
２０１６年 ２月 农 业 机 械 学 报 第 ４７卷 第 ２期

ｄｏｉ：１０．６０４１／ｊ．ｉｓｓｎ．１０００１２９８．２０１６．０２．０４１

基于高光谱成像技术的小麦籽粒赤霉病识别
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摘要：利用高光谱成像技术通过光谱分析和图像处理进行小麦赤霉病的识别。采用标准正态变量变换（ＳＮＶ）和多

元散射校正（ＭＳＣ）方法对光谱进行预处理，分别利用连续投影算法（ＳＰＡ）和正自适应加权算法（ＣＡＲＳ）进行变量

筛选提取特征波段，结果表明采用 ＭＳＣ ＳＰＡ和 ＳＮＶ ＳＰＡ算法时决定系数分别为０９０１９和０９００６，均方根误差

分别为 ０２２３８和 ０２２３２，筛选波长个数分别为 ７个和 ５个。利用 ＳＶＭ和 ＢＰ神经网络算法建立的交叉验证模型

及验证模型的准确率均达到 ９０％以上。其中，ＭＳＣ ＳＰＡ ＳＶＭ和 ＳＮＶ ＳＰＡ ＳＶＭ方法的建模集准确率分别为

９７０８％和 ９４１７％；验证集准确率分别为 ９８３３％和 ９７５０％，均优于 ＭＳＣ ＳＰＡ ＢＰ和 ＳＮＶ ＳＰＡ ＢＰ模型。为

了研究染病小麦的高光谱图像信息，利用主成分分析方法，根据权重系数选择最佳特征波长为 ６２７６９８ｎｍ。利用

图像处理方法对特征波长下的特征图像进行预处理、特征提取。分别提取特征波长图像的形态参数特征和纹理特

征参数等，根据特征参数相关性分析选择最优的建模特征参数。分别利用 １０折交叉验证方法建立线性判别分析、

支持向量机和 ＢＰ神经网络识别模型，结果表明 ３种识别算法识别准确率均在 ９０％以上，具有较好的识别效果。
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　　引言

近年来粮食食品安全问题得到国内外的广泛关

注，作为世界三大谷物之一的小麦病害问题也成为

研究的重点
［１－３］

。赤霉病是小麦一种常见高发病，

感染赤霉病的小麦籽粒在侵染过程中会产生真菌毒

素，造成产量严重损失，使出粉率降低，更为严重的

是其病原菌产生的毒素还会危害人畜健康，引起食

品安全问题
［４－５］

。目前，用于小麦赤霉病毒检测的

方法有高效液相色谱法、气相色谱法、酶联免疫法等

化学生物检测方法
［６－９］

，但是这些方法由于耗时长、

消费人力物力大等缺点，不能实现快速、无损检

测
［５］
。因此研究小麦赤霉病的快速、无损检测对预

防小麦赤霉病及保证粮食食品安全具有重要意义。

高光谱图像包含了丰富的图像信息及光谱信

息，通过高光谱成像技术可以实现光谱分析和图像

处理，因此在农业食品检测等领域得到了广泛应

用
［１０－１２］

。国外学者利用高光谱技术通过光谱信息

研究了小麦赤霉病感染的识别
［１３－１７］

，并取得了一定

的研究进展，但是大量的波段建模限制了高光谱技

术的应用。研究发现当小麦籽粒受到赤霉病病毒侵

染时，其内部成分的改变也会导致其外部形态、纹理

等特征发生变化
［１８］
，因此本文在探索以较少的特征

波长表征光谱信息的识别基础上，结合图像处理技

术，针对小麦籽粒感染的特征波长图像进行处理，提

高小麦赤霉病的识别精度及为后续手持式检测仪器

的开发奠定基础。

１　实验

１１　实验材料
实验所用小麦籽粒样本均来自江苏省农业科学

研究院食品检测研究所，实验小麦品种为 ＡＫ５８，其
籽粒外观呈椭圆形，较饱满。健康样本与染病样本

由实验员凭视觉经验区分，分别选出健康小麦和感

染赤霉病小麦样本各 １６０个样本进行实验，其中
１２０个样本用于识别模型的建立，４０个样本用于识
别模型的验证。

１２　高光谱图像数据采集
高光谱成像系统如图 １所示，该系统主要包括

ＧＥＶ Ｂ１６２１Ｍ ＴＣ０００型 ＣＣＤ照相机（美国 Ｉｍｐｅｒｘ
公司）、Ｉｍｓｐｅｃｔｏｒ型光谱仪（芬兰 Ｓｐｅｃｉｍ公司）、镜
头（德国 Ｓｃｈｎｅｉｄｅｒ公司）、２１Ｖ／１５０Ｗ 线性卤素灯
光源（美国 Ｉｌｌｕｍｉｎａｔｉｏｎ公司）、暗箱、计算机等主要
部件。高光谱成像波段 ３５８～１０２１ｎｍ。为了得到
清晰的图像信息，多次调节实验系统参数，最终选

择：光谱分辨率 ２８ｎｍ，图像分辨率 ６７２像素 ×
５１２像素，传送带移动速度３５ｍｍ／ｓ，曝光时间５３ｓ，样
本与镜头的距离３３０ｍｍ。

图 １　高光谱系统组成图

Ｆｉｇ．１　Ｓｃｈｅｍａｔｉｃｏｆｈｙｐｅｒｓｐｅｃｔｒａｌｉｍａｇｉｎｇｓｙｓｔｅｍ
１．计算机　２．光源　３．样本　４．移动平台　５．镜头　６．暗箱　

７．光谱仪

为了减少光照分布不均引起的噪声及误差，对
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每幅样本进行校正，公式为

Ｒ＝
Ｉｓ－Ｉｄ
Ｉｗ－Ｉｄ

式中　Ｉｓ———样本光谱图像
Ｉｄ———反射率为０的标定图像
Ｉｗ———反射率为１的标定图像
Ｒ———校正后的光谱图像

高光谱图像数据分析与处理是基于 ＥＮＶＩ４６
（美国 Ｂｏｕｌｄｅｒ公司）和 Ｍａｔｌａｂ２０１２ａ（美国 Ｔｈｅ
ＭａｔｈＷｏｒｋｓ公司）软件完成的。
１３　数据处理

实验共获得１０幅图像，每幅图像采集健康小麦
和染病小麦样本各 １６个。每幅图像中前 ２排样本
为健康小麦，后２排样本为染病小麦，每排各８个小
麦籽粒排列。利用 ＥＮＶＩ感兴趣区域提取工具 ＲＯＩ
对健康小麦和染病小麦样本区域选取 ２０像素 ×
７０像素点平均反射率，用来分析健康小麦和染病小
麦样本光谱信息反射率特征。

为了减少原始光谱图像中的噪声干扰小麦样本

表面散射引起的光谱误差，需要对光谱信息进行预

处理
［１９］
。本文采用标准正态变量变换（ＳＮＶ）算法

和多元散射校正（ＭＳＣ）方法对光谱进行预处理。
为了提高基于光谱信息的小麦籽粒赤霉病识别模型

的有效性，需要对波段进行特征波长的提取，分别利

用正自适应加权算法（ＣＡＲＳ）和连续投影算法
（ＳＰＡ）提取特征波段，并结合 ＰＬＳ预测模型比较最
优的预处理及特征提取算法。其中，连续投影算法

能够消除波长之间的共线性问题，其目的是寻找含

有最低限度的冗余信息，从而降低模型的复杂

度
［２０］
。正自适应加权算法是通过重复筛选 ＰＬＳ模

型中回归系数绝对值大的变量并去除权重小的变

量，以简化模型来选择有效变量
［２１］
。然后分别利用

１０折交叉验证方法建立线性判别分析 （Ｌｉｎｅａｒ
ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔａｎａｌｙｓｉｓ，ＬＤＡ）、支持向量机（Ｓｕｐｐｏｒｔ
ｖｅｃｔｏｒｍａｃｈｉｎｅ，ＳＶＭ）、ＢＰ神经网络识别模型，并比
较各模型的精度最终建立基于光谱信息的小麦籽粒

赤霉病最优识别模型。

感染赤霉病的小麦籽粒内部成分的改变会导致

其外部形态、纹理特征发生变化，人眼观察时健康样

本较为饱满，染病样本较为干瘪。为了探索基于图

像信息的小麦籽粒赤霉病识别方法，需要提取特征

波长图像。对全波段进行冗余信息的去除，可以减

少波段共线性问题，本文利用主成分分析的方法提

取特征波段，得到的每个主成分特征波段是原始图

像所有波段的线性组合，然后根据权重系数选择最

佳特征波段图像。利用图像处理方法对特征波段图

像进行预处理、特征提取，分别提取特征波段图像中

小麦籽粒的平均灰度、形态特征参数和纹理特征参

数，运用相关性分析选择最优的建模特征参数。然

后分别利用１０折交叉验证方法建立线性判别分析、
支持向量机、ＢＰ神经网络识别模型，并比较 ３种识
别模型的精度，最终建立基于图像信息的小麦籽粒

赤霉病最优识别模型。

２　结果与分析

２１　基于光谱反射率的小麦籽粒赤霉病定性分析

２１１　光谱反射率曲线分析
利用 ＥＮＶＩ提取２０像素 ×７０像素点感兴趣区

域的光谱反射率特征，图 ２是所有健康小麦和感染
赤霉病小麦的样本在 ３５８～１０２１ｎｍ波段内 １２３２
个波长的光谱反射率曲线，其中部分染病小麦样本

约在６８０ｎｍ处出现波谷是由于该样本感染比较严
重，表面呈现赤红的颜色，引起反射率突变。鉴于高

光谱３５８～４００ｎｍ波段表现为噪声，因此在后续处
理中去掉该波段的数据，图 ３分别为去掉噪声波段
后的健康和染病样本平均光谱反射率曲线（４００～
１０２１ｎｍ波段），可以看出染病和健康样本的平均光
谱反射率曲线轮廓基本相似，没有明显区别，其中染

病小麦的光谱反射率高于健康小麦样本。

图 ２　健康小麦及染病小麦样本的反射光谱

Ｆｉｇ．２　Ｓｐｅｃｔｒａｒｅｆｌｅｃｔａｎｃｅｃｕｒｖｅｓｏｆｉｎｆｅｃｔｅｄａｎｄ

ｈｅａｌｔｈｙｗｈｅａｔｋｅｒｎｅｌｓ
　

图 ３　健康小麦及染病小麦样本的平均反射光谱

Ｆｉｇ．３　Ｍｅａｎｒｅｆｌｅｃｔａｎｃｅｓｐｅｃｔｒａｃｕｒｖｅｓｏｆｈｅａｌｔｈｙａｎｄ

ｉｎｆｅｃｔｅｄｗｈｅａｔｋｅｒｎｅｌｓ
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２１２　主成分分析
利用主成分分析方法对提取的所有样本去掉噪

声后的４００～１０２１ｎｍ波段光谱数据进行处理，得到
第１主成分贡献率为 ９０５３％，第 ２主成分贡献率
为４３８％，第３主成分贡献率为１５９％，其中，图４ａ
为第１主成分与第２主成分的关系，图４ｂ为第１主
成分与第３主成分的关系，由图可知健康小麦与染

病小麦是可以分清界限的，分析表明通过主成分分

析的方法对健康和染病小麦的高光谱数据具有一定

的聚类作用，也说明高光谱信息可以用于小麦赤霉

病的定性区分。为了进一步探索利用有效特征波长

识别小麦赤霉病，需要研究小麦样本的光谱预处理

及特征波长提取的方法。

图 ４　主成分分析结果

Ｆｉｇ．４　Ｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｍｐｏｎｅｎｔａｎａｌｙｓｉｓｒｅｓｕｌｔｓｐｅｒｆｏｒｍｅｄｏｎｃｕｌｔｉｖａｒｓ
　
２１３　特征波长提取

采用标准正态变量变换（ＳＮＶ）和多元散射校正
（ＭＳＣ）方法对光谱进行预处理，并分别利用连续投
影算法（ＳＰＡ）和正自适应加权算法（ＣＡＲＳ）进行变
量筛选来提取特征波长。在 ＣＡＲＳ算法中，蒙特卡
罗采样次数为 ５０，利用交叉验证建立 ＰＬＳ模型，比
较最优预处理及特征提取算法，其中健康样本输出

值为０，染病样本输出值为 １。图 ５为 ＭＳＣ ＣＡＲＳ
和 ＳＮＶ ＣＡＲＳ算法变量筛选的过程，当采样次数
分别为 ２６和 ２９次时对应的变量个数分别为 ４５个
和３５个特征波长。基于 ＳＰＡ算法变量筛选结果如

图６所示，ＭＳＣ ＳＰＡ算法提取的 ７个特征波长为
５７４４３０、６４７７４０、６８０３７７、７４２２３２、７８５１６４、
１００７０４５、１００７５９８ｎｍ；ＳＮＶ ＳＰＡ算法提取的
５个 特 征 波 长 为 ６３４７３２、６７５４７１、７６０３７６、
７９８９５６、９１７９２８ｎｍ。表１为不同预处理方法和特
征波长提取方法的结果，由表可知采用 ＭＳＣ ＳＰＡ
算法和 ＳＮＶ ＳＰＡ算法时决定系数分别为 ０９０１９
和０９００６，均方根误差分别为 ０２２３８和 ０２２３２，
因此 ＭＳＣ ＳＰＡ和 ＳＮＶ ＳＰＡ算法挑选变量具有优
越性，同时筛选波长个数符合在线快速检测，为后续

手持检测仪器开发奠定基础。

图 ５　基于 ＣＡＲＳ的变量筛选

Ｆｉｇ．５　ＷａｖｅｌｅｎｇｔｈｓｓｅｌｅｃｔｅｄｂｙＣＡＲＳ
　
２１４　基于特征波长的模型建立

表２为 ＭＳＣ ＳＰＡ和 ＳＮＶ ＳＰＡ算法筛选变量
后，分别运用 ＳＶＭ和 ＢＰ神经网络建立的交叉验
证模型及验证模型的准确率，建模采用 １０折交叉

验证方法。由表 ２可知 ４种模型建模集和验证集
准确率均达到 ９０％以上。其中，ＭＳＣ ＳＰＡ ＳＶＭ
和 ＳＮＶ ＳＰＡ ＳＶＭ方法的建模集准确率分别为
９７０８％和９４１７％；验证集准确率分别为 ９８３３％
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图 ６　基于 ＳＰＡ的变量筛选

Ｆｉｇ．６　ＷａｖｅｌｅｎｇｔｈｓｓｅｌｅｃｔｅｄｂｙＳＰＡ
　
和９７５０％，均优于 ＭＳＣ ＳＰＡ ＢＰ和 ＳＮＶ ＳＰＡ
ＢＰ模型。

表 １　不同特征波长提取方法的 ＰＬＳ模型结果

Ｔａｂ．１　ＰＬＳｍｏｄｅｌｒｅｓｕｌｔｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｒｅｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

ａｎｄｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｗａｖｅｌｅｎｇｔｈｓｅｘｔｒａｃｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄｓ

预处理及特征波长提取方法 特征波长个数 Ｒ２ 均方根误差

ＭＳＣ ＣＡＲＳ ４５ ０８７５８ ０１７７４

ＭＳＣ ＳＰＡ ７ ０９０１９ ０２２３８

ＳＮＶ ＣＡＲＳ ３５ ０８５４２ ０１９０９

ＳＮＶ ＳＰＡ ５ ０９００６ ０２２３２

表 ２　模型识别结果

Ｔａｂ．２　Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｗｉｔｈｔｗｏ

ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎａｌｇｏｒｉｔｈｍｓ

预处理及建模方法 建模集准确率／％ 验证集准确率／％

ＭＳＣ ＳＰＡ ＳＶＭ ９７０８ ９８３３

ＭＳＣ ＳＰＡ ＢＰ ９１６７ ９３５２

ＳＮＶ ＳＰＡ ＳＶＭ ９４１７ ９７５０

ＳＮＶ ＳＰＡ ＢＰ ９０７４ ９３０５

２２　基于高光谱图像特征的小麦籽粒赤霉病检测
２２１　特征波长图像的选择

在２１２节中，对４００～１０２１ｎｍ波段光谱数据
进行了主成分分析，得到前 ３个主成份 ＰＣ１、ＰＣ２、
ＰＣ３所占全波段信息的比例分别 ９０５３％、４３８％、
１５９％。其中，得到的每个主成分特征波段是原始
图像所有波段的线性组合，本文选择表达信息量最

　　

多的 ＰＣ１，根据权重系数选择其中权重系数最大的
波长作为最佳特征波长图像，图７ａ为提取的最佳特
征波长６２７６９８ｎｍ图像。图像灰度化、Ｏｔｓｕ二值化
算法提取小麦样本区域如图７ｂ所示。

图 ７　第 １主成分图像的基于最大权重系数提取的

最佳特征波长灰度图像

Ｆｉｇ．７　Ｓｉｎｇｌｅｂａｎｄｇｒａｙｉｍａｇｅｓｂａｓｅｄｏｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅｂａｎｄｓｏｆ

ｍａｘｉｍｕｍｗｅｉｇｈｔｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｉｎｔｈｅｆｉｒｓｔｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｍｐｏｎｅｎｔ
　
２２２　形态及纹理特征选取

为了探索基于高光谱图像信息的染病小麦识

别，提取特征波长图像的小麦籽粒平均灰度、形状特

征参数及纹理特征参数。其中，形态特征参数包括

面积、周长、长轴长、短轴长、圆形度 ５个参数；基于
灰度共生矩阵分析方法提取惯性矩、相关性、能量、

熵４个纹理特征参数。选择合理的健康小麦和染病
小麦特征参数可以有效建立识别模型，因此将提取

的特征波长图像小麦籽粒区域的平均灰度、形态特

征参数、纹理特征参数做相关性分析以提取有效的

特征。表３为提取的小麦籽粒区域平均灰度、形态

表 ３　图像特征相关性分析

Ｔａｂ．３　Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆｉｍａｇｅｆｅａｔｕｒｅｓ

参数 面积 周长 长轴长 短轴长 圆形度 能量 熵 惯性矩 相关性 平均灰度 识别种类

面积 １００ ０８２ ０６３ ０９１ －０１９ ０２３ －０２１ －０２１ ０１２ －０３５ －０５３
周长 ０８２ １００ ０７５ ０６９ ０３９ ０１０ －００６ －００１ ００８ －００９ －０２８
长轴长 ０６３ ０７５ １００ ０２７ ０２６ －００３ ００３ －００３ ００１ ００４ －００２
短轴长 ０９１ ０６９ ０２７ １００ －０２７ ０２８ －０２５ －０２５ ０１２ －０４２ －０６２
圆形度 －０１９ ０３９ ０２６ －０２７ １００ －０１８ －０３０ ０２０ －００３ ０３９ ０３５
能量 ０２８ ０１０ －００３ ０３０ －０１９ １００ －０９６ －０７６ ０５０ －０７１ －０５２
熵 －０２４ －００７ ００３ －０３０ ０２４ －０９６ １００ ０９０ －０３９ ０８１ ０６１
惯性矩 －０２５ －００９ －００５ －０２７ ０２０ －０７６ ０９０ １００ －０２９ ０７７ ０６２
相关性 ０１３ ００８ ００１ ０１３ －００５ ０５０ －０４０ －０２９ １００ －０２０ －０１６
平均灰度 －０３６ －００９ ００４ －０４５ ０４０ －０７１ ０８１ ０７７ －０２１ １００ ０８１
识别种类 －０５３ －０２８ －００２ －０６２ ０３５ －０５２ ０６１ ０６２ －０１６ ０８１ １００
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特征参数、纹理特征参数相关性分析结果，由表可知

短轴长、熵、惯性矩、平均灰度与染病小麦识别具有

较好的相关性，相关系数分别为 －０６２、０６１、０６２、
０８１。但是纹理特征中的熵和惯性矩之间的相关性
较高，相关系数为０９０，因此本文选择短轴长、惯性
矩、平均灰度这 ３个特征参数建立模型。短轴长作
为特征参数主要反映染病小麦的外观较干瘪，因此

其形态的短轴长有别于健康小麦。惯性矩和平均灰

度作为特征参数主要反映染病小麦的表面纹理及颜

色有别于健康小麦样本。

２２３　模型建立与验证
利用线性判别分析、支持向量机、ＢＰ神经网络

３种方法建立１０折交叉验证模型，模型的识别精度
如表４所示。训练集样本和验证集样本的识别准确
率都在９０％以上，其中线性判别分析训练样本的准
确率为９６３７％，验证样本准确率为 ９５６８％，ＢＰ神
经网络的训练样本的准确率为９３３３％，验证样本

表 ４　健康小麦和染病小麦模型识别准确率

Ｔａｂ．４　Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｃｃｕｒａｃｙｏｆｈｅａｌｔｈｙａｎｄｉｎｆｅｃｔｅｄ

ｗｈｅａｔｋｅｒｎｅｌｓ

模型算法

训练样本 验证样本

健康

小麦

染病

小麦

准确

率／％

健康

小麦

染病

小麦

准确

率／％

ＬＤＡ １２０ １２０ ９６３７ ４０ ４０ ９５６８

ＳＶＭ １２０ １２０ ９５８９ ４０ ４０ ９４４３

ＢＰ神经网络 １２０ １２０ ９３３３ ４０ ４０ ９６８７

准确率为９６８７％。

３　结论

（１）研究结果表明采用 ＭＳＣ ＳＰＡ算法和
ＳＮＶ ＳＰＡ算法决定系数分别为 ０９０１９和 ０９００６，
均方根误差分别为 ０２２３８和 ０２２３２，筛选波长个
数分别为７个和 ５个，有效降低了光谱的维数。利
用ＳＶＭ和ＢＰ神经网络建立的交叉验证模型及验证
模型的准确率表明４种模型建模集和验证集准确率
均达到 ９０％ 以上。其中，ＭＳＣ ＳＰＡ ＳＶＭ 和
ＳＮＶ ＳＰＡ ＳＶＭ 方法的建模集准确 率分 别为
９７０８％和９４１７％；验证集准确率分别为 ９８３３％
和 ９７５０％，均 优 于 ＭＳＣ ＳＰＡ ＢＰ 和

ＳＮＶ ＳＰＡ ＢＰ模型。提出的模型识别方法有效降
低了光谱的维数，符合在线快速检测，为后续手持检

测仪器开发奠定基础。

（２）利用主成分分析的方法，根据权重系数选
择最佳特征波长为 ６２７６９８ｎｍ。利用图像处理方
法对特征波长下的特征图像进行预处理和特征提

取。分别提取特征波长图像小麦籽粒的平均灰度、

形态特征参数和纹理特征参数，利用相关性分析选

择最优的建模特征参数。分别利用 １０折交叉验证
方法建立线性判别分析，支持向量机和 ＢＰ神经网
络识别模型，结果表明 ３种识别算法识别准确率均
在９０％以上，具有较好的识别效果。
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