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摘要：以注水肉为对象进行无损检测技术的应用，需要着重于正常肉和注水肉之间的区分，可采用基于光谱分析技

术和模式识别的方法。以牛肉为对象，对注水肉的模式识别模型进行了研究。在 ９００～２２００ｎｍ波段内，以凸显差

异性为目的，分别对正常肉和注水肉样本的光谱数据进行特征值提取，以具有差异性的特征值建模。首先使用小

波变换观察奇异值的方法分别提取到两种肉类的多个特征波段，并以特定原则构成多个特征波段组合项，再与光

谱的聚类分析结果相结合，为两种肉类共同确定可用于模式识别算法的光谱特征值，即主要以聚类结果中的１８１８～

１８４２ｎｍ、１１９４～１２７８ｎｍ两个波段形成了 ４种组合，最终构成 ４个条件下、不同数量的目标矩阵。基于支持向量

机算法为每一个目标矩阵建立模式识别的模型，以留一法对目标矩阵进行训练集和验证集的分配并进行交叉验

证，以交叉验证结果中两种肉类识别正确率之和的最大值作为当前目标矩阵的总体最优识别率，结果显示，所有矩

阵中，总体识别率最大值为 ９０４８％，具体数据为：两个波段都不被包含时，目标矩阵的总体识别率最高为 ８８１０％；

完全包含两个波段时最高识别率为 ９０４８％；只考虑单一因素时的总体识别率分别为 ８６９０％和 ８９２９％。可采用

曼 惠特尼秩和检验的方法对这些总体识别率数据进行差异显著性分析。结果表明，１８１８～１８４２ｎｍ波段较为显

著地体现了正常肉与注水肉近红外光谱吸收特点的不同。另外，识别结果的数据还显示，若对正常肉和注水肉分

别考察，正常肉的识别率整体相对较高。
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０　引言

近年来，对注水肉进行检测的技术路线逐渐丰

富
［１－２］

，检测方法也逐渐展现出多样性
［３－４］

。目前

基于光谱分析的无损检测技术领域内，主要根据含

水率的检测结果对肉品是否注水进行判别
［５－６］

，国

内外研究者以可见／近红外波段为主要对象，应用了
数据融合算法

［７］
、神经网络模型

［８］
、基于稀疏表示

的数据处理方法
［９］
、多光谱系统

［１０］
等手段进行了研

究，都达到了良好的预测效果。但基于市场经验，面

对注水肉较为复杂的成因和市场现状，若单纯以含

水率的改变而对肉类是否注水进行判断，其说服力

有限，本文认为，模式识别技术与光谱分析技术相结

合，能够更加切实地反映正常肉类和注水肉类在近

红外光谱吸收上的差异，因此，对于复杂的注水肉现

状而言，基于模式识别的注水肉检测方法具有更好

的说服力和市场适应性。

本文通过近红外光谱分析提取两种肉类的特征

光谱（特征波长或特征波段）、采用较为常见和稳定

的支持向量机（Ｓｕｐｐｏｒｔｖｅｃｔｏｒｍａｃｈｉｎｅ，ＳＶＭ）方法建
立模式识别模型，以期能区分两种肉类。不同的特

征值提取方案对应识别模型的不同识别结果，本文

对这些结果进行差异显著性分析，对不同方案的特

点进行对比。

１　材料与方法

１１　样本

从镇江市东风农贸市场购买当日市售牛肉。将

取得的牛肉放置于恒温箱内以 ４℃恒温运输至实验
室进行实验样本制备

［１１］
。

正常肉和注水肉分别准备４２个实验样本，样本
规格约为７ｃｍ×７ｃｍ×２ｃｍ，沿着与肉品纤维延伸
方向垂直的方向进行切割。在样本进行光谱采集之

前，获取到样本的一部分，依据 ＧＢ５００９３—２０１０《食
品中水分的测定》测量得到了正常肉及注水肉的含

水率指标：最大值依次为 ７８７３％、７９２２％，最小值
依次为 ７１７６％、７２１４％，平均值依次为 ７５１１％、

７５５０％，标准差依次为２０４％、２０７％。
１２　光谱系统及样本光谱采集

ＮＩＲＱｕｅｓｔ５１２型光谱仪和 ｖｉｖｏ型光源以及安装
了光谱仪伺服软件的计算机共同构成了近红外光谱

采集系统，如图１所示。

图 １　光谱采集系统

Ｆｉｇ．１　Ｓｐｅｃｔｒａｌａｃｑｕｉｓｉｔｉｏｎｓｙｓｔｅｍ
１．样本　２．光源发生器　３．计算机　４．ＵＳＢ线缆　５．光谱仪　

６．带准直器的光纤　７．ｖｉｖｏ型光源
　

近红外光谱仪覆盖波段为８７０～２５００ｎｍ，分辨
率３２ｎｍ、共５１２个中心波长；光源为上表面承载式
卤钨灯光源，覆盖波段为３６０～２２００ｎｍ。

样本在２５℃左右的温度下平置３０ｍｉｎ［１２］，待表
面呈现出滑腻但无明显水珠时，将样本上表面翻转

为下表面后平放至光源承载面上进行光谱采集。

对两类肉品进行光谱采集，分别形成正常肉光

谱数据集和注水肉的光谱数据集。

１３　光谱数据的处理

考虑到所采集原始光谱起止处的噪声、卤钨灯

光谱波段等因素，最终以９００～２２００ｎｍ波段作为实
际使用的光谱数据，以多元散射校正的方法对光谱

进行预处理
［１３］
形成 Ｍ１和 Ｍ２两个光谱数据矩阵，分

别代表正常肉和注水肉光谱数据集，每个数据集确

定了４２个有效样本。

１４　小波变换的光谱分析方法

小波变换在发现光谱中的突变、发现奇异性方

面具有优势
［１４］
，二维数据和多维数据（诸如光谱数

据和图像等）都是常见的应用对象
［１５－１６］

。通过小

波变换将原始数据变换到小波域，即光谱的信号在
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特定缩放尺度和平移的处理过程中，将其所包含的

信息由对应的小波系数表示，一个小波由一系列子

函数组成，这些子函数根据小波基函数对原始数据

重新描述，在频域和时域两个维度上体现原始数据

的特点，从而能够更好地凸显出相对变化较大的点

位来
［１７］
，计算公式为

φａ，ｂ（ｔ）＝
１

槡ａ
(φ ｔ－ｂ)ａ

（１）

式中　φ（ｔ）———小波基函数
ａ———缩放因子　　ｂ———平移因子
ｔ———时间

小波变换包括连续和离散两种类别，通常使用

计算机处理的大多是离散小波变换
［１８］
，应用时，首

先选定小波基函数，同时设置分解层数，分解的结果

包括低频原始信号和高频细节值，前者能够对原始

数据进行还原，后者则能够较好地反映出原始信号

在不同中心波长上的差异，从而为光谱的特征波长

或特征波段的选取提供依据。本文使用小波变换的

方法，在全波段范围内对光谱的变换特点进行分析

和对比。

１５　基于聚类分析的光谱分析方法
聚类分析是一种定性分析，目的是在一个大类

中将其所有个体按照相互之间的相似程度归入到若

干个子类中去，使得各类内部在相似性、各类之间的

差异性都能够达到最大。Ｋ均值聚类算法是
ＭＡＣＱＵＥＥＮ［１９］在１９６７年提出的一种基于划分的经
典聚类分析方法，运算方法为随机选择 ｋ个聚类中
心并计算出其他数据到达聚类中心的距离，再根据

这些距离的远近分配出若干个类簇，最终通过重复

这个过程使得准则函数收敛或达到最大迭代次数。

针对一个 ｍ×ｎ矩阵而言，在 Ｋ均值聚类运算
中首先需要得到任意两个元素之间的欧氏距离 Ｄ，
基于 Ｄ得到簇内数据和簇中心的差距平方和 Ｗ、簇
中心和矩阵中心的差异平方和 Ｂ。最后，综合 Ｄ、Ｗ、
Ｂ等数据计算得到距离平方和差值 ＳＤＳＥＤ，其计算公
式为

ＳＤＳＥＤ＝
ＳＳＳＷ
ＳＳＳＢ
ＳＳＳＴ－

ＳＳＩＤ
ＳＡＤＢ－（ｎ－ｍ）

（２）

式中　ＳＳＳＷ———簇内平方和
ＳＳＳＢ———簇间平方和　　ＳＳＳＴ———总平方和
ＳＳＩＤ———簇内距离和
ＳＡＤＢ———簇间平均距离

ＳＤＳＥＤ主要用于在聚类算法运算过程中确定最佳
聚类个数，即聚类算法初定的聚类中心个数 ｋ仅是
一个初始值，与作为最终运算结果的类簇数量之间

无关联。

１６　支持向量机方法及应用
支持向量机属于模式识别的方法，ＳＶＭ分类器

对于小样本、高维度数据的非线性分类具有较好的

解决效果，遵循结构风险最小化准则构造决策超平

面使负样本和正样本之间的分类间隔最大
［２０］
，正负

样本都要作为训练集参与运算。其运算公式为

ｆ（ｘ）＝Ｋ（ｗ，ｘ）＋Ｂ （３）
式中　ｘ———样本矩阵　　ｆ（ｘ）———判定阈值

ｗ———自变量　　Ｋ（ｗ，ｘ）———核函数
Ｂ———常数

本文综合采用聚类分析和小波变换两种光谱分

析方法分别从 Ｍ１和 Ｍ２两个矩阵中提取光谱特征

值，然后采用特征值数据建立 ＳＶＭ识别模型，即构
建 ＳＶＭ分类器。采用 Ｍａｔｌａｂ２０１２ａ编写 ＳＶＭ分类
器程序，程序代码中诸如数据的归一化处理、ＳＶＭ
网格训练、网格预测等功能直接使用 Ｍａｔｌａｂ２０１２ａ
自带函数。

１７　光谱特征提取思路
小波分析和聚类分析相结合提取 Ｍ１和 Ｍ２矩阵

的特征值（特征波长或波段），两种方法目的一致但

应用思路不同。

小波变换是以单一样本为考察对象的，对该对

象在全波段范围内逐点（波长点位）分析，从而能够

在全波段内凸显各波长点位上的变化，即根据变换

的结果，在某一特定分解层中，寻找出光谱曲线中被

认为有较大奇异值的波长点位，这些点位可被认定

为特征值。分别对两类肉品的所有样本进行小波变

换，结果即各自得到特征波长或波段，最终进行综合

分析而选定特征值。

聚类分析以反射率为考察对象，对全样本进行

分析后得到结果，基于反射率而对样本之间的相似

性进行了分析和确认，最终聚合为不同类别。聚类

结果中类簇编号差异越大代表各簇聚类中心之间的

差异越大，则两类间转折处的波长点位便具有一定

的区分意义。

由此可见，小波分析是对样本个体进行分析，通

过不同波长处对应的细节变化反映不同肉类光谱之

间的差异性；聚类分析以反射率为变量而对样本的

波长进行了聚合，能够形成若干类簇。对同一个光

谱数据实施两种方法，能够使得所提取到的光谱特

征值更具普遍性。

２　结果与分析

２１　近红外光谱
图２和图３分别对应了光谱矩阵 Ｍ１和 Ｍ２。
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图 ２　正常牛肉的反射率光谱曲线

Ｆｉｇ．２　Ｒｅｆｌｅｃｔａｎｃｅｓｐｅｃｔｒｏｓｃｏｐｙｏｆｎｏｒｍａｌｂｅｅｆ
　

图 ３　注水牛肉的反射率光谱曲线

Ｆｉｇ．３　Ｒｅｆｌｅｃｔａｎｃｅｓｐｅｃｔｒｏｓｃｏｐｙｏｆｗａｔｅｒｉｎｊｅｃｔｅｄｂｅｅｆ
　
２２　小波变换结果

采用 Ｍａｔｌａｂ２０１２ａ自带小波分析工具箱对光谱
矩阵 Ｍ１和 Ｍ２进行小波分析，采用正则性较好、应

用较为广泛的 ｄｂ４作为小波基函数，阈值类型设为
Ｍｉｎｉｍａｘ，噪声结构设为 Ｎｏｎｗｈｉｔｅｎｏｉｓｅ，使用５层分
解。观察对比后可知，两类肉品的 ｄ５层细节值能够
更好地体现出差异性，可将 ｄ５层作为最佳分解层进
行分析。

图４和图 ５分别展示了两类肉品各自 ４２个样
本的光谱数据经过分解后的 ｄ５层细节值，图６是分
别从图４、５中任选两条细节值曲线在同一坐标系中
的对比，能够更为直观地展现两类肉品光谱之间的

差异。

图 ４　Ｍ１矩阵 ｄ５层细节值

Ｆｉｇ．４　Ｄｅｔａｉｌｓｉｇｎａｌｖａｌｕｅｏｆｄ５ｉｎｍａｔｒｉｘＭ１
　
２３　聚类分析结果

本文对聚类算法的使用，实质上是在小波变换

图 ５　Ｍ２矩阵 ｄ５层细节值

Ｆｉｇ．５　Ｄｅｔａｉｌｓｉｇｎａｌｖａｌｕｅｏｆｄ５ｉｎｍａｔｒｉｘＭ２
　

图 ６　Ｍ１、Ｍ２任意样本细节值对比

Ｆｉｇ．６　ＲａｎｄｏｍｓａｍｐｌｅｄｅｔａｉｌｓｉｇｎａｌｖａｌｕｅｓｏｆＭ１ａｎｄＭ２
　
的基础上增加了对光谱反射率因素的考虑，理论上

能够使得特定模型的稳定性和预测效果得到提升。

使用 Ｍａｔｌａｂ２０１２ａ中自带 Ｋ均值聚类函数，设置初
始聚类个数为１０，运算后矩阵 Ｍ１和 Ｍ２聚类的结果

如图７所示。

图 ７　Ｍ１、Ｍ２聚类分析结果

Ｆｉｇ．７　ＣｌｕｓｔｅｒａｎａｌｙｓｉｓｒｅｓｕｌｔｏｆＭ１ａｎｄＭ２
　
２４　特征值的提取和分析

特征值应能够反映两种肉品光谱曲线之间的差

异性，特征值对应处的两类样本光谱之间的差异性

越大，ＳＶＭ识别模型的区分效果就越好。
基于图４～６，若两类曲线在一个有限长度的波

段内的不同波点处存在曲线的波峰（或波谷），该波

段便可被提取为特征波段。

对于图７则应着重观察类间转折处。若一条曲
线的转折处对应的是另一条曲线的非转折处，则该

点可视为特征波点，可采用与其相邻的前后各 ４个

３４４增刊　　　　　　　　　　　　　 唐鸣 等：基于近红外特征波段的注水肉识别模型研究



波点共同构成一个涵盖了９个波点的特征波段。例
如图７中１１９４～１２７８ｎｍ和 １８１８～１８４２ｎｍ两个
波段便可被提取为特征波段。综合以上内容进行特

征值的选取，结果如表１所示。

表 １　特征值的选取结果

Ｔａｂ．１　Ｓｅｌｅｃｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｏｆｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｐｅｃｔｒｕｍ

ｎｍ

组号 选取波段

１ １１９４～１２７８、１８１８～１８４２

２

９９０～１０５６、１１３２～１１５６、１２３６～１２４８、１３２０、１３７４～

１３９２、１４７６～１４８２、１５３６～１５９６、１６４０～１６４６、１７１６～

１７２２、１８００～１８０６、１９６０～１９６６

３

９３０～９６６、１０３２～１０３８、１１４０～１１４６、１２４２～１２５４、１３０２～

１３２０、１４０４～１４２８、１４８２～１５１８、１５７２～１５７８、１７５８～

１７７６、１８４２、１９５６～１９６２

差异

波段

９３０～９６６、９９０～１０５６、１３７４～１３９２、１４０４～１４２８、

１４８２～１５１８、１６４０～１６４６、１７１６～１７２２、１８４２

　　另外，根据已有研究经验，肉类在９００～２２００ｎｍ
波段内，用于与水分研究有关的几个常见基团的吸

收峰波长如表２所示。

表 ２　肉类常见基团近红外光谱吸收峰波长

Ｔａｂ．２　Ｉｎｆｒａｒｅｄａｂｓｏｒｐｔｉｏｎｐｅａｋｏｆｃｏｍｍｏｎ

ｆｕｎｃｔｉｏｎｇｒｏｕｐｏｆｍｅａｔ ｎｍ

类别 —ＣＨ —ＯＨ —ＮＨ

合频　　 ２３００ ２０００ ２２００

一级倍频 １７５０ １４３０ １５１５

二级倍频 １１５０ ９５０ １０００

　　表１中第１组数据是基于聚类分析的结果所提
取到的特征值，对应图７，第２、３组数据是基于小波变
换的结果所提取到的特征值，依次对应图４和图５。结
合表２的内容，对特征值的提取有如下描述：

（１）对包含了常见吸收峰（表 ２所示）的特征波
长进行分析。第１组的 １１９４～１２７８ｎｍ波段涵盖
了—ＣＨ的吸收峰，反映肉类之间的不同。第 ２、３
组数据更加详细地展现了两类肉品光谱本身特性的

不同：第３组数据在９３０～９６６ｎｍ和１４０４～１４２８ｎｍ两
个波段（涵盖了—ＯＨ吸收峰）处和第 ２组数据不重
叠，两组各自在 ９９０～１０５６ｎｍ和 １４８２～１５１８ｎｍ
波段 （涵盖了—ＮＨ吸收峰）不重叠，第 ３组在
１７５８～１７７６ｎｍ附近（涵盖了—ＣＨ吸收峰）处与第
２组不重叠。

（２）对未包含常见吸收峰的特征值进行分析。
第２组中的 １３７４～１３９２ｎｍ、１６４０～１６４６ｎｍ和
１７１６～１７２２ｎｍ波段都与第 ３组不重叠，第 ３组中
的１７５８～１７７６ｎｍ波段和 １８４２ｎｍ波点均与第 ２
组不重叠。这些未涵盖常见吸收峰的波段也是本研

究提取出的特征值，相对于表 ２而言表现了新的吸
收特点，与上一部分的分析相类似，都是正常肉与注

水肉的近红外光谱的吸收结果。

根据模式识别基本原理，表 １中差异波段便是
在２、３两组数据之间未发生重叠的波段，它们是足
以体现出两类肉品差异性的光谱数据，可用于建立

识别模型。

２５　识别模型及其结果分析
２５１　建模步骤

表１的２、３两组特征值数据相互之间不发生波
长重叠的波段可用于共同构建识别模型，即表 １中
“差异波段”中每个波段都是构成特征值组合的备

选项。具体方法如下：

（１）表１的２、３两组数据所展示的波段选项可
进行任意组合而构成特征值，本研究为了契合于一

般性并降低研究过程的计算量，可将表 １和表 ２结
合使用，即：表１中的波段，若涵盖了表 ２所示的特
征吸收峰，则该波段作为基准波段，否则便作为非基

准波段。最终用于建模的特征值组合情况为：４个
基准波段必选，其余波段为任选。

（２）表１中第１组的两个数据是聚类分析所形
成的，由于它与２、３两组数据代表了不同的分析角
度，因此在实际使用时将第１组视为两个条件波段，
与上述新的特征值结合使用。针对具体情况，两个

条件波段最终可构成４个条件：Ａ，两个波段都不被
包含；Ｂ，只包含 １１９４～１２７８ｎｍ波段；Ｃ，只包含
１８１８～１８４２ｎｍ波段；Ｄ，两个波段都被包含。

特征值组合与条件 Ａ～Ｄ相结合，共同构成目
标矩阵（光谱数据集），并且，样本数量适合于采用

留一法为 ＳＶＭ分类器选取训练集和测试集，则训练
集共计８２个样本（正常肉和注水肉各 ４１个），验证
集共计２个（正常肉和注水肉各 １个），因此，每一
个目标矩阵交叉验证共计进行了 ４２次，得到 ４２组
识别结果。

综上所述，根据表１中具体的波段、波长涵盖情
况可知：Ａ、Ｂ条件均有 ４个自由选项，各形成 １１个
目标矩阵；Ｃ、Ｄ条件均有３个自由选项，各形成７个
目标矩阵。上述每个矩阵都存在一个经过交叉验证

后的最优的总体识别率，总体识别率即正常肉和注

水肉被模型正确识别的个数之和占样本总个数的百

分比。

２５２　模型结果
表 ３为上述最优总体识别率之间的相互比较。

从表３可知，所有的目标矩阵所得到的总体识别率，
其最高值均大于 ８６％、最低值在 ７０％ ～７７％之间。
对正常肉和注水肉的识别情况进行独立观察可知，
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　　 表 ３　目标矩阵及其识别率

Ｔａｂ．３　Ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎｒａｔｅｏｆｔａｒｇｅｔｍａｔｒｉｘ

取得最优总体识别率的目标矩阵

条件 自由波段选项组合／ｎｍ 识别率／％ 正常肉识别个数 注水肉识别个数

各条件下总体识

别率最低值／％

各条件下总体识

别率均值／％

Ａ １３７４～１３９２、１６４０～１６４６、１７１６～１７２２ ８８１０ ４２ ３２ ７０７３ ７６８３

Ｂ １３７４～１３９２、１６４０～１６４６、１７１６～１７２２ ８６９０ ３８ ３５ ７４３９ ７６１６

Ｃ １６４０～１６４６、１７１６～１７２２、１８４２ ８９２９ ３９ ３６ ７６８３ ８１０１

Ｄ １３７４～１３９２、１６４０～１６４６、１８４２ ９０４８ ３８ ３８ ７４３９ ７８７５

正常肉的识别率整体相对较高。

图８为总体识别率的最优数值分布。

图 ８　各条件下的总体识别率最优数值分布

Ｆｉｇ．８　Ｔｏｔａｌｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎｒａｔｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｕｎｄｅｒｅｖｅｒｙｃｏｎｄｉｔｉｏｎ
　
２５３　对结果的讨论

如图８所示，Ａ～Ｄ条件下的最优总体识别率
个数（或目标矩阵的个数）依次为 １１个、１１个、７个
和７个（由于各条件下均存在不同目标矩阵对应了
相同的总体识别率的情况，故图 ８中标记有重叠），
每一条件下的识别率数据作为一个变量，对不同条

件下的识别率数据进行差异显著性分析，由于各样

本（条件数）中的变量彼此独立且数量较少、不易确

定分布类型，故可选用曼 惠特尼（Ｍａｎｎ Ｗｈｉｔｎｅｙ）
秩和检验方法展开。该方法通过样本内部数据之间

的差异来判定不同样本是否能够被认定为取自同一

个总体。分别对４个样本进行两两之间的差异显著
性分 析：使 用 ＳＰＳＳ１９，在 “独 立 样 本、Ｍａｎｎ
Ｗｈｉｔｎｅｙ、Ｕ检验”测试模式下运行得到 ｐ值（拒绝原
假设时的犯错概率）。不失一般性，以 ｐ＝００５为边
界，结果显示：Ａ Ｂ、Ａ Ｃ、Ａ Ｄ、Ｂ Ｄ、Ｃ Ｄ之间
差异性不显著，对应的 ｐ值依次为 ０６６１、００６３、
　　

００２４、０１６７、１０００；Ｂ Ｃ之间 ｐ值为 ０００４，差异
性显著。

Ｂ Ｃ之间的结果极为不同，Ｃ Ｄ之间极为类
似，其中 Ｂ只包含了 １１９４～１２７８ｎｍ波段，Ｃ只包
含了１８１８～１８４２ｎｍ波段，Ｄ则两个波段均被包含
在内。由此可知这两个波段对识别模型所造成的影

响较为不同。

结合表３所示，条件 Ｃ、Ｄ对应的模型极为类似
且最优识别率及其均值都是４个条件中数值最高的
两个，分别为两条件下各自 ７个目标矩阵的总体识
别率数据计算标准差，则 Ｃ条件下的标准差为
４１０％、Ｄ条件下的标准差为５６７％，据此可认为 Ｃ
条件下的识别结果总体最佳。即近红外范围内，正

常肉和注水肉光谱吸收特点的不同，在 １８１８～
１８４２ｎｍ波段体现得更为显著。

３　结论

（１）综合使用了小波变换和聚类分析的方法进
行光谱特征值的提取。在建模中考虑的肉类常见吸

收峰的影响，在小波变换所取得的特征值中，将包含

常见吸收峰的波段作为基准波段、特征值中的其余

部分作为自由选项波段，并以聚类分析所取得的特

征值作为附加的条件，构建目标矩阵。

（２）基于不同目标矩阵建立识别模型，运行结
果显示，正常肉和注水肉在１８１８～１８４２ｎｍ波段体
现出 了 较 为不 同的吸收 特点，并 最 终 以 最 高

９０４８％的总体识别率较好地实现了对肉品是否注
水的识别。
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１３　王动民，纪俊敏，高洪志．多元散射校正预处理波段对近红外光谱定标模型的影响［Ｊ］．光谱学与光谱分析，２０１４，３４（９）：
２３８７－２３９０．
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１４　李颖，刘炳新，李宝玉，等．基于小波变换的油膜光谱特征分析［Ｊ］．光谱学与光谱分析，２０１２，３２（７）：１９２３－１９２７．
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ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓｗａｖｅｌｅｔｔｒａｎｓｆｏｒｍ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄＳｏｆｔＣｏｍｐｕｔｉｎｇ，２０１５，３０：６３６－６４１．

１７　杨月桃．基于小波变换的高光谱图像分类算法应用研究［Ｄ］．成都：成都理工大学，２０１４．
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１８　孙俊，周鑫，毛罕平，等．基于 ＰＤＷＴ与高光谱的生菜叶片农药残留检测［Ｊ／ＯＬ］．农业机械学报，２０１６，４７（１２）：３２３－
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２０　马世榜，徐杨，彭彦昆，等．基于光谱技术的支持向量机判别牛肉新鲜度［Ｊ］．食品安全质量检测学报，２０１２，３（６）：６０３－６０７．
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