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　 　 对嗜酸乳杆菌、变异链球菌和保加利亚乳杆菌这三种菌的荧光光谱进行研究，发现在紫外光的激励下，益生菌
溶液发出荧光．在最佳激发波长２９０ ｎｍ的激励下，荧光峰值在３００—６５０ ｎｍ范围内．采用小波变换对测得的１５０组
光谱数据进行压缩，压缩后每组数据由原来的１３４１个点减少为１６８个点，既保留了原图谱的特征，又提高了神经网
络的处理速度．径向基函数神经网络方法对压缩后的数据进行研究，对每种菌的４０组实验数据进行训练，在此基
础上对３０组未知数据进行识别．结果表明经过训练之后，径向基函数神经网络能够准确预测未知菌种．
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１ 引 言
益生菌是一类对人体有益的细菌，服用含有益

生菌的食品，可以帮助人体维持肠道菌丛的平衡，
保持人体的健康．益生菌的应用，取得了很好的医
疗和保健效果．为了更好地应用益生菌造福人类，
需要从多方面研究益生菌［１—４］．如何实现对益生菌
的快速精确的鉴别成为相关领域的学者关注的焦
点．传统的鉴别方法费时费力，增加成本，而快速的
益生菌鉴别，可以提高工业生产的效率，节约时间，
减少成本． ［５—８］荧光光谱技术具有灵敏度高、选择性
强、样品用量少、方法简便、能提供较多物理参数等
特点，是一种十分有效的光谱化学分析手段，在光
谱分析领域发挥着重要的作用［９—１２］． １９９６年美国的
Ｃｈｉｎ等［１３］对空气、水中传播的致病菌的荧光做了研
究，并开发出可以检测这些致病菌的荧光寿命和进
行初步鉴别的仪器；１９９８年德国的Ｓｔｅｐｈａｎ等［１４］对
海水中菌类的荧光激发、发射光谱与菌液浓度的关
系做了研究报道；２００３年Ｈéｃｔｏｒ等［１５］对三类细菌

的自发荧光光谱进行研究，并对三类细菌的荧光光
谱进行鉴别，以及使用主成分分析方法对菌种的荧
光进行分类，实验结果显示该方法相对传统的研究
方法有快速、容易实现、成本低等优点． ２００６年英国
的Ｅｌｌｉｏｔ等［１６］报道了水中浮游菌类的荧光光谱与温
度的关系，从温度对荧光强度、峰值位置的影响做
了具体研究．从以上报道中可以知道，荧光分析法
可用来研究微生物，同样也可研究益生菌．

径向基函数（ｒａｄｉａｌ ｂａｓｉｓ ｆｕｎｃｔｉｏｎ，简记为ＲＢＦ）
神经网络，是由Ｍｏｏｄｙ和Ｄａｒｋｅｎ于２０世纪８０年代
提出的一种神经网络，具有其他神经网络所具有的
自学习、自组织、自适应、高容错能力等优点，此外
ＲＢＦ神经网络还被证明能够以任意的精度逼近任
意的连续函数，因此ＲＢＦ神经网络在计算机科学、
自动化控制等领域有着广泛的应用，并取得了很好
的效果［１７—２１］．本文对嗜酸乳杆菌、保加利亚链球菌
和变异链球菌的荧光光谱进行研究，采用多功能光
谱仪测量三种不同菌溶液的荧光光谱；采用小波变
换的方法将数据进行压缩，减少了光谱的数据量，
保留了光谱的特征，节约了神经网络的处理时间；
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神经网络的应用实现了识别过程中的计算机化和
自动化，为快速、简便识别益生菌提供了一种全新
的方法．数据处理的结果表明将小波变换、ＲＢＦ神
经网络与荧光光谱相结合，对三种菌溶液的荧光光
谱进行鉴别，具有较高的精确度．

２ 实验部分

２ １ 仪器设备和测试条件
　 　 仪器设备：美国Ｒｏｐｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ公司的型号为
ＳＰ２５５８多功能光谱测量系统．

测试条件：测量范围３００—６５０ ｎｍ．积分时间为
２ ｓ，三个狭缝的宽度分别为３，２和１ ｍｍ．激发波长
采取２９０ ｎｍ，为细胞的最佳激发波长之一．
２ ２ 样品来源和处理
　 　 本工作选用三种益生菌：嗜酸乳杆菌、变异链
球菌、保加利亚乳杆菌．按照微生物的培养条件，将
菌种接种到ＭＲＳ（ｄｅ Ｍａｎ，Ｒｏｇｏｓａ ａｎｄ Ｓｈａｒｐ）培养
基中，培养１２ ｈ左右，将益生菌从培养基中离心洗
涤出来，放在生理盐水中，保存于４ ℃冰箱中待用．
２ ３ 实验方法
　 　 参考已有的文献可知，细菌溶液的最佳激发波
长之一是２９０ ｎｍ，荧光的范围为３００—６５０ ｎｍ，所以
本文选择的是激发波长为２９０ ｎｍ，荧光范围在
３００—６５０ ｎｍ的数据．鉴于数据过多，为了减少网络
训练的时间和避免可能发生的网络训练速度过慢，
采用小波变换对原始数据进行压缩．压缩前有１３４１
个数据点，压缩后有１６８个数据点．这样变量数大为
减少，既能提高训练速度，又能够保持原有的特征
峰．三种样品共１５０组数据，每种菌有５０组数据，其
中４０组用来训练，余下的１０组用来作预测．

３ 结果和讨论

３ １ 三种益生菌的荧光光谱比较
　 　 益生菌以细胞为单位，细胞中的物质相似，不
同菌液发出的荧光相互重叠，实验测得的三种菌液
的荧光光谱如图１所示．图中可以看出，三种菌在
３４０ ｎｍ附近都有一个峰值，在３５０—６５０ ｎｍ范围

内，变异链球菌和嗜酸乳杆菌在３８０ ｎｍ附近有一明
显峰值，但是保加利亚乳杆菌没有，它的峰值在４１０
ｎｍ附近．此外变异链球菌在４６０，５２０ ｎｍ附近还有
峰值，其他两种没有这种现象．传统的荧光光谱分
辨率低，选择性差，会产生很大的测量误差，加上三
种菌的光谱较为相似，导致识别困难．

图１　 三种菌的荧光光谱

３ ２ 小波变换对数据压缩
　 　 使用Ｍａｔｌａｂ ７ ０的内部函数ａｐｐｃｏｅｆ对光谱仪
采集到的数据进行小波变换，将原始的大量数据
（１３４１个数据点）进行压缩，压缩后的每组数据为
１６８个数据点．图２是根据压缩后的数据画出来的，
与图１相比可以发现，压缩后的数据保留了原来光
谱中的特征峰，但是压缩后的数据大量减少，可以
方便后续的处理工作［１９，２２，２３］．

图２　 小波变换压缩后的数据图

３ ３ 径向基函数神经网络训练
　 　 在运行程序前，为了统一量纲，有助于数据分
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析和网络训练，分别对光谱数据进行归一化，为了
加快径向基函数神经网络的收敛及保证网络的稳
定性，界定输入和输出值均在［０，１］的范围内，归一
化公式为：

Ｄ′ｉ ＝
Ｄ ｉ － Ｄｍｉｎ
Ｄｍａｘ － Ｄｍｉｎ

， （１）
其中Ｄ ｉ 为归一化前数据，Ｄｍｉｎ为训练数据的最小
值，Ｄｍａｘ为训练数据的最大值，Ｄ′ｉ为归一化后的数
据．将归一化后的数据使用Ｍａｔｌａｂ中的ｎｅｗｒｂ函数
进行网络训练，经过调试后得到目标误差为ｅｇ ＝
０ ０００１，ＲＢＦ分布常数ｓｃ ＝ １时训练的结果较好．设
定三种菌输出值分别为：嗜酸乳杆菌为０，保加利亚
乳杆菌为０ ５，变异链球菌为１．

从三种菌的光谱中各选十组数据作为预测集，
采用Ｍａｔｌａｂ编程，调用Ｍａｔｌａｂ自带函数ａｐｐｃｏｅｆ和
ｎｅｗｒｂ进行小波变换以及网络训练．设定目标误差
为０ ０００１，采用Ｍａｔｌａｂ程序进行训练．图３为训练
的误差收敛曲线，图中曲线ａ为使用原始数据训练
所得的结果，ｂ是使用小波压缩后的数据，ｃ是目标
误差．由图可得，ａ曲线训练次数多，而且结果没有
收敛．而曲线ｂ训练次数少，收敛性好．在本文的训
　 　 　 　 　 　

练条件：ｅｇ ＝ ０ ０００１，ｓｃ ＝ １下，使用原始数据，神经
元迭代次数Ｎ ｎ ＝ ５５，平方和误差ＳＳＥ ＝
０ ０００１４９３６６总时间为１３ ６０ ｓ．使用压缩后的数据，
Ｎ ｎ ＝ ２５，ＳＳＥ ＝ ０ ００００９３５１８８，总时间为１ ７１ ｓ，很
大程度上节约了总时间．所以使用小波压缩后的数
据可以提高速度，节约时间．

图３　 误差训练曲线

采用ＲＢＦ神经网络方法，对３０个未知菌种进
行预测．表１是对３０种菌预测的结果，由表中数据
可以看出预测的结果和实际的值符合得比较好，说
明ＲＢＦ神经网络用于菌种的识别结果十分准确．

表１　 １０组未知菌种的预测值和实际值

序号
嗜酸乳杆菌 保加利亚乳杆菌 变异链球菌

预测值 实际值 预测值 实际值 预测值 实际值
＃１ ０ ００１３ ０ ０ ４９９３ ０ ５ １ ００２５ １

＃２ ０ ００１６ ０ ０ ５００１ ０ ５ １ ００２５ １

＃３ ０ ００１４５ ０ ０ ５００４ ０ ５ １ ００２３ １

＃４ ０ ００２８ ０ ０ ５０００ ０ ５ １ ００２４ １

＃５ ０ ００５７ ０ ０ ４９９４ ０ ５ １ ００３２ １

＃６ ０ ００３８ ０ ０ ４９８７ ０ ５ １ ０００９ １

＃７ ０ ００３２ ０ ０ ４９９６ ０ ５ １ ００４０ １

＃８ ０ ００２３ ０ ０ ４９８９ ０ ５ ０ ９９９７ １

＃９ ０ ００４６ ０ ０ ４９９３ ０ ５ １ ００１７ １

＃１０ ０ ００２８ ０ ０ ５００２ ０ ５ １ ００１８ １

４ 结　 　 论
　 　 荧光分析法具有灵敏度高、简便快速、试剂需
求量少的特点，但对于都是以细胞为基本结构的益
生菌，它们的荧光光谱在较大波长范围内相互重
叠，传统的荧光光谱法识别起来比较困难．神经网

络由于其自身的特点，使其适宜处理大量的模糊数
据，但是由于荧光光谱数据非常多，采用小波函数
对数据进行压缩，这样不但保留原光谱数据的特
征，还能够加快了神经网络的运算速度．将小波分
析、神经网络应用到益生菌的鉴别中，使得鉴别更
加简便快速，而且精确度较高，该方法有望成为菌
种鉴别的一种有效手段．
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