
 

代芬, 车欣欣, 彭斯冉, 等. 近红外漫透射光谱快速无损鉴别家蚕种茧茧壳内蚕蛹雌雄[J]. 华南农业大学学报, 2018, 39(2): 103-109.

近红外漫透射光谱快速无损鉴别

家蚕种茧茧壳内蚕蛹雌雄

代　芬1,2，车欣欣1，彭斯冉1，杨晓帆1，钟杨生3，李　震1，吕石磊1

(1 华南农业大学 电子工程学院，广东 广州 510642；  2 广州市农情信息获取与应用重点实验室/

广东省农情信息监测工程技术研究中心，广东 广州 510642； 

3 华南农业大学 动物科学学院，广东 广州 510642)

摘要: 【目的】利用近红外漫透射光谱快速无损鉴别家蚕 Bombyx mori 种茧茧壳内蚕蛹的雌雄，以提高育种效率、降

低人工成本。【方法】以芙 9、9 芙、湘 7 和 7 湘 4 个蚕品种为研究对象，采集比较了样本在可见和近红外区间的漫

透射光谱，建立比较了各品种偏最小二乘判别分析 (PLSDA)、后向传播神经网络 (BPNN) 以及支持向量机分类

(SVM) 判别模型，通过分类器特性 (ROC) 曲线研究了各模型的鲁棒性，采用差值法和遗传算法提取了特征波长。

【结果】芙 9、9 芙、湘 7 和 7 湘品种利用 450~900 nm 光谱建模的雌雄鉴别准确率分别为 95.20%、95.65%、

88.80%和 87.50%，利用 900~1 700 nm 光谱建模的准确率分别为 100%、96.00%、92.22%和 94.21%；采用 PLSDA、

BPNN 和 SVM 模型都能够对蚕蛹雌雄做出较好的无损鉴别，3 种模型真雌性率分别为 95.96%、95.83% 和 100%，

真雄性率分别为 98.98%、96.04% 和 82.18%，准确率分别为 97.46%、95.94% 和 90.86%，进一步通过 ROC 曲线分

析，PLSDA模型效果最优，BPNN模型次之；手动提取 20个波段建立 PLSDA模型，鉴别真雌性率为 93.75%，真雄

性率为 95.45%，准确率为 94.57%。【结论】近红外波段 900~1 700 nm 的漫透射光谱比可见–近红外波段 450~

950 nm含有更丰富的蚕蛹雌雄分类信息；3种鉴别模型中，PLSDA模型效果最优；提取特征波段后，准确率能达到

生产需要。
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in the cocoon based on near infrared transmission spectroscopy

DAI Fen1,2, CHE Xinxin1, PENG Siran1, YANG Xiaofan1, ZHONG Yangsheng3, LI Zhen1, LV Shilei1

(1 College of Electronic Engineering, South China Agricultural University, Guangzhou 510642, China; 2 Guangzhou Key
Laboratory of Information Acquisition and Application in Agriculture/Guangdong Engineering Research Center for

Monitoring Agricultural Information, Guangzhou 510642, China; 3 College of Animal Science,
South China Agricultural University, Guangzhou 510642, China)

Abstract: 【Objective】To identify the gender of Bombyx mori chrysalis in the cocoon by rapid and non-

destructive method based on near infrared transmission spectroscopy，improve breeding efficiency and reduce

labor cost.【Method】We used four silkworm varieties including Fu 9, 9 Fu, Xiang 7 and 7 Xiang, and

compared their diffuse transmission spectra between 450-950 nm and 900-1700 nm. Partial least squares

discrimination analysis (PLSDA), back propagation neural network (BPNN) and support vector machine (SVM) 
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discrimination models were established and compared among different varieties. The robustness of the models

was studied through the receiver operating characteristic(ROC) curve. Characteristic wavelengths were extracted

by difference method and genetic algorithm.【Result】The identification accuracy rates for Fu 9, 9 Fu, Xiang 7

and 7 Xiang varieties were 95.20%, 95.65%, 88.80% and 87.50% respectively using 450-950 nm spectra, and

were 100%, 96.00%, 92.22% and 94.21% respectively using 900-1 700 nm spectra. Using PLSDA, BPNN and

SVM models resulted in good identification of male and female silkworm pupae, the true female rates were

95.96%, 95.83% and 100%, the true male rates were 98.98%, 96.04% and 82.18%, and the accuracy rates were

97.46%, 95.94% and 90.86%, respectively. Based on the analysis of ROC curve, the PLSDA model was the

optimal, followed by the BPNN model. Twenty bands were extracted manually as the equipment input, and the

true female rate, true male rate and accuracy rate were 93.75%, 95.45% and 94.57% respectively based on the PLSDA model.

【Conclusion】Diffuse transmission spectra in the near infrared (900-1 700 nm) contains more classification

information of male and female pupae compared with the visible-near infrared (450-950 nm). The PLSDA

model is the optimal one among three models. After extracting the characristic bands, the accuracy rate can meet

the requirements of actual production.

Key words:  Bombyx mori; silkworm chrysalis; gender; near infrared spectroscopy; diffuse transmission; 

band; nondestructive detection
  

中国是世界蚕丝业的发源地，我国已有 5 000
多年的植桑养蚕的历史，蚕桑产业是我国最具特色

的传统优势产业之一，为中华民族经济的发展做出

了巨大的贡献，而且对民族文化的传播与弘扬也起

了极为重要的作用[1-3]。根据农业部种植业管理司的

统计，2015 年，我国桑园面积 8.218×105 hm2，发种

量 1 585.58万张，蚕茧产量 6.379×105 t[2]，是世界上

最大的蚕丝生产国和出口国[4-5]。

蚕丝产业是一个包括品种选育、蚕种制造、栽

桑养蚕、鲜茧收烘、干茧流通、缫丝织绸、印染加工、

外贸出口和多元利用在内的完整产业链，良种繁育

是其中的重要环节。目前我国茧丝生产中使用的都

是 1 代杂交种，蚕种场需要在蚕蛾羽化之前把蚕茧

削开倒出蚕蛹进行雌雄辨别，以便对交品种羽化时

间的调节和保证杂交彻底[6-8]。蚕上蔟后，经过 1 周

进行茧质调查后削茧鉴蛹，削茧过早，容易发生伤

蛹而感染病原，增加死蛹机会；时间太晚，雌雄蛹鉴

别时间紧张，且准确率降低，影响杂交率，因此常常

要在短短 4~5 d内完成削茧鉴蛹。由于蚕种场的制

种量大，时间紧迫，工人的劳动强度很大，往往需要

聘请大量临时工，劳动力成本很高。在发蛾之前能

预先快速无损识别蚕茧内蚕蛹的雌雄，对降低种场

工人的劳动强度，提高制种效率和企业经济效益，

有着重要的作用。目前不削茧辨性的方法有荧光蚕

茧辨性 (Fluorescent cocoon sex identification,
FCSI)、磁共振成像 (Magnetic resonance imaging,
MRI)、X 射线成像技术等，但存在只适用于特定的

FCSI 蚕品种、检测费用高、检测时间长或者检测精

度不高等问题。

近红外光 (Near infrared, NIR)是介于可见光谱

区和中红外光谱区之间的电磁波，波长范围约为

780~2 526 nm[9-10]。蚕茧中茧丝的化学构成主要有

丝素和丝胶 2 种蛋白质，还含有极少量的蜡物质、

碳水化合物、色素和无机物，蚕蛹的主要成分是脂

肪、蛋白质和水。使用近红外光谱无损检测完整的

蚕茧样本时，茧丝中的丝素蛋白、丝胶蛋白及蚕蛹

蛋白中含有的 C-H、O-H、N-H等含氢基团会对近红

外光谱产生特征吸收, 茧壳内蚕蛹雌雄组分的比例

和构成不同 (例如雌性蚕蛹中包含大量的蚕卵，雄

性没有)，完整蚕茧样本的近红外光谱能够反映雌雄

蚕蛹之间的不同[6-8]。本文从样本选择、光谱仪波段

选择、光路构建、分析建模、特征波段提取等方面进

行了研究，并设计了用于蚕茧快速无损性别鉴别的

样机，以期为蚕桑行业专用的光谱检测设备提供理

论基础和实践依据。

1   材料与方法

1.1    蚕蛹雌雄检测样机系统构成

将完整的蚕茧样本逐个放到采集系统的检测

工位进行检测。采集系统的构成采用 100 W 的卤

素灯作为光源 (出射光通过隔热片照射样本)，漫透

射光通过积分球收集，然后通过 600 μm 光纤连接

到光谱仪。为了比较不同波段的建模效果，分别选

用 2 种不同光谱仪进行采集：Maya2000pro 型便携
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式光纤光谱仪 (检测范围：175~1 100 nm；内置探测

器：Hamamatsu S10420；信噪比：450:1；Ocean optics,
美国)和 NirQuest512型便携式光纤光谱仪 (检测范

围：850~1 700 nm；探测器：Hamamatsu G9204-512，

InGaAs线性阵列；Ocean optics, 美国)。光谱仪设置

积分时间均为 200 ms, 平均次数为 4以提高数据的

稳定性，平滑宽度为 4 以匹配系统的分辨率，系统

构成如图 1所示。

1.2    蚕蛹样本和雌雄检测

广东省蚕种生产中主要使用的原种品种有芙

9、9 芙、湘 7 和 7 湘共 4 个品种。在 2016 年 9 月、

10 月和 11 月，分批次从广东丝源集团的蚕种场取

得这 4 个品种样本，每次样本数量在 97~600 枚之

间。根据蚕蛹的腹部第 8、9 腹节外部特征，削茧取

蛹进行雌雄辨别，对难以判别的则解剖蚕蛹的腹

部，以是否有卵来判别雌雄[11-12]。

1.3    光谱预处理

采集到的原始光谱数据 X 使用 Savitzky-Golay
卷积平滑求导以消除光谱数据的噪声以及基线平

移 (滤波器宽度：15，多项式阶数：2，求导阶数：1)。
用于表征样本雌雄的 Y 矩阵采用平均中值方法预

处理，从各变量中扣除没有信息含量的均值部分。

1.4    建模方法及评价标准

本文主要采用了偏最小二乘判别分析 (Partial
least squares discrimination analysis，PLSDA)来建立

判别模型。在本文中 PLSDA 模型所产生的结果如

非特别说明，均以留一法交叉验证的方式进行无偏

验证，即在验证过程中取出 1 个样本，用剩下的样

本重新建立 PLSDA 模型，并用该模型对取出的样

本进行分类预测，不断重复这个过程，直到所有的

样本都被预测完成。计算潜变量 (Latent variable，
LV) 数量的选择基于验证均方根误差 (Root mean
square error of cross validation，RMSECV)最小的原

则。后向传播神经网络 (BPNN)和支持向量机分类

(SVM)算法也被用来进行分类器效果的比较。分类

器的评价指标采用真雌性率、真雄性率和准确率来

评价, 其计算公式如下：

真雌性率=雌性正确鉴定数/雌性样本数×100%，

真雄性率=雄性正确鉴定数/雄性样本数×100%，

准确率=雌雄正确鉴定数/雌雄样品总数×100%。

分类器特性 (ROC) 曲线以及曲线下的面积

(Area under curve，AUC)也被用来进一步评价各个

分类算法的鲁棒性，其 AUC值越大，表征分类器的

效果越好[13]。

1.5    光谱数据的特征波长选择方法

为了简化模型，本文采用了自行设计的差值法

和遗传算法[14]（Genetic algorithm,GA）进行特征波

长选择。差值法是利用 PLSDA算法的系数矩阵和

光谱数据的分布特征对光谱数据进行了变量选择，

具体是对光谱数据进行预处理后，求取雌性光谱均

值与雄性光谱均值的差，再乘以 PLSDA 算法的系

数矩阵 B，可得到蚕蛹雌雄光谱的差值，即：Δy=
B(x雌–x雄)，Δy 数值较大时则反映对应的波长点对

分辨雌雄比较重要。通过设置合理的 Δy 阈值与结

合各个单点的建模效果，最终可以提取建模用特征

波长。

2   结果与分析

2.1    不同光谱波段间的漫透射光谱比较

为了寻找合适鉴别的光谱波段，试验采集比较

了 97枚芙 9样本在可见–近红外 450~950 nm以及

在近红外 900~1 700 nm之间的漫透射光谱，如图 2
所示，在近红外 900~1 700 nm之间的波峰波谷信息

比在可见–近红外 450~950 nm范围内要丰富。

进一步通过 PLSDA 判别分析，以芙 9 品种的

97 枚样本为例，将采集到的近红外 900~1 700 nm
和可见–近红外 450~950 nm 2个波段范围的光谱数

据分别作为输入变量，建立 PLSDA 判别模型。为

了减少光谱数据的维数，通常会使用主成分分析

(Principal component analysis，PCA) 提取 1 组正交

 

 
图 1    茧壳内蚕蛹雌雄快速无损检测系统

Fig. 1    The system of fast and nondestructive gender detection of silkworm chrysalis in the cocoon
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的主成分 (Principal components，PCs) 来描述原来

的光谱矩阵 [15-17]。在分类问题中，PLSDA 采用了

PCA 的基本原理，通过使光谱变量 x 和分类矩阵

y 之间的协方差最大，得到 LV，LV能更好解释光谱

变量中与分类相关的信息，而不是像 PCs主要描述

的是在光谱变量中起主宰作用的信息[18]。97 枚样

本在 LV1, LV2 和 LV3 上的三维得分图如图 3 所

示。以近红外 900~1 700 nm 光谱作为输入变量时，

LV1、LV2 和 LV3 对光谱变量的信息描述分别达

到 19.06%、19.59%和 9.81%，累计达到 48.49%，是

最重要的前 3个潜变量，由图 3A中可见，LV1具有

很好的分辨能力，雌雄样本在 LV1上的得分基本以

0 为分水岭，分别处于正或负的一边。以可见近红

外 450~950 nm光谱作为输入变量时，LV1、LV2和
LV3 对光谱变量的信息描述分别达到 13.66%、

12.97%和 4.72%，累计达到 31.35%，由图 3B可见，

仍然是 LV1的区分能力最强。在 2种情况下，雌雄

个体都可以做出较好的分类，相比较而言，以近红

外 900~1 700 nm光谱作为输入变量时，LV1具有更

好的分辨能力，雌雄样本可以得到很好的分辨。

2.2    不同蚕种的建模效果比较

将芙 9、9 芙、湘 7 和 7 湘家蚕原种分别采集可

见–近红外 450~950 nm以及在近红外 900~1 700 nm
的漫透射光谱。最后建立 PLSDA 模型进行雌雄鉴

别，当 PLSDA模型的分类阈值是 0.5时准确率结果

如表 1 所示, 对于同品种的种茧，利用近红外 900~
1 700 nm 光谱建模的准确率要高于用可见–近红外

450~950 nm光谱的建模准确率，即前者的鉴别效果

优于后者，这与“2.1”中的结果一致。当使用

450~950 nm 光谱建模时，芙 9 和 9 芙、湘 7 和 7 湘

这 4 个品种的鉴别准确率分别达到 9 5 . 2 0%、

95.65%、88.80% 和 87.50%。当使用 900~1 700 nm
光谱建模时，芙 9 和 9 芙这 2 个品种的鉴别准确率

较高，分别达到 100% 和 96.00%，而湘 7 和 7 湘这

2 个品种的鉴别准确率相对较低，分别为 92.22%
和 94.21%。主要是由于芙 9 和 9 芙蚕茧呈椭圆

形，个体较大，入射光充分进入到蚕蛹体内，出射光

携带信息量较丰富，而湘 7 和 7 湘蚕是日本系统

品种，茧呈浅束腰型 ，蚕茧个体较小，部分入射光并

没有充分进入蚕蛹内部，直接进入到收光的积分

球中，导致采集的漫透射光谱携带的信息量不够

充分。
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图 2    芙 9 样本在不同波段的漫透射光谱均值 (±SD)

Fig. 2    The mean (±SD) of diffuse transmission spectrum of Fu 9 samples at different bands
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图 3    基于不同波段光谱数据输入时样本在潜变量的得分

Fig. 3    The scores on latent variables based on spectroscopy data at different bands
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2.3    基于不同建模方法的蚕蛹雌雄判别以及模型

评价

为了评价不同建模方法的建模效果，分别采用

PLSDA、BPNN 以及 SVM 建立蚕茧内蚕蛹的雌雄

无损鉴别模型。采用混合品种共 736 个样本 (芙
9 品种 3 6 5 个、湘 7 品种 1 9 0 个、 7 湘品种

191 个) 作为样本集，并随机分成校正集 (288 个雌

性、251 个雄性，共 539 个样本) 与预测集 (96 个雌

性，101个雄性，共 197个样本)，此小节所有模型均

采用外部验证的方式。采用近红外 900~1 700nm透

射光谱作为模型的输入变量。当分类模型采用的分

类阈值是 0.5 时，各模型的鉴别结果如表 1 所示，

PLSDA模型的真雌性率、真雄性率以及鉴别准确率

分别达到 95.96%、98.98% 和 97.46%，真雄性率和

准确率都是 3 类模型中最高的，真雌性率仅次于

SVM 模型，其分类性能能够达到业界的要求。而

SVM模型的真雌性率、真雄性率以及鉴别准确率分

别达到 100%、82.18% 和 90.86%，真雄性率和准确

率是 3 类模型中最低的，特别是真雄性率不能达到

业内的分类要求，但真雌性率最高。BPNN 模型的

真雌性率、真雄性率以及鉴别准确率分别达到

95.83%、96.04%和 95.94%，各项指标都在 3类模型

中居中，也能达到业界的分类要求。为了进一步评

价各种分类模型的性能，分别作出了 3 类模型的分

类器特征曲线 (Receiver operating characteristic，
ROC) 曲线，如图 4 所示。PLSDA、BPNN 以及

SVM 模型的 ROC 曲线下的积分面积 (Area under
the cure, AUC)分别是 0.975、0.959以及 0.910，这显

示相对 BPNN与 SVM模型，PLSDA模型在本项目

中有更好的分类性能。

2.4    光谱变量选择压缩后的建模效果

基于光谱信息的检测设备，检测光谱范围宽，

光谱仪和 CCD探测器要求高，设备成本较高，这会

妨碍其在基层蚕种生产中的广泛应用。为了简化设

备构造，降低设备成本，进而指导设计应用于蚕种

生产的专用光谱设备，有必要探索根据少量蚕蛹的

特征波段构建模型的途径。本项目采用差值法和遗

传算法对特征波段进行了提取。在差值法中，

Δy(雌、雄蚕茧光谱数据各波段的差值) 与波长关系

如图 5 所示，主要依据 Δy 的大小 (Δy>0.029) 并结

合单个波长的建模效果进行选择，筛选出来的波长

共有 20 个，分别为：940、953、954、958、959、1 031、
1 032、1 036、1 044、1 045、1 056、1 057、1 058、
1 109、1 110、1 132、1 157、1 158、1 394和 1 689 nm。

采用遗传算法筛选出来的波长也共有 20 个，分别

 

表 1   PLSDA、BPNN 和 SVM 建模方法的效果比较

Tab. 1    Effect comparison of PLSDA，BPNN and SVM models
 

模型 样本数

真实值 预测值

真雌性率/% 真雄性率/% 准确率/% AUC1)

雌性 雄性
雌性 雄性

正确 错误 正确 错误

PLSDA 197 96 101 95   4 97 1 95.96 98.98 97.46 0.975

BPNN   197 96 101 92   4 97 4 95.83 96.04 95.94 0.959

SVM     197 96 101 96 18 83 0 100 82.18 90.86 0.910

　1) AUC表示分类器特征曲线下的积分面积
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图 4    PLSDA、BPNN 和 SVM 模型的 ROC 曲线

Fig. 4    The ROC curves of PLSDA, BPNN and SVM
models
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图 5    雌雄蚕茧光谱数据的差值 (Δy) 随波长的变化

Fig. 5    The change in difference between male and female
spectra data (Δy) with wavelengh
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为：1 188、1 439、1 450、1 461、1 471、1 472、1 491、
1 496、1 501、1 509、1 516、1 518、1 524、1 551、
1 554、1 570、1 573、1 574、1 587和 1 631 nm。

采用混合品种共 7 3 6 枚样本 (芙 9 品种

365 个、湘 7 品种 190 个、7 湘品种 191 个) 做为样

本集，分别采用基于差值法手动筛选的 20 个波长、

遗传算法筛选的 20 个波长以及全波段 800 个波长

作为输入，采用留一法交叉内部验证，建立 PLSDA
模型，得到模型的判别结果如表 2所示。结果显示，

通过基于差值法手动筛选出来的 20 个波长建模，

得到的模型的真雌性率、真雄性率和判别准确率为

93.75%、95.45%和 94.57%，全波段 800个波长建模

达到的真雌性率、真雄性率和判别准确率为 95.57%、

96.02% 和 95.79%，两相比较，前者准确率降低

1.22%，但仍然处于业界可以接受的水平，但其模型

输入光谱变量只有后者的 2.5%，模型复杂度大大减

小。采用遗传算法筛选出来的 20个波长建模，真雌

性率、真雄性率和判别准确率为 76.04%、63.35%
和 69.97%，效果最差，不能为业界所接受。进一步

通过各模型的 ROC 曲线下的面积 AUC 进行分析

(图 6)，差值法筛选的 20 个波长模型的 ROC 曲线

下 AUC为 0.972 7，全波段 800个波长模型的 ROC
曲线下 AUC 为 0.978 2，前者少 0.004 5，但仍是可

以接受的水平。

3   结论

本文选用广东省蚕种生产中最常使用的蚕品

种，以完整的蚕茧为研究对象，采用光谱技术和化

学计量学的方法，研究了蚕茧中蚕蛹雌雄的无损快

速鉴别方法。通过试验分析得出以下结论：

1) 近红外波段 900~1 700 nm 的漫透射光谱比

可见–近红外波段 450~950 nm 中含有更丰富的蚕

蛹雌雄分类信息；

2) 芙 9、9 芙品种的雌雄鉴别效果优于湘 7 和

7 湘品种，原因在于芙 9、9 芙蚕品种的茧型是椭圆

形，而湘 7 和 7 湘是浅束腰型，浅束腰型影响了光

谱信息含量；

3)采用 PLSDA、BPNN以及 SVM方法都能够

对蚕蛹雌雄做出较好的无损鉴别 (PLSDA 模型真

雌性率为 95.96%，真雄性率为 98.98%，准确率为

97.46%；BPNN 模型真雌性率为 95.83%，真雄性率

为 96.04%，准确率为 95.94%；SVM 模型模型真雌

性率为 100%，真雄性率为 82.18%，准确率为 90.86%)，
进一步通过 ROC 曲线分析，PLSDA 方法的效果最

优，BPNN方法次之, 都能为业界所接受；

4) 考虑到进一步生产蚕业专用光谱检测设备

的成本需要，可以尝试提取部分波段 940、953、954、
958、959、1 031、1 032、1 036、1 044、1 045、1 056、
1 057、1 058、1 109、1 110、1 132、1 157、1 158、1 394
和 1 689 nm 作为设备输入，此时鉴别真雌性率为

93.75%，真雄性率为 95.45%，准确率为 94.57%，可

以达到实际生产的需要。
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