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Laboratoire de Biotechnologie de | ‘Environnement (Narbonne)
Ingeénierie des filieres de méthanisation.

Instrumentation :
Analyse spectrale
analyse d’'images,
réseaux de neurones

Contréle-commande :
Modeles dynamiques.
Monitoring : SILEX.

Analyse multi-variée :
PLS :classification de ppolluants
Prédiction biodégradabilité.
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Analyse spectrale (Proche IR)
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Méthodes mathématiques pour l'instrumentation

Analyse d’images (Fluo3D)

| 1= protéines-like (résidu Tyr)
Il = protéines-like (résidu Trp)

Ill = protéines-like (résidus Tyr et Trp)

IV = fulvigue-like

V= filireinterne (protéines => mélanoidines)

V1= mélanoidines-like (ligno/cellulose-like)

VIl = agglomeérats protéiques { humic-like)
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Mesures indirectes par
réseaux de neurones
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Modele dynamique de la digestion anaérobie

Contréle-commande de bioprocédes

ODIN pour le contréle-commande.

Jusqu'en 2004: AM2 (2 biomasses, 2 réactions, 13 parameétres) e
A partir de 2005: ADM1 (7 biomasses, 19 réactions, 86 parametres)
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Processus physico-chimiques

Equations différentielles.
Equations algébriques.

Matlab, Scilab, R

Liens avec INRIA : BioCore
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Analyses multi-variées

TyPol : classification de micro-polluants.
Base de données <& R (PLS + classification)

PLS2
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Modeles prédictifs.
R, SIMCA, Unscrambler

-0.2 -0.1 0.0 0.1 0.2 0.3

== Proteins
| — U
= P
C——F——— log K.,
—F=—=——1nCl
| m—— s
n5C ————=1
d50 —E=Tmmmm
=== OM
[=3— nOH
—g— M
Lipids S
cop —E=
HE=— Carbohydrates
log s —
néC =)

Centered and reduced regression
coefficients of the predictors for log
Kpart The sludge predictors are
indicated in grey, and the
micropollutants predictors in white.
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