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便携式猪肉营养组分无损实时检测装置研究
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摘要：为了实现猪肉营养组分（脂肪和蛋白质）的快速、无损、实时检测，基于近红外反射光谱设计了便携式猪肉营

养组分无损检测装置。硬件部分包括光谱采集单元、光源单元和控制单元，并开发了相应的检测软件，实现样品光

谱信息的有效获取和实时分析。为了建立稳定可靠的预测模型，考察了波段选择、样本分组方式和筛选变量方法

对模型的影响。分别基于可见／短波近红外（Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ）、长波近红外（ＬＷＮＩＲ）及 Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ ＬＷＮＩＲ，利用随机
选择法（ＲＳ）、Ｋｅｎｎａｒｄ Ｓｔｏｎｅ法（ＫＳ）和基于联合 Ｘ Ｙ距离的样本划分法（ＳＰＸＹ）对样本进行划分，建立了脂肪和
蛋白质质量分数的偏最小二乘预测模型。结果发现，基于 Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ ＬＷＮＩＲ波段，利用 ＳＰＸＹ算法进行样本分
组，取得了最佳的预测模型。在此基础上，比较分析竞争性自适应加权算法、随机蛙跳算法和蒙特卡罗无信息变量

消除 连续投影算法 ３种算法筛选变量建立的模型效果。基于竞争性自适应加权算法筛选变量的模型结果最佳，
对脂肪和蛋白质建立的模型验证集相关系数分别为 ０９５０５和 ０９５１０。结果表明：基于近红外反射光谱设计的便
携式猪肉组分检测装置可以对脂肪和蛋白质含量进行快速、无损、实时检测。

关键词：猪肉；营养组分；无损检测；便携式装置；近红外反射光谱

中图分类号：Ｓ３７９９ 文献标识码：Ａ 文章编号：１０００１２９８（２０１７）０９０３０３０９

收稿日期：２０１７ ０２ １７　修回日期：２０１７ ０３ ２４
基金项目：国家重点研发计划项目（２０１６ＹＦＤ０４０１２０５）和公益性行业（农业）科研专项（２０１００３００８）
作者简介：王文秀（１９８９—），女，博士生，主要从事农畜产品无损检测技术与装置研究，Ｅｍａｉｌ：Ｇｏｄｌｏｖｅｘｉｕ＠１６３．ｃｏｍ
通信作者：彭彦昆（１９６０—），男，教授，博士生导师，主要从事农畜产品无损检测技术与装置研究，Ｅｍａｉｌ：ｙｐｅｎｇ＠ｃａｕ．ｅｄｕ．ｃｎ

ＰｏｒｔａｂｌｅＮｏｎｄｅｓｔｒｕｃｔｉｖｅＤｅｔｅｃｔｉｏｎＤｅｖｉｃｅｆｏｒＮｕｔｒｉｅｎｔＣｏｍｐｏｎｅｎｔｓｏｆＰｏｒｋ

ＷＡＮＧＷｅｎｘｉｕ１，２　ＰＥＮＧＹａｎｋｕｎ１，２　ＺＨＥＮＧＸｉａｏｃｈｕｎ１，２　ＳＵＮＨｏｎｇｗｅｉ１，２　ＴＩＡＮＦａｎｇ１，２　ＢＡＩＪｉｎｇ１，２
（１．ＣｏｌｌｅｇｅｏｆＥｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ，ＣｈｉｎａＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｂｅｉｊｉｎｇ１０００８３，Ｃｈｉｎａ
２．ＮａｔｉｏｎａｌＲ＆ＤＣｅｎｔｅｒｆｏｒＡｇｒｏｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇＥｑｕｉｐｍｅｎｔ，Ｂｅｉｊｉｎｇ１０００８３，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ｉｎｏｒｄｅｒｔｏｒｅａｌｉｚｅｆａｓｔ，ｎｏｎｄｅｓｔｒｕｃｔｉｖｅａｎｄｒｅａｌｔｉｍｅｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｎｕｔｒｉｔｉｏｎｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ（ｆａｔａｎｄ
ｐｒｏｔｅｉｎ）ｆｏｒｐｏｒｋ，ａｐｏｒｔａｂｌｅｎｏｎｄｅｓｔｒｕｃｔｉｖｅｄｅｔｅｃｔｉｏｎｄｅｖｉｃｅｂａｓｅｄｏｎｎｅａｒｉｎｆｒａｒｅｄｒｅｆｌｅｃｔａｎｃｅｓｐｅｃｔｒａ
ｗａｓｄｅｓｉｇｎｅｄａｎｄｄｅｖｅｌｏｐｅｄ．Ｔｈｅｈａｒｄｗａｒｅｐａｒｔｉｎｃｌｕｄｅｄｓｐｅｃｔｒｕｍａｃｑｕｉｓｉｔｉｏｎｕｎｉｔ，ｌｉｇｈｔｓｏｕｒｃｅｕｎｉｔａｎｄ
ｃｏｎｔｒｏｌｕｎｉｔ．Ｔｈｅｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｄｅｔｅｃｔｉｏｎｓｏｆｔｗａｒｅｗａｓｄｅｖｅｌｏｐｅｄｔｏｒｅａｌｉｚｅｔｈｅｅｆｆｅｃｔｉｖｅａｃｑｕｉｓｉｔｉｏｎａｎｄ
ｒｅａｌｔｉｍｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｓａｍｐｌｅｓｐｅｃｔｒｕｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ．Ｉｎｏｒｄｅｒｔｏｅｓｔａｂｌｉｓｈａｓｔａｂｌｅａｎｄｒｅｌｉａｂｌｅ
ｆｏｒｅｃａｓｔｉｎｇｍｏｄｅｌ，ｔｈｅｒｅｓｅａｒｃｈｆｏｃｕｓｅｄｏｎｔｈｅｅｆｆｅｃｔｓｏｆｂａｎｄｓｅｌｅｃｔｉｏｎ，ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓａｍｐｌｅｇｒｏｕｐｉｎｇ
ｍｅｔｈｏｄｓａｎｄｖａｒｉａｂｌｅｓｓｅｌｅｃｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄｓｏｎｔｈｅｍｏｄｅｌｓ．Ｂａｓｅｄｏｎｖｉｓｉｂｌｅ／ｓｈｏｒｔｗａｖｅｌｅｎｇｔｈｎｅａｒｉｎｆｒａｒｅｄ
（Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ），ｌｏｎｇｗａｖｅｌｅｎｇｔｈｎｅａｒｉｎｆｒａｒｅｄ（ＬＷＮＩＲ）ａｎｄＶｉｓ／ＳＷＮＩＲ ＬＷＮＩＲ，ａｌｌｔｈｅｓａｍｐｌｅｓ
ｗｅｒｅｄｉｖｉｄｅｄｂｙｒａｎｄｏｍ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ（ＲＳ）ｍｅｔｈｏｄ，Ｋｅｎｎａｒｄ Ｓｔｏｎｅ（ＫＳ）ａｌｇｏｒｉｔｈｍ ａｎｄｓａｍｐｌｅｓｅｔ
ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇｂａｓｅｄｏｎｊｏｉｎｔＸ Ｙｄｉｓｔａｎｃｅｓ（ＳＰＸＹ）ａｌｇｏｒｉｔｈｍ，ａｎｄｔｈｅｎｐａｒｔｉａｌｌｅａｓｔｓｑｕａｒｅｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ
ｍｏｄｅｌｓｆｏｒｆａｔａｎｄｐｒｏｔｅｉｎｃｏｎｔｅｎｔｗｅｒｅｂｕｉｌｔ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｔｈｅｂｅｓｔｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ
ｍｏｄｅｌｓｆｏｒｆａｔａｎｄｐｒｏｔｅｉｎｗｅｒｅｂｕｉｌｔｂａｓｅｄｏｎＶｉｓ／ＳＷＮＩＲ ＬＷＮＩＲｂｙｕｓｉｎｇＳＰＸＹａｌｇｏｒｉｔｈｍ．Ｏｎｔｈｅ
ｂａｓｉｓｏｆｔｈｅｂｅｓｔｍｏｄｅｌｆｏｒｅａｃｈｐａｒａｍｅｔｅｒ，ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｃｏｍｐｅｔｉｔｉｖｅａｄａｐｔｉｖｅｗｅｉｇｈｔｅｄ
ａｌｇｏｒｉｔｈｍ，ＲａｎｄｏｍＦｒｏｇａｌｇｏｒｉｔｈｍａｎｄｕｎｉｎｆｏｒｍａｔｉｖｅｖａｒｉａｂｌｅｅｌｉｍｉｎａｔｉｏｎｓｕｃｃｅｓｓｉｖｅｐｒｏｊｅｃｔｉｏｎａｌｇｏｒｉｔｈｍ
ｗｅｒｅｅｍｐｌｏｙｅｄｔｏｓｃｒｅｅｎｖａｒｉａｂｌｅｓ．Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｔｈｅｓｉｍｐｌｉｆｉｅｄｍｏｄｅｌｂａｓｅｄｏｎｃｏｍｐｅｔｉｔｉｖｅ
ａｄａｐｔｉｖｅｗｅｉｇｈｔｉｎｇａｌｇｏｒｉｔｈｍｗａｓｔｈｅｂｅｓｔｗｉｔｈｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓｉｎｔｈｅｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｓｅｔｏｆ０９５０５ａｎｄ
０９５１０ｆｏｒｆａｔａｎｄｐｒｏｔｅｉｎ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｔｈａｔｔｈｅｄｅｓｉｇｎｅｄｐｏｒｔａｂｌｅｄｅｔｅｃｔｉｏｎｄｅｖｉｃｅ
ｂａｓｅｄｏｎｎｅａｒｉｎｆｒａｒｅｄｒｅｆｌｅｃｔａｎｃｅｓｐｅｃｔｒｏｓｃｏｐｙｗａｓａｂｌｅｔｏｒｅａｌｉｚｅｆａｓｔ，ｎｏｎｄｅｓｔｒｕｃｔｉｖｅａｎｄｒｅａｌｔｉｍｅ
ｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｆａｔａｎｄｐｒｏｔｅｉｎｃｏｎｔｅｎｔｆｏｒｆｒｅｓｈｍｅａｔａｎｄｈａｄｃｅｒｔａｉｎａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｐｏｔｅｎｔｉａｌａｎｄｍａｒｋｅｔ
ｐｒｏｓｐｅｃｔｓ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：ｐｏｒｋ；ｎｕｔｒｉｔｉｏｎｃｏｍｐｏｎｅｎｔ；ｎｏｎｄｅｓｔｒｕｃｔｉｖｅｄｅｔｅｃｔｉｏｎ；ｐｏｒｔａｂｌｅｄｅｖｉｃｅ；ｎｅａｒｉｎｆｒａｒｅｄ

ｒｅｆｌｅｃｔａｎｃｅｓｐｅｃｔｒｏｓｃｏｐｙ



　　引言

猪肉营养价值丰富，是优质蛋白质的重要来源，

含有人体必需的各种氨基酸，同时也是脂肪能量的

主要供给源和脂溶性维生素的重要载体
［１］
。随着

生活水平的提高和健康意识的不断加强，人们对生

鲜肉的质量和品质提出了更高的要求，低脂肪、高蛋

白的猪肉日益受到人们的青睐
［２－３］

。依据营养及品

质对肉分级，可提高肉品行业的竞争力，也能确保消

费者的满意度。因此，快速、无损、实时获取猪肉营

养组分信息具有重要的意义。

基于近红外光谱的检测方法具有快速、无损、实

时、原位的优点，国内外许多学者利用该方法对营养

成分开展了相关的研究
［４－７］

。ＢＡＲＢＩＮ等［８］
对完整

猪肉和绞碎后猪肉的脂肪和蛋白质作了对比研究，

利用近红外反射光谱对绞碎后猪肉建立的偏最小二

乘模型验证集决定系数 Ｒ２分别为 ０９５和 ０８６。刘
魁武等

［９］
对不同温度下贮藏的猪肉脂肪和蛋白质

进行了研究，发现０～４℃下建立的模型优于 ２０℃下
模型，相 关 系 数 分 别 为 ０９５０和 ０７１３。ＬＩＡＯ
等

［１０－１１］
对脂肪和蛋白质含量进行了在线预测，经多

元散射校正和一阶导数处理后建立了最佳的预测模

型，验证集决定系数 Ｒ２分别为０７６７和０７５７。
综合现有研究，猪肉营养组分的检测以静态实

验室研究居多，在线检测的很少，便携式检测的几乎

没有。并且就目前的检测结果来看，将样品绞碎后

建立的模型多优于完整肉样的模型结果，在不损伤

样本的情况下建立的模型效果尚待进一步提高。为

了满足猪肉行业生产、加工和消费者的需求，实现猪

肉脂肪和蛋白质含量等营养成分的无损、快速、实

时、原位、高通量检测，本文设计便携式猪肉营养成

分无损实时检测装置，并结合化学计量学，建立脂肪

和蛋白质含量的无损定量预测模型。

１　材料与方法

１１　试验装置

针对猪肉化学成分的检测，本文设计了波长范

围覆盖可见／短波近红外（Ｖｉｓｂｌｅ／ｓｈｏｒｔｗａｖｅｌｅｎｇｔｈ
ｎｅａｒｉｎｆｒａｒｅｄ，Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ）和长波近红外 （Ｌｏｎｇ
ｗａｖｅｌｅｎｇｔｈｎｅａｒｉｎｆｒａｒｅｄ，ＬＷＮＩＲ）的便携式猪肉营
养成分无损实时检测装置。该装置包括光谱采集单

元、光源单元和控制单元３部分。其中，光谱采集单
元包括：轻巧便携、操作简单的 ＵＳＢ４０００型微型光
纤光谱仪（美国 ＯｃｅａｎＯｐｔｉｃｓ公司），响应波长范围
３４５～１０３３ｎｍ；高性能近红外 ＦＬＡＭＥＮＩＲ型微型光
纤光谱仪（美国 ＯｃｅａｎＯｐｔｉｃｓ公司），响应波长范围
是９４５～１６６５ｎｍ；定制石英采集光纤。针对猪肉样

品不均匀，完整样品建立模型效果不佳的问题，本研

究采用环形光源设计，保证采集光纤收集更多位置

处的反射光，进而获取更多反映样品营养组分的光

谱信息。同时，定制石英光导，优化光导末端与采集

光纤的距离和角度，以避免光不进入样品而直接反

射进入采集光纤。整个装置工作原理图如图 １
所示。

图 １　检测装置工作原理图
Ｆｉｇ．１　Ｗｏｒｋｉｎｇｐｒｉｎｃｉｐｌｅｄｉａｇｒａｍｏｆｄｅｔｅｃｔｉｏｎｄｅｖｉｃｅ

１．计算机　２．光谱仪　３．采集光纤　４．环形光导　５．样品　

６．载物台　７．光源室　８．卤钨灯　９．遮光板
　

猪肉营养成分无损实时检测装置软件基于

ＶｉｓｕａｌＳｔｕｄｉｏ２０１０平台开发，采用 Ｃ语言编程。该
软件的主要功能模块如图 ２所示，主要用于双波段
光谱信息的有效实时采集，对光谱信息进行处理

（截去两端噪声，平滑及标准化处理）后，代入到预

先植入的预测模型中，对猪肉营养组分进行实时预

测，同时对样品的光谱曲线和预测结果实时显示，实

现了一键式操作、实时人机界面、检测结果统计和同

步保存等功能。

图 ２　检测软件功能模块图
Ｆｉｇ．２　Ｆｕｎｃｔｉｏｎｍｏｄｕｌｅｓｄｉａｇｒａｍｏｆｄｅｔｅｃｔｉｏｎｓｏｆｔｗａｒｅ

　

１２　试验材料

试验样品为经过２４ｈ冷却排酸的新鲜猪肉，分别
购买于北京３家不同的超市，修整为 １０ｃｍ×５ｃｍ×
２５ｃｍ（长 ×宽 ×高）的肉样后，利用蓄冷装置运送
至中国农业大学无损检测实验室，放置于 ４℃冰箱
中待用。为了建立稳健可靠的预测模型，应尽可能

使脂肪和蛋白质覆盖大的含量范围，因此本研究中

分别选取背最长肌样本３０个、后臀尖样本４５个、纯
瘦肉样本２５个用于脂肪和蛋白质定量预测模型的
建立。试验时，将样品从冰箱取出，置于室温

（２０℃）２０～３０ｍｉｎ，至样品恢复至室温并使表面水
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分蒸发，来减少对光谱采集的影响。

１３　光谱信息采集
首先，打开便携式猪肉营养组分无损实时检测

装置预热３０ｍｉｎ，并对检测软件初始化。然后，设置
采集参数（积分时间、平均次数和平滑度），积分时

间的确定应保证参比光强达到总体的 ８０％以上。
设置 ＵＳＢ４０００型光谱仪的采集参数为：积分时间
４００ｍｓ，平均次数为１，平滑度为 ４；ＦＬＡＭＥＮＩＲ型光
谱仪的采集参数为：积分时间 １０００ｍｓ，平均次数为
１，平滑度为 ４。然后，将探头对准聚四氟乙烯标准
白板采集参比光谱，将黑色遮光板插入光源室，阻止

卤钨灯光线进入导光纤，采集背景参比。然后，将探

头放置在样品上，按下按钮，对样品的光谱信息进行

采集。每个样品采集 ５个不同位置处光谱信息，求
取平均值后作为该样品的最终光谱。

１４　脂肪和蛋白质测定
脂肪的测定参照 ＧＢ／Ｔ９６９５７—２００８，取３～

５ｇ样品，加入 ５０ｍＬ２ｍｏｌ／Ｌ盐酸，煮至无明显肉
块，过滤，滤渣 １０５℃干燥 １ｈ后用石油醚为抽提剂
抽提６ｈ，将接收器１０３℃干燥１ｈ，冷却称量，重复干
燥冷 却 步 骤 直 至 质 量 变 化 小 于 样 品 质 量 的

０１％［１２］
。蛋白质的测定参照ＧＢ５００９５—２０１０，利

用全自动凯氏定氮仪对绞碎后的肉样进行处理。

图 ３　模型建立过程

Ｆｉｇ．３　Ｍｏｄｅｌｂｕｉｌｄｉｎｇｐｒｏｃｅｓｓ

１５　数据处理与模型评价
近红外光谱常受其他与待测组分无关的因素干

扰，如仪器响应、随机噪声、杂散光等，导致光谱曲线

不重复或产生基线漂移，因此首先要对原始光谱信

息进行预处理。本文采用惩罚偏最小二乘平滑方法

滤除原始光谱中的噪声信号，该方法的优化目标函

数既包括原始光谱和去噪光谱的最小二乘项（用来

控制拟合误差），又包括了最小二乘的惩罚项（用来

限定去噪光谱的平滑程度），可较好地保持信号真

实度
［１３］
。同时采用标准正态变量变换（Ｓｔａｎｄａｒｄ

ｎｏｒｍａｌｖａｒｉａｔｅｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ，ＳＮＶＴ）对滤波去噪后
的光谱数据做中心化和标度化处理，消除固体颗粒

大小、表面散射以及光程变化对漫反射光谱的影响。

为建立稳健的预测分析模型，本文对波段选择、

校正集和验证集的划分方法以及变量筛选方法进行

比较研究。采用随机选择（Ｒａｎｄｏｍｓｅｌｅｃｔｉｏｎ，ＲＳ）
法、Ｋｅｎｎａｒｄ Ｓｔｏｎｅ（ＫＳ）法和基于联合 Ｘ Ｙ距离的
样本划分（ＳａｍｐｌｅｓｅｔｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇｂａｓｅｄｏｎｊｏｉｎｔＸ Ｙ
ｄｉｓｔａｎｃｅｓ，ＳＰＸＹ）法将预处理后的全部样本按照３∶１
的比例划分为校正集和验证集，则校正集中含７５个
样本，验证集中包括 ２５个样本。然后，分别基于
Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ、ＬＷＮＩＲ及 Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ ＬＷＮＩＲ建立脂
肪和蛋白质含量的偏最小二乘（Ｐａｒｔｉａｌｌｅａｓｔｓｑｕａｒｅ，
ＰＬＳ）预测模型。在最佳模型的基础上，采用竞争性
自适应加权算法 （Ｃｏｍｐｅｔｉｔｉｖｅａｄａｐｔｉｖｅｒｅｗｅｉｇｈｔｅｄ
ｓａｍｐｌｉｎｇ，ＣＡＲＳ）、随机蛙跳算法（ＲａｎｄｏｍＦｒｏｇ）和
蒙特卡罗 无信息变量消除 连续投影算法（Ｍｏｎｔｅ
Ｃａｒｌｏ ｕｎｉｎｆｏｒｍａｔｉｖｅｖａｒｉａｂｌｅｅｌｉｍｉｎａｔｉｏｎ ｓｕｃｃｅｓｓｉｖｅ
ｐｒｏｊｅｃｔｉｏｎｓａｌｇｏｒｉｔｈｍｍｅｔｈｏｄ，ＭＣ ＵＶＥ ＳＰＡ）对变
量进行多次筛选，消除无关信息对模型的影响。光

谱分析过程如图 ３所示。利用相关系数 Ｒ、校正集
标准分析误差（Ｓｔａｎｄａｒｄｅｒｒｏｒｏｆｃａｌｉｂｒａｔｉｏｎ，ＳＥＣ）和
验证集标准分析误差（Ｓｔａｎｄａｒｄｅｒｒｏｒｏｆｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ，
ＳＥＰ）对预测模型进行评价和验证。上述分析过程
在 ＭａｔｌａｂＲ２０１２ａ和复杂多变量数据智慧处理软件
系统（大连达硕信息技术有限公司）中完成。

２　结果与讨论

２１　样品光谱与理化值分析
从图３所有样品原始光谱曲线很难看出不同部
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位样品光学信息的差异，因此对 Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ和
ＬＷＮＩＲ区域光谱数据作主成分分析，前 ６个主成分
的累积贡献率为 ９９３９％，然后利用 ＳＰＳＳ软件中
Ｋｒｕｓｋａｌ Ｗａｌｌｉｓ检验对前６个主成分作显著性差异
分析，其渐进显著性为 ｐ＜００５，表明不同部位样品
的光谱信息存在差异，为建立稳健模型奠定了基

础
［１４］
。由于 Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ区域光谱两端噪声信号较

大，因此只截取４９４２９～９５１７９ｎｍ之间２４３８个波

长下光谱信息进行后续分析。背最长肌、后臀尖和

纯瘦肉３个部位样本在 Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ和 ＬＷＮＩＲ区域
的原始光谱曲线如图４ａ所示，可见３类样本总体变
化趋势一致，仅在５４０～５８０ｎｍ之间有所不同，该波
段与氧合肌红蛋白和氧合血红蛋白的吸收峰密切相

关
［１５］
。经过平滑和 ＳＮＶＴ预处理后的 Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ

区域和 ＬＷＮＩＲ区域光谱曲线如图４ｂ所示。脂肪和
蛋白质的理化值统计结果如表１所示。

图 ４　样品光谱曲线

Ｆｉｇ．４　Ｓａｍｐｌｅｓｐｅｃｔｒｕｍｃｕｒｖｅｓ
　

表 １　脂肪和蛋白质理化值统计结果

Ｔａｂ．１　Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌｒｅｓｕｌｔｓｏｆｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌｖａｌｕｅｓ

ｏｆｆａｔａｎｄｐｒｏｔｅｉｎ ％

参数
数值

最小值 最大值 平均值 标准偏差

脂肪质量分数 ０５９７６ ２９５５１ １９２０１ ０５１６０

蛋白质质量分数 １９８９３０ ２４１４７０ ２１６１７２ １１３４２

２２　不同波段、不同分组方式建模结果
选择合适的波段对建立稳健模型至关重要，同

时利用合理有效的方法选择具有代表性的样本构成

校正集也会影响到模型的适应性和预测性能以及模

型的精简程度。基于 Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ、ＬＷＮＩＲ和 Ｖｉｓ／
ＳＷＮＩＲ ＬＷＮＩＲ，本文利用 ＲＳ法、ＫＳ算法和 ＳＰＸＹ
法３种方法将样本划分为校正集和验证集。ＲＳ法
遵循随机采样的原则，操作简单但随机性强。ＫＳ算
法通过计算两两样本之间的欧氏距离，保证校正集

样本在空间距离上分布均匀。ＳＰＸＹ法是在 ＫＳ算
法的基础上发展起来的，且同时考虑 ｙ空间的权重，
以此改善模型的预测能力

［１６］
。不同光谱范围、不同

分组方式下脂肪和蛋白质的建模结果如表 ２和表 ３

所示。

分析表中脂肪和蛋白质的建模结果可以发现，

不管采用何种校正集验证集划分方式，基于 Ｖｉｓ／
ＳＷＮＩＲ波段的建模结果均优于 ＬＷＮＩＲ波段建模结
果，而基于 Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ ＬＷＮＩＲ建立的模型结果又
优于前两者。这可能是由于脂肪和蛋白质属于含

Ｃ—Ｈ键及 Ｎ—Ｈ键的物质，Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ ＬＷＮＩＲ
波段相比单一 Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ波段或 ＬＷＮＩＲ波段涵盖
了更多 Ｃ—Ｈ键和 Ｎ—Ｈ键的伸缩振动区域，包含
了更多与之相关的重要信息。而 Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ的有
效光谱范围是 ５００～９５０ｎｍ，ＬＷＮＩＲ的有效波段是
９００～１６５０ｎｍ，前者包含的与 Ｃ—Ｈ键和 Ｎ—Ｈ键
相关的信息多于后者，因此基于 Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ波段的
建模结果优于基于 ＬＷＮＩＲ波段的结果。此外，
ＳＰＸＹ算法分组后建立的模型结果优于 ＲＳ算法和
ＫＳ算法分组后建模结果，对脂肪和蛋白质的验证集
相关系数分别达到０９３４８和０９３４２。这可能是由
于 ＳＰＸＹ算法在分组过程中，同时将 Ｘ变量和 ｙ变
量考虑在内，确保样本在 Ｘ和 ｙ空间具有相同的权
重，因此选出了更加具有代表性的校正集样本来训
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　　 表 ２　不同分组方式下脂肪的建模结果

Ｔａｂ．２　Ｍｏｄｅｌｉｎｇｒｅｓｕｌｔｓｆｏｒｆａｔｕｓｉｎｇｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｒｏｕｐｉｎｇｍｅｔｈｏｄｓ

光谱范围 分组方式 校正集相关系数 校正集标准分析误差／％ 验证集相关系数 验证集标准分析误差／％

ＲＳ ０９４９０ ０１６７５ ０８８３８ ０２５２４
Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ ＫＳ ０９３３６ ０１９２２ ０８４０２ ０２４０４

ＳＰＸＹ ０９４８６ ０１６６５ ０９２１３ ０２０５０
ＲＳ ０９３６７ ０１７４２ ０８７５７ ０２９７０

ＬＷＮＩＲ ＫＳ ０７００９ ０３１１８ ０６７６１ ０５２３６
ＳＰＸＹ ０８９４５ ０１６８４ ０８６４５ ０６４６０
ＲＳ ０９５８９ ０１５０７ ０８９６７ ０２３１８

Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ ＬＷＮＩＲ ＫＳ ０９４９０ ０１７１８ ０８２３４ ０２６１５
ＳＰＸＹ ０９６２５ ０１４４３ ０９３４８ ０１９１７

表 ３　不同分组方式下蛋白质的建模结果

Ｔａｂ．３　Ｍｏｄｅｌｉｎｇｒｅｓｕｌｔｓｆｏｒｐｒｏｔｅｉｎｕｓｉｎｇｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｒｏｕｐｉｎｇｍｅｔｈｏｄｓ

光谱范围 分组方式 校正集相关系数 校正集标准分析误差／％ 验证集相关系数 验证集标准分析误差／％

ＲＳ ０９４１２ ０３８７３ ０９０１３ ０５０９３
Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ ＫＳ ０９３８９ ０４１６６ ０９０５７ ０５１０５

ＳＰＸＹ ０９４６８ ０３８３５ ０９１８６ ０４９６２
ＲＳ ０９０２１ ０４９４６ ０７７６４ ０７４２５

ＬＷＮＩＲ ＫＳ ０８１７４ ０６３４６ ０７５５０ ０８５７９
ＳＰＸＹ ０８９４５ ０５１６７ ０７９６５ ０７１３０
ＲＳ ０９２６９ ０４４３０ ０９２３６ ０４５３７

Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ ＬＷＮＩＲ ＫＳ ０９６８２ ０３０４４ ０９２１８ ０４０７５
ＳＰＸＹ ０９６４９ ０３０５８ ０９３４２ ０４２４３

练预测模型。

２３　不同筛选变量方法建模
从上述讨论可知，基于 Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ ＬＷＮＩＲ光

谱范围对脂肪和蛋白质含量取得了最佳的模型效

果。但是，脂肪和蛋白质属于２类不同的物质，在近
红外光谱区域具有不同的吸收谱带，因此继续利用

３种不同的变量筛选方法在已建立的最佳模型基础
上提取各个物质的特征变量，提高模型性能。

图 ５　对脂肪含量数据进行 ＣＡＲＳ筛选变量过程图及特征变量分布图

Ｆｉｇ．５　ＰｒｏｃｅｓｓｄｉａｇｒａｍｏｆｖａｒｉａｂｌｅｓｓｅｌｅｃｔｉｏｎｕｓｉｎｇＣＡＲＳｆｏｒｆａｔａｎｄｖａｒｉａｂｌｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｇｒａｐｈ
　

２３１　ＣＡＲＳ算法筛选变量
ＣＡＲＳ算法基于模型集群思想，通过自适应重加

权采样筛选 ＰＬＳ模型中回归系数绝对值大的变量，利
用指数衰减函数去掉绝对值小的变量，采样交互检验

选出交互验证均方根误差最小的变量组合
［１７－２０］

。本

研究中设置采样次数为１００次，最大潜变量数为 １０，

预处理方法选择“ｃｅｎｔｅｒ”，并选择十折交叉检验法。
图５ａ所示为对脂肪进行１００次 ＣＡＲＳ筛选变量过程
图，可以看出随着运行次数的增加，筛选变量的数量

呈现由快到慢的变化趋势，十折交互验证均方根误差

开始时随着无关变量的剔除误差逐渐减小，然后误差

变大，表明与待测组分相关的变量被剔除。由各个变

量回归系数的变化情况可看出，绝对值较大的变量为

最终筛选的关键变量。图中垂直星点对应的位置为

交互验证均方根误差最小的一次，对应的变量为最终

入选的特征变量。利用该方法筛选脂肪和蛋白质的

特征变量，分别由最初的２５７４个减少到 ５６个和 ４９
个，特征变量分布图如图５ｂ所示。

分析图 ５中各个参数特征变量的分布，与脂肪
相关的变量中７３０～７６０ｎｍ与脂肪族烃的 ４级倍频
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相关，８５０～９５０ｎｍ为 Ｃ—Ｈ键伸缩的第３级倍频区
域，１３００～１４００ｎｍ为亚甲基 Ｃ—Ｈ对称伸缩振动
的第２级组合频区。与蛋白质相关的变量多集中在
８００～８５０ｎｍ和１４００～１５００ｎｍ之间，前者与 Ｎ—Ｈ
键伸缩相关，后者为伯醇的 １级倍频区域［２１］

。从

图５中看出，与 Ｃ—Ｈ键和 Ｎ—Ｈ键相关的变量，

Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ波段多于 ＬＷＮＩＲ波段，这也验证了表 ２
和表３中的建模结果，同时也说明 ＣＡＲＳ算法可以
客观地筛选出各个组分的特征变量。以特征变量为

因变量，以脂肪和蛋白质质量分数作为自变量，建立

新的 ＰＬＳ模型，各参数验证集模型结果如图６所示。
与使用全部变量相比，模型结果有所提高。

图 ６　基于 ＣＡＲＳ算法筛选变量建模的验证集结果

Ｆｉｇ．６　ＭｏｄｅｌｒｅｓｕｌｔｓｆｏｒｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｓｅｔｂａｓｅｄｏｎｓｅｌｅｃｔｅｄｖａｒｉａｂｌｅｓｕｓｉｎｇＣＡＲＳ
　

２３２　ＲａｎｄｏｍＦｒｏｇ算法筛选变量
ＲａｎｄｏｍＦｒｏｇ算法采用改进的逆跳马尔科夫

链蒙特卡洛进行模型采样，得到多个不同的子模

型，统计分析各个变量在模型中的选择频率，以此

来评价该变量的重要程度，作为选择变量的重要

依据。基于正态分布随机维数转换机制的逆跳马

尔科夫改进方法，计算速度快，对模型的预测能力

强
［２２］
。本研究中设置运算次数为 １００００次，交互

验证最大潜变量个数为 １０，预处理方法选择
“ｃｅｎｔｅｒ”，评价指标为回归系数。图 ７所示为利用
ＲａｎｄｏｍＦｒｏｇ算法对蛋白质含量数据提取特征变
量的过程，设定 ０１为阈值，阈值分割线以上变量
为最终选择的特征变量。

图 ７　利用 ＲａｎｄｏｍＦｒｏｇ算法对蛋白质含量

数据筛选特征变量

Ｆｉｇ．７　Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｖａｒｉａｂｌｅｓｓｅｌｅｃｔｉｏｎｆｏｒｐｒｏｔｅｉｎｕｓｉｎｇ

ＲａｎｄｏｍＦｒｏｇａｌｇｏｒｉｔｈｍ
　
利用上述方法对脂肪和蛋白质筛选特征变量，

分别选出 ５７和 ４９个关键变量，占全部变量的
２２２％和１９１％。以筛选的特征变量作为因变量，
以脂肪和蛋白质质量分数作为自变量，建立 ＰＬＳ模
型，其验证集结果如图 ８所示。与基于全部变量建

立的 ＰＬＳ模型相比，蛋白质质量分数的预测模型性
能有所提高，验证集相关系数上升至 ０９４８４，脂肪
质量分数的模型结果并无明显改善，但是使用的变

量数目仅是全部变量的 ２２２％，模型有了很大的简
化，表明该方法的可行性。

２３３　ＭＣ ＵＶＥ ＳＰＡ算法筛选变量

ＵＶＥ算法在原始光谱矩阵中加入一个相同大

小的噪声矩阵，采用刀切法基于交互验证构建多个

ＰＬＳ模型，基于各个变量的回归系数 ｂｊ，根据公式

ｓｊ＝ｍｅａｎ（ｂｊ）／ｓｔｄ（ｂｊ），其中 ｍｅａｎ（ｂｊ）为系数向量的

平均值，ｓｔｄ（ｂｊ）为系数向量的标准偏差，以 ｓｊ的绝对

值作为评价指标，显著大于噪声的变量保留下来作

为特征变量
［２３］
。本研究中设置最大潜变量数为

１０，预处理方法选择“ｃｅｎｔｔｅｒ”，阈值为 ０９９。图 ９ａ

所示为利用 ＵＶＥ算法对蛋白质质量分数筛选变量

图，图中左侧为真实变量，蓝线两侧为入选的变量。

由于该方法筛选出来的变量数较多，不能很好地简

化模型，因此在其基础上继续使用 ＳＰＡ算法筛选特

征变量。图９ｂ为利用 ＳＰＡ算法筛选变量过程均方

根误差随变量数变化图。

利用 ＳＰＡ算法再次筛选变量后，大大降低了模

型的复杂程度，建立的 ＰＬＳ模型验证集结果如图 １０

所示。针对脂肪参数，共筛选出 ２３个特征变量，占

全部变量的０８９％，验证集相关系数与使用全部变

量相当，但是误差略有降低。针对蛋白质参数，筛选

出３０个特征变量，占全部变量的 １１７％，但是模型

相关系数提高，预测误差降低。

２４　讨论
从上述分析可知，基于 ３种方法筛选的特征变
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图 ８　基于 ＲａｎｄｏｍＦｒｏｇ算法筛选变量建模的验证集结果

Ｆｉｇ．８　ＭｏｄｅｌｒｅｓｕｌｔｓｆｏｒｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｓｅｔｂａｓｅｄｏｎｓｅｌｅｃｔｅｄｖａｒｉａｂｌｅｓｕｓｉｎｇＲａｎｄｏｍＦｒｏｇ
　

图 ９　利用 ＭＣ ＵＶＥ ＳＰＡ算法对蛋白质含量数据筛选特征变量

Ｆｉｇ．９　ＣｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｖａｒｉａｂｌｅｓｓｅｌｅｃｔｉｏｎｆｏｒｐｒｏｔｅｉｎｕｓｉｎｇＭＣ ＵＶＥ ＳＰＡ
　

图 １０　基于 ＭＣ ＵＶＥ ＳＰＡ筛选变量建模的验证集结果

Ｆｉｇ．１０　ＭｏｄｅｌｒｅｓｕｌｔｓｆｏｒｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｓｅｔｂａｓｅｄｏｎｓｅｌｅｃｔｅｄｖａｒｉａｂｌｅｓｕｓｉｎｇＭＣ ＵＶＥ ＳＰＡ
　

量建立的 ＰＬＳ模型效果均优于使用全部变量建模
结果，表明建立模型过程中筛选变量的重要性，这也

符合“奥克姆剃刀”原则
［２４］
，即以模型结果为导向，

利用高效简洁的特征变量来建立最为稳健可靠的预测

模型。从所选波长点数目来看，利用 ＭＣ ＵＶＥ ＳＰＡ
筛选到的变量数目最少，分别占全部变量的０８９％和
１１７％，但其模型结果与 ＲａｎｄｏｍＦｒｏｇ算法筛选到的
２２２％和１９１％变量的建模结果相当。就模型结果而
言，ＣＡＲＳ算法利用与ＲａｎｄｏｍＦｒｏｇ算法相当的变量数
目，给出了最优的模型结果，具有最低的误差。综合比

较３种方法，ＣＡＲＳ算法能找到最佳的变量组合方式，
取得最佳的模型效果，是一种比较稳定的算法。

３　装置试验验证

通过上述讨论，找到了脂肪和蛋白质质量分

数的特征波长，并建立了 ＰＬＳ预测模型。为了检
验模型的稳定性和可靠程度，另取 ２０块猪肉样
本用于对脂肪和蛋白质模型的验证。将样本从

冰箱取出后，置于室温 ３０ｍｉｎ，利用便携式猪肉
营养组分无损检测装置实时采集样本的反射光

谱曲线。编写的软件自动实时进行光谱预处理，

并通过内置模型得到脂肪和蛋白质质量分数的

预测值。然后参照国家标准方法，对脂肪和蛋白

质质量分数进行测定，得到其标准值。试验验证

结果如表 ４所示。

表 ４　试验验证结果

Ｔａｂ．４　Ｒｅｓｕｌｔｓｏｆｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｔｅｓｔｓ

参数 样品数 预测集相关系数 标准分析误差／％

脂肪质量分数 ２０ ０９２０８ ０２８４５

蛋白质质量分数 ２０ ０９１５４ ０４５２７
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４　结论

（１）基于近红外反射光谱设计了便携式猪肉营
养组分无损快速检测装置。该装置由光谱采集单

元、光源单元和控制单元等硬件部分和编写的控制

程序组成，可以实现对猪肉脂肪、蛋白质等营养组分

的无损、快速、实时检测。

（２）利用该检测装置，分别基于 Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ、
ＬＷＮＩＲ和 Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ ＬＷＮＩＲ建立了脂肪和蛋白
质的偏最小二乘预测模型。结果表明，利用 Ｖｉｓ／
ＳＷＮＩＲ波段建模结果优于 ＬＷＮＩＲ，而 Ｖｉｓ／ＳＷＮＩＲ
ＬＷＮＩＲ波段的建模结果最佳。

（３）为建立稳健的模型，比较了 ＲＳ算法、ＫＳ算
法和 ＳＰＸＹ算法 ３种分组方式以及 ＣＡＲＳ算法、
ＲａｎｄｏｍＦｒｏｇ算法和 ＭＣ ＵＶＥ ＳＰＡ３种变量筛选
方法对模型效果的影响。结果表明，ＳＰＸＹ算法优
于 ＲＳ算法和 ＫＳ算法，可以得到更加具有代表性的
样本作为校正集。在脂肪和蛋白质质量分数的最佳

模型基础上，利用 ＣＡＲＳ筛选的变量建立更为简化
的偏最小预测模型取得了最佳的预测效果，具有最

小的误差，对脂肪和蛋白质建立的模型验证集相关

系数分别为０９５０５和 ０９５１０。结果表明，该装置
可以实现对猪肉脂肪和蛋白质的无损、快速、实时预

测及分析，具有较高的应用前景。
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