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Composition de I'équipe

Fabien Campillo DR2 INRIA
Bart Haegeman CR1 INRIA
Jérome Harmand CR1 INRA
Alain Rapaport DR2 INRA

Tewfik Sart PR1 Univ. Mulhouse

6 membres associes, 7 doctorants, 2 post-doctorants
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Les écosystemes microbiens

écosystémes contrdlés ecosystemes ouverts
dépollution biologique, séquestration du carbone...

préservation de la qualité des eaux, de la fertilitée des
sols...
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Outils d’etude

semi-industriel
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Les objectifs

Modeles decomprehensiondes interactions en
écologie microbienne

Modéles deprédiction de la structure des
communauteés et des performances des écosysten
microbiens

Modeles daide a la decisiondans les bioprocédés

Projet commun INRA-INRIA
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Spéecificités
milliards d’'individus
milliers d’especes
échanges de matériel genétique
environnement hétérogene
Defi:
construire, analyser et simuler
des moctlesecosyseémes microbiens
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| es axes de recherche

axe 1

modélisation
et simulation
d’écosystemes
microbiens

axe z

données

expeérimentales

conduite

et optimisation

axe 3

de bioprocédés

et modeles
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Axe 1: modélisation

macro

meéso

micro

déterministe

stochastique

EDO

p

E(D stochast.
processus
naissance/mort
na

non spatialisé

EDP/EID

-

EDP stoch.

spatialisé

grande population

—n. 8/



Axe 1: les verrous

modelisation multi-échelles
iIndividu, agréegat, population, communauté, biomas

représentation de I'espace
explicite, implicite, homogenise...

changement d’échelles
champ moyen, perturbations singulieres...
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Axe 2: confrontation aux données

Macro - B MICIo
biomasse communautés populations iIndividus
concentrations empreintes microscopie
. moléculaires

dég. gazeux

verrous . - liens diversité taxonomique/fonctionnelle

- caractérisation des interactions
- mesure de I'impact des structures spatial
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Axe 3. commande et optimisation

macro —e B Micro
biomasse communautés populations Individus
modéle de Interactions
type chémostat @ = = = = = = ? ------- diffusion, transport
qS ) ) . migration
ar D(Sin = 5) = % X agrégation, adhésic
dX
e —DX + p(-)X
verrous . - modeles multi-especes/multi-ressources

- couplage avec I’hydrodynamique/spatialisa
- houveaux criteres d’optimisation

—n. 11/



Moyens et production

3 ANR dont 1 en tant que coordonnateur

1 ARC (coordonateur), un projet du RNSC, un projet de la
Fond. Agropolis

e 1 projet européen et 1 réseau 3+3
e 1 projet STICAmSud (ccordinateur)
e equipe associée INRIA avec le Chili, equipe LIRIMA avec
Madagascar
Publications visées:

SIAM J. Cont. Optim, SIAM J. Appl. Math., J. Diff. Equ.,
Automatica, Math. in Action

e J. Theo. Bio., Env. Microbio., Oikos, J. Process Control
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Strategie de modélisation
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