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基于可见光成像的单株水稻植株地上部分
生物量无损预测方法研究
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摘　 要:地上部分生物量是水稻生长研究中的重要参数ꎬ传统的测量方法主要依靠人工剪取称重ꎬ不仅具有

破坏性ꎬ而且费时费力ꎮ 提出了一种改进的基于图像特征参数的生物量预测模型ꎬ并比较了其在分蘖期和拔

节期的效果ꎮ 优于使用单幅图像投影面积预测的方法ꎬ该模型使用多幅侧视图像投影平均值和顶视图像来

降低植株不对称带来的影响ꎮ 基于分蘖期和拔节期的两批数据ꎬ新模型的预测平均相对误差(ＭＡＰＥ)达到

９.２６％ꎬ决定系数(Ｒ２)为 ０.９３ꎬ优于其他模型ꎮ 实验结果还显示出ꎬ当水稻生育期跨度较大时会造成植株结构

差别较大ꎬ进而影响生物量的预测效果ꎮ
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　 　 水稻是亚洲地区的主要粮食作物ꎬ随着人口

日益增长ꎬ为了满足巨大的粮食需求ꎬ水稻研究主

要以提高产量和收获指数为目标[１]ꎮ 在对水稻

研究中ꎬ生物量作为植株的重要参数不仅是评估

初级产物、生长速率[２] 和产量[３] 的基础ꎬ而且还

表征了植物种间竞争的能力和植物对环境变化的

生理反应[４ꎬ５]ꎬ另外ꎬ生物量还是研究异速生长关

系的重要参数[６ꎬ７]ꎮ 因此ꎬ准确无损的测定水稻

植株生物量在农业研究中是十分有必要的ꎮ
传统的单株生物量测定方法是破坏性的ꎬ通
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常直接剪下植物体并在烘干后进行称量[８]ꎬ这种

方法固然能直接准确的获得生物量数据ꎬ但是不

能在植物的不同生长阶段进行重复测定ꎬ获取动

态变化的数据ꎮ 另外ꎬ这种人工方法也耗时费力ꎬ
并不适用于大批量表型参数的获取ꎮ 而无损估计

生物量的方法ꎬ多通过遥感技术区域采样来预测

大面积植物群落的生物量ꎬ这类方法既不能准确

的得到单株植物的生物量信息ꎬ也不能反应不同

种类以及植株个体样本间的差异ꎮ 而基于异速生

长关系的无损生物量估计方法则偏向于单株植

物ꎬ并广泛应用于林业、生态学、植物学以及农业

作物研究中[９~１２]ꎬ这些方法通过建立生物量与植

株的某些特征之间的关系来进行生物量预测ꎬ例
如通过植物的株高和密度以及枝干的直径来进行

预测ꎮ 当然ꎬ这些方法都需要人工测量植株的一

些参数作为前提ꎬ因此效率并不理想ꎮ
数字图像处理技术的快速发展使其在植物研

究中也得到了广泛应用ꎬ基于图像分析的单株植

物生 物 量 无 损 预 测 方 法 也 因 此 发 展 起 来ꎮ
Ｔａｃｋｅｎｂｅｒｇ[１３]通过获取植株图像中的信息ꎬ并建

立与生物量之间的线性关系模型来预测单株植物

生物量ꎮ 而 Ｇｏｌｚａｒｉａｎ 等[１４] 则通过计算三个正交

视角(两个侧视、一个顶视)下植株投影面积之和

来预测小麦与大麦的生物量ꎮ 在上述提到的文献

中ꎬ并没有对植株的不同生育期进行讨论ꎬ而某些

植株在不同的生育期会有截然不同的生长特性ꎬ
例如水稻和小麦的分蘖期和拔节期ꎬ而这些特性

会对生物量预测效果产生较大的影响ꎮ
水稻属于多分蘖植物ꎬ且在不同的生育期生

长特性差异大ꎬ针对上述方法的不足ꎬ结合水稻植

株多生育期的特性ꎬ本研究提出一种基于图像特

征参数的水稻单株植株生物量预测模型ꎬ并就其

在水稻的两个重要生育期的预测效果与其他常见

模型进行比较和讨论ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 实验材料

供试材料为籼稻品种晚半山－９８ꎬ为实验用

水稻突变体培育材料ꎬ由华中农业大学作物遗传

改良国家重点实验室盆栽水稻培育基地提供ꎮ 实

验材料于 ２０１２ 年 ５ 月 １２ 日播种ꎬ６ 月 ２ 日移栽到

直径为 ２０ ｃｍ 的塑料花盆中ꎬ每个花盆中盛 ５ ｋｇ

等量土壤ꎬ水稻在相同的生长条件下种植ꎮ 水稻

在分蘖期和拔节期进行数据采集(６ 月 ２１ 日即发

芽后 ４０ ｄ 和 ７ 月 １１ 日即发芽后 ６０ ｄ)ꎮ

１.２　 图像采集

图像采集的工作在 Ｈ￣ＳＭＡＲＴ 系统上完成ꎬ
Ｈ￣ＳＭＡＲＴ 系统是为实现高通量水稻分蘖识别由

本研究团队于 ２０１１ 年自主设计开发的表型检测

系统[１５]ꎬ可用于水稻及其他作物的全生育期表型

数据获取ꎮ 这套系统由一套传送线、旋转平台、两
个工业相机 ( ＤＨ￣ＳＶ１４１０ＦＣꎬ中国大恒有限公

司)、伺服电机控制器 (ＭＢＤＤＴ２２１０ꎬ Ｐａｎａｓｏｎｉｃ
Ｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎ)和一台工作站(ＨＰ ｘｗ６４００ꎬ Ｈｅｗｌｅｔｔ￣
Ｐａｃｋａｒｄ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ Ｃｏｍｐａｎｙ) 组成ꎮ 盆栽水稻

通过传送线被送到旋转台上ꎬ由伺服电机驱动旋

转ꎬ在盆栽水稻旋转的过程中ꎬ位于水稻顶部和侧

面的相机会拍摄下水稻的顶视图像以及 １２ 幅角

度等间隔侧视图像ꎬ如图 １ 所示:

图 １　 图像采集系统示意图

Ｆｉｇ.１　 Ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ ｓｙｓｔｅｍ ｆｏｒ
ｉｍａｇｅ ａｃｑｕｉｓｉｔｉｏｎ.

１.３　 图像处理和特征值计算

图像处理的目的是分割出图像中的植株部

分ꎬ植株部分最大的特征是颜色ꎬ在实验中植物之

间叶片之间的颜色差异很大ꎬ都是绿色但是却不

相同ꎮ 图像分割使用的 ＨＳＬ 模型ꎬＨＳＬ 是一种直

观的颜色模型ꎬ其中 Ｈ 为色调ꎬ表示颜色主属性ꎬ
Ｓ 和 Ｌ 分别为饱和度与亮度ꎮ 图像分割的过程

为:将图像转换为 ＨＳＬ 模式ꎬ设置阈值 Ｈ 分量为

６５~１１０(该阈值可覆盖可视范围里大部分绿色)
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将图像中的植株部分分割出来ꎮ Ｓ 为 ４０ ~ ２５０ꎬＬ
为 ２０~１８０ꎬ用于去除图像中因为照明关系太暗或

太亮的噪声点ꎮ 然后通过形态学闭操作和去除小

区域操作得到最终的分割结果ꎮ 操作过程与效果

如图 ２ 所示:

图 ２　 图像分割流程

Ｆｉｇ.２　 Ｉｍａｇｅ ｓｅｇｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓ.
１:Ｈ(６５~１１０)ꎻ２:Ｓ(４０~２５０)、Ｌ(２０~１８０)３:去除小区域操作和

形态学闭操作ꎮ
１: Ｈ(６５ ~ １１０)ꎻ２: Ｓ(４０ ~ ２５０)ꎬＬ(２０ ~ １８０) ３: Ｒｅｍｏｖｅ ｓｍａｌｌ
ｏｂｊｅｃｔｓ ａｎｄ ｃｌｏｓｅｏｐｅｒａｔｉｏｎ.

图像分割完成后计算每株植株的特征:株高

(Ｈ)ꎬ植株最顶端像素到最底端像素点的距离ꎬ１２
幅图像中的最大值ꎻ顶视投影面积(ＡＲＥＡＴ)ꎻ每张

侧视图像投影面积(ＡＲＥＡＳｉ)ꎻ１２ 幅侧视图像投影

面积平均值(ＡＲＥＡＳＭ)ꎻ按照表达式(１)计算三个

正交视角投影面积之和(ＡＲＥＡＳＳＴ)ꎻ

ＡＲＥＡＳＳＴ ＝ ＡＲＥＡＴ ＋ ＡＲＥＡＳ４ ＋ ＡＲＥＡＳ７ (１)

式中 ＡＲＥＡＳ４与 ＡＲＥＡＳ７为序号为 ４ 和 ７ 的两幅成 ９０°
的侧视图像投影面积ꎮ

１.４　 人工测量

所有的水稻都在经过图像采集之后会通过人

工测量的方法获取生物量人工测量值 ＢＤꎬ并以此

作为真实值进行模型建立和预测ꎮ 生物量表示生

物体所含物质的总量ꎬ在生物学上通常以生物体

干重作为表征ꎮ 人工测量的方法是传统的破坏性

方法ꎬ需要将植株整株剪下ꎬ洗净泥土后放置于烘

箱ꎬ在 １０５℃下灭活 ２ ｈꎬ并于 ８０℃下烘干至恒重ꎬ
然后用精度为 ０.０１ ｇ 的电子称称量水稻植株干

重ꎬ用以表征生物量真实值 ＢＤꎮ 一般单人操作ꎬ
一株水稻的植株采集过程在 １ ~ ２ ｍｉｎꎬ而烘干过

程则需要 ３~５ ｄꎮ

１.５　 模型建立和验证

经过系统采集和人工测量的步骤后ꎬ每株水

稻会得到一组图像特征值和一个人工测量值ꎬ每
个生育期的数据都会被随机分成训练集和测试集

两组ꎬ分别用于模型建立和模型验证ꎮ 分蘖期一

共 ２９４ 份数据ꎬ其中 １４７ 份用于模型建立ꎬ另外

１４７ 份用于模型验证ꎻ拔节期一共 ２７８ 份数据ꎬ其
中 １４０ 份用于模型建立ꎬ剩下 １３８ 份用于模型验

证ꎮ 基于训练集数据ꎬ以人工方法生物量测量值

对数变换 ｌｎ(ＢＤ)为因变量ꎬ以从图像所获取的特

征值对数变换为自变量进行回归分析ꎬ确定因变

量与自变量之间的依赖关系ꎬ确定拟合系数ꎬ并建

立模型ꎮ
模型效果的验证ꎬ通过两个方面来评价ꎬ一是

通过 ＳＰＳＳ 软件计算出的模型统计评价参数ꎬ二
是使用测试集数据进行生物量预测的结果误差ꎬ
估计误差由平均相对误差(ＭＡＰＥ)和误差均方根

(ＲＭＳＥ)衡量ꎬ按下列表达式计算:

ＭＡＰＥ ＝ １
ｎ∑

ｎ

ｉ ＝ １

ＢＥｉ － ＢＤｉ

ＢＤｉ

× １００％ (２)

ＲＭＳＥ ＝ １
ｎ － １∑

ｎ

ｉ ＝ １
ＢＥｉ － ＢＤｉ( ) ２ (３)

式中 ｎ 为样本数量ꎬｉ 为样本序号ꎬＢＥｉ 为 ｉ 样本预测

值ꎬＢＤｉ为 ｉ 样本人工测量值ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 建立模型

一共采集了 ５７２ 株盆栽水稻的数据ꎬ其中分

蘖期 ２９４ 株ꎬ干重分布范围 ０.７１~１７.３１ ｇꎻ拔节期

２７８ 株ꎬ干重分布范围 １０.１５ ~ ３７.８１ ｇꎮ 基于由图

像中获取的特征ꎬ 株高 ( Ｈ)ꎻ 顶视投影面积

(ＡＲＥＡＴ)ꎻ侧视图像投影面积(ＡＲＥＡＳｉ)ꎻ投影面

积平均值(ＡＲＥＡＳＭ)ꎻ三个正交视角投影面积之和

(ＡＲＥＡＳＳＴ)共建立了如下 ７ 个模型:

ｌｎ(ＢＤ)＝ ａ０×ｌｎ(Ｈ)＋ａ１ 　 (模型 １)
ｌｎ(ＢＤ)＝ ａ０×ｌｎ(ＡＲＥＡＴ)＋ａ１ 　 (模型 ２)
ｌｎ(ＢＤ)＝ ａ０×ｌｎ(ＡＲＥＡＳ)＋ａ１ 　 (模型 ３)
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ｌｎ(ＢＤ)＝ ａ０×ｌｎ(ＡＲＥＡＳＭ)＋ａ１ 　 (模型 ４)
ＢＤ ＝ａ０×ＡＲＥＡＳＳＴ＋ａ１ 　 (模型 ５)
ｌｎ(ＢＤ)＝ ａ０×ｌｎ(ＡＲＥＡＳＳＴ)＋ａ１ 　 (模型 ６)
ｌｎ(ＢＤ)＝ ａ０×ｌｎ(ＡＲＥＡＳＭ) ＋ａ１×ｌｎ(ＡＲＥＡＴ)＋ａ２

　 (模型 ７)

其中模型 ４ 和模型 ７ 为本研究提出的改进模

型ꎬ模型 ４ 为针对模型 ３ 提出的改进模型ꎬ而模型

７ 为模型 ４ 的扩展ꎬ其他为根据文献所述建立的

模型ꎬ模型 ３ 是 Ｔａｃｋｅｎｂｅｒｇ[１３] 提出的生物量预测

模型ꎬ而模型 ５ 由 Ｇｏｌｚａｒｉａｎ 等[１４] 提出ꎬ由于其他

模型均为对数变换后的模型ꎬ为了便于参考比较ꎬ
模型 ５ 的对数变换也添加到其中ꎬ为模型 ６ꎮ

２.２　 模型验证

２.２.１　 分蘖期和拔节期模型参数评估 　 表 １ 和

表 ２ 分别显示了分蘖期和拔节期的各个模型评估

参数ꎬ其中包括回归系数、系数估计标准差(ＳＥ)、
决定系数(Ｒ２)、残差平方和(Ｒ￣ＳＳ)、Ｆ 值和 Ｐ 值ꎮ
基于测试集数据ꎬＭＡＰＥ 和 ＲＭＳＥ 也被计算出来

用于评估模型的效果ꎮ
如表 １ 和表 ２ 所示ꎬ对所有的模型而言ꎬ分蘖

期的 Ｒ２都要高于拔节期ꎻ而生物量人工值(ＢＤ)与
株高(Ｈ)之间的相关性在分蘖期较为显著ꎬ拔节

期则并不显著ꎮ 在分蘖期ꎬ生物量人工值(ＢＤ)与
株高(Ｈ)、顶视投影面积(ＡＲＥＡＴ)、侧视图像投影

面积(ＡＲＥＡＳ)、投影面积平均值(ＡＲＥＡＳＭ)以及三

个正交视角投影面积之和(ＡＲＥＡＳＳＴ)都表现出了

较强的相关性ꎬ模型 １、模型 ２、模型 ３、模型 ４ 和模

型 ５ 相关系数(Ｒ２)分别为 ０.７２、０.９０、０.８６、０.９２
和 ０.８９ꎮ 其中ꎬ由于平均侧视面积比单张侧视投

影面积包含了更多的信息ꎬ因此模型 ４ 的效果

(Ｒ２ ＝ ０.９２)更优于模型 ３(Ｒ２ ＝ ０.８６)ꎮ 而模型 ７
因为在侧视平均面积的基础上添加了顶视图像的

信息ꎬ以最高的相关系数(Ｒ２ ＝ ０.９３)ꎬ和最低的误

差成为 ７ 个模型中最好的一个ꎮ 在拔节期ꎬ因为

植株生长出更多叶片ꎬ且茎秆与叶片的密度差异

也更大ꎬ因此ꎬ７ 个模型的效果都较分蘖期差ꎬ模
型相关系数(Ｒ２)都低于 ０.８１ꎮ 其中株高(Ｈ)和

顶视投影面积(ＡＲＥＡＴ)两者受影响最为显著ꎬ模
型 ７ 仍然优于其他模型ꎮ
２.２.２　 模型预测结果分析 　 经过训练集模型估

计参数的初步评价ꎬ由于模型 １ 和模型 ２ 对不同

时期的适应性较差ꎬ不做进一步的讨论ꎬ而模型 ７
是对模型 ４ 的进一步扩展ꎬ因此测试集验证ꎬ只针

对模型 ３、模型 ５ 和模型 ７ 进行ꎮ 模型验证是在

测试集数据上进行的ꎬ用于比较新模型(模型 ７)
与其他研究者提出的模型(模型 ３ 和模型 ５)ꎮ 使

用这三个模型分别做生物量的预测ꎬ预测结果误

差用 ＭＡＰＥ 和 ＲＭＳＥ 表示ꎬ结果如表 ３ 所示ꎮ 在

分蘖期ꎬ模型 ７ 的预测 ＲＭＳＥ 为 ０.９３ ｇꎬ低于模型

３２２％ꎬ低于模型 ５ 的 ７％ꎮ 说明模型 ７ 在测试集

数据ꎬ具有比模型 ３、模型 ５ 更高的预测精度ꎬ拔
节期的预测结果也得到了相同的结论ꎮ

表 １　 分蘖期训练集模型统计和评估参数值
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｐａｒａｍｅｔｅｒ ｖａｌｕｅｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｍｏｄｅｌｓ ａｔ ａｔｔｉｌｌｅｒｉｎｇ ｓｔａｇｅ.

模型编号
Ｎｏ.

拟合系数
Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

系数标
准差
ＳＥ

决定
系数
Ｒ２

残差
平方和
Ｒ￣ＳＳ

Ｆ 值
Ｆ ｖａｌｕｅ

Ｐ 值
Ｐ ｖａｌｕｅ

平均相对误差
(％)

ＭＡＰＥ(％)

误差均
方根(ｇ)
ＲＭＳＥ(ｇ)

１
ａ０ ＝ ３.３３４

ａ１ ＝ －２１.３６２
０.１７４
１.２２２ ０.７２ ９.４５ ３６５.５１ <０.０００ １ ２０.６０ ２.０９

２
ａ０ ＝ １.２０５
ａ１ ＝ －１１.０４５

０.０３４
０.３７０ ０.９０ ３.４８ １ ２４０.４ <０.０００ １ １２.３４ １.２８

３
ａ０ ＝ １.３８５

ａ１ ＝ －１４.７８８
０.０４６
０.５５６ ０.８６ ４.５７ ９１０.３９ <０.０００ １ １４.３０ １.２８

４
ａ０ ＝ １.４３１

ａ１ ＝ －１５.３４７
０.０３６
０.４３３ ０.９２ ２.７６ １ ６０２.２３ <０.０００ １ １０.８６ １.０１

５
ａ０ ＝ ２.４３８Ｅ－５
ａ１ ＝ －２.５７１

７.０Ｅ－７
０.３１７ ０.８９ １５５.４４ １ ２１１.２２ <０.０００ １ １２.４７ １.０３

６
ａ０ ＝ １.４１３

ａ１ ＝ －１６.２８９
０.０３３
０.４６５ ０.９１ ２.８５ １ ５４９.９ <０.０００ １ １１.１８ １.０３

７
ａ０ ＝ ０.８８１
ａ１ ＝ ０.４９７

ａ２ ＝ －１４.０６１

０.０９６
０.０８２
０.４４２

０.９３ ２.２０ １０１７.５３ <０.０００ １ １０.１５ ０.９７
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表 ２　 拔节期训练集模型统计和评估参数值

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｐａｒａｍｅｔｅｒ ｖａｌｕｅｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｍｏｄｅｌｓ ａｔ ａｔｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅ.

模型编号
Ｎｏ.

拟合系数
Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

系数标
准差
ＳＥ

决定
系数
Ｒ２

残差
平方和
Ｒ￣ＳＳ

Ｆ 值
Ｆ ｖａｌｕｅ

Ｐ 值
Ｐ ｖａｌｕｅ ＭＡＰＥ(％) ＲＭＳＥ(ｇ)

１
ａ０ ＝ １.３３１
ａ１ ＝ －７.０１７

０.２８２
２.１２０ ０.１４ ９.５０ ２２.３６ <０.００１ ２１.０５ ５.３４

２
ａ０ ＝ ０.４９８
ａ１ ＝ －２.９６２

０.０５１
０.６１２ ０.４１ ６.５３ ９５.２９ <０.０００ １ １５.９９ ４.２０

３
ａ０ ＝ １.２６４

ａ１ ＝ －１３.８９２
０.０６３
０.８４０ ０.７５ ２.８１ ４０４.７５ <０.０００ １ １１.１９ ３.０８

４
ａ０ ＝ １.３３

ａ１ ＝ －１４.７６７
０.０５５
０.７３４ ０.８１ ２.１０ ５８６.２８ <０.０００ １ ９.８７ ２.６４

５
ａ０ ＝ １.７４２Ｅ－５
ａ１ ＝ －４.６４４

８.５７Ｅ－７
１.２８５ ０.７５ １ ０９５.５８ ４１３.２３ <０.０００ １ １０.４９ ２.８１

６
ａ０ ＝ １.２４８

ａ１ ＝ －１４.６９９
０.０５６
０.７８８ ０.７９ ２.３７ ５０５.５１ <０.０００ １ １０.３５ ２.８２

７
ａ０ ＝ １.４３６
ａ１ ＝ －０.０７４
ａ２ ＝ －１５.３

０.０８３
０.０４４
０.７９４

０.８１ ２.０６ ２９８.５３ <０.０００ １ ９.８５ ２.６２

表 ３　 模型预测结果的 ＭＡＰＥ 和 ＲＭＳＥ 值

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ＭＡＰＥ ａｎｄ ＲＭＳＥ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ.

模型
Ｍｏｄｅｌ

ＭＡＰＥ(％)

分蘖期
Ｔｉｌｌｅｒｉｎｇ

拔节期
Ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ

ＲＭＳＥ(ｇ)

分蘖期
Ｔｉｌｌｅｒｉｎｇ

拔节期
Ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ

３ １３.１５ １１.００ １.１８ ３.３０

５ １０.７１ １０.６２ １.００ ３.０７

７ ９.２６ ９.８２ ０.９３ ３.０１

２.２.３　 生物量模型预测与人工测量比较分析 　
　 　 测试集的生物量预测值(ＢＥ)与生物量人工

测量值 (ＢＤ ) 之间的散点图结果如图 ３ 所示ꎮ
图 ３Ａ￣Ｃ分别为模型 ３、模型 ５、模型 ７ 在分蘖期的

预测结果ꎬ而图 ３Ｄ￣Ｆ 则为模型 ３、模型 ５、模型 ７
在拔节期的预测结果ꎬ在分蘖期拟合直线斜率分

别为 １.０１１ꎬ１.００１ 和 １.０１４ꎬ可以看到散点图的拟

合直线斜率很接近于 １ꎬ 在拔节期则分别为

１􀆰 ０２８ꎬ１.０２ 和 １.０２４ꎮ 决定系数(Ｒ２)则表明了预

测结果与真实值之间可靠的相关性ꎬ可以看到分

蘖期三个模型预测结果的决定系数分别为０.８７ꎬ
０.９１ 和 ０.９２ꎬ而拔节期则为 ０.６９ꎬ０７２ 和０.７４ꎬ在两

个时期的数据中ꎬ模型 ７ 的预测效果都会略优于

模型 ３ 和模型 ５ꎮ 同时ꎬ从图中也可以看到ꎬ与分

蘖期结果相比ꎬ拔节期的预测效果依然逊于分蘖

期ꎬ这一点与之前的结论一致ꎮ

２.３　 植株投影面积比较

图 ４ 所示为所有水稻样品各个角度下侧视投

影面积最大值与最小值之差ꎬ从图中可以看出ꎬ在
所有的水稻样本中ꎬ不同角度下侧视投影面积的

最大差别在一个相当高的水平ꎬ在分蘖期ꎬ最大差

别可达 ６２.２１％ꎬ拔节期则为 ３９.４３％ꎬ而平均的差

别也有分蘖期的 ２２.４５％和拔节期的 １８.２５％ꎮ

３　 讨论

本文介绍了如何通过图像处理分析手段获取

特征参数ꎬ并进行水稻植株生物的预测ꎮ 受限于

模型的不完善ꎬ已有研究者所使用的一些方法并

不适 合 单 株 水 稻 植 株 生 物 的 准 确 预 测ꎮ
Ｔａｃｋｅｎｂｅｒｇ[１３] 所提出的方法(本文中的模型 ３)ꎬ
基于植株是轴对称的假设ꎬ用单幅植株侧视图像

进行生物量的预测ꎮ 但是事实上ꎬ对水稻植株而

言ꎬ两个不同角度下的侧视投影面积有着很大的

差别ꎮ
使用随机角度下拍摄的单幅图像进行预测的

方法ꎬ会因为不同角度下侧视投影面积的显著差

异ꎬ而给预测带来很大的误差ꎮ 这也是使用单幅

图像进行预测的方法效果较差的原因之一ꎮ本
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图 ３　 生物量预测值与观测值关系

Ｆｉｇ.３　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ａｎｄ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｂｉｏｍａｓｓ ｆｏｒ ｒｉｃｅ ｐｌａｎｔ.
Ａ~Ｃ:分蘖期ꎻＤ~Ｆ:拔节期ꎮ 图中虚线为预测值与人工测量值的零截距线性拟合方程ꎮ
Ａ~Ｃ:Ｔｉｌｌｅｒｉｎｇ ｓｔａｇｅꎻ Ｄ~Ｆ:Ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅ. Ｔｈｅ ｄｏｔｔｅｄ ｌｉｎｅ ｉｓ ｚｅｒｏ ｉｎｔｅｒｃｅｐｔ ｌｉｎｅａｒ ｆｉｔｔｉｎｇ ｅｑｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ａｎｄ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｖａｌｕｅ.

图 ４　 植株投影面最大与最小值比较

Ｆｉｇ.４　 Ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍａｘｉｍｕｍ ａｎｄ ｔｈｅ ｍｉｎｉｍｕｍ ｐｒｏｊｅｃｔｅｄ ａｒｅａ ｆｏｒ ｅａｃｈ ｐｌａｎｔ.

研究而 Ｇｏｌｚａｒｉａｎ 等[１４] 预测小麦和大麦植株生物

量的方法(模型 ５)ꎬ对之前的方法有所改进ꎬ使用

了包括顶视和两张侧视图像的投影面积总和来对

生物量进行线性关系拟合ꎮ 本研究参考了更多的

信 息ꎬ 因 此 该 模 型 在 预 测 效 果 上 会 优 于

Ｔａｃｋｅｎｂｅｒｇ 的模型(模型 ３)ꎮ 但是植物在不同的

生育期ꎬ植株特征可能会发生变化ꎬ植株幼小时ꎬ
叶片茎秆相对简单ꎬ而当植株生长的茂盛ꎬ叶片相

互遮挡ꎬ简单的相加就不再能反映图像面积与体

积之间的关系了ꎬ当然也就不再能准确的对生物

８６ 中 国 农 业 科 技 导 报 １７ 卷



量进行预测ꎮ 根据上述问题ꎬ本文提出的模型 ７
不仅兼顾了多幅图像的信息ꎬ同时也考虑到了植

株不同生育期可能存在的特性差异ꎬ进行多变量

回归分析ꎬ而不是根据先验知识指定模型ꎮ
当然ꎬ基于图像投影面积来进行植株的生物

量预测ꎬ还有一个假设前提ꎬ那就是植株的各个部

分组织有着近似的密度ꎮ 但是实际上ꎬ在生长后

期ꎬ水稻组织分化日益明显ꎬ密度差异也会变大ꎬ
这会对预测效果产生一定的影响ꎬ从本文的结果

中也可以看出ꎬ与分蘖期相比ꎬ拔节期的预测效果

普遍较差ꎮ 而很多的文献中使用苗期的植株作为

实验样本ꎬ就是因为植株结构简单ꎬ茎叶相似组

织ꎬ遮挡和密度差异可以忽略ꎮ
针对前人所提出模型的不足ꎬ本文提出了一

个改进模型ꎬ使用多幅图像来消除植株生长的不

对称性对模型带来的影响ꎮ 同时ꎬ由于水稻植株

在拔节期比分蘖期更加复杂ꎬ使得所有模型的预

测效果都受到影响ꎮ 本文的研究结果同样适用于

其他种类的植物ꎬ进一步的研究中ꎬ可在模型中添

加其他能反映植株结构和组织密度的特征ꎬ有希

望提高模型在这种情况下的效果ꎮ 另外ꎬ相比较

而言ꎬ研究者对大田环境下的表型更有兴趣ꎬ但是

目前的单株植株生物量预测方法都还不能作用于

大田环境下的作物ꎬ研究目标主要还是以盆栽作

物为主ꎬ大田环境下的表型研究是当前表型检测

所遇到的最大挑战ꎬ也是将来需要突破的方向ꎮ
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