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

玉米雄穗三维表型信息精准解析及关键性状基因挖掘分析


摘 要

玉米 ， 作为全球三大谷类作物之
一

， 在保证世界粮食安全体系 中 占据着举足轻

重的战略地位 。 传统的杂交育种技术成功推动 了杂种优势利用效率的大幅提升 ， 近

年来发展的分子育种技术 ， 在育种效率的飞跃、 优异基因 的深度挖掘 、 复杂性状的

精准改 良上展现出传统育种技术难 以企及的显著优势 ， 基因测序技术的发展成熟

也为分子育种提供了便利 。 尽管如此 ， 基因与性状之间 的对应关系错综复杂 ， 这使

得在分子育种过程中 ， 很难准确地根据基因来预测和控制性状 ， 给育种工作带来了

巨大的挑战 。 作物许多重要表型性状是多基因控制的数量性状 ， 基于分子标记构建

遗传连锁图谱来鉴定表型相关数量性状基因座 （ ＱＴＬ ） 时 ， 准确的表型数据是 ＱＴＬ

定位的基础 ， 然而 ， 作物表型信息的高通量获取与高精度解译技术却发展滞后 ， 形

成了制约智慧育种全面突破的关键瓶颈 。

玉米雄穗 ， 作为玉米植株至关重要的生殖器官 ， 其生长发育状态直接关系到玉

米的产量与品质 ， 是玉米育种研宄的核心靶点之
一

。 在玉米育种实践中 ， 由于育种

材料数量庞大 ， 且雄穗有效调查周期极为有限 ， 传统依靠人工调查和测量的方式暴

露出诸多弊端 。 这种方式不仅所能调查的性状数量极为有限 ， 难以满足现代育种对

多维度 、 高通量调查数据的需求 ， 而且成本高 昂 ， 严重制约 了 育种材料的筛选效率 ，

成为阻碍玉米育种进程的
一

大障碍 。

本研宄致力于玉米雄穗多个维度高通量表型信息的提取和深度解析 ， 旨在突

破现有技术瓶颈 ， 为玉米育种提供创新的技术手段与数据支撑 。 首先 ， 通过深度融

合前沿的深度学习算法 ， 成功实现了玉米雄穗的高通量精准识别与计数 ， 显著提升

了检测效率与准确性 ， 为精确掌握不 同玉米材料的抽雄进度提供了坚实的技术保

障 。 其次 ， 本研宄通过设计研发了先进 、 高效 、 低成本 、 高精度的三维表型获取平

台 ， 结合智能算法提取玉米雄穗的多个关键表型指标 ， 为后续深入分析奠定丰富的

数据基础 。 最后 ， 创新性的利用所获取的高通量玉米雄穗表型数据实现对玉米材料

分型预测及控制雄穗关键结构性状基因 的挖掘 ， 不但揭示 了不同分型玉米材料雄

穗结构表型参数的变异性情况 ， 同时对控制雄穗的柄长度 、 主穗长度 、 分枝数等性

状的基因进行了ＧＷＡＳ 分析 ， 利用功能注释和单倍型数据分析的方法预测 出与雄

穗发育和形态建成显著关联的候选基因 。 本研宄成果不仅推动 了高通量表型技术

的创新与应用 ， 也为提升分子育种效率提供了重要的技术支撑 ， 具有显著的学术价

值与应用前景 。 具体研宄成果如下 ：

（
１
）
玉米雄穗精准识别 ： 本研宄从两个关键维度展开深入探索 ，

一

是针对深度

学习 需要大量训练样本的难题 ， 创新性地运用迁移学习方法对无人机采集的高清

Ｉ





北京科技大学 博士学位论文


数码图像中 的玉米雄穗进行精准识别 。 实验结果表明 ， 相较于未使用迁移学习 的方

法 ， 基于迁移学习 的 Ｆａ ｓｔｅｒ Ｒ －ＣＮＮ 、 Ｓ ＳＤ 、 ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 等算法在玉米雄穗检测效果

上实现 了较大精度的提升 ， 其中 ， 迁移学习后的 ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 算法表现最佳 ， 识别精

确度为 ９６ ． １ ５％ ， 召 回率为 ８５ ． １ ８％ ， 准确度更是达到 ９ ８ ． ８３％ ， 为玉米雄穗的高效

识别提供 了可靠的技术方案 。 二是针对玉米抽雄初期小 目 标雄穗检测精度较低的

行业难题 ， 本研究通过优化 Ｒｅ ｔ ｉｎａＮ ｅ ｔ 模型结构并 引 入注意力机制 的方式 ， 实现对

小 目 标雄穗的识别 ， 结果显示 ， 迁移学 习模式下 ， 改进的 Ｒｅｔ ｉｎａＮ ｅｔ 模型对小 目 标

雄穗的识别精确度为 ９９ ． ０ １％ ， 召 回率为 ９２ ． ８ ９％ ， 平均精度 ９８ ． ８ ３％ ，

ＣＮＮ 、 ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 、 Ｓ Ｓ 以及未改进的 Ｒｅｔ ｉｎａＮ ｅｔ 模型识别精度都要高 ， 同时对 比 了

改进的 Ｒｅｔ ｉｎａＮ ｅ ｔ 模型相较于其他模型 ， 其识别精度更高 。 本研究从数据集和识别

方法等两个维度对玉米雄穗识别进行 了精度验证 ， 结果为玉米抽雄进度的精准掌

握提供 了有力 的技术支撑 。

（
２
）
玉米单株雄穗三维表型测量系统的创新研发及表型参数获取 ： 成功开发 了

一

套基于 ＴｒｅｅＱＳＭ 模型的玉米单株雄穗三维表型测量系统 （ Ｔ ＩＰ Ｓ ） 。 该系统利用

多视图几何及运动恢复结构技术 ， 实现 了对玉米单株雄穗 ３ ６０
°

全方位图像的快速

采集和三维点云重建 ， 为表型参数提取提供 了精确的数据基础 。 另外 ， 首次将适用

于树结构提取的定量结构模型 ＴｒｅｅＱＳＭ ， 创新性地应用于玉米雄穗主穗长度 、 分

枝数 、 分枝长度和分枝角度等关键表型参数的提取上 ， 实验对 ３ ７ 个不 同材料 、 ５２

株玉米雄穗样本的表型参数进行 了深入分析 ， 结果显示 ， Ｔ ＩＰ Ｓ 系统采集单株玉米

雄穗图像数据的时间为 ３ 分 ２ ０ 秒 ， 基于 ＴｒｅｅＱＳＭ 模型提取的主穗长度 、 分枝数 、

分枝总长度和分枝角度等参数 ， 其决定系数 （ Ｒ
２

）分别高达 ０ ． ９６３ ７ 、 ０ ． ９ ７ ２６ 、 ０ ． ９３ ５４ 、

０ ． ８ ５ ７２ ， 均方根误差 （ ＲＭＳＥ ） 分别低至 １ ． ７２ 、 １ ．２ ８ 、 １ ０ ． １ ５ 、 ３ ． ７ ７ ， 平均绝对误差

（ＭＡＥ ） 分另 Ｉ

Ｊ为 １ ． ３ ３ 、 ０ ． ３ ７ 、 １ ０ ． ２ ６ 、 ２ ． ７３ ， 平均绝对百分 比误差 （ＭＡＰＥ ） 分 另 Ｉ

Ｊ为

４ ． ６ ５％ 、 ９ ． １ ７％ 、 ７ ． ９７％ 、 １ ９ ． ６７％ ， 充分验证 了 该系统的高效 、 高精度与高可靠性 。

（
３
）基于玉米雄穗三维结构表型 的分型鉴定方法研究 ： 利用 自 主研发的 Ｔ ＩＰ Ｓ

系统 ， 采集 了３ 种玉米材料分型 （ＮＳ Ｓ ，ＴＳＴ ， Ｓ Ｓ ） 、 １ ２ ２ ７ 个 自 交系玉米关联群体

的雄穗图像 ， 利用 ＴｒｅｅＱＳＭ 算法 ， 实现 了 １ １ ９４ 组玉米雄穗主穗直径 、 冠高度 、

穗长度 、 柄长度 、 柄直径 、 分枝数 、 分枝总长度 、 平均冠直径 、 最大冠直径 、 凸包

体积 、 冠层投影面积等 １ １ 种典型结构表型参数的高通量提取 。 然后采用高斯模糊

聚类算法 ， 对提取的结构表型参数进行聚类分析 。 结果表明 ， 在排除凸包体积参数

的情况下 ， 其他 丨 〇 个表型参数聚类效果最佳 ， 其 中 ，
、

ＮＳ Ｓ 分型的预测精确度达到

６７ ． ７％ ， 召 回率 ７０ ． ８６％ ， ＴＳＴ 分型 的预测精确度达到 ７ ８ ． ５％ ， 召 回率 ７４ ． ０ ５％ ， 并

且参数的变异性顺序为 ： 分枝数量＞
总分枝长度＞主穗长度＞柄直径＞主穗直径＞

冠高＞

平均冠幅直径＞柄长＞
冠面积＞

冠部平均直径 ） ＞
冠部凸包体积 ，

该结果为玉米材料类
Ｉ Ｉ





玉米雄穗三维表型信息精准解析及关键性状基因挖掘分析


型的精准预测提供 了 

一

＾新的方法与思路 。

（ ４ ） 玉米雄穗三维结构表型关键性状基因挖掘分析 ： 本研宄基于对 ３ ９８ 份玉

米材料雄穗三维结构表型的系统测定 ， 获取了主穗长度 、 分枝数和柄长等 ３ 项关

键性状数据 。 结合 ２６４ 万个高质量 ＳＮＰ 基因型数据 ， 采用 ＧＡＰＩＴ 软件中 的混合线

性模型 （ＭＬＭ ） 开展全基因组关联分析 （ ＧＷＡＳ ） ， 共鉴定 出 ５０３ 个位于不同染

色体上的显著关联 ＳＮＰ 位点 。 其中 ， 多个染色体区段呈现 ＳＮＰ 位点密集分布 ， 提

示这些区域可能为控制雄穗结构性状的重要基因组区域 。 在考虑玉米群体的连锁

不平衡 （ ＬＤ ） 衰减距离 （约 ５ ０ｋｂ ） 的基础上 ， 对显著 ＳＮＰ 所在区域进行候选基

因筛选 ， 最终获得 ９６２ 个候选基因 。 功能注释与 ＧＯ／ＫＥＧＧ 富集分析结果显示 ， 这

些候选基因显著富集于生长发育 、 生殖过程、 转录调控 、 信号转导及能量代谢等多

个关键生物学通路 ， 初步揭示了玉米雄穗形态建成相关的分子调控网络 。 进
一

步地 ，

针对部分关键候选基因开展 了单倍型分析 ， 筛选出两个与雄穗发育密切相关的核

心候选基因 。 群体单倍型结构与表型变异的相关性分析结果表明 ， 特定位点 的 ＳＮＰ

多态性与主穗长度 、 分枝数等性状表现高度相关 ， 验证了其在雄穗发育调控中 的潜

在功能 。 本研宄系统解析了玉米雄穗三维结构表型的遗传基础 ， 挖掘 出多个与其发

育与形态建成密切相关的候选功能基因 ， 为深入揭示玉米雄穗发育 的遗传调控机

制及优异种质资源的分子改 良提供了重要理论依据和基因资源支持 。

关键词 ： 玉米雄穗 ； 表型 ； 识别 ；
ＧＷＡＳ

； 基因定位

ｉ ｎ
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ｅｎｓｕｒｉｎｇ
ｗｏｒｌｄｆｏｏｄｓｅｃｕｒｉｔｙ ．Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌｈｙｂｒｉｄｂｒｅｅｄｉｎｇ

ｔｅｃｈｎｉｑｕｅ ｓｈａｖｅｓｕｃｃｅ ｓ ｓｆｕｌ ｌｙ

ｄｒｉｖｅｎｓ ｉｇｎｉ ｆｉｃａｎｔｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔｓ ｉｎｔｈｅｕｔｉ ｌ ｉｚａｔｉｏｎｅｆｆｉｃ ｉｅｎｃｙ
ｏｆ ｈｅｔｅｒｏ ｓ ｉ ｓ ．Ｉｎｒｅｃｅｎｔ

ｙｅａｒｓ ，

ｍｏ ｌｅｃｕｌａｒｂｒｅｅｄｉｎｇｔｅｃｈｎｏ ｌｏｇ ｉｅｓｈａｖｅｄｅｍｏｎｓｔｒａｔｅｄｕｎｐａｒａｌ ｌｅ ｌｅｄａｄｖａｎｔａｇｅｓｏｖｅｒ

ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｍｅｔｈｏｄｓ ｉｎ ｔｅｒｍ ｓｏｆ ｂｒｅｅｄｉｎｇ
ｅｆｆｉｃ ｉｅｎｃｙ，

ｄｅｅｐ
ｍ ｉｎｉｎｇ

ｏｆ ｓｕｐｅｒｉｏｒ ｇｅｎｅｓ ，
ａｎｄ

ｐｒｅｃ ｉ ｓｅｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔｏｆ ｃｏｍｐ ｌｅｘｔｒａｉｔｓ ．Ｔｈｅｍａｔｕｒａｔｉｏｎｏｆ
ｇｅｎｅｓｅｑｕｅ

ｎｃ ｉｎｇ
ｔｅｃｈｎｏ ｌｏｇ ｉｅ ｓ

ｈａｓｆｕｒｔｈｅｒｆａｃ ｉ ｌ ｉ ｔａｔｅｄｍｏ ｌｅｃｕｌａｒｂｒｅｅｄｉｎｇ ．Ｈｏｗｅｖｅｒ
，ｔｈｅｉｎｔｒｉｃａｔｅｒｅ ｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎ

ｇｅｎｅ ｓａｎｄｔｒａｉｔｓｍａｋｅｓｉ ｔｃｈａｌ ｌｅｎｇ ｉｎ
ｇ

ｔｏａｃｃｕｒａｔｅ ｌｙｐｒｅｄｉｃｔａｎｄｃｏｎｔｒｏ ｌｔｒａｉｔｓｂａｓｅｄｏｎ

ｇｅｎｅｓ
ｄｕｒｉｎｇ

ｍｏ ｌｅｃｕｌａｒｂｒｅｅｄｉｎｇ ，ｐｏｓ ｉｎｇ
ｓ ｉｇｎｉ ｆｉｃａｎｔｏｂ ｓｔａｃ ｌｅｓｔｏｂｒｅｅｄｉｎｇ

ｅ ｆｆｏｒｔｓ ．Ｍａｎｙ

ｉｍｐｏｒｔａｎｔ
ｐｈｅｎｏｔｙｐ ｉｃｔｒａ ｉ ｔｓｉｎｃｒｏｐｓａｒｅ

ｑｕａｎｔｉｔａｔ ｉｖｅｔｒａｉｔｓｃｏｎｔｒｏ ｌ ｌｅｄｂｙ
ｍｕ ｌｔ ｉｐ ｌｅ

ｇｅｎｅｓ ．

Ｗｈｅｎｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｎｇｇｅｎｅｔｉｃ ｌ ｉｎｋａｇｅｍａｐｓｂａｓｅｄｏｎｍｏ ｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒｓｔｏ ｉｄｅｎｔ ｉｆｙ

ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ
－

ｒｅ ｌａｔｅｄｑｕａｎｔ ｉｔａｔｉｖｅｔｒａ ｉｔｌｏｃ ｉ（ＱＴＬ ） ，ａｃｃｕｒａｔｅｐｈｅｎｏｔｙｐ ｉ ｃｄａｔａｆｏｒｍｔｈｅ

ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎｏｆ
ＱＴＬｍａｐｐ

ｉｎｇ ．Ｙｅｔ
，ｔｈｅｈｉ

ｇｈ
－

ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔａｃｑｕｉ ｓ ｉｔ ｉｏｎａｎｄｈｉｇｈ
－

ｐ
ｒｅｃ ｉ ｓ ｉｏｎ

ｉｎｔｅｒｐ
ｒｅｔａｔ ｉｏｎｏｆｃｒｏｐｐｈｅｎｏ ｔｙｐ ｉｃｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｈａｖｅｌａｇｇｅｄｂｅｈｉｎｄ

，ｃｒｅａｔ ｉｎｇａｃｒｉ ｔｉｃａｌ

ｂｏｔｔ ｌｅｎｅｃｋｔｈａｔｈｉｎｄｅｒｓｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓ ｉｖｅｂｒｅａｋｔｈｒｏｕｇｈｓｉｎｓｍａｒｔ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ．

Ｔｈｅｍａｉｚｅｔａｓ ｓｅ ｌ
，
ａｃｒｕｃ ｉａｌｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅｏｒｇａｎｏｆ ｔｈｅ ｍａｉｚｅ

ｐ ｌａｎｔ
，
ｄｉｒｅｃｔｌｙ

ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓ

ｍａｉｚｅ
ｙｉｅ ｌｄａｎｄ

ｑｕａｌ ｉ ｔｙ，
ｍａｋｉｎｇ

ｉｔａｃｏｒｅｔａｒｇｅｔｉｎｍａｉｚｅｂｒｅｅｄｉｎｇ
ｒｅｓｅａｒｃｈ ．Ｉｎ

ｐｒａｃｔｉｃａｌ

ｍａｉｚｅｂｒｅｅｄｉｎｇ ，
ｔｈｅｖａｓｔｎｕｍｂｅｒｏ ｆ ｂｒｅｅｄｉｎｇ

ｍａｔｅｒｉａｌ ｓａｎｄｔｈｅｌ ｉｍ ｉｔｅｄｅｆｆｅｃｔｉｖｅｓｕｒｖｅｙ

ｐｅｒｉｏｄｆｏｒｔａｓ ｓｅ ｌ ｓｈａｖｅｅｘｐｏｓｅｄｎｕｍｅｒｏｕｓｄｒａｗｂａｃｋｓｉｎｔｒａｄｉｔ ｉｏｎａｌｍａｎｕａｌｓｕｒｖｅｙ
ａｎｄ

ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｍｅｔｈｏｄｓ ．Ｔｈｅｓｅｍｅｔｈｏｄｓａｒｅｎｏｔｏｎｌｙ
ｌ ｉｍｉ ｔｅｄｉｎｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆ ｔｒａｉｔｓｔｈｅｙ

ｃａｎｓｕｒｖｅｙ，ｆａｉ ｌ ｉｎｇｔｏｍｅｅｔｔｈｅｍｏｄｅｍｂｒｅｅｄｉｎｇｄｅｍａｎｄｆｏｒｍｕｌ ｔｉ
－ｄｉｍｅｎｓ ｉｏｎａｌ

，
ｈｉｇｈ

－

ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｄａｔａ
，
ｂｕｔａｌ ｓｏｃｏ ｓ ｔｌｙ，

ｓｅｖｅｒｅ ｌｙ
ｃｏｎｓ ｔｒａｉｎｉｎ

ｇ
ｔｈｅｅｆｆｉｃ ｉｅｎｃｙ

ｏｆ ｂｒｅｅｄｉｎｇ
ｍａｔｅｒｉａｌ

ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ
ａｎｄ ｂｅｃｏｍ ｉｎｇ

ａｍａ
ｊ
ｏｒｏｂ ｓｔａｃ ｌｅｉｎｍａ ｉｚｅｂｒｅｅｄｉｎｇｐｒｏｇｒｅｓ ｓ ．

Ｔｈｉ ｓｓｔｕｄｙｆｏｃｕｓｅｓｏｎｔｈｅｅｘｔｒａｃｔｉｏｎａｎｄｉｎ－ｄｅｐｔｈａｎａｌｙｓ ｉ ｓｏｆｈｉｇ
ｈ－

ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ

ｐｈｅｎｏｔｙｐ ｉｃｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎａｃｒｏ ｓｓｍｕｌｔ ｉｐ ｌｅｄｉｍｅｎｓ ｉｏｎｓｏｆｍａｉｚｅｔａｓ ｓｅ ｌ ｓ
，ａｉｍ ｉｎｇｔｏｂｒｅａｋ

ｔｈｒｏｕｇｈｅｘ ｉ ｓｔ ｉｎ
ｇ

ｔｅｃｈｎｏ ｌｏｇ ｉｃａｌｂｏｔｔ ｌｅｎｅｃｋｓａｎｄ
ｐｒｏｖ ｉｄｅｉｎｎｏｖａｔ ｉｖｅｔｅｃｈｎｉｃａｌｍｅａｎｓａｎｄ

ｄａｔａｓｕｐｐｏｒｔｆｏｒ ｍａｉｚｅｂｒｅｅｄｉｎｇ ．Ｆ ｉｒｓｔｌｙ，
ｂｙ

ｄｅｅｐ ｌｙ

ｉｎｔｅｇｒａｔ ｉｎ
ｇ

ｃｕｔｔ ｉｎｇ
－

ｅｄｇｅｄｅｅｐ
ｌｅａｒｎ ｉｎｇ

ＩＶ




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

ａ ｌｇｏｒ
ｉ ｔｈｍ ｓ

，
ｔｈｅｓ ｔｕｄｙ

ｓｕｃｃ ｅ ｓ ｓｆｕ ｌ ｌ

ｙａｃ
ｈ ｉ ｅｖｅｄｈ ｉ

ｇｈ
－

ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔａｃｃｕｒａｔｅｉｄｅｎ ｔ ｉ ｆｉ ｃａｔ ｉ ｏｎａｎｄ

ｃｏｕｎｔ ｉｎｇ
ｏ ｆ ｍａ ｉｚｅｔａｓ ｓｅ ｌ ｓ

，
ｓ ｉｇｎ

ｉｆｉ ｃａｎｔ ｌｙ
ｉｍｐｒｏｖ ｉｎｇ

ｄｅ ｔｅ ｃ ｔ ｉｏｎｅｆｆｉ ｃ ｉ ｅｎｃｙ
ａｎｄａｃｃｕｒａｃｙ ，

ａｎｄ

ｐ
ｒｏｖ ｉ ｄ ｉｎ

ｇ
ｒｏｂｕｓ ｔｔｅｃｈｎ ｉ ｃａ ｌｓｕｐｐｏｒｔｆｏｒ

ｐ
ｒｅｃ ｉ ｓ ｅ ｌ

ｙｍｏｎ ｉ ｔｏｒｉｎ
ｇ

ｔｈｅｔａｓ ｓｅ ｌ ｉｎ
ｇｐ

ｒｏｇｒｅ ｓ ｓｏｆ

ｄ ｉ ｆｆｅｒｅｎ ｔｍａ ｉｚｅｍ ａ ｔｅｒ ｉ ａ ｌ ｓ ．Ｓ ｅｃｏｎｄ ｌｙ，ｔｈｅｓ ｔｕｄｙｄｅ ｓ ｉｇｎｅｄａｎｄｄｅｖｅ ｌｏｐｅｄａｎａｄｖａｎ ｃ ｅｄ ，

ｅ ｆｆｉ ｃ ｉ ｅｎｔ
， ｌｏｗ－

ｃｏ ｓ ｔ
，ａｎｄｈ ｉｇｈ

－

ｐ ｒｅｃ ｉ ｓ ｉｏｎ３Ｄｐｈｅｎｏｔｙｐ ｉ ｃａｃｑｕ ｉ ｓ ｉ ｔ ｉｏｎ
ｐ

ｌ ａｔｆｏｒｍ
，ｃｏｍｂ ｉｎｅｄ

ｗ ｉ ｔｈ ｉｎ ｔｅ ｌ ｌ ｉｇｅｎｔａ ｌｇｏｒ ｉ ｔｈｍ ｓｔｏｅｘｔｒａｃ ｔｍｕ ｌ ｔ ｉｐ ｌｅｋｅｙｐｈｅｎｏｔｙｐ
ｉｃ ｉｎｄ ｉ ｃａｔｏｒｓｏ ｆ ｍ ａ ｉ ｚｅｔａｓ ｓ ｅ ｌ ｓ

，

ｌ ａｙ ｉｎｇａｒ ｉ ｃｈｄａｔａｆｏｕｎｄａｔ ｉｏｎｆｏｒｓｕｂ ｓｅｑｕｅｎｔ ｉｎ－ｄｅｐｔｈａｎａｌｙ ｓ ｉ ｓ ．Ｆ ｉｎａ ｌ ｌｙ ，
ｔｈｅｓ ｔｕｄｙ

ｉｎｎｏｖａｔ ｉｖ ｅ ｌｙｕｔ ｉ ｌ ｉ ｚｅｄｔｈｅａｃｑｕ ｉ ｒｅｄｈ ｉｇｈ
－

ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｍａ ｉｚｅｔａｓ ｓｅ ｌｐｈｅｎｏｔｙｐ
ｉｃｄａｔａｔｏ

ａｃｈ ｉ ｅｖｅ
ｐ

ｒｅ ｃ ｉ ｓｅ
ｐ

ｒｅｄ ｉ ｃ ｔ ｉｏｎｏｆｍａ ｉｚｅｍ ａｔｅ ｒｉａ ｌ

ｇｅｎｏ ｔｙｐｅｓ ，ｔｈｅｒｅｂｙｐ
ｒｏｖ ｉｄ ｉｎ

ｇ
ｄａｔａｓｕｐｐｏｒｔ

ｆｏ ｒｓｔｕｄｙ ｉｎｇ ｔｈｅｐｈｅｎｏ ｔｙｐ ｉ ｃｖａｒｉ ａｂ ｉ ｌ ｉ ｔｙｏｆｔａ ｓ ｓｅ ｌｓｔｒｕｃ ｔｕｒｅ ｓ ｉｎｄ ｉ ｆｆｅｒｅｎ ｔｇｅｎｏ ｔｙｐ ｅ ｓ ．

Ｍｅａｎｗｈ ｉ ｌ ｅ
，
ａＧＷＡ Ｓａｎａ ｌｙｓ ｉ ｓｗａｓｃｏｎｄｕｃｔｅｄｏｎ

ｇｅｎｅｓｃｏｎｔｒｏ ｌ ｌ ｉｎｇ

ｔｒａ ｉ ｔ ｓｓｕｃｈａｓ
ｐｅｄｕｎｃ ｌ ｅ

ｌ ｅｎｇ ｔｈ
，ｍａ ｉｎｓ

ｐ
ｉｋｅ ｌ ｅｎｇｔｈ

，ａｎｄｂｒａｎｃｈｎｕｍｂｅｒｏｆ ｔｈｅｔａｓ ｓｅ ｌ ．Ｕｓ ｉ ｎｇ
ｆｌｍｃ ｔ ｉｏｎａ ｌａｎｎｏ ｔａ ｔ ｉｏｎ

ａｎｄｈａｐ ｌｏｔｙｐ ｅｄａｔａａｎａ ｌ

ｙ
ｓ ｉ ｓｍｅｔｈｏｄｓ

，
ｃａｎｄ ｉｄａｔｅ

ｇ
ｅｎｅ ｓｓ ｉ

ｇ
ｎ ｉｆｉ ｃａｎｔ ｌｙ
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ｔｏ ｔａ ｌｂ ｒａｎｃｈ ｌ ｅｎｇｔｈ

，
ａｎｄ

ｂ ｒａｎｃｈａｎｇ ｌ ｅ
，ｒｅ ｓｐｅｃ ｔ ｉｖｅ ｌｙ，ｗ ｉ ｔｈｒｏｏｔｍｅａｎｓ

ｑ
ｕａｒｅｅｒｒｏ ｒｓ

（
ＲＭＳＥ

）
ａ ｓ ｌｏｗａｓ１ ． ７２

，１ ． ２ ８
，

１ ０ ． １ ５
，ａｎｄ３ ． ７ ７

，ａｎｄｍｅａｎａｂ ｓｏ ｌｕｔｅｅ ｒｒｏｒｓ（
ＭＡＥ

）ｏ ｆ１ ． ３ ３
，０ ． ３ ７

， １ ０ ． ２６
，ａｎｄ２ ． ７ ３

，

ｒｅ ｓｐｅｃ
ｔ ｉｖｅ ｌｙ ．Ｔｈｅｍｅａｎａｂ ｓｏ ｌｕｔｅ

ｐ ｅｒｃｅｎ ｔａｇｅｅ
ｒｒｏｒｓ

（
ＭＡＰＥ

）
ｗｅｒｅ４ ． ６ ５％

，９ ． １ ７％
，
７ ． ９７％

，

ａｎｄ１ ９ ． ６ ７％
，
ｆｕ ｌ ｌ

ｙ
ｖａ ｌ ｉｄａｔ ｉｎｇ

ｔｈｅｓｙ ｓ ｔ ｅｍ
＇

ｓｅ ｆｆｉ ｃ ｉ ｅｎｃｙ ，
ｈ ｉｇ

ｈ
ｐ

ｒｅｃ ｉ ｓ ｉｏｎ
，
ａｎｄｒｅ ｌ ｉ ａｂ ｉ ｌ ｉ ｔｙ ．

（
３
）
ＧｅｎｏｔｙｐｅＩｄｅｎｔ ｉ ｆ ｉ ｃａｔ ｉｏｎＭｅｔｈｏｄＢ ａ ｓｅｄｏｎ３ＤＳ ｔｒｕｃｔｕｒａ ｌＰｈｅｎｏ ｔｙｐ ｉ ｃＰａｒａｍｅ ｔｅｒｓ

ｏｆ Ｍ ａ ｉ ｚｅＴａ ｓ ｓ ｅ ｌ ｓ ：Ｕ ｓ ｉｎｇ
ｔｈｅｓｅ ｌ ｆ

－ｄｅｖ ｅ ｌｏｐ ｅｄＴ ＩＰ Ｓｓｙｓ ｔｅｍ
，

ｔａ ｓ ｓｅ ｌ ｉｍａｇｅ ｓｆｒｏｍ１
，
２２ ７ ｉｎｂｒｅｄ

ｌ ｉｎｅ ｓｏｆｍ ａ ｉ ｚｅａｓ ｓｏｃ ｉａｔ ｉｏｎｐｏｐｕ ｌ ａｔ ｉｏｎ ｓｗ ｉ ｔｈｔｈｒｅｅｇｅｎｏ ｔｙｐｅ ｓ（
ＮＳ Ｓ

，Ｔ ＳＴ
，Ｓ Ｓ ）ｗｅｒｅ

ｃｏ ｌ ｌ ｅｃ ｔｅｄ ．ＴｈｅＴｒｅｅＱ ＳＭａ ｌｇｏｒ ｉ ｔｈｍｗａｓｅｍｐ
ｌ ｏｙｅｄｔｏａｃｈ ｉｅｖｅｈ ｉｇｈ

－

ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｅｘｔｒａｃ ｔ ｉｏｎ

ｏ ｆ １ １ｔｙｐ
ｉ ｃａ ｌｓ ｔｒｕｃ ｔｕｒａ ｌ

ｐ
ｈｅｎｏ ｔｙｐ ｉ ｃ

ｐａｒａｍｅ ｔｅ ｒｓ
，ｉｎｃ ｌｕｄ ｉｎｇ

ｔａｓ ｓｅ ｌｓｐ
ｉｋｅｄ ｉ ａｍｅ ｔｅｒ

，ｃｒｏｗｎ

ｈｅ ｉ

ｇｈｔ
， 
ｔａ ｓ ｓｅ ｌｓｐ

ｉｋｅ ｌ ｅｎｇｔｈ
，
ｓ ｔａ ｌｋ ｌ ｅｎｇｔｈ

，
ｓ ｔａ ｌｋｄ ｉ ａｍｅｔｅｒ

，
ｂ ｒａｎｃｈｎｕｍｂ ｅｒ

， 
ｔｏ ｔａ ｌ ｂｒａｎｃｈ ｌ ｅｎｇ ｔｈ

，

ａｖｅｒａｇｅｃ ｒｏｗｎｄ ｉ ａｍ ｅ ｔｅ ｒ
，ｍａｘ ｉｍｕｍｃｒｏｗｎｄ ｉ ａｍ ｅ ｔｅ ｒ

，ｃｏｎｖｅｘｈｕ ｌ ｌｖｏ ｌｕｍ ｅ
，ａｎｄｃｒｏｗｎ

ｐ
ｒｏ

ｊ
ｅｃ ｔ ｉ ｏｎａｒｅａａｍｏｎｇ １ １ ９４ ｉｎｂｒｅｄ ｌ ｉｎｅ ｓｏｆｍ ａ ｉ ｚｅ ．Ｇａｕｓ ｓ ｉ ａｎｆｕｚｚｙｃ ｌｕｓ ｔｅｒｉｎｇｗａｓｔｈｅｎ

ａｐｐ ｌ ｉ ｅｄｔｏａｎａ ｌｙｚｅｔｈ ｅｅ
ｘ ｔｒａｃ ｔｅｄｓ ｔｒｕｃｔｕｒａ ｌ

ｐ
ｈｅｎｏ ｔｙｐ

ｉｃ
ｐａｒａｍ ｅ ｔｅ ｒ ｓ ．Ｒｅ ｓｕ ｌ ｔ ｓｓｈｏｗｅｄｔｈａ ｔ

，

ｅｘｃ ｌｕｄ ｉｎｇｔｈｅｃｏｎｖ ｅｘｈｕ ｌ ｌｖｏ ｌｕｍ ｅｐａｒａｍｅ ｔｅｒ
，ｔｈｅｃ ｌｕ ｓ ｔｅ ｒｉｎｇｅ ｆｆｅｃｔｏ ｆｔｈｅｏ ｔｈｅｒ １ ０

ｐｈ ｅｎ ｏ ｔｙｐ
ｉ ｃ

ｐ
ａｒａｍ ｅ ｔｅｒｓｒｅａｃｈ ｅｄ ｉ ｔ ｓｏｐ ｔ ｉｍ ａ ｌｓ ｔａｔｅ ．Ｔｈｅ

ｐｒｅｄ ｉ ｃ ｔ ｉ ｏｎａｃ ｃｕｒａｃｙｆｏ ｒＮＳ Ｓｗａｓ

６ ７ ． ７％
，
Ｔｈ ｅｒｅｃａ ｌ ｌｒａｔｅ ｉ ｓ７０ ． ８６％

，ａｎｄｆｏｒＴＳＴ
， ｉ ｔｗａｓ７ ８ ． ５％

，
Ｔｈｅｒｅｃａ ｌ ｌｒａｔｅ ｉ ｓ７４ ． ０ ５％ ．

Ｖ Ｉ




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

Ｔｈｅｖａｒ ｉａｂ ｉ ｌ ｉ ｔｙ
ｏｒｄｅｒｏ ｆ  ｔｈｅ

ｐａｒａｍ ｅｔｅｒｓｗａ ｓ ：ｂｒａｎｃｈｎｕｍｂｅ ｒ
＞ｔｏｔａ ｌｂｒａｎｃｈ ｌ ｅｎ

ｇ
ｔｈ＞ｍａ ｉｎ

ｓｐ
ｉｋｅｌ ｅｎ

ｇ
ｔｈ＞ｓ ｔａ ｌｋｄ ｉａｍｅｔｅｒ＞ｍ ａ ｉｎｓｐ

ｉｋｅｄ ｉａｍｅ ｔ ｅ ｒ＞ｃｒｏｗｎｈｅ ｉｇ
ｈ ｔ＞ａｖｅｒａｇｅｃｒｏｗｎ

ｄ ｉ ａｍｅ ｔｅｒ＞ｓ ｔａ ｌ ｋｌ ｅｎｇｔｈ＞ｃｒｏｗｎａｒｅａ＞ａｖｅｒａｇ
ｅｃ ｒｏｗｎｄ ｉａｍｅ ｔｅ ｒ＞ｃｏｎｖ ｅｘｈｕ ｌ ｌｖｏ ｌｕｍｅ ．

Ｔｈｅ ｓｅｒｅ ｓｕ ｌ ｔ ｓｐ ｒｏｖ ｉｄｅａｎｅｗｍ ｅ ｔｈｏｄａｎｄａｐｐ ｒｏａｃｈｆｏ ｒｐｒｅｃ ｉ ｓｅｐｒｅｄ ｉ ｃ ｔ ｉｏｎｏ ｆｍａ ｉ ｚｅ

ｇｅｎｏ ｔｙｐｅ ｓ
，ｏ ｆｆｅ ｒ ｉｎｇ

ｖａ ｌ ｕａｂ ｌ ｅ ｉｎｓ ｉｇｈｔｓｆｏｒｍａ ｉ ｚｅｂ ｒｅｅｄ ｉｎｇ
ａｎｄ

ｇｅｎｅ ｔ ｉ ｃｒｅｓｅａｒｃｈ ．

（
４

）
Ｍ ｉｎ ｉｎｇａｎｄＡｎ ａ ｌｙｓ ｉ ｓｏｆＫｅｙＴｒａ ｉ ｔＧｅｎｅ ｓｆｏｒＴｈｒｅｅ

－Ｄ ｉｍｅｎｓ ｉｏｎａ ｌＳ ｔｒｕｃ ｔｕｒａ ｌ

Ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ ｓｏｆ Ｍａ ｉ ｚｅＴａｓ ｓｅ ｌ ｓ ：Ｔｈ ｉ ｓｓｔｕｄｙ
ｓ
ｙ ｓ ｔｅｍ ａｔ ｉｃａ ｌ ｌｙ

ｍｅａｓｕｒｅｄｔｈｅｔｈｒｅｅ
－ｄ ｉｍ ｅｎｓ ｉｏｎａ ｌ

ｔａｓ ｓｅ ｌ

ｐｈｅｎｏ ｔｙｐｅｓｏｆ ３ ９ ８ｍ ａ ｉｚｅａｃｃｅ ｓ ｓ ｉｏｎ ｓ
，ｏｂ ｔａ ｉｎ ｉｎｇ

ｋｅｙ
ｔｒａｉ ｔｄａｔａ ｉｎｃ ｌｕｄ ｉｎｇ

ｍａ ｉｎｓｐ ｉｋｅ

ｌｅｎｇ
ｔｈ

，ｂｒａｎｃｈｎｕｍｂｅｒ
，ａｎｄｓｔａ ｌｋ ｌ ｅｎｇｔｈ ．Ｂｙｉｎｔｅｇｒａｔ ｉｎ

ｇ
２ ． ６４ｍ ｉ ｌ ｌ ｉｏｎｈ ｉ

ｇ
ｈ－

ｑｕａ
ｌ ｉ ｔｙＳ

ＮＰ

ｇｅｎｏ ｔｙｐｅ ｓ
，ａｇｅｎｏｍｅ

－ｗ ｉｄｅａ ｓ ｓｏｃ ｉ ａｔ ｉｏｎｓ ｔｕｄｙ（
ＧＷＡ Ｓ

）
ｗａ ｓ

ｐ
ｅｒｆｏｒｍ ｅｄｕｓ ｉｎｇｔｈｅＭ ｉｘｅｄ

Ｌ ｉｎｅａｒＭｏｄｅ ｌ

（
ＭＬＭ

）ｉｎｔｈｅＧＡＰ ＩＴｓｏｆｔｗａｒｅ
，ｉｄｅｎｔ ｉ ｆｙ ｉｎｇ５ ０３ｓ ｉｇｎ ｉｆｉｃａｎ ｔＳＮＰｌｏｃ ｉ

ｄ ｉ ｓ ｔｒｉｂｕｔｅｄａｃｒｏ ｓ ｓｄ ｉ ｆｆｅｒｅｎｔｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｓ ．Ｎｏｔａｂ ｌｙ ，ｍｕ ｌ ｔ ｉ

ｐ ｌｅｃｈｒｏｍｏ ｓｏｍ ａ ｌｒｅｇ ｉｏｎｓ

ｅｘｈ ｉｂ ｉ ｔｅｄｄｅｎ ｓｅＳＮＰｃ ｌｕｓｔ ｅｒ ｉｎｇ ，
ｓｕｇｇｅ ｓ

ｔ ｉｎｇ
ｔｈｅ ｉ ｒ

ｐｏ ｔｅｎ ｔ ｉａ ｌｒｏ ｌ ｅａｓｃｒｉ ｔ ｉ ｃａ ｌ

ｇｅｎｏｍ
ｉ ｃｒｅｇ ｉｏｎｓ

ｒｅｇｕ ｌ ａｔ ｉｎｇ
ｔａ ｓ ｓｅ ｌａｒｃｈ ｉ ｔｅｃｔｕｒｅ ．Ｂ ａ ｓｅｄｏｎｔｈｅｌ ｉｎｋａ

ｇｅｄ
ｉ ｓｅ

ｑｕ
ｉ ｌ ｉｂｒ ｉｕｍ（

ＬＤ
）
ｄｅｃａｙｄ

ｉ ｓ ｔａｎｃ ｅ

（

？

５ ０ ｋｂ
）

ｉｎ ｔｈｅ ｍａ ｉｚｅ
ｐｏｐｕ

ｌａｔ ｉｏｎ
，

ｃａｎｄ ｉｄａｔｅ
ｇｅｎｅｓｗ ｉ ｔｈ ｉｎ ｔｈｅｓ ｉｇｎ ｉｆｉｃａｎｔＳＮＰ ｒｅｇ

ｉｏｎ ｓｗｅｒｅ

ｓ ｃ ｒｅｅｎｅｄ
，ｙ ｉ ｅ ｌｄ ｉｎｇ９６２ｃａｎｄ ｉｄａｔｅｇ

ｅｎｅ ｓ ．Ｆｕｎｃ ｔ ｉ ｏｎａ ｌａｎｎｏ ｔａｔ ｉｏｎａｎｄＧＯ ／ＫＥＧＧ

ｅｎｒ ｉ ｃｈｍｅｎ ｔａｎａ ｌｙ ｓ ｉ ｓｒｅｖ ｅａ ｌ ｅｄｔｈａｔｔｈｅ ｓｅｇｅｎｅｓｗｅｒｅｓ ｉｇｎ ｉ ｆｉ ｃａｎ ｔ ｌｙｅｎｒ ｉｃｈｅｄ ｉｎｋｅｙ

ｂ ｉｏ ｌ ｏｇ
ｉｃａ ｌｐａ ｔｈｗａｙ ｓ

， ｉｎｃ ｌｕｄ ｉｎｇｇｒｏｗｔｈａｎｄｄｅｖｅ ｌｏｐｍｅｎｔ
，ｒｅｐｒｏｄｕｃ ｔ ｉｖｅｐ

ｒｏｃｅ ｓ ｓｅｓ
，

ｔｒａｎ ｓｃ ｒ ｉ

ｐｔ ｉｏｎａ ｌｒｅｇｕ ｌ ａｔ ｉ ｏｎ
，ｓ ｉｇ

ｎａ ｌｔｒａｎｓｄｕｃｔ ｉｏｎ
，ａｎｄｅｎｅ ｒｇｙｍｅ ｔａｂｏ ｌ ｉ ｓｍ

，ｐ ｒｅ ｌ ｉｍ ｉｎａｒ ｉ ｌｙ

ｕｎｃｏｖｅｒ ｉｎｇ ｔｈｅｍｏ ｌ ｅｃｕ ｌａｒｒｅｇ
ｕ ｌ ａｔｏｒｙｎｅｔｗｏ ｒｋｕｎｄｅｒ ｌｙ

ｉｎｇｍａ ｉ ｚｅｔａｓ ｓ ｅ ｌ

ｍｏｒｐ
ｈｏｇｅｎｅ ｓ ｉ ｓ ． Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏ ｒｅ

，
ｈａｐ

ｌｏ ｔｙｐｅａｎａ ｌｙｓ ｉ ｓｗ ａ ｓｃｏｎｄｕｃ ｔｅｄｏｎｓｅ ｌ ｅｃ ｔｅｄ ｋｅｙ

ｃａｎｄ ｉｄａｔｅ

ｇｅｎｅ ｓ ，
ｉｄｅｎｔ ｉｆｙ ｉｎｇ

ｔｗｏｃｏｒｅｃ ａｎｄ ｉ ｄａｔｅ
ｇｅｎｅ ｓｃ ｌｏ ｓｅ ｌｙ
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１ 引言

１ ． １ 研究背景

玉米 ， 作为世界三大谷类作物之
一

， 在全球粮食体系 中 占据着举足轻重的地位 ［
１

］

。

其产量对于确保全球粮食安全起着至关重要的作用 。 在我国 ， 玉米的种植范围极为广泛 ，

其身影遍布大江南北 ， 我国主要的玉米种植区域涵盖 了多个不同 的地理环境与气候带 ，

包括土地肥沃、 适宜大规模机械化作业的东北产区 ； 地处中原 、 以黄淮海平原为核心的

黄淮海平原产区 ， 凭借灌溉优势发展农业的西北灌溉玉米区 ， 地形复杂 、 山地众多 的西

南山地产区 ， 以及高海拔 、 气候独特的青藏高原产区 。

在 ２０２４ 年 ， 我国玉米产业取得了令人瞩 目 的成绩 ， 总产量达到 ２８ ８ ８４ ．２ 万吨 。 与

２０２ ３ 年相 比 ， 产量实现了显著增长 ， 增产幅度高达 １ ２ １ ． ５ 亿斤 ， 这
一

增长不仅为我国粮

食供应的稳定提供了坚实保障 ， 更是成为推动农业增产和农民增收的重要力量 。 农业增

产意味着更多 的粮食供应 ， 有助于稳定市场价格 ， 保障民生 ； 而农民增收则直接关系到

农村经济的发展和农民生活水平的提高 ， 对促进乡村振兴战略的实施具有重要意义 。

种子 ， 素有
“

农业芯片
”

之称 ， 在玉米产量提升方面发挥着核心作用 ， 相关研宄表

明 ， 种子对玉米产量的贡献率超过 ４ ５％ ， 这意味着 ， 优 良的种子是实现玉米高产的关键

因素之
一

， 因此 ， 不断提高育种水平和效率 ， 对于提升我国玉米 良种率至关重要 ［
２

，
３

］

。 只

有培育 出更多高产 、 优质 、 抗逆性强的玉米 良种 ， 才能满足 日 益增长的粮食需求 ， 应对

气候变化 、 病虫害侵袭等各种挑战 ， 保障我国 的粮食安全 。

近年来发展的分子育种技术 ， 在育种效率的飞跃 、 优异基因 的深度挖掘 、 复杂性状

的精准改 良上展现 出传统育种技术难 以企及的显著优势 ，
如图 １

－

１ 所示 ， 分子育种技术主

要是通过对大量个体表型进行精准分析 ， 结合遗传群体构建和分子标记技术 ， 可快速将

目 标基因定位到较小染色体区域 ， 提高基因定位效率 ， 减少后续基因克隆和功能验证的

工作量 ， 尽管基因检测技术已经成熟 ， 然而 ， 大量个体表型性状的获取是当前制约分子

育种效率的瓶颈 ， 传统通过人工调查的手段由于效率低 、 投入大 ， 难以大规模推广应用 ，

特别是对作物变化较快的表型信息进行高通量获取时 ， 往往是还未调查完 ， 信息 己经改

变 ， 最终导致调查数据不足 ， 无法满足基因定位分析的需要 ， 因此 ， 高效获取作物表型

高通量信息技术是实现基因挖掘的热点研究方向 。

１
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激光雷达 ；＾Ｊ Ｌｔ一年 ｊ

＜

基因大数据 、ｆ全基因组关联分析 ＾ｆ
品
ｔｎ

＂

全集，信晏 ［ 功能基因＝２１

Ｉ勤ＨＰ，ｈｌ
議

图 ｉ
－

ｉ 分子育种主要技术流程

Ｆ ｉｇ ．１
－

１Ｍ ａ ｉｎｔｅｃｈｎ ｉｃ ａ ｌ

ｐ
ｒｏｃ ｅｓ ｓｏ ｆ ｍ ｏ ｌ ｅ ｃｕ ｌ ａｒｂ ｒｅ ｅｄ ｉ ｎｇ

玉米的表型分类涵盖多个方面 ， 包括形态特征 （如株高 、 茎粗 、 叶片性状 、 穗型和

籽粒类型 ） 、 发育特性 （如生育期 、 吐丝－抽雄间隔期 ） 、 生理指标 （ 如光合效率 、 抗逆

性 ） 、 产量相关性状 （如穗粒数 、 百粒重 、 单株产量 ） 、 抗性性状 （ 如抗病性 、 抗虫性 、

抗倒伏能力 ） 、 品质特性 （ 如淀粉 、 蛋 白质 、 油脂含量 ） 以及环境响应特性等 。 这些表

型特征共 同决定 了玉米的农艺性能 、 环境适应性和经济价值 ， 是育种 、 遗传研宄和栽培

管理的重要依据 。

玉米雄穗作为玉米主要的生殖器官 ， 其形态学和发育表型分析是遗传育种和农业生

产的重要环节 。 如 图 １
－２ 所示 ， 玉米雄穗主要 由主穗和分枝构成 ， 不 同雄穗在主穗长度 、

分枝数量 、 分枝角度 、 分枝长度等特征上具有明显的 区别 ， 研究表明 ， 玉米雄穗的结构

与花粉产量和授粉效率直接相关 ， 这不仅会影响最终的籽粒产量 ， 还关乎 自 交系 的 留存

［
４

］

。 然而 ， 雄穗分枝过于密集 以及雄穗尺寸过大并不会促进玉米的最终产量 ， 反而会产

生负面影响 ［

５
，￣

。 另
一

方面 ， 抽雄进度的早晚 ， 直接影响到玉米能否在最佳的时 间进行授

粉 ， 进而影响到结实率和产量 。

２
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Ｉ

Ｉ
主穗

Ｉ分枝角度

＾
＾ 柄

ｆ

图 １
－２ 玉米雄穗结构示意图

Ｆ ｉｇ ． １
－

２Ｓｃｈ ｅｍ ａ ｔｉｃＤ ｉ ａ ｇｒａｍｏ ｆ Ｍ ａ ｉｚｅ Ｔａ ｓ ｓｅ ｌＳｔ ｒｕ ｃ ｔｕ ｒｅ

玉米是雌雄同株的作物 ， 自 花授粉不利于优 良 品种 的产生和筛选 ， 最大限度实现异

花授粉对种子质量的提升具有重要意义 ［
７

＿

８
］

。

一

般的 ， 受环境的影响 ， 玉米抽雄时间及进

度差异 明显 ， 传统依靠人工现场调查的方法效率较低 ， 难 以有效及时掌握玉米雄穗的抽

雄状态 ， 去雄不及时导致异花授粉的 比例较低 ， 基于无人机平台 的玉米冠层图像获取技

术 己经非常成熟 ， 国 内 以大疆无人机为代表 ， 发展 了例如精灵和御等系列无人机 ， 能高

效获取大面积玉米高清 图像数据 ， 能为进
一

步的 图像分析提供数据支持 ， 而计算机视觉

技术在图像识别 中发挥着核心作用 ， 基于深度学习 的 目标检测算法 ， 如 Ｆａｓ ｔｅｒＲ －ＣＮＮ 、

Ｓ ＳＤ 、 ＹＯＬＯ 系列等 ， 被广泛应用于玉米雄穗图像识别 。 研宄人员利用大量标注好的玉

米雄穗图像样本对这些模型进行训练 ， 模型学 习到雄穗的外观形态 、 颜色分布 、 纹理特

征等关键信息后 ， 便能在新采集的无人机影像中 以极高的精确度识别 出雄穗 ， 进而为育

种工作者提供高可靠 、 高通量的玉米雄穗抽雄状态信息 ， 然而对于小 目 标雄穗的识别精

度还不高 ， 需要进
一

步优化模型质量 。

除 了玉米抽雄状态调查对育种意义重大之外 ， 玉米雄穗穗型结构对产量和籽粒品质

的形成也至关重要 ， 因此对雄穗穗型结构的基因定位是当前玉米育种工作 中
一

项热门 的

研宄方 向 ， 传统人工调查是
一

项高成本且复杂的工作 ， 而且雄穗较弱 ， 测量过程中容易

发生折断现象 ， 并且雄穗在离开植株 以后 由于失水较快而导致其形态极易发生改变 ， 人

工测量不及时容易造成结果误差较大 ， 不仅如此 ， 对于雄穗分枝角度 、 体积的测量依靠

人工是很难完成的 。

对于玉米雄穗表型参数 的高通量提取 ， 其 目 的是为分子育种 中基因定位服务的 。 近

年来 ， 在全基因组关联分析 （ ＧＷＡＳ ） 技术的支持下 ， 越来越多 的玉米雄穗表型性状 己

被成功定位 ［

＜Ｍ ３
１

， 包括穗位高 ［ ［
］ ４ ’

１ ５
］

、 株高 ［
１ ６ ’

１ ７
］

， 籽粒代谢 ［
１ ８

］等 。 玉米雄穗表型性状作为

３
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被研宄最频繁的数量性状之
一

， 到 目 前为止 ， 己经鉴定出数百个与雄穗形态相关的数量

性状位点 （ ＱＴＬ ） ［
１ ９

］

。 大多数雄穗性状 ， 包括雄穗长度 、 分枝长度 、 分枝数量、 茎粗 、

主穗直径 、 茎长等 ， 都能够简便 、 低成本且准确地进行量化 ， 这使得玉米雄穗结构成为

数量性状位点研宄的易操作体系之
一

［
９

，
２？２２

＞

。

ＧＷＡＳ 分析能很好解决作物表型性状和基因位点 的定位问题 ， 也是现代分子育种技

术最常用基因定位方法 ， 对于材料样本量巨大的情况下 ， ＧＷＡＳ 分析需要测定的基因数

据是庞大的 ， 数据分析过程也是繁琐的 。 在材料筛选初期 ， 可 以利用
一

种快速高效的初

筛方法能很好的解决生产成本和时间效率 问题 ， 其中利用玉米表型实现对基因分型的聚

类能很好解决这
一

问题 。 而且此类研究也较多 ， 有从植株表型到器官表型进行的材料分

型聚类 ， 也有从
一

维表型到多维动态表型数据的材料分型聚类 ， 各有特色 ， 效果也较好 。

目 前 ， 有
一

种基于使用 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 软件通过贝 叶斯马尔可夫链蒙特卡 （ ＢＭＣＭＣ ） 程

序分析的结果 ［
２ ３

，
２４

］

， 可以将玉米材料的类型划分为 ＴＳＴ 、 ＮＳＳ 、 ＳＳ 、 ＭＩＸＥＤ 四种 ， 该种

分类方法是根据利用多态性分子标记 （ ＳＮＰ／Ｓ ＳＲ ） 的群体遗传分析方式进行分类的 ， 如

图 １
－

３ 所示 ， 首先提取高质量 ＤＮＡ ， 利用芯片或测序技术进行全基因组标记分型 ； 随后

进行群体遗传分析 ， 包括主成分分析 （ ＰＣＡ ） 和 基于模型 的群体结 构分析 （ 如

ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 或 ＡＤＭＩＸＴＵＲＥ ） ， 将材料初步划分为不同亚群 ； 再结合已知参考材料

（ 如 Ｂ ７３ 代表 ＮＳＳ 、 Ｍｏ ｌ ７ 代表 Ｓ Ｓ ） 的基因型数据 ， 通过遗传距离计算 （如 ＦＳＴ ） 和系

统发育树构建进
一

步验证分类 ； 最终根据个体在特定群体中 的祖先成分 比例 （如２６０％判

定为 Ｓ Ｓ ／ＮＳ Ｓ／ＴＳＴ ， 其余判定为 ＭＩＸＥＤ ） 及热带特有标记 （ ＴＳＴ ） 确定分型结果 ， 并通

过统计检验和可视化 （ ＰＣＡ 图 、 结构柱状图 ） 确认群体划分的可靠性 。 不同类型种质资

源具有独特的特性 ， 热带和亚热带 （ ＴＳＴ ） 型 ， 其玉米种质资源适应热带和亚热带气候 ，

具有能在炎热潮湿环境中 良好生长的核心性状 ， 并且这种类型的种质资源具有较强的抗

旱性和抗病虫害能力 。 非硬秆 （ＮＳＳ ） 型和硬秆 （ Ｓ Ｓ ） 型玉米种质资源是美国先锋公司

的 Ｄｕｖｉｃｋ博士根据亲本的不同需求对玉米杂交种进行分类的方式 ， ＮＳＳ 被归类为父本 ，

其特点是散粉质量高 ， 茎秆相对柔软 ， 穗位较高 ， 与 Ｓ Ｓ 群配合力好 ， 而 ＳＳ 被归类为亲

本 ， 其特点是茎秆坚硬 、 抗倒伏性强 ， 穗位较低 ， 通常与 ＮＳ Ｓ 群材料杂交以产生高产组

合 。 但这种分类方法较为复杂 ， 需要大量的分子标记数据 ， 而这些数据并非轻易可得 。

然而 ， 利用雄穗表型参数进行聚类 ， 并对材料分型进行预测是高效且易用 的 。

４
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

高质量基因组 多态
Ｐ
分子

ＤＮＡ标记
^

「二Ｉ

ＳＮＰ 分型ＳＳＲ 分型

＇ Ｉ＾

 ，

ＤＮＡ
提取 ｜

ｙ
玉米群体材料

丨 ＳＳ 、 ＮＳＳ 、 ＴＳＴ 、 Ｍ ＩＸＥＤ

图 １
－

３ 多态性分子标记 （ ＳＮＰ／ＳＳＲ ） 的群体遗传分析分类过程

Ｆ ｉ

ｇ
． １

－３Ｃ ｌａ ｓ ｓ ｉｆｉ ｃａ ｔ ｉｏ ｎ
ｐ
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ｇｅ

ｎ ｅ ｔｉ ｃａ ｎ ａ ｌ

ｙｓ
ｉ ｓｕ ｓ ｉｎ ｇｐ ｏ

ｌ

ｙ
ｍ ｏ ｒｐ

ｈ ｉｃｍｏ ｌ ｅ ｃ ｕ ｌ ａ ｒ

ｍ ａ ｒｋｅｒｓ
（
ＳＮＰ／ＳＳＲ

）

１ ． ２ 研究意义

本研究的意义主要体现在三个方面 ， 分别为提升玉米育种效率 、 降低育种成本 ， 对

表型分析的手段提供 了
一

种新的方法 。

掌握雄穗生长及结构信息方面 ： 玉米雄穗的抽雄进度及形态结构对授粉效果和材料

筛选起着关键作用 ， 及时 、 准确 、 高效掌握其生长动态信息及结构信息 ， 有助于玉米育

种工作的开展 ， 为育种过程提供重要参考依据 。

解决人工调查局 限方面 ： 传统依靠人工现场调查雄穗抽雄状态的方法效率低 ， 难 以

有效及时掌握情况 ， 而利用无人机平 台获取玉米冠层 图像结合计算机视觉技术中深度学

习 的 目标检测算法 ， 可高效准确识别雄穗 ， 为育种工作者提供高可靠 、 高通量的抽雄状

态信息 。

解决雄穗形态结构参数测量难题方面 ： 人工测量雄穗形态结构参数存在成本高 、 结

果误差大 以及部分参数难 以测量等 问题 ， 基于信息技术的表型高通量 自 动获取技术能提

供支持 ， 并且提高 了测量的效率和精度 ， 保障 了 育种工作 中对雄穗相关参数获取的准确

性和有效性 。

解决二维图像局 限方面 ： 基于二维图像的方法受拍摄角度影响 、 缺乏深度信息 ， 因

此部分数据难 以获取 ， 而使用三维点云技术能较好解决这个 问题 ， 不 同 的三维点云重建

数据源各有优劣 ， 本研究相关探索有助于找到更合适的方式来获取高质量的玉米雄穗三

５
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

维数据 ， 利于表型研宄开展 。

结构参数提取方面 ： 目 前结构参数提取方法中不 同方式各有特点 ， 本研究提供的

ＴｒｅｅＱＳＭ 算法在提取玉米雄穗结构表型参数方面具有较大的优势 。

对玉米材料的分型进行预测 的意义 ： 基于雄穗表型参数对材料分型进行预测是高效

且易用 的 ， 本研宄对辅助育种材料筛选 ， 提高育种效率 ， 以及克服现有分类方法复杂 、

对大量分子标记数据需求不易满足的 问题具有重要意义 。

玉米雄穗结构表型性状基因挖掘的意义 ： 玉米雄穗是玉米重要的生殖器官 ， 对籽粒

产量和品质的形成至关重要 ， 利用玉米雄穗结构参数的高通量信息为候选基因挖掘提供

了高效的研宄手段 ， 并且使 ＱＴＬ 定位分辨率提升 ２ －

３ 倍 ， 显著加速了重要农艺性状基因

的鉴定效率 。

６
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

２ 文献综述

２ ． １ 国内外研究现状与进展

２ ． １ ． １ 玉米表型提取和分析技术研究现状

玉米表型是其基因与环境互作的外在表现 ， 包括植株形态 、 叶片结构 、 穗部特征等

众多性状 ， 精准的表型分析可为玉米遗传育种 、 生长调控 、 抗逆性研宄等提供关键依据 。

随着科技的迅猛发展 ， 玉米表型分析技术从传统走向智能化 、 高通量化 ， 不断推动玉米

产业前进 。

早期 ， 玉米表型主要依赖人工测量 ， 科研人员手持量具 ， 测量株高 、 茎粗 、 叶长 、

穗位高等指标 ， 用 肉眼观察叶片颜色 、 病虫害症状等 。 这种方法虽然直接 、 简单 ， 但存

在效率低 、 主观性强ｉ易损伤植株等弊端 ， 难以满足大规模育种及精细研究的需求 ， 且

数据准确性易受人员操作熟练程度和疲劳度的影响 。

如图 ２ －

１ 所示 ， 目 前 ， 对作物表型高通量信息获取的传感器类型较多 ， 不同类型获

得的表型参数都不
一

样 ， 总结起来 ， 主要有图像类和非图像类 ， 图像类包含各类光谱传

感器 ， 非图像类主要是激光点云 。 成像类传感器多光谱和高光谱成像技术可捕捉玉米在

不同波段的反射光谱 。 不同波段对应玉米不同组织 、 生理状态的特征吸收或反射峰 ， 如

近红外波段反映叶片含水量 ， 红光波段与光合作用相关 ， 主要的设备有美国 ｍ ｉｃａｓｅｎｓｅ

系统多光谱 、 ｈｅａｄｗａｌ ｌ 高光谱 ， 德国 ｃｕｂｅｒｔ 公司 ＵＨＤ １ ８５ 和 Ｘ２０ｐ 高光谱 ， 国 内大疆系

列多光谱 ， 长光宇辰多光谱系列 以及无锡双利合谱科技有限公司 多光谱和高光谱系列相

机等 。 通过分析光谱数据 ， 能无损监测玉米氮素营养状况 、 病虫害侵染程度 、 千旱胁迫

响应等 。 但其数据量大 、 光谱解析复杂 ， 需要专业的光谱分析知识和软件支持 。

热红外成像依据玉米植株温度差异成像 ， 可识别水分胁迫下叶片气孔关闭导致的温

度变化 ， 用于评估植株水分平衡 、 灌溉需求 。 但易受环境温度 、 光照等因素干扰 ， 空间

分辨率不高 ， 绝大部分分辨率为 ６４０
＊
５ １ ２ ， 温度误差 ２

°

Ｃ 左右 ， 针对农作物检测的误差

较大 ， 需结合实地环境数据校正 ， 以提高表型分析准确性 。

随着数码摄像设备的普及 ，
二维图像被越来越多 的用于玉米表型数据的采集 ， 通过

拍摄玉米植株顶部 、 侧面等多个角度照片 ， 利用 图像处理软件提取特征 。 例如 ， 依据图

像灰度差异识别叶片轮廓 、 计算叶面积等 ； 根据颜色特征判断叶片衰老 、 黄化程度等 。

二维图像的优势在于非接触 、 操作相对简便 ， 可获取大量样本图像 ， 但难以精确反映植

株三维空间结构信息 ， 特别是对于重叠叶片 、 弯 曲穗部的表型信息提取存在较大误差 。

激光扫描 、 结构光成像等三维重建技术逐渐兴起 ， 激光扫描能快速获取玉米植株表

面点云数据 ， 经算法处理构建三维模型 ， 精准测量植株体积 、 空间姿态等复杂性状 ， 国

７
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

内 用得较多 的是法如系列雷达 ； 结构光成像利用三角测量原理和光的反射 、 折射等特性 ，

结合相机拍摄 ， 同样实现物体的三维重建 ， 这些技术虽然提供 了更丰富的植株空间结构

信息 ， 但是设备昂贵 、 数据处理复杂 ， 对操作人员专业素养要求高 ， 限制 了应用 ， 如深

度相机等 。 针对作物三维结构信息获取而言 ， 利用 多视角 图像信息重构作物三维结构的

方法 ， 能很好的实现结构表型参数的精准 、 高通量提取 。

获取玉米表型信息的手段和方法较多 ， 在便携性 、 经济型及易操作性方面差异较大 。

传统测量玉米表型的手段精度高 ， 经济性和效率较差 ； 激光雷达 、 多光谱 、 热红外 、 高

光谱系列传感器虽然获取数据方便 ， 但价格 昂贵 ； 利用廉价的高清数码 图像来提取玉米

表型信息的手段简单 、 经济又高效 ， 通过开发数据提取算法可 以提取多种表型参数 ， 是

未来发展的重要方向 。

图像

． 纹理
？ 成熟度
？

开花期

三维点云
｜ ｜

光谱

． 株高？ 病虫害
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？
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ｔ
ｉｌ 、 产 缺
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麵
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图 ２ －

１ 作物表型高通量获取主要传感器类型

Ｆ ｉ
ｇ

．２ －

１Ｍ ａ ｉｎｓｅｎ ｓｏ ｒ ｔｙｐｅｓｆｏ ｒｈ ｉｇｈ
－

ｔｈ ｒｏｕ ｇｈ ｐｕ ｔｃ ｒｏｐｐｈｅｎ ｏ ｔｙｐ ｉｎ ｇ
ａ ｃｑｕ ｉ ｓ ｉ ｔｉｏｎ

２ ． １ ． ２ 玉米雄穗识别技术研究进展

在过往的玉米雄穗识别领域 ， 传统方法主要 围绕色彩空间与机器学 习 展开 ［
２ ５

，

２６
］

。

Ｔａｎｇ 等人 精心设计 了
一

种基于色调 －饱和度－强度 （ Ｈ Ｓ Ｉ ） 色彩空间的 图像分割算法 ，

旨在从复杂 的 图像背景中精准提取玉米雄穗 ， 并提 出 了
一

套完整的玉米雄穗识别方法 。

通过
一

系列的实验验证 ， 该方法成功地实现了从图像中有效提取玉米雄穗部分 ， 并且对

其进行了准确 的空间定位 ， 为后续的分析与处理提供 了基础 。

８
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

Ｋｕｒｔｕ ｌｍｕ
？ 等人

＠则另辟蹊径 ， 提 出 了
一

种创新的检测算法 ， 将传统彩色图像与机

器学 习有机结合 ， 实现玉米雄穗的去除检测 ， 该算法首先利用 图像 ＲＧＢ 信息 ， 采用支

持向量机算法对图像进行二值化处理 ， 从而将 图像中 的 目 标与背景进行初步分离 ； 然后 ，

利用形态学分析方法 ， 进
一

步对玉米雄穗的位置进行了初步判定 ； 并且在此基础上 ， 利

用 聚类分析方法 ， 将多次检测到 的雄穗位置进行叠加分析 ， 最后精准确定 出雄穗的位置

信息 ， 结果证明 ， 该算法能够在彩色图像 中成功检测到雄穗 ， 为玉米雄穗的检测提供 了

一

种新的思路 。 Ｚｈｅｎｇ 等人 采用 了不同的技术路径 ， 将红绿蓝 （ ＲＧＢ ） 色彩空间下的

玉米图像转换到 Ｈ Ｓ Ｉ 空间 ， 针对色调分量展开
一

系列操作 ， 首先进行二值化处理 ， 初步

区分 目 标与背景 ； 接着进行滤波和去噪 ， 剔除图像中 的干扰信息 ； 再运用形态学处理 ，

优化 目 标的形态特征 ， 经过这些步骤后 ， 生成矩形框区域 ， 最后利用学 习矢量量化神经

网络 ， 对生成的 区域进行筛选 ， 确认并去除误检部分 ， 这
一

系列操作使得该方法显著提

高 了玉米雄穗的分割精度 ， 为玉米雄穗识别技术的发展做 出 了贡献 。

近年来 ， 随着科技的飞速发展 ， 无人机遥感技术 ［
３ （Ｗ ３

］与计算机视觉技术 ［
３ ４

，

３ ５
］在农业

领域展现 出 巨大的应用潜力 ， 有力地推动 了农业智能监测技术的发展 。 无人机因为使用

方便 、 价格低 、 监测效率高等特点 ， 近年来越来越多 的用作农业数据的采集工具 。 它能

够快速 、 灵活地获取大面积农 田 的 图像数据 ， 为后续的分析提供丰富 的素材 。 而计算机

视觉分析技术借助先进的深度学习算法 ， 在 图像分割 、 图像分类 以及 目 标检测 等关

键领域发挥着越来越重要的作用 ， 为农业智能监测提供 了 强大的技术支持 。

随着深度学习 的算法被大量应用在无人机遥感技术上 ， 己经涌现 出 了大量的研究成

果 。 例如 ， Ｌｕ 等人 ［
４ （ ）

］创新性地提出 了Ｔａｓ ｓｅ ｌＮｅ ｔ 模型 ， 该模型通过局部 回归 网络对玉米

雄穗进行精确计数 ， 并公开 了具有重要参考价值的玉米雄穗数据集 ， 为后续相关研究提

供 了有力 的数据支撑 。 Ｌ ｉａｎｇ 等人
［
４ １

］提 出 Ｓ ＳＤＭｏｂ ｉ ｌｅＮ ｅ ｔ 模型 ， 该模型具有独特的优势 ，

能够便捷地部署在无人机系统上 ， 特别适合用于玉米雄穗的识别任务 。 Ｙａｎｇ 等人
［
４ ２

］对

无锚框 Ｃ ｅｎｔｅｒＮｅｔ 目 标检测模型进行 了针对性的改进 ， 使其能够更高效地检测玉米雄穗 ，

进
一

步提升 了检测 的效率与准确性 。 Ｍ ａｏ
ｔＭ利用深度学习加注意力机制 的方法实现了 小

麦病害的识别 ， Ｌ ｉｕ 等人％ ］则利用 Ｆａｓ ｔｅｒ Ｒ－ＣＮＮ 模型 ， 通过替换不 同 的主干特征提取网

络来探索最优 的检测方案 ， 最终得 出 结论 ： 在玉米雄穗 的特征提取方面 ， 残差 网 络

（ Ｒｅ ｓＮｅ ｔ ） ［
４ ５

１的效果明显优于视觉几何组网络 （ ＶＧＧＮ ｅｔ ）
［
４ ６

］

。

然而 ， 大 田环境
一

般较为复杂 ， 不同玉米品种具有独特特性 以及种植密度的显著差

异 ， 这给现有模型的泛化性能带来 了严峻挑战 ［
４ ７ ５ １

］

。 同时 ， 深度学 习模型对大量高质量

训练样本的需求 ， 无疑给数据采集工作带来了 巨大的压力 。 采集足够数量且具有代表性

的样本 ， 不仅需要耗费大量的人力 、 物力和时间 ， 还面临着诸多 困难 ， 如不 同环境条件

下 的数据获取难度 、 样本的标注准确性等 问题 。

９
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

迁移学习作为近年来发展的
一

种机器学习领域重要策略 ， 为解决数据不足导致的模

型无法训练或者训练后预测精度不高的 问题提供 了
一

种新方法 ， 它能够巧妙地将 己在特

定任务中训练好的模型应用于新的任务场景 ， 通过对 己有知识的迁移与复用 ， 有效提升

模型的泛化性能 ［
５ ２＃

］

。 众多实践案例充分证 明 了迁移学习 的有效性 。 例如 ， Ｌ ｉ 等人 ［
５ ５

１基

于 Ｆ ａ ｓ ｔｅｒ Ｒ －ＣＮＮ 和 Ｒｅｔ ｉｎａＮｅ ｔ 模型 ， 通过合理运用迁移学习技术 ， 显著提高 了麦穗计数

的精度 ， 为农业生产 中 的麦穗统计提供了更准确 的方法 。 万等人 ［
５ ６

］运用 ＧｏｏｇＬｅＮｅ ｔ 网

络 ， 借助迁移学 习 强化了病虫害的识别能力 ， 为农作物病虫害防治提供 了 有力 的技术支

持 。 袁等人 ［
５ ７

］在迁移学习 的基础上 ， 构建 了双线性 Ｉｎｃｅｐｔ ｉｏｎ
－ＲｅｓＮ ｅｔ

－ｖ２ 算法 ， 实现 了对

菌菇的精准识别 ， 该方法在多个不同的数据集上均展现出优异的性能 ， 验证 了迁移学习

在不 同领域的应用潜力 。

尽管在玉米雄穗检测方面 己经积累 了丰富 的研宄成果 ［
５ Ｓ

］

， 但对玉米雄穗抽雄进度的

分析上 ， 需要髙频率的监测 ， 如 图 ２ －２ 所示 ， 通常 ， 不 同种材料抽雄时间不
一

致 ， 极易

出现大小穗混合的情况 ， 因此不仅对雄穗大 目 标的检测要精准 ， 对于抽雄早期的小 目 标

检测 同样需要精准 ， 常用 的深度学 习方法难 以满足对小 目标雄穗的检测 ， 特别是对于存

在复杂 田 间环境 以及玉米雄穗检测过程中众多干扰因素的情况 ， 如 图像分辨率的差异 、

亮度的变化 、 雄穗品种的多样性和种植密度的不均匀性等 ｔ
５ ９

］

， 因此需要适用于小 目 标检

测的模型 这就要求检测过程在很大程度上依赖于检测模型对 目标特性的精准把握 。

豳腦
（ ａ ） 大 目标雄穗 （ ｂ ） 小 目标雄穗

图 ２
－

２ 大小 目标雄穗田间表现

Ｆ ｉｇ ． ２
－２Ｆ ｉｅ ｌｄ

ｐ ｅ ｒｆｏ ｒｍ ａ ｎ ｃｅｏ ｆ  ｌ ａ ｒｇｅａ ｎｄｓｍ ａ ｌｌｔａ ｒｇｅ ｔ ｔａｓｓｅ ｌ ｓ

基于卷积神经网络的 目 标检测模型主要 由单阶段检测算法和双阶段检测算法组成 ，

单阶段 目 标检测算法 以其高效性著称 ， 包括 Ｓ ＳＤ＾ ｌ

、 ＹＯＬＯ 系列 １

６４ ＿＾ 以及 Ｒｅ ｔ ｉｎａＮ ｅ ｔ
［
６９

ｌ

。

这些算法能够直接在 图像上进行 目标检测 ， 无需像双阶段算法那样进行区域区分 ， 大大

提高 了检测速度 。 双阶段 目标检测网络则 以其高精度见长 ， 主要包括 Ｆａｓ ｔｅｒＲ －ＣＮＮ ［

？
］

。

该算法通过两个阶段的处理 ， 先提取可能包含 目 标的 区域 ， 再对这些区域进行分类和位

置回 归 ， 从而实现高精度的 目 标检测 。

１ ０
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Ｒｅｔ ｉｎａＮｅ ｔ 模型作为单阶段 目 标检测算法中 的佼佼者 ， 其 内部有许多结构设计对于

小 目 标检测具有显著 的帮助 。 例如 ， 其锚框设计独具匠心 ， 拥有多种不 同尺寸 ， 这种 多

样化的设计能够确保对不 同大小 目标的检测精度 ， 无论是小 的玉米雄穗 ， 还是相对较大

的 目 标 ， 都能被准确检测到 。 此外 ， Ｒｅｔ ｉｎａＮ ｅ ｔ 创新性地使用 了特征金字塔网络 （ ＦＰＮ ）

［
７ １

］

， 该网络通过融合不同层次的特征图 ， 有效地表达 了 小 目标的特征信息 ， 使得模型能

够更好地捕捉小 目 标的细节特征 。 由于这些优势 ， Ｒｅ ｔ ｉｎａＮｅ ｔ 模型 已广泛应用于众多小 目

标检测任务 中 。 例如 ， Ｌ ｉ 等人 利用 Ｒｅｔ ｉｎａＮ ｅｔ 模型精确地检测 了麦穗 ， 并通过对比实

验发现该算法的精度超过 了Ｆａｓ ｔｅｒＲ－ＣＮＮ 网络 ， 进
一

步验证 了其在小 目 标检测方面的

优越性 。 在其他相关研究中 ， Ｃｈｅｎ 等人 对 Ｒｅ ｔ ｉｎａＮｅ ｔ 模型进行了针对性的改进 ， 成功

提高 了对苍蝇等小 目标的识别精度 ， 为 Ｒｅ ｔ ｉｎａＮｅ ｔ 模型在不同领域的应用提供 了新的思

路和方法 。

２ ． １ ．３ 玉米雄穗三维结构表型获取技术研究进展

在玉米植株中 ， 雄穗作为重要的生殖器官 ， 在授粉过程里发挥着无可替代的关键作

用 。 其大小和形态结构与花粉产量 、 授粉效率紧密相关 。 如 图 ２ －

３ 所示为 ３ 种典型的玉

米雄穗穗型结构 ， 分别为披散型 、 半紧凑型和紧凑型 ， 目 前并没有
一

个 明确 的划分标

准 ， 行业主流都 己雄穗分枝与主穗之间 的角度来进行划分 ， 将角度范围＞６０ 度 以上划分

为披散型 ， ３ ０ 度到 ６０ 度之间划分为半紧凑型 ， ３ ０ 度 以下为紧凑型 ， 各种穗型结构在

分枝数 、 分枝角度 、 分枝长度均具有显著的差异 ， 其对籽粒的产量和 品质均具有不 同 的

影响 。 过往研究成果显示 ， 雄穗分枝数和产量呈显著负相关态势 ， 这
一

结论 己有研究

［
７４

，
７ ５

Ｈ仑证 。 较小 的雄穗对玉米的光合作用更为有利 ， 进而有助于提高最终产量 ， 这在另

一

研究 中也得到论证 。 此外 ， 穗型若是过于紧凑 ， 会导致授粉质量欠佳 ， 这是因为

在这种情况下 ， 花粉难 以有效分散 ， 而过于披散的穗型会导致花粉快速分散 ， 也不利于

授粉 。 因此 ，
玉米雄穗的适当形状对于实现最佳产量至关重要 。

（ ａ ） 披散型 （ ｂ ） 半紧凑型 （ ｃ ） 紧凑型

图 ２ －３ 雄穗穗型结构

Ｆ ｉ
ｇ

． ２
－３Ｔａ ｓｓ ｅ ｌｓ ｔ ｒｕ ｃ ｔｕ ｒｅｔｙｐ ｅｓ

１ １
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

玉米雄穗的主要结构表型特征包括主穗长度 、 直径 、 柄长度 、 直径 、 分枝数 、 分

枝长度 、 分枝角度 、 冠层直径 、 冠层投影面积和包络体积 ［
７ ７

，

７ ８
］

。 然而
，
传统方法主要依

赖于人工测量
，
这是

一

种劳动密集型 、 耗时且容易 出现人为错误的方法 。 此外 ， 对于玉

米雄穗的高通量表型测量而言 ， 众多 的表型参数 以及短暂的授粉期 （在此期间雄穗停止

生长并开始退化 ） ， 使得可用于测量雄穗结构性状的有效时间十分有限 。 此外 ， 玉米雄

穗离开植株后极易脱水 ， 导致雄穗容易折断 ， 甚至会发生较大的形态变化 ， 这对于获取

玉米雄穗的高通量数据极为不利 ， 而且像最大冠幅直径 、 冠高 、 平均冠幅直径 以及平均

冠幅直径等指标也很难通过人工进行测量 。 因此 ， 迫切需要开发先进的数据采集设备和

技术
，
用于现代育种和栽培试验中玉米雄穗的高通量表型分析 ［

７ ９
］

， 现代农业信 息化技

术为解 决这
一

困 难提供 了 技术支撑 。

目 前 己有
一

些基于二维图像来提取部分作物结构表型 的研究 ， 此方法操作过程虽然

简单 ， 但数据质量极易受拍摄角度的影响 ， 特别是对于遮挡的 问题 ， 单纯的 ２Ｄ 图像 由

于缺乏深度信息而无法获取例如体积 、 角度 、 投影面积等数据 ［
８ Ｇ

，

８ １
】

， 使用三维点云能较

好的解决上述 问题 ， 目 前三维点云重建数据源包括三种 ，

一

种是图像序列 ， 另
一

种是图

像加深度信息 （ ＴＯＦ 相机 ， ｔ ｉｍｅ
－

ｏｆ
－ｆｌ ｉｇｈｔ ） ， 还有

一

种是激光雷达点云 。 激光雷达和深度

相机原理获取点云并进行结构分析的应用很多 ， 但对于玉米雄穗这种器官尺度的点云重

建效果并不好 ， 使用 图像序列重构 的三维点云密度大 ， 适合玉米雄穗的结构表型提取 。

就点云重建而言 ， 利用深度相机重建的三维点云 由于点云密度较小 ， 难 以满足精细

尺度信息的提取 ， 而且数据采集过程中 易受光环境的影响而导致数据质量不高 ； 基于激

光雷达的点云三维重建技术精度较高 ， 而且相对成熟 ， 但使用成本较高 ， 不适宜大范围

推广应用 ； 基于数码图像的三维重建方法价格低廉 ， 精度高 ， 使用方便 ， 特别适用于对

精细尺度的表型信息提取 。 然而 ， 基于 图像序列 的三维重建方法往往需要大量的 图像来

构建物体的三维点云 ， 在非 自 动化的平台上采集数据的效率往往较低 ， 不适宜数量较大

情况下的数据高效获取 ， 急需
一

种 自动的数据采集平台 。

基于三维点云的结构参数提取是表型工作的另
一

个重要环节 ， 目 前 ， 主要的方法包

括点云分割法 、 骨架提取法等两大类 。 骨架提取方法通过直接从原始点云中提取骨架线 ，

然后进行三维结构重建 ， 然而 ， 该方法只 能提取骨架信息 ， 并不能实现量化 ， 而基于点

云分割 的方法却可 以很好的解决量化的 问题 。 基于点云分割的方法 ， 是将原始点云分割

成若干个小面片集合 ， 然后通过
一

定的算法将小集合进行聚类形成更大的集合 ， 最后用

近似规则 的 图形进行拟合 ， 例如 圆柱体 、 球体等几何图元在 己有的集合上进行拓扑结构

重建 ， 最后实现三维可视化 以及分枝长度 、 数量等结构参数的定量化描述 。

当 前 ， 图像处理和 三维 （
３ Ｄ

）
重 建 技术 己 广泛应用 于 作物表 型 分析工 作 中 ［

８ ２
］

。

数字图像和 ３ Ｄ 点云在作物 ３ Ｄ 结构表型提取中 的应用较为广泛 ， 关于玉米植株的研究很

多
，
但很少有专 门针对玉米雄穗等器官尺度的研究 。 己有

一

些研宂采用 图像分割算法提取

１ ２
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

玉米的株高 、 叶角和 叶 片数 ［
８ ３

，
８ ４

１

， 虽然也有
一

些研 宄提取 了 玉米雄穗分枝数量和主

穗长度 ［
８ ５

＿

８ ８
］

， 但这些方法是基于单个二维 （
２ Ｄ

）
图像 ，

虽然数据采集过程相对简单 ， 但是

由于数据质量对拍摄角度高度敏感 ，特别是在叶片遮挡和重叠的情况下 ， 因此 ， 单个 ２Ｄ 图

像很难准确提取作物的体积和分枝角度 。 相 比之下 ，
３ Ｄ 点 云技术在提取作物结构参数

方面显示 出 了优势 。大多数点云数据是通过 ３Ｄ 扫描设备获取的 ，如激光扫描仪 （
２Ｄ／３ Ｄ

）
、

飞行时间相机 （
ＴＯＦ

）
和结构光深度相机 。 Ｐａｕ ｌｕｓ 以及 Ｙａｎ 等人 将地面激光雷达与测

量臂集成在
一

起
，
并根据重建的大麦植物三维点云提取叶面积和植物 高度 。 Ｌ ｅ ｉ 和 Ｓｕｒｅｓｈ

等人 ｉｍ ］利 用 激光 雷达 点 云 数据 估计 了 玉米植株 的 三维 结 构 参数 ，
包括株高 、 叶

面积和 叶 角 。 Ｃｈａ ｉ ｖ ｉｖａｔｒａｋｕ ｌ 和 Ｚｈａｎｇ 等人 吏用 ＴＯＦ
（
飞行时间 ）相机获取玉米幼苗

的点云数据 。 他们根据获得的数据建立 了玉米幼苗的 ３Ｄ 模型 ，并且提取 了包括最大／最小

茎径 、 茎高 、 叶面积 、 叶长和叶角在 内 的结构信息 。 然而
，
这些方法针对 的是单个植物水

平
，不适合器官尺度表型性状的提取 ， 并且对于非平滑对象 ，

基于 结 构光深度相机获取

的 数 据
，

３Ｄ 点 云重建 的 性 能较差 。

对于玉米雄穗 ，需要更高的点云密度 ，
这增加 了对数据采集设备的要求 。 目 前 ，这些设

备成本高昂
，
难 以在实际生产中使用 ＊例如

，

ＦａｒｏＦｏｃｕｓ Ｓ ３ ５ ０ 地面激光雷达的成本超过 ５ ０ 万

元人 民 币 。 高密度点云的生成需要来 自 多视点站的数据
，
并且高度依赖于数据拼接精度 ，

同 时 激光 点 云 的 收集对 其采样频 率 和 运 动 路径 很敏感 ［
９ ５

］

，
此外 ，

该装置获得的玉米

雄穗点云密度仍然有限 ，
这将导致细小 的分枝严重缺乏点云 ，

这不利于进
一

步提取结构信

息 。 ＴＯＦ 相机获得的点云密度往往更低 ， 更容易受到环境光的影响 。 相 比之下
，
基于 图像

序列的 ３ Ｄ 重建技术具有很强的环境适应性 ， 具有易于操作 、 点云精度和密度高的特点 。

从图像中重建 ３Ｄ 点云 己被证明在作物表型提取中是可靠的 ｔ
９６

，
９＇ 这些优 点 使其适合

大规模推广应用 ，
Ｃｈｒ ｉ ｓｔ ｉ ａｎ 和 Ｘ ｉ ａｎｇ 等人 使用 多视 图 数字 图像成功提取 了 番茄

和 高粱的 叶面积 ，
Ｌｏｐｅ 、 Ｓ ｔａｖａ 和 Ｚｈａｎｇ 等人 实现 了 基于 多 视 图 图 像的分枝结

构 的三维重建 ， 韩东和 Ｌｕ 等人 重建 了玉米雄穗的三维点云 ，
并基于数字图像序列提

取了株高 、 主穗长度和分枝数等相关参数 ， 然而
，
这些方法仍然存在

一

些缺点
，
包括 自 动化

水平低和数据分析效率低 。 Ｗｕ 等人Ｍ
４

，
１％利用三台不 同高度的数码相来收集单株小麦

不 同视角 的 图像 ， 然后采用 多视图三维重建技术完成了小麦的三维点云重建 。 最后提取

了几个表型参数 ，
包括株高 、 叶长 、 叶宽 、 叶面积和投影面积 ，

他们的平台显著提高 了单个

植物水平表型数据采集的效率 、 自动化水平和 准确性 ，然而 ，
它不能满足在器官尺度上提

取精细表型参数 的要求 ，如玉米雄穗结构表型参数的提取 。 另外 ， 由于使用 图像序列来

重建三维结构的方法需要拍摄大量视角 的 图像 ，因此 ， 获取过多 图像会降低工作效率 ，
而过

少 图像则难 以实现成功 的三维重建 。 因此
，
进行定量分析 以确定合适的 图像采集策略非

常重要 。

２ ． １ ．４ 玉米高通量表型性状基因挖掘研究进展
１ ３





玉米雄穗三维表型信息精准解析及关键性状基 因挖掘分析


高通量表型解析技术能够快速提取作物大量数量性状 ， 也是现代分子育种 中快速筛

选优 良作物性状的重要基础 ［
１ （ ） ６

，
１ （ ） ７

］

。 分子标记技术的发展大大提升 了作物数量性状的挖

掘水平 ， 该技术从等位酶 （ １ ９６０ ｓ ） 、 ＤＮＡ 标记 （ ＲＦＬＰ／Ｓ ＳＲ ） 到 ＳＮＰ 标记的代际发展 ，

系统性推动 了数量性状研宄的范式转型 ： 早期通过遗传规律解析揭示多基因互作 网络 ，

现代则依托 ＳＮＰ 高密度分型 （ 芯片 ／ＧＢ Ｓ ） 实现精准 ＱＴＬ 定位和 ＧＷＡＳ 分析 ［

１ Ｇ ８
，

１ Ｇ９
］

， 如

图 ２
－４ 所示为全基因组关联分析 （ ＧＷＡＳ ） 技术流程图 ， 其高通量 、 自 动化特性显著提

升基因功能解析效率 ， 成为解析作物复杂性状遗传架构的核心驱动力 。 ＧＷＡ Ｓ 是标记复

杂表型性状相关性的重要工具 ［
１ １ （ ）

］

， 它能够将表型与基因测序序列数据有效连接起来 ［
１ １ １

。

随着分子育种技术的持续扩大应用 ， 作物的性状位点 （ ＱＴＬ ） 研宄成为 了 热点 ［
１ １ ２

，

１ １ ３
１

， 越

来越多与作物表型性状相关的基因在高通量表型信息的支撑下 己被成功定位 ［
１ １ ４

，

１ １ ５
］

。

一

方面 ， 利用高通量表型和基因测序数据进行 ＧＷＡＳ 分析 ， 为不同类型的候选基因挖掘

提供
一

种高效的手段 。 利用该项技术 ， ＧＷＡＳ 成功解析了 多种玉米性状的遗传组成 ， 其

中包括雌穗吐丝时间 ［
＂
吹 叶片形态结构 抗性 ［

１ １ ８
，

１ １ ９
］和籽粒组成结构 ［

１ ２ （ ）
］等方面 。 在

抗逆性状研宄方面 ， 秦峰团 队利用 多个关联 自 交系群体和 ＳＮＰ 芯片 ， 鉴定 出 ３ 个抗旱

基因 ｎｍ ｗ
， 在玉米叶片性状研究方面 ， Ｔ ｉａｎ 等采用巢式关联群体 ， 通过 ＪＳＲ 统计方法

鉴定到玉米叶长 、 叶夹角 、 叶宽等 ３ ６ 、 ３ ０ 和 ３ ４ 个 ＱＴＬ 基因位点
［

１ ２４
］

。 对于株高性状 ，

Ｐｅ ｉ ｆｆｅｒ 等利用 ４ ８９２ 个单株 ＮＡＭ 群体进行分析 ， 发现 了２７ ７ 个关联基因位点 ｔ
１ ２火 另

一

方面 ， 利用高通量表型与材料基因分型数据进行聚类分析 ， 可 以挖掘 出不 同材料类型其

后代基因表达的性状分离特性 ， 为材料筛选和候选基因挖掘提供重要参考 ， 近年来 ， 此

类研究较多 ， Ｓ ｏｎｇ 等人
［

１ ２６
】通过高斯模糊聚类 （ ＧＦＣ ） 后得到的不 同基因类别 ， 并展示

了基因表达数据在聚类空间 中 的分布特征 。 Ｍ ｉｎｔｏｎ 等人 ［
１ ２ ７

】为使用高斯混合模型开展植

物形态测量分析 ， 建立 了
一

个用于分析植物分类学中形态测量数据的全新概念性 、 统计

性和概率性框架 。 Ｙａｎｇ 等人
［

１ ２ ８
】将基于模型 的高斯聚类方法扩展到模糊模型 ， 提 出 了

一

种基于模糊模型的无监督高斯聚类算法 ， 解决 了传统高斯聚类算法对初始化敏感 以及需

要预先指定聚类数量的 问题 。 Ｆｕｃｈｓ 等人 ［
１ ２ ９

］在多个常用玉米数据集上对 比 了 高斯混合模

型与现有的先进混合数据聚类模型 ， 得 出该模型在处理混合数据时能够实现更准确 、 更

稳定的聚类结果 。 Ｙａｎｇ 等人 吏用包含 １ ５ ３ ６ 个单核苷酸多态性 （ ＳＮＰ ） 的金标检测试

剂盒 （美国加利福尼亚州圣地亚哥市的 因美纳公司生产 ） 以及关联作 图方法 ， 针对 １ ２ 个

玉米表型性状对 ５ ２ ７ 个品系进行分类 ， 并探究 了材料分型与表型变异之间 的关系 。 Ｐａｎ

等人 ［
１ ３ １

］利用层次聚类对 ２４ 份西瓜种质 资源 的表型参数进行聚类 ， 揭示 了它们的 多样性

和变异模式 。 Ｘ ｉｅ 等人 利用无人机 ＲＧＢ 图像 ， 采用动态 Ｋ 均值方法对 ３ ００ 个油菜品

种花期 的 ８ 个表型参数进行聚类 ， 依据开花特性将油菜品种分为 四类 。 Ｈａｎ 等人 ｔ
１ ３ ３

］利

用 高斯模糊 聚类 （ ＧＦＣ ） 算法 ， 利用玉米株高的动态变化预测 了玉米材料的分型信息 。

Ｒ ｉｎｃｏｎ 、 Ｍｕ ｓ ｔａｆａ 和 Ｊ ｉｂａｎ 等人 ［
１ ３ ４

－

１ ３ ６
］基于株高 、 叶长 、 叶宽 、 叶温 、 根密度 以及根重等

１ ４
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

多个表型性状对玉米材料进行聚类分析 ， 以描述不同玉米材料的性状变异性 ， 而利用玉

米雄穗结构表型性状进行材料分型聚类的研宄较少 。

＜

 ＾（



Ｎ （ Ｎ／ Ｎ

，

测序数据＾基因组ＤＮＡ 片样本 ＤＮＡ

质控 测序段库数据

ＬＪ ｖ
＿＿＿

）＞＾＾＝＜＾

 ＾ｆ ＼

ｒ＊ ＞

ＬＤ 分析
一

？ＬＤ 衰减分析 、

（



＊



ｖ

 ＾
Ｂ ｌ ｏ ｃｋ分析

｜
＊
５ ？
？ １ ？

基酿变异Ｖ
１ Ｊ

比 测
ＪＬ全基因组关联

１？

显著结果筛选 、



ｆ ＾
，
分析

￣？ 候选基因功能注

ｔ表型数 Ｉ Ｊ

丨

释 、 模型调整

， 、据统计 ＾
Ｊ

＼ＳＮＰ ＞Ｉ ｎ ｄ ｅ ｌ ；
＇

ｓ ＼

！ ｉＴ 建 、 群体结构分


＇＾群体分层检测
—

？
析 、 主成分 ＰＣＡ

Ｊ５
数 Ｉ Ｊ分析、 亲缘关系

据获取分析
１



 Ｖ


Ｊ

图 ２
－４ＧＷＡＳ 分析流程

Ｆ ｉｇ ．２ －４ＧＷＡＳａ ｎ ａ ｌｙｓ ｉｓ
ｐ

ｉ

ｐ ｅ ｌ ｉｎ ｅ

２ ． ２ 研究内容与 目标

本研宄 以玉米育种为背景 ， 针对玉米雄穗精准识别与表型提取分析开展相关研究 ，

首先利用遥感应用技术及深度学 习技术对无人机高清数码 图像进行玉米雄穗的高通量

精准识别 ， 通过识别结果使得育种工作者能更好的掌握成千上万 的玉米材料抽雄进度 ，

进而为及时去雄 ， 提升玉米异花授粉效果提供
一

种高效 、 低成本的技术方案 ； 另外针对

玉米雄穗三维结构表型参数获取成本高 、 自 动化程度低 、 操作复杂 、 数据
一

致性差的 问

题 ， 研究采用经济实用 的高清数码 图像序列构建玉米三维结构点云的方法 ， 开发数据采

集平台及表型提取算法 ， 提取 了玉米多个雄穗三维表型参数 ； 最后在基于开发的表型参

数获取平台 的基础上 ， 提取 了大量玉米材料的雄穗多个结构表型参数 ， 结合玉米材料分

型信息和基因组测序信息 ， 实现玉米材料分型的精准预测和关键结构表型参数的候选基

因挖掘 。 具体研究 内容如下 ：

（ １ ） 基于无人机图像的玉米雄穗识别研宄

针对玉米雄穗深度学 习过程中大量样本获取难得 问题 ， 以 Ｓ ＳＤ 、 Ｆ ａｓ ｔｅｒＲ －ＣＮＮ 、

ＹＯ ＬＯ Ｘ 等深度学 习算法为研究对象 ， 探宄采用迁移学习 的方法来提升玉米雄穗识别精

度 ， 同时探索该方法在不同玉米品种和种植密度下的识别效果 ， 证明 了该方法的可行性 。

另外针对于玉米抽雄早期小 目 标雄穗识别难的 问题 ， 研宄通过优化 Ｒｅ ｔ ｉｎａＮｅ ｔ 模型结构 ，

并引入注意力机制 的方式来提升识别效果 。 最后总结分析 了 图像分辨率 、 亮度 、 植株品种

以及种植密度对两种检测方法精度的影响 。

１ ５





玉米雄穗三维表型信息精准解析及关键性状基因挖掘分析


（ ２ ） 基于 ＴｒｅｅＱＳＭ 算法的玉米单株雄穗三维表型获取

针对 目 前玉米雄穗等器官尺度的表型提取和分析技术存在的成本高 、 自动化能力弱 、

精度较低 、 人工测量数据
一

致性差的问题 ， 本研宄 １
）设计和开发基于 ＴｒｅｅＱＳＭ 的玉米雄

穗三维表型测量系统（以下简称 ＴＩＰＳ
） ；

２
）
评估所开发系统提取玉米雄穗表型参数的能力 ；

３
）

量化不同拍摄角度、 图像数量 、 光照条件和雄穗类型对参数提取精度的影响 。 该系统集成

了
一

个电动转盘和三个高清数码相机 ， 由 自主开发的软件控制 ， 自动获取玉米雄穗的多视

图 图像 。

（ ３ ） 基于玉米雄穗三维结构表型的分型鉴定

基于开发的 ＴＩＰＳ 系统 ， 本研究进
一

步从 １ １ ９４个玉米雄穗中提取了主穗长度 、直径 ，

分枝数 ， 分枝长度 ， 分枝角度 ， 冠高 ， 茎直径 ， 平均冠幅直径 ， 最大冠幅直径 ， 冠幅体

积以及冠幅面积这 １ １ 个表型参数 ， 并且利用高斯滤波和基于密度的空间聚类 （ ＤＢ ＳＣＡＮ ）

算法对原始点云数据进行去噪后 ， 成功提取出 １ １ ９４ 个单株玉米雄穗点云 。 最后 ， 使用

高斯模糊聚类 （ ＧＦＣ ） 算法对提取的单株玉米雄穗点云数据进行材料分型的分类预测 。

取得了对 Ｎ Ｓ Ｓ 和 ＴＳＴ 等两种分型材料较好的分类效果 ， 同时揭示了玉米雄穗多个结构

表型参数的变异性大小顺序 ， 评估了ＧＦＣ 算法在玉米材料分型鉴定上的应用潜力 。

（ ４ ） 基于玉米雄穗三维表型关键候选基因挖掘分析

基于采集的 ３ ９８ 组不同玉米材料实测的主穗长度 、 柄长度及分枝数等三维结构关键

性状表型数据 ， 结合 ２６４万个高质量 ＳＮＰ基因型信息 ， 开展了全基因组关联分析 （ ＧＷＡＳ ） ，

系统挖掘 了与雄穗发育相关的候选基因位点 。利用生物信息学对候选基因与显著 ＳＮＰ 位

点进行功能注释和单倍型分析 ， 进
一

步确定调控雄穗发育和形态建成的关键基因 。

２ ．３ 研究技术路线

本研宄以玉米育种表型信息获取为研宄背景 ， 以北京市 昌平区小汤 山基地和北京科

技大学平谷区玉米实验地为研究区 ， 获取玉米冠层高清无人机数码影像 ， 地面玉米单株

雄穗数码图像 以及雄穗结构表型实测数据 ， 利用迁移学习 的方法对玉米雄穗图像进行深

度学习 ， 进而实现对玉米雄穗的高精度检测 ， 同时针对玉米雄穗结构表型参数 自动获取

的 问题 ， 开发雄穗图像 自动获取装置和提取方法 ， 提取雄穗多个结构表型参数信息 ， 最

后基于获取的玉米雄穗结构表型参数 ， 预测玉米材料分型 。 本研宄为玉米分子育种过程

中表型的获取及鉴定提供
一

种经济 、 高效 、 精准的技术手段 。 技术路线如 图 ２ －

５ 所示 。

１６




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

顯田块尺度玉米冠层无人机试验 单株尺度玉米雄穗调查试验

＾ （北京 昌平小汤 山基地 ） （北京 昌平小汤 山基地和平谷基地 ）

玉米雄穗图
Ｉ

雄穗三维结构
Ｉ

玉米材料分型数据 、

冠层 图像数据地面调查数据像序列基因测序数据
■■ 表型数据

玉米冠层调査数据

￣


玉米雄穗图像数据 玉米雄穗地面调査数据

｜

玉米材料分型 、 基

＿无人机高清数码图像 因数据

＂■＂

ｒｒ
—

 ｚｐ＊主轴长度 、 主轴直径 ＇ 分枝
玉米种植密度 、 品种玉米 ３ ６０ 度 冋 ／ 目 数＃ 分持长度 分 ； 角 Ｐ

Ｅｌ 酬 像序列 （ 点 ｇ枝 玉米材料分型结果

抽雄数量重 津 ）柄长度 、 柄直 彳工 、 冠层 咼 （ 聚类验证 ） 、 基

度 、 最大冠层直径 （验证 ）目测序数据

生育期

〇

基于无人机图像的玉米 基于 ＴｒｅｅＱＳＭ 算法的 基于玉米雄穗三维表 玉米雄穗三维表

雄穗识别研宄玉米单株雄穗三维型 的分型鉴定方法型关键性状基因

表型获取研究挖掘分析

基于 Ｆ ａｓ ｔ ｅ ｒ Ｒ－ＣＮＮ 、基于高斯混合模型及基于高质量基因

ｍｍＳ ＳＤ 、 ＹＯＬＯ Ｘ 等深度穗
概率聚类算法的单株型数据和表型数

学 习算法识 玉米雄穗动米集系统研发玉米雄穗点云分离据进行 ＧＷＡ Ｓ

■ 麵迁移学 习算法基于 ｓｆｍ 算法的玉＊穗多个表

■Ｈ啦米雌麵賴雌三賴云離 调控网络

优化 Ｒｅ ｔ ｉ＿ ｅ ｔ翻并 弓
丨？于高＿糊麟＿发育与形态

入注意力机制对玉米小５ＳＳＳＪ２ＳＪ （ ＧＦＯ 算法的玉米建成关键基因 的

目 标雄穗进行测ｍｔｔ
材料分型预测職挖掘

Ｑ玉米雄穗三维表型信息精准解析及关键性状基因挖掘分析

图 ２ －５ 技术路线图

Ｆ ｉ
ｇ

． ２ －５Ｔｅ ｃ ｈ ｎ ｉｃ ａ ｌｒｏ ｕ ｔｅ

１ ７





玉米雄穗三维表型信息精准解析及关键性状基因挖掘分析


３ 基于无人机图像的玉米雄穗识别研究

为 了 实现玉米雄穗的高精度检测 ， 本章 以 Ｓ ＳＤ 、 Ｆａｓ ｔｅｒＲ －ＣＮＮ 和 ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 等深度

学习算法为基础 ， 探宄采用迁移学习方法前后 ， 算法在玉米雄穗识别 中 的精度表现 ， 并

进
一

步分析 了这些方法在不同玉米品种和种植密度下的识别效果 。 此外 ， 针对抽雄早期

小 目 标雄穗的识别难题 ， 研宄通过优化 Ｒｅ ｔ ｉｎａＮｅ ｔ 模型结构并 引入注意力机制 ， 形成改

进的 Ｒｅ ｔ ｉｎａＮｅ ｔ 模型 ， 结果显著提升 了玉米雄穗的识别精度 ， 相 比于采用迁移学 习 的

ＹＯＬ〇
＿

Ｘ 方法更优 ， 最后 ， 研宄还系统分析 了 图像分辨率 、 光照强度 、 植株品种 以及种

植密度等因素对检测模型性能的影响 。

３ ． １ 材料与方法

３ ． １ ． １ 研究区概况

研 宄 区 位 于 北 京 市 昌 平 区 小 汤 山 国 家 精准 农 业研 宄示 范基地 （ ４０
°

１ ０
＇

６０
〃

Ｎ ，

１ １ ６
°

２６３ ０
＂

Ｅ ） ， 如 图 ３
－

１ 所示 ， 该实验地共计 ５ 个品种 ， ４ 种种植密度 ， ４ 组重复 ， 总计

６０ 个小 区 ， 每个小区 的 的大小为 ２ ． ５
＊
３ ． ６ｍ ，５ 个品种分别是 ： 湘糯 ２００ ８（ Ａ ５ ） 、 郑单

９ ５ ８（ Ａ４ ） 、 天赐 １ ９（ Ａ ３ ） 、 京九青贮 １ ６（ Ａ２ ） 、 农科懦 ３ ３ ６（ Ａ １ ） ， 其中郑单 ９ ５ ８ 、

农科懦 ３ ３ ６ 、 天赐 １ ９ 等三个品种 的紧凑度较低 ， 而且分枝多而长 ， 京九青贮 １ ６ 和湘糯

２００ ８ 这两个品种 的穗枝条较为纤细 ， 穗分枝较少 ， ４ 种种植密度分别为 ４ ５ ０００ 株／公顷 ，

６００００ 株／公顷 ， ６７ ５ ００ 株／公顷 ， ９００００ 株 ／公顷 。



＿＾ ＿ ，
． ５ｍ ２ｍ

＿ ３ ． ６ｍ ■

Ｉ Ｚ
ＷＡ▲

ｚ
Ｂ
ｍ１

「

Ａ １ Ａ３ ｔ？Ａ３Ａ５Ａ １Ａ２ｍ
］

■

，
ｌ Ｓｍ

 ｊ

；

！ ｉ＠０００ ０ＭＡ ，？？． ．

｜ Ａ３Ａ２Ａ５

］ ｇｇＡ ，Ａ３Ａ４Ａ５Ａ２

！ １
＂

Ａ １Ｈ００＠０００００

｜
Ａ４Ａ５Ａ３Ａ １Ａ２Ｍ

！
Ａ２ＡＳ

」 ：

Ａ３
： ｜

画 Ｅ ｘ
ｐ
ｅｒｉｍ ｅ ｎ ｔ  ｓ

ｉ （ ｅ Ａ２Ａ４Ａ３Ａ５Ａ １ Ａ２ ＭＡ３Ａ５Ａ ｌ

Ｊ

Ｉ Ｉ
１ ６

°

０

＇

０

＂

ｌ

－

： １ Ｉ
７Ｗ Ｉ

－

：

Ｃ

Ｉｇ
６ 。。 。。酬ｍＢＩＩＢＭＢ ：

＿

９００００ 株／公 顷

１

 Ｊ

图 ３ －

１ 研究区域和实验设计

１ ８
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

（ Ａ ） 研究区域 ； （
Ｂ

）试验区品种密度图 ； （
Ｃ

）小汤山基地玉米试验区正射影像

Ｆ ｉ

ｇ
．３ －

１Ｒｅ ｓ ｅａｒｃ ｈａ ｒｅａａｎｄｅｘｐ ｅ ｒ ｉｍ ｅ ｎ ｔａ ｌ ｄ ｅｓ ｉｇｎ

（
Ａ

）
Ｒｅ ｓｅａ ｒｃｈａ ｒｅ ａ

；（
Ｂ

）
Ｖａ ｒ ｉ ｅｔｙ

ｄｅｎ ｓ ｉ ｔｙ
ｍ ａｐｏｆ ｔｈ ｅｅｘｐｅ ｒ ｉｍ ｅｎ ｔａ ｌａ ｒｅａ

； （
Ｃ

）
Ｏ ｒｔｈ ｏｐ

ｈ ｏ ｔｏｏ ｆｔ ｈ ｅｍ ａｚ ｉ ｅ

ｅｘｐｅ ｒ ｉｍ ｅ ｎ ｔａ ｌａｒ ｅａａ ｔＸ ｉａｏ ｔａｎ ｇｓ ｈ ａｎＢａ ｓ ｅ

３ ． １ ．２ 数据获取及预处理

图像数据获取使用 的是大疆御 ２ 无人机 ， 本研宄共获取 。 本研宄选用大疆 Ｍ ａｖ ｉｃ２

无人机作为数据获取平台 ， 对试验 田里处于吐丝阶段的 ６０ 个小 区地块开展图像采集工

作 ， 如 图 ３
－

２ 所示 ， 该无人机获取的 图像分辨率是 ５４７２
＊
３ ６４ ８ 像素 ， 在玉米冠层上方 １ ０ｍ

处位置拍照 ， 航向重叠度和旁向重叠度均为 ８０％ ， 地面分辨率为 ２ 毫米 。 实验最终采集

到 ５４９ 张清晰且具有高研究价值的玉米冠层高清数码图像 ， 由于无人机体积小 ， 质量轻

（ ９０ ５ｇ ） ， 因此旋翼旋转产生的风场 比较小 ， 对雄穗的扰动也较小 ， 故获取的 图像质量

较高 。 另 外 ， 为确保采集数据的精确性和稳定性 ， 本研宄的无人机图像数据采集是处于

光照稳定且无风条件下进行的 ， 目 的是最大限度地降低光照变化以及玉米植株晃动对检

测带来的不利影响 。

图 ３ －２ 御 ２ 无人机

Ｆ ｉ

ｇ
．３ －

２Ｍ ａｖ ｉ ｃ２ＵＡＶ

另外 ， 如表 ３
－

１ 所示 ， 为 了深入探究玉米品种与种植密度对模型检测精度的影响 ，

本研宄在训练集和验证集所对应的样本区域 中 ， 针对每个玉米品种 ， 在每种种植密度条

件下 ， 统
一

选取 ８０ 张雄穗影像 ， 以此构建训练集 ， 最终 ５ 个品种和 ４ 种种植密度共挑

选出切割后 １ ６００ 张训练集影像 。 在验证集数据选取方面 ， 对于不同种植密度的玉米材

料 ， 每个品种均选取 １ ０ 张影像 。 通过这种方式 ， 从 ５ 个品种和 ４ 种种植密度的材料中 ，

一

共获取 了２００ 张影像作为验证集 。 至于测试集数据 ， 本研宄对每个材料在每个种植密

度下均获取 １ ６ 张 图像 ， 经过这样的操作 ， 最终得到 了 总计 ３ ２０ 张测试集数据 。

１ ９
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

表 ３－

１ 深度学习方法在不同场景下的数据集构成



Ｔａｂ ．３ －

１Ｃｏｍｐｏｓ ｉｔｉｏｎｏｆ ｄａｔａｓｅｔｓ ｆｏｒ ｄｅｅｐ
ｌｅａｒｎｉｎｇ

ｍｅｔｈｏｄｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎ ｔｓｃｅｎａｒｉｏ ｓ


数据集名称训练集验证集测试集

品种数据集 １ ６００ ２００ ３ ２０

种植密度数据集 １ ６００ ２００ ３２０

针对不同光照强度对模型识别精度的影响研宄 ， 由于短时间 内 自然环境下多种梯度

且稳定的光照条件难 以满足 ， 因此本研究采用模拟光照的方式获得多种光照梯度条件的

玉米雄穗数据集 。

由于无人机获取的影像分辨率很高 ， 达到毫米级 ， 因此对于真实的玉米抽雄状态通

过 目视解译图像即可完成 ， 解译结果作为真实数据进行对比验证 。

由于无人机获取的原始图像尺寸较大 （ ５４７２ ｘ ３ ６４８ 像素 ） ， 现有的深度学习算法无

法使用原始分辨率图像进行训练 ， 并且 ， 由于深度学习模型对电脑硬件资源要求较高 ，

大尺寸图像将对电脑资源提出更为苛刻的要求 ， 因此需要将图像进行切割分块处理 ， 通

常 ， 基于不同的应用场景 ，

一

般将图像切割成 ３ ２
＊
３ ２ 、 ６４

＊
６４ 、 １ ２ ８

＊
１ ２８ 、 ２ ５ ６

＊
２５６ 、 ５ １ ２

＊
５ １ ２ 、

１ ０２４
＊

１ ０２４ 等分辨率 ， 这里为了平衡 电脑计算资源 ， 也为了捕获雄穗更多细节 ， 这里将

图像切割成 ６００
＊
６００ ， 切割完成后最终获得 ２ １ ２０ 张可用来直接训练的玉米雄穗图像 ， 使

用 的处理其配置为 ｗｉｎｄｏｗｓ ｌ ｌ 系统 ， ２ 个英伟达 １ ０８０ 显卡 ， １ ２８Ｇ 内存 ， １ ＴＢ 固态硬盘 ，

２４ 核处理器 。

本研宄使用 Ｌａｂｅ ｌｌｉｎｇ（版本号 ４ ．０ ） 软件对玉米图像中 的雄穗进行标注 ， 并生成

ＰＡＳＣＡＬ ＶＯＣ 格式的 ＸＭＬ 数据集 ， 其中 ， ＸＭＬ 文件包含了影像的宽度 、 高度 以及通

道数等信息 ， 同时记录检测 目标的类别 以及左上 、 右下两个顶点的坐标 。

３ ． １ ．３ 数据处理方法

（ １ ）Ｆａｓｔｅｒ Ｒ－ＣＮＮ模型

ＦａｓｔｅｒＲ－ＣＮＮ 模型的主干特征提取网络为 ＶＧＧ １ ６ ， 该网络将输入的图像通过
一

系

列的卷积层 、 池化层和激活函数等操作 ， 将原始图像转换为
一

个特征图 ， 其 目 的是提取

图像的高级特征 ， 这些特征能够表征图像中不同物体的特征信息 ， 它会通过多个卷积层

逐步减少 图像的空间尺寸 ， 同时增加特征图 的深度 ， 从而捕捉到图像中 的边缘 、 纹理 、

形状等信息 。 图像经过特征提取之后生成的特征图被传入区域建议网络 （ Ｒｅｇ
ｉｏｎ Ｐｒｏｐｏｓａｌ

Ｎｅｔｗｏｒｋ
，
ＲＰＮ ） 和感兴趣区域 （ Ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ Ｉｎｔｅｒｅｓ ｔ

，
ＲＯ Ｉ ） 池化层 ， 而ＲＰＮ是Ｆａｓｔｅｒ Ｒ－ＣＮＮ

的
一

个关键创新 ， 它在特征图上滑动
一

个小窗 口 ， 在每个位置上生成多个不同尺度和长

宽 比的锚框 （Ａｎｃｈｏｒ Ｂｏｘｅｓ ） 。 对于每个锚框 ， ＲＰＮ 会预测两个信息 ，

一

是该锚框是否

２０
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

包含
一

个物体 （二分类 问题 ， 即前景或背景 ） ，
二是对锚框的位置进行微调 的偏移量 （边

界框回 归 ） 。 通过
一

个卷积层来同时完成这两个任务 ， 输 出包含前景 ／背景得分的分类特

征 图和边界框回 归特征 图 。 这使得 ＲＰＮ 能够高效地生成
一

系列可能包含物体的候选区

域 ， 相 比之前的方法 （ 如选择性搜索等 ） ， 大大提高 了候选区域生成的速度和效率 。

在模型处理过程 中 ， 输入到区域建议网络的那部分数据 ， 会针对候选框实施二分类

分析 ， 与此同时初步进行边界框回归操作 。 而对于传入感兴趣区域池化层 （ ＲＯ Ｉ Ｐｏｏ ｌ ｉ ｎｇ ）

的部分 ， 由于从区域建议网络 （ ＲＰＮ ） 输 出 的候选框以及特征 图 ， 它们在大小和 比例上

呈现 出各种各样的形态 。 但后续的分类层与 回 归层 ， 却 明确要求输入具有固定 的大小 。

所 以 ， 在这
一

环节需要将 ＲＰＮ 输 出 的候选框和特征图 ， 调整为适合全连接网络输入的

维度 。 ＲＯ ＩＰｏｏ ｌ ｉｎｇ 能够把对应不 同尺寸候选区域的特征图 区域进行映射 ， 映射成
一

个

固定尺寸的特征图 ， 以此满足后续处理的需求 。 它会把各个候选区域细分为多个子区

域 ， 针对每个子区域实施池化运算 （ 例如最大池化 ） 。 通过这样的操作 ， 原本尺寸各异

的区域特征就会被转化为固定大小的特征 向量 ， 为后续的模型处理提供统
一

规格的输入

数据 ， 从而使得这些特征可 以输入到后续 的全连接层进行处理 。 接着进行边界框 回 归

Ｒｅｇ 和分类 Ｃ ｌ ａｓ ， 这两层都是全连接层 ， 分类层用于预测每个候选区域的类别 ， 即确定

候选区域 内物体的类别 ， 回归层则用于对候选区域的边界框进行精确 的位置调整 ， 以更

准确地定位物体 ， 它会输 出边界框的精确位置信息 ， 包括中心坐标和宽高的调整量 。 图

３
－

３ 为 Ｆａｓ ｔｅｒＲ－ＣＮＮ 网络结构 图 。

ＲＰＮ

＿
ｉ
／ｌ

—

，－
？
Ｌ

ｃ

—

输入

響 ＼Ｉ

Ｌｒ－ ＨＰ
＿

＾ Ｃ ｌａｓ

图 ３
－

３Ｆａ ｓ ｔｅ ｒＲ －ＣＮＮ 网络结构图

其 中 ， ＦＥＮ ： 特征提取网络 ：
ＦＭ ： 特征图 ；

ＲＰＮ ： 区域建议网络 ；
ＲＯＩＰｏｏ ｌ ｉｎ

ｇ
： 感兴趣区域池化 ： ＦＣ ： 全连接层 ；

Ｒｅ
ｇ

： 边界框 回 归 ；
Ｃ ｌ ａ ｓ ： 边界框分类

Ｆ ｉ

ｇ ．３ －３Ｔｈ ｅｎ ｅ ｔｗｏ ｒｋ ｓ ｔ ｒｕ ｃ ｔｕ ｒｅｄ ｉ ａ ｇｒａｍｏ ｆ Ｆａ ｓｔｅ ｒＲ －ＣＮＮ

ＦＥＮ ： ｔ ｈ ｅ ｆｅａ ｔｕ ｒｅ ｅｘ ｔ ｒａｃ ｔ ｉ ｏｎ ｎ ｅ ｔｗｏ ｒｋ
；ＦＭ ： ｔｈ ｅ ｆｅａｔｕ ｒｅ ｍ ａ

ｐ ； 
ＲＰＮ ： ｔｈｅ  ｒｅ

ｇ
ｉ ｏ ｎ

ｐ
ｒｏｐｏ ｓａ ｌ ｎ ｅ ｔｗｏ ｒｋ

； 
ＲＯ ＩＰｏｏ ｌ ｉ ｎ

ｇ ： ｔｈ ｅ ｒｅｇ
ｉ ｏｎ ｏ ｆ

ｉ ｎ ｔｅ ｒｅ ｓ ｔ
ｐ

ｏｏ ｌ ｉｎｇ ；ＦＣ ： ｔｈ ｅ ｆｕ ｌ ｌ

ｙ 
ｃ ｏ ｎｎ ｅｃ ｔｅｄ ｌａｙ

ｅ ｒ
；Ｒｅｇ ： ｒｅ

ｇ
ｒｅ ｓ ｓ ｉ ｏ ｎ

； 
Ｃ ｌａ ｓｘ ｌａ ｓ ｓ ｉｆｉ ｃａ ｔ ｉ ｏｎ ．

（ ２ ）ＳＳＤ 模型

２ １
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

Ｓ ＳＤ 网络结构如 图 ３
－４ 所示 ， 其中 ， ＶＧＧ １ ６ 深度卷积神经网络 ， 作为 Ｓ ＳＤ 模型

最为常用 的基础架构 ， 其核心功能是进行图像特征的提取 。 具体而言 ， 这个特征提取网

络 以 ＶＧＧ １ ６ 的卷积层 Ｃ ｏｎｖ４
＿

３ 作为起始点 ， 并在 Ｃ ｏｎｖ７？Ｃｏｎｖ ｌ ｌ
＿

２ 层中总计获得 ６

个特征图 。 这些特征图 的尺寸大小依次递减 ， 目 的是用于检测不 同尺度的 目 标 。

ＶＧＧ １ ６

ｉ ＞ｔ

＾ ：ｉ ｉｌＪ＾＞１

输人ｄ Ｊｄ ： ｆｒ ｉ

６００
＊
６００Ｗ ｉＬ

ｖ

 ！Ｊ Ｉ１ｎ
＞１■

＾

ｐ ｉ１ ｉ
■

 ｆｆｉ

Ｗ ［ ． ＼ｙｙ ＼ｖ Ｉｖ１１／ １１／ ｉｖ Ｉ ｜■
Ｃｏｎｖ４

＿

３Ｃｏｎｖ７Ｃ ｏｎｖ ８
＿

２Ｃ ｏｎｖ９ ２Ｃ ｏｎｖ ｌ ０
？

２Ｃｏｎｖ ｌ ｌ
一

２

图 ３ －４ＳＳＤ 网络结构

Ｃｏｎｖ４ ３
？Ｃ ｏｎｖ ｌ ｌ ２ ： 特征 图层 １

？

６
；Ｄｅ ｔｅ ｃ ｔ ｉ ｏｎ ｓ 表示先验框 ；

ＮＭ Ｓ ： 非极大值抑制

Ｆ ｉ

ｇ ．３ －４Ｔ ｈ ｅｎ ｅ ｔｗｏ ｒｋｓ ｔｒｕ ｃ ｔｕ ｒｅｏｆ ＳＳＤ

Ｃｏｎｖ４
＿

３
￣Ｃｏ ｎｖ  １ １ ２ ：ｆｅａｔｕ ｒ ｅ  ｌ ａｙｅ

ｒｓ １ 

？

６
； 
Ｄｅ ｔｅｃ ｔ ｉ ｏｎ ｓ ：ａｎ ｃｈｏ ｒ ｂ ｏｘｅ ｓ

； 
ＮＭ Ｓ ：ｎｏｎ － ｍａｘ ｉｍｕｍｓｕｐｐ ｒｅ ｓ ｓ ｉ ｏｎ ．

（ ３ ）ＹＯ ＬＯ
＿

Ｘ
模型

Ｙ〇ＬＯ Ｘ 以 ＹＯＬＯ
＿

Ｖ ３
［

１ ３ ７
，

１ ３ ８
］ 作为基础框架 ， 其架构主要涵盖三个部分 ： 主千部

分的特征提取网络 ， 用于初步提取图像的基础特征 ； 加强特征提取网络 （ ＦＰＮ＋ＰＡＮ ） ，

进
一

步对 己提取的特征进行优化和强化 ， 提升特征的质量与表现力 ； 以及位于输 出端的

解耦头部 ， 负责对处理后 的特征进行解析与预测 。

此外 ， 为 了 使模型 能够更好地应对多样的输入场景 ， 并有效提高识别 的精准度 ，

ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 引 入 了
一

系列先进技术 。 其中包括数据增强技术 ， 通过对输入数据进行多样

化处理 ， 增加数据的丰富性与模型的泛化能力 ； 免锚机制 ， 简化 了 目标检测过程中 的锚

框设定 ， 提升检测效率 ； 还有高级标签分配策略 Ｓ ｉｍＯＴＡ ， 能够更合理地分配标签 ， 优

化模型的训练效果 。 ＹＯＬＯ Ｘ 的总体结构详见图 ３
－

５ 。

２ ２
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

Ｉ 输入图像主干特征提取网络 １

１

晷

Ｉ■
■…＂

ｊｆｉｆ（Ｉ ｉｌ
ｉ



＋
 一—

ｒ

—

；



＼ ｔ

＂

＼
ｌｒ

—

＼ｂ
￣￣̄

／
￣

Ａ／７１＾

ｉ＾ｎ４＾ｊ—ｎｔ

ｉ 瞧

Ｉ＾３
＾

 ；

Ｉ，

丨
Ａ

Ｉ

Ｆ ＰＮ ＋ＰＡＮ ｜
睡

－ ｔ － －

ｚ
－ － －

ｉ．

－ －

ｚ．

－

ｉ．

－ － －－

４ －

／ ＪＳ

ｉ －

图 ３ －

５ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 网络结构

Ｃ ａｔ通道数叠加模块 ；
Ｕ
ｐ
ｓａｍ

ｐ
ｌ ｉ ｎｇ ：上采样模块 ； ＳＰＰ ：空间金字塔池化模块 ；

Ｃ Ｓ Ｐ １

？Ｃ Ｓ Ｐ２ ： 跨级部分连接模块 ；
ＹＯＬＯ

Ｈ ｅａｄ ： 输 出端检测器模块 ；
ＦＰＮ ： 特征金字塔模块 ；

ＰＡＮ ： 像素聚合 网络模块

Ｆ ｉ
ｇ

．３ －５Ｔｈ ｅｎ ｅ ｔｗｏ ｒｋｓｔ ｒｕ ｃ ｔｕ ｒｅｏｆ ＹＯＬＯ
＿

Ｘ

Ｃ ａ ｔｘｈａｎｎ ｅ ｌ ｎｕｍｂｅ ｒ ｓ ｔ ａｃ ｋ ｉｎ
ｇ
ｍｏｄ ｕ ｌ ｅ ｓ

；
Ｕ
ｐ
ｓａｍ

ｐ
ｌ ｉｎｇ ： ｕ

ｐ
ｓａｍ

ｐ ｌ ｉｎｇ 
ｍ ｏｄｕ ｌ ｅ ｓ

；ＳＰ Ｐ ： ｓ
ｐ
ａ ｔ ｉ ａ ｌ

ｐｙ
ｒａｍ ｉ ｄｐ

ｏｏ ｌ ｉ ｎｇ 
ｍｏｄ ｕ ｌ ｅ ｓ

；

Ｃ Ｓ Ｐ １

－

２ ：ｃ ｒｏ ｓ ｓ
－

ｓ ｔａｇｅ ｐ
ａｒｔ ｉ ａ ｌ ｃ ｏｎｎ ｅｃ ｔ ｉ ｏｎ ｓ ｍｏｄｕ ｌ ｅ ｓ

； 
ＹＯＬＯＨｅａｄ ： ｔｈ ｅ ｏｕｔｐ

ｕ ｔ ｅ ｎｄ ｄ ｅ ｔｅｃ ｔｏ ｒ ｍ ｏｄｕ ｌ ｅ ｓ
； 
ＦＰＮ ： ｆｅａｔｕ ｒｅ

ｐｙ
ｒａｍ ｉｄ

ｍｏ ｄ ｕ ｌ ｅ ｓ
； 
ＰＡＮ ：

ｐ
ｉｘｅ ｌ ａｇｇｒｅｇａ ｔ ｉ ｏｎ ｎ ｅ ｔｗｏ ｒｋ ｍｏｄ ｕ ｌ ｅ ｓ ．

（ ４ ） 迁移学习

通常 ， 深度学 习模型训练的精度
一

定程度上依赖标注样本的数量 ， 然而 ， 这
一

过程

往往需要大量的数据 ， 数据标注工作不仅耗费大量时间 ， 还需投入诸多人力 ， 过程繁琐

且艰辛 ，
鉴于此 ， 迁移学 习这

一

技术逐渐崭露头角 ， 受到学界与业界的广泛关注 。

迁移学 习 的核心要点 ， 是把在特定场景里所习得的特征 ， 以巧妙的方式应用于全新

场景下的学 习任务 ， 相较于那些没有利用迁移学习 的模型而言 ， 预训练模型凭借在大规

模数据上的训练 ， 积累 了丰富且有效的特征 。 这
一

特性使得其在面对数据量相对有限的

场景时 ， 能够 以更高效的方式进行训练 ， 快速得到理想的结果 。

在本研究 中 ， 选用 了 公开的 ＭＴＣ 玉米雄穗数据集 ［
３ ６

］作为迁移前数据对象 ， 并对

Ｆａｓ ｔｅｒ Ｒ －ＣＮＮ 、 Ｓ Ｓ Ｄ 、 ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 等三种经典 目 标检测模型进行预训练 。 并将训练后的模

型权重结果迁移至本研宄构建的模型 中 。 同时 ， 为进
一

步优化训练进程 ， 提升网络训练

速度 ， 防止在训练过程 中 因参数更新不当而破坏 己学 习 到 的特征权重 ， 研究采用冻结主

干网络的策略开展后续训练工作 。 迁移学习 的流程及操作细节 ， 通过图 ３
－

６ 展示的玉米

雄穗检测迁移学 习示意 图可以 了解 。

２ ３
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＿＿
训练模型一

权
＞目 标模型

图 ３ －６ 迁移学 习 示意图

Ｆ ｉｇ ．３ －

６Ｓｃｈｅｍ ａｔ ｉ ｃｄ ｉａｇｒａｍｏ ｆ ｔｒａｎ ｓ ｆｅ ｒ ｌｅａ ｒｎ ｉｎ
ｇ

本研究中 ， 分别将训练轮数 （ Ｅｐｏｃｈ ） 和批大小设置成 １ ００ 和 ４ 。 具体的训练进程如

下 ： 在前 ５ ０ 轮训练阶段 ， 对网络的主干部分执行冻结操作 ， 此时仅对后续的网络层数

进行训练 ， 在主干冻结期间 ， 初始学 习率设定为 １

＊
１ ０

＿

３

。 而在后续的 ５ ０ 轮训练里 ， 对网

络主干的学习率调整为 １

＊
丨 〇

＇

４

并进行解冻处理 。 另外 ， 学习率 、 置信度阈值和非极大值

抑制 的阈值分别设置为 ０ ． ９ 、 ０ ． ５ 和 ０ ． ３ 。

（ ５ ）Ｒｅｔｉｎ ａＮ ｅｔ网络

如 图 ３ －７ ，Ｒｅ ｔ ｉｎａＮ ｅ ｔ 作为
一

种具有代表性的单阶段 目 标检测算法 ， 在众多领域都得

到 了广泛的应用 。 该模型主要 由 四部分组成 ， 包括特征提取模块 、 特征金字塔网络 （ ＦＰＮ ）

模块 、 分类模块 以及 回 归模块等 。

其中 ， 特征提取模块核心模块是 Ｒｅｓｎｅ ｔ 残差网络 ，
这
一

选择为其在 目 标检测任务中

高效地提取图像特征奠定 了坚实基础 。 网络之所以能承担此重任 ， 主要得益于其独特的

由残差块构成的架构 。 在残差网络 尚未 问世之前 ， 深度学 习领域面临着
一

个棘手的难题 ：

随着网络深度 的不断增加 ， 网络会 出现梯度消失和退化等
一

系列严重 问题 。 具体而言 ，

当 网络层数逐渐增多时 ， 在训练过程中 ， 梯度在反 向传播过程中会逐渐减小 ， 直至几乎

为零 ， 这就是所谓的梯度消失现象 ， 这使得网络难 以更新参数 ， 无法有效学习数据 中的

复杂模式 。 同时 ， 网络退化问题也随之而来 ， 表现为训练损失不仅没有随着网络层数的

增加而降低 ， 反而不断增大 ， 导致网络的整体效果变得越来越差 ， 进而导致网络深度的

增加并未带来预期的性能提升 。 而残差块创新性地引入 了跳跃连接 （ ｓｈｏｒｔｃｕｔ ｃｏｎｎｅｃ ｔ ｉｏｎ ） ，

允许网络在传递信息时绕过
一

些层 ， 直接将前面层的输入与后面层的输 出 相加 。 这种独

特的结构使得网络能够更有效地学习 到复杂 的特征表示 ， 不仅成功解决 了梯度消失的 问

题 ， 还能让网络构建得更深 。 残差块结构主要包含两种类型 ， 如 图 ３
－７ 所示 ， 分别是基

本块 （ Ｂ ａｓ ｉ ｃＢ ｌ ｏ ｃｋ ） 和瓶颈块 （ Ｂｏ ｔｔｅＮ ｅｃｋ ） ， 它们在不 同 的场景下发挥着各 自 的优势 ，

基本块 （ Ｂ ａｓ ｉ ｃＢ ｌｏ ｃｋ ） 适用于浅层网络 ， 它 由两个 ３ ｘ３ 的卷积层组成 ， 中 间通过
一

个 Ｒｅ ｌｕ

激活函数进行连接 。 这种简洁的结构不仅能够有效地提取局部特征 ， 同时还能保证计算

２４
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

量不会过大 。 而瓶颈块 （ Ｂ ｏｔｔｅＮ ｅｃｋ ） 则更侧重于在深层网络中发挥作用 ， 它通过 １ ｘ １ 、

３ ｘ ３ 和 １ ｘ １ 的卷积层组合 ， 在减少参数数量的 同时 ， 依然能够有效地捕捉到不 同尺度的

特征信息 。 １ ｘ １ 的卷积层主要用于降维和升维 ， 在保持特征表达能力 的 同时 ， 降低 了计

算复杂度 ；
３ ｘ３ 的卷积层则负责提取核心的局部特征 。 这两种残差块的设计 ， 使得 Ｒｅｓｎｅ ｔ

网络在不 同深度和计算资源需求下 ， 都能灵活地进行调整和优化 ， 为 Ｒｅ ｔ ｉｎａＮｅ ｔ 模型在

目 标检测任务 中 的卓越表现提供了有力支持 。

Ｃｏｎ２ｄ
－＞Ｐ ７

Ｃｏｎ２ｄ
－＞Ｐ６

■ ＩＨＨ ｌ

￣

 ｌ

、 ｜



ｕ

Ｈ
￣￣

ＨＣ〇ｎ２ｄ
￣

 ＼ ｜／
—

Ｔ
＞Ｃｏｎ２ｄ

－＞Ｐ ５

个
Ｃ
 Ｉ Ｕｐ ｓａｍ

ｐ ｌ ｉｎｇ Ｉ

ＳＳＢＧｏｎ２ｄ＞０ １＞ ｜

￣￣

Ｃ ｏｎ２ｄ

￣￣

Ｐ４

个
ｃ

，
＿＿



Ｕｏ ｓａｍＤ ｌ ｉｎｇ
￣

Ｃ ｏｎ２ｄ

￣

＞＠＾
１

￣

Ｃｏｎ２ｄ

￣

Ｐ ３

ｃ
Ｌ！ Ｉ



ＦＰＮ

ｍｓ

＾
ｍ

國
图 ３ －７Ｒｅ ｔ ｉ ｎ ａＮ ｅ ｔ 网络结构

Ｆ ｉｇ ．３ －７Ｔｈ ｅｎ ｅ ｔｗｏ ｒｋｓ ｔｒｕ ｃ ｔｕ ｒｅｏ ｆ Ｒｅ ｔ ｉｎ ａＮ ｅ ｔ

值得
一

提的是 ， Ｒｅ ｔ ｉｎａＮ ｅ ｔ 网络采用 了焦点损失 （ ｆｏ ｃａ ｌ ｌ ｏ ｓ ｓ ） 作为损失函数 。 这
一

举

措有效地解决了在训练过程中正 、 负样本之间存在的不平衡问题 。 Ｒｅ ｔ ｉｎａＮ ｅ ｔ 网络的具体

结构如 图 ３
－

８ 所示 。

个

Ｒｅ ｌｕ^
八

二二
Ｒｅ ｌｕ＾

１

ｍｍｍ
Ｘ
＾
 ｌ ｘｔ


（
ａ

） 基本块 （
ｂ

）瓶颈块

图 ３ －８ 残差模块的结构

Ｆ ｉ

ｇ
．３ －８Ｓ ｔ ｒｕ ｃ ｔｕ ｒ ｅｏ ｆ ｒｅｓ ｉｄ ｕ ａ ｌｂ ｌｏ ｃ ｋ

２ ５
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１
）特征金字塔网络

在 Ｒｅ ｔ ｉｎａＮ ｅｔ 模型的架构体系里 ， 特征金字塔网络 （ ＦＰＮ ） 发挥着至关重要的作用 ，

其通过独具匠心的设计 ， 将高层语义特征与底层特征有机地相结合 ， 从而极大地增强 了

网络整体的特征提取能力 。

如 Ｒｅ ｔ ｉｎａＮｅ ｔ 网络结构所示 ， ＦＰＮ 以从特征提取网络输 出 的特征图 Ｃ ３
－Ｃ ５ 作为操作

对象 。 首先 ， 对这些特征图执行上采样操作 ， 通过精心调整分辨率 ， 使其能够与其他层

次的特征图在尺寸上达成匹配 。 紧接着 ， 将上采样后的特征图进行堆叠 ， 在这
一

过程中 ，

不同层次的特征信息相互交织 、 融合 ， 最终生成 了经过深度特征融合的 Ｐ ３
－Ｐ ５ 特征图 。

这些新生成的特征 图 ， 既保留 了底层特征图所蕴含的丰富空间细节信息 ， 又融入 了 高层

特征图所特有的强大语义抽象能力 ， 为后续精准的 目 标检测奠定 了坚实基础 。

在构建特征金字塔的过程中 ， Ｐ６ 与 Ｐ７ 的生成方式也颇具特点 。 Ｐ６ 是通过对 Ｃ ５ 进

行
一

次特定的卷积操作而得到 的 。 此次卷积操作选用 的卷积核大小为 ３ ｘ ３ ， 步长设定为

２ 。 这样 的参数设置能够在保证对 Ｃ ５ 特征进行有效筛选与提炼的 同时 ， 合理地降低特征

图 的尺寸 ， 从而使其具备更适应检测较大 目 标的特征特性 。 而 Ｐ７ 的生成则是利用激活

函数 Ｒｄｕ 对 Ｐ６ 进行
一

次卷积操作 。 同样 ， 这里的卷积核大小为 ３ ｘ ３ ， 步长为 ２ 。 Ｒｅ ｌｕ

激活 函数的运用 ， 使得 Ｐ６ 在经过卷积变换后 ， 能够进
一

步突 出显著特征 ， 抑制无效信

息 ， 让 Ｐ７ 更精准地聚焦于大 目 标的关键特征表达 。

在特征金字塔所形成的不同层次特征 图 中 ， 其尺寸特性与 目标检测的适配性紧密相

关 。 高层特征 图 由于在网络的层层卷积与降采样过程中 ， 尺寸逐渐缩小 ， 这使得它们能

够在更宏观的视角下整合信息 ， 有利于检测较大的 目 标 。 与之相反 ， 底层特征图 由于还

保留着较高的分辨率 ， 尺寸相对较大 ， 这使得它们能够捕捉到更多细微的局部信息 ， 便

于检测较小的 目 标 。

通过上述
一

系列严谨且巧妙的操作 ， 最终 Ｒｅ ｔ ｉｎａＮｅ ｔ 模型得到 了五个特征图 Ｐ ３
－Ｐ ７ 。

在实际的 目 标检测任务里 ， 这些特征图各司 其职 。 其 中 Ｐ ３
－Ｐ ５ 凭借其融合 了丰富底层细

节与
一

定高层语义的特性 ， 通常被用于小 目 标检测 ； 而 Ｐ６ 和 Ｐ７ 则 因其在生成过程中所

具备 的大尺度特征聚焦能力 ， 主要用 于大 目 标检测 。 这种精细 的分工与协作 ， 使得

Ｒｅ ｔ ｉｎａＮｅ ｔ 模型在面对各种不同尺度的 目 标时 ， 都能够展现出卓越的检测性能 。

２
）分类与回归子网

在 Ｒｅｔ ｉｎａＮｅ ｔ 模型的架构 中 ， 分类与 回 归子网在特征金字塔网络 （ ＦＰＮ ） 的每
一

层都

与
一

个全卷积网络相连接 ， 这
一

设计具有重要的功能和意义 。

该全卷积网络在整个模型 中扮演着关键角色 ， 其主要的功能涵盖 了两个重要方面 。

一

方面 ， 它需要预测每个空间位置上每个锚框 以及 Ｋ 类物体出现的概率 ， 这是 目 标检测

任务 中判断物体类别 归属的关键步骤 。 对于输入的特征图 ， 网络会依据其学习 到的特征

２ ６
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信息 ， 仔细评估每个位置可能存在的不同类别物体的可能性 。 另
一

方面 ， 当预测为正样

本时 ， 该网络还要输出物体相对于锚点的位置 ， 这是实现精准定位的重要信息来源 。 通

过这两个方面的协同工作 ， 全卷积网络使得 ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 模型能够在检测物体的 同时 ， 准

确地确定其位置信息 ， 为后续的 目标检测和定位任务提供强有力的支持 。

回归子网 的结构与分类子网在大体上相似 ， 它们共享相似的卷积操作流程 ， 同样使

用 四个 ３ ｘ ３ 的卷积核对特征图进行卷积操作 ， 以提取和处理特征信息 。 然而 ， 它们之间

也存在着
一

些显著的区别 ， 主要体现在激活函数与最终输出层的通道数量上 。 回归子网

的最后
一

层使用线性激活函数 ， 线性激活函数在保留原始特征信息的基础上 ， 直接输出

预测结果 ， 不会对结果进行非线性变换 ， 这更符合回归任务中对于边界框位置信息的需

求 。 同时 ， 回归子网最终输出 图像的通道数量为 ４Ａ ， 这是因为在 目标检测的边界框回

归任务中 ， 需要对每个锚框的四个边界位置 （例如左上角和右下角 的坐标 ， 或者中心坐

标及宽高 ） 进行预测 ， 因此需要 ４Ａ 个通道来存储这些信息 。 通过这样的结构设计 ， 回

归子网能够有效地调整锚框的位置 ， 使其更精确地贴合 目标物体 ， 为 ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 模型实

现精确的 目标检测提供了不可或缺的支持 。

这种分类与回归子网与全卷积网络的巧妙结合 ， 以及其各 自精心设计的网络结构和

激活函数的运用 ， 共同构成 了ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 模型在 目标检测任务中 出色性能的基础 ， 使得

它能够在不同尺度和复杂场景下 ， 都能准确地检测出 目标物体并确定其位置和类别信息 。

３
）损失函数

损失函数 （ Ｌｏｓ ｓＦｕｎｃｔｉｏｎ ） 是用来衡量预测结果于真实结果之间差异大小的函数 。

在不同 的任务和模型 中 ， 会使用不同类型的损失函数 。 例如 ， 在回归任务中 ， 常见的损

失函数有均方误差 （ＭｅａｎＳｑｕａｒｅｄＥｒｒｏｒ ， ＭＳＥ ） ， 它计算预测值与真实值之间 的平方差

的平均值 ， 公式为 ：

ＭＳＥ＝ｒＳｆ＝ １ （ｙ ｉ

－

ｙｔ ）

２ （ ３
－

１ ）

７１

其中 是真实值 ， ＾ 是预测值 ， ｎ 是样本数量 。 这种损失函数对于预测连续数值的

任务很有效 。

在分类任务中 ， 常用 的损失函数有交叉熵损失 （ Ｃｒｏｓ ｓＥｎｔｒｏｐｙＬｏｓ ｓ ） 。 对于二分类

问题 ， 其公式为 ：

ＣＥ＝－

［ｙｌｏｇ（ｙ ）
＋

（
ｌ 

－

ｙ ）
ｌｏｇ（ 

１ 

－

５
＞

） ］ （ ３
－２ ）

其中是 ｙ 真实标签 （ 〇 或 １ ） ， ９是预测概率 。 对于多分类问题 ， 交叉熵损失的
一

般公式为 ：

ＣＥ＾Ｕ ｙ ｉ

ｌ ｏｇｍ （ ３
－

３ ）

其中 ｋ 是类别数量 ， 是第 ｉ 类的真实标签 （通常是 ｏｎｅ－ｈｏｔ 编码 ） ， 兄是预测为第 ｉ

类的概率 。 交叉熵损失函数能够很好地衡量分类模型的预测准确性 ， 促使模型学习 到正

２ ７
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确的分类边界 。

在 目标检测任务中 ， 为了解决训练时正负样本不平衡 问题 ， 在 ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 模型中使

用 了焦点损失 （ ＦｏｃａｌＬｏｓｓ ） ， 它通过对不同难易程度的样本赋予不同的权重 ， 使得模型

更加关注难样本和正样本 ， 从而提高模型的检测性能 。 其公式为 ：

ＦＬ＝－ａ
（
ｌ
—

ｙ）
Ｙ

ｙｌ〇ｇ（ｙ）
—

ａｙ（
ｌ
－

ｙ）
ｌ〇ｇ（

ｌ
－

ｙ） （ ３
－４ ）

其中 ａ 和 Ｙ是可调节的超参数 ， 用于控制正负样本的权重和难易样本的权重 。

损失函数的选择和优化对于模型的性能和训练效果有着直接的影响 ， 合适的损失函

数能够帮助模型更快地收敛并获得更好的预测结果 。

４ ）ＦＰＮ 结构优化

在 ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 算法中 ， 特征金字塔网络 （ ＦＰＮ ） 通常是 自底向上的 ， 这种方式传递的

信息到高层特征图后将变得非常模糊 ， 特别是对于小 目 标而言 ， 甚至丢失其原始信息 ，

最＾？无法实现精准识别 。

为此 ， 本研宄依托 ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 算法 ， 针对经典的 ＦＰＮ 实施优化举措 。 为 了更清晰地

阐述在原 ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 算法基础上优化 ＦＰＮ 结构的具体操作 ， 下面结合图 ３
－

９ 展开详细

说明 。 在 目标检测领域 ， 不同层次的特征图蕴含着不同粒度的语义信息 ， 底层特征图具

有更精细的定位信息 ， 但语义信息相对较弱 ； 高层特征图则具备丰富的语义信息 ， 却在

定位精度上有所欠缺 。 为了充分发挥各层特征图的优势 ， 我们在原有的 ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 算法

中巧妙地增添 了
一

条 自上而下的路径 ， 其核心 目 的在于促进底层语义信息与高层语义信

息的深度融合 ， 从而对定位信息进行有效的补偿与强化 ， 使模型在 目标检测任务中能够

更精准地定位 目标物体 。

在具体的操作流程中 ， 我们 以经典 ＦＰＮ 的输出作为起点 。 首先 ， 选取输出 Ｃ３
＿

ｌ

进行下采样处理 。 下采样操作可以调整特征图的尺寸 ， 使其与后续参与融合的特征图在

维度上相匹配 ， 同时也能在
一

定程度上整合局部信息 ， 增强特征的表达能力 。 经过下采

样后的 Ｃ ３
＿

ｌ 与 Ｃ４
＿

ｌ 进行加权融合 。 加权融合是
一

种灵活的信息整合方式 ， 通过为不

同特征图分配不同 的权重 ， 能够根据实际需求有针对性地强调或弱化某些特征 ， 从而更

好地平衡底层和高层语义信息 。

完成第
一

次融合后 ， 将融合结果再次进行下采样 ， 以适应与 Ｃ ５
＿

ｌ 融合的要求 。 同

样 ， 再次下采样后的特征图与 Ｃ ５
＿

ｌ 进行加权融合 ， 进
一

步整合更高级别的语义信息 ，

使得特征图既保留 了底层的精细定位信息 ， 又融入了高层的丰富语义信息 。

最后 ， 为了进
一

步提取和优化融合后的特征 ， 对各层输出结果执行卷积操作 。 卷积

操作是深度学习 中常用 的特征提取手段 ， 它可以通过
一

系列的卷积核在特征图上滑动 ，

提取 出更具代表性和 区分度的特征 。 经过卷积操作后 ， 我们最终得到优化后的 ＦＰＮ 输

出 Ｐ３ 至 Ｐ５ ， 这些输出特征图将为后续的 目 标检测任务提供更强大 、 更全面的特征支

２８
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持 ， 有助于提高模型的检测性能和精度 。

Ｃ ３ １


Ｃ ３—
＝

ｊ
＞Ｃｏｎｖ２ ｄ—Ｐ ３

ＡＣ４
一

１Ｘ


Ｃ４— ＞Ｃｏｎｖ２ｄ—＞Ｐ４



。 ５—
Ｊ＿９１

」
＾

？＞Ｃｏｎｖ２ｄ—＞Ｐ ５

图 ３ －９ 优化后的特征金字塔网络结构

Ｆ ｉ

ｇ ．３ －９Ｔｈｅｓ ｔ ｒｕ ｃ ｔｕ ｒｅｏ ｆ ｔｈｅｏ ｐ ｔ ｉｍ ｉｚｅｄＦＰＮ

５ ） 注意力机制

注意力机制使网络更加关注期望的 目 标信息 。 在本研宄 中 ， 网络的 目 标是精准检测

玉米雄穗 ， 因此将注意力机制 引 入网络 ， 让模型更加关注玉米雄穗的特征信息 。 注意力

机制分为通道注意力机制 、 空间注意力机制 以及通道和空间相结合的 ＣＢＡＭ（卷积块注

意力模块 ） 注意力机制 ［
１ ３ ９

］

。

在本研宄里 ， ＣＢＡＭ 被应用于模型优化 。 输入的特征图首先进入通道注意力模块 ，

在这
一

模块中 ， 针对各个输入特征层 ， 会分别进行全局最大池化和全局平均池化 ， 目 的

是获取两个通道注意力 向量 。 这两个向量随后被输入到
一

个 由隐藏层和 多层感知器组成

的共享网络 。 经共享网络处理后 ， 将得到 的两个通道注意力 向量相加 ， 接着通过 Ｓ ｉｇ
ｍ ｏ ｉｄ

函数把输出特征层 中各通道的权重归
一

化至
［
〇

，

１
］
区 间 ， 如此便得到 了通道注意力模

块的加权输 出 。 之后 ， 把该加权输出与输入特征层相乘 ， 进而得到输 出特征图 ； 紧接着 ，

这个输 出特征 图被送入空间注意力模块 ， 在该模块中 ， 会对特征图上的每个特征点执行

最大池化和平均池化 ， 完成池化后 ， 将这两个池化结果进行堆叠 ， 再借助通道数为 １ 的

卷积操作来调整通道数量 。 随后 ， 利用 Ｓ ｉｇｍｏ ｉｄ 函数将特征层中每个特征点 的权重归
一

化到
［
０

，
１

］
区 间 ， 最后将输 出权重与输入特征层相乘 ， 最终得到 ＣＢＡＭ 的输 出 。 图 ３

－

１ ０

展示 了ＣＢＡＭ 的结构 。

＿＿＿＞通道注意
空间注意 －

ｄ
力机制

；

力机制
＼）

￣

Ａ
＂

！二圖二ｓ＿
ｃ：＝－

；

丨 ！

＊ Ｉ
￣￣ｒＡｖ ｇ Ｐｏｏ ｌＳ ｈ ａ ｒｅｄ ＭＬ ＰＭｅ １￣Ｖ

 ［

Ｍａｘ Ｐｏｏ ｌ ． Ｓ
ｐ
ａｈａ ｌ 

Ａ ｔ ｔ ｅｎ ｔ ． ｏｎ

Ｌａ
 １＾＾也ｔｆ ｌ 一■ ■ 一一 达 一＿

^

图 ３ －

１ ０ 卷积块注意力机制网络结构

Ｆ ｉ

ｇ
．３ －

１ ０Ｔｈ ｅ ｓ ｔ ｒｕ ｃ ｔｕ ｒｅｏ ｆ ｔｈ ｅＣＢＡＭａ ｔ ｔｅ ｎ ｔ ｉｏ ｎｍ ｅｃｈ ａｎ ｉ ｓｍ

２ ９
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３ ． １ ．４ 精度评价方法

在本研究中 ， 平均精度 （ＡＰ ） 、 精确度 （ Ｐ ） 、 召 回率 （ Ｒ ） 以及准确度 （
Ａｃｃｕｒａｃｙ）

被用于评估模型的检测性能 。 平均精度是玉米雄穗检测的
一

项综合评估指标 ， 其数值是

衡量模型性能的
一

个非常重要的指标 。 精确度指的是正确预测的正样本 占所有预测为正

样本的 比例 。 召 回率指的是正确预测的正样本 占所有实际正样本 比例 。 平均精度 、 精确

度、 召 回率的计算公式如下 ：

ＡＰ＝

ｊ^ Ｐ
ｉ
Ｒ
）
ｄＲ （ ３

－

５ ）

Ａｃｃｕｒａｃｙ 

＝ 
— — （

３
－６ ）

ＴＰ＋ＴＮ＋ＦＰ＋ＦＮ

其中 ， ＴＰ 是指被预测为 １ ， 实际也为 １ 的样本 ， ＴＮ 是指被预测为 ０ ， 实际也是 ０

的样本 ， ＦＰ 是指被预测为 １ ， 实际为 ０ 的样本 ， ＦＮ 是指被预测为 ０ ， 实际为 １ 的样本 。

此外 ， 本研宄还使用计数指标 ， 这主要是因为检测指标无法很好地区分因品种和种

植密度不同而导致的检测差异 。 计数指标的计算公式如下 ：

Ｒ
２
＝１

￣

ｆ^ （ ３
＇７ ）

ＲＭ Ｓ Ｅ＝ （ ３
－８ ）

ＭＡＥ ＝ ｉ
Ｓｆ＝ ｉ ｜

ｓ
￡

－

Ｐ ｉ ｌ （ ３
－９ ）

式中 ， Ｒ
２

表示决定系数 ， ＲＭＳＥ 表示均方根误差 ， ＭＡＥ 表示平均绝对误差 ， ｎ 表示

图像数量 ， Ｓ
ｉ
和巧分别表示第 ｉ 张图像中雄穗数量真实值和预测值 ， §

■

表示实际数量平均

值 。

３ ．２ 结果与分析

３ ．２ ． １ 迁移学习方法下玉米雄穗检测结果

试验选取 了在 目标检测领域颇具代表性的 ＦａｓｔｅｒＲ－ＣＮＮ 、 Ｓ ＳＤ 和 ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 这三种

网络作为研究对象 ， 并将制作好的玉米雄穗数据集应用于这些网络 ， 开启正式的训练过

程 。 在这
一

阶段 ， 网络从初始状态开始 ， 逐步学习玉米雄穗图像的特征 ， 不断调整 自 身

的参数 ， 以期在检测任务中展现出更好的性能 。

随后 ， 为了进
一

步提升网络性能 ， 本试验创新性地运用迁移学习这
一

高效策略对这

三个网络展开进
一

步深入的训练 。 迀移学习 的 引入 ， 旨在利用 己有的知识和特征信息 ，

为网络注入新的活力 ， 使其在处理玉米雄穗检测任务时展现出更卓越的能力 。

３０
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经过
一

系列的训练和评估后 ， 最终的实验结果被系统地整理并呈现在表 ３
－２ 中 。 通

过对表 ３
－２ 的细致观察和分析 ， 可以发现 ， 与未使用迁移学习 的情况相 比 ， 当采用

迁移学习 的方法后 ， 这三种网络在召 回率和平均精度这两个关键指标上均取得了显著的

提升 。 具体而言 ， 对于 Ｆａｓｔｅｒ Ｒ－ＣＮＮ ， 其召 回率大幅提升了２ １ ．９６％ ， 这意味着该网络在

识别玉米雄穗时 ， 能够更准确地找出更多真实 ＴＰ 样本 ； 同时 ， 其平均精度也上升 了

１ ６ ．２ １％ ， 表明该网络在正确识别 ＴＰ 样本和排除 ＴＮ 样本方面的能力得到 了显著增强 。

对于 Ｓ ＳＤ 网络 ， 其召 回率和平均精度分别上升 了２ ． ７６％和 ４ ． ０５％ ， 虽然提升幅度相对较

小 ， 但也清晰地表明迁移学习为其带来了性能的提升 ， 使其在玉米雄穗检测方面更加可

靠和精准 。 而 ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 网络的召 回率和平均精度分别上升了５ ． ５ １％和 ３ ． ７６％ ， 这
一

提升

进
一

步证明 了迁移学习对于该网络的积极影响 ， 使其在保证召 回率的同时 ， 也能提高检

测的准确性 。

不仅如此 ， 为了更深入地探宄迁移学习对模型性能的影响 ， 本研宄对 Ｆａｓｔｅｒ Ｒ－ＣＮＮ 、

Ｓ ＳＤ 和 ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 模型在使用迁移学习前的损失变化情况进行了可视化呈现 ， 具体结果

如图 ３
－

１ １ 所示 。 从图 ３
－

ｉ ｌ 中可以直观地看出 ， 经过迁移学习 的模型呈现出 明显的优势 。

其中 ， 最显著的特征是其初始损失值显著低于未使用迁移学习 的模型 。 这
一

现象并非偶

然 ， 而是具有深刻的 内在含义 ， 它表明在模型训练初期 ， 采用迁移学习后的模型就己经

具备 了
一

定的优势 ， 并且 ， 在模型从初始状态逐步训练 ， 直到达到稳定的损失值这
一

过

程中 ， 采用迁移学习后的模型展现出 了更快的收敛速度 ， 这意味着它能够更迅速地找到

最优的参数组合 ， 更高效地趋向于最优状态 ， 减少 了训练时间和资源的消耗 ， 同时也在

一

定程度上避免了 陷入局部最优解的风险 ， 为玉米雄穗的高效 、 准确识别提供了更强大

的支持 。 这种现象充分彰显 了迀移学习在提升 目标检测网络性能方面的 巨大潜力和优势 ，

为后续的相关研宄和实际应用提供了有力 的参考和借鉴 。

表 ３ －２ 迁移学习前后不同检测樓型结果对比

Ｔａｂ ． ３ －２Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆ ｔｈｅｒｅｓｕ ｌｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎｍｏｄｅｌｓｂｅｆｏｒｅａｎｄａｆｔｅｒ ｔｒａｎ ｓｆｅｒ  ｌｅａｒｎ ｉｎｇ

召 回率平均精度标准差

̄

操作对象模型精确度 （％ ） 、准确度 （ ％ ）

（ ％ ） （ ％ ）

Ｆａｓｔｅｒ Ｒ－ＣＮＮ６９ ． １ ０７０ ． ０９７ ５ ． ８０ ８ ５ ． ０ １ ０ ． ０ １ ５

迁移学习前Ｓ ＳＤ ８ ８ ． ６ １ ８０ ．２ ３８ ７ ．４４９３ ． ０９ ０ ． ０ １ ２

ＹＯＬＯ
—

Ｘ９４ ． ９４７９ ．６７８９ ． ０３９４ ． ６２ ０ ． ０ １ ０

Ｆａｓ ｔｅｒ Ｒ－ＣＮＮ

￣￣

７ ７ ． ２７９ １ ． ９ ５９Ｚ Ｕ ９５ ． ０３ ０ ． ０ １ ４

迁移学习后 Ｓ ＳＤ９ ３ ． ２９８２ ． ９９９ １ ．４９９７ ． ３ ８ ０ ． ００９

ＹＯＬＯ
一

Ｘ９６ ． １ ５ ８ ５ ． １ ８９２ ． ７９９８ ． ８３ ０ ． ００８

３ １
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０２０４０６０８０ １ ００〇２ ５５０７ ５ １ ０ ００２０４０６０８０ １ ００

训练轮数

Ｆ ａ ｓ ｔｅｒＲ －ＣＮＮ ＳＳＤ ＹＯＬＯ Ｘ

（ ａ ） 迁移学 习前
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＇
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ｒ ＂
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＇
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＊
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Ｉ 丨

—

？

２
．＾ｉ＾／

卜
Ｖ

ｌ 、

、

０ ． ８－ １ ． ５－
—

－＇

２ ． ５？

Ｖ
＂



〇 ６ １ １ １ １ １ １ １
１ ＇ １

 ？２ １ １
１ １ ’

０ ２０４０６０８０ １ ０００ ２０４０６０８０ １ ００ ０２０４０６０８０ １ ００

训练轮数

Ｆａ ｓ ｔｅｒＲ－ＣＮＮ Ｓ ＳＤＹＯＬＯ Ｘ

（
ｂ

） 迁移学 习后

图 ３ －

１ １ 迁移学 习前后不同检测模型损失率变化

Ｆ ｉ

ｇ ．３ －

１ １Ｃｈ ａｎ ｇ ｅ ｓ
 ｉ ｎｔｈ ｅ ｌｏ ｓｓｒａ ｔｅｏｆ ｄ ｉｆｆｅｒｅｎ ｔ ｄ ｅ ｔｅｃ ｔ ｉｏ ｎｍ ｏｄ ｅ ｌ ｓ

ｂｅ ｆｏｒｅａ ｎｄａ ｆｔｅ ｒ ｔｒａ ｎ ｓ ｆｅ ｒ ｌ ｅａ ｒｎ ｉｎ
ｇ

另外 ， 由表 ３
－２ 可 以清晰地看 出 ， 在采用迁移学 习之后 ， Ｆａｓ ｔｅｒ Ｒ －ＣＮＮ 、 Ｓ ＳＤ 、

ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 这三种模型在玉米雄穗检测 的精确度方面均取得 了 显著 的提升 。 具体而言 ，

Ｆａ ｓｔｅｒ Ｒ －ＣＮＮ 的精确度提升 了８ ． １ ７％ ， Ｓ ＳＤ 的精确度提升 了４ ． ６ ８％ ， ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 的精确度

提升 了１ ． ２ １％ 。 同时 ， 在对数平均误检率 （ ＬＡＭＲ ） 这
一

指标上 ， 三种模型也展现出 了

较好的效果 ， Ｆａｓ ｔｅｒ Ｒ －ＣＮＮ的ＬＡＭＲ降低 了０ ． ２ ５ ，Ｓ ＳＤ的ＬＡＭＲ降低 了０ ． １ ５ ，ＹＯＬＯ
＿

Ｘ

的ＬＡＭＲ降低 了０ ． ０ ７ 。

图 ３
－

１ ２ 直观呈现 了三种模型 的检测结果 ， 其中对于 图 中真实存在的 １ ６ 个玉米雄穗 ，

三类模型在使用迁移学习方法后识别精确度均有所上升 ， 其中 ， ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 模型在使用迁

移学 习后全部检测 出来 ， 而不使用迀移学 习方法只 能检测 出 １ ３ 个 ， Ｆａｓ ｔｅｒ Ｒ －ＣＮＮ 模型

迁移学 习 前后分别能检测 １ ２ 核 １ ４ 个 ， ＳＳＤ 模型迁移学习 前与 Ｆａ ｓ ｔｅｒ Ｒ －ＣＮＮ 模型
一

样 ，

但迁移学习 后多检测 出 １ 个 。

迁移学 习 前 ， ＹＯＬ〇
＿

Ｘ 的性能 己经较为 出色 ， 其平均精度达到 了８９ ． ０ ３％ ， 比 Ｆａｓ ｔｅｒ

Ｒ －ＣＮＮ 高出 １ ３ ． ２ ３％ ， 比 Ｓ ＳＤ 高出 １ ． ５９％ 。在准确度方面 ， ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 的准确度为 ９４ ． ６２％ ，

３ ２
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

比 Ｆａ ｓ ｔｅ ｒＲ －ＣＮＮ 高 出 ９ ． ６ １％ ， 比 Ｓ ＳＤ 高 出 １ ． ５ ３％ 。 并且在平均误检率方面 ， ＹＯＬＯ Ｘ

也是最低的 。 同时在使用迀移学习之后 ， ＹＯＬＯ Ｘ 的性能进
一

步得到 了优化 ， 其平均精

度 （ ＡＰ 值 ） 达到 ９２ ． ７ ９％ ， 比 Ｆａｓ ｔｅｒＲ －ＣＮＮ 高 出 ０ ． ６ ８％ ， 比 Ｓ ＳＤ 高出 １ ． ３％ ， 其准确度

更是达到 了９ ８ ． ８ ３％ ， 比 Ｆａｓ ｔ ｅｒ Ｒ －ＣＮＮ 高 ３ ． ８０％ ， 比 Ｓ ＳＤ 高 １ ． ４ ５％ 。 尤其值得注意的是 ，

ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 的对数平均误检率在使用迁移学习之后降至 ０ ． ２０ ， 为三类模型 中最低 。 综合各

项指标来看 ， 无论是在使用迁移学习之前 ， 还是在使用迁移学习之后 ， Ｙ〇ＬＯ
＿

Ｘ 都表现

出 了更 出色的识别性能 ， 相 比另外两种网络 ， 它在玉米雄穗检测任务中展现 出 了更强的

优势和竞争力 ， 这凸显 了ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 模型在该任务 中 的卓越性能和应用潜力 。

（旬 迁移学 习前检测效果

ＳＭＭＲｉＶＨｌ３ＨＨＲＶＨ
（
ｂ

）迁移学 习后检测效果

图 ３ －

１ ２ 迁移学 习前后不同检测模型检测结果

（ ａ ）Ｆ ａ ｔ ｅ ｒＲ－ＣＮＮ（ 左 ） Ｓ ＳＤ （ 中 ） ＹＯ ＬＯ Ｘ（ 右 ） （ ｂ ）Ｆ ａ ｔｅ ｒＲ－ＣＮＮ（ 左 ） Ｓ ＳＤ （ 中 ） ＹＯＬＯ
＿

Ｘ（ 右 ）

（
ｂ

）Ｆ ｉ

ｇ
．３ －

１ ２Ｄ ｅ ｔｅｃ ｔ ｉｏｎｒｅ ｓ ｕ ｌ ｔ ｓｏｆ ｄ ｉ ｆｆｅ ｒｅｎ ｔｄｅ ｔｅ ｃ ｔ ｉｏｎｍｏｄｅ ｌ ｓｂ ｅ ｆｏ ｒｅａ ｎｄａ ｆｔｅ ｒｔ ｒａｎ ｓ ｆｅ ｒ ｌｅａ ｒｎ ｉ ｎ
ｇ

（
ａ

） 
Ｆａ ｓ ｔｅ ｒ Ｒ－ＣＮＮ

 （
Ｌ ｅｆｔ

）  ｜ 
Ｓ ＳＤ

 （
Ｍ ｉｄ ｄ ｌｅ

）  ｜ 
ＹＯＬＯ Ｘ

 （
Ｒ ｉ

ｇ
ｈ ｔ

） （
ｂ

） 
Ｆ ａｓ ｔ ｅ ｒ Ｒ －ＣＮＮ

 （
Ｌ ｅｆｔ

）  
Ｓ ＳＤ

 （
Ｍ ｉｄｄ ｌｅ

）  
ＹＯＬＯ Ｘ

 （Ｒ ｉｇｈ ｔ
）

３ ． ２ ． ２ 基于 Ｒｅ ｔｉｎａＮｅ ｔ 模型多策略优化的玉米小 目标雄穗检测结果

本节 以 Ｒｅ ｔ ｉｎａＮ ｅ ｔ 算法基础 ， 对 比 了不同模型策略优化下的玉米雄穗检测效果 。 相

关实验结果呈现在表 ３
－

３ 中 ， 其 中 Ｒｅ ｔ ｉｎａＮｅ ｔ 代表未经任何改进的原始模型 ， Ｒｅ ｔ ｉｎａＮ ｅ ｔ
－

ＦＰＮ 指的是对 Ｒｅ ｔ ｉ ｎａＮ ｅｔ 里的特征金字塔网络 （ ＦＰＮ ）结构进行优化后 的模型 ， Ｒｅ ｔ ｉｎａＮ ｅ ｔ
－

３ ３
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

ＣＢＡＭ 则是在 ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 中融入了注意力机制的模型 。

通过对表 ３
－

３ 中详实数据的深入剖析 ， 能够看到 Ｒｅｔ ｉｎａＮｅｔ 模型在不 同优化策略下

的性能变化 。 当单独对 ＦＰＮ 结构进行优化时 ， ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 模型在关键性能指标上呈现出

积极的増长态势 。平均精度实现了０ ． ８ ３％的稳步提升 ， 这意味着模型在识别各类 目 标时 ，

整体准确性得到 了进
一

步巩固 ； 精确度提高了１ ．４３％ ， 表明模型在判定为正样本的结果

中 ， 正确识别的 比例显著增加 ； 召 回率提升幅度更是达到 ２ ．９９％ ， 这体现出模型捕捉 目

标的能力得到了大幅增强 ， 能够更全面地检测 出 图像中 的 目标物体 。

在 ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 算法里引入注意力机制后 ， 同样取得了显著成效 。 模型平均精度上升

了０ ．６３％ ， 反映出模型对复杂场景和 目标的识别能力有所增强 ； 精确度提高 ０ ．４３％ ， 进

一

步提升了模型预测结果的可靠性 ； 召 回率提高 １ ． ８ １％ ， 说明模型在检测过程中遗漏 目

标的情况明显减少 。

而当 同时实施 ＦＰＮ 结构优化和注意力机制 引入这两项改进措施时 ， ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 模

型的性能提升效果更为显著 。 平均精度大幅提高 ２ ． ８４％ ， 相 比单独优化 ＦＰＮ 结构的策

略 ， 实现了质 的飞跃 ， 在 目标检测的准确性上达到了更高的水平 ； 精确度提高 １ ． ５７％ ，

使得模型在判断 目标类别时更加精准 ； 召 回率提升了４ ．６％ ， 这表明模型不仅能够准确识

别 目标 ， 还能在更大范围 内捕捉到各类 目标 ， 极大地增强了模型的检测能力 。

综合这些数据可 以清晰地得 出结论 ， 在 ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 算法中 同时优化 ＦＰＮ 结构并引

入注意力机制 ， 能够从多个维度显著提升模型的检测效果 ， 为该模型在复杂场景下的应

用提供了更强大的技术支撑 ， 使其在 目标检测任务中展现出更高的效率和准确性 。

表 ３－３ 基于 Ｒｅ ｔｉｎａＮｅｔ 横型多策略优化的玉米小 目标雄糠检测结果

Ｔａｂ ． ３ －

３Ｄ ｅｔｅｃｔｉｏｎｒｅｓｕ ｌｔｓｏｆ ｓｍａ ｌｌ ｔａｒｇｅｔ ｍａｚｉｅｔａｓｓｅｌｓ ｂａｓｅｄｏｎｍｕ ｌｔｉ
－

ｓｔｒａｔｅｇｙ 
ｏｐｔｉｍ ｉｚａｔｉｏｎ



ｏｆ ＲｅｔｉｎａＮｅｔ ｍｏｄｅｌ



Ｍ平均精度 （
％

）精确度 （
％

）召 回率 （
％

）标准差

ＲｅｔｉｎａＮｅｔ ９５ ．２３ ９６ ． ３ ５ ８ ５ ．６６ ０ ． ０ １ ２

ＲｅｔｍａＮｅｔ＋ＦＰＮ ９６ ． ０６ ９７ ． ７ ８ ８ ８ ． ６５ ０ ．０ １ １

ＲｅｔｍａＮｅｔ＋ＣＢＡＭ ９５ ． ８６ ９６ ． ９８ ８７ ．４７ ０ ． ０ １ ２

Ｒｅｔ ｉｎａＮｅｔ＋ＦＰＮ＋ＣＢＡＭ９７０７ ９７ ． ９２ ９０ ．２６ ０ ． ０ １ ０

３ ．２ ．３ 迁移学习下改进的 ＲｅｔｎａＮｅｔ模型对玉米小 目标雄穗检测结果

为全方位评估改进的 ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 模型对玉米雄穗检测 中 的性能表现 ， 本研宄挑选了

Ｆａｓ ｔｅｒ Ｒ－ＣＮＮ 、 ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 以及 ＳＳＤ 三种经典模型 ， 在基于迁移学习 的基础上 ， 与改进

的 ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 模型展开严谨的对 比验证 。

３４
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

为确保对 比结果的科学性与可靠性 ， 研究人员对实验过程进行 了严格的控制 。 与

３ ． ２ ． １ 节 中数据
一

致 ， 首先 ， 将原始图像数据统
一

裁剪至 ２７００ ｘ １ ５００ 像素 ， 以消除图像

尺寸差异对模型检测结果的潜在影响 。 随后 ， 使用完全相 同的数据集对这四种模型进行

训练 ， 使其在相同的数据环境中进行学习和优化 。 最后 ， 在同
一

测试集上对各模型的性

能进行评估 ， 以保证测试条件的
一

致性 。

实验结果如图 ３
－

１ ３ 和表 ３
－４ 所示 。 从图 ３

－

１ ３ 可以看到 ， 在面对较大尺寸的玉米雄

穗时 ， Ｆａｓｔｅｒ Ｒ－ＣＮＮ、Ｙ〇ＬＯ
＿

Ｘ 、 ＳＳＤ以及改进的ＲｅｔｉｎａＮｅｔ模型 （ ＲｅｔｉｎａＮｅｔ＋ＦＰＮ＋ＣＢＡＭ ）

检测效果较为相近 ， 均能较好地完成检测任务 。 然而 ， 当遇到图 ３
－

１ ３ 中左侧图像里重

叠度较高的雄穗时 ， ＦａｓｔｅｒＲ－ＣＮＮ 和 Ｓ ＳＤ 模型的局限性便凸显 出来 ， 识别效果降低 ；

相 比之下 ， ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 算法和改进的 ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 模型则展现出更强的适应性 ， 能够更为

准确地识别这些重叠雄穗 。

在处理图 ３
－

１ ３ 中右侧中包含的众多小 目标雄穗的图像时 ， 各模型的检测能力差异

更加显著 。 图中共有雄穗 目标 ４３ 个 ， 其中 ＦａｓｔｅｒＲ－ＣＮＮ 算法仅检测到 ６ 个小 目标雄

穗 ， ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 算法检须＿ ２２ 个 ， ＳＳＤ 算法检测到 １ ２ 个 ， 而改进的 Ｒｅ ｔｉｎａＮｅｔ 模型凭

借其卓越的性能 ， 成功检测到 ４２ 个 ， 这
一

数据充分表明改进的 Ｒｅｔ ｉｎａＮｅｔ 模型在小 目

标雄穗检测方面具有明显优势 。 再结合表 ３
－

３ 中 的数据进行深入分析 ， 改进的 Ｒｅｔ ｉｎａＮｅｔ

模型在各项性能指标上均表现出色 。其平均精度 、精确度 、 召 回率方面比 Ｆａｓｔｅｒ Ｒ－ＣＮＮ 、

ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 和 Ｓ ＳＤ 等模型都要高 。 再次证明 了改进的 Ｒｅｔ ｉｎａＮｅｔ 模型在多个关键性能方

面均显著优于 ＦａｓｔｅｒＲ－ＣＮＮ 、 ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 和 ＳＳＤ 等模型 ， 在玉米雄穗检测任务中展现

出更高的准确性和有效性 ， 能为玉米雄穗的精准检测提供了更为可靠的技术支持 。

表 ３
－４ 不同模型检测精度

Ｔａｂ ． ３－４Ｔｈｅｒｅｓｕ ｌｔｓｏｆ ｒｅｃｏｇｎ ｉｔｉｏｎａｃｃｕｒａｃｙ 

ｂａｓｅｄｏｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｏｄｅｌｓ

模型名称平均精度 （
％

）精确度 （
％

）召 回率 （
％

）标准差

Ｆａｓ ｔｅｒ Ｒ －ＣＮＮ ９２ ． １ １ ７７ ．２７ ９ １ ．９ ５ ０ ． ０ １ ８

Ｓ ＳＤ ９ １ ．４９ ９３ ．２９ ８２ ． ９９ ０ ． ０ １ ３

ＹＯＬＯ
—

Ｘ ９２ ． ７９ ９６ ． １ ５ ８ ５ ． １ ８ ０ ． ０ １ ５

ＲｅｔｉｎａＮｅｔ＋ＦＰＮ＋ＣＢＡＭ ９８ ８３ ９９ ．０ １ ９２ ．８９ ０ ．００８

３ ５
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

ｍｔＫＫｍ
（
ａ

）
Ｆａｓ ｔｅ ｒ Ｒ －ＣＮＮ

ｎ ＇
，

＇

翁ｖ

（
ｂ

） 
ＹＯＬＯ

＿

Ｘ

ＭＭ
：ｒｒＸＶ，

（
ｃ

）ＳＳＤ

图 ３ －

１ ３ 不同检测模型对小 目标雄穗的识别结果

Ｆ ｉ ｇ ．３
－

１ ３Ｒｅ ｃｏｇｎ
ｉ ｔ ｉｏ ｎｒｅ ｓｕ ｌ ｔｓｏｆ ｓｍ ａ ｌ ｌ ｔａ ｒｇ ｅ ｔｍ ａｚ ｉｅｔａ ｓ ｓｅ ｌ ｓｂｙ

ｄ ｉ ｆｆｅ ｒｅｎ ｔ ｄ ｅ ｔｅｃ ｔ ｉｏ ｎｍ ｏｄｅ ｌ ｓ

３ ６
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

Ｉ
Ｉ

（
ｄ

）
Ｒｅ ｔｉｎ ａＮ ｅ ｔ＋ＦＰＮ＋ＣＢＡＭ

图 ３
－

１ ３ 续

Ｆ ｉ
ｇ ．３ －

１ ３Ｃ ｏｎ ｔ

３ ．３ 讨论

３ ．３ ． １ 数据集对迁移学 习后模型检测精度的影响

在迁移学习这
一

前沿技术的应用过程中 ， 核心的理念在于将在
一

个特定环境中学习

积累 的知识 ， 巧妙且高效地应用 到全新的环境之中 。 从理论上来说 ， 在最为理想的条件

下 ， 原训练集需要具备两个关键特性 ， 其
一

， 数据量必须足够庞大 ， 如此方能涵盖丰富

多样的样本信息 ， 使模型能够学 习 到广泛的特征 ； 其二 ， 数据质量要达到极高的标准 ，

确保每
一

个数据样本都精准 、 可靠且具有代表性 。 只有当原训练集同时满足这两个条件

时 ， 在将其迁移到 目 标模型 中时 ， 目 标模型才能够最大限度地吸收原训练集中 的丰富特

征信息 ， 从而为后续的预测和识别任务奠定坚实的基础 。

在本文的研宄中 ， 选用 了玉米雄穗 ＭＴＣ 公开数据集 。 该数据集是 由 Ｌｕ 等学者 ｔ
３ ６

］

在 ２０ １ ０
－２０ １ ５ 年这

一

较长的时 间跨度 内 ， 通过精心的实验设计与严谨的数据采集流程所

获得的 。 他们使用高清数码相机 ， 采集了 中 国 ４ 个不 同实验点共计 ６ 个不同 品种 的玉米

冠层 图像数据 ， 数据集总共包含 ３ ６ １ 幅影像 ， 值得
一

提的是 ， 该数据集全面记录了玉米

从苗期到抽雄期等多个关键的生长期 ， 无论是在时间维度上的连续性 ， 还是在品种多样

性 以及空间分布的广泛性上 ， 都展现 出 了卓越的 品质 。 其涵盖的数据量极为庞大 ， 并且

在数据采集过程中 ， 严格把控质量 ， 确保 了每
一

张图像 、 每
一

组数据的准确性和可靠性 ，

质量也较高 。

基于这样高质量的数据集进行训练 ， 当将训练好的模型迁移到本文所使用 的数据集

后 ， 取得 了较好的效果 ， 检测精度有了 明显 的提升 ， 这充分证 明 了该数据集在迁移学习

中 的有效性和价值 。 然而 ， 就迁移学习技术本身 的发展现状而言 ， 仍然存在着
一

些亟待

解决的 问题 。 尽管 ＭＴＣ 公开数据集已经十分丰富 ， 但从更全面的视角来看 ， 样本量依

３ ７
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然存在局限性 ， 特别是在品种的丰富度 、 环境条件 （ 如光照的强度 、 角度 以及遮挡情况

的 多样性 ） 、 尺度 （涵盖无人机拍摄的大尺度俯瞰数据 以及观测塔采集的小尺度精细数

据等不 同维度 ） 等方面的数据量依然较少 ， 这些数据量的不足 ， 直接导致 了基于该数据

集训练的迁移模型在应用场景上存在
一

定的限制 。 目 前 ， 该迁移模型仅仅适用于那些与

其数据分辨率 、 玉米生长期 以及光照条件较为接近的场景 ， 若要突破这些限制 ， 单纯地

增加数据集的规模 ， 虽然在理论上能够提升模型的性能 ， 但在实际操作 中却面临着诸多

难题 。

一

方面 ， 增加数据集会使得计算量呈指数级增大 ， 这对硬件设备的计算能力提 出

了极高的要求 ， 需要耗费大量的计算资源 ； 另
一

方面 ， 计算量的增加必然导致计算时 间

大幅延长 ， 这在实际应用场景中 ， 尤其是那些对实时性要求较高的场景下 ， 会极大地降

低模型的应用价值 ［
１ ４ （ ）

，

１ ４ １
］

。

因此 ， 在实际应用过程中 ， 经过深入的分析与实践验证 ， 针对性地选择预训练模型

进行迁移是
一

种更为 明智且高效的策略 。 通过精准地匹配 目标任务与预训练模型的特性 ，

可 以在不显著增加计算量和时间成本的前提下 ， 更有效地提高检测效率 。 展望未来 ， 随

着玉米雄穗数据集的不断扩大 ， 无论是在品种 的 多样性 、 环境条件的复杂性 ， 还是尺度

的全面性上都能够得到极大的改善 ， 届时该模型对玉米雄穗识别 的泛化性和鲁棒性有望

得到显著 的提升 ， 能够在更广泛的场景中实现精准 、 高效的识别 ， 为玉米种植领域的智

能化发展提供更为强大的技术支持 。

３ ．３ ． ２ 不同玉米品种对模型检测精度的影响

前面章节 己经对 比 了不同检测模型在迁移学习前后 的检测效果 ， 为 了进
一

步对 比和

验证不同模型在不 同玉米品种上的检测效果 ， 本研究将 ３ ２ ０ 张包含相 同种植密度 （
６０００

株／公顷 ）
， ５ 个品种的玉米影像按照品种信息划分为 ５ 组测试集 ， 每组 ６４ 张 。 为 了使实

验结果更具直观性和可解释性 ， 每个品种对应的雄穗图像 己在 图 ３
－

１ ４ 中进行 了展示 ， 方

便研究者清晰地观察不同 品种玉米雄穗的外观特征 ， 以便更好地理解后续的检测结果 。

■■國
（
ａ

）农科糯 ３３６ （
ｂ

） 京九青贮 １ ６ （
ｃ
） 天赐 １ ９

图 ３ －

１ ４ 不同品种玉米雄稳形态

３ ８
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

Ｆ ｉ

ｇ ．３ －

１ ４ Ｔｈｅｍｏｒｐ ｈ ｏ ｌｏｇｙ
ｏ ｆ ｍ ａｚ ｉｅ ｔａ ｓ ｓｅ ｌｓｏｆ ｄ ｉ ｆｆｅｒｅｎ ｔ ｖ ａ ｒ ｉｅ ｔｉｅｓ

ＳＢ
（
ｄ

） 郑单９ ５８ （
ｅ
） 湘糯２ ００８

图 ３ －

１ ４ 续

Ｆ ｉ
ｇ ．３ －

１ ４Ｃ ｏｎ ｔ

在此基础上 ， 研宄选用 了 Ｆａｓ ｔｅｒ Ｒ －ＣＮＮ 、 Ｓ ＳＤ 、 ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 以及改进的 Ｒｅｔ ｉｎａＮ ｅ ｔ 模

型等四种 目 标检测模型进行对比 ， 以人工识别并标记的玉米雄穗数为真值 ， 对比各个模

型识别 出来的结果 ， 然后对这两组数据 ， 即人工标记的真实框数量与模型检测 的结果 ，

进行 了线性 回归分析 ， 通过探究模型的检测性能与真实情况之间 的线性关系 ， 挖掘 出模

型在不同 品种玉米雄穗检测上的潜在规律和趋势 。 最终分析结果如表 ３
－

５ 示 。

表 ３
－

５ 不同玉米品种雄穗的检测结果 （ ｎ
＝６４ ）

Ｔａｂ ． ３ － ５Ｄｅ ｔｅｃ ｔ ｉｏ ｎｒｅ ｓｕ ｌ ｔｓｏ ｆ ｍ ａｚ ｉ ｅｔａ ｓ ｓｅ ｌｓｏ ｆ ｄ ｉ ｆｆｅ ｒｅ ｎ ｔ ｖ ａ ｒ ｉ ｅ ｔ ｉ ｅｓ

品种农科糯 ３ ３ ６京九青贮 １ ６天赐 １ ９郑单 ９ ５ ８湘糯 ２００ ８

Ｒ
２ＲＭ ＳＥＲ

２ＲＭ ＳＥＲ ２ＲＭ ＳＥＲ
２ＲＭ ＳＥＲ２ＲＭ ＳＥ

Ｒ －ｃＳｊ０ ． ９０ １ ． ８ ２０ ． ７０２ ． ９２０ ． ８ ３ １ ． ５ ５０ ． ９４ １ ． ０ ８０ ． ８ ０２ ． ０６

Ｓ ＳＤ ０ ． ８ ６２ ． １ ８０ ． ５ ７４ ． ７ ２０ ． ８ ６ １ ．
４ ６０ ． ９５０ ． ９ ７０ ． ７ ７２ ． ６ ３

ＹＯＬＯ
一

Ｘ０ ． ９ １ １ ． ６ ９０ ． ７７３ ． ２ ００ ． ９０１ ． １ ８０ ． ９６０ ． ７８０ ．８７２ ． １ ５

ＦＰｎＴｃＢＡＭ０ － ９ １ １ ． ６ ７０ ． ８３３ ． ０２０ ． ９ ５Ｕ ５０ ． ９８０ ＿ ７ ６０ ＿ ８９ １ ． ８ ５

从结果 中可 以看 出 ， 在不 同 品种的玉米雄穗检测 中 ， 郑单 ９ ５ ８ 品种呈现 出较为 出色

的表现 。 具体而言 ， 当采用 Ｆａｓ ｔｅｒ Ｒ －ＣＮＮ 、 Ｓ ＳＤ 、 ＹＯＬＯ Ｘ 以及改进的 Ｒｅ ｔ ｉ ｎａＮｅ ｔ 这四

种模型对郑单 ９ ５ ８ 进行检测时 ， 其决定系数 Ｒ
２

分别为 ０ ． ９４ 、 ０ ． ９ ５ 、 ０ ． ９６ 、 ０ ． ９ ８ ， 均方根

误差 ＲＭＳＥ 分别为 １ ． ０ ８ 、 ０ ． ９ ７ 、 ０ ． ７ ８ 、 ０ ． ７ ６ 。 由此可 以判断郑单 ９ ５ ８ 在 ５ 个品种 中对于

上述四种模型展现 出 了最好的适应性 ， 这意味着该品种 的玉米雄穗在这四种模型下能够

得到更为准确和可靠的检测结果 。

与之相反 ， 京九青贮 １ ６ 品种的检测结果较差 。 在使用 Ｆａ ｓ ｔｅｒ Ｒ －ＣＮＮ 、 Ｓ ＳＤ 、 ＹＯＬＯ
＿

Ｘ

以及改进的 ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 模型进行检测时 ， 其决定系数 Ｒ
２

分别为 ０ ． ７０ 、 ０ ． ５ ７ 、 ０ ． ７７ 、 ０ ． ８ ３ ，

３９





玉米雄穗三维表型信息精准解析及关键性状基因挖掘分析


均方根误差分别为 ２ ．９２ 、 ４ ． ７２ 、 ３ ．２０ 、 ３ ． ０２ 。 相对其他品种而言 ， 京九青贮 １ ６ 对于这些

模型的适应性最差 。

深入探宄其中 的缘 由 ， 主要是因为品种特性的差异对检测结果产生了显著影响 。 京

九青贮 １ ６ 和湘糯 ２００８ 这两个品种的穗枝条较为纤细 ， 穗分枝较少 ， 这种形态特征使得

它们在图像中可能表现得不够显著 ， 容易在检测过程中被遗漏 ， 从而影响 了整体的检测

效果 。 而郑单 ９ ５ ８ 、 农科糯 ３ ３ ６ 、 天赐 １ ９ 等三个品种的紧凑度较低 ， 而且分枝多而长 ，

容易识别 ， 为检测模型提供了更丰富的特征信息 ， 因此更容易被准确地检测到 。

对 比四种检测模型在不同 品种的玉米雄穗检测 中的表现效果 ， ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 和改进的

ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 模型结果虽然较为接近 ， 并且 ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 模型对 ５ 个品种的决定系数 Ｒ
２

分别

达到 ０ ．９ １ 、 ０ ． ７７ 、 ０ ． ９０ 、 ０ ． ９６ 、 ０ ． ８ ７ ， 特别是对于农科懦 ３３ ６ 品种来讲 ， ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 模型表

现与改进的 ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 模型识别精度是相当 的 ， 但总体来讲 ， 改进的 ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 模型 Ｒ
２

更高 ， ＲＭＳＥ 更小 ， 进
一

步证明 了改进的 ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 模型是最优的 。

３ ．３ ．３ 不同种植密度对模型检测精度的影响

前面章节中提到 ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 模型和改进的 ＲｅｔｉｎａＮｅｔ模型在数据迀移和不同玉米品种

上的雄穗检测精度较高 ， 为了更进
一

步对比这两种模型的在更多场景下对玉米雄穗的识

别效果 ， 本节针对不同种植密度下的玉米雄穗识别进行研究 ， 研宄每个品种每种种植密

度均使用 １ ６ 张图像数据 ， 这样的分类设计 旨在更全面地探宄种植密度这
一

因素对玉米

雄穗识别效果的影响 。 研宄将数据集按照品种信息划分 ， 然后分别检测每
一

个品种下不

同种植密度的检测效果 ， 使用平均绝对误差 （ＭｅａｎＡｂ ｓｏ ｌｕｔｅ Ｅｒｒｏｒ
，
ＭＡＥ ） 来定量化衡量 ，

该指标能够有效地反映出模型预测结果与真实结果之间 的平均差异程度 ， 为评估模型的

性能提供了重要依据 。

如表 ３
－６ 所示 ， 表中列 出 了基于迁移学习 的 ＹＯＬＯ

＿

Ｘ 模型和改进后的 ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 模

型在不同 品种不同种植密度条件下分别获得平均绝对误差 （ＭＡＥ ） 值 ， 通过该值判断模

型对于种植密度这
一

变量的敏感性 ， 以及在不同种植密度情况下的稳定性和准确性 ， 为

后续的模型优化和实际应用提供了宝贵的参考信息 。

可以看出 ， 在相 同种植密度下 ， 不同玉米品种之间 的 ＭＡＥ 值差异很大 ， 郑单 ９５ ８

品种的平均绝对误差 （ＭＡＥ ） 明显小于京九青贮 １ ６ 品种的相应数值 。 给定品种的平均

绝对误差 （ＭＡＥ ） 随着种植密度的增加而增大 ， 与迁移学习后的 ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 模型检测结

果对比 ， 改进的 ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 模型对不同种植密度条件下的玉米雄穗检测精度的 ＭＡＥ 值

差异更小 ， 但并不明显 ， 然而使用改进 ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 模型的方式更加简便 ， 因此更具应用

价值 。

４０
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表 ３ －６ 不同种植密度条件下不同模型的雄穗识别结果

Ｔａｂ ． ３－６ Ｔａｓｓｅ ｌｒｅｃｏｇｎ ｉｔｉｏｎｒｅｓｕ ｌ ｔｓｏｆ ｄ ｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｏｄｅ ｌｓｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｐ ｌａｎ ｔｉｎｇ

ｄｅｎ ｓｉｔｙ



ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ


模型品种 ４５ ０００
（
株／６００００

（
株／６７ ５００

（株／９００００
（
株 ／

公顷 ）公顷 ）公顷 ）公顷 ）

农科懦３ ３ ６ 〇 － ７７ １ ． ０７ １ ． ２６ １ ． ６６

京九青贮１ ６ ２ ．２０ ２ ．４９ ２ ． ９９ ３ ．４５

ＹＯＬＯ
＿

Ｘ天赐１ ９ ０ ．４６ ０ － ６４ ０ ． ８ ５ １ ．４ １

郑单９５ ８ ０ ．２０ ０ ． ３ ２ ０ ． ５４ ０ ． ７０

湘懦２００８ ０ ． ８４ １ ．２９ １ ． ５ ７ １ ． ９７

农科糯３ ３６ ０ ． ７６ １ ． ０２ １ ．２２ １ ． ６４

京九青 １Ｃ１ ６２ ． ０８２ ．４７ ２ ． ９８ ３ ．３ ７

Ｒｅｔ ｉｎａＮｅｔ＋

ＦＰＮ＋ＣＢＡＭ天赐１ ９ ° ＇４２ ° － ６２ ０ ８ ３Ｌ ３ ８

郑单９５ ８ ０ ． １ ７ ０ ． ２７ ０ ．５ １ ０ ． ６９

湘＿ ２００８０ ． ８０ １ ．２６ １ ． ５６ １ ． ９４

注 ： 表中 ＭＡＥ 值是在每个品种每种种值密度下使用 ６４ 张影像进行雄穗数量提取获得 ， 单位为株

进
一

步分析可以发现 ， 就同
一

品种来说 ， 存在
一

个显著的趋势 ： ＭＡＥ 值的大小随

着种植密度的增大而增加 ， 说明模型的识别精度并非由单
一

因素决定 ， 而是与种植密度 、

品种均紧密关联 。 主要体现为 ， 检测误差会随着植密度的增加逐渐增大 。 深入剖析这
一

现象的根源 ， 不难知道 ， 随着种植密度增大 ， 玉米雄穗之间 的交叉重叠和遮挡情况愈发

严重 ， 这些因素极大地干扰了检测过程 ， 使模型在精准识别雄穗时难度大增 ， 进而导致

误差不断增大 。 同时 ， 模型对于玉米不同 品种的检测精度也表现出较大差异 。 以郑单 ９５ ８

为例 ， 该品种的雄穗分枝较大且分枝数较多 ， 这种特征使得其在图像中具有更加丰富的

特征信息 ， 为模型的检测提供了便利 ， 因此检测误差相对较小 ； 而京九青贮 １ ６ 的雄穗

分枝数较少 ， 并且分枝较细 ， 在图像中 的特征不够明显 ， 导致模型在检测时面临更大的

困难 ， 进而产生了较大的检测误差 。

３ ．３ ．４ 图像分辨率对改进的 ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 模型雄穗检测精度的影响

实际应用场景 中 ， 当使用 的无人机图像传感器类型或者飞行高度不
一

致时 ， 其采集

的图像分辨率也是不同的 ， 不同 图像分辨率对本研宄中改进的 ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 模型检测精度

影响宄竟如何 ， 本研究进行了探索 。 研宄使用无人机从 ５ 米高度采集测试区域的 图像 ，

为 了提升模型运行效率 ， 将原始图像从 ５４７２ ｘ ３ ６４８ 像素裁剪至 ２０００ ｘ ２５ ００ 像素 ， 研宄利

用 Ｅｎｖ ｉ ５ ． ３ 软件对分辨率为 ２０００ ｘ２５００ 像素的 图像进行下采样 ， 最终得到分辨率为

１ ０００ ｘ １ ２ ５ ０ 、 ５ ００ｘ ６２５ 和 ２５ ０ｘ ３ １ ３ 像素的三类图像 ， 以此来模拟同类型无人机 １ ０ 米 、

２０ 米和 ４０ 米飞行高度下采集的 图像 。

４ １
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图 ３
－

１ ５ 中总共有 ３ ５ 个玉米雄穗 ， 在分辨率为 ２０００ ｘ ２ ５ ００ 和 １ ０００
＊

１ ２ ５ ０ 像素的 图像

中 ， 该模型检测检测精度均较高 。 而在分辨率为 ５ ００ ｘ ６２ ５ 和 ２ ５ ０
＊
３ １ ３ 像素的 图像 中 ， 检

测精度大幅度下降 ， 特别是 ２ ５ ０
＊
３ １ ３ 分辨率 图像下 ， 玉米雄穗几乎检测不到 ， 由此可知 ，

分辨率对进后 的 Ｒｅ ｔ ｉｎａＮｅｔ 模型检测效果影响较大 ， 然而 ， 对于大区域大数据量的玉米

育种小区而言 ， 要想提高检测效率 ， 无人机飞行的高度需要更高 ， 更高的高度会导致图

像分辨率的急剧下降 ， 然而实际的玉米育种需要的是快速检测更高通量的玉米雄穗 ， 进

而判定整个育种小区所有材料的抽雄进度 ， 因此需要进
一

步研究对低分辨率图像的识别

研宄 。

（
ａ

）
２ ０００

＊
２５００像素 （

ｂ
）

１ ０００
＊
１ ２ ５０像素

、
．

＋

ＷＸ
（
ｃ
）
５００

＊
６２ ５像素 （

ｄ
）
２５０

＊
３ １ ３像素

图 ３ －

１ ５ 不同分辨率图像下改进的 Ｒｅ ｔ ｉｎ ａＮｅ ｔ 模型检测结果

Ｆ ｉｇ ．３ －

１ ５Ｄ ｅ ｔｅｃ ｔ ｉｏｎｒｅｓ ｕ ｌ ｔｓｏｆ ｔｈ ｅ ｉｍ ｐ ｒｏｖ ｅｄＲ ｅ ｔ ｉ ｎ ａＮ ｅ ｔ ｕ ｎｄｅ ｒ ｄ ｉ ｆｆｅ ｒｅｎ ｔｒｅ ｓｏ ｌ ｕ ｔ ｉｏ ｎ ｉｍ ａ ｇｅ ｓ

４ ２
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３ ．３ ． ５ 光照强度对改进的 Ｒｅｔ ｉ ｉｍＮｅｔ 模型雄穗检测精度的影响

尽管改进的 Ｒｅ ｔ ｉｎａＮｅ ｔ 模型在检测玉米雄穗方面 已经表现得较好 ， 但实际场景中获

取图像的背景信息
一

般较为复杂 ， 本研宄探索 了 图像亮度变化对玉米雄穗检测 的影响 。

实验使用 了来 自测试数据集的大小不同 的玉米雄穗图像 ， 并利用改进的 Ｒｅ ｔ ｉｎａＮｅ ｔ 模型

在对亮度条件下对玉米雄穗进行检测 ， 以光照强度为 ６ ３Ｋ ｌｕｘ 的 图像为标准光照 ， 对图

像亮度分别进行减弱和增强 ， 结果如 图 ３
－

１ ６ 所示 ， 处理改进的 Ｒｅ ｔ ｉｎａＮｅ ｔ 模型对处于不

同亮度水平的玉米雄穗的检测 明显依赖于亮度 。 当亮度降低 ７ ５％ 的较低水平时 ， 改进

的 Ｒｅｔ ｉｎａＮｅ ｔ 模型所检测到的玉米雄穗数量颇为稀少 。 而当亮度降低和增加幅度在 ５ ０％

范围 以 内 时 ， 该模型检测到 的玉米雄穗结果趋于稳定 ， 并且检测准确度近乎达到 １ 〇〇％ 。

然而 ， 随着亮度进
一

步增强 ， 达到 原来的 １ ５ ０％ 以上 时 ， Ｒｅｔ ｉｎａＮｅｔ 模型检测到的玉

米雄穗数量急剧减少 ， 漏检的雄穗数量还会随着亮度的持续上升而不断增加 。 亮度降低

到原来的 ５ ０％ 以下时 ， 检测效果也开始变差 ， 但相较于亮度同等增加 的情景来讲 ， 其漏

检数量要更少
一

些 ， 宄其原因 ， 主要是因为强光更容易丢掉 图像中玉米雄穗纹理和色彩

信息 ， 使得检测难度急剧增长 。

■ＭＢ圓
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ｇ
ｅ
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（
ａ
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圔圓圓
（
ａ４
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ａ５

） （
ａ６

） （
ａ７

）

Ｏ ｒ ｉ

ｇ
ｉｎａ ｌ ｉｍａ

ｇ
ｅ 丨

谓
^

２ ５％ ５０％ ７５％

（
ｂ

） 光线增强

图 ３
－

１ ６ 不同光照条件下改进的 Ｒｅ ｔ ｉ ｎ ａＮ ｅ ｔ 模型检测结果

Ｆ ｉｇ ．３ －

１ ６Ｄ ｅ ｔｅ ｃ ｔ ｉｏｎｒｅ ｓ ｕ ｌ ｔ ｓｏｆ ｔｈ ｅ ｉｍ ｐ ｒｏ ｖ ｅｄＲｅ ｔ ｉｎ ａＮ ｅ ｔ ｍ ｏｄ ｅ ｌｕ ｎ ｄ ｅ ｒｄ ｉ ｆｆｅ ｒｅ ｎ ｔ ｌ ｉ
ｇ
ｈ ｔ ｉｎ ｇ

ｃｏ ｎ ｄ ｉ ｔ ｉｏ ｎ ｓ

４ ３
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３ ．４ 本章小结

研宄使用无人机 （ ＵＡＶ ） 获取玉米雄穗图像 ， 创建 了玉米雄穗数据集 ， 并基于该数

据集使用迁移学 习 的方法来验证和对 比不 同深度学习 算法在玉米雄穗识别精度上的效

果 ， 总体来讲 ， 使用迁移学 习方法后 的识别精度明 显高于未迁移前 ， 主要是 由于迁移学

习方法扩大 了模型训练的样本数据量 ， 而在不 同 的深度学习 算法上 ， 精度也各有差异 ，

ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 模型 的识别精度高于 Ｆａｓｔｅｒ Ｒ－ＣＮＮ 、 Ｓ ＳＤ 等模型 ， 进
一

步对 Ｒｅ ｔ ｉｎａＮ ｅｔ 模型 中

的特征金字塔网络 （ ＦＰＮ ） 结构进行优化 ， 同时 引入 了注意力机制 ， 提高 了对小 目 标雄

穗的识别精度 。 此外 ， 研究还分析 了不同的 图像分辨率 、 亮度水平 、 品种 以及种植密度 ，

以确定这些因素如何影响各类模型对玉米雄穗的检测效果 。

本研究的结果得 出 以下结论 ： 与未采用迀移学 习 的模型相 比 ， 迁移学 习 显著提升 了

Ｆａｓ ｔｅｒ Ｒ－ＣＮＮ 、 Ｓ ＳＤ 和 ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 三种模型在玉米雄穗识别任务中 的性能 。 具体而言 ， 迁

移学 习后 ， Ｆａｓ ｔｅｒＲ －ＣＮＮ 的平均精度提升 了１ ６ ． ３ １％ ，Ｓ ＳＤ 提升 了４ ． ０ ５％ ，ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 提

升 了３ ． ７ ６％ 。在迁移学 习 后 的模型对比 中 ， ＹＯＬＯ Ｘ 表现最为优异 。其精确度高达 ９６ ． １ ５％ ，

表 明在识别玉米雄穗时 ， ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 判定为雄穗的结果具有极高的准确性 。 同时 ， ＹＯＬＯ
＿

Ｘ

的平均精度达到 ９２ ． ７９％ ， 体现 了 该模型在识别各类玉米雄穗样本时的高度准确性和稳

定性 。 此外 ，
ＹＯＬＯ Ｘ 的准确度达到 ９ ８ ． ８ ３％ ， 直观反映了其在整体任务中 能够精准检

测 出 几乎所有真实玉米雄穗样本的能力 。

本研究在 Ｒｅｔ ｉｎａＮ ｅ ｔ 模型的基础上优化了特征金字塔网络 （ ＦＰＮ ） 模块 ， 并 引入 了注

意力机制模块 ， 显著提升 了模型对玉米小 目 标雄穗的识别效果 。 实验结果表 明 ， 在基于

迀移学习 的情况下 ， 改进后 的 Ｒｅｔ ｉｎａＮｅ ｔ 算法在平均精度 （ ９ ８ ． ８ ３％ ） 、 精确度 （ ９９ ． ０ １ ％ ）

和召 回率 （ ９２ ． ８９％ ） 方面均表现 出色 。 通过与 ？３８ 〖６１ １１－０＿ 、 丫０ １＾０
＿

＼ 和 ５ ５０ 算法的

对 比 ， 改进的 Ｒｅ ｔ ｉｎａＮｅｔ 算法在精度上依然保持最优 。 然而 ， 改进后的模型在 图像分辨

率降低时检测精度有所下降 。 此外 ， 光照强度对模型性能也有显著影响 ．

？ 在光照较低的

情况下 ， 模型表现较好 ； 而在强光条件下 ， 模型表现较差 ， 表明强光对识别效果的干扰

更大 。 同时 ， 改进的 Ｒｅ ｔ ｉｎａＮｅｔ 算法的检测效果还受玉米品种和种植密度的影响 ， 在测

试的五个玉米品种 中 ， 郑单 ９ ５ ８（ 京九青贮 １ ６ ） 的雄穗检测精度最高 （最低 ） 。 随着种

植密度的增加 ， 玉米雄穗的检测误差也相应增大 。 本研宄通过结合无人机遥感技术和计

算机视觉技术 ， 显著提升 了玉米雄穗识别 的能力 ， 为准确掌握玉米抽雄进度提供了重要

支持 。

对 比改进的 Ｒｅｔ ｉｎａＮｅ ｔ 模型和基于迁移学 习方法的 ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 模型对不 同种植密度下

玉米雄穗的检测结果 ， 可 以发现 ， 改进的 Ｒｅ ｔ ｉｎａＮｅｔ 模型 ＭＡＥ 值更小 ， 说明识别效果更

好 ， 虽然值差异不大 ， 但使用 改进 Ｒｅ ｔ ｉｎａＮ ｅ ｔ 模型 的方式其实际应用价值更大 ， 因为其

在保证模型检测精度较高的情况下 ， 其所需的数据量更小 ， 操作过程也更加简单高效 。

４４
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

４ 基于 ＴｒｅｅＱＳＭ 的玉米单株雄穗三维表型获取

玉米雄穗结构表型参数的获取方法主要有二维图像和三维点云的方式 ，
二维

图像无法解决分枝间遮挡而导致参数提取偏差的 问题 ， 而激光雷达 、 结构光 、 双

目 视觉原理获取的点云不适合雄穗器官尺度的点云获取 ， 利用二维数码图像序列

构建的雄穗三维点云密度大 ， 精度高 ， 本章利用二维图像构建 ５ ２ 株玉米不同穗

型结构雄穗三维点云 ， 利用 Ｔｒｅｅ ＱＳＭ 算法重构其三维拓扑结构 ， 并提取 了 多个

结构表型参数 ， 最后对研宄技术进行 了不 同使用场景对精度影响 的分析 。

４ ． １ 材料与方法

４ ． １ ． １ 研究区域
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：
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ｐ
ｅ ｒ ｉｍ ｅ ｎ ｔ  ｓ ｉ ｌｅ＠０＠＠０＠００００ ＂

ｊＵ
ｆｅ －

１

－

■

￡
…
麗国嶋

图 ４ －

１ 实验区

Ｆ ｉ

ｇ
．４ －

１Ｅ ｘｐｅ ｒ ｉｍ ｅ ｎ ｔａ ｌａ ｒｅ ａ

如 图 ４ －

１ 所示 ， 研宄共获取 了北京 昌平小汤 山基地和北京科技大学平谷实验

基地总计 ５ ２ 株玉米雄穗样本 ， 包括紧凑型 ８ 株 ， 半紧凑型和披散型各 ２２ 株 。 小

汤 山基地 Ａ 地块有五个品种 ，
包括两个紧凑型品种 、 两个半紧凑型 品种和

一

个披

散型品种 （
Ａ １

－Ａ ５
）

， 授粉后
，
在该实验地块采集 了２ ０ 株玉米 。 在平谷基地 ，共种植

了 １ ２ ２ ３ 种材料 ，分为 １ ６ 个条带 ，每个条带 ８０ 种材料 。 每种材料种植成两排 ，
每排

之间 ０ ． ４ 米 ，
不同材料之间 ０ ． ６ 米 ， 授粉后

，
共从该基地实验地块采集 了３２ 株玉米

４ ５
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图像序列数据 。

４ ． １ ．２ 数据获取平台设计

为 了 自 动提取玉米雄穗的表型参数 ，本研宄设计并开发 了Ｔ Ｉ Ｐ Ｓ 系统 ，
它 由硬

件 、 数据传输 、 数据采集和数据处理四个模块组成 （
图 ４ －２

）
。 硬件模块包括 电动转

盘 、 校准参考板 、 三台数码相机和
一

台 电脑组成 。 数据传输模块包括控制 电动转

台 的 ＷｉＦ ｉ 无线通信链路和控制拍照和数据传输的 Ｒ Ｓ ２ ３ ２ 有线通信链路 。 数据采

集模块可 以实现参数设置 、 图像预览 、 相机同步控制和数据存储等功能 。 数据处

理模块包括基于 图像序列 的 ３Ｄ 点云重建 、 点云空间尺度校正和表型参数提取等 。

Ｔ ＩＰＳ 系统的整个工作过程为数据采集模块通过控制硬件模块采集图像信息 ，然后

通过数据传输模块将图像传输到数据处理模块 。

＂

ＴＩＴＩ 校准参考板
点ＺＳ重建

电动转盘

数据校正




＾
＿电脑

ＴｒｅｅＱＳＭ表型提取 数码相机

＾
１数据处

＾
硬件




ｆＴ Ｉ ＰＳ＼

摄像头

同步控制 数据采集 数据传输通用 串 □总线

参数设置


数据存储无线网络

图片预览

图 ４ －２Ｔ ＩＰＳ 系统组成

Ｆ ｉｇ ．４ －

２Ｃｏｍｐｏｓ ｉ ｔ ｉｏｎｏ ｆ ｔｈ ｅＴ ＩＰＳｓｙｓ ｔｅｍ

开发的 Ｔ ＩＰＳ 系统包含三台数码相机 （
尼康 Ｄ ５ ６ ０ ０

） ，有效像素为 ２４ １ ６ 万
，
１ ８

－

１ ４ ０ｍｍｆ／ ３ ． ５
－

５ ． ６Ｇ Ｅ ＤＶＲ 镜头 ，支持 ７ 倍变焦 ，
三台相机都设置为定焦模式 ，曝光

时间为 １ ／３ ２０
，光圈大小为 Ｆ ５

，
Ｉ ＳＯ

（
感光度 ）为 ６４００

，
它们通过 ＵＳＢ 数据线直接连接

到计算机 ，
并使用提供的官方 ＳＤＫ 进行控制 ，

直径为 ６０ 厘米的 电动转台 由 ２４ 伏直

流 电供电 ，
通过 Ｗｉｎ 连接控制 ，控制精度为 ０ ． ０ １ 度 。 为了确保高质量的玉米雄穗

３ Ｄ 重建效果
，设计 了定制 的边长为 ８０ ｃｍ 正方形校准板 ，每个角都有不 同 的 图案 ，

如 图 ４ －

３ 所示
，使用特定的校准板可 以在点云重建过程中提升 同名 点 的匹配效率

和精度 。 为 了计算重建后的点云空间尺度校正系数
，
在 Ｘ 和 Ｙ 方向上分别设计 了

４ ６
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

长度为 ２ ５ ｃｍ 的红色和黑色校准线 ，
分别为 Ｌ １ 和 Ｌ２

，
数据采集和存储控制程序是

基于 Ｖ ｉ ｓｕ ａ ｌＳ ｔｕｄ ｉ ｏ２ ０ １ ０ 平台 Ｃ＃语言开发的
，
通过 Ｓ ＦＭ 算法将采集到的图像序

列重建为 ３ Ｄ 点云
，
然后将其输入 ＴｒｅｅＱ ＳＭ 模型进行玉米雄穗的表型参数提取 。

如 图 ４ －

３ 和 图 ４ －４ 所示 ， 分别为 Ｔ Ｉ Ｐ Ｓ 系统的组成结构 图和实物 图 。

Ｊ

１
＼／

％ ＼
Ｕ Ｓ Ｂ 数据通信

校准板电子转台＿ Ｉ

Ｗ ｉ Ｆ ｉ 数据通信

图 ４ －３Ｔ ＩＰＳ 图像采集系统

Ｆ ｉｇ ．４ －３Ｉｍ ａｇｅａ ｃｑ ｕ ｉｓ ｉ ｔ ｉｏ ｎｏ ｆ Ｔ ＩＰＳ

Ｔ ＩＰＳ 系统在室 内光照条件下 自 动获取玉米雄穗的 多视图 图像 ， 光源强度为

８０ －

１ ２ ０ １ ＵＸ 。 总共为 ４６ １ 个雄穗样本拍摄 了３ ３ １ ９２ 张图像 ， 每组材料的 ７２ 张图像

来 自 每株雄穗的上层 、 中层和下层 。 数码相机和三脚架被固定并调整 ， 以确保校

准板 占据 ７０％或更多 的视场 ， 且上 、 中 、 下三层图像的重叠率达到 ７ ０％或 以上 。

通过数据采集软件设置三台相机的高度和拍摄间隔 ， 三台摄像机的角度分别设定

为＾
＝
３ ０

°

、 ０
２

＝
４ ５

°

和 ０
３

＝
７ ５

°

， 三台相机分别安装在 １ ． ４ 米 、 ０ ． ９ 米和 ０ ． ４ 米的高

４ ７
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度 。 三脚架的 中心点距离校准板的 中心 ０ ． ８ 米 （ Ｄ １ ） ， 电动转 台 的 间 隔转动角设

置为 ０
４
＝

１ ５
°

， 这是
一

个与重建的 ３ Ｄ 点云质量直接相关的关键参数 。 拍摄完三张

照片后 ， 电动转盘会 自 动旋转到设定角度 ， 并在下
一

个角度拍摄其他三张图像 。

相机的焦点直接影响 图像质量 ， 进而显著影响 ３ Ｄ 点云重建的质量 。 研宄中使用

了 自 动聚焦和 自 动快 门功能 。

Ｔ ＩＰ Ｓ 系统大约花费 ８ 秒时间获取
一

株玉米雄穗的 图像 ， 更换新的玉米雄穗

样本大约需要 １ ０ 秒 。 因此 ， 理论上 ， 获取所有 ４６ １ 个玉米雄穗的 图像不超过 １ ５ ５ ２

分钟 。

Ｊ．
丨

图 ４ －４Ｔ Ｉ ＰＳ 实物

Ｆ ｉ
ｇ

．４ －４ Ａ ｃ ｔｕ ａ ｌ ｏｂ
ｊ
ｅ ｃ ｔｏｆ Ｔ ＩＰＳ

４ ８
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４ ． １ ．３ 单株玉米雄穗表型参数实测数据获取

本研宄实测数据包括主穗长度 、 分枝长度 、 分枝数 、 分枝角度等 ， 所有表型

参数的量测单位是厘米 （ 分枝角度单位为度 ） 。 共获取了５ ２ 株玉米雄穗实测数

据 ， 其 中柄长度为雄穗主轴最底端花丝距离玉米杆最顶端第
一

个节点之间 的部分 ，

分枝角度测量的是雄穗第
一

节分枝的角度 ， 冠直径和冠高度指的是最大冠直径和

最大冠高度 ， 详细表型参量测量示意 图如表 ４ －

１ 所示 ， 所有长度均在拉直状态下

测得 ， 测量所用 的直尺分辨率为 ｌｍｍ ， 分枝角度测量示意如 图 ４ －

５ 所示 ， 测量角

度工具的精度为 ０ ． １ 度 。

ｉｆ
：

图 ４ －５ 分枝角度测量示意图

（
ａ

）
主分枝 （

ｂ
）
二级分枝

Ｆ ｉ

ｇ ．４ －５Ｓｃｈ ｅｍ ａ ｔ ｉ ｃｄ ｉａｇｒａｍｏｆ ｂ ｒａｎ ｃ ｈａ ｎｇ
ｌｅｍ ｅａｓｕ ｒｅｍ ｅ ｎ ｔ

（
ａ

）ｐ ｒ ｉｍ ａ ｒｙ
ｂ ｒａ ｎ ｃ ｈ（

ｂ
）
ｓ ｅｃｏ ｎ ｄ ａ ｒｙ

ｂ ｒａ ｎ ｃ ｈ

表 ４ －

１ 表型参量测量示意图

Ｔａ ｂ ．４ －

１Ｓ ｃｈ ｅｍ ａ ｔ ｉｃｄ ｉａｇｒａｍｏ ｆ
ｐ
ｈ ｅｎｏ ｔｙｐ ｉｃ

ｐ ａ ｒａｍ ｅ ｔｅ ｒｍ ｅ ａ ｓ ｕ ｒｅｍ ｅｎ ｔ

描述名称 （ 单位 ： ｃｍ 或者
°

）备注

Ｊ
＞主穗长 （

Ｔｒｕｎｋ ｌ ｅｎｇ ｔｈ
） Ｌ

ｔ

ｍ／
分枝长 （

Ｂ ｒａｎ ｃｈ ｌ ｅｎｇｔｈ
） Ｌ

ｂ

％Ｂｆ

Ｉｆ分枝数 （
Ｂｒａｎｃｈｎｕｍｂｅ ｒ

）Ｎｕｍｂ ｅ ｒ

、
ｏ ｆ ａ ｌ ｌ Ｌ

ｂ

分枝角度 （
Ｂ ｒａｎｃｈａｎｇ ｌ ｅａ

４９
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如表 ４－２ 所示 ， 本部分研宄的 图像数据为 昌平基地 ２０ 株和平谷基地 ３２ 株玉

米雄穗图像序列数据 ， 每株材料获取上中下三层 ， 每层 ２４ 张 ， 总计 ７２ 张图像 ，

５２ 株样本总计获得 ３ ７４４ 张图像 。 如表 ４ －

３ 所示为包括主穗长度 、 分枝总长度 、

分枝数 、 分枝角度等在 内 的实测数据分布情况 ， 从数据分布来看 ， 差异性较大 ，

具有代表性 ， 另外为 了证明 ＴＩＰＳ 系统获取的点云书在 Ｘ 、 Ｙ 、 Ｚ 方向上的空间尺

度变异是稳定的和可靠的 ，额外测量了４ 组规则物体的点云 ， 结果如表 ４ －４ 所示 ，

重建的三维点云较完整 ， 实际体积被准确计算 出来 。

表 ４－２ 测量数据情况

Ｔａｂ ． ４－２Ｍｅａｓｕｒｅｍ ｅｎｔ ｄａｔａｓｕｍｍａｒｙ

位置材料参数类型样本量采集图像

Ａ １
－郑单 ９５ ８（披散型 ）

分枝数量
Ａ２ －京源 １ 号 （披散型 ） 单株样本

小 汤 分枝长度
Ａ３

－京源 １ ６８（半紧凑型 ） ２０７２ 张图像 ， ５２

山分枝角度
Ａ４ －京九青贮 １ ６（半紧凑型 ） 株总计 ３ ７４４

主穗长度
Ａ ５

－农科糯 ３ ３ ６（半紧凑型 ）
ｕ

张图像

平谷 ３２ 种材料 ３ ２

表 ４－３ 实测 ５２ 组玉米雄穗表型参数结果分布

Ｔａｂ ．４－

３Ｓｉｔｕ ａｔｉｏｎｏｆ ｍ ｅａｓｕｒｅｄ
ｐ
ｈｅｎｏ ｔｙｐ ｉｃ

ｐａｒａｍｅｔｅｒ ｄａ ｔａｏｆ ５２ｍａｚｉｅｔａｓｓｅ ｌｓ

名称最大值
（
ｃｍ

）最小值 （
ｃｍ

）平均值 （
ｃｍ

）变异系数备注

主穗长度 ３ ９ ． ６ １ ６ ．０ ２７ ． ８４ ５ ．４８ Ｌ
ｔ

分枝总长 ２３ ６ ． ５ ５ １ ． ９ １ ０３ ． ９２ ４４ ． ０３Ｓｕｍ ｏｆ ａ ｌ ｌ

分枝数 ３ ２ ２ １ ０ ． ９７ ６ ． ５ ７Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａ ｌ ｌ Ｌ
ｂ

分枝角度 ６ ． ５ ４ １ ． ３ １ ８ ．２２ ９ ． １ ５ａ

５０
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表 ４ －４ 几种不同形状的规则物体体积测量

Ｔａ ｂ ． ４ －４Ｖｏ ｌ ｕｍ ｅｍ ｅａ ｓ ｕ ｒｅｍ ｅ ｎ ｔ ｏ ｆ ｓｅｖｅ ｒａ ｌｒｅｇｕ
ｌａ ｒｏ ｂ

ｊ
ｅ ｃ ｔｓｗ ｉ ｔ ｈｄ ｉ ｆｆｅ ｒｅｎ ｔｓ ｈ ａｐｅｓ

序号对象三维点云实测体积 （ ｃｍ
３

）

？一鱲
１ １ ６４ ３ ． ５ ２

２ ２２６。 ４４

ｊ＾ｄＪＨ

ｍｍ
^

４ ． １ ．４ 点云重建和空间尺度校正

基于 Ｔ Ｉ Ｐ Ｓ 获取的 图像序列 ，
应用 Ｓ ＦＭ 算法实现了每个玉米雄穗点云的三维

重建 。 ＳＦＭ 依赖于多视图几何及运动恢复结构的基本原理 ［
１ ４２

］

，
它从多幅图像重建

３Ｄ 模型 ，
具有简单和环境限制小 的优点 ［

１ ４ ３
］

。 Ｚｈａｎｇ 等人
［

１ ４４
］在用无人机获取图像

后 ，使用 Ｓ ＦＭ 算法对人工林进行 了３Ｄ 重建 ， 结果表明
，
该方法有效地描述 了人工

林的林下结构和厘米级尺度的植被 ，
同时生成 了大规模的点云模型 。 Ｓｕｎ 等人 ［

１ ４ ５
］

利用 ＳＦＭ 重建了棉铃的三维结构 ，并通过点云聚类和分割 的方法准确地确定 了它

们的数量和位置 。 Ｚｅｒｍ ａｓ 等人 ［
１ ４６

］利用 Ｓ ＦＭ 重建玉米植株的点云 ，并通过分析其

骨架结构来提取表型参数 。 ＳＦＭ 算法执行流程如 图 ４ －６ 所示 。

首先是参数初始化与特征解析 ： 基于输入图像的焦距参数 ， 采用 Ｓ ＩＦＴ 算法

提取多尺度特征描述子 ， 通过 ｋ －

ｄ 树构建高维特征空间 ， 基于欧氏距离度量实现

５ １
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跨图像特征点匹配 ， 筛选满足阈值约束的强关联图像对 ； 然后就是几何约束与鲁

棒优化 ： 对筛选 图像对执行极线几何分析 ， 推导空间投影约束关系 ， 采用 ＲＡＮＳＡＣ

（ 随机抽样
一

致性 ） 算法迭代优化基础矩阵 Ｆ ， 剔除异常匹配点 （ 匹配误差＜０ ． ８

像素 ）
； 最后是增量式三维重建 ： 基于连续匹配点轨迹构建稀疏点云拓扑 ， 通过

增量束调整 （ Ｂｕｎｄ ｌ ｅＡ ｄ
ｊ
ｕｓ ｔｍｅｎ ｔ ） 逐步扩展重建规模 ， 将新观测 图像纳入非线性

优化框架 。 这
一

过程
一

直持续 ， 直至没有更多合适的 图像可供添加 。 最终 ， 生成

玉米雄穗的 ３Ｄ 点云 ， 该流程通过特征空间优化 （ ｋ －ｄ 树加速匹配 ） 、 几何鲁棒

性增强 （ ＲＡＮ ＳＡＣ 抗噪 ） 与增量式 ＢＡ 优化三大模块的协同 ， 实现 了从二维图像

序列到三维场景的高精度重建 ， 本研宄中使用 了稀疏束调整 ［
１ ４７

，

１ ４８
］

。

ＳＦＭ

ｉ
计算图像间对应关系

Ｉ Ｉ

检测每张图
＿ ＿匹配每对图像估计 Ｆ 矩阵并 将成对匹配图像

像 中的特征之间的关键点细化匹配置入通道中

＼ｏ

图像对应关系 丨

丨
相机姿态估计 ！

Ｉ Ｉ

Ｉ Ｉ

－―－？—

｜选择初始图像对将新图像添加到重建迭代进行图像 ｉ

进行重建序列 中进行新的构建位置精匹配
Ｉ Ｉ

Ｉ


 Ｉ

原始 ３ Ｄ 点云


＾ 

点云尺度校正

校正后点云

图 ４ －６ 点云重建和空间尺度校正

Ｆ ｉ

ｇ ．４ －

６Ｐｏ ｉ ｎ ｔｃ ｌｏ ｕ ｄｒｅ ｃ ｏｎ ｓ ｔ ｒｕ ｃ ｔ ｉｏｎａ ｎｄｓｐ ａ ｔ ｉａ ｌｓｃａ ｌｅｃ ａ ｌ ｉｂ ｒａ ｔ ｉｏｎ

使用商业软件 ＤＪ ＩＴｅｒｒａ
（
深圳市大疆科技有限公司 ，版本 ３ ． ５ ． １

） 以批处理模式

重建 ３Ｄ 点云数据
（

．ｐ
ｌ

ｙ 格式 ）单株雄穗点云生成过程如 图 ４ －

７ 所示 ， 包括从原始点

云重建到空间尺度校正再到最后三株玉米雄穗点云的分离 ， 生成的点云除 了Ｘ 、

Ｙ 和 Ｚ 坐标值外 ，点云数据还包含 ＲＧＢ 颜色信息 ，
图 ４ －

８ 显示 了不同类型 （
包括披

散型 、 半紧凑型和紧凑型 ）
玉米雄穗的 ７２ 幅图像子集的 ３ Ｄ 重建结果

，
可 以发现

，
使

５ ２
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用 Ｔ ＩＰ Ｓ 可 以成功重建不 同类型的雄穗 ， 由于每个雄穗重建点云数据都包含校准板

和噪声
，开源软件 〇 １ 〇 １１ （１ （：０ １１＾＾＾ （

１１邱 ： ／／＼￥＼￥＼￥ ． 〇 １ 〇 １１ （１ （：０ １１＾比． ０租 ／版本 ２ ． １ ２
）用 于去除

非雄穗点 以进行后续分析 。

（
ａ

）
三维结构重建 （

ｂ
） 点云空间几何校准 （〇单株雄穗

图 ４－７ 单株雄穗点云生成过程

Ｆｉ

ｇ ．４ －７Ｇｅｎｅｒａ ｔｉｏｎ
ｐｒｏｃｅｓｓ ｏｆ

ｐｏ ｉｎ ｔ ｃ ｌｏｕｄｆｏｒ  ｉｎｄ ｉｖ ｉｄ ｕ ａ ｌｍ ａ ｉｚｅｔａｓｓｅ ｌ

議顧懸Ｒ
瞧Ｉ晒賺賺，麵

（
ａ

） 小汤山基地

（
ｂ

） 平谷基地

图 ４ －８５ ２ 株玉米雄穗点云重建结果

Ｆ ｉｇ ．４
－８Ｔｈｅｒｅｓｕ ｌ ｔｓ ｏ ｆ

ｐｏ
ｉｎ ｔ ｃ ｌｏｕｄｒｅｃｏｎ ｓ ｔｒｕｃ ｔｉｏｎｏ ｆ ５２ｍ ａｚ ｉｅｔａｓｓｅ ｌｓ

由 于重建的 ３Ｄ 点云不是物理值 ，因此需要进
一

步校正 以准确提取雄穗表型

参数 ，为了证明重建的 ３Ｄ 点云的可靠性
，
该研究分别从 ２Ｄ 平面和 ３Ｄ 空间 的角

５ ３
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度分析 了空间尺度校正系数 ，使用校准板上设计的红色和黑色作为尺度校准线 ， 实

现 ２Ｄ 平面 Ｘ 和 Ｙ 方向上尺度校正系数的获取 ，
通过将实际长度 Ｄ

（
２５ｃｍ 的固定

值 ）除 以红色和黑色校准线的长度 （
Ｌ

）来获得空间尺度校正系数 Ｐ ， 实际长度 Ｄ 可

以使用 ｃ ｌｏｕｄｃｏｍｐａｒｅ 软件获得 。

玉米雄穗主穗长度和总分枝长度的预测值即为算法提取的欧式空间距离与 Ｐ

的乘积 ， 至于提取的点云在空间三维结构上的尺度变异情况 ， 本研宄通过基于 Ｘ

轴和 Ｙ 轴方向 的结果 ，
然后利用规则 图像的体积分析 ， 结论间接证明 了 点云在 Ｚ

轴方向 的空间尺度转换参数与 Ｘ 轴和 Ｙ 轴是几乎
一

致的 。

４ ． １ ．５ 玉米雄穗表型参数的提取

表型信息提取用到 了ＴｒｅｅＱＳＭ 算法和 凸包算法 ， 两者提取的指标如表 ４－

５ 所

示
，其中 ＴｒｅｅＱＳＭ 算法已经被广泛应用在对树三维结构的提取上 ［

１ ４９
＿

１ ５ ２
］

； 并取得

很好的效果 ， 目 前该算法己经被发布成不同版本软件 ［
１ ５ ３

＿

１ ５ ６
］

， 本文利用玉米雄穗

与树结构相似的特点开展算法迁移应用 。

表 ４ －Ｓ 不同算法提取的表型参数

Ｔａｂ ．４－５Ｐｈｅｎｏｔｙｐ ｉｃ
ｐａｒａｍｅｔｅｒ ｅｘｔｒａｃｔｅｄｂｙ

ｄ ｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｇｏｒｉｔｈｍｓ

算法提取指标

ＴｒｅｅＱ ＳＭ主穗长度 、 分枝数 、 分枝长度 、 分枝角度

Ｃｏｎｖｅｘｈｕｌ ｌ 投影面积 ， 凸包体积

用于提取表型参数的 ＴｒｅｅＱＳＭ 算法流程图如 图 ４－９ 所示 。 首先 ，对点云进行

滤波 ，
原始点云数据可能包含因传感器误差 、 环境千扰等产生的噪声点 ， ＴｒｅｅＱＳＭ

通常会使用统计滤波 、 双边滤波等方法去除这些噪声 ， 比如统计滤波 ， 会计算每

个点与其邻域点的距离 ， 若某点与邻域点的距离明显偏离平均距离 ， 则判定为噪

声点并去除 ； 然后将点云数据的坐标进行归
一

化处理 ， 使所有点的坐标值处于特

定范围 ， 如 ［
０

，
１
］

， 这有助于后续算法的计算稳定性和
一

致性 ， 也便于不同数据集

之间 的 比较 ，
经过过滤后的点云会被贴合雄穗表面的小集合所覆盖 ， 然后确定这

些覆盖集之间的相邻关系 ， 将不属于雄穗的集合予 以删除 ， 从而完成雄穗组件的

定义 。 所谓雄穗组件 ， 指的是点云中基本独立的部分或簇 ， 其可 以是单个分枝 、

一

组分枝 ， 甚至是整个雄穗 ； 完成雄穗组件定义后 ， 便要对其进行分割操作 ， 区

分 出主干和分枝 ， 在分割时 ， 运用 区域生长模型 ， 通过检查局部连接性来识别分

枝 ， 分割完成后 ， 下
一

步是将每个部分利用最小二乘法模拟
一

系列的圆柱体 ， 这

５ ４
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

些 圆柱体的半径 、 高度和方 向可能各不相 同 。 最终 ， 依据构建好的圆柱形模型 ，

计算雄穗的拓扑结构 以及其他特征参数 ［
ｉ ５＇

Ｉ



１

Ｉ Ｉ

Ｉ Ｉ

基于 Ｔｒｅ ｅＱＳＭ 的玉米雄穗 拓扑重建及结构表型信 息提取

Ｉ ■ ＂ Ｈ ． ■ ■ ■＿ ■ ■ ■
■ ■ ■－關 ■Ｊ Ｉ

Ｉ Ｉ

Ｉ Ｉ

Ｉ Ｉ

■■一—

单株雄穗的 ３ Ｄ 点云
Ｉ Ｉ

Ｉ ｜

丨

过 ：

＇

滤

Ｉ Ｉ

－－——

＾＞过滤点云

ｊｉＬ＿＿＿＿

＇

｜
点云面片化

２
＞面片集合

Ｉ ｜
面片组件化

ＶＩ ｆ ｊ ＞圆柱体集合

ｆｊ Ｉ

酣體合重建

＼
Ｊ

ｒ

＾雄穗拓扑
＾
主穗 长 度

１
ｊ

 ￣

颁长度
ｉ



１分枝数

结构 参数 ＾分枝 角 度

ＶＪ
 ｜

图 ４ －

９ 基于 ＴｒｅｅＱＳＭ 算法的玉米雄穗参数提取流程图

Ｆ ｉ

ｇ
．４ －９Ｆ ｌｏｗｃｈ ａｒｔ ｏｆ ｍ ａｚ ｉ ｅｔａｓｓｅ ｌ

ｐａ ｒａｍ ｅ ｔｅ ｒ ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎｂａｓｅｄｏｎｔｈ ｅ ＴｒｅｅＱＳＭ

构建玉米雄穗的ＴｒｅｅＱＳＭ模型 需要
一

些假设 。 首先被检测对象 只 能是单株而

非群体 ， 其次被检测对象具有类似树
一

样的结构 ， 即
一

根主干然后分 出 多个分枝

结构 ， 最后为便于计算 ， 假设雄穗在局部近似为圆柱形 ， 该算法的主要过程如下 。

如 图 ４ －１ ０ 所示 ， 首先是用符合雄穗表面的小集合覆盖过滤后 的点云 ， 在经

过过滤的玉米雄穗点云集合里 ， 随机选取
一

个点 Ａ ， 把与点 Ａ 的欧式距离为 ｒ

的所有点归为
一

个集合 ， 记为 Ｐ １（ 即 图 中红框所包含的点 ） 。 接下来 ， 以点 Ａ

作为 中心点 ， 在点云中随机搜寻与点 Ａ 距离为 ２ｄ（其中 ｄ ￡ ｒ ） 的点 ， 假设找到

的这个点为 ｍ 。 然后 ， 以点 ｍ 为新的中心点 ， 再次重复上述寻找点并构建集合

的过程 ， 将新形成的集合标记为 Ｐ２（ 也就是 图 中蓝框内 的点 ） 。

５ ５
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在搜寻过程中 ， 当发现某个点 Ｑ 同时处于集合 Ｐ １ 和集合 Ｐ２ 时 ， 就需要

判断该点与点 Ａ 或点 ｍ 之间谁的距离更近 ， 进而将点 Ｑ 归入距离更近的那个

集合 。 在此次示例 中 ， 点 Ｑ 距离点 Ａ 更近 ， 所 以点 Ｑ 被划分到集合 Ｐ １ 。 如此

不断地重复上述操作步骤 ，

一

直到所有的雄穗点云都被划分到不 同 的集合 Ｐ １ 、

Ｐ２ ． ． ． Ｐｎ ， 这些集合本研宄在此统称为面片集合 。
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图 ４ －

１ ０ Ｔｒｅ ｅＱＳＭ 算法的点云面元集合生成

Ｆｉ
ｇ ．４－

１ ０Ｐｏ ｉｎ ｔ ｃ ｌｏｕｄｆａ ｃｅｔ ｃｏ ｌｌｅｃ ｔｉｏｎ
ｇ

ｅｎｅｒａ ｔｉｏｎｂａ ｓｅｄｏｎＴｒｅｅＱＳＭ

然后定义覆盖集的相邻关系 ， 删除不属于雄穗的集合 ， 并定义雄穗组件 ， 进

而分割雄穗组件 。 当集合 Ｐ １ 与 Ｐ２ 的 中心点之间 的距离小于 ２ｄ 时 ， 可认定这

两个集合存在相邻关系 。 若某个集合不存在与之相邻 的集合 ， 那么该集合中 的点

便被视作噪声点 ， 需将其从数据 中删除 。

完成噪声点处理后 ， 从玉米雄穗的底部开始进行遍历操作 ， 对之前划分好的

面片集合开展聚类工作 。 在聚类完成后 ， 采用 圆柱体来近似替代每
一

个面片集合 ，

每
一

个这样被圆柱体替代的集合就构成
一

个玉米雄穗组件 ， 进行这样的处理主要

有两个 目 的 ： 其
一

， 是为了清晰地区分玉米雄穗的主干与分枝 ； 其二 ， 则是为了

能够精确地定量化计算玉米雄穗的结构信息 。

接着使用 区域生长模型 ， 通过检查局部连通性来识别分枝 。 基于区域生长模

型进行主干和分枝的确定过程 ， 这
一

过程起始于玉米雄穗组件的底部 ， 随后 ， 切

割区域及其所延伸形成的研究区域 ， 会沿着组件逐步移动 ， 具体可参考图 ４ －

１ １ ，

在此过程 中 ， 整个雄穗组件会被划分为三个区域 ： 切割区域 、 研究区域 ， 以及沿

着玉米雄穗组件移动并构建 出 的线段区域 。

５ ６
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在整个分析流程中 ， 切割 区域被设计成
一

种类似砖型 的独特结构 。 在每
一

个

操作步骤里 ， 该切割区域会朝着与之相邻的组件层进行位置移动 。 不仅如此 ， 每

个切割 区域还会沿着组件所指示的方向 ， 朝着 由 多层覆盖集组合而成的研宄区域

进行拓展 ， 形象地说 ， 就如 同生命体
一

般进行
“

生长
”

。

紧接着 ， 需要针对每个研宄区域开展连通性检查工作 ， 其 目 的在于挖掘其中

可能潜藏的分叉情形 。 当检查发现研宄区域处于不连通的状态时 ， 就需要对其各

个独立的部分展开深入分析 。 要仔细判断这些部分的性质 ， 确定它们到底是新分

枝的起始点 ， 还是属于当前线段的
一

部分 。 在分枝的形成过程中 ， 切割区域的某

一

部分会被当作后续确定新线段的重要基础 。 而切割区域里那些不能作为新线段

基础的部分 ， 则会被整合到 己有的线段当 中 。 通过这样的方式 ， 线段就会呈现出

逐层增长的态势 。

线段的扩展过程会持续进行 ， 直至出现以下两种特定情况为止 。 其
一

， 当无

法再构建出符合要求的切割区域时 ， 线段扩展停止 ； 其二 ， 当研宄区域的任何
一

个单独部分都无法明确认定为该线段的延续部分时 ， 线段扩展也会终止 。 图 ４ －

１ １

直观地展示了这
一

完整的过程 。

ｍｒ

图 ４ －

１ １ 分叉识别过程的示意图

Ｆ ｉ
ｇ ．４－

１ １Ｓｃｈ ｅｍ ａｔ ｉｃ ｄ ｉａｇ
ｒａｍｏｆ  ｔｈ ｅｂ ｉｆｕ ｒｃａｔｉｏｎ ｉｄｅｎ ｔ ｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ｐ ｒｏｃｅｓｓ

沿着玉米雄穗分量 （呈棕色 ） ， 切割 区域 （ 显示为红色 ） 及其延伸 出来的研

宄区域 （ 浅红色 ） 不断移动 ， 同时构建 出线段 （ 显示为绿色 ） 。 在切割 区域和研

究区域向前移动的过程中 ， 若遇到分叉情况 （ 比如分枝处 ） ， 这两个区域便不再

保持连接状态 ， 此时 ， 属于分枝的那部分切割 区域就会成为新分枝的基础 。

最后 ， 如 图 ４ －

１ ２ 所示 ， 为 了便于计算 ， 本研究假定玉米雄穗的主干 以及分

枝都为圆柱体结构 。 在此基础上 ， 从构建好的圆柱体模型 中 ， 能够计算 出雄穗的

拓扑结构 以及其他各类特征参数 ， 进而计算 出玉米雄穗组件近似为圆柱体后 的各

类三维表型参数 。

为 了更好地证 明使用 Ｔ ＩＰＳ 重建的 ３Ｄ 点云的高质量及其对体积提取的适用

性 ， 使用 凸包算法来提取重建后 的点云体积并与真实值对比验证 ，
由于玉米雄穗

５ ７
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

的实际体积很难手动测量 ，因此采用获取包括球体 、 矩形和 圆柱体等在 内 的几个规

则立方体的 ３Ｄ 点云数据进行验证 ， 体积使用 ＭＡＴＬＡＢ（ ２ ０ １ ７ｂ ） 中 的
“

ｂｏｕｎｄａｒｙ

”

函数提取的 ， 该函数表示松紧度的第三个参数设置为 １ ．

ＴｒｅｅＱ ＳＭ有五个输入参数 ：ｐａｔｃｈＤ ｉ ａｍ ｌ 、 ｐａｔｃｈＤ ｉ ａｍ２Ｍ ｉｎ 、
ｐａ

ｔｃｈＤ ｉ ａｍ２Ｍ ａｘ 、

Ｂ ａ ｌ ｌ Ｒａｄ ｌ和Ｂ ａ ｌ ｌＲａｄ２ 。 研究中使用 了ＴｒｅｅＱＳＭ２ ．４ ． ０版本 ，
参数

ｐ
ａｔｃｈＤ ｉ ａｍ ｌ控制噪

声点 的滤波器 ，参数 ｐａｔｃｈＤ ｉ ａｍ２Ｍ ｉｎ 和 ｐａｔｃｈＤ ｉ ａｍ２Ｍ ａｘ 是点云重建过程中 点云拟

合平面的最小和最大直径
，与点云密度有关 ，

值越小
，
重建细节越精细 ，然而 ，当达到

临界值时 ，容易发生千线分离错误 ，
参数 Ｂａ ｌ ｌＲａｄ ｌ 和 Ｂ ａ ｌ ｌＲａｄ２ 定义 了 点云分类的最

小 和 最 大 半 径 。 本 研 究 主 要 通 过 调 整 ｐ
ａｔｃｈＤ ｉ ａｍ ｌ 、 ｐａ

ｔｃｈＤ ｉ ａｍ２Ｍ ｉｎ 和

ｐａ
ｔｃｈＤ ｉ ａｍ２Ｍ ａｘ 来获得玉米雄穗的三维拓扑结构并提取相关表型参数 。 在生成点

云后 ， 由于重建的三维点云空间信息不是物理值 ， 需要进
一

步较准 ， 以便准确量

化穗表型参数 。

图 ４ －

１ ２ 点云圆柱体拟合

Ｆ ｉ
ｇ ．４－

１ ２Ｐｏｉｎ ｔ ｃ ｌｏｕｄｃｙ ｌ ｉｎｄ ｅ ｒ ｆｉ ｔｔ ｉｎｇ

如 图 ４ －

１ ３ 所示 ， 通过在校准板上设计的红色和黑色校准线 ， 实现 了二维平

面 Ｘ 和 Ｙ 方向 的尺度校正系数 Ｐ 的获取 。

Ｐ＝Ｄ ／Ｌ （ ４
－

１ ）

５ ８
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

卜
Ｆ
＝＾

ｌ＾４
图 ４ －

１ ３ 校正线 Ｌ Ｉ ： 红色校正线 Ｌ２ ： 黑色校正线

Ｆ ｉ
ｇ ．４－

１ ３Ｃ ａ ｌ ｉｂ ｒａ ｔｉｏｎ ｌｉｎ ｅＬ Ｉ ：Ｒｅｄ －Ｌ ｉ ｎ ｅ
；
Ｌ２ ：Ｂ ｌａ ｃｋ－Ｌ ｉｎｅ

４ ． １ ．６ 精度评价方法

本文利用 Ｔ ＩＰＳ 系统实现玉米雄穗 ３ ６０ 度序列 图像的 自动采集 ， 并重建其三

维拓扑结构 ， 然后利用 ＴｒｅｅＱＳＭ 算法提取雄穗分枝数 、 主轴长度 、 分枝长度及分

枝角度等信息 。 对于分析结果的精度评价 ， 本研宄使用决定系数 Ｒ
２

、 均方根误差

（
ＲＭ ＳＥ

）
、 平均绝对误差 ＭＡＥ 和平均绝对百分 比误差 ＭＡＰＥ 等 ４ 个指标来进行

衡量 ， 更高的模型精度 由更接近 １ 的 Ｒ
２

、 更低的 ＲＭ ＳＥ 、 ＭＡＥ 和 ＭＡ ＰＥ 值表

示 ， 计算公式如下 。

Ｒ
２
＝１

－

ｉｆｃＳＩ （
４ ＿２

）

ＲＭ ＳＥ＝

＾
ｉ ｒ＝ ｉ （

Ｙ
ｉ

－

ｙ）

２

 （
４ －

３
）

ＭＡＥ＝ｉ
Ｓｆ＝ １ ｜

Ｙ
ｉ

－

ｙ ｜ （
４ －４

）

ＭＡＰ Ｅ＝

＾＾＝ １ １＾ ｜ （
４ －

５
）

式中 ， Ｒ
２

表示决定系数 ， ＲＭ ＳＥ 表示均方根误差 ， ＭＡＥ 表示平均绝对误

差 ， ＭＡＰＥ 为绝对误差百分比 ， ｎ 表示图像数量 ， ｙ ｉ
为真实值 ， Ｙ

ｊ

为预测值 ， 歹

为真实值均值 。

４ ． ２ 结果与分析

４ ． ２ ． １ 点云空间尺度校正系数提取结果

５ ９
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本研宄提取 了５ ２ 组重建玉米雄穗三维结构后 的红色和黑色校准线的欧几里

德距离 ， 如 图 ４ －

１ ４ 所示 ， 图 中三个绿点表明 ，
红色和黑色校准线之间 的空间尺度

转换因子不
一

致的样本 占 ５ ． ７ ７％
，欧几里德距离差为 ０ ． ０ １

，
进
一

步对计算 了红色校

准线的空间尺度校正系数 ，可以发现 ，
空间尺度校正系数的值相对集 中 ，范围 ３ ５ 到

３ ９ 之间 。

体积提取的结果如表 ４ －

６ 所示 ，从结果可 以看 出 ， Ｔ ＩＰＳ 系统获取的点云数据

预测 的体积和实际体积之间 的误差绝对百分比均在 ４％以 内 ， 证明 了该系统获取

的点云在空间上的变异是较为稳定的 ， 同时也是高精度的 ，
这
一

结论也为高效提取

玉米雄穗表型参数提供 了参考依据 。

０ ． ８ ０ 

－

 ｜
■ ｜

■

 ｜
１

 ｜
■

 ｜
１

 ｜
■３９ ． ０

ＢＨＬ ｅ ｎ ｇ ｔ ｈｏ ｆｃ ａ ｌ ｉ ｂ ｒａ ｔ ｉ ｏｎ ｌ ｉ ｎｅ ｓ

＿

３ ８ ． ５

｜
－

３６ ． ０ ． ２

？

３５ － ５

ｉ

：
：

３３ ． ５

—





ｈ ３３ ． ０

０ １ ０ ２０ ３０ ４０ ５０ ６０

Ｓａｍｐ ｌ ｅＮＯ ．

图 ４ －

１ ４ 空间尺度校正系数分布

Ｆ ｉｇ ．４－

１ ４Ｄ ｉｓ ｔｒｉｂｕ ｔ ｉｏｎｏ ｆ ｓｐａ ｔｉａ ｌ ｓｃａ ｌｅ ｃｏ ｒｒｅ ｃｔｉｏｎｆａｃｔｏ ｒｓ

表 ４ －６ 体积校准结果

Ｔａｂ ．４ －６Ｔ ｈ ｅｒｅ ｓｕ ｌ ｔｓｏｆ ｖｏ ｌ ｕｍ ｅｃａ ｌ ｉｂ ｒａ ｔ ｉｏ ｎ

编 号预测体积 （ ｃｍ
３

）实测体积 （ ｃｍ
３

）误差绝对百分 比

１ １ １ ８４６ ． ８ ７ １ １ ６４３ ． ５ ２ １ ． ７ ５

２ ２ ３ １ ５ ． ５２ ２２ ６０ ． ４４ ２ ． ４４

３ ６ ０３ ２ ５ ． １ １ ６２３ ２ ６ ． ６４ ３ ． ２ １

４ ２ ７９ ８ ． ５ ６ ２ ９ １ ０ ． ２ １ ３ ． ８４

６０
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

４ ．２ ．２ 基于 ＴｒｅｅＱＳＭ 的表型参数提取结果

为 了 获得最佳 的雄穗三维拓 扑重建结果 ，

一

般是通过调 整 ｐａ
ｔｃｈＤ ｉ ａｍ ｌ 、

ｐ ａ
ｔｃｈＤ ｉ ａｍ ２Ｍ ｉｎ 和 ｐａ ｔｃｈＤ ｉ ａｍ２Ｍａｘ 三个参数来优化 ＴｒｅｅＱ ＳＭ 算法 ，本研宄中 由于

单个雄穗分枝的大小相似 ，
因此这三个参数的设置保持不变 ，分别设置为 ０ ． ００ ５ 、

０ ． ０００ ５ 和 ０ ． ００５
，
表 ４ －

７ 列 出 了三种类型雄穗
（
披散型 、 半紧凑型和紧凑型 ）

的雄穗

主轴分离 、 圆柱体拟合和拓扑重构的关键结果 。 雄穗的主干和二次 以上分枝分别

用蓝色和红色标记 ，
主干提取的准确性对其他参数的提取有显著影响 ，

基于提取的

主干 ，
重建 了单个玉米雄穗的拓扑结构 。 拓扑重建结果和 圆柱拟合精度直接关系到

所有表型参数的最终提取精度 。

表 ４ －７ ＴｒｅｅＱＳＭ 分析结果

Ｔａｂ ．４ －７ Ｔｈｅａｎ ａ ｌｙｓ ｉｓｒｅｓ ｕ ｌ ｔ ｓｏ ｆ Ｔｒｅ ｅＱ ＳＭ

结果名称披散型半紧凑型紧凑型

将提取的主穗长度 、 分枝数 、 分枝总长度和分枝角度与人工测量进行 比较 ，
如

图 ４ －

１ ５ 所示 ，
无论是实际测量值还是预测值 ，

主穗长度和分枝角度都大致遵循正态

６ １
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

分布 ，小汤 山基地的 ２ ０ 个样本 比平谷基地的样本有更多 的分枝 ，
这导致样本量更

大
，
分枝数量和总分枝长度也更高 ，最终直方图 中 的峰值位于左侧 ，

同时
，
该研宄 比

较 了 四 个雄穗表型参数的相关性 （图 ４ －

１ ６
） ，实测和预测 的分枝数与实测分枝长度

之间存在很强的相关性
，

Ｒ
２

值大于 ０ ． ９
，
原因是 ＴｒｅｅＱ ＳＭ 提取的分枝数量与计算总

分枝长度的数据严格对应
，
虽然 由于严重的分枝交叉而遗漏 了

一

些分枝 ，
但在提取

分枝长度时 ，
遗漏 的分枝不计入总分枝长度 。
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Ｊ
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＝
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－
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＝
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－
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＿
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＝
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２
＝
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〇
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■

■
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＊
？

＊

 〇 ２ ５〇
－

■
■ ＿

？ 
２ ５

－？ 尨？＼
—

？Ｃ  ２００■
■

＾
２ ０

＇

 ｉ ｌ ＳＯ

＾ 二ｒ
ｍ

７
■

ｋ ． ？Ｖ ＿ 
■

３ 
１ ５

－

 ｋ＿  １ ００ ＿

Ｍ３

Ｓ 
 

－

 Ｓ
￣ ￣

■

￣

．

￣￣

．

￣￣￣￣

■

￣￣
■

￣￣

－

Ｓ １ ６ １ ８ ２０ ２２ ２４ ２６ ２ ８ ３０ ３２ ３４ ３６

基
１ ００ １ ５０ ２００ ２ ５０ ３００ ３５０

Ｅ ｓ ｔ ｉ
ｍａ ｔ ｅｄｔ ｈｅ ｌ ｅ ｎ ｇｔ ｈｏｆｔ ｒ ｕ ｎ ｋ （ ｃｍ ） Ｅ ｓｔ ｉ ｍａ ｔ ｅ ｄｔ ｈｅ ｌ ｅｎｇｔ ｈｏ ｆｂ ｒ ａ ｎ ｃ ｈ ｅ ｓ （ ｃｍ ）

（
ｅ

）
主穗长度 （校正后 ） （〇 分枝总长 （校正后 ）

图 ４ －

１ ７ 续

Ｆ ｉ
ｇ ．４ －

１ ７Ｃｏｎ ｔ

４ ．３ 讨论

４ ． ３ ． １Ｔ ＩＰＳ 数据采集的优点

在这项研究中 ，

Ａ ｒｔｅｃ ３Ｄ Ｌ ｅｏ 扫描仪和 ＦａｒｏＦｏ ｃｕｓＳ３ ５ ０ 也被用来收集玉米雄穗

的数据并进行 比较 ，实验共扫描 了４０ 个雄穗样本 ，
分为 ５ 组

，每组 ８ 个样本 ，使用相

同 的方法获得 了４０ 组测量数据 ，
如表 ４ －

１ ０ 所示
，

Ａｒｔｅｃ ３ＤＬ ｅｏ 扫描仪采集的雄穗数

据点 云大量丢失 。 据统计
，
其点云密度仅为 Ｔ ＩＰ Ｓ 系统生成 的重建点云密度 的

２ ３ ． ６％
（
表 ４ －

１ ０
） ，
这阻碍 了完整雄穗拓扑结构 的重建 。 因此 ，

基于结构光原理的装置

不适合研宄玉米雄穗三维结构表型 。

６５





玉米雄穗三维表型信息精准解析及关键性状基因挖掘分析


表 ４ －

１ ０ 基于 Ａ ｒ ｔｅ ｃ３ＤＬ ｅｏ 扫描仪的玉米雄穗点云重建结果

Ｔａ ｂ ．４ －

１ ０Ｔ ｈ ｅｒｅｓ ｕ ｌ ｔｓｏ ｆ ｍ ａ ｉｚｅｔａ ｓｓ ｅ ｌ

ｐ ｏ
ｉ ｎ ｔｃ ｌｏ ｕ ｄｒｅｃｏ ｎ ｓ ｔｒｕ ｃ ｔ ｉ ｏ ｎｂ ａｓ ｅｄｏ ｎｔｈ ｅ Ａ ｒ ｔｅｃ ３ＤＬｅｏ

名称样 品 １样 品 ２样品 ３

１
） Ｉ ｜

＇
丨

主点云

｝ ４
一

Ｉ ｌ Ｉ

Ｉ
̄

／
．

．

十 ｖ

主轴分离

．

＇
＇Ｉ

一
一

？ ｊ

．

＋

 ［ ＼

－

ｊ


一


＇

ｒ


‘

Ｉ Ｉ ｉ

＇

Ｆ ａｒｏＦｏｃｕｓＳ ３ ５ ０ 激光扫描仪作为常用 的激光点云扫描设备 ， 其垂直视场为 －

６０ 到 ９ （Ｔ ， 水平视场为 ０ 到 ３ ６０ ， 扫描距离为 ２０ 米 ，扫描精度为± １ 毫米 ，测量速

率高达 ９ ７ ６０００ 点 ／秒
，多站扫描用于确保玉米雄穗的更高精度和更高密度的点云 ，

每个站的扫描时间不到 １ ７４ 秒 ，
六个站点位于 ８ 个玉米雄穗周 围 （

如图 ４ －

１ ８ 所示
）

。

；

？

塵 暑ｍＫｍｍｉ
ｗ ：

不
ｔｅ ｒ ｒｅ ｓｔ ｒ ｉ ａ ｌ ｌ ａ ｓｅ ｒ ｓ ｃａ ｎ ｎ ｉ ｎｇ （

Ｔ ＬＳ
）不ｊ

图 ４ －

１ ８ 扫描仪的六个扫描位置

Ｆ ｉ

ｇ ．４ －

１ ８Ｓ ｉｘｓｃ ａｎ ｎ ｉｎｇ ｐｏｓ ｉ ｔｉｏｎ ｓｏｆ ｔｈｅｓｃａ ｎ ｎｅ ｒ

实验成功提取雄穗主轴的样本数量为 ４０ 个中 的 ３ ４ 个 ，失败率为 １ ５％
，
图 ４ －

１ ９

显示 了雄穗的部分拓扑重建
，
可 以观察到 ，激光雷达捕获的点云密度较低 ，

经计算得

６ ６





北京科技大学博士学位论文


知其平均点云密度为 Ｔ Ｉ Ｐ Ｓ 系统生成的重建点云密度的 ４２ ． ６７％
，特别是对于紧凑

型雄穗 ，其分枝点云过于稀疏而表现不太 明显 。

， ｆ？
．

图 ４ －

１ ９ 部分雄穗拓扑重建结果

Ｆ ｉ
ｇ

．４ －

１ ８Ｔｈｅｒｅｓｕ ｌ ｔｓ ｏ ｆ ｔｏｐｏ ｌｏｇ ｉｃａ ｌｒｅｃｏｎ ｓ ｔｒｕ ｃ ｔｉｏｎｏ ｆ ｓｏｍ ｅｍａ ｉｚｅ ｔａｓｓｅ ｌｓ

表型提取结果如表 ４ －

１ １ 和 图 ４ － ２０ 所示 ，与本研宄中 的方法相 比 ，
基于 Ｆａｒｏ

Ｆｏｃｕ ｓＳ ３ ５ ０ 激光点云提取的雄穗结构表型参数在各种评估指标上都有显著下降 ，

但主穗长度的准确性仍处于较高水平 ，
这表明激光雷达在提取玉米雄穗等小器官

尺度的 ３ Ｄ 结构表型方面仍存在许多局限性 。

表 ４ －

１ １Ｆａ ｒｏＦｏ ｃ ｕ ｓＳ３ ５０ 扫描数据的提取精度

Ｔａ ｂ ．４ －

１ １Ｅ ｘ ｔ ｒａ ｃ ｔ ｉｏｎａ ｃ ｃｕ ｒａｃｙ
ｏ ｆ Ｆ ａ ｒｏＦｏ ｃ ｕ ｓＳ３ ５０ｓｃ ａｎ ｎ ｉｎ ｇ

ｄ ａ ｔａ

名称ｒ
２ＲＭＳＥＭＡＥＭＡＰＥ

（
％

）

主穗长度０ ． ９６２ ７２ ．２ ５ １ １ ． ４ ７ １ ４ ． ３ ７

分枝总长度 ０ ． ７ １ ６ ７ ５ １ ． ３ １ ３ ７ ． ３ ６ ２ ７ ． ２２

分枝角度 ０ ． ７ ３ ７３ １ ３ ． ７ ５ １ １ ． ５ ７ ２ ７ ． ６ ７

分枝数 ０ ． ７０ ７２ ３ ． ７ １ ３ ． １ ７ ３ ７ ． １ ２

玉
１ ３

 Ｊ

ｙ
＝
０ ． ８８３０＊ ｘ＋３ ． ５ １ ８ ■

■ Ｉ

？
＇

ｙ
－

１ ． ０ ２ ２６＊ｘ ＋ １ ６ ． ７８ ３４？

｜ １ ０
．Ｒ

２
＝
０ ． ９６２７ Ｉ ？ Ｒ

２
＝
０ ． ７ １ ６７

：－

？
３ ５

＇

 ■０  ３００
－ ■

笞＿１呼
＿

 ５ ．
■

Ｐ ！
？

－
？

？Ｃ ２Ｓ
－

？■■
■

＊
－＊

 １
００

－

■ ＿

ａ＾ｍＪ
ｍ ｍ

２ 
２０

－
＂

Ｓ ■

３ ｌ
〇

－

３ ．Ｍ
１ ５ ＇ Ｉ Ｉ ｜ ｌ

＇

 Ｉ （Ｑ Ｉ １

 ＊ Ｉ ＊ １ ＊
■ Ｉ ？

 ｉ １ ＾ Ｊ ｋ

＊
 １

５ ２０ ２ ５ ３０ ３ ５ ４ ０ ４ ５ ５０

＾
０ ５ ０ １

００ １ ５０ ２ ００ ２ ５０ ３００ ３５０ １ ００

Ｅ ｓ ｔ ｉ ｍａ ｔ ｅ ｄｔ ｈｅ ｌ ｅ ｎ ｇｔ ｈｏｆｔ ｒ ｕ ｎ ｋ （
ｃｍ） Ｅ ｓ ｔ ｉ ｍａ ｔ ｅ ｄｔ ｈ ｅ ｌ ｅ ｎ ｇｔ ｈｏ ｆｂ ｒ ａ ｎｃ ｈ ｅ ｓ （ ｃｍ ）

（
ａ

）
主穗长度 （

ｂ
） 分枝总长

图 ４ －２ ０ 四个表型参数的提取精度

Ｆ ｉ

ｇ
．４ －２０Ｅ ｘｔｒａｃｔｉ ｏｎａｃｃｕ ｒａｃｙ

ｏｆ ｆｏｕ ｒ
ｐ
ｈ ｅｎ ｏ ｔｙｐ ｉｃ

ｐａ ｒａ
ｍｅ ｔｅｒｓ

６ ７





玉米雄穗三维表型信 息精准解析及关键性状基因挖掘分析


ｌ Ｊｒ
Ｌ
〇

〇

７ ＇ 〇

７ ３

Ｘ ＋ １ ９ ＇ ５０８７ ：
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Ｈｙ

＝
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琴
擊
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■

■

■
■ ｌ

１ ５
＇ －

ａ ＞ｃ 騰
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■

〇  １ ０
－ ■

■

■■ ■

？
 ２ ０

－ ３
５

－ ｜

３ ？． Ｓ

Ｓ＊ 〇
■

？ Ｓ
￣￣

ｒ
＊

－￣￣￣￣—■

ｉ

￣￣

ｉ

￣


＂￣￣￣￣￣

ｉ

—

■

￣

ｉ

—■

■

￣￣

ｉ

￣￣

■

￣￣—

 


１



ｔ



Ｉ
０ 丨 ０ ２ ０ ３０ ４ ０ ５０ ６０ ７ ０ ８ ０ ９０ 丨 ００ 〇 ５ 丨 〇 ｜ ５ ２ ０ ２ ５ ３ ０

Ｅ ｓｔ ｉ ｍａ ｔ ｅ ｄｔ ｈｅａ ｎ ｇ ｌ ｅｏｆｂ ｒ ａ ｎ ｃ ｈ （ ） Ｅ ｓｔ ｉ ｍａ ｔｅ ｄｎ ｕｍｂ ｅ ｒｏ ｆｂ ｒ ａ ｎ ｃ ｈｅ ｓ

（
ｃ
） 分枝角度 （

ｄ
） 分枝数

图 ４ －２０ 续

Ｆ ｉ

ｇ
．４ －

２０Ｃｏｎ ｔ

可 以预见的是 ，与结构光原理和具有毫米级精度的激光激光雷达点云相 比 ，
基

于 ＴＯＦ 原理获取的点云 由于
一

般只具备厘米级的精度和较低的分辨率 ，
因此更不

适合提取玉米雄穗结构表型的参数 。

４ ．３ ． ２ 光照强度对雄穗三维点云重建质量的影响

不 同 的光照条件会影响 ３Ｄ 点云重建的准确性
，为了量化光照条件的影响 ，本

研究通过调整原始图像上校准板 白色区域的 ＤＮ 值来模拟不同的光照条件 ，
它产

生 了六种不同强度的模拟照 明条件
，
包括正常

（
测量的光强为 ８０

－

１ ００ １ｕｘ
）
、 正常条件

的１ ０００％ 、 ３００％ 、 ７０％ 、 ６０％和５０％ ，如表４
－

１ ２所示 。

表 ４ －

１ ２ 玉米雄穗三维拓扑重建结果

Ｔａｂ ． ４ －

１ ２Ｔｈ ｒｅｅ －ｄ ｉｍ ｅｎ ｓ ｉｏｎａ ｌ ｔｏｐｏ
ｌｏｇ

ｉ ｃ ａ ｌｒｅ ｃｏｎ ｓ ｔｒｕ ｃ ｔ ｉｏｎｒｅｓ ｕ ｌ ｔｓｏ ｆ ｍ ａｚ ｉ ｅｔａｓ ｓ ｅ ｌｓ

光照比例 １ ００％ １ ０００％ ３ ００％７０％ ６０％ ５０％

？

？＿？￥
卜 外

、

｜卜

６８
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

表 ４ －

１ ２ 续

Ｔａｂ ． ４ －

１ ２Ｃ ｏｎ ｔ

光照 比例 １ ００％ １ ０００％ ３ ００％ ７０％ ６０％ ５ ０％

＿合

纟 纟 《厂

？

＾＾＾

＾

｜
／

＇

－

，

Ｉ

，

，

１ ｜４ 令 令
‘

＋
点云密度比 １ ００％９ ８ ． ５％９９ ． ３％ ８ ７ ． ６％ ７ ９ ． ５％６４ ． ２％

拓扑重构
１ ０ ０％ １ ００％ １ ００％ ６ １ ． ５ ４％ １ ５ ． ３ ８％ ３ ． ８ ５％

成功率

可 以观察到 ，
当环境光强度增加到原始强度 ８ ０

－

１ ００ １ｕｘ 的 ３ 倍到 １ ０ 倍时
，
重建

的 ３Ｄ 点云密度和构建的拓扑结构 的完整性受到的影响都较小 ，并且可 以准确地

提取主干和分枝 ，然而 ，当光强度降低时 ，

ＳＦＭ 重建的 ３Ｄ 点云密度急剧降低 ，导致

大量空 白 区域 ，
因此

，

ＴｒｅｅＱ ＳＭ 可能会丢弃稀疏的分枝点云作为噪声点 ，并错误地

识别雄穗的主干 ，
当光强低于正常条件的 ５ ０％时

，
ＴｒｅｅＱＳＭ 成功重建玉米雄穗拓扑

结构 的概率小于 ５％
，
这种情况最可能的原因是 ，在弱光条件下 ，从雄穗反射回数码

相机的光通量迅速减少 ，
环境光噪声的贡献变得显著 ，最终导致有效点 的 占 比急剧

下降 。

４ ．３ ．３ 背景噪声对雄穗三维点云重建质量的影响

当校准板和玉米雄穗被控制并 占据相机视场的约 ３ ０％时
，在保持其他条件不

６ ９
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

变的情况下 ， 重建 了每个雄穗样品 的 ３Ｄ 点云 。 如表 ４ －

１ ３ 所示 ， ５ ２ 个样本中 只有

８ 个能够重建
，
成功率为 １ ５ ．４％

，
此外

，
成功率随着背景复杂性的增加而降低 ，

虽然可

以通过调整 ＴｒｅｅＱ ＳＭ 的参数来重建样本的拓扑结构 ，
但 由于点云 的过度损失 、 主

干和分枝的不完全提取 以及噪声 圆柱拟合 ，
它们 己经不适合进

一

步 的分析和参数

提取 。

表 ４－

１ ３ 玉米雄穗拓扑重构

Ｔａｂ ．４
－

１ ３Ｔｏ ｐｏ ｌｏｇ
ｉｃ ａ ｌｒｅｃｏｎ ｓ ｔ ｒｕ ｃ ｔ ｉｏ ｎｏ ｆ ｍａｚ ｉｅｔａｓ ｓ ｅ ｌｓ

下国

４ ．３ ．４ 拍摄角度和图像数量对表型参数提取的影响

将 Ｔ ＩＰＳ 获取的 图像分为十组 ，
研究不同拍摄角度和图像数量对玉米雄穗三维

重建的影响 。 第
一

组 由来 自 上层 、 中层和下层的全部 ７２ 张图像组成 ，第二至第 四

组是来 自 上层 、 中层和下层的 图像的成对组合 ，
分别命名为 ｕｍ

（
上层和 中层 ）

、 ｕ ｌ

（
上

层和下层 ）
和 ｍ ｌ

（中层和下层 ） ，每个组合包含 ４８ 幅图像 。 这些组合用于研宄不同拍

摄角度对 ３Ｄ 重建的影响 ，第五至第十组是通过以 ３ ０
°

、 ４ ５
°

、 ６０
°

、 ７ ５
°

、 ９０
°

和 １ ０ ５
°

的 间隔组合来 自 上层 、 中层和下层 的所有 ７２ 幅 图像而形成的 ，
它们依次命名 为

ｐ
ｈ３ ０ 、 ｐｈ４５ 、 ｐｈ６０ 、 ｐｈ７ ５ 、 ｐｈ９

０ 和 ｐｈ ］ ０５ 。 表 ４ －

１ ４ 显示 了所有组合的
一

些玉米雄

穗的 ３Ｄ 重建结果 ，
可 以观察到 ，

基于不同拍摄角度的 图像组合的 ３Ｄ 点云重建的质

量保持在相对较高 的水平
，
然而 ，在不 同拍摄 图像数量的组合下 ，

无论雄穗类型如

何 ，
３Ｄ 重建后的点云密度平均降至 ３ ０％ 以下 ，除 ｐ

ｈ３ ０ 组合外 。此外 ，对于除 ｐ
ｈ ３ ０ 之

外 的所有组合
，
使用 ＴｒｅｅＱ ＳＭ 提取主干的失败概率均超过 ９０％ ， 说 明拍摄图像数

量对三维结构重建的影响要 明显大于拍摄角度的影响 。

７ ０
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表 ４ －

１ ４ 三维拓扑重建结果

Ｔａｂ ． ４ －

１ ４ Ｔｈ ｅｒｅｓｕ ｌ ｔ ｓｏ ｆ ３Ｄｔｏｐ ｏ ｌ ｏｇ ｉｃａ ｌｒｅｃｏｎ ｓ ｔ ｒｕ ｃｔ ｉｏ ｎ

组合类型 ｕｍ ｌ ｕｍｕ ｌｍ ｌ ｐ
ｈ ３ ０

ｒｒ ｉｔｎ

＾＾^
＼

＼ 山 丄 、Ｉ ， 丄
＿

ｆｆｆｆ

ｉ Ｉ ｉｊ ，／

麵

？ 考命寺 考

７ １
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

表 ４ －

１ ４ 续

Ｔａｂ ． ４ －

１ ４Ｃｏｎ ｔ

组合类型ｕｍ ｌ ｕｍ ｕ ｌｍ ｌ ｐｈ ３ ０

獅＊

，命命警命
组合类型ｐｈ４ ５ ｐ

ｈ６０ ｐ
ｈ７ ５ ｐｈ９０ ｐｈ ｉ ０ ５

Ｓ ＾ ＾ Ｉ ？

ｉ ｌ ｌ ？

＾ＭＭ
Ａ

＇

＼

：
ｉ ： ＊ ： ＼ ＜ ？

ｆ ｉ

主轴分离ｄｖ
－

７
’

：

、
＇


？

全 ，二^

青 内＞
：

；Ｍｒ

、

！ ／Ａ ＇山 丨
，

半紧凑型＾ ／

ＴｙＴＴ
＇

^
１ＩＩＩ１

７ ２
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表 ４ －

１ ４ 续

Ｔａｂ ． ４
－

１ ４Ｃｏｎ ｔ

组合类型 ｐ
ｈ４ ５ ｐ

ｈ６ ０ ｐｈ７ ５ ｐ
ｈ９０ ｐ

ｈ ｉ ０ ５

主轴分离、 无无 无

＿

ｆ＿４
Ｉ ？

－

 ！ Ｉ ，

主轴分离
、

＇

，
？

无无无

Ｉ

失败概率
９０ ． ３ ８％ ９ ６ ． １ ６％ １ ０ ０％ １ ０ ０％ １ ００％

（
拓 扑 重 建 ）

点云密度
２ ７ ． ７ ５％ ２ ４ ． ６ ７％２ ２ ． ６４％ ２ １ ． ６ ９％ ５ ． １ ３％

（
平均值％ ）

四个表型参数的提取精度如表 ４ －

１ ５ 和 图 ４ －２ １ 所示 。 在进行点云空间尺度转

换后计算评价指标 ，
ｕｍ 和 Ｐ

ｈ３ ０ 的精度 明 显降低 ，
将 ｐ

ｈ３ ０ 的分析结果与其他组合进

行 比较 ，所有评价指标都较高 ，ｐ
ｈ３ ０ 使用 的 图片较少 ，

这
一

结果表明 ，
在玉米雄穗表

型参数提取 中 ，
遮挡带来的误差 比低点云密度带来的误差影响更大 ，

在重建的点云

密度方面 ，来 自 上层
（
ｕ

）
、 中层 （

ｍ
）和下层 （

１

）
的 图像的贡献大小为 ｍ＞ ｌ

＞ｕ 。 所有分枝

角度的评价指标均显著降低 ，
这表 明遮挡和低点密度都会显著影响分枝角度 的提

取精度 。

７３
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表 ４ －

１ ５ 基于不同图像组合的表型参数提取精度

Ｔａ ｂ ． ４
－

１ ５Ｐ ｈ ｅｎ ｏ ｔｙｐ
ｉｃ

ｐ ａ
ｒａｍ ｅ ｔｅ ｒｅｘ ｔｒａｃ ｔ ｉｏｎａｃ ｃｕ ｒａ ｃｙ

ｂ ａ ｓ ｅｄｏｎｄ ｉ ｆｆｅ ｒｅｎ ｔ  ｉｍ ａ ｇｅｃｏｍ ｂ ｉ ｎ ａ ｔ ｉｏｎ ｓ

ｇ 主穗长度 綱长度 分枝角 度 分枝数量
（
拓ｍ

云

值；
ＭＡＥＭＡＰＥＭＡＥＭＡＰＥＭＡＥＭＡＰＥＭＡＥＭＡＰＥ

ｕｍ２ ． ４ ５８ ． ７ ７２ ３ ． ２ ８ １ ５ ． ５ ５３ ． ９ ７３ １ ． ７ ３２ ． ７ ３２ ７ ． ５ ０３ ． ８ ５％６ ３ ． ８％

ｕ ｌ １ ． ７ ２６ ． ５ ６２ ２ ． １ ５ １ ３ ． ８ ２３ ． ８ ６３ ０ ． ３ ９２ ． ６ ５２６ ． ４ ３ １ ． ９２％８ ４ ． ８％

ｍ ｌ １ ９ ． ０６１ ３ ． ３ ８ ．３ ． ６ ９３ ０ ． ５ １２ ． ９ ５２ ８ ． ６ ５ １ ． ９２％９ ７ ． ３％

ｐｈ ３ ０ １ ． ６ ３５ ． ８ ６ １ ７ ． ７ ９１ ２ ． ３ ４３ ． ０ ５２ ５ ． ８ ５ １ ． ９７２ １ ． ０ ９ ７ ． ６９％ ５ ８ ． ６％

ｕｍ ｌ １ ． ３ ３４ ． ６ ５ １ ５ ． ３ ９７ ． ９ ７２ ． ７ ３１ ９ ． ６ ７０ ． ３ ７９ ． １ ７０％ １ ００％

注 ： 由于主穗拍摄不完整 ，导致 ｍｄ 组合没有统计数据

３５ ｉ

ｗ ■ｍ ｌ

 ｙ
？

１ ０ ３ ８４ Ｘ ＋ ２ ．４ ７ ９ ７ Ｒ
］
＝０ ． ９ １ ０６ ＲＭ Ｓ Ｅ ？ ３ ．

４
１ ＞３ ■ ｕｍ

 ｙ
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？
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－

？

－

１
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〇 

３ ０ 

＇
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 ｙ
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Ｊ
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Ａ
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＇
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 ｙ
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２
＝０ ． ８８ ７ ９  ＲＭ Ｓ Ｅ＝ ２ ． １ ９ ２ ８

§▼ ｐｈ ｙ
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＾

＾ ^

！
：

^
ｉ 〇

－
＊ ■

 １
，乂？

——————————————
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－

ｉ ？
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＇

 ｉ
？
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■
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■
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？

〇 ５ １ ０ １ ５ ２ ０ ２ ５ ３０ １ ０ １ ５ ２０ ２ ５ ３０ ３５ ４０

Ｅ ｓ ｔ ｉ ｍａ ｔ ｅ ｄｎ ｕｍｂ ｅｏ ｆｂ ｒ ａ ｎｃｈ ｅ ｓ Ｅ ｓ ｔ ｉ ｍａ ｔ ｅ ｄｔ ｈｅ ｌ ｅ ｎｇｔ ｈｏ ｆｔ ｒ ｕ ｎ ｋ （ｃｍ ）

（
ａ

）分枝数 （
ｂ

）
主穗长度

Ｗ ＿ ｕ ｌ

）

ｒ

＊
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ｈ
 ｙ

＝
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）分枝总长度 （
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）分枝角度

图 ４ －２ １ 基于不同图像组合的表型参数提取性能

Ｆ ｉ
ｇ ．４－

２ １Ｐｈｅｎｏ ｔｙｐ ｉｃ
ｐａ ｒａｍ ｅ ｔｅ ｒ ｅｘｔｒａ ｃｔｉｏｎ
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４ ．３ ．５ 雄穗穗型对拓扑结构重建的影响

对于紧凑的雄穗 ，严重的遮挡将导致重建的 ３Ｄ 点云质量较差 （
图 ４ －２ ２

） ，
这反过

来又导致玉米雄穗的 ３ Ｄ 拓扑重建效果不佳 ，因此 ，
它无法正确识别主干和分枝

，
导

致表型参数的提取不准确 。

图 ４ －２２ 紧凑型玉米雄穗的点云重建

Ｆ ｉ

ｇ
．４ －２２Ｐｏ ｉｎ ｔ ｃ ｌｏｕｄｒｅｃｏｎ ｓｔｒｕ ｃｔｉｏｎｏｆ ｃｏｍ ｐａｃ ｔｍ ａ ｉｚｅ ｔａｓｓｅ ｌｓ

如 图 ４ －２ ３ 所示 ， 分枝角度提取精度低的主要原因是雄穗分枝角度太小 ，特别

是对于紧凑型 的 ，
因此 ，

这导致 了对主穗长度的高估和对分枝长度的低估 ， 与大于

２ ０ 度的分枝角度的提取结果相 比 ， 小于 ２０ 度的提取精度要差得多 （表 ４ －

１ ６ ） 。

（
ａ

 ＞三维拓扑重建 （
ｂ

） 圆柱体拟合

图 ４ －

２３ 雄穗分枝拓扑结构

Ｆ ｉ
ｇ

．４ －

２ ３Ｔ ｈ ｅｔｏｐ ｏ ｌｏ
ｇ

ｉｃ ａ ｌ ｓ ｔｒｕ ｃ ｔｕ ｒｅｏ ｆ ｍ ａｚ ｉｅｔａｓ ｓ ｅ ｌｂ ｒａ ｎ ｃ ｈ ｅ ｓ

７５
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表 ４－

１ ６ 分枝角度提取精度

Ｔａｂ ． ４－

１ ６Ｔｈｅｅｘｔｒａｃｔｉｏｎａｃｃｕｒａｃｙ
ｏｆ ｔｈ ｅｂ ｒａｎｃｈ ｉｎ

ｇ
ａｎｇｌｅ

名称 ｒ
２ＲＭＳＥＭＡＥＭＡＰＥ

分枝角度 （
＞２０

。

） ０ ． ８ ７ ７ ８６ ． ７ ６ １ １ ．２９ ４ ． ７４

分枝角度 （
＜２０

。

） ０ ．４ １ ３ ９４ ． ３ ７ ３ ． ７ ３ ３ ５ ． ９８

４ ．４ 本章小结

目 前 ，
玉米雄穗的高通量数据采集和分析系统仍然缺乏 ，本研宄设计并开发了

一

个基于 ＴｒｅｅＱＳＭ 算法 （
ＴＩＰＳ

）的玉米单株雄穗 ３Ｄ 表型测量系统 ，

ＴＩＰＳ 可以 自动

获取玉米雄穗的图像 ，
然后提取关键的结构表型参数 ，本研宄首次应用 ＴｒｅｅＱＳＭ模

型来提取主穗长度 、 分枝长度 、 分枝数和分枝角度等精细表型参数 ，
证明 了ＴＩＰＳ

的可靠性 、 适用性和局限性 ，
与现有的方法和系统相 比 ，

Ｔ ＩＰＳ 在成本投资 、 操作效

率 、 可移植性和数据采集分析的准确性方面具有优势 ，
该系统为玉米育种表型参数

测量提供了新的思路 ，

ＴＩＰＳ 特别适用于测量难度大的表型参数的测量 ， 例如雄穗

分枝角度和总分枝长度 ，另外它还为
一些无法手动测量的表型参数提供了可行的

解决方案 ，如雄穗投影面积和体积等 。 ＴＩＰＳ 中使用 的 ＴｒｅｅＱＳＭ 仅适用于提取单个

植物的表型参数 ，
不支持群体分析 。 这在

一

定程度上限制 了ＴＩＰＳ 的应用 。

目 前
，
ＴＩＰＳ 系统尚未完全 自动化 ，

玉米雄穗的替换在很大程度上仍然依赖于人

工
，
几何校准尚未完全 自 动化 ，

这将导致效率降低 ，限制 了在育种工作中对大量材料

的表型参数快速获取 。 数据分析工作仍有潜力 ，
可 以根据提取的表型参数进行雄穗

分类 ，筛选出最适合玉米生产的雄穗形态 ，为育种材料的筛选提供有力支撑 。

７ ６
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５ 基于玉米雄穗三维表型的分型鉴定研究

雄穗结构表型参数通常用作候选基因挖掘 ， 本章 内容主要是通过提取的玉米

雄穗结构表型大数据 ， 将其与玉米材料分型信息进行聚类分析 ， 解决传统利用 多态

性分析标记方法过程复杂的 问题 ， 表型结构参数提取利用 的是第四章 中 Ｔ ＩＰＳ 系统

完成的 ， 最后利用高斯模糊聚类的方法实现了对材料分型的预测 。

５ ． １ 材料与方法

５ ． １ ． １ 数据获取

图像数据的获取 以及点云的生成使用 的是第四章 ＴＩＰＳ 的装置和方法 ， 这里不

再赘述 。 如表 ５
－

１

－

所示 ， 研宄总共采集了４０９ 组样本 ， 获得了授粉后拍摄的 １ ２２ ７

张玉米雄穗图像 （每个样本包含三组图像 ， 每组 ７２ 张图像 ） ， 其中 ３ ９８ 组 １ １ ９４ 个

样本成功重建三维拓扑结构 。 这 ３ ９８ 组玉米材料的分型是依据贝 叶斯马尔可夫链

蒙特卡洛 （ ＢＭＣＭＣ ） 程序利用 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 软件分析的结果 ［
１ ５ ８

，
１ ５ ９

１来划分的 。 这

些结果将玉米材料划分为四个类型 ： 热带和亚热带 （ ＴＳＴ ） 玉米种质资源适应热带

和亚热带气候 ， 具备使其能在炎热潮湿环境中 良好生长的核心性状 ， 并且这种分型

的种质资源抗旱和抗病虫害能力强 ， 非硬秆 （ＮＳ Ｓ ） 和硬秆 （ ＳＳ ） 玉米种质资源是

美 国先锋公司 的 Ｄｕｖｉｃｋ 博士依据亲本不同需求对玉米杂交种进行分类的方式 ，

ＮＳ Ｓ 被归类为父本 ， 其特点是散粉质量高 ， 茎秆相对柔软 ， 穗位较高 ， 与 ＳＳ 群配

合力好 ， 而 ＳＳ 被归类为亲本 ， 其特点是茎杆坚硬 、 抗倒伏性强 ， 穗位较低 ， 通常

与 ＮＳ Ｓ 群材料杂交以产生高产组合 。 此种分类方式是通过分析多态性分子标记数

据来推断群体结构和个体的遗传归属 ， 其中 ， 硬秆 （ ＳＳ ）分型有 ２８ 个 ， 非硬秆 （ＮＳＳ ）

分型有 １ ７ ５ 个 ， 热带和亚热带 （ ＴＳＴ ） 分型有 １ ４０ 个 。 其余 ５ ５ 个样本的分型概率

低于 ０ ．６０ ， 被归类为混合型 （ＭＩＸＥＤ ） 。

表 ５－１ 玉米雄糠材料

Ｔａｂ ．５
－

１Ｍａｉｚｅ ｔａｓｓｅ ｌ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

材料分型

￣

材料数量
＂

ＴＳＴ ４２０热带 ／亚热带种质 ， 抗旱性 、 抗病虫害 、 扛倒伏能力强

Ｎ ＳＳ ５ ２５温带种质 、 散粉质量高 ， 茎秆相对柔软

Ｓ Ｓ ８４温带种质 、 穗位较高 、 茎秆坚硬 、 抗倒伏性强

Ｍ ＩＸＥＤ １ ６５混合型

７ ７
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如表 ５
－２ 所示 ， 本研宄的测量数据包括雄穗的主穗长度 Ｌ ｔ 、 分枝长度 Ｌｂ 、 分

枝数量 Ｂ ｒａｎｃｈｎｕｍ 、 穗直径 Ｌａ 、 柄直径 Ｌｃ 、 柄长度 Ｌｄ 、 冠幅最大直径 Ｌｍ 以及冠

高 Ｌｐ 。 柄长度指的是从雄穗主柄上最低花丝到玉米茎秆顶部第
一

节的部分 。 最大

冠幅直径和冠高分别指 的是最大冠幅直径和最大冠高 。 所有长度的测量都是在拉

直状态下 ， 使用分辨率为 １ 毫米的尺子进行的 。 Ｌａ 的直径是主穗上五个等间距区

域直径的平均值 ， 而 Ｌｄ 指的是从雄穗第
一

个分枝起点到雄穗下方玉米植株最高节

的长度 ， 其直径 Ｌｃ 也是五个等间距直径的平均值 ， 实测数据分布情况如表 ５
－

３ 所

不 。

表 ５ －２ 表型参量测量示意图

Ｔａｂ ． ５ －２Ｓｃｈｅｍ ａ ｔ ｉｃｄ ｉａｇｒａｍｏ ｆ
ｐｈ ｅｎ ｏ ｔｙｐ ｉｃ

ｐ ａ ｒａｍ ｅ ｔｅ ｒｍ ｅａ ｓ ｕ ｒｅｍ ｅｎ ｔ

描述名称 （单位 ： ｃｍ 或者
°

）备注

Ｉ主穗长 （
Ｔｒｕｎｋ ｌ ｅｎｇ ｔｈ

） Ｌ
ｔ

Ｌ
ｂＶ

ｊｆ
■

分枝长 （
Ｂ ｒａｎｃｈ ｌ ｅｎｇｔｈ

） Ｌ
ｂ

ＤＬ
ｖ分枝数 （

Ｂ ｒａｎｃｈｎｕｍｂｅ ｒ
）Ｎ ｕｍ ｂｅ ｒ ｏｆ ａ ｌ ｌＬ

ｂ

＾
＾
柄直径 （

Ｓ ｔａ ｌｋ ｄ ｉ ａｍ ｅ ｔｅｒ
） 匕

，
＾ 主穗直径 （

Ｍａ ｉｎｓｐ ｉｋｅ Ｌ
ａ

ＶＬｗ ｄ ｉ ａｍ ｅ ｔｅｒ
）

＾
”柄长度 （

Ｓ ｔａ ｌｋ 匕
沈

Ｉ

？

 Ｌｅｎｇ ｔｈ
）

＼最大冠层直径
（
Ｍａｘ ｉｍｕｍ Ｌ

ｍ

＼Ｌ＞－ ｃａｎｏｐｙ
ｗ ｉｄｔｈ

）

冠层高度 （
Ｃａｎｏｐｙ

ｈｅ ｉｇｈ ｔ
） Ｌ

ｐ

７ ８
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

表 Ｓ－３ 实测数据基本情况

Ｔａｂ ．５
－３Ｂａｓ ｉｃ ｉｎｆｏｒｍ ａ ｔｉｏｎｏｆ ｍ ｅａｓｕｒｅｄｄａｔａ

名称最大值 （
ｃｍ

） 最小值
（
ｃｍ

）平均值 （
ｃｍ

）变异系数备注

主穗长度 ５ ６ ． ５ ０ １ ４ ． ５ ０ ３ ０ ． ５ ０ ５ ．２５ Ｌ
ｔ

分枝长度 ４０ ．６ １ ６ ． ９０ ２８ ． ７３ ４ ．０ １ Ｌ
ｂ

，
，

Ｎｕｍｂｅｒ

分枝数 ３ ８ ． ００ ２ ． ００ １ ２ ． ３ ７ ６ ．２２

ｏｆ ａ ｌ ｌＬ
ｂ

柄直径 ６ ． １ ５ ０ ． １ ４ ０ ． ７３ ０ ． ６６ ｌ
ｃ

主穗直径 １ ０ ． ００ ０ ． ３ ５ １ ．００ １ ．０３ Ｌ
ａ

柄长度 ５ ０ ． ００ ６ ．００ １ ９ ．４４ ５ ． ５ ５ Ｌ
ｄ

最大冠层直径３ ８ ． ５ ０ １ ． ８０ １ ０ ． ３ ７ ６ ． ７０ ｌ
ｍ

最大冠层高度３ ６ ． ３ ０ ３ ． ００ １ ８ ． ３ ２ ４ ． ５ ０ Ｌ
ｐ

５ ． １ ．２ 原始点云的预处理

在点云数据处理过程中 ， 由于点云参数的精准提取高度依赖于仅涵盖感兴趣

对象的数据 ， 所以 ， 针对点云实施更为深入的过滤与聚类操作显得尤为必要 。 以玉

米雄穗点云数据处理为例 ， 如图 ５
－

１ 所示 ， 对原始点云开展 了
一

系列关键处理步

骤 ， 其中包括高斯滤波中 的统计离群点移除 （ ＳＯＲ ） 算法与 ＤＢ ＳＣＡＮ（ 即基于密

度的空间聚类应用算法 ） 算法聚类 ， 其 目 的在于精准获取仅包含雄穗本身的纯净点

云数据 。 具体而言 ， 高斯滤波过程借助 ＭＡＴＬＡＢ２０ １ ７ｂ 平台来实现 。 在该平台 中 ，

通过调用
“

ｐｃｄｅｎｏ ｉ ｓｅ
（
ｎｏ ｉ ｓｙＤａｔａ

，

＇

ＮｕｍＣｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

＇

，
ｎｕｍＣｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

）

”

函数完成滤

波任务 。 此函数中 的
“

ｎｕｍＣｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

”

参数起着关键作用 ， 经过多次试验与优化 ，

最终将其设定为 ０ ． １ ， 以确保在有效去除噪声的同时 ， 最大程度保留点云数据的关

键特征 。

经 过 高 斯 滤 波 处 理 后 ， 紧 接 着 运 用 基 于 密 度 的
”

ＤＢ ＳＣＡＮ

（
ｅｐ ｓ

＝

０ ． ５
，
ｍ ｉｎ

＿

ｓａｍｐ ｌｅｓ
＝

１ ５０
）

＂

聚类函数 。 该函数依据数据点的密度分布特征 ， 将密度

相连的数据点划分为不 同 的簇 ， 从而实现从复杂的点云数据中精准提取出单个雄

穗的点云 。 这
一

完整的数据处理流程在 图 ５ －

１ 中 以直观 、 清晰的方式进行了展示 。

７ ９
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

春＿ ．

４
Ｊ ｉ

？

 ｊ

＼ ｜

（ ａ ） 原始点云 （ ｂ ） 高斯滤波后点云 （ ｃ ）ＤＢＳＣＡＮ聚类后

图 ５ －

１ 玉米雄穗点云分离

Ｆ ｉ
ｇ ．５－

１Ｐｏ ｉｎ ｔ ｃ ｌｏｕｄ ｓｅｐ ａ ｒａ ｔｉｏ ｎｏｆ ｍａ ｉｚｅｔａ ｓｓｅ ｌｓ

５ ． １ ．３ 表型参数的测量和提取

表型信息提取利用 了ＴｒｅｅＱ ＳＭ 算法和 凸包 （ Ｃ ｏｎｖｅｘｈｕ ｌ ｌ ） 算法 。 通过这些方

法提取的指标列于表 ５
－４ 中 。 ＴｒｅｅＱＳＭ 算法 己被广泛应用于提取树木的三维结构 ，

并取得 了 出 色的成果 ， 目 前 ， 该算法有多个软件版本可供使用 。

先前的研究表明 ， 利用 ＴｒｅｅＱ ＳＭ 算法 以及 由该系统获取的 图像所重建的玉米

雄穗拓扑结构点云在沿 ｘ 、 ｙ 、 ｚ 轴方向 的空间变异性是稳定的 ， 这证明 了 原始点云

的高精度 。 此外 ， 多个表型参数的预测值与测量值之间 的相关系数的平均绝对系数

＞ ０ ． ９
［

１ ６Ｑ
］

。 在获取主穗长度时 ， 有必要去除柄的长度 ，

ＴｒｅｅＱＳＭ 能够在拓扑结构重

建过程中记录最低点 （通常是柄的最低点坐标 ） 、 第
一

个分枝的坐标 以及所有圆柱

拟合段的类别 、 长度和半径等信息 。 用第
一

个分枝的坐标减去最低点 的坐标就能得

到柄的长度 ， 进而得到主穗的长度 。 对于主穗直径和柄直径 ， 它们是主穗和柄上所

有拟合圆柱直径的平均值 。 本研宄使用 的是 ＴｒｅｅＱ ＳＭ２ ．４ ． １ 版本 。 ＴｒｅｅＱＳＭ 有五个

输入参数 ： ＰａｔｃｈＤ ｉ ａｍ ｌ 、 ＰａｔｃｈＤ ｉ ａｍ ２Ｍ ｉｎ 、 ＰａｔｃｈＤ ｉ ａｍ２Ｍａｘ 、 Ｂａ ｌ ｌＲａｄ ｌ和Ｂ ａ ｌ ｌＲａｄ２ 〇

在本研究中 ， 对ＰａｔｃｈＤ ｉ ａｍ ｌ 、 Ｐ ａｔｃｈＤ ｉ ａｍ２Ｍ ｉｎ和ＰａｔｃｈＤ ｉ ａｍ２Ｍａｘ进行 了调整 ， 以

获取玉米雄穗的三维拓扑结构并提取相关表型参数 ［
１ ６ １

］

。 详细的参数调整规则可在

参考文档 ［
１ ６２

］ 中找到 。 使用 ＴｒｅｅＱ ＳＭ 算法提取的点云空间尺度结果是非物理值 ， 需

要进行尺度校正 ， 以确保提取的表型参数结果是具有标量化单位的物理值 。

如表 ５
－

３ 所示 ， 凸包方法被用于提取雄穗在 ＸＯＹ 投影平面上的凹包冠幅投影

面积 （ 图 ５
－２ ａ ） 和 凸包体积 （ 图 ５

－２ｂ ） 。 冠幅面积和体积是通过 ＭＡＴＬＡＢ（ ２ ０ １ ７ｂ

版本 ） 中 的边界函数直接提取的 ， 其 中代表松散程度的第三个参数被设置为 １ 。

８０
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

ｉｆ
（
ａ
）凹面投影面积 （

ｂ
）凸包体积

图 ５ －２ 雄穗的凸包体积与凸包冠层面积

Ｆ ｉ
ｇ

． ５ －２ ．Ｃｏ ｎｖｅｘｈ ｕ ｌ ｌｖｏ ｌｕｍ ｅａ ｎｄｃｏｎ ｖ ｅｘｈ ｕ ｌ ｌｃ ｒｏｗ ｎａ ｒｅ ａｏ ｆ ｍ ａｚ ｉ ｅｔａ ｓｓｅ ｌ

表 Ｓ
－４ 不同算法提取的表型参数

Ｔａｂ ．５ －４Ｐ ｈ ｅｎ ｏ ｔｙｐ ｉｃ
ｐ ａ

ｒａｍ ｅ ｔｅｒｓｅｘ ｔ ｒａｃ ｔｅｄｂｙ
ｄ ｉｆｆｅ ｒｅｎ ｔａ ｌ

ｇｏ ｒ ｉ ｔｈｍ ｓ

算法名称提取指标

主穗长 （
Ｌ ｔ ）

分枝总长
（
Ｌｂ

（
ａ ｌ ｌ

） ）

分枝数 （
Ｂ ｒａｎｃｈｎｕｍ

）

柄直径
（
Ｌｃ

）

ＴｒｅｅＱ ＳＭ

主穗直径 （
Ｌａ

）

柄长度 （
Ｌｄ

）

最大冠层直径 （
Ｌｍ

）

冠层高度 （
Ｌｐ ）

平均冠幅 （
Ｃ ｒｏｗｎｄ ｉ ａｍ

（
ＡＶＧ

） ）

投影面积 （
Ｃ ｒｏｗｎａｒｅａ

）

Ｃ ｏｎｖｅｘｈｕ ｌ ｌ

凸包体积
（
Ｃ ｒｏｗｎＶｏ ｌｕｍ ｅ

）

５ ． １ ．４ 分类方法

５ ． １ ． １ 节 中提到 ， 本研究的对象是来 自三种玉米材料分型 （ ＮＳＳ 、 ＴＳＴ 、 ＳＳ ） ，

这些玉米材料的分类是 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 软件通过分析多态性分子标记数据来推断其

所属 的群体结构的 。 如果任意
一

种分型 （ Ｎ Ｓ Ｓ 、 ＴＳＴ 或 Ｓ Ｓ ） 的预测概率超过 ６０％ ，

该材料就被归类到相应的分型类别 中 ， 如果各 比例均未超过 ６０％ ， 则该材料被归

８ １
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

类到
“

混合
”

（ＭＩＸＥＤ ） 类别 中 。 由于此种分类方法是基于概率进行的 ， 因此本研宄

使用高斯模糊聚类 （ ＧＦＣ ） 算法 ， 研宄利用 Ｔ ＩＰＳ 系统提取了１ １ ９４ 组玉米雄穗的结

构表型参数 ， 并通过聚类的方法来预测材料所属分型 ， 旨在识别不同玉米分型之

间雄穗结构表型的差异性以及通过雄穗表型参数来预测材料分型的可行性 。

本研宄采用高斯模糊聚类 （ ＧＦＣ ） 算法对玉米雄穗表型参数进行聚类并预测

材料所属的分型 。 高斯模糊聚类 （ＧＦＣ ） 是
一

种概率模型 ， 已广泛应用于模式识

别 、 计算机视觉 、 机器学习 、 数据挖掘 以及生物信息学等诸多领域 。 高斯

模糊聚类 （ ＧＦＣ ） 允许数据点 以不同 的隶属度属于多个聚类 ， 而非硬性地被分配到

单个聚类中 。 高斯模糊聚类 （ ＧＦＣ ） 利用高斯函数来定义隶属函数 ， 从而产生模糊

隶属关系 。 具体针对本研宄而言 ， 聚类过程及关键变量如下 以及见表 ５
－

５ 。

初始化原始数据点矩阵 Ｘ ， 并随机生成初始隶属度矩阵 Ｕ 。 需要注意的是 ， 初

始化后的隶属度矩阵必须满足Ｓｇ ｉ
Ｕ

ｉｋ
ｄ（其中 ｉ 为行数 ， ｋ 为列数 ， 取值范 围从 １

到 １ １ ） 。 使用公式＾＾对每个数据点的隶属度进行归
一

化处理 ， 使得其对所有聚
Ｍ＝ ｌ 

ｕ
）
ｋ

类的隶属度之和等于 １ 。 经过这样的归
一

化操作后 ， 依然得到矩阵 Ｕ 。

－

７ ． ５２ ６ ． ０ ． ． ．１ ６ ．９２ ５４ ．９

■

ｘ
＿

８ ． ０３４ ． ３ ． ． ．８ １ ． ７１ ２４３ ．４

１ １ ． ５３ ３ ． ５ ． ． ．５ １ ． ７４６ １ ５ ．８

？ １ １ ． ６２ ６ ． ０ ． ． ．４８ ． ５１ ３ ６ １ ．４ －

０ ． １ １０ ． ０ ７ ． ． ．０ ． ０４０ ． ０４

０ ． ０４０ ． １ ７ ． ． ．０ ． ０ ６０ ． １ １

丁 丁 ？ ■ 攀 ？

０ ． ０ ５０ ． ０ ７ ． ． ．０ ． １ ５０ ． ０ ３

－０ ． １ ００ ． ０ ７ ． ． ．０ ． １ ３０ ．０８

下
一

步是计算每个表型参数的聚类中心ｖ
ｋ

。 其中 ， ｋ 表示特征数量 ， 在此处为

１ １ ， 模糊系数通常取值为 ２ 。

ｖ
＿

忠
９ ４

心
Ｖ
ｋ

飞

聚类中心 （簇心 ） 是通过以下计算方式获得的 ：

■

０ ． ９９Ｉ

 「

Ｏ ． ７ ７
１ 「

１ ．０４
１ 「

０ ． ３６
＇

２ ． ８６ ２ ． ５４ ２ ． ９ １ １ ． ２０

０ ． ８ １ １ ． １ ９ １ ． ０４０ ．４ １

０ ．４６０ ． ５ ６ ０ ． ８８０ ． ２ ２

１ ． ６０ １ ． ５ ７ １ ． ３４０ ． ７ ３

＝０ ． ０ ５＾
２
＝０ ． ０ ５ ？… ｖ

ｉ 〇
＝０ ． ０６＾

ｉ ｉ
＝０ ． ０ ２

０ ． ０９０ ． ０７ ０ ． １ ００ ． ０ ３

１ ４ ． ５ ３ １ ６ ． １ ４ １ ６ ． ８４６ ．４５

０ ． ２ ０ ０ ． ２４ ０ ． ３ ８０ ． ０９

１ ． １４ １ ． ７ ７ ３ ．９ ７ １ ． ６ ５

Ｉ－

１ １ ０ ． ５ ２
Ｊ ［

１ ３ ６ ＿ ２ １
」 Ｌ

３ ０ ５ ． ３４ＪＵ９ ．４２ Ｊ

计算每个数据点Ｘ
ｉ
到每个聚类中心＆的欧几里得距离 ， 其计算过程和结果如下 ：

ｄ
ｉ ｋ 

＝

ｌ ｜

ｘｒｖｋ ｜ ｜

ｄｎ 

＝

Ｖ （
７ ． ５

－

０ ．９ ９
）

２
＋

（
２ ６ ．０

－

２ ． ８６
）

２
＋ ． ． ．

（
２ ５４ ． ９

－

１ １ ０ ． ５ ２
）

２＝
１ ８ ５ ． ６

８２
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

ｄ
２ １
＝

Ｖ （
８ ． 〇

－

０ ． ７ ７
）

２
＋

（
３４ ． ３

－

２ ． ５ ４
）

２
＋ ． ． ．

（
１ ２４３ ．４

－

１ ３ ６ ． ２ １
）

２＝
１ ２ ５７ ．４

ｄ
ｉ ｉ ９４

－

ｉ ｏ
＝

Ｖ Ｃ
１ １ － ５

￣

１ ０ ４
）

２
＋

Ｃ
３ ３ － ５

－

２ ．９ １
）

２
＋ ． ． ．

（
４６ ． １ ５ ． ８

－

３ ０ ５ ． ３４
）

２＝
４ ３ ８ ５ ． ３

ｄ
ｉ ｉ ９ ４

－ｎ
＝

Ｖ Ｃ
１ １ － ６

￣

〇 － ３ ６
）

２
＋

（
２ ６ ． ０

－

１ ． ２ ０
）

２
＋ ． ． ．

（
１ ３ ６ １ ．４

－

４９ ．４２
）

２＝
１ １ ４２ ． ５

根据距离和模糊系数来更新隶属度矩阵 ｕ ， 矩阵 ｕ 中 的每个元素按如下方式

计算 ：

＿ １

ｕ
ｉｋ
＝￣￣

＾ ２

其中 ｉ 和 ｋ 分别表示行数和列数 ，

ｊ
表示分类的数量 ， 是模糊系数 ｍ ， 在此处

其取值依然为 ２ 。

Ｕ
ｌ ｌ＇ ＋

（＝ ）

＋
（ｆｅｔ）

＋ｏ
＝ ０ ． ２ ３

使用新得到的 ＵＵ ． ． ．ＵＨ ９４
－Ｕ 来更新隶属度矩阵 Ｕ 。 重复步骤 ２

）到 ４
）

， 直至隶属

度矩阵 Ｕ 收敛或者达到设定的最大迭代次数次 ２０００ 。

表 ５－５ 离斯横糊聚类 （ＧＦＣ ） 中主要变？的定义

Ｔａｂ ． ５－５ Ｄｅ ｆｉｎ ｉｔｉｏｎｓｏｆ ｍａｉｎｖａｒｉａｂ ｌｅｓ ｉｎ
ｇａｕｓｓ ｉａｎｆｕｚｚｙ

ｃ ｌｕ ｓｔｅｒｉｎｇ（
ＧＦＣ

）

变量名称符号 描述

由 ｎ 个 ｄ 维样本点组成 ， 即 Ｘ＝
｛
ｘ ｌ

，

ｘ２ ． ． ．ｘｎ
｝ ，
其中 ｄ 是

一

样本数据集Ｘ

个代表样本点的 ｄ 维向量

代表第 ｋ 个聚类的中心 ， 它是
一

个 ｄ 维 向量 ， 用于表
聚类中心ｖ

ｋ

示该聚类在特征空间 中 的典型位置

它是
一

个 ｎｘｃ 的矩阵 ， 元素ｕ
ｉｋ
表示样本点 Ｘ ｉ 属于第类

隶属度矩阵Ｕ

的隶属度 ， 满足 〇 Ｓ ｕ
ｉｋｓ

ｌ ， 并且对于任意的 ｉ

计算每个数据点Ｘ
ｉ
到每个聚类中心％的距离 ， 当距离小

模糊指数ｄ
ｉｋ

于设定阈值时 ， 该点被分配到当前类别

５ ． １ ．５ 精度评价方法

本研宄使用准确度 （Ａｃｃｕｒａｃｙ ） 、 精确度 （ Ｐｒｅｃ ｉ ｓ ｉｏｎ ） 、 召 回率 （Ｒｅｃａｌ ｌ ） 和 Ｆ １

（精确度和召唤率的调和平均数 ， 位于 ０－

１ 之间 ， 值越大说明分类效果越好 ） 值来

８３
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评判模型聚类的准确性和有效性 ， 其计算方式如下 ：

Ａ ｃ ｃｕ ｒａｃｙ

＝

（
Ｔ
ｐ
＋Ｔｎ

） ／ （
Ｔ
ｐ
＋Ｔｎ＋Ｆｐ

＋Ｆｎ
） （

５
－

１

）

Ｐ ｒｅｃ ｉ ｓ ｉｏｎ＝Ｔ
ｐ／ （

Ｔｐ
＋Ｆｐ ） （

５ －２
）

Ｒｅ ｃａ ｌ ｌ＝Ｔｐ ／ （
Ｔｐ

＋Ｆ ｎ
） （

５
－

３
）

Ｆ ｌ
＝

（
２
＊
Ｐ ｒｅｃ ｉ ｓ ｉｏｎ

＊Ｒｅｃａ ｌ ｌ
）
／
（
Ｐ ｒｅｃ ｉ ｓ ｉ ｏｎ＋Ｒｅｃａ ｌ ｌ

） （
５

－４
）

其中 ， Ｔ
ｐ

： 预测为 １ ， 实际也为 １
；ＦＰ ： 预测为 １ ， 但实际为 ０

；Ｆｍ 预测为

０ ， 但实际为 １
；Ｔｎ ： 预测为 ０ ， 实际也为 ０ 。

５ ．２ 结果与分析

５ ． ２ ． １ 雄穗三维拓扑结构的重建结果

在本研究中 ， 设置三个参数 （ ＰａｔｃｈＤ ｉ ａｍ ｌ 、 ＰａｔｃｈＤ ｉ ａｍ２Ｍ ｉｎ和ＰａｔｃｈＤ ｉ ａｍ２Ｍａｘ ）

的值分别为 ０ ． ００ ５ 、 ０ ． ０００ ５ 和 ０ ． ００ ５ 最终 ， ９８６ 个样本成功实现了三维拓扑重建 ，

成功率为 ８ ０ ． ３％ 。 通过进
一

步调整参数 ， 成功重建的雄穗数量增加到 １ １ ９４ 个 ， 最

终成功率达到 ９ ７ ． ３％ 。 重建失败主要是 由于雄穗形状过于紧凑 ， 使得主穗与分枝难

以正确分离 ， 此类数据被排除在后续统计分析之外 。

图 ５ －

３ 展 ７Ｋ了部分雄穗拓扑结构的 ＴｒｅｅＱＳＭ 重建结果 。 结果表明 ， ＴｒｅｅＱＳＭ

模型在紧凑度较高的雄穗上效果欠佳 。 主要有两种情况 ：

一

种是识别 出 了主穗 ， 但

无法与分枝清晰区分 ； 另
一

种是完全未能识别 出主穗 。 这两种情况都被视为不理想

的提取结果 。 相 比之下 ， 对于紧凑度较低的雄穗 ， ＴｒｅｅＱＳＭ 模型能够有效地识别

主穗和分枝 ， 这也是进
一

步提取雄穗结构表型参数的必要条件 。

ｉｊ｜， １令？Ｉ Ｉ

（
ａ

）紧＾型 （
ｂ

）半紧凑型 （
ｃ

＞披散型

图 ５ －３ＴｒｅｅＱＳＭ 拓扑结构重建结果

Ｆ ｉｇ ． ５
－

３Ｒｅｃｏｎ ｓ ｔ ｒｕ ｃ ｔ ｉｏｎｒｅ ｓｕ ｌ ｔｓｏｆ Ｔｒｅ ｅＱ ＳＭｔｏ ｐｏ ｌｏｇ ｉｃ ａ ｌｓ ｔ ｒ ｕ ｃ ｔｕ ｒｅ

５ ． ２ ．２ 点云空间变异性分析与提取结果

８ ４
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

使用 ＴｒｅｅＱＳＭ 模型提取的参数仍基于欧几里得距离 ， 需要进行校正 。 校正过

程及结果的准确性 已得到验证 ［
１ ４Ｑ

］

。 本研宄中数据集的绝对校正系数 Ｐ 在 ３４ 到 ３ ９

之间 ， 但超过 ８４％的样本校正系数在 ３ ６ 到 ３ ８ 之间 ， 这表明在相 同条件下获得的

点云空间变异性相对较小 。

本研宄分析 了所提取的 １ １ 个参数的数据分布情况 ， 如 图 ５
－４ 所示 。 除 了 分枝

数量没有物理单位外 ， 其他均有物理单位 。 图 ５
－４

（
Ａ

）中每个参数 由 ２ 组数据表示

实测数据和模型提取数据的分布 ， 其 中 ， 每组对 比数据的左侧为测量值 ， 右侧为模

型提取值 ， ５
－４（ Ｂ ） 图 中右侧两个参数柄直径 Ｌｃ 和主穗直径 Ｌａ 以及 ５

－４（ Ｂ ） 图

中右侧 凸包体积 Ｃ ｒｏｗｎＶｏ ｌｕｍｅＣｏｎｖ 参数的数值为 图右侧蓝色坐标数值 ， 单位均为

厘米 。 从图 ５ －４ 中可 以 明显看 出 ， 柄长 Ｌｄ 和主穗长 Ｌｔ 的 中位数 、 平均值 、 最小值

和最大值均大于测量值 。 这主要是因为 ＴｒｅｅＱ ＳＭ 模型提供了更详细的长度计算 ，

而测量数据虽然尽量拉直 ， 但为避免损坏雄穗无法完全伸直 。 此外 ， 最大冠幅直径

Ｌｍ 、 冠高 Ｌ
ｐ

、 柄直径 Ｌ ｃ 和主穗直径 Ｌａ 的测量值与提取值之间存在较大差异 。 这

主要是 由于最大冠幅直径和冠高难 以精确测量 ， 且柄和主穗直径数值较小 ， 容易产

生较大的测量误差 。 图 ５
－４（ Ｂ ） 中 ， 平均冠幅直径 Ｃ ｒｏｗｎｄ ｉ ａｍ

（
ＡＶＧ

）
、 总分枝长度

Ｌｂ
（
ａ ｌ ｌ

）
、 冠面积 Ｃ ｒｏｗｎａｒｅａ 和凸包体积 Ｃ ｒｏｗｎＶｏ ｌｕｍ ｅＣｏｎｖ 均是使用 ＴｒｅｅＱ ＳＭ 提取

的结果 。 值得注意的是 ， 平均冠幅直径显示为其提取值的十倍 。 左侧 的垂直轴代表

红色箱线 图数据刻度 ， 平均冠幅直径和总分枝长度的单位为厘米 ， 冠面积的单位为

平方厘米 。 右侧蓝色的垂直轴代表凸包体积 ， 单位为立方厘米 。 如 图 ５
－４ 所示 ， 这

四个表型参数的平均值 明显高于 中位数 ， 表 明超过 ５ ０％的样本值分布在平均值以

下 。

６０ ｉ


． ■！ 实测值预测值实测值预测值  １ ８

，
Ａ 卜

６

４０
－

 ｜ ｜
 ：

１ ４

３〇
＇Ｎ

ＹＩ

＇
＂

ｌ
｜ ［ＩＰ

－

＇ － ０

２〇
－

１０ １ ｉｉ
：

ｉＴ 
° ８

－

ｉ
ｔ

０
．

－

０ ． ２

Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ

Ｖ－

４Ｖ －

１＾Ｖ ．９Ｖ．
０

图 ５
－４ 雄穗表型结构参数预测值与实测值分布

Ｆ ｉ
ｇ

． ５ －４Ｄａ ｔａｄ ｉ ｓｔｒ ｉ ｂ ｕ ｔ ｉ ｏ ｎ

８ ５
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

３ ５ ０

｜



３ ００
－Ｂ

？

？
 １ ＊侧

２ ５０
－＾ ： ｜＿

２ ００
＇

求丁｜ ｜
＿

３＿

ＩｌＩｉｉ
ｊ
 ：

２ 〇 〇°

：
｜

＾ｌｉ
ｔ

：

Ｃ ｒ ｏ
＾ｄ ＇ ３＂

＇ｔ
ＡＶ

Ｇ

ｃ ｒ ０＊
ｎａ ｒ ｅ ａ一⑴

一〇。扒

图 ５
－４ 续

Ｆ ｉｇ ． ５
－４Ｃｏｎ ｔ

此外 ， 本研宄分析 了所提取的 １ １ 个参数的变异性 ， 结果如表 ５
－

６ 所示 。 分析

结果表 明 ， 所提取的表型参数呈现 出较大的变异性 ， 这反映 出数据分布并不集中 ，

从而为研究结果提供 了更具代表性的依据 。

表 ５ －６ 提取的表型参数变异性结果

Ｔａｂ ．５
－６Ｒｅ ｓ ｕ ｌ ｔｓｏｆ ｔｈ ｅｖａ ｒ ｉａｂ ｉ ｌ ｉ ｔｙ

ｏ ｆ ｔｈｅｅｘｔｒａｃ ｔｅｄ
ｐ

ｈ ｅｎｏ ｔｙｐ
ｉｃ

ｐ
ａ ｒａｍ ｅ ｔｅ ｒｓ

表型参数变异系数 （
ＣＶ

）

柄长度 （ Ｌｄ ） ２ ６ ． ８％

主穗长 （ Ｌ ｔ ） １ ６ ． ９％

分枝数 （ Ｂ ｒａｎｃｈｎｕｍ ） ５ ５ ．６％

最大冠层直径 （ Ｌｍ ） ６ ３ ．４％

主穗直径 （ Ｌａ ） １ ８ ． ３％

平均冠幅 （ Ｃ ｒｏｗｎｄ ｉ ａｍ（ ＡＶＧ ）） ６４ ． ６％

投影面 （ Ｃｒｏｗｎａｒｅａ ） ５ ８ ． ２％

分枝总长 （ Ｌｂ
（
ａ ｌ ｌ

）
） ６ ７ ． １ ％

冠层高度 （ Ｌｐ ） ２ ３ ． ７％

柄直径 （ Ｌ ｃ ） １ ６ ． ９％

凸包体积 （ Ｃ ｒｏｗｎＶｏ ｌ ｕｍ ｅ ） ８ ２ ． ９％

注 ： 变异系数 （ ＣＶ ） 是样本标准差与均值的 比值 。

８ ６
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 ；

５ ．２ ．３ 表型参数相关性及重要性分析结果

本研宄运用 Ｐａｓ ｔｅｒｎａｃｋ 相关系数法 ， 构建 了 由 ＴｒｅｅＱＳＭ 提取的玉米雄穗 １ １

个表型参数之间 的相关性 。 如 图 ５
－

５ 所示 ， 雄穗分枝数量与总分枝长度之间 ， 以

及冠面积与 凸包体积之间 的相关性最高 ， 均超过 ０ ． ９ 。 平均冠幅直径与冠部投影面

积和凸包体积的相关性次之 ， 但均高于 ０ ． ８ 。 相 比之下 ， 主穗直径 、 柄直径和柄长

度之间 的相关性相对较低 。

「
一―

１

 ＇
￣

「

１ ． 卿

ｍ
° － ２ ７ １０

—

１



丨 鄉ｄ Ｉ



１ 

‘ “释 ￣

｜



１



１哼』
０ ？ 獅

， ｖ
＜

５

ｖｖｙｖ

图 ５ －５ 表型参数的相关性

Ｆ ｉ
ｇ

． ５ －５Ｃ ｏ ｒ ｒｅ ｌ ａ ｔ ｉｏ ｎｏ ｆ
ｐ
ｈ ｅｎ ｏ ｔｙｐ ｉｃ

ｐ ａ ｒａｍ ｅ ｔｅ ｒｓ

使用 随机森林算法计算 出 的 １ １ 个玉米表型参数的重要性如 图 ５
－

６ 所示 。 可 以

看 出 ， 对于玉米材料 的 分类 ， 最重要 的 前三个表型参数分别 是分 枝数量 （ 即

Ｂｒａｎｃｈｎｕｍ ） 、 总分枝长度 （ 即 Ｌｂ
（
ａ ｌ ｌ

）
） 和主穗长度 （ 即 Ｌｔ ） 。 最不重要的参数是

冠部的 凸包体积 （ 即 Ｃ ｒｏｗｎＶｏ ｌｕｍｅ ） 、 冠部平均直径 （ 即 Ｃ ｒｏｗｎｄ ｉ ａｍ
（
ＡＶＧ

）
） 以及

冠部投影面积 （ 即 Ｃ ｒｏｗｎａｒｅａ ） 。

８７
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图 ５ －６ 表型参数重要性排序

Ｆ ｉｇ ． ５ －６Ｒａｎｋｉｎ
ｇ
ｏ ｆ

ｐ
ｈ ｅｎ ｏｔｙｐ ｉｃ

ｐ ａ ｒａｍ ｅ ｔｅｒ ｉｍｐｏ ｒ ｔ ａｎ ｃ ｅ

５ ．２ ．４ 不同种质材料分型鉴定结果

本研宄运用高斯模糊聚类 （ ＧＦＣ ） 算法 ， 对所提取的玉米雄穗 １ １ 个表型参数

中 的 １ ０ 个 （不包括凸包体积 ） 进行概率聚类 。 将聚类数设置为 ４ ， 迭代次数设置

为 ２ ０００ ， 计算每个样本属于各个类别 的概率 。 为每个样本赋予属于特定类别 的概

率 ， 当概率２０ ． ６ 时 ， 将样本分类到 Ｎ Ｓ Ｓ 、 Ｓ Ｓ 、 ＴＳＴ 或 Ｍ ＩＸＥＤ 类别 中 。 结果如表 ５
－

７ 所示 。 列表示 ＧＦＣ 的 ４ 种聚类结果 ， 行表示实际聚类结果 中每个分型的样本数

量 ， 表中 四种类别 的数据量顺序也与样本量
一

致 ， 从大到小依次为 Ｎ Ｓ Ｓ 、 Ｔ ＳＴ 、

Ｍ ＩＸｍＤ 和 Ｓ Ｓ 。 在第三和第 四个聚类中 ， ＮＳ Ｓ 和 Ｔ ＳＴ 的分类准确度分别为 ６ ７ ． ７％

和 ７ ８ ． ５％ ， 召 回率为 ７０ ． ８６％和 ７４ ．０５％ ， Ｆ １ 的值分别为 ０ ．６９ 和 ０ ． ７６ ， 精确率 、 召

回率 、 Ｆ １ 的值均较高 ， ＮＳ Ｓ 的聚类准确度低于 ＴＳＴ ， 其中
一

个重要原 因是 ， Ｎ Ｓ Ｓ

分型材料的表型性状变异性 比 Ｔ ＳＴ 材料更大 ［
１ （ ） ９

］

， 此外 ， 在分类结果中存在 Ｍ ＩＸＥＤ

类别 ， Ｎ Ｓ Ｓ 和 ＴＳＴ 的概率彼此接近 ， 且均未超过 ０ ． ６ ， 这给 ＮＳ Ｓ 和 Ｔ ＳＴ 的真值分

布带来 了
一

定程度的随机性 ， 从而影响 了 当前分类方法进
一

步提高 ＮＳ Ｓ 和 Ｔ ＳＴ 分

类准确度的能力 。

８ ８





北京科技大学博士学位论文
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表 Ｓ－７ 离斯横糊聚类 （ＧＦＣ ） 结果

Ｔａｂ ．５－７Ｒｅｓｕ ｌ ｔｓｏｆ Ｇａｕ ｓｓ ｉａｎＦｕｚｚｙ

Ｃ ｌｕｓ ｔｅｒｉｎｇ （
ＧＦＣ

）

实际结果

材料ＭＩＸＥＤＮＳＳＳＳＴＳＴ准确度精确度 召 回率Ｆ Ｉ

分型 （％ ） （
％

） （
％

）

ＳＳ １ ０７６２ １２６ ８５ ． ３４ １ ５ ． ７９２ ５ ．０００ ． １ ９

算法分ＭＩＸＥＤ２ ３４９ １ ３２０ ８ １ ．２４２ １ ． ９０ １ ３ ． ９４０ ． １ ７

类结果ＮＳＳ８２ ３ ７２３４６３７２ ． １ ９６７ ．７ １７０ ．８６０ ．６９

ＴＳＴ ５０ １ ８ １ ６３ １ １８３ ． ８４７８ ．５３７４ ．０５０ ．７６

总数 １ ６５５２ ５８４４２０

５ ．２ ．５ 不同表型参数组合下的聚类结果

在本研宄中 ， 将提取的 １ １ 个表型参数进行随机组合 ， 然后开展聚类分析 。 参

数组合如表 ５
＿

８ 所示 ， 总共有 ７ 种不同组合 ， 标记为 Ａ 到 Ｇ 。 后续每种组合比前

一

种组合少
一

个参数 。 再次使用高斯模糊聚类 （ ＧＦＣ ） 算法进行概率聚类 ， 将样

本分为 ４ 类 ， 并依据概率冰．６ 进行分类 。 值得注意的是 ， 参数较少的组合 Ｆ 和 Ｇ

被排除在外 ， 因为使用这两种组合时 ， ＧＦＣ 算法无法再进行聚类 。 从不同参数的

聚类结果 （表 ５
－９ ） 可以明显看出 ， Ｓ Ｓ 和 ＭＩＸＥＤ 类别 的精确度和召 回率仍然相对

较低 。 ＮＳ Ｓ 和 ＴＳＴ 的聚类精确度随着参数数量的减少而逐渐降低 。 特别是从组合

Ｃ 到组合 Ｄ ， 准确度出现显著下降 ， 这表明分枝长度对材料分型预测的贡献显著 ，

且其变异性较大 。 随着聚类参数数量的进
一

步减少 ， 精确度进
一

步下降 。

表 ５－８ 不同参数组合

Ｔａｂ ．５ －８Ｄ ｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｐａｒａｍ ｅｔｅｒ ｃｏｍｂ ｉｎａｔｉｏｎｓａｎｄｃ ｌａｓｓ ｉｆｉｃａｔｉｏｎｒｅｓｕ ｌｔｓ

组别 参数组合

ＡＬｄ
，
Ｌｔ

，

Ｂｒａｎｃｈｎｕｍ
，

Ｌｍ
，
Ｌｐ ，

Ｌｃ
，

Ｌａ
，

Ｌｂ
（
ａｌ ｌ

） ，
Ｃｒｏｗｎｄｉａｍ

（
ＡＶＧ

） ，
Ｃｒｏｗｎａｒｅａ

，
ＣｒｏｗｎＶｏ ｌｕｍｅ

ＢＬｄ
，
Ｌｔ

，
Ｂｒａｎｃｈｎｕｍ

，
Ｌｍ

，

Ｌ
ｐ ，

Ｌｃ
，

Ｌａ
，

Ｌｂ
（
ａｌ ｌ

） ，
Ｃｒｏｗｎｄｉａｍ

（
ＡＶＧ

）

ＣＬｄ
，

Ｌｔ
，

Ｂ ｒａｎｃｈｎｕｍ
，

Ｌｍ
，
Ｌｐ ，

Ｌｃ
，

Ｌａ
，

Ｌｂ
（
ａｌ ｌ

）

ＤＬｄ
，

Ｌ ｔ
，

Ｂｒａｎｃｈｎｕｍ
，
Ｌｍ

，
Ｌ
ｐ ，

Ｌｃ
，

Ｌａ

ＥＬｄ
，

Ｌ ｔ
，
Ｂｒａｎｃｈｎｕｍ

，
Ｌｍ

，

Ｌ
ｐ ，
Ｌｃ

ＦＢ ｒａｎｃｈｎｕｍ
，
Ｌｍ

，
Ｌｐ

ＧＬｔ
，

Ｌｍ
，
Ｌｐ

８９
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表 ５
－９ 不同参数组合下的分类结果

Ｔａｂ ． ５－

９ Ｄ ｉｆｆｅｒｅｎ ｔ
ｐａｒａｍｅ ｔｅｒ ｃｌａｓｓｉ ｆｉｃａｔｉｏｎｒｅｓｕ ｌｔｓ

参数组合 Ａ实际结果

分型Ｍ ＩＸＥＤＮＳＳＳＳＴＳＴ准确度精确度召 回率Ｆ Ｉ

（ ％ ） （
％

） （
％

）

Ｓ Ｓ ３６３２２２ ８８６ ． ９３ １ ８ ． ９７２６ ． １ ９０ ．２２

分类ＭＩＸＥＤ８ １ ８ １ ９８ ５７６ ． ６３６ ． １ ５４ ． ８ ５０ ． ０５

结果ＮＳＳ １ ４８３０５３ ０２ ３６４ ． ７４６０ ．２８５８ ． １ ００ ．５９

ＴＳＴ６ １ ３ ９ １ ３２８４７５ ． ３ ８６４ ．２５６７ ．６２０ ．６６

总数 １ ６５５２ ５８４４２０

参数组合 Ｂ实际结果

分型ＭＩＸＥＤＮＳＳＳＳＴＳＴ准确度精确度召 回率Ｆ １

（％ ） （
％

） （
％

）

Ｓ Ｓ １ １５ １０２９８ ５ ． ３４０ ． ００ ０ ． ００

分类ＭＩＸＥＤ２３７４０３ ６７８ ． ８９ １ ７ ． ２ ９ １ ３ ． ９４０ ． １ ５

结果ＮＳ Ｓ９９２７ １６４５ ７６０ ． ３０５５ ． １ ９５１ ．６２０ ．５３

ＴＳＴ ３ ２ １ ２９２０２８８７３ ． ７９６ １ ．４ １６８ ．５７０ ．６５

总数 １ ６５ ５２ ５８４４２０

参数组合 Ｃ实际结果

分型ＭＩＸＥＤＮＳ ＳＳ ＳＴＳＴ准确度精确度召 回率Ｆ １

（％ ） （
％

） （
％

）

Ｓ Ｓ ２７ ５４０２０８４ ． ５ １０ ．０００ ．００

分类Ｍ ＩＸＥＤ ３ ５ ８６０３４７９ ． ０６２２ ． ５ ８２ １ ．２ １０ ．２２

结果ＮＳ Ｓ９４２６４６８７６５ ８ ． ２ １５２ ．５９５０ ．２９０ ． ５ １

ＴＳＴ９ １ ０ １ １ ６２９０７ ８ ． ５ ６６３ ．７ １６９ ．０５０ ．６９

总数 １ ６５５ ２５８４４２０

９０
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表 Ｓ－９续

Ｔａｂ ． ５ －９Ｃｏｎｔ

参数组合 Ｄ实际结果

分型ＭＩＸＥＤＮＳ ＳＳ ＳＴＳＴ准确度精确度召 回率Ｆ １

（ ％ ） （
％

） （
％

）

Ｓ Ｓ ２７９２ １ ５３４８ １ ．４ １８ ．９３ １ ７ ． ８６０ ． １ ２

分类Ｍ ＩＸＥＤ ２ １６ １０４５７９ ． ０６ １ ６ ． ５４ １ ２ ． ７ ３０ ． １ ４

结果Ｎ Ｓ Ｓ７０２３０６９ １ ５ ７５ ０ ． ５ ０４３ ．７３４３ ．８ １０ ．４４

ＴＳＴ４７ １ ４２０１ ８ １６４ ． １ ５４８ ． ９２４３ ． １ ００ ．４６

总数 １ ６５５ ２ ５８４４２０

参数组合 Ｅ＿实际结果

分型Ｍ ＩＸＥＤＮＳＳＳ ＳＴＳＴ准确度精确度召 回率Ｆ １

（％ ） （
％

） （
％

）

Ｓ Ｓ ３ ３８６０ ３ ０８０ ．４９０ ． ０００ ．００

分类ＭＩＸＥＤ６ １ ０ ８ １ ５５０７２ ． １ ９ ３ ． ３ ５３ ． ６４０ ． ０３

结果ＮＳＳ８２２ １ ７３ １ １ ５ ６５ １ ． ６８４４ ．６５４１ ．３３０ ．４３

ＴＳＴ６４ １ １ ４３ ８１８４６２ ． １ ４４６ ． ００４３ ．８ １０ ．４５

总数 １ ６ ５ ５２ ５８４４２ ０

参数组合 Ｆ实际结果

分型Ｍ ＩＸＥＤＮＳＳＳ ＳＴＳＴ准确度精确度召 回率Ｆ １

（％ ） （
％

） （
％

）

ＳＳ４３ １ ０４０４９７６ ． ５ ５０ ． ０００ ．００

分类Ｍ ＩＸＥＤ２３ １ １ ６０ １ ４７７ ． ２２ １ ５ ． ０３ １ ３ ． ９４０ ． １ ４

结果ＮＳＳ７２２ １ ５６６ １ ９３４６ ． ３ １３ ９ ．３８４０ ．９５０ ．４０

ＴＳＴ２ ７９０ １ ８９２６ １ ． ２２４０ ．５３２ １ ．９００ ．２ ８

总数 １ ６５５２ ５８４４２０

９ １
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表 ５ －９ 续

Ｔａｂ ． ５－９Ｃｏｎｔ

参数组合 Ｇ实际结果

分型Ｍ ＩＸＥＤＮＳＳＳＳＴＳＴ准确度精确度召 回率Ｆ １

（％ ） （
％

） （
％

）

Ｓ Ｓ １ １ １ ２６８８ ６７４ ． ９６ ３ ．４６９ ． ５２０ ． ０５

分类ＭＩＸＥＤ １ ２６３０３ ５７８ ． ９８ １ ０ ． ９ １７ ．２７０ ． ０９

结果ＮＳ Ｓ ８９２０９６ １ １ ６８４６ ． ９０３９ ．６６３９ ．８１０ ．４０

ＴＳＴ ５ ３ １ ２ ７ １ ５１３ １５ ９ ．４６４０ ． １８３ １ ． １ ９０ ．３５

总数 １ ６５ ５２ ５８４４２０

５ ．３ 讨论

５ ．３ ． １ 不同分类方法结果的比较

不同分类方法得到的结果存在差异 。 在本研宄中 ， 对比 了三种常见机器学习

方法 ， 即支持向量机 （ ＳＶＭ ） 、 随机森林 以及反向传播 （ＢＰ ） 神经网络 ， 还有三

种另外分类算法 ， 即 ｋ－均值聚类 、 层次聚类 （ ＨＣＭ ） 和模糊 Ｃ 均值聚类 （ ＦＣＭ ）

的聚类效果 。 如先前研宄所得出 的结论 ， 使用 １ ０ 个表型参数聚为 ４ 类可达到最高

准确度 ， 因此 ， 本研宄使用相 同的 １ ０ 个表型参数来比较结果 。 样本数据 以 ７ ：３ 的

比例随机分为 ２０ 组训练集和验证集 ， 聚类精度根据正确分类样本 占总数的 比例计

算得出 。 聚类结果如表 ５
－

１ ０ 所示 ， 在 比较这三种机器学习算法时 ， 随机森林在训

练集和验证集上的预测精度最高 ， 但其优势并不显著 ， 其预测精度在 ５ ０％到 ６０％

之间 ， 训练集上相对较高的准确度也是 由于过拟合现象导致的 。 从预测精度结果来

看 ， 这三种方法的预测精度都不高 ， 它们之间 的差异也不显著 。 这是因为这三种方

法均为监督分类方法 ， 并不适用于玉米表型参数对材料分型预测的非线性问题 。

表 Ｓ
－

１０ 基于不同机器学习方法的分类结果

Ｔａｂ ．５－

１ ０Ｃ ｌａｓｓ ｉ ｆｉｃａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓ ｂａｓｅｄｏｎｄ ｉｆｆｅｒｅｎ ｔ ｍａｃｈ ｉｎｅｌｅａｒｎ ｉｎｇ
ｍｅｔｈｏｄｓ

ＲＦ ＳＶＭ ＢＰＮＮ

数据集训练集精 验证集精 训练集验证集训练集验证集

编号度
（
％

）度 （
％

）精度 （
％

）精度 （
％

）精度 （
％

）精度 （
％

）

１ ９３ ． ２４４６ ．４８６ １ ． ９０ ５ ７ ． ７ ５４ ． １ ７ ５ ３ ． ５ ２

９ ２
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

表 ５ － １ ０ 续

Ｔａｂ ． ５－

１０Ｃｏｎｔ

ＲＦ ＳＶＭ ＢＰＮＮ

数据集

训练集精验证集精训练集 训练集精度 验证集精度 训练集精
编

度 （
％

）度 （
％

）精度 （
％

） （
％

） （
％

）度 （
％

）

２ ８ ８ ．４９ ５ ３ ． ５２５４ ． ７６４９ ． ３ ０ ６ １ ．９０ ５ ３ ． ５２

３９０ ． １ ０ ５４ ． ９３５ ７ ． １ ４ ５ ０ ． ７ ０ ６０ ．７ １ ５ ６ ． ３４

４ ９７ ． １ １ ５ ０ ． ７ ０ ５２ ． ９８４７ ． ８９ ６０ ． １ ２４６ ．４８

５ ８６ ． ９９４９ ． ３ ０６０ ． ７ １４９ ． ３ ０ ５ ５ ． ３ ６４９ ． ３ ０

６ ８ ８ ．２４５ ７ ． ７５６２ ． ５ ０５ ０ ． ７ ４７ ．６２ ５ ７ ． ７ ５

７ ９６ ． ７ ５ ５ ６ ． ３４５ ７ ． ７４４２ ． ２５ ５ ９ ． ５２４３ ．６６

８ ９６ ． ８ １ ５ ７ ． ７ ５６４ ．２９ ３ ９ ． ４０ ５ ５ ． ９５ ５ ６ ． ３４

９９ ５ ．４９ ５ ７ ． ７ ５６０ ． １ ２４６ ． ４８ ５ ５ ． ３ ６６０ ． ５ ６

１ ０ ８ ８ ．２４５ ９ ． １ ５５ ６ ． ５ ５ ５ ３ ． ５ ２ ５６ ． ５ ５ ５ ２ ． １ １

１ １ ９６ ． １ １ ５２ ． １ １５ ８ ． ３ ３４５ ． ０７ ５ ３ ． ５ ７４ ５ ． ０７

１ ２ ９ １ ． ０５ ５４ ． ９３６ １ ． ９０ ５ ２ ． １ １ ６０ ． １ ２４６ ．４８

１ ３ ８６ ． ９２５２ ． １ １６ １ ． ３ ０４５ ． ０７４ １ ． ６７ ４２ ．２５

１ ４ ９０ ． ７３５４ ．９３６０ ． ７ １ ５ ０ ． ７０ ５ ９ ． ９３ ５ ２ ． ６４

１ ５ ９２ ． ９４４７ ． ８９ ５ ７ ． １ ４４９ ． ３ ０ ５ ７ ． １ ４ ４９ ． ３ ０

１ ６ ８ ５ ． ６ １４ ７ ． ８ ９６０ ． ７ １３ ９ ．４４ ５ １ ． ７９ ５２ ． １ １

１ ７ ９ ３ ． ６７５ ０ ． ７ １６３ ． １ １５ ２ ． １ ０ ５ ２ ． ３ ８ ５ ３ ． ５ ２

１ ８ ９２ ． ６８ ５２ ． １ １５ ５ ． ３ ６４５ ． ０ ７６２ ． ５ ５ ５２ ． １ １

１ ９ ８ ８ ． ３ ５４９ ． ３ ０ ５ ３ ． ５ ７ ５ ６ ． ３４ ５ ５ ．９０ ３ ８ ．０３

２０ ９２ ． ９４ ５０ ． ７ １６４ ． ２９ ５ ７ ． ７５ ５ ６ ． ５ ５４３ ．６６

平均值９１ ．７３５２ ．８２５９ ． ２６４９ ． ０ １５５ ．９４５０ ． ２４

标准方差３ ．６７ ３ ． ７５３ ．４６ ５ ．３ ２ ５ ．０３５ ．８ １

通过对 比表 ５
－

１ １ 中另外三种聚类方法的分类结果 ， 可以发现它们的分类精度

都比高斯模糊聚类 （ＧＦＣ ） 低 ６％－

１ ３％ 。 可能的原因是 ＧＦＣ 具有模糊性 、 概率性

以及对正态分布数据敏感的特点 ， 而本研宄 中用于玉米材料分型 的分类规则也是

基于概率的 ， 并且样本数据也呈现出近似正态分布的特征 。

９３
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

表 ５ －

１ １ 基于不同聚类方法的分类结果

Ｔａｂ ．５－ １ １Ｃ ｌａｓｓ ｉｆｉｃａ ｔｉｏｎｒｅｓｕ ｌｔｓｂａｓｅｄｏｎｄ ｉｆｆｅｒｅｎ ｔｃｌｕ ｓ ｔｅｒｉｎ
ｇ
ｍ ｅｔｈｏｄｓ

实际结果

算法分型ＭＩＸＥＤＮＳＳＳ ＳＴＳＴ准确度精确度 召 回率Ｆ Ｉ

（％ ） （
％

） （
％

）

ＳＳ １ １２４０ １ ６８ ８ ． ７２０ ．０００ ．００

Ｋ－ｍｅａｎｓＭ ＩＸＥＤ６５ １ ０９ １ ５６８７ ５ ． ５ ３２ ５ ．２ ５３ ９ ． ３４０ ． ３ １

ＮＳＳ７２２２９４６ １ ８４４９ ．９ ５４３ ． １６４３ ．６２０ ．４３

ＴＳＴ １ ８ １ ６３２３ １ ５２６０ ．４８４２ ．７２３６ ． １ ９０ ．３９

ＳＳ ２４３ ００５８ ８ ． ０２０ ． ０００ ．００

ＭＩＸＥＤ２２２４０ １ ６８４ ．６７ ３ ５ ．４８ １ ３ ． ３ ３０ ． １ ９

ＨＣＭ

ＮＳＳ８４３０２６ １２ ５２５３ ． １ ０４７ ．２６５７ ．５２０ ．５２

ＴＳＴ ３ ５ １ ６９２ ３ １ ４７６３ ． １ ５４７ ．７０４９ ．２９０ ．４８

ＳＳ ３４２０ １ １ ８ ８ ．２７０ ． ０００ ．００

Ｍ ＩＸＥＤ ５４ １ ０９ １ ５８９７２ ． ８６２０ ．２２３ ２ ． ７３０ ． ２５

ＦＣＭ

ＮＳＳ７６３ ０２４６６８６５ ．４ １６ １ ．３８５７ ．５２０ ．５９

ＴＳＴ ３ ２７２２３２５２７ ５ ． ２９６６ ．４９６０ ．０００ ．６３

总数 １ ６５ ５２５８４４２０

５ ．３ ．２ 不同分类方式下的结果

前面的研宄将数据聚为四类 ， 然而 ，

“

混合 （ＭＩＸＥＤ ）

”

类型并不属于玉米材料

明确的基因类型 。 本研宄探索去除
“

混合 （ＭＩＸＥＤ ）

”

类别 ， 根据最高概率将原本属

于 ＭＩＸＥＤ 的样本重新分配到 ＳＳ 、 ＮＳ Ｓ 或 ＴＳＴ 类别 中 ， 结果如表 ５
－

１ ２ 所示 。

重新分配后的样本数量为 ： ＮＳ Ｓ ：６０５ 个 ， ＳＳ ：１ ３ ３ 个 ，
ＴＳＴ ：４５ ６ 个 ， 然后

使用这 １ ０ 个参数对新样本进行高斯模糊聚类 （ＧＦＣ ） 。 在第
一

个聚类结中 ，
ＮＳＳ 的

分类精确度为 ５ ５ ．６７％ ， 召 回率 ６４ ． ９６％ ，Ｆ １ 值 ０ ． ６０
； 在第二个聚类结果中 ， ＴＳＴ 的

精确度为 ５２ ． ９２％ ， 召 回率 ３ ５ ． ７ ５％ ， Ｆ １ 值 ０ ．４３
； 在第三个聚类结果中 ， Ｓ Ｓ 的精确

度为 １ ８ ． ８９％ ， 召 回率 １ ８ ． ８９％ ， Ｆ １ 值为 ０ ． ２２ 。 与四类分类方式相比 ， 聚类精确度

和召 回率 以及 Ｆ １ 值均显著下降 。

９４
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

表 ５ －

１ ２ 不同分类方式的结果

Ｔａｂ ．５
－

１ ２Ｒｅｓ ｕ ｌ ｔｓｏ ｆ ｄ ｉ ｆｆｅ ｒｅｎ ｔｃ ｌａｓ ｓ ｉＯｃ ａ ｔ ｉｏｎｍ ｅ ｔｈ ｏｄ ｓ

实际结果

分型ＮＳ ＳＳ ＳＴＳＴ准确度 （ ％ ）精确度 （
％

）召 回率 （
％

）Ｆ Ｉ

Ｎ Ｓ Ｓ３ ９３７ ６２ ３ ７ ５ ６ ． ０ ３ ５ ５ ．６７ ６４ ． ９６０ ． ６０

分 类
ＴＳＴ １ ２ ２２ ３１ ６３ ６ ３ ． ３ １ ５２ ． ９２ ３５ ． ７５０ ．４３

结 果

Ｓ Ｓ ９０３４５ ６７ ９ ．４ ８ １ ８ ． ８９ ２ ５ ． ５６０ ． ２２

总数６０ ５ １ ３ ３４５ ６

５ ．３ ．３ 预测值与实测值聚类结果的比较

在本研宄 中 ， 针对除玉米雄穗冠面积 、 凸包体积和平均冠幅直径 （无法实际测

量的数据 ） 之外的 ８ 个实际测量的定量表型性状进行聚类分析 。 数据样本仍与 ＧＦＣ

算法所使用 的 １ １ ９４ 组样本相 同 ， 分析结果如表 ５
－

１ ３ 所示 ， 与预测结果的分类精度

相 比 ， 实测数据的分类准确度均有所提高 ， 其 中 ， Ｎ Ｓ Ｓ 的分类准确度提高 了９ ． ５４％ ，

ＴＳＴ 的分类准确度提高 了１ ０ ． ８ ６％（ 预测值对 ＮＳ Ｓ 和 ＴＳＴ 的分类精确度分别为

５ ５ ． １ ９％和 ６ １ ．４ １％ ） ， 召 回率也分别提高 了１ ３ ． １ １％和 １ ０ ． ２４％（预测值的结果分别是

５ １ ． ６２％和 ６ ８ ． ５ ７％ ） ， 提高幅度 比较显著 ， 但是 由于实测数据获取难度较大 ， 因此

使用本研宄方法对玉米材料分型预测 的方法更具应用价值 ， 且分类的结果有较高

的可靠性 ， 具有
一

定 的参考价值 。

表 ５ －

１ ３ 预测值与测置值分类结果的比较

Ｔａｂ ．５
－

１ ３Ｃｏｍｐ ａｒｉｓｏｎｏｆ ｃ ｌａ ｓｓ ｉ ｆｉｃａｔ ｉｏｎｒｅｓｕ ｌ ｔｓｂｅ ｔｗｅｅｎ
ｐ ｒｅｄ ｉｃ ｔｅｄａｎｄｍ ｅａ ｓｕ ｒｅｄｖａ ｌｕ ｅｓ

数据头际 纟ｎ果数据 实际结果

类型分型Ｍ ＩＸＥＤＮ Ｓ ＳＳ ＳＴ ＳＴ类型 Ｍ ＩＸＥＤＮ Ｓ ＳＳ ＳＴ ＳＴ精确度 （
％

）召 回 率

Ｓ Ｓ １ １ ５ １０２ ９ １ ３４ ３０ １ ９ ０ ． ０ ０ ０

预测Ｍ ＩＸＥＤ２ ３７４０３ ６实测 ）２ ０６２ １２ ９ １ ７ ． ８ ６ １ ２ ． １ ２

数据Ｎ Ｓ Ｓ ９９ ２ ７ １６４５ ７数据 １ ０ ８３３４６６４ １６４ ． ７３６４ ． ７３

结果Ｔ ＳＴ ３ ２ １ ２ ９２０２８８结果２ ４ ８ ６ １ ７３３ １７２ ． ２ ７７８ ．８ １

总数 １ ６５５ ２ ５８４４２ ０ １ ６ ５５ ２ ５８４４２ ０

５ ．４ 本章小结

９ ５
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

本研宄聚焦于玉米雄穗 ， 从三维结构表型参数提取 以及分型鉴定这两个关键

角度出发 ， 深入探宄不同分型玉米材料的雄穗表型参数提取分析 ， 研宄不仅明确 了

各参数的变异性顺序 ， 还评估了这些参数对材料分型的预测能力 。 本章利用上
一

章

研发的 ＴＩＰＳ 系统实现 １ １ ９４ 组玉米雄穗样本 １ １ 个表型参数的获取 ， 同时通过 ＧＦＣ

聚类算法 ， 将提取的结构表型参数进行聚类 ， 并预测 了玉米材料所属的分型 ， 实现

了从表型参数提取到材料分类预测的整套技术流程的实现 。 主要贡献包括 ：

（
１
）本研宄开发的系统在高精度提取玉米雄穗结构表型方面具有较高的效率和

准确性 ， 特别是高斯滤波与 ＤＢ ＳＣＡＮ 算法相结合实现单株雄穗点云分离的方法 ，

效果显著 。

（
２

）对于玉米材料分型的预测 ， 参数重要性排序为 ： 分枝数量 （ Ｂｒａｎｃｈｎｕｍ ）＞

总分枝长度 （ Ｌｂ
（
ａｌ ｌ

）
）＞主穗长度 （ Ｌｔ ）

＞柄直径 （ Ｌｄ ）＞主穗直径 （ Ｌｐ ）＞冠高 （ Ｌｃ ）＞

平均冠幅直径 （ Ｌａ ）＞柄长度 （ Ｌｍ ）＞冠面积 （ Ｃｒｏｗｎａｒｅａ ）＞冠层平均直径

（ ｃｒｏｗｎｄｉａｍ
（
ＡＶＧ

）
）＞凸包体积 （ ｃｒｏｗｎＶｏ ｌｕｍｅ ） ， 这揭示了不同分型玉米材料雄

穗表型参数的变异程度 。

（
３
）与基于监督分类的传统随机森林 （ＲＦ ） 、 支持向量机 （ ＳＶＭ ） 和反向传播

神经网络 （ ＢＰＮＮ ） 方法和基于 ｋ－均值聚类 （Ｋ－ｍｅａｎｓ ） 、 层次聚类 （ ＨＣＭ ） 和模

糊 Ｃ 均值聚类 （ ＦＣＭ ） 算法相 比 ， 无监督分类的 ＧＦＣ 算法能更有效地分离 ＮＳＳ和

ＴＳＴ 等分型 ， 精确度分别达到 ６７ ． ７％和 ７８ ． ５％ ， 召唤率达到 ７０ ． ８６％和 ７４ ．０５％ 。

（
４

）
通过 比较实测数据和预测数据的分类结果 ，

．

尽管测量数据的分类精确度 比

预测数据高 １ ０％左右 ， 但
一

方面实测数据获取难度大 ， 另
一

方面通过继续优化本

研究方法还能提高提取数据精度 ， 因此本研究方法具有更高的经济和实用价值 。

（
５
）传统利用分子标记数据对玉米材料进行分类的过程复杂 、 操作难度大且成

本高 。 本研宄首次开创性地利用玉米雄穗表型参数对玉米材料分型进行预测 ， 并证

明其结果更高效 、 经济 、 易操作且准确度高 。 高斯模糊聚类算法的模糊性 、 概率性

以及对正态分布数据的敏感性 ， 与本研宄中玉米材料分型 的分类规则 以及样本数

据的特征相符 ， 因此具有较好的预测准确度 。

（
６
）表型是基因作用 的结果 。 本研宄中分枝数量、 分枝长度和主穗长度的变异

性 以及聚类准确度结果充分表明 ， 不同玉米材料分型的雄穗表型性状遗传性变异

性较强 。

９６
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

６ 玉米雄穗三维表型关键性状基因挖掘分析

６ ． １ 材料和方法

６ ． １ ． １ 雄穗结构表型数据

在第五章中利用 ＴＩＰＳ 系统获取了３ ９８ 组包括玉米雄穗分枝数 、 穗长度 （
主穗

长度 ）
、 柄长度等在 内 的 １ １ 个表型结构参数 （获取的玉米材料是来 自严建兵教授团

队 ２０ １ ０－２０２３ 年构建的玉米关联分析群体 ， 部分材料与 ＣＩＭＭＹＴ（ 国际玉米小麦

改 良中心 ） 合作 引进 ） ，而且从第四章对不同类型的结构参数提取精度分析结果来看 ，

对于长度和分枝数量等类型参数的提取结果达到 了
一

个很高的精度 ， 因此使用实

测数据和预测数据来进行候选基因挖掘结果相差不大 ， 本章为了更精确的筛选出

控制雄穗穗型结构候选基因 ， 选用 了雄穗分枝数 、 穗长度 、 柄长度等三个结构参数

实测数据作为表型参数输入 。

首先 ， 对获得的柄长度 、 穗长度 、 分枝数表型数据进行统计学分析 ， 分析结果

如表 ６ －

１ 所示 。 柄长度变异范围为 ４－

３ ２ ． ５ｃｍ ， 偏度 －

０ ．０７ ， 峰度 －０ ．０２
； 穗长度变异

范围为 １ ６ －

５ ９ ． ８３ｃｍ ， 偏度 ０ ． ７５ ， 峰度 ２ ． ７５
； 分枝数变异范围为 ２ －

３ ８ｃｍ ， 偏度 ０ ．９７ ，

峰度 １ ．９７ 。 上述统计结果表明雄穗发育相关表型性状分布偏度区间在 －

１
￣

１ ， 峰度小

于 ３ ， 具有广泛的表型变异和遗传稳定性 ， 符合正态分布和数量性状相关特征 ， 适

用于进行全基因组关联分析 （
图 ６－

１
）
。

表 ６－

１ 柄长度 、 穗长度 、 分枝数表型统计学分析

Ｔａｂ ．６－１Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｖｅｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌａｎａ ｌｙｓ ｉｓｏｆ ＴＬ
９
ＰＬ

，
ＢＮ

‘

性状 标准差 中位数
截

！

＾

均

Ｈ
中

最大值 偏度 峰度

柄长度 １ ８ ． ８ ８４ ． ８ ６ １ ９ ． １ ２ １ ８ ． ９ １４ ． ６ ３４ ３ ２ ． ５－

０ ． ０７－０ ． ０２

穗长度３０ ． ７８５ ．４２３ ０ ．４２３ ０ ．６ １４ ． ７２ １ ６５ ９ ． ８３０ ． ７５２ ． ７５

分枝数 １ １ ． ８ ７５ ． ８３ １ １ ． ６７ １ １ ．４ ５５ ．４４２ ３ ８０ ． ９７ １ ． ９７

注 ： 表格中单位为 ｃｍ 。

９７
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

０ ．
１ ０

 ｜
０ １ ０

：： “ｊＪｌｌｉ ：：
ｊ｜ｉｋ？：：ｉｉＩ 丨ｉｋ“

＇

 ５ １ ０ １ ５２ ０２５３０ ２ ０ ３ ０ ４ ０ ５０ ６ ０ ５ １ ０ １ ５ ２ ０ ２ ５ ３ ０

Ｓ ｔ ａ ｌ ｋ
＿

ｌ ｅ ｎ
ｇ

ｔ ｈ Ｔａ ｓｓ ｅ ｌｊｅｎ ｇｔｈ Ｂ ｒａ ｎ ｃｈ ｎ ｕｍｂｅ ｒ

图 ６
－

１ 柄长度 、 穗长度 、 分枝数直方图

Ｆ ｉ
ｇ

．６－

１Ｈ ｉｓ ｔｏｇ ｒａｍｏｆ ＴＬ
， 
ＰＬ ａ ｎ ｄＢＮ

６ ． １ ．２ 全基因组关联分析

在获得整理好的玉米 自 交系关联群体的雄穗相关性状表型数据后 ， 结合严建

兵教授团队基于 Ｂ ７３ 参考基因组 （ ｖｅｒｓ ｉ ｏｎ５ ｂ ． ６０ ） 通过质控 、 过滤和去除杂合位点

所构建的 ２ ６４ 万个高质量 ＳＮＰ 标记集 采用 ＧＡＰ ＩＴ 软件 中 的混合线性模型

（ ＭＬＭ ） 对上述性状进行 了全基因组关联分析 （ ＧＷＡ Ｓ ） 。

考虑到 Ｂｏｎｆｅｒｒｏｎ ｉ 在校正 中 的具体情况 以及基因型体量 ， 本实验 以 Ｐ 小于 １ Ｅ －

５ 作为阈值 ， 进行潜在关联位点 的筛选 。 ＣＭｐ
ｌｏｔ 、 ｇｇｐ ｌｏ ｔ２ 、 ｐ ｓｙｃｈ 等 Ｒ 包绘制相关

图示与数据分析 。

６ ． １ ．３ＧＷＡＳ 候选基因功能注释

在筛选获得显著关联的 ＳＮ Ｐ 位点后 ， 以连锁不平衡 （ ＬＤ ） 范围± ５ ０ ｋｂ 的上下

游 区 域 内 挖 掘潜 在候选基 因 。 候选基 因 的初步注释通过 Ｍ ａ ｉ ｚｅＧＤＢ 数 据 库

（ ｈｔ ｔｐ ｓ ： ／／ｍ ａ ｉ ｚｅｇｄｂ ． ｏ ｒｇ／ ） 获取功能信息 ， 使用 ＩＤｔｒａｎｓ ｌａｔｅ 功能进行基因 ｉｄ 版本转

化 。 使用 ｏｍ ｉ ｃ ｓｈａｒｅ 在线平台进行 ＧＯ／ＫＥＧＧ 功能注释 ， 用于进
一

步解析其生物信

息学功能 。

此外 ， 为深入 了解候选基因在雄穗发育过程中 的作用 ， 进
一

步整合了玉米不 同

组织和发育时期的转录组数据 ， 使用 ｑ
ｔｅ ｌ ｌｅｒ 工具 分析候选基因在雄穗不 同发育

时期 、 成熟花粉组织 、 雄蕊不同发育时期 、 花序小穗分生组织等相关组织中 的时空

表达特征 。

６ ． １ ．４ 候选基因的单倍型分析

通过上述候选基因功能注释 、 时空表达特征等数据分析 ， 我们获取到 多个对表

型具有显著影响 的候选基因 ， 基于此对这些候选基因进行深入解析 。 通过提取重测

９ ８
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

序数据中 的基因型 ， 对候选基因进行单倍型分析 ， 确定 ＳＮＰ 的多态性差异对表型

的影响 。

６ ．２ 结果与分析

６ ．２ ． １ 全基因组关联分析

使为更加全面的挖掘玉米雄穗发育相关表型性状的遗传位点 ， 本研宄利用 ２６４

万个高质量 ＳＮＰ 进行全基因组关联分析 ， 使用 ＧＡＰＩＴ 软件中 的 ＭＬＭ 模型对柄长

度 、 穗长度 、 分枝数分别进行分析 ， 以 Ｐ 小于 １ Ｅ －

５ 作为显著性阈值进行显著关联

位点 的筛选 ， 利用 ＬＤ 衰减距离 ５０ｋｂ 作为区间筛选显著 ＳＮＰ 位点上下游的基因 ，

用来作为候选基因进行进
一

步数据挖掘 。

根据 ＧＷＡＳ 分析结果 ， 穗分枝数表型共计筛选到 ２ １ ５ 个显著位点 ， 显著位点

的分布如 图 ６－

２ 所示 ， 其中 １ 、 ２ 、 ３ 、 ４ 、 ５ 号染色体分别有 ２２ 、 ３ ３ 、 ２２ 、 １ ７ 、 ２２ 个

显著位点 ， ６ 、 ７ 、 ８ 、 ９ 、 １ ０ 号染色体分别有 ７ 、 １ １ 、 ４ 、 １ ３ 、 ６４ 个显著位点 。 值得

注意的是 ， 部分区间 内显著 ＳＮＰ 密集分布 ， 如 １ 号染色体 ２ ３ ． １ １ ０－２３ ．２６４Ｍｂ 区 间

内 ， 存在 多 个 极 显 著 位 点 、 分 别 为 ｃｈｒ ｌ ． Ｓ
＿

２３ １ １ ８ １ ９０ １ 、 ｃｈｒＬ Ｓ
＿

２ ３ １ １ ８２００ １ 、

（±１

＊

１ ． ８
＿

２ ３ １ １ ８２０５０ ， ？＾ １此＜
１￡－

８ 极显著 ；
１ ０ 号染色体 １ ．０８ －２ ． ０ １ ］＾ 区间 内 ， 存在

ｃｈｒ ｌ ０ ． Ｓ
＿

１ ６７７９６０ 、 ｃｈｒ ｌ ０ ． Ｓ
＿

２０ １ １ ７５ ０ 、 ｃｈｒ ｌ ０ ． Ｓ
＿

２０ １ １ ７６９等位点 ， Ｐ．ｖａｌｕｅ＜ ｌＥ －７极显

著 。 上述极显著位点的聚集表明该区间 内可能存在穗分枝数显著相关基因 。

９９
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Ｍ ｉ ｌ ｌ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ １ １
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７

｜
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？ ！ Ｉ Ｉ＿
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Ｈ ｉ ｌ ｌ Ｉ Ｉ Ｉ 丨 Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ ！ ？ ？ Ｉ Ｉ Ｉ
Ｉ Ｉ １

１
１
１ １ Ｉ Ｉ Ｉｆｔ

图 ６
－

２ 分枝数的 ＧＷＡＳ 曼哈顿图 、 ＱＱ 图和显著位点密度图

Ｆ ｉｇ ． ６
－

２ＧＷＡＳＭ ａ ｎ ｈ ａ ｔ ｔａ ｎ
ｐ

ｌｏ ｔ ｓ
， ＱＱｐ

ｌ ｏ ｔｓ ａ ｎｄｓａ ｌ ｉ ｅ ｎ ｔ
ｐｏ

ｉ ｎ ｔ ｄｅ ｎ ｓ ｉ ｔｙ ｐ ｌｏ ｔｓ ｏ ｆ ＢＮ

根据 ＧＷＡ Ｓ 分析结果 ， 穗长度表型共计筛选到 ２ ７７ 个显著位点 ， 显著位点 的

分布如 图 ６
－

３ 所示 ， 其 中 １ 、 ２ 、 ３ 、 ４ 、 ５ 号染色体分别有 ５ ８ 、 ２２ 、 ２４ 、 ２ ５ 、 ５ ３ 个

显著位点 ， ６ 、 ７ 、 ８ 、 ９ 、 １ ０ 号染色体分别有 ３ ５ 、 １ ６ 、 ２２ 、 １ ２ 、 １ ０ 个显著位点 。 值

得注意 的是 ， 部分区 间 内 显著 ＳＮＰ 密集分布 ， 如 １ 号染色体 １ ２ ． ２０９
－

１ ３ ． ６９０Ｍｂ 区

间 内 ， 存在 多 个 极 显 著 位 点 、 分 别 为 ｃｈ ｒ ｌ ． Ｓ
＿

１ ２ ２０９ ８ ３ ３ 、 ｃｈｒ ｌ ． Ｓ
＿

１ ３ ３ ６２９５ ０ 、

ｃｈｒ ｌ ． Ｓ １ ３ ６９０ １ ２ ６ 、 ｃｈｒ ｌ ． Ｓ ３ ４ １ １ ４６０５ ，Ｐ．ｖａ ｌｕｅ＜ ｌ Ｅ －

８极显著 ；
７号染色体 １ ０２ ． １ ７

－

１ ６ ３ ． ５ １

Ｍｂ区 间 内 ， 存在ｃｈｒ７ ． Ｓ １ ０２ １ ７０ ７ ０ ５ 、 ｃｈｒ７ ． Ｓ
＿

１ ０６４９ ３ １ ２２ 、 ｃｈ ｒ７ ． Ｓ １ １ １ １ ９ ７２００ 、

ｃｈｒ７ ． Ｓ
—

１ ２ ７９７ １ ００２ 、 ｃｈｒ７ ． Ｓ １ ４５ ２ １ ５ ０２９ 、 ｃｈｒ７ ． Ｓ
—

１ ６０ ８ １ ５ ８ ８６ 、 ｃｈｒ７ ． Ｓ １ ６２ ９ ５ ２ １ ９４ 、

ｃｈ ｒ７ ． Ｓ
＿

１ ６３ ５ １ ２ ５ ７ ６ 等位点 ， Ｐ ． ｖａ ｌｕｅ＜ ｌ Ｅ －

８ 极显著 。 上述极显著位点 的聚集表明该区

间 内可能存在穗长度显著相关基因 。

１ ００
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ｍ ｉ ｉ ｉ ｉ ｉ ｉ ｌ ｌｉｎ １ １ ｉ ｌ ｌ 丨 ｉ ｉ ｉ ｉ ［ ｉｎ ｉ

Ｈ Ｉ ｌ ｌ ｌ ｌ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ ｉ

＾ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ
Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ ＩＨ ｉ ｌ ｌ Ｉ

Ｉ Ｉ ｉ ｉ

＾
１Ｉ Ｎ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ

Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ

５

ｉ ｉ ｉ ｉ ｉ ｊ ｉ ｉ ｉ ｉｉ ｉ ｉ ｎ ｉ ｉ ｉ ｉ ｔｍ ｉｍ ｉ

６ Ｉ ＩＩ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ Ｉ

７

１ ｉ ｉ
ｉ ｉ ｉ ｉｈ ｉ ｍ 〇

？

ｉ ｉ ｉ ｉ ｉ ｉ ｉ ｉｍ ｉｈ
９

丨 丨 丨 丨 丨 丨 丨 丨 丨２
Ｈ ｉ ｉ ｉｍ ｉ ｉＩ

图 ６ －３ 穗长度的 ＧＷＡＳ 曼哈顿图 、 ＱＱ 图和显著位点密度图

Ｆ ｉ

ｇ
． ６ －３ＧＷＡＳ Ｍａ ｎ ｈ ａ ｔ ｔａ ｎ

ｐ
ｌｏ ｔｓ

， ＱＱｐ ｌｏ ｔ ｓ ａ ｎｄｓａ ｌ ｉｅｎ ｔ
ｐ

ｏ ｉ ｎ ｔ ｄｅｎ ｓ ｉ ｔｙｐ
ｌｏ ｔ ｓ ｏ ｆ ＴＬ

根据 ＧＷＡ Ｓ 分析结果 ， 柄长度表型共计筛选到 １ １ 个显著位点 ， 显著位点 的分

布如 图 ６ －４ 所示 ， 其中 １ 、 ３ 、 ４ 、 ５ 号染色体分别有 ３ 、 ２ 、 １ 、 １ 、 个显著位点 ， ７ 、

９ 、 丨 ０ 号染色体分别有 １ 、 １ 、 ２ 个显著位点 。 值得注意的是 ， ｃｈｒ３ ． Ｓ
＿

１ ８ ７ ６４４ ５ ４ ５ 、

ｃｈｒ４ ． Ｓ
＿

１ ０６ ５ ６６２ ３ 、 ｃｈ ｒ ｌ ０ ． Ｓ １ ０４４６６ ５２ 等位点为极显著位点 ， 这些位点范围 内可能存

在柄长度显著相关基因 。

１０ １
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６ Ｉ
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图 ６ －４ 柄长度的 ＧＷＡＳ 曼哈顿图 、 ＱＱ 图和显著位点密度图

Ｆ ｉｇ ． ６ －４ＧＷＡＳＭａ ｎ ｈ ａ ｔ ｔａ ｎ
ｐ ｌｏ ｔｓ

， ＱＱｐ ｌｏ ｔｓ ａｎｄｓａ ｌ ｉｅｎ ｔ
ｐ
ｏ ｉ ｎ ｔ ｄｅｎ ｓ ｉ ｔｙｐ ｌｏ ｔｓ ｏ ｆ ＰＬ

６ ．２ ．２ＧＷＡＳ 候选基因功能注释

基于上述全基因组关联分析结果 ， 我们分别获得柄长度 １ １ 个 、穗长度 ２ ７７ 个 、

分枝数 ２ １ ５ 个 ， 共计 ５ ０ ３ 个显著 ＳＮＰ 位点 ， 以连锁不平衡 （ ＬＤ ） 范围±５ ０ｋｂ 的上

下游区域 内挖掘潜在候选基因 ， 利用 ｍａ ｉ ｚｅＩ Ｄｔｒａｎ ｌ ａｔｅ 功能将基因 ＩＤ 统
一

转化为

Ｂ ７ ３Ｒｅ ｆＶ ５ 版本进行功能注释与数据挖掘 ， 区域 内共计筛选到 ９６２ 个候选基因 ，

对上述候选基因进行功能注释 。

如 图 ６ －

５ 所示 ， 对候选基因进行 ＧＯ 富集分析 。 在本研宄的 ＧＯ 富集分析 中 ，

多个与玉米雄穗发育密切相关的功能通路被显著富集 ， 涵盖 了从器官形成 、 细胞活

动到信号调控等多个层面 。 ｇｒｏｗｔｈ 与 ｄｅｖｅ ｌｏｐ
ｍ ｅｎ ｔａ ｌｐｒｏｃｅ ｓｓ 分别反映 了雄穗在发

育过程中细胞增殖与组织分化的动态变化 ， 提示这些基因可能参与 了穗轴伸长 、 分

生组织分化等关键生物学过程 。 ｒｅｐｒｏｄｕｃ ｔ ｉｖｅｐ ｒｏ ｃｅｓｓ 和 ｒｅｐ ｒｏｄｕｃ ｔ ｉ ｏｎ 等通路的显著

富集 ， 进
一

步表 明这些基因与花药及花粉的发育密切相关 ， 尤其是在减数分裂 、 花

１ ０ ２
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

粉母细胞分化与成熟阶段发挥重要作用 。

值得注意的是 ， 在 ＧＯ 富集分析中我们发现信号通路 、 转录因子 、 能量代谢也

被富集 。 ｔｒａｎ ｓｃｒ ｉ

ｐ
ｔ ｉｏｎｒｅｇｕ ｌａｔｏｒａｃｔ ｉｖ ｉｔｙ和ｓ ｉ

ｇ
ｎａ ｌ ｉｎ

ｇ等ＧＯ条 目 的显著性 ， 暗示 了

雄穗发育过程中 复杂 的基因表达调控网络和激素信号通路的协 同作用 。 己有研宄

表 明 ，
ＡＲＦ 、 ｂＨＬＨ 、 ＭＹＢ 等转录因子通过调控下游发育基因 ， 参与花器官发育与

激素响应过程 ， 而生长素 、 赤霉素等激素信号则通过 Ｚｍ ｌＡＡ 等核心调控元件介导

花药细胞分化及花粉形成 。 此外 ， ｍｅｔａｂｏ ｌ ｉｃｐｒｏｃｅ ｓ ｓ 和 ＡＴＰ －ｄｅｐｅｎｄｅｎｔａｃ ｔ ｉｖ ｉ ｔｙ 等

通路的参与 ， 反映 了雄穗发育过程中对能量代谢与物质合成的高度需求 ， 可能涉及

糖代谢 、 脂类代谢及细胞骨架重塑等基础代谢活动 。

为进
一

步解析候选基因在玉米雄穗发育过程 中 的潜在功能 ， 对候选基因进行

了ＧＯ 富集分析 ， 并筛选出 ｔｏｐ２０ 的显著富集条 目 。 结果显示 ， 这些基因主要富

集于转录后修饰 、 核酸代谢 、 信号转导与激素代谢等多个功能类别 。

其中 ， 多个与核酸代谢相关的分子功能条 目 被显著富集 ， 如 ｒＲＮＡ
（
ａｄｅｎ ｉｎｅ －Ｎ

６
，

Ｎ ６ －

）

－ｄ ｉｍｅ ｔｈｙ ｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅａｃｔ ｉｖ ｉ ｔｙ （
ＧＯ ： ００００ １ ７９

）
＾ｒＲＮＡ（

ａｄｅｎ ｉｎｅ
）ｍｅｔｈｙ ｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ

ａｃ ｔ ｉｖ ｉ ｔｙ（
ＧＯ ： ００ １ ６４３ ３

）
、 ｅｎｄｏｎｕｃ ｌｅａｓｅａｃｔ ｉｖ ｉ ｔｙ （

ＧＯ ： ０００４ ５ １ ９
）

， 提不部分候选基因可

能参与核糖体生物合成与 ＲＮＡ 加工过程 ， 这对于高活性细胞如分生组织及花药发

育早期细胞至关重要 。

同时 ， 显著富集的 ＡＴＰ 相关结合活性 （
ＡＴＰｂ ｉｎｄ ｉｎ

ｇ ， Ｇ〇 ： ０００ ５ ５ ２４
；ｐｕｒｉｎｅｒｉｂ

ｏｎｕｃ ｌ ｅｏ ｔ ｉｄｅｂ ｉｎｄ ｉｎｇ ， Ｇ０ ： ００３ ２ ５ ５ ５
；ＡＴＰａｓｅｂ ｉｎｄ ｉｎ

ｇ ， Ｇ０ ： ００ ５ １ １ １ ７
） 以及ｐ

ｒｏ ｔｅ ｉｎｋ ｉｎ

ａｓｅａｃｔ ｉｖ ｉ ｔｙ （
ＧＯ ： ０００４６７２

）
和ｐ

ｈｏ ｓｐｈｏｒｅ ｌ ａｙｒｅ ｓ
ｐ
ｏｎ ｓｅｒｅｇｕ ｌａｔｏｒａｃ ｔ ｉｖ ｉ ｔｙ（

ＧＯ ： ００００ １ ５ ６
）

，

揭示 了候选基因可能参与多个能量依赖性反应与激酶级联信号通路 。 这些功能对

于雄穗中细胞分裂 、 细胞命运决定 以及激素介导的信号转导至关重要 。 特别是蛋 白

激酶与响应调控因子的富集 ， 暗示其可能参与类似细胞激素 （ 如赤霉素 ） 或生长素

信号 的憐酸化应答系统 ， 调控雄穗发育与形态建成 。 ｃａ ｌｍｏｄｕｌ ｉｎｂ ｉｎｄ ｉｎｇ（
ＧＯ ： ０００ ５ ５

１ ６
）
提示钙信号通路在雄穗发育 中可能具有调控作用 ， 己知钙调素参与植物生长素

与应激反应的信号传递 ， 可能调节花药或花粉的细胞行为 。

值得注意的是 ， 与植物激素代谢密切相关的多个酯酶活性条 目 如 ｍｅ ｔｈｙ ｌ

ｊ
ａ ｓｍ

ｏｎａｔｅｅ ｓ ｔｅｒａ ｓｅａｃ ｔ ｉｖ ｉ ｔｙ（
ＧＯ ： ００ ８ ００３ ２

）
、 ｍｅ ｔｈｙ ｌｓａ ｌ ｉｃｙ ｌ ａｔｅｅ ｓ ｔｅｒａｓｅａｃ ｔ ｉｖ ｉ ｔｙ（

ＧＯ ： ００ ８００ ３

１
）
和ｍ ｅ ｔｈｙ ｌｉｎｄｏ ｌ ｅ

－

３
－

ａｃｅｔａｔｅｅ ｓ ｔｅｒａｓｅａｃｔ ｉｖ ｉ ｔｙ （
ＧＯ ： ００ ８００ ３ ０

）
也被显著富集 。 这些功

能暗示候选基因可能调节植物体 内茉莉酸 （
ＪＡ

）
、 水杨酸 （

ＳＡ
）
与生长素 （

ＩＡＡ
）的活性

形式转化 ， 从而精细调控激素平衡 ， 进而影响雄穗 中花药的发育与花粉形成 。 综上 ，

ＧＯ 富集结果表 明 ， 候选基因不仅在核酸修饰与转录调控中具有重要作用 ， 还可能

通过能量代谢 、 信号转导及激素调控通路共 同参与雄穗发育 的精细调控 。 这些结果

为后续筛选核心功能基 因和解析其作用机制提供 了 理论依据和靶标资源 。

１０ ３
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图 ６
－

５ 候选基因 的 ＧＯ 富集分析

Ｆ ｉ
ｇ ．６ －

５ＧＯｅｎ ｒ ｉｃｈｍ ｅ ｎ ｔ ａ ｎ ａ ｌｙ ｓ ｉ ｓ ｏ ｆ ｃａ ｎｄ ｉｄａ ｔ ｅ
ｇ

ｅｎ ｅ ｓ

为进
一

步探宄候选基因在玉米雄穗发育 中 的潜在生物学功能 ， 对其进行 了

ＫＥＧＧ 通路注释分析 ， 结果如 图 ６
－６ 所示 。 富集结果表明这些基因涉及多个关键代

１ ０４





北京科技大学博士学位论文


谢通路及信号传导模块 ， 主要分布于代谢类通路 、 遗传信息处理 、 环境信息处理以

及细胞过程等四大类 。

在代谢相关通路中 ， 候选基因显著富集于碳水化合物代谢 、 氨基酸代谢 、 脂质

代谢、 能量代谢、 核苷酸代谢及辅酶与维生素代谢等多个核心模块 。 这些代谢活动

为雄穗快速生长与细胞分化提供了必需的营养物质和能量支持 。 特别是在花药发

育及花粉形成过程中 ， 糖类代谢不仅为有丝分裂与减数分裂提供能量 ， 还参与细胞

壁组分和信号分子的合成 。 氨基酸和脂质代谢则与蛋 白质合成 、 膜结构稳定及激素

前体合成密切相关 。

同时 ， 多个与次级代谢产物合成 （如萜类 、 多酚类等 ）相关的通路如 Ｍｅｔａｂｏ ｌ ｉｓｍ

ｏｆ ｔｅｒｐｅｎｏ ｉｄｓａｎｄ
ｐｏ

ｌｙｋｅｔｉｄｅｓ和Ｂ ｉｏｓｙｎｔｈｅｓ ｉｓｏｆ ｏｔｈｅｒｓｅｃｏｎｄａｒｙ
ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅ ｓ也被注释

到 ， 提示某些候选基因可能参与雄穗中花粉保护层 、 花药结构及信号物质的生物合

成 。

在遗传信息处理 （ＧｅｎｅｔｉｃＩｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｐｒｏｃｅ ｓｓ ｉｎｇ ） 模块中 ， 候选基因参与 了包

括转录 、 翻译 、 ＤＮＡ 复制与修复 、 蛋 白质折叠与降解等多个过程 。 这表明雄穗发

育过程中存在高强度的遗传信息表达与蛋 白质动态调控 ， 尤其是在花药形成和减

数分裂高峰期 ， 对蛋 白质质量控制和遗传信息稳定性的要求显著提升 。

环境信息处理 （ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｌｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ ） 方面 ， 多个候选基因涉

及信号转导 （ Ｓ ｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ ） 与膜转运 （Ｍｅｍｂｒａｎｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ） 通路 ， 提示其可

能通过激素感应 、 受体激酶等信号模块介导细胞间通讯 、 激素调控及环境应答 ， 进

而调节花药发育 中的细胞命运决定 、 营养运输及发育时序 。

为进
一

步解析候选基因在玉米雄穗发育过程中 的潜在功能 ， 对 ＫＥＧＧ 富集分

析 Ｔｏｐ
２０ 的显著富集条 目进行深入注释 。

在筛选出的 Ｔｏｐ２０ 显著富集通路中 ， 既包括基础代谢路径 ， 也涵盖 了激素合

成 、 环境响应与遗传调控等多个层面 ， 显示出候选基因在雄性器官发育中可能具有

多层次 、 多途径的功能调控作用 。

在代谢相关通路中 ， 多个氨基酸代谢与生物合成通路被显著富集 ， 如 Ｖａｌ ｉｎｅ
，

ｌｅｕｃ ｉｎｅａｎｄｉ ｓｏ ｌｅｕｃｉｎｅｂ ｉｏｓｙｎｔｈｅｓ ｉ ｓ 、 Ｌｙｓ ｉｎｅｂ ｉｏｓｙｎｔｈｅｓ ｉ ｓ 、 Ｃｙｓｔｅ ｉｎｅａｎｄｍｅｔｈｉｏｎ ｉｎｅ

ｍｅｔａｂｏ ｌ ｉ ｓｍ 和 Ｄ －Ａｍ ｉｎｏａｃ ｉｄ ｍｅｔａｂｏ ｌ ｉ ｓｍ ， 表明候选基因可能调控花药细胞的蛋 白质

合成和氮素代谢平衡 ， 进而影响花粉母细胞的分化与成熟 。 此外 ， Ｃａｒｂｏｎ ｍｅｔａｂｏ ｌ ｉ ｓｍ

与 Ｇ ｌｙｏｘｙ ｌａｔｅａｎｄｄｉｃａｒｂｏｘｙｌａｔｅｍｅｔａｂｏ ｌ ｉ ｓｍ 等基础碳代谢通路的富集 ， 提示雄穗发

育过程对碳源的持续供给和能量转换具有较高需求 。

候选基因还被注释到多个与植物激素及次级代谢相关的通路 ， 例如 Ｔｅｒｐｅｎｏ ｉｄ

ｂａｃｋｂｏｎｅ ｂ ｉｏｓｙｎｔｈｅ ｓ ｉ ｓ 、 Ｓｅ ｓｑｕｉ ｔｅｒｐｅｎｏ ｉｄ ａｎｄ ｔｒｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄ ｂ ｉｏｓｙｎ
ｔｈｅ ｓ ｉ ｓ以及Ｂ ｉｏ ｓｙｎｔｈｅｓ ｉ ｓ

ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ 

ｍｅｔａｂｏ ｌ ｉ ｔｅｓ 。 这些通路产物包括植物激素 （如赤霉素 、 茉莉酸前体 ） 及

１０５





玉米雄穗三维表型信 息精准解析及关键性状基因挖掘分析


挥发性化合物 ， 对雄性器官发育 中 的细胞信号 、 组织分化及花粉成熟具有重要作用 。

特别是萜类代谢通路与雄性不育调控密切相关 ， 可能参与细胞程序性死亡 （ ＰＣＤ ）

与花药层解体的调节 。

值得注意的是 ， 富集通路中还包含 Ｃ ｉ ｒｃａｄ ｉ ａｎｒｈｙｔｈｍ
－

ｐ
ｌ ａｎｔ ， 提示昼夜节律可

能通过调控时间信号 的方式影响雄穗发育 的时序性 ， 己有研究表 明植物的生殖器

官发育对光周期极为敏感 ， 相关昼夜节律基因可能介导发育与环境同步 。

在遗传信息与细胞调控层面 ， 通路如 ｍＲＮＡ ｓｕｒｖ ｅ ｉ ｌ ｌ ａｎｃｅ
ｐａｔｈｗａｙ 、 Ｂ ａ ｓｅ ｅｘｃ ｉ ｓ ｉｏｎ

ｒｅｐａ ｉ ｒ 以及 Ｎ－Ｇ ｌｙｃａｎｂ ｉｏ ｓｙｎ
ｔｈｅ ｓ ｉ ｓ 的显著富集 ， 表明候选基因可能参与 ＲＮＡ 质量控

制 、 ＤＮＡ 修复与蛋 白 质翻译后修饰等分子过程 ， 对于确保有丝分裂与减数分裂过

程中基因表达的准确性 、 蛋 白质功能的稳定性具有关键意义 。 ＡＢＣｔｒａｎ ｓｐｏｒｔｅｒｓ 的

富集提示基因产物可能调控激素 、 营养物质或次生代谢产物的跨膜运输 ， 间接影响

花药发育及花粉的生理活性 。
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图 ６－６ 候选基因的 ＫＥＧＧ 富集分析
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ｙ
ｓ ｉ ｓ ｏｆ ｃａ ｎｄ ｉｄ ａ ｔｅ

ｇ ｅ ｎ ｅ ｓ

综上所述 ， ＫＥＧＧ 富集分析表 明候选基因在玉米雄穗发育过程中可能通过调

控氨基酸与碳代谢 、 次级代谢合成 、 光周期响应 、 遗传信息处理 以及跨膜转运等
一

系列关键通路 ， 协同参与 了花药分化 、 营养供应 、 组织形态建成与环境适应等多个

发育环节 。 这些结果为进
一

步解析雄穗发育 的调控机制提供 了 坚实的理论基础与

功能基因资源 。

６ ． ２ ．３ 不同种质材料分型鉴定结果
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
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

为进
一

步确定雄穗发育相关表型候选基因 ， 我们对候选基因进行单倍型分析 ，

通过确定基因 ＳＮ Ｐ 多态性与表型之间 的关系 ， 进而确定候选基因与优势单倍型 。

ＧＲＭＺＭ２Ｇ４７ １ ５ ２９ 作为候选基因 ， 是 由雄穗分枝数性状位点 ＢＮ
＿

３ ． Ｓ １ ５ ８ ８９ １

２４３ 显著性位点所确定 。 为进
一

步解析 ＧＲＭＺＭ２Ｇ４７ １ ５２９ 基因在玉米雄穗发育 中

的遗传作用 ， 我们利用 ＧｅｎｅＨａｐＲ 对该基因在 自 然群体中 的单倍型结构与表型变

异进行 了系统分析 。 结果如 图 ６ －

７ 所示 。

首先 ， 在 ＧＲＭＺＭ２Ｇ４７ １ ５ ２ ９ 基因及其上游调控区域共检测到多个具有多态性

的 ＳＮＰ 位点 。 这些 ＳＮＰ 位点分布在启动子及编码区 内 ， 共同构建出 １ ０ 种主要的

单倍型 （ Ｈａｐ
Ｏ ｌ
－Ｈ ａｐ

ｌ Ｏ ） ， 并在 自 然群体中具有不 同 的频率分布 。 通过对各单倍型

的等位基因组成进行可视化 ， 发现不同单倍型在多个 ＳＮＰ 位点上存在显著的碱基

差异 ， 提示该基因在 自 然群体中具有较强的遗传多样性 。

在此基础上 ， 我们进
一

步分析 了各单倍型与两项雄穗关键表型性状——雄穗

长度与分枝数之间的关系 。 结果显示 ， ＧＲＭＺＭ２Ｇ４ ７ １ ５ ２９ 的不同单倍型在这两个

性状上均存在显著性差异 。 其中 ， Ｈ ａＰ０
２ 单倍型的材料表现 出 更长的雄穗长度和更

多的分枝数 ， 明显优于 Ｈ ａｐ
０７ 、 Ｈ ａｐ

０ ８ 等单倍型 。 这
一

结果表明 ， ＧＲＭＺＭ２Ｇ４７ １

５ ２９ 的 自然变异与雄穗主要农艺性状具有紧密的遗传关联 ， 可能参与调控雄性生殖

器官的发育过程 。
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ＡＡ ＡＡ Ｉ Ｔ ＣＣＭ 〇ｔｔＭＴＴ

Ｊ 

Ｍ ＣＣ ＴＴＴＴ １ ６ ｌ

ｊ

／

Ｑ＆ ＣＣ ＣＣ ＴＴ 〇Ｃ  ＡＡ ＣＣ ＮＮ ＣＣ Ｏ
＾
ＭＡＡ

＾
ＴＴ ＣＣ ＡＡ ＱＳ

＾
ＡＡＴＴ  Ｑ

ｐ
ＡＡ ＣＣ ＴＴ ＴＴ Ｉ Ｓ ０

ＮＮ ＣＣ ＣＧ ＴＴ ＣＧ Ｍ ＣＣ ＴＴ ＣＣ＿ 

Ｍ Ｍｊ
ｌＴ ＣＣ Ｍ ？ｉ ｅ

＾
Ｍ ＴＴ ０＾

Ｍ ＣＣ ＴＴ ＴＴｎ

＾ ＣＣ ＣＣ ＣＣ ｎ ＜｜｜ ｒｒ ＣＣ ＣＣ ＮＮ Ｍ Ｍ Ｍ ＣＣ ＣＣ ＡＡ Ｍｒｒ

＾
ＣＣ Ｍ ＣＣ ＣＣ ＣＣ ＴＴｎ／

＇

／ＶＶＶＶＶ７
Ｈ ａ ｐ

图 ６ －７ＧＲＭＺＭ２Ｇ４７ １ ５ ２９ 基因结构分析

Ｆ ｉ
ｇ ．６ －７Ｓ ｔ ｒｕ ｃ ｔ ｕ ｒａ ｌ ａ ｎ ａ ｌｙ

ｓ ｉ ｓ ｏｆ ＧＲＭＺＭ ２Ｇ４７ １ ５２ ９

１ ０ ７
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为 了进
一

步验证上述结论 ， 我们对构成单倍型的若干关键 ＳＮＰ 位点进行 了单

独的关联分析 （ 图 ６
－

８ ） 。 分析结果表明 ， 多个位点 （如 １ ５ ８ ８ ９２０７９ 、 １ ５ ８ ８ ９２ １ ３ ３ 、

１ ５ ８ ８９ ３ ０ ３ ９ 等 ） 在不同等位基因之间 的分枝数表型存在髙度显著差异 。

Ｓ ３  １ ５８８ ９ ２ ８ ７ 。 ■ 

ＧＧ
□ 

ＡＡ Ｓ３  １ ５６８９０ ７０ ４
■ 

Ｃ Ｃ
國 

Ｔ Ｔ

４ ０

 ｜


５＾５

１ ４ ０

 （



０＾ ４


ｉ

丨：本 （
｜
）

Ｉ

：备
—

ＧＧ ＡＡ ＣＣ ＴＴ

Ｓ３ １ ５８８９２８ ７０ Ｓ３ １ ５８８９０ ７ ０４

Ｓ３ １ ５８８９３ １ ３ ０
■ 

ＧＧ
圈 

ｒ ｒ Ｓ３  １ ５８８９０ ３２０
■ 

Ｃ Ｃ
纽 

ｒ Ｔ

４０ ０ ００ ３４


ｉ ４０
 ０ ００３＊



ｉ

ＧＧ ＴＴ ＣＣ ＴＴ

Ｓ３
一

１ ５８８９３ １ ３０ Ｓ３」 ５８８９０３ ２０

Ｓ３ １ ５８８９３ １ ９ ５
■ 

Ｔ Ｔ
■ 

ＣＣ Ｓ３ １ ５Ｓ８９ ３２９ Ｉ

■ 
ＧＧ

同 

ＡＡ

４ ０ ０ ００３６


１ ４０ ０ ００ ３８


１

ＴＴ ＣＣ ＧＧ ＡＡ

Ｓ３ １ ５８８９３ １ ９ ５ Ｓ３
＿

１ ５ ８８ ９ ３ ２ ９ １

Ｓ３
＿

１ ５８８９２２ ７ ４
■ 

ＴＴ
□ 

ＣＣ

４０ ０ ００３ ８


１

ＴＴ ＣＣ

Ｓ３Ｊ ５ＢＳ９２２ ７４

图 ６－８ＧＲＭＺＭ ２Ｇ４７ １ ５２ ９ 优势单倍型

Ｆ ｉ

ｇ
． ６ －８Ｔｈ ｅ ｄｏｍ ｉ ｎ ａ ｎ ｔ ｈ ａ ｐ ｌ ｏ ｔｙｐ ｅ  ｉ ｎＧＲＭＺＭ ２Ｇ４７ １ ５２ ９

１ ０８
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例如 ， 在位点 １ ５ ８ ８ ９２ ０７９ 处 ， 携带 ＴＴ 等位基因 的材料比 ＣＣ 等位基因具有更

高的分枝数 （ Ｐ＜ 〇 ． 〇 ］ ）
； 类似地 ， 其他多个位点也呈现出等位基因对分枝性状的

显著影响 ， 进
一

步验证 了ＧＲＭＺＭ２Ｇ４７ １ ５ ２ ９ 基因变异对雄穗发育的潜在调控作用 。

值得注意的是 ， Ｃ ａｏｅ ｔａ ｌ ．（
２０２４

）
在基于全基因组关联分析 （ ＧＷＡ Ｓ ） 解析玉

米雄穗主轴长度的研宄 中 ， 也鉴定 出 ＧＲＭＺＭ２Ｇ４７ １ ５ ２ ９ 为雄穗发育的候选基因之

一

， 并指 出该基因在雄穗发育与形态建成过程中可能发挥重要的调控作用 ［

１ ６９
１

。 本

研宄的结果不仅与其结论高度
一

致 ， 而且进
一

步提供 了 单倍型和位点水平 的精细

化证据 ， 增强 了ＧＲＭＺＭ２Ｇ４７ １ ５ ２９ 作为雄穗性状候选基因 的可信度 。

ＧＲＭＺＭ２Ｇ １ ４０７６ ３ 作为候选基因 ， 是 由雄穗分枝数性状位点 ＢＮ
＿

６ ． Ｓ
＿

１ ５ ５ ６ ３ ２

４４ ３ 显著性位点所确定 。 为进
一

步解析 ＧＲＭＺＭ２Ｇ １ ４０７６３ 基因在玉米雄穗发育 中

的遗传作用 ， 我们利用 ＧｅｎｅＨａｐＲ 对该基因在 自 然群体中 的单倍型结构与表型变

异进行 了 系统分析 ， 结果如 图 ６
－

９ 所示 。

１ ｅｏ

ｊｆ

叩即 Ｔ
ｌ

． ＳＳ６ ３ ２ ４００ ， ５ ５６ ３ ２ ６００ ， ５ ５ ６ ３ ２ ８００Ｕ Ｓ６ ３ ３０００ １ ５ Ｓ６ ３ ３ ２００ １ ５ ５ ６ ３ ３ ． ００ － ５ Ｓ ６ ３ ３ ６００
‘

￣

＾ 
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＇



＇
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￣

＿
Ｈ 〇〇二 丨

Ｍ Ｕ ＵＷＧ ＣＭＭＣ Ａ ／Ｃ ＴＭＱＣＭＧＣＭＭＧ Ｃ ／ＴＭＣ Ｃ ／ＴＣ ＼ Ｌ ｊ
Ｈ ００６

＜
１

１
）

：

｜
：

 ； ：

０Ｃｎ ０６ －ＡＡ ＯＢ ＣＣ

ＧＧ ＣＣ ＣＣ ＣＣ ＴＴ ＣＣ ＯＧ Ｍ ＯＧ ＣＣ ＣＣ ｎ １ ？

ＧＯ ｃ ｒ ｃ ｃ ｃ ｃ － Ｔ Ｃ Ｃ〇Ｇ ＣＣ ｃ ｃｍＷ＾
ｕ

Ｈｍ、
、、Ｋ、

、、 ，

？？  Ａ Ａ ＡＡ ＡＡ ＴＴ ＣＣ ＡＡ ＧＣ ＡＡ ＣＣ Ｍ ＣＣ Ｉ ｔ

 ｇａｐ

？？ ＂

 ＡＡ ＡＡＡＡ ＴＴ〇〇 ＾
＾  ００＾ ＾

ＣＣ ＡＡ ＴＴ ＡＡ ＣＣＵ

图 ６ －９ＧＲＭＺＭ ２Ｇ １ ４０７６３ 基因结构分析

Ｆ ｉ
ｇ

． ６ －９Ｓ ｔ ｒｕ ｃ ｔｕ ｒａ ｌ ａ ｎ ａ ｌｙ ｓ ｉ ｓ ｏｆ ＧＲＭＺＭ ２Ｇ １ ４０ ７６３

ＧＲＭＺＭ２Ｇ １ ４０７６ ３ 基因所在区域共识别 出 多个 ＳＮＰ 位点 ， 这些 ＳＮＰ 构建 出 １

１ 种主要单倍型 （ Ｈ ａｐＯ ｌ

－Ｈ ａｐ
ｌ ｌ ） ， 各单倍型在群体中 的样本数从 １ ０ 至 ８４ 个 。 在

分析单倍型与雄穗分枝数表型之间 的关联性时 ， 我们发现不 同单倍型之间在该性

状上的表现存在极显著差异 。 其中 ， Ｈａ
ｐＯ ｌ 对应的材料表现 出最高的平均分枝数 ，

显著高于包括 Ｈ ａｐ
０７ 、 Ｈａｐ０ ８ 、 Ｈ ａｐ

ｌ Ｏ 等多个单倍型组 （ Ｐ＜０ ． ００ １ ） 。 此外 ， Ｈ ａｐ

０ ３ 、 Ｈ ａｐ
０４ 等 中频单倍型也表现 出 中等 以上的分枝能力 ， 进

一

步支持 ＧＲＭＺＭ２Ｇ １

４０ ７６ ３ 区域对分枝数表型的调控作用 。

为进
一

步确定优势单倍型 ， 我们对多个关键 ＳＮＰ 位点进行 了单独的等位基因

１ ０９
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关联分析 （ 图 ６－

１ ０ ） 。 例如 ， 在位点 １ ５ ５ ６３ ２ ５ ７ ３ 处 ， 携带 ＧＧ 等位基因的材料显著

高于 ＡＡ 型材料的分枝数 （ Ｐ＝２ ．４ｅ －

０６ ）
； 而在位点 １ ５ ５ ６３ ２７２ ０ 处 ， ＴＴ 等位基因

也显著高于 ＣＣ 型 （ Ｐ
＝０ ． ００３ ３ ） 。 这些结果显示 ， ＧＲＭＺＭ２Ｇ １ ４０ ７ ６ ３ 区 内 的功能

性变异对玉米雄穗分枝结构具有直接影响 ， 可能通过转录调控或信号传导机制参

与分枝发育过程 。

Ｓ６
＿

１ ５５６３２ ５７３
Ｑ 

ＧＧ
＾ 

ＡＡ

６ ４ｅ－０５

４０
－


１

－

３０

ｍ

＇ 。 Ｏ
＾

ＧＧ ＡＡ

Ｓ６
＿

１ ５５ ６３２５ ７３

Ｓ６ Ｊ ５５６ ３ ２ ７２０
■ 

ＣＣ
曰 

ＴＴ

０ ００ １ ２ Ａ

ＣＣ ＴＴ

Ｓ ６
＿

１ ５５６ ３２ ７ ２ ０

图 ６ －

１ ０ＧＲＭＺＭ ２Ｇ １ ４０ ７６３ 优势单倍型

Ｆ ｉ
ｇ ． ６

－

０ １Ｔｈ ｅ ｄ ｏｍ ｉ ｎ ａ ｎ ｔ ｈ ａ ｐ
ｌｏ ｔ

ｙｐｅ  ｉ ｎＧＲＭＺＭ２Ｇ １ ４０ ７６３

值得注意的是 ， Ｓｕｎｅ ｔａ ｌ ．（
２０２ ３

）在其对玉米 Ｆ ２ 群体开展的 ＱＴＬ 定位与转录

组联合分析中 ， 也鉴定 出 ＧＲＭＺＭ２Ｇ １ ４０ ７ ６３ 为与雄穗分枝数密切相关的候选基因 ，

并指 出该基因在雄穗生长发育与形态建成中具有潜在的调控作用 ｆ
１ ７ （ ）

］

。

６ ．３ 讨论

６ ．３ ． １ 全基因组关联分析

１ １０
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本研宄基于 Ｔ ＩＰＳ 系统对玉米关联群体中 ３ ９８ 份材料的雄穗结构性状进行高通

量表型测定 ， 并结合 ２６４ 万个高质量 ＳＮＰ 位点 ， 采用混合线性模型 （ＭＬＭ ） 进行

全基因组关联分析 （ ＧＷＡＳ ） ， 旨在解析雄穗分枝数 、 穗长度和柄长度等关键雄穗

表型性状的遗传基础 。 表型数据呈正态分布 ， 变异丰富 ， 适于开展数量性状的遗传

研宄 。 ＧＷＡＳ 结果显示 ， 三个性状均检测到显著关联信号 ， 其中穗分枝数和穗长度

的显著位点在多个染色体上呈聚集分布 ， 部分区域显著位点密集 、 Ｐ 值极显著 ， 提

示这些区段可能富集调控关键基因 。 通过高精度表型与高密度基因型数据的联合

分析 ， 在雄穗穗型性状的遗传基础研宄中获得了 多个具有潜力 的关键区域和候选

基因 ， 为后续功能验证和分子育种提供了有力支撑 。 但仍需指出 ， 柄长度等性状的

信号相对较弱 ， 后续应进
一

步通过多模型策略优化 ＧＷＡＳ 解析能力 ， 辅助其他手

段提高对复杂性状的遗传解释精度 。

６ ．３ ．２ＧＷＡＳ 候选基因功能注释

利用全基因组关联分析中共识别到 ５０３ 个与雄穗性状显著相关的 ＳＮＰ 位点 ，

结合连锁不平衡范围 （ ±５ ０ ｋｂ ） 共定位到 ９６２ 个候选基因 。 基于 Ｂ ７３ ＲｅｆＶ５ 参考基

因组对其功能进行 了系统注释 ， 并开展 ＧＯ 与 ＫＥＧＧ 富集分析以探讨其在雄穗发

育过程中 的潜在作用 。 在 ＧＯ 富集分析中 ， 候选基因显著聚集于生长 、 发育 、 繁殖

和信号调控等多个条 目 ， 提示其在雄穗发育过程中可能参与穗轴伸长 、 组织分化及

花粉母细胞形成等关键过程 。 ＫＥＧＧ 分析表明候选基因主要富集于碳 、 氮和脂质代

谢、 核苷酸及辅酶合成等通路 ， 为雄穗快速分化提供能量和结构物质支持 。 同时 ，

部分基因涉及植物激素合成 、 次级代谢产物合成 、 昼夜节律调控和膜转运 ， 暗示其

在激素调控 、 信号转导与环境应答中发挥作用 。

本研宄通过富集分析揭示 ， 候选基因可能通过协调转录调控 、 代谢活动 、 激素

信号及遗传信息处理等多层次机制 ， 参与雄穗发育与功能建成 ， 为解析其复杂的分

子调控网络提供了理论基础 。 然而 ， 进
一

步明确关键基因 的具体功能及其在发育过

程中 的作用 ， 仍需结合基因表达量、 基因编辑和遗传功能验证等实验进行深入研宄 。

６ ．３ ．３ 不同种质材料分型鉴定结果

本研宄通过系统的单倍型分析 ， 结合关键 ＳＮＰ 位点 的关联验证 ， 提供了高分

辨率的遗传证据 ， 有力支持了ＧＲＭＺＭ２Ｇ４７ １ ５２９ 和 ＧＲＭＺＭ２Ｇ １ ４０７６３ 在雄穗性

状调控中 的潜在功能 。 相 比传统 ＧＷＡＳ 方法 ， 单倍型分析不仅揭示了多个 ＳＮＰ 位

点之间 的协同作用 ， 更贴近实际育种 中对
“

优势等位基因组合
”

的需求 ， 具有更高的

１ １ １
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

生物学解释力和应用价值 。 关键 ＳＮＰ 的逐
一

关联分析进
一

步增强 了候选基因 的功

能可信度 ， 与 已有研宄结果相互印证 ， 也提升 了本研究的科学性和说服力 。

然而 ， 目 前的分析主要基于 自 然群体中 的关联关系 ， 仍缺乏转录水平和功能验

证的直接证据 。 未来可通过 ＣＲＩＳＰＲ－Ｃａｓ９ 等基因编辑技术构建突变体 ， 并结合转

录组分析 ， 深入解析这些候选基因在雄穗发育过程中 的具体调控作用 。 综上 ， 本研

究为雄穗发育关键基因 的精细定位和功能研宄提供了坚实基础 ， 也为玉米优异等

位基因的发掘与利用提供了理论依据和候选靶标 。

６ ．４ 本章小结

本研宄通过全基因组关联分析 （ ＧＷＡＳ ） 系统解析了玉米雄穗发育关键表型性

状 （柄长度 、 穗长度 、 分枝数 ） 的遗传基础 。 基于 ２６４ 万个高质量 ＳＮＰ ， 采用混合

线性模型 （ＭＬＭ ） 进行关联分析 （显著性阈值 ＊
Ｐ
＊ ＜ ｌＥ －８ ） ， 共鉴定出 ５ ０３ 个显

著 ＳＮＰ 位点 。 值得注意的是 ， 多个染色体区 间存在显著 ＳＮＰ 密集分布 ， 提示其为

调控性状的关键基因组区域 。

以连锁不平衡 （ ＬＤ ） 衰减距离 （ ５ ０ｋｂ ） 筛选候选基因 ， 共获得 ９６２ 个基因 。

功能注释表明候选基因显著富集于生长发育 、 生殖过程 、 转录调控、 信号转导及能

量代谢等通路 。 其中 ， 核酸修饰 、 激酶活性 、 钙调素结合及植物激素酯酶活性 （茉

莉酸 、 水杨酸 、 生长素酯酶 ） 的富集 ， 表明候选基因通过激素平衡、 信号磷酸化级

联及 ＲＮＡ 加工精密调控雄穗发育 。 ＫＥＧＧ 富集分析同样揭示了候选基因广泛参与

碳水化合物／氨基酸／脂质代谢 、 遗传信息处理 （转录 、 翻译 、 ＤＮＡ 修复 ） 、 环境响

应 （信号转导 、 膜转运 ） 及次级代谢产物合成 （萜类、 多酚类 ） 。

进
一

步的 ， 通过单倍型分析验证关键候选基因的功能 。 筛选到两个与雄穗发育

和 形态建成显著相关 的候选基 因 ＧＲＭＺＭ２Ｇ４７ １ ５２９ 和 ＧＲＭＺＭ２Ｇ １ ４０７６３ 。

ＧＲＭＺＭ２Ｇ４７ １ ５２９ 编码
一

种组氨酸激酶 ， 数据分析结果表明其 ＳＮＰ 多态性与分枝

数性状显著关联 ， 群体单倍型 Ｈａ
Ｐ０２ 表现出更长的雄穗与更多分枝 。 关键位点

１ ５ ８ ８９２０７９ 中 ， ＴＴ 等位基因 的 出现能够显著提升分枝数 ， 与前人报道
一

致 。

ＧＲＭＺＭ２Ｇ １ ４０７６３ 被分枝数性状关联 ， 在群体单倍型分析中 ， ＨａｐＯ ｌ 的雄穗分枝

数显著高于其他单倍型 。 关键位点 １ ５ ５ ６３ ２５ ７３ 碱基变化会导致表型显著变化 ， 与 己

发表 ＱＴＬ 定位结果相互印证 。

综上 ， 本研宄通过多组学整合策略 ， 挖掘 了玉米雄穗发育的遗传位点与候选基

因 ， 并揭示其通过代谢调控 、 信号转导及激素动态平衡介导雄穗形态建成的分子机

制 ， 为玉米雄穗发育和形态建成提供了重要靶点 。
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７ 结论与展望

７ ． １ 结论

玉米是世界三大谷类作物之
一

，其产量对确保粮食安全至关重要 。 在我国 ， 玉

米被广泛种植 ， 是农业增产和农民增收的重要推动力 。 种子是农业芯片 ， 其对玉米

产量的贡献率达 ４５％ 以上 ， 提高育种水平和效率对提升我国 良种率具有重要意义 。

现代分子育种技术中对材料基因 的测定技术相对成熟 ， 而基因定位需要大量的表

型信息作为辅助 。 在玉米育种工作中 ， 高通量的表型测定是发展的瓶颈 ， 急需高效

准确的技术手段作为支撑 。 雄穗作为玉米重要生殖器官 ，其抽雄进度及形态结构都

对授粉效果起到决定性作用 ， 因此及时 、 准确 、 高效掌握玉米雄穗的生长动态信息

及结构信息对挖掘玉米优 良性状基因具有重要意义 。 本研宄 以玉米育种为研究背

景 ， 以北京市 昌平区小汤 山基地和北京科技大学平谷区玉米实验地为研宄区 ， 在研

宄区获取玉米材料雄穗高清无人机 、 地面数码图像的获取 以及地面实测结构表型

参数 ， 并利用深度学习 的算法对玉米雄穗进行识别 ， 同时针对玉米雄穗三维结构表

型的提取问题 ， 开发
一

套 自动化雄穗图像获取装置 ， 并利用雄穗的 图像序列构建三

维点云及提取多个雄穗三维结构参数 ， 然后基于提取的结构表型参数进行聚类并

预测玉米材料所属 的分型 。 最后利用 提取 的玉米雄穗关键结构性状参数进行

ＧＷＡＳ 分析 ， 利用生物信息学工具对候选基因进行功能注释 ， 构建雄穗发育与形

态建成相关调控网络 。 在此基础上 ， 利用单倍型分析筛选到两个关键雄穗发育关键

基因 ， 单倍型差异与表型显著相关 。 本研究的的 目 的是通过对玉米雄穗多维表型参

数的高通量提取分析研宄 ， 为玉米优 良性状基因挖掘和育种过程中材料的筛选提

供数据和技术支撑 ， 本研宄的主要研宄结论如下 ：

（
１
）针对使用深度学习方法对玉米雄穗识别过程中获取大数据量样本训练集的

问题 ， 使用迁移学习 的方法有效提升了 Ｆａｓｔｅｒ Ｒ－ＣＮＮ 、 Ｓ ＳＤ 、 ＹＯＬ？
＿

Ｘ 模型的识

别精度 ， 特别是迀移学习后 ＹＯＬＯ
＿

Ｘ 的精确度最高 ， 平均精度为 ９２ ． ７９％ ， 精确度

为 ９６ ． １ ５％ ， 准确度为 ９８ ． ８ ３％ ， 召 回率为 ８５ ． １ ８％ ， 对玉米雄穗的识别效果最好 。 同

时 ， 针对抽穗早期小玉米雄穗检测难的 问题 ， 采用对 ＲｅｔｉｎａＮｅｔ 模型进行特征金字

塔网络 （ ＦＰＮ ）结构优化并引入注意力机制 的方式显著提升了玉米雄穗的检测精度 ，

平均精度为 ９８ ． ８ ３％ ， 精确度为 ９９ ．０ １％ ， 召 回率为 ９２ ． ８９％ ， 并且该方法对不同种植

密度 、 品种及光照条件均表现较好 ， 本部分研宄从迀移学习和模型优化改进等 ２ 个

维度对玉米雄穗检测进行了探索 ， 证明 了方法的有效性 ， 研宄结论为玉米育种过程

中对抽雄进度的高效调查提供了
一

种新的技术手段 。
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⑵本研宄基于 ＴｒｅｅＱＳＭ（ ＴＩＰＳ ） 设计并开发了
一

套针对单株玉米雄穗的三维

表型 自动测量系统 。 ＴＩＰＳ 能够 自动采集玉米雄穗图像 ， 提取关键的结构表型参数 ，

同时首次应用 ＴｒｅｅＱＳＭ 算法来提取多种玉米雄穗结构表型参数 ， 并论证了ＴＩＰＳ

的可靠性 、 适用性及局限性 。 与现有方法和系统相 比 ， ＴＩＰ Ｓ 在成本投入 、 操作效

率 、 便携性以及数据采集与分析的准确性等方面具有优势 。 该系统为玉米育种中表

型的高通量提取提供了新的思路 。 ＴＩＰＳ 尤其适用于测量工作量大的表型参数 ， 如

雄穗分枝角度和总分枝长度 。 它还为
一些无法手动测量的表型参数 ， 如雄穗投影面

积和体积 ， 提供了可行的解决方案 。

（
３
）基于 ＴＩＰＳ 系统实现了玉米雄穗图像的 自动采集 、 点云重构 、 表型参数提取

等工作 ， 并通过 ＧＦＣ 聚类算法 ， 将提取的结构表型参数进行聚类并预测玉米材料

的分型 ， 结果表明 ， 不 同分型材料其雄穗结构表型参数变异性顺序分别为 ： 分枝数

量 （Ｂｒａｎｃｈｎｕｍ ）＞总分枝长度 （ Ｌｂ
（
ａｌ ｌ

）
）＞主穗长度 （ Ｌｔ ）＞柄直径 （ Ｌｄ ）＞主穗直

径 （ Ｌｐ ）＞冠高 （ Ｌｅ ）＞平均冠幅直径 （ Ｌａ ）＞柄长度 （ Ｌｍ ）＞冠面积 （ Ｃｒｏｗｎａｒｅａ ）

冠层平均直径 （ ｃｒｏｗｎｄ ｉａｍ
（
ＡＶＧ

）
）＞凸包体积 （ ｃｒｏｗｎＶｏ ｌｕｍｅ ） ， ＧＦＣ 聚类方法对

于 ＮＳ Ｓ 和 ＴＳＴ 两种分型材料的聚类精确度分别达到 ６７ ．７％和 ７ ８ ． ５％ ， 召 回率达到

７０ ． ８６％和 ７４ ．０５％ ， 相 比于利用多态性分子标记的方式进行玉米材料分型的划分的

方法 ， 该方法高效 、 简单 、 低成本 ， 对预测玉米材料分型具有很高的参考价值 。

（ ４ ）基于玉米多源材料的表型与基因组数据积累 ， 采用混合线性模型 （ＭＬＭ ）

对 ２６４ 万个高质量 ＳＮＰ 进行全基因组关联分析 （ ＧＷＡＳ ） ， 系统解析了雄穗关键

表型性状 （主穗长度 、 柄长与分枝数 ） 的遗传基础 。 共检测到 ５ ０３ 个显著 ＳＮＰ 位

点 ， 其在多个染色体区间呈现高密度聚集 ， 指示这些区域可能富含调控雄穗形态建

成的重要基因组片段 。 基于约 ５ ０ ｋｂ 的连锁不平衡衰减距离 ， 筛选出 ９６２ 个候选基

因 ， 功能注释及 ＧＯ／ＫＥＧＧ 富集分析显示其主要参与生长发育 、 生殖过程、 转录调

控 、 信号传导与 能量代谢等途径 。 进
一

步 的单倍型分析验证 了 两个核心基因

ＧＲＭＺＭ２Ｇ４７ １ ５２ ９ 和 ＧＲＭＺＭ２Ｇ １ ４０７６３ 与雄穗性状高度相关 ， 且与既往 ＱＴＬ 定

位结果相互印证 。 通过多组学整合 ， 本研宄不仅明确 了雄穗发育的关键遗传位点与

候选基因 ， 还初步揭示 了其通过代谢调控、 激素平衡与信号网络协同作用来介导雄

穗三维形态建成的分子机制 ， 为后续功能验证与分子育种提供了重要靶标与理论

依据 。

７ ．２ 创新点

创新点
一

： 小 目标雄穗检测的理论范式创新

针对农业场景下玉米小 目标雄穗检测的共性难题 （数据稀缺 、 精度不足 ） ， 本
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研宄突破传统深度学习框架的局限性 ， 提出
“

跨域迀移 －结构优化－注意力增强
”

三位

一

体理论模型 。 通过迁移学习构建跨作物 、 跨生长阶段的通用特征表达 ， 解决小样

本学习瓶颈 ； 重构 Ｒｅｔ ｉｎａＮｅｔ 特征金字塔网络 （ ＦＰＮ ） ， 融合多尺度上下文信息 以

增强小 目标特征提取能力 ； 引入动态注意力机制 ， 实现复杂背景下小尺度雄穗的精

准聚焦 。 该模型不仅将小雄穗检测精度提升至行业领先水平 ， 更为农业低空遥感中

的小 目 标检测提供了可迁移的理论框架 ， 推动农业人工智能从
“

场景适配
”

向
“

通用

智能
”

的跃迁 。

创新点二 ： 三维表型解析技术体系重构

直面传统表型技术
“

高成本 －低通量－二维局限
”

的核心痛点 ， 首创
“

多模态感知 －

智能重建 －参数泛化
”

三维表型技术体系 。 自主研发的 ＴＩＰＳ 平台集成多视图几何 、

运动恢复结构 （ ＳＦＭ ） 与树状结构定量模型 （ ＴｒｅｅＱＳＭ ） ， 突破性地实现玉米雄穗

三维点云的亚毫米级重建与 １ １ 类结构参数的 自动化提取 ， 采集效率较传统方法大

幅度提升 。 该技术体系将作物表型研宄从
“

二维表型
”

推向
“

三维表型时代
”

， 为智慧

育种提供了高精度 、 高通量 、 低成本的标准化工具 ， 奠定
“

材料分型 －表型 －环境型
”

多维关联研宄的软硬件基础 。

创新点三 ： 玉米材料分型 －表型关联研宄的方法论突破

首次建立
“

三维表型指纹－材料分型预测
”

跨尺度关联模型 ， 开创性地将雄穗三

维结构参数作为材料分型鉴别的生物标记 。 通过高斯模糊聚类 （ＧＦＣ ） 算法 ， 揭示

ＮＳＳ ／Ｔ ＳＴ 等分型材料与雄穗分枝数量 、 空间拓扑等参数的强相关性 ， 构建首个玉

米雄穗表型变异谱系 图谱 ， 量化表型参数变异顺序 。 该成果不仅破解了传统分子标

记依赖基因测序的高成本难题 ， 更提 出 了
“

以表型预测材料分型
”

的全新研宄范式 ，

为作物功能基因组学与表型组学的深度融合开辟新的路径 ， 推动育种技术从
“

经验

筛选
”

向
“

数据驱动
”

的跨越 。

创新点 四 ： 基于玉米雄穗结构表型信息的深层次挖掘

本研宄通过高通量提取量化雄穗的复杂结构参数 （分枝数 、 主穗长度 、 柄长

度 ） ， 构建高维表型组数据库 ， 从复杂表型切入 ， 通过 ＧＷＡＳ 分析策略 ， 解析雄

穗结构表型的候选基因 ， 并将成果直接转化为育种技术 ， 为作物株型改 良提供新

思路 。

７ ．３ 研究展望

本文充分利用遥感分析技术 ， 提出利用迀移学习和改进深度学习 网络的方式

实现玉米雄穗的识别和检测 ， 很好的解决了数据量小和 目标较小 、 千扰大的情况 ，

另外针对 目 前玉米育种过程中玉米雄穗表型的调查工作难度大 、 成本高 、 调查周期

１ １ ５
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

较短而导致的通量无法保证的 问题 ， 研发了成本低 、 自 动化程度高的玉米雄穗表型

分析平 台 ， 并实现 了 多个玉米雄穗多个结构表型参数的高效获取 ， 而且该技术实现

了从软件 、 硬件 以及模型分析等方面的高度集成 ， 达到很高的成熟度 ， 具有推广应

用价值 ； 再然后是基于提取的玉米雄穗结构表型参数获取的基础上 ， 对玉米材料的

分型进行预测分析 ， 并成功预测 了Ｎ Ｓ Ｓ 和 ＴＳＴ 两种分型材料 ， 同时对不 同分型材

料进行 了雄穗结构表型参数的变异性排序 ， 这对育种工作起到 了很好的参考作用 。

最后基于本研宄提取的玉米雄穗三维结构表型关键参数实现对控制雄穗主穗长 、

分枝数 、 柄长度的候选基因进行 了ＧＷＡ Ｓ 分析 ， 筛选到多个与雄穗发育和形态建

成显著关联的基因 ， 但是 ， 受限于作者本人的研宄能力 ， 本研宄还存在
一

定的局限

性 ， 需要进
一

步的研宄 ：

（
１
）在雄穗识别手段方面 ， 当下基于单张 图 的识别方式存在 明显不足 。 单张图

识别不仅实时性欠佳 ， 难 以满足快速变化的实际场景需求 ， 而且在复杂环境下 ， 极

易受到光照 、 遮挡等因素干扰 ， 导致识别准确度大幅下降 。 在实际应用 中 ， 如农业

无人机对大面积玉米 田进行巡查时 ， 需要能够对较低分辨率的视频进行实时 、 准确

的雄穗识别 ， 这要求我们研发全新的 图像识别算法 ， 融合深度学习 、 计算机视觉等

前沿技术 ， 提升算法对视频流中动态信息的处理能力 ， 实现对不 同分辨率视频的高

效实时识别 ， 从而为精准农业提供更为及时 、 可靠的数据支持 。

（
２
）对于现有的 Ｔ ＩＰＳ 系统 ， 其局限性也较为突 出 。 目 前该系统仅适用于单株

雄穗分析 ， 极大地限制 了其在大规模农业生产 中 的应用效率 ， 难 以满足高通量信息

获取的 需求 。 为解决这
一

问题 ， 需要开发
一

种基于群体玉米雄穗表型的高通量获取

手段 ， 利用 多传感器融合技术 ， 结合无人机航拍 、 地面传感器网络等 ， 实现对整片

玉米 田 的雄穗表型快速采集 。 此外 ， Ｔ ＩＰＳ 系统所采用 的 ＴｒｅｅＱＳＭ 算法在处理结

构紧凑的玉米雄穗时 ， 会出现拓扑重构错误 ， 影响表型参数提取的准确性 。 后续将

深入研宄算法原理 ， 优化算法流程 ， 引 入更先进的拓扑分析方法 ， 提高算法对复杂

结构雄穗的适应性 ， 确保表型参数提取的精准性 。

（
３
）从表型参数提取角度来看 ， 目 前 Ｔ ＩＰＳ 系统主要聚焦于数量性状的提取 ， 且

对 Ｎ Ｓ Ｓ 和 ＴＳＴ 的预测精度有待提高 。 这在基因定位和作物育种工作 中存在
一

定

局限性 ， 无法为精准育种提供全面的数据支撑 。 因此 ， 未来需要拓展表型参数的提

取范围 ， 除 了数量性状 ， 还应深入挖掘生理生化表型性状 （ 光合 、 水分 、 抗逆 、 营

养物质含量等 ） 、 产量性状 （ （ 单株穗数 、 穗粒数 、 籽粒产量 、 收获指数 ） ） 等多

维度表型信息 ， 建立更为完善的玉米雄穗表型数据库 。 通过对多维度表型数据的深

度分析算法 ， 例如光谱分析 、 机器学习 、 深度学 习 等方法 ， 提高对不 同育种材料分

型的预测精度 ， 为分子育种提供更有力 的技术保障 ， 推动玉米育种工作 向精准化 、

高效化方向发展 。

１ １ ６
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

（ ４ ） 本研宄通过雄穗主穗长度 、 分枝数 、 柄长度等 ３ 个关键性状参数对候选

基因进行 了初步的挖掘分析 ， 无论是从候选基因 的数量 、 精度方面还比较有限 ， 未

来利用玉米表型信息结合 ＧＷＡＳ 进行基因定位的发展方向将聚焦于 ： １ ） 创新高通

量三维表型采集技术 ， 获取更多关于雄穗结构表型参数 ２ ） 深度融合多组学数据 ，

通过 ｅＱＴＬ 、 表观组和代谢组等多维信息提升候选基因筛选精度 ；
３ ） 开发机器学

习模型解析非加性遗传效应和环境互作 ， 优化基因定位算法 。 最终实现从基因挖掘

到育种应用 的闭环研究 。

１ １ ７
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