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Description synthétique du sujet (maximum 10 lignes):

Un défi majeur pour la construction de modéles de systémes complexes est la réutilisabilité de
modéles existants mixtes (EDO/EDP, automates, modéles hybrides ..). A partir d'un cadre
mathématique unificateur qui permet la définition de modeles hiérarchiques, cette thése doit, d'une
part, améliorer le cadre formel en définissant de nouvelles abstractions pour la construction de
modeéles hiérarchiques, et d'autre part, prendre compte de ces améliorations dans la compilation de
modeles vers la représentation interne utilisée pour la simulation. Ce dernier point doit étre congu dans
un contexte de calcul haute performance, nécessaire pour la simulation de systémes de taille réelle.
Ces approches seront validées sur un grand ensemble de modeles existants.

Description détaillée du sujet:

Un systéme est appelé complexe si ses propriétés ne peuvent pas étre complétement décrites par la
somme des propriétés individuelles de ses composants participants. L'analyse formelle et
comportementale de systémes complexes repose sur la définition de modéles mathématiques qui
décrivent les relations entre ces composants. Différents formalismes sont couramment utilisés --
systemes d'EDO/EDP, automates, modéles hybrides, etc -- et chacun est plus ou moins adapté a la
modélisation de certaines types de processus. Un défi majeur pour la construction de modeéles de
systémes complexes est la réutilisabilité : comment créer, a partir de modéles existants de composants
d'un systéme, éventuellement écrits dans de formalismes différents, un modéle unifié correct qui
respecte rigoureusement la sémantique des sous-modéles ?

Nous avons défini un cadre mathématique unificateur, qui permet la définition de modeles
hiérarchiques ou les différents nceuds de la hiérarchie peuvent étre des modeéles existants écrits en
formalismes différents. Il est basé sur une extension du langage de spécification AltaRica, et sa
sémantique opérationnelle repose sur les automates de mode stochastique. Cette approche permet
d'exploiter les bibliothéques croissantes de modeéles pour en créer de nouveau par réutilisation et
raffinement.

Le sujet de cette thése est double : d'une part, d'améliorer le cadre formel en tenant compte d'une
gamme plus riche de modéles et en définissant de nouvelles abstractions pour la construction de
modeles hiérarchiques ; et d'autre part, de prendre compte de ces améliorations dans la compilation

de modeéles vers la représentation interne utilisée pour la simulation. Ce dernier point doit étre congu
dans un contexte de calcul haute performance, nécessaire pour la simulation de systémes de taille
réelle.

Ces approches seront validées sur un ensemble de modéles existants pour processus biochimiques et
métaboliques, dont les combinaisons présentent un intérét biotechnologique. La cellule est ainsi traité
comme une usine qui produit une molécule recherchée (comme le gaz ou I'éthanol), et le modeéle est
élaboré pour étudier le comportement de ce systéme sous stresse, défaillance ou modification.
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