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Financement

Méthode :

Modèles

Objectif : Mieux comprendre la production d’arômes durant la fermentation bactérienne lors de la 
production d’un fromage

Procédé standardisé
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omique
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Modélisation métabolique

Cerk et al., à paraitre
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Modélisation métabolique
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Modéliser la fermentation bactérienne durant la 
production de fromage

Bactéries 
lactiques

Bactérie 
propionique

Fermentation 
bactérienne

Production de métabolites aromatiques

Acidification du milieuP. freudenreichii​

L. lactis ​
L. plantarum​

Lait
• eau 
• lactose 
• Acides
• aminés…

Aromes
Métabolites 
d’intérêt
• Propionate
• Acide lactique…

Génomes
Metabolomics
Transcriptomics

1. Construction de modèles 
individuels

2. Apprentissage: inférence sur 
des données de monocultures

3. Validation: Prediction de la 
dynamique de la communauté

Phd : Maxime Lecomte
Supervision : C. Frioux, D.Sherman, H.Falentin
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Reconstruction des réseaux métaboliques

Phd : Maxime Lecomte

Lecomte et al., https://hal.inrae.fr/hal-04088301
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Train : inférence sur des données de monoculture

Lactococcus 
lactis

Lecomte et al., https://hal.inrae.fr/hal-04088301
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Lactobacillus 
plantarum
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Train : inférence sur des données de monoculture

Propionibacterium 
freudenreichii
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Test : Modèle de communauté
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Test : Modèle de communauté
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Lecomte et al., https://hal.inrae.fr/hal-04088301
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Conclusion

 Un modèle prédictif de la dynamique de la fermentation bactérienne par une communauté 
microbienne réduite.

 Première brique vers un jumeau numérique (ex : chercher un contexte optimal pour 
optimiser la production d’un métabolite).

MAIS
 Communauté réduite : pas de passage à l’échelle
 Très bonne connaissance a priori du consortium
 Réseaux métaboliques de très bonne qualité
 Construction du modèle : travail de modélisation non automatisé
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Des verrous méthodologiques

Output
+ 
mecanismes

Communauté réduite
Bactéries connues

Génomes
Séries temporelles
multi-omiques

Input

Quid
 Communautés « complexes » ? (diversité, 

différents règnes…) 
Grande dimension => algorithmique, 
HPC

 Modèles métaboliques mal reconstruits ?
(génomes incomplets, organisme mal 
annoté…) 

Incertitudes « bioinformatiques » => 
effort communautaire, méthode

 Peu de données disponibles ?
(moins de points de temps, moins de 
« omiques »)

Données parcellaires => modélisation, 
méthode

 Structures spatiales ? (biofilms, gradients, 
matrices)

Modèles spatialisés => méthode, 
réduction de modèle, machine learning
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 Des outils et bases de données
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