
书书书

第３０卷　第１２期 光　学　学　报 Ｖｏｌ．３０，Ｎｏ．１２

２０１０年１２月 犃犆犜犃犗犘犜犐犆犃犛犐犖犐犆犃 犇犲犮犲犿犫犲狉，２０１０

　　文章编号：０２５３２２３９（２０１０）１２３５５２０６

近红外光谱结合径向基神经网络在
云芝菌丝体无损分析中的应用

张益波１　何　欢１　孟庆繁１　逯家辉１　程瑛琨１　滕利荣１　李珊山２
，

１吉林大学生命科学学院，吉林 长春１３００１２；２吉林大学第一医院生命科学学院，吉林 长春（ ）１３００２１

摘要　将近红外光谱（ＮＩＲＳ）与三层径向基神经网络（ＲＢＦＮＮ）结合，建立药用真菌云芝中活性成份多糖和蛋白的

快速无损分析模型（ＮＩＲＳＲＢＦＮＮ）。采用卷积平滑、傅里叶变换、一阶变换、二阶变换、多尺度小波变换和小波包

变换对原始光谱进行预处理。对处理后的光谱进行主成份的提取，以前１５个主成份得分作为径向基神经网络的

输入节点选择范围。对网络相关的参数（输入节点数、中间神经元数、径向基宽度常数）进行了优选。得到了最佳

的云芝多糖分析模型的条件为：小波变换６尺度重构光谱，模型参数为 ＷＰＴＮＩＲＳＲＢＦＮＮ（７１２１，３．２），此时模

型的交换验证方根误差（ＲＭＳＥＣＶ）为０．００９８９７，校正集相关系数犚ｃｖ＝０．９８３５７，此模型对预测集的预测远离方根

误差（ＲＭＳＥＰ）为０．００９０９，其相关系数犚ｐ＝０．９８２８３；对云芝蛋白的最佳分析模型的条件为：对小波变换６尺度重

构光谱，模型参数为 ＷＰＴＮＩＲＳＲＢＦＮＮ（１２１０１，３．０），此时模型的ＲＭＳＥＣＶ为０．００５２４０，犚ｃｖ＝０．９９４２６，此模型

对预测集的ＲＭＳＥＰ为０．００９９８，犚ｐ＝０．９８２４６。结果表明模型具有很好的稳健性和精确度。对实现药用真菌的无

损快速分析有重要的意义。
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０．９８２４６．犜犺犲狊犲狉犲狊狌犾狋狊狊犺狅狑狋犺犪狋狋犺犲犿狅犱犲犾犺犪狊犵狅狅犱狉狅犫狌狊狋狀犲狊狊犪狀犱狆狉犲犮犻狊犻狅狀犪狀犱犖犐犚犛狋犲犮犺狀狅犾狅犵狔犻狊犮狅狀狏犲狀犻犲狀狋，狉犪狆犻犱，狀狅

狆狉犲狋狉犲犪狋犿犲狀狋犪狀犱狀狅狆狅犾犾狌狋犻狅狀狋犺犪狋狋犺犻狊犿犲狋犺狅犱犮狅狌犾犱犫犲狆狅狆狌犾犪狉犻狕犲犱犻狀狋犺犲犻狀狊犻狋狌犿犲犪狊狌狉犲犿犲狀狋犪狀犱狋犺犲狅狀犾犻狀犲狇狌犪犾犻狋狔犮狅狀狋狉狅犾

犳狅狉犮狅狉犻狅犾狌狊狏犲狉狊犻犮狅犾狅狉．

犓犲狔狑狅狉犱狊　狀犲犪狉犻狀犳狉犪狉犲犱狉犲犳犾犲犮狋犪狀犮犲狊狆犲犮狋狉狅狊犮狅狆狔；狉犪犱犻犪犾犫犪狊犻狊犳狌狀犮狋犻狅狀狀犲狌狉犪犾狀犲狋狑狅狉犽；犮狅狉犻狅犾狌狊狏犲狉狊犻犮狅犾狅狉；狀狅狀

犱犲狊狋狉狌犮狋犻狏犲犱犲狋犲狉犿犻狀犪狋犻狅狀

１　引　　言

担子菌杂色云芝菌（Ｃｏｒｉｏｌｕｓｖｅｒｓｉｃｏｌｏｒ）也称

为杂色云芝，是一种野生名贵的药用真菌。民间常

用于治疗气管炎、肝炎、肿瘤和妇科病［１］等。现代医

药学研究表明：从云芝子实体、菌丝体中提取的云芝

糖肽，有增强正常机体的免疫功能、拮抗动物因负瘤

而引起的免疫抑制、抗溃疡活性及抗病毒、抗肝炎活

性［２］等广泛的药理作用。云芝中的蛋白和多糖含量

的高低对云芝糖肽和评判云芝的品质的好坏有很重

要的影响。现行常用的蛋白测定方法如：凯氏定

氮［３］法和Ｆｏｌｉｎ酚（Ｌｏｗｒｙ）法
［４］等；多糖常用的测定

方法蒽酮硫酸法［５］和苯酚硫酸法［６］等，这些方法都

存在药材材料损耗大，测定过程复杂，化学试剂消耗

量大且分析时间长等缺点。

随着光谱学和计算机的发展，近红外光谱分析

技术也得到飞快发展。近红外光谱技术在建立可靠

的校正模型的基础上，可直接对样品进行无损检测，

具有分析速度快、效率高、成本低和可实现在线检测

等优点［７］，近年来在农业、化工、食品和药物分析等

方面有着广泛应用［８～１２］，在中药材的分类和活性成

分分析中还处于起步阶段［１３～１７］。然而近红外光谱

信息量大，特征信息弱，非特异性强，重叠谱严重，这

些特点给近红外光谱分析带来了困难［１８～１９］，因此使

用适当的方法对光谱进行预处理十分重要。

径向基神经网络（ＲＢＦＮＮ）具有很强的非线性

拟合性能，同时它克服了误差反传网络（ＢＰ）的收敛

慢、易落入局部极优点和权重调整复杂等缺陷，在定

量和定性分析的建模应用中发展很快［２０～２３］。本文

在对云芝原始近红外光谱进行适当预处理后，结合

径向基神经网络建立云芝中蛋白和多糖的定量分析

模型，并用所建立的模型对预测集样品进行预测。

结果表明：最优模型预测的稳定性和精密度很高，可

以替代常规的测定方法，对实现药用真菌的绿色无

损分析有重要的意义。

２　实验方法

２．１　实验仪器与软件

日本岛津 ＵＶ３１５０型紫外可见近红外分光光

度计（带ＩＳＲ３１００积分球附件）；ＢＰ２１１Ｄ型十万之

一电子天平（德国赛多利斯）；玛瑙研钵；全自动凯氏

定氮仪２３００（ＢＵＣＨＩ）；联想家悦Ｅ３０３０微型计算

机；７５２分光光度计（上海分析仪器总厂）。

实验中对光谱的数据预处理包括平滑处理

（ＳＧＳ）、快速傅里叶变换处理（ＦＦＴ），导数算法处理

（Ｄｅｒｉｖａｔｉｖｅ）涉及的软件为 Ｏｒｉｇｉｎ７．０；光谱小波变

换（ＷＴ）和小波包变换（ＷＰＴ）处理过程、主成份的

提取、径向基神经网络的建模和优选过程使用

Ｍａｔｌａｂ７．０来实现。

２．２　样品的制备

从云芝的发酵实验中获得５１个不同批次的云

芝菌丝体，各个批次分别冻干后研磨成粉，过４０目

（０．６３ｍｍ）筛，备用。使用蒽酮硫酸法测定样品总

糖的含量，同时使用ＤＮＳ法测定还原糖的含量，计

算样品中的多糖含量，样品蛋白含量使用凯式定氮

法进行测定。

２．３　光谱的测量

应用岛津 ＵＶ３１５０型紫外可见近红外分光光

度计，使用ＩＳＲ３１００积分球附件，波长扫描范围为

８００～２５００ｎｍ，狭缝设置为１２ｎｍ，以ＢａＳＯ４ 标准

品为空白对５１个样本进行漫反射光谱扫描，每个样

品扫描３次光谱取其平均值为样品光谱。

２．４　模型的性能参数

采用留一交互验证法（ＬＯＯ）。评价模型的稳定

性的参数为交互验证均方根误差（ＲＭＳＥＣＶ）表示为

犜ＲＭＳＥＣＶ ＝
∑
狀

犻＝狀

犆Ｎｉｃ－犆（ ）Ｒｉｃ
２

槡 狀
， （１）

式中狀为用于建模的样品数，犆Ｎｉｃ和犆Ｒｉｃ分别为用模

型建立样本的ＬＯＯ含量和真实含量。

当模型建立以后，以模型对预测集的 ＲＭＳＥＰ

为参数优化模型的预测性能。预测均方根误差可表

示为

犜ＲＭＳＥＰ＝
∑
狀

犻＝狀

犆Ｎｉ－犆（ ）Ｒｉ
２

槡 犿
， （２）

式中犿为用于建模的样品数；犆Ｎｉ和犆Ｒｉ分别为用模

型预测的样品含量和测定样品的真实含量。犜ＲＭＳＥＣＶ

和校正集的相关系数犚ｃｖ用来优化模型，犜ＲＭＳＥＰ和预

３５５３
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测集的相关系数犚ｐ 用来对模型的预测性能进行检

验［２４，２５］。

３　结果与讨论

３．１　云芝样品活性成分含量测定的结果

样品蛋白采用全自动凯氏定氮仪测定［３］，多糖

采用蒽酮硫酸法［５］测定总糖减去ＤＮＳ法测定还原

糖的方法，表１为５１个批次云芝样品中蛋白和多糖

测定值的统计结果。

表１ ＣｏｒｉｏｌｕｓＶｅｒｓｉｃｏｌｏｒ样品活性成分的统计学分析

Ｔａｂｌｅ１ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌａｎａｌｙｓｉｓｏｆａｃｔｉｖｅｃｏｎｔｅｎｔｏｆｃｏｒｉｏｌｕｓ

ｖｅｒｓｉｃｏｌｏｒｓａｍｐｌｅｓ

Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ
Ｓａｍｐｌｅｓ

ｎｕｍｂｅｒｓ

Ｍａｘ／

％

Ｍｉｎ／

％

Ａｖｅｒａｇｅ／

％
Ｐｒｏｔｅｉｎ ５１ ２８．４０８ １５．５０７ ２１．８９９

Ｐｏｌｙｓａｃｃｈａｒｉｄｅ ５１ ２０．０９４ ５．４８３ １２．３８７

　　由表１可以看出，所集样品各组分含量的范围

较大，云芝蛋白含量的最大值和最小值分别为

２８．４０８％ 和 １５．５０７％，５１ 个 样 品 的 平 均 值 为

２１．８９９％；云芝多糖含量的最大最小值分别为

２０．０９４％ 和 ５．４８３％，５１ 个 样 品 的 平 均 值 为

１２．３８７％。基本上包含了云芝活性成分含量的跨度

范围，样本具有合理的代表性。

３．２　云芝样品的近红外光谱图

图１为５１个云芝菌粉在８００～２５００ｎｍ波段的

扫描光谱，从图中可以看出光谱具有很好的代表性，

在近红外波段光谱含有多个吸收峰，为建模的定量

分析提供了丰富的信息。

图１ ５１个样品的原始近红外光谱

Ｆｉｇ．１ ＯｒｉｇｉｎａｌＮＩＲＳｓｐｅｃｔｒａｏｆ５１ｓａｍｐｌｅｓ

３．３　云芝活性成分分析近红外光谱径向基神经网

络模型的建立

为了克服近红外光谱信息量大、非特异性吸收强

和重叠峰严重等缺点，实验中对云芝的近红外光谱进

行了窗口为５０个点的，包括平滑、快速傅里叶变换、

一阶导数和二阶导数的算法以及不同尺度（Ｓｃａｌｅ：３～

８）的小波变换和小波包变换处理过程。为了进一步

结合径向基神经网络建立模型，在不减少光谱信息的

基础上提高径向基网络的计算速度和建模的效率，采

用三层径向基神经网络，对活性成份的蛋白和多糖分

别建立模型，对处理后的光谱进行了主成份的提取，

以光谱的主成份作为径向基神经网络的输入节点，进

而探讨径向基神经网络模型中的径向基隐含层神经

元数和径向基网络的宽度常数（ＳＣ），得到云芝活性成

分的近红外光谱径向基神经网络模型。径向基神经

网络模型参数表示方法为：输入节点数，中间神经元

数，输出节点数和径向基宽度常数。

３．３．１　光谱的主成份提取

使用 Ｍａｔｌａｂ７．０软件中的Ｐｒｉｎｃｏｍｐ对光谱进

行主成份提取，前２０个主成份得分对光谱的贡献率

中前 三 个 主 成 份 的 贡 献 率 分 别 为 ９５．６６５％，

３．５１２％，０．４０３％，累计达９９．５８０％，前１５个主成

份的累计到达了９９．９４７％，基本上代表了原始光谱

的主要有效信息，为了节约建模的计算时间实验中

使用前１５个主成份得分代替原始光谱作为探讨径

向基神经网络模型的输入节点是合理可行的。

３．３．２　异常样本的剔除

为了检验用于建模样本的可信性，需要对建模

数据库中的异常样本进行剔除，实验初期选择网络

模型为（８５１，１．２），应用ＬＯＯ对所有样本进行检

验，检查异常样本。

图２给出了云芝活性成分模型分析中的多糖和

蛋白含量的ＬＯＯ分析误差绝对值柱状图。

从图２中可以看出水平黑线表示在此模型预测

下的平均误差绝对值的３倍。多糖含量分析的误差

绝对值的３倍为０．０４２９４；７，１４，４４号样本的误差绝

对值分别为０．０５３９１，０．０４５７，０．０５１６８；均大于平均

误差据绝对值的３倍；同样的结果在蛋白含量的预

测和测定值中也存在，故认为云芝的７，１４，４４号样

本为奇异样本，为了不影响建模的准确度和精确性

应该剔除这３个样本，建模样本剩下４８个。

３．３．３　云芝样本建模校正集和预测集的分布情况

图３为预测集样本和校正集样本第一和第二主

成份空间分布作图，由图３可以看出，１２个预测集

的点均匀分布在３６个校正集的点之中，校正集和预

测集样本的空间分布合理表明实验中校正集和预测

集样本的分配合理。

３．３．４　最佳模型的建立

对使用３６个校正集样品进行径向基模型的建

立，各个模型的径向基神经网络参数（输入节点、中

间神经元数和径向基宽度常数）进行了优选。表２
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图２ 所有样本蛋白和多糖含量的交互验证的真值和预测值的误差绝对值

Ｆｉｇ．２ ＡｂｓｏｆｅｒｒｏｒｂｅｔｗｅｅｎａｃｔｕａｌｖａｌｕｅｓａｎｄＮＩＲＳｐｒｅｄｉｃｔｅｄｖａｌｕｅｓｏｂｔａｉｎｅｄｂｙｃｒｏｓｓｖａｌｉｄａｔｉｏｎｆｒｏｍａｌｌｓａｍｐｌｅｓ

表２ 不同的光谱预处理方法构建的ＲＢＦＮＮ模型的结果比较

Ｔａｂｌｅ２ ＲｅｓｕｌｔｓｏｆｔｈｅＲＢＦＮＮｍｏｄｅｌｓｗｈｉｃｈｗａｓｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄｂｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｒｅｔｒｅａｔｅｄｓｐｅｃｔｒａ

Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ Ｍｅｔｈｏｄ
Ｎｕｍｂｅｒｓｏｆ

ｉｎｐｕｔｄａｔａ

Ｎｕｍｂｅｒｓｏｆｈｉｄｄｅｎ

ｌａｙｅｒｎｅｕｒｏｎｓ
ＳＣ ＲＭＳＥＣＶ 犚ｃｖ

Ｐｒｏｔｅｉｎ

Ｐｏｌｙｓａｃｃｈａｒｉｄｅ

Ｏｒｉｇｉｎ

ＳＧＳ

ＦＦＴ

１ｓｔＤｅｒｉｖａｔｉｖｅ

２ｎｄＤｅｒｉｖａｔｉｖｅ

３

４

Ｔｈｅｓｃａｌｅ ５

ｏｆＷＴ ６

７

８

３

４

Ｔｈｅｓｃａｌｅ ５

ｏｆＷＰＴ ６

７

８

Ｏｒｉｇｉｎ

ＳＧＳ

ＦＦＴ

１ｓｔＤｅｒｉｖａｔｉｖｅ

２ｎｄＤｅｒｉｖａｔｉｖｅ

３

４

Ｔｈｅｓｃａｌｅ ５

ｏｆＷＴ ６

７

８

３

４

Ｔｈｅｓｃａｌｅ ５

ｏｆＷＰＴ ６

７

８

１１ １７ ３．０ ０．００６８１６ ０．９８２５２

１２ １５ ３．０ ０．００６０８２ ０．９８６４７

１１ １６ ２．８ ０．００６７０１ ０．９８２８６

１２ ５ １．８ ０．００９４４９ ０．９６６６

１５ １７ １．２ ０．０２５６４４ ０．７４２９２

１１ １２ ３．２ ０．００６６５４ ０．９８５４３

１０ １７ ３．４ ０．００６３７１ ０．９８８８９

１０ １５ ２．８ ０．００６０８１ ０．９９０５３

１２ １０ ３．０ ０．００５３２０ ０．９９２２８

１４ １８ ３．０ ０．００９６１６ ０．９６４２２

９ ８ ３．６ ０．０１３６０３ ０．９２８４３

１１ １２ ３．２ ０．００６５５４ ０．９８７４０１

１０ １７ ３．４ ０．００６２７５ ０．９９０８６

１０ １５ ２．８ ０．００５９８９ ０．９９２５１

１２ １０ ３．０ ０．００５２４０ ０．９９４２６

１０ １６ ３．０ ０．００９２４４ ０．９６６２４

８ １１ ３．６ ０．０１２３５８ ０．９４００８

９ １２ ３．４ ０．０１２１６５ ０．９５２１６

５ １０ ３．０ ０．０１１６１９ ０．９５７３２

８ １２ ３．２ ０．０１１３１０ ０．９６９０７

７ ５ １．２ ０．０１４６０３ ０．９３１８５

６ ５ ２．５ ０．０３６４９５ ０．４４９３３

９ １１ ３．４ ０．０１２００８ ０．９５３９１

９ １１ ２．６ ０．０１１９９４ ０．９５４０２

９ １２ ３．０ ０．０１１４３５ ０．９５８２６

７ １２ ３．２ ０．０１０２０２ ０．９７３８４

５ １１ ３．４ ０．０１３５２７ ０．９４１１０

９ １７ ３．０ ０．０１６９１３ ０．９０８６８

９ １１ ３．４ ０．０１１７６７８ ０．９６３４４

９ １１ ２．６ ０．０１１７５４１ ０．９６３５６

９ １２ ３．０ ０．０１１２０６３ ０．９６７８４３

７ １２ ３．２ ０．００９８９７ ０．９８３５７

１３ １７ ３．４ ０．０１３１１１ ０．９４６２７

９ １３ ２．６ ０．０１５５０８ ０．９２２９６

５５５３
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图３ 样品第一和第二主成份的分布

Ｆｉｇ．３ Ｓｃｏｒｅｐｌｏｔｏｆｆｉｒｓｔａｎｄｓｅｃｏｎｄｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

给出的是光谱不同预预处理方法（卷积平滑、傅里叶

变换、一阶变换、二阶变换、不同尺度小波变换和小

波包变换）处理后的云芝近红外光谱建立的ＮＩＲＳ

ＲＢＦＮＮ模型经过优选后的结果。

从表２中可以看出，对云芝蛋白含量分析

ＮＩＲＳＲＢＦＮＮ模型的结果表明卷积平滑和傅里叶

变换的光谱同样表现出了一定的优势，ＳＧＳ光谱当

模型参数为（１２１５１，３．０），对云芝蛋白的含量分析

模型的犜ＲＭＳＥＣＶ＝０．００６０８２，犚ｃｖ＝０．９８６４７。一阶变

换和二阶变换建模的结果不比原始光谱更有优势，

可能是数据处理的过程中光谱的信息也被消除了。

对云芝多糖的含量建立模型的结果表明卷积平滑和

傅里叶变换的光谱表现出了一定的优势，ＦＦＴ光谱

分析模型建立结果中模型的犜ＲＭＳＥＣＶ＝０．０１１３１０，

犚ｃｖ＝０．９６９０７。分析近红外光谱经小波变换和小波

包变换后的重构光谱对云芝蛋白分析的建模，结果

中可以看出当分解尺度从３到６时，校正模型的结

果变好，犜ＲＭＳＥＣＶ从０．００６６５４减小到０．００５３２０；校正

集的相关系数犚ｃｖ从０．９８５４３增加到０．９９２２８。但

是当小波变换的分解尺度从６再加大时，犜ＲＭＳＥＣＶ变

大，同时校正集的相关系数也相应的减少。在小波

变换和小波包的分解光谱在云芝多糖分析建模中出

现了同样的效果，当取得分解尺度为６时，建模效果

最好。表明多尺度分析的小波变换和小波包变换在

近红外光谱的去噪分析中，存在合适的尺度可以对

原始光谱进行信噪比的最大提取。提取尺度较小时

虽然能够消除部分噪音提高信噪比，但是建立的模

型不能达到最优；提取尺度过大时，光谱的有用信息

也遭到了破坏。云芝多糖和蛋白的含量测定校正模

型均以小波包分解的６尺度重构光谱为最好。得到

的对云芝多糖的最优分析模型为 ＷＰＴＮＩＲＳ

ＲＢＦＮＮ（７１２１，３．２），此 时 模 型 的 犜ＲＭＳＥＣＶ ＝

０．００９８９７，模型的校正集相关系数犚ｃｖ＝０．９８３５７；对

云芝蛋白含量分析的最优的模型为 ＷＰＴＮＩＲＳ

ＲＢＦＮＮ（１２１０１，３．０），此时模型的 犜ＲＭＳＥＣＶ ＝

０．００５２４０，模型的校正集相关系数犚ｃｖ＝０．９９４２６。

３．３．５　最佳云芝蛋白多糖分析模型的外部检验

使用预测集的１２个云芝样本进对建立的最佳

模型进行检验，结果如表３所示。

表３ 最优ＲＢＦＮＮ模型的预测结果
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　　在最优的 ＷＰＴＮＩＲＳＲＢＦＮＮ模型中，对多糖

的预测集预测中最优模型的犜ＲＭＳＥＰ和犚ｐ 分别为

０．００９０９和０．９８２８３；对蛋白的预测集预测分析中，模

型的犜ＲＭＳＥＰ和犚ｐ分别为０．００９９８和０．９８２４６。

３．３．６　最佳模型的重现性实验

随机选取校正集中的样品，按１．３所述方法在

不同时间扫描其ＮＩＲＳ光谱１０次，并应用所建的最

佳模型对样品中蛋白和多糖含量进行预测，１０次扫

描结果所得的相对标准偏差（ＲＳＤ）值分别是蛋白为

０．１２５％、多糖为０．２１６％。由此可见，该方法具有

良好的重现性。

３．３．７　最佳模型的回收率实验

对预测集的１２个样品分别利用最优的模型进

行云芝蛋白和多糖含量的分析，得到最佳的模型计

算结果，并与真实的含量比较，计算回收率，结果表

明预测模型对预测集的蛋白和多糖样品的平均回收

率分别为１０１．０８６５％和１０１．６０３８％。结果表明应

用 ＷＰＴＮＩＲＳＲＢＦＮＮ所建的最佳模型分别预测

云芝多糖和蛋白含量其误差较小，平均回收率接近

１００％。

４　结　　论

以药用真菌云芝的活性成分蛋白和多糖为研究

对象，采用卷积平滑，傅里叶变换、一阶变换、二阶变

换、不同尺度小波变换和小波包变换对光谱进行预

处理。并对处理后的光谱进行了主成份的提取，结

合径向基神经网络的参数优选，完成了云芝的活性

成分蛋白和多糖近红外光谱定量分析模型的建立。

实验中小波包变换的６尺度分析建立云芝蛋白和多

糖的近红外光谱径向基分析模型达到最佳。对模型

６５５３



１２期 张益波等：　近红外光谱结合径向基神经网络在云芝菌丝体无损分析中的应用

的径向基神经网络参数进行了优选，得到最佳模型。

最佳模型对预测集研究的预测均方根误差犜ＲＭＳＥＰ和

预测集相关系数犚ｐ 表明，最佳近红外光谱径向基

网络模型具有较强的预测性能，完全满足常规药用

真菌云芝分析的精度。重现性和回收率实验结果为

此模型的进一步扩展和替代常规方法的应用，实现

药用真菌的绿色、无损和快速分析具有重要的意义。
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