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Résumé   

 
Contexte : le polymorphisme génétique des populations est conditionné in situ par de multiples 
facteurs biologiques (effectifs, natalité, mortalité, dispersion…) et environnementaux (structures 
paysagères, répartition des habitats favorables, …). 

Dans le contexte de cette dynamique multi-variée, il est délicat de hiérarchiser les poids de ces 
différents facteurs dans les observations. Cela est d’autant plus complexe que ces facteurs 
s’expriment simultanément, et le plus souvent sur plusieurs échelles (e.g., taux de mutation, 
comportements de dispersion, forçage environnemental). Face à ce problème, les modèles de 
simulation dits individus centrés peuvent apporter des éclairages utiles en permettant de représenter 
de façon souple des facteurs de différentes natures dans un même schéma de modélisation. Ils 
constituent de ce fait un formalisme adéquat pour représenter simultanément des dynamiques 
biologiques, paysagères, et les interactions entre les deux. 

Problématique : ce sujet propose de clarifier les poids relatifs de quelques-uns des facteurs 
impliqués dans les structures génétiques des populations de rongeurs, en simulant un cas d’étude à 
partir d’un modèle individu-centré.  

Le cas d’étude retenu est celui d’une population de campagnols des champs (Microtus arvalis) dans 
un paysage agricole intensif, constitué d’un patchwork de milieux pérennes ou perturbés par les 
cultures saisonnières (zone de 500 km2 près de Chizé, Poitou-Charentes) pour laquelle nous avons 
déjà décrit la structure génétique (Gauffre et al 2008, 2009). 

Cadrage du travail de modélisation : les populations seront représentées au niveau individuel par 
des objets ‘campagnols’ caractérisés par plusieurs traits de vie et dotés d’un génome simulé. La 
simulation au cours du temps des processus de reproduction et de dispersion dans un habitat 
fragmenté conduira à une dynamique des populations simulées. Les indicateurs classiques de la 
génétique des populations (ex : F-statistiques) pourront être calculés à partir des populations 
simulées. 

Des analyses de sensibilité seront ensuite conduites en faisant varier plusieurs facteurs pour 
analyser le poids des composantes biologiques (organismes) et écologiques (habitats et 
hétérogénéité des paysages) dans les dynamiques observées. Les résultats obtenus seront confrontés 
aux données déjà publiées (Gauffre et al 2008, 2009) . 



Le modèle sera développé en Java en utilisant la plate-forme multi-agent RepastS 
(http://repast.sourceforge.net/). Les développements déjà réalisés dans l’équipe (exploitation de 
données spatialisées, librairies génétique) pourront être utilisés, des librairies existantes pourront 
être recherchées et adaptées pour accélérer le travail de codage. 

Le sujet suppose des compétences à la fois en sciences de la vie et en modélisation 

Déroulement : les étapes du travail de recherche seront chevauchantes : 1/6 : littérature sur les flux 
de gènes, la génétique du paysage, la modélisation multi-agents, 3/6 : proposition et implémentation 
d’un modèle de population, 1/6 : analyse de sensibilité sur les sorties de simulation, 1/6 : rédaction. 

Techniques : modélisation, programmation Java, analyses de sensibilité 
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