
Stage M2 : Reconstruire la généalogie d’une population naturelle à partir de données 
démographiques : le sanglier comme cas d’étude  

 

Contexte 

Dans une population, les taux démographiques ont une influence sur la façon dont s’apparentent les 
individus. Dans une population à un sexe (c.a.d. dont la dynamique d’un seul des deux sexes est 
étudiée), ces taux sont principalement la survie et la fertilité, structurées par âges ou stades (masse 
corporelle, etc.). Les effets de la structure par âges sur les dynamiques d’apparentement ont déjà été 
étudiés (cadre continu : Goodman et al. 1974, Pullum 1982 ; cadre discret : Caswell 2019). Ces travaux 
ont été étendus récemment par l’équipe encadrante afin d’inclure toute structuration possible (Pavard 
et Coste 2020, Coste et al. 2021). Par exemple, si la catégorisation de la population inclut d’autres traits 
que l’âge ou le stade, d’autres taux démographiques peuvent facilement être pris en compte : taux de 
migration (trait territoire), taux de croissance (trait taille), etc. Dans le cas d’une population à deux 
sexes, la généalogie d’une population dépend de la formation des unions : comment les mâles et les 
femelles s’apparient au sein d’une année, d’une année sur l’autre, quel est le taux de polyandrie, de 
polygynie ? Quel est l’effet de la composition d’une union (âge/stade du mâle et de la femelle, 
polyandrie/gynie) sur sa fertilité ? Ce cadre théorique n’a pas encore été abordé dans la littérature, et 
sera poursuivi, testé et appliqué dans le cadre de ce stage de master en prenant le sanglier comme cas 
d’étude. 

Le sanglier est une espèce omniprésente en Europe et ses effectifs sont en forte croissance ces 
dernières décennies (Massei et al., 2015). Cette croissance très marquée des populations de sangliers 
est accompagnée par une augmentation des dégâts agricoles. Par ailleurs, de nouveaux problèmes se 
greffent à cette situation historique, incluant par exemple des problèmes sanitaires (cas de la peste 
porcine africaine récemment), problèmes sociétaux et/ou de sécurité liés aux sangliers vivant en milieu 
périurbain. Mieux comprendre le fonctionnement démographique des populations de sangliers est 
crucial pour mieux en contrôler les effectifs. Le sanglier présente une structure sociale particulière au 
sein des ongulés, de type matrilinéaire. En effet, les femelles adultes sont généralement regroupées 
avec leurs jeunes, et après le sevrage, les femelles restent avec leurs mères témoignant d’associations 
mère-filles durables dans le temps (Kaminski et al. 2005). Alors que, pendant longtemps, les jeunes 
d’un groupe ont été considérés comme étant étroitement apparentés (même père) à cause d’un 
système d’appariement polygyne où les gros/vieux mâles monopolisent la reproduction, de récents 
travaux ont montré l’existence de multi-paternités au sein d’une portée, suggérant qu’un système de 
type polyandrie/gynie décrivait davantage le système d’appariement de l’espèce sanglier (Gayet et al. 
2016, 2021). Ceci a été attribué à la forte pression de chasse exercée dans certaines populations, alors 
désorganisées par l’absence de gros/vieux mâles. De façon intéressante, une augmentation du nombre 
de pères au sein d’une portée favorise l’augmentation de la taille de portée (Gayet et al. 2016).  

Objectifs 

L’objectif majeur de ce travail visera i) à établir un ou plusieurs modèles de projection de population, 
à deux sexes et qui incluent l’effet de la chasse, à partir des données démographiques disponibles ii) à 
mesurer, à partir de ces modèles, les relations de parenté attendues entre les individus d’une 
population de sangliers, afin iii) d’évaluer les conséquences du prélèvement (chasse) sur la dynamique 
de la population et sur les relations de parenté. Plus précisément, des données démographiques 
(survie, fécondité) ont déjà été publiées par l’équipe encadrante (Gamelon et al. 2011, Gamelon et al. 
2012, Touzot et al. 2020). A partir de ces estimations de survie et reproduction, l’étudiant(e) 
développera dans un premier temps un modèle démographique à deux sexes pour cette espèce afin 
d’évaluer la structure d’apparentement de la population. Dans un second temps, des scénarios de 



prélèvements (chasse) seront simulés afin d’en évaluer les conséquences sur l’apparentement et in 
fine sur la démographie de la population.  
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Compétences requises 

Nous recherchons une personne avec le profil suivant : 

-       Fort intérêt pour la modélisation ; 
-       Connaissances en écologie et démographie ; 
-       La maîtrise des logiciels R, Matlab et/ou Python est un atout ; 
-       Aptitudes pour le travail en groupe et les collaborations à distance ; 
-      Rigueur, capacité de rédaction (en français et anglais) et de communication des résultats. 

  

Lieu et conditions de travail 



• Le stage se déroulera au Laboratoire de Biométrie et de Biologie Évolutive (UMR 5558, Lyon) 
en collaboration étroite avec l’Université de Trondheim (Norvège) 
(https://www.ntnu.edu/cbd) pour une durée de 6 mois. 

• Période du stage : 1er semestre 2021 

 Encadrement-contact 

Le stage sera encadré par : 
- Christophe Coste (Université de Trondheim) 
- Marlène Gamelon (CNRS, Lyon). 
Pour contact et renseignements, envoyez un courriel à Christophe Coste 
(christophe.f.d.coste@ntnu.no) et Marlène Gamelon (marlene.gamelon@univ-lyon1.fr). 
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