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Abstract: A model for recognization of blood odor based on stepwise discrimination analysis was established and the 
features come from the chromatographs of blood samples. The model was described in detail and its code was compiled 
by means of Matlab. The human blood and animal blood samples were used to train and test the model, which detailed 
the usage of the model. The results demonstrated that samples from different species could be distinguished. 
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摘  要：本文以血液气味色谱为基础，利用逐步判别分析法建立了血液气味识别模型，并对血液气味识别模型

的建立进行了详细描述。以 Matlab 为计算工具，编写了血液气味识别模型的代码。以人体血液与犬、鸡的血液

为例，讨论了血液气味识别模型的使用方法。血液气味识别模型能够正确区分人体血液与动物血液。 
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1. 引言 

血液气味是血迹搜索犬作业的物质基础。在命案

快速侦破中，血迹搜索犬发挥了快速、便捷、准确定

位等特殊作用[1,2]。在犯罪现场进行血迹搜索和血迹气

味追踪时，血迹搜索犬能迅速找出现场血迹走向和附

有血液气味的物证如凶器、血衣等。在血迹搜索犬的

训练和使用中，血迹气味的质量是影响血迹搜索犬作

业结果的关键[3,4]。有文献报道，人体血液气味与个体

的健康状况[5]和所处环境[6]有密切关系。因此，血液

气味的化学组成分析，可以揭示血迹气味的本质特

征，有利于进一步提高血迹搜索犬的训练使用水平，

提供血迹搜索犬进行气味作业的科学依据。 

血迹搜索犬区分人体血液与其它血液的具体化

学成分仍不清楚。但是可以肯定，这些化学成分在不

同类别血液气味中存在差异性。研究这种差异性有利

于扩大血迹搜索犬的应用范围，也为犬的气味识别机

理的研究提供参考。模式识别(Pattern Recognition)是

通过对表征事物或现象的各种形式数值、文字和逻辑

关系信息进行处理和分析，达到对事物或现象进行描

述、辨认、分类和解释的一个过程[7]。除了图像处理[8]、

语音系统、文字识别等领域外，模式识别技术也被广

泛应用于医学[9]、化学[10]、生物学[11]、食品[12]等领域。 
*资助信息：公安部应用创新项目(2011YYCXNJJQ164)。 
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本文以血液气味样品色谱图为基础，利用逐步判

别分析方法建立了血液气味识别模型，并以 Matlab

软件为计算工具编写了相关代码。利用建立的血液气

味识别模型对不同来源的血液样品进行了识别，得到

了较好结果。 

2. 基于逐步判别分析的模式识别 

逐步判别的基本思想：每一步选一个判别能力最

显著的自变量进入判别函数，而且在每次选变量之前

都对已经进入判别函数的诸变量逐个检验其显著性，

如果发现有某个变量由于新变量的引入而变得不重

要，即在判别函数中判别能力不显著时，就剔除这个

变量，直到差别函数中包含的所有变量判别能力都显

著时为止，其实施过程如图 1 所示。 

3. 血液气味识别模型 

3.1. 变量集的建立 

在血液气味色谱图中，每一个色谱峰代表一个化

合物，每个化合物都有特定的保留时间。血液气味识

别模型的变量来自色谱图的保留时间和峰面积。 
 

 

Figure 1. Stepwise discriminant analysis process 
图 1. 逐步判别分析流程图 

3.2. 特征向量选择 

逐步判别分析过程已经包括特征向量优化过程。

当然，我们可以根据经验选择待选变量作为自变量

集，也可以去除明显的非特征变量。 

3.3. 逐步判别分析过程(计算过程[13]) 

设变量数据为 xigk，它表示第 g 类第 k 个样品第 i

个变量的数值。 

1) 计算分类均值 igx 和总均值 ix ： 
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式中 i = 1, 2, , m，表示第 i 个变量； g = 1, 2, , G，

表示第 g 类；ng表示第 g 类的样品数量；N = n1 + n2 + 
n3 +  + nG，表示样品总数量。 

2) 计算组内协方差矩阵 W 和总协方差矩阵 T： 
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3) 逐步计算 

假设已计算 l 步(包括 l = 0)，判别函数中引入了 L

个变量，则第 l + 1 步的计算内容如下： 
a) 计算全部变量的判别能力。若 xi是未选变量，

则  
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其中 和 表示第 l 步计算的结果。  l
iiw  l

iit
b) 在已选变量中考虑剔除可能存在的最不显著

的变量从已选变量中寻找最大的  1i LU  ，即最小的 F

值，将最大的  1i LU  记为  1r LU  并作 F 检验： 
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，若 F F  ( F 为给 

定值)，则把 xr 从判别函数中剔除出去，其后的计算

见第 c)步；若 F F ，则改为考虑从未选变量中选出

最显著的变量，这时从未选变量中寻找最小的  i LU ，

即最大的 F 值，将最小的  i LU 记为  r LU 并作 F 检验： 
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，若 F F ，则把 xr引入判
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别函数，其后计算见第 c)步。 

c) 不论 xr 是选入还是剔除，都
0 1 1 2 2( ) lng g g g g mgy x p c c x c x c xm      , pg为

第 g 类的先验概率。 有相同的计算公

式： 
   

5) 判别分类 
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设试样 x = (x1, x2,xm)并将之代入判别函数可得 
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上述过程利用 Matlab (Version 7.0.0.19920 (R14))

进行计算，算法中仅使用了 Matlab 的基本功能函数。 

r

r j r





至此，第 l + 1 步计算结束，其后重复(1) ~ (3)进

行下一步计算。在既不能剔除已选变量也无法引入新

变量的情

到

4. 实例分析 

利用上述血液气味识别模型，对我们的实验数据

进行了分析。样品分为两大类，人体血液气味和动物

血液气味。以 10 个人体血液气味样品(类别 0)和 10

个动物血液气味样品(类别 1)作为训练集，对该模型进

行了训练，再用训练好的模型对其它 8 个样品(类别

1)进行识别。具体过程如下： 
况下，逐步计算结束。 

4) 计算判别系数 

假设引入了 L 个变量，并且得  l 4.1. 数据预处理 jiw ，则判别系

数的计算为： 
依据我们实验室的研究结果，我们选择了 9 个化

合物作为变量，将各化合物的峰面积除以这些化合物

的面积之和，得到各化合物的相对峰面积，数据如表

1 所示。 
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Table 1. Data of training and test samples 

表 1. 训练集与测试集数据 

编号 类别 x1 x2 x6 x7 x8 x9 x3 4 x5 x  

1 0 0.0099 0.1594 0.  0.1705 0.0055 0.0090 0.4986 1310 0.0053 0.0108

2 0 0.00 0.17 00 0.01 3 0.16 00 0.

10 

1  

16 1 0.9035 0.0000 0.0699 0.0000 0.0265 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 

73 94 0.0848 0. 28 1 56 0. 48 0.0069 5373 

3 0 0.0227 0.0000 0.0809 0.0000 0.0115 0.2678 0.0079 0.0132 0.5961 

4 0 0.0122 0.0000 0.0661 0.0000 0.0075 0.1298 0.0030 0.0046 0.7769 

5 0 0.0019 0.4968 0.0654 0.0000 0.0059 0.0539 0.0023 0.0034 0.3704 

6 0 0.0188 0.0000 0.1907 0.0000 0.0124 0.1210 0.0105 0.0202 0.6263 

7 0 0.0055 0.0000 0.0139 0.0008 0.0013 0.0382 0.0017 0.0030 0.9356 

8 0 0.0349 0.0000 0.1089 0.0000 0.0150 0.4278 0.0089 0.0138 0.3906 

9 0 0.0464 0.0000 0.1277 0.0000 0.0101 0.2900 0.0115 0.0205 0.4937 

0 0.0370 0.0031 0.1100 0.0000 0.0086 0.2633 0.0095 0.0176 0.5508 

1 1 0.0000 0.0000 0.0076 0.0000 0.0045 0.0000 0.0000 0.9879 0.0000 

12 1 0.0100 0.0000 0.0017 0.0000 0.0054 0.0039 0.0040 0.9740 0.0011 

13 1 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 1.0000 0.0000 

14 1 0.6510 0.0000 0.0041 0.0000 0.1150 0.0514 0.0696 0.1089 0.0000 

15 1 0.0000 0.0000 0.0003 0.0000 0.0041 0.0032 0.0040 0.9885 0.0000 
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Continued 

17 1 0.0000 0.0000 1.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 

18 1 0.0832 0.0000 0.0006 0.0000 0.0034 0.0012 0.0000 0.9116 0.0000 

19 1 0.0000 0.0000 0.0008 0.0000 0.0010 0.0000 0.0000 0.9982 0.0000 

20 1 1.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 

21 1 0.7620 0.0000 0.0000 0.0000 0.2380 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 

22 1 1.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 

23 1 1.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 

24 1 0.8499 0.0000 0.0000 0.0000 0.1501 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 

25 1 0.5659 0.0000 0.2745 0.0000 0.0000 0.0000 0.1122 0.0000 0.0475 

26 1 0.6907 0.0000 0.3094 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 

27 1 0.0045 0.0000 0.0105 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.9850 

28 1 0.9207 0.0000 0.0000 0.0000 0.0793 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 

注：类 0 和 1 分别代表人体血 品和 气味样 第 . 

Ta t 
表 2. 试结

编号  归类 编号 原归类  

别 液气味样 动物血液 品；xi表示 i 个变量

 
ble 2. Result of training and tes

训练与测 果 

原归类 归类

1 1 0 0 15 1 

2 0 1 1 0 16 

3 0 0 17 1 1 

4 0 0 18 1 1 

5 0 0 19 1 1 

6 0 0 20 1 1 

7 0 0 21 1 1 

8 0 0 22 1 1 

9 0 0 23 1 1 

10 0 0 24 1 1 

11 1 1 25 1 1 

12 1 1 26 1 1 

13 1 1 27 1 0 

14 1 1 28 1 1 

 

4.2 型训  

练基本 为：先验概 p1 = p2 0.5，变量

G = 2，样品总数 N = 20，n  = n2 =1 

入新变量还是剔除已选变量，

. 模 练

训 参数 率  = 

数 m = 9，类别数

0。无论是选

1

F 均设为

4.0。

.3263x6 + 

4.22

4.3. 

用训练好的模型对测试样品进行识别，其结果如

号 1 至 10 为人血样品(类别 1)，编号 11

号样品被错误归类。 

结果表明，在 28 个样品中(20 个训练样品，8 个

测试

确的结果。 

5. 结论

优化特征向量，对血液气味进行更深一步

外，模型筛选的特征向量对应一组特定的

化合

[2] 李维福. 搜索微量血迹气味训练可行性探讨[J]. 中国工作犬

训练完成后，三个变量 x2、x6 和 x9 构成特征向

量。类别 1 和类别 2 的判别函数分别为： 

y1 = ln(10/20) – 228.2864 + 486.9481x2 + 664.0131x6 

+ 498.0996x9， 

y2 = ln(10/20) – 0.0191 + 4.3028x2 + 6

14x9。 

表 2 所示。编

至 20 为

样品识别 

动物血液样品(类别 2)，编号 21 至 28 为测试

样品。所有训练集(编号 1 至 20)样品都被正确归类；

在测试集中，27

样品)，有一个样品(编号 27)被归类错误，错误率

为 3.6%。导致 27 号样品错误分类的原因可能是训练

样品数量不足。训练样品数量的增加可以优化判别函

数，从而减小错误率。在实际应用过程中，或进行深

入研究时，可以增加样品数量获得更精

 

利用逐步判别分析方法能很好地识别来源不同

的血液样品的色谱图，从而达到识别血液样品的目

的。在实际应用当中，增加训练集样本量可以提高血

液气味识别模型的识别能力；也可以利用血液气味识

别模型选择

的研究。此

物。这些化合物对后续研究很有价值。 
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