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Exercice 1 : Prédiction de croissance d’espèces pathogènes

A. Énoncé

5 produits sont contaminés par trois micro-organismes à 1 bactérie/g. Nous allons ici estimer
le temps de conservation des produits à partir des modèles primaires et secondaires de crois-
sance.

Le modèle primaire utilisé est :

Xt = X0 × exp (µ× (t))

et le modèle secondaire est :

µ = k × (T − Tmin)
2 × (aw − awmin)× (pH − pHmin)× (pH − pHmax)

Vu le nombre de données, vous utiliserez le tableur fourni avec les données des graphiques et vous
réaliserez tous les calculs avec le tableur.

Question 1 Déterminer le modèle secondaire de température - obliga-
toire

A partir des caractéristiques des espèces et du graphiques présenté ci-dessous, nous allons chercher
à établir le modèle secondaire de croissance en fonction de la température pour chacune de ces
espèces :

√
µT = b(T − Tmin)

Question 2 Déterminer le modèle secondaire de pH - facultatif

A partir des caractéristiques des espèces et du graphiques présenté ci-dessous, nous allons chercher
à établir le modèle secondaire de croissance en fonction du pH pour chacune de ces espèces :

µpH = a× (pH − pHmin)× (pH − pHmax)

Question 3 Déterminer le modèle secondaire de Aw - facultatif

A partir des caractéristiques des espèces et du graphiques présenté ci-dessous, nous allons chercher
à établir le modèle secondaire de croissance en fonction de Aw pour chacune de ces espèces :

µAw = c(aw − awmin)

Pour répondre aux trois questions précédentes, il faut pour chaque paramètre étudié :

— déterminer la gamme de température, Ph ou Aw sur laquelle le modèle d’applique

— calculer µ ou
√
µ pour chaque point à partir de G

— calculer pour chaque point (aw − awmin) ou (pH − pHmin)× (pH − pHmax) ou (T − Tmin)
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— tracer la droite : µAw = c(aw − awmin), µpH = a× (pH − pHmin)× (pH − pHmax) ou
√
µT =

b(T − Tmin)

— déterminer la valeur des pentes a, b et c.

Il est rappelé que :

Xt = X0 × exp (µ× (t))

Xt = X0 × 10(t/G)

Question 4 Déterminer le modèle secondaire en fonction des trois pa-
ramètres - facultatif

Déterminer le modèles secondaires de croissance pur chaque souche décrit ci-dessus (µ = µT ∗
µAw ∗ µpH)

Question 5 Prévoir les croissances bactériennes - facultatif

A partir de l’ensemble des données, déterminez pour les trois souches dans les cinq produits conta-
minés le taux de croissance de chaque souche ainsi que le temps de conservation du produit (temps
pour atteindre la première DMI).

Dans une première estimation, nous considérerons que l’ensemble des produits est maintenu à 4°C
dans le respect de la châıne du froid.

Références :

Modelling microorganisms in food (2007) Stanley Rul, Rul Suzanne van Gerwen Gerwen, Marcel
Zwietering CRC Press (Ed.) – 294 pages

Catherine Béal Sandra Helinck Sophie Landaud Séverine Layec Eric Spinnler , Cours AgroParisTech
Microbiologie et qualité des aliments (2012)
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(a) Caractéristiques des espèces (b) Produits

(c) Taux de croissance en fonction de T (d) Taux de croissance en fonction de Aw

(e) Taux de croissance en fonction de du pH

FIGURE 1.1 – Données pour l’exercice 2 (Diagrammes du cours Agro Paristech et livre Rul et al.
(2007) ). Les tableaux de valeur des graphiques sont disponibles dans le tableur associé au TD
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B. Correction

Question 1 Déterminer le modèle secondaire de température - obliga-
toire

A partir des caractéristiques des espèces et du graphiques présenté ci-dessous, nous allons chercher
à établir le modèle secondaire de croissance en fonction de la température pour chacune de ces
espèces :

√
µT = b(T − Tmin)

Le graphique (c) présente le taux de croissance en fonction de la température. Nous pouvons voir
que, pour les trois espèces bactériennes, au dessus d’une certaine température aux environ de
25 degrés le taux de croissance maximum est atteint. Notre modèle secondaire s’appliquera donc
jusqu’à cette température environ. Pour déterminer la gamme exacte d’application du modèle, il
faudra réaliser les régressions linéaires.

Dans le tableau, vous trouverez le calcul de µ ou
√
µ pour chaque température pour chaque espèces

ainsi que le calcul de (T − Tmin).

La figure ci-dessous montre les graphiques obtenus pour la régression
√
µT = b(T − Tmin) en

tenant compte de tous les points et en restreignant à la gamme d’application du modèle donnant
le meilleur coefficient de corrélation en régression linéaire.

— Staphyloccocus aureus : Le coefficient de corrélation sur toute la gamme de températures re-
levées est de 0,9920 alors qu’en restraignant entre 12 degCet24 degClecoefficiantdecorrélationpasseà0, 9997.Lemodèlesecondaireseraitdoncsurcettegamme :

√
µT =

0, 0437(T − Tmin)

— Salmonella sp. : Le coefficient de corrélation sur toute la gamme de températures relevées est
de 0,9984 alors qu’en restraignant entre 13 degCet22 degClecoefficiantdecorrélationpasseà0, 9995.Lemodèlesecondaireseraitdoncsurcettegamme :

√
µT =

0, 0626(T − Tmin)

— Listeria monocytogenes : Le coefficient de corrélation sur toute la gamme de températures re-
levées est de 0,9974 alors qu’en restraignant entre 13 degCet22 degClecoefficiantdecorrélationpasseà0, 9993.Lemodèlesecondaireseraitdoncsurcettegamme :

√
µT =

0, 0427(T − Tmin)

5



FIGURE 1.2 – Regressions linéaires
√
µT = b(T − Tmin) en fonction de la gamme de température

considérée
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