
Proposition de stage de master : Identifiabilité des modèles
démographiques ajustés à de multiples sources de données

Les paramètres des modèles démographiques pour les populations animales sont souvent diffi-
ciles à estimer à partir des données les plus communes, les comptages des nombres d’individus. Cela
a motivé statisticiens et écologues à formuler des modèles qui intégrent plusieurs sources de don-
nées (comptages, fécondité, survie) dans la vraisemblance à maximiser [1], similaires aux modèles
à “vraisemblance conjointe” de l’épidémiologie. En dépit de ces développements, on a surprenam-
ment peu d’évaluations formelles de l’accroissement de l’identifiabilité (qui se manifeste par un jeu
de paramètres estimés unique) et de la qualité de l’estimation permise par cette combinaison de
données [3,4]. En parallèle, il a été montré que certains modèles démographiques pouvaient être
ajustés sur des données de comptages seules, pourvu que l’on introduise des covariables pertinentes
[4]. Il y a donc un manque de connaissances sur les conditions qui nécessitent la combinaison de
plusieurs sources de données, sachant que ces données nécessitent beaucoup de temps d’acquisition.

En conséquence, le stage proposé vise à mieux comprendre, pour des modèles nonlinéaires
simples à deux classes d’âge, dans quelles conditions la fusion de plusieurs sources de données est
requise pour obtenir des paramètres de survie et de fécondité identifiables, ainsi que des estimateurs
pour ces paramètres aux propriétés satisfaisantes. On considèrera des modèles dans lesquels la
quantité d’aléa sur la fertilité et la mortalité sera variée, avec une structure générale

n(t+ 1)|(n(t), ξt) ∼ D (A[n(t), ξt]n(t); θD) (1)

où n(t) = (nJ(t), nA(t))
T est le vecteur des densités de population juvénile et adulte au temps

t, D est une certaine distribution de probabilité (Poisson, log-normale, ...) et ξt un vecteur de
paramètres (e.g., fertilité maximale, effets de la densité) qui fluctuent au cours du temps. La
matrice A[n, ξ] traduit quant à elle la démographie et le passage d’une classe d’âge à l’autre:

A[n, ξ] =

(
(1− γ)sJ(n, ξ) f(n, ξ)
γsJ(n, ξ) sA

)
. (2)

La fertilité f et la survie juvénile sJ sont rendues aléatoires par le vecteur ξ, qui suit un processus
stochastique (ξt)t∈J1,T K dont on souhaite estimer les paramètres θξ. On considérera entre autres le
cas simple ξt,i = ai + bixt,i où xt est un vecteur de covariables connu. Le stagiaire determinera
l’identifiabilité théorique et pratique des modèles [5], sous des scénarios réalistes d’acquisition de
données, et ajustera ces modèles à des données de comptages, fécondité, et/ou capture-recapture
provenant d’une population d’oiseaux.
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