广西农业农村产业振兴促进会团体标准
《百香果叶部病害人工智能识别与绿色防控技术规程》
编制说明（征求意见稿）

1、 项目来源
根据广西农业农村产业振兴促进会关于《广西农业农村产业振兴促进会关于下达2024年第X批团体标准项目计划》的文件精神，本标准由广西农业农村产业振兴促进会提出，贵州大学、广西壮族自治区农业科学院微生物研究所、西藏大学共同起草。
2、 项目背景及目的意义
1. 项目背景
百香果（Passiflora edulia Sims）是西番莲科（Passifloraceae）西番莲属（Passiflora）多年生常绿藤本植物。其花色独特、果实营养丰富、富含多种人体有益的物质。百香果还富含多种生物活性成分，如多酚、多糖、萜类化合物、类胡萝卜素、生物胺、生物碱、生氰苷、白皮杉醇、呋喃酮、香豆素等。因其具良好的经济效益与观赏价值，已逐渐成为我国优先发展的热门产业。现在广西、福建、云南、贵州及台湾等地均有种植。
但随着其种植产业的急速扩张，病害发生屡有报道，百香果病原微生物主要有真菌、细菌、线虫和病毒病。其中，真菌病害严重阻碍了百香果产业的发展，其病害在叶片、茎、果实均有发生。如镰刀属（Fusarium spp.）可引致百香果叶片、果实和茎基部发病，使百香果叶片出现褪绿黄斑，茎基部枯黄萎焉，植株死亡，果实腐烂和早落。在广西地区，藤仓镰刀菌（F. fujikuroi）引起百香果叶部病害；而轮纹镰刀菌（F. concentricum）导致果实和茎基部发病；链格孢菌（Alternaria alternata）引起百香果疮痂病，严重时常造成幼果落果或果形小，皮厚，味酸甚至畸形；喀斯特炭疽菌（Colletotrichum karstii）是百香果果实炭疽病的致病菌，其发病部位呈褐色凹陷病斑，造成其营养成分和商品价值下降，病果脱落。目前，针对百香果病害主要是施用化学农药进行防治，而农药的过量施用，也给百香果产业带来安全隐患。因此，寻找环境友好的高效低毒新型农药和防效持久的生物防治方法对百香果病害的防控也是非常重要的。
在现代农业生产中，作物病害的及时、准确识别与防控是保障农作物产量和品质的关键。传统的病害识别方法依赖于人工观察和经验判断，这种方法不仅耗时费力，而且受制于诊断者的专业知识水平和经验，往往难以做到早期、精确识别，错过了最佳防治时机。此外，一些病害症状在初期阶段表现不明显，更增加了诊断难度。因此，探索高效、准确的病害识别技术对于提升百香果叶部病害管理效率具有重要意义。近年来，人工智能（AI）技术，特别是深度学习和计算机视觉技术，在图像识别、分类领域取得了显著进展，为农业病害智能识别提供了新的解决方案。基于人工智能的病害识别系统能够自动分析病害图像特征，实现对病害种类的快速、精准识别，相比传统方法具有更高的准确率和效率。这一技术的应用，不仅能有效缩短病害诊断时间，还能减少对专业技术人员的依赖，为农业生产者提供及时的病害预警和防治建议，促进农业可持续发展。
2. 目的和意义
[bookmark: _Hlk164976728][bookmark: _Hlk169550968]传统病害识别方法依赖大量的人工对病害种类进行观察判断，但具有一定的局限性，难以满足现代农业的要求。因此，开发一套针对百香果主要病害的智能识别系统和绿色防控技术显得尤为重要。通过制定团体标准《百香果叶部病害人工智能识别与绿色防控技术规程》，结合先进的图像处理技术、深度学习算法以及大数据分析，构建病害特征数据库，通过训练模型来自动识别不同病害类型，并根据识别结果提出相应的防控策略。该技术可以及时发现并准确识别百香果叶部病害，从而能对症、适时、适量的使用农药。本标准不仅能够为百香果种植户提供一种实用的技术工具，助力病害绿色防控，还有望推动农业智能化进程，为其他作物的病虫害管理提供借鉴和参考。同时从叶内生境挖掘百香果球黑孢菌叶枯病生物防治资源，为基于微生态资源的百香果叶枯病的绿色防控奠定重要基础，具有重要的科学价值和应用前景。
3、 标准编制过程，包括标准制修订项目工作组的建立和开展的相关工作
由贵州大学研究和起草了《百香果叶部病害人工智能识别与绿色防控技术规程》草案，于2024年7月15日申请立项。通过立项后，本单位迅速落实人员组成了《百香果叶部病害人工智能识别与绿色防控技术规程》团体标准起草小组，起草小组根据近年来相关的我国百香果叶部病害防控相关标准的变化和修订情况，结合本单位对百香果叶部病害防控技术等相关研究成果以及百香果产业的现实情况，进一步修订和完善了《百香果叶部病害人工智能识别与绿色防控技术规程》的相关内容，形成了标准征求意见稿。
四、标准主要章节内容及确定依据
1. 百香果叶部病害图像采集与预处理
为实现百香果叶部病害的智能识别，本团队前往贵州、广西多处百香果种植基地采集了大量百香果叶部病害图像。其中包含百香果的多种病害，其部分样例如图1所示。一共采集了大约8247张病害图像作为百香果叶部病害识别数据集，然后按7：1：2的比率将数据分为训练集、验证集以及测试集。其中，训练集用于模型的训练，验证集用于模型的参数调优，测试集用于测试模型的最终性能。此外，在模型训练之前，需要将病害图像进行归一化、尺寸裁剪为224×224等操作以适应模型的输入。
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图1 百香果叶部病害样例
2. PFNet
本团队提出PFNet模型以实现百香果叶部病害的精准识别，模型结构如图2所示。PFNet由两个关键的模块组成，即分成混合尺度单元和坐标注意力模块构成。分成混合尺度单元是挖掘不同通道之间的关键线索从而更好的实现病害特征的提取。坐标注意力模块分别沿着两个空间方向聚合，使得模型能够抑制复杂背景，强调更显著的病害特征，从而提高病害的识别准确率。
PFNet实现百香果叶部病害具体的流程如下:
首先，在送入网络之前将图像的尺寸裁剪为224×224，同时进行归一化处理以适应模型的输入。然后，通过分成混合尺度单元进行关键病害特征提取，同时利用坐标注意力模块沿着空间方向进一步提高显著性病害特征的感知能力。接着，采用全局平均池化将特征进行整合。最后，将得到的高维百香果叶部病害特征送入分类器进行分类。
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图2 PFNet的模型结构
3. 分成混合尺度单元
分成混合尺度单元的结构如图3所示，它由分组迭代和通道调制两部分组成。








对于分组迭代的部分，假设输入特征图为。首先，采用1×1的卷积层增加输入特征的通道数量，然后沿着通道方向将其分为G组。然后，再采用卷积将第一组分为三组特征集。其中，第一组特征集被用于与下一组的集进行特征交互，另外两组特征集用于通道调制。例如：假设将通道分为组，特征图和特征图先进行级联操作，然后再对特征进行卷积和拆分，最后将特征图分为三个特征集。




对于通道调制的部分，特征集通过一系列的非线性变换后，会得到特征调制向量。然后，这个特征向量在对特征集进行加权。
最后，可以得到HMU模块的输出表达式：





式中，表示激活函数，表示BN层，表示卷积层。
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图3 分成混合尺度单元的结构
4. 坐标注意力模块
[bookmark: _Hlk144240257][bookmark: _Hlk130476465]注意力机制可以抑制复杂背景信息，凸显病害特征，从而提高识别精度。坐标注意力模块沿着两个空间方向分别聚合特征，沿一个空间方向捕捉远程病害特征信息之间的依赖性，沿另一个空间方向保留病害特征信息精确的位置信息，两个空间方向得到的特征图相辅相成，以减少田间复杂背景对病害特征提取带来的影响。坐标注意力模块的结构如图4所示。


设输入的特征图为，沿水平和垂直方向进行平均池化。可以得到两个输出（高度和宽度上的第个通道）:








式中，表示第个通道的输出，表示第个通道的输入。


然后，将这两个输出沿着通道方向拼接起来，再通过一个1×1卷积和非线性变换得到输出为：




其中，为对水平和垂直方向进行编码的中间特征图，表示还原率。





接着，根据沿着空间维度方向被分解成两个输出，分别为和。随后，再分别通过两个1×1卷积(和)进行变换，将其转化为与输入相同通道数的张量。这两个输出可以表示为：







式中，表示Sigmoid激活函数。和分别表示水平和垂直方向上的权重。
最后，模块输出表达式为：
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图4 坐标注意力模块的结构
5. 实验条件与评价指标
5.1. 实验条件
所有的实验均在Windows 11系统的主机完成，实验环境如下：显卡为NVIDIA GeForce RTX 3090，24G显存；处理器为Intel(R) Xeon(R) W-2235，32G；软件环境为Python 3.8.8和PyTorch 1.6.0框架。
超参数设置如下: 所有的模型均采用Adam优化器进行训练，初始学习率设置为0.001。训练的批次设置为64，一共迭代200轮。损失函数采用交叉熵损失函数。
5.2. 评价指标
采用准确率(Accuracy)用于模型性能的评估，计算公式如下：




式中，TP（Ture Positive）表示真正例,即实际中为正样本且被正确地分为了正样本。TN（Ture Negative）表示真反例，即实际中为负样本且被正确地分为了负样本。FP（False Positive）表示假正例，即实际中为负样本且被错误地分为了正样本。FN（False Negative）表示假反例，即实际中为正样本且被错误地分为了负样本。此外，模型的参数数量（Param）也被用于评估模型的性能，其值越低，代表性所占内存就越小。
6. 模型验证
表1显示了9个模型在百香果叶部病害测试集上的识别结果。与重量级网络Vgg16、ResNet34和EfficientNetV2 Small相比，所提出的PFNet实现了最佳识别精度（与Vgg16相比提高了15.35%，与ResNet34相比提高了12.74%，与EfficientNetV2 Small相比提高了1.94%）。而且，PFNet模型的参数数量比它们少了几十到几百倍。与轻量级网络GoogLeNet、DenseNet121、MobileNetV2、MobileNetV3 Large和ShuffleNetV2 1.0×相比，PFNet模型不仅准确率有大幅提升F1分数也得到了显著增高。尽管PFNet模型的参数数量略高于MobileNetV2和ShuffleNetV2 1.0×，但PFNet模型的准确率分别比它们高出了11.67%和9.02%。总的来说，PFNet模型在百香果叶部病害识别任务中的综合性能较好，可以为人工智能技术在百香果叶部病害识别任务中提供一定参考。
表1 不同模型在测试集的实验结果
	Model
	Accuracy
	F1-score
	Param(M)

	Vgg16
	0.8279
	0.8123
	134.29

	GoogLeNet
	0.8357
	0.8221
	5.98

	ResNet34
	0.854
	0.8832
	21.29

	DenseNet121
	0.8197
	0.8723
	6.96

	MobileNetV2
	0.8647
	0.8732
	2.23

	MobileNetV3 Large
	0.9051
	0.8821
	4.21

	ShuffleNetV2 1.0×
	0.8912
	0.9016
	1.26

	EfficientNetV2 Small
	0.962
	0.9157
	20.19

	PFNet
	0.9814
	0.9414
	2.37


7. 百香果叶部病害采集、分离、鉴定
以组织分离法从百香果感病样品中分离菌株。并用蔡司光学显微镜观形态及产孢情况等，并拍照记录，结合形态学特征，进行初步分类（图5）。菌落在早期呈白色，呈规则圆形，在马铃薯葡萄糖琼脂培养基上8天后变为黑色，菌丝蓬松。分生孢子单生、球形或略椭圆形、黑色、有光泽、光滑、无菌的、球形的，直径为 8.1 - 13.5 μm。分生孢子梗（5.2 - 9.9×4.4 - 7.2 μm）大多退化为分生细胞，并在菌丝上聚集成簇。分生细胞呈透明至浅棕色或黑色，球形至壶状或棍棒状。分离株的形态特征与Nigrospora属的描述相匹配。
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图5 由N. sphaerica WYR007引起的百香果叶枯病
A：叶片上的病害症状；B：马铃薯葡萄糖琼脂培养基上的 N. sphaerica WYR007 菌落；C： N. sphaerica WYR007 的菌丝和分生孢子。
利用基因组DNA试剂盒（Biomiga Fungal DNA Extraction Kit; CA, USA）提取DNA，用引物扩增条带并测序，再经NCBI数据库序列比对，对菌株进行分子生物学鉴定。使用MEGA 7采用最大似然法（1,000次）构建的系统发育树（图6）。结合形态学和分子生物学将菌株WYR007鉴定为球黑孢菌（Nigrospora sphaerica）。
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图6 基于ITS、TEF1-α和TUB构建多基因系统发育树
8. 百香果叶枯病分离物致病性测定
根据科赫氏法则，以纯化的菌落（直径=5 mm）回接至百香果叶片进行致病力验证。待其发病后，从发病组织中再次分离纯化菌株，并进行形态学和分子生物学鉴定，验证是否为相同的菌株，以确定接种病原菌的致病性。
9. 百香果叶内生细菌菌悬液的抑菌活性研究
从百香果叶片中共分离出44株内生细菌。根据16S rRNA基因的PCR扩增测序及在BLAST中进行同源性对比，对菌株进行初步鉴定。其中42个菌株分离物鉴定为芽孢杆菌（Bacillus spp.），其中27株菌株被鉴定为B. cereus，3株菌株鉴定为B. anthracis，2株菌株鉴定为B. subtilis，2株菌株鉴定为B. altitudinis，2株菌株鉴定为B. wiedmanni，2株菌株鉴定为B. thuringiensis，1株菌株鉴定为B. pumilus，3株菌株鉴定为Bacillus sp.。2株菌株鉴定为A. tumefaciens。通过44株叶内生细菌对球黑孢菌WYR007的对峙试验发现，其抑制率在0.00-75.35%（表2），其中11株叶内生芽孢杆菌的抑制率大于65%，分别是B. subtilis GUCC8、B. subtilis GUCC4、B. cereus GUCC9、B. cereus GUCC7、B. cereus GUCC1001、B. cereus GUCC11、B. cereus GUCC6、B. cereus GUCC2、B. cereus GUCC5、B. cereus GUCC10 和 B. cereus GUCC3（图7）。
表2 百香果的内生细菌分离物及菌悬液对N. sphaerica的抑制率
	分离菌株
	登录号
	相似菌株
	物种名称
	相似度（%）
	抑制率(%)

	GUCC1001
	OM004035
	CLY07
	B. cereus
	100
	69.463 ± 0.012 a

	GUCC2
	ON882051
	CLY07
	B. cereus
	100
	68.743 ± 0.002 a

	GUCC3
	ON882052,
	JCM 2152
	B. cereus
	100
	69.527 ± 0.001 a

	GUCC4
	ON882053
	ATCC 6051
	B. subtilis
	100
	71.163 ± 0.000 a

	GUCC5
	ON882054
	ATCC14579
	B. cereus
	100
	68.988 ± 0.002 a

	GUCC6
	ON882055
	ATCC14579
	B. cereus
	100
	67.550 ± 0.003 a

	GUCC7
	ON882056
	JCM 2152
	B. cereus
	100
	69.847 ± 0.007 a

	GUCC8
	ON882057
	ATCC 6051
	B. subtilis
	100
	75.353 ± 0.011 a

	GUCC9
	ON882058
	JCM 2152
	B. cereus
	100
	69.210 ± 0.002 a

	GUCC10
	ON882059
	JCM 2152
	B. cereus
	100
	69.043 ± 0.001 a

	GUCC11
	ON882060
	JCM 2152
	B. cereus
	100
	68.823 ± 0.003 a

	GUCC1011
	OM319531
	Gvt-Sh-12
	B. cereus
	100
	27.437 ± 0.040 e

	GUCC1012
	OM319532
	ATCC 14579T.112
	B. cereus
	100
	48.450 ± 0.030 b

	GUCC1013
	OM319533
	1910ICU267
	B. altitudinis
	100
	-

	GUCC1014
	OM319534
	HYSJ134
	B. anthracis
	100
	49.103 ± 0.037 b

	GUCC1015
	OM319535
	MSM-S1
	Bacillus sp.
	95.84
	-

	GUCC1016
	OM319536
	TS1
	B. cereus
	99.93
	31.550 ± 0.061 cde

	GUCC1017
	OM319537
	HYSJ134
	B. anthracis
	100
	49.017 ± 0.037 b

	GUCC1018
	OM319538
	MLS-3-7
	A. tumefaciens
	100
	-

	GUCC1019
	OM319539
	ATCC 14579T.112
	B. cereus
	100
	-

	GUCC1020
	OM319540
	NA161
	B. cereus
	100
	37.707 ± 0.038 bcde

	GUCC1021
	OM319541
	ER6
	B. wiedmannii
	100
	47.507 ± 0.045 bc

	GUCC1022
	OM319542
	NS26
	B. cereus
	100
	-

	GUCC1023
	OM319543
	HYSJ134
	B. anthracis
	100
	-

	GUCC1024
	OM319544
	XS 24-5
	B. cereus
	100
	-

	GUCC1025
	OM319545
	D51
	Bacillus sp.
	100
	-

	GUCC1026
	OM319546
	2
	B. thuringiensis
	100
	50.390 ± 0.212 b

	GUCC1027
	OM319547
	NS25
	B. cereus
	100
	25.537 ± 0.041 e

	GUCC1028
	OM319548
	LXJ11
	B. cereus
	100
	-

	GUCC1029
	OM319549
	MLS-1-10
	A. tumefaciens
	100
	-

	GUCC1030
	OM319550
	XS 6-4
	B.cereus
	100
	-

	GUCC1031
	OM319551
	DGT10
	Bacillus sp.
	100
	-

	GUCC1032
	OM319552
	4589
	B.cereus
	100
	30.023 ± 0.035 de

	GUCC1033
	OM319553
	K44
	B.cereus
	100
	47.070 ± 0.033 bc

	GUCC1034
	OM319554
	MP2B-4
	B.cereus
	100
	-

	GUCC1035
	OM319555
	2_T22
	B.thuringiensis
	100
	25.897 ± 0.047 e

	GUCC1036
	OM319556
	AM3
	B.cereus
	100
	41.840 ± 0.037 bcde

	GUCC1037
	OM319557
	FJAT-45863
	B.cereus
	99.93
	-

	GUCC1038
	OM319558
	41KF2bT.26
	B.altitudinis
	100
	-

	GUCC1039
	OM319559
	Gvt-Sh-12
	B.cereus
	100
	-

	GUCC1040
	OM319560
	PB4
	B.pumilus
	100
	25.537 ± 0.041 e

	GUCC1041
	OM319561
	EH20
	B.wiedmannii
	100
	49.140 ± 0.036 b

	HUCC1042
	OM319562
	LXJ74
	B.cereus
	100
	25.537 ± 0.041 e

	GUCC1043
	OM319563
	XS 24-5
	B.cereus
	100
	45.430 ± 0.063 bcd


[image: F:\发酵液\文1\biologic contral 图片\试验图111.tif]
图7 叶内生细菌对N. sphaerica的抑菌效果a: B. subtilis GUCC8, b: B. subtilis GUCC4, c: B. cereus GUCC7, d: B. cereus GUCC3, e: B. cereus GUCC6, f: B. cereus GUCC9, g: B. cereus GUCC11, h: B. cereus GUCC2, i: B. cereus GUCC5, j: B. cereus GUCC1001, k: B. cereus GUCC10, CK: control.
10. 拮抗内生芽孢杆菌挥发物与发酵液的抑菌活性研究
通过选取上述抑菌活性大于65%的菌株，检测其挥发物与发酵液对球黑孢菌WYR007的抑菌活性。实验结果发现B. subtilis GUCC8、B. cereus GUCC7、B. cereus GUCC5、B. cereus GUCC10、B. cereus GUCC2、B. cereus GUCC11和B. cereus GUCC6的挥发物对球黑孢菌具有抑制作用（图8A），此外，发现11株叶内生芽孢杆菌的发酵液均显示出对球黑孢菌菌丝的生长具有抑制作用（图 8B），抑制作用范围为8.55%-19.14%（图8C）。
[image: ]
图8 （A）：叶内生芽孢杆菌菌株的挥发物对N. sphaerica的抑制作用；（B）：叶内生芽孢杆菌发酵液对N. sphaerica的抑制作用；（C）：叶内生芽孢杆菌发酵液对N. sphaerica的抑制作用。数据表示为平均值±标准偏差。同一列中的不同字母表示具有统计学意义（p <0.05）a: B. subtilis GUCC8, b: B. subtilis GUCC 4, c: B. cereus GUCC7, d: B. cereus GUCC3, e: B. cereus GUCC6, f: B. cereus GUCC9, g: B. cereus GUCC11, h: B. cereus GUCC2, i: B. cereus GUCC5, j: B. cereus GUCC1001, k: B. cereus GUCC10, CK: control. 
11. B. subtilis GUCC4 和 B. cereus GUCC3 对百香果叶枯病的生物防治效果
盆栽试验设5个处理，包括筛选出的对百香果促生效果最佳的拮抗叶内生菌B. subtilis GUCC4和B. cereus GUCC3、代森锰锌（美国陶氏益农）、B. subtilis NCD-2（保定市科绿丰生化科技有限公司）及清水对照处理，每个处理设17个重复。在百香果每片叶上喷洒200 μL球黑孢菌WYR007孢子悬浮液（1×103 CFU/mL），7 d后将B. subtilis GUCC4（1×106 CFU/mL）、B. cereus GUCC3（1×106 CFU/mL）、代森锰锌（2.5 mg/mL）和B. subtilis NCD-2（1×106 CFU/mL）分别喷洒在百香果叶片上（每片叶子5 mL），此外，只接种球黑孢菌WYR007孢子悬浮液的百香果幼苗作为对照，每个7 d喷施一次，处理28 d后，测定百香果叶片的病害发生率。发现B. subtilis GUCC4、B. cereus GUCC3、代森锰锌、B. subtilis NCD-2处理的幼苗的发病率分别为42.76%、39.29%、37.39% 和 52.72%，而对照组为 75.45%（表 3）。与对照组相比，B. subtilis GUCC4、B. cereus GUCC3、代森锰锌、B. subtilis NCD-2降低发病率，分别为32.69%、36.16%、38.06%、22.72%。
表3 B. subtilis GUCC4和B. cereus GUCC3对百香果叶枯病的生物防治效果
	处理
	发病率（%）
	保护率（%）
	P

	CK
	75.45
	/
	/

	B.subtilis GUCC4
	42.76
	43.33
	0.000***

	B. cereus GUCC3
	39.29
	47.93
	0.000***

	Mancozeb
	37.39
	50.44
	0.000***

	B. subtilis NCD_2
	52.72
	30.12
	0.002**


12. 杀菌剂对百香果叶枯病的室内毒力测定
采用菌丝生长速率法测定不同杀菌剂对病原菌的抑制活性。采用十字交叉法测定菌落直径并计算抑制率、毒力回归方程和EC50值。结果如表4所示，五种药剂的EC50值均小于0.05，对球黑孢菌有较好的防治效果。五种药剂对球黑孢菌抑制效果从高到低的顺序为12.5%腈菌唑>50%丙环唑>1.5%苦参·蛇床素>25%吡唑醚菌酯>80%代森锌。
表4 不同药剂对病原菌影响
	药剂
	剂型
	毒力回归方程
	EC50 (mg/L)
	相关系数R

	12.5%腈菌唑
	乳油
	y=14.8152+3.084x
	0.0007
	0.9980

	50%丙环唑
	乳油
	y=19.1394+5.8098x
	0.0037
	0.9923

	1.5%苦参·蛇床素
	水剂
	y=12.0627+3.0282x
	0.0047
	0.9739

	25%吡唑醚菌酯
	悬浮剂
	y=9.0275+2.365x
	0.0198
	0.8982

	80%代森锌
	可湿性粉剂
	y=7.5116+1.7127x
	0.0342
	0.9853



五、国内外同类标准制修订情况及与法律法规、强制性标准关系，如采用国际标准或国外先进标准，应对采标情况进行说明
经查阅，目前国内尚未见颁布有关于百香果叶部病害人工智能识别与绿色防控技术的国家标准和行业标准。
本标准则是采用人工智能识别与绿色防控技术对百香果的病害进行提前、高效预测病害发生，并精准施药，基于已有数据，推荐适合生态环境的绿色防治方法。本标准相关技术尚未见有相应或相似的国家标准、行业标准和地方标准，具备创新性和可操作性。
六、重大分歧意见的处理经过和依据。
经过资料收集、编制起草人员的多次讨论、研究，共同起草了《百香果叶部病害人工智能识别与绿色防控技术规程》团体标准的征求意见稿。本标准在编写过程中没有重大意见分歧。
七、自我承诺
本标准内容与各项指标不低于强制性标准要求。	


《百香果叶部病害人工智能识别与绿色防控技术规程》
编制小组
[bookmark: _GoBack]2024年7月17日


oleObject3.bin

image5.wmf
{}

j

g


oleObject4.bin

image6.wmf
13

11

{}

k

g

=

¢


oleObject5.bin

image7.wmf
j


oleObject6.bin

image8.wmf
(1)

jG

<<


oleObject7.bin

image9.wmf
j

g


oleObject8.bin

image10.wmf
1

1

j

g

-

¢


oleObject9.bin

image11.wmf
2

1

[{}]

G

jj

g

=

¢


oleObject10.bin

image12.wmf
a


oleObject11.bin

oleObject12.bin

image13.wmf
3

1

[{}]

G

jj

g

=

¢


oleObject13.bin

image14.wmf
{

}

(

)

3

1

ˆ

G

ij

j

ffg

a

¢

=

æö

æö

éù

=+×

ç÷

ç÷

êú

ëû

èø

èø

%

ANT


oleObject14.bin

image15.wmf
A


oleObject15.bin

image16.wmf
N


oleObject16.bin

image17.wmf
T


image18.png
Xewyos
AUOD





oleObject17.bin

image19.wmf
x


image1.png




oleObject18.bin

image20.wmf
c


oleObject19.bin

image21.wmf
0

1

()(,)

h

cc

iw

Zhxhi

W

££

=

å


oleObject20.bin

image22.wmf
0

1

()(,)

w

cc

jh

Zwxjw

H

££

=

å


oleObject21.bin

image23.wmf
c

Z


oleObject22.bin

image24.wmf
c


image2.png
BRI — PRREARESRT — £IREEN — SEAREST

DHREEREST <« $IREESN « THRRERERT «— SHREEN

£FFY
piuktd

PIEED — PRRARERT — SIREEN —>

2k





oleObject23.bin

image25.wmf
c

x


oleObject24.bin

oleObject25.bin

image26.wmf
1

F


oleObject26.bin

image27.wmf
d


oleObject27.bin

image28.wmf
{

}

1

((;))

hw

fFconcatzz

d

=


oleObject28.bin

oleObject1.bin

image29.wmf
/()

CrHW

f

´+

Î

¡


oleObject29.bin

image30.wmf
r


oleObject30.bin

image31.wmf
f


oleObject31.bin

image32.wmf
/

hCrH

f

´

Î

¡


oleObject32.bin

image33.wmf
/

wCrW

f

´

Î

¡


oleObject33.bin

image3.wmf
ˆ

f


image34.wmf
h

F


oleObject34.bin

image35.wmf
w

F


oleObject35.bin

image36.wmf
(())

hh

h

gFf

s

=


oleObject36.bin

image37.wmf
(())

ww

w

gFf

s

=


oleObject37.bin

image38.wmf
s


oleObject38.bin

oleObject2.bin

image39.wmf
h

g


oleObject39.bin

image40.wmf
w

g


oleObject40.bin

image41.wmf
(,)(,)()()

hw

cccc

yijxijgigj

=´´


image42.jpeg
Concat + Conv2d |

Split

Conv2d ‘ Conv2d ‘

Re-weight

Output

Cx Ix W

C/rx 1% (W+H)

C/rx 1x (W+H)

Cx Ix W

CxIx W




oleObject41.bin

image43.wmf
TPTN

Accuracy

TPFPTNFN

+

=

+++


oleObject42.bin

image44.wmf
2

1

2

TP

Fscore

TPFPFN

-=

++


image4.wmf
1

{}

G

jj

g

=


image45.png




image46.png
- Nigrospora lacticolonia CGMCC 3.18123

99 [~ L Nigrospora osmanthi CGMCC 3.18126

— Nigrospora aurantiaca CGMCC 3.18130
Nigrospora camelliae-sinensis CGMCC 3.18125

_moEq;gmspm pyriformis CGMCC 3.18122

Nigrospora sphaerica LC13527

57| Niarospora sphaerica LC12083
29~ Nigrospora sphaerica WYR007
Nigrospora sphaerica L C12082

005

Arthrinium malaysianum CBS 102053




image47.tiff




image48.tiff
g
g
H
2
H
H
£
H
3





