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Résumé

La biologie des systèmes est un courant de recherche multi-disciplinaire qui cherche à comprendre les processus
biologiques complexes en terme des interactions biochimiques à l’échelle de la cellule. Pour l’informaticien, la difficulté
n’est pas tant dans le nombre d’espèces moléculaires et de leurs interactions, que dans la nature non conventionnelle du
calcul biochimique qui est concurrent, distribué, partiellement analogique, et opéré par des systèmes de réactions acquis
par l’évolution. Le pari de voir les cellules comme des machines, et les systèmes de réactions biochimiques comme des
programmes, lance de nouveaux défis à l’informatique fondamentale et ouvre de nouvelles perspectives en biologie et
en médecine. Dans cet exposé nous présenterons quelques concepts clés de cette démarche, à plusieurs reprises inspirée
de la programmation logique avec contraintes, et l’illustrerons par un succès obtenu pour l’élucidation de la dynamique
complexe de certaines voies de signalisation cellulaire.
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