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Dans un modèle biologique régi par un système de réactions entre plu-
sieurs espèces, une loi de conservation est une combinaison linéaire constante
dans le temps de concentration d'espèces. Le calcul d'une base de lois de
conservations revient à calculer une base d'un noyau de matrice.

Il n'y a pas unicité de la base, cependant un utilisateur pourra en préférera
une à d'autres, selon ses propres critères. Dans ce contexte biologique, cer-
taines bases sont plus intéressantes que d'autres. Favoriser les bases creuses
avec le plus de coe�cients positifs semblent être de bons critères. Cependant,
combiner ces deux critères n'est pas toujours possible. Nous nous intéresse-
rons ici à calculer une base la plus creuse possible, dans le sens où elle contient
le moins de coe�cients non-nuls possible. Le problème des coe�cients positifs
n'est pas traité pour l'instant.

Nous avons développé dans [1] un algorithme glouton qui permet de re-
chercher une telle base. À chaque étape, l'algorithme améliore un vecteur
de la base (par des combinaisons linéaires) jusqu'à obtenir une base la plus
creuse possible.

Des temps de calculs e�ectués sur la base de données BioModels [2] seront
présentés.
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