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　 　 摘要:为建立近红外光谱技术测定荞麦蛋白质与淀粉含量的方法ꎬ本研究以 ２１７ 份荞麦样品为试验材料ꎬ采用最小二

乘回归预测和交叉验证构建近红外预测模型ꎮ 分析表明:前处理采用多元散射校正法(ＭＳＣ)ꎬ维数(Ｒａｎｋ)分别为 ５ 和 ５ꎬ
光谱区间 ６８０３. ９ ~ ６０９４. ２ / ｃｍ 所建立的荞麦蛋白质与淀粉含量模型的预测效果较好ꎬ其决定系数(Ｒ２)分别为 ０. ９４８１ 和

０. ９１６７ꎬ交叉验证均方根(ＲＭＳＥＣＶ)分别为 ０. ６８ 和 ２. ０８ꎬ相对分析误差(ＲＰＤ)分别为 ４. ３９ 和 ３. ４６ꎬ均大于 ３. ０ꎬ外部验证

相关系数均大于 ０. ９６ꎮ 本试验所建立的蛋白质与淀粉含量近红外预测模型具有较高的准确度和稳健性ꎬ可用于荞麦品质

的快速测定ꎮ
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荞麦栽培历史悠久ꎬ有甜荞和苦荞两个栽培种ꎬ
在我国ꎬ主要分布在四川、云南、山西、内蒙古等省

(自治区)ꎮ 荞麦淀粉含量高达 ７０％左右ꎬ且蛋白质

含量高于小麦、大米等主要粮食作物ꎬ具有较高的营

养价值[１￣５]ꎮ
近红外光谱技术被广泛应用于农作物品质检测

中ꎬ已成为小麦、玉米、大豆等农作物品质分析的重要

手段[６￣１４]ꎮ ２０ 世纪 ６０ 年代初ꎬ美国 Ｋ. Ｈ. Ｎｏｒｒｉｓ 等[１５]

首先致力于近红外光谱技术在农产品品质分析中的

应用ꎻ随着该技术不断发展ꎬ许多以近红外光谱分析

技术为基础的实验方法已成为 ＡＯＣＡ 的标准方

法[１６]ꎮ 近红外技术在我国农作物品质测定中的应用
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始于 ２０ 世纪 ８０ 年代[１７]ꎮ 朱志华等[１８]报道了利用滤

光片式近红外漫反射光谱分析仪测定我国主要粮食

作物ꎬ共计 ７２４０ 份作物种质资源主要营养品质的进

展ꎮ 张哗晖等[１９] 运用计算机技术与化学计量学方

法ꎬ构建了完整油菜籽 ３ 种品质性状的数学模型ꎮ 目

前ꎬ近红外分析技术已成为我国粮油检验的标准方

法[２０]ꎮ 将近红外分析技术应用于农作物品质指标的

测定ꎬ不仅可以克服传统化学分析方法操作繁琐、费
时费力的缺陷ꎬ且可实现多组分同步测定ꎬ方便快捷ꎮ

近红外分析技术用于测定荞麦品质已有部分研

究报道ꎮ 王凤花等[２１]对荞麦淀粉、蛋白质与总黄酮

组分进行了近红外预测模型研究ꎬ韩雍[２２] 利用近红

外光谱分析技术分别测定其芦丁与蛋白质含量ꎬ但
上述研究存在样品数偏少、维数(主成分数)偏大ꎬ

所构建的模型在应用上存在一定的局限性ꎮ 本文利

用傅里叶近红外漫反射光谱技术测定我国 ２１７ 份荞

麦样品的近红外光谱ꎬ采用偏最小二乘回归法对光

谱数据进行分析ꎬ交叉验证构建荞麦蛋白质与淀粉

含量近红外分析模型ꎬ为实现荞麦蛋白质与淀粉含

量的快速近红外检测提供参考ꎮ

１　 材料与方法

１. １　 材料

试验所用材料为 ２０１４ 年、２０１５ 年我国山西、四
川、云南、内蒙古等地区种植的 ２１７ 份荞麦样品ꎬ样
品类型、年份和产地信息见表 １ꎮ 样品分析前进行

脱壳、磨粉ꎬ过 ６０ 目筛ꎬ于 ４ ℃保存备用ꎮ 检测前于

常温环境中平衡水分 ７ ｄꎮ

表 １　 荞麦样品的类型、年份和产地

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｙｐｅꎬｙｅａｒ ａｎｄ ｏｒｉｇｉｎ ｏｆ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ ｓａｍｐｌｅｓ (份)

类型

Ｔｙｐｅ
年份(年)

Ｙｅａｒ
山西

Ｓｈａｎｘｉ
四川

Ｓｉｃｈｕａｎ
云南

Ｙｕｎｎａｎ
内蒙古

Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ
合计

Ｔｏｔａｌ

甜荞

Ｃｏｍｍｏｎ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ

２０１４ ２０ １２ １０ １４ ５６

２０１５ ８ ８ １０ ７ ３３

苦荞

Ｔａｒｔａｒｙ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ

２０１４ ２２ ２２ １０ １６ ７０

２０１５ １６ ２０ １４ ８ ５８

１. ２　 主要仪器

Ｃｙｃｌｏｔｅｃ 旋风式样品磨ꎻ２３００ 型全自动定氮仪ꎻ
ＷＺＺ￣２Ｓ 自动旋光仪ꎻＭＡＴＲＩＸ￣Ｉ 傅里叶变换近红外

光谱仪ꎮ
１. ３　 蛋白质与淀粉含量化学值测定

荞麦蛋白质与淀粉含量参照国家标准 ＧＢ / Ｔ
５５１１￣２００８ 和 ＧＢ ５００６￣１９８５ 测定ꎮ
１. ４　 近红外光谱的采集

取 ２０ ｇ 左右荞麦粉样品盛于直径 ５０ ｍｍ 的旋

转样品池中ꎬ谱区范围 １５０００ ~ ３３００ / ｃｍꎬ分辨率

１６ / ｃｍꎬ扫描 ６４ 次ꎮ 每份样品扫描 ２ 次ꎬ采集各样

品的近红外光谱ꎬ将两次扫描的光谱用光谱处理软

件合并成平均光谱ꎮ ２１７ 份荞麦样品近红外光谱叠

加图见图 １ꎮ
１. ５　 ＮＩＲＳ 数学模型建立与分析

利用光谱分析软件 ＯＰＵＳ / ＱＵＡＮＴ 进行光谱数

据的预处理ꎬ采用偏最小二乘法对校正集样品进行

交叉验证建立校正模型ꎬ并用检验集样品进行外部

验证ꎬ采用 ＳＰＳＳ 软件对其预测值与化学值进行显著

性差异分析ꎬ评价模型的预测效果ꎮ

图 １　 ２１７ 份荞麦样品近红外漫反射光谱叠加图

Ｆｉｇ. １　 ＮＩＲＳ ｓｐｅｃｔｒａ ｏｆ ２１７ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ ｓａｍｐｌｅｓ

２　 结果与分析

２. １　 蛋白质与淀粉含量的化学测定值

采用化学方法所测得样品中蛋白质与淀粉含量

的平均值、最大值和最小值见表 ２ꎮ 蛋白质含量范

围为 ７. ７３％ ~２０. ３１％ ꎬ淀粉含量范围为 ５２. ５６％ ~
８３. ２４％ ꎬ变幅较大ꎬ具有较好的样品代表性ꎮ 经验

８６４
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证ꎬ剔除 ２０ 份异常样品ꎬ剩余样品中随机均匀选取

１６１ 份样品为校正集ꎬ其余 ３６ 份为检验集ꎮ 校正集

和检验集样品中蛋白质与淀粉含量的统计结果见

表 ２ꎮ

表 ２　 荞麦蛋白质与淀粉含量化学测定结果统计

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ａｎｄ ｓｔａｒｃｈ ｉｎ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ ｕｓｉｎｇ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｍｅｔｈｏｄ

组别

Ｓｅｔ
样品数

Ｎｏ.

蛋白质含量(％ )Ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｎｔｅｎｔ 淀粉含量(％ )Ｓｔａｒｃｈ ｃｏｎｔｅｎｔ

平均值

Ｍｅａｎ
最大值

Ｍａｘ.
最小值

Ｍｉｎ.
平均值

Ｍｅａｎ
最大值

Ｍａｘ.
最小值

Ｍｉｎ.

全部样品 Ｓａｍｐｌｅｓ １９７ １２. １６ ２０. ３１ ７. ７３ ６９. ２９ ８３. ２４ ５２. ５６

校正集 Ｃａｌｉｂｒａｔｉｏｎ ｓｅｔ １６１ １２. １８ ２０. ３１ ７. ７３ ６９. １６ ８３. ２４ ５２. ８３

检验集 Ｔｅｓｔ ｓｅｔ ３６ １２. ０６ １９. ５０ ７. ７９ ６９. ８８ ８３. ０６ ５２. ５６

２. ２　 校正模型的建立

采用 ＯＰＵＳ / ＱＵＳＮＴ 软件对蛋白质与淀粉含量同

时执行自动优化程序ꎬ以交叉验证均方差(ＲＭＳＥＣＶ)
和维数(Ｒａｎｋ)为综合考虑指标ꎬ选择适宜的参数组

合(包括光谱区间和预处理方法)来建立校正方程ꎮ
ＲＭＳＥＣＶ 越小ꎬ模型的预测精度越高ꎮ 维数过少ꎬ光
谱信息未得到充分利用ꎻ当 Ｒａｎｋ > ６ 时ꎬ基本上会掺

杂噪音、温度波动等干扰信息ꎬ维数过多ꎬ会出现过拟

合现象[２３]ꎮ 表 ３ 为荞麦样品蛋白质与淀粉含量自动

优化后满足 Ｒａｎｋ <６ 且 ＲＭＳＥＣＶ 最小的统计参数组

合ꎮ 采用多元散射校正(ＭＳＣꎬｍｕｌｔｉｐｌｉｃａｔｉｖｅ ｓｃａｔｔｅｒｉｎｇ
ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ)进行光谱预处理可较好地消除各种因素影

响ꎮ 近红外模型通常根据决定系数 Ｒ２、交叉验证均

方差 ＲＭＳＥＣＶ、相对分析误差 ＲＰＤ 等指标进行评价ꎮ
Ｒ２越接近 １ꎬ说明预测值与化学值相关性越好ꎬＲ２小

于 ０. ６６ 模型一般不可用ꎬ０. ６６ < Ｒ２ < ０. ８３ 模型可用

样品资源筛选ꎬ０. ８３ < Ｒ２ <０. ９２ 模型可用于实际定量

分析ꎬＲ２ > ０. ９２ 模型可用于质量控制等更多运用ꎮ
ＲＰＤ 是用于评价模型的预测能力的重要指标ꎬ２. ４ <
ＲＰＤ <３. ０ 模型可行ꎬ但精确度需进一步提高ꎬＲＰＤ >
３. ０ 模型可用于定量分析等实际运用[２４]ꎮ

表 ３　 近红外光谱自动优化参数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ＮＩＲＳ ｏｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎ

组分

Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ
维数

Ｒａｎｋ
光谱区间( / ｃｍ)
Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｒｅｇｉｏｎｓ

预处理方法

Ｐｒｅｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ
ｍｅｔｈｏｄ

蛋白质 Ｐｒｏｔｅｉｎ ５ ６１０１. ９ ~ ５７７０. ２
４４２８. ０ ~ ４２４２. ８

ＭＳＣ

淀粉 Ｓｔａｒｃｈ ４ ６８０３. ９ ~ ６０９４. ２ ＭＳＣ

ＭＳＣ:ｍｕｌｔｉｐｌｉｃａｔｉｖｅ ｓｃａｔｔｅｒｉｎｇ ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ

采用所选择的预测模型对蛋白质与淀粉含量

同时建立校正方程 (图 ２)ꎻ其交叉验证结果见

表 ４ꎮ 从表 ４ 可知ꎬＮＩＲＳ 方法所预测的蛋白质与

淀粉含量的平均值与化学方法所得结果相差很

小ꎮ 模型Ⅰ中蛋白质与淀粉含量的校正决定系数

Ｒ２分别为 ０. ９６２６ 和 ０. ８８４０ꎬＲＭＳＥＣＶ 分别为０. ５８
和 ２. ４５ꎬＲＰＤ 均大于 ２. ４ꎬ说明该模型的预测分析

是可行的ꎻ模型Ⅱ中蛋白质与淀粉含量的校正决

定系数分别为 ０. ９４８１ 和 ０. ９１６７ꎬＲＭＳＥＣＶ 分别为

０. ６８ 和 ２. ０８ꎬＲＰＤ 均大于 ３ꎬ说明该模型的预测分

析效果良好ꎮ

９６４
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图 ２　 交叉验证集近红外预测值与化学测量值的比较

Ｆｉｇ. ２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｍｅａｓｕｒｅｄ ｖａｌｕｅｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｖａｌｕｅｓ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｂｙ
ｔｈｅ ｃａｌｉｂｒａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌ ｉｎ ｃｒｏｓｓ ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ ｓｅｔ

表 ４　 荞麦蛋白质与淀粉含量近红外同步校正模型的交叉验证结果

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｒｏｓｓ ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ＮＩＲＳ ｃａｌｉｂｒａｔｉｏｎ ｅｑｕａｔｉｏｎｓ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｔｏ ｓｙｎｃｈｒｏｎｏｕｓｌｙ ｅｓｔｉｍａｔｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ａｎｄ ｓｔａｒｃｈ
ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ

模型

Ｍｏｄｅｌ
组分

Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ
平均值

Ｍｅａｎ
最大值

Ｍａｘ.
最小值

Ｍｉｎ.
维数

Ｒａｎｋ

决定系数

Ｒ２

交叉验证均方差

ＲＭＳＥＣＶ
相对分析

误差 ＲＰＤ

Ⅰ 蛋白质 １２. １７ １９. ８５ ６. ９６ ５ ０. ９６２６ ０. ５８ ５. １７

淀粉 ６９. ４０ ８３. ４４ ５４. ９３ ４ ０. ８８４０ ２. ４５ ２. ９４

Ⅱ 蛋白质 １２. １８ １９. ８９ ７. ３８ ５ ０. ９４８１ ０. ６８ ４. ３９

淀粉 ６９. ０４ ８３. ２８ ５３. ５９ ５ ０. ９１６７ ２. ０８ ３. ４６

ＲＭＳＥＣＶ:Ｒｏｏｔ￣Ｍｅａｎ￣Ｓｑｕａｒｅｓ Ｅｒｒｏｒ ｏｆ Ｃｒｏｓｓ￣ＶａｌｉｄａｔｉｏｎꎬＲＰＤ:Ｒｅｌａｔｉｖｅ Ｐｅｒｃｅｎｔ Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ

２. ３　 外部检验

为进一步测试所建模型的可靠性ꎬ分别采用上

述两种模型对 ３６ 份检验集样品的蛋白质与淀粉含

量进行预测ꎬ将模型预测平均值与其化学测量平均

值(蛋白质与淀粉含量分别为 １２. ０６％ 与 ６９. ８８％ )
进行比较ꎬ如表 ５ 所示ꎮ

表 ５　 近红外模型对检验集样品预测效果评价

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＮＩＲＳ ｃａｌｉｂｒａｔｉｏｎ
ｅｑｕａｔｉｏｎｓ ｏｎ ｔｅｓｔ ｓｅｔ

组分

Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ
预测平均值

(％ )Ｍｅａｎ
绝对偏差范围

Ａｂｓｏｌｕｔｅ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ

相关系数

ｒ２
ｔ 检验

ｔ￣ｔｅｓｔ

蛋白质 Ｐｒｏｔｅｉｎ Ⅰ １１. ９４ － １. ０４ ~ １. ２１ ０. ９８ ０. １６

Ⅱ １１. ９８ － ０. ８８ ~ １. ３７ ０. ９８ ０. ４２

淀粉 Ｓｔａｒｃｈ Ⅰ ７０. ０３ － ８. ６２ ~ ５. ４８ ０. ９４ ０. ７５

Ⅱ ６９. ６４ － ４. ４３ ~ ５. １５ ０. ９６ ０. ５６

　 　 结果表明ꎬ２ 个模型对蛋白质与淀粉含量的预

测值和化学测量值之间相关系数为 ０. ９４ ~ ０. ９８ꎬ同
时 ｔ 检验结果显示两者之间的差异无统计学意义

(Ｐ > ０. ０５)ꎮ 由此可见 ２ 组参数所建模型均具有

较好的预测效果ꎬ可以用于荞麦蛋白质与淀粉含量

的同步定量测定ꎮ 相比较而言ꎬ２ 个模型对荞麦蛋

白质含量的预测值与化学测量值相关性均达 ０. ９８
以上ꎬ其准确性高于对淀粉含量的预测ꎮ 在对淀粉

含量的预测方面ꎬ模型Ⅰ的预测结果绝对偏差范围

较大ꎬ预测效果需要进一步优化ꎮ

３　 讨论

３. １　 荞麦蛋白质与淀粉含量 ＮＩＲＳ 模型评价

本试验以荞麦粉末为研究对象ꎬ采集样品近红

外光谱数据ꎬ并利用 ＱＵＡＮＴ 软件建立定量分析模

型ꎮ 从校正模型的预测参数 Ｒ２、ＲＭＳＥＣＶ、ＲＰＤ 以

及外部验证结果来看ꎬ荞麦样品中蛋白质与淀粉含

０７４
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量都得到较好的预测效果ꎮ 模型Ⅰ为荞麦蛋白质近

红外预测的最佳模型ꎬＲ２ 为 ０. ９６２６ꎬＲＭＳＥＣＶ 为

０. ５８ꎬＲＰＤ 为 ５. １７ꎻ模型Ⅱ为荞麦淀粉近红外预测

的最佳模型ꎬＲ２ 为 ０. ９１６７ꎬＲＭＳＥＣＶ 为 ２. ０８ꎬＲＰＤ
为 ３. ４６ꎮ 近红外光谱分析对荞麦蛋白质的预测准

确性比淀粉含量的预测较高ꎮ 同时ꎬ本研究在 ２ 个

模型基础上ꎬ建立了 ２ 组分同步分析近红外模型ꎬ其
中模型Ⅱ对蛋白质与淀粉含量的交叉验证 Ｒ２均大

于 ０. ９０ꎬＲＰＤ 均大于 ３. ０ꎬ外部检验绝对偏差相对

小ꎬ相关系数高ꎬ为最优同步分析近红外模型ꎮ
３. ２　 荞麦 ＮＩＲＳ 模型自动优化参数比较

韩雍[２２]研究得出荞麦蛋白质的近红外优化光谱

区间为 ９０００ ~ ４０００ / ｃｍꎬ比本试验中光谱区间要广ꎻ
Ｖ. Ｒｏｕｓｓｅｌ 等[２５]报道淀粉的特征光谱区间为 ６８９６ ~
４２７３ / ｃｍ(１４５０ ~２３４０ ｎｍ)ꎬ与本试验中淀粉的光谱区

间(６８０３ ~６０９４ / ｃｍ)有部分重叠ꎬ均符合 Ｃ￣Ｈ、Ｎ￣Ｈ、
Ｏ￣Ｈ 的一倍频的光谱区间 (６８４０ ~ ５３８４ / ｃｍ) [２６]ꎮ
本研究以 ＭＳＣ 进行光谱预处理ꎬ与韩雍[２２] 甜荞蛋

白质光谱预处理方法一致ꎬ苦荞蛋白质则以一阶

导数 ＋ 矢量归一化进行光谱预处理ꎮ 构建近红外

模型时ꎬ样品物理状态对光谱有较大影响ꎬＭＳＣ 主

要消除颗粒大小及颗粒分布不均匀产生的散射影

响ꎬ猜测本试验中样品的颗粒状态对光谱有一定

影响ꎮ
３. ３　 荞麦异常材料剔除

异常材料的剔除是构建近红外预测模型中常见

的问题[２７]ꎮ 本研究剔除了 ２０ 份异常材料ꎬ占试验

材料的 １１. ８％ ꎬ与其他主要粮食作物同类研究相比

还是偏高ꎮ 分析其原因可能与荞麦子粒的结构有

关ꎮ 荞麦ꎬ特别是苦荞子粒种皮占种子重量比较大ꎬ
种皮坚硬ꎬ且包裹较紧密ꎬ不易脱壳ꎬ一些品种要脱

壳多次ꎬ且一些碎壳混在粉中无法分离出来ꎬ可能会

干扰试验ꎮ 尽管多元校正散射法能减少这种干扰ꎬ
但不排除混杂严重的仍会成为异常材料ꎮ 另一个原

因可能与非蛋白氮有关ꎮ 现用的蛋白质含量测定方

法实际是测定的 Ｎ 含量ꎬ再通过换算间接转换为蛋

白质含量ꎮ 然而ꎬ非蛋白氮含量高的材料具有与普

通材料不同的近红外光谱的反应特性ꎬ容易成为异

常材料ꎮ 为了提高所构建模型的稳健性和预测效

果ꎬ应该针对形成异常材料的可能原因及解决方法

开展进一步的研究ꎮ
３. ４　 荞麦 ＮＩＲＳ 模型有待进一步优化

本试验以山西、四川、云南、内蒙古 ４ 个种植地

收集的 ２１７ 份荞麦样品为原料进行近红外光谱学分

析ꎬ试样来源性广ꎬ所建模型准确度高ꎮ 但理想的预

测模型需要大量的种质资源ꎬ不同品种不同产地的

荞麦受基因型和环境条件的影响ꎬ品质存在差

异[２８]ꎬ本研究所建模型尚不足以满足所有荞麦资源

的品质分析ꎻ且近红外光谱分析以化学测量值为基

础ꎬ其精确度对所建模型的稳定性有一定影响[２９]ꎮ
今后有必要在现有基础上进一步扩大荞麦样品数

量ꎬ同时加强化学测量操作的准确性ꎬ提高模型的质

量和适用范围ꎬ为荞麦资源品质鉴定提供准确高效

的方法ꎮ

４　 结论

本试验以 ２１７ 份荞麦样品为试验材料ꎬ采用化

学方法测定其蛋白质与淀粉含量ꎬ采集样品近红外

光谱数据ꎬ并采用最小二乘回归预测和交叉验证构

建近红外预测模型ꎮ 所建荞麦蛋白质与淀粉含量的

近红外预测模型准确度高ꎬ稳健性好ꎬ具有一定的应

用价值ꎬ可用于荞麦蛋白质与淀粉含量的快速测定ꎮ

参考文献
[１] 　 林汝法ꎬ周小理ꎬ任贵兴ꎬ等. 中国荞麦的生产与贸易、营养与

食品[Ｊ] . 食品科学ꎬ２００５ꎬ２６(１):２５９￣２６３
[２] 　 王红育ꎬ李颖. 荞麦的研究现状及应用前景[ Ｊ] . 食品科学ꎬ

２００４ꎬ２５(１０):３８８￣３９１
[３] 　 Ｉｋｅｄａ Ｋ. Ｂｕｃｋｗｈｅａｔ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎꎬｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬａｎｄ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ[ Ｊ] .

Ａｄｖａｎ Ｆｏｏｄ Ｎｕｔ Ｒｅｓꎬ２００２ꎬ４４(４４):３９５￣４３４
[４] 　 章华伟ꎬ刘邻渭. 荞麦淀粉研究进展[ Ｊ] . 粮食与油脂ꎬ２００２

(７):３２￣３３
[５] 　 杜双奎ꎬ李志西ꎬ于修烛. 荞麦蛋白研究进展[ Ｊ] . 食品科学ꎬ

２００４ꎬ２５(１０):４０９￣４１４
[６] 　 严衍禄. 近红外光谱分析基础与应用[Ｍ]. 北京:中国轻工业

出版社ꎬ２００５:１￣９
[７] 　 Ｂｅｌｌｏｎ ＶꎬＶｉｇｎｅａｕ Ｊ ＬꎬＳéｖｉｌａ Ｆ. Ｉｎｆｒａｒｅｄ ａｎｄ ｎｅａｒ￣ｉｎｆｒａｒｅｄ ｔｅｃｈ￣

ｎｏｌｏｇｙ ｆｏｒ ｔｈｅ ｆｏｏｄ ｉｎｄｕｓｔｒｙ ａｎｄ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｕｓｅｓ:Ｏｎｌｉｎｅ ａｐｐｌｉｃａ￣
ｔｉｏｎｓ[Ｊ] . Ｆｏｏｄ Ｃｏｎｔｒｏｌꎬ１９９４ꎬ５:２１￣２７

[８] 　 李伟ꎬ肖爱平ꎬ冷鹃. 近红外光谱技术及其在农作物中的应用
[Ｊ] . 中国农学通报ꎬ２００９ꎬ２５(３):５６￣５９

[９] 　 金华丽ꎬ许春红ꎬ徐泽林. 近红外光谱法测定小麦籽粒中的蛋
白质含量[Ｊ] . 河南工业大学学报:自然科学版ꎬ２０１０ꎬ３１(６):
２１￣２４

[１０] 　 魏良明ꎬ姜海鹰ꎬ李军会ꎬ等. 玉米杂交种品质性状的近红外
光谱分析技术研究[ Ｊ] . 光谱学与光谱分析ꎬ２００５ꎬ２５ (９):
１４０４￣１４０７

[１１] 　 孙君明ꎬ韩粉霞ꎬ闫淑荣ꎬ等. 傅里叶近红外反射光谱法快速
测定大豆脂肪酸含量[ Ｊ] . 光谱学与光谱分析ꎬ２００８ꎬ２８(６):
１２９０￣１２９５

[１２] 　 Ｇａｒｎｓｗｏｒｔｈｙ Ｐ ＣꎬＷｉｓｅｍａｎ ＪꎬＦｅｇｅｒｏｓ Ｋ. Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｃｈｅｍｉｃａｌꎬ
ｎｕｔｒｉｔｉｖｅ ａｎｄ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｂｙ ｎｅａｒ ｉｎｆｒａｒｅｄ
ｓｐｅｃｔｒｏｓｃｏｐｙ[Ｊ] . Ｊ Ａｇｒｉｃｌ Ｓｃｉꎬ２０００ꎬ１３５(４):４０９￣４１７

[１３] 　 Ｋｏｖａｌｅｎｋｏ Ｉ ＶꎬＲｉｐｐｋｅ Ｇ ＲꎬＨｕｒｂｕｒｇｈ Ｃ Ｒ. Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ａ￣
ｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎｓ(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ)ｂｙ ｎｅａｒ￣ｉｎｆｒａｒｅｄ
ｓｐｅｃｔｒｏｓｃｏｐｙ[Ｊ] . Ｊ Ａｇｒ Ｆｏｏｄ Ｃｈｅｍꎬ２００６ꎬ５４(１０):３４８５￣３４９１

[１４] 　 Ｓｏｈｎ ＭꎬＢａｒｔｏｎ Ｆ ＥꎬＭｃＣｌｕｎｇ Ａ Ｍꎬｅｔ ａｌ. Ｎｅａｒ￣ｉｎｆｒａｒｅｄ ｓｐｅｃｔｒｏｓ￣
ｃｏｐｙ ｆｏｒ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ａｎｄ ａｍｙｌｏｓｅ ｉｎ ｒｉｃｅ ｆｌｏｕｒ ｔｈｒｏｕｇｈ
ｕｓｅ ｏｆ ｄｅｒｉｖａｔｉｖｅｓ[Ｊ] . Ｃｅｒｅａｌ Ｃｈｅｍꎬ２００４ꎬ８１:３４１￣３４４

(下转 ４８２ 页)

１７４


	植物遗传3期（优化）_部分89
	植物遗传3期（优化）_部分90
	植物遗传3期（优化）_部分91
	植物遗传3期（优化）_部分92
	植物遗传3期（优化）_部分93

