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EN RECHERCHE D’UNE SECONDE DEMI-BOURSE DE THÈSE

CONTEXTE ET MOTIVATIONS

Comprendre ce qui sous-tend la qualité du lait
- Qualité sensorielle et composition biochimique
- Biodiversité prairiale et pratiques d’élevage
- Lien avec les différentes communautés microbiennes

Développer des approches à l’échelle du système agri/agroalimentaire :
- Impact des pratiques d’élevage
- Les flux microbiens d’amont en aval

PROCESSUS DE PRODUCTION DU LAIT

Plusieurs écosystèmes concernés
- L’environnement : sol, herbe, air
- La ferme : grange, litière, nourriture
- La vache : les trayons , les fécès,
le rumen, le lait

- Stockage du lait, fromage

Informations relevées
- Composition microbienne de chaque
écosystème

- Composition physico-chimique
- Présence de pathogènes
- Typologie du système d’élevage

COMMUNAUTÉS MICROBIENNES
Mesure de la présence de microbes dans le lait [1, 2]
- Techniquesmodernes de génomiques : abondance de chaque espèce
- Suivi des espèces ou des souches de bactéries sur plusieurs
écosystèmes

- Donne de gros jeux de données (besoin en bioinformatique)

Bases de données : projets en cours
- Projet Amont Saint Nectaire : environnement des animaux
- Projet MINDS : différence de microbiote en fonction de la diversité botanique
- Projet TANDEM : différence de microbiote, agroécologie / agriculture intensive, résilience
aux perturbations

Données recouvrant les différents écosystèmes susceptibles de contenir des communautés
microbiennes d’intérêt

Source : Galama et al. (2015) Sustainability aspects of ten bedded pack dairy barns in the Netherlands.

De nouvelles expériences
- Phase suivante du projet TANDEM, en condition réelle et non-contrôlée
- Besoin de développer des procédures d’analyse pour ce type de données et ce type de
problématiques

- Besoin grandissant de suivi des pathogènes (biosécurité), identifier les facteurs dominants
expliquant la présence de pathogènes

OBJECTIFS EN AGRONOMIE
Les liens entre écosystèmes microbiens et qualité du lait
- Impact de la diversité botanique
- Lien avec les différentes communautés microbiennes
- Identifier ce qui assure la biosécurité
- Impact des pratiques d’élevage
- Réaction des écosystèmes microbiens à une transition agroécologique
- Communautés microbiennes spécifiques à certains écosystèmes ?
- Connaissane et prise en compte des entités microbiennes selon le système

Besoin d’outils pour l’étude des flux microbiens
- Modélisation (biostatistique), bioinformatique
- Les différentes questions peuvent se reformuler comme : modéliser un lien entre les abon-
dances microbiennes des écosystèmes (et leurs flux) et des facteurs exogènes

MODÉLISATION
Analyse standard
- Analyse différentielle
- Prétraitement et normalisation ?
- Surabondance de communautés dans des conditions différentes

Complément méthodologique proposé
- Modèle Poisson Log-Normal
- Modéliser les comptages multivariées [3, 4, 5]

yi = (yi,1, . . . , yi,q)

- Inclut des régresseurs dans une sous-couche
xi,1, . . . , xi,p

yij |λij ∼ P
(
exp(oij + λij)

)
λi ∼ Nq (µi , Σ)

µij = xT
i θj

Informations à en retirer
Différences dues à certains facteurs entres communautés et écosystèmes (qualité du lait)
Contribution de chaque régresseur concernant l’abondance microbienne (biosécurité)

Inférence
- Approximation variationnelle : ELBO
- Approximation de la log vraisemblance au sens de KL
- Optimisation via (V)EM

SUJET DE THÈSE
Axe 1 : Modélisation, sélection de variables
- Reformuler problématique comme une sélection de variables [6, 7]
- A mettre en place dans un modèle PLN (régularisation ou spike-and-slab)
- Approches bayésiennes [8, 9, 10] ou fréquentistes [11] ?

Axe 2 : Implémentation et estimation
- Problèmes poser par une modélisation parcimonieuse sur l’implémentation
- Autres approches possibles ?

Axe 3 : Travail fondamental
- Modèle parcimonieux et procédure d’optimisation VEM de la ELBO
(Evidence Lower BOund)

Axe 4 : Application
- Appliquer la méthodologie proposé sur des données des différents projets
- Mettre en place un processus d’analyse pour les prochaines études
- Implémentation efficace : Rcpp et/ou sous python

VERROUS IDENTIFIÉS
Implémentation :
- Méthode d’optimisation complexe
- Implémentation efficace déjà existante : package PLNmodels

- Opportunité possible : utilisation d’algorithme d’optimisation en machine learning
Application :
- Big data, et données complexes
- Gestion de bases de données (bioinformatique)

Travail fondamental :
- Quantification de l’approximation ELBO dans un contexte de sur-paramétrisation
- Garanti de converge vers un optimum en norme L0
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