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摘　要：诺如病毒是全球急性胃肠炎的主要病原体之一，通过食品链传播的高传染性对公共健康构成严重威胁。诺

如病毒常通过贝类、蔬菜和水果等食品在生产、加工和消费环节传播，传统检测方法难以全面揭示其风险。微生

物定量风险评估结合数据与数学模型，系统量化病原体传播风险，为防控食源性病毒提供了科学工具。本文聚焦

诺如病毒在贝类、蔬菜和水果食品链中的传播特征，系统梳理了从产地到餐桌的污染路径及关键风险点，综述了

定量风险研究进展。贝类污染主要源于养殖水体，净化和热加工可显著降低病毒载量；蔬菜和水果污染主要来自

灌溉水及人工采摘的交叉污染，热处理和新型消杀技术能有效降低病毒载量。不同的剂量-反应模型在风险评估中

存在差异，多模型综合分析可提升准确性。未来应加强跨学科合作，利用大数据和机器学习构建多维风险评估模

型，提升预测与预警能力，为全球食品安全治理提供精准支持，推动风险管理向系统化、智能化方向发展。
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Abstract：Norovirus  is  one  of  the  primary  pathogens  causing  acute  gastroenteritis  worldwide,  and  its  highly  contagious  
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nature through the food chain poses a serious threat to public health. Norovirus is commonly transmitted through food such
as shellfish, vegetable, and fruit during production, processing, and consumption. Traditional detection methods struggle to
fully  reveal  the  associated risks.  Microbiological  quantitative  risk  assessment  combines  data  and mathematical  models  to
systematically quantify the risk of pathogen transmission, providing a scientific tool for controlling foodborne viruses. This
paper  focuses  on  the  transmission  characteristics  of  norovirus  in  the  food  chain  of  shellfish,  vegetable,  and  fruit,
systematically outlined the contamination pathways and key risk points from production to consumption, and reviews the
progress of quantitative risk research. The contamination of shellfish primarily originated from water body, and depuration
and  thermal  processing  could  significantly  reduce  the  viral  load.  The  contamination  of  vegetable  and  fruit  primarily
stemmed  from  irrigation  water  and  cross-contamination  during  manual  harvesting.  Thermal  treatment  and  novel
decontamination technologies could effectively reduce the viral load. Different dose-response models exhibited variations in
risk assessment, and a comprehensive analysis of multiple models could enhance accuracy. In the future, interdisciplinary
collaboration should be strengthened to utilize big data and machine learning to construct multidimensional risk assessment
models,  enhancing  predictive  and  early  warning  capabilities.  This  will  provide  precise  support  for  global  food  safety
governance and promote the development of risk management toward systematization and intelligence.

Key words：Norovirus；food chain；risk assessment；transmission；exposure assessment

诺如病毒（Norovirus，NoV）是造成全球急性胃

肠炎的主要病原体之一，与 18%腹泻病例有关[1]，每

年导致约 6.84亿腹泻病例和 212000例死亡，产生

42亿美元的卫生成本和 603亿美元的社会成本[2−3]。

诺如病毒易通过污染食品而带来严重危害，通常由于

泄露的污水通过渗透或径流等方式污染灌溉水、养

殖水或饮用水源进入食品链，食源性诺如病毒感染已

成为全球广泛关注的公共卫生问题。含有诺如病毒

污染的食品会使人感染诺如病毒，病毒随患者呕吐物

及排泄物散播环境中，引起疫情暴发。同时，病毒以

人传人等方式进行二次传播，进一步加剧暴发规模。

在诺如病毒暴发中，食源性因素最为常见，在食品加

工、储存、运输过程中进行病毒传染，通常与贝类、

蔬菜、莓果类相关[4−5]。作者团队长期致力于食品中

病毒危害特征与防控技术研究，前期发现我国贝类等

食品中诺如病毒污染普遍存在，未来迫切需要加强病

毒在食品传播链中的风险评估工作[6−8]。

微生物定量风险评估（Quantitative  Microbio-
logical Risk Assessment，QMRA）将信息和数据与数

学模型相结合，描述病原微生物向人类的传播，量化

病原微生物对人类的风险。根据国际食品法典委员

会的标准，风险评估包括四个步骤：危害识别、暴露

评估、危害特征和风险分析[9]。在危害监测过程中，

多数只停留在对病原微生物的定性或定量的检测，仅

对危害进行识别，并未结合人群的暴露特征及病原微

生物的危害特征。在风险评估中，需要使用不同的数

学模型去评估病原微生物在食品链中的传播风险并

定量对人体的危害。基于定量风险评估模型，通过观

察变量间的相互关系，对食品生产或流通的不同环节

提供科学的指导[10−11]。QMRA可用于制定质量控制

体系和设定食品安全目标两方面[12]。

近年来，诺如病毒在食源性传播链中风险评估

研究已成为预防病毒暴发的重要热点，因此本文基

于 QMRA对诺如病毒在食品链污染中模型研究和

全球风险评估现状进行综述，以期提升食品产业中病

毒污染防控能力。

 1　食品链中诺如病毒传播特征与暴露风险
在食品链中，从初始生产到最终食用的过程中

存在多种因素会影响病原体数量或活性。这些因素

可能是病原体自身的生长与衰亡，也可能是外来的污

染或外界环境影响因素等，从而导致消费者最终暴露

的病原体水平有所改变。而病毒与细菌等病原体不

一样，在食品中一般不具有生长能力，主要依靠外界

的污染和消除方式。

食源性诺如病毒具有高传染性，易在人群中引

发广泛暴发。流行病学研究表明，贝类、蔬菜和水果

是食源性诺如病毒疫情暴发的主要食品载体，在食源

性疾病暴发事件中占比显著[4,13−14]。这些食品在“从

种养殖到消费”的全链条中面临多重病毒污染和传播

风险。本文以贝类、蔬菜和水果为研究对象，介绍

贝类、蔬菜和水果食品链在暴露评估中的不同影响

因素。

 1.1　贝类食品链

在贝类从生长、收获到最终食用的食品链中，初

始病毒载量与水体病毒浓度密切相关。收获后，贝类

脱离水体，失去主要病毒来源，其体内病毒载量因自

身失活或环境因素影响逐渐衰减。然而，由于初始病

毒载量较高且受多种因素影响，病毒在食品链传播过

程中存在较大不确定性，图 1a显示了诺如病毒在贝

类中的传播路径。

在贝类食品链中，污染主要源于养殖水环境中

的持续存在的病毒。贝类通过滤食作用，利用鳃过滤

大量水中有机碎屑进食，这一过程会同时富集水环境

中的微小颗粒。当养殖水体受到病毒污染，病毒经鳃

进入贝类体内，在其中蓄积并稳定存在。因此，养殖

水体的污染程度直接影响贝类传播病毒的风险。污

染排入水域后，病毒浓度会受水体动力学过程影响而

逐渐稀释。河流流量、潮汐幅度和高水位持续时间

是调控病毒扩散的关键环境参数[15]。通过建模关联

水体动力学与病毒稀释，可划分缓解区与安全区，有
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效指导贝类安全生产，降低污染风险[16–17]。同时，环

境因子也能作为牡蛎疫情暴发的预测因子，指导牡蛎

召回或养殖区关闭管理[18]。值得注意的是，环境因素

不仅直接影响牡蛎的生长状况，还会通过食物链途径

对人体健康产生间接影响。Pouillot等[19] 开发的风

险评估模型系统性地纳入了风、降雨量、太阳辐射、

潮汐变化等 49个环境变量，定量结果显示，污水中

病毒初始浓度的敏感性显著高于其他环境参数。这

一发现具有重要的实践意义，表明相较于难以调控的

自然环境因素，加强污水排放管理等人为干预措施能

够更有效地降低食源性感染风险。

贝类从养殖到销售过程中，净化或中继处理可

部分去除体内病毒，效果受时间、水温、盐度等因素

影响。病毒载量分为易净化的稀释病毒和难以去

除的非稀释病毒。Rupnik等[20] 研究表明，温度高于

11 ℃ 时，诺如病毒 GII的去除效率显著高于 7~9 ℃。

Le等[21] 也同样发现，温暖的海水更有利于诺如病毒

的净化，18 ℃（24 d GI+GII下降 1个 log10）比在 8 ℃
下（41 d GI+GII下降 1个 log10）净化效率更高，凸显

温度对净化时间的显著影响。此外，盐度和病毒基因

群也显著影响牡蛎净化效率。当盐度接近养殖区时，

净化效果更佳；而在相同温度下，GII基因群净化效

率高于 GI[22]。

运输过程中，病毒衰减与温度和时间密切相关，

可以通过预测模型评估在运输过程中的变化。

Yoo等 [23] 以鼠诺如病毒替代人类诺如病毒，采用

Baranyi模型拟合病毒滴度，构建了预测牡蛎中诺如

病毒变化的模型。尽管该研究首次探讨了诺如病毒

衰减预测，但因病毒动力学复杂且具有宿主依赖性，

Baranyi模型依旧存在局限性。

尽管牡蛎等贝类常作为生食消费，但对于受污

染的贝类，热加工作为终端环节仍是控制诺如病毒风

险的关键手段。我国消费者贝类的烹饪方式以热加

工为主，煮、蒸、烤和炸是烹饪牡蛎的常见热加工技

术，可以杀灭在净化过程中残留病毒，在充分加热后

使病毒降低到安全水平，但灭活效果受加热温度、时

间和食品基质等多方面的影响。Kim等[24] 研究显示，

感染 GII.4的牡蛎在 85 ℃ 下加热 10 min，感染性

颗粒减少超 1个 log10；100 ℃ 下加热 15或 20 min，
清除率达 99%（下降 2个 log10）。在贻贝中，GII.4在

80 ℃ 下 10 min减少 1个 log10，90 ℃ 下 20 min减

少超 2个 log10
[25]。在不同贝类中，GII.4呈现相似的

热灭活效果。此外，在这两项研究中都观察到一个相

同的趋势——延长时间或提高温度都可以增强热灭

活效果，但在一定的时间-温度下，升高温度比延长时

间的灭活效果更好。这表明温度对诺如病毒的灭活
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图 1    诺如病毒在食品链中传播及其危害风险点分布

Fig.1    Norovirus transmission in the food chain and its hazardous risk point distribution
注：a、b和 c链分别表示贝类、蔬菜和水果。①和㉑分别表示：污水中诺如病毒浓度和食品从业者；②~⑪分别表示风、降雨、太
阳辐射、潮汐、养殖水温、净化时间、净化温度、运输、生食和餐饮加工；⑫~⑰分别表示：灌溉、农药喷洒、人工采摘、运输和工
业加工、生鲜和餐饮加工；⑱~⑳分别表示机械采摘、生鲜和食品工业产品；实线表示病毒顺食物链的逐级传递，虚线表示病毒进
行反向污染。
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效应强于热处理时间。

以上结果是基于病毒与贝类消化腺直接混合而

得出的结果，虽然这些都呈现出相似的热灭活效果，

但是都忽略了热量在贝类肉体中的传递。如果忽视

了烹饪方式对热传递的影响，容易因烹饪不充分而带

来的感染风险[26]。有研究指出，对于青口而言，至少

在沸水中浸泡 3 min才足够将热充分传递到内部进

行有效的灭活[27]。虽然目前多项研究利用诺如病毒

及其替代病毒来研究诺如病毒在贝类中的热灭活效

应，但目前尚无推荐使用的贝类-诺如病毒热灭活温

度-时间组合。为了防止食用牡蛎导致细菌和病毒性

食源性疾病，加拿大不列颠哥伦比亚省疾病控制中心

制定了将贝类到 90 ℃ 内部温度 90 s的指南[28]。综

合热传递及高温持续时间，像青口和牡蛎这类较大的

贝类而言，理论上至少需 4.5 min才能达到相对安全

水平。

 1.2　蔬菜食品链

在蔬菜从种植、采摘到加工食用的食品链中，各

环节均可能受到诺如病毒污染。如图 1b所示，蔬菜

中诺如病毒的传播途径主要包括内化病毒污染和外

在表面污染。除了种植过程中内化的病毒外，蔬菜可

食用部分的表面易受外部污染。因此，蔬菜食品链

中的污染可分为内源性病毒内化和外源性病毒污染

两类。

污染的灌溉水对农作物及人体健康构成严重威

胁，其危害程度取决于水源及灌溉方式。诺如病毒在

河水中高度稳定，感染活性可维持至少三周，使用受

污染河水灌溉农作物将面临持续的感染风险[29]。受

污染蔬菜对人体的威胁在于，病毒污染蔬菜后仍具有

稳定的存活能力，维持感染活性。Wu等[30] 通过鼠

诺如病毒和杜兰病毒污染的灌溉水喷洒绿叶蔬菜表

面，发现病毒在蔬菜表面可保持 10~15 d的感染活

性。此外，使用含人源诺如病毒或其替代病毒的培养

液进行水培生菜种植时，病毒可通过根部内化并扩散

至叶片和芽部，内化的 GII.4型病毒颗粒在植物组织

中至少存活 14 d[31]。除灌溉水和培养液外，诺如病毒

还可能通过配制农药污染蔬菜。Verhaelen等[32] 发

现人诺如病毒和鼠诺如病毒在稀释的杀虫剂中具有

持久性，化学农药并不能影响病毒稳定性。这表明稀

释的农药也可能是农产品中传染性诺如病毒的来源。

采摘和加工过程的交叉污染是新鲜食品中主要

的污染来源。Bouwknegt等[33] 针对欧洲新鲜农产品

供应链开发了风险评估模型。结果显示，在生菜生产

链中，采摘者手部对诺如病毒污染的贡献远超灌溉

水。在人工采摘中，若无卫生措施，采摘者手部污染

的诺如病毒会直接转移至蔬菜表面，并因病毒与蔬菜

表面的结合而吸附，与喷洒灌溉的表面污染类似，只

是污染途径不同。采摘中的交叉污染作为收获后污

染的起点，采取手部卫生措施对降低后续污染至关重

要。同样的，在食品工业生产链中，食品处理人员手

部卫生影响消费者健康。Stals等[34] 针对三明治制

作中食品处理人员的诺如病毒脱落及生菜污染进行

建模，评估了不同干预措施的效果。在最坏情景下

（不戴手套、不消毒手部及表面、上厕所后不洗手），

处理人员手上平均存在 81±37个病毒颗粒。尽管单

项干预措施可降低病毒数量，但仍高于 18个颗粒的

ID50 感染剂量。只有综合采取所有干预措施，病毒

数量才能降至 4.4±0.7的相对安全范围。尽管佩戴

和更换手套、上厕所后洗手、手部及表面消毒等措施

均有助于降低公共卫生风险，但只有多项措施协同作

用，才能显著降低污染风险至可接受水平。此外，交

叉污染还涉及食品与器具表面、以及手与器具间的

接触。诺如病毒 GII.4从手套到不锈钢表面的转移

率较低（0.2%±0.2%），但从食品到不锈钢表面的转移

率较高，以生菜为供体时最高可达 80%[35]。在工业

生产中，食品与设备间的反复接触可能将病毒传播至

更多食品。

与贝类一样，绿叶蔬菜在食用前可通过热加工

处理降低诺如病毒污染水平。当在 95 ℃ 下焯水

2.5 min，绿叶蔬菜中的肠道病毒滴度立即显著降低，

其中薄荷的诺如病毒滴度降低幅度最大（3个对数值

以上），但在 75 ℃ 下焯水 2.5 min其病毒滴度下降

仅 1~2个 log10 值左右[36]。此外，在蔬菜中不同诺如

病毒基因群受热处理的影响也不同，GI的耐热性显

著高于 GII[36]。

 1.3　水果食品链

水果与蔬菜都属于新鲜农产品，与蔬菜不同的

是，水果可以采用机械采摘且常经过冷冻加工成冻品

或热加工成果泥等进一步处理（图 1c）。与诺如病毒

疫情相关的水果主要是覆盆子和草莓，多项研究以覆

盆子或草莓为对象，探讨新鲜农产品的污染暴露。

Jacxsens等[37] 开发了诺如病毒在覆盆子生产链上的

暴露模型，模型显示，从收获前、收获到进一步加工

的病毒污染主要源于灌溉水、稀释农药和采摘者脱

落，而最终污染结果主要由采摘者的交叉污染驱动。

此结果与蔬菜食品链相似，再次凸显采摘过程中手部

交叉污染的重要性。采用机械化采摘作业可有效规

避人为污染因素，显著降低初始污染风险。然而注意

的是，机械采收后往往仍需进行人工分拣工序，该环

节存在二次引入交叉污染的潜在风险。Bouwknegt
等[33] 对机械采摘的覆盆子生产链评估发现，机械采

收后无论是否经过人工挑选，平均浓度并没有显著差

异，但人工挑选后的污染浓度波动很大，具有较大的

变异性。尽管水果表面病毒浓度较低，其感染风险仍

不可忽视。由于诺如病毒稳定性高且感染剂量低，

即使低水平污染也可能引发感染。覆盆子等水果的

感染与其低污染水平但高传染性的诺如病毒密切

相关[38]。

因此，预防浆果病毒污染的核心策略应聚焦于

种植和收获过程中的卫生条件，但额外的处理措施，
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如食用前微波加热冷冻浆果，同样有助于提升食品

安全[24]。Bartsch等[39] 的研究表明，在 80 ℃ 下加热

8 s，浆果中替代病毒和人诺如病毒分别下降超 7个

对数和 3.5个对数。对于低污染水平的水果，此降幅

足以确保安全。此外，一种名为蒸汽超声（结合蒸汽

与超声波）的新型消杀技术被报道用于软水果表面

净化。在 95 ℃ 下，鼠诺如病毒和甲肝病毒在覆盆子

表面分别仅需 1.6~1.7 s和 3.2~4.7 s即可下降 1个

log10，经 4 s处理后，覆盆子仍能保持 7 d的自然质

地和新鲜外观[40]。这项技术不仅显著提升食品安全，

还有助于水果保鲜。

 2　诺如病毒危害特征
病原的危害特征主要通过剂量-反应模型（Dose-

Response Model，DRM）体现，它是定量风险评估过

程中最关键的步骤之一，能够将病原暴露量转化为感

染或患病概率，反映着剂量和结果之间的数学特征。

DRM基于 Teunis等[41] 提出的单击命中模型（one-
hit model），该模型假设微生物病原体需突破人体多

重免疫屏障，至少一个病原颗粒存活并附着于肠道引

发破坏性活动，并证明 Beta-Poisson分布模型能有效

描述志愿者实验结果，通过超几何函数进行近似表

征。随着 DRM研究的深入，诺如病毒的剂量-反应

模型不断得到补充和完善。根据不同假设条件或参

数类型，提出了多种剂量-反应模型，这也成为选择特

定模型的重要依据。

Pinf(D;α,β) = 1−1 F1(α,α+β,−D)

式中，1F1 表示第一类超几何函数；α 和 β 描述宿

主易感性参数 r分布的形状；D表示病原体的剂量，

拷贝。

目前诺如病毒 DRM研究的假设差异主要围绕

着两点：病毒的聚集状态和易感者的分布[42]。根据不

同的假设会推导出不同的模型和参数，一些常见的感

染 DRM总结在表 1所示。于病原体而言，由于微生

物悬浮在水中可以聚集成不同大小的聚集体，病毒受

离子强度、pH和蛋白包膜性质影响，在悬浮液中更

易以聚集体形式存在。聚集体会低估实际病毒粒子

数量，且不同聚集体包含的病毒数差异可能导致风

险评估中出现较大误差。因此，引入病毒聚集参数

a值描述聚集病毒粒子的对数级数分布（log-series
distribution），以减少误差，a值通常在 0~0.997范围

内[43]。于宿主而言，人群的先天易感性和诺如病毒感

染后的获得性免疫等情况很复杂。根据 FUT2 基因

表达，人群可分为分泌阳性（Se+）和分泌阴性（Se-）两
类。然而，部分 Se+群体可能存在异质性，部分个体

可能因获得性免疫或其他因素表现出低易感性或免

疫现象，即使病毒结合受体，宿主免疫系统仍可阻断

感染。因此，引入免疫参数表征 Se+人群中表现出的

免疫现象。

Teunis基于单击命中模型拟合出了第一个诺如

病毒的精确贝塔-泊松模型，在1F1 函数中考虑宿主易

感性 r的异质性，并采用 α 和 β 描述 r的分布。在

此基础上，进一步引入病毒聚集状态，提出含聚集

参数 a的聚集精确贝塔-泊松模型。与 Teunis不同，

Thebault等[47] 采用泊松-gamma混合分布模型拟合

五次牡蛎源诺如病毒疫情数据，计算出不同基因型的

感染力（GI=0.29，GII=0.4），与 Teunis志愿者实验结

果（0.5）相近。尽管不同疫情暴发信息的不确定性极

大，但不应低估疫情数据在确定传染性方面的重要

性，疫情信息可以作为 DRM建立的重要数据补充。

Messener的分数泊松（Fraction Poisson，FP）模型将

人群描述为完全易感（r=1）或完全免疫（r=0），用一个

参数 P（即完全免疫人群比例）代替两个参数的

Beta分布，并通过分析更多、更广泛的数据集，重新

评估出病毒的平均聚集大小 μa，较 Teunis的聚集水

平（μ=400）更高。在这里，Schmidt模型是一个带免

疫的精确贝塔-泊松模型（2F1i），考虑了人群的免疫状

态与易感人群的异质性，但由于对数据的要求极高，

往往在现实处理中将 a近似为 0，2F1 退化成1F1 处
理，未能可靠地同时对病毒聚集状态与人群免疫进行

讨论。
 

表 1    常用的剂量-反应模型（感染）

Table 1    Commonly used dose-response models (infection)

非聚集状态 聚集状态（参数a或μa表示） 参考文献

全体人群的易感特征（以α和β为参数的β-分布表示）

= 1−1 F1(α,α+β,−dose)
（α=0.04，β=0.055）

= 1−2F1

(
α,

dose · (1− a)
a

,α+β,− a
1− a

)
（α=0.04，β=0.055，a=0.9997）

Teunis等[43]

= 1− exp{lnΓ(α+β)− lnΓ(α+β+dose）+ lnΓ(α+dose)− lnΓ(α)}
（α和β取决于基因型和人群特征）

Thebault等[44]

部分人群的免疫保护特征（分别以φ和P表征）

= (1−P) ·
(
1− e−

dose
µa

)
（P=0.278，μa=1106）

Messener等[45]

= (1−φ) ·
[(

1− θ ·2 F1

(
β,

dose(1−a)
a

;α+β; a
))]

θ = e
dose(1−a)×ln(1−a)

a

φ = 0.2754，（ α=2.91，β=2734，a→0）

Schmidt等[46]
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目前没有公认的最优模型，建议采用多个模型

共同使用来解释不确定性。Van等[48] 分别采用两

个聚集和两个非聚集模型来计算地表水中暴露的

预测值，其中 Teunis的1F1 分解模型预测值显著高

于 Schmidt、Messener和聚合型的 Teunis 2F1 模型。

Pouillot等 [19] 则采用了五个模型预测牡蛎的食用

风险。预测结果中 Teunis（1F1 和2F1）、Messner和

Thebault的预测结果数量级相同，但 Schmidt的聚集

且带免疫参数的精确贝塔-泊松模型（aggregated

2F1i）预测值远小于其他模型结果。本团队前期使

用 Teunis（1F1 和2F1）、Messner和 Schmidt（2F1i）四

个模型分析贝类感染风险的不确定性时也得出了相

似的结论：暴露水平在低于 1000拷贝时 Teunis的

1F1 模型结果远高于其他，当剂量超过 1000拷贝后

Teunis的两个模型结果相近而 Messner和 Schimidt

（2F1i）的结果相近，并在靠近 107 拷贝时感染概率均

达到 0.7左右的饱和值[49]。在食品安全评估中，针对

水果和蔬菜等低暴露水平的食品风险分析，若仅依赖

单一 DRM的评估结果，可能会引入显著的不确定

性，特别是 Teunis的1F1 模型可能会有夸大可能的风

险。为有效降低这种不确定性对评估结果的影响，建

议采用多模型综合分析的方法。在选择使用模型前

需要进行仔细考虑并对结果的不确定性进行解释，

DRM的选择本身对风险评估结果的影响程度，可能

超过病原体浓度与风险之间的相关性[50]。在快速风

险评估应用中，Messner提出的分数泊松模型因其公

式简洁，同时整合了病毒聚集参数和人群免疫状态等

关键因素，成为快速评估场景下的优选模型。

 3　食源性诺如病毒风险水平现状
目前，全球开展食品链中诺如病毒定量风险评

估应用，重点围绕贝类、蔬菜和水果。诺如病毒的感

染风险受到多种因素的综合影响，其中消费者层面的

消费习惯差异构成了关键因素之一。由于文化差异，

国内外饮食习惯与食品处理习惯存在不同，直接影响

诺如病毒感染的风险水平。在中国，贝类（如牡蛎、

贻贝）是传统饮食的重要组成部分，尤其在沿海地

区。许多消费者偏好生食或轻微烹煮贝类，然而这可

能因受污染水域的贝类而增加了诺如病毒感染风

险。相比之下，西方国家对贝类的监测与处理标准更

为严格。在英国和欧盟，为了确保贝类在采收前处于

相对安全的水域中，贝类养殖水域会基于粪便指示菌

（如大肠杆菌）的水平进行分类，同时西方国家也提出

了 90 ℃-90 s处理的安全指南[51]。尽管西方国家也

存在生食或半熟贝类的消费习惯，但严密的监管和较

高的公众卫生意识有助于降低感染风险。蔬菜和水

果是西方国家诺如病毒疫情暴发的主要媒介，生食

（如汉堡、沙拉等加工食品）是疫情暴发的重要原因

之一，这与其饮食文化密切相关。然而，在中国，家庭

烹饪通常会对蔬菜进行热处理，可以有效降低污染风

险。此外，浆果类水果在西方是诺如病毒传播的常见

来源，但在中国的消费比例较低，进一步降低了相关

暴露风险。这些饮食习惯与食品处理方式的差异，凸

显了诺如病毒风险特征在全球范围内的多样性。以

下介绍国内外食品链中诺如病毒风险评估研究的应

用及水平现状，全球贝类、蔬菜和水果中诺如病毒的

风险水平现状如表 2所示。

 3.1　贝类

贝类污染始于养殖阶段，病毒沿食品链逐级传

递，受多种因素影响，最终通过不同途径暴露于消费

者，带来潜在健康风险。在美国和加拿大联合风险评

估中，评估场景覆盖从污水厂到养殖区再到消费食用

全过程，估算每年因生食受污水污染的贝类而发病的

人数。但预测结果与临床数据相比，预测值略低于实

际发生的数据，这可能是由于预测模型无法考虑特殊

事件所导致的[19]。单向的静态模型可能无法捕捉此

类特殊事件，相比之下，具有反馈功能的动态模型能

更好地描述二次传播带来的风险。近年来，越来越多

研究聚焦于病毒的感染活性，强调只有具备感染活性

的病毒才具有传染力，以活性病毒数量评估感染风险

才更具真实性。Ueki等[52] 通过 F-RNA噬菌体的感

染性比例估算牡蛎中具有传染性的诺如病毒数量，在

纳入感染比率后的 DALYpppy（每人每年残疾调整
 

表 2    贝类、蔬菜和水果的诺如病毒风险评估水平现状

Table 2    Current status of Norovirus risk assessment levels in shellfish, vegetable and fruit

食品种类 国家/地区 加工类型 剂量-反应模型 风险水平 参考文献

贝类

牡蛎 美国 生食 FP 60255例患病/年 [19]
牡蛎 加拿大 生食 FP 6860例患病/年 [19]
牡蛎 日本 生食 FP 1.13×10−3 DALYpppy [52]
牡蛎 中国山东 热加工 幂函数模型a 患病率8.45×10−7 [53]
牡蛎 中国杭州 热加工 FP 感染率9.7×10−3（GI）和1.02×10−2（GII） [54]

蔬菜
生菜 西班牙 生食 1F1 感染率3.90 × 10−2和1.11 × 10−3 [55]
生菜 荷兰 生食 1F1 感染率3×10−4 [33]

水果

草莓 美国 冷冻 幂函数模型a 2例患病/次 [57]
草莓 中国 冷冻 幂函数模型a 患病率9.6×10−4 [58]
草莓 中国 生食 幂函数模型a 患病率1.21×10−4 [58]

注：a：幂函数模型指的是Miranda等[57]简化的贝塔-泊松模型，采用幂函数形式表达。
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生命年，Disability Adjusted Life Year per person per
year）值相较于直接的拷贝数结果相比显著降低，从

而避免不必要的风险放大，在风险评估中具有更科学

的指导意义。

与国外研究相比，国内对贝类诺如病毒的风险

评估主要聚焦于从零售到消费的终端环节，这主要源

于我国居民普遍加热食用的消费习惯。基于日常监

测数据和国人饮食习惯，Zhao等[53] 首次对黄海和渤

海地区的贝类消费风险进行了初步定量风险评估，

针对不同的食用方式和年龄分层，评估了各人群的患

病风险，结果显示 19~64岁成年人群的患病风险最

高。Yu等[54] 也采用了类似的方法进行杭州本地的

贝类消费风险评估，得出了与 Zhao等研究相似的人

群风险分布特征。比较两地结果，Zhao等估算的黄

海和渤海全人群患病率为 8.45×10−7，而 Yu估算的杭

州 GI和 GII感染率分别为 9.7×10−3 和 1.02×10−2，按
0.3的感染/患病比例换算后，杭州人群因食用贝类

患病的风险明显高于黄海和渤海地区。

 3.2　蔬菜

蔬菜种植过程中普遍采用二次用水或地下水灌

溉方式，风险评估结果通常可以与世界卫生组织

（WHO）和美国环境保护局（EPA）制定的水源性风险

标准进行对比来评价污水处理系统或水源的安全性。

Gonzales-Gustavson等[55] 的研究对两个污水处理厂

的病毒浓度监测发现，经不同工艺处理后的灌溉用水

所种植蔬菜的食用风险均仍超过 WHO规定的 10−6

DALYpppy可接受限值，提示必须增加额外处理

环节才能达标，这在实际生产中具有重要指导价值。

也有研究采用更加精确的动态模型评价土培和水培

生菜暴露于当地污染水源的食用风险，发现两种栽培

方式均未能达到美国 EPA和 WHO制定的风险基

准，提示水中的污染仍然是风险的主要影响因素[56]。

蔬菜安全风险主要源于交叉污染（1.2节），而西

方国家普遍生食蔬菜（尤其在三明治、汉堡等加工食

品中），增加了感染风险。Bouwknegt等[33] 建立的综

合模型显示，生菜沙拉的诺如病毒感染概率达

3×10−4/次，按年消费 20次计算，累积风险（5.98×10−3）
远超 EPA安全阈值（10−4），构成严重公共卫生威胁。

我国传统以熟食为主的蔬菜消费方式有效降低

了感染风险，迄今未见相关病例报道。但随着饮食结

构多元化发展，生食蔬菜消费量逐年上升。为确保食

品安全，亟需强化农业用水质量监管和完善卫生防护

措施，以应对新的食品安全挑战。

 3.3　水果

与蔬菜相比，水果在食品链中通常涉及进一步

的加工，各工艺引入的差异化风险因素需纳入评估模

型。Jacxsens等[37] 构建覆盆子农场至加工模型表

明：速冻覆盆子与覆盆子泥受灌溉水污染影响较小，

主要风险源于食品处理人员（采摘及加工环节）。经

热处理的覆盆子泥病毒载量显著低于速冻产品，属低

风险品类。两种产品暴露水平均低于 Teunis等[43]

报告的 18个病毒颗粒的 ID50，因此整体感染风险较

低。在冷冻草莓链模型中，近 70%的消费者不会发

病，即使发病，最常见的疾病数量是 1[57]。
近年来，我国草莓进口量持续增长，进口草莓成

为重要的潜在污染来源。Zhong等[58] 通过 QMRA
评估美国和澳大利亚进口草莓全供应链的感染风

险。模型纳入地表水和工人污染源，并考虑了病毒在

运输下的衰减，以中国居民每日水果摄入量作为草莓

暴露量，结果显示，澳大利亚草莓的污染水平普遍高

于美国，其中冷冻草莓患病风险最高，约 9.6×10−4。

 4　结论与展望
诺如病毒作为最常见的食源性疾病病因之一，

通过食品途径在人群中传播引起疫情，对人群健康带

来严重危害。不同的食品种类中，诺如病毒的传播方

式各有不同，需要把食品链区分开来，才能更好理解

病毒在食品中的传递方式。本文针对诺如病毒的重

点污染食品：贝类、蔬菜和水果，分别阐述其食品链

中病毒的传播方式及各环节的影响因素。研究表明，

这三类食品链的初始污染均源于水体中的诺如病毒，

并沿食品链逐级传递。在多种因素作用下，人群通过

特定途径暴露于一定水平的病毒，可能导致感染甚至

发病。在贝类食品链中，除去难以控制的自然因素

外，关键在于控制污水中诺如病毒的流入，确保养殖

水质清洁。对于蔬菜和水果，作为新鲜农产品，加工

环节作用有限，防控消费前的病毒污染至关重要。采

摘过程中人工接触导致的交叉污染是主要污染来源，

实施严格的人员卫生标准可显著降低采摘环节的污

染。为进一步确保食品安全，适时采用加热等处理措

施是保障安全的最后防线，能有效降低病毒活性，实

现安全与美味的平衡。剂量-反应模型是反映病原体

与机体之间的关系函数，大多模型都基于不同的假设

条件并结合实验数据推导出来，在快速应用上首选更

为简单的分数泊松模型。模型之间没有公认的最好

的模型，使用多种模型来解释其中的不确定性也是科

学性和准确性的一种体现。

近年来，One Health理念与大数据、机器学习的

交叉融合在全球健康领域展现出巨大潜力。大数据

整合人类、动物及环境健康信息，为 One Health提供

坚实的数据支撑；而机器学习通过深度分析复杂数据

集，显著提升 One Health的预测与决策能力，在新冠

疫情的流行特征建模和预测中已取得显著成效[59–60]。

这种高效处理海量复杂数据的技术组合，极大地提升

了风险评估的模型效能。它不仅有助于构建集成多

维风险评估模型，提高预测精准度，还能支持实时数

据采集与分析，从而大幅强化风险早期预警能力[60]。

展望未来，随着相关技术的持续演进与全球协作机制

的深化，One Health、大数据与机器学习三者的深度

整合，必将推动风险评估向更精准、更实时、更系统

化的方向迈进。这将显著提升涵盖人类健康、环境
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健康及生态系统健康的综合治理效能，为构建一体化

的风险管理体系提供强大动力。

© The Author(s)  2026.  This  is  an  Open  Access  article
distributed  under  the  terms  of  the  Creative  Commons  Attribution
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