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1． 調査目的 

現在、食中毒原因微生物に関する食品健康影響評価を行うために日本で活用できる評価モ

デルは少ないことから、適切に食品健康影響評価（特にリスク特性解析）を実施するために、

海外で使用されている評価モデルの収集・分析等を行う必要がある。そのため、本調査では

食中毒原因微生物についての食品健康影響評価を行う際に必要となる評価モデルを収集、分

類、整理するとともに、日本においても評価モデルとして使用可能となるか、日本のリステ

リア汚染実態を例として、パラメータ入力等を実施する。 
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2． 作業内容 

2.1 検討会の設置・運営 

本調査では、リスク評価に関する広範な知識・知見、微生物学・公衆衛生学・疫学に関す

る知識・知見が求められることから、以下の有識者を検討会委員として招へいして調査を遂

行した。 

検討会では、調査計画、調査方針、収集すべきリスク評価モデルの抽出、データ収集・分

類・整理の視点・構成・内容等について審議した。 

 
図表 2.1-1 検討会委員の設置・構成 

氏名 所属・職位 備考 

豊福  肇 

（座長） 

国立保健医療科学院 国際協力研究部 

上席主任研究官 

公衆衛生学 

食品微生物等のリスク評価

春日  文子 国立医薬品食品衛生研究所 安全情報部 部長 公衆衛生学 

食品微生物等のリスク評価

五十君 靜信 国立医薬品食品衛生研究所 食品衛生管理部 

第一室長 

微生物学 

小坂 健 東北大学大学院 国際歯科保健学分野 教

授 

感染症疫学、医師 

 
検討会は 3 回実施した。第 1 回、第 2 回検討会において、調査方針等を共有するととも

に、対象とするリスク評価モデルの抽出を行った。第 3 回の検討会においては各評価モデ

ルの分類・整理結果を提示し、日本での利用可能性と課題について討議した。 

 
図表 2.1-2 検討会の開催経過 

検討会 開催時期 主な議題 
第１回検討会 ７月２日  調査の目的、位置づけ、調査方針について 

 収集すべきリスク評価モデル候補について 
 データ収集・分類・整理方針について 
 成果品の構成、内容のイメージについて 

第２回検討会 ８月８日  分類・整理すべきリスク評価モデルについて 
 評価モデルの分類・整理イメージについて 

第３回検討会 １２月１４日 
～１２月１５日 

 各評価モデルの分類・整理結果について 
 各評価モデルの日本での利用可能性と課題に

ついて 
 報告書（案）について 
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2.2 評価モデルの収集・分類・整理 

2.2.1 評価モデルの収集 

現在公表されている国際機関・欧米・豪州・ニュージーランド等のリスク評価事例に用い

られた評価モデルから、本調査の目的に合致した評価モデルを検討会でのご審議に基づき、

評価モデルを収集した。なお、図表 2.2-1 の 右列に示した通り、スプレッドシートの公

表ベースでの入手の可否についても確認をし、各セルに○をつけたものについてはスプレッ

ドシートを入手した。 
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図表 2.2-1 評価モデルの収集結果 
 

No. 
食中毒原因微生

物 
食品 国 機関 評価書 年次 

スプレッ

ドシート

の入手 

1 カンピロバクター 鶏肉 国連 FAO/WHO Hazard identification, hazard characterization and 

exposure assessment of Campylobacter spp. in broiler 

chickens 

2001  

2 カンピロバクター 鶏肉 国連 FAO/WHO Risk assessment of Campylobacter spp. in broiler 

chickens 

2011  

3 カンピロバクター 鶏肉 オランダ RIVM Risk assessment of Campylobacter in the Netherlands 

via broiler meat and other routes 

2005  

4 カンピロバクター 鶏肉 デンマーク DVFA Risk assessment on Campylobacter jejuni in chicken 

products 

2001  

5 カンピロバクター 鶏肉 フランス AFSSA Appréciation des risques alimentaires liés aux  

campylobacters  

2004  

6 カンピロバクター 鶏肉 EU EFSA A quantitative microbiological risk assessment of 

Campylobacter in the broiler meat chain  

2011  

7 カンピロバクター 鶏肉 米国 FDA Risk Assessment on the Human Health Impact of 

Fluoroquinolone Resistant Campylobacter Associated 

with the Consumption of Chicken 

2001 ○ 

8 カンピロバクター 鶏肉 米国 USDA/CFIA A quantitative risk assessment model for C.jejuni in 

fresh poultry 

1999  

9 カンピロバクター 鶏肉 ベルギー その他（論文） Quantitative risk assessment of Campylobacter spp. in 

poultry based meat preparations as one of the factors to 

support the development of risk-based microbiological 

criteria in Belgium. 

2006  

10 サルモネラ 鶏卵 国連 FAO/WHO Risk assessments of Salmonella in eggs and broiler 

chickens 

2002  

11 サルモネラ 鶏卵 米国 USDA Risk assessments for Salmonella Enteritidis in shell eggs 

and Salmonella spp. in egg products 

2005 ○ 

12 サルモネラ 鶏卵 米国 USDA Salmonella Enteritidis Risk Assessment Shell Eggs and 

Egg Products 

1998  

13 サルモネラ 豚肉 EU EFSA Quantitative Microbiological Risk Assessment on 

Salmonella in Slaughter and Breeder pigs: Final Report 

2010  
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No. 
食中毒原因微生

物 
食品 国 機関 評価書 年次 

スプレッ

ドシート

の入手 

14 サルモネラ 鶏肉 EU EFSA A Quantitative Microbiological Risk Assessment of 

Salmonella spp. in broiler (Gallus gallus) meat production

2010  

15 サルモネラ 鶏肉 米国 USDA Risk Assessment for the Impact of Lethality Standards 

on Salmonellosis from Ready-to-Eat Meat and Poultry 

Products  

 

2005 ○ 

16 サルモネラ 豚肉 オランダ その他（論文） A Practical Framework for the Construction of a 

Biotracing Model: Application to Salmonella in the Pork 

Slaughter Chain 

2011  

17 腸炎ビブリオ 魚介類（エ

ビ） 

国連 FAO/WHO Risk assessment of choleragenic Vibrio cholerae O1 and 

O139 in warm-water shrimp in international trade 

2005  

18 腸炎ビブリオ 魚介類（カ

キ） 

国連 FAO/WHO Risk assessment of Vibrio vulnificus in raw oysters 2005  

19 腸炎ビブリオ カキ 米国 FDA Quantitative Risk Assessment on the Public Health 

Impact of Pathogenic Vibrio parahaemolyticus in Raw 

Oysters 

2005 ○ 

20 リステリア 調理済食品

等 

国連 FAO/WHO Risk assessment of Listeria monocytogenes in 

ready-to-eat foods 

2004  

21 リステリア 調理済食品

等 

フランス AFSSA Avis sur l’augmentation des cas de listériose et le lien 

éventuel avec l’évolution des modes de production, de 

préparation et de consommation des aliments 

2009  

22 リステリア 調理済食品

等 

米国 FDA/FSIS/CDC Quantitative Assessment of Relative Risk to Public 

Health from Foodborne. Listeria monocytogenes Among 

Selected Categories of Ready-to-Eat Foods. 

2003 ○ 

23 リステリア 調理済食品

等 

カナダ HC Policy on Listeria monocytogenes in Ready-to-Eat 

Foods 

2011  

24 リステリア 調理済食品

と鶏肉 

米国 USDA Comparative Risk Assessment for Listeria 

monocytogenes in Ready-to-eat Meat and Poultry Deli 

Meats  

2010 ○ 

25 リステリア 加工肉食品 米国 USDA Risk Assessment for Listeria monocytogenes in Deli 

Meat  

2003 ○ 

26 リステリア 魚介類 オーストラリ

ア、ニュージ

ーランド 

FSANZ LISTERIA - RISK ASSESSMENT & RISK 

MANAGEMENT STRATEGY 

2002  

27 リステリア 加工肉食品 オーストラリ

ア 

その他（論文） Australian Risk Assessment model for Listeria 

monocytogenes in ready-to-eat meats 

2009 ○ 

28 腸管出血性大腸菌 牛肉 オランダ RIVM Risk assessment of shiga-toxin producing Escherichia 

coli O157 in steak tartare in the Netherlands 

2001  
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No. 
食中毒原因微生

物 
食品 国 機関 評価書 年次 

スプレッ

ドシート

の入手 

29 腸管出血性大腸菌 牛肉 フランス AFSSA Quantitative risk assessment for Escherichia coli 

O157:H7 in frozen beef burgers consumed at home in 

France by children under the age of 16 

2007  

30 腸管出血性大腸菌 牛肉 米国 USDA Comparative Risk Assessment for Intact 

(Non-Tenderized) and Non-Intact (Tenderized) Beef  

2002 ○ 

31 腸管出血性大腸菌 牛肉 米国 USDA Risk Assessment of the Public Health Impact of 

Escherichia coli O157H7 in Ground Beef_2001_USDA.pdf

2001  

32 腸管出血性大腸菌 牛肉 カナダ その他（論文） A risk assessment model for Escherichia coli O157:H7 in 

ground beef and beef cuts in Canada: Evaluating the 

effects of interventions 

2012  

33 腸管出血性大腸菌 牛肉 アルゼンチン その他（論文） Quantitative risk assessment for verocytotoxigenic 

Escherichia coli in ground beef hamburgers in Argentina

2009  

34 ウェルシュ菌 調理済食品

等 

米国 USDA A Risk Assessment for Clostridium perfringens in 

Ready-to-at and Partially Cooked Meat and Poultry 

Products 

2005 ○ 

35 その他(ツール） その他(ツ

ール） 

米国 FDA FARE Microbial™ 2002 ○ 

36 その他(ツール） その他(ツ

ール） 

米国 FDA The Food Handling Practices Model (FHPM) 2009  
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2.2.2 評価モデルの分類・整理 

(1) 分類・整理する評価モデルの検討 

収集した評価モデルは、今後の我が国における定量的リスク評価を進めていくための参考

となるため、以下のような方法で分類・整理し、将来的に日本においても使用可能となるか、

検討会にて検討した。 

 
図表 2.2-2 評価モデルの分類方法 

分類の視点 具体的な内容 

対象とする微生物 カンピロバクター、腸管出血性大腸菌、サルモネラなどの微生物

ごとに分類する。 

リスク管理措置の内容 消費者への普及啓発、事業者への教育、特定プロセスでの重点管

理対策など、リスク評価書において提案されているリスク管理措

置ごとに分類する。 

モデルの特徴 フードチェーン全体（Farm-to-Fork）について定量的評価モ

デルが構築されているもの、部分的（喫食段階以降のみなど）

に定量的評価モデルが構築されているものなどの特徴ごとに

分類する。 

(2) 評価モデルの整理の結果 

収集した評価モデルのうち、（1）の検討を踏まえて選定された以下の 12 の評価モデルに

ついては、それぞれ図表 2-5～2-17 に示すようにモデルの構築の経緯、背景、目的等を整理

した。モデルの全体構造については、個々の段階・プロセスのモデル化の特徴をわかりやす

く整理するよう努めた。 
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図表 2.2-3 整理を行った評価モデルの一覧 

No. 

食中毒

原因微

生物 

食品 国 機関 評価書 年次

7 カンピロ

バクター 

鶏肉 米国 FDA Risk Assessment on the Human 

Health Impact of Fluoroquinolone 

Resistant Campylobacter 

Associated with the Consumption 

of Chicken 

2001

8 カンピロ

バクター 

鶏肉 米国 USDA/CF

IA 

A quantitative risk assessment 

model for C.jejuni in fresh poultry 

1999

10 サルモネ

ラ 

鶏卵 国連 FAO/WH

O 

Risk assessments of Salmonella in 

eggs and broiler chickens 

2002

11 サルモネ

ラ 

鶏卵 米国 USDA Risk assessments for Salmonella 

Enteritidis in shell eggs and 

Salmonella spp. in egg products 

2005

15 サルモネ

ラ 

鶏肉 米国 USDA Risk Assessment for the Impact of 

Lethality Standards on 

Salmonellosis from Ready-to-Eat 

Meat and Poultry Products  

 

2005

18 腸炎ビブ

リオ 

魚介類

（カキ） 

国連 FAO/WH

O 

Risk assessment of Vibrio 

vulnificus in raw oysters 

2005

19 腸炎ビブ

リオ 

カキ 米国 FDA Quantitative Risk Assessment on 

the Public Health Impact of 

Pathogenic Vibrio 

parahaemolyticus in Raw Oysters 

2005

22 リステリア 調理済

食品等 

米国 FDA/FSIS

/CDC 

Quantitative Assessment of 

Relative Risk to Public Health from 

Foodborne. Listeria 

monocytogenes Among Selected 

Categories of Ready-to-Eat 

Foods. 

2003
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No. 

食中毒

原因微

生物 

食品 国 機関 評価書 年次

24 リステリア 調理済

食品と鶏

肉 

米国 USDA Comparative Risk Assessment for 

Listeria monocytogenes in 

Ready-to-eat Meat and Poultry 

Deli Meats  

2010

25 リステリア 加工肉

食品 

米国 USDA Risk Assessment for Listeria 

monocytogenes in Deli Meat  

2003

27 リステリア 加工肉

食品 

オースト

ラリア 

その他

（論文） 

Australian Risk Assessment model 

for Listeria monocytogenes in 

ready-to-eat meats 

2009

28 腸管出血

性大腸菌 

牛肉 オランダ RIVM Risk assessment of shiga-toxin 

producing Escherichia coli O157 in 

steak tartare in the Netherlands 

2001

34 ウェルシ

ュ菌 

調理済

食品等 

米国 USDA A Risk Assessment for Clostridium 

perfringens in Ready-to-at and 

Partially Cooked Meat and Poultry 

Products 

2005

35 その他(ツ

ール） 

その他

(ツール） 

米国 FDA FARE Microbial™ 2002

36 その他

(ツール） 

その他

(ツール） 

米国 FDA The Food Handling Practices 

Model (FHPM) 

2009
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図表 2.2-4 モデルの構造（FDA-CFIA1999 鶏) 

項目 内容 

1. 評価モデル名称／

機関／年次 

A quantitative risk assessment model for C.jejuni in fresh poultry (FDA/CFIA:1999) 

2. リスクマネジメン

トクエスチョン 

① カンピロバクターによる現状の食中毒リスクはどのくらいか？ 

② 食鳥処理プロセスの変更により食中毒リスクはどの程度低減されるか？具体的には次の４パターン 
湯漬け温度（低温、高温）×冷却プロセスでの塩素添加（あり、なし）※「低温×なし」が現状 

3. モデルの概要 ･ フードチェーンシステムの変更等のリスク管理措置の検討を目的としているため、Farm-to-folk（農場から

食卓まで）のモデルを構築している。特に食鳥処理プロセスの変更を想定しているため、食鳥処理プロセス

が詳細にモデル化されている。 

･ モデルは Farm-to-folk（農場から食卓まで）の各プロセスについてハザードの変化、即ち、カンピロバクタ

ーの感染率（汚染率）と濃度の変化をモデル化している。 

･ カンピロバクターは鶏のと殺後には増殖しないため、と殺後のプロセスについては、カンピロバクターの生

残や減少、食鳥処理過程における交差汚染がモデル化されている。 

･ 主たるリスクファクターとして加熱不十分な鶏肉の喫食や、生鶏肉から滴り落ちる水による他の食材への二次汚

染を想定しているため、暴露評価モデルにおいては、これらの２経路が暴露経路としてモデル化されている。

農
場

糞便中のカンピロ
バクター濃度

輸送前の鶏のカンピロ
バクター汚染量

輸
送

輸送過程での汚染
拡大

輸送後の鶏のカンピロ
バクター汚染量

食鳥処理前の濃度食鳥処理前の汚染率

湯漬け

食
鳥
処
理

脱羽

中抜き

洗浄

冷却

汚
染
率

濃
度

食鳥処理後の濃度食鳥処理後の汚染率

食
鳥
処
理
後

流通・小売過程でのカ
ンピロバクターの減少

家庭に持ち込まれる
カンピロバクター濃度

汚染鶏肉の
消費による

暴露

他の経路
による暴露
（交差汚染）

用量の推定 用量の推定

用量-反応モデル
喫食による
感染リスク

交差汚染による
感染リスク
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項目 内容 

4. スプレッド 
シートの構成 

･ 評価書の中でモデル式が根拠とともに詳細に示されているため、スプレッドシートの再現および＠Risk によ

る実装が可能である。 
 

（１）カンピロバクター濃度 

農
場 

糞便中のカンピロバクター濃度(log CFU/g) Cf_F=RiskNormal(4.95, 1.38) 

鶏体表に付着する糞便濃度(g/羽) fb_F=RiskUniform(0.50, 5.00) 

鶏のカンピロバクター濃度(log CFU/羽) C_F1=Cf_F+log(fb_F) 

輸
送 

輸送前の鶏のカンピロバクター濃度(log CFU/羽) C_pre_T=C_F1 

輸送による汚染量の増大(log CFU) Mag_T=RiskTriang(0.00, 1.50, 3.00) 

輸送後の鶏のカンピロバクター濃度(log CFU/羽) C_post_T1=C_pre_T+Mag_T 

輸送後の汚染鶏のカンピロバクター濃度(log CFU/羽) C_post_T2=log(10^(C_post_T1)/ProbT) 

食

鳥

処

理 

 食鳥処理前の鶏のカンピロバクター濃度(log CFU/羽) C_pre_P=C_post_T2 

湯
漬 

湯漬の効果(log CFU/羽) 
低温湯漬(SS) Effect_Scald=RiskTriang(-3.50, -3.00, 0.25) 

高温湯漬(HS) Effect_Scald=RiskTriang(-4.00, -3.50, -0.75) 

湯漬後の鶏のカンピロバクター濃度(log CFU/羽) C_post_S1=C_pre_P+Effect_Scald 

湯漬後の汚染鶏のカンピロバクター濃度(log CFU/羽) C_post_S2=log(10^(C_post_S1)/ProbS) 

脱
羽 

脱羽の効果(log CFU/羽) Effect_Def=RiskTriang(-1.00, 0.50, 3.00) 

脱羽後の鶏のカンピロバクター濃度(log CFU/羽) C_post_D1=C_post_S2+Effect_Def 

脱羽後の汚染鶏のカンピロバクター濃度(log CFU/羽) C_post_D2=log(10^(C_post_D1)/ProbD) 

中
抜
き 

中抜きの効果(log CFU/羽) Effect_Evisc=RiskTriang(-0.50, 0.00, 2.00) 

中抜き後の鶏のカンピロバクター濃度(log CFU/羽) C_post_E1=C_post_D2+Effect_Evisc 

中抜き後の汚染鶏のカンピロバクター濃度(log CFU/羽) C_post_E2=log(10^(C_post_E1)/ProbE) 

洗
浄 

洗浄の効果(log CFU/羽) Effect_Wash=RiskTriang(-1.50, -0.50, 0.00) 

洗浄後の鶏のカンピロバクター濃度(log CFU/羽) C_post_W1=C_post_E2+Effect_Wash 

洗浄後の汚染鶏のカンピロバクター濃度(log CFU/羽) C_post_W2=log(10^(C_post_W1)/ProbW) 

冷
却 

冷却の効果(log CFU/羽) 
塩素非添加(nCl) Effect_Cill=RiskTriang(-2.00, -0.75, 0.00) 

塩素添加(Cl) Effect_Cill=RiskTriang(-2.50, -1.25, -0.25) 

冷却後の鶏のカンピロバクター濃度(log CFU/羽) C_post_C1=C_post_W2+Effect_Chill 

冷却後の汚染鶏のカンピロバクター濃度(log CFU/羽) C_post_C2=log(10^(C_post_C1)/ProbC) 

 

（２）汚染率 

処
理
前

輸送後の鶏の汚染率 P_post_T=RiskBeta(22, 15) 

輸送後の汚染鶏の割合 ProbT=1-Poisson(0,10^C_post_T1,0) 

輸送後の鶏の真の汚染率 P_Tt=ProbT×P_post_T 

食

鳥

処

理 

 食鳥処理前の鶏の真の汚染率 P_pre_P=P_Tt 

湯
漬 

湯漬前の鶏の汚染率 P_pre_S=P_pre_P 

湯漬による交差汚染 
低温湯漬(SS) XS=RiskDiscrete({RiskUniform(1.05,1.86), 1}, {0.5,0.5}) 

高温湯漬(HS) XS=RiskDiscrete({RiskUniform(1.05,1.50), 1}, {0.25,0.75}) 

湯漬後の鶏の汚染率 P_S=(XS×P_pre_S)/(1-P_pre_S+XS×P_pre_S） 

湯漬後の汚染鶏の割合 ProbS=1-Poisson(0,10^C_post_S1,0) 

湯漬後の鶏の真の汚染率 P_St=P_S×ProbS 

脱
羽 

脱羽前の鶏の汚染率 P_pre_D=P_St 

脱羽による交差汚染 XD= RiskDiscrete({RiskUniform(1.05,3.00), 1}, {0.8,0.2}) 

脱羽後の鶏の汚染率 P_D=(XD×P_pre_D)/(1-P_pre_D+XD×P_pre_D） 

脱羽後の汚染鶏の割合 ProbD=1-Poisson(0,10^C_post_D1,0) 

脱羽後の鶏の真の汚染率 P_Dt=P_D×ProbD 

中
抜
き 

中抜き前の鶏の汚染率 P_pre_E=P_Dt 

中抜きによる交差汚染 XE= RiskDiscrete({RiskUniform(1.05,3.00), 1}, {0.6,0.4}) 

中抜き後の鶏の汚染率 P_E=(XE×P_pre_E)/(1-P_pre_E+XE×P_pre_E） 

中抜き後の汚染鶏の割合 ProbE=1-Poisson(0,10^C_post_E1,0) 

中抜き後の鶏の真の汚染率 P_Et=P_E×ProbE 

洗
浄 

洗浄前の鶏の汚染率 P_pre_W=P_Et 

洗浄による交差汚染 XW=1 

洗浄後の鶏の汚染率 P_W= P_pre_W 

洗浄後の汚染鶏の割合 ProbW=1-Poisson(0,10^C_post_W1,0) 

洗浄後の鶏の真の汚染率 P_Wt=P_W×ProbW 

冷
却 

冷却前の鶏の汚染率 P_pre_C=P_Wt 

冷却による交差汚染
塩素非添加(nCl) XC=RiskDiscrete({RiskUniform(1.05,2.33), 1}, {0.5,0.5}) 

塩素添加(Cl) XC=RiskDiscrete({RiskUniform(1.05,1.86), 1}, {0.25,0.75}) 

冷却後の鶏の汚染率 P_C=(XC×P_pre_C)/(1-P_pre_C+XC×P_pre_C） 

冷却後の汚染鶏の割合 ProbC=1-Poisson(0,10^C_post_C1,0) 

冷却後の鶏の真の汚染率 P_Ct=P_C×ProbC 
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項目 内容 

（３）食鳥処理後 

喫
食
に
よ
る
暴
露 

保
管
輸
送 

冷蔵保管による汚染量の減少(log CFU/Day) LR_Rate=RiskTriang(0.04, 0.12, 0.30) 

冷蔵保管日数(Days) Refrig_Days=RiskTriang(1.00, 3.00, 7.00) 

冷蔵による汚染量の減少(log CFU) Effect_refrig=LR_Rate×Refrig_Days 

喫食段階での鶏肉の汚染量(log CFU) C_Consumer=C_post_C2-Effect_refrig 

調
理 

鶏肉の不十分な加熱調理の割合 Prop_UC=RiskTriang(0.05, 0.10, 0.15) 

鶏肉の保護された組織の加熱時間(min) Time_CK=RiskTriang(0.50, 1.00, 1.50) 

鶏肉の保護された組織の温度(℃) Temp_CK=RiskTriang(60, 64, 65) 

不十分な加熱調理による汚染量の減少(log CFU) Effect_ck_prtct =Time_CK/10^(-0.158×Temp_CK+9.01) 

鶏肉の保護された組織のカンピロバクターの割合 Prop_prtct=RiskTriang(0.10, 0.15, 0.20) 

鶏肉の保護された組織のカンピロバクター量(log CFU/羽) C_Prtct=C_consumer+log(Prop_prtct) 

不十分な加熱調理によるカンピロバクターの減少(log CFU/

羽) 
C_ck_prtct1= C_Prtct-Effect_CK 

不十分な加熱調理によるカンピロバクター量(CFU/羽) C_ck_prtct2=10^C_ck_prtct1 

喫食量(1/4 の鶏)中のカンピロバクター量(log CFU/喫食) C_qtr1=C_ck_prtct1+log(0.25) 

〃 (CFU/喫食) C_qtr2=10^C_qtr1 

間
接
的
な
暴
露 

(

交
差
汚
染) 

緩く付着しているカンピロバクターの割合(％) Prcnt_Loose=RiskUniform(1%, 10%) 

〃 (log ％) Log_prcnt_loose=log(Prcnt_Loose) 

緩く付着しているカンピロバクター量(log CFU/羽) Log_no_loose=C_post_C2+Log_prcnt_loose 

希釈される水の量(ml) Dilution_Vol=RiskUniform(150, 200) 

 〃 (log ml) Log_dilution_vol=log(Dilution_Vol) 

食鳥処理後の水の中のカンピロバクター濃度(log CFU/ml) Log_conc_drip1=Log_no_loose-Log_dilution_vol 

喫食段階での水の中のカンピロバクター濃度(log CFU/ml) Log_conc_drip2=Log_conc_drip1-Effect_refrig 

 〃 (CFU/ml) Conc_drip2=10^Log_conc_drip2 

暴露される水の量 Vol_drip＝RiskUniform(0.5, 1.5) 

鶏肉の水からのカンピロバクター暴露量(CFU) No_drip=RiskPoisson(Conc_drip2×Vol_drip) 

感
染
確
率 

カンピロバクター暴露量(CFU/喫食） N_qtr=RiskPoisson(C_qtr2) 

用量 Dose=if(N_qtr=0,RiskDiscrete(Dose[xi],Prob[i]),N_qrt) 

カンピロバクター1 個からの感染確率 
P(1)=RiskBeta(0.1453, 7.589, RiskTruncate (BETAINV 

(0.005, 0.1453, 7.589), BETAINV(0.995, 0.1453, 7.589))) 

喫食によるカンピロバクター感染率 P(Dose)=1-(1-P(1))^Dose 

カンピロバクターが１個以上存在する確率 P(Dose>0)=if(N_qrt=0,1-Poisson(0,C_qrt2,0),1) 

暴露確率 P(exp)＝P(D>0)×P_Ct 

喫食による感染確率 Pinf_interim=P(exp)×P(D) 

カンピロバクター感染確率 Pinf_final=Pinf_interim×Prop_UC 

 〃 (対数) log_Pinf=log(Pinf_final) 
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図表 2.2-5 モデルの構造（FDA2001 鶏) 

項目 内容 

1. 評価モデル名称

／機関／年次 

Risk Assessment on the Human Health Impact of Fluoroquinolone Resistant Campylobacter Associated with the 
Consumption of Chicken (FDA:2001) 

2. リスクマネジメン

トクエスチョン 

① 鶏のフルオロキノロン耐性カンピロバクターによるヒトの健康影響を評価する。 
 

3. モデルの概要 ･ 評価があまりに複雑にならないよう、鶏にフルオロキノロンを使用することによるヒトの健康への影響のみを評価してい

る。また、フルオロキノロン耐性が観測されていないサルモネラをモデルに含めず、カンピロバクターのみを評価の対象と

している。さらに、あまりに複雑にならないよう”Farm to fork”（農場から食卓）モデルにはしていない。 

･ 用量-反応関数を用いることなく、カンピロバクターおよびフルオロキノロン耐性カンピロバクターのそれぞれについて、

汚染鶏単位重量当たりの感染症例数（Kallおよび Kres）を用いることで評価を行っている。 

･ 利用可能なデータに基づいて、フルオロキノロン耐性カンピロバクターの汚染率や汚染濃度の不確実性を丁寧にモデル化

している。 

 
4. スプレッド 

シートの構成 

（１）model シート 
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 （２）Data シート 
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 ※Data シート（つづき） 
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図表 2.2-6 モデルの構造（FAOWHO2002 鶏) 
項目 内容 

1. 評価モデル名称／

機関／年次 

Risk assessments of Salmonella in eggs and broiler chickens (FAO/WHO:2002) 

2. リスクマネジメン

トクエスチョン 

① 鶏卵とブロイラーにおけるサルモネラのリスク評価に関連する、現在入手可能な全情報の資料集を構築し、

この問題をより完全に解決するために必要なデータを特定する。 

② 世界規模で適用できるリスク評価の枠組みとモデルの例を構築する。 

③ 鶏卵及びブロイラー中のサルモネラによる問題に取り組むべく、いくつかのリスク管理のための介入策の効

果を検討するために、このリスク評価の実績を利用する。 

3. モデルの概要 ･ 鶏卵における SE のリスク評価モデルと、ブロイラーにおける SE のリスク評価モデルの全体構造をそれぞ

れ以下のように構築している。 

･ 鶏卵における SE のリスク評価においては、鶏卵内や液卵内の SE の生存・増殖に関するデータ不足を指摘

している。またブロイラーにおける SE のリスク評価においては、ブロイラーに関する質の高いデータ（特

に食鳥処理終了前のデータ）が不足していることが指摘されている。 
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項目 内容 

とたい上の濃度【Conc】とたい汚染率【Prev】

食
鳥
処
理
工
場

（制御された冷蔵輸送条件を仮定）

小
売
店

家
庭

交差汚染経由で摂取した菌数
【Num_XC】

「保護された領域」内での減少
数の対数値【Prto_LR】

ブロイラーの鶏肉の喫食1回当
たりのサルモネラ数の確率分布

交差汚染暴露1回当たりの
サルモネラ数の確率分布

喫食1回当たりの期待発症率

用量反応関数

交差汚染暴露1回当たりの
期待発症率

ブロイラー当たりの喫食数
【Num_Serve】

輸
送

保管

小売店から家庭までの輸送

保管

消費

加熱調理 交差汚染

増殖全体の対数値
【Growth】

増殖の対数値※

【Rtl_growth】

増殖の対数値※

【Trans_growth】

増殖の対数値※

【Home_growth】

Growth=Rtl_growth+Trans_growth+Home_growth

※S. Typhimurium増殖モデルを使用

Num_XC=Num_OF1+Num_OF2
Num_OF1：手を媒介
Num_OF2：まな板を媒介

・生存の可能性のある領域内に
ある確率、時間、温度

・不十分な加熱調理の確率

・D値

・食肉の割合

・とたいの重量

・喫食量
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項目 内容 

4. スプレッド 
シートの構成 

･ ブロイラーにおける SE のリスク評価モデルについては、各段階で用いる指標の定義とパラメータが明示さ

れている。 

･ 鶏卵における SE のリスク評価については、USDA の SERA(1998)と Health Canada のモデル比較にとどま

っている。 
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項目 内容 
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図表 2.2-7 モデルの構造（USDA2005 鶏） 

項目 内容 

1. 評価モデル名称／

機関／年次 

Risk assessments for Salmonella Enteritidis in shell eggs and Salmonella spp. in egg products 
(USDA/FSIS:2005) 

2. リスクマネジメン

トクエスチョン 

① 低温殺菌済みおよび非低温殺菌の殻付き卵における SE による一食当たりの疾病数、および年間疾病数はど

のくらいか？ 

② 低温殺菌卵製品（例：液状全卵、卵黄、卵白）におけるサルモネラ菌による一食当たりの疾病数、および年

間疾病数はどのくらいか？ 

③ 雌鶏が卵を産んで卵が冷蔵され、さらに加工された後に調理されるまでの時間（日数）と温度は、疾病の推

定リスクにどのように影響するのか？ 

3. モデルの概要 ･ 殻付卵については SE を対象として養鶏場における段階から保管・輸送され、販売され、家庭で調理されて

喫食されるまでの SE 暴露リスクを示している。 

･ 鶏卵製品についてはサルモネラを対象として割卵処理以降、保管・加工され、家庭で喫食されるまでのサル

モネラ暴露リスクを示している。 
 

家

庭

保

管

・
加

工

喫食

発症率

用量－反応モデル

※G2は低温殺菌後から調理までの全期間にお
ける増殖率（保存期間と保存温度から推定)

貯留 SE増殖率【G1】

低温殺菌

(処理後)保管

調理

SE生残率【P】
処理温度、処理時間

SE増殖率【G2】
保管温度、保管時間

SE生残率【C】

低温殺菌後のサルモネラ数【SS1】
S1=SS0×G1×P

低温殺菌前の1食あたりサルモネラ数【SS0】
SS0=ポワソン分布(Wi×R）

加熱調理後消費者が摂取するサルモネラ数【SS2】
SS2=SS1×G2×C

割卵
鶏卵製品タイプごとのサ

ルモネラ

鶏卵製品タイプiのタンク中1g
当たりのサルモネラ（Wi)、グラ
ム単位の1食の量(R)

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

4. スプレッド 
シートの構成 

･ 3 つのスプレッドシートが開発、公表されている。 
【Shell Egg Model 18】殻付き卵中の Salmonella Enteritidis による食中毒件数を推定 

RMQ1：殻付き

卵の SE疾病数
RMQ2：低温殺菌卵

製品の SE 疾病数 

RMQ3：産卵後の貯蔵、加工時の

時間と温度による影響 
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項目 内容 

 
【PRODUCTS 3.11】液卵製品中のサルモネラによる食中毒件数を推定 

 
【PASTILLNESS05】Products311 のサブツール。7 つの卵製品カテゴリーの各々につきサルモネラを 12 log10

～3 log10 削減する殺菌シナリオ 
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図表 2.2-8 モデルの構造（USDA2005RTE) 
項目 内容 

1. 評価モデル名称／

機関／年次 

Risk Assessment for the Impact of Lethality Standards on Salmonellosis from Ready-to-Eat Meat and 
Poultry Products  (USDA/FSIS:2005) 

2. リスクマネジメン

トクエスチョン 

① FSIS では RTE 肉製品の加工業者に対して、処理段階における特定の致死レベルを達成するための要求を規

制に入れることを提案した。FSIS が提案する RTE ルールでは、すべてのカテゴリー（調理済み、発酵、塩

漬け、乾燥）の肉のサルモネラに致死性能基準（lethality performance standard）を定めている。このサル

モネラの致死性能基準として 5.0-log10、6.5/7.0-log10 のどれが、どの程度公衆衛生上のインパクトを持って

いるのかを明らかにする。 

3. モデルの概要 ･ 致死性能基準の効果を評価するためのフレームワークとして以下のモデルを開発した。 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

4. スプレッド 
シートの構成 

･ Analytica による計算モデルが公表されているが、対応アプリケーション未入手のため内容は不明 
 

 

RMQ：致死性能

基準の効果 
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図表 2.2-9 モデルの構造（FDA2005 カキ） 

項目 内容 

1. 評価モデル名称／

機関／年次 

Quantitative Risk Assessment on the Public Health Impact of Pathogenic Vibrio parahaemolyticus in Raw 
Oysters (FDA:2005) 

2. リスクマネジメン

トクエスチョン 

･ カキ体内の Vp を摂取したことによる発症リスクの要因を把握する。 

･ 現在の微生物規格もしくは別の代替規格の効果を含め、様々な管理措置による公衆衛生上のインパクトを評

価する。 

3. モデルの概要 ･ カキの産地や季節による Vp 数の変動を考慮し、捕獲段階における病原性 Vp 数を算出し、捕獲後から小売段

階までの冷却温度や冷却時間を考慮して、消費段階での喫食量から罹患率の算出ができるモデルを構築して

いる。 

･ 評価書ではこのモデルを用いて、季節や海域ごとの患者数の推定、感度解析（冷蔵時間の長さが も影響）、

捕獲段階での総 Vp 数規制による効果、評価モデルの検証（汚染実態データとモデルによる予測との比較）

を行っている。 
 
 

消
費
段
階

捕

獲

後

段

階

海水温（地域
／季節変動）

採捕時のカキ
体内の総Vp数

採捕時の
カキ体内の
病原性Vp数

冷蔵時の
カキ体内の
病原性Vp数

冷却時の
カキ体内の
病原性Vp数

小売段階での
カキ体内の
病原性Vp数

1食あたりの
病原性Vp数

カキ体内の総Vp数と海
水温との関係

カキ体内の総Vp数にお
ける病原性Vpの割合

採捕時間、冷蔵までの時
間、気温、増殖率

冷却時間、増殖率

カキ１個あたりの重さ、１
食あたりのカキの個数

り患率
（１食あたり）

用量－反応モデル

捕

獲

段

階

冷蔵時間、死滅率

り患率
（年間あたり）

喫食頻度
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項目 内容 

 

4. スプレッド 
シートの構成 

･ @RISK に組み込むことで稼働するスプレッドシートが公表されている。 
 

Appendix 3. Spreadsheet 2. Model for the FDA Vibrio parahaemolyticus  Risk Assessment

Pacific Coast dredge Light green cells contain the 'no mitigation' calculation.
Fall

20 No mitigation Water and Vp density Parameters
Water parameters a_w 0.985
mean  10.46043 b 0.0356
mean  2.4139924 c 0.34
Water temperature #NAME? degrees C T_min 278.5 degree K
Temperature->Vp statistics T_max 319.6 degree K

intercept -3.3502186 a_w_min 0.921
slope 0.1813067 a_w_max 0.998
sigma 0.4254079 d 263.64 degree K

lag 0 hours
max density to 6 log cfu/gram

total Vp pathogenic Vp
#NAME? % pathogenic at harvest max density pa #NAME? log cfu/gram

Log Vp level density at harvest #NAME? #NAME?
Log Vp level in environ. Trunc #NAME? #NAME? log counts/gram #NAME? #NAME? #NAME?
Time on flat hours temp increase on flat
estimated growth rate degrees C
outgrowth on flats #NAME? log counts/gram sqrt(max growth rate)
Log Vp level on flats #NAME? log counts/gram
Harvesting parameters

min time on water 2
likely time on water 8 axenic to oyster 4.69338685
max time on water 11 landings 795,250 lb

Time on the water #NAME? hours Oysters per meal #NAME?
Time unrefrigerated #NAME? hours total raw servings 901,814
Air temperature parameters

 -0.8

 2 Fraction pathogenic #NAME?
Ambient air temp #NAME? degree C

counter 0
sqrt(max growth rate) #NAME? #NAME? 244.1563968

alpha 0.52
Estimate growth rate in oysters #NAME? #NAME? log counts/hr beta 97862872.17

outgrowth1 #NAME? #NAME? #NAME? #NAME? #NAME? 5.31356E-09
Predicted counts at 1st refrigeration #NAME? #NAME? log counts/gram rapid cool
Duration of cooldown #NAME? hours Heat Freeze mitigation
outgrowth2 #NAME? #NAME? treatment treatment  
Predicted counts after cooldown #NAME? #NAME? four.five log two log #NAME?
Length of refrigeration time #NAME? days reduction reduction

Predicted level after die off #NAME? #NAME? log counts/gram #NAME? #NAME? #NAME?
#NAME? #NAME? #NAME?

Grams oysters consumed #NAME? grams

Vp exposure per meal #NAME? #NAME? mean count per serving #NAME? #NAME? #NAME?
Pathogenic Vp consumed #NAME? counts #NAME? #NAME? #NAME?

#NAME? log mean counts
probability of illness #NAME? #NAME? #NAME? #NAME?

 

･ 海域ごとの季節別海水温が算出できるデータが組み込まれている。 
Gulf Coast Louisianna Gulf Coast Not Louisianna North Atlantic Middle Atlantic Pacific dredged

Winter Spring Summer Fall Winter Spring Summer Fall Winter Spring Summer Fall Winter Spring Summer Fall Winter Spring Summer Fall

mean  14.2 24.5 28.9 17.9 14.2 24.5 28.9 17.9 4.51 12 20.7 12 3.92 16.8 25 11.6 8.1 13.7 17.4 10.7
mean  2.7 3.5 1.5 4.5 2.7 3.5 1.5 4.5 1.23 4.2 1.34 3.37 1.92 5.1 1.8 5.1 1.62 2.4 2.4 2.8

min time on water 7 5 5 7 2 3 3 3 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2
likely time on water 12 9 9 12 8 7 7 7 8 8 8 8 8 8 8 8 8 8 8 8
max time on water 13 11 11 13 11 10 10 10 11 11 11 11 11 11 11 11 11 11 11 11

Air temperature parameters

 -1.07 -1.24 -1.66 -1.62 -1.07 -1.24 -1.66 -1.62 -2.6 2.2 0.52 -3.2 -0.25 0.54 -1.4 -2.1 -1.6 1.3 1.3 -0.8

 3.3 1.63 1.33 3.3 3.3 1.63 1.33 3.3 5 3.2 2.7 4.2 4 2.9 2.1 3.1 1.8 1.3 1.5 2

2,402,000 1,682,000 1,379,000 3,181,000

landings (lbs) 2,751,000 2,630,000 2,854,000 2,769,000 2,096,000 1,393,000 847,000 2,358,000 2,112,000 714,000 676,000 3,710,000 946,000 125,000 66,000 1,492,000 600,500 420,500 344,750 795,250

Gulf  La 
Winter

Gulf  La 
Spring

Gulf  La 
Summer

Gulf  La 
Fall

Gulf  Not 
La Winter

Gulf  Not 
La Spring

Gulf  Not 
La 

Gulf  Not 
La Fall

North 
Atlantic 

North 
Atlantic 
Spring

North 
Atlantic 

North 
Atlantic 

Middle 
Atlantic 
Winter

Middle 
Atlantic 
Spring

Middle 
Atlantic 

Middle 
Atlantic 

Fall

Pacif ic 
Winter

Pacif ic 
Spring

Pacif ic 
Summer

Pacif ic 
Fall

Press button to conf igure spread sheet for 
the desired region and season. 

 

 
図表 2.2-10 モデルの構造 米国におけるリステリアリスク評価書 

調理済（RTE）食品

製造

輸送・保管

デリミート

工
程

評価書22（FDA-FSIS:2003）

 調理済（RTE）食品を23群に分類し、個別のRTE食品
ごとにリスクを推定している。

 小売段階以降をモデル化し、汚染されているRTE食品
中における喫食されるまでの菌数の変動を推定してい
る。

評価書25（USDA/FSIS:2003）

 RTE食品の中でデリミートに着目している。
 加工施設内を詳細にモデル化し、施設内環境における

菌数から小売段階の菌数を推定している。
 得られた小売段階のデータは評価書22のモデルにお

ける小売段階に適用し、リスクを評価している。

評価書24（USDA/FSIS:2010）

 RTE食品の中でデリミートに着目している。
 評価書22のモデルを修正したモデルを利用し、同様に

小売段階から喫食されるまでの菌数を推定している。
 特に、デリミートの加工場所に着目し、包装済デリミート

と小売加工デリミートの相対リスクを評価している。

販売

消費
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図表 2.2-11 モデルの構造（FDA-FSIS2003RTE） 

項目 内容 

1. 評価モデル名称／機

関／年次 

Quantitative Assessment of Relative Risk to Public Health from Foodborne Listeria monocytogenes 
Among Selected Categories of Ready-to-eat (FDA-USDA/FSIS:2003、評価書 22) 

2. 背景 ･ 米国保健社会福祉省（US DHHS）は全国的な健康促進と疾病予防を目的とした Healthy People 2010（US 

DHHS, 2000）として、2005 年までに食品媒介 Listeria monocytogenes（LM）感染症の発症を 50%（10

万人当たり 0.5 例から 0.25 例まで）減少させるという目標を設定した。 

･ その後、米国疾病管理予防センター（CDC）の予備データによれば、2001 年の米国における LM 感染症

の年間罹患率は 10 万人当たり 0.3 例に減少したが、それ以降減少は停滞した。罹患率を達成目標値であ

る 0.25 例の水準までさらに減少させるためには的を絞った追加措置が必要であることが明らかとなっ

た。 

･ FDA-FSIS はまず LM 感染症の発症に関する科学的報告を広範囲に調査し、LM 感染症に罹患する原因

は調理済（Ready-to-eat, RTE）食品であると判断した。 

･ そこで、目標値を達成するための手段を講じるため、RTE 食品を 23 群* に分類し、さらに個別の RTE

食品ごとにリスクを推定した。 
* 23 群：水産食品（燻製水産食品、生の水産食品、保存加工魚介類、調理済 RTE 甲殻類）、農産物（野菜、果物）乳製品（フレッシ

ュソフトチーズ、非熟成ソフトチーズ、熟成ソフトチーズ、セミソフトチーズ、ハードチーズ、プロセスチーズ、低温殺菌ミルク、

非低温殺菌ミルク、アイスクリーム及び冷凍乳製品、発酵乳製品、高脂肪乳製品及び他の乳製品）、肉製品（フランクフルトソーセー

ジ再加熱／非再加熱、乾燥／半乾燥発酵ソーセージ、デリミート、パテ及びミートスプレッド）、複合食品 

3. リスクマネジメント 
クエスチョン 

･ リスクマネジメントクエスチョンとして明確な記載はないが、以下が目的となる。 

･ 23 種類の RTE 食品群ごと、妊婦・胎児及び新生児、老人、それ以外の三つの母集団ごとにリスクを推定

し、What if シナリオにより食品の保管条件を改善する検討を行う。 

4. モデルの概要 ･ 利用可能な汚染データのほとんどが小売店でサンプリングされた食品に関するものであったことから、製

造段階での評価は行わず、小売段階までに LM 汚染された RTE 食品が 後に喫食されるまでに食品中の

LM 菌数がどのように変動するかをモデル化により推定している。 
 
 
 

小売段階における
汚染レベル

小売販売後の増殖

喫食段階における
汚染レベル

喫食段階における
用量

年間死亡数

1食 or 1年あたりの
死亡率

1食 or 1年あたりの
罹患率

リ
ス
ク
解
析

流
通

消
費

LM菌数測定データ、

食品中におけるLMの分布

調査時期・地域・サンプルサイズ等

加熱調理

増殖率、保管期間、保管温度

一食当たりの摂取量

感染力、宿主感受性

年間消費量

用量反応関数

最大増殖菌数

 
 

5. スプレッド 
シートの構成 

FDA-FSIS リスクランキングモデルとして 2001 年に開発され、USDA/FSIS:2003（評価書 25）の小売段

階以降に組み込まれている。 

 

 

RMQ：食品ごとの

リスク 

RMQ：食品ごとの

リスク 

RMQ：集団ごとの

リスク 

RMQ：集団ごとの

リスク 

What if 
シナリオ 
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図表 2.2-12 モデルの構造（USDA2003 デリミート） 

項目 内容 

1. 評価モデル名称／機

関／年次 

Risk Assessment for Listeria monocytogenes in Deli Meats (USDA/FSIS:2003、評価書 25) 

2. 背景 ･ 2000 年に FDA と USDA/FSIS はどの調理済（Ready-to-eat, RTE）食品が米国でリステリア感染症の

リスクが も大きいかを確認するためリスク評価を開始し、デリミートが 大のリスクを有することが

明らかとなった（FDA-FSIS:2003、評価書 22）。 

･ 2001 年 2 月、FSIS はデリミートを生産する全ての加工施設に食品接触面のリステリア属菌の環境試験、

大きな加工施設に食品接触面のリステリア属菌の増加率検査を実施するよう要請する規制案『加工食肉

及び家禽食品製造の実施基準』を提案した。 

･ 本リスク評価書は規制案のパブリックコメントに対応し、リスク管理体制の対策効果を評価することが

目的とされた。 

3. リスクマネジメント 
クエスチョン 

①食品接触面の検査及び洗浄消毒に関する種々のリスク管理体制が、RTE 食品のリステリア・モノサイト

ゲネス（LM） 汚染を軽減する上で、またそれに続く罹患及び死亡リスクを減少する上でどの程度効果的

か？ 

②包装前後の対策や増殖抑制剤の使用などその他の対策が、 終 RTE 食品の LM 汚染を軽減する上で、ま

たそれに続く罹患及び死亡リスクを減少する上でどの程度効果的か？ 

③食品接触面のリステリア属菌の検査及び洗浄消毒についてどのようなガイダンス（例えば、食品接触面の

検査結果が陽性となった RTE 食品のロットを陽性と検出できる信頼性）を提供するか？ 

4. モデルの概要 ･ 製造工場でのデリミート製造をシミュレートし、工場施設内環境におけるリステリア属菌数から小売の

デリミート中の LM 菌数を推定している。 

･ 得られた小売段階での RTE 食品中 LM 菌数分布は 2001 年 FDA-FSIS リスクランキングモデル（小売

‐食卓暴露評価、評価書 22）および 2003 年 FDA-FSIS 用量－反応モデル（評価書 22 の更新版）に適

用し、公衆衛生への影響を推定する。 
 
 

リステリア蓄積

検査・
洗浄消毒

食品接触面
リステリア菌数

【LS j 】

RTE製品ロット
LM菌数
【LM j 】

製造後処理
LM菌数

【LMPP j 】

LM検査 RTE製品ロット

輸送
LM菌数

【LMGI j 】

小売
LM菌数

【LM Retaili 】

FDA-FSIS
モデル

製
造
工
場

流
通

洗浄効率 【Sj】

RTE製品への移動係数 【TCj】

陽性を廃棄

汚染事象頻度・期間、リステリア菌数

洗浄効率、食品接触面への移動係数

食品接触面の面積、ロット毎製品量

リステリア中のLM率

介入効率、加熱したロットの割合

増殖、増殖抑制剤の効果

増殖抑制処理したロットの割合

様々な工場のロットの混合

 
 

 

RMQ1：食品接触面の

検査と洗浄消毒 

RMQ2：包装前後、増

殖抑制剤等対策 

RMQ2：包装前後、増

殖抑制剤等 
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項目 内容 

5. スプレッド 
シートの構成 

･ スプレッドシートのモデルは Microsoft Visual Basic 6.0.で記述されている。 

･ モデルを再コンパイルするために以下の 3 つのアドオンが必要である。 
Videosoft vsFlex 6.0, Videosoft vsOCX 6.0, and Graphic Server 5 for Windows 

･ 必要なデータは GUI を介して入力され、ユーザーが簡単に変更できるように設計されている。 
 
 
1. プロジェクトデータ入力             2. 工場データ入力 

  
 
3. 汚染事象データ入力              4. 製造後処理データ入力 

  
 
5. その他データ入力               6. シミュレーション画面 

  
 

7. グラフ出力                   8. データ出力 

  
 
 

食品接触面検査の頻度 

工場規模ごとのロット

製品量と割合 

製品の LM 検査の頻度

食品接触面の洗浄効率

汚染事象の頻度 

汚染事象の持続時間 

汚染事象のリステリア菌数 

移行係数 

拭き取り面積 

RTE 製品の重量 

検査における LM の

検出限界 

 

リステリア属菌

中の LM の割合 

 

LM の処理後増殖率 

増殖抑制剤を使用した製品の割合 

介入した製品の割合と介入効率 

食品接触面の面積
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項目 内容 

6. パラメータと計算式  
食品接触面のリステリア菌数【LSj】                 洗浄効率【Sj】 

  
 
 
製品中の LM 菌数【LMj】                     製造後処理後の LM 菌数【LMPPj】 

  
 
 
輸送中増殖後の LM 菌数【LMGIj】            小売での LM 菌数【LMRetailj】 
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図表 2.2-13 モデルの構造リステリア（USDA2010 デリミート） 

項目 内容 

1. 評価モデル名称／機

関／年次 

Comparative Risk Assessment for Listeria monocytogenes in Ready-to-eat Meat and Poultry Deli Meats 
(USDA/FSIS:2010、評価書 24) 

2. 背景 ･ 米国食品医薬局（FDA）と農務省（USDA/FSIS）のリスク評価から、食品媒介性リステリア感染症の主な原

因は調理済（Ready-to-eat, RTE）食品であり、中でもデリミートが 大のリスクを有することが明らかとな

った。（FDA-FSIS:2003、評価書 22） 

･ FSIS は加工施設を対象として RTE ミートのリスク評価を実施し、包装前後の対策や増殖抑制剤の使用が

Listeria monocytogenes （LM）感染症に対する公衆衛生的リスクを有意に低下することが推定された。

（USDA/FSIS:2003、評価書 25） 

･ これらを科学的根拠とし、加工中の LM 制御のための FSIS 暫定 終規則が出され、加工施設における LM の

検出率は低下した。しかしながら、一方で LM 感染症の罹患率は比較的一定であり、LM 汚染を低減させるた

めの対策が公衆衛生の改善につながっていない。 

･ そのため、高リスクの RTE デリミートに照準を絞って LM 汚染に関わるリスク評価を見直すこととし、2004

年に FDA と FSIS は検査対象の加工施設でスライス・包装した包装済デリミートと小売施設においてスライ

ス・包装したデリミートの LM 感染症相対リスクの予備的分析を行ったところ、デリミートに関連した LM 感

染症の多くが小売施設でスライスされたデリミートに関係していることが示唆された。 

･ この予備分析に詳細な収集データを追加し、包装済デリミートと小売施設でスライスされたデリミートを比較

した疾病の相対リスクを調べるため、本リスク評価に着手した。 

3. リスクマネジメント 
クエスチョン 

･ リスクマネジメントクエスチョンとして明確な記載はないが、以下が目的となる 

･ スライスする場所、増殖抑制剤使用の有無、年齢別リスク感受性の LM 感染症による推定死亡数への相対的影

響を評価する。 

4. モデルの概要 ･ RTE 食品に対する 2003 年 FDA-FSIS リスク評価モデル（評価書 22）を修正したモデルを用いている。 

･ FDA-FSIS モデルと同様に小売段階から増殖、喫食、用量反応段階までをモデル化しているが、修正点として

増殖抑制剤使用の有無を考慮している。これは、2003 年 FDA-FSIS リスク評価以後、FSIS 暫定 終規則に

より、リスク管理措置として RTE 製品への増殖抑制剤使用が推奨されている背景がある。 
 
 
 
 

小売

増殖

喫食

用量反応

アウトプット

流
通

消
費

リ
ス
ク
解
析

製品のタイプ

（包装済／店舗でスライス）

増殖率、増殖抑制剤の使用

保管期間、保管温度

消費者の年齢

摂食量、摂食回数

年間患者数、死亡者数

年齢別年間死亡率

摂食ごとの死亡リスク

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

RMQ：スライス場所

RMQ：増殖抑制剤使用の有無

RMQ：年齢別感受性

RMQ：年齢別感受性
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項目 内容 

5. スプレッド 
シートの構成 

･ 暴露評価モデルはスライス場所（包装済／小売）と増殖抑制剤使用の有無の 4（2×2）カテゴリーそれぞれに

ついて Excel ファイルが作成されている。 

･ 用量反応モデルは新生児、老人、それ以外の年齢別 3 カテゴリーについて Excel ファイルがそれぞれ作成され

ている。 
 
 
増殖段階のシート                セッティングのシート 

    
 
 
 
 
 
暴露評価のアウトプットのシート          用量反応関数のシート（年齢別） 

    
 
 
推定死亡者数のアウトプット 

 

 
 
 

保管温度

保管期間
小売での LM 菌数

増殖抑制剤の効果

デリミートの各カテゴリ

ーの喫食割合 

デリミートの総摂食量／年 

(年齢により異なる) 

デリミートの各カテゴリー

の摂食量／年

推定総死亡者数（年齢別） 

デリミートごとの推定

死亡者数 

各デリミートのリスク

順位 
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図表 2.2-14 モデルの構造（Tom Ross, et al._2009RTE) 

項目 内容 

1. 評価モデル名称／

機関／年次 

Australian Risk Assessment model for Listeria monocytogenes in ready-to-eat meats (評価書 27, Tom Ross, et 

al., 2009) 

2. 背景 諸外国におけるリステリア感染症の流行から、オーストラリアの食肉産業でも加工肉によるリステリア感染症の

積極的な管理の取り組みを開始した。2002～2003 年には一次生産から消費まで全ての段階における危険性のリ

スクプロファイルを作成した（Pointon et al., 2005）。このプロファイルから RTE ミート製品中の LM によるリ

スクは中程度と判断された。しかし、より詳細なリスク予測を行い、リスク管理措置を考えるため定量的なリス

ク評価が行われた。 

3. リスクマネジメン

ト 

クエスチョン 

･ 加工赤肉中の LM による食品安全リスクの性質及び規模を特定する 

･ リスク要因の特定に重要なデータ又は情報の欠落はどこであるかを特定する 

･ リスクに も関係する要因を特定する 

･ LM による食品安全リスクを低減させるための管理対策の効果を評価する 

4. モデルの概要 ･ 食品の組成や消費方法の違いから、加工肉をランチョンミート・パテ・調理済みソーセージの 3 つのグルー

プに分け、別々に評価を行っている。 

･ 食品加工の際の汚染度及び頻度のデータ、生産から消費までに発生する保管や輸送の時間及び温度、LM の

生態の知見などから、一食あたりの加工肉における LM の菌数範囲を予測している。 

･ また、予測値と一食あたりの肉の量から実際摂取される菌数の範囲を予測している。 

･ 生産から流通の一連の流れと、各段階において考慮されるべき項目を次に示す。 
 
 

         
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

水分活性や pH のよ
うな成分の成分組成
も影響を及ぼす 

【流通(販売)】 
商品の陳列では LM
の追加汚染が起こる
可能性がある 

【消費】 
未開封状態の保管
と開封後の保管が
あり、それぞれ考慮
が必要。 
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項目 内容 

5. スプレッド 
シートの構成 

・@risk のアドインとして開発されている。 

 
・各食品の性質のスプレッドシート 

 
 
 
 
・温度と時間のスプレッドシート 
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項目 内容 

・その他のパラメーターのスプレッドシート 
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図表 2.2-15 モデルの構造（RIVM2001) 

項目 内容 

1. 評価モデル名称／

機関／年次 

Risk assessment of shiga-toxin producing Escherichia coli O157 in steak tartare in the Netherlands 
(RIVM:2001) 

2. リスクマネジメン

トクエスチョン 

① タルタルステーキによる O157 感染症の年間発生数はどのくらいか？ 

② 農場における介入を行うことでタルタルステーキによる O157 感染症の年間発生数にどの程度の影響がある

か。 

③ 情報キャンペーンによって消費者に介入を行うことでタルタルステーキによる O157 感染症の年間発生数に

どの程度の影響があるか。 

3. モデルの概要 ･ とさつ以降の過程をモデル化して各工程における菌数を推定。消費者の年間喫食数及び喫食量は年齢階級別

に推定し、年齢階級別の暴露リスク及び感染リスクを推定している。 

･ タルタルステーキの製造では、1 頭の牛の枝肉が使用されるのではなく、複数の牛の枝肉が混合されてひき

肉となり、個別のタルタルステーキに分割される工程が取られるため、当該工程における交差汚染を確率的

にモデル化している点に特徴がある。 

･ モデル化に際して必要となるパラメータのうち、文献等から定量的に得られないものについては、9 名の専

門家の知見に基づいて提示された値を利用して推定している。 

･ 用量‐反応曲線は日本の事例(Shinagawa,1997)を基に推定。 
 
 

 
 

4. スプレッド 
シートの構成 

･ スプレッドシートの実装は@Risk によって行われている。 
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図表 2.2-16 モデルの構造(USDA2005) 

項目 内容 

1. 評価モデル名称／

機関／年次 

 A Risk Assessment for Clostridium perfringens in Ready-to Eat and Partially Cooked Meat and Poultry 
Products 
（評価書 34、USDA/2005） 

2. リスクマネジメン

ト 
クエスチョン 

･ ウェルシュ菌の安定性が 10 倍～100 倍になった場合、ヒトの健康にどんな影響が生じるか？ 

･ ウェルシュ菌の安定性が 1000 倍になった場合、ヒトの健康にどんな影響が生じるか？ 

･ ボツリヌス菌（ウェルシュ菌の増殖と関連が深い）の安定性とウェルシュ菌の安定性の関連は？ 

3. モデルの概要 ・ RTE 及び部分調理食品、生肉、スパイス中のウェルシュ菌のリスク評価を実施している。なお、スパイス

は乾燥している上に粉末であり、酸素に触れやすい状態であるため、ウェルシュ菌の生菌が生存しにくい

環境下にある一方、芽胞になりやすい状況である。 

・ 生菌（芽胞を形成していないもの）と芽胞とに分けてモデル化を実施している。 

・ モデルの中の各段階において、文献によるデータ、サーベイによるデータ、仮定値を利用している。 

 
 

 
 
        AI サーベイ：  Audits Internaional/FDA(1999) 

        AMI サーベイ：米国食肉協会（2001） 

               FDA サーベイ：FDA（2000） 
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項目 内容 

 

4. スプレッド 
シートの構成 

・ RTE 及び部分加熱食肉、生肉、スパイスのそれぞれについて、ウェルシュ菌の菌数を推定するエクセルフ

ァイルが作成されている。 

 
 
菌数を推定するシート（例：生肉） 

 
 
 
用量-反応関数のシート（株の種類別） 
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(3) スプレッドシートの作成 Vibrio vulnificus 

1）再現するスプレッドシートの選定 

(2) で整理した評価モデルのうち、特にリステリアの評価モデルを対象に、スプレッドシ

ートの作成をおこなった。(2) では、リステリアの評価モデルのスプレッドシートとして以

下の 4 つを整理した。 

 
 No.1 FDA-FSIS（2003）：Quantitative Assessment of Relative Risk to Public 

Health from Foodborne Listeria monocytogenes Among Selected Categories of 
Ready-to-eat 
 No.2 USDA（2003）：Risk Assessment for Listeria monocytogenes in Deli Meats 

 No.3 USDA（2010）：Comparative Risk Assessment for Listeria monocytogenes in 

Ready-to-eat Meat and Poultry Deli Meats 
 No.4 Tom Ross, et al. ： Australian Risk Assessment model for Listeria 

monocytogenes in ready-to-eat meats 
 
これらの評価モデルについて、スプレッドシートのエクセル上での再現（できる限り編集

しやすい形で）の可能性を下表のとおり検討した。その結果№1 から 3 のモデルについては

VBA によって構築されており、評価書からパラメータや数式の把握はできるものの調査期

間内に実装ロジックを解読し再現することが難しいが、№4 は再現可能と判断した。 

 
図表 2.2-17 スプレッドシートの特徴整理 

No. 
作成者・ 

発行年 
概要 

スプレッドシートの特徴 

形態 パラメータ・数式把握 その他考慮 

1 FDA-FSIS
（2003） 

23 種類の RTE 食品のリスク

ランキングを行うための評

価モデルを検討。評価対象は

販売・消費段階。 

（デリミートのリスクが

も高いとの評価結果となっ

た） 

No.2 の VBA

に組み込まれ

ている。 

評価書、スプレッドシ

ートとともに把握は困

難 

非常に複雑なモ

デルで計算に時

間がかかる 

 

2 USDA
（2003） 

デリミートを対象に、製造・

輸送・販売・消費・保管も含

めた評価モデルを検討。 

VBA で作成さ

れている。 

評価書、スプレッドシ

ートとともに把握は困

難 

再現は難しいが、

ツールは構築さ

れているのでパ

ラメータを設定

すれば利用でき

る。 

3 USDA
（2010） 

No.1 及び No.2 を踏まえ、特

にリスクの高いデリミート

の加工場所に注目し評価方

法を検討。 

VBA で作成さ

れている。 

スプレッドシートから

幾つかのパラメータを

把握可能。 

スプレッドシー

トが整理されて

おらず、パラメー

タが分かっても

その意味すると

ころが不明。 
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No. 
作成者・ 

発行年 
概要 

スプレッドシートの特徴 

形態 パラメータ・数式把握 その他考慮 

4 Tom Ross, 
et al. 

Lunch Meats と

Pate/Liverwursts、Sausages

の 3 食品について、加工終了

後から消費段階を対象とし

た評価モデルを検討。 

エクセル（＠

Risk）で作成

されている。

スプレッドシートか

ら、数式、パラメータ

ともに把握可能。 

評価書や関連文献から

も数式、パラメータの

意味を把握可能。 

スプレッドシー

トについては著

者に直接コンタ

クトし取り寄せ

を試みたが、調査

期間中には入手

できなかった。

 

2）スプレッドシートの再現 

1）で選定した Tom Ross, et al.のモデル（以下、Tom Ross のモデルとする）について、

スプレッドシートの再現を行った。具体的には、計算の考え方、計算フローの概要を整理し

たうえで、実際にスプレッドシートを作成した。 

①評価モデルの具体化 

Tom Ross 氏のリステリアのリスク評価モデルには、以下の 3 つの大きな特徴がある。 

 
①Lunch Meats、Pate/Liverwursts、Sausages の 3 種類の非加熱食肉製品を評価の対

象としている。（それぞれについて食品属性と保管期間・保管温度のパラメータは異

なるが、フローは同様） 

 
②工場での加工終了段階から消費者による喫食段階までを評価の対象としている。 

（工場での製造段階は含まない） 

 
③乳酸菌の影響を考慮したモデルとしている。 

 リステリアと乳酸菌が同時に存在する場合、双方で栄養の取り合いが起こり、リ

ステリアの増殖が抑制される可能性がある。 

 また、乳酸菌が増殖する際に有機酸などが産生するため、これがリステリアの増

殖を抑制することも考えられる。 

 なお、本モデルは、乳酸菌の影響は考慮しているが、乳酸菌以外の影響は考慮し

ていない。 

 
Tom Rossのリステリアのリスク評価モデルの全体フロー及び各工程の計算フローを次ペ

ージに示す。 
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図表 2.2-18 全体フロー 

pH

1食あたりのリステリアの発症確率

水分活性

乳酸塩濃度

亜硝酸塩濃度

食品の属性データ
分布より算出

食品の種類により異な
るデータを用いる 各工程の保管期間、保管温度データ

分布より算出
食品の種類でデータは変わらない

①Processor（加工終了）

②Processor - Retail（工場⇒配送センタ）

③Distribution Centre（配送センタ）

④Retail（小売）

⑤Retail - Consumer（小売⇒消費者）

⑥Consumer (Pkg unopen)（家庭未開封保存）

⑦Consumer (Pkg open)（家庭開封保存）

②工場⇒配送センタの保管時間

②工場⇒配送センタの保管温度

③配送センタの保管時間

③配送センタの保管温度

④小売の保管時間

④小売の保管温度

⑤小売⇒消費者の保管時間

⑤小売⇒消費者の保管温度

⑥家庭未開封保存の保管時間

⑥家庭未開封保存の保管温度

⑦家庭開封保存の保管時間

⑦家庭開封保存の保管温度

①加工終了の保管時間

①加工終了の保管温度

リステリア・乳酸菌のデータ
分布より算出

①のリステリア
最終菌量

食品の摂取量

加工処理時の汚染率

汚染された対象食品の摂取した場合の発症確率

パラメータ（データが必要）

計算結果

凡例：

用量反応係数

リステリア
初期菌量

乳酸菌
初期菌量

リステリア
誘導期世代数

乳酸菌
誘導期世代数

①のリステリア
誘導期世代数

②のリステリア
最終菌量

②のリステリア
誘導期世代数

③のリステリア
最終菌量

③のリステリア
誘導期世代数

④のリステリア
最終菌量

④のリステリア
誘導期世代数

⑤のリステリア
最終菌量

⑤のリステリア
誘導期世代数

⑥のリステリア
最終菌量

⑥のリステリア
誘導期世代数

⑦のリステリア
最終菌量

①の乳酸菌
最終菌量

①の乳酸菌
誘導期世代数

②の乳酸菌
最終菌量

②の乳酸菌
誘導期世代数

③の乳酸菌最
終菌量

③の乳酸菌
誘導期世代数

④の乳酸菌最
終菌量

④の乳酸菌
誘導期世代数

⑤の乳酸菌最
終菌量

⑤の乳酸菌
誘導期世代数

⑥の乳酸菌最
終菌量

⑥の乳酸菌
誘導期世代数

乳酸菌
最大菌量
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図表 2.2-19 各工程の計算フロー 

①Processor（加工終了）
pH

水分活性

乳酸塩濃度

亜硝酸塩濃度
リステリア

比増殖速度1
Gen/hr

リステリア
比増殖速度2

Gen/hr

乳酸菌
誘導期世代数

Gen

乳酸菌
比増殖速度1

Gen/hr

乳酸菌
比増殖速度2

Gen/hr

乳酸菌
初期菌量
log CFU/g

リステリア
比増殖速度

Gen/hr

①のリステリア
最終菌量
log CFU/g

リステリア
誘導期世代数

Gen

リステリア
誘導期を除いた増殖時間

hr

リステリア
世代増加数

Gen

リステリア
増加菌量
log CFU/g

①の乳酸菌
最終菌量
log CFU/g

乳酸菌
世代増加数

Gen

乳酸菌
増加菌量
log CFU/g

乳酸菌
比増殖速度

Gen/hr

リステリア
世代時間
hr/Gen

リステリア
初期菌量

Log CFU/g

リステリア発症確率の計算フロー

食品の摂取量 g

用量反応係数

⑦のリステリア
最終菌量
log CFU/g

摂取した
リステリア菌数

log CFU

1食あたりのリステリアの発症確率

リステリア誘導期
の遅延時間

hr

リステリア
増殖可能時間

hr

誘導期の時間
を算出

比増殖速度の
大きい方を選択

比増殖速度の
大きい方を選択

乳酸菌
世代時間
hr/Gen

乳酸菌誘導期の
遅延時間

hr

乳酸菌
誘導期を除いた保管時間

hr

②Processor – Retail （工場⇒配送センタ）

逆数を取り、1世
代の増殖時間を

算出

初期菌量に本
工程での増加

分をプラス

Log値を取る

②の保管温度 ℃

②の保管時間 hr

保管時間を引く 保管時間を引く

速度と時間から本
工程で増加した世

代数を求める

誘導期の時間
を算出

逆数を取り、1世
代の増殖時間を

算出

乳酸菌
最大菌量
log CFU/g

速度と時間から本工程で
増加した世代数を求める

Log値を取る

初期菌量に本
工程での増加

分をプラス

①の保管温度 ℃

①の保管時間 hr

最終菌量の方が多ければ、乳酸菌誘
導機を除いた保管時間を乳酸菌最大

菌量到達時間とする。

最大菌量>最終菌量

乳酸菌最大菌量
到達時間 hr

短い方を選択

廃棄菌量>最終菌量

リステリア
誘導期世代数

Gen

乳酸菌
誘導期世代数

Gen

最大菌量の方が多ければ、廃棄菌量
と最終菌量を比べ、最終菌量の方が
多ければ廃棄、廃棄菌量の方が多け
れば、これを乳酸菌最終菌量とする。

最終菌量の方が多い

最大菌量の方が多い

廃棄

最終菌量の方が多い

前工程の誘導期世代数から前工程の
保管時間の世代数を引いたもの

・
・・

⑦Consumer (Pkg open)（家庭開封保存）

⑦のリステリア
最終菌量
log CFU/g

加工処理時の汚染率
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②パラメータの整理 

モデルでは、以下のデータをパラメータとして入力している。各データの概要、利用され

ている分布（データは不確実性を考慮し分布で入力されている）、情報源については以下に

示すとおりであった。 

 
図表 2.2-20 必要なパラメータの整理 

パラメータ 概要 使用している分布 情報源 

水分活性 食品中の水分活性 
＊食品ごとに異なる 

PERT 分布 オーストラリアの小売店で購入

した食品から測定した。各食品

パックから 2 サンプルを採取

し、二重測定した。 
pH 食品中の pH 

＊食品ごとに異なる 
PERT 分布 オーストラリアの小売店で購入

した食品から測定した。各食品

パックから 2 サンプルを採取

し、二重測定した。 
乳酸塩の濃度 食品中の乳酸塩濃度 

＊食品ごとに異なる 
PERT 分布 加工肉食品業界と既に報告され

ているデータから入手した。 
亜硝酸塩の濃度 食品中の亜硝酸塩濃度

＊全ての食品で共通 
累積分布 製造業者から入手した測定値か

らモデルを用いて予測した。 
保管時間 各工程における保管時

間 
＊食品ごとに異なる 

PERT 分布 Microtech（1998, AU）の調査

データから求めたと推定され

る。 
保管温度 各工程における保管温

度 
＊食品ごと、季節（夏

／冬）ごとに異なる 

正規分布 Microtech （ 1998, AU ）、

Alliance（1998, AU）、Audits 
International（1999, US）の調

査データや専門家の意見から求

めた。 
リステリア・乳

酸菌誘導期世代

数 

誘導期の時間に対応し

たリステリア／乳酸菌

の増加世代数 
＊全ての食品で共通 

対数正規分布 著者らが誘導期に関する文献を

分析したと推定される。 

リステリア初期

菌数 
汚染食品中のリステリ

アの初期菌数 
＊全ての食品で共通 

累積分布 WA Health（西オーストラリア

州保健局）で報告された汚染菌

数範囲を使用した。 
乳酸菌初期菌数 汚染食品中のリステリ

アの初期菌数 
＊食品ごとに異なる 

対数ロジ分布×一様

確率分布 
公開データとオーストラリアの

smallgood 製造業者のデータを

組み合わせて検討した。食品中

の細菌濃度に乳酸菌の比率を乗

じて算出した。 
家庭保管時間 家庭で開封後の保管時

間 
＊食品ごとに異なる 

PERT 分布 独自に調査を行った。消費者へ

の調査から通常真空パック開封

後 5 日以内に消費する可能性が

高いとされた。 
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パラメータ 概要 使用している分布 情報源 

摂食量 食品の摂食量 
＊食品ごとに異なる 

PERT 分布 CDH（オーストラリア政府・保

健・高齢者担当省）/NHF（オー

ストラリア全国心臓財団）、

DCHS（オーストラリア地域福

祉省）、ABS（オーストラリア統

計局）等のデータから求めた。

加工処理後の汚

染率 
 

プラント全体の汚染率

＊食品ごとに異なる 
ベータ分布 WA Health（西オーストラリア

州保健局）および AMCI（豪州

食肉産業協議会）のデータから

求めた。 
 

③スプレッドシートの再現結果 

整理した全体フロー、各工程の計算フローを踏まえて、スプレッドシートを再現した。再

現したスプレッドシートについては、次ページ以降に示す。 

スプレッドシートにあるデータを用いて実際に、発症確率を算出した結果は以下に示すと

おりであった。 

 
図表 2.2-21 計算結果 

 汚染食品 1 食あたりの発症確率 食品 1 食あたりの発症確率 

Lunch Meats 2.10×10-10 1.32×10-11 

Pate/Liverwursts 2.03×10-10 2.84×10-12 

Sausages 1.63×10-10 5.23×10-12 
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図表 2.2-22 計算結果 

計算セル（計算式）
パラメータ入力セル（データが必要）

食品属性条件設定

aw 水分活性
食品の水分活性=食品中の飽和水蒸気圧/純水の飽和水蒸気圧（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の水分活性のデータ

オーストラリアの小売店で購入した食品から測定した。

各食品パックから2サンプルを採取し、二重測定した。
0.9660

pH (mM) pH
食品のpH（PERT分布により算出したデータ）

★要食品のpHのデータ

オーストラリアの小売店で購入した食品から測定した。

各食品パックから2サンプルを採取し、二重測定した。
6.25

lactate 乳酸塩の濃度
食品の乳酸塩濃度（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の乳酸塩濃度のデータ

加工肉食品業界と既に報告されているデータから入手

した。
140.17

nitrite 亜硝酸塩の濃度
食品の亜硝酸塩濃度（累積分布により算出したデータ）

★要食品の亜硝酸塩濃度のデータ

製造業者から入手した測定値からモデルを用いて予測

した。
172.68

salt 塩濃度 =(SQRT(56.3904+1000*(1-水分活性))-7.5094)/0.3494 5.72
NaL (%w/w) 乳酸ナトリウムの濃度 =(乳酸塩の濃度/104)*(0.75) 1.01

=(1-乳酸塩の濃度/(4.549586*(1+10^(pH-3.86)))) 0.88
=((391.3-亜硝酸塩の濃度*(1+(6.5-pH)/2))/391.3) 0.50

各工程におけるリステリアと乳酸菌量

①Processor（加工終了）
Listeria

（リステリア）
Spoilage
（乳酸菌）

Time day Day 保管時間（日）
本工程における保管時間（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の保管時間のデータ
Microtech（1998, AU）の調査データから求めた？ 7.33 -

Time hour hr 保管時間(時間）
加工終了における保管時間を日単位から時間単位に換算

=保管時間（日）×24時間
176.00 -

Temp  (deg C) 保管温度（℃）
本工程における保管温度（正規分布により算出したデータ）

★要食品の保管温度のデータ

Microtech（1998, AU）、Alliance（1998, AU）、Audits

International（1999, US）の調査データや専門家の意見

から求めた。
4.21 -

Cum Time hr 累積時間（時間）
各工程の累積保管時間（時間）

経過工程の保管時間の累積を算出、ProcessorはProcessorの保管時間のみ
176.00 -

Relative Lag Time Gens 誘導期の世代数
誘導期に増殖する世代数（対数正規分布により算出したデータ）

★要リステリア、乳酸菌の世代数のデータ
Tom Ross氏が誘導期に関する文献を分析した？ 5.29 5.29

hr 誘導期
誘導期の時間を算出

=誘導期の世代数×世代時間
418.10 125.30

GROWTH RATE　Model 1 Gen/hr 比増殖速度1
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出

（リステリア：Tom Rossの1999年のモデル、乳酸菌：確認中）
0.0127 0.0316

GROWTH RATE　Model 2 Gen/hr 比増殖速度2
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出）

リステリア：Devkieghereの2001年のモデル、乳酸菌：確認中
0.0049 0.0422

GROWTH RATE　Combined Gen/hr 比増殖速度 比増殖速度1と比増殖速度2で値の大きな方を選定 0.0127 0.0422

GROWTH RATE hr/Gen 世代時間
1世代増殖するのにかかる時間を算出

=1/比増殖速度
79.04 23.69

Time post lag hr 誘導期を除いた保管時間
保管時間から誘導期を減して、菌が増殖する保管時間を算出

=保管時間 - 誘導期
0.00 50.70

Time post lag for growth hr 誘導期を除いた増殖時間
最大菌量までの時間と誘導期を除いた保管時間から期間が短い方を選定

=IF(MPD最大菌量までの時間<0,0,MIN(誘導期を除いた保管時間,MPD最大菌量までの時間))
0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数
比増殖速度と誘導期を除いた増殖時間から世代増加数を算出

=比増殖速度×誘導期を除いた増殖時間
0.00 2.14

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 0.64

Time post lag for 1/10 growth hr 誘導期を除いた1/10増殖時間

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以下なら乳酸菌の最大菌量から廃棄までの時間をとる

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以上なら、乳酸菌初期菌量が最大菌量より多い場合は最大菌量に達した

時間、少ない場合はリステリアの保管時間から増殖時間を引いた値をとる

=IF(最大菌量までの時間<0,最大菌量から廃棄までの時間,IF(乳酸菌初期菌量>乳酸菌最大菌量,最大菌量

に達した時間,誘導期を除いた保管時間-誘導期を除いた増殖時間))

0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数 =比増殖速度×誘導期を除いた1/10増殖時間×一様確率分布 0.00 -
Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 -

Conc start log CFU/g 初期菌量
リステリアと乳酸菌の初期菌量（累積分布により算出したデータ）

★要リステリア、乳酸菌の初期菌量のデータ

リステリア：WA Health(西オーストラリア州保健局)で報

告された汚染菌数範囲を使用した。

乳酸菌：公開データとオーストラリアのsmallgood製造業

者のデータを組み合わせて検討した。

1.67 1.62

Conc end log CFU/g 最終菌量 =初期菌量＋増加菌量 1.67 2.26
MPD(maximum population density) log CFU/g 最大菌量 一様確率分布（7,8）により算出 - 7.50
Log Growth to MPD log CFU/g 最大菌量までの増加菌量 =最大菌量-初期菌量 - 5.88
Gen growth to MPD 最大菌量までの世代増加 =増加菌数/log2 - 19.53
Time post lag to MPD hr 最大菌量までの時間 =世代増加数/比増殖速度 - 462.66

Time post MPD to Discard hr 最大菌量から廃棄までの時間
菌量が検査基準を超え廃棄することになった場合は0時間とし、廃棄しない場合は誘導期を除いた保管時間

とする

=IF(廃棄するか否か="OK",誘導期を除いた保管時間,0)
- 50.70

Start of period chk 初期菌量確認
初期菌量と最大菌量の確認、初期菌量より最大菌量が大きければOK

'=IF(初期菌量<最大菌量,"OK",">MPD")
- OK

End of period chk 最終菌量確認
最終菌量と最大菌量の確認、最終菌量より最大菌量が大きければOK

=IF(最終菌量<最大菌量,"OK",">最大菌量")
- OK

Time MPD reached hr 最大菌量に達した時間
最大菌量に達した時間

'=IF(最終菌量確認="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",(((最大菌量-初期菌量)/LOG(2))/比増殖速

度),(M22*M6)/比増殖速度))
- OK

Time discard reached hr 廃棄した時間
=IF(最大菌量に達した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",最大菌量に達した時間*1.5,最大菌量に達

した時間))
- OK

Time till discard hr 廃棄するまでの時間
=IF(廃棄した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",廃棄した時間-誘導期を除いた保管時間,廃棄した時

間))
- OK

Time till discard hr 廃棄するまでの時間 =IF(廃棄するまでの時間="OK",99999,廃棄するまでの時間) - 99999.00

Discard or OK 廃棄するか否か
最終菌量が17.3（logCFU/g）ならば廃棄、それ以下は廃棄しないとする判断

=IF(最終菌量>17.3,"discard","OK")
- OK

diagnostic 廃棄可否の確認 廃棄するか否かがOKなら0、OKでないなら1をとる 0

種類：Lunch　Meats
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②Processor  -  Retai l（工場⇒配送センタ）
Listeria

（リステリア）
Spoilage
（乳酸菌）

Time day Day 保管時間（日）
本工程における保管時間（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の保管時間のデータ
Microtech（1998, AU）の調査データから求めた？ 2.88 -

Time hour hr 保管時間(時間）
加工終了における保管時間を日単位から時間単位に換算

=保管時間（日）×24時間
69.00 -

Temp  (deg C) 保管温度（℃）
本工程における保管温度（正規分布により算出したデータ）

★要食品の保管温度のデータ

Microtech（1998, AU）、Alliance（1998, AU）、Audits

International（1999, US）の調査データや専門家の意見

から求めた。
5.50 -

Cum Time hr 累積時間（時間）
各工程の累積保管時間（時間）

経過工程の保管時間の累積を算出、ProcessorはProcessorの保管時間のみ
245.00 -

Relative Lag Time Gens 誘導期の世代数
誘導期に増殖する世代数

=前工程の誘導期の世代数-（前工程の保管時間/前工程の世代時間）
3.06 -2.14

hr 誘導期
誘導期の時間を算出

=誘導期の世代数×世代時間
178.05 0.00

GROWTH RATE　Model 1 Gen/hr 比増殖速度1
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出

（リステリア：Tom Rossの1999年のモデル、乳酸菌：確認中）
0.0172 0.0380

GROWTH RATE　Model 2 Gen/hr 比増殖速度2
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出）

リステリア：Devkieghereの2001年のモデル、乳酸菌：確認中
0.0091 0.0579

GROWTH RATE　Combined Gen/hr 比増殖速度 比増殖速度1と比増殖速度2で値の大きな方を選定 0.0172 0.0579

GROWTH RATE hr/Gen 世代時間
1世代増殖するのにかかる時間を算出

=1/比増殖速度
58.13 17.27

Time post lag hr 誘導期を除いた保管時間
保管時間から誘導期を減して、リステリアが増殖する保管時間を算出

=保管時間 - 誘導期
0.00 69.00

Time post lag for growth hr 誘導期を除いた増殖時間
最大菌量までの時間と誘導期を除いた保管時間から期間が短い方を選定

=IF(MPD最大菌量までの時間<0,0,MIN(誘導期を除いた保管時間,MPD最大菌量までの時間))
0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数
比増殖速度と誘導期を除いた増殖時間から世代増加数を算出

=比増殖速度×誘導期を除いた増殖時間
0.00 3.99

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 1.20

Time post lag for 1/10 growth hr 誘導期を除いた1/10増殖時間

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以下なら乳酸菌の最大菌量から廃棄までの時間をとる

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以上なら、乳酸菌初期菌量が最大菌量より多い場合は最大菌量に達した

時間、少ない場合はリステリアの保管時間から増殖時間を引いた値をとる

=IF(最大菌量までの時間<0,最大菌量から廃棄までの時間,IF(乳酸菌初期菌量>乳酸菌最大菌量,最大菌量

に達した時間,誘導期を除いた保管時間-誘導期を除いた増殖時間))

0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数 =比増殖速度×誘導期を除いた1/10増殖時間×一様確率分布 0.00 -

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 -

Conc start log CFU/g 初期菌量 リステリアと乳酸菌の初期菌量（前工程の最終菌量） 1.67 2.26

Conc end log CFU/g 最終菌量 =初期菌量＋増加菌量 1.67 3.47

MPD(maximum population density) log CFU/g 最大菌量 一様確率分布（7,8）により算出 - 7.50

Log Growth to MPD log CFU/g 最大菌量までの増加菌量 =最大菌量-初期菌量 - 5.24

Gen growth to MPD 最大菌量までの世代増加 =増加菌数/log2 - 17.39

Time post lag to MPD hr 最大菌量までの時間 =世代増加数/比増殖速度 - 300.45

Time post MPD to Discard hr 最大菌量から廃棄までの時間
菌量が検査基準を超え廃棄することになった場合は0時間とし、廃棄しない場合は誘導期を除いた保管時間

とする

=IF(廃棄するか否か="OK",誘導期を除いた保管時間,0)
- 69.00

Start of period chk 初期菌量確認
初期菌量と最大菌量の確認、初期菌量より最大菌量が大きければOK

'=IF(初期菌量<最大菌量,"OK",">MPD")
- -

End of period chk 最終菌量確認
最終菌量と最大菌量の確認、最終菌量より最大菌量が大きければOK

=IF(最終菌量<最大菌量,"OK",">最大菌量")
- OK

Time MPD reached hr 最大菌量に達した時間
最大菌量に達した時間

'=IF(最終菌量確認="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",(((最大菌量-初期菌量)/LOG(2))/比増殖速度),(前

工程の廃棄するまでの時間*前工程の比増殖速度)/比増殖速度))
- OK

Time discard reached hr 廃棄した時間
=IF(最大菌量に達した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",最大菌量に達した時間*1.5,最大菌量に達

した時間))
- OK

Time till discard hr 廃棄するまでの時間
=IF(廃棄した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",廃棄した時間-誘導期を除いた保管時間,廃棄した時

間))
- OK

Time till discard hr 廃棄するまでの時間 =IF(廃棄するまでの時間="OK",99999,廃棄するまでの時間) - 99999.00

Discard or OK 廃棄するか否か
最終菌量が17.3（logCFU/g）ならば廃棄、それ以下は廃棄しないとする判断

=IF(最終菌量>17.3,"discard","OK")
- OK

diagnostic 廃棄可否の確認 廃棄するか否かがOKなら0、OKでないなら1をとる 0

③Dist r ibut ion  Centre（配送センタ）
Listeria

（リステリア）
Spoilage
（乳酸菌）

Time day Day 保管時間（日）
本工程における保管時間（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の保管時間のデータ
Microtech（1998, AU）の調査データから求めた？ 5.36 -

Time hour hr 保管時間(時間）
加工終了における保管時間を日単位から時間単位に換算

=保管時間（日）×24時間
128.60 -

Temp  (deg C) 保管温度（℃）
本工程における保管温度（正規分布により算出したデータ）

★要食品の保管温度のデータ

Microtech（1998, AU）、Alliance（1998, AU）、Audits

International（1999, US）の調査データや専門家の意見

から求めた。
3.00 -

Cum Time hr 累積時間（時間）
各工程の累積保管時間（時間）

経過工程の保管時間の累積を算出、ProcessorはProcessorの保管時間のみ
373.60 -

Relative Lag Time Gens 誘導期の世代数 誘導期に増殖する世代数 1.88 -6.13

hr 誘導期
誘導期の時間を算出

=誘導期の世代数×世代時間
208.37 0.00

GROWTH RATE　Model 1 Gen/hr 比増殖速度1
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出

（リステリア：Tom Rossの1999年のモデル、乳酸菌：確認中）
0.0090 0.0261

GROWTH RATE　Model 2 Gen/hr 比増殖速度2
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出）

リステリア：Devkieghereの2001年のモデル、乳酸菌：確認中
0.0022 0.0297

GROWTH RATE　Combined Gen/hr 比増殖速度 比増殖速度1と比増殖速度2で値の大きな方を選定 0.0090 0.0297

GROWTH RATE hr/Gen 世代時間
1世代増殖するのにかかる時間を算出

=1/比増殖速度
111.07 33.65

Time post lag hr 誘導期を除いた保管時間
保管時間から誘導期を減して、リステリアが増殖する保管時間を算出

=保管時間 - 誘導期
0.00 128.60

Time post lag for growth hr 誘導期を除いた増殖時間
最大菌量までの時間と誘導期を除いた保管時間から期間が短い方を選定

=IF(MPD最大菌量までの時間<0,0,MIN(誘導期を除いた保管時間,MPD最大菌量までの時間))
0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数
比増殖速度と誘導期を除いた増殖時間から世代増加数を算出

=比増殖速度×誘導期を除いた増殖時間
0.00 3.82

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 1.15

Time post lag for 1/10 growth hr 誘導期を除いた1/10増殖時間

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以下なら乳酸菌の最大菌量から廃棄までの時間をとる

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以上なら、乳酸菌初期菌量が最大菌量より多い場合は最大菌量に達した

時間、少ない場合はリステリアの保管時間から増殖時間を引いた値をとる

=IF(最大菌量までの時間<0,最大菌量から廃棄までの時間,IF(乳酸菌初期菌量>乳酸菌最大菌量,最大菌量

に達した時間,誘導期を除いた保管時間-誘導期を除いた増殖時間))

0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数 =比増殖速度×誘導期を除いた1/10増殖時間×一様確率分布 0.00 -

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 -

Conc start log CFU/g 初期菌量 リステリアと乳酸菌の初期菌量（前工程の最終菌量） 1.67 3.47

Conc end log CFU/g 最終菌量 =初期菌量＋増加菌量 1.67 4.62

MPD(maximum population density) log CFU/g 最大菌量 一様確率分布（7,8）により算出 - 7.50

Log Growth to MPD log CFU/g 最大菌量までの増加菌量 =最大菌量-初期菌量 - 4.03

Gen growth to MPD 最大菌量までの世代増加 =増加菌数/log2 - 13.40

Time post lag to MPD hr 最大菌量までの時間 =世代増加数/比増殖速度 - 450.89

Time post MPD to Discard hr 最大菌量から廃棄までの時間
菌量が検査基準を超え廃棄することになった場合は0時間とし、廃棄しない場合は誘導期を除いた保管時間

とする

=IF(廃棄するか否か="OK",誘導期を除いた保管時間,0)
- 128.60

Start of period chk 初期菌量確認
初期菌量と最大菌量の確認、初期菌量より最大菌量が大きければOK

'=IF(初期菌量<最大菌量,"OK",">MPD")
- -

End of period chk 最終菌量確認
最終菌量と最大菌量の確認、最終菌量より最大菌量が大きければOK

=IF(最終菌量<最大菌量,"OK",">最大菌量")
- OK

Time MPD reached hr 最大菌量に達した時間
最大菌量に達した時間

'=IF(最終菌量確認="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",(((最大菌量-初期菌量)/LOG(2))/比増殖速度),(前

工程の廃棄するまでの時間*前工程の比増殖速度)/比増殖速度))
- OK

Time discard reached hr 廃棄した時間
=IF(最大菌量に達した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",最大菌量に達した時間*1.5,最大菌量に達

した時間))
- OK

Time till discard hr 廃棄するまでの時間
=IF(廃棄した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",廃棄した時間-誘導期を除いた保管時間,廃棄した時

間))
- OK

Time till discard hr 廃棄するまでの時間 =IF(廃棄するまでの時間="OK",99999,廃棄するまでの時間) - 99999.00

Discard or OK 廃棄するか否か
最終菌量が17.3（logCFU/g）ならば廃棄、それ以下は廃棄しないとする判断

=IF(最終菌量>17.3,"discard","OK")
- OK

diagnostic 廃棄可否の確認 廃棄するか否かがOKなら0、OKでないなら1をとる 0
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④Retai l（小売）
Listeria

（リステリア）
Spoilage
（乳酸菌）

Time day Day 保管時間（日）
本工程における保管時間（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の保管時間のデータ
Microtech（1998, AU）の調査データから求めた？ 12.58 -

Time hour hr 保管時間(時間）
加工終了における保管時間を日単位から時間単位に換算

=保管時間（日）×24時間
302.00 -

Temp  (deg C) 保管温度（℃）
本工程における保管温度（正規分布により算出したデータ）

★要食品の保管温度のデータ

Microtech（1998, AU）、Alliance（1998, AU）、Audits

International（1999, US）の調査データや専門家の意見

から求めた。
4.21 -

Cum Time hr 累積時間（時間）
各工程の累積保管時間（時間）

経過工程の保管時間の累積を算出、ProcessorはProcessorの保管時間のみ
675.60 -

Relative Lag Time Gens 誘導期の世代数 誘導期に増殖する世代数 1.88 -9.96

hr 誘導期
誘導期の時間を算出

=誘導期の世代数×世代時間
148.28 0.00

GROWTH RATE　Model 1 Gen/hr 比増殖速度1
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出

（リステリア：Tom Rossの1999年のモデル、乳酸菌：確認中）
0.0127 0.0316

GROWTH RATE　Model 2 Gen/hr 比増殖速度2
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出）

リステリア：Devkieghereの2001年のモデル、乳酸菌：確認中
0.0049 0.0422

GROWTH RATE　Combined Gen/hr 比増殖速度 比増殖速度1と比増殖速度2で値の大きな方を選定 0.0127 0.0422

GROWTH RATE hr/Gen 世代時間
1世代増殖するのにかかる時間を算出

=1/比増殖速度
79.04 23.69

Time post lag hr 誘導期を除いた保管時間
保管時間から誘導期を減して、リステリアが増殖する保管時間を算出

=保管時間 - 誘導期
153.72 302.00

Time post lag for growth hr 誘導期を除いた増殖時間
最大菌量までの時間と誘導期を除いた保管時間から期間が短い方を選定

=IF(MPD最大菌量までの時間<0,0,MIN(誘導期を除いた保管時間,MPD最大菌量までの時間))
153.72 -

Gen post lag Gen 世代増加数
比増殖速度と誘導期を除いた増殖時間から世代増加数を算出

=比増殖速度×誘導期を除いた増殖時間
1.94 12.75

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.59 3.84

Time post lag for 1/10 growth hr 誘導期を除いた1/10増殖時間

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以下なら乳酸菌の最大菌量から廃棄までの時間をとる

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以上なら、乳酸菌初期菌量が最大菌量より多い場合は最大菌量に達した

時間、少ない場合はリステリアの保管時間から増殖時間を引いた値をとる

=IF(最大菌量までの時間<0,最大菌量から廃棄までの時間,IF(乳酸菌初期菌量>乳酸菌最大菌量,最大菌量

に達した時間,誘導期を除いた保管時間-誘導期を除いた増殖時間))

0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数 =比増殖速度×誘導期を除いた1/10増殖時間×一様確率分布 0.00 -

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 -

Conc start log CFU/g 初期菌量 リステリアと乳酸菌の初期菌量（前工程の最終菌量） 1.67 4.62

Conc end log CFU/g 最終菌量 =初期菌量＋増加菌量 2.25 8.46

MPD(maximum population density) log CFU/g 最大菌量 一様確率分布（7,8）により算出 - 7.50

Log Growth to MPD log CFU/g 最大菌量までの増加菌量 =最大菌量-初期菌量 - 2.88

Gen growth to MPD 最大菌量までの世代増加 =増加菌数/log2 - 9.58

Time post lag to MPD hr 最大菌量までの時間 =世代増加数/比増殖速度 - 226.84

Time post MPD to Discard hr 最大菌量から廃棄までの時間
菌量が検査基準を超え廃棄することになった場合は0時間とし、廃棄しない場合は誘導期を除いた保管時間

とする

=IF(廃棄するか否か="OK",誘導期を除いた保管時間,0)
- 302.00

Start of period chk 初期菌量確認
初期菌量と最大菌量の確認、初期菌量より最大菌量が大きければOK

'=IF(初期菌量<最大菌量,"OK",">MPD")
- -

End of period chk 最終菌量確認
最終菌量と最大菌量の確認、最終菌量より最大菌量が大きければOK

=IF(最終菌量<最大菌量,"OK",">最大菌量")
- >MPD

Time MPD reached hr 最大菌量に達した時間
最大菌量に達した時間

'=IF(最終菌量確認="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",(((最大菌量-初期菌量)/LOG(2))/比増殖速度),(前

工程の廃棄するまでの時間*前工程の比増殖速度)/比増殖速度))
- 226.84

Time discard reached hr 廃棄した時間
=IF(最大菌量に達した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",最大菌量に達した時間*1.5,最大菌量に達

した時間))
- 340.26

Time till discard hr 廃棄するまでの時間
=IF(廃棄した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",廃棄した時間-誘導期を除いた保管時間,廃棄した時

間))
- 38.26

Time till discard hr 廃棄するまでの時間 =IF(廃棄するまでの時間="OK",99999,廃棄するまでの時間) - 38.26

Discard or OK 廃棄するか否か
最終菌量が17.3（logCFU/g）ならば廃棄、それ以下は廃棄しないとする判断

=IF(最終菌量>17.3,"discard","OK")
- OK

diagnostic 廃棄可否の確認 廃棄するか否かがOKなら0、OKでないなら1をとる 0

⑤Retai l  -  Consumer（小売⇒消費者）
Listeria

（リステリア）
Spoilage
（乳酸菌）

Time day Day 保管時間（日）
本工程における保管時間（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の保管時間のデータ
Microtech（1998, AU）の調査データから求めた？ 0.04 -

Time hour hr 保管時間(時間）
加工終了における保管時間を日単位から時間単位に換算

=保管時間（日）×24時間
1.04 -

Temp  (deg C) 保管温度（℃）
本工程における保管温度（正規分布により算出したデータ）

★要食品の保管温度のデータ

Microtech（1998, AU）、Alliance（1998, AU）、Audits

International（1999, US）の調査データや専門家の意見

から求めた。
19.84 -

Cum Time hr 累積時間（時間）
各工程の累積保管時間（時間）

経過工程の保管時間の累積を算出、ProcessorはProcessorの保管時間のみ
676.64 -

Relative Lag Time Gens 誘導期の世代数 誘導期に増殖する世代数 -1.94 -22.71

hr 誘導期
誘導期の時間を算出

=誘導期の世代数×世代時間
0.00 0.00

GROWTH RATE　Model 1 Gen/hr 比増殖速度1
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出

（リステリア：Tom Rossの1999年のモデル、乳酸菌：確認中）
0.1150 0.1501

GROWTH RATE　Model 2 Gen/hr 比増殖速度2
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出）

リステリア：Devkieghereの2001年のモデル、乳酸菌：確認中
0.1355 0.3990

GROWTH RATE　Combined Gen/hr 比増殖速度 比増殖速度1と比増殖速度2で値の大きな方を選定 0.1355 0.3990

GROWTH RATE hr/Gen 世代時間
1世代増殖するのにかかる時間を算出

=1/比増殖速度
7.38 2.51

Time post lag hr 誘導期を除いた保管時間
保管時間から誘導期を減して、リステリアが増殖する保管時間を算出

=保管時間 - 誘導期
1.04 1.04

Time post lag for growth hr 誘導期を除いた増殖時間
最大菌量までの時間と誘導期を除いた保管時間から期間が短い方を選定

=IF(MPD最大菌量までの時間<0,0,MIN(誘導期を除いた保管時間,MPD最大菌量までの時間))
0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数
比増殖速度と誘導期を除いた増殖時間から世代増加数を算出

=比増殖速度×誘導期を除いた増殖時間
0.00 0.41

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 0.12

Time post lag for 1/10 growth hr 誘導期を除いた1/10増殖時間

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以下なら乳酸菌の最大菌量から廃棄までの時間をとる

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以上なら、乳酸菌初期菌量が最大菌量より多い場合は最大菌量に達した

時間、少ない場合はリステリアの保管時間から増殖時間を引いた値をとる

=IF(最大菌量までの時間<0,最大菌量から廃棄までの時間,IF(乳酸菌初期菌量>乳酸菌最大菌量,最大菌量

に達した時間,誘導期を除いた保管時間-誘導期を除いた増殖時間))

1.04 -

Gen post lag Gen 世代増加数 =比増殖速度×誘導期を除いた1/10増殖時間×一様確率分布 0.01 -

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 -

Conc start log CFU/g 初期菌量 リステリアと乳酸菌の初期菌量（前工程の最終菌量） 2.25 8.46

Conc end log CFU/g 最終菌量 =初期菌量＋増加菌量 2.26 8.58

MPD(maximum population density) log CFU/g 最大菌量 一様確率分布（7,8）により算出 - 7.50

Log Growth to MPD log CFU/g 最大菌量までの増加菌量 =最大菌量-初期菌量 - -0.96

Gen growth to MPD 最大菌量までの世代増加 =増加菌数/log2 - -3.17

Time post lag to MPD hr 最大菌量までの時間 =世代増加数/比増殖速度 - -7.95

Time post MPD to Discard hr 最大菌量から廃棄までの時間
菌量が検査基準を超え廃棄することになった場合は0時間とし、廃棄しない場合は誘導期を除いた保管時間

とする

=IF(廃棄するか否か="OK",誘導期を除いた保管時間,0)
- 1.04

Start of period chk 初期菌量確認
初期菌量と最大菌量の確認、初期菌量より最大菌量が大きければOK

'=IF(初期菌量<最大菌量,"OK",">MPD")
- -

End of period chk 最終菌量確認
最終菌量と最大菌量の確認、最終菌量より最大菌量が大きければOK

=IF(最終菌量<最大菌量,"OK",">最大菌量")
- >MPD

Time MPD reached hr 最大菌量に達した時間
最大菌量に達した時間

'=IF(最終菌量確認="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",(((最大菌量-初期菌量)/LOG(2))/比増殖速度),(前

工程の廃棄するまでの時間*前工程の比増殖速度)/比増殖速度))
- 4.05

Time discard reached hr 廃棄した時間
=IF(最大菌量に達した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",最大菌量に達した時間*1.5,最大菌量に達

した時間))
- 4.05

Time till discard hr 廃棄するまでの時間
=IF(廃棄した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",廃棄した時間-誘導期を除いた保管時間,廃棄した時

間))
- 3.01

Time till discard hr 廃棄するまでの時間 =IF(廃棄するまでの時間="OK",99999,廃棄するまでの時間) - 3.01

Discard or OK 廃棄するか否か
最終菌量が17.3（logCFU/g）ならば廃棄、それ以下は廃棄しないとする判断

=IF(最終菌量>17.3,"discard","OK")
- OK

diagnostic 廃棄可否の確認 廃棄するか否かがOKなら0、OKでないなら1をとる 0
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⑥Consumer  (Pkg unopen)（家庭未開封保存）
Listeria

（リステリア）
Spoilage
（乳酸菌）

Time day Day 保管時間（日）
本工程における保管時間（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の保管時間のデータ
Microtech（1998, AU）の調査データから求めた？ 4.38 -

Time hour hr 保管時間(時間）
加工終了における保管時間を日単位から時間単位に換算

=保管時間（日）×24時間
105.00 -

Temp  (deg C) 保管温度（℃）
本工程における保管温度（正規分布により算出したデータ）

★要食品の保管温度のデータ

Microtech（1998, AU）、Alliance（1998, AU）、Audits

International（1999, US）の調査データや専門家の意見

から求めた。
4.37 -

Cum Time hr 累積時間（時間）
各工程の累積保管時間（時間）

経過工程の保管時間の累積を算出、ProcessorはProcessorの保管時間のみ
781.64 -

Relative Lag Time Gens 誘導期の世代数 誘導期に増殖する世代数 -2.09 -23.12

hr 誘導期
誘導期の時間を算出

=誘導期の世代数×世代時間
0.00 0.00

GROWTH RATE　Model 1 Gen/hr 比増殖速度1
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出

（リステリア：Tom Rossの1999年のモデル、乳酸菌：確認中）
0.0132 0.0323

GROWTH RATE　Model 2 Gen/hr 比増殖速度2
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出）

リステリア：Devkieghereの2001年のモデル、乳酸菌：確認中
0.0054 0.0440

GROWTH RATE　Combined Gen/hr 比増殖速度 比増殖速度1と比増殖速度2で値の大きな方を選定 0.0132 0.0440

GROWTH RATE hr/Gen 世代時間
1世代増殖するのにかかる時間を算出

=1/比増殖速度
75.96 22.74

Time post lag hr 誘導期を除いた保管時間
保管時間から誘導期を減して、リステリアが増殖する保管時間を算出

=保管時間 - 誘導期
105.00 105.00

Time post lag for growth hr 誘導期を除いた増殖時間
最大菌量までの時間と誘導期を除いた保管時間から期間が短い方を選定

=IF(MPD最大菌量までの時間<0,0,MIN(誘導期を除いた保管時間,MPD最大菌量までの時間))
0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数
比増殖速度と誘導期を除いた増殖時間から世代増加数を算出

=比増殖速度×誘導期を除いた増殖時間
0.00 4.62

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 1.39

Time post lag for 1/10 growth hr 誘導期を除いた1/10増殖時間

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以下なら乳酸菌の最大菌量から廃棄までの時間をとる

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以上なら、乳酸菌初期菌量が最大菌量より多い場合は最大菌量に達した

時間、少ない場合はリステリアの保管時間から増殖時間を引いた値をとる

=IF(最大菌量までの時間<0,最大菌量から廃棄までの時間,IF(乳酸菌初期菌量>乳酸菌最大菌量,最大菌量

に達した時間,誘導期を除いた保管時間-誘導期を除いた増殖時間))

105.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数 =比増殖速度×誘導期を除いた1/10増殖時間×一様確率分布 0.07 -

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.02 -

Conc start log CFU/g 初期菌量 リステリアと乳酸菌の初期菌量（前工程の最終菌量） 2.26 8.58

Conc end log CFU/g 最終菌量 =初期菌量＋増加菌量 2.28 9.97

MPD(maximum population density) log CFU/g 最大菌量 一様確率分布（7,8）により算出 - 7.50

Log Growth to MPD log CFU/g 最大菌量までの増加菌量 =最大菌量-初期菌量 - -1.08

Gen growth to MPD 最大菌量までの世代増加 =増加菌数/log2 - -3.59

Time post lag to MPD hr 最大菌量までの時間 =世代増加数/比増殖速度 - -81.59

Time post MPD to Discard hr 最大菌量から廃棄までの時間
菌量が検査基準を超え廃棄することになった場合は0時間とし、廃棄しない場合は誘導期を除いた保管時間

とする

=IF(廃棄するか否か="OK",誘導期を除いた保管時間,0)
- 105.00

Start of period chk 初期菌量確認
初期菌量と最大菌量の確認、初期菌量より最大菌量が大きければOK

'=IF(初期菌量<最大菌量,"OK",">MPD")
- -

End of period chk 最終菌量確認
最終菌量と最大菌量の確認、最終菌量より最大菌量が大きければOK

=IF(最終菌量<最大菌量,"OK",">最大菌量")
- >MPD

Time MPD reached hr 最大菌量に達した時間
最大菌量に達した時間

'=IF(最終菌量確認="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",(((最大菌量-初期菌量)/LOG(2))/比増殖速度),(前

工程の廃棄するまでの時間*前工程の比増殖速度)/比増殖速度))
- 27.30

Time discard reached hr 廃棄した時間
=IF(最大菌量に達した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",最大菌量に達した時間*1.5,最大菌量に達

した時間))
- 27.30

Time till discard hr 廃棄するまでの時間
=IF(廃棄した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",廃棄した時間-誘導期を除いた保管時間,廃棄した時

間))
- -77.70

Time till discard hr 廃棄するまでの時間 =IF(廃棄するまでの時間="OK",99999,廃棄するまでの時間) - -77.70

Discard or OK 廃棄するか否か
最終菌量が17.3（logCFU/g）ならば廃棄、それ以下は廃棄しないとする判断

=IF(最終菌量>17.3,"discard","OK")
- OK

diagnostic 廃棄可否の確認 廃棄するか否かがOKなら0、OKでないなら1をとる 0

⑦Consumer  (Pkg open)（家庭開封保存）
Listeria

（リステリア）
Spoilage
（乳酸菌）

Time day Day 保管時間（日）
本工程における保管時間（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の保管時間のデータ

独自に調査を行った。消費者への調査から通常真空

パック開封後5日以内に消費する可能性が高いとされ

た。
7.00 -

Time hour hr 保管時間(時間）
加工終了における保管時間を日単位から時間単位に換算

=保管時間（日）×24時間
168.00 -

Temp  (deg C) 保管温度（℃）
本工程における保管温度（正規分布により算出したデータ）

★要食品の保管温度のデータ

Microtech（1998, AU）、Alliance（1998, AU）、Audits

International（1999, US）の調査データや専門家の意見

から求めた。
4.37 -

Cum Time hr 累積時間（時間）
各工程の累積保管時間（時間）

経過工程の保管時間の累積を算出、ProcessorはProcessorの保管時間のみ
949.64 -

Relative Lag Time Gens 誘導期の世代数 誘導期に増殖する世代数 -3.47 -27.74

hr 誘導期
誘導期の時間を算出

=誘導期の世代数×世代時間
0.00 0.00

GROWTH RATE　Model 1 Gen/hr 比増殖速度1
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出

（リステリア：Tom Rossの1999年のモデル、乳酸菌：確認中）
0.0132 0.0323

GROWTH RATE　Model 2 Gen/hr 比増殖速度2
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出）

リステリア：Devkieghereの2001年のモデル、乳酸菌：確認中
0.0054 0.0440

GROWTH RATE　Combined Gen/hr 比増殖速度 比増殖速度1と比増殖速度2で値の大きな方を選定 0.0132 0.0440

GROWTH RATE hr/Gen 世代時間
1世代増殖するのにかかる時間を算出

=1/比増殖速度
75.96 22.74

Time post lag hr 誘導期を除いた保管時間
保管時間から誘導期を減して、リステリアが増殖する保管時間を算出

=保管時間 - 誘導期
168.00 168.00

Time post lag for growth hr 誘導期を除いた増殖時間
最大菌量までの時間と誘導期を除いた保管時間から期間が短い方を選定

=IF(MPD最大菌量までの時間<0,0,MIN(誘導期を除いた保管時間,MPD最大菌量までの時間))
0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数
比増殖速度と誘導期を除いた増殖時間から世代増加数を算出

=比増殖速度×誘導期を除いた増殖時間
0.00 7.39

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 2.22

Time post lag for 1/10 growth hr 誘導期を除いた1/10増殖時間

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以下なら乳酸菌の最大菌量から廃棄までの時間をとる

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以上なら、乳酸菌初期菌量が最大菌量より多い場合は最大菌量に達した

時間、少ない場合はリステリアの保管時間から増殖時間を引いた値をとる

=IF(最大菌量までの時間<0,最大菌量から廃棄までの時間,IF(乳酸菌初期菌量>乳酸菌最大菌量,最大菌量

に達した時間,誘導期を除いた保管時間-誘導期を除いた増殖時間))

168.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数 =比増殖速度×誘導期を除いた1/10増殖時間×一様確率分布 0.11 -

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.03 -

Conc start log CFU/g 初期菌量 リステリアと乳酸菌の初期菌量（前工程の最終菌量） 2.28 9.97

Conc end log CFU/g 最終菌量 =初期菌量＋増加菌量 2.31 12.19

MPD(maximum population density) log CFU/g 最大菌量 一様確率分布（7,8）により算出 - 7.50

Log Growth to MPD log CFU/g 最大菌量までの増加菌量 =最大菌量-初期菌量 - -2.47

Gen growth to MPD 最大菌量までの世代増加 =増加菌数/log2 - -8.21

Time post lag to MPD hr 最大菌量までの時間 =世代増加数/比増殖速度 - -186.59

Time post MPD to Discard hr 最大菌量から廃棄までの時間
菌量が検査基準を超え廃棄することになった場合は0時間とし、廃棄しない場合は誘導期を除いた保管時間

とする

=IF(廃棄するか否か="OK",誘導期を除いた保管時間,0)
- 168.00

Start of period chk 初期菌量確認
初期菌量と最大菌量の確認、初期菌量より最大菌量が大きければOK

'=IF(初期菌量<最大菌量,"OK",">MPD")
- -

End of period chk 最終菌量確認
最終菌量と最大菌量の確認、最終菌量より最大菌量が大きければOK

=IF(最終菌量<最大菌量,"OK",">最大菌量")
- >MPD

Time MPD reached hr 最大菌量に達した時間
最大菌量に達した時間

'=IF(最終菌量確認="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",(((最大菌量-初期菌量)/LOG(2))/比増殖速度),(前

工程の廃棄するまでの時間*前工程の比増殖速度)/比増殖速度))
- -77.70

Time discard reached hr 廃棄した時間
=IF(最大菌量に達した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",最大菌量に達した時間*1.5,最大菌量に達

した時間))
- -77.70

Time till discard hr 廃棄するまでの時間
=IF(廃棄した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",廃棄した時間-誘導期を除いた保管時間,廃棄した時

間))
- -245.70

Time till discard hr 廃棄するまでの時間 =IF(廃棄するまでの時間="OK",99999,廃棄するまでの時間) - -245.70

Discard or OK 廃棄するか否か
最終菌量が17.3（logCFU/g）ならば廃棄、それ以下は廃棄しないとする判断

=IF(最終菌量>17.3,"discard","OK")
- OK

diagnostic 廃棄可否の確認 廃棄するか否かがOKなら0、OKでないなら1をとる 0  
リステリア発症確率の算出

Consumption day Day 消費までの保管時間（日）
家庭で開封保存中の期間

一様確率分布（0,家庭開封保存の保管時間(日)）
3.5

Log Concentration log CFU/g リステリア最終菌数（対数）
モデルから作成された家庭開封保存の詳細データから消費までの保管時間（日）によってリステリア最終菌

数を抽出
2.29

Concentration CFU/g リステリア最終菌数 =10^リステリア最終菌数（対数） 195.85

Serving size g 摂食量
食品の摂食量（PERT分布により算出したデータ）

★要摂食量のデータ

CDH（オーストラリア政府・保健・高齢者担当省）/NHF

（オーストラリア全国心臓財団）、DCHS（オーストラリア

地域福祉省）、ABS(オーストラリア統計局)等のデータか

ら求めた。

45.33

Dose CFU 摂取したリステリア菌数
一食当たりの摂取リステリア菌数を算出

'=最終リステリア菌数×摂食量
8.88E+03

Log Dose log CFU 摂取したリステリア菌数（対数） =log摂取したリステリア菌数 3.948348107

r 用量反応関数の係数
リステリア菌１個がリステリア感染症を発症させる確率の平均値。健常群では2.37E-14、感受性群では

1.06E-12を使用

RiskUniform(0,1)>RiskUniform(0.15,0.2),0.0000000000000237,0.00000000000106
2.37E-14

Pill not accounting for prevalence Pill1 汚染食品1食分の発症確率
FAO/WHO(2004)の用量反応関数を利用

'=1-EXP(用量反応関数の係数×摂取したリステリアの菌数)
2.10E-10

Prevelence of contaminated
smallgoods at the plant

加工処理後の汚染率
プラント全体の汚染率？（ベータ分布により算出したデータ）

★要プラント全体の汚染率のデータ

WA Health(西オーストラリア州保健局)およびAMCI(豪州

食肉産業協議会）のデータから求めた。
0.06

Pill accounting for plant prevalence Pill2 食品1食分の発症確率
プラント全体の汚染率を乗じてプラント全体での発症確率を算出

=1食あたりのリステリア発症確率 ×プラント全体での汚染率
1.32E-11  
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Time & Temperature（各工程の時間と温度）

Lunch Meats

時間（日） 温度
input output

input output 夏 冬 夏 冬
工程 最小値 最尤値 最大値 分布の種類 最頻値 標準誤差 最頻値 標準誤差 分布の種類

Processor（加工終了） 2 7 14 PERT分布 7.33 4.21 2.03 3.59 1.40 正規分布 4.21 3.59
Processor - Retail（工場⇒配送センタ） 0.25 3 5 PERT分布 2.88 5.50 2.30 4.32 2.23 正規分布 5.50 4.32
Distribution Centre（配送センタ）※ 1.65 5.00 10.50 PERT分布 5.36 2.00 4.00 2.00 4.00 一様分布 3.00 3.00

Retail（小売） 0.5 10 35 PERT分布 12.58 4.21 2.03 3.59 1.40 正規分布 4.21 3.59
Retail - Consumer（小売⇒消費者） 0.01 0.03 0.13 PERT分布 0.04 19.84 4.17 10.34 2.58 正規分布 19.84 10.34
Consumer (Pkg unopen)（家庭未開封保存） 0.25 3 14 PERT分布 4.38 4.37 3.12 3.74 1.98 正規分布 4.37 3.74
Consumer (Pkg open)（家庭開封保存） 0 7 14 PERT分布 7.00 4.37 3.12 3.74 1.98 正規分布 4.37 3.74

※配送センタ：最小値、最尤値、最大値はそれぞれ三角分布で算出。最小値（1,1.95,2)、最尤値（3,5,7）、最大値（7,14）配送センタを利用しない場合は小売の一部とする

食品加工終了から消費までの各工程における時間と温度の分布を算出。
時間については食品ごとで値が異なるが、温度は食品によらず同じデータを用いる。夏と冬で温度を変えている。

 
 

Product Characteristics（各食品の属性データの算出）

Lunch Meats

最小値 最尤値 最大値 分布の種類 out put

aw 水分活性 0.931 0.968 0.993 PERT分布 0.9660

pH (mM) pH 5.1 6.3 7.2 PERT分布 6.25

lactate 乳酸塩の濃度 50 119 315 PERT分布 140.17

nitrite 亜硝酸塩の濃度 ※下記Nitrite Levelの値を利用 累積分布 172.68

From Tom 
Nitrite Level（亜硝酸塩レベル）

Count Prob Cum
Min 4.2 0 0.000000 0.000000

62.5 9 0.140625 0.140625
125.0 16 0.250000 0.390625
187.5 17 0.265625 0.656250
250.0 11 0.171875 0.828125
312.5 4 0.062500 0.890625
375.0 2 0.031250 0.921875
437.5 3 0.046875 0.968750
500.0 1 0.015625 0.984375
562.5 0 0.000000 0.984375
625.0 0 0.000000 0.984375
687.5 0 0.000000 0.984375

Max 690.0 1 0.015625 1.000000
0

64 1

Lunch Meats、Pate/Liverwursts、Sausagesについて、@Riskを用いてaw（water activity：水分活性）、pH、lactate（乳酸）、nitrite
（亜硝酸）の分布を算出。これらのデータはリステリアの増殖率算出に用いられる。
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Product Characteristics（各食品の属性データの算出）

LAG TIME（誘導期の世代数）

平均 標準偏差 分布の種類 output（世代）
リステリア 5.29 5.72 対数正規分布 5.29
他の腐敗細菌（乳酸菌等） 5.29 5.72 対数正規分布 5.29

INITIAL CONCENTRATION OF LISTERIA（リステリアの初期菌量）

分布の種類 output（CFU/g）
output

(Log CFU/g）

累積分布 46.69 1.67

下記データから累積分布を算出

TOTAL NUMBER OF BACTERIA PRESENT（細菌の総数）
Concentration of bacteria on product（食品中の細菌濃度）

α β 分布の種類
output

(Log CFU/g）
Lunch meat 2.21 0.73 対数ロジ分布 2.21

Proportion of this concentration that is lactic acid bacteria（乳酸菌濃度の比率）

最小値 最大値 分布の種類
output
（比率）

0.04 0.47 一様確率分布 0.26

output
（CFU/g）

output
(Log CFU/g）

41.69 1.62

Maximum Listeria Population Density（リステリア最大菌量）

最小値 最尤値 最大値 分布の種類
output

(Log CFU/g）
Maximum concentration of
listeria（最大濃度）

6.00 6.50 7.50 PERT分布 6.58

一様確率分布から算出（6.5,8.5）

Serving Size（摂食量）
Amount of small good consumed per eating occasion

最小値 最尤値 最大値 分布の種類 output(g）
Lunch meat 15.0 42.85 85.6 PERT分布 45.33

一様確率分布から算出、Lunch（27.8,57.9）、Pate（40.1,56.4）、Sausage（63.4,108.2）

Prevelence of contaminated smallgoods at the plant（加工処理時の汚染率）

α β 分布の種類 output
Lunch meat 148 2203 ベータ分布 0.06

X P Normalize P Cum P
Min 0.04 0.190 0.193 0.193 -1.40
x1 3 0.388429752 0.395 0.588 0.48
x2 4 0.107438017 0.109 0.697 0.60
x3 7 0.016528926 0.017 0.714 0.85
x4 9 0.066115702 0.067 0.781 0.95
x5 15 0.041322314 0.042 0.823 1.18
x6 23 0.049586777 0.050 0.873 1.36
x7 43 0.033057851 0.034 0.907 1.63
x8 93 0.024793388 0.025 0.932 1.97
x9 240 0.016528926 0.017 0.949 2.38
x10 460 0.016528926 0.017 0.965 2.66
x11 1100 0.033057851 0.034 0.999 3.04
Max 10,000 0.001 0.001 1.000 4.00

0.984 1.000
Using Australian production data (HDWA, 1997-2003)

Starting Concentration of listeria on contaminated product（食品
中のリステリア濃度）

Concentration of spoilage bacteria initially（乳酸菌初期菌量）

INITIAL LISTERIA CONTAMINATION LEVEL SELECTION

食品中のリステリアとその他腐敗細菌（乳酸菌）の初期濃度を算出。
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計算セル（計算式）
パラメータ入力セル（データが必要）

食品属性条件設定

aw 水分活性
食品の水分活性=食品中の飽和水蒸気圧/純水の飽和水蒸気圧（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の水分活性のデータ

オーストラリアの小売店で購入した食品から測定した。

各食品パックから2サンプルを採取し、二重測定した。
0.9622

pH (mM) pH
食品のpH（PERT分布により算出したデータ）

★要食品のpHのデータ

オーストラリアの小売店で購入した食品から測定した。

各食品パックから2サンプルを採取し、二重測定した。
5.98

lactate 乳酸塩の濃度
食品の乳酸塩濃度（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の乳酸塩濃度のデータ

加工肉食品業界と既に報告されているデータから入手

した。
140.17

nitrite 亜硝酸塩の濃度
食品の亜硝酸塩濃度（累積分布により算出したデータ）

★要食品の亜硝酸塩濃度のデータ

製造業者から入手した測定値からモデルを用いて予測

した。
172.68

salt 塩濃度 =(SQRT(56.3904+1000*(1-水分活性))-7.5094)/0.3494 6.29
NaL (%w/w) 乳酸ナトリウムの濃度 =(乳酸塩の濃度/104)*(0.75) 1.01

=(1-乳酸塩の濃度/(4.549586*(1+10^(pH-3.86)))) 0.77
=((391.3-亜硝酸塩の濃度*(1+(6.5-pH)/2))/391.3) 0.44

各工程におけるリステリアと乳酸菌量

①Processor（加工終了）
Listeria

（リステリア）
Spoilage
（乳酸菌）

Time day Day 保管時間（日）
本工程における保管時間（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の保管時間のデータ
Microtech（1998, AU）の調査データから求めた？ 4.83 -

Time hour hr 保管時間(時間）
加工終了における保管時間を日単位から時間単位に換算

=保管時間（日）×24時間
116.00 -

Temp  (deg C) 保管温度（℃）
本工程における保管温度（正規分布により算出したデータ）

★要食品の保管温度のデータ

Microtech（1998, AU）、Alliance（1998, AU）、Audits

International（1999, US）の調査データや専門家の意見

から求めた。
4.21 -

Cum Time hr 累積時間（時間）
各工程の累積保管時間（時間）

経過工程の保管時間の累積を算出、ProcessorはProcessorの保管時間のみ
116.00 -

Relative Lag Time Gens 誘導期の世代数
誘導期に増殖する世代数（対数正規分布により算出したデータ）

★要リステリア、乳酸菌の世代数のデータ
Tom Ross氏が誘導期に関する文献を分析した？ 5.29 5.29

hr 誘導期
誘導期の時間を算出

=誘導期の世代数×世代時間
553.12 147.66

GROWTH RATE　Model 1 Gen/hr 比増殖速度1
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出

（リステリア：Tom Rossの1999年のモデル、乳酸菌：確認中）
0.0096 0.0210

GROWTH RATE　Model 2 Gen/hr 比増殖速度2
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出）

リステリア：Devkieghereの2001年のモデル、乳酸菌：確認中
0.0033 0.0358

GROWTH RATE　Combined Gen/hr 比増殖速度 比増殖速度1と比増殖速度2で値の大きな方を選定 0.0096 0.0358

GROWTH RATE hr/Gen 世代時間
1世代増殖するのにかかる時間を算出

=1/比増殖速度
104.56 27.91

Time post lag hr 誘導期を除いた保管時間
保管時間から誘導期を減して、菌が増殖する保管時間を算出

=保管時間 - 誘導期
0.00 0.00

Time post lag for growth hr 誘導期を除いた増殖時間
最大菌量までの時間と誘導期を除いた保管時間から期間が短い方を選定

=IF(MPD最大菌量までの時間<0,0,MIN(誘導期を除いた保管時間,MPD最大菌量までの時間))
0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数
比増殖速度と誘導期を除いた増殖時間から世代増加数を算出

=比増殖速度×誘導期を除いた増殖時間
0.00 0.00

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 0.00

Time post lag for 1/10 growth hr 誘導期を除いた1/10増殖時間

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以下なら乳酸菌の最大菌量から廃棄までの時間をとる

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以上なら、乳酸菌初期菌量が最大菌量より多い場合は最大菌量に達した

時間、少ない場合はリステリアの保管時間から増殖時間を引いた値をとる

=IF(最大菌量までの時間<0,最大菌量から廃棄までの時間,IF(乳酸菌初期菌量>乳酸菌最大菌量,最大菌量

に達した時間,誘導期を除いた保管時間-誘導期を除いた増殖時間))

0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数 =比増殖速度×誘導期を除いた1/10増殖時間×一様確率分布 0.00 -
Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 -

Conc start log CFU/g 初期菌量
リステリアと乳酸菌の初期菌量（累積分布により算出したデータ）

★要リステリア、乳酸菌の初期菌量のデータ

リステリア：WA Health(西オーストラリア州保健局)で報

告された汚染菌数範囲を使用した。

乳酸菌：公開データとオーストラリアのsmallgood製造業

者のデータを組み合わせて検討した。

1.67 1.62

Conc end log CFU/g 最終菌量 =初期菌量＋増加菌量 1.67 1.62
MPD(maximum population density) log CFU/g 最大菌量 一様確率分布（7,8）により算出 - 7.50
Log Growth to MPD log CFU/g 最大菌量までの増加菌量 =最大菌量-初期菌量 - 5.88
Gen growth to MPD 最大菌量までの世代増加 =増加菌数/log2 - 19.53
Time post lag to MPD hr 最大菌量までの時間 =世代増加数/比増殖速度 - 545.20

Time post MPD to Discard hr 最大菌量から廃棄までの時間
菌量が検査基準を超え廃棄することになった場合は0時間とし、廃棄しない場合は誘導期を除いた保管時間

とする

=IF(廃棄するか否か="OK",誘導期を除いた保管時間,0)
- 0.00

Start of period chk 初期菌量確認
初期菌量と最大菌量の確認、初期菌量より最大菌量が大きければOK

'=IF(初期菌量<最大菌量,"OK",">MPD")
- OK

End of period chk 最終菌量確認
最終菌量と最大菌量の確認、最終菌量より最大菌量が大きければOK

=IF(最終菌量<最大菌量,"OK",">最大菌量")
- OK

Time MPD reached hr 最大菌量に達した時間
最大菌量に達した時間

'=IF(最終菌量確認="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",(((最大菌量-初期菌量)/LOG(2))/比増殖速

度),(M22*M6)/比増殖速度))
- OK

Time discard reached hr 廃棄した時間
=IF(最大菌量に達した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",最大菌量に達した時間*1.5,最大菌量に達

した時間))
- OK

Time till discard hr 廃棄するまでの時間
=IF(廃棄した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",廃棄した時間-誘導期を除いた保管時間,廃棄した時

間))
- OK

Time till discard hr 廃棄するまでの時間 =IF(廃棄するまでの時間="OK",99999,廃棄するまでの時間) - 99999.00

Discard or OK 廃棄するか否か
最終菌量が17.3（logCFU/g）ならば廃棄、それ以下は廃棄しないとする判断

=IF(最終菌量>17.3,"discard","OK")
- OK

diagnostic 廃棄可否の確認 廃棄するか否かがOKなら0、OKでないなら1をとる 0

種類：Pate
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②Processor  -  Retai l（工場⇒配送センタ）
Listeria

（リステリア）
Spoilage
（乳酸菌）

Time day Day 保管時間（日）
本工程における保管時間（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の保管時間のデータ
Microtech（1998, AU）の調査データから求めた？ 2.88 -

Time hour hr 保管時間(時間）
加工終了における保管時間を日単位から時間単位に換算

=保管時間（日）×24時間
69.00 -

Temp  (deg C) 保管温度（℃）
本工程における保管温度（正規分布により算出したデータ）

★要食品の保管温度のデータ

Microtech（1998, AU）、Alliance（1998, AU）、Audits

International（1999, US）の調査データや専門家の意見

から求めた。
5.50 -

Cum Time hr 累積時間（時間）
各工程の累積保管時間（時間）

経過工程の保管時間の累積を算出、ProcessorはProcessorの保管時間のみ
185.00 -

Relative Lag Time Gens 誘導期の世代数
誘導期に増殖する世代数

=前工程の誘導期の世代数-（前工程の保管時間/前工程の世代時間）
4.18 1.13

hr 誘導期
誘導期の時間を算出

=誘導期の世代数×世代時間
321.48 23.09

GROWTH RATE　Model 1 Gen/hr 比増殖速度1
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出

（リステリア：Tom Rossの1999年のモデル、乳酸菌：確認中）
0.0130 0.0253

GROWTH RATE　Model 2 Gen/hr 比増殖速度2
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出）

リステリア：Devkieghereの2001年のモデル、乳酸菌：確認中
0.0061 0.0491

GROWTH RATE　Combined Gen/hr 比増殖速度 比増殖速度1と比増殖速度2で値の大きな方を選定 0.0130 0.0491

GROWTH RATE hr/Gen 世代時間
1世代増殖するのにかかる時間を算出

=1/比増殖速度
76.90 20.36

Time post lag hr 誘導期を除いた保管時間
保管時間から誘導期を減して、リステリアが増殖する保管時間を算出

=保管時間 - 誘導期
0.00 45.91

Time post lag for growth hr 誘導期を除いた増殖時間
最大菌量までの時間と誘導期を除いた保管時間から期間が短い方を選定

=IF(MPD最大菌量までの時間<0,0,MIN(誘導期を除いた保管時間,MPD最大菌量までの時間))
0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数
比増殖速度と誘導期を除いた増殖時間から世代増加数を算出

=比増殖速度×誘導期を除いた増殖時間
0.00 2.26

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 0.68

Time post lag for 1/10 growth hr 誘導期を除いた1/10増殖時間

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以下なら乳酸菌の最大菌量から廃棄までの時間をとる

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以上なら、乳酸菌初期菌量が最大菌量より多い場合は最大菌量に達した

時間、少ない場合はリステリアの保管時間から増殖時間を引いた値をとる

=IF(最大菌量までの時間<0,最大菌量から廃棄までの時間,IF(乳酸菌初期菌量>乳酸菌最大菌量,最大菌量

に達した時間,誘導期を除いた保管時間-誘導期を除いた増殖時間))

0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数 =比増殖速度×誘導期を除いた1/10増殖時間×一様確率分布 0.00 -

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 -

Conc start log CFU/g 初期菌量 リステリアと乳酸菌の初期菌量（前工程の最終菌量） 1.67 1.62

Conc end log CFU/g 最終菌量 =初期菌量＋増加菌量 1.67 2.30

MPD(maximum population density) log CFU/g 最大菌量 一様確率分布（7,8）により算出 - 7.50

Log Growth to MPD log CFU/g 最大菌量までの増加菌量 =最大菌量-初期菌量 - 5.88

Gen growth to MPD 最大菌量までの世代増加 =増加菌数/log2 - 19.53

Time post lag to MPD hr 最大菌量までの時間 =世代増加数/比増殖速度 - 397.62

Time post MPD to Discard hr 最大菌量から廃棄までの時間
菌量が検査基準を超え廃棄することになった場合は0時間とし、廃棄しない場合は誘導期を除いた保管時間

とする

=IF(廃棄するか否か="OK",誘導期を除いた保管時間,0)
- 45.91

Start of period chk 初期菌量確認
初期菌量と最大菌量の確認、初期菌量より最大菌量が大きければOK

'=IF(初期菌量<最大菌量,"OK",">MPD")
- -

End of period chk 最終菌量確認
最終菌量と最大菌量の確認、最終菌量より最大菌量が大きければOK

=IF(最終菌量<最大菌量,"OK",">最大菌量")
- OK

Time MPD reached hr 最大菌量に達した時間
最大菌量に達した時間

'=IF(最終菌量確認="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",(((最大菌量-初期菌量)/LOG(2))/比増殖速度),(前

工程の廃棄するまでの時間*前工程の比増殖速度)/比増殖速度))
- OK

Time discard reached hr 廃棄した時間
=IF(最大菌量に達した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",最大菌量に達した時間*1.5,最大菌量に達

した時間))
- OK

Time till discard hr 廃棄するまでの時間
=IF(廃棄した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",廃棄した時間-誘導期を除いた保管時間,廃棄した時

間))
- OK

Time till discard hr 廃棄するまでの時間 =IF(廃棄するまでの時間="OK",99999,廃棄するまでの時間) - 99999.00

Discard or OK 廃棄するか否か
最終菌量が17.3（logCFU/g）ならば廃棄、それ以下は廃棄しないとする判断

=IF(最終菌量>17.3,"discard","OK")
- OK

diagnostic 廃棄可否の確認 廃棄するか否かがOKなら0、OKでないなら1をとる 0

③Dist r ibut ion  Centre（配送センタ）
Listeria

（リステリア）
Spoilage
（乳酸菌）

Time day Day 保管時間（日）
本工程における保管時間（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の保管時間のデータ
Microtech（1998, AU）の調査データから求めた？ 5.36 -

Time hour hr 保管時間(時間）
加工終了における保管時間を日単位から時間単位に換算

=保管時間（日）×24時間
128.60 -

Temp  (deg C) 保管温度（℃）
本工程における保管温度（正規分布により算出したデータ）

★要食品の保管温度のデータ

Microtech（1998, AU）、Alliance（1998, AU）、Audits

International（1999, US）の調査データや専門家の意見

から求めた。
3.00 -

Cum Time hr 累積時間（時間）
各工程の累積保管時間（時間）

経過工程の保管時間の累積を算出、ProcessorはProcessorの保管時間のみ
313.60 -

Relative Lag Time Gens 誘導期の世代数 誘導期に増殖する世代数 3.28 -2.26

hr 誘導期
誘導期の時間を算出

=誘導期の世代数×世代時間
482.43 0.00

GROWTH RATE　Model 1 Gen/hr 比増殖速度1
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出

（リステリア：Tom Rossの1999年のモデル、乳酸菌：確認中）
0.0068 0.0173

GROWTH RATE　Model 2 Gen/hr 比増殖速度2
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出）

リステリア：Devkieghereの2001年のモデル、乳酸菌：確認中
0.0015 0.0252

GROWTH RATE　Combined Gen/hr 比増殖速度 比増殖速度1と比増殖速度2で値の大きな方を選定 0.0068 0.0252

GROWTH RATE hr/Gen 世代時間
1世代増殖するのにかかる時間を算出

=1/比増殖速度
146.94 39.66

Time post lag hr 誘導期を除いた保管時間
保管時間から誘導期を減して、リステリアが増殖する保管時間を算出

=保管時間 - 誘導期
0.00 128.60

Time post lag for growth hr 誘導期を除いた増殖時間
最大菌量までの時間と誘導期を除いた保管時間から期間が短い方を選定

=IF(MPD最大菌量までの時間<0,0,MIN(誘導期を除いた保管時間,MPD最大菌量までの時間))
0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数
比増殖速度と誘導期を除いた増殖時間から世代増加数を算出

=比増殖速度×誘導期を除いた増殖時間
0.00 3.24

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 0.98

Time post lag for 1/10 growth hr 誘導期を除いた1/10増殖時間

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以下なら乳酸菌の最大菌量から廃棄までの時間をとる

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以上なら、乳酸菌初期菌量が最大菌量より多い場合は最大菌量に達した

時間、少ない場合はリステリアの保管時間から増殖時間を引いた値をとる

=IF(最大菌量までの時間<0,最大菌量から廃棄までの時間,IF(乳酸菌初期菌量>乳酸菌最大菌量,最大菌量

に達した時間,誘導期を除いた保管時間-誘導期を除いた増殖時間))

0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数 =比増殖速度×誘導期を除いた1/10増殖時間×一様確率分布 0.00 -

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 -

Conc start log CFU/g 初期菌量 リステリアと乳酸菌の初期菌量（前工程の最終菌量） 1.67 2.30

Conc end log CFU/g 最終菌量 =初期菌量＋増加菌量 1.67 3.28

MPD(maximum population density) log CFU/g 最大菌量 一様確率分布（7,8）により算出 - 7.50

Log Growth to MPD log CFU/g 最大菌量までの増加菌量 =最大菌量-初期菌量 - 5.20

Gen growth to MPD 最大菌量までの世代増加 =増加菌数/log2 - 17.28

Time post lag to MPD hr 最大菌量までの時間 =世代増加数/比増殖速度 - 685.16

Time post MPD to Discard hr 最大菌量から廃棄までの時間
菌量が検査基準を超え廃棄することになった場合は0時間とし、廃棄しない場合は誘導期を除いた保管時間

とする

=IF(廃棄するか否か="OK",誘導期を除いた保管時間,0)
- 128.60

Start of period chk 初期菌量確認
初期菌量と最大菌量の確認、初期菌量より最大菌量が大きければOK

'=IF(初期菌量<最大菌量,"OK",">MPD")
- -

End of period chk 最終菌量確認
最終菌量と最大菌量の確認、最終菌量より最大菌量が大きければOK

=IF(最終菌量<最大菌量,"OK",">最大菌量")
- OK

Time MPD reached hr 最大菌量に達した時間
最大菌量に達した時間

'=IF(最終菌量確認="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",(((最大菌量-初期菌量)/LOG(2))/比増殖速度),(前

工程の廃棄するまでの時間*前工程の比増殖速度)/比増殖速度))
- OK

Time discard reached hr 廃棄した時間
=IF(最大菌量に達した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",最大菌量に達した時間*1.5,最大菌量に達

した時間))
- OK

Time till discard hr 廃棄するまでの時間
=IF(廃棄した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",廃棄した時間-誘導期を除いた保管時間,廃棄した時

間))
- OK

Time till discard hr 廃棄するまでの時間 =IF(廃棄するまでの時間="OK",99999,廃棄するまでの時間) - 99999.00

Discard or OK 廃棄するか否か
最終菌量が17.3（logCFU/g）ならば廃棄、それ以下は廃棄しないとする判断

=IF(最終菌量>17.3,"discard","OK")
- OK

diagnostic 廃棄可否の確認 廃棄するか否かがOKなら0、OKでないなら1をとる 0
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④Retai l（小売）
Listeria

（リステリア）
Spoilage
（乳酸菌）

Time day Day 保管時間（日）
本工程における保管時間（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の保管時間のデータ
Microtech（1998, AU）の調査データから求めた？ 21.75 -

Time hour hr 保管時間(時間）
加工終了における保管時間を日単位から時間単位に換算

=保管時間（日）×24時間
522.00 -

Temp  (deg C) 保管温度（℃）
本工程における保管温度（正規分布により算出したデータ）

★要食品の保管温度のデータ

Microtech（1998, AU）、Alliance（1998, AU）、Audits

International（1999, US）の調査データや専門家の意見

から求めた。
4.21 -

Cum Time hr 累積時間（時間）
各工程の累積保管時間（時間）

経過工程の保管時間の累積を算出、ProcessorはProcessorの保管時間のみ
835.60 -

Relative Lag Time Gens 誘導期の世代数 誘導期に増殖する世代数 3.28 -5.50

hr 誘導期
誘導期の時間を算出

=誘導期の世代数×世代時間
343.30 0.00

GROWTH RATE　Model 1 Gen/hr 比増殖速度1
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出

（リステリア：Tom Rossの1999年のモデル、乳酸菌：確認中）
0.0096 0.0210

GROWTH RATE　Model 2 Gen/hr 比増殖速度2
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出）

リステリア：Devkieghereの2001年のモデル、乳酸菌：確認中
0.0033 0.0358

GROWTH RATE　Combined Gen/hr 比増殖速度 比増殖速度1と比増殖速度2で値の大きな方を選定 0.0096 0.0358

GROWTH RATE hr/Gen 世代時間
1世代増殖するのにかかる時間を算出

=1/比増殖速度
104.56 27.91

Time post lag hr 誘導期を除いた保管時間
保管時間から誘導期を減して、リステリアが増殖する保管時間を算出

=保管時間 - 誘導期
178.70 522.00

Time post lag for growth hr 誘導期を除いた増殖時間
最大菌量までの時間と誘導期を除いた保管時間から期間が短い方を選定

=IF(MPD最大菌量までの時間<0,0,MIN(誘導期を除いた保管時間,MPD最大菌量までの時間))
178.70 -

Gen post lag Gen 世代増加数
比増殖速度と誘導期を除いた増殖時間から世代増加数を算出

=比増殖速度×誘導期を除いた増殖時間
1.71 18.70

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.51 5.63

Time post lag for 1/10 growth hr 誘導期を除いた1/10増殖時間

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以下なら乳酸菌の最大菌量から廃棄までの時間をとる

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以上なら、乳酸菌初期菌量が最大菌量より多い場合は最大菌量に達した

時間、少ない場合はリステリアの保管時間から増殖時間を引いた値をとる

=IF(最大菌量までの時間<0,最大菌量から廃棄までの時間,IF(乳酸菌初期菌量>乳酸菌最大菌量,最大菌量

に達した時間,誘導期を除いた保管時間-誘導期を除いた増殖時間))

0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数 =比増殖速度×誘導期を除いた1/10増殖時間×一様確率分布 0.00 -

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 -

Conc start log CFU/g 初期菌量 リステリアと乳酸菌の初期菌量（前工程の最終菌量） 1.67 3.28

Conc end log CFU/g 最終菌量 =初期菌量＋増加菌量 2.18 8.90

MPD(maximum population density) log CFU/g 最大菌量 一様確率分布（7,8）により算出 - 7.50

Log Growth to MPD log CFU/g 最大菌量までの増加菌量 =最大菌量-初期菌量 - 4.22

Gen growth to MPD 最大菌量までの世代増加 =増加菌数/log2 - 14.03

Time post lag to MPD hr 最大菌量までの時間 =世代増加数/比増殖速度 - 391.73

Time post MPD to Discard hr 最大菌量から廃棄までの時間
菌量が検査基準を超え廃棄することになった場合は0時間とし、廃棄しない場合は誘導期を除いた保管時間

とする

=IF(廃棄するか否か="OK",誘導期を除いた保管時間,0)
- 522.00

Start of period chk 初期菌量確認
初期菌量と最大菌量の確認、初期菌量より最大菌量が大きければOK

'=IF(初期菌量<最大菌量,"OK",">MPD")
- -

End of period chk 最終菌量確認
最終菌量と最大菌量の確認、最終菌量より最大菌量が大きければOK

=IF(最終菌量<最大菌量,"OK",">最大菌量")
- >MPD

Time MPD reached hr 最大菌量に達した時間
最大菌量に達した時間

'=IF(最終菌量確認="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",(((最大菌量-初期菌量)/LOG(2))/比増殖速度),(前

工程の廃棄するまでの時間*前工程の比増殖速度)/比増殖速度))
- 391.73

Time discard reached hr 廃棄した時間
=IF(最大菌量に達した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",最大菌量に達した時間*1.5,最大菌量に達

した時間))
- 587.60

Time till discard hr 廃棄するまでの時間
=IF(廃棄した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",廃棄した時間-誘導期を除いた保管時間,廃棄した時

間))
- 65.60

Time till discard hr 廃棄するまでの時間 =IF(廃棄するまでの時間="OK",99999,廃棄するまでの時間) - 65.60

Discard or OK 廃棄するか否か
最終菌量が17.3（logCFU/g）ならば廃棄、それ以下は廃棄しないとする判断

=IF(最終菌量>17.3,"discard","OK")
- OK

diagnostic 廃棄可否の確認 廃棄するか否かがOKなら0、OKでないなら1をとる 0

⑤Retai l  -  Consumer（小売⇒消費者）
Listeria

（リステリア）
Spoilage
（乳酸菌）

Time day Day 保管時間（日）
本工程における保管時間（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の保管時間のデータ
Microtech（1998, AU）の調査データから求めた？ 0.04 -

Time hour hr 保管時間(時間）
加工終了における保管時間を日単位から時間単位に換算

=保管時間（日）×24時間
1.04 -

Temp  (deg C) 保管温度（℃）
本工程における保管温度（正規分布により算出したデータ）

★要食品の保管温度のデータ

Microtech（1998, AU）、Alliance（1998, AU）、Audits

International（1999, US）の調査データや専門家の意見

から求めた。
19.84 -

Cum Time hr 累積時間（時間）
各工程の累積保管時間（時間）

経過工程の保管時間の累積を算出、ProcessorはProcessorの保管時間のみ
836.64 -

Relative Lag Time Gens 誘導期の世代数 誘導期に増殖する世代数 -1.71 -24.20

hr 誘導期
誘導期の時間を算出

=誘導期の世代数×世代時間
0.00 0.00

GROWTH RATE　Model 1 Gen/hr 比増殖速度1
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出

（リステリア：Tom Rossの1999年のモデル、乳酸菌：確認中）
0.0869 0.0997

GROWTH RATE　Model 2 Gen/hr 比増殖速度2
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出）

リステリア：Devkieghereの2001年のモデル、乳酸菌：確認中
0.0913 0.3386

GROWTH RATE　Combined Gen/hr 比増殖速度 比増殖速度1と比増殖速度2で値の大きな方を選定 0.0913 0.3386

GROWTH RATE hr/Gen 世代時間
1世代増殖するのにかかる時間を算出

=1/比増殖速度
10.95 2.95

Time post lag hr 誘導期を除いた保管時間
保管時間から誘導期を減して、リステリアが増殖する保管時間を算出

=保管時間 - 誘導期
1.04 1.04

Time post lag for growth hr 誘導期を除いた増殖時間
最大菌量までの時間と誘導期を除いた保管時間から期間が短い方を選定

=IF(MPD最大菌量までの時間<0,0,MIN(誘導期を除いた保管時間,MPD最大菌量までの時間))
0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数
比増殖速度と誘導期を除いた増殖時間から世代増加数を算出

=比増殖速度×誘導期を除いた増殖時間
0.00 0.35

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 0.11

Time post lag for 1/10 growth hr 誘導期を除いた1/10増殖時間

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以下なら乳酸菌の最大菌量から廃棄までの時間をとる

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以上なら、乳酸菌初期菌量が最大菌量より多い場合は最大菌量に達した

時間、少ない場合はリステリアの保管時間から増殖時間を引いた値をとる

=IF(最大菌量までの時間<0,最大菌量から廃棄までの時間,IF(乳酸菌初期菌量>乳酸菌最大菌量,最大菌量

に達した時間,誘導期を除いた保管時間-誘導期を除いた増殖時間))

1.04 -

Gen post lag Gen 世代増加数 =比増殖速度×誘導期を除いた1/10増殖時間×一様確率分布 0.00 -

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 -

Conc start log CFU/g 初期菌量 リステリアと乳酸菌の初期菌量（前工程の最終菌量） 2.18 8.90

Conc end log CFU/g 最終菌量 =初期菌量＋増加菌量 2.19 9.01

MPD(maximum population density) log CFU/g 最大菌量 一様確率分布（7,8）により算出 - 7.50

Log Growth to MPD log CFU/g 最大菌量までの増加菌量 =最大菌量-初期菌量 - -1.40

Gen growth to MPD 最大菌量までの世代増加 =増加菌数/log2 - -4.67

Time post lag to MPD hr 最大菌量までの時間 =世代増加数/比増殖速度 - -13.79

Time post MPD to Discard hr 最大菌量から廃棄までの時間
菌量が検査基準を超え廃棄することになった場合は0時間とし、廃棄しない場合は誘導期を除いた保管時間

とする

=IF(廃棄するか否か="OK",誘導期を除いた保管時間,0)
- 1.04

Start of period chk 初期菌量確認
初期菌量と最大菌量の確認、初期菌量より最大菌量が大きければOK

'=IF(初期菌量<最大菌量,"OK",">MPD")
- -

End of period chk 最終菌量確認
最終菌量と最大菌量の確認、最終菌量より最大菌量が大きければOK

=IF(最終菌量<最大菌量,"OK",">最大菌量")
- >MPD

Time MPD reached hr 最大菌量に達した時間
最大菌量に達した時間

'=IF(最終菌量確認="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",(((最大菌量-初期菌量)/LOG(2))/比増殖速度),(前

工程の廃棄するまでの時間*前工程の比増殖速度)/比増殖速度))
- 6.94

Time discard reached hr 廃棄した時間
=IF(最大菌量に達した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",最大菌量に達した時間*1.5,最大菌量に達

した時間))
- 6.94

Time till discard hr 廃棄するまでの時間
=IF(廃棄した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",廃棄した時間-誘導期を除いた保管時間,廃棄した時

間))
- 5.90

Time till discard hr 廃棄するまでの時間 =IF(廃棄するまでの時間="OK",99999,廃棄するまでの時間) - 5.90

Discard or OK 廃棄するか否か
最終菌量が17.3（logCFU/g）ならば廃棄、それ以下は廃棄しないとする判断

=IF(最終菌量>17.3,"discard","OK")
- OK

diagnostic 廃棄可否の確認 廃棄するか否かがOKなら0、OKでないなら1をとる 0
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⑥Consumer  (Pkg unopen)（家庭未開封保存）
Listeria

（リステリア）
Spoilage
（乳酸菌）

Time day Day 保管時間（日）
本工程における保管時間（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の保管時間のデータ
Microtech（1998, AU）の調査データから求めた？ 3.21 -

Time hour hr 保管時間(時間）
加工終了における保管時間を日単位から時間単位に換算

=保管時間（日）×24時間
77.00 -

Temp  (deg C) 保管温度（℃）
本工程における保管温度（正規分布により算出したデータ）

★要食品の保管温度のデータ

Microtech（1998, AU）、Alliance（1998, AU）、Audits

International（1999, US）の調査データや専門家の意見

から求めた。
4.37 -

Cum Time hr 累積時間（時間）
各工程の累積保管時間（時間）

経過工程の保管時間の累積を算出、ProcessorはProcessorの保管時間のみ
913.64 -

Relative Lag Time Gens 誘導期の世代数 誘導期に増殖する世代数 -1.80 -24.55

hr 誘導期
誘導期の時間を算出

=誘導期の世代数×世代時間
0.00 0.00

GROWTH RATE　Model 1 Gen/hr 比増殖速度1
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出

（リステリア：Tom Rossの1999年のモデル、乳酸菌：確認中）
0.0100 0.0215

GROWTH RATE　Model 2 Gen/hr 比増殖速度2
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出）

リステリア：Devkieghereの2001年のモデル、乳酸菌：確認中
0.0036 0.0373

GROWTH RATE　Combined Gen/hr 比増殖速度 比増殖速度1と比増殖速度2で値の大きな方を選定 0.0100 0.0373

GROWTH RATE hr/Gen 世代時間
1世代増殖するのにかかる時間を算出

=1/比増殖速度
100.49 26.80

Time post lag hr 誘導期を除いた保管時間
保管時間から誘導期を減して、リステリアが増殖する保管時間を算出

=保管時間 - 誘導期
77.00 77.00

Time post lag for growth hr 誘導期を除いた増殖時間
最大菌量までの時間と誘導期を除いた保管時間から期間が短い方を選定

=IF(MPD最大菌量までの時間<0,0,MIN(誘導期を除いた保管時間,MPD最大菌量までの時間))
0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数
比増殖速度と誘導期を除いた増殖時間から世代増加数を算出

=比増殖速度×誘導期を除いた増殖時間
0.00 2.87

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 0.87

Time post lag for 1/10 growth hr 誘導期を除いた1/10増殖時間

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以下なら乳酸菌の最大菌量から廃棄までの時間をとる

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以上なら、乳酸菌初期菌量が最大菌量より多い場合は最大菌量に達した

時間、少ない場合はリステリアの保管時間から増殖時間を引いた値をとる

=IF(最大菌量までの時間<0,最大菌量から廃棄までの時間,IF(乳酸菌初期菌量>乳酸菌最大菌量,最大菌量

に達した時間,誘導期を除いた保管時間-誘導期を除いた増殖時間))

77.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数 =比増殖速度×誘導期を除いた1/10増殖時間×一様確率分布 0.04 -

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.01 -

Conc start log CFU/g 初期菌量 リステリアと乳酸菌の初期菌量（前工程の最終菌量） 2.19 9.01

Conc end log CFU/g 最終菌量 =初期菌量＋増加菌量 2.20 9.88

MPD(maximum population density) log CFU/g 最大菌量 一様確率分布（7,8）により算出 - 7.50

Log Growth to MPD log CFU/g 最大菌量までの増加菌量 =最大菌量-初期菌量 - -1.51

Gen growth to MPD 最大菌量までの世代増加 =増加菌数/log2 - -5.02

Time post lag to MPD hr 最大菌量までの時間 =世代増加数/比増殖速度 - -134.49

Time post MPD to Discard hr 最大菌量から廃棄までの時間
菌量が検査基準を超え廃棄することになった場合は0時間とし、廃棄しない場合は誘導期を除いた保管時間

とする

=IF(廃棄するか否か="OK",誘導期を除いた保管時間,0)
- 77.00

Start of period chk 初期菌量確認
初期菌量と最大菌量の確認、初期菌量より最大菌量が大きければOK

'=IF(初期菌量<最大菌量,"OK",">MPD")
- -

End of period chk 最終菌量確認
最終菌量と最大菌量の確認、最終菌量より最大菌量が大きければOK

=IF(最終菌量<最大菌量,"OK",">最大菌量")
- >MPD

Time MPD reached hr 最大菌量に達した時間
最大菌量に達した時間

'=IF(最終菌量確認="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",(((最大菌量-初期菌量)/LOG(2))/比増殖速度),(前

工程の廃棄するまでの時間*前工程の比増殖速度)/比増殖速度))
- 53.54

Time discard reached hr 廃棄した時間
=IF(最大菌量に達した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",最大菌量に達した時間*1.5,最大菌量に達

した時間))
- 53.54

Time till discard hr 廃棄するまでの時間
=IF(廃棄した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",廃棄した時間-誘導期を除いた保管時間,廃棄した時

間))
- -23.46

Time till discard hr 廃棄するまでの時間 =IF(廃棄するまでの時間="OK",99999,廃棄するまでの時間) - -23.46

Discard or OK 廃棄するか否か
最終菌量が17.3（logCFU/g）ならば廃棄、それ以下は廃棄しないとする判断

=IF(最終菌量>17.3,"discard","OK")
- OK

diagnostic 廃棄可否の確認 廃棄するか否かがOKなら0、OKでないなら1をとる 0

⑦Consumer  (Pkg open)（家庭開封保存）
Listeria

（リステリア）
Spoilage
（乳酸菌）

Time day Day 保管時間（日）
本工程における保管時間（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の保管時間のデータ

独自に調査を行った。消費者への調査から通常真空

パック開封後5日以内に消費する可能性が高いとされ

た。
7.17 -

Time hour hr 保管時間(時間）
加工終了における保管時間を日単位から時間単位に換算

=保管時間（日）×24時間
172.00 -

Temp  (deg C) 保管温度（℃）
本工程における保管温度（正規分布により算出したデータ）

★要食品の保管温度のデータ

Microtech（1998, AU）、Alliance（1998, AU）、Audits

International（1999, US）の調査データや専門家の意見

から求めた。
4.37 -

Cum Time hr 累積時間（時間）
各工程の累積保管時間（時間）

経過工程の保管時間の累積を算出、ProcessorはProcessorの保管時間のみ
1085.64 -

Relative Lag Time Gens 誘導期の世代数 誘導期に増殖する世代数 -2.57 -27.43

hr 誘導期
誘導期の時間を算出

=誘導期の世代数×世代時間
0.00 0.00

GROWTH RATE　Model 1 Gen/hr 比増殖速度1
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出

（リステリア：Tom Rossの1999年のモデル、乳酸菌：確認中）
0.0100 0.0215

GROWTH RATE　Model 2 Gen/hr 比増殖速度2
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出）

リステリア：Devkieghereの2001年のモデル、乳酸菌：確認中
0.0036 0.0373

GROWTH RATE　Combined Gen/hr 比増殖速度 比増殖速度1と比増殖速度2で値の大きな方を選定 0.0100 0.0373

GROWTH RATE hr/Gen 世代時間
1世代増殖するのにかかる時間を算出

=1/比増殖速度
100.49 26.80

Time post lag hr 誘導期を除いた保管時間
保管時間から誘導期を減して、リステリアが増殖する保管時間を算出

=保管時間 - 誘導期
172.00 172.00

Time post lag for growth hr 誘導期を除いた増殖時間
最大菌量までの時間と誘導期を除いた保管時間から期間が短い方を選定

=IF(MPD最大菌量までの時間<0,0,MIN(誘導期を除いた保管時間,MPD最大菌量までの時間))
0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数
比増殖速度と誘導期を除いた増殖時間から世代増加数を算出

=比増殖速度×誘導期を除いた増殖時間
0.00 6.42

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 1.93

Time post lag for 1/10 growth hr 誘導期を除いた1/10増殖時間

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以下なら乳酸菌の最大菌量から廃棄までの時間をとる

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以上なら、乳酸菌初期菌量が最大菌量より多い場合は最大菌量に達した

時間、少ない場合はリステリアの保管時間から増殖時間を引いた値をとる

=IF(最大菌量までの時間<0,最大菌量から廃棄までの時間,IF(乳酸菌初期菌量>乳酸菌最大菌量,最大菌量

に達した時間,誘導期を除いた保管時間-誘導期を除いた増殖時間))

172.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数 =比増殖速度×誘導期を除いた1/10増殖時間×一様確率分布 0.09 -

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.03 -

Conc start log CFU/g 初期菌量 リステリアと乳酸菌の初期菌量（前工程の最終菌量） 2.20 9.88

Conc end log CFU/g 最終菌量 =初期菌量＋増加菌量 2.22 11.81

MPD(maximum population density) log CFU/g 最大菌量 一様確率分布（7,8）により算出 - 7.50

Log Growth to MPD log CFU/g 最大菌量までの増加菌量 =最大菌量-初期菌量 - -2.38

Gen growth to MPD 最大菌量までの世代増加 =増加菌数/log2 - -7.89

Time post lag to MPD hr 最大菌量までの時間 =世代増加数/比増殖速度 - -211.49

Time post MPD to Discard hr 最大菌量から廃棄までの時間
菌量が検査基準を超え廃棄することになった場合は0時間とし、廃棄しない場合は誘導期を除いた保管時間

とする

=IF(廃棄するか否か="OK",誘導期を除いた保管時間,0)
- 172.00

Start of period chk 初期菌量確認
初期菌量と最大菌量の確認、初期菌量より最大菌量が大きければOK

'=IF(初期菌量<最大菌量,"OK",">MPD")
- -

End of period chk 最終菌量確認
最終菌量と最大菌量の確認、最終菌量より最大菌量が大きければOK

=IF(最終菌量<最大菌量,"OK",">最大菌量")
- >MPD

Time MPD reached hr 最大菌量に達した時間
最大菌量に達した時間

'=IF(最終菌量確認="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",(((最大菌量-初期菌量)/LOG(2))/比増殖速度),(前

工程の廃棄するまでの時間*前工程の比増殖速度)/比増殖速度))
- -23.46

Time discard reached hr 廃棄した時間
=IF(最大菌量に達した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",最大菌量に達した時間*1.5,最大菌量に達

した時間))
- -23.46

Time till discard hr 廃棄するまでの時間
=IF(廃棄した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",廃棄した時間-誘導期を除いた保管時間,廃棄した時

間))
- -195.46

Time till discard hr 廃棄するまでの時間 =IF(廃棄するまでの時間="OK",99999,廃棄するまでの時間) - -195.46

Discard or OK 廃棄するか否か
最終菌量が17.3（logCFU/g）ならば廃棄、それ以下は廃棄しないとする判断

=IF(最終菌量>17.3,"discard","OK")
- OK

diagnostic 廃棄可否の確認 廃棄するか否かがOKなら0、OKでないなら1をとる 0  
 
リステリア発症確率の算出

Consumption day Day 消費までの保管時間（日）
家庭で開封保存中の期間

一様確率分布（0,家庭開封保存の保管時間(日)）
3.583333333

Log Concentration log CFU/g リステリア最終菌数（対数）
モデルから作成された家庭開封保存の詳細データから消費までの保管時間（日）によってリステリア最終菌

数を抽出
2.21

Concentration CFU/g リステリア最終菌数 =10^リステリア最終菌数（対数） 161.24

Serving size g 摂食量
食品の摂食量（PERT分布により算出したデータ）

★要摂食量のデータ

CDH（オーストラリア政府・保健・高齢者担当省）/NHF

（オーストラリア全国心臓財団）、DCHS（オーストラリア

地域福祉省）、ABS(オーストラリア統計局)等のデータか

ら求めた。

53.00

Dose CFU 摂取したリステリア菌数
一食当たりの摂取リステリア菌数を算出

'=最終リステリア菌数×摂食量
8.55E+03

Log Dose log CFU 摂取したリステリア菌数（対数） =log摂取したリステリア菌数 3.931736505

r 用量反応関数の係数
リステリア菌１個がリステリア感染症を発症させる確率の平均値。健常群では2.37E-14、感受性群では

1.06E-12を使用

RiskUniform(0,1)>RiskUniform(0.15,0.2),0.0000000000000237,0.00000000000106
2.37E-14

Pill not accounting for prevalence Pill1 汚染食品1食分の発症確率
FAO/WHO(2004)の用量反応関数を利用

'=1-EXP(用量反応関数の係数×摂取したリステリアの菌数)
2.03E-10

Prevelence of contaminated
smallgoods at the plant

加工処理後の汚染率
プラント全体の汚染率？（ベータ分布により算出したデータ）

★要プラント全体の汚染率のデータ

WA Health(西オーストラリア州保健局)およびAMCI(豪州

食肉産業協議会）のデータから求めた。
0.01

Pill accounting for plant prevalence Pill2 食品1食分の発症確率
プラント全体の汚染率を乗じてプラント全体での発症確率を算出

=1食あたりのリステリア発症確率 ×プラント全体での汚染率
2.84E-12  
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Time & Temperature（各工程の時間と温度）

Pate/Liverwursts

時間（日） 温度
input output

input output 夏 冬 夏 冬
工程 最小値 最尤値 最大値 分布の種類 最頻値 標準誤差 最頻値 標準誤差 分布の種類

Processor（加工終了） 1 4 12 PERT分布 4.83 4.21 2.03 3.59 1.40 正規分布 4.21 3.59
Processor - Retail（工場⇒配送センタ） 0.25 3 5 PERT分布 2.88 5.50 2.30 4.32 2.23 正規分布 5.50 4.32
Distribution Centre（配送センタ）※ 1.65 5.00 10.50 PERT分布 5.36 2.00 4.00 2.00 4.00 一様分布 3.00 3.00

Retail（小売） 0.5 20 50 PERT分布 21.75 4.21 2.03 3.59 1.40 正規分布 4.21 3.59
Retail - Consumer（小売⇒消費者） 0.01 0.03 0.13 PERT分布 0.04 19.84 4.17 10.34 2.58 正規分布 19.84 10.34
Consumer (Pkg unopen)（家庭未開封保存） 0.25 3 7 PERT分布 3.21 4.37 3.12 3.74 1.98 正規分布 4.37 3.74
Consumer (Pkg open)（家庭開封保存） 1 7 14 PERT分布 7.17 4.37 3.12 3.74 1.98 正規分布 4.37 3.74

※配送センタ：最小値、最尤値、最大値はそれぞれ三角分布で算出。最小値（1,1.95,2)、最尤値（3,5,7）、最大値（7,14）配送センタを利用しない場合は小売の一部とする

食品加工終了から消費までの各工程における時間と温度の分布を算出。
時間については食品ごとで値が異なるが、温度は食品によらず同じデータを用いる。夏と冬で温度を変えている。

 
 
 

Product Characteristics（各食品の属性データの算出）

Pate/Liverwursts

最小値 最尤値 最大値 分布の種類 out put
aw 水分活性 0.95 0.957 0.995 PERT分布 0.9622

pH (mM) pH 5 6.1 6.5 PERT分布 5.98

lactate 乳酸塩の濃度 50 119 315 PERT分布 140.17

nitrite 亜硝酸塩の濃度 ※下記Nitrite Levelの値を利用 累積分布 172.68

From Tom 
Nitrite Level（亜硝酸塩レベル）

Count Prob Cum
Min 4.2 0 0.000000 0.000000

62.5 9 0.140625 0.140625
125.0 16 0.250000 0.390625
187.5 17 0.265625 0.656250
250.0 11 0.171875 0.828125
312.5 4 0.062500 0.890625
375.0 2 0.031250 0.921875
437.5 3 0.046875 0.968750
500.0 1 0.015625 0.984375
562.5 0 0.000000 0.984375
625.0 0 0.000000 0.984375
687.5 0 0.000000 0.984375

Max 690.0 1 0.015625 1.000000
0

64 1

Lunch Meats、Pate/Liverwursts、Sausagesについて、@Riskを用いてaw（water activity：水分活性）、pH、lactate（乳酸）、nitrite
（亜硝酸）の分布を算出。これらのデータはリステリアの増殖率算出に用いられる。
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Product Characteristics（各食品の属性データの算出）

LAG TIME（誘導期の世代数）

平均 標準偏差 分布の種類 output（世代）
リステリア 5.29 5.72 対数正規分布 5.29
他の腐敗細菌（乳酸菌等） 5.29 5.72 対数正規分布 5.29

INITIAL CONCENTRATION OF LISTERIA（リステリアの初期菌量）

分布の種類 output（CFU/g）
output

(Log CFU/g）

累積分布 46.69 1.67

下記データから累積分布を算出

TOTAL NUMBER OF BACTERIA PRESENT（細菌の総数）
Concentration of bacteria on product（食品中の細菌濃度）

α β 分布の種類
output

(Log CFU/g）
Pate 2.21 0.73 対数ロジ分布 2.21

Proportion of this concentration that is lactic acid bacteria（乳酸菌濃度の比率）

最小値 最大値 分布の種類
output
（比率）

0.04 0.47 一様確率分布 0.26

output
（CFU/g）

output
(Log CFU/g）

41.69 1.62

Maximum Listeria Population Density（リステリア最大菌量）

最小値 最尤値 最大値 分布の種類
output

(Log CFU/g）
Maximum concentration of
listeria（最大濃度）

6.00 6.50 7.50 PERT分布 6.58

一様確率分布から算出（6.5,8.5）

Serving Size（摂食量）
Amount of small good consumed per eating occasion

最小値 最尤値 最大値 分布の種類 output(g）
Pate 7.1 48.25 117.9 PERT分布 53.00

一様確率分布から算出、Lunch（27.8,57.9）、Pate（40.1,56.4）、Sausage（63.4,108.2）

Prevelence of contaminated smallgoods at the plant（加工処理時の汚染率）

α β 分布の種類 output
Pate 8 562 ベータ分布 0.01

X P Normalize P Cum P
Min 0.04 0.190 0.193 0.193 -1.40
x1 3 0.388429752 0.395 0.588 0.48
x2 4 0.107438017 0.109 0.697 0.60
x3 7 0.016528926 0.017 0.714 0.85
x4 9 0.066115702 0.067 0.781 0.95
x5 15 0.041322314 0.042 0.823 1.18
x6 23 0.049586777 0.050 0.873 1.36
x7 43 0.033057851 0.034 0.907 1.63
x8 93 0.024793388 0.025 0.932 1.97
x9 240 0.016528926 0.017 0.949 2.38
x10 460 0.016528926 0.017 0.965 2.66
x11 1100 0.033057851 0.034 0.999 3.04
Max 10,000 0.001 0.001 1.000 4.00

0.984 1.000
Using Australian production data (HDWA, 1997-2003)

Starting Concentration of listeria on contaminated product（食品
中のリステリア濃度）

Concentration of spoilage bacteria initially（乳酸菌初期菌量）

INITIAL LISTERIA CONTAMINATION LEVEL SELECTION

食品中のリステリアとその他腐敗細菌（乳酸菌）の初期濃度を算出。
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計算セル（計算式）
パラメータ入力セル（データが必要）

食品属性条件設定

aw 水分活性
食品の水分活性=食品中の飽和水蒸気圧/純水の飽和水蒸気圧（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の水分活性のデータ

オーストラリアの小売店で購入した食品から測定した。

各食品パックから2サンプルを採取し、二重測定した。
0.9662

pH (mM) pH
食品のpH（PERT分布により算出したデータ）

★要食品のpHのデータ

オーストラリアの小売店で購入した食品から測定した。

各食品パックから2サンプルを採取し、二重測定した。
5.95

lactate 乳酸塩の濃度
食品の乳酸塩濃度（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の乳酸塩濃度のデータ

加工肉食品業界と既に報告されているデータから入手

した。
140.17

nitrite 亜硝酸塩の濃度
食品の亜硝酸塩濃度（累積分布により算出したデータ）

★要食品の亜硝酸塩濃度のデータ

製造業者から入手した測定値からモデルを用いて予測

した。
172.68

salt 塩濃度 =(SQRT(56.3904+1000*(1-水分活性))-7.5094)/0.3494 5.69
NaL (%w/w) 乳酸ナトリウムの濃度 =(乳酸塩の濃度/104)*(0.75) 1.01

=(1-乳酸塩の濃度/(4.549586*(1+10^(pH-3.86)))) 0.75
=((391.3-亜硝酸塩の濃度*(1+(6.5-pH)/2))/391.3) 0.44

各工程におけるリステリアと乳酸菌量

①Processor（加工終了）
Listeria

（リステリア）
Spoilage
（乳酸菌）

Time day Day 保管時間（日）
本工程における保管時間（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の保管時間のデータ
Microtech（1998, AU）の調査データから求めた？ 6.00 -

Time hour hr 保管時間(時間）
加工終了における保管時間を日単位から時間単位に換算

=保管時間（日）×24時間
144.00 -

Temp  (deg C) 保管温度（℃）
本工程における保管温度（正規分布により算出したデータ）

★要食品の保管温度のデータ

Microtech（1998, AU）、Alliance（1998, AU）、Audits

International（1999, US）の調査データや専門家の意見

から求めた。
4.21 -

Cum Time hr 累積時間（時間）
各工程の累積保管時間（時間）

経過工程の保管時間の累積を算出、ProcessorはProcessorの保管時間のみ
144.00 -

Relative Lag Time Gens 誘導期の世代数
誘導期に増殖する世代数（対数正規分布により算出したデータ）

★要リステリア、乳酸菌の世代数のデータ
Tom Ross氏が誘導期に関する文献を分析した？ 5.29 5.29

hr 誘導期
誘導期の時間を算出

=誘導期の世代数×世代時間
505.08 134.27

GROWTH RATE　Model 1 Gen/hr 比増殖速度1
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出

（リステリア：Tom Rossの1999年のモデル、乳酸菌：確認中）
0.0105 0.0317

GROWTH RATE　Model 2 Gen/hr 比増殖速度2
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出）

リステリア：Devkieghereの2001年のモデル、乳酸菌：確認中
0.0035 0.0394

GROWTH RATE　Combined Gen/hr 比増殖速度 比増殖速度1と比増殖速度2で値の大きな方を選定 0.0105 0.0394

GROWTH RATE hr/Gen 世代時間
1世代増殖するのにかかる時間を算出

=1/比増殖速度
95.48 25.38

Time post lag hr 誘導期を除いた保管時間
保管時間から誘導期を減して、菌が増殖する保管時間を算出

=保管時間 - 誘導期
0.00 9.73

Time post lag for growth hr 誘導期を除いた増殖時間
最大菌量までの時間と誘導期を除いた保管時間から期間が短い方を選定

=IF(MPD最大菌量までの時間<0,0,MIN(誘導期を除いた保管時間,MPD最大菌量までの時間))
0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数
比増殖速度と誘導期を除いた増殖時間から世代増加数を算出

=比増殖速度×誘導期を除いた増殖時間
0.00 0.38

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 0.12

Time post lag for 1/10 growth hr 誘導期を除いた1/10増殖時間

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以下なら乳酸菌の最大菌量から廃棄までの時間をとる

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以上なら、乳酸菌初期菌量が最大菌量より多い場合は最大菌量に達した

時間、少ない場合はリステリアの保管時間から増殖時間を引いた値をとる

=IF(最大菌量までの時間<0,最大菌量から廃棄までの時間,IF(乳酸菌初期菌量>乳酸菌最大菌量,最大菌量

に達した時間,誘導期を除いた保管時間-誘導期を除いた増殖時間))

0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数 =比増殖速度×誘導期を除いた1/10増殖時間×一様確率分布 0.00 -
Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 -

Conc start log CFU/g 初期菌量
リステリアと乳酸菌の初期菌量（累積分布により算出したデータ）

★要リステリア、乳酸菌の初期菌量のデータ

リステリア：WA Health(西オーストラリア州保健局)で報

告された汚染菌数範囲を使用した。

乳酸菌：公開データとオーストラリアのsmallgood製造業

者のデータを組み合わせて検討した。

1.67 1.95

Conc end log CFU/g 最終菌量 =初期菌量＋増加菌量 1.67 2.06
MPD(maximum population density) log CFU/g 最大菌量 一様確率分布（7,8）により算出 - 7.50
Log Growth to MPD log CFU/g 最大菌量までの増加菌量 =最大菌量-初期菌量 - 5.55
Gen growth to MPD 最大菌量までの世代増加 =増加菌数/log2 - 18.45
Time post lag to MPD hr 最大菌量までの時間 =世代増加数/比増殖速度 - 468.24

Time post MPD to Discard hr 最大菌量から廃棄までの時間
菌量が検査基準を超え廃棄することになった場合は0時間とし、廃棄しない場合は誘導期を除いた保管時間

とする

=IF(廃棄するか否か="OK",誘導期を除いた保管時間,0)
- 9.73

Start of period chk 初期菌量確認
初期菌量と最大菌量の確認、初期菌量より最大菌量が大きければOK

'=IF(初期菌量<最大菌量,"OK",">MPD")
- OK

End of period chk 最終菌量確認
最終菌量と最大菌量の確認、最終菌量より最大菌量が大きければOK

=IF(最終菌量<最大菌量,"OK",">最大菌量")
- OK

Time MPD reached hr 最大菌量に達した時間
最大菌量に達した時間

'=IF(最終菌量確認="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",(((最大菌量-初期菌量)/LOG(2))/比増殖速

度),(M22*M6)/比増殖速度))
- OK

Time discard reached hr 廃棄した時間
=IF(最大菌量に達した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",最大菌量に達した時間*1.5,最大菌量に達

した時間))
- OK

Time till discard hr 廃棄するまでの時間
=IF(廃棄した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",廃棄した時間-誘導期を除いた保管時間,廃棄した時

間))
- OK

Time till discard hr 廃棄するまでの時間 =IF(廃棄するまでの時間="OK",99999,廃棄するまでの時間) - 99999.00

Discard or OK 廃棄するか否か
最終菌量が17.3（logCFU/g）ならば廃棄、それ以下は廃棄しないとする判断

=IF(最終菌量>17.3,"discard","OK")
- OK

diagnostic 廃棄可否の確認 廃棄するか否かがOKなら0、OKでないなら1をとる 0

種類：Sausage
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②Processor  -  Retai l（工場⇒配送センタ）
Listeria

（リステリア）
Spoilage
（乳酸菌）

Time day Day 保管時間（日）
本工程における保管時間（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の保管時間のデータ
Microtech（1998, AU）の調査データから求めた？ 2.88 -

Time hour hr 保管時間(時間）
加工終了における保管時間を日単位から時間単位に換算

=保管時間（日）×24時間
69.00 -

Temp  (deg C) 保管温度（℃）
本工程における保管温度（正規分布により算出したデータ）

★要食品の保管温度のデータ

Microtech（1998, AU）、Alliance（1998, AU）、Audits

International（1999, US）の調査データや専門家の意見

から求めた。
5.50 -

Cum Time hr 累積時間（時間）
各工程の累積保管時間（時間）

経過工程の保管時間の累積を算出、ProcessorはProcessorの保管時間のみ
213.00 -

Relative Lag Time Gens 誘導期の世代数
誘導期に増殖する世代数

=前工程の誘導期の世代数-（前工程の保管時間/前工程の世代時間）
3.78 -0.38

hr 誘導期
誘導期の時間を算出

=誘導期の世代数×世代時間
265.55 0.00

GROWTH RATE　Model 1 Gen/hr 比増殖速度1
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出

（リステリア：Tom Rossの1999年のモデル、乳酸菌：確認中）
0.0142 0.0382

GROWTH RATE　Model 2 Gen/hr 比増殖速度2
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出）

リステリア：Devkieghereの2001年のモデル、乳酸菌：確認中
0.0065 0.0540

GROWTH RATE　Combined Gen/hr 比増殖速度 比増殖速度1と比増殖速度2で値の大きな方を選定 0.0142 0.0540

GROWTH RATE hr/Gen 世代時間
1世代増殖するのにかかる時間を算出

=1/比増殖速度
70.22 18.51

Time post lag hr 誘導期を除いた保管時間
保管時間から誘導期を減して、リステリアが増殖する保管時間を算出

=保管時間 - 誘導期
0.00 69.00

Time post lag for growth hr 誘導期を除いた増殖時間
最大菌量までの時間と誘導期を除いた保管時間から期間が短い方を選定

=IF(MPD最大菌量までの時間<0,0,MIN(誘導期を除いた保管時間,MPD最大菌量までの時間))
0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数
比増殖速度と誘導期を除いた増殖時間から世代増加数を算出

=比増殖速度×誘導期を除いた増殖時間
0.00 3.73

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 1.12

Time post lag for 1/10 growth hr 誘導期を除いた1/10増殖時間

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以下なら乳酸菌の最大菌量から廃棄までの時間をとる

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以上なら、乳酸菌初期菌量が最大菌量より多い場合は最大菌量に達した

時間、少ない場合はリステリアの保管時間から増殖時間を引いた値をとる

=IF(最大菌量までの時間<0,最大菌量から廃棄までの時間,IF(乳酸菌初期菌量>乳酸菌最大菌量,最大菌量

に達した時間,誘導期を除いた保管時間-誘導期を除いた増殖時間))

0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数 =比増殖速度×誘導期を除いた1/10増殖時間×一様確率分布 0.00 -

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 -

Conc start log CFU/g 初期菌量 リステリアと乳酸菌の初期菌量（前工程の最終菌量） 1.67 2.06

Conc end log CFU/g 最終菌量 =初期菌量＋増加菌量 1.67 3.18

MPD(maximum population density) log CFU/g 最大菌量 一様確率分布（7,8）により算出 - 7.50

Log Growth to MPD log CFU/g 最大菌量までの増加菌量 =最大菌量-初期菌量 - 5.44

Gen growth to MPD 最大菌量までの世代増加 =増加菌数/log2 - 18.06

Time post lag to MPD hr 最大菌量までの時間 =世代増加数/比増殖速度 - 334.39

Time post MPD to Discard hr 最大菌量から廃棄までの時間
菌量が検査基準を超え廃棄することになった場合は0時間とし、廃棄しない場合は誘導期を除いた保管時間

とする

=IF(廃棄するか否か="OK",誘導期を除いた保管時間,0)
- 69.00

Start of period chk 初期菌量確認
初期菌量と最大菌量の確認、初期菌量より最大菌量が大きければOK

'=IF(初期菌量<最大菌量,"OK",">MPD")
- -

End of period chk 最終菌量確認
最終菌量と最大菌量の確認、最終菌量より最大菌量が大きければOK

=IF(最終菌量<最大菌量,"OK",">最大菌量")
- OK

Time MPD reached hr 最大菌量に達した時間
最大菌量に達した時間

'=IF(最終菌量確認="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",(((最大菌量-初期菌量)/LOG(2))/比増殖速度),(前

工程の廃棄するまでの時間*前工程の比増殖速度)/比増殖速度))
- OK

Time discard reached hr 廃棄した時間
=IF(最大菌量に達した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",最大菌量に達した時間*1.5,最大菌量に達

した時間))
- OK

Time till discard hr 廃棄するまでの時間
=IF(廃棄した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",廃棄した時間-誘導期を除いた保管時間,廃棄した時

間))
- OK

Time till discard hr 廃棄するまでの時間 =IF(廃棄するまでの時間="OK",99999,廃棄するまでの時間) - 99999.00

Discard or OK 廃棄するか否か
最終菌量が17.3（logCFU/g）ならば廃棄、それ以下は廃棄しないとする判断

=IF(最終菌量>17.3,"discard","OK")
- OK

diagnostic 廃棄可否の確認 廃棄するか否かがOKなら0、OKでないなら1をとる 0

③Dist r ibut ion  Centre（配送センタ）
Listeria

（リステリア）
Spoilage
（乳酸菌）

Time day Day 保管時間（日）
本工程における保管時間（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の保管時間のデータ
Microtech（1998, AU）の調査データから求めた？ 5.36 -

Time hour hr 保管時間(時間）
加工終了における保管時間を日単位から時間単位に換算

=保管時間（日）×24時間
128.60 -

Temp  (deg C) 保管温度（℃）
本工程における保管温度（正規分布により算出したデータ）

★要食品の保管温度のデータ

Microtech（1998, AU）、Alliance（1998, AU）、Audits

International（1999, US）の調査データや専門家の意見

から求めた。
3.00 -

Cum Time hr 累積時間（時間）
各工程の累積保管時間（時間）

経過工程の保管時間の累積を算出、ProcessorはProcessorの保管時間のみ
341.60 -

Relative Lag Time Gens 誘導期の世代数 誘導期に増殖する世代数 2.80 -4.11

hr 誘導期
誘導期の時間を算出

=誘導期の世代数×世代時間
375.57 0.00

GROWTH RATE　Model 1 Gen/hr 比増殖速度1
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出

（リステリア：Tom Rossの1999年のモデル、乳酸菌：確認中）
0.0075 0.0262

GROWTH RATE　Model 2 Gen/hr 比増殖速度2
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出）

リステリア：Devkieghereの2001年のモデル、乳酸菌：確認中
0.0016 0.0277

GROWTH RATE　Combined Gen/hr 比増殖速度 比増殖速度1と比増殖速度2で値の大きな方を選定 0.0075 0.0277

GROWTH RATE hr/Gen 世代時間
1世代増殖するのにかかる時間を算出

=1/比増殖速度
134.17 36.06

Time post lag hr 誘導期を除いた保管時間
保管時間から誘導期を減して、リステリアが増殖する保管時間を算出

=保管時間 - 誘導期
0.00 128.60

Time post lag for growth hr 誘導期を除いた増殖時間
最大菌量までの時間と誘導期を除いた保管時間から期間が短い方を選定

=IF(MPD最大菌量までの時間<0,0,MIN(誘導期を除いた保管時間,MPD最大菌量までの時間))
0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数
比増殖速度と誘導期を除いた増殖時間から世代増加数を算出

=比増殖速度×誘導期を除いた増殖時間
0.00 3.57

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 1.07

Time post lag for 1/10 growth hr 誘導期を除いた1/10増殖時間

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以下なら乳酸菌の最大菌量から廃棄までの時間をとる

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以上なら、乳酸菌初期菌量が最大菌量より多い場合は最大菌量に達した

時間、少ない場合はリステリアの保管時間から増殖時間を引いた値をとる

=IF(最大菌量までの時間<0,最大菌量から廃棄までの時間,IF(乳酸菌初期菌量>乳酸菌最大菌量,最大菌量

に達した時間,誘導期を除いた保管時間-誘導期を除いた増殖時間))

0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数 =比増殖速度×誘導期を除いた1/10増殖時間×一様確率分布 0.00 -

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 -

Conc start log CFU/g 初期菌量 リステリアと乳酸菌の初期菌量（前工程の最終菌量） 1.67 3.18

Conc end log CFU/g 最終菌量 =初期菌量＋増加菌量 1.67 4.26

MPD(maximum population density) log CFU/g 最大菌量 一様確率分布（7,8）により算出 - 7.50

Log Growth to MPD log CFU/g 最大菌量までの増加菌量 =最大菌量-初期菌量 - 4.32

Gen growth to MPD 最大菌量までの世代増加 =増加菌数/log2 - 14.34

Time post lag to MPD hr 最大菌量までの時間 =世代増加数/比増殖速度 - 517.01

Time post MPD to Discard hr 最大菌量から廃棄までの時間
菌量が検査基準を超え廃棄することになった場合は0時間とし、廃棄しない場合は誘導期を除いた保管時間

とする

=IF(廃棄するか否か="OK",誘導期を除いた保管時間,0)
- 128.60

Start of period chk 初期菌量確認
初期菌量と最大菌量の確認、初期菌量より最大菌量が大きければOK

'=IF(初期菌量<最大菌量,"OK",">MPD")
- -

End of period chk 最終菌量確認
最終菌量と最大菌量の確認、最終菌量より最大菌量が大きければOK

=IF(最終菌量<最大菌量,"OK",">最大菌量")
- OK

Time MPD reached hr 最大菌量に達した時間
最大菌量に達した時間

'=IF(最終菌量確認="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",(((最大菌量-初期菌量)/LOG(2))/比増殖速度),(前

工程の廃棄するまでの時間*前工程の比増殖速度)/比増殖速度))
- OK

Time discard reached hr 廃棄した時間
=IF(最大菌量に達した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",最大菌量に達した時間*1.5,最大菌量に達

した時間))
- OK

Time till discard hr 廃棄するまでの時間
=IF(廃棄した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",廃棄した時間-誘導期を除いた保管時間,廃棄した時

間))
- OK

Time till discard hr 廃棄するまでの時間 =IF(廃棄するまでの時間="OK",99999,廃棄するまでの時間) - 99999.00

Discard or OK 廃棄するか否か
最終菌量が17.3（logCFU/g）ならば廃棄、それ以下は廃棄しないとする判断

=IF(最終菌量>17.3,"discard","OK")
- OK

diagnostic 廃棄可否の確認 廃棄するか否かがOKなら0、OKでないなら1をとる 0
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④Retai l（小売）
Listeria

（リステリア）
Spoilage
（乳酸菌）

Time day Day 保管時間（日）
本工程における保管時間（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の保管時間のデータ
Microtech（1998, AU）の調査データから求めた？ 8.25 -

Time hour hr 保管時間(時間）
加工終了における保管時間を日単位から時間単位に換算

=保管時間（日）×24時間
198.00 -

Temp  (deg C) 保管温度（℃）
本工程における保管温度（正規分布により算出したデータ）

★要食品の保管温度のデータ

Microtech（1998, AU）、Alliance（1998, AU）、Audits

International（1999, US）の調査データや専門家の意見

から求めた。
4.21 -

Cum Time hr 累積時間（時間）
各工程の累積保管時間（時間）

経過工程の保管時間の累積を算出、ProcessorはProcessorの保管時間のみ
539.60 -

Relative Lag Time Gens 誘導期の世代数 誘導期に増殖する世代数 2.80 -7.68

hr 誘導期
誘導期の時間を算出

=誘導期の世代数×世代時間
267.26 0.00

GROWTH RATE　Model 1 Gen/hr 比増殖速度1
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出

（リステリア：Tom Rossの1999年のモデル、乳酸菌：確認中）
0.0105 0.0317

GROWTH RATE　Model 2 Gen/hr 比増殖速度2
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出）

リステリア：Devkieghereの2001年のモデル、乳酸菌：確認中
0.0035 0.0394

GROWTH RATE　Combined Gen/hr 比増殖速度 比増殖速度1と比増殖速度2で値の大きな方を選定 0.0105 0.0394

GROWTH RATE hr/Gen 世代時間
1世代増殖するのにかかる時間を算出

=1/比増殖速度
95.48 25.38

Time post lag hr 誘導期を除いた保管時間
保管時間から誘導期を減して、リステリアが増殖する保管時間を算出

=保管時間 - 誘導期
0.00 198.00

Time post lag for growth hr 誘導期を除いた増殖時間
最大菌量までの時間と誘導期を除いた保管時間から期間が短い方を選定

=IF(MPD最大菌量までの時間<0,0,MIN(誘導期を除いた保管時間,MPD最大菌量までの時間))
0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数
比増殖速度と誘導期を除いた増殖時間から世代増加数を算出

=比増殖速度×誘導期を除いた増殖時間
0.00 7.80

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 2.35

Time post lag for 1/10 growth hr 誘導期を除いた1/10増殖時間

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以下なら乳酸菌の最大菌量から廃棄までの時間をとる

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以上なら、乳酸菌初期菌量が最大菌量より多い場合は最大菌量に達した

時間、少ない場合はリステリアの保管時間から増殖時間を引いた値をとる

=IF(最大菌量までの時間<0,最大菌量から廃棄までの時間,IF(乳酸菌初期菌量>乳酸菌最大菌量,最大菌量

に達した時間,誘導期を除いた保管時間-誘導期を除いた増殖時間))

0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数 =比増殖速度×誘導期を除いた1/10増殖時間×一様確率分布 0.00 -

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 -

Conc start log CFU/g 初期菌量 リステリアと乳酸菌の初期菌量（前工程の最終菌量） 1.67 4.26

Conc end log CFU/g 最終菌量 =初期菌量＋増加菌量 1.67 6.61

MPD(maximum population density) log CFU/g 最大菌量 一様確率分布（7,8）により算出 - 7.50

Log Growth to MPD log CFU/g 最大菌量までの増加菌量 =最大菌量-初期菌量 - 3.24

Gen growth to MPD 最大菌量までの世代増加 =増加菌数/log2 - 10.77

Time post lag to MPD hr 最大菌量までの時間 =世代増加数/比増殖速度 - 273.38

Time post MPD to Discard hr 最大菌量から廃棄までの時間
菌量が検査基準を超え廃棄することになった場合は0時間とし、廃棄しない場合は誘導期を除いた保管時間

とする

=IF(廃棄するか否か="OK",誘導期を除いた保管時間,0)
- 198.00

Start of period chk 初期菌量確認
初期菌量と最大菌量の確認、初期菌量より最大菌量が大きければOK

'=IF(初期菌量<最大菌量,"OK",">MPD")
- -

End of period chk 最終菌量確認
最終菌量と最大菌量の確認、最終菌量より最大菌量が大きければOK

=IF(最終菌量<最大菌量,"OK",">最大菌量")
- OK

Time MPD reached hr 最大菌量に達した時間
最大菌量に達した時間

'=IF(最終菌量確認="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",(((最大菌量-初期菌量)/LOG(2))/比増殖速度),(前

工程の廃棄するまでの時間*前工程の比増殖速度)/比増殖速度))
- OK

Time discard reached hr 廃棄した時間
=IF(最大菌量に達した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",最大菌量に達した時間*1.5,最大菌量に達

した時間))
- OK

Time till discard hr 廃棄するまでの時間
=IF(廃棄した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",廃棄した時間-誘導期を除いた保管時間,廃棄した時

間))
- OK

Time till discard hr 廃棄するまでの時間 =IF(廃棄するまでの時間="OK",99999,廃棄するまでの時間) - 99999.00

Discard or OK 廃棄するか否か
最終菌量が17.3（logCFU/g）ならば廃棄、それ以下は廃棄しないとする判断

=IF(最終菌量>17.3,"discard","OK")
- OK

diagnostic 廃棄可否の確認 廃棄するか否かがOKなら0、OKでないなら1をとる 0

⑤Retai l  -  Consumer（小売⇒消費者）
Listeria

（リステリア）
Spoilage
（乳酸菌）

Time day Day 保管時間（日）
本工程における保管時間（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の保管時間のデータ
Microtech（1998, AU）の調査データから求めた？ 0.04 -

Time hour hr 保管時間(時間）
加工終了における保管時間を日単位から時間単位に換算

=保管時間（日）×24時間
1.04 -

Temp  (deg C) 保管温度（℃）
本工程における保管温度（正規分布により算出したデータ）

★要食品の保管温度のデータ

Microtech（1998, AU）、Alliance（1998, AU）、Audits

International（1999, US）の調査データや専門家の意見

から求めた。
19.84 -

Cum Time hr 累積時間（時間）
各工程の累積保管時間（時間）

経過工程の保管時間の累積を算出、ProcessorはProcessorの保管時間のみ
540.64 -

Relative Lag Time Gens 誘導期の世代数 誘導期に増殖する世代数 0.73 -15.48

hr 誘導期
誘導期の時間を算出

=誘導期の世代数×世代時間
7.53 0.00

GROWTH RATE　Model 1 Gen/hr 比増殖速度1
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出

（リステリア：Tom Rossの1999年のモデル、乳酸菌：確認中）
0.0952 0.1508

GROWTH RATE　Model 2 Gen/hr 比増殖速度2
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出）

リステリア：Devkieghereの2001年のモデル、乳酸菌：確認中
0.0963 0.3723

GROWTH RATE　Combined Gen/hr 比増殖速度 比増殖速度1と比増殖速度2で値の大きな方を選定 0.0963 0.3723

GROWTH RATE hr/Gen 世代時間
1世代増殖するのにかかる時間を算出

=1/比増殖速度
10.38 2.69

Time post lag hr 誘導期を除いた保管時間
保管時間から誘導期を減して、リステリアが増殖する保管時間を算出

=保管時間 - 誘導期
0.00 1.04

Time post lag for growth hr 誘導期を除いた増殖時間
最大菌量までの時間と誘導期を除いた保管時間から期間が短い方を選定

=IF(MPD最大菌量までの時間<0,0,MIN(誘導期を除いた保管時間,MPD最大菌量までの時間))
0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数
比増殖速度と誘導期を除いた増殖時間から世代増加数を算出

=比増殖速度×誘導期を除いた増殖時間
0.00 0.39

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 0.12

Time post lag for 1/10 growth hr 誘導期を除いた1/10増殖時間

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以下なら乳酸菌の最大菌量から廃棄までの時間をとる

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以上なら、乳酸菌初期菌量が最大菌量より多い場合は最大菌量に達した

時間、少ない場合はリステリアの保管時間から増殖時間を引いた値をとる

=IF(最大菌量までの時間<0,最大菌量から廃棄までの時間,IF(乳酸菌初期菌量>乳酸菌最大菌量,最大菌量

に達した時間,誘導期を除いた保管時間-誘導期を除いた増殖時間))

0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数 =比増殖速度×誘導期を除いた1/10増殖時間×一様確率分布 0.00 -

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 -

Conc start log CFU/g 初期菌量 リステリアと乳酸菌の初期菌量（前工程の最終菌量） 1.67 6.61

Conc end log CFU/g 最終菌量 =初期菌量＋増加菌量 1.67 6.72

MPD(maximum population density) log CFU/g 最大菌量 一様確率分布（7,8）により算出 - 7.50

Log Growth to MPD log CFU/g 最大菌量までの増加菌量 =最大菌量-初期菌量 - 0.89

Gen growth to MPD 最大菌量までの世代増加 =増加菌数/log2 - 2.97

Time post lag to MPD hr 最大菌量までの時間 =世代増加数/比増殖速度 - 7.98

Time post MPD to Discard hr 最大菌量から廃棄までの時間
菌量が検査基準を超え廃棄することになった場合は0時間とし、廃棄しない場合は誘導期を除いた保管時間

とする

=IF(廃棄するか否か="OK",誘導期を除いた保管時間,0)
- 1.04

Start of period chk 初期菌量確認
初期菌量と最大菌量の確認、初期菌量より最大菌量が大きければOK

'=IF(初期菌量<最大菌量,"OK",">MPD")
- -

End of period chk 最終菌量確認
最終菌量と最大菌量の確認、最終菌量より最大菌量が大きければOK

=IF(最終菌量<最大菌量,"OK",">最大菌量")
- OK

Time MPD reached hr 最大菌量に達した時間
最大菌量に達した時間

'=IF(最終菌量確認="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",(((最大菌量-初期菌量)/LOG(2))/比増殖速度),(前

工程の廃棄するまでの時間*前工程の比増殖速度)/比増殖速度))
- OK

Time discard reached hr 廃棄した時間
=IF(最大菌量に達した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",最大菌量に達した時間*1.5,最大菌量に達

した時間))
- OK

Time till discard hr 廃棄するまでの時間
=IF(廃棄した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",廃棄した時間-誘導期を除いた保管時間,廃棄した時

間))
- OK

Time till discard hr 廃棄するまでの時間 =IF(廃棄するまでの時間="OK",99999,廃棄するまでの時間) - 99999.00

Discard or OK 廃棄するか否か
最終菌量が17.3（logCFU/g）ならば廃棄、それ以下は廃棄しないとする判断

=IF(最終菌量>17.3,"discard","OK")
- OK

diagnostic 廃棄可否の確認 廃棄するか否かがOKなら0、OKでないなら1をとる 0
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⑥Consumer  (Pkg unopen)（家庭未開封保存）
Listeria

（リステリア）
Spoilage
（乳酸菌）

Time day Day 保管時間（日）
本工程における保管時間（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の保管時間のデータ
Microtech（1998, AU）の調査データから求めた？ 7.04 -

Time hour hr 保管時間(時間）
加工終了における保管時間を日単位から時間単位に換算

=保管時間（日）×24時間
169.00 -

Temp  (deg C) 保管温度（℃）
本工程における保管温度（正規分布により算出したデータ）

★要食品の保管温度のデータ

Microtech（1998, AU）、Alliance（1998, AU）、Audits

International（1999, US）の調査データや専門家の意見

から求めた。
4.37 -

Cum Time hr 累積時間（時間）
各工程の累積保管時間（時間）

経過工程の保管時間の累積を算出、ProcessorはProcessorの保管時間のみ
709.64 -

Relative Lag Time Gens 誘導期の世代数 誘導期に増殖する世代数 0.63 -15.87

hr 誘導期
誘導期の時間を算出

=誘導期の世代数×世代時間
57.37 0.00

GROWTH RATE　Model 1 Gen/hr 比増殖速度1
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出

（リステリア：Tom Rossの1999年のモデル、乳酸菌：確認中）
0.0109 0.0325

GROWTH RATE　Model 2 Gen/hr 比増殖速度2
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出）

リステリア：Devkieghereの2001年のモデル、乳酸菌：確認中
0.0038 0.0410

GROWTH RATE　Combined Gen/hr 比増殖速度 比増殖速度1と比増殖速度2で値の大きな方を選定 0.0109 0.0410

GROWTH RATE hr/Gen 世代時間
1世代増殖するのにかかる時間を算出

=1/比増殖速度
91.76 24.37

Time post lag hr 誘導期を除いた保管時間
保管時間から誘導期を減して、リステリアが増殖する保管時間を算出

=保管時間 - 誘導期
111.63 169.00

Time post lag for growth hr 誘導期を除いた増殖時間
最大菌量までの時間と誘導期を除いた保管時間から期間が短い方を選定

=IF(MPD最大菌量までの時間<0,0,MIN(誘導期を除いた保管時間,MPD最大菌量までの時間))
62.93 -

Gen post lag Gen 世代増加数
比増殖速度と誘導期を除いた増殖時間から世代増加数を算出

=比増殖速度×誘導期を除いた増殖時間
0.69 6.94

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.21 2.09

Time post lag for 1/10 growth hr 誘導期を除いた1/10増殖時間

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以下なら乳酸菌の最大菌量から廃棄までの時間をとる

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以上なら、乳酸菌初期菌量が最大菌量より多い場合は最大菌量に達した

時間、少ない場合はリステリアの保管時間から増殖時間を引いた値をとる

=IF(最大菌量までの時間<0,最大菌量から廃棄までの時間,IF(乳酸菌初期菌量>乳酸菌最大菌量,最大菌量

に達した時間,誘導期を除いた保管時間-誘導期を除いた増殖時間))

48.70 -

Gen post lag Gen 世代増加数 =比増殖速度×誘導期を除いた1/10増殖時間×一様確率分布 0.03 -

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.01 -

Conc start log CFU/g 初期菌量 リステリアと乳酸菌の初期菌量（前工程の最終菌量） 1.67 6.72

Conc end log CFU/g 最終菌量 =初期菌量＋増加菌量 1.88 8.81

MPD(maximum population density) log CFU/g 最大菌量 一様確率分布（7,8）により算出 - 7.50

Log Growth to MPD log CFU/g 最大菌量までの増加菌量 =最大菌量-初期菌量 - 0.78

Gen growth to MPD 最大菌量までの世代増加 =増加菌数/log2 - 2.58

Time post lag to MPD hr 最大菌量までの時間 =世代増加数/比増殖速度 - 62.93

Time post MPD to Discard hr 最大菌量から廃棄までの時間
菌量が検査基準を超え廃棄することになった場合は0時間とし、廃棄しない場合は誘導期を除いた保管時間

とする

=IF(廃棄するか否か="OK",誘導期を除いた保管時間,0)
- 169.00

Start of period chk 初期菌量確認
初期菌量と最大菌量の確認、初期菌量より最大菌量が大きければOK

'=IF(初期菌量<最大菌量,"OK",">MPD")
- -

End of period chk 最終菌量確認
最終菌量と最大菌量の確認、最終菌量より最大菌量が大きければOK

=IF(最終菌量<最大菌量,"OK",">最大菌量")
- >MPD

Time MPD reached hr 最大菌量に達した時間
最大菌量に達した時間

'=IF(最終菌量確認="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",(((最大菌量-初期菌量)/LOG(2))/比増殖速度),(前

工程の廃棄するまでの時間*前工程の比増殖速度)/比増殖速度))
- 62.93

Time discard reached hr 廃棄した時間
=IF(最大菌量に達した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",最大菌量に達した時間*1.5,最大菌量に達

した時間))
- 94.39

Time till discard hr 廃棄するまでの時間
=IF(廃棄した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",廃棄した時間-誘導期を除いた保管時間,廃棄した時

間))
- -74.61

Time till discard hr 廃棄するまでの時間 =IF(廃棄するまでの時間="OK",99999,廃棄するまでの時間) - -74.61

Discard or OK 廃棄するか否か
最終菌量が17.3（logCFU/g）ならば廃棄、それ以下は廃棄しないとする判断

=IF(最終菌量>17.3,"discard","OK")
- OK

diagnostic 廃棄可否の確認 廃棄するか否かがOKなら0、OKでないなら1をとる 0

⑦Consumer  (Pkg open)（家庭開封保存）
Listeria

（リステリア）
Spoilage
（乳酸菌）

Time day Day 保管時間（日）
本工程における保管時間（PERT分布により算出したデータ）

★要食品の保管時間のデータ

独自に調査を行った。消費者への調査から通常真空

パック開封後5日以内に消費する可能性が高いとされ

た。
7.17 -

Time hour hr 保管時間(時間）
加工終了における保管時間を日単位から時間単位に換算

=保管時間（日）×24時間
172.00 -

Temp  (deg C) 保管温度（℃）
本工程における保管温度（正規分布により算出したデータ）

★要食品の保管温度のデータ

Microtech（1998, AU）、Alliance（1998, AU）、Audits

International（1999, US）の調査データや専門家の意見

から求めた。
4.37 -

Cum Time hr 累積時間（時間）
各工程の累積保管時間（時間）

経過工程の保管時間の累積を算出、ProcessorはProcessorの保管時間のみ
881.64 -

Relative Lag Time Gens 誘導期の世代数 誘導期に増殖する世代数 -1.22 -22.80

hr 誘導期
誘導期の時間を算出

=誘導期の世代数×世代時間
0.00 0.00

GROWTH RATE　Model 1 Gen/hr 比増殖速度1
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出

（リステリア：Tom Rossの1999年のモデル、乳酸菌：確認中）
0.0109 0.0325

GROWTH RATE　Model 2 Gen/hr 比増殖速度2
モデル式による比増殖速度（1時間に増殖する世代数）の算出）

リステリア：Devkieghereの2001年のモデル、乳酸菌：確認中
0.0038 0.0410

GROWTH RATE　Combined Gen/hr 比増殖速度 比増殖速度1と比増殖速度2で値の大きな方を選定 0.0109 0.0410

GROWTH RATE hr/Gen 世代時間
1世代増殖するのにかかる時間を算出

=1/比増殖速度
91.76 24.37

Time post lag hr 誘導期を除いた保管時間
保管時間から誘導期を減して、リステリアが増殖する保管時間を算出

=保管時間 - 誘導期
172.00 172.00

Time post lag for growth hr 誘導期を除いた増殖時間
最大菌量までの時間と誘導期を除いた保管時間から期間が短い方を選定

=IF(MPD最大菌量までの時間<0,0,MIN(誘導期を除いた保管時間,MPD最大菌量までの時間))
0.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数
比増殖速度と誘導期を除いた増殖時間から世代増加数を算出

=比増殖速度×誘導期を除いた増殖時間
0.00 7.06

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.00 2.13

Time post lag for 1/10 growth hr 誘導期を除いた1/10増殖時間

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以下なら乳酸菌の最大菌量から廃棄までの時間をとる

乳酸菌の最大菌量までの時間が0以上なら、乳酸菌初期菌量が最大菌量より多い場合は最大菌量に達した

時間、少ない場合はリステリアの保管時間から増殖時間を引いた値をとる

=IF(最大菌量までの時間<0,最大菌量から廃棄までの時間,IF(乳酸菌初期菌量>乳酸菌最大菌量,最大菌量

に達した時間,誘導期を除いた保管時間-誘導期を除いた増殖時間))

172.00 -

Gen post lag Gen 世代増加数 =比増殖速度×誘導期を除いた1/10増殖時間×一様確率分布 0.09 -

Growth log (N/No) 増加菌量 =LOG(2^世代増加数) 0.03 -

Conc start log CFU/g 初期菌量 リステリアと乳酸菌の初期菌量（前工程の最終菌量） 1.88 8.81

Conc end log CFU/g 最終菌量 =初期菌量＋増加菌量 1.91 10.94

MPD(maximum population density) log CFU/g 最大菌量 一様確率分布（7,8）により算出 - 7.50

Log Growth to MPD log CFU/g 最大菌量までの増加菌量 =最大菌量-初期菌量 - -1.31

Gen growth to MPD 最大菌量までの世代増加 =増加菌数/log2 - -4.35

Time post lag to MPD hr 最大菌量までの時間 =世代増加数/比増殖速度 - -106.07

Time post MPD to Discard hr 最大菌量から廃棄までの時間
菌量が検査基準を超え廃棄することになった場合は0時間とし、廃棄しない場合は誘導期を除いた保管時間

とする

=IF(廃棄するか否か="OK",誘導期を除いた保管時間,0)
- 172.00

Start of period chk 初期菌量確認
初期菌量と最大菌量の確認、初期菌量より最大菌量が大きければOK

'=IF(初期菌量<最大菌量,"OK",">MPD")
- -

End of period chk 最終菌量確認
最終菌量と最大菌量の確認、最終菌量より最大菌量が大きければOK

=IF(最終菌量<最大菌量,"OK",">最大菌量")
- >MPD

Time MPD reached hr 最大菌量に達した時間
最大菌量に達した時間

'=IF(最終菌量確認="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",(((最大菌量-初期菌量)/LOG(2))/比増殖速度),(前

工程の廃棄するまでの時間*前工程の比増殖速度)/比増殖速度))
- -74.61

Time discard reached hr 廃棄した時間
=IF(最大菌量に達した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",最大菌量に達した時間*1.5,最大菌量に達

した時間))
- -74.61

Time till discard hr 廃棄するまでの時間
=IF(廃棄した時間="OK","OK",IF(初期菌量確認="OK",廃棄した時間-誘導期を除いた保管時間,廃棄した時

間))
- -246.61

Time till discard hr 廃棄するまでの時間 =IF(廃棄するまでの時間="OK",99999,廃棄するまでの時間) - -246.61

Discard or OK 廃棄するか否か
最終菌量が17.3（logCFU/g）ならば廃棄、それ以下は廃棄しないとする判断

=IF(最終菌量>17.3,"discard","OK")
- OK

diagnostic 廃棄可否の確認 廃棄するか否かがOKなら0、OKでないなら1をとる 0

リステリア発症確率の算出

Consumption day Day 消費までの保管時間（日）
家庭で開封保存中の期間

一様確率分布（0,家庭開封保存の保管時間(日)）
3.583333333

Log Concentration log CFU/g リステリア最終菌数（対数）
モデルから作成された家庭開封保存の詳細データから消費までの保管時間（日）によってリステリア最終菌

数を抽出
1.90

Concentration CFU/g リステリア最終菌数 =10^リステリア最終菌数（対数） 78.61

Serving size g 摂食量
食品の摂食量（PERT分布により算出したデータ）

★要摂食量のデータ

CDH（オーストラリア政府・保健・高齢者担当省）/NHF

（オーストラリア全国心臓財団）、DCHS（オーストラリア

地域福祉省）、ABS(オーストラリア統計局)等のデータか

ら求めた。

87.50

Dose CFU 摂取したリステリア菌数
一食当たりの摂取リステリア菌数を算出

'=最終リステリア菌数×摂食量
6.88E+03

Log Dose log CFU 摂取したリステリア菌数（対数） =log摂取したリステリア菌数 3.837479256

r 用量反応関数の係数
リステリア菌１個がリステリア感染症を発症させる確率の平均値。健常群では2.37E-14、感受性群では

1.06E-12を使用

RiskUniform(0,1)>RiskUniform(0.15,0.2),0.0000000000000237,0.00000000000106
2.37E-14

Pill not accounting for prevalence Pill1 汚染食品1食分の発症確率
FAO/WHO(2004)の用量反応関数を利用

'=1-EXP(用量反応関数の係数×摂取したリステリアの菌数)
1.63E-10

Prevelence of contaminated
smallgoods at the plant

加工処理後の汚染率
プラント全体の汚染率？（ベータ分布により算出したデータ）

★要プラント全体の汚染率のデータ

WA Health(西オーストラリア州保健局)およびAMCI(豪州

食肉産業協議会）のデータから求めた。
0.03

Pill accounting for plant prevalence Pill2 食品1食分の発症確率
プラント全体の汚染率を乗じてプラント全体での発症確率を算出

=1食あたりのリステリア発症確率 ×プラント全体での汚染率
5.23E-12  

 
 

Time & Temperature（各工程の時間と温度）

Sausages

時間（日） 温度
input output

input output 夏 冬 夏 冬
工程 最小値 最尤値 最大値 分布の種類 最頻値 標準誤差 最頻値 標準誤差 分布の種類

Processor（加工終了） 2 5 14 PERT分布 6.00 4.21 2.03 3.59 1.40 正規分布 4.21 3.59
Processor - Retail（工場⇒配送センタ） 0.25 3 5 PERT分布 2.88 5.50 2.30 4.32 2.23 正規分布 5.50 4.32
Distribution Centre（配送センタ）※ 1.65 5.00 10.50 PERT分布 5.36 2.00 4.00 2.00 4.00 一様分布 3.00 3.00

Retail（小売） 0.5 7 21 PERT分布 8.25 4.21 2.03 3.59 1.40 正規分布 4.21 3.59
Retail - Consumer（小売⇒消費者） 0.01 0.03 0.13 PERT分布 0.04 19.84 4.17 10.34 2.58 正規分布 19.84 10.34
Consumer (Pkg unopen)（家庭未開封保存） 0.25 7 14 PERT分布 7.04 4.37 3.12 3.74 1.98 正規分布 4.37 3.74
Consumer (Pkg open)（家庭開封保存） 1 7 14 PERT分布 7.17 4.37 3.12 3.74 1.98 正規分布 4.37 3.74

※配送センタ：最小値、最尤値、最大値はそれぞれ三角分布で算出。最小値（1,1.95,2)、最尤値（3,5,7）、最大値（7,14）配送センタを利用しない場合は小売の一部とする

食品加工終了から消費までの各工程における時間と温度の分布を算出。
時間については食品ごとで値が異なるが、温度は食品によらず同じデータを用いる。夏と冬で温度を変えている。
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Product Characteristics（各食品の属性データの算出）

Sausages

最小値 最尤値 最大値 分布の種類 out put
aw 水分活性 0.949 0.965 0.988 PERT分布 0.9662

pH (mM) pH 5.1 6 6.6 PERT分布 5.95

lactate 乳酸塩の濃度 50 119 315 PERT分布 140.17

nitrite 亜硝酸塩の濃度 ※下記Nitrite Levelの値を利用 累積分布 172.68

From Tom 
Nitrite Level（亜硝酸塩レベル）

Count Prob Cum
Min 4.2 0 0.000000 0.000000

62.5 9 0.140625 0.140625
125.0 16 0.250000 0.390625
187.5 17 0.265625 0.656250
250.0 11 0.171875 0.828125
312.5 4 0.062500 0.890625
375.0 2 0.031250 0.921875
437.5 3 0.046875 0.968750
500.0 1 0.015625 0.984375
562.5 0 0.000000 0.984375
625.0 0 0.000000 0.984375
687.5 0 0.000000 0.984375

Max 690.0 1 0.015625 1.000000
0

64 1

Lunch Meats、Pate/Liverwursts、Sausagesについて、@Riskを用いてaw（water activity：水分活性）、pH、lactate（乳酸）、nitrite
（亜硝酸）の分布を算出。これらのデータはリステリアの増殖率算出に用いられる。
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Product Characteristics（各食品の属性データの算出）

LAG TIME（誘導期の世代数）

平均 標準偏差 分布の種類 output（世代）
リステリア 5.29 5.72 対数正規分布 5.29
他の腐敗細菌（乳酸菌等） 5.29 5.72 対数正規分布 5.29

INITIAL CONCENTRATION OF LISTERIA（リステリアの初期菌量）

分布の種類 output（CFU/g）
output

(Log CFU/g）

累積分布 46.69 1.67

下記データから累積分布を算出

TOTAL NUMBER OF BACTERIA PRESENT（細菌の総数）
Concentration of bacteria on product（食品中の細菌濃度）

α β 分布の種類
output

(Log CFU/g）
Sausage 2.53994 0.5294 対数ロジ分布 2.54

Proportion of this concentration that is lactic acid bacteria（乳酸菌濃度の比率）

最小値 最大値 分布の種類
output
（比率）

0.04 0.47 一様確率分布 0.26

output
（CFU/g）

output
(Log CFU/g）

88.41 1.95

Maximum Listeria Population Density（リステリア最大菌量）

最小値 最尤値 最大値 分布の種類
output

(Log CFU/g）
Maximum concentration of
listeria（最大濃度）

6.00 6.50 7.50 PERT分布 6.58

一様確率分布から算出（6.5,8.5）

Serving Size（摂食量）
Amount of small good consumed per eating occasion

最小値 最尤値 最大値 分布の種類 output(g）
Sausage 42.0 85.80 139.8 PERT分布 87.50

一様確率分布から算出、Lunch（27.8,57.9）、Pate（40.1,56.4）、Sausage（63.4,108.2）

Prevelence of contaminated smallgoods at the plant（加工処理時の汚染率）

α β 分布の種類 output
Sausage 32 965 ベータ分布 0.03

X P Normalize P Cum P
Min 0.04 0.190 0.193 0.193 -1.40
x1 3 0.388429752 0.395 0.588 0.48
x2 4 0.107438017 0.109 0.697 0.60
x3 7 0.016528926 0.017 0.714 0.85
x4 9 0.066115702 0.067 0.781 0.95
x5 15 0.041322314 0.042 0.823 1.18
x6 23 0.049586777 0.050 0.873 1.36
x7 43 0.033057851 0.034 0.907 1.63
x8 93 0.024793388 0.025 0.932 1.97
x9 240 0.016528926 0.017 0.949 2.38
x10 460 0.016528926 0.017 0.965 2.66
x11 1100 0.033057851 0.034 0.999 3.04
Max 10,000 0.001 0.001 1.000 4.00

0.984 1.000
Using Australian production data (HDWA, 1997-2003)

Starting Concentration of listeria on contaminated product（食品
中のリステリア濃度）

Concentration of spoilage bacteria initially（乳酸菌初期菌量）

INITIAL LISTERIA CONTAMINATION LEVEL SELECTION

食品中のリステリアとその他腐敗細菌（乳酸菌）の初期濃度を算出。
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(4) リステリア評価モデルへのパラメータ等の入力 

(3) で再現したモデルの日本への適用可能性を検証するため、日本の実態データを収集し

た上で、検討会での議論を踏まえてモデルを修正し、パラメータの入力を行い、リステリア

の発症確率・発症者数を試算した。 

1）日本のリステリアの関連データの収集 

(3) で整理したスプレッドシートの我が国での適用可能性を検証するため、リステリアの

流通実態等の必要なデータを収集・整理した。 

具体的には、食肉加工品（主に非加熱）、乳製品（チーズ）、水産加工品、青果等について、

業界団体や製造メーカ、流通メーカ等の協力を依頼し、測定データ等を収集した。測定デー

タのないものについては専門家の意見を回答として収集した。 

①生ハム（非加熱加工食品） 

生ハム（非加熱加工食品）については、業界団体及び食肉加工メーカの協力を得て、Tom 

Ross のモデル活用に必要なパラメータとなる、食品属性データ（水分活性、pH、乳酸塩濃

度、亜硝酸塩濃度）、工場から消費者が喫食するまでの工程の保管時間・保管温度のデータ、

リステリア・乳酸菌のデータ、喫食量のデータを入手した。 

(a） 食品属性データ 

水分活性、pH、乳酸塩濃度、亜硝酸塩濃度について、サンプル購入した市販品の測定デ

ータを入手した。 

図表 2.2-23 生ハムにおける各食品属性データ 
属性 対象食品 入手データ データの根拠

水分活性 
非加熱食肉製品 
(生ハム、ベーコン、ソーセージ）

市販品の測定データ 40 件 
（詳細は図表 2.2-24 に示す） 

測定データ 

pH 
非加熱食肉製品 
(生ハム、ベーコン、ソーセージ）

市販品の測定データ 40 件 
（詳細は図表 2.2-24 に示す） 

測定データ 

乳酸塩濃度 

非加熱食肉製品 
(生ハム、ベーコン） 

市販品の測定データ 37 件 
（国産 21、外国産 16） 
（詳細は図表 2.2-25 に示す） 

測定データ 

生ハムロース 
大値：5.700、 小値：7.200 
尤値：6.000 

測定データ 

ラックスハム・水分活性 0.95 未

満（ロース） 
大値：0.72、 小値：0.65 測定データ 

亜硝酸塩 
濃度 

非加熱食肉製品 
(生ハム、ベーコン、ソーセージ）

市販品の測定データ 40 件 
（詳細は図表 2.2-24 に示す） 

測定データ 
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図表 2.2-24 生ハムの水分活性、pH、亜硝酸根に関するデータ 

品名 水分活性 pH 亜硝酸根 

パルマ・プロシュート 0.92 6.1 ND 

ハモン・イベリコ 0.89 6.2 0.6 

ロース生ハム 0.92 6.2 6.9 

パルマハム 0.90 6.0 ND 

ハモンセラーノ 0.90 6.0 1.6 

サンダニエル 0.90 5.9 ND 

生ハムロース 0.93 5.9 3.6 

生ベーコン 0.93 5.8 3.5 

生ハム（ロース） 0.94 5.7 8.0 

KF ハモンセラーノ 0.92 6.1 8.5 

ジャンポン・ド・バイヨンヌ 0.91 6.0 4.0 

ハモンイベリコ 24 ヶ月熟成 0.89 6.0 5.0 

ハモンイベリコ 24 ヶ月熟成 0.90 5.9 5.6 

生ハムロース 0.94 5.6 4.8 

ラックスハム 0.91 5.9 3.6 

ラックスハム 0.92 6.2 7.4 

プロシュートクルード 0.90 6.1 ND 

プロシュートクルード・スタジオナート 0.89 5.9 ND 

プロシュート 18 ヶ月熟成 0.89 5.9 ND 

ハモンセラーノ 0.92 6.2 3.1 

ソフトサラミソーセージ 0.92 5.4 6.4 

ラックスハム 0.94 6.0 4.6 

ラックスハム 0.92 5.8 9.7 

ラックスハム 0.92 6.0 6.6 

ベーコン 0.88 5.7 5.1 

ラックスハム 0.92 5.9 11.6 

ラックスハム 0.84 5.9 ND 

食肉製品 0.93 5.6 4.0 

ラックスハム 0.92 6.2 11.6 

ソフトセラミソーセージ 0.87 6.4 6.6 

ソフトセラミソーセージ 0.86 5.7 5.4 

ラックスハム 0.93 5.7 19.4 

ラックスハム 0.94 5.8 2.2 

ラックスハム 0.90 5.8 2.8 

ラックスハム 0.90 5.4 2.4 

ラックスハム 0.91 6.1 5.3 

プロシュート 0.91 5.9 ND 

ラックスハム 0.91 5.7 3.0 

ラックスハム 0.93 5.6 4.6 

ラックスハム 0.94 5.5 10.4 

出典：「市販品生ハム調査結果：基礎成分及びコレステロール」 

一般社団社団法人食肉科学技術研究所 より関連データを抜粋 
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図表 2.2-25 生ハムの乳酸関連データ 

生産国 品名 乳酸μg/g（ppm） 乳酸量(%) 乳酸 Na% 

イタリア パルマ・プロシュート（18 ヶ月熟成） 6,379.2 0.64 0.8

スペイン ハモン・イベリコ（レ・セボ） 4,931.9 0.49 0.6

イタリア プルマハム（Prosciutto di Parma） 8,497.3 0.85 1.1

スペイン ハモンセラーノ（JAMON SERRANO） 13,947.9 1.39 1.7

イタリア サンダニエル（Prosciutto di san Daniele） 8,777.4 0.88 1.1

スペイン KF ハモンセラーノ 16,581.8 1.66 2.1

フランス ジャンボン・ド・バイヨンヌ 17,690.7 1.77 2.2

スペイン ハモンイベリコ 24 ヶ月熟成 14,985.7 1.50 1.9

スペイン ハモンイベリコ 24 ヶ月熟成 19,847.8 1.98 2.5

イタリア プロシュートクルード（スライス） 14,850.3 1.49 1.8

イタリア プロシュートクルード・スタジオナート 17,613.0 1.76 2.2

イタリア プロシュート 18 ヶ月熟成 17,093.1 1.71 2.1

スペイン ハモンセラーノ（Jamon Serrano） 17,106.3 1.71 2.1

スペイン ラックスハム（スライス） 11,913.1 1.19 1.5

スペイン ラックスハム（スライス） 14,541.6 1.45 1.8

イタリア プロシュート 15,100.7 1.51 1.9

日本 ロース生ハム 7,087.3 0.71 0.9

日本 生ハムロース 6,006.7 0.60 0.7

日本 生ベーコン 3,743.3 0.37 0.5

日本 生ハム(ロース） 9,519.8 0.95 1.2

日本 生ハムロース 14,308.2 1.43 1.8

日本 ラックスハム 5,662.2 0.57 0.7

日本 ラックスハム 4,188.8 0.42 0.5

日本 ラックスハム（スライス） 14,597.2 1.46 1.8

日本 ラックスハム（スライス） 12,225.2 1.22 1.5

日本 ラックスハム（スライス） 6,092.8 0.61 0.8

日本 ベーコン（スライス） 11,261.3 1.13 1.4

日本 ラックスハム（スライス） 11,563.9 1.16 1.4

日本 食肉製品（スライス） 13,815.5 1.38 1.7

日本 ラックスハム（スライス） 4,960.8 0.50 0.6

日本 ラックスハム（スライス） 14,063.5 1.41 1.7

日本 ラックスハム（スライス） 14,024.2 1.40 1.7

日本 ラックスハム（スライス） 5,021.8 0.50 0.6

日本 ラックスハム（スライス） 11,324.9 1.13 1.4

日本 ラックスハム（スライス） 6,796.9 0.68 0.8

日本 ラックスハム（スライス） 10,162.7 1.02 1.3

日本 ラックスハム（スライス） 11,894.1 1.19 1.5

出典：「市販非加熱食肉製品の乳酸量試験結果」 

一般社団社団法人食肉科学技術研究所 より関連データを抜粋 
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(b） 流通データ 

流通データについては、流通メーカから、流通段階ごとに輸送中の温度・輸送時間等につ

いて情報提供いただいた。食肉加工品の場合、保管温度は全流通工程で 4℃に保たれている

とのことであり、この温度を上回ることはないとのことであった。また、保管時間について

は、メーカ側から販売期限が指定され、これをもとに配送が行われているとのことであった。 

 
図表 2.2-26 生ハムにおける保管温度データ 

段階 対象食品 入手データ データの根拠 

工場→小売 食肉製品 工場から小売まで 3-4 日 
専門家意見（規

則） 

小売 食肉製品 工場から小売まで 3-4 日 
専門家意見（規

則） 

小売→家庭 食肉製品 1 時間以内（※） 
専門家意見（デー

タから推定） 

家庭（開封前） 食肉製品 24 時間 
専門家意見（デー

タ・根拠なし） 

家庭（開封後） 食肉製品 24 時間 
専門家意見（デー

タ・根拠なし） 

（※）長野県が実施（H22 09）した 65 歳以上の県内在住者 6,000 人に対するアンケート（有効回答 3,863 人）では、利

用する店が 5km 内との回答が 65%であった。利用する為の手段で徒歩以外と答えた人が約 88%。 

（http://www.pref.nagano.lg.jp/syoukou/business/hiroba/kaimono/chapter4.pdf）、この様な例もあり、一般的に考えて、帰宅

までの時間は 1 時間以内が大半ではないかと推測される。 

 

図表 2.2-27 生ハムにおける保管時間データ 
 対象食品 入手データ データの根拠 

工場→小売 食肉製品 4℃ 専門家意見（データ・根拠なし）

小売 食肉製品 4℃ 専門家意見（データ・根拠なし）

小売→家庭 食肉製品 環境温度 専門家意見（データから推定） 

家庭（開封前） 食肉製品 10℃ 専門家意見（データ・根拠なし）

家庭（開封後） 食肉製品 10℃ 専門家意見（データ・根拠なし）
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(c） その他データ 

市販の生ハムを購入してリステリアを検査したデータはあるが、全ての製品でリステリア

は不検出とのことだった。 

 
図表 2.2-28 生ハムにおける菌数・喫食頻度・喫食量データ 

 対象食品 入手データ データの根拠 

リステリア初期

菌数 

非加熱食肉製品(生ハ

ム、ベーコン） 

市販品の測定データ 37 件（国

産 21、外国産 16）（全て陰性）
測定データ 

ラックスハム・水分活性

0.95 未満（ロース） 
陰性／25g 測定データ 

生ハム 検出限界 0.04CFU/g 以下 測定データ 

乳酸菌初期菌数 
非加熱食肉製品(生ハ

ム、ベーコン） 

市販品の測定データ 37 件 

（国産 21、外国産 16） 

（詳細は図表 2.2-29 に示す）

測定データ 

喫食頻度 生ハム 尤値：30g/人 
専門家意見（データ

から推定） 

喫食量 

生ハム 

直近 1 年間 

大値 12.6864g/1 人 

小値 204g/1 人 

尤値：254g/1 人 

専門家意見（データ

から推定） 

生ハム（※） 

小値 7.9g 

尤値 33g 

大値 82.6g 

専門家意見（デー

タ・根拠なし） 

 

（※）一般的な市販生ハムは 19-200g/１パックである。一世帯当たり平均人数は 2.42（総務省 H22）との報告がある。

一度に家族で 1 パックを食べ切ると仮定して、計算。日経 POS 上位 20 商品の 1 パックの重量平均は約 79g 
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図表 2.2-29 生ハム中の乳酸菌数 

生産国 No. 乳酸菌数（CFU/g）

国産 1 1.7×107 

 2 <300 

 3 2.7×103 

 4 1.4×103 

 5 3.4×102 

 6 <300 

 7 <300 

 8 6.0×106 

 9 <300 

 10 <300 

 11 <300 

 12 <300 

 13 <300 

 14 3.4×105 

 15 <300 

 16 4.0×105 

 17 <300 

 18 1.3×104 

 19 <300 

 20 <300 

 21 <300 

外国産  22 <300 

 23 <300 

 24 <300 

 25 <300 

 26 <300 

 27 9.8×103 

 28 1.0×103 

 29 7.8×105 

 30 <300 

 31 5.5×104 

 32 4.0×10 

 33 8.6×102 

 34 9.3×104 

出典：「市販非加熱食肉製品の微生物試験結果」 

一般社団社団法人食肉科学技術研究所 より関連データを抜粋 
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②乳製品（チーズ） 

乳製品として、実態データを収集した。チーズについては、種類により流通方法が異なる

ことから、特に流通過程の保管温度、保管時間について情報収集を行った。なお、国産のナ

チュラルチーズは基本的には殺菌乳を用いており、中にはパッキング後に加熱処理をするも

のもあるとのことから、リステリアのリスクは非常に低いと考えられるとのことであった。

そこで、主に輸入チーズに関する実態データをいただいた。 

また、ナチュラルチーズの一般的な分類は以下の通りであり、このうち特にリステリアの

リスクが高いのは、ウォッシュタイプ、白カビタイプ、青カビタイプのものであり、 もリ

スクが高いのは、ウォッシュタイプであるが流通量が少ないとのことであった。 

 

 〈フレッシュタイプ〉一般に熟成させないチーズの総称 

 〈白カビタイプ〉表面が白かびで覆われている柔らかいチーズ 

 〈シェーブルタイプ〉山羊乳でつくられたものの総称 

 〈青かびタイプ〉青かびで熟成させたチーズ 

 〈ウォッシュタイプ〉チーズの外皮を塩水や地酒等で洗いながら熟成させることか

ら名付けられたチーズ 

 〈セミハード＆ハードタイプ〉一般に脂肪・水分が少ないタイプのチーズで長期保

存を目的に作られたもの 
 

図表 2.2-30 チーズの分類 
分類 乳の種類 熟成の有無 凝固 リステリアリスク 

フレッシュ 牛乳、水牛乳、羊乳 なし 酸凝固 

レンネット凝固

低 

（酸凝固、さらに 1 ヶ月

以内に食べ切るものが

ほとんど） 

ウォッシュ 牛乳、水牛乳、羊乳 表面熟成 レンネット凝固 高 

白カビ 牛乳、水牛乳、羊乳 表面熟成 レンネット凝固 中 

青カビ 牛乳、水牛乳、羊乳 内部熟成 レンネット凝固 中 

セミハード 牛乳、水牛乳、羊乳 内部熟成 レンネット凝固 低 

（内部熟成するため）

ハード 牛乳、水牛乳、羊乳 内部熟成 レンネット凝固 低 

（内部熟成するため）

シェーブル 山羊乳 表面熟成 

内部熟成 

酸凝固 低 

（酸凝固するため） 
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(a） 流通データ 

チーズの流通工程は、チーズの種類により大きく異なる。セミハード、ハードタイプのチ

ーズは基本的に船便で運ばれるが、ソフトタイプチーズの扱いは様々である。 

比較的高価なソフトタイプチーズは、未殺菌乳が使われているなどの理由により空輸され

ることが多いが、安価で提供されるソフトタイプチーズは、国内産チーズと同様に殺菌乳を

用いたりパッキング後に加熱処理をしていたりするため、船便で運ばれることもある。但し、

ウオッシュタイプチーズは基本的には空輸で運ばれるとのことであった。 

ソフトタイプチーズの場合、空輸で運ばれる場合は、工場から消費者に届くのに約 1 ヶ

月程度かかり、船便の場合は輸送に 1 ヶ月から 3 ヶ月程度かかるとのことであった。 

なお、チーズの輸送中の温度は、おおよそ 4℃前後に保たれているとのことであった。 

 

図表 2.2-31 チーズにおける保管時間 
 対象食品 入手データ データの根拠

工場 
ソフトタイプチー

ズ全般 

1～数日程度 

（基本的には熟成が終わってからはあまり時

間を置かずに出荷される） 

専門家意見 

工場→小売 

小売 

ウォッシュチーズ 1 か月前後（ウォッシュタイプは基本的に空輸） 専門家意見 

白カビチーズ 

1 か月前後（未殺菌乳チーズの場合は空輸） 専門家意見 

100 日前後：ブリーチーズ 

（殺菌乳チーズ場合の工場から設定される販

売期限。船便で輸送され輸送期間は 40 日） 

専門家意見 

青カビチーズ 

1 か月前後（未殺菌乳チーズの場合は空輸） 専門家意見 

60 日前後：ゴルゴンゾーラドルチェ 

90 日前後：ゴルゴンゾーラピカンテ、 

ロックフォール 

（殺菌乳チーズ場合の工場から設定される販

売期限。船便で輸送される。現地にてパッキン

グした場合は、120～150 日（輸送 60 日）にな

る場合もある。） 

専門家意見 

小売→家庭    

家庭 

（開封前・

開封後） 

ソフトタイプチー

ズ全般 
即日～1 か月前後 専門家意見 
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図表 2.2-32 チーズにおける保管温度 
 対象食品 入手データ データの根拠 

工場 ソフトタイプチーズ全般 2～4℃ 専門家意見 

工場→小売 ソフトタイプチーズ全般 4～7℃ 専門家意見 

小売 ソフトタイプチーズ全般 7～10℃ 専門家意見 

小売→家庭 ソフトタイプチーズ全般 環境温度 専門家意見 

家庭（開封前）    

家庭（開封後）    

 

(b） その他データ 

リステリア菌数は、ロット単位で検査をしているが、ほぼ不検出とのことであった。取引

を行う前の試供品でリステリアが検出されることはあるが、その場合、当該製品は取り扱わ

ないことになるとのことであった。 

 
図表 2.2-33 チーズにおける菌数・喫食量 

 対象食品 入手データ データの根拠 

リステリア初期菌数 ソフトタイプチーズ全般 ほとんど不検出 専門家意見 

喫食量 ソフトタイプチーズ全般 

20～100g/1 回 

（チーズのパスタ

等に使う場合は 1

回で 50g 使うこと

もある） 

専門家意見 

 

③水産加工品 

水産加工品については、流通データについて情報収集した。水産加工品の場合、輸送中の

温度は 4℃前後とのことであった。明太子やスモークサーモンなどは、冷凍された状態で配

送センターまで運ばれ、配送センターで解凍された上で店舗に配送されることも多いとのこ

とであった。 
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図表 2.2-34 水産加工品における保管温度 

 対象食品 入手データ データの根拠

工場→小売 

スモークサーモン 

明太子 
4℃、冷凍輸送されるものもある 専門家意見 

カニカマ、かまぼこ 4℃ 専門家意見 

小売 

スモークサーモン 

明太子 
4℃ 専門家意見 

カニカマ、かまぼこ 4℃ 専門家意見 

小売→家庭    

家庭（開封前）    

家庭（開封後）    

 

図表 2.2-35 水産加工品における保管時間 
 対象食品 入手データ データの根拠 

工場→小売    

小売 
スモークサーモン 

明太子 

工場から店頭には冷凍のまま運

ばれ、店頭で解凍してから 7～14

日前後で販売 

専門家意見 

小売→家庭    

家庭（開封前）    

家庭（開封後） かまぼこ、カニカマ 
生産者から指定される期限は製

造から 20 日前後 

専門家意見（賞

味期限） 

 

④青果 

青果として、サラダ、カット野菜・フルーツなどの保管温度については、工場から小売ま

での全工程で約 10℃に保たれているとのことであった。 

 
図表 2.2-36 青果における保管温度データ 

 対象食品 入手データ データの根拠 

工場→小売 サラダ 10℃ 専門家意見 

小売 サラダ 10℃ 専門家意見 

小売→家庭    

家庭（開封前）    

家庭（開封後）    
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2）本モデルの我が国での適用可能性の検討 

1）で収集した日本の実態データを踏まえ、厚生労働省からの諮問の対象に含まれている

生ハムとチーズについて、我が国での適用可能性を検討した。 

①生ハム 

Tom Ross のモデルでは、食肉加工品を評価の対象としていることから、生ハムについて

も本モデルを適用可能と考えられる。そこで、Tom Ross のモデルをベースに、適用可能性

を検討した。 

(a） モデルの適用可能性 

生ハムについて収集したリステリア菌数、乳酸菌数データは、市販品を購入して測定した

結果であるため、Tom Ross の④小売段階のデータに相当する。そこで、生ハムについては、

Tom Ross のモデルを、小売以降を評価対象とするモデルに修正することとした。 

 
 

図表 2.2-37 生ハムのモデル概要（※TomRoss のモデルを一部修正して利用） 

pH

リステリアの発症確率

水分活性

乳酸塩濃度

亜硝酸塩濃度

食品の摂取量

各工程の温度

各工程の時間

リステリア
初期菌量

乳酸菌
初期菌量

①Retail（小売）①Retail（小売）

②Retail - Consumer（小売⇒消費者）②Retail - Consumer（小売⇒消費者）

③Consumer (Pkg unopen)（家庭未開封保存）③Consumer (Pkg unopen)（家庭未開封保存）

④Consumer (Pkg open)（家庭開封保存）④Consumer (Pkg open)（家庭開封保存）

リステリア発症確率の計算リステリア発症確率の計算

 

(b） 入力するパラメータの整理・検討 

日本の実態データを用いて、各パラメータの確率分布の当てはめを検討した。 

 
【水分活性】 

市販 40 製品のデータを分布フィットした結果、図のように 0.84-0.89 間が一様で、0.90 が

も多く 0.91 で少し減少して、0.92-0.94 で一様となる形の分布となった。これを踏まえ、

0.84-0.89、0.90-0.94 の離散分布とした。 
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図表 2.2-38 水分活性のデータ分布とフィットのよい確率分布の設定 

データの分布 
適合度検定にもとづくフィットのよい 

確率分布の設定 

  
 
 
【pH】 

市販 40 製品のデータを分布フィットした結果、図表 2-37 のような分布となった。 

これを踏まえ、正規分布とした。 

 
図表 2.2-39 pH のデータ分布とフィットのよい確率分布の設定 

データの分布 
適合度検定にもとづくフィットのよい 

確率分布の設定 

  
 
 
【亜硝酸塩】 

市販 40 製品のデータを分布フィットした結果、図表 2-38 のような分布となった。（検出限

界値以下は 0 とした）検出限界値以下の製品は 0、残りの 33 製品はガンマ分布として、離

散分布とした。 
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図表 2.2-40 亜硝酸塩のデータ分布とフィットのよい確率分布の設定 

データの分布 
適合度検定にもとづくフィットのよい 

確率分布の設定 

  
 
【乳酸塩】 

市販 37 製品のデータを分布フィットした結果、図表 2-39 のような分布になった。 

国産、海外産に分けて分布を見てみると、それぞれで分布の形が異なった。そこで、国産

を一様分布、海外産を三角分布として、双方の割合を踏まえた離散分布とした。 

 
図表 2.2-41 乳酸塩のデータ分布とフィットのよい確率分布の設定 

データの分布 
適合度検定にもとづくフィットのよい 

確率分布の設定 

  
 
【保管時間・保管温度】 

保管時間 

 小売：流通メーカの専門家意見をもとに、0.75 日、1.0 日の一様分布とした。 

 小売⇒消費：食肉加工メーカの専門家意見をもとに、0.021 日、0.042 日の一様分布と

した。 

 家庭未開封保存：検討会での議論を踏まえ、 小値 1.0 日、 確値 7.0 日、 大値 60.0

日の三角分布とした。 

 家庭開封保存：検討会での議論の結果、生ハムの場合、長期間開封保存することは稀

であり、ほとんどが開封してから短時間（1 日以内）で食すると考えられるため、0

日と 0 日-7 日の一様分布をそれぞれ半々の割合とした離散分布とした。 

 
 



 

74 
 

保管温度 

 小売：流通メーカの専門家意見をもとに、0℃、4℃の一様分布とした。 

 小売⇒消費：常温、環境温度とする専門家意見であったため、東京都大手町の 暖月

寒月の平均気温（6℃、27℃）の一様分布とした。 

 家庭未開封保存：検討会での議論を踏まえ、Tom Ross のデータを用いることとした。 

 家庭開封保存：検討会での議論を踏まえ、Tom Ross のデータを用いることとした。 

 
【菌数】 

リステリア 

 岡田（研究代表者五十君）（2007,2008）、北爪（2002）の定量データから平均値を算

出し、指数分布とした。 

 
図表 2.2-42 リステリア菌数のフィットのよい確率分布の設定 

適合度検定にもとづくフィットのよい 

確率分布の設定 

 
 
乳酸菌 

 市販 34 製品のデータを分布フィットした結果、図表 2-41 のような分布となった。 

 検出限界値以下は、検出限界値以下（＞300CFU/g は、150CFU/g として計算した。 

 検出限界値とそれ以外に分けて離散分布を取ることとした。検出限界値を除いたデー

タについては、図表 2-41 下の分布を参考に 2.47, 2.47, 9 の三角分布とした。 

 
図表 2.2-43 乳酸菌のデータ分布とフィットのよい確率分布の設定 

データの分布 
適合度検定にもとづくフィットのよい 

確率分布の設定 
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【喫食量・汚染率】 

 摂食量は、食肉事業者の専門家意見を踏まえ、 小値 7.9g、 尤値 33.0g、 大値 82.6g

の PERT 分布とした。 

 汚染率は、LM 菌数定量データ（国内流通食品汚染実態調査結果まとめ）から生ハム

の検体を整理し、検体数に対する陽性の割合からベータ分布とした。 

 

(c） パラメータの入力結果 

(b）で整理したパラメータを入力し、生ハムについて、1 食あたりの発症確率を算出した。 

さらに、食品安全委員会の試算例で用いられているデータとリスク評価モデルによる計算結

果を踏まえて、年間発症者数も試算した。結果は下表に示すとおりとなった。 

 
図表 2.2-44 生ハムにおける 1 食あたりの摂取菌数の発症確率・年間発症者数 

1 食あたりの摂取菌数での発症確率 年間の発症者数 

5.60×10-13 0.078 人 

 
※シミュレーション条件： 

・仕様ソフト：Palisade ＠Risk5.7 Japanese ver. 

・サンプリング方法：Latin hypercube 

・試行回数：1 万回 

※年間発症者数＝1 食あたりの摂取菌数での発症確率×年間総食数（年間喫食回数/人・年

×人口）、年間総食数＝1,095 食×1.28×108 人 

 
 



 

76 
 

②チーズ 

チーズは、非加熱食肉製品と比べると、リステリアの増殖速度やその他の菌が与える影響

が大きく異なると考えられる。また、チーズは、原料や製法の違い（殺菌乳／未殺菌乳、包

装後の加熱殺菌の有無、タイプの違い、pH の変化等）が大きく、製品群を絞り込まないと

適用が困難である。国産のナチュラルチーズは殺菌乳を原料としており、一部の製品は、包

装後にも加熱殺菌をしていることから、リスクは限りなく低いと考えられる。 

上記をふまえ、検討会で検討した結果、チーズに対しては、Tom Ross のモデルを用いず、

輸入チーズを評価対象として、輸入チーズの中でも特にリスクの高い白カビチーズを対象と

した簡易計算モデルを検討した。 
 

(a） モデルの適用可能性 

Tom Ross のモデルは非加熱食肉製品を対象としているため、乳酸菌や乳酸塩、亜硝酸塩

の影響も考慮しているが、チーズの場合はこれらの影響は不明。また、チーズ中のリステリ

アの増殖速度は、非加熱食肉製品のものとは異なる。 

そこで、チーズのモデルは乳酸菌を考慮しないものとし、増殖速度は Back et al. （1993）

のカマンベールチーズのデータを用いて時間と温度のみを考慮したモデルとした。（pH や

水分活性、乳酸塩、亜硝酸塩は考慮しない）また、把握可能なチーズ中のリステリア菌数は、

市販品を測定した結果であるため、小売以降を評価対象とした。 

 
図表 2.2-45 チーズのモデル概要 

（※乳酸菌を考慮しない保管時間と保管温度による単純増殖モデルを作成） 

リステリアの発症確率

食品の摂取量

各工程の温度

各工程の時間

リステリア
初期菌量

①Retail（小売）①Retail（小売）

②Retail - Consumer（小売⇒消費者）②Retail - Consumer（小売⇒消費者）

③Consumer (Pkg unopen)（家庭未開封保存）③Consumer (Pkg unopen)（家庭未開封保存）

④Consumer (Pkg open)（家庭開封保存）④Consumer (Pkg open)（家庭開封保存）

リステリア発症確率の計算リステリア発症確率の計算
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(b） 入力するパラメータの検討 

日本の実態データを用いて、各パラメータの確率分布の当てはめを検討した。 

 
【保管時間・保管温度】 

保管時間 

 小売：流通メーカの専門家意見をもとに、 小値 0 日、 大値 7 日の一様分布とした。 

 小売→消費者：生ハムに関するメーカの専門家意見、検討会での議論を踏まえ、 小

値 0.021 日、 大値 0.042 日の一様分布とした。 

 家庭未開封保存：流通メーカの専門家意見及び検討会での議論を踏まえ、 小値 0 日、

大値 14 日の一様分布とした。 

 家庭開封保存：流通メーカの専門家意見及び検討会での議論を踏まえ、 小値 0 日、

大値 7 日の一様分布とした。 

 
保管温度 

 小売：流通メーカの専門家意見をもとに、 小値 0℃、 大値 10℃の一様分布とした。 

 小売→消費者：常温、環境温度とする専門家意見であったため、東京都大手町の 暖

月 寒月の平均気温（ 小値 6℃、 大値 27℃）の一様分布とした。 

 家庭未開封保存：検討会での議論を踏まえ、Tom Ross のデータを用いることとした。 

 家庭開封保存：検討会での議論を踏まえ、Tom Ross のデータを用いることとした。 

 
【菌数】 

 0.04-0.1cfu/g 一様分布、10-100cfu/g 一様分布の複合分布（米国のデータ(2003)を利

用） 

 10-100cfu/g 一様分布、100-1,000cfu/g 一様分布の離散分布（ドイツのソフトタイプチ

ーズ（Weichkäse）データ(2010)を使用） 

 
【喫食量・汚染率】 

 喫食量： 小値 20g、 尤値 20g、 大値 100g の PERT 分布（専門家意見） 

 汚染率：Food Protection の米国のデータ（①）、ドイツのデータ（②）のデータに基

づいた一様分布 
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(c） パラメータの入力結果 

米国の菌数データとドイツの菌数データを用いて、年間発症者数を算出した結果、それぞ

れ 0.0066 人と 2.99 人という結果になった。 

そこで、高い値の出たドイツの菌数データについて、菌数と汚染率がどの程度発症者数に

影響するかを把握するため、感度解析を行った。具体的には、②a では菌数の分布を②に比

べて低いレベル（10－100（cfu/g））のみとして計算を行い、②b～②ｄでは、②a の菌数で、

汚染率を変えた場合を計算した。 

その結果、②a で菌数を低いレベルに設定しても、発症者数にさほど影響はなかったが、

汚染率を変えると発症者数もある程度変化することが分かった。 
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図表 2.2-46 チーズにおける 1 食あたりの摂取菌数の発症確率・年間発症者数 

No. 論文 用いた値 分布の設定 
1 食あたりの摂取菌数の

発症確率 
年間発症者数（人） 

ケース① Gombas et al 2003 Journal of 
Food Protection, 66, 559-569. 
米国カリフォルニア州＆メリー

ランド州 

検体数：1,347、うち陽性 14 

菌数： 

12 検体：0.04－0.1（cfu/g） 

2 検体：10－100（cfu/g） 

0.04-0.1cfu/g 一様分布、

10-100cfu/g一様分布の複合

分布 

 

4.77×10-14 

 
0.0066 

 

ケース② Erreger von Zoonosen in 
Deutschland im Jahr 2010 
 ドイツ 

 

検体数：729、うち陽性 22 

菌数： 

18 検体：10－100（cfu/g） 

4 検体：100－1000（cfu/g） 

10-100cfu/g 一 様 分 布 、

100-1,000cfu/g 一様分布の

複合分布 

 

2.14×10-11 2.99 

ケース 

②a 

感度解析ケース１ ケース②のうち、 

検体数：725、うち陽性 18 

菌数：10-100（cfu/g）として計算

10-100cfu/g の一様分布 

 1.77×10-11 2.49 

ケース 

②b 

感度解析ケース２ 汚染率を 

ケース②a の半分 として計算 

②-2a と同様 
9.34×10-12 1.30 

ケース 

②c 

感度解析ケース３ 汚染率を 

ケース②a の 1/4 として計算 

②-2a と同様 
5.13×10-12 0.72 

ケース 

②d 

感度解析ケース４ 汚染率を 

ケース②a の 1/8 として計算 

②-2a と同様 
3.03×10-12 0.42 

※年間発症者数＝1 食あたりの摂取菌数での発症確率×年間総食数（年間喫食回数/人・年×人口）年間総食数＝1,095 食×1.28×108 人 
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3． まとめ 

本調査では食中毒原因微生物についての食品健康影響評価を行う際に必要となる評価モ

デルを収集、分類、整理するとともに、日本においても評価モデルとして使用可能となるか、

日本のリステリア汚染実態を例として、パラメータ入力等を実施した。 

食中毒原因微生物についての食品健康影響評価を行う際に必要となる評価モデルについ

ては 36 件収集し、そのうちスプレッドシートの入手可能な 12 のモデルについて概要を整

理した。その結果、各評価モデルはリスクマネジメントクエスチョンによってモデルの構造

等が異なることが分かった。例えば Farm-to-Fork に拘らず、管理可能な製造段階からモデ

ルを作成するなど工夫がなされている例があった。わが国で活用する際には目的に適ったモ

デルを選択する必要がある。 

既存の評価モデルで公表されているスプレッドシートは入手しただけで即座に活用が難

しいことが分かった。例えばスプレッドシートが VBA で実装されている場合には計算ロジ

ックが把握できず、過程を再現することができなかった。既存のモデルを活用するためには、

過程が再現できる形式のスプレッドシートを利用する必要がある。 

日本のリステリア汚染実態を例としたパラメータ入力等を実施する対象としてTom Ross

のモデルを選定し、検討会での指摘を踏まえ、適切にモデル構築を行った。生ハムについて

は Tom Ross のモデルを修正したモデルを作成し、チーズについては乳酸菌を考慮しない保

管時間と保管温度による単純増殖モデルを作成して、それぞれ、１食あたりの摂取菌数の発

症確率をシミュレーションすることができた。また、生ハムの場合、提供されたデータの範

囲では市販後の増殖は非常に限られていることが判明した。 

モデルによるシミュレーションの結果、リステリアの発症リスクは、初期菌数のデータソ

ースにより発症確率が大きく異なることが示唆された。増殖可能な食品では、初期菌数のレ

ベルコントロールはそれほど効いてこないことが示唆された。ただし、今回のシミュレーシ

ョンは生ハムとチーズ（白カビタイプ）に限定されたことから、より詳細な検討を行うため

には、これらの結果の追試とともにリステリア発症リスクの高い他の食品群についてもシミ

ュレーションを検討することが望ましい。 

定量的なリスク評価モデルのわが国への利用可能性について検討した。利用可能性は、リ

スクマネジメント・クエスチョンによって異なるが、現状のリスクの大きさや、プロセス上

のリスクの所在の把握を目的とした場合には、入力データを詳細に収集することができれば、

製品群の単位で評価できる可能性が示唆された。感度分析もできるため、リスクコントロー

ルの効果の検討にも活用できるものと考えられるが、必要に応じて、製品特性と微生物の増

殖特性等を十分に踏まえたモデルの修正を行わなければならない。 

 
 


