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　　毒性基因ｖ１、ｖ３、ｖ６、ｖ９、ｖＡ、Ｙｒ３ｂ＋４ｂ和 ｖｒＳｕ出现频率均
在７５％以上，与之对应的抗性基因 Ｙｒ１、Ｙｒ３、Ｙｒ６、Ｙｒ９、ＹｒＡ、
Ｙｒ３ｂ＋４ｂ和ＹｒＳｕ在贵州不能单独使用作为抗条锈育种目标；
当前ＣＹＲ３２、ＣＹＲ３３和贵２２－１４在贵州省出现频率依次居
前３位，抗这些小种（类型）的小麦品种，是贵州育种部门的
主要育种方向。

为真实全面反映一个地区小麦条锈菌的群体组成，条锈

病标样的采集数量及地点，是重要的因素。本试验在贵州主

要小麦种植区毕节市和黔西南州采集的标样较多，而在贵州

的中部采集的标样较少，可能会对监测结果有一定影响，今后

会在全境尽可能多地采集条锈病标样，以期达到更加全面反

映贵州条锈菌群体结构。
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基于支持向量机法提取江汉平原三湖农场

棉蚜危害程度的空间分布

陈西亮１，２，张佳华２，１，艾天成３
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　　摘要：棉蚜是棉花的主要害虫之一，目前主要通过田间调查的方式进行测报。将２６２个调查点的棉蚜危害数据平
均分成测试集和验证集，用３种方法进行支持向量机分类器参数优化，结果表明粒子群算法效果最好，精度达到了
８２．０３５９％，最优参数ｃ＝５．４３５４、ｇ＝１５．０２３３。用该参数构建分类模型来识别样点数据空间插值后区域内的蚜虫危
害，最后结合ＴＭ数据提取的棉田分布得出了江汉平原三湖农场棉蚜危害程度的空间分布，取得了很好的效果，对以
后的作物虫害研究工作具有很好的指导意义。
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通信作者：张佳华，研究员，博士生导师，主要从事生态环境与全球环

境变化遥感方面的研究。Ｅ－ｍａｉｌ：ｊｈｚｈａｎｇ＠ｃｅｏｄｅ．ａｃ．ｃｎ。

　　棉花是人们重要的生活资料。目前，棉花不仅仅是我国
主要的纺织原料，也是医学、化学以及国防工业的重要原料。

因此，棉花生产和粮食生产一样在国民经济中占有重要地位，

然而我国棉区辽阔，自然条件千差万别，耕作制度复杂，引发

的棉虫种类也越来越多。棉蚜作为最主要的害虫之一，不仅

造成了棉花减产，同时也严重危害棉花的品质，从而造成经济

上的巨大亏损。棉蚜大数量高密度的繁殖现状除了与自身性

质有关外，还受温度、湿度、土壤养分等多种环境因素的影响。

因此，为了有效控制棉蚜的危害，及时、准确、大面积监测和预

测未知区域棉蚜的发生情况是有效展开防治工作的前提，同

时对避免棉蚜危害造成棉花减产有重要的作用。传统的棉蚜

危害监测预报方法采用田间定点调查或随机调查的方式，借

助放大镜、显微镜等工具或直接用肉眼判别棉蚜并统计数量，

这种方法虽然直观、简便，但需要投入大量的人力和物力、效

率低下，并且调查点有限，不能反映整个空间的分布。遥感技

术和地面数据的结合正好能弥补这一缺陷，能有效地实现大

面积作物病虫害的监测。在国外，Ｍｕｈａｍｍａｄ等利用卫星影
像分析了小麦条锈病的空间影像特征，将其从正常生长的区

域分开来，实现了小麦病害的识别［１］。Ｍｉｒｉｋ等对俄国麦蚜胁
迫下的冬小麦冠层光谱反射特征进行了分析，提出了蚜虫的

准确估测还需依靠相应的光谱指数［２］。我国学者卢小燕在

棉花蚜虫危害主要生育期测试不同危害程度棉叶的光谱，经

过分析指出 ４３４～７２７ｎｍ可作为棉叶蚜虫的敏感波段，
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６４８ｎｍ可作为棉叶蚜虫的最佳波段［３］。郭永旺等对卫星遥

感与四波段野外辐射计在麦蚜灾害监测中的使用情况进行了

研究比较，结果表明四波段野外辐射计有很好的实用性［４］。

从国内外已有的研究情况来看，应用遥感手段研究作物病

虫害主要有水稻二化螟、三化螟、稻飞虱、小麦蚜虫、东亚飞蝗

以及地下害虫等。害虫侵害作物后，植被的生理或生化组分发

生变化，直接表现出来的现象就是光谱发生变化，从而可以直

接观测作物的光谱变化来分析病虫害情况。通过棉蚜危害及

其环境因子的间接反演病虫害的研究并不多见，因此利用遥感

数据和地面数据结合来间接反演棉蚜危害的方法具有很大的

研究潜力。本研究利用地面测量数据和遥感数据结合来实现

对湖北省三湖农场２００４年棉蚜危害程度空间分布的反演，从
而为更大地区棉蚜灾害空间反演提供了可靠的理论依据。

１　研究区与数据源介绍

１．１　研究区概况
三湖农场，位于江汉平原四湖地区湖北省江陵县境内，始

建于１９６０年９月，国土面积６１ｋｍ２，其中耕地 ３３．３３ｋｍ２、林
地１１．３３ｋｍ２、精养鱼池１．３３ｋｍ２，总人口１．５万人，辖３个生
产大队２６个生产小组，是湖北省农业现代化首批试点单位和

棉花产业化示范样板建设单位，是国家确定的长江流域优质

专用棉生产基地。该地区属北亚热带季风湿润气候区，具有

四季分明、热量丰富、光照适宜、雨水充沛、雨热同季、无霜期

长等特点。全年日照时数 １８２７～１８９７ｈ、平均气温 １６～
１６．４℃、无霜期２４６～２６２ｄ、平均降水量９００～１１００ｍｍ，得
天独厚的自然环境和气候为棉花生长提供了充足条件。

１．２　棉花生育期和棉蚜生活习性介绍
三湖农场地区棉花一般在４月中下旬育苗，５月出苗移

栽，６月中下旬至７月初现蕾开花，７月末至８月初裂铃吐絮，
９月裂铃吐絮收获，１０月末至１１月拔秆［５］。根据棉花的生长

过程、棉蚜发生时期的不同可将棉蚜分为苗蚜和伏蚜。苗蚜

发生在出苗到现蕾以前，个体大，深绿色，适宜偏低温度，气温

超过２７℃时繁殖受到抑制，虫口迅速下降；伏蚜主要发生在
７月中下旬到８月份，伏蚜即夏型蚜，黄绿色，体型小，适宜偏
高的温度，在１７～２８℃下大量繁殖，当平均气温高于３０℃
时，虫口才迅速减退。棉蚜１年发生１０～３０代，具有繁殖速
度快、适应性强、种群数量大、群聚性等特性。在适合的温度

条件下，经过４、５ｄ就可以发育为成虫，成虫进行孤雌生殖，
且繁殖量大，在适合的温度下１ｄ就可以产１０多头，在植物
旺盛生长季节、温度１５～３０℃条件下最适合蚜虫生长发育。

１．３　数据源介绍
本研究所使用的数据包括地面实测数据和遥感数据。地

面数据收集是指各个地面样点一系列数据的收集，地面实测

数据是２００４年长江大学农学院的艾天成教授对三湖农场
３８０４ｈｍ２土地的２６２个土样进行的养分普查数据，包括经纬
度坐标、速效氮、速效磷、速效钾和有机质的含量，２００４年８
月进行的虫害调查数据。样点的ＮＤＶＩ数据和温度数据是长
江大学农学院熊勤学教授用相应时相的ＭＯＤ１３Ｑ１植被指数
产品和ＭＯＤ１１标准地表温度产品提取的，另外还结合ＭＯＤＩＳ
数据用ＳＥＢＡＬ（ｔｈｅｓｕｒｆａｃｅｅｎｅｒｇｙｂａｌａｎｃｅａｌｇｏｒｉｔｈｍｆｏｒｌａｎｄ）模

型计算出研究区域地面蒸散，并提取样点的蒸散量，蒸散值的

大小可以反映出棉田的相对湿度。还用了ＴＭ数据提取三湖
地区棉花种植区域，由于缺乏２００４年 ８月份有效的 ＴＭ数
据，并且ＴＭ数据仅仅用来提取棉花的种植范围，可以认为一
个地区相邻的年份耕作制度不会有很大的变动，最终选用了

２００３年９月２日的一景覆盖三湖农场的ＴＭ数据。
１．４　数据预处理
１．４．１　调查点数据的空间插值　将调查点数据导入到ＡｒｃＧＩＳ
中加上ＵＴＭ投影用克里金插值法插值结果见图２至图９。
　　从图２可以看出２００４年８月份三湖区棉田的温度情况：
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整个三湖区的温度都稳定在 ２８．５℃左右，最低温度在
２７．８℃ 左右，整体温度差异不大，这可能是因为研究区内水
塘多，水体蒸发顺势带走部分热量使温度较周边低，或是研究

区内土壤含水量高，水的热容量和热导率较土高，每升高

１℃ 需要吸收的热量多，因此不宜升温。从图５中能够清楚
地发现调查区速效钾的分布状况：在调查区的西部、中部和南

部土壤速效钾的含量都不高，中部有些地区甚至只有

５０ｍｇ／ｋｇ左右，但在调查区最北部、东北部至东部都有明显
的差异，含量较高。从图７可以看出调查区蒸散量的空间特
征：图中一片深黄色平展开来，反映出了该区域水汽蒸发较均

匀，蒸散量是运用ＳＥＢＡＬＡ模型计算出来的，它与土地净辐射
通量、土壤热通量、辐射条件等都有密切的关系。ＮＤＶＩ是应
用最为广泛的用于指示植被生长状态和植被覆盖度的因子，

从图８可以看出调查区植被生长的优劣，大部分地区植被覆
盖度不高，而在调查区的西北部少部分地区作物覆盖度极好。

图９反映了调查区的棉蚜危害程度空间分布特征：可以看出
在调查区的中部、东部、南部大部分地区的棉蚜危害程度较

轻，在调查区的东北部及西南部地区危害程度比较重，蚜虫密

度可高达１０００头／株。
１．４．２　数据归一化处理和重采样　数据归一化处理是数据
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挖掘的一项基础工作，不同评价指标往往具有不同的量纲和

量纲单位，这样的情况会影响到数据分析的结果［６］。为了消

除指标间的量纲影响，需要进行数据归一化处理，以解决数据

间的可比性。原始数据经过数据标准化处理后，各指标处于

同一数量级，适合进行综合对比评价。由插值数据可以看出

各种数据的分布范围极不均匀，并且单位也不一样。速效氮

和速效钾的值比较大，分布范围也大，其他数据分布范围较

小，因此要进行归一化处理。本研究用 ｍｉｎ－ｍａｘ标准化，使
结果值映射到０和１之间。转换函数如下：

ｘ ＝
ｘ－ｘｍｉｎ
ｘｍａｘ－ｘｍｉｎ

。

式中：ｘｍａｘ为样本数据的最大值，ｘｍｉｎ为样本数据的最小值，ｘ
为原始数据的值，ｘ为归一化后的值。本研究的调查点数据
直接导入到Ｍａｔｌａｂ中编程归一化，插值数据导入到 ＥＮＶＩ中
用波段运算代入上式归一化，为了保证插值数据和 ＴＭ数据
匹配，将插值数据的分辨率重采样到３０ｍ，投影也保持一致，
最后将数据处理成Ｍａｔｌａｂ可以识别的格式，并将样点数据平
均分成２组，一组作为测试集，另一组作为验证集，代入进行
参数优化。

１．４．３　棉蚜危害程度分级　参考前人的研究［７］，根据蚜虫

密度将棉蚜危害程度分为４类：把蚜虫密度 ＜２００头／株的点
认定为危害程度轻，２００～＜５００头／株的点认定为危害程度
中，５００～８００头／株的点认定为危害程度较重，＞８００头／株的
点认定为危害程度重。

２　研究方法

本研究将数据预处理后借助于 Ｍａｔｌａｂ的支持向量机加
强版工具箱，用调查点数据进行支持向量机的参数最优化，然

后用最优参数建立支持向量机模型，将插值的７个影响因子
数据代入进行支持向量机分成轻、中、较重、严重４类。同时
提取ＴＭ数据的ＮＤＶＩ，经分析ＮＤＶＩ值大于０．３５的像元为棉
田，因此以ＮＤＶＩ＞０．３５为阈值建立掩膜，将分类结果乘以掩
膜数据就得到了三湖农场棉蚜危害程度的空间分布，掩膜外

为建筑物和水体。

２．１　支持向量机分类法
支持向量机是由Ｖａｐｎｉｋ首先提出的，可用于模式分类和

非线性回归。支持向量机的主要思想是建立一个分类超平面

作为决策曲面，使得正例和反例之间的隔离边缘被最大化。

支持向量机的理论基础是统计学习理论，更准确地说，支持向

量机是结构风险最小化的近似实现。

２．１．１　线性可分情形　ＳＶＭ算法是从线性可分情况下的最
优分类面提出的。所谓最优分类面就是不仅能将２类样本点
无错误地分开，而且要使分类间隔最大［７］。

ｆ（ｘ）＝ｗＴｘ＋ｂ。 （１）
式（１）为最优超平面，且最大几何间隔为２／‖ｗ‖２，其中 ｗ
是超平面的向量范数。标准的支持向量机学习目标是在特征

空间中最大化类别之间的集合间隔，这就等价于最小化如下

目标函数：

ｍｉｎ
ｗ
｛
１
２‖ｗ‖

２｝。 （２）

约束条件为：ｙｉ（ｗ
Ｔｘｉ＋ｂ）≥１，ｉ＝１、２、…、ｎ。

　　如果允许训练误差的存在，式（２）可以改写为：

ｍｉｎ
ｗ，ξ
｛
１
２‖ｗ‖

２＋Ｃ∑
ｎ

ｉ＝１
ξｉ｝ （３）

约束条件为：ｙｉ（ｗ
Ｔｘｉ＋ｂ）≥１－ξｉ－，ξｉ＞０。

　　式中：ξｉ代表训练模式 ｘｉ的松弛变量，Ｃ表示对误差的
惩罚参数。然后定义 Ｌａｇｒａｎｇｅ函数，转化成凸二次规划的对
偶问题求出使上式成立的最优 ｗ和 ｂ的值，代入决策函数进
行分类。

２．１．２　非线性可分情形　在实际应用中，通常数据在输入空
间并不是线性可分的，然而如果原始数据通过非线性映射

（ｘ）可以被映射到高维特征空间，从而可以在新空间中定
义１个超平面［８－９］。对于支持向量机的对偶和原始表示，决

策函数为测试样本和训练样本之间的内积组合形式。可以表

示成：

Ｋ（ｘ，ｘｉ）＝［（ｘｉ）
Ｔ（ｘ）］。 （４）

　　式（４）只包含待分类样本与训练样本中支持向量的内机
运算，计算的复杂度并没有增加，可见通过核函数映射是解决

支持向量机线性不可分问题的一种很好的方案。常用的核函

数有：线性核函数、多项式核函数、径向基核函数和两层感知

器核函数，还可以自定义核函数。选用不同的核函数可能会

导致分类或回归的效果不一样，本研究选用径向基核函数，表

达式如下：

Ｋ（ｘ，ｘｉ）＝ｅｘｐ［－‖ｘ－ｘｉ‖／（２σ
２）］。 （５）

　　由以上讨论可知要使用 Ｍａｔｌａｂ的支持向量机工具箱完
成棉蚜危害识别，就要确定训练样本的惩罚参数 ｃ和核函数
参数ｇ，不同的ｃ和ｇ分类精度是不同的。为了找到适合本研
究的最佳支持向量机模型参数，在后面的研究中使用了网格

搜索法、遗传算法和粒子群算法进行参数优化。

２．２　支持向量机分类模型参数寻优
２．１．１　网格搜索法参数寻优　交叉验证是用来验证分类器
性能的一种统计方法，基本思想是把原始数据进行分组，一部

分作为训练集样本，另一部分作为验证集。用训练集对分类

器进行训练得到分类模型，再用模型来识别验证集，将得到的

分类精度作为分类器的性能指标［１０－１２］。通常都是用Ｋ－ｆｏｌｄ
ＣＶ将原始数据分成Ｋ组，将每个子集分别做１次验证，其余
Ｋ－１组数据作为训练集，这样就得到 Ｋ个分类模型，用这 Ｋ
个模型最终验证集分类准确率的平均数作为分类器的性能指

标，Ｋ一般取大于２的值。网格搜索法的基本原理是让ｃ和ｇ
在一定范围内划分网格并遍历网格内所有点进行取值，对于

一组取定的ｃ和ｇ值，利用Ｋ－ｆｏｌｄＣＶ方法在此参数下验证
分类的准确率，最终得到的分类精度最高的那组 ｃ和 ｇ作为
分类的最优参数［１３－１４］。本研究中 ｃ和 ｇ的的取值范围为
［２－８，２８］，Ｋ取默认值５，ｃ和 ｇ的步距设为０．５，利用 Ｍａｔｌａｂ
支持向量机工具箱的 ＳＶＭｃｇＦｏｒＣｌａｓｓ函数进行网格搜索法参
数寻优。

２．１．２　粒子群算法参数寻优　粒子群算法（ＰＳＯ）由Ｋｅｎｎｅｄｙ
和Ｅｂｅｒｈａｒｔ在１９９５年提出，该算法模拟鸟群飞行觅食行为，
鸟类捕食时每只鸟找到食物最简单有效的方法是追随当前距

离食物最近的鸟周围的区域。ＰＳＯ是从这种生物种群行为特
征中得到启发并用于求解最优化问题的，算法中每个粒子都

代表问题的１个潜在解，每个粒子对应着１个有适应度函数
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决定的适应度值。粒子的速度决定了粒子移动的方向和距

离，速度随自身及其他粒子的移动经验进行动态调整，从而实

现可解空间中的寻优［１５－１６］。本研究中的适应度值就是交叉

验证分类的准确率。

假设在一个Ｄ维的搜索空间中，由ｎ个粒子组成的种群
Ｘ＝（Ｘ１，Ｘ２，…，Ｘｎ），其中第ｉ个粒子表示为一个Ｄ维的向量
Ｘｉ＝（Ｘｉ１，Ｘｉ２，…，Ｘｉｎ）

Ｔ，代表第ｉ个粒子在Ｄ维搜索空间中的
位置。根据目标函数即可计算出每个粒子位置 ｘｉ对应的适
应度值。第ｉ个粒子的速度为 ｖｉ＝（ｖｉ１，ｖｉ２，…，ｖｉｎ）

Ｔ，其个体

极值为Ｐｉ＝（Ｐｉ１，Ｐｉ２，…，Ｐｉｎ）
Ｔ，种群的全局极值为Ｐｇ＝（Ｐｇ１，

Ｐｇ２，…，Ｐｇｎ）。在每一次迭代过程中，粒子通过个体极值和全
局极值更新自身的速度和位置，更新公式为：

ｖｉｎ＋１＝ｗｖｉｎ＋ｃ１ｒ１（Ｐｉｎ－Ｘｉｎ）＋ｃ２ｒ２（Ｐｇｎ－Ｘｉｎ）； （６）
Ｘｉｎ＋１＝Ｘｉｎ＋ｖｉｎ＋１。 （７）

式中：ｗ为惯性因子，调节对解空间的搜索范围。ｒ１和 ｒ２是２
个随机数，取值范围是（０，１），ｃ１和 ｃ２是学习因子，经验取值
ｃ１＝ｃ２＝２，调节学习最大步长。

粒子群算法优化初始值进化代数设置为１００，种群数量
为２０，ｃ和ｇ的范围为［０，１００］，粒子和速度初始化对初始粒
子位置和粒子速度赋予随机值。初始化参数设置好后代入

ｐｓｏＳＶＭｃｇＦｏｒＣｌａｓｓ函数进行支持向量机分类器参数优化。
２．１．３　遗传算法参数寻优　遗传算法（ＧＡ）是模拟达尔文生
物进化论的自然选择和遗传学机理的生物进化过程的计算模

型，是一种模拟自然进化过程搜索最优解的方法，是由美国

Ｍｉｃｈｉｇａｎ大学的Ｈｏｌｌａｎｄ教授提出的。遗传算法模拟了自然
选择和遗传中发生的复制、交叉和变异等现象，从任一初始群

体出发，通过随机选择、交叉和变异操作，产生一群更适应环

境的个体，使群体进化到搜索空间中越来越好的区域，这样一

代一代地不断繁衍进化，最后收敛到一群最适应环境的个体，

求得问题的最优解［１７－１９］。

遗传算法是从代表问题可能潜在的解集的一个种群开始

的，而一个种群则由经过基因编码的一定数目的个体组成，因

此，第一步需要实现从表现型到基因型的映射，即编码工作。

初代种群产生后，按照适者生存和优胜劣汰的原理，逐代演化

产生出越来越好的近似解。在每一代，根据问题域中适应度

的大小选择个体，并借助自然遗传学的遗传算子进行组合交

叉和变异，产生出代表新的解集的种群。这个过程将导致种

群像自然进化一样，子代种群比父代种群更加适应环境，末代

种群中最优个体经过解码可作为问题近似的最优解。

遗传算法有３个基本操作：选择、交叉和变异。选择的目
的是为了从当前群体中选出优良的个体，使它们有机会作为

父代繁衍子孙。根据各个个体的适应度值，按照一定规则从

上一代群体中选出一些优良的个体遗传到下一代，选择的依

据是适应性强的个体为下一代贡献１个或多个后代的概率
大。通过交叉操作可以得到新一代个体，新个体组合了父代

的个体特性。将群体中各个个体随机搭配成对，对每一个个

体，以交叉概率交换它们之间的部分染色体。对种群中每一

个个体，以变异概率改变某一个或多个基因座上的基因值为

其他的等位基因，同生物界中一样，变异发生的概率很低，变

异为新个体的产生提供了机会。遗传算法参数寻优的初始值

设置和粒子群算法一致，代入 ｇａＳＶＭｃｇＦｏｒＣｌａｓｓ中进行参数

寻优。

３　结果与分析

３．１　参数寻优结果
图１０是以ｌｏｇ２ｃ、ｌｏｇ２ｇ为ｘ轴和ｙ轴，以交叉验证分类精

度为ｚ轴的网格参数优化结果的３Ｄ图，精度值越大表示相应
的参数ｃ和ｇ值越好。当验证分类精度为８０．８１４％时，得到
最优参数ｃ＝１６、ｇ＝１１．３１３７。图１１和图１２都是以进化代
数为横轴，适应度为纵轴的参数寻优适应度曲线。粒子群算

法在进化代数为 １８左右时最佳适应度达到稳定，达到
８２．０３５９％，最优参数ｃ＝４．０２０３、ｇ＝２０．６５２４。遗传算法进
化代数在２０左右时最佳适应度达到稳定，最佳适应度最大值
为８１．４３７１％，最优参数ｃ＝５．４３５４、ｇ＝１５．０２３３。经比较可
知粒子群算法参数寻优的精度最高，可将该组 ｃ和 ｇ值用于
支持向量机分类器的构造。
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３．２　ＴＭ数据提取棉花种植区结果
图１３是用ＴＭ数据ＮＤＶＩ值大于０．３５为掩膜提取的三湖

农场棉田的种植分布。ＴＭ数据２、４、３波段组合形成的假彩色
图，农田清晰可见。三湖农场是长江流域优质专用棉生产基

地，在８月末９月初的时候可以认为农田里种的作物全是棉
花。图１３中的黑色背景是用掩膜剔除的建筑用地和水体。

３．３　支持向量机法提取三湖农场蚜虫危害程度分布的结果
以地面调查的２６２个样点为训练样本，选取径向基核函

数，利用粒子群参数寻优得到的优化值 ｃ＝４．０２０３、ｇ＝
２０．６５２４进行支持向量机分类器的构造，得到分类模型。以
空间插值并且归一化后的温度、速效氮、速效磷、速效钾、有机

质、蒸散量和ＮＤＶＩ共７个因子数据形成待分类样本，用构造
好的分类模型识别待分类样本得到棉蚜危害的分布，再用

“３．２”节中建立的掩膜数据乘以分类数据就剔除了非农田的
影响（图１４）。

　　由图１４可以看出三湖农场中部和东部的棉花长势较好，
受虫害较轻，受虫害严重的主要集中在西部和西南部；棉蚜危

害程度的空间分布整体趋势与直接用蚜虫密度调查点数据空

间插值得到的情况一致。

由以上分析可知，本研究所用的方法能很好地反演出三

湖农场棉花受蚜虫危害程度的空间分布，由于获取的样本点

有限，导致样点数据的空间插值范围也有限，最终只能局限在

三湖农场地区进行虫害情况反演。在以后的研究中可以将该

方法推广到更大的区域和其他种类的作物，另外该方法只能

利用温度、速效氮、速效磷、速效钾、有机质的含量、蒸散量和

ＮＤＶＩ的综合效应来识别虫害，并不能明显地反映出每一种
因子对棉虫的影响。如果能结合逐步回归分析的方法，找出

主要的影响因子以及每个因子的权重，就能利用更少的地面

数据进行大面积的虫害反演，进一步提高效率。
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［Ｊ］．科技通报，２０１３，２９（１２）：１１５－１１７．

［１３］王健峰，张　磊，陈国兴，等．基于改进的网格搜索法的 ＳＶＭ参
数优化［Ｊ］．应用科技，２０１２，３９（３）：２８－３１．
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计算机工程与应用，２００３，３９（２４）：７２－７３．

［１５］张建科，刘三阳，张晓清．改进的粒子群算法［Ｊ］．计算机工程
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