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La migration cellulaire joue un rôle fondamental dans de très nombreux processus physiologiques, comme
l’embryogenèse, la cicatrisation, ou encore la formation de métastases. Or, le comportement migratoire
d’une cellule est le résultat d’une activité complexe intégrée sur différentes échelles spatiales et tem-
porelles, rendant sa compréhension difficile. La modélisation mathématique constitue donc une aide non
négligeable pour les biologistes.
Dans cet exposé un modèle de motilité sera présenté. Ce modèle décrit la dynamique intracellulaire
responsable de la migration, tout en restant dans une démarche de modèle minimal. Le cytosquelette
d’actine est modélisé par un fluide de Stokes (ou de Darcy) et une EDP sera présentée pour décrire sa
dynamique. Le modèle obtenu est à frontière libre. Il fait intervenir la courbure de la membrane.
Des simulations du modèle avec FreeFem++ seront présentées. Des résultats mathématiques peuvent dif-
ficilement être obtenus ici du fait du domaine déformable. Aussi, un modèle similaire posé sur un domaine
rigide sera présenté. Pour ce nouveau modèle il est possible de prouver des résultats mathématiques qui
concernent l’existence d’une solution et son comportement en temps long dans le cas de la dimension 1.
Je présenterai ensuite des extensions du modèle qui permettent délargir le contexte aux cas de signal
extérieur et de contact avec un obstacle.
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