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Nous cherchons à comprendre l’influence d’une structure géographique sur l’évolution phénotypique d’une
population. Les phénomènes d’évolution sont le résultat d’événements de mutations et de sélections de
telle sorte que seuls les individus les mieux adaptés à leur environnement survivent.
Dans cette présentation, on considère un modèle microscopique évoluant par naissances, morts, mutations
et migrations, introduit initialement dans [2]. Chaque individu est caractérisé par un trait phénotypique
et une position dans l’espace géographique. Dans un premier temps, nous supposons que tous les individus
ont le même trait, c’est-à-dire que la population est monomorphique, et que la dynamique de la population
est proche d’un équilibre stable macroscopique. Nous cherchons à estimer le temps pendant lequel la
dynamique de la population reste proche de cet état, en utilisant des techniques de grandes déviations
dans des espaces de mesures finies.
Dans un deuxième temps, nous étudions l’impact de l’apparition d’un individu possédant un trait différent,
un mutant, au sein de cette population monomorphique. Nous répondons aux problématiques suivantes
en approximant la population issue de l’individu mutant par un mouvement brownien branchant: quelle
est la probabilité de survie de cette population mutante? Quels paramètres influent sur sa capacité à
envahir l’espace géographique?
On se placera ensuite sous les hypothèses de la dynamique adaptative pour obtenir une approximation
macroscopique en supposant que les mutations sont rares et qu’on ne peut pas avoir une coexistence de
deux traits distincts pendant un temps long. Nous généralisons le modèle de Trait Substitution Sequence
[1, 3] qui détaille les traits dans la population lorsqu’il est possible de séparer les échelles écologiques,
liées à la dynamique de la population, des échelles évolutives, liées à l’apparition des nouveaux traits.
On modélise ainsi l’évolution par un processus de sauts décrivant les traits successifs présents dans la
population ainsi que la répartition géographique de la population, modifiée à chaque saut.
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