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OZET

Matematiksel modelleme su iiriinleri gibi ¢abuk bozulan gidalarda sicaklik-zaman
iligkisini belirleyebilen onemli bir konudur. Raf omrii tahmininde mikroorganizmalarin
gelisim kinetiklerinin belirlenmesi esastir. Su iiriinlerinde raf omrii tahmin modelleri
gelistirilirken birincil, ikincil ve iigiinciil modellerin tirtin veya mikroorganizma temel
alinarak uygulanmas: gerekmektedir. Bu kapsamda yapilan ¢alismada matematiksel model
terminolojileri, kullanilan matematiksel esitlikler ve su iiriinlerinde gelistirilen ve uygulanan
modeller derlenmeye ¢alisilmigtir. Yapilan ¢alismalar incelendiginde matematiksel
modelleme icin kullanilan ve bu calismada belirtilen tekniklerin sistematik bir sekilde
uygulanmas gerektigi sonucuna varilmigtir.

Anahtar kelimeler: Prediktif Mikrobiyoloji, Matematiksel Modelleme, Su Uriinleri, Raf
Omrii.

Mathematical Modelling and Shelf Life Prediction Models Used in Seafood

ABSTRACT

Mathematical modelling is a significant discipline that can determine the temperature-
time relationship in perishable foods such as seafood. It is essential to determine the growth
kinetics of microorganisms in shelf life estimations. While developing the shelf-life prediction
models in seafood, primary, secondary and tertiary models need to be applied based on the
product or microorganism. In this context, the terminology of the mathematical models, the
mathematical equations used and the models developed and applied in seafood products have
been tried to be compiled. In accordance with the results of the previous studies, it is
concluded that the techniques used for mathematical modelling and the techniques mentioned
in this study should be applied in a systematic way.

Keywords: Predictive Microbiology, Mathematical Modelling, Seafood, Shelf Life.
GIRIS

Su triinleri yiiksek seviyede nem, serbest amino asitler, diger nitrojenli bilesikler ve
sindirilebilir proteinleri iceren zengin nutrientler sebebiyle kolayca bozulabilmekte ve
genellikle bozulma soguk sartlarda dahi kisa zamanda gergeklesebilmektedir. Bu sebeple su

tirlinlerinde raf omriiniin uzatilmas1 gida kaynaklariin korunmasi agisindan énemli bir konu
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olarak karsimiza ¢ikmaktadir(Huss,1995; Huss, 1997; Fraser ve Sumar, 1998).Su iiriinlerinin
kalite ve gilivenliginin saglanabilmesi i¢in giiniimiize kadar bir ¢ok geleneksel (buzlama,
(Lougovois ve ark., 2003); sogutulmus ve marine edilmis su triinleri (Mejlholm ve ark.,
2010)) ve teknolojik (ModifiyeAtmosfer Paketleme (MAP) (Bono ve Badalucco, 2012))
metot uygulanmistir.Bu metotlar gida olarak su iiriinlerinin kalitelerinin korunmasinda 6nemli
bir yere sahiptir. Su iriinleri isleme teknolojisinde tirinii korumak veya raf 6mriinii uzatmak
icin kullanilan metoda bakilmaksizin karsimiza ¢ikan 6nemli noktalardan bir tanesi {iriiniin
(taze veya islenmis) dogal mikroflorasinda bulunan mikroorganizmalarin sayis1 ve bozulma
potansiyellerinin belirlenebilir olmasidir(Geng ve ark, 2016). Prediktif mikrobiyoloji gida
driinlerinin tasinmasi, dagitimi ve depolamasi sirasinda meydana gelen mikroorganizmalara
ait dinamikleri matematiksel olarak tanimlayan ve uygulamali gida bilimlerine ait olan bir
konu olup su iirlinleri basta olmak tizere gidalarin mikrobiyal raf émrii tahmin modelleri,
kalite kontrol ve risk degerlendirmelerinde siklikla kullanilmaktadir (Buchanan, 1994;Ross ve
McMeekin, 1994; Ross ve ark., 2000; Huang, 2014).Matematiksel modeller hiicre diizeyinde
meydana gelen degisimleri tahmin edebilir ve modeli kullanmak i¢in olusturulan hipotezler
tekrar edilebilir deneysel verilere dayanmaktadir (Stelling, 2004). Uriinlerin kalitelerini ve raf
omiirlerini belirleyebilmek i¢in geleneksel olarak raf omrii-rekabet testleri yapilmaktadir ve
bu testlerin, {riiniin kalitesini ve raf Omriinii etkileyebilecek olan bazi parametrelerde
(sicaklik, pH, atmosfer, organik asit, tuz vb.) meydana gelen degisimler i¢in her seferinde
tekrar ~ kurulmasi  gerekmektedir. ~ Ancak  matematiksel olarak  dogrulugu
(validasyonu)saglanmis modellerin kullanilmasina olanak saglayan ve prediktif mikrobiyoloji
olarak adlandirilan bu alan arastirmacilart gidalarin kalite ve raf dmiirlerini belirlemede yeni
yaklagimlara yonlendirmistir (Roberts, 1998). Bu c¢alismada prediktif mikrobiyolojide
kullanilan matematiksel modellerin terminolojisi ve su liriinlerinde kullanilan bazi raf 6mrii
tahmin modelleri derlenmeye ¢alisilmistir.

MODEL TERMINOLOJISI

Prediktif mikrobiyoloji matematik ve mikrobiyoloji alanlarinin bir araya gelmesiyle
olusan bir bilim dali olmasindan dolayr bu alanin olustugu ve arastirmacilarin kullanmaya
basladig1 zamanlarda kullanilan modellerin de terminolojileri bulunmamaktaydi. Bu baglamda
yapilan caligmalarda kullanilan modellere iliskin olarak genellikle istatistiki terimler bu
modellere uygulanmaya calisilmistir. Arastirmacilar yeni olusan ve prediktif mikrobiyoloji
teriminin kullanildigr bu alanda kullanilabilecek olan bir terminoloji olusturmaya
calismiglardir. Bu kapsamda Davey (1992), yapmis oldugu g¢alismada model tanimi ve
gelistirilmesi i¢in agik bir ¢agrida bulunmustur. Buna karsilik olarak Whiting ve Buchanan
(1993), yapmis olduklari ¢alismada prediktif mikrobiyolojinin gelismesine katki saglayacak
sekilde modelleri siniflandirmislar ve aragtirma sonuglarina gére de bu alanda kullanilabilecek
modellerin birincil, ikincil ve tigiinciil modeller olarak adlandirilmasi sonucuna varmiglardir.

Birincil Gelisim Modelleri

Whiting ve Buchanan (1993) yapmis olduklar1 ¢alismada prediktif mikrobiyolojide
kullanilan birincil modeller mikroorganizma sayilarinin zamana gore belirlendigi ve tek bir
sartin belirtildigi modeller (6rn. bakteri sayisi-zaman) oldugunu bildirmislerdir. Bununla
beraber arastirmacilar bakteri sayilarinin bu durumda dokme/yayma plak yontemi, direkt
mikroskopi, en muhtemel say1 (most probable number) ve test kitleri ile direkt olarak; 1sik
yogunlugu (absorbans) iletkenlik ve empedans yontemleri gibi direk olmayan yontemlerle
belirlenebildigi gibi, mikroorganizma faaliyetleri sonucu olusan metabolitlerin seviyeleri ile
de belirlenebildiklerini rapor etmislerdir. Su firiinleri ve gidalarin raf omiirlerinin tahmin
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edilmesi i¢in kullanilan bazi birincil modeller mantiki fonksiyon (Dalgaard, 1995) (Esitlik 1),
modifiye edilen Gompertz fonksiyonu (Zwietering ve ark., 1990) (Esitlik 2) ve Baranyi
modeli (Baranyi ve ark., 1993) (Esitlik 3) olarak karsimiza ¢ikmaktadir.

(Nmax — Nmin) )

Log N(t) =1 (N ;
0N =108 Nmin + (T o p (Tl (6 — 1))
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y= Aexp (-exp(pmax TA(L-t)+1)
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Esitliklerde belirtilen (N) ve y hiicre sayisi, umax maksimum spesifik gelisim orani, A
asimptotik hiicre sayisi, A bakteri gelisiminin lag fazini, t zaman (saat) ifade etmektedir.

ikincil Gelisim Modelleri

Gidalarda kullanilan ikincil gelisim modelleri mikroorganizmalarin gelisimlerini ¢evresel
faktorlere (sicaklik, atmosfer, pH, organik asit, su aktivitesi vb.) bagli olarak tanimlayan
modellerdir (Whiting ve Buchanan, 1993). Bu kapsamda ikincil gelisim modelleri Arrhenius
esitligi (Fu ve ark., 1991) (Esitlik 4); Ratkowsky modeli (Ratkowsky ve ark., 1991) (Esitlik 5)
ve yiizey cevap modeli (Buchanan ve Philips, 1990) (Esitlik 6) olarak bildirilmistir.

Ln(N/No) = kt = koexp (-E/(RT))t

(4)
Sqrrtk= b(T-Tmin)
()
Y=p0+p1.D+B2.T +B3.A+p4.D.T + p5.D.A+ B6.T. A+ p7.D.D + B8.T.T + 9.A.A
(6)

Esitlik (4)’de (N) hiicre sayisini, ko frekans faktorii, T kesin sicaklik (Kelvin), R iiniversal gaz
sabiti ve Ea aktivasyon enerjisini, esitlik 5’deSqrrtk maksimum spesifik gelisim oranini, b
esitlik sabitini, T sicaklik (°C) ve esitlik 6’da Y tahmin edilen cevap degiskenini, (D)
depolama zamanini, (T) sicaklik, (A) gevresel etkiyi Bi regresyon sabitlerini ifade etmektedir.

Uciinciil Modeller

Prediktif mikrobiyolojide kullanilan igiinciil modeller modelleme prosesinin en son
kismini olusturmaktadir. Gelistirilen modeller hedef mikroorganizmalarin sayilarim1 zamana
veya cevresel faktorlere gore belirlemesine karsilik, kullanilan modellerin karmagik
yapisindan kaynakli olarak kullanimlarinda halen bazi eksiklikler bulunmaktadir. Gelistirilen
modellerin karmasik yapisinin bir sonucu olarak bu modellerin kullanimi endiistriyel ve bazi
durumlarda ise akademik kullanim ile simirlhidir. Bu kapsamda gelistirilen modellerin bir
yazilima uygulanmast bu modellerin hem daha genis kapsamli kullanilmasint hem de
kullanim kolayligini saglamaktadir. Bu kapsamda gelistirilen bazi ¢evrimi¢i, kurulum ile elde
edilen ve ticari yazilim uygulamalar1 bulunmaktadir. Bu uygulamalardan bazilar1 Food
Spoilage and Safety Predictor (FSSP™), Combase, Pathogen Modeling Programme (PMP),
FoodMicroModel, Risk Ranger ve MicroHibro’dur. Gelistirilen yazilim uygulamalarina
iliskin kullanim kosullart ve uygulamalar1 Geng ve ark.(2016) tarafindan detayli olarak
aciklanmustir.
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Son yillarda prediktif mikrobiyolojide kullanilan modellerin 6neminin arttig1
bilinmektedir. Ugiinciil modellerin (yazilim uygulamalar) prediktif mikrobiyolojide biyolojik
islemin canlandirilmasi agisindan kullanimmin da arttigi bilinmektedir. Bununla beraber
ticlinciil modelleme kullanicilara kullanici-dostu araytiizlere sahip olmasindan kaynakli olarak
uygulama kolayligi da saglamaktadir. Dahast gelistirilen modellerin kullanilabilmesi igin
matematik konusunda uzman olma gerekliliginin de 6niine ge¢ilmistir. Bu baglamda prediktif
mikrobiyolojinin gelismesinde ti¢iinciil modellerin biiyiik bir 6nemi vardir.

SU URUNLERINDE GELISTIRILEN RAF OMRU TAHMIN MODELLERI

Prediktif mikrobiyolojinin uygulama alani biitiin gidalar1 kapsamaktadir. Ancak su
iirlinleri agisindan prediktif mikrobiyoloji 6nemli bir yere sahiptir. Su {iriinleri besin igerikleri
bakimindan diger gidalar ile karsilagtirildiginda mikroorganizmalarin gelisimine (su oraninin
yiiksekligi ve bag doku miktarinin azligi1) daha fazla olanak saglamaktadir. Bu baglamda
kalite ve giivenlik kayiplarina sebep olan mikroorganizmalarin takibi ve kantitatif
degerlendirilmesi prediktif mikrobiyoloji ile daha hizli olabilmektedir.

Bu kapsamda Taokis ve ark. (1999), yapmis olduklar1 ¢alismada kupes baliklarinda
(Boops boops) degisken depolama sartlarinda zaman-sicaklik entegrasyonunu ve tahmini
modellemeyi raf 6mrii kontroliinde kullanmiglardir. Dogal mikrofloranin ve spesifik bozulma
organizmalarinin (SBO) (Pseudomonas sp. ve Shewanella putrefaciens) farkli sicakliklardaki
davranislarint modellemisler ve duyusal olarak tespit edilen raf dmrii ile iliskilendirmislerdir.
Sicaklik bagintili maksimum gelisim oranlar1 Arrhenius ve kare-kok bozulma modeline gore
degerlendirilmistir. Arastirmanin sonuglarina goére zaman-sicaklik entegrasyonunda raf émrii
tahmini modellerinin kullanilabilirligi ve dogrulugunun oldugu ispatlanmastir.

Yapilan diger bir ¢alismada (Koutsoumanis ve Nychas, 2000) baliklarda hizli bir raf 6mrii
tahmin modelinin  gelistirilmesini  aragtirmiglardir.  Sistematik deney prosediiriiniin
uygulandigi bu ¢alismada dogal olarak kontamine olmus ¢ipura baliklarinda (Sparus aurata)
farkli sicakliklarda Pseudomonas sp.,Shewanella putrefaciens, Enterobacteriaceae, laktik asit
bakterileri ve mayalarin gelisimlerini incelemisler ve modellemislerdir. Calismanin
sonuclarina gore dogal yolla kontamine olmus baliklarda ve bu baliklardan izole edilen
bakterilerin steril balik bloklarina bulastirilmasi ile yapilan ¢alismalarda Pseudomonas’larin
iyi bir bozulma indeksine sahip olduklar1 kanaatine varmislardir. Geleneksel yontemler ve
iletkenlik metoduna dayali maksimum gelisim oranlarinin belirlendigi ¢aligmada iletkenlik
metoduna gore belirlenen bakteri kinetiklerinin raf dmrii tahminlerinde daha hassas sonuglar
verdigini vurgulamiglardir.

Indirekt olarak mikroorganizma sayilarinin belirlendigi farkli bir caligmada arastirmacilar
(Dalgaard ve Koutsoumanis, 2001) farkli matematiksel modeller ile absorbans ve toplam canl
sayist ile elde edilen maksimum biiyiime oranlarin1 ve lag zamanlarin1 karsilastirmislardir.
Calismada toplamda 176 gelisim egrisi ve 120 absorbans belirlenme zamani tespit edilmistir.
Arastirma sonuglarina gore absorbans belirlenme zamani i¢in maksimum biiylime orani ve lag
zamani belirlenmesi Richards modelinin kullanilmasiyla daha dogru sonuglar verdigini ortaya
koymustur. Degerlendirilen diger matematiksel modeller i¢in (Gompertz, Exponantial ve
Logistic) arastirmacilarin ¢ok sayida gelisim oraninin belirlenmesi gerektiginden bu
modellerin kullanilmasinin bazi kisitlamalara sebep olacagini vurgulamislardir.

Dalgaard vd. (1997), MAP uygulanan morina (Gadus morhua) baliklarinda mikrobiyal
model ve raf dmrii tahmin modelinin gelistirilmesi iizerine yapmis olduklar1 ¢alismada tekrarl
yaklagimi degerlendirmisler ve SBO’lan tizerindeki sicaklik (0-15°C) ve CO2'nin (% 0-100)
etkisini incelemislerdir. Calismada Photobacterium phosphoreum’un gelisimi morina
baliklarinda ve sivi besi yerlerinde g¢alisilmistir. Sicaklik ve CO,’nin bakterilerin gelisimi
lizerine olan etkisinin siv1 besi yerinde ve morina baliklarinda incelenmesi sirasinda karekok
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bozulma modeli ve polinomik esitlik kullanilarak belirlenmistir. Aragtirmanin sonuglarina
gore raf Omrii tahmin modeli i¢in kullanilan karekok bozulma modeli ve polinomik
esitliklerin standart sapma degerleri sirastyla % 17 ve % 9 olarak bildirilmistir.

SONUC

Bu caligmada prediktif mikrobiyolojide kullanilan matematiksel modellerin terminolojisi
ve su Uriinlerinde kullanilmak tizere gelistirilen raf 6mrii tahmin modelleri derlenmistir. Bu
kapsamda matematiksel modellerin terminolojisi incelendiginde raf omrii tahmin modeli
gelistirilirken birincil, ikincil ve iiglinciil modellerin sistematik bir sekilde mikroorganizma
faaliyetleri veya lirlin géz Oniine alinarak uygulanmasi gerekmektedir. Bununla beraber raf
omrii tahmin modeli gelistirilirken taraflilik ve dogruluk faktorleri de modelin gegerliligi icin
onemlidir. Su {rlinlerinde gelistirilen raf Omrii tahmin modelleri {iriin tabanli olarak
incelendiginde model tarafsizligi ve dogrulugunu saglarken, mikroorganizmalar i¢in farkli
iriinlerde (taze, vakum veya MAP iiriinler, marinasyon, dumanlanmis vb.) tarafsizlik ve
dogruluk faktorlerinin sinir degerlere ulastigi goriilmektedir. Sonug olarak matematiksel
modellerin iirlin ve mikroorganizma etkilesimlerini de géz Oniine alarak su triinlerinde raf
Oomrii tahmin modellerinin gelistirilmesinin gerekli oldugu diisiiniilmektedir.

TESEKKUR

Bu calisma Ismail Yiiksel Geng’in Taze ve Yari Korunmus Su Uriinlerinde Mikrobiyal
Kalite Degisimlerinin Tahmini ve Degerlendirilmesi baslikli doktora tezi g¢alismasindan
ozetlenmis ve SDU-BAP3768-D2-13n0’lu proje tarafindan desteklenmistir. Yazarlar finansal
desteklerinden dolay1 S.D.U Bilimsel Arastirma Projeleri Koordinasyon Birimi’ne tesekkiir
etmektedirler.
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