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Od obrazu mikroskopowego
mikroorganizmu do modelu
matematycznego jego wzrostu
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From a microscopic image of a microorganism to the mathematical
model of its growth

Summary

The examples of the application of the data obtained from digital process-
ing and analysis of bacteria, yeasts and filamentous fungi microscopic images
for the purpose of formulating of segregated (morphologically structured) and
population models of their growth are presented in this article. In case of Hon-
or insignificantly differentiating microorganisms, such as bacteria or yeasts, the
digital analysis of their images is relatively simple and the application of the ob-
tained data is not very troublesome. In this case, the complicated, from the
point of view of morphology, mathematical models are rarely formulated. But in
case of filamentous microorganisms, due to complicated structures which are
developed in their cultivation, the mathematical description of their growth
without data which are obtained from image analysis, is at least not full, unless
false.
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1. Wstep

Cyfrowa analiza obrazu jest nowoczesnym narzedziem wyko-
rzystywanym w réznych dziedzinach wspéiczesnej nauki. W mi-
krobiologii i biotechnologii ma sie na co dzien do czynienia
z obrazem mikroskopowym badanego organizmu. Cyfrowa ob-
rébka i analiza takich obrazéw niesie zupetnie nowe mozliwosci
badania wlasciwosci obserwowanego mikroorganizmu. Zautoma-
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tyzowana cyfrowa analiza obrazu jest szczegdlnie pozyteczna, jezeli chcemy uzyski-
waé duze ilosci danych, ktére p6zniej beda stuzyly do modelowania matematyczne-
go wzrostu mikroorganizmu.

Celem rozwazan jest przedstawienie mozliwosci wykorzystania danych pocho-
dzacych z cyfrowej obrébki i analizy obrazéw mikroskopowych mikroorganizméw
do formutowania i weryfikacji strukturalnych modeli wzrostu mikroorganizmow.

2. Cyfrowa obrdébka i analiza obrazu

W najwigkszym skrécie przebieg procesu od uzyskania obrazu do sformutowa-
nia modelu matematycznego przedstawia sie nastepujgco. Najpierw uzyskaé nalezy
odpowiedni obraz mikroskopowy. Obraz moze pochodzi¢ z dowolnego typu mikro-
skopu. Jedynym warunkiem, jaki dany obraz powinien spetnia¢, jest odpowiednia ja-
kos¢ i oczywiscie mozliwos€ jego skalowania tzn. znana liczba pikseli obrazu odpo-
wiada okreslonej rzeczywistej diugosci. Kolejnym etapem jest cyfrowa obrébka
i analiza uzyskanego obrazu. Celem obrdbki obrazu jest usuniecie szumoéw, zakiocen
oraz zwiekszenie kontrastu pozgadanych obiektéw. W wyniku analizy obrazu uzy-
skujemy pewne parametry morfologiczne, charakteryzujgce wielkos¢ obiektu, jego
ksztatt lub kolor. Dla grzybdw nitkowych sg to najczesciej catkowita diugosc¢ strzep-
ki, liczba wierzchotkow {tips), pole rzutu obiektu [1]. Zmiany wielkosci parametrow
morfologicznych w czasie odzwierciedlajg zwykle kinetyke wzrostu mikroorgani-

Obrébka
obrazu

Parametry morfologiczne:
Catkowita dtugos¢ strzepki: It = 2550 pm
Liczba wierzchotkéw; 7

Dtugos¢ HGU: Ihgu = 360 pm/tip
Pole rzutu strzepki; 5280 pm

Rys. 1. Od obrazu mikroskopowego mikroorganizmu do modelu matematycznego jego wzrostu.
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Rys. 2. Schematyczny przebieg cyfrowej obrébki (image processing) i analizy obrazu (image analysis).

zmu i dzieki temu stuza nastepnie do sformutowania modelu wzrostu mikroorgani-
zmu. Na rysunku | przedstawiono schematycznie przebieg procesu od obrazu mi-
kroskopowego do modelu wzrostu mikroorganizmu.

Szczegotowy przebieg cyfrowej obrébki i analizy obrazu oraz narzedzia temu
stuzgce byly Juz omawiane [1]. W tym miejscu przypomnie¢ nalezy tylko schema-
tycznie kolejne etapy tego procesu (rys. 2). Obraz zapisany w pamieci komputera
Jest w pierwszym etapie poddawany obrdbce za pomocg filtrdw liniowych i nielinio-
wych oraz detektoréw brzegéw, a takze filtrow morfologicznych. Nastepnie, co naj-
wazniejsze, dokonuje sie segmentacji obrazu i pomiaréw obiektow. Zmierzona
wielkos¢ charakteryzuje dany mikroorganizm i niesie cenne informacje dotyczace
Jego budowy i/lub stanu fizjologicznego.

Przy modelowaniu wzrostu grzybéw nitkowych szczegodlne znaczenie odgrywaja
takie parametry morfologiczne. Jak catkowita dtugos¢ strzepki, liczba wierzchotkdw,
dtugosc rozgatezien, dtugosé Jednostki wzrostu strzepki HGU {hyphal growth unit)
oraz pole powierzchni rzutu strzepki. W przypadku stosowania barwienia réznico-
wego zardwno w Swietle widzialnym. Jak przy fiuorescencji istotng role odgrywa
réwniez zabarwienie strzepek moéwigce o whasciwosciach fizjologicznych danego
mikroorganizmu [1]. Pelny spis stosowanych parametréw morfologicznych mozna
znalez¢ w literaturze przedmiotu [1,2].
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3. Modele morfologicznie strukturalne wzrostu mikroorganizmow

Modele morfologicznie strukturalne wzrostu mikrorganizmoéw, a szczegolnie
grzybow nitkowych, dotyczg tych mikroorganizmoéw, ktore sg wykorzystywane na
skale przemystowa do biosyntezy metabolitow wtérnych takich, jak enzymy, czy tez
antybiotyki. Czasem réwniez biosynteza metabolitbw pierwotnych, niezwigzana
bezposrednio ze wzrostem biomasy, zalezy od stanu morfologicznego i fizjologicz-
nego grzybni [3].

Zaleznie od rodzaju danych wykorzystywanych do sformutowania strukturalne-
go modelu matematycznego wzrostu mikroorganizmu, dostepne w literaturze mo-
dele mozna podzieli¢ na modele wykorzystujace wytacznie parametry morfologicz-
ne oraz takie, ktére uwzgledniaja fizjologie mikroorganizmu. Na rysunku 3 przed-
stawiony jest schematycznie podziat morfologicznie strukturalnych modeli wzrostu
mikroorganizméw.

W 1995 r. Nielsen i Krabben zaproponowali ogélny, strukturalny model popula-
cyjny dla grzyboéw nitkowych [4]. Model ten definiuje funkcje rozktadu elementow
strzepek f(y,t), gdzie y jest pewna wlasciwoscia morfologiczng strzepki, np. jej
catkowitg dtugoscia, na réznych etapach rozwoju od kietkujacych spor az do ele-
mentoéw porozrywanych na skutek dziatania naprezen scinajgcych w bioreaktorze.

Tego typu modele nie ograniczajg sie
wytacznie do grzybéw nitkowych.

Rys. 3. Podziat segregowanych modeli morfologicznie strukturalnych wzrostu mikroorganizmoéw.
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Roéwnanie bilansowe tego modelu przedstawia sie nastepujaco;

agi, nt) ™ a a2y n (17NN, t)) + ~gb,,,,,..(It,n,z)-f(It,n,z)) =
dt ol, on iU
=h(,, n,z1t)-D f(, n,t)

gdzie qtip(lt,n,z) jest szybkoscig wydtuzania strzepek, a gbranch(lt»n,z) szybkoscig
tworzenia rozgalezien, natomiast h(lt,n,z,t) - jest szybkoscig tworzenia nowych
elementdw strzepek, jest ona suma szybkosci kietkowania spor hg(4,n,z,t) oraz
szybkosci fragmentacji grzybni hfjlt,n,z,t).

h(,,n,z,t)=h (l,,n,z,t)+ hf(l,,n,z,t) i)

W przytoczonych réwnaniach z jest wektorem warunkoéw srodowiskowych, w ja-
kich badany jest wzrost danych grzybéw nitkowych.

3.1. Model kietkowania spor

Opierajac sie na ogolnym modelu, Nielsen i Krabben [4] oraz Paul i wsp. [5] za-
proponowali prosty model procesu kietkowania spor. Proces kietkowania spor jest
najwczesniejszym etapem rozwoju grzybni: najpierw spora pecznieje wchtaniajac
wode, a nastepnie pojawia sie kietek. Przy zastosowaniu cyfrowej analizy obrazu
zbadanie tego procesu jest wzglednie proste. Nalezy obliczy¢, ile spor wykietko-
wato, a ile pozostato niezmienionych. Znajac te wielkosci, mozna znalez¢ funkcje
rozkladu analizowanych spor. Wyznacznikiem tego, czy dana spora jest aktywna,
czyli czy wykietkowata, jest parametr morfologiczny zwany kolistoscig obiektu. Wiek-
szos¢ spor grzybéw nitkowych jest okragla, zatem rzut spory na ptaszczyzne ma
ksztalt kota. Dla kola za$ kolistos¢ wynosi 1. jezeli kolistos¢ analizowanego obiektu
przekroczy 1,2, to dang spore mozna uzna¢ za wykietkowang [5].

Zmiana liczby spor w czasie opisywana jest funkcjg ich rozktadu:

Z—i =9g(z.Y) ®3)

Wprowadzajac kolejne parametry modelu, jak utamek zywych spor, yyiable. czas
rozpoczecia kietkowania, tj, czas, po ktérym zadna spora juz nie kietkuje, tf oraz
stezenie spor po inokulacji ejpore i korzystajgc z rozktadu statystycznego beta, pro-
ces kietkowania spor mozna opisa¢ réwnaniem:

a(z,b) 1 -t jezelitj <t <t

t) =
9 .y, 2) B(a.p) po zakoriczeniu kietkowania

4)
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gdzie znormalizowany czas kietkowania wyraza sie réwnaniem:

¢ =t ®)

Z rownan (4) i (5) wynika ze, proces kietkowania spor jest ograniczony w ramach
czasowych, jezeli czas procesu jest wiekszy od czasu zakonczenia kietkowania spor,
to w uktadzie nie przybywa juz nowych obiektéw, a zatem czion modelu ogdlnego
hg(lt,n,z,t) jest réwny zeru.

3.2. Model wydtuzania strzepek

Po zakonczeniu kietkowania w badanym uktadzie nie przybywa juz nowych ele-
mentow (t>tf), jednakze kazdy obiekt ulega zmianom, w wyniku wzrostu biomasy.
Przyjmijmy zatem, ze miarg wzrostu biomasy jest zmiana catkowitej dtugosci strze-
pek 4av w czasie, jest ona proporcjonalna do szybkosci wydtuzania sie strzepek
oraz ilosci rozgatezien ngv

dl.
dt

mqtip(‘t,av-z)
av T tip (6)

Wyznaczajgc szybkos¢ wydiluzania strzepek z réwnania (6) otrzymujemy:
) . dL,,, 1 0
tip('t,av.Z) =
gtip(tavz)=" "

Wiadomo réwniez, ze zmiana catkowitej dlugosci strzepek w czasie jest propor-
cjonalna do ich catkowitej dtugosci, a wspoétczynnikiem tej proporcjonalnosci po-
przez analogie réwnania wzrostu biomasy jest p(z).

dl,

1)
dt

taczac réwnania (7) i (8) i uwzgledniajac definicje diugosci jednostki wzrostu
strzepki HGU (9):

" HGU (9)
uzyskujemy zaleznosc:
qtipOt,av-Z) = P(2)- p(Z) (10)

Obserwacje mikroskopowe i analiza danych réwniez wykazaly, ze szybkos¢ wy-
diuzania strzepek jest limitowana ich catkowitg diugoscia:
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qtip(t,av-Z2)=I<,p"37™(2)- (11
stav + K,

Nielsen i Krabben podajg wartosci parametrow rownania (11) wyznaczone dla
Penicillium chrysogenum: kMp av = 10 pm/tip/h oraz = 60 pm [4].

3.3. Model rozgateziania sie strzepek

Szybkos¢ rozgateziania sie strzepek mozna okresli¢ jako zmiane liczby wierz-
chotkéw strzepek w czasie:
dn. _
a ~ 9
Dany fragment strzepki mozna traktowac jako odgatezienie, jesli jest on krétszy
od cafej strzepki:

,0t-2) 42

dn. 0 jezeli lj <1
1 branch P . (13)
dt . 12) 1] jezeli

1 branc

Poniewaz wzrost catkowitej diugosci strzepki 1" jest wyktadniczy, catkowanie
réwnania (13) w granicach od diugosci rozgatezienia lbranch do catkowitej dtugosci
strzepki 1"gv i od poczatkowej liczby wierzchotkéw no do Sredniej liczby wierz-
chotkéw ngv daje:

-no + arav - i (14)
P@)

W rozwazaniach tych nalezy zwrdci¢ szczeg6lng uwage na dwa istotne zagadnie-
nia. Po pierwsze, parametry morfologiczne wykorzystywane w réwnaniach modelo-
wych sg wartosciami $rednimi liczonymi zgodnie z odpowiednimi zasadami staty-
stycznymi z catego zbioru obiektéw [1]. Dzieje sie tak, gdyz zazwyczaj wzrost grzy-
bow nitkowych bada sie w réznego typu bioreaktorach i nie ma tu mozliwosci ob-
serwacji pojedynczych strzepek on-line. Problem uzywania $rednich wartosci para-
metréw morfologicznych mozna omina¢ i zastosowa¢ bezposrednie wartosci para-
metrow morfologicznych dla dokladnie pojedynczej strzepki, jezeli badanie kinety-
ki wzrostu prowadzi sie w mikrokomorze przeptywowej umieszczonej na stoliku
mikroskopu [6]. Niestety w przypadku takich badan traci sie mozliwo$¢ prowadze-
nia procesu w realnych warunkach. Po drugie, warto$ci szybkosci poszczegoéinych
zmian sg funkcjg wektora z, czyli warunkéw srodowiskowych. Zatem zaleznosci te
pozostajg prawdziwe tylko i wylgcznie w niezmiennych warunkach $rodowisko-
wych. Dlatego weryfikacje tego typu modelu nalezy prowadzi¢ w chemostacie [7].

Jezeli warunki srodowiskowe sie zmieniajg, np. stezenie substratu, to nalezy po-
szuka¢ odpowiednich zalezno$ci miedzy parametrami morfologicznymi, a steze-
niem substratu.
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3.4. Wplyw stezenia substratu na parametry morfologiczne

Uzywajac w swoich badaniach mikrokomory przeptywowej sprzezonej z mikro-
skopem i kamerg Spohr i wsp. [6] znalezli nastepujgce zaleznosci pomiedzy szybko-
Scig wzrostu strzepki a stezeniem substratu s:

- whasciwa szybkos$¢ wzrostu biomasy liczong dla pojedynczej strzepki

(15)
s+K.
- stala szybkosci wydtuzania strzepki
~tip,s,ma> (16)
mtip.S +S
- Stata szybkosci rozgateziania strzepki
(S) = k branch, s, max (17)

K branch,s

i wyznaczyli parametry kinetyczne przytoczonych rownan dla Aspergillus oryzae
w procesie biosyntezy a-amylazy na podtozu zawierajgcym glukoze jako zrédto we-
gla. Parametry te wynosity odpowiednio: maksymalna wtasciwa szybko$¢ wzrostu
pojedynczej strzepki pmax = 0,348 h ™ stala szybkosci wydluzania strzepki
ktip,s,;max == 75 (pm h)’’, Stata szybkos$ci rozgateziania kbranch,smax = 0,0016 tip (pm h)”
oraz state nasycenia = Ktip,s = Kbranchs = 3 mg Li [6].

4. Model stref fizjologicznych

Nielsen i Villadsen przedstawili podstawy teoretyczne modelu wzrostu mikroor-
ganizmu, uwzgledniajace jego podziat na pewne strefy fizjologiczne [7j. Przyjete zo-
stato podstawowe zatozenie, ze strefy sg wyrazone w postaci ich utamka Zq (macie-
rzowo Z), zatem prawdziwe jest rGwnanie:

e;z=i (18)

Bilans Q przedziatéw morfologicznych (fizjologicznych) ulegajagcych wzajemnym
przemianom w K reakcjach metamorfozy przedstawia sie woéwczas nastepujgco:

577=0 dlak=l,...,K (19)

q=I
gdzie 5kq jest wspodiczynnikiem stechiometrycznym reakcji metamorfozy. W postaci
macierzowej bilans ten przyjmuje postac:
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A Z=0 20

gdzie wymiary macierzy A -[KxQ)]
Wiasciwa szybko$¢ wzrostu biomasy w tych rozwazaniach przyjmuje postac:

(2i:
q=I
czyli jest sumg czagstkowych witasciwych szybkosci wzrostu poszczegoélnych stref.
Dodac¢ tutaj nalezy, ze szybkos$¢ wzrostu danej strefy q jest funkcjg warunkéw Sro-
dowiska. Przechodzac do bilansu szybkosci reakcji metamorfozy u:

ZStquUk =AqU dlag = 1,...Q 22

k=1

Sumarycznie uzyskujemy bilans dla pojedynczej strefy:
Ug -pZq (23)

gdzie pZq jest iloczynem uwzgledniajacym zmniejszenie stezenia danej strefy ze
wzgledu na przyrost biomasy.
Wreszcie dla catego mikroorganizmu réwnanie w postaci macierzowej przedsta-
wia sie nastepujgco:
U= A" + MZ-pZ (24)

Przy tym podejsciu do modelowania cyfrowa analiza obrazu moze réwniez do-
starczy¢ potrzebnych informacji. Wyznaczenie stref fizjologicznych na bazie obra-
z6w strzepek o ré6znym zabarwieniu jest wzglednie proste. Tutaj wystarczy oblicze-
nie pola powierzchni rzutu strzepki o danym zabarwieniu.

jednoczesnie nalezy w tym miejscu podkresli¢, ze model ten nie dotyczy wy-
tacznie grzybow nitkowych. Utamek strefy moze by¢ z powodzeniem interpretowa-
ny jako czes¢ populacji mikroorganizmoéw jednokomérkowych o pewnej whasciwo-
&ci fizjologicznej. Stad mozliwos¢ zastosowania tego podejscia do modelowania
wzrostu bakterii lub drozdzy.

4.1. Modele segregacji dla drozdzy

Drozdze, chociaz sg organizmami jednokomdérkowymi, to w czasie wzrostu
znacznie sie roznicujg ze wzgledu na proces paczkowania. W wyniku paczkowania
drozdzy powstaje komérka potomna, ktéra nie jest identyczna z komoérka rodzi-
cielskg pod wzgledem morfologicznym.

Cazzador i Mariani w 1990 r. [8] zaproponowali model dla kultury oscylujacych
drozdzy Saccharomyces cerevisiae. Catg populacje drozdzy podzielili oni na pacz-
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kujace Zj, i niepaczkujgce Z%. Jako parametr charakteryzujacy to, czy dana komoérka
sie podzieli, czy tez nie, uznali oni krytyczng mase komorki i znalezli empiryczng
zaleznosc¢:

1 ) SI 1f ]' - k“" A

mdiv(a..s) dvmin © (“dvmax  dvmin' 0 LK ]
L st-f ) I-k2

(25)
gdzie ag Jest wiekiem genealogicznym komorki.

Reakcje metamorfozy poszczegoélnych form morfologicznych drozdzy przedsta-
wi¢ mozna zestawem réwnan:

-Zb +Z% 0; ub hb' (26)

-Zu+Zb=0; u, =Kk,Z, 27

Roéwnania (26) odpowiadajg podziatowi komoérek, a réwnanie (27) tworzeniu
paczka. State szybkosci reakcji metamorfozy zostaty okreslone za pomoca réwnan:
h-1

) 29)

<y =1In ! (29)
InQl/(h-1))

gdzie: h = mdiv/imbud. czyli Jest stosunkiem masy krytycznej komorki dzielacej sie do
paczkujacej.

Prosty podziat catej populacji komoérek drozdzy na cztery kategorie, ktérego ce-
lem bylo oszacowanie stezenia biomasy w bioreaktorze pracujgcym w uktadzie do-
lewowym, zaproponowali Popova i Patarinska [9]. Komérki drozdzy zostaly podzie-
lona na komorki aktywne Cg, paczkujgce Cb, ostabione Cw i martwe Q:

C-C3 +Cb +c~ -fCg (30)

Pomiedzy nimi zachodzito pie¢ reakcji metamorfozy zgodnie ze schematem:
(3i:
Chociaz ten model nie uwzgledniat wielu istotnych czynnikéw wptywajgcych na
wzrost drozdzy. Jakim Jest chociazby sktad poditoza, to dobrze on oddaje idee po-

dziatu catej populacji komorek na grupy charakteryzujgce sie pewnym stanem fizjo-
logicznym.
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4.2. Modele stref fizjologicznych dla grzybéw nitkowych

Najstarszym podzialem strzepki na strefy fizjologiczne jest, proponowany przez
Nielsena i Villadsena i opierajacy sie na wczesniejszych zatozeniach Megee i wsp.,
podziat na komorki wierzchotkowe {apical cells), podwierzchotkowe (subapical cells)
i strzepkowe (hyphal cells). Pokazane jest to na rysunku 4a.

Przykladem takiego podejscia jest morfologicznie strukturalny model wzrostu
i r6znicowania sie strzepek grzybni Aspergillus oryzae wytwarzajacej a-amytaze sfor-
mutowany przez Aggera i wsp. [11]. Wykorzystali oni dwa barwniki fluorescencyjne
Calcofluor White oraz 3,3'-diheksytokarbocyjanine, aby uzyska¢ nieco inny niz tra-
dycyjny podziat stref: na strefe wydluzania, obszar aktywny i strefe strzepkowg
(rys. 4b). Byto to mozliwe dzieki detekcji aktywnych mitochondriéw w najbardziej
aktywnych strefach za pomoca zastosowanych barwnikéw fluorescencyjnych. Zgod-
nie z wspomnianym bilansem sformutowany zostat model matematyczny (w zapisie
zamiast Z jako udziat strefy pozostaje x, jak zapisali to autorzy):

"l -1 0]
o -1 1] - 0 32)
L 1 o
strefa strefa strefa
strzepkowa podwierzchotkowa wierzchotkowa
b) strefa obszar aktywny strefa
strzepkowa wydtuzania

Rys. 4. Rozny podziat strzepek grzybéw nitkowych (na podstawie propozycji Nielsena i Villadsena
oraz Aggera i wsp., zmienione |7,11]).
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Od obrazu mikroskopowego mikroorganizmu do modelu matematycznego jego wzrostu
Szybkos¢ rozgateziania wyraza sie nastepujgcym réwnaniem;

jezeli —<
ks C. (33)

a(s + K, jezeli — > —
Cn

gdzie a - jest wspodlczynnikiem, a Cn - catkowitym stezeniem strzepek.
Szybkos¢ réznicowania sie grzybni jest wprost proporcjonalna do stezenia ob-
szaru aktywnego:
(34)

natomiast szybkos¢ wzrostu obszaru aktywnego to:

r k3S X, /c. ax. (35)
S+Kai xNe,N +Ks

Wiasciwa szybkos$¢ wzrostu biomasy jest zatlezna od udziatéw wszystkich stref
fizjologicznych:
H— (36)

Innym tego rodzaju modelem wzrostu i réznicowania sie biomasy jest model dla
Aspergillus niger, w procesie biosyntezy kwasu cytrynowego [12]. W tym modelu wy-
korzystana zostata metoda barwienia réznicowego strzepek grzybni za pomocag
btekitu metylenowego i fuksyny zasadowej wg Ziehla [13]. Uzyskane zostaly cztery
strefy fizjologiczne o r6znym zabarwieniu: strefa aktywna rosngca ,A”, strefa zwa-
kuolizowana ,B” oraz dwie strefy mato aktywne, strefa przejsciowa ,C” i strefa
witasciwie nieaktywnych komérek ,,D”. Poszczegolne strefy ulegaty reakcjom meta-
morfozy zgodnie ze schematem na rysunku 5 [1,12].

Ui= ki'z

Uo- komz > D

Uaw kM Zr

Rys. 5. Schemat reakcji metamorfozy grzybni Aspergillus niger w procesie biosyntezy kwasu cytryno-
wego (12).
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Bilans streffizjologicznych w postaci macierzowej przedstawiat sie nastepujgco:

-110 0 Pag 0 0 O
~ ]1-4 0 1 0 0 00
: +
dt 0o -1 10 0 0 00
0 O-11 0 0O
co w efekcie dawalo uktad réwnan bilansowych
dz
A —.u, -Uz +Z” "(Ma
dt
U] -Us -Zg 'p

dt

Czas (h)

(38)

(39)

Rys. 6. Poréwnanie danych eksperymentalnych i krzywych symulowanych w modelu stref fizjologicz-

nych dla Aspergillus niger w procesie biosyntezy kwasu cytrynowego [12],
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Od obrazu mikroskopowego mikroorganizmu do modelu matematycznego jego wzrostu

LU + 11. Zc (40)
dt
dz,
_— (41)
dt

Wiasciwa szybkos$¢ wzrostu biomasy wyrazata sie réwnaniem:
= -Za (42)

Oczywiscie réwnania te musza by¢ uzupetnione o réwnania bilansujace sktad
podioza, czyli substraty, biomase oraz kwas cytrynowy (tu nie pokazywane), gdyz pa
jest funkcja tych wielkosci. Poréwnanie danych eksperymentalnych dla poszczegol-
nych stref fizjologicznych z krzywymi symulowanymi przedstawione jest na rysun-
ku 6 [12].

5. Podsumowanie

Cyfrowa analiza obrazu pozwala na ilosciowe okre$lanie wkasciwosci mikroorga-
nizmow poprzez pomiar ich wielko$ci, ksztattu oraz koloru odzwierciedlajgcych od-
powiednio zmiany morfologiczne i fizjologiczne. Uzyskawszy te dane, mozliwe jest
ich wykorzystanie do formutowania i weryfikacji morfologicznie strukturalnych mo-
deli matematycznych wzrostu mikroorganizméw. Najczestszym obiektem w tego
rodzaju badaniach sa grzyby nitkowe, ale réwniez mozna wykorzystywa¢ omowione
techniki do modelowania wzrostu drozdzy, a takze bakterii.
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