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Introduction

Le steak tartare est une préparation a base de viande hachée de beoeuf crue assaisonnée et souvent additionnée de condiments. Cette
préparation, trés populaire en Belgique, est souvent accompagnée de frites ou étalée dans un sandwich. L'utilisation de viande crue et la
composition de cet aliment rend cette préparation trés sensible a I'altération d’origine bactérienne. Une meilleure compréhension de la
microflore naturelle du produit est indispensable pour contrdler et comprendre les phénomeénes d’altérations.

Schéma général des analyses Objectifs

* Identifier les populations bactériennes

* 6 échantillons de steak tartare ont été prélevés: 2 échantillons de boucheries, 2
retrouvées dans les steaks tartare via une

échantillons de restaurants et 2 échantillons de sandwicheries.

Le jour de I'achat, les échantillons on été analysés par microbiologie classique (flore
lactique, flore totale mésophile et Pseudomonas spp.).
Les 6 échantillons ont été soumis a deux analyses métagénomiques ciblant la région

approche métagénomique ciblée sur I’ARNr
16S afin d’essayer d’évaluer leur qualité.
Comparer |'efficacité de deux régions de I’ARNr

V1-V3 et |a région V5-V6 de I’ARNr 16S. (appareil Roche GS-Junior). 16S pour Iassignation taxonomique : V1-V3 et

* Les séquences ont été soumises a un protocole informatique impliquant le package V5-Vé.
MOTHUR pour aboutir a une assignation taxonomique la plus précise, suivi de BLAST
pour I'identification a I'espéce.

Résultats

Les graphes expriment les proportions cumulées des populations bactériennes dans
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Conclusion

Pourcentage des séquences présentant une
identification précise selon le niveau

taxonomique
100.00% . . . . . s 7 . . . ez .
¢ L’ analyse métagénomique a permis d’identifier d’établir la biodiversité de la microflore

95.00% des échantillons de steak tartare, en atteignant le genre bactérien pour plus de 90%

90.00% des séquences.

#5.00% ¢ |l existe des différences marquantes au niveau de la microflore, selon I'origine de la
° w—\/5-VV6

matrice. La qualité microbiologique la plus élevée étant retrouvée en boucherie.
e Entre les deux zones hypervariables de I’ARNr 16S, la zone V1-V3 est un meilleur choix
75.00% en terme d’identification bactérienne.

Phylum Classe Ordre famille genre

80.00% V1-v3




