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Description du sujet :

La logique temporelle, appliquée à la modélisation discrète de réseaux de régulation génétique
de René Thomas, a permis depuis le début des années 2000 des avancées notables dans l’élu-
cidation de réseaux de régulation biologiques. Partant d’un graphe d’interactions entre gènes
supposé connu, l’approche logique permet maintenant de déduire les paramètres des interactions
en fonction de comportements partiellement connus [1]. L’objectif de cette thèse est de conce-
voir des méthodes logiques pour déduire formellement le graphe d’interaction lui-même à partir
des comportement exprimées en logique temporelle. Plus précisément, il s’agit de déterminer les
graphes d’interaction minimaux à partir desquelles il est possible d’établir au moins un modèle
dynamique vérifiant une formule de logique temporelle donnée. Une des approches envisagées
consiste en l’introduction d’heuristiques et de techniques de vérification formelle dans les mé-
thodes algébriques proposée dans [2] pour déterminer les ensembles minimaux de gènes capables
de supporter un graphe d’interaction cohérent avec un ensemble donné de transitions entre états.
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