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Résumé : Cette thèse se concentre sur un
processus statistique, dit "birth-death-move"
avec mutations (BDMM), qui permet de modé-
liser la dynamique d’un système de particules
qui se déplacent au fil du temps, tandis que
de nouvelles particules peuvent apparaître et
que certaines particules existantes peuvent
disparaître. Ce modèle prend en compte les
effets spatiaux et les interactions entre les
particules, ce qui le rend adapté pour com-
prendre la dynamique et la coordination des
particules à l’intérieur des cellules. Il offre ainsi
un cadre robuste pour étudier une gamme va-
riée de phénomènes biologiques. Après avoir

présenté le processus, des exemples d’appli-
cations en biologie et un outil pour le simu-
ler, nous nous intéressons à la propriété de
normalité asymptotique locale du modèle pa-
ramétrique. Pour finir, nous présenterons une
méthode de classification des trajectoires d’un
processus BDMM en fonction de leur mou-
vement, dans le cas particulier où ces der-
nières sont indépendantes. Tout au long de
cette thèse, les différentes études seront illus-
trées par leur application sur un jeu de don-
nées réelles présentant la dynamique des pro-
téines Langerin et Rab-11 au cours du phéno-
mène d’exocytose.

Title: Simulation, parametric estimation and trajectories’ classification of a birth-death-move
process with mutations.
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Abstract: This thesis focuses on a statisti-
cal process, known as "birth-death-move" with
mutations (BDMM), which models the dynam-
ics of a system of particles that move over
time, while new particles may appear and
some existing particles may disappear. This
model takes into account spatial effects and
interactions between particles, making it suit-
able for understanding the dynamics and coor-
dination of particles within cells. It thus offers
a robust framework for studying a wide range
of biological phenomena. After presenting the

process, examples of applications in biology
and a tool for simulating it, we turn to the prop-
erty of local asymptotic normality of the para-
metric model. Finally, we present a method for
classifying the trajectories of a BDMM process
according to their tracking motion, in the par-
ticular case where the trajectories are inde-
pendent. Throughout this thesis, the various
studies will be illustrated by their application
to a real data set presenting the dynamics of
the Langerin and Rab-11 proteins during exo-
cytosis.
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