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Abstract. Les cellules vivantes s’appuient fortement sur le transport cytosquelettique

pour délivrer efficacement vésicules et cargaisons biochimiquement actives dans le

cytoplasme. Le mouvement hors équilibre et stochastique des protéines motrices sur les

filaments du cytosquelette (voir actine filamenteuse et microtubules) est á la base de cette

forme de trafic intracellulaire et intercellulaire.

Pour comprendre les différents régimes de fonctionnement du transport cytosquelettique

et les propriétés biologiques associées, les outils de modélisations peuvent apporter une

connaissance importante et aider á l’interprétation des expériences. Toutefois, la complexité

du réseau de microfilaments, ainsi que son extension en taille, posent des véritables challenges

aux modélisateurs, même pour réaliser de simples simulations de transport.

Je présenterai, par des méthodes numériques et analytiques, un cadre général pour

létude du transport collectif sur des réseaux de complexité topologique croissante, jusqu’au

cytosquelette de la cellule entiére. Des nouvelles propriétés, véritables prédictions du modéle

pour des expériences in-vitro et in-cellulo, émergent en fonction de la complexité du réseau

et de ses propriétés de connectivité entre les filaments du cytosquelette. De plus, lapproche

méthodologique développée, et supportée par des outils numériques de visualisation, peut

sappliquer á une grande variété de mécanismes microscopiques de transport biologique.

Ces résultats sont publiés récemment [1] accompagnés par un résumé vulgarisé [2].

Figure 1. Gauche: illustration de l’état de densité des segments et jonctions dans le réseau

irregulier. Les segments rouges sont á haute densité et les bleus á basse densité. Les jonctions

d’haute densité se trouvent á une distance plus grande par rapport au centre. Droite: réseau

de microtubules dans une cellule Cos (figure par Philippe Montcourrier (CRBM))
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