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Resumen. Los requerimientos actuales de calidad y seguridad microbiana en los alimentos sólo pueden ser 
satisfechos a través de una descripción detallada del comportamiento de los microorganismos patógenos 
durante el ciclo de vida del producto. La microbiología predictiva es clave en este aspecto, ya que describe por 
medio de modelos matemáticos la evolución de la población microbiana bajo diferentes condiciones 
ambientales. En esta contribución se presentan los modelos matemáticos más utilizados actualmente para la 
descripción de crecimiento microbiano. 
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Abstract. Current standards on food quality and microbial safety can only be fulfilled through a detailed 
description of the behaviour of the pathogen microorganism during the life cycle of the product. Predictive 
microbiology serves a key role in this aspect. This science describes through mathematical models the evolution 
of a microbial population under different environmental conditions. This contribution presents the mathematical 
models most commonly used for the description of microbial growth. 
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1.Introducción 
Los estándares actuales de seguridad y calidad 
alimentaria sólo pueden ser satisfechos a través de un 
conocimiento detallado del comportamiento de los 
microorganismos patógenos durante el ciclo de vida 
del producto. La microbiología predictiva ha 
demostrado ser clave en este aspecto. Esta rama de la 
microbiología intenta describir el comportamiento de 
un microorganismo bajo unas condiciones 
ambientales dadas a través de modelos matemáticos.  

La evaluación del riesgo microbiológico de un 
microorganismo requiere de la descripción tanto de la 
inactivación durante los tratamientos de esterilización 
aplicados en la industria, como del crecimiento 
durante la conservación. En esta contribución se 
presentan los modelos matemáticos más utilizados 
actualmente para la descripción de crecimiento 
microbiano. 

El crecimiento de un microorganismo suele ilustrarse 
a través de la curva de crecimiento, que es la 
representación del logaritmo del número de 
microorganismos con respecto al tiempo. En la Fig. 6 
se ilustra la forma sigmoidal que usualmente se 
observa para esta curva bajo condiciones constantes 
favorables para el crecimiento. 

Aunque las condiciones del medio sean favorables 
para el crecimiento, el microorganismo necesita un 
tiempo para adaptarse a ese nuevo ambiente antes de 
comenzar el crecimiento. Esta etapa se conoce como 
fase de adaptación. A continuación, la población 
microbiana entra en la denominada fase exponencial, 

caracterizada por un crecimiento exponencial con 
ratio constante ( . Este crecimiento se mantiene 
hasta que la población microbiana se estabiliza, 
deteniéndose el crecimiento. Esta nueva fase se 
denomina fase estacionaria. Por último, la población 
microbiana decae cuando se consumen todos los 
recursos del medio. Esta última fase no suele ser de 
interés para la microbiología de alimentos y se 
omitirá en esta publicación. 

 
Fig. 6: Curva de crecimiento microbiano (logaritmo del número de 

microoganismos vs. tiempo) tipo para una población bajo 
condiciones ambientales constantes. 

El método más extendido para cuantificar la duración 
de la fase de adaptación (λ) consiste en trazar una 
línea tangente a la curva de crecimiento durante la 
fase exponencial, tal y como se muestra en la Fig. 6. 
El punto en que esta línea interseca a una línea 
horizontal que corta al eje de abscisas en el valor del 
recuento inicial define el valor de λ. 
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2. Modelos de crecimiento 
microbiano 
El modelado del crecimiento microbiano se realiza 
usualmente en dos pasos. En primer lugar, la relación 
entre el tamaño de la población microbiana (N) y el 
tiempo (t) se describe a través de un modelo 
matemático (modelo primario). En un segundo paso, 
la relación entre los parámetros del modelo primario 
y las condiciones ambientales se describe a través de 
un segundo modelo matemático (modelo secundario). 

2.1 Modelos primarios 
Zwietering et al. (1990) 

El primer modelo en ganar popularidad para la 
descripción de crecimiento fue el modelo log-
logístico propuesto por Gibson et al. (1987). Debido a 
las dificultades para interpretar los parámetros de este 
modelo, Zwietering et al. (1990) lo reparametrizaron 
para darle un significado microbiológico. La función 
resultante se muestra en la ecuación (1), donde N 
indica el número de microorganismos a tiempo t y  
es el valor de N en el momento de inoculación. A, 

 y  son los parámetros del modelo.  indica la 
duración de la fase de adaptación,  representa el 
ratio de crecimiento específico durante la fase 
exponencial y A es el tamaño máximo de la población 
microbiana. 

 (1) 

Al no estar escrito en forma diferencial, este modelo 
únicamente es capaz de representar perfiles de 
temperatura isotermos. Además, es un modelo 
empírico que carece de una base mecanística. 

Baranyi y Roberts (1994) 

El modelo propuesto por Baranyi y Roberts (1994), 
descrito en la ecuación (2), es uno de los más 
extendidos para el modelado del crecimiento 
microbiano en la actualidad. Este modelo describe el 
crecimiento como una cinética de primer orden de 
ratio , que varía en función de las condiciones 
ambientales y según la fase en que se encuentre la 
población. Durante la fase exponencial este 
coeficiente es igual a , mientras que durante las 
fases de adaptación y estacionaria se reduce por 
medio de los coeficientes  y , ambos 
comprendidos entre cero y uno. 

 (2) 

En este modelo se describe la fase de adaptación 
asumiendo que existe una sustancia ficticia P(t) que 
hace de cuello de botella. El crecimiento de esta 
sustancia sigue  una cinética de Michaelis-Menten, lo 
que se ve reflejado en el parámetro  tal y como 
define la ecuación (3). 

 (3) 

La variable , sin significado 
microbiológico, caracteriza el estado fisiológico de la 
célula. Esta variable crece exponencialmente a lo 
largo del experimento con ratio ν, tal y como se 
describe en la ecuación (4). Usualmente se considera 
que  para reducir la complejidad del 
modelo. 

 (4) 

La fase estacionaria se modela a través del parámetro 
, que introduce una regulación interna de la 

población de manera que no puede exceder un valor 
determinado ( ), tal y como se muestra en la 
ecuación (5). 

 (5) 

El parámetro m define la suavidad de la transición 
entre la fase exponencial y la estacionaria. Este 
parámetro se suele considerar igual a la unidad. 

Pese a su clara intención mecanística, no existe una 
manera de determinar a priori la sustancia Q(t), de 
manera que tiene que aproximarse a partir de datos 
experimentales. Además, Alavi et al (1999) 
observaron que este parámetro no siempre se 
mantiene constante para poblaciones con idéntica 
historia de conservación. Mellefont and Ross (2003) 
dedujeron que la hipótesis de Baranyi de que el 
parámetro Q(t) sólo depende de las condiciones de 
pre-inoculación es válido solamente para incrementos 
bruscos de temperatura (no para reducciones). 

Buchanan et al. (1997) 

El modelo trilinear propuesto por Buchanan et al. 
(1997) es el modelo de crecimiento microbiano más 
sencillo. Este modelo representa las fases de 
adaptación y estacionarias como líneas horizontales. 
La fase de crecimiento exponencial se describe a 
través de una línea recta de pendiente . 

Este modelo es capaz de describir la curva de 
crecimiento de la población microbiana cuando la 
transición entre fases es súbita. Sin embargo, cuando 
esta transición es suave pierde efectividad. 

McKellar (2001) 

El modelo estocástico propuesto por McKellar (2001) 
extiende el modelo descrito en McKellar (1997). El 
modelo original divide la población (N(t)) en dos 
subpoblaciones independientes (sin intercambio de 
células entre ellas). La primera (NG(t)) no varía 
durante el proceso, es decir, no experimenta 
crecimiento. Por otro lado, la segunda subpoblación 
(G(t)) crece según la ecuación log-logística (ecuación 
(6)). 
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 (6) 

McKellar posteriormente extendió este modelo 
implementando la transferencia de de la población 
NG(t) a G(t). En el nuevo modelo, consideró que en 
el momento de inoculación todos los 
microorganismos forman parte de la población NG(t) 
(G(t=0)=0). El paso de la célula i a la población G(t) 
viene determinado por la evolución de una variable 

. Esta variable es un indicador del estado 
fisiológico de cada célula, que decrece linealmente 
según la ecuación (7). Cuando , la célula i pasa 
a formar parte de la población G(t) y crece siguiendo 
la ecuación log-logística. 

 (7) 

Uno de los principales problemas de este modelo es 
que la variable  es completamente empírica. De 
manera que la distribución de probabilidad empleada 
para sus valores iniciales es desconocida. McKellar et 
al. (2002a,b) observaron que el valor inicial del 
parámetro  no depende de las condiciones del 
medio de crecimiento, lo que supone una ventaja 
considerable con respecto al modelo de Baranyi. 

2.2 Modelos secundarios 
Modelos secundarios para el ratio máximo de 
crecimiento 

La relación entre  y las condiciones ambientales 
se intentó describir inicialmente por medio de la 
ecuación de Arrhenius (Labuza y Riboh, 1982). Sin 
embargo, esta ecuación desde el punto de vista de la 
microbiología no se sustenta en ninguna base 
mecanística y es puramente empírica. 

La tendencia actual consiste en la descripción de esta 
relación por medio de un modelo multiplicativo, en el 
que cada factor ambiental se considera 
independientemente (Rosso et al., 1995). Existen dos 
corrientes principales, que difieren en el punto en que 
se sitúa el origen de las condiciones ambientales. Los 
modelos secundarios similares al propuesto por 
Zwietering (1992) describen el ratio de crecimiento 
en función de la diferencia entre las condiciones 
ambientales actuales y las óptimas para el 
crecimiento. Por otro lado, modelos secundarios 
como el propuesto por Wijtzes et al. (1993) 
consideran la diferencia entre las condiciones 
ambientales y las condiciones teóricamente límites 
para el crecimiento. Es de destacar que estas 
condiciones límites son puramente teóricas y no 
reflejan el comportamiento real del microorganismo.  

Modelos secundarios para la duración de la fase de 
adaptación 

Inicialmente, los modelos secundarios para la 
duración de la fase de adaptación solamente 
consideraban las condiciones del medio de 
crecimiento ( ). Sin embargo, observaciones 
posteriores mostraron la necesidad de considerar las 
condiciones del medio de incubación ( ) para 
la descripción de la fase de adaptación. 

El modelo secundario para la duración de la fase de 
adaptación más básico, en el que se basan muchos de 
los actuales, es el modelo de la raíz cuadrada de 
Ratkowsky et al. (1982) (ecuación (8)). Este modelo 
solamente considera la temperatura del medio de 
crecimiento (T) y una temperatura mínima necesaria 
para el crecimiento ( ) desde el punto de vista 
teórico, de manera que las condiciones del medio de 
incubación no se tienen en cuenta. 

 (8) 

Otros autores han desarrollado modelos secundarios 
similares al de Ratkowsky para considerar la relación 
entre  otros factores ambientales como el pH, la 
concentración de NaNO2 o de NaCl. Tal y como 
mostró Robinson et al. (1998), la relación entre los 
diversos factores ambientales usualmente no es 
aditiva. Por lo tanto, las interacciones entre los 
diversos factores deben considerarse en el modelo 
secundario. 

La influencia de las condiciones de preincubación en 
la duración de la fase de adaptación fueron estudiadas 
por Augustin et al. (2000). En este trabajo se inoculó 
una población de Listeria monocytogenes en un 
ambiente favorable para el crecimiento ( ). A 
continuación, esta población se trasplantó a un nuevo 
medio aún más favorable ( ). En la Fig.  se 
representa la duración de la fase de adaptación en 

 ( ) en función del tiempo de incubación de 
la población en  ( ). 

 
Fig. 2: Influencia de la duración del tiempo de preincubación ( ) 
en el medio  en la duración de la fase de adaptación en el 

medio  ( ). 

Si la población microbiana se encontraba en la fase 
de adaptación en el momento de la inoculación 
( ), la duración de la fase de adaptación en el 
segundo medio decreció linealmente con . Cuando 
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la población se encontraba en la fase exponencial en 
el momento de la inoculación, no se observó fase de 
adaptación. En aquellas observaciones en que  es 
mayor que el tiempo en el que la población entra en 
la fase estacionaria ( ), el valor de  creció 
linealmente con . Estos resultados demuestran la 
necesidad de considerar las historia del 
microorganismo para la determinación de la duración 
de la fase de adaptación. 

5. Conclusiones 
El cumplimiento de las exigencias actuales sobre 
calidad alimentaria y seguridad microbiológica 
requieren de la descripción detallada del 
comportamiento de la población microbiana durante 
el ciclo de vida del producto. Esto incluye la 
modelización del crecimiento de los 
microorganismos patógenos durante la conservación 
del alimento. 

En esta contribución se han presentado los modelos 
primarios más utilizados actualmente para la 
descripción de crecimiento microbiano (Zwietering, 
Baranyi, Buchanan y McKellar). Además, se han 
descrito algunos modelos secundarios que relacionan 
los parámetros del primario con las condiciones 
ambientales. 
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