
Conclusion chapitre cinétique de croissance 

- Bilan des procédés microbiologiques en fermentation. 

Il est basé sur le principe de conservation de la matière et de l’énergie au sein de celui-

ci. Par contre les bilans précédents nous avons décrit l’évolution des différents 

paramètres du système (S, X et P) au cours du temps (étude cinétique). 

 Pour cette conclusion nous parlerons de culture en fermenteur d’un 

microorganisme aérobie au cours de laquelle les cellules consomment les substrats 

disponibles pour produire de la biomasse et synthétiser des produits :  

  Nous résumerons de la façon suivante : 

Source de carbone 

+ Source d’Azote 

+ Source d’Energie + oxygène           Biomasse + Produit (s) + Chaleur (1) 

+  Source minérale 

Dans l’expression (1), les produits représentent l’ensemble des molécules libérées par 

la cellule lors de son métabolisme (produits de la biosynthèse et/ou résidus du 

catabolisme : CO2 + H2o…). 

 Souvent, la source de carbone et la source énergétique sont apportés 

simultanément par le même composé présent dans les substrats et c’est la situation la 

plus classique et qui caractérise les microorganismes dits hétérotrophes-

chimiorganotrophes. 

L’expression (1) peut être scindée au niveau du métabolisme cellulaire en trois parties : 

a/ les réactions de synthèse de biomasse : 

Substrat + oxygène             Biomasse + CO2 + H2O + chaleur 

 

b/ les réactions de synthèse de produits (bioconversion de substrat en produits) 

Substrats           Cellules       Produits 

 

c/ Réactions de maintenance qui rassemblent les réactions n’appartenant ni à la première 

et ni à la deuxième catégorie et qui ont pour rôle la production d’énergie pour le 

métabolisme propre à la survie de la cellule. 

Substrat énergétique + oxygène               CO2 + H2O + Chaleur. 

 

 

 



Nouveau chapitre 

Pourquoi Optimiser ? 

Les industries biotechnologiques sont peut-être celles pour lesquelles l’étude de 

l’optimisation du procédé est actuellement la plus importante. En effet, les procédés de 

type Batch sont largement utilisés en fermentation. Cependant, le fed-batch est 

actuellement l’approche la plus souhaitée pour le « dimensionnement » des 

bioréacteurs. 

L’ajout de substrat permet de maintenir la croissance cellulaire pendant des 

périodes satisfaisantes dans des conditions où la production est optimale (c’est 

principalement le cas lorsque la modification des concentrations en nutriments affecte 

le rendement ou la productivité en biomasse ou métabolites). 

Le batch simple vient en deuxième position. Les conditions de fonctionnement y 

sont bien régulées mais la croissance cellulaire ne peut être maîtrisée. Les procédés 

continus sont les moins maitrisées car il est difficile de maintenir des conditions de 

culture correctes (contamination, mutation…). Reste alors à choisir le profil 

d’alimentation en substrat pour optimiser la culture fed-batch (c’est-à-dire augmenter la 

productivité tout en respectant la qualité de la production). 

L’objectif étant de maximiser la quantité finale de biomasse tout en minimisant 

la durée de la fermentation sous des contraintes de volume final et débit maximal, les 

profils optimaux de débit sont calculés à partir de modèles prévisionnels. Ces modèles 

sont difficiles à établir du fait de la variabilité du matériel vivant (le microorganisme). 

Dans ces conditions, le suivi aveugle des profils optimaux prédéterminés peut conduire 

à des catastrophes si l’on ne surveille pas l’évolution des variables caractérisant le 

bioprocédé. 

Cependant, la modélisation permet de simuler (modèle prévisionnel) et 

d’optimiser les procédés. Le modèle a aussi son rôle dans la conception et le 

dimensionnement des installations, ainsi que dans l’extrapolation (scale-up) vers de 

nouvelles unités de production. Par conséquent la modélisation va favoriser 

l’automatisation et l’informatisation des procédés. 

 



Introduction  

Généralités sur la modélisation des cultures 

- La croissance microbienne est, par le nombre et le type de réactions mises en jeu au 

cours de son déroulement et par leur dépendance vis-à-vis de nombreux facteurs 

extérieurs, un phénomène très complexe. 

- L’application des méthodes mathématiques et statistiques au traitement des résultats 

expérimentaux permet d’établir des équations (Appelés Modèles). 

 

Traduisant de façon précise et concise les phénomènes observés. 

 

En utilisant des calculateurs puissants, car cette équation peut être complexe et de ce 

fait faire intervenir un grand nombre de paramètres. 

 

- Il existe un certain nombre de catégorie des modèles : 

1/ les modèles cinétiques ou non structurés. 

Ils utilisent les cinétiques microbiennes les plus classiques pour exprimer les vitesses 

spécifiques de croissance, de consommation de (S) et de production de métabolites, en 

faisant abstraction de l’évolution de l’entité cellulaire  Modèles simples et Semblables 

à ceux qui ont été décrits précédemment (Modèles de Monod). Mais présentent des 

désavantages (ex. : n’expliquent pas la concurrence dans l’utilisation de plusieurs 

substrats coexistants).  

 

2/ les modèles physiologiques ou structurés :  

Ce type de modèles tient compte de l’évolution interne du microorganisme (composition 

de la cellule) et de la répartition des catégories de cellules dans la population. Elle 

demande le minimum de connaissance sur les voies métaboliques empruntées par la 

cellule, ainsi que le processus de régulation (information génétique…). 

 Modèles complexes et encombrants, mais parviennent à modéliser les changements 

du métabolisme cellulaire au cours de la culture. 

 

3/ les modèles mécanistiques ou semi-structurés. 

Ils tiennent compte que d’une partie des réactions intracellulaires. 

Ils décrivent la conversion du substrat en biomasse et/ou en produit. 

Ils permettent une meilleure description du système et conduisent à une complexité 

modérée.  

 

  

 

 

 



 

 

 



 



 

 



 

 



 

 



 

 



 

 



 



 



 

 

 



 

 



 

 



 

 

 

 

 

 



Le tableau suivant cite quelques autres modèles non structurés rencontrés dans la 

littérature. La plupart de ceux-ci sont plus précis que l’équation de Monode et permettent 

de décrire les autres phases de la courde de croissance (autre que la phase exponentielle). 

Tous ces modèles sont établis pour la culture discontinue et peuvent être éventuellement 

modifiés et adaptés aux cultures semi-cntinues et continues. 

 

Tableau résumant la liste des principeaux modèles utilisés dans l’étude des cultures en 

fermenteur. 

 

 



 


