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摘  要：【目的】研究不同浓度和不同温度条件下金黄色葡萄球菌接种在熟鸡肉中的生长情况，

比较 3 种常见预测模型拟合的准确性，选择最适合的预测模型建立一级和二级模型，为进一步

探讨建立三级模型提供数据基础。【方法】测定浓度为 102、103 和 104 CFU/g 的金黄色葡萄球

菌接种在 15−36 °C 熟鸡肉中的生长数据，使用 Matlab 软件分别建立修正的 Gompertz、Logistic

和 Baranyi 模型，通过比较残差和拟合度(RSS、AIC、RSE)选择最优模型，并且拟合出生长参

数(迟滞期、最大比生长速率和最大细胞密度)，在此基础上通过响应面方程建立二级模型。最后

对模型的可靠性进行了内部和外部实验验证。【结果】36 °C 和 29 °C 条件下，修正的 Gompertz

模型最适合；22 °C 和 15 °C 条件下，最适合模型按接种浓度依次为修正的 Gompertz、Logistic

和 Baranyi 模型，综合考虑，最优模型选择修正的 Gompertz 模型。通过计算预测标准差(%SEP)、

平方根误差(RMSE)、准确性因子(Af)和偏差因子(Bf)对建立的二级模型进行数学检验，检验结

果均在可接受范围内。【结论】用修正的 Gompertz 方程和响应面方程建立的一、二级预测模型

可以为建立三级模型提供有效、精确的基础。 
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Model for predicting Staphylococcus aureus growth in  
cooked chicken 

HU Jie-Yun1  LIN Lu1  WANG Tong1  CHEN Min2  YAN Wei-Ling1* 

(1. Shanghai Food Research Institute, Shanghai 200235, China) 
(2. Shanghai Municipal Center for Disease Control and Prevention, Shanghai 200336, China) 

Abstract: [Objective] To investigate the growth of Staphylococcus aureus in cooked chicken at 
different incubation temperature and initial inoculating level, three common predictive models were 
compared and the best-fit one was chosen to build the primary and secondary model, the result of this 
study could be applied to develop the tertiary model, from which the density of the S. aureus at any 
time in cooked chicken can be calculated from any combination of temperature and initial inoculating 
level. [Methods] The S. aureus strain was inoculated into cooked chicken under various initial 
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concentrations of 102, 103, 104 CFU/g and stored at 15, 22, 29, 36 °C. The number of colonies was 
counted by 3M Petrifilm™ Staph Express Count Plate. The modified Gompertz model, modified 
Logistic model and Baranyi model for describing the growth of S. aureus were established by using 
Matlab software. The best model was chosen by comparing the residuals and the goodness-of-fit 
[Residual Sum of Squares (RSS), Akallke Information Crlterlon (AIC), Residual Standard Error 
(RSE)]. The growth parameter (lag phase, maximum specific growth rate and maximum population 
density) were then obtained from the best model. The secondary model was set up by using response 
surface equation. Finally, the reliability of the model was verified by internal and external validation. 
[Results] At 36 and 29 °C, the best choice to describe the growth of S. aureus was modified Gompertz 
model at all initial inoculating level. At 22 and 15 °C, the most suitable model is modified Gompertz 
model, modified Logistic model and Baranyi model successively according to the initial inoculation 
level. By comprehensive considerations, the modified Gompertz model was thought of the optimal 
primary model. The secondary model was verified by calculating the standard error of prediction 
(%SEP), Root-Mean-Squares (RMSE), Accuracy factor (Af) and Bias factor (Bf), the results of 
verification were all within acceptable range. [Conclusion] The modified Gompertz model coupled 
with response surface model could provide a useful and accurate basis to develop the tertiary model. 

Keywords: Cooked chicken, Staphylococcus aureus, Prediction Model 

鸡肉加工产品具有低脂肪、高蛋白、低胆固

醇等特点，且富含人体所必需的多种营养，因而

越来越受到消费者的青睐。联合国粮食与农业组

织认为：2016 年之前，全球鸡肉类产品消费量将

以每年 2.0%的速度增长，然而各国之间贸易及运输

链的迅速发展也加大了动物疾病蔓延的危险性[1]。

在我国市场上的传统特色熟鸡肉制品的制作和销

售过程中，由于环境卫生、加工工艺、贮藏及销

售条件等影响，极易被食源性致病菌污染 [2]。

2013−2014 年的上海市肉类食品抽样调查结果表

明：鸡肉类产品中金黄色葡萄球菌的检出率最高可

达 32.9%[3]。金黄色葡萄球菌作为我国三大食源性

致病菌之一，广泛存在于自然环境中，对各种理化

因素都有较强的抵抗力，且易污染肉类食品；当金

黄色葡萄球菌数量达到一定的数量级，可能会产生

肠毒素，增加了潜在的食物中毒风险[4]。因此，无

论在发达国家还是在发展中国家，金黄色葡萄球菌

均被卫生防疫和进出口检疫等部门列为重点监测

的食源性致病菌之一。 

为了有效防控金黄色葡萄球菌对食品的污染，

国内外相关学者对不同食品中金黄色葡萄球菌的

生长预测模型进行了大量的研究[5-8]。早期的研究多

采用单一的模型进行预测，且常用体系稳定的肉汤

培养基作为微生物的生长环境，以利于收集模型数

据 [9-10]；随着建模方法的日趋成熟，Gompertz、

Baranyi和Logistic模型等多种模型被用于金黄色葡

萄球菌的生长预测中，但各种模型的预测准确性均

随着食品环境的不同而呈现出较大的差异[11-12]。因

此，当微生物在复杂的食品环境中生长时，只有寻

找最适合的模型才能相对更真实地反映微生物的

生长情况。 

本研究以熟鸡肉为研究对象，分析不同温度、

不同接种浓度下金黄色葡萄球菌在熟鸡肉中的生

长情况，比较 3种常见生长预测模型的预测准确性，

确定最适合的模型，并对所建立的一级和二级生

长模型的可靠性进行验证，为进一步探讨建立金

黄色葡萄球菌的产毒预测模型提供数据基础。 

1  材料与方法 

1.1  材料及预处理 

1.1.1  菌种：产 A 型肠毒素金黄色葡萄球菌

SA14966[13]，保存于营养琼脂斜面，−20 °C冻存，

至少每月转接一次。待用时，刮取一环菌苔，将其

接入营养肉汤(g/L：蛋白胨 10.0，牛肉粉 3.0，氯化

钠 5.0，pH 7.2±0.2)中，37 °C、100 r/min培养 48 h，

以上培养物即为初始接种物。 

1.1.2  材料：超市购买的当天生产且包装完整的新
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鲜鸡脯肉，冷藏待用。 

1.1.3  鸡肉的预处理：将鸡肉分割成块状，重量约

为 100 g，沸水中煮 20 min后置于无菌的篮框中沥

水，水沥净后置于不同接种浓度的菌液中浸泡   

30 min，取出后沥干残留菌液，无菌包装袋分装后

置于不同的温度条件下贮藏待用。 

1.2  实验方法 

1.2.1  不同温度下生长曲线的测定：设置 15−36 °C

温度范围内均匀分布的 4 个温度梯度 15、22、29

和 36 °C，稀释初始接种液使得初始菌数为 102、103

和104 CFU/g，分别接种到熟鸡肉中，每间隔3 h (36、

29 °C)和 6 h (15、22 °C)取样，用 Petrifilm™金黄色

葡 萄 球 菌 测 试 片 (3M 公 司 ) 进 行 计 数 (GB 

4789.10-2008)。取样过程应在尽量短的时间内完成，

以减少温度波动的影响。 

1.2.2  金黄色葡萄球菌生长的初级预测模型：初级

模型描述的是微生物数量变化与时间的关系，用

Matlab 软件分析不同温度和不同接种浓度的金黄

色葡萄球菌在熟鸡肉中的生长数据，拟合 S型曲线，

建立生长模型。通过比较 3种模型的拟合指标，确

定最适模型。   

修正的 Gompertz模型[14]： 
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修正的 Logistic方程[15]： 
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(2) 

Baranyi方程[16-17]： 

     

max max

max max 0max
max log log

1
log( ) log( ) log

1

t

t N Nt

e e
N N

e e

  

 

 

     

 
        

 (3) 
式中：log(Nt)为在 t 时刻细菌数的对数值； 

log(N0)为初始细菌数的对数值；log(Nmax)为最大细

菌数(即在稳定期)的对数值；λ为微生物学意义上的

迟滞期；μmax为微生物生长的最大比生长速率。 

1.2.3  金黄色葡萄球菌的二级生长预测模型的建

立：应用Matlab软件建立不同接种量和不同温度与

生长参数(迟滞期、最大比生长速率)之间的响应面

方程，方程如下[18]： 

2 2
1 2 3 4 5Y a b P b T b T b P b T P           (4) 

式中：Y为细菌的生长特征参数(迟滞期、最

大比生长速率)；P 表示接种量浓度；T 表示温 

度；b1、b2、b3...b5是参数； 是误差项，计算时
可忽略。 

1.3  预测模型的验证与检验  

在得到了最大比生长速率 μmax和迟滞期 λ对温

度和接种浓度的响应面方程之后，在实验设定的温

度(15−36 °C)与接种量浓度(102、103和 104 CFU/g)

范围内，随机设定 2个温度(20 °C和 32 °C)，1个

接种量浓度(103 CFU/g)，每组温度分别做 5个平行，

作为验证组的数据。按照上述方法采用 Matlab 软

件拟合生长曲线，计算最大比生长速率 μmax 和迟

滞期 λ。 

用所建的二级预测模型方程对建模的数据组

和用于验证的数据组分别拟合，预测最大比生长速

率 μmax和迟滞期 λ，用标准预测误差(Standard Error 

of Prediction ， SEP)[19] 、 平 方 根 误 差

(Root-Mean-Squares Error，RMSE)、偏差因子(Bias 

factor，Bf)和准确因子(Accuracy factor，Af)
[20-21]作为

衡量模型的标准，公式如下： 
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式中：obs为用修正的 Gompertz模型拟合生长

模型的参数 μmax或 λ 的观测值；pred 为用建立的

RSM 方程得出的对 μmax和 λ 的预测值，mean obs

为 μmax或 λ观测值的平均值；n为测定重复数。 

1.4  数据分析 

采用 Matlab 的统计软件对金黄色葡萄球菌的

生长数据进行非线性回归拟合。用残差分析、RSS、

RSE及 AIC来整体评价 3种初级模型的拟合能力。

RSS和 RSE值越小，模型拟合效果越好。AIC是衡

量统计模型拟合优良性的一种标准，在不同的温度

条件下对实验数据进行拟合，AIC值最小的模型是

最准确的模型[22]。 
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式中：n为实验数据的总数，yi是第 i小时测定

的实验数据， iy
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式中，n 为实验数据的总数，p 为模型中参数

的个数。 
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式中，n 为实验数据的总数，m 为模型中参数

的个数。 

2  结果与分析 

2.1  3 种初级模型拟合度的比较 

2.1.1  金黄色葡萄球菌的生长情况：15−36 °C不同

浓度金黄色葡萄球菌在熟食鸡肉中的生长情况见

图 1。 
 

 
图 1  15−36 °C 温度条件下金黄色葡萄球菌的生长 

Figure 1  The growth of Staphylococcus aureus at 15−36 °C 
Note: A: 36 °C; B: 29 °C; C: 22 °C; D: 15 °C. 
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2.1.2  残差分布：在 15−36 °C 条件下，102、103

和 104 CFU/g接种浓度下，3种模型的残差值均围

绕残差等于零的直线上下随机分布，说明回归曲线

对实验值的拟合情况良好。相对于修正的 Logistic

模型和 Baranyi模型来说，修正的 Gompertz模型的

残差值分布更为集中，大部分都在±0.15的范围内波

动(图 2和图 3)。 

2.1.3  拟合度统计指标的分析：目前，尚没有一个

单独且简单的统计方法来评价非线性模型之间的

异同及解决如何优先选择一个模型的问题。一般情 
 

 

 
 

图 2  36 °C 和 29 °C 温度条件下金黄色葡萄球菌在熟鸡肉中的生长 
Figure 2  The growth of Staphylococcus aureus in cooked chicken at 36 °C and 29 °C 

Note: A: 36 °C, 102 CFU/g; B: 36 °C, 103 CFU/g; C: 36 °C, 104 CFU/g; D: 29 °C, 102 CFU/g; E: 29 °C, 103 CFU/g; F: 29 °C, 104 CFU/g. 
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图 3  22 °C 和 15 °C 温度条件下金黄色葡萄球菌在熟鸡肉中的生长 
Figure 3  The growth of Staphylococcus aureus in cooked chicken at 22 °C and 15 °C 

Note: A: 22 °C, 102 CFU/g; B: 22 °C, 103 CFU/g; C: 22 °C, 104 CFU/g; D: 15 °C, 102 CFU/g; E: 15 °C, 103 CFU/g; F: 15 °C, 104 CFU/g. 

 
况下，主要通过残差分布和拟合度统计指标的分析

来进行不同非线性模型之间的比较，从而综合评价

模型的整体拟合能力[23]。本实验用 RSS、RSE 及

AIC来整体评价 3种初级模型的拟合能力。 

表 1 和表 2 反映的是 15−36 °C 温度条件下    

3种模型统计指标的比较分析，结果显示：36 °C或

29 °C条件下，修正的 Gompertz模型拟合的 RSS、

AIC和 RSE值是最小的；接种量为 102 CFU/g、温

度为 22 °C或 15 °C条件下，RSS、AIC和 RSE值

最小的仍然是修正的 Gompertz 模型，其余 2 个接

种量拟合度统计指标值最小的则分别是修正的

Logistic 模型和 Baranyi 模型。在本实验条件下，    

3 种模型的最优拟合度的规律性不强，综合残差分

析结果，认为修正的 Gompertz模型对 15−36 °C温

度条件下的实验数据表现出较好的拟合效果。 

2.2  金黄色葡萄球菌在熟鸡肉中生长的初级模

型的模型参数 

通过Matlab统计软件，采用非线性回归，将各 
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表 1  3 种模型的拟合度统计指标 
Table 1  Comparative analysis of statistical parameters obtained from three growth models at 36 °C and 29 °C 

拟合度 

Goodness-of-fit 
模型 

Model 

接种量 
Inoculation concentration (CFU/g) 

36 °C 29 °C 

102 103 104 102 103 104 

RSS Modified Gompertz model 0.069 9 0.579 4 1.002 1 0.230 0 0.042 7 0.077 7

Modified Logistic model 2.211 7 1.065 4 1.668 7 0.354 9 0.137 1 0.122 8

Baranyi model 0.987 6 0.657 6 1.189 6 0.273 2 0.081 6 0.112 3

AIC Modified Gompertz model −49.353 4 −21.867 1 −38.645 6 −33.878 3 −55.754 5 −47.995 0

Modified Logistic model −4.454 0 −13.948 8 −11.679 3 −28.241 4 −40.609 2 −42.031 6

Baranyi model −14.935 3 −20.221 7 −36.388 7 −31.641 4 −47.345 1 −43.200 9

RSE Modified Gompertz model 0.088 2 0.253 7 0.121 9 0.159 9 0.068 9 0.092 9

Modified Logistic model 0.495 7 0.344 1 0.375 5 0.198 6 0.123 4 0.116 8

Baranyi model 0.331 3 0.270 3 0.445 2 0.174 2 0.095 2 0.111 7

 
 

表 2  3 种模型的拟合度统计指标 
Table 2  Comparative analysis of statistical parameters obtained from three growth models at 22 °C and 15 °C 

拟合度 

Goodness-of-fit 

模型 

Model 

接种量 

Inoculation concentration (CFU/g) 

22 °C 15 °C 

102 103 104 102 103 104 

RSS Modified Gompertz model 0.536 8 0.609 4 0.266 4 0.002 4 0.027 8 0.023 7

Modified Logistic model 1.152 4 0.305 3 0.405 9 0.008 3 0.020 0 0.023 5

Baranyi model 0.873 6 0.487 9 0.235 1 0.008 6 0.022 9 0.021 3

AIC Modified Gompertz model −22.861 1 −21.211 8 −31.969 9 −93.144 5 −61.709 8 −63.445 2

Modified Logistic model −12.928 8 −30.196 3 −26.495 4 −77.044 9 −65.623 4 −61.553 7

Baranyi model −16.529 6 −24.102 7 −33.596 2 −76.648 8 −26.897 −64.826 6

RSE Modified Gompertz model 0.244 2 0.260 2 0.172 3 0.016 4 0.054 8 0.051 3

Modified Logistic model 0.357 8 0.184 2 0.212 4 0.030 4 0.047 2 0.051 1

Baranyi model 0.311 6 0.232 8 0.161 6 0.030 9 0.050 4 0.048 6

 
温度下金黄色葡萄球菌的生长数据用修正

Gompertz 模型进行拟合，最大比生长速率      

μmax [lg CFU/(mL·h)]、生长迟滞期 λ (h)和最大细胞

密度MPD (lg CFU/mL)结果见表 3。 

表 3结果显示：在相同的接种量条件下，金黄

色葡萄球菌最大比生长速率随着温度升高而增大，

即金黄色葡萄球菌生长速率随着温度的升高而增

大；在相同的温度条件下，最大比生长速率随着初

始接种量浓度的增加而降低，即金黄色葡萄球菌的

生长速率随着接种量的降低而增大。随着温度的升 
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表 3  不同浓度金葡菌的修正的 Gompertz 模型在不同温度下的生长参数 
Table 3  Growth parameters of the Staphylococcus aureus from modified Gompertz modelunder different temperatures 

and concentrations 

项目 

Item 

接种量 

Inoculation concentration (CFU/g) 

36 °C 29 °C 22 °C 15 °C 

102 103 104 102 103 104 102 103 104 102 103 104 

最大比生长速率 

Maximum specific growth 
rate [lg CFU/(mL·h)] 

0.831 0.769 0.599 0.420 0.234 0.215 0.189 0.177 0.165 0.053 0.047 0.040

迟滞期 

Lag phase (h) 
1.912 1.615 0.726 3.681 2.735 1.191 15.040 12.780 11.430 13.100 16.430 19.070

最大细胞密度 

Maximum population 
density (lg CFU/mL) 

8.871 8.672 8.733 8.293 8.694 8.446 7.478 7.255 7.472 5.815 5.232 5.283

 
高，生长迟滞期缩短。初始接种量 102–104 CFU/g

的金黄色葡萄球菌在不同温度下生长迟滞期顺序

为：36 °C (1.912，1.615，0.726)<29 °C (3.681，2.735，

1.191)<22 °C (15.040， 12.780， 11.430)<15 °C 

(13.100，16.430，19.070)。 

在 36 °C和 29 °C下，生长迟滞期的趋势并不

明显；22 °C 下，迟滞期随着接种浓度的增加而显

著降低；15 °C 时，迟滞期随着初始菌的增加反而

延长了，因为温度较高时，接种菌浓度越大，进入对

数期就越快，迟滞期越短；而温度较低时，接种菌浓

度越大，越接近最大细胞密度(约为 5 lg CFU/mL)，

最大比生长速率降低，细菌生长趋势接近于平缓，

迟滞期变长。 

从最大细菌密度MPD (lg CFU/mL) 可以看出，

相同温度条件下，不同接种量浓度的金黄色葡萄球菌

的MPD之间相差不大，但随着温度的降低，MPD在

减小，初始接种量 102–104 CFU/g的金黄色葡萄球菌

在不同温度下的最大生长密度顺序为：36 °C (8.871，

8.672，8.733)>29 °C (8.293，8.694，8.446)>22 °C 

(7.478，7.255，7.472)>15 °C (5.815，5.232，5.283)。 

2.3  二级生长预测模型的建立 

本研究中的金黄色葡萄球菌的生长曲线参数

μmax和 λ 都采用了常用对数的变化，以达到均一化

的目的[24]。后用逐步回归法建立最大比生长速率、

迟滞期对温度(T)和接种量浓度(P)的响应面图形结

果见图 4，方程如下： 

μmax= 0.041 7 0.215 8 0.036 0 0.004 9T P T     

P+0.023 4T 2+0.001 6P2 
(R2=0.952 6)                       (12) 

λ=
2 2

50.709 8 5.245 0 1.912 0

0.152 6 0.0011 0.016 4

T P

T P T P

  

  
 

(R2=0.914 1)                        (13) 

由方程(12)和(13)结果说明：自变量能够解释因

变量 91%以上的变化，模型拟合效果好，对参数进

行方差分析，模型和各系数均显著(P<0.05)，说明

所建立的二级模型是适合的。 

2.4  预测方程的数学检验   

应用建立的 RSM 生长预测方程分别对建模的

12组数据和验证的2组数据进行生长参数的观测值

和预测值的比较，见表 4和表 5。 

对建模和验证的试验组分别应用数学检验参

数进行内部检验 (Internal validation)和外部检验

(External validation)[25]。结果见表 6：较低的%SEP

和 RMSE 数 值 表 明模 型 有 较好 的 拟 合性

(Goodness-of-fit)，建立的预测方程 Af和 Bf都接近

于 1，都是在可接受范围内的。 
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图 4  最大比生长速率(A)和迟滞期(B)的响应面图 
Figure 4  The maximum specific growth rate (A) and the lag phase (B) of the response surface 

 

表 4  不同实验条件下金葡菌的生长观测和预测结果(内部检验) 
Table 4  Observed and predicted of Staphylococcus aureus by RSM under different combined conditions (internal validation)

温度 

Temperature 
(°C) 

接种浓度 

Inoculation concentration 
(CFU/g) 

最大比生长速率 

Maximum specific growth rate 
(lg CFU/(mL·h)) 

迟滞期 

Lag phase 
(h) 

实测值 

Measured value 

预测值 

Predictive value 

实测值 

Measured value 

预测值 

Predictive value

36 102 0.832±0.173 0.829±0.186 1.912±0.220 1.962±0.222 

103 0.769±0.053 0.762±0.061 1.615±0.219 1.609±0.211 

104 0.599±0.106 0.600±0.103 0.726±0.189 0.733±0.190 

29 102 0.420±0.060 0.410±0.068 3.681±0.323 3.637±0.353 

103 0.235±0.497 0.247±0.493 2.735±0.111 2.716±0.110 

104 0.215±0.353 0.218±0.359 1.191±0.273 1.192±0.268 

22 102 0.175±0.075 0.179±0.073 15.04±0.088 15.02±0.081 

103 0.189±0.367 0.181±0.369 12.78±0.072 12.82±0.071 

104 0.165±0.258 0.161±0.249 11.43±0.155 11.39±0.151 

15 102 0.047±0.397 0.051±0.390 13.10±0.975 13.15±0.970 

103 0.053±0.071 0.055±0.073 16.43±0.169 16.45±0.165 

104 0.040±0.099 0.038±0.090 19.07±0.084 19.09±0.086 

 
表 5  不同实验条件下用于验证的金葡菌生长观测与预测结果(外部检验) 

Table 5  Observed and predicted μmax and λ of Staphylococcus aureus by RSM for validation under different combined 
conditions (external validation) 

接种量 

Inoculation 
concentration  

(CFU/g) 

实验次数 

Experiment 
times 

(n) 

温度 

Temperature 
(°C) 

最大比生长速率 

Maximum specific growth rate 
(lg CFU/(mL·h)) 

迟滞期 

Lag phase 
(h) 

实测值 

Measured value 

预测值 

Predictive value

实测值 

Measured value 

预测值 

Predictive value 

103 5 
20 0.41±0.193 0.39±0.172 1.53±0.111 1.51±0.104 

32 0.11±0.357 0.09±0.322 15.29±0.138 15.31±0.061 
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表 6  用于建模试验组的 RSM 预测方程的内部检验和

外部检验 
Table 6  Internal and external validation of μmax and λ by 

RSM for model establishing 

指标 

Index %SEP RSME Bf Af 

μmax 0.034 1 0.001 1 0.957 6 1.150 8 

λ 0.075 5 0.081 9 1.042 1 1.183 1 

μmax* 0.016 9 0.063 8 1.053 9 1.001 6 

λ* 0.094 6 0.026 4 0.960 3 1.203 8 

注：μmax和 λ 分别为用于建模组的最大比生长速率和迟滞期，

μmax*和 λ*分别为用于验证组的最大比生长速率和迟滞期. 
Note: The row of μmax and λ were the results of internal 
evaluation for modeling establishing, the row of μmax* and λ* 
were the results of external evaluation for modeling validation. 
 

3  结论与讨论  

(1) 本实验选择了 15、22、29和 36 °C 4个温

度，102、103和 104 CFU/g 3个接种量浓度，将金黄

色葡萄球菌接种在熟鸡肉中，选择 3种常见的初级

预测模型，经过残差和拟合度指标的分析，结果显

示：36 °C和 29 °C条件下，修正的 Gompertz模型

最适合；22 °C和 15 °C条件下，102 CFU/g接种量

中，修正的 Gompertz模型优于修正的 Logistic模型

和Baranyi模型，103 CFU/g接种量时修正的Logistic

模型最适合，104 CFU/g接种量时 Baranyi模型拟合

最好，综合考虑模型的拟合效果以及接下来开展实

验的难易程度，最终选择修正的 Gompertz 模型建

立金黄色葡萄球菌生长的初级模型。 

(2) 从建立生长预测模型的角度来看，环境因

素对微生物的生长有着显著的影响[26]。本实验利用

Matlab软件丰富的函数资源，通过修正的 Gompertz

模型成功拟合出不同温度和不同接种量浓度的金

黄色葡萄球菌在熟鸡肉中的初级模型，通过响应曲

面模型得出了最大比生长速率和迟滞期与温度和

接种量的关系。结果表明：随着温度的升高，对数

期的生长速率是随着接种量浓度的升高而减缓的，

而迟滞期是随着接种量浓度的升高而缩短的。 

(3) 对不同温度、不同接种量浓度的金黄色葡

萄球菌在熟鸡肉中生长建立模型之后，我们计算了

预测模型的准确因子(Af)和偏差因子(Bf)。如果两者

接近 1，则表示预测模型的可靠程度高[16]。但是，

Garcia-Gimeno 等认为这两个数值仅能检验用于评

价数据的表面差异，不能衡量预测模型的绝对误

差，因此建议应用不依赖测定数量的%SEP 作为检

验预测方程好坏的标准[27]。结果显示：用于建模和

验证的%SEP 数值均较低，且模型的准确因子(Af)

和偏差因子(Bf)均接近 1，因此说明：本实验建立的

预测方程适合预测不同温度、不同接种浓度条件下

金黄色葡萄球菌在熟鸡肉中的生长情况。 

(4) 金黄色葡萄球菌是常见的食源性致病菌之

一，目前国内外学者对金黄色葡萄球菌建模和检测

产生毒素的报道有很多，但对金黄色葡萄球菌产毒

的预测或建立产毒模型目前尚有困难且无相关报

道。虽然金黄色葡萄球菌普遍存在于环境、人体和

生鲜食品中，但并非所有的菌株都产毒素，只有当

金黄色葡萄球菌数量积累到一定程度时，才会产生

毒素。因此，课题组首先借助预测微生物学的方法

建立了金黄色葡萄球菌在熟鸡肉的生长模型，为今

后尝试研究金黄色葡萄球菌的细菌浓度与产毒时

间是否存在一定联系提供数据基础，进而探讨通过

生长模型预测菌落总数来间接预测产毒风险的可

操作性。目前这一研究正在进行中，成果将在之后

的论文中体现。 
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