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摘  要: 为了更好的了解食品微生物学预测模型的基本内容, 探讨数学模型在预测微生物学中的

作用, 达到提高食品卫生检测效率, 保证食品质量安全的目的, 本文以文献综述形式, 简要概述

了预测微生物学一级、二级和三级模型的含义与内容。并在此基础上, 着重介绍了全球范围内已

经成功推广使用的多种三级模型, 阐述了它们的研究背景、研究进展、使用方法, 分析了各种模

型存在的优缺点, 可为实际应用中选择合适的模型提供参考。在比较使用不同种类模型后, 发现

Baranyi & Roberts、响应面和 ComBase 模型在各级模型中具有更好的使用价值。  
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Abstract: Predictive food microbiology is an emerging multidisciplinary area of microbiology. For the pur-
pose of understanding the basic principles of predictive food microbiology, studying the usage of mathemat-
ics model in predictive microbiology, improving the efficiency of food sanitary detection and guarantee the 
food safety, this paper provides a review on different sorts of predictive model with emphasized on the terti-
ary model. It is included that the classifications of global modeling, research background, recent advances, 
operation approaches and also the analysis and evaluation of these models, which could be helpful for prac-
tical use. Baranyi & Roberts, Response surface, ComBase models are better than the others models.  
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预测食品微生物学(Predictive Food Microbiol-

ogy)是一门在微生物学、数学、统计学和应用计算

机学基础上建立起来的新兴学科[1]。它的主要研究

方向是设计一系列能描述和预测微生物在特定条件

下生长和存活的模型。它根据各种食品微生物在不

同加工、储藏和流通条件下的特征数据, 通过计算

机处理, 判断食品内主要致病菌和腐败菌生长或残

存的动态变化, 从而对食品的质量和安全性做出快

速评估和预测[2]。预测微生物模型是管理食品安全

的重要工具, 它为 QMRA(Quantitative microbial risk 

assessment)和 HACCP(Hazard Analysis Critical Con-

trol Point)提供了科学的依据[3]。 



590 微生物学通报 2008, Vol.35, No.4 

  

http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

本文通过文献综述, 简要概括了微生物预测一
级、二级和三级模型的含义与内容, 对全球范围内
已经成功推广使用的多种三级模型进行了详细介绍, 
阐述了它们的研究背景、研究进展、使用方法以及

存在的问题。 

1  模型介绍 

食品预测微生物学中的数学模型被用作描述微

生物的生长、存活以及生活过程。一般情况下, 预

测模型是按数学模型来进行分类的。一级模型表征

一定生长环境和条件下微生物数量与时间的关系 ; 
二级模型描述环境因子的变化如何影响一级模型中

的参数; 三级模型是计算机程序, 是将一个或多个
一级模型和二级模型 , 整合成的计算机软件 [4]。

Whiting和 Buchanan(1993)[5]提出的模型分类系统将

模型分为一级、二级和三级模型。 Isabelle 和
Andre(2006)[6]改进了这种模型分类, 并在各级模型
下进行了选择性的举例（见表 1）。 

 
表 1  模型的分类 

Table 1  Classification of Models 

一级模型 
Primary models 

二级模型 
Secondary models 

三级模型 
Tertiary models 

Gompertz function Response surface models Pathogen Modelling Programme 

Logistic model Arrhenius model Growth Predictor 

Baranyi model Square root models Pseudomonas Predictor 

Rosso model γ-models Seafood Spoilage and Safety Predictor 

Monod model Z values ComBase 

D value of inactivation  Sym’Previus 

 

2  一级模型 

很多情况下, 同类微生物的生长情况可以用曲
线来描述, 曲线由三个部分组成：延滞期, 指数期和
稳定期。在微生物的生长过程中, 环境因素、食品
成分和微生物的生长阶段等因素, 都会对微生物的
生长产生影响。近年来, 主要常用的一级模型主要
包括线型模型、逻辑斯蒂克方程(Logistic function)、
Gompertz模型和 Baranyi & Roberts模型等。 

2.1  线型和 Logistic 模型 
线性模型的表述为： 

logN=A+kt 
logN是微生物在时间 t时常用对数值; A是随时

间无限减小时渐进对数值(相当于初始菌数); k是生
长速率。 

Logistic模型的表述为： 

y＝A /{1+exp[4μm(λ-t)/A+2]} 

y 是微生物在时间 t 时相对菌数的常用对数值, 
即 logNt/N0; A是相对最大菌浓度, 即 logNmax/N0; μm

是生长速率; λ 为迟滞期。一级模型使用简单方便, 
但对微生物生长预测的准确性不高, 适合在生长环
境和影响因素单一时使用, 在情况复杂时应考虑使

用其他模型代替。 

2.2  Gompertz 模型 
Gompertz方程式是双指数函数, 模型表述为： 

logN=A+C*exp{-exp[-B(t-M)]} 
logN 是微生物在时间 t 时常用对数值; A 是随

时间无限减小时渐进对数值(相当于初始菌数); C是
随时间无限增加时菌增量的对数值; B 是在时间 M
时相对最大生长速率; M 是达到相对最大生长速率

所需要的时间[7]。 
较早研究认为, 线形模型较适合描述低温条件

下微生物的生长; Logistic 模型和 Gompertz 模型则
比较适合描述适温条件下微生物的生长, 这是因为
较早的预测微生物学模型主要侧重于研究食品中病

原菌的生长。Gompertz 模型未考虑延滞期的影响, 
预测准确性存在问题。 

2.3  Baranyi & Roberts 模型  
Baranyi & Roberts模型(以下简称 Baranyi模型)

的表述为： 

max [ ( )]  min 0 min( ) k t B tN N N N e− −= + −

0

( ) [ / ]
t

n n nB t r r s ds= +∫  

N： t 时微生物数量 ; N0 ：0 时微生物数量 ; 
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Nmin：最小微生物数量; kmax：最大相对死亡率; r, s：
参数[8]。 

该模型只从细胞生长过程中的一个参数进行考

虑。第一个方程描述了微生物随时间的变化, 第二

个方程描述了微生物生理学阶段即生长延滞期。

Baranyi模型被广泛使用的原因有：使用方便; 动态

环境也可使用; 适合多种情况; 模型中的参数都具

有生理学意义[9]。 

在近年的微生物预测模型研究中, 更多的使用

Baranyi模型不仅仅是因为其更准确, 还因为该模型

更加的简单和实用。理论上, 预测的准确性是与参

数的多少相关的, 越多的参数越能准确的进行预测, 

但是参数过多, 必然导致模型使用不方便以及工作

量的增加, 而 Baranyi 模型则很好的协调了模型参

数和准确性之间的关系, 即能进行准确预测, 又只

使用较少参数。根据文献检索来看, Baranyi模型也

越来越广泛的使用在预测食品微生物领域。 

3  二级模型 

二级模型是描述环境因子的变化如何影响一级

模型中参数的模型(例如：Gompertz 函数中 A、B、
C 和 M)。二级模型主要包括：平方根模型(Square- 
root model)、阿留乌斯等式方程(Arrhenius relation-
ship)和响应面模型(Response surface model)。 

3.1  平方根模型 
平方根模型是用来描述环境因子影响的主要模

型, 简单的表达式为： 

min=b (T T )U −  

将一级模型求得的 U和对应的温度变量代入方

程式, 拟和出 b、Tmin值。将所得参数值代回原等式, 

即可得到温度对于最大比生长速率的影响[10]。 

平方根模型使用简单, 参数单一, 能够很好的

预测单因素下微生物的生长情况, 但是对于多个影

响因素共同作用的微生物生长预测则缺乏准确性。 

3.2  响应面模型 
当多种因素共同影响生长时, 响应面模型比平

方根模型复杂但却更有效。响应面模型可描述所有

影响因素和它们之间的相互作用。在延滞期和最大

生长速率相互独立的前提下, 离散二次方程和立体
模型被用作延滞期和最大生长速率的预测。在响应

面实验设计中, 必须先确定出温度范围、pH值等其

他必要参数; 其次, 超出实验设计之外的推衍都将
会导致错误的预测。最后, 在多于三个控制因素时, 
响应面模型会相对复杂[11]。 

国内文献在二级模型的使用上, 更多的使用平
方根模型, 而较少使用响应面模型, 这主要是由于
前者使用更简单, 后者数据量大, 处理分析复杂。但
从预测的准确性上看, 后者具有更好的准确性, 为
得到更好的预测结果, 可更多的采用响应面来进行
模型构建。 

4  三级模型 

三级模型是一种功能强大, 操作简便的微生物
预测工具, 可应用于食品工业和研究领域。三级模
型也称专家系统, 它要求使用者具备一定专业知识, 
清楚系统的使用范围和条件, 能对预测结果进行正
确的解读。三级模型的主要功能有：根据环境因子

的改变预测微生物生长的变化; 比较不同环境因子
对微生物生长的影响程度; 相同环境因子下, 比较
不同微生物之间生长的差别等。 

4.1  Growth Predictor 
Growth Predictor根据 Food MicroModel预测模

型 , 经过功能改进和数据扩增建立起来。Growth 
Predictor 的一级模型没有沿袭 Food MicroModel 曾
经使用的 Gompertz 模型 , 而使用了 Baranyi & 
Roberts模型。主要是由于 Food MicroModel所使用
的 Gompertz 模型过高估计了特定微生物的生长速
率; 此外, Growth Predictor用初始生理状态参数α0

代替了延滞参数λ。α0是一个介于 0 到 1 之间无量
纲的数字; α 0＝0时代表没有生长, 但延滞时间为无
穷; 而α 0＝1时则代表没有延滞, 微生物立刻生长[9]。

由于使用者很难提供初始生理状态参数值, 因此一
个初始生理状态参数的经验值被设定为默认值。 

尽管测定出延滞时间有利于数据处理和验证预

测模型, 而已知的定量数据却很少, 这是由于延滞
期不仅仅取决于当前的生长环境, 还取决于微生物
生长的整个过程, 特别是初始生理状态, 因此对这
方面的研究还受限于此而难于进行深入的研究。该

模型可在因特网上免费下载, 操作简单, 使用方便, 
适合研究者进行数据分析和结果参比。 

4.2  PMP 
PMP (Pathogen Modelling Program)由美国农业

部微生物食品安全研究机构开发, 包括 11种微生物
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的 35种模型。软件能够针对致病菌的生长或失活进
行预测, 预测包括一种或几种参数：恒定的温度、
pH以及水分活度。另外微生物还有第四种参数引入, 
如有机酸的种类和浓度、空气成分。但是 PMP所缺
乏的是波动温度下的生长和失活模型[12]。 

PMP 也可以在因特网上免费下载, 操作界面更
为人性化, 同样具有使用方便, 操作简单的特点。此
外该模型包括的微生物种类和影响因素与 Growth 
Predictor有重复, 也有补充, 两者可以配合使用。 

4.3  SSSP 
4.3.1  介绍：海产食品腐败和安全预测器(Seafood 
Spoilage and Safety Predictor, SSSP)是由丹麦水产研
究学院, 水产品研究所和信息技术工程所联合开发
的预测微生物模型。SSSP 是在 1999 年海产食品腐
败预测器(Seafood Spoilage Predictor, SSP)基础上改
进的扩展版本。SSP 是一个既包含动力学模型又包
含实验性相对腐败速率模型的综合模型, 这个综合
模型可对货架期进行预测[13]; 而 SSSP 由相对腐败
速率(Relative Rate of Spoilage, RRS)模型和微生物
腐败(Microbial Spoilage, MS)模型构成, 增强了对海
产品安全性的监控。 

SSSP 以 Logistic model 作为一级模型, square- 
root 和 polynomial models作为二级模型, 它可以对
新鲜或初加工的不同水产品的货架期及微生物生长

状况进行预测。SSSP功能包括：相对腐败速率模型, 
预测温度对货架期的影响; 特定海产食品中腐败菌
的生长模型; 一般模型, 改变模型中的参数使其适
用于不同类型的食品或细菌; 实测货架期或细菌生
长与 SSSP 预测结果比较模块; 预测冷熏鲑鱼中单
核细胞增生李斯特菌和腐败菌共同生长模型。此外, 
该软件还可预测恒温或波动温度下货架期和微生物

生长。 
4.3.2  相对腐败速率(RRS)模型：RRS 模型是根据
货架期数据建立起来的, 这些数据来自不同储藏温
度下的感观评定。模型不考虑不同温度下导致腐败

的反应类型, 利用这一优势 RRS可以被有效的应用
在一个更广的温度范围。RRS 可以预测不同温度下
食品的货架期, 用户只需提供已知产品某一温度下
的货架期, 就可使用 RRS预测其不同温度下的货架
期。RRS 模型并不依赖于已确定的腐败响应动力学
特性, 而可以用于更广泛的领域, 比如只有一种特
定腐败菌为优势菌的腐败中。此外, 在其他数量众

多的水产品中, 还有很多未知的因素也可以对 RRS
模型进行补充。 
4.3.3  微生物腐败(MS)模型：腐败水产品中微生物

的生长存在一些相对简单的模式, 可以此为依据应
用 MS 对货架期进行预测。众所周知, 在储藏水产
品时存在一些相当复杂的连续反应, 同时也是存在
一些基本模式的简单反应。比如, 酶的催化反应和
化学反应通常会对水产品初期的新鲜造成破坏, 而
微生物则直接对水产品腐败和货架期起着决定   
作用。 

此外, 腐败反应和腐败微生物菌群在新鲜或者
保藏初期的水产品中很容易受到储藏条件的影响 , 
这种腐败过程的动力特征使微生物腐败模型的发展

受到了限制, 并影响了在使用时对货架期的准确预
测。但是, 特定腐败菌 (Specific Spoilage Organisms, 
SSO) 被定义成总菌群中对产品的腐败起决定作用
的优势菌, SSO 这一概念的引入可以使微生物腐败
模型得到明确表达[14]。通过对简单的 SSO概念推论, 
货架期预测可以被表征为：SSO 在一种产品中的起
始浓度, SSO 的生长速率和产品在最小腐败水平时
SSO的浓度。 

SSSP 较 SSP 更为全面, 操作界面更为人性化, 
使用方便简单, 通过因特网可免费获取, 该模型还
可以自己设定新的微生物和影响因素, 使用者在使
用软件的同时也在不断的完善和补充该模型, 是一
种交互性模型。使用者可以根据自己的情况用该软

件对自己的数据进行分析, 使研究者进行数据分析
和处理的周期减少, 提高了效率, 增加了数据分析
的准确性。 

4.4  Sym’ Previus 
Sym’ Previus 由法国农业和研究局主持开发 , 

提供给食品工业以及一些参与者进行决策制定。数

据库根据食品、微生物和环境各自的特点(包括 pH、
水分活度、培养条件、生产过程及保存条件等), 结
合致病菌污染食品能力和流行病学数据, 拟合出了
微生物的生长情况, 根据这些数据和模型可以获得
生长速率的预测模型。生长动力学模型可以被用来

评价一级模型的参数, 比如生长速率; 也可以用来
验证动力学的模拟情况。此外, 数据在综合多种特
定环境因素后, 还可以弥补模型中无法得到的信息, 
比如包装过程的影响, 在延滞期中的热力学影响。
Sym’ Previus模型采用了Rosso’s cardinal model作为
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二级模型。使用者可以从 3个不同的方面获得数据：
数据库; 模拟系统; 数据分析工具。Sym’ Previus不
仅仅提供数据库和数学模型, 更重视将数据总结整
合在一起, 并进行微生物学和统计学的专业研究。 

该模型由于多种要求而不能自由的从因特网上

下载, 因此在开放性上较其他模型差, 但是在全球
资源共享性越来越高的现在, 一种模型或者软件要
发展必然需要多方的关注和支持才行, 因此该模型
在未来也应该会通过不同的渠道开放给全球的科学

研究者。 

4. 5  ComBase 
4.5.1  模型简介：ComBase是由英国食品标准机构
(Food Standards Agency)和食品研究协会(Institute of 
Food Reseach), 美国农业部农业研究服务机构
(USDA Agricultural Research Service)和下属的东部
地区研究中心 (Eastern Regional Research Center), 
以及澳大利亚食品安全中心(Australian Food Safety 
Centre of Excellence)联合开发的。 

ComBase 建立的目的是通过网络提供微生物在
食品环境中的响应预测。ComBase 数据库 (通过
ComBase Browser获得)是由成千上万的微生物生长
和存活率曲线组成的, 这些曲线和数据来自于已经
发表的文章和研究机构。根据这些微生物模型的数

据, 最终建立了 ComBase Predictor, 它可以用于工
业生产、学术研究和管理机构等领域, 其主要功能
有：可以保证某种新开发食品的安全性; 也可以用
作教学和研究使用; 还可以用于食品中微生物的风
险评估或者食品产业建立新标准的评估。 

1988年英国农业渔业和食品部门在一个协调计
划中收集特定致病菌生长数据, 从而建立起一个商
业化预测模型, 被称为 Food MicroModel。同时, 美
国也开发出类似 Food MicroModel 的模型 , 称为
PMP(Pathogen Modelling Program)。2003年 5月, 两
国将这两种预测微生物模型最终整合成了一个数据

库模型, 称为 ComBase。2003 年 7 月, 在法国举行
的第四届国际食品预测模型会议两国就网络提供

ComBase 免费使用达成一致并发布。这标志着全世
界的研究人员、风险评估人员、法律机构职员、食

品生产者和食品研发人员都可以免费的通过该系统

对数据进行有效快捷的评估, 并保证了国际食品贸
易的安全性。首先, 使用 ComBase将避免研究者之
间不必要的竞争; 其次, 可提高食品的质量和保证

食品的安全; 最后, 标准化的数据源可以减少食品
贸易中由微生物风险评估引起的潜在分歧。2006年, 
第二届国际微生物风险评估会议上, 澳大利亚食品
安全中心也正式加入 ComBase, 新版本的 ComBase 
Predictor也同时发布。 
4.5.2  使用方法：ComBase系统不仅能预测一种微
生物在一种环境条件下的生长情况, 还能预测一种
微生物在不同环境中的生长情况, 并且可以对这些
不同情况下的生长情况进行比较和分析。 

ComBase Predictor 不仅适用于恒温条件, 也适
用于波动温度。ComBase Predictor, 是一个根据关键
因素(温度、pH、盐浓度等)预测一系列致病菌和腐
败微生物的在线工具。它主要以温度、pH和盐浓度
为参数对微生物的生长和生存模型进行预测。有的

情况下, 还在预测模型中引入了第四种参数, 比如
二氧化碳或有机酸浓度。它最多可在波动温度下同

时对四种微生物响应进行预测。ComBase Predictor
采用 Baranyi 模型作为一级模型, 用标准二次多元
多项式函数来描述微生物生长对数期的二级模型。

在对数生长期的温度、pH和水分活度值用标准二次
多元多项式建模。最大特定生长速率是 ComBase 
Predictor主要的模型参数; 此外, 其他参数有“初始
生理学状态”。在使用数据库时, 已有一个经验值作
为默认被设定在模型中, 但 ComBase还是建议使用
者自己选择不同的初始生理学状态值输入到系统中, 
以观察其对生长曲线的影响。ComBase 提供了 19
种食品, 29 种微生物, 5 种环境因素的模型选择。
ComBase 特意标记出了每种模型已录入数据参考文
献的数量, 以方便使用者获知该类研究全球的进展
情况。 

用户可以通过选择关键点, 来预测一定环境下
某种食品中的特定微生物生长情况。使用者还可以

根据具体的情况对关键点的选择进行放缩, 选择关
键点越细致, 预测结果就会越准确。结果将以摘要
形式和详细形式两种方式呈现, 摘要形式根据食品
分类、温度、pH、水分活度、环境条件和食品来源, 
快捷的为使用者分类出所需数据。使用者如果需要

缩小搜索范围, 还可以通过排除一些记录来完成。
详细形式是数据与图形相结合的形式, 使用者可以
在线对其进行分析和预测, 也可以下载记录后再进
行分析和预测。 

结果分析处理可以通过 Predictor比对或 Fit the 
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Data 比对两种方式进行。Predictor 比对是指用
ComBase中培养基条件下的模型数据进行比对。Fit 
the Data比对是根据 ComBase包含的 5种模型中的
1种进行数据调整。 

总之, ComBase 不仅整合了多种三级模型的数
据, 更重要的是, 该模型将以前各自分开研究的科
学家联系到了一起, 从而更有效地使用了人力物力, 
对于预测微生物学的发展起到了很好的推动作用。

此外, 将模型数据和操作系统公开在因特网上供全
球科学家、研究者等共同使用, 也体现了当今世界
全球一体化的趋势和科学开放性的特点。 

5  小结 

根据不同的数学模型, 本文综述了一级、二级

和三级模型中常见的模型。模型的发展必然会朝着

实用性、开放性、人性化发展, 三级模型将不仅仅

是科学研究的重点和前沿, 更是科学与实际最紧密

的结合点。本文比较详细的介绍了当今世界上开发

最成功, 使用最广泛的一系列三级模型, 根据使用

情况, 简单评价了这些三级模型的优劣。在实际的

实验和使用过程中认为 Baranyi & Roberts、响应面

和 ComBase 模型在各级模型中具有更好的使用价   

值[15]。 

在预测模型的发展中, 全面准确, 简洁精炼的

用数学统计方法描述环境因素则是整个微生物预测

模型中最关键和最重要的问题。只有越好的描述环

境因素与微生物生长的关系, 该模型才越具有实用

价值。在食品领域, 由于食品材质的多样性, 以及各

种食品所特有的特征, 环境因素的变化和波动与微

生物生长的关系更加复杂, 给预测微生物学增添了

更多的不确定性。对这方面进行深入的研究, 具有

相当重要的意义。 

任何一种模型系统都必须不断地对数据进行扩

增, 才能更好地服务用户。整合已有数据和模型建

立起完善的三级模型是一项十分有意义的事业。国

内对于微生物预测三级模型的认识和开发还处于摸

索和起步阶段, 如何借鉴国外经验, 建立起一套自

己的完善预测系统也是当前迫切需要解决的问题。

同时, 在微生物预测上, 还有很多领域值得探讨、研

究和解决, 比如在延滞期的研究方面, 在多菌种混

合培养的预测方面, 在波动条件方面。 
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