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摘要：提出了基于格拉姆斯密特（ＭＧＳ）模型和贝叶斯罗蒂斯克回归（ＢｌｏｇＲｅｇ）的近红外高光谱成像技术检测番茄

叶片早疫病的方法。利用高光谱图像采集系统获取波长 ８７４～１７３４ｎｍ范围内 ７０个染病和 ８０个健康番茄叶片的

高光谱图像，选取染病和健康叶片 ３０像素 ×３０像素感兴趣区域的光谱反射率。建立了番茄叶片早疫病的最小二

乘 支持向量机（ＬＳ ＳＶＭ）识别模型，再通过 ＭＧＳ和 ＢｌｏｇＲｅｇ提取特征波长（ＥＷ），分别得到 ５个（９１１、１４０９、

１５１１、１６０９、１６５６ｎｍ）和９个（９０１、９０５、９０８、９１５、９１８、１１２３、１３０５、１４６０、１６８０ｎｍ）特征波长，并建立 ＥＷ ＬＳ ＳＶＭ

和 ＥＷ ＬＤＡ模型。在所有模型中，建模集的正确识别率为 ９３％ ～９８％，预测集的正确识别率为 ９６％ ～１００％。结

果表明，近红外高光谱成像技术检测番茄叶片早疫病是可行的，ＭＧＳ和 ＢｌｏｇＲｅｇ都是有效的特征波长提取方法。
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　　引言

我国是农业大国，农作物病害是制约农业生产

稳定发展的最重要因素之一，实时、灵敏、可靠的作

物病害检测、预报和防治是进行科学的作物生产管

理的基础。我国的农业工程水平较低，虽然国内研

究学者利用生理生化技术在植物病害检测方面做了

一些研究并且取得了进展，但是已有利用光谱和光

谱成像技术对植物病害检测的模型，无论是单一病

害诊断模型，还是相似病害诊断模型，都缺乏深入研

究，很难在农业工程实际过程中得到应用。目前，这

是影响植物病害快速、准确、早期检测技术研究及应

用的瓶颈问题。如何突破传统，运用工程学、计算机

等现代技术等手段解决这个问题在现代农业中具有

深远的意义。

番茄叶片很容易感染早疫病，尤其在高温高湿

的环境中，当植株感染病害后，病斑会迅速蔓延，直

接影响植株的健康生长及番茄果实的品质和产量。

因此，研究一种无损且有效的番茄叶片早疫病检测

技术极其重要。高光谱成像技术结合了光谱和图像

技术，具有多波段、高分辨率、谱图合一等优点
［１］
。

通过光谱和图像特征的有效融合，可以避免仅依靠

图像或光谱特征的不足，有效地提高农作物病害检

测的准确率。目前高光谱成像技术已经在作物病害

检测中得到广泛应用
［２－７］

。但利用近红外高光谱成

像技术结合格拉姆斯密特和贝叶斯罗蒂斯克回归算

法提取特征波长识别番茄叶片早疫病的研究还未见

报道。

本文利用近红外高光谱成像技术建立番茄叶片

早疫病的识别模型，基于格拉姆斯密特（Ｍｏｄｉｆｉｅｄ
ｇｒａｍｓｃｈｍｉｄｔ，ＭＧＳ）和 贝 叶 斯 罗 蒂 斯 克 回 归
（Ｂａｙｅｓｉａｎｌｏｇｉｓｔｉｃｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ，ＢｌｏｇＲｅｇ）提取特征波
长，并比较用全波段和特征波长所建模型的识别效

果，从而确定番茄叶片早疫病识别的最优模型和最

佳波长。

１　材料与方法

１１　仪器设备
近红外高光谱图像采集系统（图１）主要包括计

算机、成像光谱仪 （Ｎ１７Ｅ型，Ｓｐｅｃｉｍ，Ｆｉｎｌａｎｄ）、
ＯＬＥ ２３型镜头、线光源（ＳｃｈｏｔｔＤＣＲⅢ型，Ｏｒｉｅｌ
Ｉｎｓｔｒｕｍｅｎｔｓ，ＵＳＡ）、ＳＣ３００Ａ型移动平台控制装置、
ＰＳＡ２００ １１ Ｘ型电控位移台等。波长范围为
８７４～１７３４ｎｍ，光谱分辨率为 ５ｎｍ，满帧像素数为
３２０像素 ×２５６像素，计算机接口为 ＵＳＢ。数据分析
软件为 ＥＮＶＩ４７（ＲｅｓｅａｒｃｈＳｙｓｔｅｍ Ｉｎｃ．，Ｂｏｕｌｄｅｒ

Ｃｏ．，ＵＳＡ）、ＵｎｓｃｒａｍｂｌｅｒＶ９７（Ｃａｍｏ，ＰｒｏｃｅｓｓＡＳ，
Ｏｓｌｏ，Ｎｏｒｗａｙ）和 ＭａｔｌａｂＲ２００９ａ（ＴｈｅＭａｔｈＷｏｒｋｓ
Ｉｎｃ．，Ｎａｔｉｃｋ，ＭＡ，ＵＳＡ）。

图 １　近红外高光谱图像采集系统

Ｆｉｇ．１　ＮＩＲｈｙｐｅｒｓｐｅｃｔｒａｌｉｍａｇｉｎｇｓｙｓｔｅｍ
　
１２　试验材料

试验用番茄品种为浙杂 ８０９，共 ４０盆，每盆
１棵，将其中２０棵接种早疫病菌，每棵番茄接种５片
叶子，每片叶子上接种一块底面直径为 ５ｍｍ的圆
柱形菌丝块，剩余 ２０棵作为健康对照，将全部番茄
植株放置于可控人工气候箱中培养。为了利于早疫

病菌的侵染，将可控人工气候箱设置为 ２段运行，
２段的温度分别是 ２８℃和 ２６℃，相对湿度都是
８６％，分别保持１２ｈ光照和 １２ｈ黑暗，２段交替工
作。约２４ｈ后接种叶片出现微小病斑，剔除未侵染
样本和试验过程中损坏的样本，最终选取７０个染病
叶片和８０个健康叶片进行进一步研究。从染病和
健康样本中随机选取２／３即１００个（健康：５３，染病：
４７）作为建模集，剩下的 １／３即 ５０个（健康：２７，染
病：２３）作为预测集，用来验证模型的准确性，健康
样本的 Ｙ变量设为１，染病样本的 Ｙ变量设为２。

１３　试验流程

首先利用高光谱图像成像仪采集番茄叶片的高

光谱图像，然后对原始图像进行黑白板校正，从每个

校正后的高光谱图像中提取 ３０像素 ×３０像素的感
兴趣区域（Ｒｅｇｉｏｎｏｆｉｎｔｅｒｅｓｔ，ＲＯＩ）的光谱反射率信
息。基于全波段（波长 ９００～１７００ｎｍ）建立最小二
乘 支 持 向 量 机 （Ｌｅａｓｔｓｑｕａｒｅｓ ｓｕｐｐｏｒｔｖｅｃｔｏｒ
ｍａｃｈｉｎｅ，ＬＳ ＳＶＭ）识别模型，同时分别用格拉姆斯
密特和贝叶斯罗蒂斯克回归对全波段光谱进行特征

波长提取，将得到的特征波长（Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｗａｖｅｌｅｎｇｔｈ，
ＥＷ）作为 Ｘ变量分别建立 ＥＷ ＬＳ ＳＶＭ和 ＥＷ
ＬＤＡ（Ｌｉｎｅａｒｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔａｎａｌｙｓｉｓ）识别模型，并比较
各模型的鉴别效果，选取最优识别模型。整个流程

如图２所示。

１４　图像采集与校正

首先调整近红外高光谱成像仪的各项参数，主

要包括调节光强度、图像清晰度、镜物垂直高度、移

动平台的速度和曝光时间。经过反复尝试，物镜垂

直高度、曝光时间和移动平台的速度分别设置为

２９ｃｍ、４８ｍｓ和 ２４ｍｍ／ｓ。将采下的番茄叶片迅
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图 ２　试验流程图

Ｆｉｇ．２　Ｍａｉｎｓｔｅｐｓｏｆｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ
　

速、依次平铺在移动平台上，采集 ８７４～１７３４ｎｍ波
段范围内的高光谱图像。为了消除原始高光谱图像

在某些波段范围内的噪声，需要对原始高光谱图像

进行黑白板校正，白板为聚四氟乙烯漫反射材料

（ＣＡＬ ｔｉｌｅ２００型，２００ｍｍ×２５ｍｍ×１０ｍｍ）。采
集标准白色板得到全白的标定图像 Ｉｗ（反射率接近
１００％），关闭相机镜头盖、切断光源，采集全黑的标
定图像 Ｉｄ（反射率接近 ０％）。然后对原始图像 Ｉｒ进
行校正，Ｒ为校正后的高光谱图像，即

Ｒ＝
Ｉｒ－Ｉｄ
Ｉｗ－Ｉｄ

（１）

１５　识别模型
ＬＳ ＳＶＭ模型能够有效地处理分类和回归的

建模问题，同时也能较快地解决多元变量的复杂性

问题
［８－９］

，已被广泛用于光谱研究领域
［１０－１１］

。线性

判别分析是一种功能强大的识别方法，可用在模式

识别、统计学和机器学习等领域，目前 ＬＤＡ算法已
在光谱领域得到了广泛的应用

［１２－１４］
。本文将提取

的特征波长作为新的输入变量分别建立 ＬＳ ＳＶＭ
和 ＬＤＡ识别模型。
１６　特征波长提取方法

ＭＧＳ算法的基本思想是根据投影原理在原有
正交基的基础上构造一个新的正交基。先根据相关

性从特征矩阵 Ｘ＝［ｘ１，ｘ２，…，ｘｎ］中选取一个特征
向量作为第１个正交基 ｘｚ１，其中 ｘｉ为 ｎ维向量。计

算其他向量在该正交基上的投影 ｘｐ＝
（ｘｉ，ｘｚ１）
‖ｘｚ１‖

２ｘｚ１，其

他向量与投影的差 ｘ′ｉ＝ｘｉ－ｘｐ与正交基 ｘｚ１正交，得
到与第１个正交基正交的 ｎ－１个特征向量。同样，
类标签向量 Ｙ在第 １个正交基上的投影 Ｙｐ＝
（Ｙ，ｘｚ１）
‖ｘｚ１‖

２ｘｚ１，Ｙ与投影的差 Ｙ′＝Ｙ－Ｙｐ与正交基 ｘｚ１

正交。至此，便选择出了第 １特征向量，并通过

ＭＧＳ消除了第１个向量对后续特征选择的影响，既
选择出了相关特征向量，又消除了冗余。更新 ｘｉ＝
ｘ′ｉ，Ｙ＝Ｙ′，ｎ＝ｎ－１，重复以上程序直至达到设定的
终止准则。具体步骤为：

（１）对特征矩阵 Ｘ＝［ｘ１，ｘ２，…，ｘｎ］的各特征向

量进行单位化，ｘｎｉ＝
ｘｉ

‖ｘｉ‖
（ｉ＝１，２，…，ｎ）。

（２）将类标签 Ｙ与各单位化特征向量进行内积
ｙｐ＿ｉ＝（Ｙ，ｘｎｉ）（ｉ＝１，２，…，ｎ），选择使 ｙｐ＿ｉ最大的特
征向量 ｘｎｓ（ｓ∈１，２，…，ｎ），并作为标准正交基。

（３）将特征矩阵 Ｘ的各特征向量投影到标准正

交基 ｘｎｓ上，ｘｐ＝
（ｘｉ，ｘｎｓ）
‖ｘｎｓ‖

２ｘｎｓ，并计算特征向量与投影

的差 ｘ′ｉ＝ｘｉ－ｘｐ。
（４）将类标签向量 Ｙ投影到标准正交基 ｘｎｓ上，

Ｙｐ＝
（Ｙ，ｘｎｓ）
‖ｘｎｓ‖

２ｘｎｓ，并计算 Ｙ与投影的差 Ｙ′＝Ｙ－Ｙｐ。

（５）更新变量，Ｘ＝［ｘ′１，…，ｘ′ｓ－１，ｘ′ｓ＋１，…，ｘ′ｎ］，
Ｙ＝Ｙ′，ｎ＝ｎ－１。

（６）若已选择的特征向量数达到要求，则终止
循环，否则继续执行步骤（２）～（６）。

贝叶斯罗蒂斯克回归也是一种有效的波长提取

方法，目前已经在医学领域得到应用
［１５］
。

２　结果与讨论

２１　样本光谱特征
试验选取校正后的高光谱图像中 ３０×３０个像

素点为感兴趣区域（ＲＯＩ）。然后将 ＲＯＩ的所有像素
点在９００～１７００ｎｍ波长范围内的反射率进行平均，
最后每个样本得到 ２５６个波段信息（Ｘ变量），通过
提取 ＲＯＩ区域内多个点的平均光谱来代替单点光
谱，这样能够减少单点光谱的偶然性和差异性，有助

于提高模型的准确性和稳定性
［１６］
。图 ３是健康和

染病番茄叶片在８７４～１７３４ｎｍ波段范围内的光谱
反射率分别取平均后得到的光谱反射率曲线。通过

图３可以看出，２类样本的光谱反射率曲线相似，没
有较大区别，曲线首尾两端存在噪声，大致走势是先

增大后减小，之后再增大，最后减小，染病和健康样

本曲线分别在１４５３ｎｍ和 １４５６ｎｍ附近处各有一
个波谷。但在某些波段范围内染病和健康样本存在

差别，在９００～１１５５ｎｍ波段范围内，染病样本的光
谱反射率低于健康样本，在１１５５～１７００ｎｍ波段范
围内染病样本的光谱反射率明显高于健康样本，在

１１５５ｎｍ附近处有一个交叉。为了更好地识别出染
病样本，减少某些波段范围内噪声对所建模型精确

度和稳健性的影响，本文只采用９００～１７００ｎｍ波段
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图 ３　健康和染病叶片的光谱反射率曲线

Ｆｉｇ．３　Ｓｐｅｃｔｒａｌｒｅｆｌｅｃｔａｎｃｅｃｕｒｖｅｓｏｆｈｅａｌｔｈｙａｎｄ

ｉｎｆｅｃｔｅｄｔｏｍａｔｏｌｅａｖｅｓ
　
范围内的光谱信息。

２２　特征波长选取
较多的输入变量不仅降低了运算效率、不便于

实时监测仪器的开发，同时可能含有大量冗余信息，

从而影响模型的识别效果。试验采用 ＭＧＳ和
ＢｌｏｇＲｅｇ２种方法分别对全谱进行特征波长提取。
通过 ＭＧＳ得到了 ５个特征波长（９１１、１４０９、１５１１、
１６０９、１６５６ｎｍ），通过 ＢｌｏｇＲｅｇ获得 ９个特征波长
（９０１、９０５、９０８、９１５、９１８、１１２３、１３０５、１４６０、

图 ４　特征波长的识别率

Ｆｉｇ．４　Ｃｏｒｒｅｃｔｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｒａｔｅｓｂａｓｅｄｏｎｅａｃｈｓｅｌｅｃｔｅｄｗａｖｅｌｅｎｇｔｈ
（ａ）建模集　（ｂ）预测集

１６８０ｎｍ）。与全谱相比，ＭＧＳ和 ＢｌｏｇＲｅｇ推荐的特
征波长数分别只占全波段波长数 ２３８的 ２１０％和
３７８％，然后将这些得到的新特征变量代替原始全
波段变量分别建立 ＥＷ ＬＳ ＳＶＭ和 ＥＷ ＬＤＡ识
别模型。

２３　基于全波段和特征波长的识别模型
将全波段光谱反射率作为 Ｘ变量建立 ＬＳ

ＳＶＭ识别模型，建模集和预测集的识别率分别是
９８％和９６％。基于全波段建立的识别模型，虽然取
得了较好的效果，但较多的输入变量（２３８个）不仅
降低了运算效率，而且可能含有大量冗余信息，从而

影响模型的识别效果。研究进一步将 ＭＧＳ和

ＢｌｏｇＲｅｇ推荐的５个和 ９个特征波长作为输入变量
分别建立 ＭＧＳ ＬＳ ＳＶＭ、ＭＧＳ ＬＤＡ、ＢｌｏｇＲｅｇ
ＬＳ ＳＶＭ和 ＢｌｏｇＲｅｇ ＬＤＡ模型，４个模型的识别效
果都较好，建模集的识别率为 ９３％ ～９８％，预测集
的识别率为 ９６％ ～１００％，所有模型的结果如表 １
所示，本文识别率均为正确识别率。ＭＧＳ推荐的输
入变量只有 ５个，ＢｌｏｇＲｅｇ推荐的输入变量只有 ９
个，较少的输入变量不仅消除了某些无效波段的冗

余信息，而且也提高了建模效率。

表 １　不同模型的识别结果

Ｔａｂ．１　Ｃｏｒｒｅｃｔｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｒａｔｅｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍｏｄｅｌｓ

模型

输入

变量

数

建模集 预测集

样本

数

误判

数

识别

率／％

样本

数

误判

数

识别

率／％

ＬＳ ＳＶＭ ２３８ １００ ２ ９８ ５０ ２ ９６

ＭＧＳ ＬＳ ＳＶＭ ５ １００ ５ ９５ ５０ ０ １００

ＭＧＳ ＬＤＡ ５ １００ ６ ９４ ５０ ２ ９６

ＢｌｏｇＲｅｇ ＬＳ ＳＶＭ ９ １００ ２ ９８ ５０ １ ９８

ＢｌｏｇＲｅｇ ＬＤＡ ９ １００ ７ ９３ ５０ ２ ９６

２４　特征波长识别率
本文将 ２种方法获取的共 １４个特征波长作为

输入变量，分别建立 ＬＳ ＳＶＭ和 ＬＤＡ识别模型，建
模集的结果如图４ａ所示，预测集的结果如图 ４ｂ所
示。建模集和预测集中，每个波长点处 ＬＳ ＳＶＭ模
型的识别率均不小于 ＬＤＡ模型的识别率，每一个
模型的识别率总体趋势为先升高后下降。建模集中

ＬＳ ＳＶＭ 模 型 识 别 率 最 高 （８８％）的 波 长 是
１４６０ｎｍ，识别率最低（６４％）的是 ９１８ｎｍ，ＬＤＡ模
型识别率最高（８５％）的波长是 １４６０ｎｍ，识别率最
低（３６％）的是 ９０１ｎｍ；预测集中 ＬＳ ＳＶＭ模型识
别率最高（９４％）的波长是 １４６０ｎｍ，识别率最低
（６２％）的是１１２３ｎｍ，ＬＤＡ模型识别率最高（９０％）
的波长是１４０９、１４６０和１５１１ｎｍ，识别率最低（２４％）的
是９１１ｎｍ。因此，近红外区域波长１４６０ｎｍ处的光谱
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反射率对番茄叶片早疫病害的识别具有重要作用，

这为病害检测仪器的开发提供了理论支持。

３　结论

（１）采用近红外高光谱成像技术，结合不同识
别模型和特征提取方法，实现了对番茄叶片早疫病

的识别研究。

（２）分别以全波段光谱、ＭＧＳ和 ＢｌｏｇＲｅｇ提取
的特征波长建立了不同的识别模型，结果可以看

出，在所有模型中，ＢｌｏｇＲｅｇ ＬＳ ＳＶＭ模型的效果

最优，建模集和预测集的识别率均达到了 ９８％，且
输入变量仅为 ９个，这样不仅简化了模型，而且提
高了运算效率。其他一些模型中建模集的识别率

略低于预测集，这可能是因为样本的随机选择和

部分轻微染病样本被误判为健康样本等原因造成

的。

（３）波长１４６０ｎｍ处的光谱反射率有利于病害
的检测。利用近红外高光谱成像技术检测番茄叶片

早疫病是可行的，而且 ＭＧＳ和 ＢｌｏｇＲｅｇ２种方法能
够有效地提取特征波长。
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