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基于不同初始接菌量的铜绿假单胞菌生长模型
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摘要：基于单细胞生长流动成像系统，探究铜绿假单胞菌单细胞生长规律，并运用随机建模方法建立单细胞与群体

细胞生长之间的关系，获得不同初始接菌量下铜绿假单胞菌生长迟滞时间以及最大生长速率的分布，通过代入

Ｂａｒａｎｙｉ模型修改式，结合单细胞水平建模（Ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｂａｓｅｄｍｏｄｅｌｉｎｇ，ＩｂＭ）的方法，对不同初始接菌量下铜绿假单

胞菌的随机生长过程进行模拟。结果表明，随着初始接菌量的增大，铜绿假单胞菌生长迟滞期减小，２５℃下平均迟

滞时间由 ２９１ｈ减小至 ２５５ｈ，变异系数由 ２９９０％减小至 ２９６％，３５℃下平均迟滞时间由 １４９ｈ减小至 ０９９ｈ，

变异系数由 ２２５３％ 减小至 ４６４％。最大生长速率随不同初始接菌量变化不明显，其主要受温度的影响，由 ２５℃

下约 ０７０ｌｎＣＦＵ／ｈ增加至 ３５℃下约 １００ｌｎＣＦＵ／ｈ，变异系数变化无明显规律。通过 ＩｂＭ模拟群体细胞生长发现，

虽然单细胞的生长具有随机性，但随着初始接菌量的增大，微生物群体细胞生长的变异性逐渐降低，最终呈现出决

定性生长的状态。相较于传统采用确定性模型进行的微生物生长建模，单细胞水平的生长动力学研究可为食品安

全风险评估以及风险决策者提供更加准确与直观的风险指导。
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　　引言

传统的预测微生物学研究普遍认为初始接菌量

对微生物的生长没有太大的影响
［１－２］

。然而，许多

学者发现微生物处于临界状态，例如饥饿、热处理以

及温差变化等条件下，初始接菌量会对其生长的迟

滞时间造成一定的影响
［３－４］

。Ａｕｇｕｓｔｉｎ等［５］
通过建

模描述温度与预接种条件对单增李斯特菌生长迟滞

期的影响，发现当细胞处于临界状态时，生长迟滞期

随着初始接菌量减小而相应延长。同样，Ｐｉｎ等［６］

通过随机建模的方法探究不同初始接菌量对大肠杆

菌生长迟滞期的影响，发现初始接菌量越小，微生物

生长迟滞时间越长。初始接菌量对微生物生长迟滞

期的影响主要受到单细胞生长变异性的影响。处在

适应生存状态的单细胞在微生物生长初期占据主导

优势，随着适应行为的发生，进入指数增长状态的单

细胞又会逐渐占据主导优势，使微生物生长加速直

到进入指数增长期
［７］
。

传统的预测微生物研究常采用大于 １０３个／ｍＬ
的接菌量，从而忽略了低接菌量下微生物在生长初

期适应生存能力的变异性。对微生物而言，食品是

一个复杂的生存介质，且食品污染往往是由少量细

菌细胞生长繁殖造成的，探究不同初始接菌量下微

生物生长迟滞期，尤其是低接菌量下的生长变异性，

对食品安全监控以及货架期的建立尤为重要。本课

题组在微生物单细胞研究方面已取得一定进展，即

通过随机建模的方法建立了铜绿假单胞菌单细胞与

群体细胞生长之间的关系
［８］
，本文继续采用先前研

究中随机建模模拟方法，获得不同初始接菌量下铜

绿假单胞菌生长迟滞时间以及最大生长速率分布并

进行拟合。同时运用蒙特卡洛模拟，结合单细胞水

平建模（ＩｂＭ）的建模方法，模拟不同初始接菌量下
铜绿假单胞菌的随机生长过程。

１　材料与方法

１１　材料与设备
实验材料包括：营养肉汤（ＮＢ，ｐＨ值 ７４±

０１），含鱼粉蛋白胨１０ｇ、牛肉浸膏３ｇ、ＮａＣｌ５ｇ、水
１０００ｍＬ；磷酸盐缓冲液（ＰＢＳ，ｐＨ值 ７４±０１），含
ＮａＣｌ８ｇ、ＫＣｌ０２ｇ、Ｎａ２ＨＰＯ４１４４ｇ、ＫＨ２ＰＯ４０２４ｇ、水
１０００ｍＬ；假单胞菌培养基（ｐＨ值 ７１±０１），含多
价蛋白胨 １６ｇ、水解酪蛋白 １０ｇ、ＭｇＣｌ１４ｇ、
Ｋ２ＳＯ４１０ｇ、琼脂１４ｇ、甘油１０ｍＬ、水１０００ｍＬ，培养
基的配制参照文献［９］。

仪器与设备包括：ＹＸＱ ＬＳ ７５Ｓ１１型立式压
力蒸汽灭菌锅（上海博讯实业有限公司医疗设备

厂）；ＴＨＺ １０３Ｂ型恒温培养摇床（上海一恒科学
仪器有限公司）；ＳＷ ＣＪ ＩＣ型净化工作台（上海
跃进医疗器械厂）；ＨＷＳ ２５０型恒温恒湿培养箱
（上海比朗仪器有限公司）；ＨＬ ２型恒流泵（上海
嘉鹏科技有限公司）；ＢＸ４１ＴＦ ５型生物显微镜（日
本奥林巴斯株式会社）；ＮｉｋｏｎＤＳ Ｆｉ１型显微镜数
码摄像头（日本奥林巴斯株式会社）；ＮｉｋｏｎＤＳ Ｕ２
型 ＣＣＤ计算机端控制器（日本奥林巴斯株式会
社）。

１２　菌悬液制备
铜绿假单胞菌分离自市售冷鲜猪肉，于 ４℃冰

箱中储存。实验时进行平板划线，在 ２７℃下活化
３次。取一环菌苔接种于 １００ｍＬ的磷酸盐缓冲液
（ＰＢＳ）中混匀制得 ＰＢＳ菌悬液备用。另取一环菌苔
接种于 ３００ｍＬ营养肉汤培养基（ＮＢ）中，使用恒温
培养摇床，３５℃下 ２２０ｒ／ｍｉｎ培养 １８ｈ使菌液菌体
浓度约达到１０８个／ｍＬ备用。
１３　单细胞生长流动成像系统搭建

单细胞生长流动成像系统搭建参照文献［８］。
１４　铜绿假单胞菌生长随机建模与迟滞期分布

采用单细胞生长流动成像系统，分别对 ２５℃和
３５℃下约３０个铜绿假单胞菌单细胞进行培养观察，
记录单细胞前４次生长分裂时间，并对铜绿假单胞
菌生长进行随机建模，模拟群体细胞生长，建模方法

参照文献［８］。
先前的研究表明，随机建模模拟铜绿假单胞菌

群体细胞生长的方法可以实现对低接菌量下微生物

生长的模拟预测。故继续采用随机建模的模拟方法

对不同初始接菌量下铜绿假单胞菌生长迟滞期进行

探究。通过编写的 Ｊａｖａ应用程序，对 ２５℃和 ３５℃
下，初始接菌量为 １、１０、１００个铜绿假单胞菌生长至
１０５个分别进行５０次模拟，采用Ｅｘｃｅｌ ｉｎＤＭＦｉｔ２０对
模拟结果进行拟合，拟合模型选用 Ｂａｒａｎｙｉ模型［１０］

，

表达式为

Ｎｔ＝Ｎ０＋μｍａｘＡ（ｔ） (－ｌｎ １＋ｅ
μｍａｘＡ（ｔ）－１

ｅＮｍａｘ－Ｎ )０
（１）

其中　Ａ（ｔ）＝ｔ＋ １
μｍａｘ
ｌｎ（ｅ－μｍａｘｔ＋ｅ－ｈ０－ｅ－μｍａｘｔ－ｈ０）

式中　Ｎｔ、Ｎ０、Ｎｍａｘ———时间 ｔ时细菌细胞数、初始时
细菌细胞数、最大细菌细胞

数的自然对数

μｍａｘ———最大生长速率
ｈ０———微生物生理学参数

对５０条生长曲线进行拟合获得的铜绿假单胞
菌生长迟滞期及最大生长速率分布、迟滞期分布结

果采用 ＯｒｉｇｉｎＰｒｏ８０软件做图。
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１５　铜绿假单胞菌生长参数拟合
采用 Ｅｘｃｅｌ ｉｎ＠Ｒｉｓｋ５５软件（美国 Ｐａｌｉｓａｄｅ

公司）对由随机建模获得的迟滞期和最大生长速率

分布进行拟合，通过卡方检验 （χ２）［１１］，获得迟滞期
与最大生长速率的最优分布，卡方检验公式为

χ２＝∑
ｋ

１

（ｆ０－ｆｅ）
２

ｆｅ
（２）

式中　ｋ———类别数目
ｆ０———实际观测值
ｆｅ———理论（期待）值

１６　铜绿假单胞菌随机生长模拟

Ｂａｒａｎｙｉ等［１０］
认为微生物的迟滞时间是细胞之

前与现生长状态共同作用的结果，并采用生理学状

态参数 α（ｔ）来定量表示微生物适应现在生存环境
的现象，参数 ｈ０与 α（ｔ）的关系为

ｈ０＝－ｌｎα（０） （３）
而参数 ｈ０在数值上等于迟滞期 λ与最大生长

速率的乘积，即

ｈ０＝μｍａｘλ （４）
将 μｍａｘ和 λ的最优分布代入式（４），获得 ｈ０最

优分布，然后将拟合后这 ３个参数的最优分布代入
Ｂａｒａｎｙｉ模型修改式［１２］

，模型表达式为

Ｎｔ＝Ｎ０＋μｍａｘｔ＋ｌｎ（ｅ
－μｍａｘｔ＋ｅ－ｈ０－ｅ－μｍａｘｔ－ｈ０） （５）

其中时间 ｔ为 Ｕｎｉｆｏｒｍ（０，８）分布。采用蒙特卡罗
方法对 Ｎｔ与 ｔ进行 １００００次迭代模拟，并对 Ｎｔ与 ｔ
进行相关性分析，获得不同初始接菌量下铜绿假单

胞菌的随机生长分布图，分析与做图均采用＠Ｒｉｓｋ
５５软件。
１７　铜绿假单胞菌生长变异性

为了更好地展现初始接菌量对铜绿假单胞菌生

长变异性的影响，对生长 ８ｈ后铜绿假单胞菌细胞
总数（Ｎ８ｈ）的分布进行拟合与比较，拟合采用
＠Ｒｉｓｋ５５软件。不同初始接菌量下生长 ８ｈ后铜
绿假单胞菌细胞总数的最优分布及变异系数采用

Ｅｘｃｅｌ做图。

２　结果与分析

２１　不同初始接菌量下铜绿假单胞菌生长迟滞期
分布

对２５℃和３５℃下，初始接菌量为 １、１０、１００个
铜绿假单胞菌生长至 １０５个细菌细胞的过程分别进
行５０次模拟，并采用 Ｂａｒａｎｙｉ模型进行拟合，获得铜
绿假单胞菌生长迟滞期及最大生长速率分布，迟滞

期分布结果如图 １所示。由图 １可知，迟滞期随着
初始接菌量的增大呈递减趋势，且分布范围也随初

始接菌量增大而减小，具体分布参数见表１。

图 １　不同初始接菌量下铜绿假单胞菌生长迟滞期分布

Ｆｉｇ．１　ＬａｇｔｉｍｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓｏｆＰ．ａｅｒｕｇｉｎｏｓａｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉｎｏｃｕｌｕｍｓｉｚｅｓ
（ａ）２５℃　（ｂ）３５℃

　
表 １　不同初始接菌量下铜绿假单胞菌 ５０次模拟生长曲线拟合参数

Ｔａｂ．１　ＦｉｔｔｅｄｇｒｏｗｔｈｐａｒａｍｅｔｅｒｓｏｆＰ．ａｅｒｕｇｉｎｏｓａｆｏｒ５０ｓｉｍｕｌａｔｉｏｎｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉｎｏｃｕｌｕｍｓｉｚｅｓ

温度／

℃

初始

接菌量／个

迟滞期 λ 最大生长速率 μｍａｘ
平均值／

ｈ

标准偏差／

ｈ

变异系数／

％

平均值／

（ｌｎＣＦＵ·ｈ－１）

标准偏差／

（ｌｎＣＦＵ·ｈ－１）

变异系数／

％

１ ２９１ ０８７ ２９９０ ０７６ ７５９×１０－３ ０９９９３
２５ １０ ２７４ ０２０ ７２５ ０８０ ６１４×１０－３ ０７７１５

１００ ２５５ ００８ ２９６ ０７７ ４１７×１０－３ ０５４１０
１ １４９ ０３４ ２２５３ ０９９ １５６×１０－２ １５６９０

３５ １０ １２４ ００９ ７２０ １０２ ９３０×１０－３ ０９１５１
１００ ０９９ ００５ ４６４ ０９６ １２０×１０－２ １２４６０
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　　表１列出了不同初始接菌量下铜绿假单胞菌模
拟生长分布的拟合参数，随着初始接菌量的增大，

２５℃下平均迟滞时间由 ２９１ｈ减小至 ２５５ｈ，变异
系数由 ２９９０％ 减小至 ２９６％，３５℃下平均迟滞时
间由 １４９ｈ减小至 ０９９ｈ，变异系数由 ２２５３％减
小至４６４％。即在初始接菌量小于 １００个细菌细
胞时，随着接菌量增大，铜绿假单胞菌生长迟滞期减

小。与本研究结论相符，Ｂａｒａｎｙｉ［１３］通过比较随机模
型与决定性模型对微生物生长迟滞期的拟合效果，

认为低接菌量下微生物群体细胞生长迟滞期分布会

更加分散。Ｐｉｎ等［６］
和 Ｂａｒａｎｙｉ等［１４］

对初始接菌量

影响微生物生长迟滞期的研究结果表明，当初始接

菌量减少，微生物生长迟滞期增加，且增加的数量取

决于单细胞生长迟滞期以及最大生长速率，同时，随

着初始接菌量的增加，微生物生长迟滞期的变异性

减小。

Ａｇｕｉｒｒｅ等［１５］
对无害李斯特菌生长迟滞期与变

异性的研究表明，生长迟滞期与微生物初始接菌量

以及生长温度呈反比，且初始接菌量对生长迟滞期

的影响既有随机性因素又有微生物生理本身的因

素。与此类似，本研究中 ３５℃下铜绿假单胞菌生长
迟滞时间明显小于 ２５℃（表 １）。最大生长速率随
不同初始接菌量变化不明显，其主要受温度的影响，

２５℃下约０７０ｌｎＣＦＵ／ｈ，３５℃下约１００ｌｎＣＦＵ／ｈ，变异
系数变化无明显规律。由于铜绿假单胞菌最适生长

温度约为３５～３７℃［１６］
，故在 ３５℃下，铜绿假单胞菌

的生长迟滞期比 ２５℃短，最大生长速率比 ２５℃下
大。

２２　铜绿假单胞菌生长参数分布拟合
对不同初始接菌量下铜绿假单胞菌生长迟滞时

间与最大生长速率分布进行拟合获得最优分布，如

表 ２所示。分布函数为 ＢｅｔａＧｅｎｅｒａｌ（γ１，γ２，ｍｉｎ，
ｍａｘ）、Ｅｘｔｖａｌｕｅ（ａ，ｂ）、Ｌｏｇｉｓｔｉｃ（γ，δ）、Ｗｅｉｂｕｌｌ（γ，
δ）、Ｌｏｇｎｏｒｍ（ε，σ）、Ｎｏｒｍａｌ（ε，σ）、Ｌｏｇｌｏｇｉｓｔｉｃ（ｍｉｎ，
δ，α）、Ｐｅａｒｓｏｎ５（γ，δ）。其中，参数 γ、γ１、γ２为尺度
参数，δ为形状参数，ε为分布平均值，σ为分布标准
偏差，ｍｉｎ为分布最小值，ｍａｘ为分布最大值，ａ、ｂ为
分布所在的闭合区间的边界值。

表 ２　不同初始接菌量下铜绿假单胞菌模拟生长参数最优分布

Ｔａｂ．２　ＢｅｓｔｆｉｔｔｅｄｇｒｏｗｔｈｐａｒａｍｅｔｅｒｓｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓｏｆＰ．ａｅｒｕｇｉｎｏｓａｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉｎｏｃｕｌｕｍｓｉｚｅｓ

温度／℃ 初始接菌量／个 迟滞期 λ分布 最大生长速率 μｍａｘ分布 ｈ０分布

１ ＢｅｔａＧｅｎｅｒａｌ（３９５，６３８，０５６，６６８） Ｅｘｔｖａｌｕｅ（０７６，０００５３６） ＢｅｔａＧｅｎｅｒａｌ（３９７，６４６，０４３，５１０）

２５ １０ Ｅｘｔｖａｌｕｅ（２６４，０１８） Ｌｏｇｉｓｔｉｃ（０８０，０００３４７） Ｌｏｇｉｓｔｉｃ（０８０，０００３４７）

１００ Ｌｏｇｉｓｔｉｃ（２５６，００４） Ｎｏｒｍａｌ（０７７，０００４２６） Ｌｏｇｉｓｔｉｃ（１９７，００３）

１ Ｗｅｉｂｕｌｌ（１０４０，３０４） Ｌｏｇｎｏｒｍ（０２３，００２） Ｗｅｉｂｕｌｌ（９９１，２９０）

３５ １０ Ｌｏｇｉｓｔｉｃ（１２５，００５） ＢｅｔａＧｅｎｅｒａｌ（２５９，２３３，０９９，１０４） Ｌｏｇｉｓｔｉｃ（１２７，００５）

１００ Ｌｏｇｎｏｒｍ（００７，００５） Ｌｏｇｌｏｇｉｓｔｉｃ（０９５，０００８４１，２７７） Ｐｅａｒｓｏｎ５（６２３，０４９）

２３　铜绿假单胞菌的随机生长过程
将表２中各参数最优分布相应代入式（５）获得

不同初始接菌量下铜绿假单胞菌生长细胞总数

（Ｎｔ）分布，通过与时间 ｔ进行相关性分析，获得不同
初始接菌量下铜绿假单胞菌随机生长过程图，如

图２所示。
由图２可以看出，在 ２５℃和 ３５℃下，铜绿假单

胞菌随着初始接菌量的增加均呈现集中生长的趋

势。Ｋｏｕｔｓｏｕｍａｎｉｓ等［１７］
通过对沙门菌单细胞随机生

长的研究也得出了类似的结论，虽然单细胞的生长

具有随机性，但随着初始接菌量的增大，微生物生长

的变异性逐渐降低，最终呈现出决定性生长的状态。

２４　铜绿假单胞菌生长变异性
为了更好地展现初始接菌量对铜绿假单胞菌生

长变异性的影响，对生长 ８ｈ后铜绿假单胞菌细胞
总数（Ｎ８ｈ）的分布进行拟合，如图３所示。由图３可
以看出，随着初始接菌量的增加，Ｎ８ｈ分布数值增大，
分布范围变窄，且其相关变异系数减小，生长变异性

降低。与此类似，Ａｌｏｎｓｏ等［１８］
通过建立随机微分方

程（Ｓｔｏｃｈａｓｔｉｃｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｅｑｕａｔｉｏｎ，ＳＤＥ）模型来描述
单细胞生长与分裂的变异性，并通过模拟群体细胞

生长发现，初始接菌量增大，群体细胞生长变异性降

低。

３　讨论

３１　初始接菌量对微生物生长迟滞期的影响
由图 １可以看出，初始接菌量对铜绿假单胞菌

生长迟滞期有影响，而这种影响在特定条件下才会

产生，这个条件就是低初始接菌量，即小于１００个细
菌细胞。Ｐｉｎ等［６］

探究初始接菌量对微生物生长迟

滞期的影响也得出类似的结论，并认为群体细胞生

长迟滞期主要受到单细胞生长迟滞时间的影响。许

多研究表明，高接菌量下微生物生长迟滞期随初始

接菌量变化是因为细菌细胞处在生长与不生长的边

缘、饥饿或者受到热处理的结果
［３，１９］

。Ｋａｐｒｅｌｙａｎｔｓ
等

［２０］
对初始接菌量影响微生物生长迟滞期的原因
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图 ２　不同初始接菌量下铜绿假单胞菌随机生长规律

Ｆｉｇ．２　ＳｔｏｃｈａｓｔｉｃｇｒｏｗｔｈｏｆＰ．ａｅｒｕｇｉｎｏｓａｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉｎｏｃｕｌｕｍｓｉｚｅｓ
（ａ）２５℃，Ｎ０＝１　（ｂ）２５℃，Ｎ０＝１０　（ｃ）２５℃，Ｎ０＝１００　（ｄ）３５℃，Ｎ０＝１　（ｅ）３５℃，Ｎ０＝１０　（ｆ）３５℃，Ｎ０＝１００

　

图 ３　不同初始接菌量下铜绿假单胞菌生长 ８ｈ后的变异性

Ｆｉｇ．３　ＧｒｏｗｔｈｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙｏｆＰ．ａｅｒｕｇｉｎｏｓａａｆｔｅｒ８ｈｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉｎｏｃｕｌｕｍｓｉｚｅｓ
（ａ）２５℃下铜绿假单胞菌生长８ｈ后细胞总数的变异性　（ｂ）２５℃下铜绿假单胞菌生长８ｈ后细胞总数的变异系数

（ｃ）３５℃下铜绿假单胞菌生长８ｈ后细胞总数的变异性　（ｄ）３５℃下铜绿假单胞菌生长８ｈ后细胞总数的变异系数
　

进行了研究，认为当细菌群体细胞数目较大时，产生

的生长信号物质较多，从而导致单细胞可以很快接

受到信号分子开始生长分裂；相反，如果群体细胞的

初始数目少，则需要更多的时间去合成并释放信号

分子继而开始生长繁殖。同时，细胞与细胞之间的

交流可以降低生长迟滞时间，且这种交流取决于初

始细胞浓度以及单细胞之间的接近程度。

３２　微生物生长迟滞期预测
很多研究都提到微生物生长迟滞期比最大生长

速率更难准确预测
［２１－２３］

，这是由于迟滞期不仅取决

于细胞当前的生长环境，还受到之前的生存环境与

状态的影响
［１０］
。由于每个生长模型都有其判断曲

线进入指数增长期的标准
［２４］
，数据点数目越多，尤

其是处在迟滞期与指数增长期之间的数据点数目越
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多，拟合所得的迟滞期越精确
［２５］
。Ｂａｒａｎｙｉ等［２６］

对

不同初始接菌量下微生物生长参数进行估计也得出

了类似的结论，认为单细胞生长迟滞期变异性的准

确估计依赖于准确获取处在检测水平的细胞个数。

传统平板计数法或 ＯＤ值比浊法预测微生物生长曲
线的方法无法获得足够量的生长点，因而对迟滞期

的拟合结果也存在较大误差，而结合单细胞生长数

据进行随机建模，通过概率分布的形式获得微生物

生长迟滞期，兼顾单细胞生长的变异性与不确定性，

较传统点估计的方法准确可靠。

３３　微生物生长参数最优分布拟合
本试验中，对铜绿假单胞菌单细胞的分裂时间

进行最优分布拟合，是进行单细胞水平建模以及随

机生长模拟的必要条件，通过拟合，将分裂时间分布

整合为建模的单元变量，继而进行蒙特卡罗模拟，可

反映接近真实情况的概率分布情况。将拟合后的分

布代入预测模型中，考虑了输入量的各种可能性，并

推测输出量可能遵循的可能性
［２７］
，由此获得铜绿假

单胞菌随机生长的过程。

探究微生物生长迟滞期以及生长变异性对于食

品微生物定量风险评估至关重要
［２８］
，由于食品污染

常由少量微生物生长繁殖造成，从预防和降低食品

安全风险的角度出发，对低接菌量下微生物生长迟

滞期以及变异性进行监控，能够实现在真正引发食

品腐败变质的状态之前就对其风险进行预警，从而

及时有效地控制食品中有害微生物的生长与繁殖。

相较于传统的采用确定性模型预测微生物生长建

模，ＩｂＭ的建模方法能够有效利用单细胞生长数据，
并以概率分布的形式，对不同初始接菌量下铜绿假

单胞菌的随机生长过程进行展示，为食品安全风险

评估以及风险决策者提供更加准确与直观的风险指

导。

４　结论

（１）运用随机建模模拟群体细胞生长的方法，
获得不同初始接菌量下铜绿假单胞菌生长迟滞时间

以及最大生长速率分布，表明随着初始接菌量的增

加，铜绿假单胞菌生长迟滞期减小，而最大生长速率

随不同初始接菌量变化不明显，其主要受温度的影

响，即温度越高，最大生长速率越大。

（２）对模拟获得的生长迟滞期和最大生长速率
分布进行拟合，并运用蒙特卡罗模拟，结合 ＩｂＭ的
建模方法，模拟不同初始接菌量下铜绿假单胞菌的

随机生长过程。同时，通过对铜绿假单胞菌生长８ｈ
后细胞总数的变异性进行探究表明，虽然单细胞的

生长具有随机性，但随着初始接菌量的增大，微生物

群体细胞生长的变异性逐渐降低，最终呈现出决定

性生长的状态。
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