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ ｇｌａｂｒａ）、鬼箭锦鸡儿（Ｃａｒａｇａｎａ ｊｕｂａｔａ）
的预测变量以冠幅面积最优，而其余较多以冠幅体积最优；姚雪玲等［１４］也指出冠幅对 ６ 种沙地灌木的预测能

力较高［１４］。 不同自变量反映着不同的生物学意义，株高、基径体现个体纵向或横向生长方面的变化［３， ６， １３］，
而生物量积累是多维变量，是生物个体各种变化的综合，选用多维自变量将会更好地反映出个体生物量的变

异［１３］，如 Ｄ２Ｈ 在一定程度上代表了植物的横纵面积，因而被认为是最佳的自变量［１３， １５］。 但也有学者认为模

型中引进较多变量可一定程度上提高预测精度，而过多变量不仅增加实际调查难度，还可能降低模型的实用

性，就复合因子 Ｄ２Ｈ 在基径基础上引进株高将使模型增加新的变异［６， ２３］；Ｋｅｔｔｅｒｉｎｇｓ 等［３２］ 还指出尽管灌丛株

高的测量较为方便，引入株高可能增加方程外推时的适用性。 因此，在复合因子选择与基径之间权衡时，还应

考虑株高的变异性。 灌木生物量估测参数的选择还与灌木形态有着密切关系，以 Ｄ 或 Ｄ２Ｈ 为自变量在预测

主干比较明显的灌木时效果明显，而冠幅直径或冠幅面积在预测多分枝、无明显主干的灌木时精度较

高［３，１２，１６⁃１７， ２０，２７］。 本研究中 ７００ 组方程中以 Ｄ 和 Ｄ２Ｈ 为自变量的模拟较好（图 ２）、遴选出的最优方程中也以

Ｄ 和 Ｄ２Ｈ 为主，另有部分自变量为 Ｈ（表 ２），而混合物种模型中均为 Ｄ２Ｈ（图 ３），研究结果与亚热带山地杜鹃

的具有相似性［２３］，除个别样本外，所采集到的 ７ 种杜鹃的样本主干均较明显。 部分陇蜀杜鹃样本是单丛生

长，主干不明显，拟合结果中次优生物量模型的自变量以冠幅居多。
自变量的稳定性也可能是影响模拟效果的重要方面。 在本研究中，冠幅及其相关的冠幅体积未被遴选入

最优方程的预测变量，除与杜鹃的形态结构有关外，还可能与冠幅的稳定性有关。 ７ 种杜鹃基径、株高和冠幅

的变异系数分别介于 ４３．６６％—７９．０６％、２８．８９％—８１．３３％和 ８７．７０％—２３２．１３％之间（表 １），冠幅在物种内的

变异强度大，并明显大于基径和株高，在物种间变异强度的差别也大，同时不规则的冠层形态结构也容易带来

冠幅的测量误差，从而削弱其模拟精度；而基径在不同物种间的变异强度的差异最小，是最为稳定的易测性

状，所以成为更多生物量模型的首选自变量。
３．３　 混合物种模型

在植物生物量建模过程中，如遇到树种相似时，可考虑建立混合物种生物量模型［１３， １５，２０⁃２１，２３］，且混合模型

还具有在转化到林分水平时能更好降低不确定性的优势［２０］，万五星等［１３］ 对河北雾灵山 １５ 种灌木的研究发

现，混合物种生物量模型普遍适用于大多数植物，但不适用于材质密度相差太大的物种；左舒翟等［１５］ 对亚热

带常绿阔叶林 ９ 种常见树种生物量研究时指出并非所有树种的单物种模型都优于混合物种模型。 混合物种

的生物量模型建立的基础是灌木生长发育过程中生物量变化趋势的相似性［１３， ２０］，本研究所构建的 ７ 种同科

同属的高寒杜鹃混合物种模型可以较好地模拟混合样本各器官生物量、地上生物量和总生物量的变化（图
３），除叶生物量外，模拟值和实测值的关系均较为紧密（表 ３），叶生物量的模拟程度低可能与其单叶面积等叶

片功能性状存在关系，这种关系期待在今后的研究中探索。

４　 结论

本研究建立了甘肃南部 ７ 种高寒杜鹃单物种和混合物种根、茎、叶器官生物量和地上生物量、总生物量的

预测模型，这些模型以幂函数为主，并有部分的一次函数和指数函数，在进行模型预测时只需测量基径、株高

并计算基径平方与株高乘积的复合因子，但要注意模型应用时不应超出预测变量的可变性范围。 本研究所建

立的高寒杜鹃灌木生物量模型将有助于我国西部高山⁃亚高山地区高寒灌丛生物量的测定及碳汇能力的

估算。
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