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Résumeé :
 Etendre la méthode PopSizeABC de Boitard et al. (2016)
- estimation des variations de taille d’'une population

- génomes complets
- Approximate Bayesian Computation (ABC)
 Code de deux statistiques résumantes
 Comparaison des résultats
Objectifs :
 Ajouter des données génomiques anciennes issues de simulation
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Meéthodes :
 Simulation des données anciennes avec msprime en Python

* Choix de 'ensemble de statistiques résumantes par validation croisée
de I’ABC et étude des erreurs de prédiction

 Estimation d’histoires fixées par ABC et étude des intervalles de
crédibilité
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Amélioration des erreurs de prédiction —
Réduction des intervalles de crédibilité

T T T T T 1
0 10 100 1,000 10,000 100,000
years before present (log scale)

Mélissa MASSON ‘



