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摘要:目的:快速、准确检测羊肉掺假.方法:利用可见—
近红外(４００~１０００nm)和短波近红外(９００~１７００nm)
高光谱成像仪对羊肉中掺假不同比例的鸭肉进行数据采

集,比较两个波段范围内不同光谱预处理方法的偏最小

二乘法(PLS)建模效果,最终在可见—近红外波段选择归

一化预处理方法,在短波近红外波段选择标准正态变量

变换(SNV)预处理方法.分别对两个波段的光谱数据进

行最优的预处理后,采用连续投影算法(SPA)、竞争性自

适应重加权算法(CARS)、区间随机蛙跳算法(iRF)和组

合区间偏最小二乘法(SiPLS)对特征波长进行选取.结

果:在短波近红外(９００~１７００nm)波段采用 SNVＧSPAＧ
PLS模型的羊肉掺假预测效果最好,预测集决定系数为

０．９６８４,预测标准偏差为０．０５８２,预测集相对分析误差为

５．６２５４,并得到较好的图像反演结果.结论:利用不同波

段的高光谱成像技术可实现对羊肉掺假的快速无损定量

检测.
关键词:羊肉;鸭肉;掺假;高光谱;定量检测;可见—近红

外;短波近红外

Abstract:Objective:ThisstudyaimedtoestablisharapidandacＧ

curatepredictionmethodoflambadulterationbyusingvisible/

nearＧinfrared (４００~１０００nm)andshortＧwavenearＧinfrared
(９００~１７００nm)hyperspectralimagingtechniques．Methods:

Thedataacquisitionoflambadulteratedwithdifferentproportions

ofduckmeatusingvisible/nearＧinfrared(４００~１０００nm)andshortＧ

wavenearＧinfrared(９００~１７００nm)hyperspectralimagerswas

performedtocomparetheeffectofpartialleastsquares(PLS)

modelingwithdifferentspectralpreprocessingmethodsinthetwo

bandranges．ThenthenormalizedpreprocessingmethodwasseＧ

lectedinthevisibleＧNIRband,andthestandardnormalvariate

transformation(SNV)preprocessingmethodwasselectedinthe

shortＧwaveinfraredband．Aftertheoptimalpreprocessingofthe

spectraldataontothetwobandsseparately,thefeaturewaveＧ

lengthswereselectedusingthesuccessiveprojectionsalgorithm
(SPA),thecompetitiveadaptivereweightedsampling(CARS),

theIntervalrandomfrog (iRF)andtheSynergyintervalsPLS
(SiPLS)．Results:Thebestlambadulterationpredictionusing
SNVＧSPAＧPLS modelintheshortＧwavenearＧinfrared (９００~

１７００nm)bands,wasachieved,and withthepredictionset

modelevaluationcoefficientsofR２
p＝０．９６８４,RMSEP＝０．０５８２,

RPD＝５．６２５４,relaiableimageinversionresultswereobtained．

Conclusion:Therapidandnondestructivequantitativedetection

oflambadulterationcanbeachievedbyusinghyperspectralimaＧ

gingtechniquesindifferentwavebands．

Keywords:lamb;duckmeat;adulteration;hyperspectral;quanＧ

titativedetection;visible/nearＧinfrared;shortＧwavenearＧinfrared

肉类主要包括畜禽类和水产品类,人体所需的蛋白

质、脂肪酸、微量元素等重要能量物质都来源于肉类[１].
随着生活水平不断提高,人们在饮食方面更加注重食品

的品质和营养均衡搭配,但一些不法商家将一些低品质

的肉类混入高品质肉类中,以次充好,特别是２０１３年欧

洲的“马肉风波”,引发了人们对肉类掺假问题的极度关

注[２－３].肉类掺假检测方法包括感官评测、荧光 PCR检

测技术、电泳分析法和酶联免疫分析技术等,但大多需要

样品前处理,试验操作较为繁琐且费时费力,很难实现较

大样品量的现场快速实时检测[２－４].
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高光谱成像技术作为一种能同时表征一维光谱信息

和二维空间性信息的综合无损检测技术,已被广泛应用

于医药[５]、农业[６]、生态保护[７]等行业.在肉类掺假检测

方面,朱亚东等[８]利用近红外高光谱成像技术结合线性

回归算法(MLR)建立了牛肉中掺假鸡肉的定量检测模

型;刘友华等[９]对羊肉中掺假猪肉在３９０~１０４０nm 波段

范围内进行了高光谱图像的采集,最终利用竞争性自适

应重加权算法(CARS)挑选出４２个波长建立了羊肉掺假

定量模型;Zhao等[１０]基于可见—近红外高光谱对新鲜牛

肉中掺假变质牛肉进行识别,最终利用入侵杂草优化算

法(IWO)结合最小二乘支持向量机算法(LSＧSVM)建立

的模型效果最优;进一步证明了高光谱无损检测技术在

肉类品质检测中的可行性.
现有文献研究报道大都采用单一波段的高光谱成像

技术对肉类掺假进行判别,但少有同时采用两个波段进

行对比分析.试验拟选取高品质解冻状态下的羊肉为掺

假对象,以价格相对较低的鸭肉进行掺杂,采集样品在可

见—近红 外 (４００~１０００nm)和 短 波 近 红 外 (９００~
１７００nm)两个波段范围内的高光谱信息,通过选取合适

的预处理方法建立定量模型,并选取最优的模型进行图

像反演,提出一种快速检测羊肉掺假鸭肉的快速定量检

测可视化方法,以期为羊肉掺假的定量检测提供数据和

技术支撑.

１　材料与方法

１．１　试验样品

新鲜羊肉、鸭肉:京东７fresh生鲜超市,在１h内全程

低温贮藏运回实验室.

１．２　试验设备

高光谱设备:GaiaSoterＧDual型,GaiaFieldＧProＧV１０E
型,GaiaFieldＧProＧN１７E型,江苏双利合谱科技有限公司;

电子秤:CNＧLQＧCＧ６００２型,昆山优科维特电子科技

有限公司;
多功能切碎机:HCPＧA９型,中山市小马熊电器有限

公司.

１．３　试验方法

１．３．１　样品的制备　从羊肉和鸭肉中去除可见脂肪,以
减少对试验结果的干扰.将羊肉和鸭肉切块后,按照一

定的掺假比例(１０％~９０％,掺假间隔为１０％,每份样品

总量为５０g),称取相对应的羊肉和鸭肉至搅拌机中搅拌

４min,使样品充分混合后放入培养皿中铺平.每个掺假

样品制备５个平行样,并同时制备５个纯羊肉样品和５个

纯鸭肉样品,共计５５个.

１．３．２　高光谱图像的采集与校正　在进行高光谱图像采

集之前,应保证光源的稳定性,消除光谱仪自身的影响,
因此试验前先将高光谱仪器开机预热３０min后,再进行

图像的采集.首先确定高光谱镜头与拍摄样品之间的最

佳物距,随后调整高光谱采集数据的各项参数,具体参

数:GaiaFieldＧProＧV１０E型(４００~１０００nm)高光谱仪与

样品的物距为３００mm,曝光时间为２．４ms,扫描速度为

０．１４０６cm/s,图像像素为８００×７６９;GaiaFieldＧProＧN１７E
型(１０００~１７００nm)高光谱仪与样品的物距为５１０mm,
曝光时间为１．２ms,扫描速度为０．０９３２cm/s,图像像素

为６４０×６６６.高光谱采集系统示意图如图１所示.

图１　高光谱系统结构示意图

Figure１　Schematicdiagramofhyperspectral
systemstructure

　　对５５个样品进行光谱信息采集后,在相同的采集条

件下,扫描聚四氟乙烯白板(反射率为９９．９９％)得到全白

的校准板图像,盖上相机镜头盖获取全黑的背景图像,利
用黑白校正的方法以减少仪器本身的暗电流和样品本身

对光源反射的影响.其中,黑白校正公式为:

R ＝
R０ －B
W －B

, (１)

式中:

R ———校正后的信号强度;

R０———原始信号强度;

B ———全黑的标定信号强度;

W ———全白的标定信号强度.

１．３．３　感兴趣区域提取　对５５组样品的高光谱数据进

行黑白校正后,对感兴趣区域进行提取,具体步骤如图２
所示,并对提取的感兴趣区域内每个像素点的光谱反射

率值进行平均处理作为样品最终的光谱数据,共获取得

到 ５５ 组 光 谱 数 据.数 据 处 理 采 用 Specview 软 件、

ENVI５．３软件和 Matlab２０２０b软件.

１．３．４　样品集划分　在采集样品的过程中,难免会产生

异常样品,其在一定程度上影响校正模型的预测能力,因
此在建模前须将异常样品从样品集中剔除.试验采用主

成分分析(PCA),利用提取的光谱主成分得分向量来代

替光谱向量计算样本间的马氏距离,将超出设定的马氏

距离阈值的异常样本进行剔除[１１].剔除马氏距离大于

３f/n(f 为PCA选取前６个主成分数;n 为样品数)的校

正样 品[１２],通 过 ３f/n 计 算 得 到 的 马 氏 距 离 阈 值 为

０．３２７３,最终从５５个样本中剔除１个超过阈值的异常样

品.然后采用光谱—理化值共生距离算法(SPXY)[１３]将

剩余的５４个样品以３∶２的比例划分成３２个校正集和

２６
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图２　感兴趣区域提取步骤

Figure２　Extractionstepsforregionsofinterest

２２个预测集.

１．３．５　变量筛选方法

(１)连续投影算法(SPA):从选定一个波长开始,每
次循环都计算其在未入选波长上的投影,将投影向量最

大的波长引入到波长组合.每一个新入选的波长,都与

前一个线 性 关 系 最 小.算 法 对 每 次 选 择 的 结 果 进 行

MLR建模预测分析,以最小均方根误差(RMSE)来判断

所建模型的优劣.试验中选择的最佳变量数范围为５~
５０,从４００~１０００nm 光谱集合选择出１４个特征波长,从

９００~１７００nm 光谱集合选择出１３个特征波长.
(２)竞争性自适应重加权算法(CARS):每次通过指

数衰减函数(EDF)和自适应重加权采样(ARS)选取 PLS
模型中回归系数绝对值大的波长点,在交叉验证过程中

选取PLS模型中交叉验证均方根误差(RMSECV)最小

子集定义为最优变量子集[１４].试验中将蒙特卡洛采样次

数设置为１０００次,交叉验证组数为５,从４００~１０００nm
光谱集合选择出１０个特征波长,从９００~１７００nm 光谱

集合选择出１４个特征波长.
(３)区间随机蛙跳(iRF)算法:它是一种可逆的跳跃

马尔可夫链蒙特卡罗式算法,通过计算每个区间光谱点

的绝对回归系数总和来评估区间,选择误差最小的区间

组合[１５].参数设置:移动窗口大小w 设置４,子间隔初始

值Q 为５,最大主成分数为１０,迭代次数 N 设置为５００.

从４００~１０００nm 光谱集合选择出排名前１０的波长间隔

共２９个特征波长,从９００~１７００nm 光谱集合选择出排

名前１９的波长间隔共７０个特征波长.
(４)组合区间偏最小二乘法(SiPLS):在区间偏最小

二乘法(iPLS)的基础上[１６],将全光谱波段分成的若干个

子区间中精度较高的几个子区间联合起来,以 RMSECV
值为衡量指标并在此基础上建立PLS模型[１７].SiPLS的

子区间数均设为１０,从４００~１０００nm 光谱集合选择的

最佳联合子区间(包括２、５、６和７)共４７个特征波长.从

９００~１７００nm 光谱集合选择的最佳联合子区间(包括２、

３、４和１０)共２０５个特征波长.

１．４　建模方法与模型评价

利用偏最小二乘法回归(PLS)算法构建样品中羊肉

掺假鸭肉的全波段定量分析模型和特征波段定量分析模

型.PLS是光谱分析中应用最广泛的化学计量方法,该

方法同时可将光谱阵X 和浓度阵Y 同时进行分解,并将

浓度阵Y 主成分信息与引入到光谱阵X 的分解过程中,

增强了两者的对应计算关系[１８][１９]５９－６１.

模型的性能由校正集决定系数(R２
cv)、预测集决定系

数(R２
p)、交叉验证的校正标准偏差(SECV)、预测标准偏

差(RMSEP)和预测集相对分析误差(RPD)对模型效果进

行评价.相关计算公式如下:

R２ ＝１－
∑
n

i＝１

(yi －̂yi)２

∑
n

i＝１

(yi －y)２
, (２)

RMSE ＝
∑
n

i＝１

(yi －̂y)２

n－１
, (３)

RPD ＝
∑
n

i＝１

(yi －y)２

∑
n

i＝１

(yi －̂yi)２
, (４)

式中:

R２———决定系数;

RMSE———均方根误差;

RPD———相对分析误差;

n———校正集或验证集的样本个数;

yi———第i个样品测量值;

ŷi———第i个样品预测值;

y———测量平均值.

如果R２
cv和R２

p值越接近１,SECV 和 RMSEP值接近

０,并且 RPD≥３．０,说明模型建立的效果较好,建立的定

标模型可以用于实际检测[１９]７５－７８[２０].

２　结果与讨论

２．１　样品光谱曲线特征

图３为所有样品在４００~１０００nm 的原始光谱图像,

图４为所有样品在９００~１７００nm 的原始光谱图像.通

过图３(a)和图４(a)可以看出,未掺假样品和掺假样品的

光谱曲线趋势大致相似,但从图３(b)和图４(b)中的１０条

不同掺假比例(０％~１００％)的光谱曲线中可以看出,在

５００~８００nm 波段,１０００~１４００nm 波段,掺假样品相对

于未掺假样品的变化趋势和变化幅度均有较为明显的差
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图３　样品在４００~１０００nm 的原始光谱

Figure３　Originalspectraofsamples(４００~１０００nm)

图４　样品在９００~１７００nm 的原始光谱

Figure４　Originalspectraofsamples(９００~１７００nm)

异,并 且 在 整 个 光 谱 范 围 (４００~１０００nm 和 ９００~
１７００nm)内并不存在随着羊肉掺假比例的升高,光谱的

反射率曲线明显呈升高或下降的规律,因此需要通过化

学计量学方法提取光谱中的有效信息,剔除无用的干扰

信息后建立模型[２１].

２．２　全光谱PLS建模

制备的肉类掺假样品的光谱中除了包含自身丰富的

化学物质信息外,还含有与样品组分无关的信息和噪声,

如温度、光的散射、仪器响应以及样品自身混合不均匀等

因素.采用小波变换(WT)、多元散射校正(MSC)、标准

正态变量变换(SNV)、归一化和SavitzkyＧGolay卷积平滑

法(SG)５种光谱预处理方法对原始光谱进行预处理,并
建立羊肉掺假鸭肉的全波段 PLS定量预测模型,建模结

果如表１、表２所示.通过比较分析,筛选出适合于４００~
１０００nm 和９００~１７００nm 两个谱段范围的光谱预处理

方法.

　　由表１可以看出,对于４００~１０００nm 波段范围的光

谱,采用归一化预处理后的全光谱建模效果略优于原始

光谱直接建模,原因可能在于采用归一化预处理后的高

光谱数据在一定程度上消除了测量过程中的随机误差,

其模型性能参数:R２
cv为０．９０７１,SECV 为０．０９８８,R２

p为

０．９１５３,RMSEP为０．０８５３,RPD为３．４３６０.

　　由表２可以看出,对于９００~１７００nm 波段范围的光

谱,采用SNV预处理后的光谱建模效果优于原始光谱直

接建模,而且与 MSC预处理后的建模效果相近,原因在

于SNV和MSC两种预处理方法均能消除由于固体颗粒

表１　４００~１０００nm下采用不同预处理方法的全波段PLS模型性能

Table１　PerformanceoffullＧbandPLSmodelswithdifferentpretreatmentmethodsfor４００~１０００nm

模型 主因子数
校正集

R２
cv SECV

预测集

R２
p RMSEP RPD

NONE ７ ０．９０５９ ０．０９９４ ０．９０７８ ０．０９０３ ３．２９３３

WT １０ ０．８６０５ ０．１１４７ ０．８８８６ ０．１１１７ ２．９６６１

MSC １３ ０．９１６９ ０．０９５５ ０．８１８４ ０．１２４７ ２．３４６６

SNV ９ ０．８９８０ ０．１０５８ ０．８７６１ ０．１０５２ ２．８４１０

归一化 ６ ０．９０７１ ０．０９８８ ０．９１５３ ０．０８５３ ３．４３６０

SG ７ ０．９０６０ ０．０９９３ ０．９０７４ ０．０９０５ ３．２８３２
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表２　９００~１７００nm下采用不同预处理方法的全波段PLS模型性能

Table２　PerformanceoffullＧbandPLSmodelswithdifferentpretreatmentmethodsfor９００~１７００nm

模型 主因子数
校正集

R２
cv SECV

预测集

R２
p RMSEP RPD

NONE ６ ０．７８５６ ０．１４５５ ０．８６１８ ０．１１６９ ２．６９００

WT １３ ０．８７１２ ０．１０４２ ０．８９７０ ０．１０８１ ３．１１５９

MSC ５ ０．９０３８ ０．０９７９ ０．９２６９ ０．０９４４ ３．６９８６

SNV ５ ０．９０５５ ０．０９７０ ０．９３１１ ０．０９６７ ３．８０８７

归一化 ７ ０．８９７４ ０．０９９５ ０．８８４２ ０．１４７９ ２．９３８６

SG １２ ０．８０２２ ０．１３９７ ０．９１０６ ０．０９４１ ３．３４４５

分布不均匀和颗粒大小对光谱造成的散射影响.SNV模

型性能 参 数:R２
cv 为 ０．９０５５,SECV 为 ０．０９７０,R２

p 为

０．９３１１,RMSEP为０．０９６７,RPD为３．８０８７.

２．３　特征波长选取及建模

在２．２的基础上,对４００~１０００nm 波段的光谱数据

进行归一化预处理,对９００~１７００nm 波段的光谱数据进

行SNV预处理后,采用４种变量筛选方法(SPA、CARS、

iRF和SiPLS)对模型进行进一步优化.

对于４００~１０００nm 波段,建模结果如表３所示,

４种波长选择方法挑选的波长如图５所示.从表３可以

看出,经过SPA方法挑选波长后的建模效果最优,且挑选

得到了１４个波长,分别为４０９．６５,４１４．５４,４５８．６８,５１８．０８,

５７８．０８,６１８．４１,６６４．１１,６７９．４３,７１０．１６,７３５．８９,７８７．６５,

８５０．３４,９１３．６３,９６６．８４nm,相比于原始数据的１２５个波长

点,减少了８８．８０％.其建模效果:R２
cv为０．９１０３,SECV

为０．０９８７,R２
p 为 ０．９４７９,RMSEP 为 ０．０７０４,RPD 为

４．３８１１.并与经过归一化预处理后的全谱建模效果对比

后发现,R２
p上升了３．５６％,RMSEP下降了１７．４７％,RPD

升高了２７．５１％,建模预测效果如图６所示.

　　通过表３对比可以看出,虽然SPA 方法和iRF方法

的校正集建模效果相当,但SPA 方法的预测集建模效果

要优于iRF方法.分析其原因并通过图５可以看出,SPA
方法选择的波长在整个区间范围内都有分布,但iRF方

法选择的波长较为集中且连续,可能包含了一定的无用

表３　４００~１０００nm下采用归一化后的PLSR建模效果

Table３　EffectsofPLSRmodelingafterusingnormalizationfor４００~１０００nm

模型
特征波

长数
主因子数

校正集

R２
cv SECV

预测集

R２
p RMSEP RPD

CARS １０ ９ ０．８９９８ ０．０９６４ ０．８７０８ ０．１０２４ ２．７８２１

iRF ２９ ６ ０．９０９８ ０．０９８３ ０．９２９２ ０．０７６０ ３．７５８２

SiPLS ４７ ７ ０．９０８８ ０．０９８２ ０．８９６０ ０．０９１９ ３．１００９

SPA １４ １０ ０．９１０３ ０．０９８７ ０．９４７９ ０．０７０４ ４．３８１１

图５　４００~１０００nm波段归一化预处理后挑选特征波长

Figure５　Selectionofcharacteristic wavelengthsafter
normalized preＧprocessing in the ４００ ~
１０００nmband

信息.且在可见光波段范围内的５１５~７００nm 波段附近

存在肌红蛋白、氧肌红蛋白和脱氧肌红蛋白等与肉类中

色素形成相关的基团吸收[２２],SPA 方法选择到的特征波

长在此区间内均有分布.

　　对于９００~１７００nm 波段,建模结果如表４所示,

４种波长选择方法挑选的波长如图７所示.从表４可以

看出,同样是经过SPA方法挑选波长后的建模效果最优,

共挑选得到了１３个波长,分别为:８９９．８３,９２６．５１,９４２．２０,

９６５．７４,１００３．４０,１１１１．６８,１１３６．７９,１２０７．４１,１３７２．１８,

１５７４．６２,１６２３．２７,１６４０．５３,１６９０．７５nm,相比于原始数

据的５１２个波长点,减少了９７．４６％.其建模效果:R２
cv为

０．９１９１,SECV 为 ０．０９９７,R２
p 为 ０．９６８４,RMSEP 为

０．０５８２,RPD为５．６２５４.与经 过SNV预 处 理 后 的 全 谱
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图６　４００~１０００nm 波段归一化结合SPA建模效果

Figure６　４００~１０００nmbandnormalizedcombinedwithSPA modelingeffect

建模 效 果 相 比,R２
p 上 升 了 ４．０１％,RMSEP 下 降 了

３９．８１％,RPD 升 高 了 ４７．７０％,建 模 预 测 效 果 如 图 ８
所示.

通过表４对比可以看出,SPA 方法和 CARS方法选

择的特征波长数相似,SPA方法挑选了１４个波长,CARS
方法挑选了１３个波长,但 SPA 的建模总体效果要优于

CARS.结合图７可以看出,在９８０,１２００nm 附近存在

O—H 键 的 一 级 倍 频 和 二 级 倍 频 的 吸 收;在 １２３５,

１５４０nm 附近 存 在 蛋 白 质 中 C—H 键 的 三 级 倍 频 和

N—H键 的 二 级 倍 频 吸 收;在 ９９０~１２００,１６９０~
１７００nm 附近存在于肉类中脂质形成相关的 C—H 键的

二级倍频和合频的吸收[２２－２３].SPA 方法相较于 CARS
方法在１６００~１７００nm 波段选择到了更多与肉类脂质

形成相关的特征波长,因此其建模效果更优.

表４　９００~１７００nm下采用SNV预处理方法后的PLSR建模效果

Table４　EffectsofPLSRmodelingwithSNVpretreatmentmethodfor９００~１７００nm

模型
特征波

长数
主因子数

校正集

R２
cv SECV

预测集

R２
p RMSEP RPD

CARS １４ １３ ０．９１６７ ０．０９９６ ０．９５７５ ０．０１８４ ４．８５０７

iRF ７０ ７ ０．９０６２ ０．０９６７ ０．９４３４ ０．０１９７ ４．２０３３

SiPLS ２０５ ６ ０．９０９２ ０．０９５１ ０．９５５４ ０．０６００ ４．７３５１

SPA １３ ７ ０．９１９１ ０．０９９７ ０．９６８４ ０．０５８２ ５．６２５４

　　综上所述,对照SPA 方法在４００~１０００nm 波段选

择得到的１４个波长点和在９００~１７００nm 波段选择得到

的１３个波长点,它们大都落在与肉类相关的吸收谱带区

域内或附近,表明挑选出的各峰位较好地反映了两种不

图７　９００~１７００nm 波段SNV预处理后挑选波长

Figure７　SelectionofwavelengthsafterSNVpretreatＧ

mentinthe９００~１７００nmband

同肉类的吸收特征;从另一个侧面也说明SPA 方法挑选

出的波长更具有代表性,进一步提升了建模的效果.

２．４　掺假可视化

通过２．３节可知,最佳的 PLS定量模型是在９００~
１７００nm 波段范围内,首先对光谱进行SNV 预处理后,
再利用SPA方法挑选波长后得到.利用该模型建立羊肉

掺假鸭肉含量的预测表达式:

y＝０．４３６４λ８９９．８３nm ＋０．１８６４λ９２６．５１nm ＋０．５２８３λ９４２．２nm ＋
４．１４１１λ９６５．７４nm－５．７７１０λ１００３．４nm ＋１．７３２７λ１１１１．６８nm ＋
２．９３１３λ１１３６．７９nm－０．９６１４λ１２０７．４１nm －０．６１８９λ１３７２．１８nm －
３．０７４４λ１５７４．６２nm－０．７９６７λ１６２３．２７nm －３．０４３６λ１６４０．５３nm －
１．４１２７λ１６９０．７５nm－１３．７２７８, (５)

　　式中:

y———预测的掺假率值;

λ———特征波长对应的反射率值.
通过式(５)计算羊肉掺假鸭肉的高光谱图像中每个

像素点的掺假率,再使用伪彩色图像处理方法生成掺假

率的可视化图像,如图９所示.从图９可以看出,随着掺
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图８　９００~１７００nm 波段 SNV结合SPA建模效果

Figure８　９００~１７００nmbandSNVcombinedwithSPA modelingeffect

图９　羊肉掺假鸭肉掺假可视化图像

Figure９　Visualizationimagesoflambadulterationandduckadulteration

假比例的增加,颜色由深色变成浅色.高光谱成像技术

提供了一种切实可靠的方法来可视化掺假样品的分布,

这是其他方法无法实现的.然而,对于每个单独制备的

掺假样品,尽管在前期样本制备的过程中已经尽可能地

让样品混合均匀,但通过图９仍发现掺假样品的分布还

是存在不均匀性.

３　结论
(１)对于４００~１０００nm 波段来说,采用归一化预处

理后 建 立 的 全 波 段 PLS 模 型 精 度 最 高;对 于 ９００~
１７００nm 波段来说,采用 SNV 预处理后建立的全波段

PLS模型精度最高.对最佳预处理方法下的两个光谱波

段进行波长选择,发现SPA 方法在消除多重共线性的基

础上,挑选出的波长之间的共线性最小且具有代表性,能
进一步提升模型的精度和简洁度.

(２)在９００~１７００nm 波段范围内含有的与肉类组

成相关的基团信息更多,更能反映肉类的特征信息,可能

更适合于进行肉类掺假的识别.为扩大模型的全面性和

适用 性,试 验 还 需 延 伸 至 长 波 近 红 外 谱 段 (１７００~
２５００nm);同时,试验中选取高品质的羊肉和鸭肉均为

当地超市的成品包装,后续模型能否适用于不同环境(温
度、湿度、形态等)、不同品种、不同品质、不同喂养方式和

不同新鲜度下的羊肉掺假研究,需进一步地验证探讨.
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