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Modeéles mécanistico-statistiques

Modeles mécanistico-statistiques

Soient :

@ un modele (exemple : réaction diffusion) vy = M(6) avec un jeu de
parametres 6 ;

@ des données O.

Probléme : comment estimer 6, quand ug et O ne sont pas
commensurables (ex. vy =densité de pop., O= données de type
présence/absence) ? Comment prendre en compte I'incertitude sur O7?

Une solution : écrire un modeéle pour le processus d'observation. Les
observations sont des variables aléatoires dépendant de wy.

Intérét : permet de calculer la vraisemblance du jeu de paramétre 6 :
proba d’observer O sachant uy.
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Modeéle mécanistico-statistique (Roques et al., in prep)

Cas des données génétiques

Observations O : 2000 génotypes.

Parameétre a estimer : coefficient de diffusion D(x) de
uy = A(D(x)u) — u/v, trois zones de diffusion #.
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Modeéle mécanistico-statistique -génétique

Modele mécanistico-statistique

Cas des données génétiques

Données :
o fréquences alléliques dans / populations sources a t = 0;

@ observations O : génotypes G d'individus capturés a des temps > 0.

Vraisemblance de 6 (exple avec 1 individu k) :

P(O|0) = Z P(G|k vient de i)P(k vient de i).

pops sources i€l

P(G|k vient de i) se déduit des fréquences alléliques dans les pops.
sources.
P(k vient de i) se déduit du modele M.

Calcul de 6 : maximum de vraisemblance, bayesien, ...



Modeéle mécanistico-statistique -génétique

Dynamique d'une sous-population vs la population totale
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Modeéle mécanistico-statistique -génétique

Test du modeéle sur données simulées

Données :

o fréquences alléliques des | populations sources (Dirichlet) : 10 loci a
10 alleles, selon 3 niveaux de différenciation génétique (Fst= 0.01,
0.5, 0.1)

@ observations O : génotypes G d'individus

Autres tests selon :
@ nombre de piéges
@ nombre d'individus génotypés
@ nombre d'habitats

@ nombre de loci et d’alleles
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Résultats : vraisemblance
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Modele mécanistico-statistique

Cas des données génétiques

Qualité de I'estimation suivant le niveau de différenciation génétique
entre les sous-pops (Fs7) :
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Application

Contrdle biologique d'un insecte ravageur des cultures a
I'échelle du paysage

PEERLESS : Predictive Ecological Engineering for Landscape
Ecosystem Services and Sustainability
— projet ANR
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Contrdle biologique d'un insecte ravageur des cultures a
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Viabilité d'une gestion écologique renforcée de la santé des plantes dans les paysages

agricoles
Favoriser le controle biologique des ravageurs en exploitant les connaissances

d’'écologie du paysage

PSH Avignon, AgroEcologie Dijon, IGEPP Rennes Angers, Agronomie, Grignon,
Economie, Grignon, BioSP



Application

Identifier les mécanismes écologiques associés a I'hétérogénéité
spatio-temporelle de densité de populations de ravageurs et d'auxiliaires
en tenant compte de la répartition des habitats semi-naturels et des

pratiques agronomiques dans le paysage




Application

Données : un insecte ravageur des cultures, le carpocapse

Carpocapse du pommier : Cydia Pomonella
Larves — dégats sur pommes et poires.




Application

Données : un insecte ravageur des cultures, le carpocapse

Carpocapse du pommier : Cydia Pomonella
Larves — dégats sur pommes et poires.

Zone d’étude : 100km?

St Rémy de
Provence »

Apple or pear -

|




Application
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Application

Données : un insecte ravageur des cultures, le carpocapse

Echantillonnage
1000 individus
51 vergers

Données génétiques
20 loci
Entre 4 et 51 alléles par locus

Génotypes :

Genoj i = (M k1,1, Mijk,1,2)=1, 1
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Application

Analyse de la structure génétique : Structure (Pritchard et
al., 1999)
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Conclusion

Conclusion

Approche mécanistico-statistique : prise en compte des données
@ trés bons résultats sur données simulées;

@ méthode souple, facilement adaptable a I'utilisation de données
réelles ;

Application a des données génétiques :

@ proche d'un marquage-recapture, mais sans marquage et avec
incertitude sur la marque;

@ évite de devoir mesurer des abondances, souvent imprécises ;
@ bons résultats, méme avec des Fst pas trop grands.
Perspective : application aux données réelles (avec Fst=0.05)
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Conclusion

Merci de votre attention




	Modèles mécanistico-statistiques
	Modèle mécanistico-statistique -génétique
	Application
	Conclusion

	0.0: 
	0.1: 
	0.2: 
	0.3: 
	0.4: 
	0.5: 
	0.6: 
	0.7: 
	0.8: 
	0.9: 
	0.10: 
	0.11: 
	0.12: 
	0.13: 
	0.14: 
	0.15: 
	0.16: 
	0.17: 
	0.18: 
	0.19: 
	0.20: 
	0.21: 
	0.22: 
	0.23: 
	0.24: 
	0.25: 
	0.26: 
	0.27: 
	0.28: 
	0.29: 
	0.30: 
	0.31: 
	0.32: 
	0.33: 
	0.34: 
	0.35: 
	0.36: 
	0.37: 
	0.38: 
	0.39: 
	0.40: 
	anm0: 
	1.0: 
	1.1: 
	1.2: 
	1.3: 
	1.4: 
	1.5: 
	1.6: 
	1.7: 
	1.8: 
	1.9: 
	1.10: 
	1.11: 
	1.12: 
	1.13: 
	1.14: 
	1.15: 
	1.16: 
	1.17: 
	1.18: 
	1.19: 
	1.20: 
	1.21: 
	1.22: 
	1.23: 
	1.24: 
	1.25: 
	1.26: 
	1.27: 
	1.28: 
	1.29: 
	1.30: 
	1.31: 
	1.32: 
	1.33: 
	1.34: 
	1.35: 
	1.36: 
	1.37: 
	1.38: 
	1.39: 
	1.40: 
	anm1: 


