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苹果霉心病可见／近红外透射能量光谱识别方法
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摘要：针对苹果霉心病从外表无法识别的难题，提出基于可见／近红外透射能量光谱进行快速无损识别的模型和方
法。在 ２００～１１００ｎｍ波段内采集了 ２００个苹果的透射能量光谱数据，随机选取 １４０个样品作为训练集，剩余 ６０
个样品作为测试集。用平滑法和多元散射校正对光谱数据进行预处理。基于全光谱、连续投影算法（ＳＰＡ）提取的
１２个特征波长、主成分分析（ＰＣＡ）提取的 ９个主成分，分别建立了偏最小二乘判别法、误差反向传播人工神经网络
和支持向量机（ＳＶＭ）识别模型。实验结果说明，应用 ＰＣＡ ＳＶＭ建立的模型识别性能最优，该模型对测试集和训
练集中霉心病果和健康果的识别正确率分别为 ９９３％和９６７％。基于 ＳＰＡ和 ＰＣＡ所建模型的输入变量数仅相当
于基于全光谱所建模型输入变量数的 ０９９％和 ０７４％，极大降低了模型的复杂度。研究结果表明，该方法是可行
的且具有较高识别准确度，为苹果在线内部品质分级和便携式苹果霉心病检测仪的研究提供了技术依据。
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　　引言

苹果霉心病又称霉腐病、心腐病，是苹果内部品

质的主要病害，霉心果中含有展青霉素和棒曲霉素，

具有影响生育、致畸、致癌和致突变等毒理作

用
［１－２］

。染病果从心部逐步向外腐烂，早中期果面

不表现明显相关症状，不易被发现，如果能从源头上

控制染病果流入市场具有重要意义。然而因缺乏有

效的检测方法，无法在生产分级流水线上剔除染病

果，霉心病苹果的检测成为苹果采后加工的一大难

题。

国内外学者已尝试用不同方法检测苹果霉心

病
［３－６］

。这些方法在一定程度上检测出了苹果霉心

病，但成本较高，且存在分析过程比较复杂、耗时、准

确率低、技术条件复杂、需要破坏样品等缺点。

光谱技术具有分析速度快、无损检测、低成本

等优点，在苹果内部品质检测方面得到广泛应用

并且获得认可，但由于霉心病是从心室发病又腐

烂程度不一，存在光谱的重叠，很难建立精确度高

的苹果霉心病识别模型
［７］
。ＣＬＡＲＫ等［８］

利用透

射光谱检测“Ｂｒａｅｂｕｒｎ”苹果内部褐变，当果轴水平
放置，用 ＰＬＳ建模时效果最佳；ＭＣＧＬＯＮ等［９］

采用

２种光谱扫描系统在线检测苹果褐变，预测模型具
有较高精度；韩东海等

［１０］
利用可见近红外连续透

射光谱对苹果内部褐变进行了研究，样品的正确

判别率达到 ９５６５％；李顺峰等［１１］
利用近红外漫

反射光谱技术判别苹果霉心病的可行性，基于主

成分分析构建了苹果霉心病近红外漫反射光谱判

别，模型的建模集正确判别率为 ８９９％，检测集正
确判别率为 ８７８％；ＳＨＥＮＤＥＲＥＹ等［１２］

采用近红

外透射光谱技术对“Ｄｅｌｉｃｉｏｕｓ”苹果霉心病进行检
测，并建立 ＰＬＳ模型，检测集正确判别率为 ９０１％
（健康果实和发病果的正确判别率分别为 ９１７％
和 ８８４％）。表明可见／近红外光谱技术可识别出
苹果霉心病，但上述研究一般采用通用型光谱仪

在室内完成数据采集，且基于不同方法所建模型

对苹果霉心病检测的影响较大，模型的准确度难

以达到应用要求。本文以开发便携式苹果霉心病

检测仪为目标，以陕西洛川红富士苹果为研究对

象，采用便携式微型光纤光谱仪，采集样本在 ２００～
１１００ｎｍ波段内可见近红外光谱，探明霉心病病
害与光谱特性的关系，研究并提出基于可见／近红
外透射能量光谱进行苹果霉心病快速无损识别的

模型和方法，建立多个模型进行对比分析，以确定

较优的建模方法。

１　材料与方法

１１　实验材料
本文以红富士苹果为研究对象。２０１４年 １０

月，于陕西省洛川县采集大小均匀、外表光滑、无机

械损伤的疑似霉心病果（由有经验的果农选取）和

好果，从中精细选取２００个苹果作为实验样本，将样
本清洁擦净后进行编号，并置于实验室（２２℃，相对
湿度５５％）内，１０ｄ后（让染病果发病）采集实验样
本光谱数据。

１２　透射能量光谱采集系统
供试样本光谱数据采集系统如图１所示。为减

小环境光对光谱的影响，设计外侧有门、内侧涂黑的

采集暗箱，位于暗箱内的载物台可沿支架调节高度，

光源置于样品正上方，在样品下方光纤探头连接芯

径为６００μｍ的 ＱＰ６００ １ ＳＲ光纤用于接收光，光
源选用４个 ５０Ｗ／２４Ｖ的 ６４４４５Ｕ型卤素灯（ＯＳＲＡＭ
公司），均布安装在灯架上，透过的光被位于样品下

方的准直镜收集并通过光纤传输至 ＵＳＢ２０００＋型便
携式光谱仪（ＯｃｅａｎＯｐｔｉｃｓ公司），再通过 ＵＳＢ数据
线输入计算机，为确保只有通过样品的光射入光谱

仪的光纤探头，光纤探头周围采用遮光幕帘阻挡外

部光线干扰。

图 １　可见近红外透射能量光谱采集系统

Ｆｉｇ．１　Ａｃｑｕｉｓｉｔｉｏｎｓｙｓｔｅｍｏｆｖｉｓｉｂｌｅ／ｎｅａｒｉｎｆｒａｒｅｄ

ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎｅｎｅｒｇｙｓｐｅｃｔｒａ
１．便携式光谱仪　２．遮光幕帘　３．采集暗箱　４．光源　５．苹果

样品　６．高度可调载物台　７．计算机
　

采集软件为光谱仪自带的 ＳｐｅｃｔｒａＳｕｉｔｅ光谱采
集软件。导出数据后用 ＵｎｓｃｒａｍｂｌｅｒＸ１０３（ＣＡＭＯ
公司）和 Ｍａｔｌａｂ２０１４ａ（ＭａｔｈＷｏｒｋｓ公司）进行数据
分析处理。

１３　光谱数据采集方法
为保证系统稳定，采集光谱数据前，提前 １５ｍｉｎ

打开光源预热，在光谱数据采集软件中设置主要采

集参数如下：积分时间１００ｍｓ，平均扫描次数 １０，平
滑点数 ５，勾选去除暗噪声，光谱仪的光谱范围为
２００～１１００ｎｍ，分辨率为２０ｎｍ。
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光谱数据采集时，将样品置于暗室内载物台上，

苹果果轴与光源检测器垂直，光线从其赤道处穿

过
［１２］
。调整载物台使光源距离载物台表面分别为

１７、１５、１２ｃｍ进行实验，经预备实验对比知，光源距
离载物台表面１２ｃｍ最优。关闭暗箱门保证无外界
光进入，考虑到霉心病的发病位置和形态均不同，故

每个样品采集 ３个点的数据，各点之间约呈 １２０°。
取３个点光谱的平均值作为最终的建模光谱数据。
在采集光谱数据期间，每间隔 １０个样品分别采集 ３
次参考光谱和暗光谱数据，分别取其平均值作为最

终的参考光谱和暗光谱数据，共采集２０条参考光谱
和２０条暗光谱数据。

采集结束后，用刀从苹果中心线切开，切开的截

面用 ＰａｎａｓｏｎｉｃＬＸ５ＧＫ型相机拍照（设置２４～９０ｎｍ
焦距，ＪＰＥＧ图片存储格式），记录苹果是否有霉心
病。通过破坏性实验得出，样本中有健康果 １４２个，
霉心病果５８个。分别从健康果和霉心病果中随机
选取１００和４０个，共 １４０个样本作为训练集，剩下
的４２个健康果和１８个霉心病果作为测试集用于预
测。

１４　原始光谱数据预处理
原始光谱数的信号是通过 Ａ／Ｄ转换出的未经

加工的电压值，反映了光源的强度。为研究光源能

量的稳定性，对所采集的２０条参考光谱数据进行分
析，结果显示每个波长点的相对标准偏差（ＲＳＤ）在
０１８％ ～０９３％范围内。可认为光源能量稳定，因
此直接采用能量光谱计算建立模型是可行的

［１３］
。

为了消除来自高频随机噪声、基线漂移、光散

射、样本间本身成分含量信息的差异性等影响，提高

模型的收敛性能，需对原始光谱数据进行预处

理
［１４－１５］

。本文首先采用 Ｓａｖｉｔｚｋｙ Ｇｏｌａｙ平滑法进
行平滑预处理，经预备实验对比知，平滑点数为 ５０
平滑效果最好；由于光谱数据采集受环境因素的影

响，会影响识别模型的性能，所以将每间隔 １０个样
品的原始光谱分别扣减去此段的暗光谱，以消除环

境因素的影响，以波长 λ为例，其公式为
Ａλ＝Ｓλ－Ｄλ （１）

式中　Ｓλ———在波长 λ时的样品光强

Ｄλ———在波长 λ时的暗光强

Ａλ———样品光谱扣减去此段暗光谱的光强
然后，采用多元散射矫正（Ｍｕｌｔｉｐｌｅｓｃａｔｔｅｒｉｎｇ

ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ，ＭＳＣ）对光谱数据进行预处理。为了消
除数据首段与末段产生的高频噪声，截取 ４００ ～
９００ｎｍ波段的光谱作为全光谱（ＦＳ）数据进行苹果
霉心病识别分析。

１５　数据降维方法
定性分析时涉及高维光谱数据，高维数据会明

显增加分析的复杂性，且每个样品的光谱数据存在

谱峰重叠问题，导致光谱数据信息冗余，因此需要对

光谱数据进行降维
［１６］
。连续投影算法（Ｓｕｃｃｅｓｓｉｖｅ

ｐｒｏｊｅｃｔｉｏｎｓａｌｇｏｒｉｔｈｍ，ＳＰＡ）是一种波长选取方法，通
过对光谱数据投影映射选取原始光谱中的少数波

长，能够有效消除众多波长变量之间的共线性影响，

并且可尽可能多地概括样本光谱信息，降低模型的

复 杂 度
［１７］
。 主 成 分 分 析 （Ｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣＡ）是一种将高维数据压缩，提取关键变
量信息，从而通过较少的综合变量反映原始高维海

量信息的多元统计分析方法
［１８］
。本文采用 ＳＰＡ和

ＰＣＡ从经过预处理后的光谱数据中提取特征波长
或特征变量。

１６　建模方法
近红外光谱定性分析常用方法有线性分析方法

和人工神经网络等非线性方法。偏最小二乘判别法

（Ｐａｒｔｉａｌｌｅａｓｔｓｑｕａｒｅｓｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＬＳＤＡ）
是一种广泛应用于光谱数据处理的多元统计数据分

析方法，其目的是在自变量和因变量里寻找某些相

关程度最大的成分线性组合，以便更好地解释因变

量的变异信息
［１９－２０］

。误差反向传播神经网络

（Ｅｒｒｏｒｂａｃｋｐｒｏｐａｇａｔｉｏｎａｒｔｉｆｉｃｉａｌｎｅｕｒａｌｎｅｔｗｏｒｋｓ，ＢＰ
ＡＮＮ）是目前应用最广泛的一种模式识别的人工神
经网络。由于其拥有较好的非线性映射能力、泛化

能力和容错能力，对于高维光谱数据的处理，可取得

更 好 的 结 果
［２１］
。 支 持 向 量 机 （Ｓｕｐｐｏｒｔｖｅｃｔｏｒ

ｍａｃｈｉｎｅ，ＳＶＭ）是由 ＣＯＲＴＥＳ等根据统计学习理论
提出的原理性方法，可用于解决模式分类与非线性

映射问题
［２２－２３］

。由于是分类问题，故采用 Ｃ ＳＶＣ
模型，最终的决策函数为

ｆ（ｘ） (＝ｓｇｎ ∑
ｌ

ｉ＝１
αｉｙｉＫ（ｘ，ｘｉ）＋ｂ ) （２）

式中　Ｋ（ｘ，ｘｉ）———核函数类型，本文中采用 ＲＢＦ
核函数

αｉ———Ｌａｎｇｒａｎｇｅ系数
ｙｉ———支持向量的类别标签

ｂ———阈值
本文根据 ＦＳ、ＳＰＡ选择的特征波长和 ＰＣＡ提取

的主成分，分别建立特征波长和主成分与 ＰＬＳＤＡ、
ＢＰＡＮＮ和 ＳＶＭ相结合的苹果霉心病快速无损识
别模型，对样本进行定性判别，并进行对比分析，以

确定较优的建模方法。

１７　苹果霉心病的评价及模型的评价标准
为判断苹果霉心病腐烂的程度，通过 Ｍａｔｌａｂ
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２０１４ａ对拍摄的图像进行处理，计算霉心面积所占
比例。经统计，样本的腐烂面积占横截面百分比 Ｍｄ
范围为３％ ～８０％。用 Ｍｄ代表霉心病程度，经咨询
苹果病害专家，规定 Ｍｄ＜１０％、１０％≤Ｍｄ≤３０％和
Ｍｄ＞３０％分别代表轻度、中度和重度霉心。图 ２为
典型图像。基于上述评价标准，５８个霉心病样本
中，轻度、中度、重度样本个数分别为 ２３、２０、１５个，
因此，实验样本具有一定的代表性。本文拟通过霉

心病的识别正确率，对识别模型进行评价。

图 ２　不同发病程度的苹果霉心病果样品

Ｆｉｇ．２　Ａｐｐｌｅｓａｍｐｌｅｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｄｅｇｒｅｅｓｏｆｍｏｌｄｌｙｃｏｒｅ
　

２　结果与分析

图 ３　可见／近红外透射能量光谱曲线

Ｆｉｇ．３　Ｖｉｓｉｂｌｅ／ｎｅａｒｉｎｆｒａｒｅｄｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎｅｎｅｒｇｙｓｐｅｃｔｒａｃｕｒｖｅｓ

２１　光谱数据预处理及光谱特性分析
２００个样品的原始光谱曲线如图 ３ａ所示。其

中，横坐标表示波长，纵坐标表示光强度，表示相应

波长下光源透过苹果所发出的光通量在空间的分布

密度通过 Ａ／Ｄ转换器转化成离散的数字量值。在
６７０ｎｍ附近处有明显的叶绿素吸收峰，７６０ｎｍ附近
处有水或氢氧基团吸收峰（图 ３ａ）。扣减去暗光谱
后的光谱曲线及经 ＭＳＣ预处理后的光谱曲线如
图３ｂ和３ｃ所示。由图３ｃ可知，不同发病程度的光
谱清楚地显示了各波长光强度的变化情况，健康果

在波长６４３、７１４、８０４ｎｍ附近有明显波峰，７１４ｎｍ附
近的光强度是变化最明显的区域。健康果在 ７１４ｎｍ
处的透过峰最高，霉心病果的透过峰均低于健康果，

且发病程度越严重，透过峰越低。进一步分析证明，

受害苹果从心室开始逐渐向外扩散腐烂，病发区呈

黑色或者棕灰色，对光的吸收能力较强，发病程度越

重，心部腐烂面积越大，吸收能力就越强，光透过的

就越少，故透过峰越低，这与王加华等
［１３］
的研究结

论相吻合。由于苹果发生霉心病病变后，无论腐烂

程度多大，被消费者食用后都会对身体产生伤害。

因此，本文仅将苹果样本分为霉心病样本和健康样

本２类［１０］
。

２２　光谱数据降维
２２１　应用 ＳＰＡ提取特征波长

对随机划分后的光谱数据进行 ＳＰＡ分析，经交
叉验证得到的均方根误差和选定的 １２个特征波长
分布如图４所示。当选取１２个特征波长时，均方根
误差最小为０２４４４１（图 ４ａ）。因此本文以 １２个特
征波长的相对光强度作为模型的输入量。为验证所

选波长的有效性，将１２个特征波长的相对光强度作
为 ＰＬＳＤＡ、ＢＰＡＮＮ和 ＳＶＭ模型的输入值，建立其
模型并对测试集样本进行预测。１２个特征波长以
圆点表示（图 ４ｂ），选取的 １２个特征波长分别为
４１０６６、４６８１９、５１５０３、５７１１、６１６２６、６４３、
６７９０１、７１３４、７６８６８、８１１９１、８３６５９、８９９７５ｎｍ。
在波长６４３、７１４、８０４ｎｍ附近有明显波峰处附近都
选取有特征波长点，体现了 ＳＰＡ提取的优点。
２２２　应用 ＰＣＡ提取主成分

利用 Ｍａｔｌａｂ２０１４ａ对样本的高维数据进行主成
分分析。前１３个主成分的贡献率及累计贡献率如
表１所示。由表１可以看出，第 １主成分（ＰＣ１）、第
２主成分（ＰＣ２）和第 ３主成分（ＰＣ３）的贡献率分别
为５１９６％、３１４５％和 ７２６％，三者的累计贡献率
达到９０６７％。若在建立模型中使用的主成分数过
少，将会出现所建模型不能反映样本被测性质与光

谱信息之间的关系，出现不充分拟合现象，而使用过

多的主成分数，则会影响模型的预测精度及模型的

泛化能力，出现过度拟合现象。为探明最优主成分

数量，用随机抽取的１４０个苹果样本作为训练集，剩
余的６０个苹果样本作为测试集，分别选择 ４、５、７、９
和１３个主成分数作为模型输入的特征变量，建立
ＢＰＡＮＮ识别模型并进行对比分析，所建模型对训
练集和测试集中样本的正确识别率如表２所示。从
表２可知，当选择的主成分数为 ９时，模型效果最
优，训练集和测试集的识别正确率分别为 ９３６％和
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９３３％。表明 ＰＣＡ提取的 ９个主成分能较全面地
反映原始光谱中用于区分健康果和霉心果的有效信

息，因此本文选取累计贡献率达到 ９７０８％的前 ９
个主成分作为模型输入的特征变量。

图 ４　ＳＰＡ得到的均方根误差和波长选择分布图

Ｆｉｇ．４　ＤｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｒｏｏｔｍｅａｎｓｑｕａｒｅｅｒｒｏｒａｎｄｓｅｌｅｃｔｅｄｖａｒｉａｂｌｅｗａｖｅｌｅｎｇｔｈｏｂｔａｉｎｅｄｂｙＳＰＡ
　

表 １　ＰＣＡ前 １２个主成分的贡献率和累计贡献率

Ｔａｂ．１　Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｒａｔｅａｎｄａｃｃｕｍｕｌａｔｉｖｅｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｒａｔｅｏｆｔｈｅｆｉｒｓｔ１２ＰＣＡｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

参数 ＰＣ１ ＰＣ２ ＰＣ３ ＰＣ４ ＰＣ５ ＰＣ６ ＰＣ７ ＰＣ８ ＰＣ９ ＰＣ１０ ＰＣ１１ ＰＣ１２ ＰＣ１３

贡献率／％ ５１９６ ３１４５ ７２６ ２７９ １０７ ０７８ ０６３ ０５９ ０５５ ０４３ ０４１ ０３７ ０２６

累计贡献率／％ ５１９６ ８３４１ ９０６７ ９３４６ ９４５３ ９５３１ ９５９４ ９６５３ ９７０８ ９７５１ ９７９２ ９８２９ ９８５５

表 ２　苹果样本的 ＢＰ结果分析

Ｔａｂ．２　ＢＰｍｏｄｅｌｉｎｇｒｅｓｕｌｔｓｏｆａｐｐｌｅｓｓａｍｐｌｅｓ

主成分数
ＢＰ网络隐含

层个数

训练集识别

正确率／％

测试集识别

正确率／％

４ ７ ９００ ８８３
５ １２ ９１４ ８８３
７ ６ ９１４ ９００
９ １１ ９３６ ９３３
１３ １２ ９３３ ９００

２３　建模方法与结果
为建立鲁棒性好的识别模型，分别用 ＰＬＳＤＡ、

ＢＰＡＮＮ和 ＳＶＭ方法建立识别模型并进行实验分
析。

２３１　建模参数的选择与设定
（１）ＰＬＳＤＡ参数选择：用 ＰＬＳＤＡ建立模型时，

主因子数个数至关重要，当主因子数较少时，无法反

映样本的光谱特性，造成模型精度下降，而主因子数

过多时，又会引入干扰噪声。为选择最优主因子数，

本文采用交叉验证的方法来选定 ＰＬＳＤＡ模型的最
佳因子数，针对 ＦＳ、ＳＰＡ和 ＰＣＡ确定的 ＰＬＳＤＡ主
因子数如表３所示。

（２）ＢＰＡＮＮ参数选择：经预实验知，本文采用
单隐含层结构 ＢＰ网络构建模型，包括输入层、隐含

表 ３　ＰＬＳＤＡ和 ＳＶＭ 建模参数的设定

Ｔａｂ．３　ＭｏｄｅｌｉｎｇｐａｒａｍｅｔｅｒｓｏｆＰＬＳＤＡａｎｄＳＶＭ

特征变量

提取方法
ＰＬＳ主因子数

ＳＶＭ

惩罚参数 ｃ 核函数参数 ｇ

ＦＳ １０ １５ ００４７４
ＰＣＡ ８ ４０ ００００５
ＳＰＡ ７ ４０ ００１１０

层和输出层。本文通过经验公式，并结合试凑法确

定最佳隐节点数，隐节点数的经验公式为

ｍ＝ ｎ＋槡 ｌ＋α （３）
式中　ｎ———输入层节点数

ｌ———输出层节点数
α———１～１０之间的常数

在此基础上网络隐含层神经元传递函数采用

‘ｔａｎｓｉｇ’，输出层传递函数采用‘ｐｕｒｅｌｉｎ’，训练函数
选择‘ｔｒａｉｎｌｍ’（ＬＭ训练法），网络训练的目标误差
为０００１，训练最大步数设为 １０００。结合经验公式
范围内隐节点数的网络预测性能确定的网络结构与

参数如表４所示。

表 ４　ＢＰＡＮＮ的网络结构与参数

Ｔａｂ．４　ＰａｒａｍｅｔｅｒｓａｎｄｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＢＰＡＮＮ

参数 ＦＳ ＢＰ ＳＰＡ ＢＰ ＰＣＡ ＢＰ

输入层节点数 １２１０ １２ ９

隐含层节点数 ５ １４ １１

输出层节点数 １ １ １

训练次数 ５ １２ ７

均方误差 ０１３ ００６７ ００７２

　　（３）ＳＶＭ参数选择：用 ＳＶＭ作分类预测时，需
考虑核函数和相关参数（主要是惩罚参数 ｃ和核函
数参数 ｇ）对模型性能的影响。本文选用 ＲＢＦ函数
作为核函数。利用 Ｋ折交叉验证法（Ｋｆｏｌｄｃｒｏｓｓ
ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ，ＫＣＶ）的粗选和精选２个步骤优化 ｃ和 ｇ
参数，参数优化结果如图 ５所示。针对 ＦＳ、ＳＰＡ和
ＰＣＡ确定的 ＳＶＭ最佳参数组合 ｃ和 ｇ如表３所示。
２３２　建模结果

基于随机法划分的训练集样本的透射能量光谱
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图 ５　ＳＶＭ模型中参数 ｃ和 ｇ寻优过程

Ｆｉｇ．５　ＯｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎｏｆｐａｒａｍｅｔｅｒｓｃａｎｄｇｆｏｒＳＶＭ
　

数据，将 ＦＳ、经 ＳＰＡ提取的特征波长以及 ＰＣＡ提取
的主成分分别作为 ＰＬＳＤＡ、ＢＰＡＮＮ以及 ＳＶＭ模
型的输入变量，建立霉心病果与健康果的识别模型，

并用测试集样本对模型进行预测。理论上，输出为

１为健康果，输出为０则为霉心病果，判别阈值设为
０５，输出大于 ０５的样品为健康果，输出小于 ０５
的样品为霉心病果。所建模型对训练集和测试集中

样本的正确识别率如表５所示。
由表 ５可知：在 ＰＬＳＤＡ模型中，ＦＳ ＰＬＳＤＡ

　　　　
表 ５　霉心病果与健康果的识别正确率

Ｔａｂ．５　Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｃｃｕｒａｃｙｏｆｍｏｌｄｙｃｏｒｅａｎｄｈｅａｌｔｈｙａｐｐｌｅｓ

建模方法
特征变量

提取方法

运行时间／

ｓ

训练集 测试集

误判数／个

霉心病果（４０个） 健康果（１００个）

识别

正确率／％

误判数／个

霉心病果（１８个） 健康果（４２个）

识别

正确率／％

ＦＳ １６６ ６ ９ ８９３ ３ ４ ８８３

ＰＬＳＤＡ ＳＰＡ ８７ ２ １２ ９００ １ ５ ９００

ＰＣＡ ７４ ４ １０ ９００ ４ ３ ８８３

ＦＳ ５９６ ２ ４ ９５７ ３ ５ ８６７

ＢＰＡＮＮ ＳＰＡ ７７ ４ ２ ９５７ ３ １ ９３３

ＰＣＡ ９８ ６ ３ ９３６ ４ ０ ９３３

ＦＳ ２３９２５ ７ １３ ８５７ ４ ６ ８３３

ＳＶＭ ＳＰＡ １７９ ２ ２ ９７１ ２ ０ ９６７

ＰＣＡ １２６ ０ １ ９９３ ２ ０ ９６７

模型对训练集和测试集中霉心病果和健康果的识别

正确率分别为 ８９３％和 ８８３％，分别有 １５、７个样
本发生误判。ＳＰＡ ＰＬＳＤＡ模型对训练集和测试
集中样本的识别正确率相等，均为 ９００％，分别有
１４、６个样本发生误判。ＰＣＡ ＰＬＳＤＡ模型对训练
集和测试集中样本的识别正确率分别为 ９００％和
８８３％，分别有１４、７个样本发生误判。在 ＢＰＡＮＮ
模型中，ＦＳ ＢＰＡＮＮ模型对训练集和测试集中霉
心病果和健康果的识别正确率分别为 ９５７％和
８６７％，分别有６、８个样本发生误判。基于 ＳＰＡ和
ＰＣＡ所建模型对训练集中样本的识别正确率分别
为９５７％和 ９３６％，分别有 ６、９个样本发生误判，
对于测试集，基于 ＳＰＡ和 ＰＣＡ所建模型的识别正确
率相等，均为 ９３３％，误判个数均为 ４个。在 ＳＶＭ
模型中，ＦＳ ＳＶＭ模型对训练集和测试集中霉心病
果和健康果的识别正确率分别为 ８５７％和 ８３３％，
分别有２０、１０个样本发生误判。ＳＰＡ ＳＶＭ模型对
训练集和测试集中样本的识别正确率分别为

９７１％和 ９６７％。ＰＣＡ ＳＶＭ模型对训练集和测
试集中样品的识别正确率分别为 ９９３％和 ９６７％。
预测时都仅有２个霉心病果误判为健康果。

３　讨论

可见近红外透射能量光谱定性分析时涉及高维

光谱数据，这会增加分析的复杂性，且每个样品的光

谱数据存在谱峰重叠问题，导致光谱数据信息冗余，

网络运算很容易陷入局部极小且解析困难，本文对

光谱数据进行平滑和 ＭＳＣ预处理后，基于 ＦＳ、ＳＰＡ
和 ＰＣＡ建立识别模型。从识别结果分析得出，９种
模型均没有欠拟合及过拟合现象发生，说明可见近

红外透射能量光谱分析方法对于苹果霉心病的识别

是可行的。

为分析不同建模方法的可靠性和适应性，首先

对比基于 ＦＳ、ＳＰＡ和 ＰＣＡ方法所建模型用于苹果霉
心病识别，基于 ＳＰＡ和 ＰＣＡ所建模型的运行速度明
显比基于ＦＳ所建模型的运行速度快很多。此外，基
于 ＳＰＡ和 ＰＣＡ所建模型的输入变量数分别只有 １２
和９个，仅相当于基于 ＦＳ所建模型输入变量数的
０９９％和０７４％，极大降低了模型的复杂度，运算
速度明显加快，更能适应现场实时检测的应用要求。

对比 ＰＬＳＤＡ、ＢＰＡＮＮ和 ＳＶＭ模型用于苹果
霉心病识别，对于 ＳＶＭ模型，能较好地解决小样本、
高维数、非线性和局部极小点等实际问题，具有较好

的鲁棒性，且采用 ＫＣＶ优化的思想可以得到最优
的参数，并且有效避免过学习和欠学习状态的发生。

其模型性能从优到劣依次为 ＳＰＡ ＳＶＭ、ＳＰＡ ＢＰ
ＡＮＮ、ＳＰＡ ＰＬＳＤＡ，ＰＣＡ ＳＶＭ、ＰＣＡ ＢＰＡＮＮ、
ＰＣＡ ＰＬＳＤＡ。ＳＶＭ模型对训练集和测试集中样
品的识别正确率均分别高于９７１％和 ９６７％，可见
ＳＶＭ模型的性能要优于 ＢＰＡＮＮ和 ＰＬＳＤＡ模型，
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在实际应用中也更加稳定和可靠。

ＳＰＡ ＳＶＭ和 ＰＣＡ ＳＶＭ模型综合分析可知，
ＳＰＡ ＳＶＭ和 ＰＣＡ ＳＶＭ模型对测试集的识别正确
率均达到了 ９６７％，但对于训练集，ＰＣＡ ＳＶＭ模
型的识别正确率为９９３％，要略高于 ＳＰＡ ＳＶＭ模
型的９７１％。说明 ＰＣＡ提取出了更全面地用于区
分霉心病果和健康果有效信息，而 ＳＰＡ提取的特征
波长漏掉了一些有用信息。

与国内外研究结果比较可知，与李顺峰等
［１１］
研

究相比，模型训练集和测试集的正确识别率分别提

高了９４％和８９％，由于其通过光谱漫反射检测方
式判别苹果霉心病害，而霉心病早期发生在果心及

其附近，通过近表面光谱漫反射的检测方式难以反

映果心及深层果肉的特征信息，这表明透射光谱更

适合苹果霉心病的检测；与韩东海等
［１０］
研究相比，

识别正确率提高了１０５％，其判别方法采用线性判
别方法，本文建立多个模型进行对比分析，以确定较

优的建模方法，因此模型的先进性和准确率更高；与

ＳＨＥＮＤＥＲＥＹ等［１２］
研究相比，识别正确率提高了

６６９％。
综合可知 ＰＣＡ ＳＶＭ模型具有更高的学习能

力和预测能力，能更好地解决苹果霉心病的模型识

别推广能力的问题。对误判霉心病果的发病面积进

行考察，发现误判霉心病果的腐烂面积均低于

１０％，临界于健康果与病果之间，这种发病面积小且
霉菌附在水果心室里给检测带来了一定的难度。

４　结论

（１）提出了一种基于可见近红外透射能量光谱
进行苹果霉心病快速无损识别的模型和方法。不同

发病程度的光谱清楚地显示了各波长光强度的变化

情况，健康果在 ７１４ｎｍ处的透过峰最高，霉心病果
的透过峰均低于健康果，且发病程度越重，透过峰越

低。这为苹果霉心病的光谱判别提供了理论依据。

（２）不同光谱预处理方法对建模结果有影响。
分别建立了基于 ＦＳ、ＳＰＡ和 ＰＣＡ的 ＰＬＳＤＡ、ＢＰ
ＡＮＮ、ＳＶＭ识别模型。基于 ＳＰＡ和 ＰＣＡ所建模型
的输入变量数仅相当于基于 ＦＳ所建模型输入变量
数的０９９％和０７４％，极大降低了模型的复杂度。

（３）分析比较 ９种建模方法的识别结果，发现
ＰＣＡ ＳＶＭ模型具有更高的学习能力和预测能力，
对训练集和测试集中的霉心病果和健康果识别正确

率分别为 ９９３％和 ９６７％。研究结果表明，基于
ＰＣＡ ＳＶＭ方法应用于苹果霉心病的快速无损识别
中是可行的且具有较高的识别准确度，为苹果在线

内部品质分级和便携式苹果霉心病检测仪的研究与

开发提供了技术依据。
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