TP17
Dosage par etalonnage

Analyse des mesures



Modélisation des résultats
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Modélisation des résultats

def modele(x, k):

return k*x
A = fic)
, # ajustement des points de mesure
+ points de mesure . N
=2 L par une droite grace a
0.4 - courbe ajustee scipy.optimize.curve_fit
parametre_opt =
0.3 - scipy.optimize.curve_fit(modele, c, A)
ol | A = 2163,36.C
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Caarin = 6,06.1075 mol.L~1




Incertitudes

2

2 2
u(cfille) = Cfille- \/ <u(cmére)> + (M) + <u(Vprélevé)> I

Cmere Vf ille Virétevs

0,02\* [0,12\* /0,03\? ¢ |
u(cfille)chille- > + =0 + 7% .‘\\

NS 12/21 B In 20°C
A =~ 1 + 0,12 I
w(epue) = sue0010¢ L SO

Spectro : u(Apakin) = 0,0005



Incertitudes

2 2
_ U(Cmere) u(Vfille) u(Vprélevé)
u(cfille) = Crille- + Vo + Vo
Cmere fille prélevé
A

002\°> [012\* [0,03)\ \
u(Cfiue) = Cfille- 2 + 50 + o qiaa \
n

NS 12/21
+ 0,12ml /
&)

2

u(crine) = Cruge-0,011

Solution St S S Sy Smere

Concentration |, 55 104 | 0,40.104 | 0,80.104 | 1,0.104 | 2,0.10
molaire ¢ (mol.L")

Spectro : u(Apakin) = 0,0005 Incertitude-type | 53 14| 0,005.104| 0,009.10| 0,011.10| 0,02.10%
u(c) (mol.L")




Simulation
I\/I O nte—Ca rl O Distribution des valeurs k pour 10000 expériences et ajustement

# concentrations des solutions étalons (en mol/L) 1400 +
c = [0,0.02%10%*-3, 0.04*10**-3, 0.08*10**-3, 0.1*10**-3, 0.2*10**-3]
1200 A
# incertitude type associée ¢ (en mmol/L) 1000
u_c = 0.011*np.array(c) .
—
. o £ 800 -
# absorbance des solutions (sans unités) &
A =[0, 0.057, 0.085, 0.185, 0.210,0.430] W eng -
# incertitude type associée A
u_A = 0.0005 400 -
.. . 200 1
foriin range(nb_experiences):
c_alea =] 0 -
2100 2120 2140 2160 2180 2200 2220 2240

A_alea =] valeur de k (en Limol)
for jin range(nb_mesures):

c_alea.append(rd.gauss(c[j],u_cljl))
A_alea.append(rd.gauss(A[j],u_A))
fit(model | ea) k= 2163.5376 L/mol
parametre_opt =scipy.optimize.curve_fit(modele, c_alea, A_alea _
k[i] = parametre_opt[O] u(k) = 17.25 L/mol



Résultat avec incertitudes
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Comparaison avec la valeur de référence

Cparin = (6,06 + 0,06). 107> mol.L?

_ ‘Créf o CDakin‘

u(CDakin)

6,33.107° — 6,06.107°| b o Mauvais
— — 1, dCCOrd avecC
0,22.107> étiquette!
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