
		

		 		Es#ma#on	de	l'histoire	démographique	d'une	popula#on	
à	par#r	de	séries	temporelles	de	données	génomiques	

INRA,	Auzeville-Tolosan	

Bibliographie	 :	 Boitard,	 S.,	 Rodríguez,	W.,	 Jay,	 F.,	Mona,	 S.,	 &	 Austerlitz,	 F.	 (2016).	 Inferring	 populaFon	 size	 history	 from	 large	
samples	 of	 genome-wide	 molecular	 data	 -	 An	 approximate	 bayesian	 computaFon	 approach.	 PLoS	 geneFcs,	 12(3),	 e1005877.	
Consulté	le	24	août	2017,	sur	hXp://journals.plos.org/plosgeneFcs/arFcle?id=10.1371/	journal.pgen.1005877		

Résumé	:	
•  Etendre	la	méthode	PopSizeABC	de	Boitard	et	al.	(2016)	

-  esFmaFon	des	variaFons	de	taille	d’une	populaFon	
-  génomes	complets	
-  Approximate	Bayesian	ComputaFon	(ABC)	

•  Code	de	deux	staFsFques	résumantes	
•  Comparaison	des	résultats	
ObjecFfs	:	
•  Ajouter	des	données	génomiques	anciennes	issues	de	simulaFon	

Contexte	:		La	géné#que	des	popula#ons	
•  esFmaFon	de	l’histoire	évoluFve	d’une	populaFon	
•  facteurs	suscepFbles	d’influencer	la	taille	de	la	populaFon	

-  changement	d’habitat	
-  perturbaFon	écologique	
-  effet	fondateur	(sélecFon	d’un	peFt	sous	échanFllon…)		

Méthodes	:	
•  SimulaFon	des	données	anciennes	avec	msprime	en	Python	
•  Choix	de	l’ensemble	de	staFsFques	résumantes	par	validaFon	croisée	

de	l’ABC	et	étude	des	erreurs	de	prédicFon	
•  EsFmaFon	 d’histoires	 fixées	 par	 ABC	 et	 étude	 des	 intervalles	 de	

crédibilité	

AmélioraFon	des	erreurs	de	prédicFon	
RéducFon	des	intervalles	de	crédibilité	
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