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Résumé

La recherche médicale est grande pourvoyeuse de données. La modélisation et la simulation
informatique sont alors devenues des outils mdlspensables pour comprendre ces phénoménes et
pour aider les biologistes 2 orienter leurs recherches. Nous développons des modéles mulfi-
agents de_ cellules pour les biologistes. Cependant, les agent-cellules doivent avoir un
comportement cohérent. Nous proposons ici 1'utilisation d’un graphe d’inférences flou pour la
modélisation et la simulation des réseaux biochimiques régulant le comportement cellulaire.
Dans cette étude, nous avons simulé deux modéles de la voie des MAPK dont un modéle
impliquant une rétro-action négative et un comportement cyclique. Le comportement de cette
voie varie d’une cellule 4 P’autre mais reste cohérent. Par contre, la simulation 4 grande échelle
montre que les comportements globaux de ces modeles se rapprochent de ceux obtenus par
équations différentielles. Par conséquent, cette méthodologie semble étre appropriée pour donner
4 nos agent-cellules, un comportement basé sur les réseaux biochimiques de regulatlon intra-
cellulaires.
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