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基于Logistic、IBk以及 Randomcommittee方法的
条锈病潜育期小麦冠层光谱的定性识别
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摘要：为寻求在小麦条锈病潜育期能探知和监测病害的简单便捷方法，通过人工接种不同品种小

麦诱发条锈病，在小麦条锈病菌尚处于潜育期时，采集小麦冠层光谱数据，并利用双重 Real-time

PCR分子生物学技术检测条锈病菌潜育菌量，基于Logistic、IBK以及 Randomcommittee三种方法，

在不同建模比、不同参数变换下建立可识别潜育期小麦条锈病的数学模型。结果表明，在全波段范

围内（325~1 075 nm），3种方法所建模型模拟识别潜育期小麦条锈病是可行的，但识别效果有一定

差异，基于 Logistic、IBK 以及 Randomcommittee 方法所建模型的平均准确率分别为 83.95%~

84.51%、87.72%~88.98%、93.19%~93.46%。因此，基于Randomcommittee方法所建模型的识别准确

率最高，效果最好，更适合小麦条锈病潜育期的定性识别。
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Abstract: To explore the rapid diagnosis method of wheat stripe rust during the latent period, different

varieties of wheat were artificially inoculated by the Puccinia striiformis f. sp. tritici (Pst). The canopy

hyperspectral data was collected in the latent period, and the amount of Pst was also obtained by using

the duplex Real-time PCR. Based on the three methods of Logistic, IBk and Randomcommittee, the hy-

perspectral remote sensing mathematical models were established to recognize the wheat stripe rust dur-

ing the latent period with different modeling ratio and different modeling parameters. The results

showed that within the 325-1 075 nm waveband, the mathematical models based on the methods of Lo-

gistic, IBK and Randomcommittee to discriminate wheat stripe rust in the latent period was feasible.

But a certain difference in the recognition effectiveness was also found. The average recognition accura-

cy of the Logistic, IBK and Randomcommittee methods were 83.95%- 84.51% , 87.72%- 88.98% ,

93.19%-93.46%, respectively. The results indicated that the mathematical model based on Randomcom-

mittee method were more suitable for qualitative identification of wheat stripe rust during the latent period.
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随着人口数量的不断增加，人均耕地面积的不

断减少，生产抗病、优质、高产的小麦成为解决粮食

需求问题的重要保障。由条形柄锈菌小麦专化型

Puccinia striiformis f. sp. tritici（Pst）引起的小麦条锈

病是长期危害我国小麦安全生产的重要病害，仅

2002年就造成我国11个省的小麦产量损失约100万 t

（万安民等，2003）。为了降低小麦条锈病对小麦产

量、品质的影响，寻求一种能在小麦条锈病显症之前

探知和监测病害的简单快速识别方法已迫在眉睫。

遥感技术是一种远离目标物而且不直接与目标

接触，通过传感器获得特征信息，并对特征信息进行

分析判断的技术（毛政元和李霖，2002）。地球上所有

物质都有其特定的属性，所以其会对电磁波产生特定

的吸收、反射和辐射，因而每种物体所产生的特定波

长事实上就是该物体的光谱特征。遥感技术就是利

用物体的这一特性来获取目标地物的信息，从而实现

远距离监测目标地物的目的（梅安新，2001）。目前，

小麦条锈病的遥感监测方面研究主要集中在遥感监

测单一的小麦条锈病叶片，以及通过地面、航空、航天

遥感技术对小麦条锈病进行监测等方面（Wang et al.，

2011）。Mewes et al.（2011）和Zhao et al.（2014）研究

结果显示，即使利用很少的高光谱条带仍然能够精确

地探测到小麦上的真菌病害；通过对天气情况进行分

析，也可以提前预测监控病害的发生情况（Yoder &

Pettigrew-Crosby，1995；Qin et al.，2011；Dutta et al.，

2014）。与传统遥感相比，高光谱有很多优势，它能够

将图像与光谱结合起来（Long et al.，2005），如Zhao

et al.（2014）利用高光谱测得的反射率来评估小麦条

锈病发生的严重程度；Devadas et al.（2015）通过分析

植物的生理反射指数以及冠层的叶绿素指数与小麦

条锈病及其氮素缺乏的相关性，可以区分小麦是受到

条锈病的侵染还是缺乏氮素。开发能识别病害的精

准模型在农业方面具有很大潜力（Krishna et al.，

2014）。偏最小二乘法（partial least squares，PLS）线

性回归分析可为高光谱数据处理提供一种很有用的

探索及预测（Hansen & Schjoerring，2003），Liu et al.

（2015）认为定性偏最小二乘法（discriminant partial

least squares，DPLS）方法在模拟小麦条锈病的早期

监测上是切实可行的。光谱数据与病情指数的结合

也会使病情监测更加精准（Mahlein et al.，2013）。

小麦条锈病菌的侵染过程，一般划分为接触期、

侵入期、潜育期和发病期4个时期，其中潜育期在条

锈病的整个病害流行过程中具有重要的研究价值，

因为潜育期是小麦条锈病菌侵入后尚未显示症状的

阶段，若在此阶段能够检测到小麦条锈病菌的存在，

将降低病害对小麦造成的损失（肖悦岩等，1983；骆

勇和曾士迈，1988；马占鸿，2010）。在条锈病潜育期

分子检测方面，潘娟娟等（2010）设计出可以对小麦

条锈病菌菌种进行特异性识别的引物betaf/betar；闫

佳会等（2011）研究表明分子生物学方法可以对小麦

条锈病在潜育期的侵染程度进行评估，而且发现分

子病情指数（molecular disease index，MDI）与田间

病情指数（disease index，DI）之间存在极显著的相关

性。表明可以利用分子病情指数对田间的实际发病

情况进行预测。

基于此，本研究通过人工接种小麦条锈病菌，将

潜育期小麦冠层光谱数据与小麦条锈病菌的潜育菌

量数据进行模型拟合，构建潜育期小麦条锈病的病

害识别模型，并进一步优化筛选监测潜育期间小麦

条锈病的最优预测模型，以期提高小麦条锈病潜育

期预报预测的准确性。

1 材料与方法

1.1 材料

供试小麦及菌株：小麦品种分别为农大195、农

大211、北京0045、铭贤169，由中国农业大学植物病

害流行实验室提供。选择高度感病的小麦品种铭贤

169作为繁菌麦种，首先将籽粒饱满的小麦种子在

0.1%的H2O2中浸泡12 h，然后盖上湿润的纱布进行

催芽，约12 h后选择发芽一致的小麦种子种植于直

径 10 cm的花盆中，每盆种植 20~25颗种子，胚芽朝

上且呈圆形排列。覆土浇水后放置于光照 12 h、光

照强度10 000 lx、温度11~13℃、湿度60%~70%的人

工气候室进行培养，备用。菌株 CYR32、CYR33、

V26均由中国农业大学植物病害流行实验室提供。

试剂及仪器：2%CTAB提取缓冲液、氯仿/异戊

醇（24∶1）溶液、异丙醇、70%乙醇，国药集团化学试

剂北京有限公司。ASD FieldSpec® HandHeldTM 2分

光辐射谱仪，美国ASD 公司；MyiQTM 2双色实时定

量PCR仪，美国Bio-Rad公司。

1.2 方法

1.2.1 菌株扩繁

将保存在液氮或-80℃冰箱的供试菌株取出，在

45℃水浴锅中水浴5 min，将3种供试菌株等比例混
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合，与 0.02%的吐温溶液配制浓度为 0.05 mg/mL的

孢子悬浮液。

当麦叶生长至12 d左右时进行接种，首先去除

麦叶表面蜡质层，然后采用喷雾接种法接种，将其置

于泡沫保温箱内黑暗处理24~48 h；罩上透明的隔离

罩（罩顶附纱布）置于人工气候室继续培养。一般经

过 9~12 d可产生新鲜的夏孢子，15 d左右可产生大

量的锈菌孢子，这时用木棍或筷子轻轻敲击叶片，将

夏孢子抖落至玻璃管，于干燥器内 3~4 d，便可将小

麦条锈病菌转移至冷冻管内，放置-80℃冰箱或液

氮中备用。每批幼苗收集菌种3~4次。

1.2.2 田间试验设计

本试验于 2015—2016 年的小麦生长季在中

国农业大学开封实验站进行，小麦种植密度为

180 kg/hm2。本试验选取农大 195、农大 211、北京

0045三个小麦品种，将浓度为0.05 mg/mL的小麦条

锈菌孢子悬浮液均匀喷洒在已除去蜡质层的小麦

叶片上，随后立即用塑料薄膜覆盖保湿，于次日清

晨（08: 00—09: 00）轻轻揭去塑料薄膜，每 9个小区

种植 1个小麦品种，其中 6个小区喷施条锈菌孢子

悬浮液（1 000 mL/区），3个小区喷施等量蒸馏水作

对照，共计27个小区。单个小区面积为3 m×3 m，纵

向间隔为0.5 m且保护行为1 m，横向保护行为3 m。

1.2.3 光谱数据的采集

接种后进行持续的田间调查，第19天时发现有

小麦叶片出现破裂孢子堆，判定锈菌接种成功且整

个潜育期为 18 d。试验共采集冠层光谱数据 4次，

分别为接菌前 1 d，以及潜育期内每间隔 4~6 d的光

谱。光谱采集尽量选择晴朗少云且无风的天气，采

集时间选择在10: 00—14: 00之间，采集次数设置均

为15（即每条成像光谱由15次采集光谱曲线平均后

得到），每个小麦样品均采集 3条光谱数据，光谱仪

采集高度距离小麦冠层 1.3 m，形成直径 0.5 m的视

场范围。共采集光谱 1 620 条，其中包括接菌前健

康小麦的光谱数据 405条；同期健康生长的小麦光

谱数据 405 条；小麦条锈病潜育期冠层光谱数据

810 条。用ViewSpecPro软件对光谱数据进行简单

处理，光谱数据的预处理采用了6种光谱数据变换，

分别是原始光谱反射率（R）、原始光谱一阶导数变

换（R_1st.dv）、原始光谱二阶导数变换（R_2nd.dv）、

伪吸收系数[log10（1/R）]、伪吸收系数一阶导数变换

[log10（1/R）_1st.dv]以及伪吸收系数二阶导数变换

[log10（1/R）_2nd.dv]。

1.2.4 DNA提取方法及分子检测

DNA提取方法综合Rogers & Bendich（1985）和

Justesen et al.（2002）提取方法并优化，采取 2%的

CTAB 法来提取样品 DNA。小麦条锈菌潜育期的

定量检测参考潘阳等（2016）建立的双重 Real-time

PCR 体系，20 µL 双重 Real-time PCR 的反应体系：

Buffer（Mg2+，Free）2.0 µL、25 mmol/L MgCl2 4.0 µL、

2.5 mmol/L dNTP 2.0 µL、10 µmol/L 探针各 0.3 µL、

10 µmol/L上、下引物各0.4 µL、5 U/µL Taq酶0.4 µL、

ddH2O 7.4 µL、DNA模板2.0 µL。反应条件：94℃预

变性3 min；94℃变性20 s，57℃退火30 s，72℃延伸

20 s，共计 40 个循环，每个循环结束时采集荧光

信号。

标准曲线的建立：根据已知浓度小麦和小麦条

锈病菌的DNA浓度以及CT值，分别计算得到小麦和

小麦条锈病菌的标准曲线，其中小麦条锈病菌的线性

方程为 y1=-0.2573x1 +5.4837（r2=0.9739，P<0.01），x1

表示小麦条锈菌的CT值，y1代表小麦条锈病菌DNA

浓度的对数值（log10C）；小麦的线性分析方程为

y2=-0.2863x2+8.811（r2=0.9696，P<0.01），其中 x2表示

小麦的CT值，y2为小麦DNA浓度的对数值（log10C）。

同时得到小麦条锈病菌DNA浓度定量检测的最小

检测限为0.4 pg，而小麦最小检测限为0.5 ng。

根据DNA浓度计算分子病情指数MDI，MDI=小

麦条锈病菌DNA浓度/小麦DNA浓度。根据MDI值

计算小麦潜育期分子病情进展曲线下面积（MDI-

AUDPC），AUDPC=∑
i = 1

n - 1
（Yi + Yi + 1）/2×（ti+1-ti），其中Yi表

示接种后第 i 天的MDI值，ti表示接种后的第 i天。

1.2.5 采样方法及病情调查

在小麦潜育期，用五点取样法采集冠层光谱数

据，并采集叶片用于检测条锈菌潜育量，每点采集

25片叶片。待小麦发病后，采用五点取样法进行调

查，每 6~7 d调查 1次，共调查 3次，每点调查 100片

麦叶。调查标准参考小麦条锈病测报技术规范GBT

15795—2011，记录严重度（S）和发病率（I），根据DI=

I×S×100，求得病情指数（disease index，DI），从而计算

病情指数进展曲线下面积（DI-AUDPC），AUDPC=

∑
i = 1

n - 1
（Yi + Yi + 1）/2×（ti+1-ti），其中 Yi 表示小麦发病后第

i 天的DI值，ti表示发病后的第 i天。

1.2.6 建模方法及模型可信度评估方法

利用SAS 9.0软件对小麦条锈病潜育期获得的

MDI-AUDPC与实际发病后调查病情获得DI-AUD-

PC进行相关性分析，验证在小麦条锈病潜育期利用

分子手段获得的MDI是否可以对后期实际病情进
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行预测。

结合光谱数据将MDI值转化为与建立模型所

需的分类标签，并定点结合高光谱数据与分子病情

指数对应的分类标签，全波段范围（325~1 075 nm）

在不同的建模方法和不同光谱特征下，建立小麦条

锈病潜育期的病害识别模型，并验证模型对潜育期

小麦条锈病识别的准确率。本研究主要运用3种建

模方法：Function-Logistic，即函数的线性Logistic回

归模型；Lazy-IBK，即 k 最近邻分类器；Meta-Ran-

domcommittee，即随机化的基分类器。采用Matlab

2010a和Waka 3.8进行模型模拟识别。

在数据分析及挖掘过程中，对结果可信度评估

是非常重要的一个部分。本研究引入分层 10折交

叉验证方法，将数据随机划分为 10份，每一部分中

各类所占比例与整个数据集的比例分布保持一致。

每次选择其中的一部分数据作为测试集，其余数据

作为训练集，整个过程进行10次，对上述的10次结

果求出平均值，最终得到一个综合性的误差。

2 结果与分析

2.1 MDI与DI的相关性分析

对 MDI-AUDPC 与 DI-AUDPC 的相关性进行

分析结果显示，二者之间存在极显著的相关性（Y =

3.435+0.831x，P<0.0001），说明可以利用小麦条锈病

潜育期检测到的MDI值对田间小麦实际发病情况

进行科学预测。

2.2 全波段内模型识别效果

在全波段范围内，结合高光谱数据与潜育期检

测到的条锈菌量，利用 Logistic、IBK 以及 Random-

committee方法建立相关的检验识别模型。结果表

明，在全波段范围内，应用不同的建模方法、光谱特

征以及建模比例对大田小麦条锈病潜育期的识别效

果存在差异，所建模型的平均准确率为 Random-

committee>IBK>Logistic。

在利用Logistic方法所建的模型中，训练集的平

均准确率为 100.00%，测试集的平均准确率为

83.95%，10折交叉验证的平均准确率为84.51%；最优

模型是以 log10（1/R）为变换参数，以3∶1为建模比所建

立的模型，其训练集准确率为100.00%，测试集准确率

为87.41%，10折交叉验证的准确率为87.41%（表1）。

在利用IBK法所建模型中，训练集的平均准确率

为100.00%，测试集的平均准确率为88.98%，10折交

叉验证的平均准确率为87.72%；最优模型是以 log10

（1/R）_2nd.dv 为变换参数，以3∶1为建模比所建立的

模型，其训练集准确率为100.00%，测试集准确率为

89.63%，10折交叉验证的准确率为88.52%（表2）。

表1 基于Logistic方法在全波段范围内利用光谱不同光谱特征及不同建模比下所建模型的识别结果

Table 1 Prediction accuracies of models resulting from different spectra features and different proportion of modeling based on

Logistic method in all bands

光谱特征
Spectra
feature

R

R_1st.dv

R_2nd.dv

建模比（训练
集∶测试集）

Modeling ratio
（training set：

testing set）

1∶1
2∶1

3∶1

4∶1

平均数 Mean

1∶1

2∶1

3∶1

4∶1

平均数 Mean

1∶1

2∶1

3∶1

4∶1

平均数 Mean

准确率 Accuracy（%）

训练集
Training

set

100.00
100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

测试集
Testing

set

86.67
89.44

88.15

87.04

87.83

85.56

77.22

81.48

72.22

79.12

85.93

84.44

87.41

78.70

84.12

交叉验证
（10折）

Cross-
validation

82.96

84.63

84.63

光谱特征
Spectra
feature

log10（1/R）

log10（1/R）_1st.dv

log10（1/R）_2nd.dv

建模比（训练
集∶测试集）

Modeling ratio
（training set∶

testing set）

1∶1
2∶1

3∶1

4∶1

平均数 Mean

1∶1

2∶1

3∶1

4∶1

平均数 Mean

1∶1

2∶1

3∶1

4∶1

平均数 Mean

准确率 Accuracy（%）

训练集
Training set

100.00
100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

测试集
Testing set

85.56

87.22

87.41

85.19

86.35

84.07

83.89

84.44

80.56

83.24

85.56

82.78

82.22

81.48

83.01

交叉验证
（10折）

Cross-
validation

87.41

83.89

83.52
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表2 基于 IBK方法在全波段范围内利用光谱不同变换参数及不同建模比下所建模型的识别结果

Table 2 Prediction accuracy of models resulting from different spectra features and different proportion of modeling based on IBK

in all bands

在Randomcommittee方法中，训练集的平均准

确率为100.00%，测试集的平均准确率为93.19%，10

折交叉验证的平均准确率为93.46%；最优模型是以

log10（1/R）_1st.dv为变换参数，以4∶1为建模比所建立

的模型，其训练集准确率为100.00%，测试集准确率为

93.52%，10折交叉验证的准确率为93.70%（表3）。

表3 基于Randomcommittee方法在全波段范围内利用光谱特征及不同建模比下所建模型的识别结果

Table 3 Prediction accuracies of models resulting from different spectra features and different proportion of modeling based on

Randomcommittee in all bands

光谱特征

Spectra

feature

R

R_1st.dv

R_2nd.dv

建模比（训练集∶

测试集）

Modeling ratio

（training set∶

testing set）

1∶1
2∶1

3∶1

4∶1

平均数 Mean

1∶1

2∶1

3∶1

4∶1

平均数 Mean

1∶1

2∶1

3∶1

4∶1

平均数 Mean

准确率Accuracy（%）

训练集

Training

set

100.00
100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

测试集

Testing

set

87.41
86.11

94.07

87.04

88.66

89.63

88.33

88.15

91.67

89.45

90.37

87.22

89.63

86.11

88.33

交叉验证

（10折）

Cross-

validation

87.41

87.78

85.93

光谱特征

Spectra

feature

log10（1/R）

log10（1/R）_1st.dv

log10（1/R）_2nd.dv

建模比（训练集∶

测试集）

Modeling ratio

（training set∶

testing set）

1∶1
2∶1

3∶1

4∶1

平均数 Mean

1∶1

2∶1

3∶1

4∶1

平均数 Mean

1∶1

2∶1

3∶1

4∶1

平均数 Mean

准确率Accuracy（%）

训练集

Training

set

100.00
100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

测试集

Testing

set

86.67
85.56

92.59

88.89

88.43

88.15

89.44

90.37

93.52

90.37

88.52

89.44

89.63

87.04

88.66

交叉验证

（10折）

Cross-

validation

88.33

88.33

88.52

光谱特征

Spectra

feature

R

R_1st.dv

R_2nd.

dv

建模比（训练集∶

测试集）

Modeling ratio

（training set∶

testing set）

1∶1
2∶1

3∶1

4∶1

平均数 Mean

1∶1

2∶1

3∶1

4∶1

平均数 Mean

1∶1

2∶1

3∶1

4∶1

平均数 Mean

准确率Accuracy（%）

训练集

Training

set

100.00
100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

测试集

Testing

set

92.96
92.78

92.59

92.59

92.73

93.70

93.89

93.33

93.52

93.61

92.96

93.33

93.33

92.59

93.05

交叉验证

（10折）

Cross-

validation

93.33

93.52

93.70

光谱特征

Spectra

feature

log10（1/R）

log10（1/R）_1st.dv

log10（1/R）_2nd.dv

建模比（训练集∶

测试集）

Modeling ratio

（training set∶

testing set）

1∶1
2∶1

3∶1

4∶1

平均数 Mean

1∶1

2∶1

3∶1

4∶1

平均数 Mean

1∶1

2∶1

3∶1

4∶1

平均数 Mean

准确率Accuracy（%）

训练集

Training

set

100.00
100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

100.00

测试集

Testing

set

92.22
93.33

93.33

93.52

93.10

92.96

92.78

93.33

93.52

93.15

93.70

93.33

93.33

93.52

93.47

交叉验证

（10折）

Cross-

validation

92.96

93.70

93.52
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利用Logistic、IBK以及Randomcommittee三种

方法所建立模型的训练集准确率均为 100.00%，测

试集准确率以及 10 折交叉验证准确率分别在

79.12%~93.61%和 82.96%~93.70%之间（表 4）。利

用 3 种方法所建立的最优模型的训练集准确率均

为 100.00%，测试集准确率以及 10 折交叉验证准

确率分别在 87.41%~93.52%和 87.41%~93.70%之

间（表 5）。

表4 全波段范围内基于三种方法在不同光谱特征下平均准确率的比较

Table 4 Prediction accuracies of models resulting from different spectra features based on three modeling methods in all bands %

表5 全波段范围内基于三种方法建模中最优模型

Table 5 Prediction accuracy of best model based on three modeling methods in all bands

3 讨论

本研究通过人工接种不同品种小麦诱发条锈

病，采集小麦条锈病处于潜育期时的小麦冠层光谱

数据，并利用双重Real-time PCR分子生物学技术获

得条锈菌潜育菌量。基于Logistic、IBK和 Random-

committee三种方法，在不同光谱特征、不同建模比

下建立识别潜育期小麦条锈病的数学模型。本研究

对小麦条锈病潜育期的分子病情指数与病情指数进

行相关性分析，结果表明，二者之间存在极显著相关

性，说明利用分子病情指数可以对大田小麦条锈病

的实际发病情况进行预测。因此，本研究构建了小

麦条锈病潜育期冠层的高光谱数据与分子病情指数

之间的定性识别模型，但尚未明确当小麦条锈病菌

潜育菌量为多少时可以运用光谱曲线的变化准确

探测到，也未能了解小麦条锈病菌侵染小麦叶片后

具体改变了寄主植物何种物质或其含量而最终改

变光谱曲线的变化，这也是未来研究的重点工作。

本研究在 325~1 075 nm 全波段范围虽然成功建立

了模拟识别潜育期小麦条锈病模型，但由于数据庞

大，存在无效波段以及数据冗余等问题，因此关于其

识别的最优波段仍待进一步研究，并且基于 3种方

法所建立模型的稳定性和适用性还需时间的考验。

目前，已有大量研究表明利用高光谱数据模拟

可以实现对小麦条锈病发病后病情指数的精确反

演，并成功构建了反演模型，如蔡成静等（2005）发现

小麦条锈病单片病叶光谱曲线在 930 nm波段其病

情指数与冠层光谱反射率有极显著相关性；蒋金豹

等（2007）研究了不同生育期冬小麦条锈病的冠层光

谱信息与病情指数之间在 432~582、637~701、715~

765 nm 波段范围有极显著的相关性；张玉萍等

（2014）根据6个植被指数与病情指数的相关性确定

了小麦不同氮素水平会影响小麦条锈病的遥感监

测；但是实现潜育期的小麦条锈病的分子病情指数

与高光谱数据的结合的反演，国内报道相对较少，还

需要持续深入的研究，而高光谱遥感技术可以实现

以足够光谱分辨率区分具有诊断性光谱特征的物质

属性，从而探测到小麦条锈菌潜育期光谱变化；同

时，分子检测技术可以在条锈菌处于潜育时对其进

行快速实时定量检测，若能将两项技术的优势结合，

不仅是对2种方法的各自验证，而且为及时、准确探

测条锈病潜育期的发病规律提供了可靠依据和有效

光谱特征

Spectra feature

R
R_1st.dv
R_2nd.dv
log10（1/R）
log10（1/R）_1st.dv
log10（1/R）_2nd.dv
平均数 Mean

Logistic
训练集

Training

set
100.00
100.00
100.00
100.00
100.00
100.00
100.00

测试集

Testing

set
87.83
79.12
84.12
86.35
83.24
83.01
83.95

交叉验证

Cross-

validation
82.96
84.63
84.63
87.41
83.89
83.52
84.51

IBK
训练集

Training

set
100.00
100.00
100.00
100.00
100.00
100.00
100.00

测试集

Testing

set
88.66
89.45
88.33
88.43
90.37
88.66
88.98

交叉验证

Cross-

validation
87.41
87.78
85.93
88.33
88.33
88.52
87.72

Randomcommittee
训练集

Training

set
100.00
100.00
100.00
100.00
100.00
100.00
100.00

测试集

Testing

set
92.73
93.61
93.05
93.10
93.15
93.47
93.19

交叉验证

Cross-

validation
93.33
93.52
93.70
92.96
93.70
93.52
93.46

方法
Method

Logistic

IBK

Randomcommittee

光谱特征
Spectra feature

log10（1/R）

log10（1/R）_2nd.dv

log10（1/R）_1st.dv

建模比（训练集∶测试集）
Modeling ratio

（training set∶testing set）

3∶1

3∶1

4∶1

准确率Accuracy（%）

训练集
Training set

100

100

100

测试集
Testing set

87.41

89.63

93.52

交叉验证
Cross-validation

87.41

88.52

93.70
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方法，为小麦条锈病发生流行的预测预报提供双保

险，也对小麦安全生产具有十分重要的意义。
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