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摘要：该研究建立了一种基于傅里叶变换红外光谱的木耳中镰刀菌的定性定量检测方法：对经高压灭菌的木耳样品分别接种木

耳中常见的五种镰刀菌（层出镰刀菌 189975、串珠镰刀菌 340687、尖孢镰刀菌 120618、木贼镰刀菌 124121、茄病镰刀菌 121547），

并于 28 ℃，相对湿度 80%的条件下进行储存培养，同时采集不同储存阶段的木耳样品在 1 800~900 cm-1的红外光谱信息。分别运用

主成分分析（PCA）、线性判别分析（LDA）以及偏最小二乘回归分析（PLSR）建立木耳中镰刀菌的快速识别检测模型。结果表明：

LDA 模型对受不同镰刀菌侵染的木耳样品的平均判别正确率达到 87.50%，对受单一镰刀菌侵染的木耳样品霉变状态的平均判别正确

率达到 82.50%；PLSR 模型对木耳样品中菌落总数的预测实现了较好的定量结果（R
2 

p=0.842 8，RMSEP=0.292 log CFU/g，RPD=2.81）；

通过实际样品验证分析表明傅里叶变换红外光谱方法可以实现木耳中镰刀菌的快速识别检测。 
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Abstract: A qualitative and quantitative detection method for Fusarium in black fungus based on Fourier transform infrared spectroscopy 

was established. Autoclaved black fungus samples were inoculated with five common Fusarium species (F. proliferatum 189975, F. moniliforme 

340687, F. oxysporum 120618, F. equiseti 124121, F. solani 121547) at 28 ℃ and 80% relative humidity. The infrared spectra of the samples at 

different storage periods were obtained at 1 800~900 cm-1. The rapid identification and detection model of Fusarium in black fungus was 

established using principal component analysis (PCA), linear discriminant analysis (LDA), and partial least squares regression analysis (PLSR). 

The results showed that the LDA model correctly identified 87.50% of the black fungus samples infected with different Fusarium species and 

82.50% of the black fungus samples infected with a single Fusarium species. The PLSR model achieved good quantitative results in predicting 

the total number of colonies in the samples (R
2 

p=0.842 8, RMSEP=0.292 log CFU/g, RPD=2.81). Validation analysis of the actual samples 

showed that Fourier transform infrared spectroscopy could achieve rapid identification and detection of Fusarium in black fungus. 
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木耳，又名黑木耳、光木耳，是一种享有“素中之

荤”、“中餐中的黑色瑰宝”等美誉的药食同源真菌。黑

木耳中富有碳水化合物、蛋白质、矿物质等营养素， 

具有润肺清肠、安神补血和美容养颜等功效，目前在

人们的日常生活中已成为不可或缺的营养食品与保健

食品[1]。然而，木耳在栽培生产过程中极易受到多种

霉菌侵染，镰刀菌是木耳在栽培和生产过程中的常见

霉菌，可在一定条件下导致木耳子实体发生病害[2]，

造成其品质降低、产量下跌，当病害严重发生时甚至

会导致绝产，严重威胁到木耳产业的良性发展。因此，

对木耳中的镰刀菌建立一种快速识别检测方法成为产

业急需。 

针对镰刀菌的检测技术，传统的形态学分析[3]、

免疫学分析[4,5]与分子生物学[6,7]等技术都可以实现，但

这些方法都存在不同程度的缺点，形态学分析其样品

预处理过程繁琐、时效性差、鉴定时间长，免疫学分

析与分子生物学技术易发生交叉反应，造成较高的假

阳性和假阴性率[8]。光谱分析技术因其具有快速、准

确、安全、高效、无损检测等优点，成为新型的在线

检测技术[9]。根据不同致病菌的分子组成与含量的差

异，将光谱技术与层次聚类分析、主成分分析或神经

网络等化学计量学分析方法[10]进行结合，通过寻找不

同致病菌之间的差异和规律，可实现对致病菌的快速

测定与鉴别。其中，红外吸收光谱是一种用于研究物

质分子官能团中化学键振动的光谱技术[11]，可根据红

外吸收光谱的谱峰位置来鉴定官能团及各种有机物，

依据光谱吸光度可对试样中各种化学成分的相对分布

进行定量计算[12]。红外光谱法因具有制样简单、成本

低、光通量高、无损检测等优点[13]，现已发展为一种

高效的微生物识别与鉴定技术。2017 年，Wang 等[14]

使用同步加速器显微红外光谱仪采集了单核增生性李

斯特菌等六种常见的食源性致病菌的红外光谱，结果

显示，3 000~2 800 cm
-1，1 800~1 500 cm

-1和 1 200~  

900 cm
-1 波段分别代表脂质、蛋白质和多糖，这三个

波数范围内存在的差异可实现对细菌的鉴别。Dixit

等[15]利用傅里叶红外光谱技术采集了青霉、赭曲霉、

黑曲霉、光滑假丝酵母四种家庭中常见真菌孢子的中

红外光谱，并基于主成分分析、变量标准化分析与线

性判别分析建立了相应的数据处理平台，最终鉴定成

功率达 100%。Zarnowiec 等[16]利用傅里叶变换红外光

谱技术进行食品中不同细菌的分类鉴定，成功率达到

了 94%；Wang 等[17]通过傅里叶变换红外光谱对嫩菠

菜提取物中的大肠杆菌K-12 进行了鉴定与定量分析，

检测限低至 100 CFU/mL，这为新鲜蔬菜中致病菌的

分析鉴定提供了可能性。Figoli 等[18]应用傅里叶变换

红外光谱技术和简单的多元分析，对从阿根廷小麦中

分离的 34 株禾谷镰刀菌的表型特征进行深入研究，并

建立了小麦中脂质含量与真菌侵染性之间的直接关系。 

目前利用红外光谱技术对致病菌的检测大多集中

于定性区分，对于侵染程度和定量预测的研究仍十分

有限。本研究拟以受不同种类镰刀菌侵染的木耳为研

究对象，采集木耳样品在不同储存阶段（0、3、6、9 d）

的衰减全反射傅里叶变换红外光谱（ATR-FTIR）特征

信息，结合化学计量学分析建立木耳受不同镰刀菌侵

染以及霉变程度的快速识别鉴定方法，并使用 PLSR

定量预测木耳中的菌落总数含量，以实现对木耳中镰

刀菌侵染的定性与定量分析，进而为保障木耳等食用

菌的质量安全提供一定的参考价值。 

1  材料与方法 

1.1  材料制备 

以长白山干木耳为研究对象，经高压灭菌后于

4 ℃条件下冷藏储存备用。 

五种木耳中常见的镰刀菌标准菌株：层出镰刀菌

189975、串珠镰刀菌 340687、尖孢镰刀菌 120618、木

贼镰刀菌 124121、茄病镰刀菌 121547，均来自北纳创

联生物科技有限公司。将以上五种镰刀菌分别接种于

马铃薯葡萄糖琼脂培养基（PDA）上，在温度 28 ℃，

相对湿度为 80%的菌种恒温培养箱内进行培养。当镰

刀菌生长至第 7 天后，产生大量的孢子，使用无菌水

将培养基表面冲洗数遍，然后用无菌接种环轻轻摩擦

菌落，将孢子菌悬液进行收集。利用平板计数法[19]测

定五种镰刀菌孢子菌悬液的浓度，并使用无菌水调节

菌悬液浓度至 10
5
 CFU/mL，于 4 ℃冰箱中冷藏备用。 

1.2  镰刀菌接种木耳样品 

称取灭菌木耳样品共 120 份，每份质量约为 20 g。

随机将样品分成 6 组，每组 20 份，用无菌袋分装。于

室温条件下，分别吸取5种镰刀菌的孢子菌悬液200 µL

接种于木耳样品上，并使用玻璃棒充分搅拌均匀。每

种镰刀菌接种 20 份样品，五种镰刀菌共接种 100 份样

品；将剩余的 20 份样品作为空白对照组，每份加入 

200 µL 的无菌水并搅拌均匀。接种结束后，将 120 份

样品置于温度 28 ℃，相对湿度 80%的菌种恒温培养箱

中培养。从接种菌液起，每隔 3 天（0、3、6、9 d）从

接种5种镰刀菌的木耳样品和对照样品中各随机抽取5

份，每次共抽取 30 份样品。为使木耳中镰刀菌及其代

谢产物分配得更加均匀，使用研钵将木耳磨成大小均

匀的木耳渣，对样品分析前置于 4 ℃冰箱中冷藏待用。 
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1.3  FT-IR红外光谱采集 

采集红外光谱前将冷藏的木耳样品取出，在室温

下放置 2 h 直到恢复至室温。利用 VERTEX 70 型傅里

叶变换红外光谱仪（Bruker 公司，德国）及 ATR 附件

采集霉变木耳样品的光谱信息，样品测定时，将表面

平整的木耳样品放置于晶体的凹槽中，即可进行红外

光谱采集。扫描波数范围设置为 4 000~600 cm
-1，分

辨率设置为 4 cm
-1，扫描次数为 64 次，对每份样品进

行 3 次重复扫描，将平均值作为光谱数据。 

光谱采集结束后，使用平板计数法测定木耳中的

菌落总数含量。由于菌落总数具有较大的数量级，将

所得结果取对数以便于后续的模型分析。 

1.4  数据分析 

首先，为了解决光散射、基线漂移与样本不均匀

产生的光谱噪声等问题，对采集到的光谱进行

Savitzky-Golay 平滑、乘性散射校正（MSC）和二阶

求导处理。其次，利用 PCA 提取样品的主成分得分，

依据镰刀菌对木耳的侵染程度进行相应的聚类趋势分

析；再通过 LDA 定性区分受不同镰刀菌种侵染的木

耳样品及在不同储存阶段木耳的霉变程度。最后，使

用 PLSR 定量预测样品中的菌落总数含量。进行 PLSR

定量分析时，将霉变木耳的红外光谱数据作为自变量，

菌落总数作为因变量构建模型。使用决定系数（R
2）、

建模集均方根误差（RMSEC）、预测集均方根误差

（RMSEP）、交互验证集均方根误差（RMSECV）以

及剩余预测偏差（RPD）等统计量对 PLSR 的模型性

能进行评价。以上对光谱数据的处理与建模均使用TQ 

Analyst 8.0 软件完成。 

2  结果与讨论 

2.1  木耳样品中菌落总数的变化 

图 1 显示了接种 5 种不同镰刀菌的木耳样品和对

照样品的菌落总数变化。从中可以看出，木耳的霉变

程度随着储存时间的延长而不断加深。在 0~3 d 时除

茄病镰刀菌 121547 外，其余 4 种镰刀菌由于需要适应

新环境，生长处于适应期，此时生长较为缓慢。在 3~ 

9 d 时，木耳中的镰刀菌生长处于对数期，菌落总数随

着储存时间的延长呈现较快的增长趋势，到生长后期

木耳样品已发生霉变，总体上 5 种镰刀菌的生长速度

差异不明显。而对照组菌落数显著低于同期的接种组。

综上，尽管木耳中的菌落总数生长趋势快慢有所不同，

但整体菌落生长呈上升趋势，这与刘鹏[20]对不同储存

时期花生中菌落总数的测定结果相似。这种生长趋势

表明了随着储存时间的延长，镰刀菌的生长代谢活动

逐渐加强，其产生的代谢产物造成木耳的物理结构与

化学成分不断发生变化，从而为利用红外光谱信息进

行霉菌分析提供了相关依据。 

 

图1 不同储存时期木耳样品的菌落总数变化趋势 

Fig.1 Trends in the total number of colonies of blackfungus 

samples at different storage periods 

2.2  光谱特征区域选择与分析 

运用 ATR-FTIR 采集霉变木耳的光谱信息，在储

存过程中，木耳中的营养成分会随着菌落总数的增加

和代谢产物的排出发生变化，导致木耳光谱中分子键

发生改变，从而呈现出光谱差异。通过图 2a 可以看到，

不同种类的镰刀菌在 4 000~1 800 cm
-1波数区域内光

谱差异不明显，这与蒋雪松[21]采集到的 5 种霉变花生

的 ATR-FTIR 原始平均光谱所呈现的结果类似。5 种

镰刀菌在 3 750~3 000 cm
-1波数区域都有显著的吸收

峰，这是 O-H 和 N-H 的伸缩振动区；3 000~2 700 cm
-1

区域内的吸收峰为蛋白质、核酸、脂类中 C-H 的伸缩

振动区；1 800~1 500 cm
-1区域内的吸收峰主要来源于

镰刀菌蛋白质分子中的酰胺 I 带和酰胺Ⅱ带；1 500~ 

1 200 cm
-1区域为蛋白质、脂肪酸、磷酸化合物的指纹

区，其谱峰来自 P=O 的对称伸缩振动与非对称伸缩振

动；1 200~900 cm
-1 中的谱峰来自分子中 C-O-C 和

C-O-P 的伸缩振动，为多糖的指纹区；900~600 cm
-1

中的谱峰来自环上直立或平伏的 C-H 弯曲振动，主要

是碳水化合物中糖环的伸缩振动，它反映了芳香环结

构的特征吸收光谱带[22-25]。通过观察可知，1 800~  

900 cm
-1 区域内存在着显著的差异，是镰刀菌所含蛋

白质、多肽的酰胺Ⅰ带与酰胺Ⅱ带、多糖、脂肪酸与

磷酸化合物等物质的指纹区，即特征指纹图谱区域，

因此选取 1 800~900 cm
-1区域的红外光谱数据进行后

续的 PCA 分析。鉴于不同镰刀菌侵染木耳样品的红外

光谱图差异不够明显，对其进行二阶求导，以提高光

谱分辨率[26]。由图 b 可以看出，不同镰刀菌侵染的木
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耳样品经二阶求导处理后，在 1 800~900 cm
-1范围内

的微小光谱差异都有所扩大，但仍不能明显地区分不

同镰刀菌，因此需要与化学计量学分析方法进行结合

以进行后续的光谱数据分析。 

图 2c 和 2d 显示了不同储存阶段被茄病镰刀菌

121547 侵染的木耳样品的平均原始和二阶导数红外

光谱。其他镰刀菌株侵染的木耳样品的光谱趋势与其

相似。由图 c 可以看出，样品的吸光度随储存时间的

延长而降低。二阶导数光谱还表明，在 1 800~900 cm
-1

处储存后期的吸收值高于储存前期。总体而言，这些

结果表明，利用 FT-IR 光谱可以反映和鉴别木耳受不

同镰刀菌侵染以及侵染程度的差异。 

  

  

图2 储存6 d后镰刀菌侵染和未接种的对照木耳样品的平均原始(a)和二阶导数(b)红外光谱；木耳样品在不同储存阶段被茄病镰刀

菌121547侵染的平均原始(c)和二阶导数(d)光谱 

Fig.2 Mean raw (a) and second-order derivative (b) IR spectra of Fusarium-infected and uninoculated control black fungus samples 

after 6 days of storagespectra; mean raw (c) and second-order derivative (d) spectra of F. solani 121547 infected samples at different 

storage stages 

  
图3 木耳中多种镰刀菌(a)和镰刀菌+对照(b)的光谱数据主成分分析结果 

Fig.3 Principal component analysis results of spectral data of various Fusarium species (a) and Fusarium + control (b) in black fungus 

注：（a）多种镰刀菌；（b）多种镰刀菌+对照。 

2.3  PCA分析 

PCA 是一种多变量分析技术，主要利用降维思

想，将多个指标转换为少数的综合指标，同时保持数

据中对方差贡献最大的光谱特征，从而达到简化数据

的目的[27,28]。选取镰刀菌的特征指纹图谱区域 1 800~ 

900 cm
-1进行 PCA 分析，由图 3a 和 3b 分别显示的主

成分贡献之和为 96.5%和 96.6%，说明 PC1 和 PC2 代



现代食品科技 Modern Food Science and Technology 2023, Vol.39, No.3 

302 

表了样品中绝大部分的信息，取前 2 个主成分构建的

聚类分析模型是具有代表性的。可以看到，当所有受

镰刀菌侵染的木耳样品和对照样品整合在一起时，

PCA 图呈现出总体的分离趋势。虽然有部分样品重

叠，但仍可以通过多数样品依据侵染程度进行区分。

这可能是由于木耳中营养物质的分解以及各种代谢物

的产生，促使了样品的分离。总而言之，从 PCA 获得

的主成分分析图证明了依据侵染镰刀菌的种类和侵染

程度来区分样品的可能性。 

2.4  LDA分析 

从 PCA 中提取前 10 个主成分得分构建受不同镰

刀菌侵染的木耳样品的 LDA 模型，结果如表 1 所示。

结果表明，在第 6 天时，木耳受镰刀菌侵染的判别正

确率最高：建模正确率达到 100%，验证正确率达到

90%。总体来看，建模平均正确率达到 95.83%，验证

平均正确率达到 87.50%。这表明不同镰刀菌种产生的

代谢产物具有差异，利用傅里叶变换红外光谱可有效

区分受不同镰刀菌侵染的木耳样品。 

如表 2 所示，运用前 10 个主成分得分构建木耳样

品在不同储存阶段的 LDA 模型。结果表明，对受不

同镰刀菌侵染的木耳样品的建模判别正确率均达到

100%，说明样品的霉变程度与光谱信息具有高度的相

关性。所有组的验证正确率均在 80%以上，串珠镰刀

菌 340687 组，茄病镰刀菌 121547 组以及对照组的验

证准确率均达到 100%。当将所有受镰刀菌侵染的 100

个木耳样品和 20 个对照样品整合在一起时，由于样品

的多样性，模型的准确性略有下降，建模集与验证集

的正确率分别为 91.67%和 82.50%。总而言之，利用

傅里叶变换红外光谱可有效区分处于不同储存阶段的

木耳样品，进而对样品的霉变程度进行实时判别。 

 

表1 木耳样品受不同镰刀菌侵染的LDA模型判别结果 

Table 1 Results of LDA model discrimination of black fungus samples infected with different Fusarium 

时间/d 
建模集  留一交互验证集 

总样本/个 正确/个 错误/个 正确率/%  总样本/个 正确/个 错误/个 正确率/% 

0 30 28 2 93.33  30 25 5 83.33 

3 30 29 1 96.67  30 28 2 93.33 

6 30 30 0 100  30 27 3 90 

9 30 28 2 93.33  30 25 5 83.33 

合计 120 115 5 95.83  120 105 15 87.50 

表2 木耳样品在不同储存阶段的LDA模型判别结果 

Table 2 Results of LDA model discrimination of black fungus samples at different storage stages 

镰刀菌种类 
建模集  留一交互验证集 

总样本/个 正确/个 错误/个 正确率/%  总样本/个 正确/个 错误/个 正确率/% 

层出镰刀菌 189975 20 20 0 100  20 18 2 90 

串珠镰刀菌 340687 20 20 0 100  20 20 0 100 

尖孢镰刀菌 120618 20 20 0 100  20 16 4 80 

木贼镰刀菌 124121 20 20 0 100  20 18 2 90 

茄病镰刀菌 121547 20 20 0 100  20 20 0 100 

对照 20 20 0 100  20 20 0 100 

多菌种 100 97 3 97  100 87 13 87 

多菌种+对照 120 110 10 91.67  120 99 21 82.50 

2.5  PLSR分析 

PLSR 适用于存在维数问题、强共线性和噪声的

光谱数据集[29]，其预测性能很强，可通过从一系列的

自变量中将潜在变量提取出来进而对因变量进行预

测。将 FT-IR 光谱数据作为自变量，木耳样品中菌落

总数的对数值作为因变量，PLSR 定量分析结果如表 3

所示。R
2 

c和 R2 

p值越大、RMSEP 值越小、RPD 值越大，

代表模型的性能越好[30]。结果显示，对受单一镰刀菌

侵染的木耳样品进行建模时，建模集的 R
2 

c为 0.874 1~ 

0.942 8，RMSEC 为 0.130~0.279 log CFU/g。其中，对

层出镰刀菌 189975 组和茄病镰刀菌 121547 组建立的

模型相对较优，R
2 

c分别为 0.935 7 和 0.942 8，RMSEC

分别为 0.145 log CFU/g 和 0.130 log CFU/g。对单一镰

刀菌侵染的木耳样品的菌落总数进行预测时，同样得

到了较好的预测结果：验证集的 R2 

p为 0.822 5~0.924 9，
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RMSEP 为 0.173~0.324 log CFU/g。除了木贼镰刀菌

124121 组的 RMSEP 较大，为 0.324 log CFU/g，斜率

为 0.842 9，截距为 0.435 2，其线性相关性较差以外，

其余组的结果都较好；特别是层出镰刀菌 189975 组和

茄病镰刀菌 121547 组，模型相关性好，精度高，稳健

性强。RPD 通常被用来衡量模型的稳定性与预测能 

力[31]。当 RPD≥3 时，表明模型的稳健性强，预测精

度高，适用于实际分析；当 2≤RPD＜3 时，表明模型

具备一定定量分析的能力，稳健性有待进一步提高；

当 1.5≤RPD＜2 时，表明模型仅能用于快速的定性筛

选[32]。通过观察可知，除了木贼镰刀菌 124121 组的

RPD 值为 2.53，其余各处理组的 RPD 值均大于 3，表

明构建的模型具有良好的预测效果，可供实际检测使

用。而木贼镰刀菌 124121 组的 RPD 值偏低的原因可

能是木耳中的菌悬液未充分混匀。 

表3 基于FT-IR的木耳样品的菌落总数PLSR模型预测分析结果 

Table 3 Results of FT-IR based PLSR model prediction analysis of fungal colonization of black fungus samples 

镰刀菌种类 

建模集  验证集 

Factors 
RMSECV/ 
(log CFU/g) 

RPD 
R

2 

c  
RMSEC/ 

(log CFU/g) 
R2 

p  
RMSEP/ 

(log CFU/g) 
斜率 截距 

层出镰刀菌 189975 0.935 7 0.145  0.905 6 0.173 0.991 4 -0.146 3 5 0.541 3.14 

串珠镰刀菌 340687 0.884 8 0.171  0.843 0 0.290 0.857 6 0.297 6 5 0.563 3.28 

尖孢镰刀菌 120618 0.874 1 0.279  0.858 8 0.286 1.138 5 0.310 7 5 0.535 3.19 

木贼镰刀菌 124121 0.881 2 0.201  0.822 5 0.324 0.842 9 0.435 2 4 0.568 2.53 

茄病镰刀菌 121547 0.942 8 0.130  0.924 9 0.187 0.964 0 -0.139 1 9 0.639 3.52 

多种菌株 0.897 2 0.167  0.875 9 0.253 0.882 3 0.367 5 10 0.421 3.47 

多种菌株+对照 0.872 5 0.284  0.842 8 0.292 0.864 7 0.392 3 8 0.636 2.81 

 

 

图4 木耳样品中实测菌落计数与FT-IR预测的相关性 

Fig.4 Correlation between measured colony counts and FT-IR 

predictions in blackfungus samples 

注：（a）接种镰刀菌的样品；（b）接种镰刀菌的样品+对照

样品。 

对受 5 种镰刀菌侵染的木耳样品的红外光谱数据

构建 PLSR 分析预测模型，共有 100 个样本用于 PLSR

建模，选取 70 个样本作为建模集，30 个样本作为预

测集。结果显示，验证集的 R2 

p为 0.875 9，RMSEP 为

0.253 log CFU/g，RPD 值为 3.47，模型预测精度较优。

对所有 100 个镰刀菌侵染样本和 9 个菌落总数大于 0

的对照样本建立 PLSR 预测分析模型。共有 109 个样

本被整合在一起，由于异常检测，1 个样本被从样本

集中剔除。得到的模型中，验证集的 R2 

p 为 0.842 8，

RMSEP 为 0.292 log CFU/g，RPD 值为 2.81，可以发

现模型的预测精度有所降低，但仍具有定量分析的潜

力。如果加入更多具备更大参考值范围的样本，RPD

值和模型的性能可能会进一步提高。PLSR 模型中实

际菌落数和 FT-IR 预测菌落数的结果如图 4 所示。大

多数的样本均匀分布于中心线两侧，这表明利用

PLSR 预测木耳样品中的菌落总数，进而对木耳的霉

变状态进行鉴别具有可行性。 

3  结论 

建立的基于 FT-IR 技术的木耳中镰刀菌的定性与

定量分析方法不仅可以快速识别木耳中不同的镰刀菌

菌株，还可对木耳的不同镰刀菌侵染程度实现有效区

分，总体判别正确率均在 82.50%以上。 

运用 FT-IR 光谱可实现对木耳中菌落总数的定量

分析，建立的 PLSR 模型中 R2 

p 达到 0.842 8，RMSEP

值为 0.292 log CFU/g，RPD 值为 2.81，模型预测精度

较优。结果表明，FT-IR 技术可作为一种快速、准确、
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无损的方法实现木耳霉变的早期检测。 

本研究对木耳中的镰刀菌进行了初步筛选，且研

究的镰刀菌属的菌种菌株数量有限，为了提高模型的

稳定性与可靠性，后续研究还需扩大来自不同来源的

各种菌株污染的样本规模。 
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