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Résumé (Arial 10, interligne simple)  

L'objet de cet ARC EPS est l'étude et l'application  d'approches stochastiques et numériques innovantes, à des dynamiques de systèmes bactériens de type alimentaire (Salmonella, Clostridium, Listeria, etc),  à des fins de modélisation, de prévision et de contrôle de prolifération critique.  Une des retombées les plus concrètes sera la réalisation d'un outil logiciel ergonomique  pour utilisateurs microbiologistes, assurant cet ensemble de fonctions
La  complexité de ces systèmes microbiens est à la fois de nature structurelle (écosystèmes) et de nature fonctionnelle, conséquence de la distribution de leur dynamique selon trois niveaux hiérarchiques, que l'on peut résumer par :      
. un niveau externe, seul accessible aux mesures : comptages en milieu de culture après prélèvement et séries de dilution.
. un niveau intermédiaire, correspondant aux dynamiques de croissances ou décroissances bactériennes proprement dites, non mesurables dans le substrat alimentaire considéré, mais a priori modélisables sous formes de modèles dits primaires.
. un niveau plus profond, caractérisé par des variables cinétiques qui conditionnent les dynamiques précédentes, et elles-mêmes résultats d'interactions de différents facteurs biotiques et abiotiques (conditions de milieu : température, pH, activité de l'eau).  Ces éléments cinétiques peuvent quelquefois  être modélisables sous forme de modèles, dits secondaires.  
Ces caractéristiques fonctionnelles rendent toute identification de ces dynamiques bactériennes par les approches habituelles (e.g. maximum de vraisemblance) particulièrement difficile sinon impossible (non accès aux fonctions de vraisemblance).
Il en va de même, et pour les mêmes raisons, pour les applications des approches statistiques classiques, d'inférence,  de comparaison de modèles ou de planification expérimentale optimale.
La représentation de ces systèmes sous forme de modèles à espace d'état non linéaire, nous a permis l'utilisation d'outils bien mieux adaptés, tels que les filtres à convolution de particules, notamment pour l'estimation à chaque pas de temps, des densités de probabilités des concentrations bactériennes (variables d'état) et des paramètres inconnus du modèle (vitesses de croissance maximale, temps de latence, etc). Ces mêmes outils particulaires nous ont permis une approche bayésienne
efficace du problème de la comparaison et de la sélection de modèles de dynamiques bactériennes (estimation de facteurs de Bayes).  Elle est  en cours de validation (expérimentations et simulations).
Les travaux  actuels  portent sur :                                                                           
. l'optimisation des opérations de filtrage particulaire (détermination des instants de prélèvements optimaux).
. la construction de prédicteurs d'état (concentrations), dérivés des filtres à convolution :  prédiction de densités conditionnelles des concentrations à k pas de temps en avant et construction d'intervalles de confiance prédictifs tenant compte de l'évolution des facteurs de milieu (pour l'analyse de risque).                                         
. la prise en compte et la modélisation de l'hétérogénéité au sein d'une même espèce bactérienne, pour la caractérisation d'évènements rares (résistance à hautes températures). 
A plus long terme (ARC et au-delà)  nous envisageons le développement d'approches complémentaires pour :          
. la caractérisation statistique de ruptures de modèle (détection de dysfonctionements), utilisant des généralisation par filtrage, de tests séquentiels.                                             
. un contrôle prédictif stochastique d'évolutions bactériennes, par les facteurs de milieu (température notamment)  et par le jeu des interactions inter-spécifiques,  pour une meilleure maîtrise des évolutions d'une population bactérienne pathogène.
Ces travaux, comme ceux déjà effectués, associeront étroitement, développements méthodologiques, expérimentations-validations, et développements informatiques (une première version du logiciel cible, intégrant les acquis actuels, est en phase de test par les microbiologistes partenaires de l'ARC). 
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