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摘　 要:非伤寒沙门菌是全球重要的食源性致病菌之一,主要通过污染的畜禽食品感染人类。 本文综述了国外猪

肉及其制品中非伤寒沙门菌定量风险评估研究现状,重点解析常用模型,并分析我国猪肉中非伤寒沙门菌定量风

险评估目前存在的挑战,以期为进一步开展相关风险评估提供参考依据。
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Abstract:
 

Non-typhoidal
 

Salmonella
 

enterica
 

is
 

one
 

of
 

most
 

important
 

foodborne
 

pathogens
 

in
 

the
 

world.
 

It
 

infects
 

humans
 

through
 

contaminated
 

poultry
 

and
 

livestock
 

meats.
 

Published
 

literature
 

were
 

reviewed
 

to
 

better
 

understand
 

quantitative
 

microbiological
 

risk
 

assessment
 

( QMRA)
 

of
 

non-typhoidal
 

Salmonella
 

enterica
 

in
 

pork
 

products,
 

especially
 

the
 

models
 

commonly
 

used.
 

The
 

challenges
 

of
 

QMRA
 

of
 

non-typhoidal
 

Salmonella
 

enterica
 

in
 

pork
 

in
 

China
 

were
 

analyzed,
 

which
 

could
 

be
 

the
 

reference
 

for
 

the
 

researches
 

to
 

be
 

conducted
 

in
 

the
 

future.
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　 　 非 伤 寒 沙 门 菌 ( non-typhoidal
 

Salmonella
 

enterica,
 

NTS)是导致食源性疾病的主要因素之一,
对公众健康具有重大影响。 根据 2010 年世界卫生

组织( WHO)发布的全球食源性疾病负担报告显示,
NTS 导致的胃肠炎疾病负担约为 400 万伤残调整寿

命年,占由食源性致病菌导致的胃肠炎疾病负担的

22. 2% [ 1] 。 在高度工业化地区,如欧盟和美国,NTS
在引起人类常见胃肠道感染的致病菌中位居第二,
每 10 万人口中分别约有 20. 1 和 18. 3 例感染病

例 [ 2-3] 。 在我国,NTS 分别是导致我国食源性散发和

暴发第一和第二位致病菌 [ 4] ;其中,暴发事件调查

确认的病原体-食品组合显示,NTS-猪肉组合是导致

发病人数和住院人数最多的组合 [ 4] 。 目前已有

2
 

600 多种 NTS 血清型 [ 5] ,但绝大多数感染是由少

数血清型导致,其中肠炎沙门菌和鼠伤寒沙门菌是

全球范围内引起 NTS 病最常见的血清型 [ 2,6-7] 。 近

年来,一些新出现的血清型如 S. 1,4,[ 5] ,12:i:-和
肯塔基沙门菌等导致的疾病在全球范围内持续增
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长,对全球健康造成新的挑战 [ 7-8] 。
研究证实,大多数人类 NTS 病与食品消费有

关,98%的疾病是由被 NTS 污染的食品导致,其中

最常见的食品为动物性食品, 如家禽、 鸡蛋和猪

肉 [ 7] 。 多项风险评估针对 NTS 的主要风险食品优

先开展,依次完成了不同食品 ( 蛋、鸡肉等) 中 NTS
定量风险评估,世界粮农组织( Food

 

and
 

Agriculture
 

Organization
 

of
 

the
 

United
 

Nations,FAO) 和世界卫生

组织( World
 

Health
 

Organization,WHO)也于 2016 年

基于现有科学数据,出版了 《 控制猪肉和牛肉中非

伤寒沙门菌污染的干预措施》 [ 9] 。
我国是全球最大的猪肉生产和消费国,猪肉中

NTS 污染严重,NTS-猪肉组合是导致食源性疾病暴

发事件的重要组合,急需开展猪肉中 NTS 定量风险

评估工作。 本文综述了国外猪肉及其制品中 NTS
定量风险评估研究现状,重点解析常用模型,并分

析目前我国猪肉中 NTS 定量风险评估存在的问题

和挑战,以期为进一步开展相关风险评估工作提供

参考依据。

1　 猪肉及其制品中 NTS 定量风险评估研究现状

各个国家根据不同风险管理需求,开展针对本

国猪肉及其制品中 NTS 定量风险评估工作。 欧盟

食品安全局为了评价猪肉从农场到餐桌全链条各

个环节降低人群 NTS 发病干预措施的有效性,开展

了定量风险评估,获得了欧盟不同国家消费猪肉导

致人群感染 NTS 病的风险特征。 模型模拟三种主

要猪肉消费形式(猪块、肉糜和发酵即食香肠) 从农

场到餐桌 NTS 的污染情况,并使用剂量-反应关系估

计食用后发病的概率。 在不同的国家,定量风险评

估估计的疾病发生率在十万分之一到千万分之一

之间,其中发酵即食香肠具有最高的发病概率。 对

于每种产品,不同成员国之间的风险相差 100 倍。
该研究指出虽因变量缺失存在不确定性,但在家制

备和消费猪肉是影响发病最大的因素 [ 10] 。 进一步

敏感性分析发现,对于肉块,交叉污染因素(刀清洗

和沙拉制备)是影响发病重要参数,而对于猪肉糜,
案板清洁、沙拉消耗量、冰箱温度和储存时间则是

重要参数 [ 11] 。 此外,澳大利亚为了评价猪肉汉堡导

致人群感染 NTS 的风险,开展的一项在家制备和消

费猪肉汉堡的风险评估,发现其导致人群发病风险

较低 [ 12] 。 越南也开展了猪肉中 NTS 定量风险评估,
研究发现降低零售猪肉的污染率和改善家庭卫生

是降低人群风险的有效控制措施 [ 13] 。 巴西针对烤

肉店的新鲜猪肉香肠进行了定量微生物学风险评

估,提出足够的烹调时间(约 19
 

min)是食用新鲜猪

肉香肠的安全保障,而未煮熟的猪肉香肠可能对消

费者造成健康风险 [ 14] 。
可见,不同国家根据其消费者不同的消费习

惯,进行猪肉中 NTS 定量风险评估,用于评价干预

措施的有效性和满足不同的管理需求。

2　 猪肉及其制品中 NTS 定量风险评估常见模型

定量风险评估需要基于各方面的数据,但经常

缺失微生物在全链条食品生产、加工、储存、运输及

消费各个阶段的变化数据。 利用预测微生物模型,
结合各种环境因素,可以估算食品中最终致病菌数

量。 结合人群膳食消费量计算人群摄入致病菌的

水平,结合致病菌导致疾病的剂量-反应关系,在风

险特征描述中即可估计人群食用某种食品受到该

致病菌感染的风险及程度,因此,预测微生物模型

和剂量-反应关系在猪肉及其制品的 NTS 定量风险

评估过程中发挥着重要的作用。
2. 1　 预测微生物模型

预测微生物模型是以微生物学为理论基础,通
过数学模型描述微生物在不同环境条件下 ( 时间、
温度、pH 值和水分活度等) 的变化规律,即预测微

生物在食品整个暴露过程中(加工、运输和贮藏等)
的变化,例如微生物的增长、死亡和转移等。 根据

预测微生物模型在评估中的用途,本文对猪肉及其

制品中 NTS 定量风险评估常用的生长模型、失活模

型和交叉污染模型进行分析 [ 15] 。
2. 1. 1　 生长模型

如果猪肉及其制品储存温度高于 5
 

℃ ,其中的

微生物(包括 NTS) 可能会生长 [ 16] 。 为了估计猪肉

全链条过程中微生物的变化,可利用生长模型的一

级模 型 描 述 微 生 物 数 量 随 时 间 的 变 化 规 律。
Baranyi 模 型 [ 17-18] 、 修 正 的 Gompertz 模 型 [ 19-21] 和

Logistic 模型 [ 20] 是常用的一级模型,用来描述典型

微生物生长的延滞期、指数期和稳定期。
实际工作中,猪肉及其制品中 NTS 的生长会受

到温度、水分活度等因素的影响,为此,利用生长模

型的二级模型描述温度、pH 值、水分活度、防腐剂等

环境变量如何影响一级模型的参数,即对微生物生

长特征的影响。 Ratkowsky 平方根模型 [ 17] 、多项式

模型 和 Arrhenius 模 型 是 常 用 的 二 级 模 型, 其 中

Ratkowsky 平方根模型因使用简单、参数单一,在描

述单因素对微生物影响时常被使用 [ 22] 。
随着数据的积累以及计算机和网络技术的发

展,基于一级模型和二级模型建立的软件系统 ( 又

称为三级模型)越来越多的被开发和使用 [ 23] 。 猪肉

及其制品中 NTS 生长模型研究报道见表 1。
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表 1　 猪肉及其制品中 NTS 生长模型研究报道

Table
 

1　 Research
 

reports
 

on
 

the
 

growth
 

model
 

of
 

NTS
 

in
 

pork
 

and
 

its
 

products
食品 微生物种类 条件 主要模型 文献

猪肉糜 5 种血清型的 NTS 10 ~ 45
 

℃ 等温和动态温度 Baranyi 模型,Ratkowsky 平方根模型 [ 17]
猪肉、火腿和香肠 鼠伤寒沙门菌 10 ~ 40

 

℃ 中的 7 个温度 Baranyi 模型 [ 18]
火腿 肠炎沙门菌 15 ~ 25

 

℃ 等温 Gompertz 模型,Baranyi 模型,Logistic 模型 [ 20]
鲜猪肉 鼠伤寒沙门菌、德尔卑沙门菌 9. 4 ~ 24. 1

 

℃ Ratkowsky 平方根模型 [ 22]
即食猪肉 鼠伤寒沙门菌 10 ~ 30

 

℃ 等温 Gompertz 模型,Linear 模型 [ 21]
猪肉糜和冻肉卷 5 种血清型的 NTS 10 ~ 35

 

℃ 等温 Pathogen
 

Modeling
 

Program
 

( PMP)模型 [ 23]

2. 1. 2　 失活模型

加热是猪肉及其制品烹饪的主要方式,为了解

猪肉烹饪后 NTS 的污染水平,需要利用预测微生物

模型对加热过程中 NTS 热失活进行预测。 Linear 模

型 [ 24-25] 、Weibull 模型 [ 26] 和 Shoulder / Tail 模型是常

用的一级模型,Linear 模型因其广泛的适用性,且不

需要太多参数值,在 NTS 失活预测中广泛使用 [ 27] ,
D 值是该模型重要的参数,表示微生物降低 90%所

需的时间。 与基于 D 值的 Linear 模型比较,Weibull
模型更加灵活,在环境条件复杂时模型的拟合度更

优。 用于微生物失活预测的常用工具是 Microsoft
 

Excel 的一个免费插件,称为 GInaFiT
 

( Geeraerd
 

and
 

Van
 

Impe
 

inactivation
 

model
 

fitting
 

tool) ,包含多种一

级失活模型。
随着研究的深入,国际上对 NTS 失活模型的研

究除了包括不同加热方式导致的热失活,如微波加

热 [ 28] 、巴氏杀菌 [ 29] 、烘烤 [ 30] ,还包括非热失活模型

研究,如肉制品加工过程中常用的臭氧 [ 27] 、发酵干

燥 [ 26] 等方式对 NTS 失活的影响。 猪肉及其制品中

NTS 失活模型研究报道见表 2。

表 2　 猪肉及其制品中 NTS 失活模型研究报道

Table
 

2　 Research
 

reports
 

on
 

the
 

inactivation
 

model
 

of
 

NTS
 

in
 

pork
 

and
 

its
 

products
食品 微生物种类 条件 主要模型 文献

猪肉 6 种血清型的 NTS 55 ~ 70
 

℃ Linear 模型 [ 24]
猪肉 8 种血清型的 NTS 55 ~ 65

 

℃ Linear 模型 [ 25]
猪肉汉堡 4 种血清型的 NTS 46 ~ 64

 

℃ Generalised
 

Linear
 

Logistic 模型 [ 31]
猪瘦肉 8 种血清型的 NTS 慢速烘烤 Log-Linear 模型 [ 30]
发酵腊肠 鼠伤寒沙门菌 发酵和干燥 Weibull 模型 [ 26]

2. 1. 3　 交叉污染模型

交叉污染是导致食源性疾病暴发密切相关的

一个重要因素,也是 NTS 病暴发的主要原因之一。
通过实验室模拟构建交叉污染模型计算转移率是

描述交叉污染常用的方法。 SMID 等 [ 32] 利用贝叶斯

模型估计猪肉在厨房切割过程中 NTS 的转移率,从
猪肉到刀的平均转移率为 19%,刀到猪肉的转移率

为 58%。 RAVISHANKAR 等 [ 33] 预测了不同食品处

理方案下肉与生菜之间的 NTS 交叉污染转移率,处
理完肉 的 砧 板 和 刀 如 果 没 有 清 洗, 转 移 率 达 到

45%。 MOORE 等 [ 34] 研究发现 NTS 从不锈钢表面到

生菜的转移率达到 36% ~ 66%,由此可看出砧板和

刀在肉与肉制品加工中都具有较高的微生物转移

率。 KUSUMANINGRUM 等 [ 35] 对包括 NTS 在内的多

种食源性致病菌进行了交叉污染研究,认为不同的

微生物、不同的器具表面类型和不同的加工食品具

有不同的转移率,交叉污染应该根据加工的具体情

况进行更细致的评估。
2. 2　 剂量-反应关系

剂量-反应关系是定量风险评估步骤中必不可

少的内容,用于建立病原体摄入剂量与宿主群体反

应之间的数学关系。 国际上已对多种病原体的剂

量-反应关系进行了研究,如 NTS、志贺菌、产志贺毒

素大肠埃希菌、空肠弯曲菌和单核细胞增生李斯特

菌等。 致病菌剂量-反应关系最常用的是指数模型

或 Beta-Poisson 模 型, 另 外, Gompertz 模 型、 Log-
Logistic 模 型、 Bayes 模 型、 Pert 模 型 也 常 被 使

用 [ 36-39] 。 目前国外已经对 NTS 剂量-反应关系进行

了多项研究,具体见表 3。
剂量-反应关系的建立主要依据人体试食试验

和流行病学调查数据。 人体试食试验通常仅限于

单一或几种血清型 NTS 的试食。 而基于暴发数据

总结的流行病学调查结果不仅包含多种血清型的

NTS,还能反映携带致病菌的食物载体特征,因此,
与人体试食试验比较,流行病学数据代表性更强,
能体现微生物作用人群的真实致病性。

3　 我国猪肉中 NTS 定量风险评估工作存在的挑战

我国是全球最大的猪肉生产和消费国,2017 年

消费量为 5
 

457 万吨,占全球总消费量的 49. 1%,猪
肉在居民肉类消费量中的占比已超 75% [ 40] 。 更为

严重的是,猪肉中 NTS 污染率较高:2010—2017 年

不同研究报告显示, 零 售 猪 肉 中 NTS 阳 性 率 在

10. 0% ~ 73. 1% 之 间 [ 41-44] , 远 高 于 欧 盟 国 家
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　 　 　 　 　 　 表 3　 目前文献和报告中采用的 NTS 剂量-反应关系

Table
 

3　 Dose-response
 

relationship
 

of
 

NTS
 

in
 

literature
数据来源 NTS 血清型 模型函数 文献来源

试食试验 肠炎 Beta-Poisson 模型 [ 36-37]
试食试验和暴发调查 肠炎 Bayes 模型 [ 38]
暴发调查 肠炎、鼠伤寒、纽波特、伊斯特波恩、胥伐成格隆、海德尔堡、古巴、婴儿、那波利、奥拉宁堡 Beta-Poisson 模型 [ 38]
试食试验 鸭、巴雷利、德尔卑、纽波特、火鸡、鸡白痢 Pert 模型 [ 39]

(0% ~ 6%) [ 2] 。 在 2013 年我国完成的《我国零售鸡

肉中沙门氏菌污染对人群健康影响的初步定量风

险评估》报告中也提到,生猪肉在我国人群罹患 NTS
食源性疾病的贡献率较高,甚至有可能高于生鸡

肉。 暴发归因分析也显示,NTS-猪肉组合是导致食

源性疾病暴发事件的重要组合,急需开展猪肉中

NTS 定量风险评估工作,因此围绕 NTS-猪肉组合开

展定量风险评估工作,研究潜在的可以降低我国人

群通过摄食猪肉罹患 NTS 食物中毒的干预措施,对
评价我国现行的猪肉中 NTS 限量标准,具有重大的

应用意义。 但是,与国外研究比较,我国开展猪肉

及其制品中 NTS 定量风险评估仍然存在一些问题

和挑战。
3. 1　 定量污染数据缺失

开展猪肉中 NTS 定量风险评估需要猪肉中

NTS 的污染率和浓度,以及不同人群猪肉消费量等

基础数据。 我国猪肉及其制品中 NTS 污染情况的

研究较多,但监测数据多为定性数据,缺少污染浓

度数据。
3. 2　 预测微生物模型中关键参数缺失

生长模型、失活模型及交叉污染模型中需要

大量的相关参数,我国居民食物消费习惯与西方

国家存在较大差异,直接借鉴国外的相关模型将

增加我国猪肉及其制品中 NTS 定量风险评估结果

的不确定性,因此,并不推荐直接使用文献报道的

与我国消费习惯差异较大的基础参数开展评估

工作。
其次,我国已有的猪肉消费情况调查仅局限于

消费量调查,缺少不同地区猪肉零售方式、储存方

式以及烹饪方式和时间等细化的消费行为数据。
我国家庭居民生猪肉准备场景认知尚不明确,难以

精准评估消费者入口前食源性致病菌的真实暴露

水平,因此,亟需建立我国猪肉及其制品从零售到

餐桌消费调查,获取影响细菌生长和失活的温度、
时间等参数,以及我国家庭生猪肉准备场景下 NTS
的传递路径并确定生猪肉相关接触面之间 NTS 的

转移率等参数。
3. 3　 基于我国暴发调查数据建立剂量-反应关系缺失

不同食品中通常携带不同的血清型,肉鸡中

主要的污染血清型是肠炎沙门菌和鼠伤寒沙门

菌,与此不同的是,猪肉中最常见的血清型为鼠伤

寒沙门菌和德尔卑沙门菌 [ 43-44] 。 目前根据国家食

源性疾病监测网数据显示,我国 NTS 感染病例最

主要的血清型为鼠伤寒沙门菌和肠炎沙门菌,且

随着研究深入,S. 1,4,[ 5] ,12:i:-( 鼠伤寒沙门菌

的一个变种)导致的食源性疾病明显增加,在我国

某些地区逐渐替代鼠伤寒沙门菌和肠炎沙门菌,
成为最优 势 的 血 清 型 [ 45] 。 随 着 血 清 型 的 变 迁,
NTS 感染病例的食物载体归因于猪肉的比例可能

发生变化。 其次, NTS 感染概率与血清型密切相

关,血清型的变迁影响剂量 -反应关系的准确性,因
此,有必要根据我国食源性疾病暴发调查数据建

立剂量 -反应关系。
3. 4　 新技术在微生物风险评估中的运用

随着猪肉中 NTS 研究的不断深入,一些研究结

果如何在风险评估中应用给研究人员提出了挑战。
近年来,全球开始关注食品中微生物的耐药性对人

类健 康 的 影 响 [ 46] 。 我 国 猪 肉 中 NTS 耐 药 性

强 [ 41,44] ,如何结合其耐药性对猪肉进行风险评估又

是一项新的挑战。 其次,随着二代测序成本的持续

下 降 以 及 NTS 全 基 因 组 测 序 ( whole
 

genome
 

sequencing,
 

WGS)数据急剧增加,这些“大数据” 在

风险评估中具有潜在用途 [ 47] ,但 WGS 在风险评估

中的应用在很大程度上尚未开发,利用大量的 NTS
基因数据评估对人类健康的风险将面临巨大的

挑战 [ 48] 。
我国作为全球猪肉消费第一大国,食品安全

国家标准中仅规定了预包装熟肉制品和即食生肉

制品中不得检出 NTS,尚无生猪肉及其制品的致病

菌限量标准,更无生产加工过程的控制要求,因

此,鉴于我国零售猪肉中 NTS 污染率较高,存在危

害人群健康的风险,亟需系统开展我国猪肉及其

制品中 NTS 的定量风险评估研究,为制定相关限

量标准和生产加工过程控制措施提供科学依据。
针对上述我国开展猪肉及其制品中 NTS 定量风险

评估存在的困难,有必要加强微生物风险评估模

型构建研究,逐步建立适合我国猪肉消费习惯的

参数和模型,推动各地区开展猪肉中污染水平监

测和消费行为的调查,保障评估数据来源的可靠

性和准确性。
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·资讯·

欧盟制修订部分食品中多环芳烃的最大残留限量

　 　 2020 年 9 月 9 日,欧盟发布(EU)2020 / 1255 文件,修订传统烟熏肉和烟熏肉制品以及传统烟熏鱼和烟

熏渔业产品中的多环芳烃(PAHs)的最大残留限量,并确定用于制备饮料的植物源性食品粉中的多环芳烃

的最大残留限量。
其中苯并比( a)最高限量为 10

 

μg / kg,苯并( a)、苯并( a)蒽、苯并( b)荧蒽和的总和的最大限量为 50
 

μg / kg。

(来源食品伙伴网,相关链接:http: / / news. foodmate. net / 2020 / 09 / 571988. html)


