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Estimation de paramètres démographiques à l'aide de la 
variation génétique

Modèles out of Africa de l'histoire de 
dispersion des populations humaines
basés sur la structure génétique

M
i llier s d'a nné es
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Modélisation de l'histoire des populations

Statistiques :
- Diversité, fréquences
- DifférenciationTemps



  

4/25

Modélisation de l'histoire des populations à une échelle 
de temps réduite

Temps
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Approximate Bayesian Computation (ABC)

StatistiquesParamètres
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Pipeline ABC

1 – Observations -> statistiques descriptives

2 – Choix d'un modèle

3 – Distribution a priori des paramètres

4 – Simulations selon le modèle (régime clonal) => coalescence

5 – Recherche des valeurs de paramètres optimales / choix de modèle
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Modèle démographique

Temps Phase 
sexuée

N2 N3

M
(+ structure)

Tk

NA

T3

T2

T1

NkN1 = 1

Phase 
asexuée



  

13/25

Implémentation du régiment de reproduction

Temps Phase 
sexuée

Phase 
asexuée

Marqueurs
indépendants

Phase 
sexuée
Phase 
sexuée

Marqueurs
liés
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Statistiques et paramètres

Statistiques

A
V(A)
HE

V(HE)
V

V(V)
FIS1 – FISK

K1 – KK

R1 – RK

HK1 – HKK

R1 – RK

rD1 – rDK

K1 – Kk

FST1-2 – FST1-K

2008 2011
77 29

Paramètres

N2 – N4

NA

T1 – TK

M
0-2 paramètres de 

structure de migration
θ

V(θ)
p (pas de mutation)

2008 2011
41-43 17-19
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Estimation des paramètres – dates de fondation

Tailles de populations :

Mode identifiable

Temps de divergence :

ne semblent pas différents de 0

Problème d'échelle ou
problème d'échantillonnage des priors
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Modèle démographique

Temps Phase 
sexuée

Phase 
asexuée
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Modèle démographique

Temps
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Conclusion

Certains paramètres bien estimés
- Taille de population, mais capture-t-on le bon signal ?
- Paramètres de mutation (mais différents entre années)

Temps de divergence proches de 0
- Modèle invalide ?
- Priors inappropriés ?

Structure de dispersion pas détectable
- Statistiques pas assez informatives ?
- Modèle trop compliqué ?
- Coalescent pas adapté ?
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Perspectives

Affiner analyse ABC
- Priors moins naïfs
- Utilisation de données simulées
- Recherche de statistiques informatives

Simulations individu-centrées ?
- Une phase coalescent sexué + phase de dispersion forward

Et au-delà
- Échantillons le long de l'infection
- Intégrer différentes années (population source persistante) 
- Intégration génétique + comptage ?


