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基于高光谱成像的生鲜鸡肉糜中大豆蛋白含量检测
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摘要：为快速无损检测生鲜鸡肉糜中超量添加的大豆蛋白含量，采集了鸡肉糜中掺杂的 ３种典型大豆蛋白的高光

谱图像。在鸡肉糜中分别掺入质量分数 ０～３０％的大豆蛋白粉（ＳＰＦ）、大豆浓缩蛋白（ＳＰＣ）和大豆分离蛋白（ＳＰＩ），

并于可见 近红外（４００～１０００ｎｍ）光谱范围采集样品的高光谱图像，基于波段运算提取感兴趣区域的平均光谱，建

立了原始及预处理光谱的偏最小二乘回归（ＰＬＳＲ）定量模型，发现模型对 ＳＰＣ预测效果最优（Ｒ２ｐ＝０９９８４）、ＳＰＦ次

之、ＳＰＩ最差。进一步利用二维相关光谱（２ＤＣＯＳ）自相关峰提取特征波长，建立的多光谱模型对于 ３种大豆蛋白的

检测限分别可达 ０５３％、０５８％和 １０２％。将以上多光谱模型应用到原始光谱图像，实现了不同大豆蛋白及其掺

假梯度的可视化表征。
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０　引言

鸡肉具有低脂肪、高蛋白等特点，是人类膳食营

养的重要来源。鸡肉加工时仅依赖自身蛋白质很难

形成完好的网络结构，影响其食用品质
［１］
。大豆蛋

白具有良好的吸水性、吸油性、乳化性和凝胶性，适



量添加到肉制品中可以改善其色香味等食用品

质
［２］
。目前，国内一些不法商家为了掩盖注水增重

等掺假行为，擅自添加大豆蛋白，以增重牟利，却不

在添加剂中注明，这不仅严重侵害了消费者权益，也

增添了消费者过敏的健康风险
［３－４］

。一些国家对含

肉糜食品，如肉饼、香肠、馅饼等中添加非肉蛋白质

是有严格规定的。例如，西班牙熟火腿最多允许添

加１％的大豆蛋白，美国对香肠肉丸等肉制品也明
确规定了可掺入大豆蛋白的百分比等

［５］
。研究生

鲜鸡肉糜中掺入大豆蛋白含量的检测很有实际意

义，肉糜改变了原有的肌肉形态特征，增大了鉴别的

难度，因此亟待探索无损检测技术的可行性。

国内外学者对检测肉品或肉制品中大豆蛋白含

量的方法进行了诸多尝试，如聚合酶链式反应

（ＰＣＲ）、聚丙烯酰胺凝胶电泳（ＰＡＧＥ）法、酶联免疫
（ＥＬＩＳＡ）、高效液相色谱（ＨＰＬＣ）等。这些方法操作
繁琐且耗时，可以很好地定性鉴别，但定量预测效果

并不突出
［６－１０］

。近红外光谱（ＮＩＲＳ）是近些年发展
起来、可广泛应用于食品检测领域的无损检测技术，

文献［１１－１３］研究了近红外光谱在原料肉中检测
大豆蛋白的可行性，检测结果一般。高光谱成像技

术融合了光谱和图像，可以获取目标样品内部生物

化学信息和外部的物理结构信息
［１４－１７］

，弥补了

ＮＩＲＳ方法单点检测的劣势，目前针对鸡肉糜中大豆
蛋白含量的检测尚未见报道。

本文采集生鲜鸡肉糜中掺入不同种类、不同梯

度大豆蛋白样品的高光谱图像，结合化学计量学算

法，建立定量预测模型，并对预测结果进行可视化处

理，以探究高光谱成像技术定量检测生鲜鸡肉糜中

大豆蛋白掺假的可行性。

１　材料与方法

１１　样品准备
生鲜鸡胸肉（保存于 ０～４℃，含水率为 ７０％）

采购于北京当地的超市，购买了市场上肉制品中最

常用的 ３种粉状大豆蛋白产品（图 １）：大豆蛋白粉
（Ｓｏｙｂｅａｎｐｒｏｔｅｉｎｆｌｏｕｒ，ＳＰＦ）、大豆浓缩蛋白（Ｓｏｙｂｅａｎ
ｐｒｏｔｅｉｎｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ，ＳＰＣ）和大豆分离蛋白（Ｓｏｙｂｅａｎ
ｐｒｏｔｅｉｎｉｓｏｌａｔｅｓ，ＳＰＩ），测量粒度均在１２５～１５０μｍ之
间。ＳＰＦ（产地河北，食品级，５５％）、ＳＰＩ（产地山东，
食品级，９０％）、ＳＰＣ（产地河北，食品级，９９％）均购
于河北润赢生物科技有限公司。鸡胸肉用刀片切成

小块，随后使用国产绞肉机绞碎３０ｓ备用。
将鸡肉糜与大豆蛋白分别称量并充分混合，得

到总质量为４０ｇ，大豆蛋白质量分数分别为 ０、１％、
２％、３％、４％、５％、６％、７％、８％、９％、１０％、１５％、

图 １　３种大豆蛋白粉末

Ｆｉｇ．１　Ｔｈｒｅｅｋｉｎｄｓｏｆｓｏｙｂｅａｎｐｒｏｔｅｉｎｐｏｗｄｅｒ
　２０％、２５％、３０％和１００％的样品。将样品用叉子依
次进行搅拌，以得到近似均质的混合样品。每个梯

度下制备 ８个重复样品分别装入圆形有盖培养皿
（直径９ｃｍ，高度 １４ｃｍ）中平铺，最终每种大豆蛋
白掺假样本均获得 １２８个样品，贴好标签以备后续
高光谱图像数据采集。

１２　高光谱图像采集与校正
图像采集使用的是推扫式线扫描高光谱成像系

统，波段为３８０～１０１２ｎｍ，采集模式为漫反射模式。
该系统主要由 Ｉｍａｇｅ λ Ｖ１０ ＩＭ型成像光谱仪
（芬兰 ＯＵＬＵ公司）、ＩｍｐｅｒｘＬｔｄ型 ＣＣＤ检测器（美
国 ＦＬ公司）、ＸＥＮＯＰＬＡＮ型可变焦的长镜头（德国
ＢａｄＫｒｅｕｚｎａｃｈ公司）、ＷＮ５００ＴＡ１０００Ｈ型平移台
（北京微纳光科公司）、一对 Ｗａｔｓｏｎｖｉｌｌｅ型 ５００Ｗ卤
钨灯（美国 ＣＡ公司）以及一台安装了高光谱图像采
集软件的计算机组成。光谱分辨率为 １９ｎｍ，像素
分辨率为 ０１４ｎｍ／像素，光源分别以与水平方向呈
４５°角安装于光谱仪两侧，样品表面与镜头表面距离
为３５０ｎｍ，曝光时间设定为 ３２ｍｓ，电动平移台的速
度为 １２ｍｍ／ｓ。由于系统两端光谱区域（３８０～
４００ｎｍ和１０００～１０１２ｎｍ）信噪比较低，因此仅保留
４００～１０００ｎｍ（２８５个波段）光谱范围内的图像用于
数据分析。

为了消除 ＣＣＤ相机暗电流影响，需借助白、黑
参考图像进行高光谱图像的黑白校正。采集特氟龙

板的图像作为白参考，并用镜头盖遮挡相机镜头后

采集黑参考图像。并对高光谱图像校正，公式为

Ｒｃ＝
Ｒ０－Ｄ
Ｗ－Ｄ

×１００％ （１）

式中　Ｒｃ———校正后的高光谱图像
Ｒ０———未校正前的采集图像
Ｄ———采集的黑参考图像
Ｗ———采集的白参考图像

１３　图像处理和光谱数据提取
由于样品与背景之间具有较大的光谱差异，因

此肉样部分很容易被识别出来。对７００ｎｍ波长（高
反射率）下的图像与 ４０５ｎｍ波长下（低反射率）的
图像进行扣减运算，在波段运算图像（图 ２ａ）上以
０２５作为阈值，提取大于 ０２５部分作为样品的感

８５３ 农　业　机　械　学　报　　　　　　　　　　　　　　　　　２０１９年



兴趣区域（Ｒｅｇｉｏｎｏｆｉｎｔｅｒｅｓｔ，ＲＯＩ），对每一个样品
构造掩膜，提取其平均光谱的同时可去除背景、培养

皿边缘像素点（图 ２ｂ）。每个样品中提取 ＲＯＩ的平
均光谱作为该样品的光谱，最终得到不同掺假梯度

鸡肉糜样品的光谱矩阵。

图 ２　波段运算后图像与掩膜图像

Ｆｉｇ．２　Ｂａｎｄｍａｔｈｉｍａｇｅａｎｄｍａｓｋｉｍａｇｅ
　

１４　数据分析方法

在建立模型之前，分别使用了标准正态变量变

换（Ｓｔａｎｄａｒｄｎｏｒｍａｌｖａｒｉａｔｅ，ＳＮＶ）、多元散射校正
（Ｍｕｌｔｉｐｌｉｃａｔｉｖｅｓｃａｔｔｅｒｉｎｇｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ，ＭＳＣ）、去趋势

图 ３　不同大豆蛋白含量样品的原始平均光谱曲线

Ｆｉｇ．３　Ａｖｅｒａｇｅｒａｗｓｐｅｃｔｒａｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｏｙｂｅａｎｐｒｏｔｅｉｎｃｏｎｔｅｎｔｓａｍｐｌｅｓ

（Ｄｅｔｒｅｎｄ）和导数（一阶导数和二阶导数）几种预处
理方法或方法组合来消除或减少光谱中的散射效应

以及基线漂移等影响。定量模型的建立采用偏最小

二乘回归法（Ｐａｒｔｉａｌｌｅａｓｔｓｑｕａｒｅｓｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ，ＰＬＳＲ），
为了评估模型的性能，分别计算决定系数（训练集

决定系数 Ｒ２ｃ、预测集决定系数 Ｒ
２
ｐ和交叉验证集决

定系数 Ｒ２ｃｖ）和均方根误差（训练集均方根误差、预
测集均方根误差和交叉验证集均方根误差）等参

数。二 维 相 关 光 谱 （Ｔｗｏｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ
ｓｐｅｃｔｒｕｍ，２ＤＣＯＳ）表示外扰引起的光谱动态变化，
同步谱可表示扰动（掺假梯度）下光谱强度的变化，

本研究根据掺假梯度产生的光谱扰动，计算自相关

峰来提取特征波长。

２　结果与分析

２１　原始光谱分析
图３为生鲜鸡肉糜分别掺杂质量分数 ３％、

６％、１０％、２０％、３０％以及 １００％的 ３种大豆蛋白
（ＳＰＦ、ＳＰＣ和 ＳＰＩ）的原始平均光谱。同时，为便于
比较掺杂比例引起的光谱反射特征及强度变化，在

每幅图中均同时绘制了纯生鲜鸡肉糜的原始光谱，

以利于直观比较。

由图 ３可见，鸡胸肉的反射光谱强度低于 ３种
大豆蛋白粉，具有肌红蛋白（４９０ｎｍ和５６０ｎｍ）以及
水（７６０ｎｍ和 ９８０ｎｍ）等对应的特征吸收峰／反射
谷。当掺杂大豆蛋白含量较少时，例如蛋白质量分

数３％、６％和１０％（图１ａ～１ｃ）掺杂样本的光谱峰、
谷位置和曲线形状与纯生鲜鸡肉糜的原始光谱基本

一致，表明掺杂量较少时光谱特征主要体现的是纯

生鲜鸡肉糜。随着掺入蛋白含量的显著增加，如

图１ｄ～１ｆ，即分别掺入蛋白质量分数 ２０％、３０％、
１００％时，纯生鲜鸡肉糜的光谱特征逐渐消失，被 ３
类大豆蛋白的在可见光范围较为平滑的光谱特征所

取代，３种大豆蛋白粉末在４００～１０００ｎｍ波段无明
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显特征吸收峰，光谱曲线形状相似，而且随着掺杂比

例的逐渐增加，掺杂样本的反射率逐渐升高，当蛋白

质质量分数为１００％时，３类蛋白的反射率均高于纯
鸡肉糜，这可能与肉糜中水分逐渐被干蛋白粉吸收

有关。进一步研究掺入较高含量３类大豆蛋白的样
本（图１ｃ～１ｆ）发现，掺入 ＳＰＣ蛋白与 ＳＰＩ蛋白的肉
糜光谱曲线重合度较高，这与两种蛋白自身物质组

成相近，即均以高浓度蛋白为主有关；二者均与掺入

ＳＰＦ的光谱曲线存在较大差异，这可能与 ＳＰＦ蛋白
含量低、组成成分相对复杂有关。

因此，通过对原始光谱比较可以推测出在鸡肉

中掺入逐渐加大梯度的大豆蛋白会造成光谱反射率

的逐渐升高以及特征峰的逐渐弱化，这有利于快速

准确定量预测鸡肉中不同大豆蛋白的掺假含量梯

度。

２２　全光谱定量模型建立
为在掺假样品中定量分析大豆蛋白含量，随机

选取９６个样品加入训练集（１６梯度 ×６样品），剩
余３２个样品作为预测集（１６梯度 ×２样品），针对 ３
种不同大豆蛋白分别建立基于原始及预处理光谱的

ＰＬＳＲ模型，每个模型均采用留一法进行交叉验证，
所有建模结果如表１所示。通过比较不同的预处理
方法，总体上无论掺入何种大豆蛋白种类，全光谱的

预测精度均令人满意，可以达到 Ｒ２≥０９８，均方根
误差在１４１％以内。３种大豆蛋白预测性能的横向
比较发现，ＳＰＣ的预测效果最好，原始光谱的模型预
测精度可达 Ｒ２ｐ＝０９９８４，预测集均方根误差为
０３７％且预测与偏差之比（Ｒａｔｉｏｏｆｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｔｏ
ｄｅｖｉａｔｉｏｎ，ＲＰＤ）［１８］为 ２３８９。对于 ＳＰＦ，二阶导数
预处理后的全光谱模型性能最优，Ｒ２ｐ＝０９９１６，预
测集均方根误差为 ０８１％且 ＲＰＤ为 １０９１，而 ＳＰＩ
的预测模型中，不采用预处理的全光谱建立的模型

可达 Ｒ２ｐ＝０９８３７，预测集均方根误差为 １１６％且
ＲＰＤ为７６２。

表 １　基于原始及预处理全光谱建立的 ＰＬＳＲ模型性能

Ｔａｂ．１　ＲｅｓｕｌｔｓｏｆＰＬＳＲｍｏｄｅｌｓｂａｓｅｄｏｎｆｕｌｌｒａｗａｎｄｐｒｅｐｒｏｃｅｓｓｅｄｓｐｅｃｔｒａ

种类 预处理 潜变量数
训练集 交叉验证集 预测集

Ｒ２ｃ 均方根误差／％ Ｒ２ｃｖ 均方根误差／％ Ｒ２ｐ 均方根误差／％
ＲＰＤ

无 １０ ０９９５４ ０５９ ０９９３２ ０７１ ０９９０２ ０８７ １０１６

ＳＮＶ １１ ０９９６８ ０４９ ０９９４２ ０６６ ０９９００ ０９０ ９８２

ＳＰＦ
ＳＮＶ＋Ｄｅｔｒｅｎｄ ８ ０９９２０ ０７７ ０９９４２ ０９５ ０９８９２ ０９４ ９４１

ＭＳＣ ９ ０９９５０ ０６２ ０９９１８ ０７８ ０９８８４ ０９５ ９３１

一阶导数 １０ ０９９５６ ０５８ ０９９３０ ０７３ ０９９０６ ０８４ １０５３

二阶导数 １０ ０９９３８ ０６９ ０９８９２ ０９０ ０９９１６ ０８１ １０９１

无 ９ ０９９６２ ０５４ ０９９４６ ０６３ ０９９８４ ０３７ ２３８９

ＳＮＶ ９ ０９９７６ ０４２ ０９９６６ ０５１ ０９９７８ ０４５ １９６４

ＳＰＣ
ＳＮＶ＋Ｄｅｔｒｅｎｄ ９ ０９９６６ ０５１ ０９９５０ ０６２ ０９９８０ ０４５ １９６４

ＭＳＣ １１ ０９９７４ ０４３ ０９９５６ ０５７ ０９９７２ ０４８ １８４２

一阶导数 １１ ０９９８０ ０３９ ０９９６４ ０５２ ０９９６２ ０５６ １５７９

二阶导数 １１ ０９９７８ ０４０ ０９９６０ ０５５ ０９９３２ ０７６ １１６３

无 ７ ０９８９０ ０９１ ０９８４５ １０９ ０９８３７ １１６ ７６２

ＳＮＶ ８ ０９９０６ ０８４ ０９８４７ １０７ ０９７９７ １３３ ６６５

ＳＰＩ
ＳＮＶ＋Ｄｅｔｒｅｎｄ ９ ０９９０６ ０８４ ０９８４９ １０７ ０９８１５ １３４ ６６０

ＭＳＣ ７ ０９９０２ ０８６ ０９８５３ １０６ ０９８０３ １２５ ７０７

一阶导数 １０ ０９９１２ ０８１ ０９８４３ １０９ ０９８０４ １３０ ６８０

二阶导数 ５ ０９８３１ １１３ ０９７６５ １３３ ０９８１１ １４１ ６２７

２３　特征波长选取
进一步以优选全光谱模型为基础，应用 ２ＤＣＯＳ

（二维相关光谱）提取特征波长，掺入 ３种不同大豆
蛋白（质量分数 ０～３０％）样品的 ２ＤＣＯＳ同步谱及
其对应的三维立体图如图 ４所示。在 ＳＰＦ的
２ＤＣＯＳ谱图中（图４ａ），对角线上产生了６个自动峰
（５１５、６１７、６６１、８０９、８７１、９８０ｎｍ），这些波长点处的
微小变化在相应的功率谱（图 ５）上观测更明显，这
说明随着掺入量的增加，这些波段下的反射强度出

现了显著变化，因此推断这些波长用来定量分析

ＳＰＦ掺假梯度时是有效的。这些显著变化也反演展
示出不同掺假梯度下的样品中颜色变化（５１５、６１７、
６６１ｎｍ处）和含水率（９８０ｎｍ处）有差异［１９］

。同理，

针对 ＳＰＣ和 ＳＰＩ两种大豆蛋白，也用此种方法分别
选出了５个波长（图 ４ｂ、４ｃ），所有选取的特征波长
如表２所示。

对比掺杂的功率谱（图 ５）发现，ＳＰＣ、ＳＰＩ的功
率谱形状相近，而 ＳＰＦ与这两者的功率谱差别较
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图 ４　２ＤＣＯＳ同步谱等高线图与其对应的三维立体图

Ｆｉｇ．４　Ｗａｖｅｌｅｎｇｔｈｓｓｅｌｅｃｔｉｏｎｕｓｉｎｇ２ＤＣＯＳｓｙｎｃｈｒｏｎｏｕｓｃｏｎｔｏｕｒｐｌｏｔｓａｎｄ３Ｄｓｔｅｒｅｏｐｌｏｔｓ
　

图 ５　功率谱

Ｆｉｇ．５　Ｐｏｗｅｒｓｐｅｃｔｒｕｍ
　
为明显。其原因在于：３种大豆蛋白内部组成不
同，大豆蛋白（ＳＰＦ）为大豆除去油脂后的豆粕直接
加工而成，其蛋白质量分数约为 ４３％；而大豆浓缩
蛋白（ＳＰＣ）是去除大豆粉中的低聚糖以及水溶性
小分子蛋白，将大豆蛋白中的粗蛋白进一步浓缩

所得到，其蛋白质量分数高达 ７０％左右；大豆分离
蛋白（ＳＰＩ）是在大豆浓缩蛋白 ＳＰＣ的基础上，进一
步去除掉大分子粗蛋白后得到，其蛋白质量分数

更是高达 ９０％左右，因此，相比 ＳＰＦ，ＳＰＣ和 ＳＰＩ的
光谱特征更为接近。其次，ＳＰＦ功率谱（图 ５ａ）所
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　　 表 ２　特征波长选择

Ｔａｂ．２　Ｓｕｍｍａｒｙｏｆｋｅｙｗａｖｅｌｅｎｇｔｈｓｓｅｌｅｃｔｉｏｎ

大豆蛋白 特征波长数／个 特征波长／ｎｍ

ＳＰＦ ６ ５１５，６１７，６６１，８０９，８７１，９８０

ＳＰＣ ５ ４２５，４９１，５４１，５７２，９８０

ＳＰＩ ５ ４２５，４８５，５７２，８７１，９８０

呈现的位于可见光范围的特征波长 ５１５、６１７、
６６１ｎｍ处相对峰值较高，是因为 ＳＰＦ蛋白为深黄甚
至橙色，相比较 ＳＰＣ、ＳＰＩ两种蛋白颜色偏深。同样
地，ＳＰＦ功率谱所呈现的特征波长 ８０９ｎｍ对应
ＲＮＨ２键，表征 ＳＰＦ中的糖类。因此，当 ３种蛋白分
别掺入生鲜鸡肉糜中时，ＳＰＦ的功率谱与 ＳＰＣ、ＳＰＩ
明显不同。

进一步分析表 ２可看出，所有 ３种大豆蛋白
选取特征波长均包含了 ９８０ｎｍ，表明无论何种大
豆蛋白掺入梯度越高的情况下含水率会越低。

除此之外，ＳＰＦ和 ＳＰＩ样品选取的特征波长都含
８７１ｎｍ，而 ＳＰＣ和 ＳＰＩ样品中选取的波长都含
４２５ｎｍ和５７２ｎｍ，其他选取出的波长不相同，这
表明不同种类大豆蛋白的掺入对整个样品系统

的影响具有一定的相似性，又因成分不同具有一

定差异。

２４　多光谱定量预测模型
以所选取特征波长为模型输入量，建立鸡肉糜

中大豆蛋白掺假梯度的简化 ＰＬＳＲ预测模型，模型
性能如表 ３所示。与表 １中建立的全光谱模型相
比，多光谱 ＰＬＳＲ模型性能均有所降低，说明在提取
特征波长过程中其他波长下的信息被遗漏，但整体

仍维持了较高的模型精度（Ｒ２ｐ≥０９７，预测集均方
根误差在１５９％以内且 ＲＰＤ在５５６以上），说明选
择的特征波长包含足够的大豆蛋白含量信息，适合

用来建立简化模型。

表 ３　基于选择波长建立的 ＰＬＳＲ模型性能

Ｔａｂ．３　ＰｅｒｆｏｒｍａｎｃｅｏｆＰＬＳＲｍｏｄｅｌｓｄｅｖｅｌｏｐｅｄｂｙｓｅｌｅｃｔｅｄｗａｖｅｌｅｎｇｔｈｓ

大豆蛋白 潜变量数
训练集 交叉验证集 预测集

Ｒ２ｃ 均方根误差／％ Ｒ２ｃｖ 均方根误差／％ Ｒ２ｐ 均方根误差／％
ＲＰＤ

ＳＰＦ ４ ０９８８０ ０９５ ０９８６４ １０１ ０９８７４ １０３ ８５８

ＳＰＣ ５ ０９９０４ ０８５ ０９８９０ ０９１ ０９８９６ ０９１ ９７２

ＳＰＩ ５ ０９７７３ １３１ ０９７０２ １５０ ０９７２０ １５９ ５５６

图 ６　鸡肉糜中掺假大豆蛋白 ＳＰＦ、ＳＰＣ和 ＳＰＩ检测的简化模型性能

Ｆｉｇ．６　ＲｅｓｕｌｔｓｏｆｓｉｍｐｌｉｆｉｅｄｍｏｄｅｌｓｆｏｒｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆＳＰＦ，ＳＰＣａｎｄＳＰＩａｄｕｌｔｅｒａｔｉｏｎｉｎｍｉｎｃｅｄｃｈｉｃｋｅｎｍｅａｔ

２５　检测限计算
为进一步观察 ＰＬＳＲ多光谱预测模型性能，分

别绘制了如图 ６所示的 ３种大豆蛋白模型中训练
集、交叉验证集和预测集带有误差棒的预测数据与

真实数据相关图。检测限（Ｌｉｍｉｔｏｆｄｅｔｅｃｔｉｏｎ，ＬＯＤ）
是衡量检测方法能力的重要指标，为了评估其灵敏

度，本研究中 ＬＯＤ计算公式［２０］
为

Ｌ＝２δ
Ｓ
×１００％ （２）

式中　δ———空白样本预测的标准偏差
Ｓ———训练集拟合曲线的斜率

由训练集和交叉验证集可以看出，二者检测误

差相差较小，表明了模型的可靠稳定性。为了进一

步验证检测方法，仅对未参与建模的独立预测集

ＬＯＤ进行了计算，得到应用该方法预测鸡肉糜中
ＳＰＦ、ＳＰＣ和 ＳＰＩ的 ＬＯＤ分别为 ０５３％、０５８％和
１０２％。可以看出 ＳＰＦ和 ＳＰＣ的 ＬＯＤ均在 １％以
下，而 ＳＰＩ的 ＬＯＤ在１％左右，现实中以盈利为目的
进行的肉类掺假行为掺假率一般都会高于 １０％，因
此使用高光谱成像检测鸡肉糜中大豆蛋白含量是可

满足实际需求的，尤其对掺假率在 １％以上样品的
定量检测效果更佳。

２６　掺假梯度可视化表征
将 ＳＰＦ、ＳＰＣ和 ＳＰＩ对应的最优简化 ＰＬＳＲ预测
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模型应用到原始多光谱图像上，针对每一个像素点

的大豆蛋白掺入含量进行定量预测，最终拼接成一

幅预测分布图。如图７所示，选择了１０个掺假梯度
（蛋白质量分数 ０、２％、４％、６％、８％、１０％、１５％、
２０％、２５％和 ３０％）进行示例展示。可视化图中背
景用黑色、低梯度用蓝色，而高梯度用红色表示，可

见采用此种线性颜色能够看到不同大豆蛋白梯度下

的整体颜色变化，随梯度的升高样品由蓝色向黄红

色转变，可清晰看出是否掺假及其掺假水平。样品

图 ７　鸡肉糜中大豆蛋白的可视化分布图

Ｆｉｇ．７　Ｖｉｓｕａｌｉｚａｔｉｏｎｏｆｓｏｙｂｅａｎｐｒｏｔｅｉｎｓｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

ｉｎｍｉｎｃｅｄｃｈｉｃｋｅｎｍｅａｔ
　

内各像素点颜色也有差异预示着不同点处的掺假情

况也有不同，证实大豆蛋白粉在鸡肉糜中分布也是

不均匀的。在 ＳＰＦ和 ＳＰＣ的可视化图中，质量分数
为零的样品几乎全是深蓝色，而 ＳＰＩ中质量分数为
零与质量分数为 ２％的样品可视化效果接近，说明
该方法对 ＳＰＦ和 ＳＰＣ的定性检测以及微量的定量
检测效果要优于 ＳＰＩ，这也与表 ３中最优模型预测
结果相一致。通过构建大豆蛋白掺假梯度可视化分

布图的方法，可直观展示与鸡肉颜色相近的大豆蛋

白粉的掺入状况，为鸡肉糜的品质安全检测提供了

参考。

３　结束语

使用３种肉制品中最常用大豆蛋白（大豆蛋白
粉（ＳＰＦ）、浓缩大豆蛋白（ＳＰＣ）、大豆分离蛋白
（ＳＰＩ））作为生鲜鸡肉糜中的掺假物质，采集样品的
高光谱图像，提取平均光谱进行对比，发现３种纯大
豆蛋白在４００～１０００ｎｍ光谱范围内无显著特征峰
和谷，光谱趋势相似且总体反射率高于纯鸡肉样品

光谱。结合化学计量学建立的全光谱 ＰＬＳＲ模型对
ＳＰＣ掺假梯度的预测效果最好（Ｒ２ｐ＝０９９８４，预测
集均方根误差为０３７％，ＲＰＤ为 ２３８９），ＳＰＦ次之，
而三者中最差的 ＳＰＩ的预测结果也较为理想（Ｒ２ｐ＝
０９８３７，预测集均方根误差为 １１６％，ＲＰＤ 为
７６２）。为简化运算、节约成本，并为开发便携式检
测仪器作准备，进一步借助２ＤＣＯＳ自相关峰提取了
特征波长，据此建立的多光谱模型中 ＳＰＣ预测精度
仍为最高，３种大豆蛋白的模型针对预测集样品的
检测限分别达０５３％、０５８％和 １０２％。优化的简
化模型应用到原始光谱图像中，得到了不同掺假水

平下鸡肉糜样品的可视化图像。研究表明，高光谱

成像可作为快速、无损、可视的检测技术，用于检测

生鲜鸡肉糜中掺入的大豆蛋白含量。
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