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Contexte
Dans un contexte international marqué par l’augmentation constante d’événements épidémiques

majeurs, la recherche scientifique est fortement sollicitée, afin d’apporter aux acteurs institutionnels
une aide à la décision, dans l’urgence et l’incertitude [Mor20]. Anticiper et contrôler la propagation de
ces épidémies émergentes sont alors deux enjeux cruciaux, qui concernent de nombreuses communautés
scientifiques.

La modélisation de la dynamique de propagation de ces événements a récemment fait l’objet de
très nombreuses avancées. Pour étudier l’effet des comportements humains et des décisions des ac-
teurs institutionnels sur la dynamique biologique, on sait notamment construire des modèles hybrides,
en couplant les outils de modélisation discrète probabiliste tels que les chaînes de Markov, issus de
l’informatique, avec les outils de modélisation continue déterministe tels que les équations différen-
tielles, issus des mathématiques [CSB22]. Or, des méthodes de vérification des propriétés des chaînes
de Markov sont bien connues [BK08], ainsi que des méthodes d’analyse de la dynamique des équations
différentielles [Per13]. Mais la vérification des propriétés de ces modèles hybrides obtenus par couplage
des deux formalismes est un domaine peu exploré, qui représente aujourd’hui un axe de recherche
essentiel, avec des applications également prometteuses dans d’autres domaines des sciences du vivant
(étude des propriétés dynamiques de systèmes biologiques [SFM22]).

Objectifs du stage
L’objectif principal de ce stage consiste à étudier les propriétés d’un modèle de dynamique épidémio-

logique, déterminé par un processus de décision markovien. Ce modèle hybride est obtenu par couplage
d’un processus continu déterministe avec un processus discret probabiliste, et doit reproduire la jux-
taposition d’une dynamique virale continue avec une dynamique humaine de prise de décisions. En
plus des propriétés usuelles telles que l’adéquation du modèle aux données d’observation, l’accessibilité
et l’invariance des équilibres du modèle, on s’intéressera particulièrement aux propriétés dynamiques
telles que la stabilité et la périodicité des trajectoires. Les méthodes de vérification utilisées seront
de nature numérique et reposeront sur un traitement statistique d’un ensemble de traces du modèle
produites par simulation numérique [DLS13]. Suivant l’avancée du travail, des méthodes de vérification
symboliques associées à une procédure algorithmique pourront également être étudiées.

• Ce stage sera mené dans le contexte du projet de recherche CoSysM3, mené par Cristiana J. Silva
(Université de Lisbonne, Portugal), financé pour une durée de 4 ans par la Fondation Portugaise
pour la Science, qui porte sur le contrôle des épidémies. Ce projet permettra notamment un
accès à des données de santé.

• Une poursuite en thèse pourra être envisagée, selon la qualité des résultats obtenus et sous
réserve d’obtention d’un financement.
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Profil de la candidate ou du candidat
Pour réaliser ce travail de recherche, la candidate ou le candidat devra disposer de solides compéten-

ces en informatique, aussi bien théorique (méthodes formelles de vérification de modèles), que compu-
tationelle (simulation numérique, calcul intensif). La candidate ou le candidat devra également montrer
des qualités rédactionnelles et une aptitude pour le travail en équipe. Une expérience sur l’étude de
modèles en épidémiologie sera fortement appréciée.
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