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不同品种猪肉ｐＨ值高光谱检测的模型传递修正算法
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摘要：针对猪肉ｐＨ值高光谱检测模型受品种差异影响存在适用性差的问题，比较了不同算法，提出了一种基于光
谱值校正的模型传递算法，以用于品种之间的模型传递。以山黑猪为主品种建立 ＰＬＳ模型，用该模型直接预测零
号土猪样本时，预测相关系数仅为０４１５，预测均方根误差为０１８０４，预测精度较差。分别用斜率／截距（Ｓ／Ｂ）算
法、模型更新算法以及光谱值校正传递算法对山黑猪模型进行修正或传递并进行了比较。采用 Ｓ／Ｂ法时，山黑猪
模型对零号土猪的预测相关系数仍为０４１５，预测均方根误差由０１８０４降至０１３４３，下降了２５５４％。采用模型
更新算法时，把１４个零号土猪样本添加到山黑猪校正集，修正后的山黑猪模型对零号土猪样本的预测性能较优，
Ｒｐ由０４１５提高至０７９７，提高９２０５％，预测均方根误差由０１８０４降低为０１１２１，下降了３７８６％。采用光谱 理

化值共生距离法结合ＤＳ算法的光谱值校正传递算法时，山黑猪模型对零号土猪样本的预测相关系数由０４１５提
高至０８３７，提高了１０１６９％，预测均方根误差由０１８０４降低至００８５６，下降了５２５５％。结果表明，光谱值校正
的传递算法能够有效消除品种之间光谱差异，提高了山黑猪模型的适用性，且传递修正效果优于 Ｓ／Ｂ算法和模型
更新算法。
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　　引言

利用光谱数据建立的多元校正模型，由于其样

本本身化学组成或物理性质的变化（如品种的差

异），会使光谱差异变大，进而可能导致原模型不再

适用于未知样本特征值的预测，存在适用性差的问

题［１］。因此，模型对其他品种样本进行预测前，需

要对其适用性进行检验，如果模型出现较大的预测

误差，则需要对原模型修正和传递［２－３］。目前，大多

数研究针对使用不同仪器而产生的模型适用性问

题，仅有少数学者对模型在品种之间的适用性问题

开展相关研究［４－７］。

现阶段的研究大多是通过模型更新算法或建立

全局校正模型来实现品种之间模型的修正。模型更

新算法是向原模型的校正集添加新样本，扩充建模

样本集的覆盖范围，使模型得到修正从而可以预测

待测新样本［８－１０］。虽然该方法简单有效，在模型修

正的研究中得到广泛的应用，但是缺点是向原模型

的校正集添加了新样本后，需重新建立分析模型，故

修正后的模型需要对原模型的预测集样本重新预

测，即存在着模型回检的问题［１１］，而且修正后的模

型对校正集样本预测效果可能面临变差的风险。全

局校正模型在建模时需要把可能预测到的因素尽可

能包括在校正集中，每个品种都需要选择较多的校

正样本，且所建立的混合模型预测性能往往不如单

个品种所建立的模型，对提高模型的适用性作用有

限［１２］。因此，借鉴仪器之间模型的传递思路，本文

提出一种基于光谱值校正的品种之间的模型传递算

法。

１　材料与方法

１１　试验材料
冷鲜猪肉样本为不同猪胴体上的里脊肉，分别

购于武汉市沃尔玛与中百仓储超市，采集时间为

２０１２年１２月份。最终共采集了８２个山黑猪样本
和７９个零号土猪样本。样本采集后，用保鲜袋包
装，运至实验室，上下表面修整，切成尺寸（长 ×
宽×厚）约为８ｃｍ×５ｃｍ×２５ｃｍ的肉块，装入保
鲜袋并逐个编号后，依次进行高光谱数据采集和ｐＨ
值测定。

１２　高光谱数据采集
试验采用 ＨｙｐｅｒＳＩＳ型农产品高光谱成像系统，



该系统主要由光源、图像光谱仪（ＳＰＥＣＩＭ，Ｖ１０Ｅ，
Ｆｉｎｌａｎｄ）、ＣＣＤ摄像头（Ａｎｄｏｒ，Ｃｌａｒａ，Ｂｒｉｔａｉｎ）、暗箱、
电控位移台等部件组成。采集猪肉样本的高光谱图

像时，相关参数设置为：曝光时间０１ｓ，电控位移台
运行速度２１ｍｍ／ｓ，扫描长度１２０ｍｍ，有效波长范
围３９１２１～１０４３１４ｎｍ，波长间隔１２５ｎｍ，波段个
数５２０。在所有样本图像采集之前，室温条件下将
光谱仪预热３０ｍｉｎ待照明强度稳定后再进行光谱
数据采集。为了减少光谱仪暗电流和室内光线对图

像的影响，采用黑物遮盖镜头和采用标准白板来获

取黑、白板图像，对所有样本图像进行黑白校正［１３］。

最后采用ＥＮＶＩ４７软件，选择感兴趣区域（ＲＯＩ），
提取每个样本的反射光谱。

１３　样本ｐＨ值理化分析
将猪肉样本绞碎，置于烧杯中，使用 ｐＨ计测量

（ＭＥＴＴＬＥＲＴＯＬＥＤＯ，ＦＥ２０，Ｓｗｉｔｚｅｒｌａｎｄ）ｐＨ值。测
量前用缓冲液对 ｐＨ计进行校准，测量时将电极深
入样品中。每个样本测量４次，取平均值作为最终
的ｐＨ值。
１４　模型传递修正方法

模型的修正方法主要有斜率／截距（Ｓ／Ｂ）算法
和模型更新算法。本文提出了光谱值校正传递算

法，以实现模型在品种之间的传递。模型传递修正

的评价指标主要是预测相关系数 Ｒｐ和预测均方根
误差。

Ｓ／Ｂ算法首先将主品种模型对目标品种标准化
样本的预测值与实测值用一条直线进行拟合得到直

线的斜率和截距，作为模型的修正系数。然后利用

该修正系数对目标品种待测样本预测值进行校正后

作为真正的预测值［１４］。该算法只对预测结果进行

校正，不需要改变模型和 Ｒｐ，仅改变预测均方根误
差。模型更新算法要添加新样本重新建立新模型，

使原模型增加与新样本相适配的新信息，以形成新

的模型。

品种之间模型的传递不同于仪器之间模型

的传递，标准化样本组的选取不仅要考虑主、目

标品种样本的光谱有差异，还要考虑主、目标品

种样本的理化特性存在差异。光谱值校正传递

算法首先需要选取一组标准化样本。标准化样

本组的选取可采用 ２个品种样本之间的光谱 理

化值共生距离进行选取，该距离能同时考虑到光

谱差异与理化值差异。选取某个品种作为主品

种，计算得到目标品种样本与主品种样本之间的

光谱 理化值共生距离矩阵，由距离最短原则配

对地选出标准化样本组。标准化样本组选取后

对它们的理化值再进行方差分析以验证，若结果

表明标准样本组的理化值差异不显著，则表明标

准样本组的理化值是一致的，差异主要来自于光

谱之间的差异，故设法消除光谱的差异。本文利

用直接校正法（ＤＳ）算法来消除它们之间的光谱
差异［１５］，以得到相关的转换系数矩阵，保存后对

目标品种待测样本的光谱值进行修正。该传递

算法具体步骤如下：

（１）计算主品种和目标品种的光谱欧氏距离，
计算公式为

ｄｘ（ａ，ｂ）＝ ∑
ｎ

ｉ＝１
［ｘａ（ｉ）－ｘｂ（ｉ）］槡

２ （１）

式中　ｄｘ（ａ，ｂ）———主品种第 ａ个样本与目标品种
第ｂ个样本的光谱欧氏距离

ｘａ（ｉ）———主品种第 ａ个样本第 ｉ个波长变
量的光谱值

ｘｂ（ｉ）———目标品种第ｂ个样本第ｉ个波长变
量的光谱值

ｎ———波长变量的个数
（２）计算主品种与目标品种样本的理化值距

离。计算公式为

ｄｙ（ａ，ｂ）＝ （ｙａ－ｙｂ）槡
２ （２）

式中　ｄｙ（ａ，ｂ）———主品种第 ａ个样本与目标品种
第ｂ个样本的理化值距离

ｙａ———主品种第ａ个样本的理化值
ｙｂ———目标品种第ｂ个样本的理化值

（３）计算主品种样本与目标品种样本的光谱
理化值共生距离。计算公式为

ｄｘｙ（ａ，ｂ）＝
ｄｘ（ａ，ｂ）
ｍａｘ

ａ∈［１，Ｎ］，ｊ∈［１，Ｍ］
ｄｘ（ａ，ｊ）

＋
ｄｙ（ａ，ｂ）
ｍａｘ

ａ∈［１，Ｎ］，ｊ∈［１，Ｍ］
ｄｙ（ａ，ｊ）

（３）
式中　ｄｘｙ（ａ，ｂ）———主品种第ａ个样本与目标品种

第ｂ个样本的光谱 理化值共

生距离

Ｎ———主品种样本数量
Ｍ———目标品种样本数量

（４）转换系数矩阵的计算：利用光谱 理化值共

生距离最短原则从距离矩阵中选取与主品种样本光

谱和理化值性质都相似的目标品种样本，一一对应

组合作为标准化样本组，利用直接校正方法计算光

谱转换系数矩阵Ｆ。
（５）将待测目标品种的样本光谱修正为与主品

种样本光谱和理化值相一致的光谱，修正公式为

Ｘ′ｔａｒｇｅｔ＝ＸｔａｒｇｅｔＦ （４）

式中　Ｘｔａｒｇｅｔ———待测目标品种样本的光谱
Ｘ′ｔａｒｇｅｔ———修正后的待测目标品种样本光谱
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２　结果与分析

２１　猪肉ｐＨ值定量检测模型的建立
采用蒙特卡罗交叉验证算法［１６］剔除异常样本，

最终山黑猪样本和零号土猪样本各有４个和３个被剔
除，表１为剔除异常样本后样本的ｐＨ值统计结果。

表１　猪肉的ｐＨ值统计结果
Ｔａｂ．１　ＳｔａｔｉｓｔｉｃｒｅｓｕｌｔｓｏｆｐＨｖａｌｕｅｆｏｒｐｏｒｋｓａｍｐｌｅｓ

品种 样本数量 平均值 最大值 最小值 标准差

山黑猪　 ７８ ５５８１０ ６４１００ ５２４００ ０２１４５

零号土猪 ７６ ５５８８８ ６３５２５ ５２４２５ ０２２１４

　　选取山黑猪作为主品种，零号土猪作为目标待
测品种，采用ＳＰＸＹ算法按２∶１比例选取５３个山黑
猪样本作为校正集，２５个样本作为验证集，用于建
立山黑猪ｐＨ值定量分析模型。同时采用 ＳＰＸＹ算
法选取４０个零号土猪样本用于检测山黑猪模型的
适用性。剩余的３６个零号土猪样本用于选取 Ｓ／Ｂ
算法的标准化样本，或在模型更新算法中添加到山

黑猪模型校正集进行修正。山黑猪样本光谱经过多

种预处理方法处理后，采用 ＰＬＳ建模方法建立检测
模型。经过比较确定变量标准化（Ｎｏｒｍａｌｉｚｅ）为最
优预处理方法，所建立的模型交叉验证相关系数 Ｒｃ
及预测相关系数 Ｒｐ分别为０８８６和０８６４，交叉验
证均方根误差和预测均方根误差分别为０１１２９和
０１０５９。由此可知，所建立的山黑猪模型对本品种
验证样本的预测效果良好。

图１　山黑猪与零号土猪样本主成分得分
Ｆｉｇ．１　ＰＣＡｓｃｏｒｅｓｏｆＳｈａｎｈｅｉａｎｄＬｉｎｇｈａｏ

ｐｉｇｓａｍｐｌｅｓ

２２　山黑猪模型的适用性检测
每个校正模型都有一定的适用范围，当待测样

本的物化信息超出了模型所适应的范围，则原模型

将不能很好地预测新样本的品质信息，需对模型进

行修正和传递。采用山黑猪样本与零号土猪样本的

主成分得分空间分布图可以直观地考察校正模型的

适用性［１７－１８］，如图１所示。由图１可知，零号土猪
样本的主成分覆盖范围超出了山黑猪样本主成分所

能涵盖的范围，说明山黑猪样本模型的适用范围较

小，而零号土猪样本需要较大的适用范围，故建立的

山黑猪模型不能较好地预测零号土猪样本。

为了进一步量化地描述模型的适用性，采用

Ｆｉｓｈｅｒ值［１９］对不同品种样本之间的光谱差异进行

分析。Ｆｉｓｈｅｒ值用Ｆ（ｉ）表示，其计算公式为

　Ｆ（ｉ）＝∑
ｋ

ｉ＝１
ｎｉ（ｘｉｊ－ｘ．ｊ）

２ ∑
ｋ

ｉ＝１
（（ｎｉ－１）Ｓ

２
ｉｊ）（５）

式中　ｋ———品种数
ｎｉ———第ｉ个品种的样本数
ｘｉｊ———第ｉ个品种中所有样本在波长 ｊ中的

反射率平均值

ｘ．ｊ———所有样本（包括所有品种）在波长ｊ中
的反射率平均值

Ｓｉｊ———第ｉ个品种样本在波长ｊ处的标准偏差
Ｆｉｓｈｅｒ值表示品种间方差与品种内方差之比，

当Ｆ（ｉ）＜１，表明在该波长点品种内方差要大于品
种间方差。Ｆ（ｉ）＞１，表明在该波长点品种间方差
大于品种内方差，这些波长点的存在不利于模型在

品种之间的适用性，且 Ｆ（ｉ）值越大，产生的不利影
响越大。

图２和图３反映了山黑猪与零号土猪样本原始
光谱的Ｆｉｓｈｅｒ值图和Ｎｏｒｍａｌｉｚｅ预处理光谱的Ｆｉｓｈｅｒ
值图。由图２可知，原始光谱 Ｆｉｓｈｅｒ值大于１的区
域主要在光谱的３９０～４３０ｎｍ、６１０～９１０ｎｍ、１０２０～
１０４０ｎｍ范围，说明在这些波长区域内，品种间方差
要大于品种内方差，两品种光谱差异比较大。对于

图２　原始光谱的Ｆｉｓｈｅｒ值
Ｆｉｇ．２　Ｆｉｓｈｅｒｖａｌｕｅｏｆｏｒｉｇｉｎａｌｓｐｅｃｔｒａ

图３　Ｎｏｒｍａｌｉｚｅ预处理光谱的Ｆｉｓｈｅｒ值
Ｆｉｇ．３　ＦｉｓｈｅｒｖａｌｕｅｏｆｔｈｅｄａｔａｏｂｔａｉｎｅｄｆｒｏｍＮｏｒｍａｌｉｚｅ
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经过 Ｎｏｒｍａｌｉｚｅ预处理后的光谱，在４００～４３０ｎｍ、
５０５～５２５ｎｍ、５８０～６３０ｎｍ、８３０～９３０ｎｍ区间内，共
有１４６个波长点的Ｆｉｓｈｅｒ值都大于１，表明在这些光
谱区域内，品种间的差异要大于同品种内的差异，故

这些波长点在一定程度上影响了山黑猪模型的适用

性，降低了山黑猪模型对零号土猪样本的预测性能。

利用２１节中所建立的山黑猪模型对４０个零
号土猪样本进行预测，预测相关系数Ｒｐ为０４１５，预
测均方误差达到０１８０４，预测误差较大，需对山黑
猪模型进行传递修正，分析结果与根据主成分得分

分布图、Ｆｉｓｈｅｒ值图分析得出的结果相一致。

２３　基于斜率／截距算法的模型修正

从２１节中的３６个零号土猪样本中，依次随机
选取标准化样本个数５、１０、１５、２０、２５、３０、３５。山黑
猪模型分别对其 ｐＨ值进行预测后，采用 Ｓ／Ｂ算法
得到斜率和截距，作为修正系数。由于 Ｓ／Ｂ算法不
改变山黑猪模型对零号土猪样本的预测相关系数

Ｒｐ
［２０］，故Ｒｐ仍为０４１５，只需利用修正系数对４０个

零号土猪样本的 ｐＨ值预测值进行修正后，计算修
正后的预测值与实测值之间的预测均方根误差。不

同标准化样本数量的修正结果如图４所示。
从图４可知，经过 Ｓ／Ｂ算法修正后，预测均方

根误差有一定程度上降低，当标准化样本个数为１０
时，预测均方根误差达到最小值，为０１３４３。与模
型修正之前的０１８０４相比，预测均方根误差仅下
降了２５５４％，由此可见 Ｓ／Ｂ算法对山黑猪模型的
修正效果有限。

图４　不同标准化样本数目的预测均方根误差
Ｆｉｇ．４　ＲＭＳＥＰｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｓｔａｎｄａｒｄｉｚａｔｉｏｎｓａｍｐｌｅｓ
　

２４　基于模型更新算法的模型修正
采用ＳＰＸＹ算法从３６个零号土猪样本中，选取

不同数量的样本添加到山黑猪校正集对山黑猪模型

进行修正，并对４０个零号土猪样本进行预测，结果
如图５所示。从图５可知，直接用山黑猪原模型来
预测零号土猪样本时，即没有向山黑猪校正集添加

零号土猪样本，预测相关系数Ｒｐ为０４１５，预测均方
根误差为０１８０４，预测出现较大的偏差。随着向原

模型校正集添加新样本数量的增加，Ｒｐ逐渐在增加，
预测均方根误差逐渐减低。当零号土猪样本的添加

数目为１４时，修正后的模型对零号土猪样本的预测
性能得到了较大的改善，Ｒｐ由０４１５提高至０７９７，
提高了９２０５％，预测均方根误差由０１８０４降低为
０１１２１，下降 ３７８６％。此后，随着添加数量的增
加，修正后的模型对零号土猪样本的预测性能趋向

稳定。由此可知，向山黑猪原模型的校正集添加零

号土猪样本修正后，能改善山黑猪模型对零号土猪

样本的预测性能，提高模型的适用性。

图５　添加新样本修正后的山黑猪模型预测效果
Ｆｉｇ．５　ＰｒｅｄｉｃｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｏｆＳｈａｎｈｅｉｐｉｇｍｏｄｅｌｂａｓｅｄ

ｏｎａｖａｒｉａｂｌｅｎｕｍｂｅｒｏｆｎｅｗｓａｍｐｌｅｓ
　
为了检验修正后的山黑猪模型对山黑猪样本的

预测性能是否因为加入新样本后变差，故用添加新

样本数目为１４个的山黑猪修正模型重新预测山黑
猪验证集中的２５个样本。预测相关系数 Ｒｐ有所下
降，由０８６４降低为０７９８，同时预测均方根误差略
有增加，预测均方根误差由０１０５９增加为０１０７１。
由此表明，添加新样本的修正模型对主品种验证集

的预测性能在一定程度上可变差。

２５　基于光谱值校正传递算法的模型传递
利用式（３）计算得到山黑猪样本与零号土猪样

本的光谱 理化值共生距离矩阵。首先采用 ＳＰＸＹ
算法选出不同数量的山黑猪标准化样本，山黑猪标

准化样本数目取值范围为１０～５０个，间隔为５，结
果如表２所示。然后从距离矩阵中挑选出与每一个
山黑猪标准化样本距离为最短的零号土猪样本，一

一对应组成标准化样本组。选择出标准化样本组

后，需要对标准化样本组中山黑猪与零号土猪样本

的理化值进行方差分析，分析结果见表２，每个标准
化样本组的方差分析概率Ｐ值都大于００５，表明标
准化样本组的理化值差异不显著，故验证了由光谱

值 理化值共生距离法选择出来的两品种样本的理

化值是一致的。通过光谱值校正传递算法得到转换

系数，对 ４０个零号土猪样本光谱进行转换后，用
２１节中的山黑猪模型对其重新进行预测。

由表２可知，采用 ＤＳ法能有效消除光谱的差
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异。当山黑猪标准化样本数目过少时，有效信息较

少，而山黑猪标准化样本数目过多时，引进了冗余信

息，故传递效果均不佳。当标准化样本数目为 ３５
时，预测均方根误差最小，为００８５６，预测相关系数
Ｒｐ为０８３７。采用光谱值校正传递算法校正后，山
黑猪模型对零号土猪样本的预测相关系数 Ｒｐ由

０４１５提高至０８３７，提高了１０１６９％，预测均方根
误差由０１８０４降低至００８５６，下降了５２５５％，模
型的适用性得到了较大改善和提高。由此表明，通

过光谱 理化值共生距离法结合 ＤＳ算法的光谱值
校正传递算法能有效提高山黑猪模型的适用性，实

现了模型在品种之间的传递。

表２　不同标准化样本组的Ｒｐ、预测均方根误差以及方差分析Ｐ值
Ｔａｂ．２　Ｒｐ，ＲＭＳＥＰａｎｄＰｖａｌｕｅｏｆｖａｒｉａｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｎｕｍｂｅｒｏｆｓｔａｎｄａｒｄｉｚａｔｉｏｎｓａｍｐｌｅｓ

参数
标准化样本数量

１０ １５ ２０ ２５ ３０ ３５ ４０ ４５ ５０
Ｒｐ ０１５０ ０３００ ０６６６ ０７３８ ０８２２ ０８３７ ０８２７ ０８０２ ０７８３

预测均方根误差 ０３４４５ ０２７４７ ０１７２７ ０１２１５ ００９５５ ００８５６ ００９１１ ００９８７ ０１０４１

理化值方差分析Ｐ值 ０８３６６ ０９２０４ ０９２９３ ０８９３４ ０９３７１ ０９２３５ ０９１８５ ０７５７５ ０７４５０

２６　算法的传递修正效果比较
表３列出了３种算法对山黑猪模型传递修正结

果的比较。结果表明：首先，３种算法在一定程度可
改善山黑猪模型对零号土猪样本的预测性能，但光

谱值校正传递算法的改善效果最优。其次，光谱值

校正传递算法和 Ｓ／Ｂ算法均不需要改变山黑猪原
模型，不同的是光谱值校正传递算法是通过消除品

种之间的光谱值差异而达到模型传递的效果，Ｓ／Ｂ
算法则是对预测结果的校正，而前者更为有效。再

者，虽然模型更新法使山黑猪修正模型对零号土猪

样本的预测性能得到了改善，但是修正后的山黑猪

模型与原模型相比，其 Ｒｃ降低，交互验证均方根误
差增加，对山黑猪样本预测相关系数 Ｒｐ降低，预测
均方根误差增加，模型的预测性能变差。

表３　不同算法对山黑猪模型传递修正效果的比较
Ｔａｂ．３　ＣｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｔｈｅｔｒａｎｓｆｅｒａｎｄｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎｅｆｆｅｃｔｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔａｌｇｏｒｉｔｈｍｓｔｏｔｈｅＳｈａｎｈｅｉｐｉｇｍｏｄｅｌ

模型
模型校正集 山黑猪预测集 零号土猪预测集

Ｒｃ 交互验证均方根误差 Ｒｐ 预测均方根误差 Ｒｐ 预测均方根误差

山黑猪原模型 ０８８６ ０１１２９ ０８６４ ０１０５９ ０４１５ ０１８０４

Ｓ／Ｂ算法修正后的模型 ０８８６ ０１１２９ ０８６４ ０１０５９ ０４１５ ０１３４３

模型更新法修正后的模型 ０８１９ ０１５４５ ０７９８ ０１０７１ ０７９７ ０１１２１

光谱值校正传递算法传递后的模型 ０８８６ ０１１２９ ０８６４ ０１０５９ ０８３７ ００８５６

２７　讨论
为了进一步验证光谱值校正传递算法的有效

性，采用 ２０１３年１０月份采集的不同批次的２０个零
号土猪样本来再次验证。直接用２１节中的山黑猪
原模型预测零号土猪样本时，Ｒｐ为０１８７，预测均方
根误差达到 ０４０８９。当采用 Ｓ／Ｂ算法，取 ５个
２０１３年１０月份的零号土猪样本作为标准化样本
时，Ｒｐ仍为０１８７，预测均方根误差为０１９７１；采用
模型更新方法，添加６个２０１３年１０月份的零号土
猪样本时，Ｒｐ为０２３０，预测均方根误差为０３５１１；
当采用光谱值校正传递算法，标准化样本数目为１５
时，Ｒｐ提高至０７００，预测均方根误差降低为０１４９３。
结果表明，虽然光谱值校正传递算法应用于２０１３年
１０月份的样本数据时，相关指标Ｒｐ与预测均方根误
差要比表３中应用于２０１２年１２月份样本时略低，
这是由于不同批次样本的系统误差（如仪器调节、

化学测量值等不是同一人完成）所造成的，但是传

递效果仍然明显优于 Ｓ／Ｂ算法、模型更新算法两者
的修正效果，表明光谱值校正传递算法用于模型在

不同批次不同品种之间的传递是有效的，进一步作

深入研究可以提高模型的适用性。

３　结论

（１）利用高光谱数据建立了山黑猪 ｐＨ值的
ＰＬＳ定量分析模型，其 Ｒｃ＝０８８６，交叉验证均方根
误差为 ０１１２９，Ｒｐ＝０８６４，预测均方根误差为
０１０５９，结果表明高光谱成像技术可用于预测猪肉
的ｐＨ值。然而，用该模型去预测另一个品种零号
土猪样本时，模型的预测性能出现了较大的偏差，Ｒｐ
仅为０４１５，预测均方根误差达到０１８０４，模型的适
用性较差。

（２）针对山黑猪模型对零号土猪样本适用性差
的问题，提出了光谱 理化值共生距离法结合 ＤＳ算
法的光谱值校正传递算法。该算法不改变山黑猪原
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模型，而且由光谱 理化值共生距离最短原则选取的

标准化样本组能同时兼顾光谱和理化值性质的差

异，利用了ＤＳ算法的优势，改善了山黑猪模型对零
号土猪待测样本的预测性能，实现了模型在品种之

间的传递。当采用该传递算法时，山黑猪模型对零

号土猪样本的预测相关系数 Ｒｐ由 ０４１５提高至
０８３７，提高了１０１６９％，预测均方根误差由０１８０４

降低为００８５６，降低了５２５５％。
（３）将光谱值校正传递算法与 Ｓ／Ｂ算法、模型

更新法进行了比较，结果表明，光谱值校正传递算法

能有效消除品种对高光谱模型的影响，比 Ｓ／Ｂ算法
和模型更新算法有更好的模型传递修正能力，能较

好地提高ｐＨ值高光谱预测模型的适用性。
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