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低温条件下冷却猪肉中假单胞菌
生长模型的比较分析

牛会敏，李苗云*，赵改名，张秋会，田 玮，黄现青，柳艳霞，张建威，高晓平，孙灵霞
(河南省肉制品加工与质量安全控制重点实验室，河南农业大学食品科学技术学院，河南 郑州 450002)

摘  要：为了确定拟合冷却猪肉中假单胞菌低温下生长的最适模型,分别对低温(0、5、10℃)条件下托盘和真空包装冷

却猪肉中假单胞菌的生长特点进行分析，应用修正的Gompertz、Baranyi及Huang模型对其进行拟合，通过残差和拟合度

(RSS、AIC、RSE)等统计指标比较3种模型的拟合能力，分析不同模型拟合假单胞菌生长的差别。结果表明：低温托盘

和真空包装条件下假单胞菌在延滞期出现了明显的菌数下降现象，随后呈现“S”形生长；0℃条件下Baranyi模型拟合

出最小的RSS、AIC、RSE值，分别是5.2933、－54.0428、0.1708；而修正的Gompertz模型和Huang模型分别在5℃和10℃

条件下拟合出最小的RSS、AIC、RSE值，分别是17.7372、－18.9098、0.5068和13.0410、－22.4848、0.4207。拟合冷却

猪肉中假单胞菌生长的最适模型0℃是Baranyi模型，5℃是修正的Gompertz模型，10℃是Huang模型。因此，在冷却猪肉

腐败菌预测时，不同温度条件下应该选择最适合的模型而不是单一的模型来预测假单胞菌的生长。
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Abstract：The growth characteristics of Pseudomonas in chilled pork with pallet package were analyzed at low 

temperatures (0, 5 ℃ and 10 ℃). The modified Gompertz, Huang, and Baranyi models were used for fitting the growth 

data of Pseudomonas. Statistical criteria residual (residual distribution) and goodness-of-fit (residual sum of squares (RSS), 

Akalke Information Crlterlon (AIC), residual standard error (RSE)) analyses were used to evaluate model performance 

and determine the appropriate model for the growth of Pseudomonas in chilled pork. Results showed that an apparent 

reduction of Pseudomonas during the lag phase at low temperatures (0, 5 ℃ and 10 ℃). The minimum RSS, AIC and RSE 

values fitted by Baranyi model at 0 ℃ were 5.2933, －54.0428 and 0.1708, respectively. The smallest RSS, AIC and RSE 

values achieved by modified Gompertz and Huang models were 17.7372, －18.9098, 0.5068 and 13.0410, －22.4848 and 

0.4207, respectively. The best choice to describe the growth of Pseudomonas were Baranyi, modified Gompertz and Huang 

models at 0, 5 ℃ and 10 ℃, respectively. Therefore, the most appropriate model should be chosen to predict the growth of 

Pseudomonas at different temperature conditions for practical application in chilled pork industry.
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近年来，冷却猪肉逐渐发展成为我国生鲜肉消费

的主流，国内外关于冷却猪肉中假单胞菌生长预测模型

已经做了大量研究 [1-4]。在预测微生物学领域，修正的

Gompertz、Baranyi、Logistic及Huang等初级模型常被

用来描述微生物数量随时间的变化关系，在已有的研究

中，大都选用单一的模型来描述假单胞菌数量随时间变

化的函数关系。尽管很多不同的非线性方程被当做模型

用来预测微生物的生长，但并不能确定哪一种模型可以
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在本质上更优于其他模型[5]。在模型选择上很多学者做出

了相当多得努力，一些比较研究文献也有报道[6-9]，然而

有必要直接采用以实际食品为培氧基质而培养的微生物

数据来评价常用初级模型的统计拟合能力。

本实验选择3种常用的初级模型来拟合由冷却猪肉复

杂微生物体系中直接测定的假单胞菌生长数据，用残差

值分布图及残差平方和(residual sum of squares，RSS)，

残差标准误(residual standard error，RSE)及赤池信息量准

则(akaike information criterion，AIC)等统计指标来综合比

较分析3种模型拟合托盘包装冷却猪肉中假单胞菌生长的

情况，为冷却猪肉假单胞菌预测预报体系模型选择提供

理论指导。

1 材料与方法

1.1 材料与试剂

冷却猪肉猪背最长肌 河南漯河双汇集团。

假单胞菌琼脂(CM0559、SR0103E，PE真空包装

袋) 英国Oxoid公司。 

1.2 仪器与设备

HVE-50压力蒸汽灭菌锅 日本Hirayama公司；

SPX-1505H-Ⅱ生化培养箱  上海新苗医疗器械公

司；SW-CJ-2F洁净工作台  苏州安泰空气技术有

限公司；MIR-254 低温恒温培养箱  日本Sanyo公

司；VORTEX-2 GENIE 涡旋振荡器 美国Scientific 

Industries公司。

1.3 方法

1.3.1 取样及贮藏 

从双汇集团分割生产线随即采取猪背最长肌，用

保鲜膜包裹，放置装有冰袋的保温箱中，迅速转运至实

验室。修去筋腱后，将肉无菌切成小块，按质量称取每

袋220g左右进行真空包装，在0、5、10℃条件下贮藏。

贮藏在0℃条件下的冷却猪肉，每隔48h取样测定假单胞

菌；5℃贮藏的样品每隔24h取样测定；10℃贮藏的样品

每隔12h取样测定。

1.3.2 冷却猪肉中假单胞菌的计数方法

无菌操作称取25g样品，用剪刀剪碎后置于装有

225mL的8.5%灭菌生理盐水的锥形瓶中，充分振摇，取

100µL按1:10进行倍比稀释，之后按照修改的6×6点样法[10]

进行微生物测定。每组样品做5次平行。

1.3.3 微生物生长动力学模型

在预测微生物学领域，预测模型是按数学模型进行

分类的，初级模型表征的就是在一定生长环境和条件下

微生物数量随时间变化的关系。选择3种常用的初级模型

来拟合低温条件下冷却猪肉中假单胞菌的生长数据。

修正的Gompertz模型是经验模型，最初不是设计用

来描述微生物生长，只是模型中的参数被赋予了物理含

义来解释微生物的生长参数，而这些参数在建立和解释

模型时都发挥了重要作用，此模型因使用简单而被广泛

应用于预测微生物的生长。为了直接与另外两个生物学

基础的模型进行比较，本实验用自然对数值取代常用对

数值，修正的Gompertz模型直接表述为：

Y = N0 + (Nmax－N0)exp{－exp[－µG(t－M)]}  (1)

µG
λ = M－

1
 (2)

e
(Nmax－N0)µGK =  (3)

式中：Y是t时微生物的自然对数值(ln(CFU/g))；Nmax

和N0分别是Y的初始值、最大值；µG是在时间M时的相对

最大生长速率；M是达到相对最大生长速率所需要的时

间。恒温条件下迟滞期λ和生长速率K可根据公式(2)、(3)

计算。

由Baranyi等[11]在1994年提出的Baranyi模型得到了越

来越广泛的应用，其最大的优点就是拟合性较高，并且

使用方便；动态环境也可以使用；适合多种情况；模型

中的参数都具有生理学意义，是真正意义上的动力学模

型。其方程描述如下。









Y = N0 + K [t + ln(e Kt + e h0  eKt h0)]  ln  1 + eKt h0  eh0

e ymax   y0

 (4)

K
h0λ =  (5)

式中：N0和ymax分别是Y的初始值、最大值；K是生长

速率。

迟滞期的计算根据公式(5)，参数h0只是使曲线拟合

更适宜的原始数据的一个中间转换[12]。

最后选择的是Huang模型[13]，该模型来源于恒温条

件下微生物生长情况的3个阶段(迟滞期、对数期、稳定

期)，公式可以描述为式(6)、(7)。

Y = N0 + Nmax－ln{exp(N0) + [exp(Nmax)－exp(N0)]exp[－K B(t)]} (6)

25
1B(t) = t +       ln

1 + exp[ 25(t  λ)]
1 + exp(25λ)

 (7)

公式中参数的生物学意义同Baranyi模型。

1.4 数据分析

采用Excel分别计算每个样品假单胞菌数取对数值后

的平均值[平均lg( )][14]，每个样品假单胞菌取平均值后的

对数值(N)，假单胞菌平均值的估计值(lgA)。

lg A = x + (s2/2)logk10  (8)

式中：k为lg菌落数；s为标准差。

采用SAS的统计软件对假单胞菌的生长数据进行非

线性回归拟合。目前，并没有一个单独并简单的统计方
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法来评价非线性模型之间的异同及如何优先选择一个模

型这个问题。一般情况下，主要选择残差分析和拟合

度等统计标准来评价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[15]。本实验用残差分析、

RSS、RSE及AIC来整体评价3种模型的拟合能力。RSS和

RSE值越小，模型拟合效果越好。采用Excel软件对拟合

的生长曲线进行绘图。

2
^





n

i =1
RSS = ∑  yi yi  (9)

式中：n为实验数据的总数；yi是第i小时测定的实验

数据； i是第i小时的拟合数据。

n－p
RSSRSE =  (10)









n
RSS

AIC = nln               + 2(m + 1) +
2(m + 1) (m + 2)

n－m－2
 (11)

式中：n为实验数据的总数；p为模型中参数的个

数；RSS为残差平方和；n为数据的总数；m为模型中参

数的个数。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[16]。

2 结果与分析

2.1 低温条件下冷却猪肉中假单胞菌的生长特点

假单胞菌属是嗜冷菌，一直被认为是在有氧条件

下引起冷却肉腐败的主导作用菌[17-18]。由图1可知，3组

温度下假单胞菌的初始菌值分别是11.81(ln(CFU/g))、

8.65(ln(CFU/g))和9.25(ln(CFU/g))，从迟滞期的细节图

2可以明显看出，托盘包装冷却猪肉中假单胞菌在低温

条件下(0、5、10℃)出现明显的菌数下降趋势，随后呈

现典型“S”形生长。可能是样品经历了从企业到实验

室的温度波动历程后，低温贮藏抑制了假单胞菌的生

长，导致假单胞菌数量的下降。另外，假单胞菌是冷

却猪肉屠宰过程中污染的微生物，在猪肉这种新环境

适应过程中，细胞由于不适应新环境生长导致了死亡

速率大于生长速率，从而出现了初始假单胞菌数量下

降的趋势 [19]。
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图 1 0(a)、5(b)、10℃(c)条件下冷却猪肉中假单胞菌观测值及拟合曲线

Fig.1 Growth fitting curves of Pseudomonas in chilled pork at 0(a), 5 ℃(b) 

and 10 ℃(c)
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图 2 0(a)、5(b)、10℃(c)条件下冷却猪肉中假单胞菌迟滞期细节图

Fig.2 lg phase of Pseudomonas in chilled pork at 0(a), 5 ℃(b)  and 10 ℃(c)

2.2 3种模型统计指标的比较分析

2.2.1 残差分布的分析 
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图 3 0(a)、5(b)、10℃(c)条件下3种模型拟合的冷却猪肉中假单胞菌数

据的相对残差值分布图

Fig.3 Distribution of relative residuals for three kinetics models for 

Pseudomonas growth in chilled pork at  0(a), 5 ℃(b) and 10 ℃(c)

由图3可知，在0℃条件下，3种模型的残差值均围

绕残差等于零的直线上下随即分布，这说明回归曲线

对原观测值的拟合情况良好。而相对于修正的Gompertz

和Huang模型来说，Baranyi模型拟合的残差值分布更集

中，在±0.3的范围内波动，说明在0℃条件下，Baranyi

模型能更准确地预测冷却猪肉中假单胞菌的生长状况。

在5℃条件下，修正的Gompertz模型拟合的残差值分布相

对集中，在残差值等于零的直线上下随即分布，范围波

动在±0.4以内，说明在此温度下，修正的Gompertz模型

能更准确的预测冷却猪肉中假单胞菌的生长情况。同样

的分析在10℃条件下，Huang模型是预测假单胞菌生长最

准确的选择。

2.2.2 拟合度统计指标的分析 

表1反映的是低温条件下3种模型拟合的统计指标

的比较分析。可以看出，在0℃条件下，Baranyi模型

拟合的RSS、AIC和RSE值是最小的，5℃条件下修正

的Gompertz模型拟合的RSS、AIC和RSE值是最小的，

而10℃条件下，拟合出最小RSS、AIC和RSE值的却是

Huang模型，3种模型中的任何一个模型都不能同时对

所有温度下的实验数据表现出最佳的拟合能力。Baty

等 [20]在5～42℃范围内的不同条件下，比较了修正的

Gompertz、Baranyi和Lag-exponential模型对15个数据库里

关于混合大肠杆菌O157:H7菌株生长数据的拟合情况，得

出没有一个模型可以对所有的数据表现出持续的最佳拟

合能力。

表 1 3种模型拟合的各项统计指标的比较分析

Table 1 Comparative analysis of statistical parameters obtained from 

three growth models

温度/℃ 模型 RSS AIC RSE

0

Baranyi 5.2933 －54.0428 0.1708

Huang 5.5172 －52.5930 0.1780

修正Gompertz 5.6337 －51.8610 0.1817

5

Baranyi 21.0730 －12.1900 0.6021

Huang 20.7740 －12.7470 0.5935

修正Gompertz 17.7372 －18.9098 0.5068

10

Baranyi 13.7270 －20.6900 0.4428

Huang 13.0410 －22.4848 0.4207

修正Gompertz 14.6570 －18.3950 0.4728

目前国内外报道的研究中大多是采用单一的某一个

模型对微生物进行预测，如杨红菊[21]、何帆[22]等均选用

修正的Gompertz函数对不同包装方式冷却猪肉中的假单

胞菌建立了动力学生长预测模型；Sivila[23]、Radovan[24]

等使用Baranyi模型分别建立了有氧条件下生鲜禽肉中假

单胞菌的生长预测模型。Koutsoumanis等[25]结合温度和

pH值的影响使用Baranyi分别建立了猪肉和牛肉中假单胞

菌的生长预测模型。

对于建立微生物预测模型的数据收集来说，用液体

培养基培养与实际肉品不同，肉汤培养基体系稳定，不

考虑原料组织对微生物的影响，大都采用确定的某一个

模型进行建模；而实际肉品中微生物生长体系复杂，通

过自然污染的原料肉直接测定的数据考虑了肉中复杂的

微生物生长环境，能更真实的反映微生物的生长情况，

因此有必要研究此环境下的微生物生长预测模型。

目前肉中假单胞菌的生长大都单独采用单一的模

型进行预测，对于冷却猪肉来说，不同温度下哪种模型

更适用于预测假单胞菌的生长并不清楚。本实验直接以

托盘包装的冷却猪肉作为研究对象，假单胞菌出现初始

菌值下降趋势的特点；选用不同的模型对数据进行拟

合，找出了不同温度下预测假单胞菌生长的最适模型，

Baranyi模型是0℃最适的，而5℃和10℃条件下的最适模

型分别是修正的Gompertz和Huang模型。因此，通过以上

分析和讨论可知，对于复杂的肉品体系而言，不同的温

度条件下应该选择最适合的模型而不是单一的模型来预

测假单胞菌的生长，这也为冷却猪肉实际生产中建立假

单胞菌的预测预报体系提供了理论依据。
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3 结 论

低温条件下，托盘包装冷却猪肉中假单胞菌数量

在迟滞期出现初始菌值下降的趋势。在0、5、10℃条

件下拟合冷却猪肉中假单胞菌生长的最适模型分别是

Baranyi、修正的Gompertz和Huang模型。在对冷却猪肉

中假单胞菌进行预测时，不同的温度条件下应该选择最

适合的模型而不是单一的模型来预测假单胞菌的生长。
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