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Résumé

Une étape importante lors de l’étude de données de grande dimension est la recherche
d’une structure de faible dimension mettant en évidence les principales caractéristiques des
données. Cette étape est très importante en génétique des populations. Le package tess3r
permet d’estimer la structure génétique des populations spatialisées à partir de la matrice de
génotype et des positions spatiales des individus. Le package permet de plus de représenter
la structure calculée et de faire un balayage pangénomique afin de détecter des gènes poten-
tiellement responsables d’une adaptation à l’environnement.
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