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基于太赫兹光谱和支持向量机快速检测棉花种子
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［摘要］ 鉴于目前对农产品品种的检测大多是基于可见光 ／近红外光谱的， 提出了一种基于太赫兹光谱

和支持向量机快速检测棉花种子的方法． 为实现棉花种子的分类识别， 在频率 ０􀆰 ２ ～ １􀆰 ２ ＴＨｚ 范围内采集 ２
种最新转基因及 ２ 种非转基因棉花种子， 总计 ４０ 个样本的太赫兹光谱， 用遗传算法优化的支持向量机建立

识别模型， 对不同品种的棉花种子进行识别． 实验结果表明， 该方法对不同品种的棉花种子综合识别率达

到 ９３􀆰 ７５％ ， 由此， 太赫兹光谱结合支持向量机的检测方法可为不同品种的生物辨别提供一种精确、 快速、
简便的检测方法．
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０　 引言
太赫兹波通常是指频率在 ０􀆰 １ ～ １０ ＴＨｚ （波长在 ３ ～ ３０ ｍｍ） 之间的电磁波［１］ ， 其波段属于远

红外． 理论研究表明， 大量生物分子 （ＤＮＡ， 蛋白质等） 的振动和转动能级正好处于 ＴＨｚ 的频带



集美大学学报 （自然科学版） 第 ２０ 卷

范围内， 用 ＴＨｚ 时域光谱系统 （ＴＨｚ⁃ＴＤＳ） 探测生物样品能产生共振吸收峰， 从而使利用太赫兹

光谱识别生物样品成为可能． 目前近红外光谱在转基因植物检测中的应用已经相当广泛［２］ ， 文献

［３］ 报道了近红外光谱在转基因玉米检测识别中的应用， 文献 ［４］ 报道了近红外光谱技术在检

测转基因油菜籽中芥酸和硫甙上的应用， 谢丽娟等［５］报道了利用可见光 ／近红外光谱分析技术鉴别

转基因番茄叶等． 但是， 作为可见光 ／近红外光谱技术有益补充的太赫兹光谱技术在农业和食品领

域的研究和探索才刚刚开始［６］ ．
支持向量机是由 Ｖａｐａｎｉｋ等人［７］提出的一种机器学习方法． 其基本思想是在初始阶段选择一个非

线性变换方法， 将输入向量由低维非线性样本空间映射到高维或无穷维， 使样本空间的非线性分类转

化为线性分类， 并基于结构风险最小化在特征空间中寻找最优超平面， 解决线性分类问题［８ － １０］ ． 目

前， 在支持向量机优化参数问题上采用较多的是网格搜索 （Ｇｒｉｄ Ｓｅａｒｃｈ） 与交叉验证相结合的优化算

法， 但是， 该方法有个致命的缺点就是当训练样本较大时搜索过程非常费时， 且计算量大， 因此该方

法具有一定的局限性． 而遗传算法 （Ｇｅｎｅｔｉｃ Ａｌｇｏｒｉｔｈｍ， ＧＡ） 具有全局搜索能力， 能够在很大程度上

减少计算量， 使之优化支持向量机成为可能．
本文拟使用太赫兹光谱检测系统对 ２ 种转基因棉花种子和 ２ 种非转基因棉花种子的 ４０ 个样本进

行光谱扫描， 并在传统支持向量机的基础上， 利用遗传算法优化支持向量机， 以这 ４ 种棉花种子的太

赫兹特征吸收谱为训练集数据， 对其进行识别．

１　 样品的 ＴＨｚ特征吸收谱线
１􀆰 １　 实验装置

图 １ 为本文所用的透射式太赫兹时域光谱系统 （ＴＨｚ － ＴＤＳ）， 其中： ＩｎＡｓ 为 ＴＨｚ 发射极； ＺｎＴｅ
为探测极 ； Ｃｈｏｐｐｅｒ为斩波器； ＢＳ为分束器 ； ＨＷＰ 为二分之一波片； ＱＷＰ 为四分之一波片； Ｍ１ ～
Ｍ１２ 为平面反射镜； ＰＭ１ ～ ＰＭ４ 为离轴抛物面镜； Ｓａｍｐｌｅ 表示样品放置处； Ｌ１ ～ Ｌ３ 为聚焦透镜； Ｐ
为检偏器； ＰＢＳ为沃拉斯顿棱镜 ； Ｓｉ为硅片， 可以透射太赫兹波， 反射飞秒激光； Ｄｅｔｅｃｔｏｒ 为差分二

极管． Ｄｅｔｅｃｔｏｒ的输出信号接入锁相放大器， 通过计算机进行数据采集． 图 ２ 为图 １ 虚线部分的系统

照片， 实验测量时， 该虚线部分置于氮气环境中． 为保证实验的准确性， 系统内注入氮气直至内部相

对湿度达到 ０􀆰 ２％以下． 实验时室内相对湿度为 ２５％ ， 恒温 ２９２ Ｋ．

图 1 THz-TDS 系统示意图

Fig.1 The schematic diagram of THz-TDS
图 2 THz-TDS 系统示意图中虚线部分的照片

Fig.2 Picture of the dashed part of the THz-TDS
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图 3 4 种棉种子的 THz 时域光谱图

Fig.3 The THz time鄄domain spectroscopy
of four kinds of cotton seeds

图 4 4 种棉种子的 THz 频域光谱图

Fig. 4 The THz frequency domain spectrum
of four kinds of cotton seeds

图 5 4 种棉种子的 THz 吸收峰光谱图

Fig.5 THz absorption spectra of four kinds of cotton seeds
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１􀆰 ２　 实验对象及样品制备

以 ４ 种不同品种的棉花种子为研究对象，
它们 是 转 基 因 种 子 银 棉 ８ 号 （ Ｙｉｎｍｉａｎ
Ｎｏ􀆰 ８）、 鑫秋 １０７ 号 （Ｘｉｎｑｉｕ Ｎｏ􀆰 １０７）， 和非

转基因棉花种子新陆中 ６ 号 （ Ｘｉｎｌｕｚｈｏｎｇ
Ｎｏ􀆰 ６）、 中棉所 ２８ 号 （ＣＣＲＩ ２８）， 均购于中

国农业科学院生物技术研究所． 将棉花种子

磨碎、 烘干后， 用压片机压成圆盘状， 直径

１３ ｍｍ． 每种棉花种子制成 １０ 个样片， 将其

中的 ２４ 个样片 （每种 ６ 个） 作为训练集数据

用于支持向量机建模校正； 剩下的 １６ 个样片

作为测试集数据用来验证模型的精确度．
１􀆰 ３　 样品的特征吸收谱

将制作好的样品置于 ＴＨｚ － ＴＤＳ 中， 扫描

得到 ４种棉花种子的 ＴＨｚ时域光谱信息， 如图

３所示． ＴＨｚ时域光谱信息经过快速傅立叶变

换 （ＦＦＴ）， 得到如图 ４ 所示的 ４ 种棉花种子

ＴＨｚ频谱图． 可以看出， 在 ０􀆰 ２ ～ １􀆰 ２ ＴＨｚ 的
光谱有效区域内， ４ 种样品信号与自由空间

的参考信号显著不同． 通过测量样品对 ＴＨｚ
脉冲的相位延迟和吸收可以计算出材料的吸

收率． 根据测量的自由空间的 ＴＨｚ 参考信号

以及透过物质的 ＴＨｚ 样品信号， 得到 ４ 种棉

花种子的特征吸收谱线， 如图 ５ 所示．
由于 ４ 种棉花种子其内部分子结构不一

样， 可以表现出太赫兹时域及频域响应的差

异． 由图 ５ 可知： 鑫秋 １０７ 号的吸收峰位于

０􀆰 ５７， ０􀆰 ８０ ＴＨｚ． 需要指出的是， １􀆰 ００ ＴＨｚ
处不是样品本身的吸收峰． 由于实验设备的

分辨范围为 ０􀆰 １０ ～ ０􀆰 ９８ ＴＨｚ， 因而 １􀆰 ００ ＴＨｚ
以上为不确定因素引起的误差． 银棉 ８ 号的

吸收峰位于 ０􀆰 ５７， ０􀆰 ７８， ０􀆰 ９４ ＴＨｚ． 新陆中 ６
号的吸收峰位于 ０􀆰 ５５， ０􀆰 ７６ ＴＨｚ． 中棉所 ２８
号在 ０􀆰 ２０ ～ １􀆰 １０ ＴＨｚ内没有明显的吸收峰．
由此， 本研究可以根据不同品种的棉花种子

呈现出的不同吸收峰来区分 ４ 种不同品种的

棉花种子， 但它还不能鉴别转基因与非转基

因的棉花种子．

２　 基于遗传算法的支持向量机
利用得到的样品的太赫兹光谱数据， 建

立基于遗传算法的支持向量机识别模型．

·３２４·
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２􀆰 １　 遗传算法优化支持向量机

遗传算法 （ＧＡ） 从编码串群体出发， 从中选择适应度值高的个体进行复制， 利用变异交叉原理

产生新的群体． 随着遗传算法的进行， 新群体中个体适应度值不断提高， 最终得到适应度高的个体，

即为优化后的最优解． 用均方相对误差 Ｄｒ 评价模型的最终性能： Ｄｒ ＝ ∑
ｌ

ｌ ＝ １
（（ｙｔｉ － ｙｐｉ） ／ ｙｔｉ）

２
／ ｌ，其中

ｙｔｉ 表示实际值， ｙｐｉ 表示预测值， ｌ 是样品数．
对于采用 ＢＲＦ核函数的支持向量机， 其学习和泛化能力在很大程度上受惩罚系数 γ 和核函数值 ｇ

的影响， 因此利用遗传算法优化支持向量机的问题可以简化为寻找参数 γ 和 ｇ 的最佳组合值， 得到最

优化的支持向量机参数 γ 和 ｇ ． 其优化算法为：
１） 对参数 γ 和 ｇ 进行染色体基因编码［１１］， 设置遗传算法交叉率、 变异率， 随机产生支持向量机

参数值．
２） 计算种群个体的适应度值， 用适应度函数 ｆ（γ，ｇ） ＝ １ ／ Ｄｒ 衡量参数的好坏．
３） 根据适应度值， 利用交叉变异算子产生新个体．

４） 初始设定种群数 Ｐ 和进化代数 Ｔ， 利用 Ｐｃ ＝
ｃ１（ ｆｂｅｓｔ － ｆ ′） ／ （ ｆｂｅｓｔ － ｆａｖｇ） 　 　 ｆ ′≥ ｆａｖｇ
ｃ２ 　 　 ｆ ′ ＜ ｆａｖｇ

{ ，

Ｐｍ ＝
ｃ３（ ｆｍａｘ － ｆ） ／ （ ｆｍａｘ － ｆａｖｇ） 　 　 ｆ≥ ｆａｖｇ
ｃ４ 　 　 ｆ ＜ ｆａｖｇ

{ ， 确定交叉概率 Ｐｃ 和变异概率 Ｐｍ ． 其中： ｆｂｅｓｔ 是个体最

优适应度； ｆ ′为两交叉个体中较大的适应度； ｆａｖｇ为平均适应度； ｆｍａｘ是个体最大适应度； ｆ为变异个体适

应度； ｃ１，ｃ２，ｃ３，ｃ４ ∈ （０，１） ， 是支持向量机控制参数．
５） 重复步骤 ２） — ４）， 不断更新支持向量机参数， 直到满足结束条件， 得到最优化的支持向量

机参数 γｂｅｓｔ 和 ｇｂｅｓｔ ．
２􀆰 ２　 基于遗传算法的支持向量机识别模型的建立

支持向量机识别模型建立步骤如下：
１） 获取得到样品的太赫兹光谱数据， 把所有样品的太赫兹光谱数据分成 ｎ 份， 将其中 ｋ 份用来

作为训练集数据．
２） 读取训练集样本的太赫兹数据， 随机产生一组 ｛γ，ｇ｝ （即空间坐标值） 作为遗传算法种群个

体的初始位置， 训练支持向量机．
３） 根据种群个体的初始化位置， 计算种群个体的适应度值， 利用交叉变异算子产生新个体．
４） 根据种群个体适应值不同， 采取调整支持向量机惯性权重， 不断更新支持向量机参数， 直到

满足结束条件 （终止条件应根据实际情况来定， 本文选择的终止条件为当训练误差率小于 １􀆰 ５％时终

止算法）， 得到最优化的支持向量机参数 γ 和 ｇ ．
５） 根据输出的最优 ｛γ，ｇ｝ ， 建立支持向量机识别模型．

３　 实验结果及分析
为了验证利用遗传算法对支持向量机的参数进行优化的有效性， 本文给出了 ＧＡ和 Ｇｒｉｄ Ｓｅａｒｃｈ两

种方法优化支持向量机得到的粒子群迭代次数与适应度值关系曲线对比情况． 由图 ６ 可知， 两种方法

在粒子群进化到 １００ 代后都可达到其最优解， 但是， Ｇｒｉｄ Ｓｅａｒｃｈ方法的适应率低于 ８５％ ， 而 ＧＡ方法

适应率高于 ９４􀆰 ８％ ．
用新陆中 ６ 号 （Ｘｉｎｌｕｚｈｏｎｇ Ｎｏ􀆰 ６）、 银棉 ８ 号 （Ｙｉｎｍｉａｎ Ｎｏ􀆰 ８）、 鑫秋 １０７ 号 （Ｘｉｎｑｉｕ Ｎｏ􀆰 １０７）

和中棉所 ２８ 号 （ＣＣＲＩ ２８） 等 ４ 种样品中的 ２４ 个样片 （每种 ６ 个） 作为训练集数据建立遗传算法

支持向量机的识别模型， 将剩下的 １６ 个样片 （每种 ４ 个） 作为待测样品来验证本文模型的准

确性．

·４２４·
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a GA b Grid Search

图 6 GA 与 Grid Search 方法的迭代次数与适应度值关系曲线对比图

Fig.6 Iterations and fitness values of GA and Grid Search methods
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表 １ 给出了经过 ＰＣＡ降维后的优化 ＳＶＭ参数值及分类正确率． 由表 １ 可以看出， Ｇｒｉｄ Ｓｅａｒｃｈ 和

ＧＡ两种方法， 对训练集都有 １００％的辨别率， 而对预测集， Ｇｒｉｄ Ｓｅａｒｃｈ 方法只有 ８１􀆰 ２５％的辨别率，
ＧＡ方法辨别率则可以达到 ９３􀆰 ７５％ ．

表 １　 Ｇｒｉｄ Ｓｅａｒｃｈ与 ＧＡ的各参数对比

Ｔａｂ􀆰 １　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｇｒｉｄ ｓｅａｒｃｈ ａｎｄ ＧＡ ｍｅｔｈｏｄｓ

方法

Ｍｅｔｈｏｄ
γｂｅｓｔ ｇｂｅｓｔ

种群数／种
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

迭代次

数 ／次
Ｉｔｅｒａｔｉｏｎｓ

交叉验证数

Ｃｒｏｓｓ ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ
训练集准确率

Ｔｒａｉｎ ｓｅｔ ａｃｃｕｒａｃｙ
测试集准确率

Ｔｅｓｔ ｓｅｔ ａｃｃｕｒａｃｙ

Ｇｒｉｄ Ｓｅａｒｃｈ ０． ３５４ ５． ６５７ ２０ ２００ ５ １００％ （２４ ／ ２４） ８１． ２５％ （１３ ／ １６）

ＧＡ １． ７５５ ９． ０３６ ２０ １００ ５ １００％ （２４ ／ ２４） ９３． ７５％ （１５ ／ １６）

图 ７ 从 ３Ｄ角度对 ＳＶＭ参数选择进行了比较直观的对比， 从中可以看出 ＧＡ方法能够较全面地寻

找到 ＳＶＭ参数的全局最优解．

b GAa Grid Search

图 7 Grid Search 和 GA 优化参数选择结果 3D 对比图

Fig.7 The 3D comparison chart of optimized parameter based on the Grid Search and the GA methods
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表 ２ 为采用 Ｇｒｉｄ Ｓｅａｒｃｈ － ＳＶＭ和 ＧＡ － ＳＶＭ 两种方法对实验样品进行综合识别的结果． 由表 ２ 可

知： ＧＡ － ＳＶＭ方法对 ４ 种不同品种的棉花种子的综合识别率为 ９３􀆰 ７５％ ， 高于 Ｇｒｉｄ Ｓｅａｒｃｈ － ＳＶＭ 方

法 （８１􀆰 ２５％ ）， 说明该方法可有效地识别不同品种的棉花种子．

表 ２　 Ｇｉｒｄ Ｓｅａｒｃｈ和 ＧＡ方法对 ４ 种棉花种子识别率的对比

Ｔａｂ． ２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ Ｇｉｒｄ Ｓｅａｒｃｈ ａｎｄ ＧＡ ｍｅｔｈｏｄｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ｆｏｕｒ ｃｏｔｔｏｎ ｓｅｅｄｓ

品种 Ｖａｒｉｅｔｙ 项目 Ｉｔｅｍ
网格算法支持向量机 Ｇｒｉｄ Ｓｅａｒｃｈ － ＳＶＭ
训练集 Ｔｒａｉｎ ｓｅｔ 测试集 Ｔｅｓｔ ｓｅｔ

遗传算法支持向量机 ＧＡ － ＳＶＭ
训练集 Ｔｒａｉｎ ｓｅｔ 测试集 Ｔｅｓｔ ｓｅｔ

鑫秋 １０７ 号
Ｘｉｎｑｉｕ Ｎｏ． １０７

样品 Ｓａｍｐｌｅｓ ６ ４ ６ ４
识别样品数

Ｒｅｃｏｇｎｉｚｅｄ ｓａｍｐｌｅｓ ６ ３ ６ ４

识别率
Ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ ｒａｔｅ １００％ （６ ／ ６） ７５％ （３ ／ ４） １００％ （６ ／ ６） １００％ （４ ／ ４）

银棉 ８ 号
Ｙｉｎｍｉａｎ Ｎｏ． ８

样品 Ｓａｍｐｌｅｓ ６ ４ ６ ４
识别样品数

Ｒｅｃｏｇｎｉｚｅｄ ｓａｍｐｌｅｓ ６ ４ ６ ４

识别率
Ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ ｒａｔｅ １００％ （６ ／ ６） １００％ （６ ／ ６） １００％ （６ ／ ６） １００％ （４ ／ ４）

新陆中 ６ 号
Ｘｉｎｌｕｚｈｏｎｇ Ｎｏ． ６

样品 Ｓａｍｐｌｅｓ ６ ４ ６ ４
识别样品数

Ｒｅｃｏｇｎｉｚｅｄ ｓａｍｐｌｅｓ ６ ３ ６ ３

识别率
Ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ ｒａｔｅ １００％ （６ ／ ６） ７５％ （３ ／ ４） １００％ （６ ／ ６） ７５％ （３ ／ ４）

中棉所 ２８ 号
ＣＣＲＩ ２８

样品 Ｓａｍｐｌｅｓ ６ ４ ６ ４
识别样品数

Ｒｅｃｏｇｎｉｚｅｄ ｓａｍｐｌｅｓ ６ ３ ６ ４

识别率
Ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ ｒａｔｅ １００％ （６ ／ ６） ７５％ （３ ／ ４） １００％ （６ ／ ６） １００％ （４ ／ ４）

总识别率 Ｔｏｔａｌ ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ ｒａｔｅ １００％ （２４ ／ ２４） ８１． ２５％ （１３ ／ １６） １００％ （２４ ／ ２４） ９３． ７５％ （１５ ／ １６）

图 ８ 描述了用 Ｇｒｉｄ Ｓｅａｒｃｈ和 ＧＡ两种方法优化 ＳＶＭ 后对 ４ 种棉花种子测试样本的分类情况． 从

分类结果可以看出， 本文方法能够更加准确地区分 ４ 种棉花种子． 同时从图 ８ 还可看出用 Ｇｒｉｄ Ｓｅａｒｃｈ
和 ＧＡ两种方法优化 ＳＶＭ都能将 ４ 种棉花种子分类成两大类， 其中 ｃｌａｓｓ１ 代表的是转基因类别的棉

花， ｃｌａｓｓ２ 代表的是非转基因类别的棉花， 后续研究中将进一步研究引起该现象的原因．

b GA-SVMa Grid Search-SVM
图 8 Grid Search-SVM 与 GA-SVM 对预测样本分类 2D 对比图

Fig.8 The 2D comparison chart of prediction samples classified based on Grid Search-SVM and GA-SVM methods
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４　 结论
利用太赫兹光谱特性， 结合 ＧＡ － ＳＶＭ方法， 建立了 ４ 种不同品种的棉花种子的识别模型． 结果

表明， 该模型对 ４ 种棉花种子的识别率达 ９３􀆰 ７５％ ， 为定性分析模型在实际样品检测中的应用奠定了

基础． 因为不同品种的棉花在基因表达和蛋白合成上存在差异， 在成长过程当中就表现为生物分子的

不同， 因此可以利用这些不同成分在太赫兹光谱上呈现出不同的特性来对其进行鉴别． 同理， 由于其

他转基因作物， 如水稻、 大豆等代谢产物或蛋白质水平与其亲本相比会发生变化， 应该会在太赫兹光

谱上呈现出不同的特性， 因此本文方法可能用于其他非同类物质的检测． 在实验中还发现， 利用本文

方法， 可以将 ４ 种棉花种子分成转基因和非转基因两个不同的大类， 但该现象具体是否由转基因引

起， 本文尚未做进一步研究， 但为后续研究提供了方向． 鉴于此， 今后应进一步研究转基因棉花与其

亲本的检测方法， 同时研究新的光谱数据采集和处理方法， 从而提高建模的稳定性和精度， 为便携式

转基因产品检测的开发研制提供技术支持．
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