
 

Modélisation bayésienne flexible pour l’analyse jointe de données 
longitudinales et de survie : application à l’étude de la propagation d’une 

maladie dans le contexte du palmier à huile 
 
 

Que cela soit dans les domaines de la santé, de l’agronomie ou de la génétique, de nombreuses 
études permettent de collecter des données mesurées à plusieurs pas de temps sur un même 
individu (données longitudinales) jusqu’à l’apparition ou non d’un évènement d’intérêt (données de 
survie). En médecine, l’analyse jointe de ces deux types de données est devenue un outil 
incontournable pour étudier l’association entre l’évolution de biomarqueurs longitudinaux et la 
survenue d’un évènement (Gould et al., 2015). Récemment des développements ont été proposés 
afin d’obtenir une compréhension plus fine de relations complexes entre, par exemple, la survenue 
d’une maladie et l’évolution d’un caractère d’intérêt agronomique. Ces développements, proposés 
dans un contexte bayésien (Köhler et al., 2017), permettent une modélisation plus flexible des 
trajectoires longitudinales notamment au travers de l’utilisation de P-splines (Marx and Eilers, 1999). 
 
Dans le contexte du palmier à huile, on souhaite comprendre les liens entre la propagation d’une 
maladie due au Ganoderma et les caractères liés à la production d’huile : un palmier produit-il moins  
quand il est infecté ? Comment la production d’huile évolue-t-elle au cours du temps entre un 
palmier infecté et un palmier non-infecté ?  Dans ce contexte, l’objectif de ce travail de recherche 
appliquée consistera, dans un premier temps, à s’approprier les concepts liés à l’analyse jointe et à 
prendre en main le package bamlss (Köhler et al., 2017) du logiciel libre R. Dans un second temps, un 
modèle joint permettant d’intégrer une composante génétique et une composante spatiale sera 
développé et mis en œuvre en utilisant les modèles du packge bamlss. 
 
Les modèles proposés seront appliqués dans un contexte d’amélioration génétique du palmier à 
huile sur des données issues d’essais génétiques mis en place par le CIRAD (Centre de coopération 
internationale en recherche agronomique pour le développement) et PalmElit, sa filiale pour la 
sélection et la production de semences. 
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