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1 Introduction

La production de mais a un impact économique important dans de nombreux pays d’Amé-
rique. Comme toutes les plantes, le mais est soumis, au cours de sa croissance, a différentes
contraintes abiotiques et biotiques. Parmi ces stress, on retrouve par exemple toutes les ma-
ladies causées par des micro-organismes externes. Pour minimiser les pertes, un des enjeux
majeurs est donc le contrdle de la propagation des agents pathogenes. Les tissus de revétement
de la plante constituent la premiere lignée de défense contre ceux-ci [I]. Les agents pathogenes
peuvent franchir cette premiere barriere par différentes voies, notamment grace aux dégats fo-
liaires causés par les ravageurs. Parmi les principaux ravageurs du mais, on trouve plusieurs
insectes, dont les Coléopteres, Lépidopteres, Dipteres, Hémipteres ainsi que des Arachnides [2].
Selon le stade de développement et la surface foliaire des plantes, ces derniers ne les colonisent
pas de la méme maniere.Ces deux parametres dépendent grandement des conditions du mi-
lieu dans lequel elles vivent (comme la température ou I'humidité). Comprendre et modéliser
la dynamique de croissance de populations de mais pourrait donc servir de base pour étudier
la dynamique de propagation des vecteurs et donc a posteriori celle des agents pathogenes.
Néanmoins, pour aboutir a une telle modélisation, il faudrait disposer d’'un modele d’étude de
I’évolution de la surface foliaire. Comme les auteurs ne citent pas un tel modele compatible
avec le leur, nous avons décidé de nous focaliser sur l'effet de la température sur la croissance
d’une population de mais et plus précisément sur 'effet de I'augmentation de la température
due au réchauffement climatique sur cette croissance.

2 Développement du mais

Le mais est une plante herbacée annuelle de 1 a 3 metres. L’inflorescence male, ou panicule,

se situe a l'apex de la tige. Elle est composée d’épillet eux-mémes composés de fleurons (ou
fleurs) qui contiennent les étamines (et donc les sacs polliniques). Les inflorescence femelles, ou
épis, sont situés a 'aisselle des feuilles de la plante [3]. Un épi peut contenir 1000 ovules, mais
seulement 4 a 500 seront fécondés [4]. Chaque ovule de 1’épi développe une soie (les styles), ce
sont les “fils” visibles a l'extérieur de I’épi [Annexe 1]. -
Le développement du mais passe par différentes phases : végétative, reproductive et la phase de
développement et maturation de la graine [5]. Quand la graine est mature, toutes les activités
métaboliques cessent. Elles ne reprennent que lorsque les conditions sont favorables, on a alors
germination. La racine et la tige s’allongent, les feuilles s’initient et se développent. L’initiation
de primordia (ébauche d’une nouvelle feuille) se fait a intervalles de temps réguliers nommés
plastochrone [A]. Lors de la phase de reproduction, les organes reproducteurs sont produits.
L’apex de la tige se différencie en panicule, puis quelques jours apres les épis sont préts pour
la fécondation [6]. Les étamines des fleurons libérent du pollen qui est transporté par le vent
jusqu’aux soies des épis. A ce moment-la, le pollen germe et produit un tube pollinique a
I'intérieur de la soie, dans le but de fertiliser I'ovule se trouvant a son extrémité. Lors de la
derniere phase, les graines se gorgent d’eau et de produits provenant de la photosynthese. Au
bout d’'un moment, une couche de cellules au niveau du point d’attachement de la graine a 1’épi
devient noire. Cela crée ainsi une barriere empéchant le mouvement de sucres de ’épi vers la
graine [7].




3 Modele

3.1 Simplification du développement du mais

Pour modéliser le développement d’une population de mais, les auteurs ont décidé de diviser
la population en 5 grandes classes correspondant aux principaux stades de développement du
mais : graine (S), jeune plant (P), développement des fleurs (F), développement de la graine
(G) et stade de la couche noire (BL). Les individus de la population sont chacun dans une
classe donnée a un instant t et ils peuvent en changer suite a divers événements caractérisés par
un coefficient w : émergence wep, (S — P), initiation du panicule wy, (P — F), pollinisation
et fécondation w,, (F — G) et maturation de la graine wy,,, (G — BL). Pour quatre de ces
classes s’ajoutent des sous-catégories, notées Py, Iy, G, BL; ou k indique le nombre de feuilles
(k > 6 car une plante émerge avec 6 feuilles). Le modeéle prend donc en compte une cinquieme
transition qui n’a lieu qu’au stade P : l'initiation de primordia wy;, (Py — Piy1). Une plante
au stade P peut donc ou bien former une nouvelle feuille, ou bien la panicule. Pour déterminer
quelle transition a lieu, on applique la “probabilité de former une panicule en ayant k feuilles”.

w_(1-P(TI | k))

emr
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Figure 1: Schéma du modéle du développement du mais (stades et transitions)

S: stade semis, P initiation de nouvelles feuilles, F - développement des inflorescences,

G,: developpement des graines, BL,: maturation des graines

Les encadrés correspondent aux taux de transition entre deux états, avec w des coefficients et Tl
I'evénement “initialisation de la panicule™.

3.2 Hypotheses

Afin de simplifier la réalité, les auteurs ont posé diverses hypotheses. Ils ont tout d’abord
choisi de ne prendre en compte que la température comme facteur environnemental. C’est en
effet un parametre qui influence le développement du mais de maniere importante et qui est
peu controlable dans les cultures. De plus, ils ont supposé qu’il était possible de réduire suf-
fisamment les intervalles de temps pour qu'un seul événement se déroule a la fois (négligence
des événements multiples). Par ailleurs, on a une propriété d’absence de mémoire concernant
le temps qui sépare deux événements. On considere également que le modele suit un processus
markovien (I’état du systéme ne dépend que de 'état précédent). De surcroit, dans le modele
présenté dans 'article, les plantes de mais ne meurent jamais (que ce soit par vieillesse, patho-
logie ou herbivorie). Enfin, on ne modélise aucune variabilité au sein de la population en termes
de capacités de croissance (les coefficients de transition sont communs a toute la population).
Prendre des valeurs moyennes semble suffisant dans le cadre de ce modele puisqu’on considere
une population dans son ensemble sans s’intéresser au devenir de chaque individu en particulier.



3.3 Parametres biologiques
3.3.1 Coefficients de transition

Pour modéliser la croissance d’'une population de mais, nous devons donc dans un premier
temps déterminer les coefficients des diverses transitions (w;). Pour ce faire, les auteurs de
I’article ont utilisé un second modele : le modele thermodynamique de Sharpe et DeMichele
[8] adapté aux modeles biologiques par Schoofield et Sharpe [9]. Ce modeéle part du principe
qu'un processus biologique (comme 1’émergence) n’est qu'une succession de réactions biochi-
miques plus ou moins complexes catalysées par diverses enzymes. Pour simplifier la réalité,
on considere que la vitesse du processus biologique ne dépend que de la vitesse d’une réac-
tion, dite “réaction d’engagement”. L’enzyme qui catalyse cette réaction est appelée “enzyme
contrdle” du processus. On estime ensuite que la vitesse du processus est proportionnelle a la
concentration d’enzyme "controle" active et a sa processivité. Enfin, on suppose que I'activité de
I’enzyme ne dépend que de la température et que celle-ci s’inactive en deca et au-dela de deux
températures d’inactivation. A partir de ces trois hypotheses et grace a quelques simplifications
supplémentaires, Sharpe et Schoofield ont abouti a 1’équation (1) qui permet de calculer la
vitesse instantanée d’un processus pour un individu donné en fonction de la température. Les
différentes constantes présentes dans 1’équation sont estimées par une méthode de régression
non-linéaire a partir d’observations, on retrouve leurs valeurs dans le tableau 2 de article [A].

T ﬂ(#_i)
P(25°C) W{K]e R \208[K] T
W(T): AHL( 1 _L) AHH( 1 _L) (1)
lae F ‘Tz T4 R \Tipp, 7T

3.3.2 Probabilité de former une panicule

Le choix entre “pousse de feuilles” et “formation de la panicule” dépend du hasard. Soit N
la variable aléatoire comptant le nombre de feuilles a I’age adulte, et TI I’événement “formation
de la panicule”. Les auteurs proposent trois sous-modeles distincts pour calculer la probabilité
de I’événement TT pour une plante a k feuilles : P(T'1 ‘k) Le sous-modele A consideére que tous

les plants ont le méme nombre de feuilles a I'age adulte (N4, = 15). On a donc P(T'1 ‘kj) =1

si k = Nyee = 15 et 0 sinon.
Pour les sous-modeles B et C, on utilise les probabilités conditionnelles :

P(TI’]{) __ P(formation panicule N k feuilles) _ "proba d’initiation du panicule et d’avoir k feuilles" _ P(N=K)
- P(k feuilles) - "proba d’avoir k feuilles" — P(N>k) -

Pour le sous-modele B, on recense le nombre final de feuilles dans différentes cultures de mais et
on approche la distribution obtenue par une loi normale de parameétres o = 15 et o2 = 4. Tandis que
dans le sous-modele C, on approche N par une loi de Poisson de parametre A = % qui correspond a
lespérance de la loi, c’est-a-dire, au nombre moyen de feuilles & 1’dge adulte [Annexe 2].

3.4 Méthode de programmation

Pour programmer le modele, la premiére étape consiste a “choisir” quel événement se déroule en

premier. Ce choix dépend du temps que met un événement a se produire et comme il s’agit d’un modele
stochastique, cette durée dépend du hasard. Dans notre programme, nous avons utilisé 1’algorithme
de Gillespie. Il s’agit de tirer aléatoirement, selon des lois exponentielles de parameétres bien choisis, le
temps qui s’écoule jusqu’a la prochaine transition de chaque type. On détermine alors quel événement
a lieu le plus rapidement, on applique ses effets sur la population et on ajoute sa durée au temps
écoulé. On réitere la méme opération jusqu’a atteindre un temps final choisi a 'avance.
Revenons aux parameétres des lois exponentielles, on sait que si X suit une loi Exp()), on a E(X)=1.
Dans notre cas, la loi exponentielle modélise le temps qui s’écoule entre deux événements du méme type,
son espérance correspond donc au temps moyen entre ces deux transitions. Ainsi, A est le ¢
moyen d’événements par unité de temps”, autrement dit & la vitesse instantanée du processus (&
I’échelle de la population) que I'on peut trouver dans le tableau 1 de larticle [A].

‘nombre
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4 Reésultats

4.1 Résultats méthodologiques

A partir de I’équation (1), nous avons représenté les valeurs des coefficients de transition en fonc-
tion de la température (Fig.2). Les courbes obtenues semblent assez similaires aux courbes de l'article

[A] et elles semblent approcher de maniére cohérente les valeurs retrouvées dans la bibliographie de
larticle [10].

Al B/ c/

oo {

Figure 2: Valeurs des coefficients
de transitions en fonction de Ia
température (°C)

Coefficients de transitions wemr (A),
wlir (B), wtir (C), wpfr (D) et wmir
(E) calculés a laide de réquation
(1). Les points représentés sur les
différentes figures sont des valeurs
de références bibliographiques.

Par la suite, nous avons modélisé et tracé ’évolution de la croissance d’une population de mais
pour une température fixée a 16°C (Fig. 3). En comparant la figure 3 et annexe 3 (figure ba de
larticle), on remarque que les dynamiques des deux populations présentent des allures semblables.
En effet, on observe qu’une diminution du nombre d’individus dans une sous-population entraine une
augmentation dans la sous-population suivante. Cependant, on remarque tout de méme des différences
non négligeables notamment au niveau de la sous-population P. On constate d’une part que le pic
associé a la population P se situe aux alentours de 25 jours pour notre figure, alors qu’il a lieu plus
tot dans l'article. D’autre part, on voit que la décroissance de la courbe associée a la population P
est moins accentuée sur nos résultats. Cette différence se répercute sur les stades suivants puisqu’on
observe un décalage et un étalement dans le temps. En outre, on remarque une différence entre les
courbes obtenues avec les sous-modeles A et C dans notre figure, alors qu’il n’y a pas de grande
différence sur I'article. Avec la modélisation C, le retard des courbes est d’autant plus important.
L’écart peut étre di au fait que pour le C, les plantes peuvent avoir plus que 15 feuilles et donc
restent potentiellement plus longtemps au stade P. De plus, la grande différence observée par rapport
a l’article peut étre une conséquence d’'une mauvaise estimation des wy;,- et wy, que 'on utilise dans
la loi de Poisson.

I S P HIEE F EEE G BN BL

0 25 50 75 100 125 150 175

Figure 3: Moyenne sur 50 simulations du nombre de plant de mais dans
chaque stade en fonction du temps (en jours)

Les courbes pleines repreésente le modéle A, celles en pointillées le modéle C.
Les 50 simulations pour chague modéles sont réalisées avec une population
initiale de 100 individus, & 16°C.



4.2 Reésultats biologiques

Gréace a notre version du modele de ’article, nous avons ensuite voulu modéliser la croissance du
mais dans des lieux et a des périodes de I'année pendant lesquelles se font réellement les cultures de
mais. Pour cela, nous avons choisi deux régions productrices de mais : la Bretagne [I1] en France et
la “Corn belt” aux Etats-Unis [12] pour lesquelles nous avons relevé les températures mensuelles des
années 1945 et 2020, en nous basant sur les températures de deux villes de ces régions arbitrairement
choisies : Rennes [13] et Chicago[I14]. Pour notre modélisation, nous avons supposé que les graines de
mais étaient semées le 25 avril et nous avons supposé que les températures de chaque mois étaient
constantes et égales aux moyennes mensuelles. Cela nous permet de modéliser la croissance du mais a
Rennes et Chicago en 1945, 2020 et avec des températures augmentées de 1,5°C par rapport a 2020,
pour simuler 'effet du réchauffement climatique sur la température. Sur la figure 4 ainsi obtenue, on
observe des dynamiques de populations différentes selon les villes et les années. Si on compare Chicago
et Rennes, on voit que, quelle que soit ’année, le développement du mais est plus rapide a Chicago :
les pics de chaque stade sont atteints plus précocément. Cette différence est due aux différences de
températures entre les deux villes et notamment aux températures en moyenne assez élevées a Chicago
en juin-juillet-aotit (>18°C en 1945 et >23°C en 2020). Si on s’intéresse maintenant pour chaque ville
aux différences de dynamiques de croissance, on remarque aux deux endroits que le développement
du mais est plus rapide en cas d’'une augmentation de 1.5°C qu’en 2020 et plus rapide en 2020 qu’en
1945. Comme on sait que la température augmente globalement depuis le XIXe siecle, on peut dire
qu’une augmentation globale de la température accélere la croissance du mais. C’est assez logique dans
les gammes de températures considérées, car les réactions biologiques se font souvent plus vite a des
températures plus élevées, on le voit d’ailleurs bien sur les valeurs des coefficients de transitions (Fig. 2).
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Figure 4: Evolution de la population de mais en fonction du temps pour trois années différentes a
Rennes (1) et Chicago (2)

Les graphigues sont des moyennes pour 20 simulations du modéle A, sur 200 jours pour une population de
100 individus. Températures mensuelles moyennes en 1945 (A), en 2020 (B) et dans quelques années
avec le réchauffement climatique (+1.5°C) (C).



5 Conclusion

Pour conclure, le modele que nous avons programmé a partir de ’article propose une dynamique
de population relativement similaire & celle de I'article. Néanmoins, nous avons un probléme de retard
de développement qui pourrait étre dii a des parametres mal estimés ou au fait que 'article utilise un
type d’approximation que nous n’avons pas appliqué. Nous avons tout de méme pu modéliser 'effet
d’une augmentation de la température due au réchauffement climatique et avons ainsi pu observer que
la croissance du mais est accélérée dans ces conditions. Cependant, au vu des courbes des coeflicients
de transitions, il est probable que cette accélération ne se poursuive pas pour des températures tres
élevées. De plus, le déréglement climatique en cours ne se traduit pas uniquement par une augmen-
tation de température donc il faudrait un modele plus complexe pour essayer de modéliser les réels
effets de ce phénomeéne sur la dynamique de croissance du mais.

En début de projet, nous avons eu du mal a comprendre toute la dimension stochastique du modele.
En effet, nous pensions que le hasard n’intervenait qu’au moment de former le panicule (a cause de
la probabilité). De ce fait, pour le modele A | la simulation était toujours la méme puisque le nombre
maximal de feuilles est fixé dans ce cas (loi de Dirac). Par la suite, nous avons donc dii ajouter une part
d’aléatoire au niveau des temps des transitions. Pour cela, les auteurs utilisent une “approche quasi-
linéaire” et une “approche multinomiale” (loi de probabilité). Les sources citées dans 'article n’étaient
pas assez claires pour que nous réussissions a comprendre de quoi il s’agit et nous avons donc utilisé
la méthode de Gillespie. Dans l’article, les auteurs proposent 3 trois sous-modeles pour approcher la
probabilité de formation de la panicule. Le sous-modeéle B, que nous n’avons pas programmé, approche
la distribution du nombre de feuilles maximum par une loi normale. Or, la probabilité d’initiation de
la panicule se calcule % et comme la loi normale est une loi a densité, P(N=k) devrait valoir
0, la probabilité devrait donc étre toujours nulle. Les auteurs n’ont pas précisé s’il fallait utiliser une
correction de continuité pour calculer cette probabilité. Enfin, il nous manquait certains parametres
pour calculer les coefficients de transition a partir de I’équation (1). Nous avons donc dii les estimer a
partir de la figure 2 de article [A]. Ces difficultés pourraient éventuellement expliquer les différences
que 'on observe entre nos figures et celles de P'article. En suivant les conseils de notre tutrice, nous
avons décidé de ne pas aller plus loin dans ’amélioration du modele pour rentabiliser le temps et

développer les modeles avec variation de température de Chicago et Rennes.

Les principales limites du modele proposé correspondent aux hypotheses posées. En effet, on consi-
dere ici une population fermée de plantes immortelles. Or, comme la vitesse instantanée de passage
d’un stade & un autre (parametre de la loi exponentielle qui calcule le temps de transition) dépend
de la taille des sous-populations, une mort importante & un ou plusieurs des stades pourrait modifier
la dynamique générale de la population de mais. De plus, la perte de feuilles, qui aurait un impact
sur I’étude de la surface foliaire, est négligée. Pour finir, la température est un parametre de caracteére
tres variable a plusieurs échelles temporelles (entre autres : jour, semaine, mois). Dans l'article, la
température est fixée tout au long de la simulation. Ainsi, les effets des variations de température au
cours des saisons sont négligés. Or celle-ci est un parametre clé dans la détermination des coeflicients
de transition. La dynamique de population ainsi obtenue est donc assez éloignée de la réalité.



6 Glossaire

Agent pathogéne : 'ensemble de bactéries, virus, phytoplasmes et mycetes capables de pénétrer dans

une cellule, tissu ou organe végétal et déclencher une maladie

Apex : Pointe ou sommet d’un organe, ici de la plante

Espérance : moyenne des valeurs prises par la variable aléatoire

Etamines : organes floraux males transporteurs de sacs de pollen

Fécondation : processus par lequel le tube pollinique pénétre dans 'ovule de la plante pendant le
processus de reproduction

Germination : déclenchement du développement d’une graine en une cellule végétative quand les
conditions extérieures redeviennent favorables

Herbacées : de dit de plantes non ligneuses, ne produisant pas de bois et dont les parties aériennes
meurent apres la fructification des fleurs

Inflorescence : disposition des fleurs sur la tige d’'une plante a fleur

Ovules : gamete femelle destiné a étre fécondé

Plastochrone : Période qui s’écoule entre I'initiation d’une feuille et celle de la feuille suivante
Pollen : libéré et produit par les étamines des plantes a graines, c’est le gamétophyte méale (ce qui
produit les gameétes)

Primordia : premier stade de développement d’une feuille.

Réaction d’engagement : la majorité des réactions d’une voie métabolique sont réversibles, mais

généralement, il y a une réaction irréversible qui engage la réaction a se faire dans un certain sens

Sacs polliniques : cavités dans lesquelles sont élaborées les cellules meres des grains de pollen

Styles : organe qui relie 'ovaire au stigmate (organe destiné a recevoir le grain de pollen)

Tube pollinique : extension en forme de tube qui émet les grains de pollen
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7 Annexes

7.1 Annexe 1 : Inflorescence du mais

PAIRE D'EPILLETS MALES BIFLORES

EPI \ PANICULE
OU INFLORESCENCE Y OU INFLORESCENCE
d Structure
d'un épillet en fleur
Stigmates ou soies réceptives Epillets insérés
‘u_‘." par paire Sacs polliniques

Glumelles

Glumes —

Spathes —» '

Pédoncule —»

7.2 Annexe 2 : Parameétre de la loi de Poisson

Wiir
Wtir

On a posé A =

On peut vérifier ce choix de A de deux manieres :

o Wir — nombre moyen de feuilles initiées par plastochron _  nombre moyen de feuilles initiées
Weir nombre moyen de panicules initiées par plastochron nombre moyen de panicules initiées

= nombre moyen de feuilles par panicule = nombre moyen de feuilles a ’age adulte

e wy;, = plastochron™! (jour~1)
Wi = nombre moyen de panicules initiés par unité de temps (jour—1)
donc wl;} = temps moyen entre le début de la croissance et la formation de la panicule

Le nombre de feuilles avant I'apparition de la panicule peut étre estimé par :

. . . s . -1
durée entre le début de la croissance et l'initiation de la panicule _ Wi _ wy;,
temps d’apparition d’une feuille (plastochrone) - W;I T wiir

r
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7.3 Annexe 3 : Figure 5a de l’article
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7.4 Annexe 4 : Code Python

import numpy as np
import matplotlib.pyplot as plt
import random as rd

import pandas as pa

# PARTIE 1 : FIGURE RELATIVE AUX COEFFICIENTS DE TRANSITION

# création des vecteurs "phénoménes" temporaires contenant les paramétres

# connus de 1l’équation (1) pour chaque phénoméne (et des O ailleurs)

emr = (0.21, 60, 280, 310, 0, 0)

lir (1.40, 90, 150, 300, 0, 0)

tir (0.13, 70, 180, 303, 0, 0)
pfr = (0.56, 240, 250, 290, 0, 0)

mtr = (0.02, 30, 0, 0, 0, O)

# Codage de 1’équation (1)

But : calculer la valeur d’un coefficient de transition
Arguments
- T = la température (en K)
- pheno = vecteur contenant les valeurs des autres paramétres de 1l’équation pour

une transition donnée

Sortie : le coefficient de transition

def W(T, pheno)

# on récupére la valeur de chacun des paramétres de 1’équation

rho=pheno [0]
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60

DHa=pheno [1] * 10%*3
DHh=pheno [2] * 10%*3
Tdemih=pheno [3]

R= 8.314462

DH1= pheno [4] *10**3

Tdemil= pheno [5]

# équation (1)
numerateur= rho*(T/298)*np.exp((DHa/R) * ((1/298) -(1/T)))
denominateur= 1 + np.exp ((DH1/R)*((1/Tdemil)- (1/T)))+ np.exp((DHh/R)*((1/

Tdemih) -(1/T)))

return numerateur/denominateur

# Détermination des paramétres manquants de 1l’équation
# Fonction test nl (pour emr, lir, tir, pfr)

But : déterminer la valeur de DH1 et TdemiL

Arguments

- erreur = valeur d’erreur acceptée entre la valeur exacte et celle qui est
calculée

- Tmin, Tmax, Dmin, Dmax = valeurs extrémes de chacun des paramétres

- pas_T, pas_D = écart entre les différentes valeurs de DHl et Tdemil testées

- pheno = vecteur contenant les valeurs des autres paramétres de 1’équation pour
une transition donnée

- solpheno = "solutions exacte" pour 25, 30, 15, 35C lues sur la figure 2 de 1’

article’

Sortie : un tableau avec toutes les valeurs de DHL et Tdemil pour lesquelles

1’erreur n’est pas dépassée

def test_omega(erreur, Tmin, Tmax, pas_T, Dmin, Dmax, pas_D, pheno, solpheno)
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# on crée des vecteurs contenant toutes les valeurs de DH1 et Tdemil atester

—
1

np.arange (Tmin,Tmax, pas_T)

]
]

np.arange (Dmin, Dmax, pas_D)

# on crée un vecteur solution vide

solutions = np.zeros((1,2))

for i in T :

for j in D :

# on crée un vecteur contenant les valeurs des paramétres de 1’équation
pour un événement donné

test = (pheno[0], pheno[1], pheno[2], pheno[3], j, i)

# on calcule la différence entre la "valeur exacte" et la valeur calculée

# (gréace al’équation) pour un couple de valeurs DH1 et Tdemil

if ((np.abs(W(298, test) - solpheno[0]) <erreur) & (np.abs(W(303, test) -
solpheno[1]) < erreur) & (np.abs(W(288, test) -solpheno[2])<erreur)

& (np.abs(W(308, test) - solpheno[3]) < erreur)):

# si pour chaque point exact, la différence est inférieure al’erreur

# souhaitée, on ajoute les valeurs testées dans le vecteur solution

newrow = np.array([i, jl)

solutions = np.vstack([solutions, newrow])

return solutions

# création des vecteurs "solutions exactes"

solemr = (0.21, 0.3, 0.08, 0.36)
sollir = (0.8, 1, 0.35, 0.75)
soltir = (0.1, 0.107, 0.045, 0.075)
solpfr =(0.035, 0.034, 0.012, 0.03)
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# vecteurs obtenus aprés multiples tests avec la fonction

# pour mtr on utilise une fonction légérement modifiée puisqu’il y a 4 paramétres a

trouver)
emr = (0.21, 60, 280, 310, -298.8, 279.6)
lir = (1.40, 90, 150, 300, -298.9, 259.2)
tir = (0.13, 70, 180, 303, -300.3, 259)
pfr = (0.56, 240, 250, 290, -341.8, 251.7)
mtr = (0.02, 30, 289, 310, -263, 251)

# Tracé des courbes résultats méthodologiques

# on récupére les données de coefficients fournis par 1’article

sortie_emr = pa.read_csv(’C:/Users/margo/Desktop/Margot/cours/université/2021-2022/
S5/projet mais/testcoeff_emer.csv’, sep=’;’)

sortie_lir = pa.read_csv(’C:/Users/margo/Desktop/Margot/cours/université/2021-2022/
S5/projet mais/testcoeff_lir.csv’, sep=’;’)

sortie_tir = pa.read_csv(’C:/Users/margo/Desktop/Margot/cours/université/2021-2022/
S5/projet mais/testcoeff_tir.csv’, sep=’;’)

sortie_pfr = pa.read_csv(’C:/Users/margo/Desktop/Margot/cours/université/2021-2022/
S5/projet mais/testcoeff_pfr.csv’, sep=’;’)

sortie_mtr = pa.read_csv(’C:/Users/margo/Desktop/Margot/cours/université/2021-2022/

S5/projet mais/testcoeff_mtr.csv’, sep=’;’)

# on crée un vecteur contenant différentes températures

temperature = np.arange(10, 36 , 1)

# on trace sur un méme graphe la courbe obtenue avec la fonction W et les points

# expérimentaux pour chacune des transitions

plt.scatter(sortie_emr[’temp’], sortie_emr[’rate’], s = 1.5, ¢ =’blue’)
plt.plot(temperature, W(temperature + 273, emr), c =’blue’)
plt.title(’Evolution,de Wemr en_ fonction de la température (en C)’)

plt.show()
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plt.scatter(sortie_lir[’temp’], sortie_lir[’rate’], s = 1.5, ¢ =’orange’)
plt.plot(temperature, W(temperature + 273, lir), c =’orange’)
plt.title(’Evolution de Wlir en_ fonction de la température (en C)’)

plt.show()

plt.scatter(sortie_tir[’temp’], sortie_tir[’rate’], s = 1.5, ¢ =’green’)
plt.plot(temperature, W(temperature + 273, tir), c =’green’)
plt.title(’Evolution de Wtir en_ fonction de la température (en C)’)

plt.show()

plt.scatter(sortie_pfr[’temp’], sortie_pfr[’rate’], s = 1.5, ¢ =’red’)
plt.plot(temperature, W(temperature + 273, pfr), c =’red’)
plt.title(’Evolution de Wpfr en fonction de la température (en C)’)

plt.show()

plt.scatter(sortie_mtr[’temp’], sortie_mtr[’rate’], s = 1.5, ¢ =’purple’)
plt.plot(temperature, W(temperature + 273, mtr), c =’purple’)
plt.title(’Evolution de Wmtr en_ fonction de la température (en C)’)

plt.show()

# PARTIE 2 : REPRODUCTION DE LA FIGURE 2A DE L’ARTICLE

# Fonctions préliminaires

# Fonction pour appliquer 1l’algorithme de Gillespie
nnn
But : tirer aléatoirement (selon des lois bien définies) 1’événement qui se

déroulera en premier dans la population

Precision: on etudiera d’une part le temps minimum parmi les populations S, G et M,
puis d’autre part, le temps minimum pour chacune des sous populations P et F &
chaque pas de temps. On prendra finalement le temps minimal parmi les trois

valeurs obtenues.
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Arguments

- popS, popPk, popF, popG : les vecteurs populations des stades S aG
- wemr, wlir, wtir, wpfr, wmtr : les coefficients des transitions

- M : le sous—-modéle choisi

Sortie

- indice : un couple (a, b) ol a correspond al’événement qui a lieu en

premier (0 : émergence, 1 : pousse de feuille, 2 : initiation du panicule,

fécondation, 4 : maturation de la graine) et b correspond au nombre de

feuilles - 6

- tpsmin : le temps que prend 1l’événement ase dérouler

def algorithmeGP(popS, wemr, popPk , wlir, popF, wtir, popG, wpfr, wmtr, M):

#Calcul de certaines vitesses instantanées de transition

TauxE = popS * wemr

TauxF = popF * wpfr

TauxM = popG * wmtr

# on distingue d’abord le cas ol il n’y a que des plantes P6 dans la

# classe P (pas d’autres sous-catégories)

if type(popPk) == np.float64 :

# on indique que la plante a 6 feuilles

indicePk1

0

indicePk2 0

# calcul des vitesses instantées des différentes transitions

TauxPk1

popPk * wlir * (1-proba(0,M,wlir,wtir)) # pousse d’une feuille

TauxPk2 = popPk* wtir* proba(0, M, wlir, wtir) #initiation du panicule

# si la vitesse est nulle, on met un temps trés grand pour que
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#1’événement n’ait pas lieu
if TauxPkl ==

tpsmin_Pkl = 10000000

# sinon, on tire la durée de déroulement de 1’événement selon une loi
# exponentielle de paramétre la vitesse instantanée de 1’événement
else :

tpsmin_Pkl = rd.expovariate(TauxPk1)

# idem pour 1’événement "initiation" du panicule

if TauxPk2 ==

tpsmin_Pk2 10000000
else :

tpsmin_Pk2 = rd.expovariate(TauxPk2)

# dans le cas ou on a plusieurs sous—catégories dans la classe P

elif type(popPk)!= int

#on crée deux tableaux de méme taille que le vecteur Popk

taille_P = len(popPk)

tps_Pkl = np.zeros(taille_P)

tps_Pk2 = np.zeros(taille_P)
# Boucle calculant achaque k le taux puis le temps de transition
# on applique exactement le méme principe qu’au-dessus
for i in range (0, taille_P):
TauxPkl= popPk[i] * wlir * (l-proba(i,M,wlir,wtir)) #on calcule a chaque
fois le taux

TauxPk2 = popPk[i] * wtir* proba(i, M, wlir, wtir) #pareil

if (TauxPkl == 0):

tps_Pk1[i] = 10000000
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else:

tps_Pk1[i] = rd.expovariate(TauxPk1)

if (TauxPk2 == 0)

tps_Pk2[i] = 10000000
else:
tps_Pk2[i] = rd.expovariate(TauxPk2)

# on récupére le plus petit temps pour chaque type d’événement

tpsmin_Pk1 = min(tps_Pk1)

tpsmin_Pk2 = min(tps_Pk2)

# on note pour quel k le temps est minimal

indicePkl = np.where(tps_Pkl == tpsmin_Pk1) [0] [0]

indicePk2 = np.where(tps_Pk2 == tpsmin_Pk2) [0] [0]
# Tableau regroupant les vitesses instantanées desévénements

Tabtaux = [TauxE, 0, 0, TauxF, TauxM]

# tableau qui regroupera les temps de chaque transition

tps_transi = np.zeros(5)

# Boucle calculant pour chaque stade le temps de transition et remplissant le
tableau
for i in range (5):

Lambda = Tabtaux[i]

# on applique toujours le méme principe pour calculer le temps
if (Lambda==0):

tps_transil[i]= 10000000
else:

tps_transi[i] = rd.expovariate(Lambda)

# on ajoute au tableau les valeurs de temps précédemment calculées pour lir &
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278

279

280
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282
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tir

tps_transi[1l] = tpsmin_Pk1

tps_transi[2] = tpsmin_Pk2

# on récupére le temps minimal du tableau

tpsmin = min(tps_transi)

# on récupére le numéro de la transition qui a le temps minimal
# le second membre de 1’indice est fixé a0 par défaut car on ne
# prend pas en compte le nombre de feuille pour emr, pfr, mtr

indice = np.array([np.where(tps_transi == tpsmin) [0] [0] , 0])

# dans le cas de lir & tir, on note le nombre de feuilles
if indice[0] == 1

indice[1]= indicePk1
if indice[0] ==

indice[1]= indicePk2

return indice, tpsmin

# Fonction qui calcule la probabilité d’initiation du panicule

Arguments
- k : le nombre de feuilles - 6
- M : le sous—modéle choisi

- Wlir, Wtir : les coefficients de transition de lir et tir

Sortie : P(Tilk)

def proba(k, M, Wlir, Wtir)
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# loi de Dirac de paramétre 9 (15-6) pour le sous-modéle A
if M == A’
if k ==
return 1
else :

return O

# on applique la formule (2) de 1’article dans le cas ou Nmax suit
# une loi de poisson
if M == "C’

return Poisson_exacte(Wlir/Wtir, k)/Poisson_sup(Wlir/Wtir, k)

# Fonctions pour calculer des probabilités avec une loi de poisson
nnn
Arguments

- 1 : paramétre de la loi de poisson

- k : nombre de feuilles - 6

Sortie : P(Nmax = k)
def Poisson_exacte(l, k)

return np.exp(-1) * (1**k) / np.math.factorial(k)

Arguments
- 1 : paramétre de la loi de poisson

- k : nombre de feuilles - 6

Sortie : P(Nmax >= k)
def Poisson_sup(l,k)
result = 0
for i in range(k)

result = result + Poisson_exacte(1l, i)
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return 1l-result

# Fonctions pour appliquer les effets des différents événements

But : appliquer les effets de 1’é&mergence ala population

Arguments
- Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab : les vecteurs populations

- 1 = la longueur du vecteur temps au moment od on applique la fonction

Sortie : les vecteurs populations modifiés

def Emergence(Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab, 1)

# on ajoute une case de plus achaque vecteur population

# 1’émergence diminue la population S de 1 individu donc on remplit la

# nouvelle case avec la derniére taille de population S - 1

Stemp = np.append(Stab, Stab[1-1]-1)

# F, G et BL ne sont pas affectés par 1’émergence donc on remplit

# la nouvelle case avec la derniére taille des populations F, G et BL

Ftemp = np.append(Ftab, Ftab[1-1])

Gtemp = np.append(Gtab, Gtab[1-1])

BLtemp = np.append(BLtab, BLtab[1l-1])

# pour la population P c’est un peu plus compliqué car on peut avoir des

# sous-classes selon le nombre de feuilles

# Cas ou il n’y a qu’une sous-classe (P6 uniquement)

if len(np.shape(Ptab)) == 1:
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# 1’émergence augmente la population P6 de 1 individu donc on remplit
# la nouvelle case avec la derniére taille de population P6 + 1

Ptemp = np.append(Ptab, Ptab[l-1]+1)

# cas ou il y a plusieurs sous-classes

else

# on crée le vecteur colonne qui sera ajouté ala matrice P

# le nombre de ligne de la colonne correspond au nombre de lignes de P

newcol = np.zeros((len(Ptab[:,1-1]),1))

# on remplit la colonne avec les derniéres tailles des populations P6, P7,

newcol[:, 0] = Ptab[:, 1-1]

# on ajoute 1 individu ala population P6

newcol[0,0] = newcol[0,0] + 1

# on ajoute la derniére colonne ala matrice P

Ptemp = np.hstack([Ptab, newcol])

return Stemp, Ptemp, Ftemp, Gtemp, BLtemp

But

appliquer les effets de la pousse d’une feuille ala population

Arguments

- Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab : les vecteurs populations

- 1 = la longueur du vecteur temps au moment ou on applique la fonction

- transi : le k pour lequel la transition Pk -> Pk+1 a lieu

Sortie

les vecteurs populations modifiés
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def Feuille(Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab, 1, transi)

# on ajoute une case achaque vecteur
# on remplit la derniére case avec la derniére taille de population pour
# S, F, G, BL car la pousse d’une feuille n’a pas d’effet sur eux

Stemp = np.append(Stab, Stab[l-1])

Ftemp = np.append(Ftab, Ftab[1-1])

Gtemp = np.append(Gtab, Gtab[1-1])

BLtemp = np.append(BLtab, BLtab[1-1])

# cas ol P n’a qu’une sous-classe (P6)

if len(np.shape(Ptab))== 1

# on crée une nouvelle ligne (qui correspondra &aP7) de la méme longueur que
pP6

newrow = np.zeros(l)

# on ajoute cette ligne ala matrice P

Ptemp = np.vstack([Ptab, newrow])

# on crée une nouvelle colonne (& 2 lignes pour P6 et P7)

newcol = np.zeros((2,1))

# que 1’on remplit avec les derniéres tailles des sous-populations P6, P7
newcol[:, 0] = Ptemp[:, 1-1]

# on enléve 1 individu aP6

newcol [transi, 0] = Ptab[1l-1]-1

# on ajoute 1 individu aP7

newcol [transi+l, 0] =1

# on ajoute la nouvelle colonne ala matrice P

Ptemp = np.hstack([Ptemp, newcol])

# cas ol P a plusieurs sous-classes MAIS n’a pas encore de sous-classe P(k+6)+1

elif np.shape(Ptab) [0] < transi + 2 :

# on crée une nouvelle ligne (qui correspondra aP(k+6)+1) de la méme

# longueur que P
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But

newrow = np.zeros (1)
# on ajoute cette ligne ala matrice P

Ptemp = np.vstack([Ptab, newrow])

# on crée une nouvelle colonne (& k+2 lignes pour P6 aP(k+6)+1)
newcol = np.zeros((transi+2,1))

# que 1’on remplit avec les derniéres tailles des sous-populations P6, P7,

newcol[:, 0] = Ptemp[:, 1-1]

# on enléve 1 individu aP(k+6)

newcol[transi, 0] = Ptemp[transi, 1-1]-1

# on ajoute 1 individu aP(k+6)+1
newcol[transi+1,0] = Ptemp[transi+1, 1-1]+1

# on ajoute la nouvelle colonne ala matrice P

Ptemp = np.hstack([Ptemp, newcol])

# cas ol P a plusieurs sous-classes et posséde une classe P(k+6)+1
else
# on crée une nouvelle colonne (avec autant de lignes que P)
newcol = np.zeros((len(Ptab[:,1-1]),1))

# que 1’on remplit avec les derniéres tailles des sous-populations P6, P7,

newcol[:, 0] = Ptab[:, 1-1]

# on enléve 1 individu aP(k+6)

newcol [transi, 0] = Ptab[transi, 1-1]-1

# on ajoute 1 individu aP(k+6)+1

newcol [transi+1l, 0] = Ptab[transi+1, 1-1]+1

# on ajoute la nouvelle colonne ala matrice P

Ptemp = np.hstack([Ptab, newcol])

return Stemp, Ptemp, Ftemp, Gtemp, BLtemp

appliquer les effets de 1’initiation d’un tassel dla population
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Arguments

- Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab : les vecteurs populations
- 1 = la longueur du vecteur temps au moment od on applique la fonction

- transi : le k pour lequel la tramsition Pk -> Pk+1 a lieu

Sortie : les vecteurs populations modifiés

def Tassel(Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab, 1, transi)

# on ajoute une case achaque vecteur
# on remplit la derniére case avec la derniére taille de population pour
# S, G, BL car 1’initiation d’un tassel n’a pas d’effet sur eux

Stemp = np.append(Stab, Stab[l-1])

# on ajoute 1 individu de plus ala derniére taille de population F

Ftemp = np.append(Ftab, Ftab[1-1]+1)

Gtemp = np.append(Gtab, Gtab[l-1])

BLtemp = np.append(BLtab, BLtab[1l-1])

# cas spécial pour P

# on crée une nouvelle colonne

newcol = np.zeros((len(Ptab[:,1-1]1),1))

# que 1’on remplit avec les derniéres tailles des sous-populations P6, P7,

newcol[:, 0] = Ptab[:, 1-1]

# on enléve 1 individu de la population Pk d’ou part le plant qui forme une
panicule

newcol [transi, 0] = Ptab[transi, 1-1]-1

# on ajoute la nouvelle colonne ala matrice P

Ptemp = np.hstack([Ptab, newcol])

return Stemp, Ptemp, Ftemp, Gtemp, BLtemp
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But : appliquer les effets de la pollinisation/fécondation &la population

Arguments
- Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab : les vecteurs populations

- 1 = la longueur du vecteur temps au moment oud on applique la fonction

Sortie : les vecteurs populations modifiés

def Fecondation(Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab, 1)

# on ajoute une case achaque vecteur
# on remplit la derniére case avec la derniére taille de population pour
# S et BL car la pollinisation/fécondation n’a pas d’effet sur eux

Stemp = np.append(Stab, Stab[1-1])

# on enléve ou on ajoute respectivement 1 individu aF et G

Ftemp = np.append(Ftab, Ftab[1-1]-1)

Gtemp = np.append(Gtab, Gtab[l-1]+1)

BLtemp = np.append(BLtab, BLtab[1-1])

# cas spécial pour P

# on crée une nouvelle colonne

newcol = np.zeros((len(Ptab[:,1-1]1),1))

# que 1’on remplit avec les derniéres tailles des sous-populations P6, P7,
newcol[:, 0] = Ptab[:, 1-1]

# on ajoute la nouvelle colonne ala matrice P

Ptemp = np.hstack([Ptab, newcol])

return Stemp, Ptemp, Ftemp, Gtemp, BLtemp

But : appliquer les effets de la maturation ala population

Arguments
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- Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab : les vecteurs populations

- 1 = la longueur du vecteur temps au moment od on applique la fonction

Sortie : les vecteurs populations modifiés

def

Maturation(Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab, 1)

# on ajoute une case achaque vecteur
# on remplit la derniére case avec la derniére taille de population pour

# S et F car la maturation n’a pas d’effet sur eux

Stemp = np.append(Stab, Stab[l-1])

Ftemp = np.append(Ftab, Ftab[1-1])
# on enléve ou on ajoute respectivement 1 individu aG et BL
Gtemp = np.append(Gtab, Gtab[1l-1]-1)

BLtemp = np.append(BLtab, BLtab[1-1]+1)

# cas spécial pour P

# on crée une nouvelle colonne

newcol = np.zeros((len(Ptab[:,1-1]),1))

# que 1’on remplit avec les derniéres tailles des sous-populations P6, P7,
newcoll[:, 0] = Ptab[:, 1-1]

# on ajoute la nouvelle colonne ala matrice P

Ptemp = np.hstack([Ptab, newcol])

return Stemp, Ptemp, Ftemp, Gtemp, BLtemp

# Fonction qui applique le modéle

But

: modéliser le nombre d’individus dans chaque classe de la population au

cours du temps
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Arguments

- Tpo
- tma
- T

- M

Sortie

- tps

p : la taille de la population
x : la durée maximale sur laquelle on modélise (en jours)
la température (en K)

le sous-modéle choisi (pour nous ’A’ ou ’C’)

un vecteur contenant les différentes valeurs de temps auxquelles

des événements ont lieu

- Sta

b, Ptabf, Ftab, Gtab, BLtab : les vecteurs contenant la taille de

chaque classe pour ces valeurs de temps

def Modelisation(Tpop, tmax, T, M)

# on

tps =

# on
Stab=
Ptab=
Ftab=
Gtab=

BLtab

# cal
wemr
wlir
wtir
wpfr

wmtr

# on

crée un vecteur temps

np.zeros(1)

crée des vecteurs pour chaque classe de population
np.zeros(1)
np.zeros (1)
np.zeros(1)
np.zeros (1)

=np.zeros (1)

cul coefficients de transition

= W(T, emr)

W(T, 1lir)

W(T, tir)

W(T, pfr)

= W(T, mtr)

initialise tous les vecteurs a0, sauf S qui contient tous les
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Stab [0]
Ptab[0]
Ftab[0]

Gtab[0]

# individus de la population (on plante uniquement des graines)

tps[0] =0
= Tpop
=0
=0
=0
BLtab[0] = 0

# boucle qui tourne jusqu’a ce qu’on atteigne tmax

while (tps[len(tps)-1] < tmax)

# on récupére la longueur du vecteur temps

1 = len(tps)

# ler cas : si P n’a qu’une sous-classe (P6)
if len(np.shape(Ptab)) == 1:
# on applique Gillespie pour savoir quel événement se déroule en
# premier et en combien de temps
event, t = algorithmeGP(Stab[l-1], wemr, Ptab[1l-1] , wlir, Ftab[1l-1],

wtir, Gtab[1l-1], wpfr, wmtr, M)

# 2e cas : si P a plusieurs sous-classes (P6, P7,...)
elif len(np.shape(Ptab))> 1
# on applique Gillespie pour savoir quel événement se déroule en
# premier et en combien de temps
event, t = algorithmeGP(Stab[l-1], wemr, Ptab[:, 1-1] , wlir, Ftab[1-1],

wtir, Gtab[l-1], wpfr, wmtr, M)

# on ajoute une nouvelle case au vecteur temps, dont la valeur est celle
# du dernier temps enregistré + la durée du nouvel événement
# autrement dit le temps écoulé jusqu’a la fin du nouvel événement

tps = np.append(tps, t + tps[1-1])

# si 1’événement est O on applique les effets de 1’émergence
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644

if (event [0] == 0)
Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab = Emergence(Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab,

1)

# si 1’événement est 1 on applique les effets de la pousse d’une feuille
elif (event[0] == 1):
Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab = Feuille(Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab, 1,

event[1])

# si 1’événement est 2 on applique les effets de 1’initiation d’une panicule
elif (event[0] == 2):
Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab = Tassel(Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab, 1,

event[1])

# si 1’événement est 3 on applique les effets de la pollinisation/fé
condation

elif (event[0] == 3):
Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab = Fecondation(Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab

» L)

# si 1’événement est 4 on applique les effets de la maturation
elif (event[0] == 4):
Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab = Maturation(Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab,

D)

# une fois la boucle terminée, on crée un nouveau vecteur P

Ptabf = np.zeros(len(tps))

# on compléte ce vecteur avec l’addition de toutes les sous-population k
# de P pour chaque temps
for i in range(len(tps))

Ptabf[i] = sum(Ptabl[:, il)
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return tps, Stab, Ptabf, Ftab, Gtab, BLtab

# Fonction qui réalise plusieurs simulations

But : obtenir des valeurs moyennes sur un certain nombre de simulations

Arguments
- Tpop : la taille de la population
- tmax : la durée maximale sur laquelle on modélise (en jours)

- T : la température (en K)

M : le sous-modéle choisi (pour nous ’A’ ou ’C’)
— Nbsim : le nombre de simulations aeffectuer

- fonction : nom de la fonction de modélisation autiliser

Sortie

- tempscontinu : un vecteur contenant des intervalles de temps réguliers
entre 0 et tmax (pas = 0.5)

- des vecteurs contenant les tailles moyennes des populations chaque classe
pour ces valeurs de temps

def Simulations(Tpop, tmax, T, M, Nbsim, fonction):

# on crée un vecteur temps avec des intervalles réguliers entre O et tmax

tempscontinu = np.arange(0, tmax, 0.5)

# on récupére la longueur de ce vecteur

L = len(tempscontinu)

# on crée des vecteurs qui stockeront les tailles des différentes classes

# pour les valeurs de temps choisies

Scontinu = np.zeros(L)

Pcontinu = np.zeros(L)

Fcontinu = np.zeros(L)
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Gecontinu = np.zeros(L)

BLcontinu = np.zeros(L)

# boucle pour réaliser Nbsim simulations

for n in range(Nbsim)

# on applique le modéle

tps, S, P, F, G, BL = fonction(Tpop, tmax, T, M)

# variable d’itération qu’on initialise al

i=1

# pour chaque valeur de temps

for t in range(L)

# au temps O, on incrémente juste les valeurs initiales

# des vecteurs résultats avec la valeur initiale obtenue par modélisation

if t ==
Scontinu[0] = Scontinu[0] + S[O]
Pcontinu[0] = Pcontinu[0] + P[O0]
Fcontinu[0] = Fcontinu[0] + F[O0]
Geontinu[0] = Gecontinu[0] + G[O]

BLcontinu[0] = BLcontinu[0] + BL[O]

# pour les autres valeurs de temps

else

# on cherche 1’indice pour apartir duquel la valeur du temps
# de modélisation dépasse la t-iéme valeur de temps

while(tps[i]l<=tempscontinul[t])

# on incrémente les vecteurs résultats (4 1’indice t) avec

# la taille des populations de la modélisation &l’indice i-1
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Scontinul[t] + S[i-1]

Scontinu[t]

Pcontinul[t] Pcontinult] + P[i-1]

Fcontinul[t] Fcontinult] + F[i-1]

Gcontinul[t] Gecontinul[t] + G[i-1]

BLcontinu[t] = BLcontinu[t] + BL[i-1]

return tempscontinu, Scontinu/Nbsim, Pcontinu/Nbsim, Fcontinu/Nbsim, Gcontinu/

Nbsim, BLcontinu/Nbsim

# Tracé des graphiques

# On réalise 50 simulations pour chaque sous-modéle A et C avec 100 individus

# et 175 jours a16C

tps_A, S_A, P_A, F_A, G_A, BL_A Simulations (100, 175, 289, ’A’, 50, Modelisation)

tps_C, S_C, P_C, F_C, G_C, BL_C = Simulations(100, 175, 289, ’C’, 50, Modelisation)
# On crée la figure vide

figl, (axl,ax2) = plt.subplots(2)

figl.subplots_adjust(wspace=0.75)

axl.grid(True)

# on trace les courbes pour les différents stades du sous-modéle A en ligne pleine
axl.plot(tps_A, S_A, color = ’blue’)

axl.plot(tps_A, P_A, color = ’orange’)

axl.plot(tps_A, F_A, color=’green’)

axl.plot(tps_A, G_A, color=’red’)

axl.plot(tps_A, BL_A, color=’purple’)

# on trace les courbes pour les différents stades du sous-modéle C en pointillé
axl.plot(tps_C, S_C, color = ’blue’)

axl.plot(tps_C, P_C, color = ’orange’)

axl.plot(tps_C, F_C, color=’green’)

axl.plot(tps_C, G_C, color=’red’)
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axl.plot(tps_C, BL_C, color=’purple’)

# PARTIE 3 : MODELISATION AVEC DES VARIATIONS DE TEMPERATURE

# Fonction de modélisation adaptée
nnn
But : modéliser le nombre d’individus dans chaque classe de la population au

cours du temps en prenant en compte des variations de température

NB. I1 s’agit apeu de chose prés d’une fonction trés semblable dla premiére

Arguments
- Tpop : la taille de la population
- tmax : la durée maximale sur laquelle on modélise (en jours), 200 ici
- T : un vecteur contenant les températures mensuelles (en C) d’avril a
décembre sur une année choisie, dans un lieu choisi

- M : le sous-modéle choisi (pour nous ’A’ ou ’C’)

Sortie

- tps : un vecteur contenant les différentes valeurs de temps auxquelles
des événements ont lieu

- Stab, Ptabf, Ftab, Gtab, BLtab : les vecteurs contenant la taille de
chaque classe pour ces valeurs de temps

def Modelisation2(Tpop, tmax, T, M)

# on convertit les températures en Kelvin

T=T+ 273

tps = np.zeros(1)
Stab=np.zeros (1)
Ptab=np.zeros(1)
Ftab=np.zeros(1)

Gtab=np.zeros (1)
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BLtab=np.zeros (1)

tps[0] =0
Stab[0] = Tpop
Ptab[0] = 0
Ftab[0] = O
Gtab[0] = 0
BLtab[0] = 0O

while (tps[len(tps)-1] < tmax)
# on considére que les graines sont plantées le 25 avril
# les 5 premiers jours, on prend la température mensuelle moyenne d’avril

if tps[len(tps)-1]<=5 :

wemr = W(T[0], emr)
wlir = W(T[0], lir)
wtir = W(T[0], tir)
wpfr = W(T[0], pfr)
wmtr = W(T[0], mtr)

# les 31 jours suivants, on prend celle de mai

elif tps[len(tps)-1]1<=36 :

wemr = W(T[1], emr)
wlir = W(T[1], 1lir)
wtir = W(T[1], tir)
wpfr = W(T[1], pfr)
wmtr = W(T[1], mtr)

# les 30 jours suivants, on prend celle de juin

elif tps[len(tps)-1]1<=66 :

wemr = W(T[2], emr)
wlir = W(T[2], lir)
wtir = W(T[2], tir)
wpfr = W(T[2], pfr)
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wmtr = W(T[2], mtr)

# les 31 jours suivants, on prend celle de juillet

elif tps[len(tps)-1]l<= 97 :

wemr = W(T[3], emr)
wlir = W(T[3], lir)
wtir = W(T[3], tir)
wpfr = W(T[3], pfr)
wmtr = W(T[3], mtr)

# les 31 jours suivants, on prend celle de aoiit

elif tps[len(tps)-1]1<=128 :

wemr = W(T[4], emr)
wlir = W(T[4], lir)
wtir = W(T[4], tir)
wpfr = W(T[4], pfr)
wmtr = W(T[4], mtr)

# les 30 jours suivants, on prend celle de septembre

elif tps[len(tps)-1]1<=158 :

wemr = W(T[5], emr)
wlir = W(T[5], lir)
wtir = W(T[5], tir)
wpfr = W(T[5], pfr)
wmtr = W(T[5], mtr)

# les 31 jours suivants, on prend celle d’octobre

elif tps[len(tps)-1]1<=189 :

wemr = W(T[6], emr)
wlir = W(T[6], lir)
wtir = W(T[6], tir)
wpfr = W(T[6], pfr)
wmtr = W(T[6], mtr)
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# les derniers, on prend celle de novembre

elif tps[len(tps)-1]1<=200

wemr = W(T[6], emr)

wlir = W(T[6], lir)

wtir = W(T[6], tir)

wpfr = W(T[6], pfr)

wmtr = W(T[6], mtr)
1 = len(tps)

if len(np.shape(Ptab)) == 1:
event, t = algorithmeGP(Stab[l-1], wemr, Ptab[1-1] , wlir, Ftab[1l-1],

wtir, Gtab[l-1], wpfr, wmtr, M)

elif len(np.shape(Ptab))> 1

event, t = algorithmeGP(Stab[1-1], wemr, Ptab[:, 1-1] , wlir, Ftab[l-1],

wtir, Gtab[l-1], wpfr, wmtr, M)

tps = np.append(tps, t + tps[1-1])

if (event [0] == 0)

Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab

Emergence(Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab,

1)

elif (event[0] == 1):

Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab Feuille(Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab, 1,

event[1])

elif (event[0] == 2):

Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab Tassel(Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab, 1,

event[1])

elif (event[0] == 3):
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Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab Fecondation(Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab

» D

elif (event[0] == 4):

Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab

Maturation(Stab, Ptab, Ftab, Gtab, BLtab,

D)

Ptabf = np.zeros(len(tps))
for i in range(len(tps))

Ptabf[i] = sum(Ptabl[:, il)

return tps, Stab, Ptabf, Ftab, Gtab, BLtab

# On crée des vecteurs contenant les températures moyennes mensuelles (en C)

# aRennes et Chicago, d’avril amai, en 1945 et 2020

T_Rennes_1945 = np.array([12.4, 14.1, 16.7, 18.4, 17.7, 16.7, 13.2, 7.7, 6.5])

T_Rennes_2020

np.array([14, 156.7, 16.9, 18.9, 20.1, 17.7, 12.7, 10.7, 7.41)

T_Chicago_1945 = np.array([9.4, 12.2, 18.3, 22.2, 22.2, 17.8, 10.6, 3.9, -5.6])

T_Chicago_2020 = np.array([8.9, 15, 23.3, 26.1, 24.4, 18.9, 10.6, 8.3, 01)

# on crée des vecteurs de températures prévisionnelles en cas de réchauffement

# climatique de 1.5 C dans les deux villes

T _Rennes_RC = T_Rennes_2020 + 1.5

T_Chicago_RC = T_Chicago_2020 + 1.5

# Tracé des graphiques

# on fait 20 simulations pour chaque ville et chaque année, avec le sous-modéle A

# pour 100 individus, 200 jours, semis au 25 avril
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tps, S_R_1945, P_R_1945, F_R_1945, G_R_1945, BL_R_1945 = Simulations(100, 200,

T _Rennes_1945, ’A’, 20, Modelisation2)

tps, S_R_2020, P_R_2020, F_R_2020, G_R_2020, BL_R_2020 Simulations (100, 200,
T_Rennes_2020, ’A’, 20, Modelisation2)
tps, S_R_RC, P_R_RC, F_.R_RC, G_R_RC, BL_R_RC = Simulations(100, 200, T_Rennes_RC, ’A

>, 20, Modelisation2)

tps, S_C_1945, P_C_1945, F_C_1945, G_C_1945, BL_C_1945 = Simulations(100, 200,

T_Chicago_1945, ’A’, 20, Modelisation2)

tps, S_C_2020, P_C_2020, F_C_2020, G_C_2020, BL_C_2020 Simulations (100, 200,
T_Chicago_2020, ’A’, 20, Modelisation2)
tps, S_C_RC, P_C_RC, F_C_RC, G_C_RC, BL_C_RC = Simulations(100, 200, T_Chicago_RC, ’

A’, 20, Modelisation2)

# On crée les vecteurs contenant les positions et noms des étiquettes de 1l’axe des
abcisses
positions = [2.5, 20.5, 51, 81.5, 112.5, 143, 173.5, 194.5]

etiquettes = [’avril’, ’mai’, ’juin’, ’juillet’, ’aolit’, ’sept’, ’oct’, ’nov’]

# On crée la figure vide pour Rennes 1945 et 2020
fig2, (axl,ax2) = plt.subplots(2)
fig2.subplots_adjust(wspace=0.75)
axl.set_xticks(positions)
axl.set_xticklabels(etiquettes)
ax2.set_xticks(positions)

ax2.set_xticklabels(etiquettes)

# On trace les courbes des différents stades sur chaque graphe

axl.plot(tps, S_R_1945, color = ’blue’)

axl.plot(tps, P_R_1945, color = ’orange’)
axl.plot(tps, F_R_1945, color=’green’)
axl.plot(tps, G_R_1945, color=’red’)

axl.plot(tps, BL_R_1945, color=’purple’)
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ax2.plot(tps, S_R_2020, color = ’blue’)

ax2.plot(tps, P_R_2020, color = ’orange’)
ax2.plot(tps, F_R_2020, color=’green’)
ax2.plot (tps, G_R_2020, color=’red’)

ax2.plot(tps, BL_R_2020, color=’purple’)

# idem pour Chicago 1945 et 2020
fig3, (axl,ax2) = plt.subplots(2)
fig3.subplots_adjust (wspace=0.75)
axl.set_xticks(positions)
axl.set_xticklabels(etiquettes)
ax2.set_xticks(positions)

ax2.set_xticklabels(etiquettes)

axl.plot(tps, S_C_1945, color = ’blue’)
axl.plot(tps, P_C_1945, color = ’orange’)
axl.plot(tps, F_C_1945, color=’green’)
axl.plot(tps, G_C_1945, color=’red’)

axl.plot(tps, BL_C_1945, color=’purple’)

ax2.plot(tps, S_C_2020, color = ’blue’)

ax2.plot(tps, P_C_2020, color = ’orange’)
ax2.plot(tps, F_C_2020, color=’green’)
ax2.plot(tps, G_C_2020, color=’red’)

ax2.plot(tps, BL_C_2020, color=’purple’)

# idem pour les cas de réchauffement climatique
fig4, (axl,ax2) = plt.subplots(2)
figd.subplots_adjust(wspace=0.75)
axl.set_xticks(positions)
axl.set_xticklabels(etiquettes)

ax2.set_xticks(positions)
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ax2.

ax1

axl

ax1

ax1

axl

ax2

ax2

ax2

ax2

ax2

set_xticklabels(etiquettes)

.plot(tps,
.plot (tps,
.plot(tps,
.plot(tps,

.plot(tps,

.plot(tps,
.plot(tps,
.plot(tps,
.plot(tps,

.plot (tps,

S R_RC, color = ’blue’)

P_R_RC, color ’orange’)
F_R_RC, color=’green’)
G_R_RC, color=’red’)

BL_R_RC, color=’purple’)

S_C_RC, color = ’blue’)

P_C_RC, color = ’orange’)
F_C_RC, color=’green’)
G_C_RC, color=’red’)

BL_C_RC, color=’purple’)
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