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摘要：采用多种生物量测算模型对临安区杉木 Cunninghamia lanceolata 的幼龄林、中龄林、近熟林、成熟林的

单木各器官和全株杉木的生物量进行估算，从而得到多个生物量估算模型和通用性最佳的模型。拟合结果表明，

24 种生物量模型均能较好的模拟杉木单木生物量，其中以幂函数模型的拟合效果最好，指数函数模型次之，最

后是多项式模型；杉木生物量的最优模型是基于幂函数的 5 个分器官的模型和 1 个全株模型。研究结果表明，

在通用性方面，杉木幼龄林生物量模型效果不佳，近熟林和成熟林模型效果次之，中龄林效果最好，可用于大

范围不同龄组杉木生物量的估算。 
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Biomass Estimation Model and Its Universality of Cunninghamia lanceolata in Lin’an 
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Abstract：In April 2016, 6 sample plots of 20 m × 20 m were established at Cunninghamia lanceolata stand with different age and density in 

Tianmushan, Lin’an of Zhejiang province for complete enumeration. One analytic wood were selected at each sample plots with different diameter 

classes. Biomass of organs and whole of individual tree was estimated by different models. Based on data from continuous inventory for national 

forest resources of Lin’an in 2009, 24 models of biomass estimation had good result of fitting, among them, the power function model had the best 

effect, followed by the exponential function model and the polynomial model. The result showed that there were five optimal models for C. 

lanceolata organ biomass and one whole plant model based on the power function.  
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生物量在研究森林生态系统功能方面具有重要意义，这一指标既能反映森林在调节全球碳平衡方面的重要

作用，又可帮助管理者实现林地的可持续经营和更好的利用[1]。 

目前森林生物量测定方法中的皆伐实测法因费时费力、难度大、破坏性大等缺点，不利于推广，一般仅在检

验其它测定方法的精度时才使用，因此发现一种更方便准确且通用的测定方法具有现实意义。研究发现，应用

较多的生物量测算方法是模型估算法[1-2]，该方法多以胸径（D）、树高（H）等测树因子为自变量，对林木的

生物量进行推算[3]。模型估算法前期必须准备实测样本数据，从而根据样本数据建立生物量模型，后期可直接
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根据相关的统计资料来估算对应林种的生物量。该方法不仅缩短了大范围森林生物量的调查周期，而且对林木

生物量有较高的估算精度，具有较好的现实意义。该模型形式多样，其中应用较多的是幂函数模型、线性模型、

指数模型和多项式模型等[2,4-6]。 

杉木 Cunninghamia lanceolata 是我国栽培历史悠久的重要用材林树种，多为人工或半人工的纯林，在我国

速生树种中占据着绝对的优势地位，在全国人工林种植面积中的比重已达到了 28.54%[2]，是我国南方地区重要

的乡土树种。浙江省是我国历史上重要的杉木产地，主要分布在海拔 1 000 m 以下土壤肥沃、温暖湿润的山坡

地块中。近年来有关杉木生物量的研究报道也不断深入。林开敏等通过模型优选法研究得到了 6 年生杉木和马

尾松 Pinus massoniana 的生物量模型[7]；唐坤银等以湖南省 4 县（市）为例建立并优选了杉木分器官和全株的生

物量模型[8]；李燕等从模型精度和通用性方面对杉木生物量模型进行优选[2]；范仁志采用多模型优选法对杉木树

根生物量进行研究[9]。以上学者都是从模型优选的角度对杉木生物量展开的研究，研究时仍存在对研究对象的

筛选过于精细、忽视适用性等不足，且大多局限于单一树龄或器官[2,7-11]，针对杉木林整个龄组（幼龄林、中龄

林、近熟林和成熟林）生物量模型的研究偏少，对一种模型在不同龄组间运用时的精度状况进行描述的研究更

是少见。因此，本研究选择了浙江省临安区为研究区域，以不同龄组的杉木林实测数据为样本依据，选择常用

的自变量因子（D，胸径平方 D2，H，树高和胸径乘积 DH）和函数模型对实测数据进行拟合[12]，并根据检验结

果来确定具有最优适用性的杉木生物量模型，以此找到一种在大范围内可以同时对相同或不同龄组的杉木生物

量进行测算且相对通用的模型，从而进一步提高杉木生物量测算的模型精确度以及效率，增强模型的有效性、

可操作性和通用性，为今后杉木的经营管理提供依据，同时为后期的深化研究提供理论指导。 

1  研究样区 

研究样区为天目山林区，位于浙江省杭州市临安区西北部，119°24' ~ 119°28' E，30°18' ~ 30°24' N，面积为

4 284 hm2，海拔 300 ~ 1 506 m。处中亚热带季风气候区南缘，属季风型气候，温暖湿润，光照充足，雨量充沛，

土壤肥沃，土壤厚度为 50 ~ 90 cm，森林植被生长茂盛。自山麓到山顶植被分布规律为：海拔 870 m 以下为针

阔混交林、常绿阔叶林、毛竹 Phyllostachys heterocycla‘Pubescens’林，主要乔木树种有杉木、枫香树 Liquidambar 

formosana 等；海拔 870 ~ 1 100 m 为常绿落叶阔叶混交林，主要乔木林有小叶青冈 Cyclobalanopsis myrsinifolia

等；海拔 1 100 ~1 380 m 为落叶阔叶林，主要乔木林有小叶白辛树 Pterostyrax corymbosus 等；海拔 1 380 m 以

上为落叶矮林，主要树种为鸡树条 Viburnum sargentii 等[13]。本研究树种为杉木，样区的海拔位于 400 ~ 800 m

之间。虽然天目山林区禁止采伐，但当地会根据林木生长状况进行更新造林，因此有新林的植入，但面积都比

较小。 

截至 2016 年 4 月，临安区林业用地面积达 26.10 万 hm2，占全市土地总面积的 83.28%，森林总蓄积已突破

1 000 万 m3，活立木蓄积达 830.01 万 m3，林木年平均消耗量 31.59 万 m3，森林覆盖率高达 76.55%。境内以山

地丘陵为主，地形复杂，受地貌影响，立体气候明显；丘陵地区红壤广布，是山区森林生长的主要土壤[14]类型。 

2  研究方法 

2.1  杉木样本数据采集 

研究数据来自临安市 2009 年森林资源连续清查。2016 年 4 月根据龄组设立了 6 个（20 m×20 m）标准地，

林分密度分别为幼龄林 2 700 株·hm-2，中龄林 2 200 株·hm-2，近熟林 1 950 株·hm-2，1 900 株·hm-2，成熟林 1 350

株·hm-2，1 300 株·hm-2，各龄组及不同林分密度各设一个标准地。每个标准地进行每木检测，以 1 cm 为径级，

分别统计各径级的树高、株数，依此来确定林分胸径的径阶范围，其中，幼龄林的径阶（径阶距为 2 cm，上限

排除法）6 ~ 8 cm，中龄林 8 ~ 12 cm，近熟林 12 ~ 16 cm，成熟林 16 ~ 22 cm。然后在各标准地内从各径级对应

的株树较多的杉木中随机抽取一株生长正常的杉木作为样木，共选取 23 株，并对样木进行记录（表 1）。 
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样木生物量数据的采集均采用称重法获取[15-16]。把树冠分为上下两层，砍下各层的枝条，采集所有树枝上

的树叶，对树叶取样称重，编号带回；之后再从不同部位选取树枝，并从树枝的上中下部各截取 5 cm 小段圆柱

进行称重，并编号带回；树干和去皮干的采集是标准木伐倒以后，去除所有枝条，再把主干分段，称量树干的

鲜重并编号，然后对编号的树干样本去皮、称鲜、编号带回；树根采用全挖法，分别对主根(含根桩)、侧根及＞

2 mm 的细根取样称重，记录数据，编号带回。 

把采集的样品带回实验室，在烘箱中烘干，烘烤过程中，每隔一段时间对样品进行称重，直到两次称量的

相对误差小于 1%，这时把样品取出，冷却后再称量干重。最终得到相应的生物量实测值。 

表 1  杉木林样木测定数据 
Table 1  Analytic woods of C. lanceolata 

龄组 海拔/m 坡度/（°） 林分密度/（株·hm-2） 胸径/cm 树高/m 

幼龄林 
（8 a） 

431 18 ~ 27 2 700 5 4 

6 4 

6 5 

7 6 

8 7 

中龄林 
（14 a） 

514 26 ~ 34 2 200 8 7 

9 8 

10 9 

11 9 

12 11 

近熟林 
（23 a） 

582 20 ~ 32 1 950 12 9 

14 11 

16 12 

657 28 ~ 37 1 900 14 10 

16 12 

成熟林 
（26 a） 

725 26 ~ 33 1 350 16 12 

18 13 

20 14 

22 15 

778 21~38 1 300 17 11 

19 12 

21 13 

23 15 

 
2.2  样本数据的处理 

用 SPSS 19.0 对杉木生物量模型进行拟合，并进行效

果和精度的检验。选用 6 种常用的生物量模型，如表 2 所

示，基于实测生物量和胸径、树高数据，运用表 2 中的 6

种模型进行回归分析，最终得到杉木幼龄林、中龄林、近

熟林和成熟林的单木各器官和全株生物量估算模型[17-18]，

并把决定系数（R2）、残差平方和（RSS）作为模型拟合效

果评价指标[19]，平均精度 A 作为杉木生物量模型的通用性

预测效果的检验指标。 
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表 2  生物量预测模型 
Table 2  Biomass prediction models 

模型类别 模型关系式 模型自变量 

多项式型 W = a + bD + cD2 D 
W = a + bDH + c (DH)2 DH 

幂函数型 W = a Db D 
W = a(DH)b DH 

指数函数型 W = aebD D 
W =aebDH DH 

注：W 表示生物量；a，b 为参数。下同。 
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式中，Nsamp 指样本容量。A 值越大说明模型的预测效果就越好，通常，A 值＞80%时，就表示模型比较符合实际[2]。 

3  结果与分析 

研究结果表明，拟合后生物量模型的 R2 在 0.812 ~ 0.945，RSS 在 0.015 9 ~ 0.432 0，F 检验达到了显著水平

（P＜0.01），因此以 D 和 DH 为自变量的杉木单木生物量模型可用于实际。同时发现幂函数、指数函数和多项

式函数模型的拟合效果依次为幂函数优于指数函数优于多项式函数。 

通过检验结果的对比，得到了 24 个效果较好的拟合模型，见表 3。 

由表 3 可知，杉木各龄组生物量最优模型均以幂函数模型最优，其中，生物量最优模型以 D 为自变量的模 

型有 11 个，以 DH 为自变量的模型有 13 个，均有较好的拟合效果。 

表 3  杉木单株生物量估算模型 
Table 3  Biomass estimation model for individual tree of C. lanceolata 

龄组 器官 方程模型     R2 RSS 

幼龄林 树叶 6657.1)(7006.0 DHW   0.943** 0.045 4 

 树枝 0887.05023.0 DW   0.923** 0.045 7 

 干皮 8045.26017.0 DW   0.978** 0.026 5 

 去干皮 4165.25074.0 DW   0.938** 0.014 7 

 树根 5023.1)(3002.0 DHW   0.910** 0.069 8 

 全株 6867.0)(2075.0 DHW   0.987** 0.054 2 

中龄林 树叶 1456.26035.0 DW   0.908** 0.020 1 

 树枝 6357.18006.0 DW   0.973** 0.024 5 

 干皮 4356.1)(3007.0 DHW   0.843** 0.155 6 

 去干皮 2278.1)(5035.0 DHW   0.927** 0.432 0 

 树根 2401.29005.0 DW   0.976** 0.052 1 

 全株 6145.27165.0 DW   0.917** 0.020 3 

近熟林 树叶 2957.1)(6000.0 DHW   0.939** 0.015 9 

 树枝 6845.39000.0 DW   0.918** 0.024 8 

 干皮 3687.1)(9001.0 DHW   0.896** 0.042 3 

 去干皮 1452.1)(5034.0 DHW   0.954** 0.032 5 

 树根 7867.14003.0 DW   0.958** 0.040 2 

 全株 8567.1)(5034.0 DHW   0.889** 0.021 9 

成熟林 树叶 1045.2)(3000.0 DHW   0.984** 0.024 9 

 树枝 3012.44000.0 DW   0.943** 0.068 4 

 干皮 4536.1)(4001.0 DHW   0.952** 0.052 1 

 去干皮 6354.1)(2031.0 DHW   0.984** 0.004 5 

 树根 5423.17000.0 DW   0.973** 0.054 8 

 全株 2501.1)(3018.0 DHW   0.947** 0.025 4 

注：**表示 P<0.01。 
 

3.1  各龄组杉木生物量最优模型拟合结果分析 

由表 3 可知，杉木幼龄林各器官和全株生物量最优模型的 R2 为 0.910 ~ 0.978，RSS 为 0.014 7 ~ 0.069 8。在

幼龄林中树叶、树根和全株的生物量模型形式为：W = a（DH）b，从而得出，杉木幼龄林的树叶、树根和全株

的生物量主要受 DH 影响，而且树叶生物量模型和全株生物量模型的拟合效果均优于杉木树根的拟合效果。同

理发现杉木树枝、干皮与去干皮的生物量最优模型形式为：W = aDb，表明此阶段杉木树枝、干皮和去干皮的生

物量主要受到 D 的影响，其中去干皮的拟合效果较好，树枝和去干皮的生物量模型的拟合效果次之，但相差不大。 

中龄林单木各器官和全株生物量最优模型的 R2 为 0.843 ~ 0.976，RSS 为 0.020 1 ~ 0.432 1。其中树叶、树枝、
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树根和全株的生物量最优模型形式为：W = aDb，说明中龄林杉木的树叶、树枝、树根和全株的生物量主要受到

D 的影响；干皮和去干皮的生物量最优模型形式为：W = a（DH）b，说明中龄林的单木干皮和去干皮的生物量

主要受 DH 综合影响。 

近熟林单木各器官和全株生物量最优模型的 R2 为 0.889 ~ 0.958，RSS 为 0.015 9 ~ 0.542 3。其中树枝和树根的

生物量最优模型形式为：W = aDb，说明近熟林的杉木中，树枝和树根的生物量主要受到 D 的影响；树叶、干皮、

去干皮和全株的生物量最优模型形式为：W = a（DH）b，说明近熟林的单木干皮和去干皮的生物量主要受 DH

综合影响。成熟林单木各器官和全株生物量最优模型的 R2 为 0.943 ~ 0.984，RSS 为 0.004 5 ~ 0.521 7。其中树叶、

干皮、去干皮和全株的生物量最优模型形式为：W = a（DH）b，说明成熟林的杉木中，树叶、干皮、去干皮和

全株的生物量主要受到 DH 的影响；树枝和树根的生物量最优模型形式为：W = aDb，说明成熟林的单木树枝和

树根的生物量主要受到 D 的影响。 

以上分析表明，W = a（DH）b 和 W = aDb 均可作为杉木幼龄林、中龄林、近熟林和成熟林的最优模型形式。

各龄组内部拟合效果最优的模型分别为幼龄林的全株模型，中龄林、近熟林的树根模型和成熟林的去干皮模型。 

3.2  杉木生物量模型的互换通用性 

用本研究建立的模型对临安区的杉木生物量进行预测，通过调查数据比较模型的实际效果（表 4）。 

表 4  杉木最优模型对各龄组的单木生物量的预测效果 
Table 4  Prediction of the optimal model for the individual biomass of C. lanceolata with different ages 

各龄组分器官最优模型 预测 1 组 预测 2 组 预测 3 组 

龄组 器官 方程模型 龄组 A/% 龄组 A/% 龄组 A/% 

幼龄林 
 
 

树叶 6657.1)(7006.0 DHW   中 
龄 
林 

 
 

-123.00 近 
熟 
林 

 
 

-203.00 成 
熟 
林 

 
 

-189.00 

树枝 0887.05023.0 DW   -83.00 67.50 72.80 

干皮 8045.26017.0 DW   72.10 70.90 61.20 

去干皮 4165.25074.0 DW   73.90 69.10 -8.20 

树根 5023.1)(3002.0 DHW   65.70 74.30 67.80 

全株 6857.0)(2075.0 DHW   70.20 69.80 74.90 

全株 各器官 57.86 79.24 85.34 

中龄林 
 
 

树叶 1456.26035.0 DW   幼 
龄 
林 

 
 

82.40 近 
熟 
林 

 
 

68.60 成 
熟 
林 

 
 

72.30 

树枝 6357.18006.0 DW   75.42 79.12 49.53 

干皮 4356.1)(3007.0 DHW   84.23 58.31 70.65 

去干皮 2278.1)(5035.0 DHW   86.68 91.03 87.25 

树根 2401.29005.0 DW   65.84 60.58 46.89 

全株 6145.27165.0 DW   91.26 88.15 88.45 

全株 各器官 73.45 61.68 71.35 

近熟林 
 
 
 

树叶 2957.1)(6000.0 DHW   幼 
龄 
林 

 
 

72.60 中 
龄 
林 

 
 

81.30 成 
熟 
林 

 
 

86.40 

树枝 6845.39000.0 DW   85.14 90.45 69.56 

干皮 3687.1)(9001.0 DHW   79.56 78.38 88.64 

去干皮 1452.1)(5034.0 DHW   83.45 81.03 87.25 

树根 7867.14003.0 DW   77.53 87.34 78.45 

全株 8567.1)(5034.0 DHW   81.26 88.15 88.45 

全株 各器官 83.47 86.45 80.41 

成熟林 
 
 
 

树叶 1045.2)(3000.0 DHW   幼 
龄 
林 

 
 

57.30 中 
龄 
林 

 
 

64.70 近 
熟 
林 

 
 

78.40 

树枝 3012.44000.0 DW   68.12 72.68 80.36 

干皮 4536.1)(4001.0 DHW   -71.5 68.42 72.86 

去干皮 6354.1)(2031.0 DHW   84.23 84.23 81.26 

树根 5423.17000.0 DW   59.67 87.23 56.70 

全株 2501.1)(3018.0 DHW   86.68 86.68 81.03 

全株 各器官 67.00 79.40 82.88 
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根据表 4 可知，幼龄林各生物量的最优模型对中龄林、近熟林和成熟林模型预测的平均 A 普遍较低，均低

于 75%，但是幼龄林各器官模型对成熟林全株模型预测的 A 达到 85.34%。由此可知，杉木幼龄林的生物量最优

模型不能直接用于中龄林、近熟林和成熟林的全株生物量预测，且各器官模型仅适用于成熟林全株生物量模型

的预测，整体的通用性较差。中龄林生物量最优模型对幼龄林的树叶、干皮、去干皮和全株以及近熟林与成熟

林的去干皮和全株生物量预测的 A 均高于 80%，说明可以相对精确的预测幼龄林、近熟林和成熟林全株的生物

量。同时，杉木中龄林全株生物量最优模型对幼龄林、近熟林和成熟林的全株生物量的预测效果均优于各器官

的效果，说明杉木林不分龄组时，中龄林全株生物量模型可以用于幼龄林、近熟林和成熟林全株的生物量测算，

且具有较好的通用性。 

近熟林生物量最优模型对幼龄林的树枝、去干皮和全株以及中龄林的树叶、树枝、去干皮、树根和全株以

及对成熟林的树叶、干皮、去干皮和全株生物量预测的 A 均大于 80%，说明可以相对精确的预测幼龄林、中龄

林和成熟林全株的生物量。 

成熟林生物量最优模型对幼龄林的去干皮和全株以及中龄林的去干皮、树根和全株以及近熟林的树枝、去

干皮和全株生物量预测的 A 均高于 80%，这说明可以相对精确的预测幼龄林、中龄林和近熟林全株的生物量。 

综上所述，临安区杉木中龄林、近熟林和成熟林的全株生物量最优模型均可对不分龄组时的杉木全株生物

量进行预测，其中以中龄林的通用性效果最好，对各龄组生物量的预测精度均大于 88%。因此，中龄林全株生

物量模型 W = 0.165 7D2.145 6 可以对杉木生物量进行预测，具有较好的通用性。 

4  结论与讨论 

受自然条件和林分因子等多方面影响，杉木在不同龄组阶段生物量的主要影响因素不同。幼龄林阶段冠幅

偏小，D 和 H 的生长较快，根系生长旺盛[9]；中龄林经过多年的自然选择，成活的树木已进入干材阶段，冠幅

较大，D，H 的生长相对缓慢，根系仍然在不断增长，材积增长迅速；近、成熟林阶段杉木的 H 逐渐停止生长，

材积还在增长，但是日趋缓慢[20]。本研究发现，D 和 H 是幼龄杉木树叶、树根和全株生物量的重要影响因素；

中龄杉木的树叶、树枝、树根和全株生物量主要取决于 D，而树干主要是受 D 和 H 影响；近、成熟杉木的树叶、

树干和全株的生物量主要受 D 和 H 影响，而树根和树枝主要是受 D 的影响。 

为保证模型的可行性，在拟合模型的检验和评价时选用了 R2，RSS 和 A 3 个常用指标，尽可能有效反映预

测模型的拟合效果和通用性。最终发现，杉木幼龄林的生物量模型对其他龄组的通用性最差；近熟林和成熟林

次之；中龄林的通用性相对较好，可用于临安地区不同龄组的杉木全株生物量的估测。因此，除 D 外，对小范

围杉木生物量进行分器官高精度计算时，还需要考虑到各器官的其他影响因子，但是在野外大范围林区进行杉

木总生物量估算时只需考虑 D 因子。 

本研究模型所得生物量结果不像各龄组分器官生物量模型结果那样准确，但预测精度达到 80%以上。生物

量的计算本身就存在一定的误差，估算模型和自变量从多个简化为一个，误差同样存在，因此在不要求精确计

算生物量的前提下，可用于临安区杉木生物量的估算，不仅节省分龄组分器官计算生物量的时间，又可以获得

生物量的估算结果，降低了实际操作难度，现实意义明显。同时受样本采集区域和样本数量的限制，建立的杉

木生物量分器官的最优模型是以 D 和 DH 为自变量的幂函数，模型的选择直接影响生物量的预测效果，所建立

的模型可能更适用于临安，因此在估算与临安环境差异较大区域的杉木生物量时，模型的选择还需要进一步研

究。 
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