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摘要：本文应用 OD-TTD 法测定金黄色葡萄球菌的生长速率和迟滞期，并在此基础上构建其生长模型。以金黄色葡萄球菌

CMCC(B)26003 为实验菌株，将梯度稀释的菌液于 96 孔细胞培养板中培养，实时测定各菌液的 OD 值。根据达到特定 OD 值所需的

时间（times to detection，TTD）与起始菌数（N0）的线性关系和 OD 达到特定值时的菌数（Nd），计算生长速率（μ）和迟滞期（λ），

然后选择合适的模型拟合生长数据。结果得出：TTD=-154.86N0+1202.3，R2=0.9997（OD=0.1），计算出μ为 0.0064 log [cfu/(mL·min)]，

λ为 7.8 min。根据 Gompertz、Baranyi、Logistic 和 3-phase linear（3PLM）模型推算 TTD 值。结果表明 3PLM 模型推导结果与实测

值基本吻合，因此最适合构建生长模型。此外，对比平板法和 OD-TTD 法，发现生长速率值两者差别不大，但迟滞期值则前者远比

后者大。因此，在 OD-TTD 法基础上采用 3PLM 模型可以快速简便地构建金黄色葡萄球菌生长模型，但是迟滞期的测定结果仍存在

不确定性。 
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Abstract: The growth model of Staphylococcus aureus CMCC (B) 26003 based on growth rates and lag time calculated by OD-TTD data 

was studied in this paper. The culture was serial diluted and static cultivated in 96 pores micro-array plate at 37 ℃. When the linear relationship 

between the initial inoculums (N0) and the time to detection criterion of OD at specific value (TTD) was available, the growth rate could be 

calculated. If the viable count from well with OD at detection value (Nd) was known, the lag time could also be obtained. Then a suitable model 

was selected to fit the growth data. The linear relationship between TTD and N0 as follows: TTD=-154.86 N0+1202.3, R2 = 0.9997 (OD = 0.1). 

The growth rate of 0.0064 log [cfu/(mL·min)] (μ) and lag time of 7.8 min (λ) were obtained by the formula. If the information of μ,λ,N0, Nmax 

and Nd were available, and TTD could be calculated by Gompertz, Baranyi, Logistic and 3-phase linear (3PLM) model. In addition, the 

calculated value by 3PLM was congruent with the observed value. The growth rate from OD-TTD was almost equal with that from viable plate 

count, and the lag time from viable plate count was bigger than that from OD-TTD. Therefore, 3PLM based on OD-TTD was suitable to 

construct the growth model of Staphylococcus aureus, but the lag time from OD-TTD was uncertain yet. 
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由细菌污染引起的食源性疾病是影响人类公共健

康和食品安全的最大问题之一，其中葡萄球菌特别是 
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金黄色葡萄球菌引起的食品中毒已成为食品安全领域

的突出问题[1]。实时监测或预测金黄色葡萄球菌在食

品中的数量，以快速应对其中可能存在的问题，是降

低食物中毒风险的重要措施之一。建立微生物的生长

模型，就是在已有的实验数据基础上，利用数学模型

描述不同环境下的微生物生长规律。而以生长模型为
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基础和核心的预测模型，则可以在不进行实际检测的

情况下，方便快速地预测目标微生物在食品中的动态

变化。目前该技术已成为食品加工过程的规范控制与

食品货架期的评估的重要工具[2]。 
如何方便有效地获取细菌生长数据是构建微生物

生长模型面临的首要问题。目前测定细菌生长数据的

方法主要有平板计数法、光密度测定法即 OD 值法、

核酸测定法、ATP 含量测定法、电阻测定法等[3~5]。平

板计数法是目前最常用的方法，此法要求在细菌生长

过程中最少取 10 个时间点数据，且在对数生长期前后

增加取样次数，才能够较准确地反映生长规律[6]，显

然费时费力。另一种常见的方法为 OD 值测定法，是

通过测定菌液光密度（通常测定 OD600nm 值）间接反

映细胞密度的方法，特点是方便快捷。但此法只有已

知了 OD 值与菌数的换算关系后才能推算时间和菌数

的对应关系[7]，然而 OD 值检测的最低细胞密度通常

为 106~107 cfu/mL[8~10]，因此普通 OD 值法不适合描述

低细胞浓度时的生长动态。 
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本文采用酶标仪连续监测倍比稀释的金黄色葡萄

球菌菌液在培养期内的 OD600nm 值变化情况，确定各

菌液到达特定 OD 值所需的时间 TTD 建立 N0与 TTD
的线性关系，推算生长速率和迟滞期。分别用

Gompertz、Baranyi、Logistic 和 3PLM 模型推导 TTD
与 N0的函数关系式，选择吻合度最高的用于构建生长

模型。本研究提供了基于 OD-TTD 值法构建金黄色葡

萄球菌生长模型的具体方法，并探讨了其适用范围和

不足之处。 

1  材料与方法 

1.1  材料与仪器 

实验菌株：金黄色葡萄球菌 CMCC(B)26003 购自

广东环凯生物有限公司。培养基：牛肉膏蛋白胨培养

基购自普博欣生物有限公司。实验仪器：BIO-RAD 
Benchmark 酶标仪；HZQ-F160 全温振荡培养箱，太

仓市实验设备厂；SHP-250 生化培养箱，上海精宏实

验设备有限公司；SW-CJ-2FD 型超净工作台，苏州安

泰空气技术有限公司；XW-80A 型旋涡混合器，上海

精科实业有限公司；MP2002 电子天平，上海恒平科

学仪器有限公司；微波炉，Galanz；AMA440 全自动

高压灭菌锅，英国 Astell；DHG-9146A 电热恒温鼓风

干燥箱，上海精宏实验设备有限公司。 

1.2  实验方法 

1.2.1  OD-TTD 法测定金黄色葡萄球菌生长速

率和迟滞期 
参考文献[11]所述方法略做改动。将活化好的金黄

色葡萄球菌斜面菌种接种至牛肉膏蛋白胨液体培养基

中，37 ℃振荡培养至对数生长期（菌液浓度为 1.3×108 
cfu/mL），再用该液体培养基 10 倍倍比稀释后，得到

不同起始浓度的菌液，取 300 μL 至 96 孔细胞培养板

中，每个浓度做 8 个平行，37 ℃下恒温静置培养。

OD600nm处每隔 20 min 测定一次吸光值。平板活菌计

数法测定最大菌数（Nmax）和 OD 值为 0.1 时的菌数

（Nd）。菌液 OD 值为除去培养液本底值后的结果。

根据实验结果计算金黄色葡萄球菌的生长速率和迟滞

期。 
1.2.2  构建金黄色葡萄球菌生长模型 

选择以下几种常用的生长模型，据文献[12]略做修

改得出公式（1~4）。 
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1.2.3  平板法与 OD-TTD 法的比较 
OD-TTD 法：即 1.2.1。平板法：将培养至对数期

的菌液，分别经适当稀释后接种至 100 mL 液体牛肉

膏蛋白胨培养基中使得终浓度分别为 3.1、4.1 和 5.1 
log(cfu/mL)。37 ℃下培养 12 h，定时取样，在牛肉膏

蛋白胨固体培养基上测定样品细菌总数（具体参见

GB 4789.2-2010）。3PLM 法构建生长模型。 

2  结果与讨论 

2.1  OD-TTD 法测定金黄色葡萄球菌生长速

率和迟滞期 

金黄色葡萄球菌在 37 ℃下起始菌液浓度为

13~1.3×107 cfu/mL（10 倍梯度稀释）的生长曲线如图
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1 所示。当起始菌液浓度为 13 cfu/mL 时培养期间内

OD 值无明显增加，其他菌液随培养时间的延长均有

不同程度增加。分别取 OD 值 0.05、0.07、0.1 和 0.15
作为设定值，记录各菌液达到设定值时的时间 TTD，

得到 N0与 TTD 的线性关系和回归方程如图 2 和表 1
所示。当 OD=0.1 时 R2值最大为 0.9997，当 OD 值设

定低于或高于此值时回归系数都会降低，直线斜率也

略有不同，因此，取 OD 为 0.1 作为设定值，此时的

线性关系式为 TTD=-154.86N0+1202.3，取直线斜率的

负倒数，计算金黄色葡萄球菌生长速率为 0.0064 log 
[cfu/(mL·min)]，即 0.384 log[cfu/(mL·h)]。根据回归方

程，当 N0=0 时 TTD 值为 1202.3，表示金黄色葡萄球

菌从一个细胞生长到 OD 等于 0.1 所需要的时间为

1202.3 min；当 TTD=0 时 N0=7.76，表示当接种浓度

为 7.76 log(cfu/mL)时 OD 恰好为 0.1，此时检测时间

为 0 min。也就是当接种浓度为 7.76 log(cfu/mL)时存

在以下关系式：Nt=0.0064×(t-λ)+7.76。当 OD 为 0.1
时取样用平板法测定菌数等于 7.71 log(cfu/mL)，计算

金黄色葡萄球菌生长迟滞期为 7.8 min。 

162 

 
图1 OD值法测定金黄色葡萄球菌37 ℃下不同起始接种量的生

Fig.1 Multiple initial inocul eus growth curve at 37℃ 

长曲线 

a of S. au

obtained by OD data 

 
图2 N0与 TTD的线性关系 

Fig.2 TD 

OD-TT 中测定了

Pseu

Table 1 T D for N0 

 the relationship N0 of and T

D 法最早由 Baranyi 提出[13]，文

domonas putida NCFB 754 等三种分离自食品中

的假单胞菌的生长速率，并通过接种剂生理状态的差

异分析了迟滞期的变异性。后有文献相继报道了此法

分析李斯特菌等的生长参数[11, 14~16]。此法计算生长速

率的前提是在菌液达到设定值时，TTD 与 N0 必须呈

良好的直线回归关系，否则无法计算。本文测定的金

黄色葡萄球菌，当 OD=0.1 时 R2值达到 0.9997，适合

用此法分析，相关研究在国内外均未见报道。研究过

程还发现经过紫外照射或加热处理后的菌液采用此法

培养后，TTD 与 N0则不呈线性关系（数据未发表），

因此无法计算生长参数。Robinson 等[14]研究也发现当

李斯特菌在高盐条件中培养时 TTD 与 N0不呈线性关

系。因此，推测细胞受损或环境胁迫等不利条件不适

合采用 OD-TTD 法测定细胞的生长速率和迟滞期。 
表1 N0与 TTD的线性回归方程 

he regression equations of the TT

OD 设定值 回归方程 回归系数 R2

TTD=  

T  

-148.57N0+940

TD=-150.86N0+1147.3

TTD=-154.86N0+1202.3 

TTD=-154N0+1273.4 

R2=0.9976 

R2=0.9963 

R2=0.9997 

R2=0.9995 

0.05 

0.07 

0.1 

0.15 

  

  
图3 不同模型推导的N0与 TTD的线性关系 

Fig.3 The  several 

2.2  构建金黄色葡萄球菌生长模型 

，最大菌数

Nmax

 linear relationship of N0 and TTD reduced by

models 

根据上述方法确定生长速率和迟滞期

和 Nd（即 OD=0.1 时的菌液密度）均由平板法取

样测定，分别为 9.20 log(cfu/mL)和 7.71 log(cfu/mL)。
在已知 μ、λ、N0、Nmax和 Nd的情况下，可以根据 1.2.2
中公式（1~4）推算出不同 N0的菌液达到 OD=0.1 所

需要的时间 t。由模型推导得到的 TTD 与 N0的关系如

图 3 所示。由 Logistic、Gompertz、Baranyi 和 3PLM
模型推导的回归方程斜率分别为-209.75、-173.5、
-356.8 和-154.87，其中 3PLM 推导斜率与 OD-TTD 法

检测得到斜率-154.86 最接近，回归方程也基本吻合。
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根据 3PLM 模型可对金黄色葡萄球菌在 37 ℃下的生

长情况做如下预测：①t＜7.8 min 时，N=N0；②7.8 min
＜t＜tmax（指菌数达到最大所需要的时间）时，

N=N0+0.0064×t；③t≥tmax时，N=9.2 log(cfu/mL)。 
3PLM 模型最早由 Buchanan 提出[17]，模型含有

数 N0、Nmax、tlag和 tmax。当 t≤tlag和 t≥tmax时，

生长速率μ为零；当 tlag≤t≤tmax时，生长速率 μ为恒

定值。由此可见，3PLM 模型是将细菌的复杂生长动

态简单化，认为细胞在迟滞期和稳定期是不生长的，

而在对数生长期则以恒定生长速率快速繁殖。本研究

结果显示，OD 值法的实验结果与 3PLM 模型推导的

结果基本吻合（前者为 TTD=-154.86N0+1202.3，后者

为 TTD=-154.87N0+1201.8）。因此，金黄色葡萄球菌

的生长模型可以用较为简单的 3PLM 模型构建，无需

相对复杂的 Gompertz、Baranyi 模型构建。但是由于

3PLM 模型没有衰亡期，显然不适用于描述稳定期后

的菌体生长情况。 

2.3  OD-TTD法与平板法的比较

  

 
图4 不同起始菌液浓度下OD-TTD计算值与平 实测值的比较 

表2 平板 归方程 

Tab nt 

N0 R2 

板

Fig.4 Comparison of calculated data (-■-) and observed data 

(-◆-) at different initial inocula level 

法测定不同接种量时菌数与时间的回

le 2 The linear relationship of N and t by viable plate cou

at different initial inocula levels 

回归方程 回归系数

3.1 

4.1 

5.1 

y=0 58

R  

.0063x+2.41

y=0.0061x+3.5213

y=0.0060x+4.7678

R2=0.99 
2=0.9807

R2=0.9503 

分别 0 为 和 5.1 
log(c

3.1  OD-TTD 法构建金黄色葡萄球菌生长模

型 

本文以食品中常见的致病菌金黄色葡萄球菌为实

验对

长速率

和迟

将起始菌液浓度 N 3.1、4.1
fu/mL)的培养液，放入 37 ℃下培养，定时取样测

定活菌数，得到 0~12 h 内的菌数变化情况。根据 3PLM
模型分别计算上述起始浓度下在 0~12 h 内的菌数预

测值。平板法实验结果表明，三种起始浓度的培养液

生长规律基本相同，从第二个取样时间点开始菌数均

随时间呈线性增长，线性相关系数 R2值均接近或大于

0.95。当 N0等于 3.1 log(cfu/mL)时，生长速率和迟滞

期分别为 0.0063 log[cfu/(mL·min)]和 108 min；4.1 
log(cfu/mL)时，分别为 0.0061 log[cfu/(mL·min)]和 95 
min ； 5.1 log(cfu/mL) 时 ， 分 别 为 0.0060 
log[cfu/(mL·min)]和 55 min。由此可见，OD-TTD 法计

算的生长速率为 0.0064 log[cfu/(mL·min)]比平板法测

定值略大，但误差均小于 10%（N0为 3.1、4.1 和 5.1 
log(cfu/mL)时分别为 1.56、3.12 和 6.25%），有实际参

考价值。特定条件下菌株的生长速率大小通常较为恒

定，但是会因菌数测定方法和所用模型的差异略有不

同[18~20]。OD-TTD 法测定金黄色葡萄球菌的迟滞期为

7.8 min，而平板法测定结果分别为 108、95、55 
min[N0=3.1、4.1 和 5.1 log(cfu/mL)]远大于前者。分析

两者差别较大的原因，平板法计算的迟滞期是细菌进

入新环境后第一次分裂之前的一段时间，而 OD 值法

则指细胞增大前的一段时间，前者显然大于后者。此

外，接种量、接种时的生理状态等多种因素都会影响

迟滞期的大小。食品中有害菌的迟滞期大小与产品的

货架期长短直接相关，然而目前无论采用何种方法构

建模型，迟滞期的测定都没有较理想的重新性[10]，因

此对该项生长参数的预测技术还亟待完善。 

3  结论 

象，通过检测系列稀释菌液的 OD 值在培养过程

中 的 变 化 情 况 ， 计 算 出 生 长 速 率 为 0.0064 
log[cfu/(mL·min)]，生长迟滞期为 7.8 min。并采用简

便的 3PLM 法构建生长模型，具体为：①t＜7.8 min
时，N=N0；②7.8 min＜t＜tmax（指菌数达到最大所需

要的时间）时，N=N0+0.0064×t；③t≥tmax 时，N=9.2 
log(cfu/mL)。本文提供了快速简便的构建金黄色葡萄

球菌生长模型的方法，对于实时监测该菌在食品中的

生长动态具有重要意义，对于研究食品中其他致病菌

或腐败菌的生长规律也同样具有借鉴意义。 

3.2  平板法与OD-TTD法的比较 

本文采用平板法测定金黄色葡萄球菌的生

滞期，结果发现接种量不同时生长速率变化不大，

分别为 0.0063 log[cfu/(mL·min)] [N0=3.1 log(cfu/mL)] 
0.0061 log[cfu/(mL·min)] [N0=4.1、5.1 log(cfu/mL)]、
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