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Dans cet exposé introductif de la session, on fera une revue de quelques modèles probabilistes introduits et
étudiés depuis une dizaine d’années pour modéliser l’évolution de populations structurées. La dynamique
de ces populations, où les individus diffèrent par des traits qui modifient leurs survies et leurs capacités
reproductives, dépend des phénomènes de naissances et morts - en prenant en compte la sélection et la
compétition entre les individus - des événements de mutations et de transferts horizontaux. En jouant
sur les ordres de grandeurs relatifs des paramètres décrivant ces dynamiques, plusieurs approximations
peuvent tre obtenues : comportement moyen lié à la loi des grands nombres, séparations d’échelles de
temps... En particulier, on s’attachera aux questions liées à la forme et à l’évolution des phylogénies ainsi
qu’à la prise en compte de phénomènes multi-niveaux. Egalement, l’évolution des populations structurées
par des graphes aléatoires sera abordée. Des exemples tirés de la santé publique, de la biologie ainsi que
les développements statistiques associés illustreront l’exposé.
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