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RÉSUMÉ 
Le stock de bélugas des îles Belcher et de l’est de la baie d’Hudson (BEL-EBH) est l’un des 
huit stocks présents au Canada. Il s’agit de l’un des stocks les moins abondants, et le béluga de 
l’est de la baie d’Hudson est actuellement désigné comme espèce menacée par le Comité sur 
la situation des espèces en péril au Canada (COSEPAC). Le stock BEL-EBH est chassé à des 
fins de subsistance par les communautés du Nunavik et par la communauté Sanikiluaq du 
Nunavut. Des modèles de population sont utilisés pour estimer l’abondance et la tendance 
démographique du stock BEL-EBH, et pour fournir des avis scientifiques sur les niveaux de 
prises compatibles avec les objectifs de gestion établis. Le stock BEL-EBH a été évalué pour la 
dernière fois à l’aide d’un modèle de production excédentaire bayésien stochastique intégrant 
des renseignements sur la récolte, la composition génétique des prises, et des estimations par 
relevés aériens. Plusieurs autres sources de renseignements sont maintenant disponibles et 
peuvent être utilisées pour produire une évaluation plus complète du stock. Nous avons élaboré 
un nouveau modèle intégré de population pour le stock de bélugas BEL-EBH qui intègre dans la 
structure du modèle l’état reproducteur des femelles, ainsi que la composition des prises selon 
le sexe et selon l’âge comme sources de renseignements supplémentaires. De plus, la 
stochasticité annuelle a été ajoutée au modèle intégré de population en tant que composante 
de la mortalité, en plus de la récolte. Nous présentons la structure du modèle intégré de 
population nouvellement élaborée, puis comparons les tendances modélisées de population et 
les estimations de l’abondance à celles du modèle de production excédentaire utilisé dans les 
évaluations précédentes. Le modèle intégré de population et le modèle de production 
excédentaire ont permis de prédire des abondances et des tendances globales similaires. 
Cependant, les incertitudes des prédictions de modèle étaient réduites avec le modèle intégré 
de population , et les estimations les plus récentes de l’abondance divergeaient entre les deux 
types de modèles. Le modèle intégré de population prédisait une abondance du stock BEL-EBH 
de 3 600 en 2023, avec un taux de décroissance correspondant à 2,24 % entre 2014 et 2023. 
L’estimation de l’abondance du stock BEL-EBH en 2023 obtenue à l’aide du modèle de 
production excédentaire était de 2 600 et le taux de décroissance entre 2014 et 2023 était de 
3,82 %. Les deux modèles fournissaient des prévisions similaires des prises et de la capacité 
de charge des bélugas du stock BEL-EBH. Le modèle intégré de population a fourni de 
nouveaux renseignements sur le stock BEL-EBH qui ne pouvaient pas être obtenus avec le 
modèle de production excédentaire. Par exemple, le modèle intégré de population a permis de 
mieux comprendre comment les taux de survie et de gestation variaient selon l’âge et dans le 
temps. De plus, le modèle intégré de population estimait que la mortalité liée à la chasse (qui 
comprend aussi les animaux abattus, mais perdus) représentait entre 19 % et 43 % de la 
mortalité annuelle totale, avec une tendance à la hausse au cours des dernières années.
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INTRODUCTION 
Le béluga (Delphinapterus leucas) a une large répartition dans les eaux arctiques et 
subarctiques, et une proportion importante de son aire de répartition mondiale se trouve dans 
les eaux canadiennes (NAMMCO 2018; Hobbs et al. 2019). La délimitation des unités 
désignables, des populations et des stocks de gestion est fondée sur la répartition fragmentée 
des regroupements estivaux (Sergeant 1973; Finley et al. 1982; Reeves et Mitchell 1987; 
Richard 2010). Ces divisions sont étayées par des preuves que les bélugas présentent une 
forte fidélité intra et interannuelle aux aires d’estivage, d’après des observations 
comportementales (Caron et Smith 1990), de la télémétrie (Bailleul et al. 2012a), des analyses 
d’isotopes stables et de contaminants (Rioux et al. 2012) et des études génétiques Brennin et 
al. 1997; Brown Gladden et al. 1997, 1999; de March et al. 2002, 2004; de March et 
Postma 2003; Postma et al. 2012; Turgeon et al. 2012; Colbeck et al. 2013; Parent et al. 2023). 
Le Comité sur la situation des espèces en péril au Canada (COSEPAC) a identifié huit unités 
désignables de bélugas au Canada, dont quatre se trouvent dans les eaux adjacentes au 
Nunavik (nord du Québec) à différentes périodes de l’année : l’ouest de la baie 
d’Hudson (OHB), l’est de la baie d’Hudson (EHB), la baie James (BJ) et la baie d’Ungava (BU) 
(COSEPAC 2016). L’unité désignable de l’est de la baie d’Hudson est l’une des moins 
abondantes et est actuellement désignée comme menacée (COSEPAC 2020). Depuis le 
dernier examen de l’unité désignable du béluga par le COSEPAC en 2020, une nouvelle 
analyse génétique effectuée par Pêches et Océans Canada (MPO) a permis d’identifier 
deux populations génétiquement distinctes de bélugas dans l’aire géographique de répartition 
estivale de l’unité désignable de l’est de la baie d’Hudson : la population de l’est de la baie 
d’Hudson et la population des îles Belcher (Parent et al. 2023). Puisque les populations 
génétiques BEL-EBH se chevauchent fortement dans l’aire de répartition estivale et ne peuvent 
pas être distinguées lors de relevés aériens pour produire des estimations distinctes de 
l’abondance du béluga dans la région, elles sont gérées ensemble en tant que stock BEL-EBH 
(Hammill et al. 2023b; Sauvé et al. 2024). 
Le béluga a une importance culturelle pour les Inuits du Nunavik, car il sert de source de 
nourriture et fait partie intégrante des pratiques traditionnelles et de cohésion sociale 
(Tyrrell 2007, 2008; Lemire et al. 2015; Breton-Honeyman et al. 2016). Depuis la signature de 
l’Accord sur les revendications territoriales des Inuits du Nunavik en 2006, la chasse du béluga 
dans les eaux du nord du Québec est gérée conjointement par le MPO et les conseils de 
gestion des ressources fauniques (c.-à-d. le Conseil de gestion des ressources fauniques de la 
région marine du Nunavik (CGRFRMN) dans la zone soumise à l’Accord sur les revendications 
territoriales des Inuits du Nunavik, et le Conseil de gestion des ressources fauniques de la 
région marine d’Eeyou dans les zones où les revendications territoriales se chevauchent), afin 
de trouver l’équilibre entre les droits de récolte et les objectifs de conservation. 
Les bélugas du stock BEL-EBH passent l’été dans les estuaires et les eaux de mer ouverte de 
l’est de l’arc de la baie d’Hudson (c.-à-d. le segment incurvé du sud-est de la baie d’Hudson, qui 
s’étend des îles Hopewell jusqu’à la jonction avec la baie James) et peuvent être observés 
jusqu’à 60 km à l’ouest des îles Belcher (figure 1; Bailleul et al. 2012b). Dans le passé, les 
rassemblements les plus importants étaient observés en juillet et en août dans le lac Tasiujaq 
(anciennement connu sous le nom de golfe de Richmond), la Grande rivière de la Baleine, la 
Petite rivière de la Baleine et la rivière Nastapoka (Smith et Hammill 1986; Caron et 
Smith 1990). La surexploitation commerciale a décimé les bélugas estivant dans la Grande 
rivière de la Baleine au 19e siècle (Reeves et Mitchell 1987). Bien que des observations 
occasionnelles soient encore signalées dans l’estuaire de la rivière Nastapoka, aucun béluga 
n’y a été observé dans les relevés aériens effectués depuis 2004 (Gosselin et al. 2017; 
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COSEPAC 2020; St-Pierre et al. 2024). À l’heure actuelle, l’estuaire de la Petite rivière de la 
Baleine semble être le principal site de rassemblement des bélugas dans l’est de l’arc de la baie 
d’Hudson. À l’automne, les bélugas de l’est de la baie d’Hudson migrent le long de la côte du 
Nunavik, dans le détroit d’Hudson, entrant parfois dans la baie d’Ungava, avant d’hiverner dans 
le détroit d’Hudson et le long de la côte du Labrador, où ils se mêlent aux bélugas d’autres 
stocks (Lewis et al. 2009; Bailleul et al. 2012a; Parent et al. 2023). 
Les bélugas du stock BEL-EBH sont capturés par les chasseurs du Nunavik et du Nunavut 
(Sanikiluaq) dans leurs aires d’estivage et le long de leur voie de migration (figure 2). Compte 
tenu de la présence de bélugas provenant d’autres unités désignables du Nunavik, la proportion 
de bélugas BEL-EBH dans les prises totales de bélugas diffère selon les zones de gestion et 
les saisons. Depuis les années 1980, les chasseurs du Nunavik et du Nunavut ont fourni des 
échantillons de peau sur les bélugas récoltés, qui ont été utilisés pour mieux comprendre la 
structure génétique du béluga dans l’Arctique canadien. Des échantillons provenant du Nunavik 
et de Sanikiluaq ont été utilisés pour estimer la proportion relative des différents stocks de 
bélugas trouvés lors de la chasse dans les différentes zones de gestion (Brown Gladden et 
al. 1997; de March et al. 2002, 2004; de March et Postma 2003; Turgeon et al. 2009, 2012; 
Postma et al. 2012; Postma 2017; Parent et al. 2023). 
L’état du stock BEL-EBH a été évalué pour la dernière fois en 2021 à l’aide d’un modèle de 
production excédentaire bayésien stochastique intégrant des renseignements sur les prises, la 
composition génétique des stocks et les estimations par relevés aériens (Hammill et al. 2023b). 
Cependant, la disponibilité de plusieurs nouvelles sources de données permet désormais une 
évaluation plus complète. Plus précisément, en plus d’un échantillon de peau et de l’information 
sur le sexe et la localisation de l’échantillon, les chasseurs fournissent une dent (qui peut être 
utilisée pour estimer l’âge) et un échantillon de graisse. Des progrès récents dans la 
quantification des taux de progestérone dans la graisse nous permettent maintenant d’estimer 
l’état de gestation chez les bélugas (Goertz et al. 2019; Renaud et al. 2023). 
Dans le but d’améliorer notre compréhension de la dynamique du stock de bélugas BEL-EBH, 
nous avons élaboré un modèle intégré de population pour les bélugas BEL-EBH qui intègre 
dans la structure du modèle des données sur la composition de la récolte (c.-à-d. âge, sexe et 
état reproducteur des femelles) comme sources de renseignements supplémentaires. Ce 
nouveau modèle fait suite aux récentes avancées en matière de modélisation des populations 
de phoques gris (Hammill et al. 2023a), de phoques du Groenland (Tinker et al. 2023) et de 
bélugas de l’estuaire du Saint-Laurent (Tinker et al. 2024). En plus d’optimiser l’utilisation de 
l’information disponible sur les bélugas échantillonnés et d’accroître l’uniformité des méthodes 
appliquées pour modéliser les stocks de mammifères marins à l’échelle nationale, ce nouveau 
modèle fournit un cadre qui peut intégrer la stochasticité environnementale comme facteur 
influençant la dynamique des populations, ce qui répond à une demande des partenaires de 
cogestion. L’objectif de ce document est de présenter la structure du modèle intégré de 
population nouvellement élaborée pour le béluga BEL-EBH, puis de comparer les tendances 
démographiques modélisées et les estimations de l’abondance à celles du modèle de 
production excédentaire utilisé dans les évaluations précédentes (p. ex. Hammill et al. 2023b). 

MATÉRIEL ET MÉTHODES 
La section relative aux méthodes est divisée en quatre sous-sections qui portent 
respectivement sur le cycle vital du béluga, les différentes sources de données qui sont utilisées 
pour alimenter le modèle de population, la structure du modèle et, enfin, les méthodes utilisées 
pour la validation et l’ajustement du modèle, y compris la comparaison des estimations du 
modèle avec celles du modèle de production excédentaire du stock de bélugas BEL-EBH. 
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CYCLE VITAL DU BÉLUGA 
Les femelles bélugas atteignent la maturité sexuelle entre l’âge de 8 et 14 ans (Sergeant 1973; 
Doidge 1990; Ferguson et al. 2020). Le moment de l’accouplement et de la mise bas varie 
d’une population à l’autre, mais l’accouplement a généralement lieu à la fin de l’hiver et au 
printemps, tandis que la mise bas a lieu en été. On pense que les bélugas de l’est de la baie 
d’Hudson s’accouplent au début du mois de mai. Les naissances ont lieu l’année suivante, de la 
fin mai au mois d’août, avec un pic en juin (Doidge 1990). Les femelles donnent naissance à un 
seul petit après une durée de gestation d’environ 12,8 à 15 mois (Doidge 1990; Matthews et 
Ferguson 2015). La lactation dure généralement environ deux ans (Doidge 1990; Matthews et 
Ferguson 2015), de sorte que l’intervalle entre les naissances (en supposant que le veau 
survive) est d’environ trois ans (Doidge 1990; Matthews et Ferguson 2015). Cependant, si le 
veau meurt, la femelle peut redevenir gestante, ce qui réduit le cycle de reproduction à 
deux ans (Mosnier et al. 2015). Les bélugas naissent avec une coloration gris foncé ou brune et 
acquièrent graduellement une coloration blanche entre l’âge de 10 et 20 ans (COSEPAC 2020). 
Leur longévité se situe entre 45 et 89 ans (McAlpine et al. 1999; Lesage et al. 2014; Hobbs 
et al. 2015; Ferguson et al. 2020). Le béluga est l’une des rares espèces dont les femelles 
montrent une vie post-reproductive (Ellis et al. 2018). Cependant, il existe une variabilité quant 
à l’âge de la sénescence reproductive, qui peut être dès 35 à 50 ans, bien que des femelles 
gestantes âgées de 60 à 70 ans aient été observées (Burns et Seaman 1986; Ellis et al. 2018; 
Ferguson et al. 2020). 

SOURCES DE DONNÉES 
Le modèle intégré de population s’appuie sur six sources de données : 
1. Abondance d’après les relevés aériens 
2. Taux de gestation 
3. Taux de récolte 
4. Composition génétique de la récolte 
5. Structure d’âge et de sexe dans la récolte 
6. Proportion de femelles adultes en lactation dans la récolte 

Abondance d’après les relevés aériens 
L’abondance du béluga dans l’est de la baie d’Hudson est estimée à partir de relevés visuels 
aériens systématiques par transects linéaires. Ces relevés sont effectués par avion, de la côte 
est de la baie d’Hudson jusqu’à 60 km à l’ouest des îles Belcher, et sont donc considérés 
comme un inventaire des populations BEL et EBH (c’est-à-dire du stock BEL-EBH) sur toute 
l’étendue de leur aire de répartition estivale. Au total, huit relevés estivaux ont été effectués 
depuis 1985 (1985, 1993, 2001, 2004, 2008, 2011, 2015 et 2021), comme le résument les 
travaux de St-Pierre et al. (2024). Voir le tableau 1 pour connaître les estimations des relevés et 
les incertitudes connexes. 

Taux de gestation 
Les taux de gestation annuels ont été estimés en quantifiant les taux de progestérone dans des 
échantillons de graisse prélevés sur 118 bélugas adultes femelles (c.-à-d. âgés de plus de 
huit ans, l’âge étant déterminé à partir d’analyses dentaires; Doidge 1990; Heide-Jørgensen et 
Teilmann 1994) récoltées le long de la côte du Nunavik de 2010 à 2022. En bref, les femelles 
gestantes ont un taux de progestérone plus élevé que les femelles au repos et allaitantes 
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(Goertz et al. 2019). Le taux de progestérone peut rester élevé pendant un certain temps après 
la mise bas (Renaud et al. 2023). De plus, comme la gestation s’étend sur plus d’un an, des 
bélugas femelles en début et en fin de gestation sont présentes pendant l’été. Afin d’éviter de 
surestimer les taux de gestation annuels et de classer à tort les femelles ayant mis bas comme 
étant gestantes, nous n’avons pris en compte que les échantillons prélevés entre les mois 
d’octobre et d’avril. L’extraction et la quantification de la progestérone dans la graisse ont suivi 
les méthodes décrites dans Renaud et al. (2023). Un taux de progestérone de 100 ng/g de tissu 
a été utilisé comme seuil pour présumer la gestation, une méthode qui a été associée dans le 
passé à un taux d’erreur de classification de 6 % (Renaud et al. 2023). Les femelles présumées 
gestantes et non gestantes ont été additionnées séparément pour chaque année. La taille des 
échantillons pour les taux de reproduction annuels variait entre 2 et 30 (tableau 2). 

Taux de récolte 
Des données sur la récolte ont été recueillies chaque année auprès de chaque communauté 
par l’intermédiaire d’un réseau de gardiens locaux au Nunavik (1974 à 2023) et par 
l’intermédiaire de la Sanikiluaq Hunters and Trappers Association (1977 à 2023), puis ont été 
combinées pour obtenir le taux de récolte pour les zones de gestion où le béluga du stock BEL-
EBH est chassé : Sanikiluaq (SAN), l’est de la baie d’Hudson, y compris la zone pilote de 
Kuujjuarapik et la zone de fermeture volontaire du nord-est de la baie d’Hudson (appelée arc), 
le nord-est de la baie d’Hudson, à l’exception de la zone de fermeture volontaire, le détroit 
d’Hudson et la baie d’Ungava (figure 2; tableau 3). Pour Sanikiluaq, la récolte non estivales a 
été divisée en différentes périodes : le printemps (du 1er avril au 30 juin), l’automne (du 
1er septembre au 30 novembre) et l’hiver (du 1er décembre au 31 mars). Avant 2023, la récolte 
totale annuelle de Sanikiluaq a été divisée par saison en fonction de la proportion relative de 
tous les échantillons génétiques prélevés au cours de chaque saison. En 2023, le taux de 
récolte de Sanikiluaq était disponible pour chaque mois, ce qui a permis de compiler 
directement les chiffres par saison. Pour le détroit d’Hudson, le nord-est de la baie d’Hudson et 
la baie d’Ungava, les prises ont été attribuées aux périodes de migration printanière (du 
1er février au 31 août) et automnale (du 1er septembre au 31 janvier). Seules les prises annuelles 
totales étaient disponibles pour le détroit d’Hudson jusqu’en 2008, tandis que des chiffres par 
saison (printemps ou automne) sont disponibles depuis 2009. Nous avons rétrocalculé la 
proportion des prises effectuées au printemps par rapport à celles de l’automne pour la période 
allant de 1974 à 2008 en utilisant les proportions globales propres à la saison de la période 
allant de 2009 à 2023. 

Composition génétique de la récolte 
Les zones de Sanikiluaq et de l’arc combinées correspondent aux aires d’estivage des îles 
Belcher et de l’est de la baie d’Hudson. Par conséquent, tous les bélugas récoltés dans ces 
zones sont définis comme des bélugas du stock BEL-EBH. En revanche, les zones du nord-est 
de la baie d’Hudson, du détroit d’Hudson et de la baie d’Ungava sont situées le long de la voie 
migratoire et des aires d’hivernage du stock BEL-EBH, qui sont également partagées avec 
d’autres stocks de bélugas. Les prises dans ces zones représentent donc un mélange de 
bélugas appartenant à divers stocks. Des échantillons de tissu datant de 1982 à 2021 ont été 
haplotypés pour la région de contrôle de l’ADN mitochondrial (Parent et al. 2023). Des 
échantillons prélevés pendant l’été (juillet et août) dans les zones de Sanikiluaq et de l’arc ont 
été utilisés comme groupe de référence pour la composition de l’haplotype du béluga BEL-EBH, 
qui a été introduit comme intrant pour une analyse du mélange génétique (AMG), afin d’évaluer 
la proportion de bélugas BEL-EBH pendant d’autres saisons et dans d’autres zones de gestion 
(Parent et al. 2023; tableau 4). 
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La taille de l’échantillon était insuffisante (𝑛𝑛 <  10) pour estimer la proportion de bélugas 
BEL-EBH provenant des prises effectuées dans le nord-est de la baie d’Hudson au printemps et 
dans la baie d’Ungava à l’automne. Pour ces récoltes, nous avons calculé une contribution 
proportionnelle des îles Belcher et de l’est de la baie d’Hudson en fonction des estimations de 
l’automne et du printemps de la baie d’Hudson, respectivement. De plus, le taux de récolte à 
Sanikiluaq n’était disponible que sur une base annuelle jusqu’en 2022, mais la proportion des 
îles Belcher et de l’est de la baie d’Hudson est évaluée pour chaque saison. Les taux de récolte 
ont donc été séparés par saison en fonction de la proportion relative des échantillons 
génétiques correspondant à chaque saison. Nous avons calculé la proportion des prises 
printanières et automnales pendant la période allant de 2009 à 2023 pour recalculer le taux de 
récolte par saison pendant la période allant de 1974 à 2008. Enfin, en utilisant les nombreux 
échantillons prélevés dans le détroit d’Hudson au cours de la série chronologique, Parent 
et al. (2023) ont constaté que la proportion de bélugas du stock BEL-EBH chassés dans la baie 
d’Hudson à l’automne diminue après la deuxième semaine de novembre. Par conséquent, nous 
avons divisé la saison d’automne en deux périodes, le « début de l’automne » (du 1er septembre 
au 20 novembre) et la « fin de l’automne » (du 21 novembre au 31 janvier) à partir de 2018, 
moment auquel des rapports hebdomadaires sur les prises ont commencé à être disponibles, 
afin d’en tenir compte (tableau 4). Nous avons utilisé à la fois les estimations moyennes de la 
représentation proportionnelle du béluga BEL-EBH et les incertitudes connexes (variance de 
l’estimateur) pour calculer la mortalité lors des prises de béluga BEL-EBH dans notre modèle, 
tel qu’il est décrit ci-dessous. 

Structure d’âge et de sexe dans la récolte 
Pour une proportion de bélugas récoltés entre 1980 et 2023 (66 %; 2 203 sur 3 327), des 
renseignements sur le sexe et l’âge étaient disponibles. L’âge a été déterminé à partir d’une 
analyse dentaire comme dans Lesage et al. (2014) et a été utilisé pour déterminer la structure 
selon l’âge de l’échantillon de bélugas capturés (figure 3). 

Proportion de femelles en lactation dans la récolte 
Le plan de gestion du béluga du Nunavik et le Règlement sur les mammifères marins stipulent 
qu’il est interdit de chasser un veau de béluga (de couleur foncée) ou un béluga adulte 
accompagné d’un veau. Par conséquent, on s’attend à un biais en faveur des femelles non 
lactantes dans la récolte, et le modèle intégré de population tient compte de l’évitement des 
femelles qui allaitent. Pour orienter le modèle relativement à ce facteur d’évitement, nous avons 
utilisé des données recueillies sur un sous-ensemble de femelles bélugas blanches et grises 
pâle récoltées à Quaqtaq en 2023 (𝑛𝑛 =  21) et en 2024 (𝑛𝑛 =  17), et nécropsiées par le 
personnel du MPO. Pour chaque femelle récoltée, le statut de lactation a été évalué par une 
inspection visuelle des glandes mammaires et la détection de lait dans les glandes. En 2023 et 
2024, trois (18 %) et deux (10 %) des femelles nécropsiées étaient en lactation, respectivement. 
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ÉLABORATION DU MODÈLE 
Nous avons utilisé un modèle intégré de population bayésien qui intègre de multiples sources 
de données pour estimer l’abondance de la population du stock BEL-EBH. Le modèle intégré 
de population comprend trois parties : 
1. Modèle de processus 
2. Modèle de données 
3. Ajustement du modèle 
Le modèle de processus est une série d’équations qui décrivent les transitions démographiques 
et qui, une fois résolues, estiment la dynamique de l’abondance de la population en fonction 
des valeurs des paramètres d’entrée. Le modèle de données décrit comment les jeux de 
données empiriques sont liés à la dynamique prédite du modèle de processus. La partie sur 
l’ajustement du modèle décrit comment les paramètres d’entrée sont estimés. Par convention, 
les vecteurs et les matrices sont présentés en caractères gras et le symbole ⊙ représente la 
multiplication vectorielle élément par élément. 

Modèle de processus 
Nous avons utilisé un modèle de population à états multiples, tel que formulé par Caswell et al. 
(2018) et Roth et Caswell (2016). Dans cette formulation, les individus sont classés selon 
deux dimensions ou plus simultanément. Pour le béluga, nous avons caractérisé les individus 
selon deux dimensions distinctes : la classe d’âge (i) et une combinaison du sexe et de l’état 
reproducteur (ci-après appelé « état »; j). 

Dimension 1, i, ∈ {1, ..., w} 

Dimension 2, j, ∈ {1, ..., b} 
Nous avons tenu compte de 61 classes d’âge (w = 61). Chaque classe d’âge était d’une durée 
d’un an, sauf la dernière qui était ouverte et comprenait les individus âgés de 60 ans ou plus, 
âge à partir duquel la gestation est rarement observée (Suydam 2009). 
Nous avons pris en compte quatre états (b = 4) : 
1. mâles (M), 
2. femelles non reproductrices (A), 
3. femelles gestantes (P) et 
4. femelles avec un veau (W). 
Le modèle inclut les mâles dans sa formulation en tant qu’état unique et distinct pour tenir 
compte des différences de survie propres au sexe. Le modèle suit l’abondance des mâles au fil 
du temps, mais les mâles ne sont pas séparés en fonction de leur état reproducteur. En 
revanche, les femelles sont séparées en trois états reproducteurs, selon la classification de 
Mosnier et al. (2015), afin de tenir compte des contraintes différentielles potentielles agissant 
sur les femelles à différents stades de leur cycle vital. Les femelles non reproductrices (A) 
comprennent les femelles immatures et les femelles adultes qui ne sont pas gestantes ou qui 
sont accompagnées d’un veau. Les femelles ne peuvent atteindre les états P et W qu’à l’âge 
minimum de 8 et 9 ans, respectivement. Des transitions entre les états se produisent au cours 
d’un intervalle d’un an, c’est-à-dire entre les périodes de recensement à des moments 𝑡𝑡 et 𝑡𝑡 +
1. Le moment du recensement est fixé au moment des relevés aériens, c’est-à-dire à la fin de 
l’été, d’où la prise en compte par le modèle d’un recensement post-reproduction. Par 
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conséquent, au moment du recensement, les jeunes de l’année sont nés et seules les femelles 
gestantes précoces sont présentes. Les transitions entre les états et les fécondités (c.-à-d. la 
production de nouveaux individus) sont présentées à la figure 4. 
Le vecteur 𝒏𝒏� contient le nombre d’individus de chaque combinaison de classe d’âge i et 
d’état j. Le vecteur 𝒏𝒏� est de longueur 𝑘𝑘, avec 𝑘𝑘 =  𝑤𝑤 ×  𝑏𝑏. La matrice multi-états 𝐀𝐀� projette le 
vecteur de population 𝒏𝒏� dans le futur, du moment 𝑡𝑡 au moment 𝑡𝑡 + 1, tout en conservant la 
même structure, 
 𝐧𝐧�(t + 1) = 𝐀𝐀�(t)𝐧𝐧�(t) (1) 

L’élaboration de la matrice de projection multi-états repose sur la séparation des processus (c.-
à-d. les transitions d’individus vivants et la production de jeunes par la reproduction) qui se 
produisent dans les différentes dimensions (c.-à-d. l’âge et l’état). Les transitions annuelles sont 
fonction des taux de survie propres à l’âge et à l’état et, pour les femelles, de la probabilité 
d’être gestantes selon l’âge. Plus de détails sur l’élaboration de la matrice de projection multi-
états sont présentés à l’annexe 1. En bref, nous avons examiné quatre ensembles de matrices 
(deux processus se produisant selon deux dimensions) : 

1. la progression en âge (matrices 𝐔𝐔), 

2. les transitions d’état (matrices 𝐁𝐁 ), 

3. la reproduction (matrices 𝐑𝐑) et 

4. l’attribution du sexe de la progéniture (matrices 𝐅𝐅). 

Premièrement, les matrices 𝐔𝐔𝒋𝒋 sont élaborées pour chaque état 𝑗𝑗 à chaque intervalle 𝑡𝑡. Elles 
contiennent des probabilités de survie propres à l’âge et à l’état (𝑆𝑆) sur la sous-diagonale. 

 

𝐔𝐔𝑗𝑗(𝑡𝑡) =

⎝

⎜
⎛

0 . . . 0 0 0
𝑆𝑆1 𝑗𝑗(𝑡𝑡) × 𝑆𝑆𝑆𝑆 . . . 0 0 0

⋮ ⋱ ⋮ ⋮ ⋮
0 . . . 𝑆𝑆𝑤𝑤−2 𝑗𝑗(𝑡𝑡) 0 0
0 . . . 0 𝑆𝑆𝑤𝑤−1 𝑗𝑗(𝑡𝑡) 𝑆𝑆𝑤𝑤 𝑗𝑗(𝑡𝑡)⎠

⎟
⎞

 

(2) 

Il convient de souligner que les bélugas atteignent la maturité sexuelle à l’âge de 8 ans. Par 
conséquent, comme la classe d’âge 1 est composée de jeunes d’âge 0, les femelles ne peuvent 
atteindre l’état P (femelle gestante) qu’à partir de la classe d’âge 9 (qui correspond à l’âge de 
8 ans). L’état W (femelle avec un veau) ne peut alors être atteint qu’à partir de la classe 
d’âge 10. Par conséquent, le paramètre 𝑆𝑆 a été défini comme étant 0 pour l’état P des classes 
d’âge 1 à 8 et pour l’état W des classes d’âge 1 à 9. 
Les bélugas sont sevrés après un ou deux ans de lactation (Matthews et Ferguson 2015). 
Tandis que les veaux dépendent principalement de la lactation pendant leur première année, la 
plupart des bélugas consomment un mélange de lait et d’aliments solides au cours de leur 
deuxième année de vie, et un tiers des veaux sont complètement sevrés après leur première 
année. Cela laisse entendre que les bélugas peuvent dépendre entièrement de 
l’approvisionnement maternel au cours de leur première année de vie, mais peuvent devenir 
indépendants au cours de la deuxième année. Nous avons donc supposé que la survie des 
veaux (d’âge 0, ce qui correspond à la classe d’âge 1) jusqu’à l’année suivante dépendait de la 
survie de leur mère (𝑆𝑆𝑆𝑆). Le paramètre 𝑆𝑆𝑆𝑆 a été estimé comme la survie moyenne pondérée 
des femelles à l’état W, le poids correspondant à la proportion estimée de femelles à l’état W 
dans chaque catégorie d’âge durant l’année en cours. 
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Deuxièmement, les matrices 𝐁𝐁𝒊𝒊 sont élaborées pour chaque classe d’âge 𝑖𝑖 à chaque 
intervalle 𝑡𝑡. Elles contiennent les probabilités de transition selon l’âge entre les quatre états (M, 
A, P et W), 𝑗𝑗, sachant que cette probabilité est nulle pour les mâles. Pour les femelles, ces 
probabilités dépendent du taux de gestation (𝑃𝑃𝑃𝑃) et de la mortalité néonatale (𝑆𝑆𝑛𝑛), car les 
femelles gestantes au moment 𝑡𝑡 peuvent être de nouveau gestantes au moment 𝑡𝑡 + 1 si elles 
perdent leur petit dans l’intervalle. 
 

𝐁𝐁𝑖𝑖(𝑡𝑡)  = �

1 0 0 0
0 1 − 𝑃𝑃𝑃𝑃𝑖𝑖(𝑡𝑡) 1 − 𝑆𝑆𝑛𝑛(𝑡𝑡) 1
0 𝑃𝑃𝑃𝑃𝑖𝑖(𝑡𝑡) 0 0
0 0 𝑆𝑆𝑛𝑛(𝑡𝑡) 0

� 

(3) 

Il convient de souligner que pour 𝑖𝑖 dans 1 − 8, 𝑃𝑃𝑃𝑃𝑖𝑖 a été mis à zéro. 

Troisièmement, les matrices 𝐑𝐑𝒋𝒋 sont élaborées pour chaque état 𝑗𝑗 à chaque intervalle 𝑡𝑡. Elles 
contiennent les probabilités propres à l’état de produire un individu de la première classe d’âge, 
c’est-à-dire des veaux. Seules les femelles gestantes (𝑗𝑗 = P) peuvent produire des veaux. Par 
conséquent, 𝐑𝐑𝒋𝒋 pour 𝑗𝑗 ∈ (M, A, W) sont des matrices nulles. Dans la matrice 𝐑𝐑 des femelles 
gestantes, les femelles peuvent donner naissance à un veau au moment 𝑡𝑡 et atteindre l’état W 
au moment 𝑡𝑡 + 1, à condition qu’elles survivent (𝑆𝑆) et que leur veau survive (𝑆𝑆𝑛𝑛) jusqu’au 
recensement de la population. 
 

𝐑𝐑𝑗𝑗(𝑡𝑡) = �

𝑆𝑆1 3(𝑡𝑡) × 𝑆𝑆𝑛𝑛(𝑡𝑡) 𝑆𝑆2 3(𝑡𝑡) × 𝑆𝑆𝑛𝑛(𝑡𝑡) ⋯ 𝑆𝑆𝑤𝑤 3(𝑡𝑡) × 𝑆𝑆𝑛𝑛(𝑡𝑡)
0 0 ⋯ 0
⋮ ⋮ ⋱ ⋮
0 0 ⋯ 0

� 
(4) 

Quatrièmement, les matrices 𝐅𝐅𝒊𝒊 attribuent les veaux nouvellement née aux états M ou A : 

 
𝐅𝐅𝒊𝒊  = �

0 0 𝜏𝜏 0
0 0 1 − 𝜏𝜏 0
0 0 0 0
0 0 0 0

� 
(5) 

𝜏𝜏 représentant la probabilité qu’un veau nouvellement née soit un mâle. Nous avons supposé 
que le sex-ratio était égal à la naissance : 𝜏𝜏 est donc établi à 0,5. 

Les matrices 𝐔𝐔, 𝐁𝐁, 𝐑𝐑 et 𝐅𝐅 sont combinées en blocs matriciels, puis multipliées entre elles pour 
produire une matrice de projection multi-états d’âge × état (Roth et Caswell 2016; Caswell et al. 
2018). Voir l’annexe 1 pour plus de détails sur la construction de la matrice de projection multi-
états et la figure A1 pour une représentation visuelle de la matrice. 

La survie en tant que risques concurrents 
La survie a été calculée en termes de risques instantanés, selon Tinker et al. (2024). Dans ce 
cadre, la mortalité est le résultat de multiples risques concurrents (Λ). Chaque risque représente 
une source additive distincte de mortalité instantanée. Nous avons examiné deux sources de 
mortalité additive : 1) la mortalité naturelle ou environnementale (ci-après appelée risques de 
base, Λ𝐵𝐵); 2) la mortalité liée à la chasse (ci-après appelée risques liés à la chasse, Λ𝐻𝐻). Les 
risques sont présentés sous leur forme logarithmique, car cela permet d’inclure des variables 
prédictives sous forme de simples fonctions linéaires additives. Les taux de survie sont alors 
donnés par la fonction exponentielle de la somme négative de tous les risques instantanés. 
Chacune source de risque est détaillée ci-après. 
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Risques de base 
Les risques de base propres à l’âge (𝚲𝚲𝑩𝑩) sont calculés pour chaque état (𝑗𝑗) à chaque intervalle 
(𝑡𝑡) comme suit : 

 log �𝚲𝚲𝐁𝐁 𝐣𝐣(t)�   =   ζ  +  γ0  +  γ1 ⋅ 𝚫𝚫𝐣𝐣  +  γ2 ⋅ 𝛀𝛀𝐣𝐣  +  γ3 ⋅ 𝚪𝚪𝐣𝐣  +  𝚫𝚫𝐣𝐣

⋅ �ϕ ⋅ �
N(t)
1000

�   +  σe ⋅ ϵe(t)� 

(6) 

Le paramètre 𝜁𝜁 est un taux de risque logarithmique minimal fixé à une valeur arbitrairement 
faible (ici 𝜁𝜁 =  −10, ce qui correspond à un taux de survie annuel > 0,9999). L’inclusion de ce 
paramètre permet d’interpréter tous les autres termes comme des ratios de risque logarithmique 
par rapport à ce minimum. Le paramètre 𝛾𝛾0 correspond à la mortalité de base des adultes. Les 
risques différentiels au début et à la fin de la vie sont capturés par les termes 𝛾𝛾1 ⋅ 𝚫𝚫𝒋𝒋 et 𝛾𝛾2 ⋅ 𝛀𝛀𝒋𝒋, 
respectivement. Les paramètres 𝛾𝛾1 et 𝛾𝛾2 correspondent aux effets des risques précoces et 
tardifs, respectivement, tandis que 𝚫𝚫𝒋𝒋 et 𝛀𝛀𝒋𝒋 sont des vecteurs modificateurs de l’âge de 
longueur w. Les vecteurs modificateurs de l’âge sont les mêmes pour toutes les valeurs de j et 
sont décrits plus en détail ci-dessous dans les équations 7 à 9. 
Nous avons tenu compte des différences potentielles selon le sexe dans les taux de survie des 
adultes (Tinker et al. 2024) en intégrant le paramètre 𝛾𝛾3, qui correspond au ratio de risque 
logarithmique pour les mâles adultes par rapport aux femelles adultes. Le paramètre 𝛾𝛾3 ne 
s’applique qu’aux mâles adultes, ce qui est assuré par le vecteur 𝚪𝚪𝑗𝑗 qui pour 𝑗𝑗 ∈ {A, P, W} a des 
zéros dans toutes les entrées et pour 𝑗𝑗 =  𝑀𝑀 a la valeur de un dans les entrées correspondant 
aux adultes et des zéros ailleurs. 
Nous avons estimé l’ampleur des effets dépendants de la densité sur la mortalité à l’aide d’un 
paramètre 𝜙𝜙, qui a été multiplié par la taille de la population en milliers, 𝑁𝑁(𝑡𝑡) 1000⁄ . Nous avons 
tenu compte de la stochasticité environnementale en intégrant l’effet aléatoire σe ⋅ ϵe(t), où 𝜎𝜎𝑒𝑒 
représente l’ampleur de la stochasticité environnementale et ϵe(t) est une variable aléatoire 
normale avec variance unitaire. Les effets dépendants de la densité et la stochasticité 
environnementale sont plus susceptibles d’avoir une incidence sur la survie des groupes d’âge 
inférieurs (Eberhardt 2002; Lair et al. 2015). Par conséquent, nous avons mis ces effets à 
l’échelle en fonction de l’âge en les multipliant par un vecteur modificateur de l’âge, 𝚫𝚫𝒋𝒋, ce qui 
augmente les risques pour les individus plus jeunes : 

 
𝚫𝚫𝒋𝒋 =

𝚫𝚫𝒋𝒋� −𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚, �𝚫𝚫𝒋𝒋��
𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚, �𝚫𝚫𝒋𝒋�� − 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚, �𝚫𝚫𝒋𝒋��

 
(7) 

 
et 𝚫𝚫𝒋𝒋� = 𝑒𝑒

𝛿𝛿⋅log� 1𝒗𝒗𝒋𝒋
�
 

(8) 

Le vecteur modificateur de l’âge 𝛀𝛀𝒋𝒋, qui augmente les risques pour les individus les plus âgés, a 
été calculé comme suit : 

 
𝛀𝛀𝒋𝒋 =

𝒗𝒗𝑗𝑗ω+1

𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚, �𝒗𝒗𝒋𝒋�
ω+1 

(9) 
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Dans les équations 8 et 9, le vecteur 𝒗𝒗𝒋𝒋 est le vecteur des classes d’âge de longueur w, tandis 
que les paramètres 𝛿𝛿 et 𝜔𝜔 déterminent le degré de non-linéarité dans les formes fonctionnelles 
de 𝚫𝚫𝒋𝒋 et 𝛀𝛀𝒋𝒋. 

Risques liés à la chasse 
La mortalité liée à la chasse a été incluse comme un risque distinct, 𝚲𝚲𝑯𝑯, pour chaque état 𝑗𝑗 et 
chaque année 𝑡𝑡, comme suit : 

 𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙 �𝚲𝚲𝑯𝑯 𝒋𝒋(𝒕𝒕)� = ζ + γ𝐻𝐻 + σ𝐻𝐻 ⋅ ϵ𝐻𝐻(𝑡𝑡) + 𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙�𝛉𝛉𝒋𝒋� (10) 

Dans l’équation 10, 𝜁𝜁 correspond au risque logarithmique minimal, tel que défini dans 
l’équation 6. Le paramètre 𝛾𝛾𝐻𝐻 est le ratio de risque logarithmique moyen associé à la mortalité 
liée à la chasse. Le paramètre 𝜎𝜎𝐻𝐻 est l’ampleur de la variation des risques liés à la chasse et 
𝜖𝜖𝐻𝐻(𝑡𝑡) est un effet aléatoire (distribution normale avec une variance unitaire) qui tient compte des 
fluctuations annuelles des risques liés à la chasse. 
La répartition selon l’âge des individus chassés et échantillonnés présente une sous-
représentation notable des classes d’âge inférieures (figure 3). Cela peut être attribué au fait 
que les chasseurs évitent activement les veaux et les juvéniles, comme l’exigent le Règlement 
sur les mammifères marins (DORS/93-56) et le plan de gestion du béluga du Nunavik, et au fait 
que les gros animaux fournissent plus de nourriture (Anguvigaq et Anguvigarait, comm. pers.). 
Nous avons tenu compte de ce biais d’âge dans la récolte en multipliant la fonction du risque lié 
à la chasse par le vecteur modificateur de l’âge 𝛉𝛉, ce qui augmente l’intensité du risque de 
mortalité due à la chasse à mesure que les individus vieillissent. Le paramètre 𝛉𝛉 est de 
longueur w, varie de 0 à 1 et a été calculé comme suit : 

 𝜽𝜽𝒋𝒋 =
1

1 + 𝑒𝑒−�−10+𝜓𝜓1+𝜓𝜓2⋅𝒗𝒗𝒋𝒋�
 (11) 

où 𝜓𝜓1 et 𝜓𝜓2 sont des paramètres à estimer par le modèle et caractérisent la relation 
fonctionnelle entre l’âge et les risques liés à la chasse. 

Taux de survie 
Pour les mâles, les femelles non reproductrices et les femelles gestantes (c.-à-d 𝑗𝑗 𝜖𝜖 {𝑀𝑀 𝐴𝐴 𝑃𝑃}), 
les risques ont été rétro-transformés en un vecteur de taux de survie variant selon l’âge à 
chaque intervalle 𝑡𝑡 comme suit : 

 𝑺𝑺𝒋𝒋(𝒕𝒕) = 𝑒𝑒−�𝚲𝚲𝑩𝑩 𝒋𝒋(𝒕𝒕)+𝚲𝚲𝑯𝑯 𝒋𝒋(𝒕𝒕)� (12.1) 

Nous soulignons que le taux de survie des veaux la première année a été modifié davantage 
pour tenir compte du taux de survie des mères, comme le montre l’équation 2. Pour tenir 
compte de l’évitement potentiel des femelles avec des veaux par les chasseurs, les risques liés 
à la chasse ont été multipliés par un facteur de biais, 𝜉𝜉, qui représente la réduction 
proportionnelle des risques liés à la chasse pour l’état W par rapport aux autres états, comme 
suit : 

 𝑺𝑺𝑾𝑾(𝒕𝒕) = 𝑒𝑒−(𝚲𝚲𝑩𝑩 𝑾𝑾(𝒕𝒕)+𝚲𝚲𝑯𝑯 𝑾𝑾(𝒕𝒕)∙𝝃𝝃) (12.2) 

Les femelles gestantes au moment 𝑡𝑡 mettent bas pendant l’été, tandis que les recensements 
ont lieu à la fin de l’été. Si une femelle perd son veau dans l’intervalle entre la naissance et le 
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recensement, la femelle pourrait être comptabilisée à l’état A au moment du recensement. Par 
conséquent, nous avons également calculé la survie des nouveau-nés 𝑆𝑆𝑛𝑛 comme une fraction 
du taux de survie des mâles d’un an chaque année 𝑡𝑡 : 

 𝑆𝑆𝑆𝑆(𝑡𝑡) = 𝑆𝑆1 1(𝑡𝑡)0 1 (13) 

Taux de gestation 
Les femelles non reproductrices (𝑗𝑗 =  𝐴𝐴) peuvent devenir gestantes entre l’année 𝑡𝑡 et 
l’année 𝑡𝑡 + 1, si elles ont survécu et en fonction de leur probabilité de gestation, 𝑃𝑃𝑃𝑃. Nous avons 
utilisé la même approche que pour les risques pour modéliser la probabilité que les femelles 
deviennent gestantes, mais ici les « risques » (𝚲𝚲𝑃𝑃𝑃𝑃) correspondent à la probabilité instantanée 
de ne pas devenir gestantes. 𝚲𝚲𝑃𝑃𝑃𝑃 a été calculé ainsi : 

 
𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙�𝚲𝚲𝑷𝑷𝑷𝑷(𝒕𝒕)� = 𝜂𝜂 + 𝜌𝜌 ⋅ 𝜙𝜙 ⋅ �

𝑁𝑁(𝑡𝑡)
1000

+ 𝜎𝜎𝑒𝑒 ⋅ 𝜖𝜖𝑒𝑒(𝑡𝑡)� 
(14) 

et 

 𝑃𝑃𝑃𝑃(𝑡𝑡) = 𝑒𝑒−𝚲𝚲𝑃𝑃𝑃𝑃(𝑡𝑡) ⋅ 𝚼𝚼 (15) 

où 𝚼𝚼 est un vecteur modificateur de l’âge de longueur w qui tient compte des facteurs de 
variation de l’âge dans les taux de gestation, comme l’absence d’activité reproductrice avant 
l’âge de 8 ans (𝚼𝚼1−7 =  0) et une diminution des taux de gestation avec l’âge (c.-à-d. la 
sénescence). L’équation 14 comprend les risques de gestation de base (ℎ) et les effets de la 
dépendance à la densité et de la stochasticité environnementale, présumés proportionnels aux 
effets dépendant de la densité et stochastiques décrits pour la survie des juvéniles (équation 6), 
mais mis à l’échelle par le paramètre 𝑟𝑟. 

MODÈLE DE DONNÉES 
Le modèle de processus a été ajusté aux différentes sources de données, c’est-à-dire aux 
estimations de l’abondance, aux taux de récolte, ainsi qu’à la composition génétique et 
démographique (structure selon l’âge et le sexe, et proportion de femelles adultes allaitantes). 
Nous avons défini des relations probabilistes entre chaque ensemble de données et les 
prédictions correspondantes produites par le modèle de processus. 
Les distributions de l’incertitude associées aux estimations des relevés suivaient une 
distribution log-normale. Nous avons donc relié les estimations ponctuelles observées à partir 
de relevés aériens (𝑂𝑂𝑂𝑂𝑂𝑂𝑂𝑂(𝑡𝑡)) aux valeurs d’abondance estimées par le modèle (𝑁𝑁 (𝑡𝑡)) à l’aide 
d’une distribution log-normale : 

 
𝑂𝑂𝑂𝑂𝑂𝑂𝑂𝑂(𝑡𝑡) ∼ 𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙 − 𝑛𝑛𝑛𝑛𝑛𝑛𝑛𝑛𝑛𝑛𝑛𝑛 �μ = 𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙 �

𝑁𝑁(𝑡𝑡)2

�𝑁𝑁(𝑡𝑡)2 + 𝑆𝑆𝑆𝑆(𝑡𝑡)2
�  σ = ��𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙 �1 +

𝑆𝑆𝑆𝑆(𝑡𝑡)2

𝑁𝑁(𝑡𝑡)2
��� (16) 

où 𝑆𝑆𝑆𝑆(𝑡𝑡) représente l’estimation de l’erreur-type calculée séparément pour chaque relevé 
aérien (St-Pierre et al. 2024). 
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La proportion observée de femelles gestantes dans l’échantillon de récolte au moment 𝑡𝑡 
(𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁(𝑡𝑡)) était liée à la proportion attendue de femelles chassées qui sont gestantes (𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃(𝑡𝑡)) à 
l’aide d’une distribution bêta-binomiale : 

 𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁(𝑡𝑡) ∼ 𝑏𝑏ê𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡(𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁(𝑡𝑡) α β)  (17) 

où 

 α = ν𝑃𝑃𝑃𝑃 ⋅ 𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑝𝑝𝐵𝐵𝐵𝐵(𝑡𝑡)2 ⋅ 𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃(𝑡𝑡) (18) 

et 

 β = ν𝑃𝑃𝑃𝑃 ⋅ 𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑝𝑝𝐵𝐵𝐵𝐵(𝑡𝑡)2 ⋅ �1 − 𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃(𝑡𝑡)� (19) 

où 𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁(𝑡𝑡) est le nombre observé de femelles adultes échantillonnées, 𝜈𝜈𝑃𝑃𝑃𝑃 est la précision des 
proportions des taux de gestation et 𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑝𝑝𝐵𝐵𝐵𝐵(𝑡𝑡) est la proportion de l’échantillon estimée à partir 
du stock BEL-EBH. La précision obtenue de l’équation 17 est donc censée dépendre de la 
proportion de l’échantillon composé d’animaux du stock BEL-EBH : plus cette fraction est 
élevée, plus nous nous attendons à ce que les taux de gestation observés reflètent les taux de 
gestation estimés par modèle pour le stock BEL-EBH. 𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑝𝑝𝐵𝐵𝐵𝐵(𝑡𝑡) est calculé ainsi : 

 𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑝𝑝𝐵𝐵𝐵𝐵(𝑡𝑡) = ��𝑃𝑃𝐻𝐻(𝑡𝑡) ⊙𝑃𝑃𝐵𝐵𝐵𝐵(𝑡𝑡)� (20) 

où 𝑃𝑃𝐻𝐻(t) représente la proportion annuelle des prises totales par zone/saison de chasse et 
𝑃𝑃𝐵𝐵𝐵𝐵(𝑡𝑡) représente la proportion génétiquement déterminée d’individus attribués au stock 
BEL-EBH par zone/saison de chasse pour chaque année. Pour tenir compte de l’incertitude des 
estimations de la composition génétique, 𝑃𝑃𝐵𝐵𝐵𝐵(𝑡𝑡) est traité comme un paramètre estimé tiré 
d’une distribution bêta avec une moyenne et une variance correspondant aux valeurs 
moyennes et aux variances de l’estimateur rapportées dans Parent et al. (2023). 
On suppose que le nombre total d’animaux récoltés au Nunavik et à Sanikiluaq chaque 
année 𝑡𝑡, 𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻(𝑡𝑡), suit une distribution de Poisson avec une moyenne attendue correspondant 
à l’estimation fondée sur le modèle du nombre total de bélugas récoltés chaque année 
(𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻(𝑡𝑡)) : 

 𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻(𝑡𝑡) ∼ 𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃�𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻(𝑡𝑡)� (21) 

avec 

 
𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻(𝑡𝑡) = ��𝐝̃𝐝(t) ⊙�

𝚲𝚲𝐻𝐻(𝑡𝑡)
𝚲𝚲𝐻𝐻(𝑡𝑡) + 𝚲𝚲𝐵𝐵(𝑡𝑡)

�� ⋅
𝑄𝑄

𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑝𝑝𝐵𝐵𝐵𝐵(𝑡𝑡)
 

(22) 

et 

 𝐝̃𝐝(t) = 𝐌𝐌� (t) ⋅ 𝐧𝐧�(t − 1) (23) 

Plus précisément, nous avons multiplié le vecteur de population de l’année 𝑡𝑡 −  1, 𝐧𝐧�(t −  1), par 
une matrice de mortalité, 𝐌𝐌� (t), de la même dimension que la matrice 𝐀𝐀� (𝑤𝑤 ×  𝑏𝑏 par 𝑤𝑤 ×  𝑏𝑏). La 
matrice 𝐌𝐌� (t) ne contient que les probabilités de mortalité de tous risques combinés pour 
l’année 𝑡𝑡  sur la diagonale, de sorte que sa multiplication par le vecteur 𝐧𝐧�(t −  1) donne le 
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vecteur de bélugas morts au cours de l’année 𝑡𝑡, 𝒅𝒅�(𝒕𝒕). Pour obtenir le nombre de mortalités liés 
à la chasse (𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻(𝑡𝑡)), nous avons multiplié ce vecteur par la proportion de risques associés à 
la chasse par rapport à toutes les sources de risque. Ici, les vecteurs 𝚲𝚲𝐵𝐵 et 𝚲𝚲𝑯𝑯 contiennent les 
risques de base et liés à la chasse classés pour les états M, A, P et W, de sorte que leurs 
longueurs respectives sont de 𝑤𝑤 ×  𝑏𝑏 =  240. Cela donne la mortalité totale attribuée à la 
chasse. Elle est ensuite multipliée par 𝑄𝑄, qui est l’inverse de la proportion de bélugas abattus, 
puis perdus (𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆), pour obtenir le nombre de bélugas BEL-EBH qui ont été débarqués et 
déclarés. 𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆 est la proportion d’animaux tués à la suite de la chasse, mais qui ont été perdus 
ou non déclarés. Ensuite, pour mettre en relation ce nombre avec le nombre total de bélugas 
capturés au Nunavik et à Sanikiluaq, nous l’avons divisé par la proportion estimée des îles 
Belcher et de l’est de la baie d’Hudson (𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑝𝑝𝐵𝐵𝐵𝐵(𝑡𝑡)) dans les prises (équation 20). 

La répartition selon l’âge observée dans l’échantillon d’animaux capturés (𝑨𝑨𝑨𝑨𝑨𝑨𝑨𝑨(𝑡𝑡)) a été mise 
en relation avec le vecteur d’âge chez les animaux morts (𝑨𝑨𝑨𝑨𝑨𝑨𝑨𝑨(𝑡𝑡)) à l’aide d’une fonction 
Dirichlet-multinomiale : 

 𝑨𝑨𝑨𝑨𝑨𝑨𝑨𝑨(𝑡𝑡) ∼ 𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷ℎ𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙 − 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 �α = ν𝐴𝐴𝐴𝐴 ⋅ 𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑝𝑝𝐵𝐵𝐵𝐵(𝑡𝑡)2 ⋅ 𝑨𝑨𝑨𝑨𝑨𝑨𝑨𝑨(𝑡𝑡)� (24) 

Nous soulignons que le paramètre de précision ν𝐴𝐴𝐴𝐴 est mis à l’échelle selon la proportion 
estimée des individus BEL-EBH dans la récolte (𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃,𝐵𝐵𝐵𝐵 (𝑡𝑡)), selon le même raisonnement que 
celui décrit pour les taux de gestation. Le vecteur 𝑨𝑨𝑨𝑨𝑨𝑨𝑨𝑨(𝑡𝑡) a été calculé comme suit : 

 𝑨𝑨𝑨𝑨𝑨𝑨𝑨𝑨(𝑡𝑡) = 𝒅𝒅�(𝑡𝑡)/�𝒅𝒅�(𝑡𝑡) (25) 

La proportion de femelles lactantes dans l’échantillon de bélugas chassés au moment 𝑡𝑡 
(𝑁𝑁_𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙(𝑡𝑡)) a été mise en relation avec la proportion attendue de femelles chassées lactantes au 
moment 𝑡𝑡 (𝑃𝑃_𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙(𝑡𝑡)), comme suit : 

 𝑁𝑁_𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙(𝑡𝑡) ∼ 𝑏𝑏ê𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡𝑡(𝑁𝑁_𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴(𝑡𝑡) 𝛼𝛼 𝛽𝛽 ) (26) 

avec 

 𝛼𝛼 =  𝜈𝜈𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑝𝑝𝐵𝐵𝐵𝐵(𝑡𝑡)2  ∙ 𝑃𝑃_𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙(𝑡𝑡) (27) 

et 

 𝛽𝛽 =  𝜈𝜈𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑝𝑝𝐵𝐵𝐵𝐵(𝑡𝑡)2  ∙ (1 − 𝑃𝑃_𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙(𝑡𝑡)) (28) 

où 𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁(𝑡𝑡) est le nombre observé de femelles adultes examinées afin de déceler des signes 
d’allaitement au moment 𝑡𝑡, 𝜈𝜈𝑃𝑃𝑃𝑃 est la précision des proportions de taux de gestation et 
𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑝𝑝𝐵𝐵𝐵𝐵(𝑡𝑡) est la proportion estimée de l’échantillon du stock BEL-EBH au moment 𝑡𝑡. Nous 
soulignons que 𝑃𝑃_𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙(𝑡𝑡) représente les femelles récoltées avec des veaux âgés de 0 à 1 an 
(puisque les veaux d’un an dépendants de leur mère devraient encore être allaités). Nous 
avons donc calculé 𝑃𝑃_𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙𝑙(𝑡𝑡), le nombre de femelles récoltées avec des nouveau-nés (W) au 
cours de l’année t, plus le nombre de femelles disponibles récoltées (A) qui étaient des 
femelles W au cours de l’année t-1 (selon la probabilité conjointe de survie des femelles et des 
veaux), divisé par le nombre total de femelles adultes récoltées. 
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A PRIORI 
Nous avons utilisé des a priori non informatifs pour la plupart des paramètres, à l’exception de 𝜌𝜌 
et 𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆. Pour 𝜌𝜌, qui décrit les effets relatifs de la dépendance à la densité sur la gestation, nous 
avons utilisé un a priori informatif fondé sur la population de bélugas de l’estuaire du 
Saint-Laurent (Tinker et al. 2024). Les facteurs de correction correspondant aux individus 
abattus mais perdus au Nunavik sont inconnus, mais des études menées en Alaska, au 
Nunavut et au Groenland semblent indiquer que ces facteurs varient de 1,10 à 1,41 et varient 
sur le plan spatio-temporel, en fonction des pratiques de chasse, du terrain et de la saison. Par 
exemple, Innes et Stewart (2002) ont fait état d’un facteur de correction de 1,41 pour le Canada 
et le Groenland, tandis que Heide‐Jørgensen et Rosing‐Asvid (2002) ont fait état de facteurs de 
1,10 et 1,30 pour le Groenland avant 1995 et après 1995, respectivement. Une récente étude 
de modélisation de la population a utilisé un facteur de correction moyen de 1,27 (Biddlecombe 
et al. 2024), que nous avons adopté ici. À l’aide de ce facteur de correction (𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆_𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐), la 
proportion de bélugas récupérés et déclarés (Q = 1/ 𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆_𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐) est de 0,79 et la proportion de 
bélugas abattus mais perdus (SnL = 1 - Q) est de 0,21. Nous avons supposé que 𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆 suivait 
une distribution bêta avec une moyenne de 0,21 et une erreur-type de 0,05 (alpha = 14,0, 
bêta = 51,9). Nous avons également examiné d’autres scénarios où 𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆_𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐 a été réduit ou 
augmenté de 10 % (1,17 et 1,37) pour quantifier l’effet de ce facteur de correction sur les 
estimations fondées sur des modèles. 
Nous avons également utilisé des a priori informatifs ou appliqué des contraintes sur certains 
paramètres dérivés pour faciliter la convergence et nous assurer que le modèle prédisait des 
résultats réalistes. Par exemple, en calculant la capacité de charge (𝐾𝐾), nous avons appliqué la 
contrainte logique selon laquelle à 𝐾𝐾, le taux de croissance de la population asymptotique, 𝜆𝜆, 
devrait être de 1 (population stable). Nous avons utilisé un a priori pour la valeur maximale de 𝜆𝜆 
(𝜆𝜆𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚, = 𝑒𝑒𝑒𝑒𝑒𝑒(𝑅𝑅𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚,)) avec une distribution log-normale centrée à une moyenne de 1,04 
(exp[𝑅𝑅𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚, par défaut pour les cétacés]) et un écart-type de 0,008. Par conséquent, 95 % de la 
distribution précédente de 𝜆𝜆𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚, se situe entre environ 1,01 et 1,07, ce qui correspond à une 
croissance annuelle de 1 % et de 7 %, respectivement. Voir le tableau 5 pour la liste complète 
des a priori et leurs valeurs correspondantes. 

ANALYSE DU MODÈLE 

Ajustement et validation du modèle 
Le modèle a été codé et ajusté à l’aide de la version 4.4.0 du programme R (R Core 
Team 2024) et de la version 2.35.0 de Stan (Carpenter et al. 2017). Les paramètres ont été 
estimés à l’aide des méthodes de Monte Carlo par chaîne de Markov (MCMC). Nous avons visé 
une distribution a posteriori de 10 000 échantillons, ce qui a été obtenu en utilisant 20 chaînes 
avec un éclaircissement de valeur un et une phase de rodage de 300 itérations et 500 itérations 
d’échantillonnage par chaîne. Nous nous sommes appuyés sur une série de méthodes pour 
évaluer l’ajustement du modèle et en effectuer la validation. Tout d’abord, nous avons inspecté 
visuellement les tracés pour évaluer le niveau de mélange des chaînes et la convergence. 
Ensuite, nous avons vérifié la statistique de convergence de Gelman-Rubin (𝑅𝑅�), où un 𝑅𝑅� 
inférieur à 1,1 indiquait un bon mélange des chaînes. Nous avons également vérifié que le 
nombre effectif d’échantillons (𝑛𝑛𝑒𝑒𝑒𝑒𝑒𝑒) n’était pas bien inférieur au nombre réel d’itérations (moins 
l’échauffement), ce qui indiquerait une faible efficacité d’échantillonnage de MCMC 
(McElreath 2020). De plus, nous avons comparé les distributions a posteriori et a priori pour 
tous les paramètres afin d’évaluer si et dans quelle mesure les paramètres ont été mis à jour. 
Nous avons effectué des vérifications prédictives postérieures pour évaluer la qualité de 
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l’ajustement du modèle. Plus précisément, nous avons calculé des prédictions hors échantillon 
des taux de récolte, de l’abondance des relevés et des taux de gestation. Ensuite, nous avons 
vérifié visuellement comment les valeurs prédites correspondaient aux valeurs observées pour 
chaque source de données. Les valeurs P bayésiennes ont été calculées comme l’écart entre la 
somme des résidus de Pearson au carré pour les valeurs prédites et observées, 0,05 <
𝑃𝑃 <  0,95 indiquant un bon ajustement aux données. 

Analyses du modèle et scénarios 
Nous avons utilisé ce modèle intégré de population pour estimer les taux démographiques, 
l’abondance de la population au cours du temps, le nombre de bélugas du stock BEL-EBH 
récoltés annuellement et la contribution relative de la chasse et d’autres sources à la mortalité 
globale. Nous avons également utilisé le modèle intégré de population pour projeter 
l’abondance de la population dans le temps (c.-à-d. sur 1 000 ans) en l’absence de chasse afin 
d’estimer la capacité de charge actuelle, K, et le taux maximal d’accroissement de la population, 
𝑅𝑅𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚. Enfin, nous avons examiné les effets des perturbations sur le facteur de correction pour 
les animaux abattus mais perdus, c’est-à-dire que nous avons exécuté le modèle avec 
trois valeurs pour 𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆_𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐 : 1) 1,17, 2) 1,27 et 3) 1,37. 
Les résultats du nouveau modèle intégré de population ont ensuite été comparés aux résultats 
obtenus avec le modèle de production excédentaire (Hammill et al. 2023b; Sauvé et al. 2024) 
fondé sur les données de la chasse jusqu’en 2023. Nous avons comparé les estimations 
fondées sur des modèles de trois paramètres : 
1. l’abondance en 2023; 
2. les taux de récolte estimés au cours de la série temporelle; 
3. la capacité de charge. 
Dans Hammill et al. (2023b), une préoccupation a été soulevée quant à la possibilité que 
l’estimation du relevé de 2021 soit une aberration dans la série temporelle en raison de son très 
petit intervalle de confiance par rapport aux autres. Par conséquent, Hammill et al. (2023b) ont 
présenté deux versions du modèle, l’une avec une variance telle quelle et l’autre avec une 
variance augmentée, correspondant au coefficient de variation moyen observé pour le reste de 
la série temporelle. Ici, notre comparaison porte sur la première version du modèle, c’est-à-dire 
à l’aide du coefficient de variation estimé à partir des données du relevé de 2021 (St-Pierre et 
al. 2024). 

RÉSULTATS 

DYNAMIQUE DE POPULATION D’APRÈS LE MODÈLE INTÉGRÉ DE POPULATION 
Les tracés de tous les paramètres estimés ont montré un bon mélange des 20 chaînes. 𝑅𝑅� était 
inférieur à 1,1 et Neff était élevé pour tous les paramètres (tableau 6). Les a priori ont été mis à 
jour pour tous les paramètres, à l’exception de ρ, où la distribution a posteriori était similaire à la 
distribution a priori (informée) (figure A2). Fait intéressant, le paramètre 𝜉𝜉 a été mis à jour et a 
été estimé à 0,83 (intervalle de crédibilité [ICr] à 95 %, ICr = [0,56; 0,99]), ce qui laisse croire 
qu’il existe une réduction proportionnelle d’environ 17 % des risques de chasse pour les 
femelles lactantes par rapport aux autres femelles adultes du même âge. Ce résultat semble 
indiquer qu’il y a un évitement de 17 % des femelles avec des veaux par les chasseurs. Les 
prévisions hors échantillon correspondaient bien aux observations relatives aux taux de récolte 
(figure A3), à l’abondance selon les relevés (figure A4) et aux taux de gestation (figure A5). La 
structure d’âge et de sexe des animaux récoltés estimée par le modèle correspondait bien aux 
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observations (figure A6). La valeur P bayésienne combinée était de 0,43 (figure A7), ce qui 
indique un bon ajustement aux données. 
Le modèle a permis d’estimer la variation des taux démographiques selon l’âge au cours de la 
série temporelle. En prenant l’exemple de l’année 2023, les résultats du modèle indiquent une 
probabilité de survie accrue pour les mâles jusqu’à l’âge de cinq ans environ, suivie d’une lente 
diminution à partir de l’âge de 11 ans (figure 5A). Une tendance similaire a été estimée pour les 
femelles non reproductrices, avec une augmentation de la survie avec l’âge jusqu’à cinq ans, 
puis une diminution à partir de neuf ans (figure 5B). Après l’âge de neuf ans, les femelles non 
reproductrices et les femelles gestantes présentaient une baisse similaire de la survie selon 
l’âge (figure 5B-C). Les femelles avec un vear avaient des taux de survie plus élevés et 
présentaient une baisse plus lente de la survie selon l’âge que les autres femelles (figure 5D), 
ce qui reflète une probabilité plus faible d’être chassée selon le paramètre 𝜉𝜉. En effet, 
l’estimation du modèle de 𝜉𝜉 était de 0,83 (ICr à 95 % = [0,55, 0,99]), ce qui indique une 
réduction de 17 % des risques de mortalité liée à la chasse chez les femelles en lactation par 
rapport aux autres femelles. La probabilité qu’une femelle adulte non reproductrice devienne 
gestante l’année suivante était élevée (98 %) jusqu’à l’âge de 42 ans, après quoi la probabilité 
de gestation diminuait rapidement avec l’âge (figure 5E). 
Au cours de la série temporelle (1974-2023), le modèle a estimé plusieurs fluctuations des taux 
de survie, bien qu’il y ait un degré élevé d’incertitude associé aux estimations. La survie des 
petits et des veaux d’un an a montré des signes d’augmentation (figure 6A), bien qu’il y ait une 
grande incertitude quant à ces tendances. Le taux de survie des veaux variait de 0,55 (ICr à 
95 % = [0,36 à 0,71]) en 1974 à 0,72 (ICr à 95 % = [0,58 à 0,82]) en 2009. La survie des jeunes 
d’un an variait de 0,77 (ICr à 95 % = [0,67, 0,85]) en 1974 à 0,86 (ICr à 95 % = [0,80, 0,91]) en 
2023 (figure 6B). Pour les juvéniles (p. ex. de 5 ans; figure 6C), le modèle prédisait une 
augmentation initiale de la survie entre 1974 et 1981, puis une stabilisation à environ 0,94 (ICr à 
95 % = [0,92, 0,96]) par la suite. Les tendances des probabilités de survie étaient similaires 
pour les mâles et les femelles adultes, le modèle semblant indiquer une augmentation entre 
1980 et 1986, puis un plateau entre 1986 et 2009 environ, et enfin une légère tendance à la 
baisse par la suite. L’estimation de la survie à huit ans en 2023 était de 0,95 (ICr à 95 % = 
[0,93, 0,96]; figure 6D) pour les mâles et de 0,94 (ICr à 95 % = [0,93, 0,95]; figure 6D) pour les 
femelles. Au cours de la série temporelle, la probabilité qu’une femelle non reproductrice 
devienne gestante est demeurée stable (figure 6E), l’estimation de 2023 étant de 0,97 (ICr à 
95 % = [0,71, 1,00]); cependant, il y avait de grandes incertitudes entourant ces estimations. 
Nous avons estimé le nombre annuel de bélugas du stock BEL-EBH débarqués au Nunavik 
(appelés débarquements des îles Belcher et de l’est de la baie d’Hudson) en multipliant les 
niveaux annuels de prélèvements des îles Belcher et de l’est de la baie d’Hudson dérivés du 
modèle par la proportion de bélugas récupérés et déclarés (𝑄𝑄). Cette estimation reflète la 
contribution des îles Belcher et de l’est de la baie d’Hudson aux prélèvements totaux déclarés 
par les chasseurs du Nunavik. Bien qu’elle soit similaire aux estimations fondées sur les 
rapports de chasse et à la proportion de bélugas du stock BEL-EBH provenant d’analyses 
génétiques (utilisées comme données d’entrée du modèle), elle est mise à jour par le modèle, 
qui intègre toutes les données d’entrée et tient compte de la dynamique des stocks. Les 
débarquements globaux estimés et les débarquements du stock BEL-EBH au Nunavik ont varié 
de la même façon au fil du temps, en particulier au cours de la première moitié de la série 
temporelle (figure 7). Le modèle a prédit les plus hauts taux de récolte pour le stock BEL-EBH 
au Nunavik au début de la série temporelle, suivis d’une période de récolte relativement stable. 
À l’échelle du Nunavik, la récolte totale a augmenté vers 2009, mais le modèle n’a pas prédit 
une augmentation similaire de la récolte pour le stock BEL-EBH. L’estimation pour 2023 est de 
119 bélugas BEL-EBH récoltés (ICr à 95 % = [106, 135]). 
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Les objectifs de gestion du béluga BEL-EBH ont changé au cours de la série temporelle, et des 
niveaux de prélèvement compatibles avec ces objectifs de gestion sont calculés annuellement 
depuis 1996. Depuis, la récolte estimée du stock BEL-EBH ont été supérieurs au niveau de 
prélèvement compatible avec l’objectif de gestion du stock pour 26 ans sur 28. Le modèle a 
estimé que les débarquements annuels de bélugas BEL-EBH dépassaient le niveau de 
prélèvement compatible avec l’objectif de gestion du stock de 42 individus en moyenne. La 
contribution de la récolte à la mortalité globale était élevée tout au long de la série temporelle 
(figure 8), variant entre 18,9 % (ICr à 95 % = [13,0 %, 26,6 %]) en 2006 et 43,4 % (ICr à 95 % = 
[33,9 %, 53,7 %]) en 1980. Au cours des dernières années, la proportion de la mortalité 
attribuable à la récolte a atteint des niveaux jamais observés depuis les années 1970 (figure 8). 
Les estimations fondées sur des modèles de l’abondance du stock BEL-EBH ont montré un 
déclin continu depuis les années 1970 (figure 9), l’abondance de 2023 étant estimée à 3 600 
(ICr à 95 % = [3 000, 4 200], arrondi à la centaine près). Depuis 1974, le taux moyen de 
diminution du stock est de 1,95 % (ICr à 95 % = [1,52, 2,40]) par année, et au cours des dix 
dernières années (2014-2023), ce taux de déclin a atteint une moyenne de 2,24 % (ICr à 
95 % = [1,20, 3,44]) par année. 
Pour estimer la capacité de charge actuelle, nous avons projeté le modèle dans le temps en 
l’absence de mortalité liée à la chasse, en supposant que les conditions environnementales 
futures (par le biais du paramètre de stochasticité environnementale) sont similaires à celles 
observées au cours de la série chronologique. La capacité de charge a été estimée à 
10 100 animaux (ICr à 95 % = [8 500, 12 200], arrondie à la centaine près). En l’absence de 
récolte, le taux théorique maximal d’accroissement de la population était de 3,35 % (ICr à 
95 % = [2,18 %, 4,50 %]). 
La variation du taux d’individus abattus mais perdus a eu une incidence sur l’ordonnée à 
l’origine de l’abondance de la population et a augmenté la contribution relative de la récolte à la 
mortalité globale (figure 10). Plus précisément, lorsque le facteur de correction des animaux 
abattus mais perdus est passé de 1,17 à 1,37, la contribution relative de la récolte à la mortalité 
globale a légèrement augmenté, passant d’une moyenne de 29 % à 31 % dans l’ensemble de la 
série temporelle, et l’abondance estimée de la population a également augmenté, surtout plus 
tôt dans la série temporelle. Par exemple, en 1974, la taille estimée de la population était de 
9 000 et 9 500 (arrondie à la centaine près) en utilisant un facteur de correction des animaux 
abattus mais perdus de 1,17 et de 1,37, respectivement. 

COMPARAISON ENTRE LE MODÈLE INTÉGRÉ DE POPULATION ET LE MODÈLE 
DE PRODUCTION EXCÉDENTAIRE 
Comparativement au modèle de production excédentaire, le modèle de population intégré a 
estimé une tendance similaire entre 1974 et 2010 environ, après quoi il a prédit une diminution 
plus lente de la population (figure 11). Il convient de souligner en particulier les incertitudes bien 
moindres entourant l’abondance estimée par le modèle intégré de population. L’estimation de 
l’abondance du stock BEL-EBH en 2023 à l’aide du modèle de production excédentaire était de 
2 600 (ICr à 95 % = [1 100; 4 200], arrondie à la centaine près). Depuis 1974, le modèle de 
production excédentaire a prédit que le taux médian de déclin du stock était de 2,38 % (ICr à 
95 % = [0,06, 4,90] contre 1,95 avec ICr à 95 % = [1,52, 2,40] pour le modèle intégré de 
population) annuellement, et au cours des dix dernières années (2014-2023), ce taux de déclin 
a atteint une médiane de 3,82 % (ICr à 95 % = [-2,17, 11,54]; contre 2,24 % avec ICr à 95 % = 
[1,20, 3,44] pour le modèle intégré de population) annuellement. Le modèle de production 
excédentaire et le modèle intégré de population ont généré des prévisions similaires du nombre 
de bélugas du stock BEL-EBH débarqués chaque année (figure 12). Selon le modèle de 
production excédentaire, l’estimation pour 2023 est de 187 bélugas BEL-EBH débarqués, 
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contre 119 pour le modèle intégré de population. Selon le modèle de production excédentaire, 
le nombre de bélugas du stock BEL-EBH débarqués chaque année était supérieur au niveau de 
prélèvement compatible avec l’objectif de gestion du stock chaque année et le dépassait de 
72 individus en moyenne. Le modèle de production excédentaire prédisait 𝐾𝐾 à 11 000 (ICr à 
95 % = [6 400, 19 400], arrondi à la centaine près), ce qui concorde considérablement avec les 
estimations du modèle intégré de population (10 100; ICr à 95 % = [8 500, 12 200]). 

DISCUSSION 
Le modèle intégré de population présenté ici s’appuie sur les connaissances et les méthodes 
d’analyses quantitatives antérieures du stock de bélugas BEL-EBH (p. ex. Hammill et al. 2023b; 
Sauvé et al. 2024). Cependant, le modèle intégré de population comprend de nombreux ajouts, 
notamment l’utilisation de nouvelles sources d’information : la composition des prises selon 
l’âge et le sexe, les taux de gestation calculés à partir de l’analyse de la progestérone des 
échantillons de graisse, et l’état de lactation dérivé des nécropsies effectuées sur les bélugas 
récoltés. En intégrant des renseignements sur la composition d’âge et de sexe de la récolte, 
nous avons pu améliorer notre modèle de processus pour mieux tenir compte des taux 
démographiques selon l’âge et le sexe. Cela a permis de mieux comprendre les tendances de 
survie des bélugas du stock BEL-EBH selon l’âge et le sexe, des renseignements qui n’avaient 
pas pu être estimés à partir du modèle de production excédentaire. La mesure du taux de 
progestérone à partir d’échantillons de graisse prélevés sur le béluga du Nunavik a également 
permis d’estimer les taux de gestation dans cette région, plutôt que de se fier à des estimations 
fournies ailleurs. Ensuite, la formulation des risques a permis de mieux comprendre les 
contributions relatives de la chasse et d’autres sources de mortalité chez les bélugas du stock 
BEL-EBH. De plus, l’inclusion de la stochasticité annuelle dans le modèle intégré de population 
a fourni une image plus réaliste des fluctuations annuelles de l’abondance et a servi de base 
pour tester et tenir compte des effets des facteurs environnementaux potentiels sur les indices 
vitaux lors de l’élaboration des futurs modèles intégrés de population relatifs au béluga 
BEL-EBH. Dans le contexte du réchauffement climatique rapide dans la région du Nunavik 
(Brand et al. 2014), ainsi que de l’augmentation prévue du trafic maritime dans les zones de 
migration du béluga BEL-EBH (MPO 2012), comprendre comment les menaces autres que la 
chasse de subsistance (p. ex. disponibilité de la nourriture) pourraient influer sur le stock 
BEL-EBH représente une priorité identifiée par le MPO (Sauvé et al. 2024) et ses partenaires 
de cogestion (CGRFRMN 2024). 
Dans l’ensemble, le modèle intégré de population a prédit des tendances et des abondances de 
population similaires à celles du modèle de production excédentaire; cependant, il existe 
quelques différences notables. Premièrement, les incertitudes entourant les prévisions de 
l’abondance fondées sur des modèles étaient beaucoup plus faibles dans le cadre du modèle 
intégré de population que dans le cadre du modèle de production excédentaire. Par exemple, le 
coefficient de variation de l’abondance de la population en 2023 était de 0,10 pour le modèle 
intégré de population et de 0,30 pour le modèle de production excédentaire. Cela est 
probablement dû au fait que le modèle intégré de population fonde son estimation de 
l’abondance de la population sur de multiples sources d’information conjointes. En revanche, le 
modèle de production excédentaire s’appuie uniquement sur les données provenant des taux 
de récolte et des relevés de population. Les incertitudes associées aux estimations des relevés 
sont importantes et, par conséquent, les estimations de l’abondance du modèle de production 
excédentaire sont également importantes. Deuxièmement, l’abondance récente du stock BEL-
EBH estimée par le modèle intégré de population (3 600; ICr à 95 % = [3 000, 4 200]) est 
supérieure à l’estimation du modèle de production excédentaire (2 600 avec ICr à 95 % = 
[1 100; 4 200]), et l’estimation ponctuelle du taux de déclin entre 2014 et 2023 est plus faible 
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d’après le modèle intégré de population (2,24 % avec ICr à 95 % = [1,20, 3,44], 
comparativement à 3,82 % avec ICr à 95 % = [-2,17, 11,54] d’après le modèle de production 
excédentaire). L’incorporation d’autres sources de données semble donc également réduire 
l’influence relative de l’estimation de l’abondance du plus récent relevé aérien de 2021 – la plus 
faible de la série temporelle et avec le plus petit intervalle de confiance (St-Pierre et al. 2024) – 
sur les estimations et la tendance de l’abondance du modèle démographique. De même, 
l’augmentation de la variance associée à cette estimation de l’abondance des relevés aériens 
de 2021 a donné lieu à un taux de diminution plus lent de la population d’après le modèle de 
production excédentaire (Hammill et al. 2023b), démontrant une fois de plus l’influence majeure 
de cette source de données sur le modèle de production excédentaire. Un nouveau relevé 
aérien des îles Belcher et de l’est de la baie d’Hudson a été effectué à l’été 2024, ce qui fournira 
des renseignements supplémentaires qui devraient contribuer à déterminer la tendance 
démographique récente du stock BEL-EBH. Enfin, les estimations des débarquements annuels 
de bélugas BEL-EBH du modèle intégré de population étaient inférieures à celles du modèle de 
production excédentaire, en particulier au début de la série temporelle. Encore une fois, cela 
peut s’expliquer par le fait que l’estimation du modèle de production excédentaire correspond 
plus étroitement à celle du relevé aérien de 2021 que le modèle intégré de population, car le 
modèle de production excédentaire intègre moins de sources de données. Pour atteindre une 
taille de population aussi faible en 2021, le modèle de production excédentaire doit estimer des 
niveaux de prélèvement plus élevés tout au long de la série temporelle. 
Les données sur la structure d’âge et de sexe du stock BEL-EBH, ainsi que les taux de 
reproduction des femelles incorporés au modèle intégré de population, proviennent 
d’échantillons fournis par des chasseurs du Nunavik. Bien que les bélugas récoltés dans l’est 
de la baie d’Hudson en juillet et en août sont, par définition, des bélugas BEL-EBH, ceux 
récoltés lors d’autres saisons et dans d’autres zones côtières du Nunavik représentent un 
mélange de populations ou de stocks BEL-EBH, de l’ouest de la baie d’Hudson, de la baie 
James et de la baie Cumberland (Turgeon et al. 2009; Parent et al. 2023). La proportion 
d’individus de chaque population ou stock dans la récolte totale de bélugas par zone de gestion 
et par saison est estimée à l’aide d’un modèle d’analyse du mélange génétique (Parent et 
al. (2023). Contrairement aux méthodes d’attributions individuelles, le modèle d’analyse du 
mélange génétique n’attribue pas chaque individu à une population ou à un stock particulier. 
Elle tient plutôt compte de la probabilité que chaque échantillon individuel appartienne aux 
différentes populations de référence. Les attributions génétiques individuelles pour le groupe de 
référence des îles Belcher et de l’est de la baie d’Hudson sont très incertaines avec les 
marqueurs d’ADN mitochondrial actuellement disponibles (Parent et al. 2024). Par conséquent, 
nous n’avons pas pu distinguer les échantillons provenant du stock BEL-EBH des échantillons 
ne provenant pas du stock BEL-EBH, et nous avons utilisé des échantillons de tous les bélugas 
capturés le long de la côte du Nunavik pour informer notre modèle intégré de population sur la 
structure selon l’âge et le sexe, ainsi que sur les taux de reproduction annuels. Cette 
information n’est donc pas propre au béluga BEL-EBH. Le stock BEL-EBH est relativement peu 
abondant par rapport au stock de l’ouest de la baie d’Hudson (estimé à 54 500 bélugas en 
2015; Matthews et al. 2017) et subit une pression considérable via la chasse de subsistance. La 
chasse, en augmentant la mortalité, peut exercer des pressions sélectives sur les populations 
de faune sauvage et modifier les patrons de reproduction et la structure de population 
(Mysterud 2011). Il est donc possible que la structure d’âge et de sexe, ainsi que les 
caractéristiques du cycle biologique du béluga BEL-EBH diffèrent des autres stocks récoltés par 
les chasseurs du Nunavik (p. ex. Lesage et al. 2001, 2009). Être en mesure de cibler 
spécifiquement des échantillons du stock BEL-EBH pour informer notre modèle démographique 
permettrait de mieux prédire la dynamique de ce stock particulier. Cela pourrait potentiellement 
être réalisé en déterminant l’origine génétique de chaque béluga individuellement grâce à des 
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analyses de l’ADN nucléaire. D’autres progrès relatifs à la génétique des bélugas sont 
nécessaires pour déterminer le stock d’origine d’un échantillon donné prélevé à l’extérieur des 
aires d’estivage (Parent et al. 2024). 
Les données sur l’âge des bélugas utilisées dans notre modèle intégré de population ont été 
estimées à partir d’une analyse dentaire, qui consiste à compter les groupes de couches de 
croissance dans la dentine d’une section longitudinale médiane de la dent. Cependant, chez les 
vieux bélugas et particulièrement chez les animaux âgés de 34 ans et plus, l’usure des dents et 
la croissance réduite peuvent entraîner une sous-estimation de l’âge (Sergeant 1973; Lesage 
et al. 2014). Cela peut entraîner une surreprésentation des bélugas d’âge moyen dans la 
population et une surestimation de la mortalité des classes d’âge supérieures. Bien que les 
animaux âgés de 40 ans et plus semblent moins fréquents dans nos échantillons (figure 3), 
ceux âgés de plus de 75 ans sont représentés dans la structure selon l’âge, ce qui indique que 
l’analyse dentaire peut déterminer au moins une proportion des individus âgés échantillonnés. Il 
n’y a pas de preuves quantitatives pour établir un facteur de correction qui permettrait 
d’attribuer une proportion d’animaux d’âge moyen à des classes d’âge supérieures, de sorte 
qu’une telle correction n’a pas été utilisée dans notre modèle intégré de population. À l’avenir, 
des simulations évaluant l’effet de la sous-estimation de l’âge de diverses proportions 
d’animaux âgés de nos échantillons sur la dynamique démographique du stock BEL-EBH 
pourraient fournir de l’information sur les implications potentielles de la méthode d’estimation 
d’âge utilisée pour le béluga. 
Pour paramétrer le modèle, certaines hypothèses ont dû être formulées lorsque l’information 
n’était pas disponible. Premièrement, la taille d’échantillon dans le jeu de données sur la 
reproduction était trop petite pour fournir de l’information sur les taux de gestation selon l’âge. 
Nous avons supposé que les femelles commencent à se reproduire à l’âge de 8 ans, mais cette 
hypothèse pourrait être remise en question. En raison de la taille limitée de l’échantillon, les 
données sur les taux de gestation contribuent actuellement moins au modèle que les autres 
sources de données (figure A8). Au fur et à mesure que des échantillons continueront d’être 
prélevés à l’avenir, l’importance de ce jeu de données augmentera probablement et il pourrait 
devenir possible d’obtenir des taux de gestation selon l’âge et de revoir notre hypothèse 
concernant l’âge à la première reproduction. 
Deuxièmement, la structure d’âge dérivée des échantillons fournis par les chasseurs était 
asymétrique à droite (c.-à-d. que les jeunes animaux étaient grandement sous-représentés, les 
classes d’âge les plus jeunes étant presque entièrement absentes). Des changements 
démographiques comme une baisse des taux de natalité, une longévité accrue et une 
dispersion plus élevée des juvéniles pourraient expliquer dans une certaine mesure une 
structure d’âge asymétrique à droite. Cependant, le degré de biais selon l’âge était plus élevé 
que ce qui pourrait être attendu selon un patron démographique réaliste. Nous avons donc 
supposé que la sous-représentation observée des classes d’âge inférieures dans nos données 
représentait un artefact de la récolte ou d’échantillonnage plutôt qu’une caractéristique du stock 
BEL-EBH. Un tel biais pourrait refléter divers facteurs, notamment les préférences des 
chasseurs pour les bélugas blancs plus gros ou l’utilisation de différentes voies migratoires 
selon l’âge, ce qui réduit la probabilité que les chasseurs rencontrent des animaux plus jeunes 
le long de la côte du Nunavik. Nous avons également supposé que la structure d’âge observée 
était représentative des bélugas récoltés dans la région du Nunavik, c’est-à-dire qu’il n’y avait 
pas de biais systématique quant à l’âge des bélugas échantillonnés et soumis par les 
chasseurs. Pour mieux comprendre ce qui pourrait expliquer cette sous-représentation des 
jeunes dans notre échantillon, nous avons consulté les gestionnaires et présidents d’Anguvigait 
et d’Anguvigaq. Ils ont répondu à l’unanimité que les chasseurs ciblaient de préférence les gros 
bélugas et ne choisissaient pas les bélugas qu’ils échantillonnaient en fonction de la taille, de la 
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couleur ou de l’âge de l’animal, ce qui indique que la structure d’âge observée reflète celle des 
bélugas capturés au Nunavik. 
Troisièmement, nous avons calculé la proportion de bélugas BEL-EBH dans la récolte du 
Nunavik à l’aide de la composition génétique décrite dans l’analyse la plus récente (Parent 
et al. 2023). Ces proportions ont été déterminées selon la saison et la zone de gestion, à partir 
de tous les échantillons prélevés au cours des quatre dernières décennies. Cette approche 
suppose que la composition génétique des prises est demeurée constante tout au long de la 
série temporelle. Cependant, dans le contexte d’un déclin du stock BEL-EBH et de tendances 
stables ou à la hausse d’autres stocks, on pourrait raisonnablement conclure que la proportion 
de bélugas du stock BEL-EBH dans la récolte du Nunavik pourrait avoir diminué au fil du temps. 
Par ailleurs, si les voies migratoires utilisées par le béluga BEL-EBH sont systématiquement 
plus proches de la côte que celles des autres stocks, la composition de la récolte pourrait varier 
peu malgré les changements d’abondance des stocks. Cela est confirmé par les pourcentages 
élevés d’individus du stock BEL-EBH observés dans les prises – jusqu’à 50 % dans le nord-est 
de la baie d’Hudson et 40 % dans le détroit d’Hudson à l’automne – comparativement aux 5 % 
prévus en fonction de l’abondance relative des stocks BEL-EBH et des stocks de l’ouest de la 
baie d’Hudson, en supposant que les deux stocks sont également disponibles pour les 
chasseurs pendant la migration. L’examen des tendances de la composition des stocks de 
bélugas du Nunavik au cours des dernières décennies pourrait fournir des renseignements 
précieux sur les effets potentiels dépendants de la densité sur la susceptibilité à la chasse du 
béluga BEL-EBH. 
Selon le modèle de production excédentaire, la chasse représente la seule source de variation 
annuelle de la mortalité du béluga BEL-EBH. Le modèle de production excédentaire ajuste donc 
l’estimation historique de la population et les paramètres du modèle de productivité du stock 
pour ajuster les estimations de l’abondance observées et les taux de récolte sur toute la période 
d’intérêt. Selon le modèle intégré de population, les risques liés à la récolte représentent l’une 
des deux sources distinctes de mortalité, l’autre étant la mortalité due à toutes les autres 
causes combinées (p. ex. prédation, maladies). Cela permet d’estimer la contribution relative de 
la chasse à la mortalité globale. Avec la paramétrisation actuelle du modèle, la mortalité induite 
par la chasse représentait de 19 à 43 % de la mortalité totale, et cette proportion a augmenté au 
cours des dernières années. Bien que cela donne à penser que la récolte représente l’une des 
plus importantes sources de mortalité pour le béluga BEL-EBH, la contribution de la récolte à la 
mortalité globale est sensible à la valeur associée aux individus abattus mais perdus. De plus, 
les estimations du modèle avec des facteurs de correction de 1,17 et de 1,37 pour les individus 
abattus mais perdus montrent que des taux plus élevés d’individus abattus mais perdus 
impliquent une taille de la population globale plus importante, en particulier plus tôt dans la série 
temporelle. Cela peut s’expliquer par le fait que le modèle ajuste la taille initiale de la population 
pour maintenir un taux de prélèvement plus élevé pendant la série temporelle tout en étant 
limité par d’autres sources d’information indiquant un certain taux de diminution. 
Dans le modèle intégré de population et le modèle de production excédentaire, le paramètre 
relatif aux bélugas abattus mais perdus englobait toutes les mortalités de bélugas associées 
aux activités de chasse qui ne sont pas comptabilisées dans les taux de récolte déclarés, y 
compris la non-récupération et la non-déclaration. Il existe actuellement très peu de données 
disponibles pour informer directement le modèle sur l’une ou l’autre des sources de biais pour le 
stock de bélugas BEL-EBH. Pour tenir compte de l’incertitude de ce paramètre, nous avons 
utilisé une distribution bêta avec une moyenne de 21 % fondée sur les évaluations précédentes 
du stock BEL-EBH et les renseignements sur d’autres stocks de bélugas (Hammill et al. 2023b; 
Richard 2008; Biddlecombe et al. 2024). Nous avons également supposé que le paramètre 
relatif aux bélugas abattus mais perdus était constant au cours de la série temporelle et entre 
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les zones de gestion, comme dans les évaluations précédentes du stock BEL-EBH (p. ex. 
Hammill et al. 2017; Hammill et al. 2023b). Cependant, les pratiques de chasse peuvent différer 
d’une zone de gestion à l’autre et avoir changé au fil du temps. De plus, les détenteurs de 
savoir indiquent que la conformité en matière de déclaration des prises a varié au cours des 
dernières décennies selon les mesures de gestion en place. La valeur associée aux individus 
abattus mais perdus a une incidence sur les estimations de l’abondance et la contribution 
relative de la récolte à la mortalité globale. Compte tenu de l’intérêt croissant des partenaires de 
cogestion pour l’estimation et l’atténuation de la mortalité chez les bélugas du stock BEL-EBH 
associée à des menaces autres que la chasse (CGRFRMN 2024) et le besoin d’information sur 
les bélugas abattus et perdus pour quantifier la contribution d’autres menaces à la mortalité du 
stock BEL-EBH, des efforts devraient être déployés pour améliorer les estimations de ce 
paramètre pour le stock de bélugas BEL-EBH. Des ateliers ciblés avec les aînés et les 
chasseurs pour recueillir de l’information sur leur évaluation des taux de récupération pendant 
la chasse et sur la non-déclaration, ainsi que sur la façon dont ces sources de données sur les 
bélugas abattus mais perdus pourraient avoir changé au fil du temps, par exemple en ce qui 
concerne les changements de pratiques de chasse ou de mesures de gestion en place, seraient 
donc essentiels pour examiner davantage la dynamique temporelle de la mortalité du stock 
BEL-EBH. 
En résumé, le modèle intégré de population proposé dans cette étude a donné les résultats 
prévus, et nos résultats indiquent que l’abondance et les tendances du stock BEL-EBH 
concordent généralement avec celles prédites par le modèle de production excédentaire utilisé 
dans les évaluations précédentes des stocks. Cela est en partie dû aux grandes incertitudes 
entourant les estimations du modèle de production excédentaire. Le modèle intégré de 
population a fourni une plus grande précision et a produit différentes estimations ponctuelles de 
la taille et du taux de diminution de la population, ce qui devrait avoir une incidence sur les 
projections fondées sur des modèles dans l’avenir et sur les avis de chasse. De plus, le modèle 
intégré de population permet d’obtenir des renseignements qu’il n’était pas possible d’obtenir 
avec le modèle de production excédentaire : ces améliorations ont été possibles grâce à l’ajout 
de données clés sur le cycle biologique provenant des échantillons fournis par les chasseurs de 
bélugas du Nunavik et de Sanikiluaq. Le modèle intégré de population nous a permis d’estimer 
la composante de la mortalité non liée à la récolte et de mieux comprendre les processus 
démographiques modélisés – une caractéristique clé des modèles intégrés de population 
(Besbeas et al. 2005; Schaub et Abadi 2011). De plus, la structure du modèle intégré de 
population s’harmonise avec celle des modèles démographiques récemment élaborés et mis en 
œuvre pour l’évaluation des stocks de mammifères marins dans l’est du Canada (Hammill 
et al. 2023b; Tinker et al. 2023, 2024). Nous avons mis en évidence des renseignements 
supplémentaires précis qui amélioreraient la paramétrisation du modèle intégré de population. 
Les futurs efforts d’échantillonnage et de collecte de données devraient être axés sur ces 
sujets, afin de s’attaquer aux principales sources d’incertitudes cernées relatives à la 
modélisation démographique du stock de bélugas BEL-EBH et pour que le MPO réponde aux 
priorités déterminées par ses partenaires de cogestion et ses utilisateurs de ressources. 
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TABLEAUX 

Tableau 1. Estimations de la taille de la population de bélugas BEL-EBH selon les relevés aériens (tiré de 
St-Pierre et al. 2024). 

Année Abondance 
moyenne Écart-type 

Limite 
inférieure 
de l’IC à 

95 % 

Limite 
supérieure 

de l’IC à 
95 % 

1985 6 711 1 936 3 856 11 680 
1993 4 163 1 760 1 880 9 217 
2001 4 570 2 265 1 824 11 451 
2004 7 368 2 899 3 503 15 499 
2008 4 764 1 404 2 706 8 387 
2011 5 001 2 350 2 084 12 002 
2015 7 841 3 687 3 265 18 829 
2021 2 501 719 1 440 4 345 

Tableau 2. Taux de gestation des bélugas chassés le long de la côte du Nunavik entre octobre et mai 
de 2010 à 2022, estimés à partir des taux de progestérone dans le gras. 

Année Taille 
d’échantillon 

Nombre de 
femelles 

gestantes 

Proportion de 
femelles 

gestantes 
Variance 

2010 2 2 1,00 0,00 
2011 2 1 0,50 0,25 
2012 2 2 1,00 0,00 
2013 4 2 0,50 0,25 
2014 0 - - - 
2015 2 0 0,00 0,00 
2016 6 4 0,67 0,22 
2017 2 0 0,00 0,00 
2018 30 11 0,37 0,23 
2019 28 8 0,29 0,20 
2020 7 0 0,00 0,00 
2021 20 7 0,35 0,23 
2022 13 5 0,38 0,24 
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Tableau 3. Prises déclarées de la chasse au béluga dans quatre zones de gestion du Nunavik et de 
Sanikiluaq (SAN, Nunavut) de 1974 à 2023. ARC représente la partie incurvée du sud-est de la baie 
d’Hudson et comprend l’est de la baie d’Hudson, le projet pilote de Kuujjuarapik et la zone nord-est de la 
baie d’Hudson des zones de gestion de fermeture volontaire (figure 2). DH représente la zone de gestion 
du détroit d’Hudson. Il convient de souligner que de 1974 à 2000, les rapports relatifs au détroit 
d’Hudson (DH) incluaient également les prises de la baie d’Ungava. À partir de 2009, les rapports relatifs 
au détroit d’Hudson ont été produits au printemps (DHPR) et à l’automne (HSAU). Puis, à partir de 2018, 
des rapports de chasse ont été fournis sur une base hebdomadaire, ce qui permet une séparation plus 
fine de la saison d’automne entre le début (DHDA) et la fin (DHFA) de la saison, lorsque la proportion 
estimée de bélugas du stock BEL-EBH chassés diffère. BUPR et BUAU représentent respectivement la 
chasse au printemps et à l’automne dans la zone de gestion de la baie d’Ungava. NEBHSP et NEBHFA 
représentent respectivement la chasse au printemps et à l’automne dans le nord-est de la baie d’Hudson, 
à l’exception de la zone de fermeture volontaire qui est incluse dans l’arc. La valeur élevée de la chasse 
pour SAN en 2015 est liée à un emprisonnement dans les glaces où tous les individus ont été récoltés. 
Bien que l’emprisonnement dans les glaces soit un événement naturel susceptible d’entraîner la 
mortalité, ces mortalités ont été attribuées à la récolte, car l’estimation de la proportion de mortalité 
naturelle par rapport à la chasse serait très incertaine. 

ANNÉE ARC SAN DH DHPR DHAU DHDA DHFA BUPR BUAU NEBHPR NEBHAU Total 
1974 184 0 421 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 605 
1975 224 0 586 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 810 
1976 216 0 463 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 679 
1977 269 14 554 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 837 
1978 164 6 243 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 413 
1979 271 0 293 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 564 
1980 280 0 281 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 561 
1981 97 6 236 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 339 
1982 114 30 271 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 415 
1983 105 7 227 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 339 
1984 131 28 189 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 348 
1985 103 5 166 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 274 
1986 43 25 126 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 194 
1987 53 28 125 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 206 
1988 52 20 117 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 189 
1989 84 19 284 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 387 
1990 53 20 109 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 182 
1991 106 22 178 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 306 
1992 78 20 96 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 194 
1993 67 10 189 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 266 
1994 82 50 207 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 339 
1995 55 30 221 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 306 
1996 56 30 211 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 297 
1997 51 19 239 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 309 
1998 50 54 252 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 356 
1999 57 32 238 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 327 
2000 62 23 208 S. O. S. O. S. O. S. O. 0 0 0 0 293 
2001 73 27 241 S. O. S. O. S. O. S. O. 66 0 0 0 407 
2002 5 15 161 S. O. S. O. S. O. S. O. 23 0 0 0 204 
2003 8 80 168 S. O. S. O. S. O. S. O. 26 0 0 0 282 
2004 3 94 144 S. O. S. O. S. O. S. O. 4 0 0 0 245 
2005 1 53 172 S. O. S. O. S. O. S. O. 5 0 0 0 231 
2006 0 22 147 S. O. S. O. S. O. S. O. 2 0 0 0 171 
2007 21 24 165 S. O. S. O. S. O. S. O. 6 0 0 0 216 
2008 23 33 92 S. O. S. O. S. O. S. O. 5 0 0 0 153 
2009 21 34 0 68 70 S. O. S. O. 6 0 0 0 199 
2010 16 47 0 138 61 S. O. S. O. 8 7 0 0 277 
2011 19 32 0 115 86 S. O. S. O. 0 17 0 0 269 
2012 13 61 0 208 56 S. O. S. O. 10 2 0 0 350 
2013 8 76 0 150 90 S. O. S. O. 8 0 0 0 332 
2014 22 26 0 208 37 S. O. S. O. 11 0 1 14 319 
2015 36 170 0 106 94 S. O. S. O. 28 3 0 30 467 
2016 17 43 0 121 19 S. O. S. O. 24 3 0 3 230 
2017 18 30 0 150 85 S. O. S. O. 23 4 0 13 323 
2018 14 50 0 146 0 91 0 100 2 2 17 422 
2019 35 28 0 144 0 87 23 23 2 2 24 368 
2020 39 46 0 189 0 71 7 90 1 0 5 445 
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ANNÉE ARC SAN DH DHPR DHAU DHDA DHFA BUPR BUAU NEBHPR NEBHAU Total 
2021 28 30 0 51 0 137 23 20 0 0 66 354 
2022 19 37 0 161 0 33 90 24 0 25 22 411 
2023 17 51 0 225 0 125 56 69 3 15 14 575 

Tableau 4. Proportion de bélugas du stock BEL-EBH récoltés dans les différentes zones de gestion et 
selon les saisons, utilisée dans le modèle intégré de population. La définition des saisons peut changer 
d’une région à l’autre. La taille d’échantillon représente le nombre total d’échantillons prélevés pour des 
analyses génétiques (Parent et al. 2023). Les percentiles de 2,5 et 97,5 % ayant été utilisés dans le 
modèle comme valeurs a priori pour la distribution bêta sont également indiqués. 

Zone de 
gestion Saison Taille 

d’échantillon 
Proportion 
du stock 
BEL-EBH 

2,5 % 97,5 % 

Nunavik 
Est de la baie 

d’Hudson (ARC) 
Été (du 1er juillet au 

31 août) 66 0,991 0,92 1,00 

Détroit d’Hudson 

Printemps (du 1er février 
au 31 août) 824 0,123 0,10 0,15 

Automne (du 
1er septembre au 

31 janvier) 
512 0,440 0,40 0,48 

Début de l’automne (du 
1er septembre au 

20 novembre) 
486 0,461 0,42 0,50 

Fin de l’automne (du 
21 novembre au 

31 janvier) 
49 0,104 0,03 0,21 

Baie d’Ungava 

Printemps (du 1er février 
au 31 août) 143 0,047 0,19 0,09 

Automne (du 
1er septembre au 

31 janvier) 
6 0,1682 0,21 0,55 

Nord-est de la 
baie d’Hudson 

Printemps (du 1er février 
au 31 août) 2 0,1402 0,35 0,85 

Automne (du 
1er septembre au 

31 janvier) 
45 0,501 0,35 0,65 

Nunavut 

Sanikiluaq 

Été (du 1er juillet au 
31 août) 183 0,991 0,92 1,00 

Automne (du 
1er septembre au 

30 novembre) 
49 0,610 0,47 0,75 

Hiver (du 1er décembre 
au 31 mars) 76 0,399 0,29 0,51 

Printemps (du 1er avril au 
30 juin) 229 0,628 0,56 0,69 

1Tous les bélugas récoltés dans ces zones en été sont, par définition, des bélugas du stock BEL-EBH. 
Une valeur de 0,99 a été utilisée dans le modèle pour faciliter le calcul. 
2En raison de la faible taille d’échantillons dans ces catégories, nous avons calculé une contribution 
proportionnelle du stock BEL-EBH en fonction des estimations de l’automne et du printemps dans le 
détroit d’Hudson. 
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Tableau 5. Description des paramètres du modèle et des distributions a priori. 

Paramètre Nom Description Distribution 
a priori Valeur Limite 

inférieure 
Limite 

supérieure 

𝑁𝑁𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖 - Taille de la population 
initiale Gamma 

𝛼𝛼(forme) : 1,8; 
𝛽𝛽(taux) : 0,0002 

1 000 30 000 

𝜌𝜌 rho 

Facteur d’échelle de la 
dépendance à la 

densité des taux de 
gestation par rapport à 
la survie des juvéniles 

Bêta 𝛼𝛼 : 250; 𝛽𝛽 : 250 0 1 

𝜂𝜂 eta Paramètre de base du 
taux de gestation Cauchy emplacement : 

0; échelle : 0,5 0 7 

𝛾𝛾0 gamma_0 Ratio de risque 
logarithmique de base 

Demi-
répartition de 

Cauchy 

emplacement : 
0; échelle : 1 0 10 

𝛾𝛾1 gamma_1 

Ratio de risque 
logarithmique pour les 

classes d’âge 
inférieures (risques 

précoces) 

Demi-
répartition de 

Cauchy 

emplacement : 
0; échelle : 1 0 5 

𝛾𝛾2 gamma_2 

Ratio de risque 
logarithmique pour les 

classes d’âge 
supérieures (risques 

tardifs) 

Demi-
répartition de 

Cauchy 

emplacement : 
0; échelle : 1 0 5 

𝛾𝛾3 gamma_3 

Ratio de risque 
logarithmique, mâles 

adultes par rapport aux 
femelles 

Demi-
répartition de 

Cauchy 

emplacement : 
0; échelle : 0,1 -2 2 

𝛾𝛾ℎ gamma_h Risque logarithmique 
moyen lié à la récolte 

Demi-
répartition de 

Cauchy 

emplacement : 
0; échelle : 1 0 10 

𝛿𝛿 delta 
Paramètre déterminant 
la forme fonctionnelle 
des risques précoces 

Demi-
répartition de 

Cauchy 

emplacement : 
0; échelle : 0,1 0 1 

𝜔𝜔 oméga 
Paramètre déterminant 
la forme fonctionnelle 

des risques tardifs 

Demi-
répartition de 

Cauchy 

emplacement : 
0; échelle : 0,1 0 1 

𝜓𝜓1 psi[1] 
Paramètre de la fonction 
de probabilité de chasse 

modifiant l’âge 

Demi-
répartition de 

Cauchy 

emplacement : 
0; échelle : 1 0 10 

𝜓𝜓2 psi[2] 
Paramètre de la fonction 
de probabilité de chasse 

modifiant l’âge 

Demi-
répartition de 

Cauchy 

emplacement : 
0; échelle : 0,1 0 1 

𝜙𝜙 phi 
Ratio de risque 
logarithmique 

dépendant de la densité 

Demi-
répartition de 

Cauchy 

emplacement : 
0; échelle : 0,01 0 0,5 

𝜐𝜐𝑃𝑃𝑃𝑃 nu_pr 
Précision des 

proportions du taux de 
gestation 

Demi-
répartition de 

Cauchy 

emplacement : 
0; échelle : 1 0 500 

𝜐𝜐𝐴𝐴𝐴𝐴 nu_ag Précision des comptes 
selon le sexe et l’âge 

Demi-
répartition de 

Cauchy 

emplacement : 
0; échelle : 5 0 3 000 
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Paramètre Nom Description Distribution 
a priori Valeur Limite 

inférieure 
Limite 

supérieure 

𝜎𝜎ℎ sigma_h 
Ampleur de la variation 

des risques liés à la 
récolte 

Demi-
répartition de 

Cauchy 

emplacement : 
0; échelle : 0,1 0 1 

𝜎𝜎𝑒𝑒 sigma_e 
Ampleur de la 
stochasticité 

environnementale 

Demi-
répartition de 

Cauchy 

emplacement : 
0; échelle : 0,1 0 1 

𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆 - 
Facteur relatif aux 

animaux abattus, mais 
perdus 

Bêta 𝛼𝛼 : 21.0; 𝛽𝛽 : 
56,8 0 1 

𝜉𝜉 ix 

Facteur d’ajustement 
relatif à l’évitement par 

les chasseurs des 
femelles avec des veaux 

Bêta 𝛼𝛼 : 1; 𝛽𝛽 : 1 0 1 

Tableau 6. Distributions a posteriori des estimations des paramètres, nombre d’échantillons efficaces 
utilisés, 𝑵𝑵𝒆𝒆𝒆𝒆𝒆𝒆 et statistiques 𝑹𝑹�, selon le modèle intégré de population du stock de bélugas BEL-EBH. 

Paramètre Moyenne Écart
-type 2,5 % 50 % 97,5 % 𝑵𝑵𝒆𝒆𝒆𝒆𝒆𝒆 𝑹𝑹� 

𝑁𝑁𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖 9 633 767 8 204 9 594 11 233 327,17 1,04 
𝜌𝜌 0,50 0,02 0,46 0,50 0,54 1 856,57 1,00 
𝜂𝜂 0,94 1,18 0,02 0,49 4,68 1 159,34 1,02 
𝛾𝛾0 5,37 0,57 4,09 5,42 6,35 245,30 1,06 
𝛾𝛾1 2,84 0,78 1,36 2,82 4,47 262,66 1,06 
𝛾𝛾2 2,17 0,84 0,38 2.21 3,78 244,95 1,06 
𝛾𝛾3 -0,12 0,09 -0,33 -0,11 0,03 1 305,80 1,02 
𝛾𝛾ℎ 7,60 0,14 7,35 7,60 7,88 255,94 1,06 
𝛿𝛿 0,10 0,11 0,00 0,06 0,39 890,76 1,02 
𝜔𝜔 0,32 0,29 0,01 0,21 0,94 1 197,91 1,02 
𝜓𝜓1 6,43 0,16 6,13 6,43 6,74 846,27 1,03 
𝜓𝜓2 0,23 0,02 0,20 0,23 0,27 793,59 1,02 
𝜙𝜙 0,10 0,03 0,05 0,10 0,17 379,62 1,04 
𝜐𝜐𝑃𝑃𝑃𝑃 27,20 20,72 6,71 22,01 79,72 1 654,38 1,01 
𝜐𝜐𝐴𝐴𝐴𝐴 1 727,91 374,2

 
1 138,6

 
1 677,75 2 626,2

 
1 528,84 1,01 

𝜎𝜎ℎ 0,31 0,03 0,26 0,31 0,38 199,53 1,07 
𝜎𝜎𝑒𝑒 0,31 0,06 0,25 0,29 0,46 1 291,07 1,02 
𝜉𝜉 0,83 0,12 0,55 0,85 0,99 1 475,88 1,01 
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FIGURES 

 
Figure 1. L’aire de répartition estivale du stock de bélugas BEL-EBH (polygone bleu) s’étend du littoral 
sud-est de l’arc de la baie d’Hudson à l’est jusqu’à 60 km à l’ouest des îles Belcher. Les estuaires de la 
rivière Nastapoka, de la Grande rivière de la Baleine et de la Petite rivière de la Baleine représentaient 
des zones de regroupement historiques pour le stock; la Petite rivière de la Baleine semble actuellement 
être le principal site de regroupement des bélugas dans l’est de l’arc de la baie d’Hudson. 



 

34 

 
Figure 2. Carte des communautés (noir) et des zones de gestion du Nunavik (Québec) au Canada. Dans 
le cadre du présent modèle intégré de population du béluga BEL-EBH, nous avons attribué les données 
relatives aux prises déclarées à quatre zones de gestion du Nunavik : 1) l’« arc », qui comprend l’est de 
la baie d’Hudson, y compris la zone du projet pilote de Kuujjuarapik et la zone de fermeture volontaire, 
2) le nord-est de la baie d’Hudson (sauf la zone de fermeture volontaire) et 3) le détroit d’Hudson et la 
baie d’Ungava. Aucune chasse n’a été déclarée pour les Ottawa Islands. Le modèle intégré de population 
tient également compte de la chasse à Sanikiluaq, qui se trouve sur les îles Belcher et fait partie du 
Nunavut. Les régions de Long Island, des îles Belcher et de l’arc sont des aires d’estivage pour les 
populations génétiques de bélugas de la baie James, des îles Belcher et de l’est de la baie d’Hudson, 
respectivement. Par conséquent, tous les bélugas chassés à Sanikiluaq et dans l’arc pendant l’été (c.-à-
d. juillet et août) sont considérés comme prélevés dans le stock de bélugas BEL-EBH. De même, tous les 
bélugas capturés à Long Island pendant l’été sont considérés comme des bélugas de la baie James. Au 
cours des autres saisons et dans les autres zones de gestion, la composition génétique de la chasse a 
été utilisée pour calculer la mortalité associée à la chasse des bélugas du stock BEL-EBH. 



 

35 

 
Figure 3. Répartition selon l’âge des bélugas échantillonnés dans la récolte au Nunavik, de 1980 à 2022. 
Il convient de souligner que pour faciliter la visualisation, les données ont été regroupées au fil des ans 
ici, mais sont utilisées sur une base annuelle dans le modèle. 
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Figure 4. Graphique du cycle vital du béluga, montrant les transitions d’état annuelles (lignes continues) 
et la production de nouveaux individus (lignes pointillées). Définitions : M : mâles, A : femelles non 
reproductrices, P : femelles gestantes, W : femelles avec un veau. 
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Figure 5. Taux démographiques par âge (survie et probabilité de gestation) estimés par le modèle intégré 
de population multi-états pour le stock de bélugas BEL-EBH au Nunavik (Canada). Sur le graphique 
figure un exemple pour l’année 2023. 
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Figure 6. Variation temporelle des taux démographiques estimés par le modèle intégré de population 
multi-états pour le stock de bélugas BEL-EBH au Nunavik (Canada). La ligne orange foncé et le polygone 
orange clair représentent respectivement la moyenne et les intervalles de crédibilité à 95 % de la 
distribution a posteriori. Les tendances de la survie ont été estimées pour les veaux (0 an), les jeunes 
d’un an (1 an), les juvéniles (5 ans), les mâles et les femelles adultes (8 ans ici). La probabilité de 
gestation représente la probabilité qu’une femelle devienne gestante à l’année 𝑡𝑡 + 1, à condition qu’elle 
soit disponible pour s’accoupler à l’année 𝑡𝑡. 
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Figure 7. Variation temporelle du nombre de bélugas récoltés à la chasse au Nunavik, et plus 
particulièrement du stock BEL-EBH, telle qu’elle est estimée par le modèle intégré de population 
multi-états. Les lignes continues représentent la moyenne et les zones ombrées sont l’intervalle de 
crédibilité à 95 % des distributions a posteriori. Les niveaux de récolte estimés qui sont compatibles avec 
les objectifs de gestion du stock BEL-EBH, qui ont varié au fil du temps, sont également fournis (ligne 
pointillée) à titre de référence. 
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Figure 8. Variation temporelle de la proportion relative de la mortalité totale attribuable à la récolte, qui 
comprend les animaux qui ont été débarqués et déclarés et ceux qui ont été abattus et perdus (c.-à-d. 
non récupérés ou non déclarés), estimée par le modèle intégré de population multi-états pour le béluga 
BEL-EBH. La ligne orange pointillée horizontale montre la ligne des 50 %. La ligne bleue continue 
représente la moyenne et la zone ombrée est l’intervalle de crédibilité à 95 % des distributions a 
posteriori. 
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Figure 9. Tendance démographique du stock de bélugas BEL-EBH au Nunavik (Québec), au Canada. 
L’abondance (moyenne : ligne orange foncé, intervalle de crédibilité à 95 % : polygone orange clair) est 
estimée à partir d’un modèle intégré de population multi-états (âge multiplié par l’état) informé par des 
estimations de relevés aériens réguliers (moyenne : points bleus, intervalles de confiance à 95 % : barres 
bleues), les taux de gestation annuels et la structure d’âge/sexe dans la récolte. 
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Figure 10. Effet de la modification de la valeur relative aux bélugas abattus mais perdus (« facteur de 
correction pour struck and loss ») sur l’abondance (panneaux supérieurs) et la contribution de la récolte à 
la mortalité globale du stock de bélugas BEL-EBH. 
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Figure 11. Comparaison de l’abondance des stocks de bélugas BEL-EBH entre le modèle intégré de 
population (MIP) et le modèle de production excédentaire (MPE) (Hammill et al. 2023b; Sauvé et 
al. 2024). L’abondance (lignes continues) et l’intervalle de crédibilité à 95 % (zones ombragées) sont 
indiqués pour chaque modèle (modèle intégré de population : orange, modèle de production 
excédentaire : noir et gris). Les estimations des relevés aériens périodiques sont indiquées en bleu avec 
des intervalles de confiance à 95 %. 
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Figure 12. Comparaison des estimations fondées sur des modèles du nombre de débarquements de 
bélugas du stock BEL-EBH au fil des ans entre le modèle intégré de population (MIP) et le modèle de 
production excédentaire (MPE). Les lignes continues représentent la moyenne et les zones ombrées sont 
l’intervalle de crédibilité à 95 % des distributions a posteriori. Les taux de récolte estimés qui sont 
compatibles avec l’objectif de gestion du stock BEL-EBH, qui ont varié au fil du temps, sont également 
fournis (ligne pointillée) à titre de référence.  
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ANNEXE 

CONSTRUCTION DU MODÈLE MULTI-ÉTATS 
Le vecteur de taille de population 𝐧𝐧� comporte des classes d’âge 𝑖𝑖 organisées selon les états 𝑗𝑗, 
où l’entrée 𝐧𝐧�𝑖𝑖𝑖𝑖 correspond au nombre d’individus dans la classe d’âge 𝑖𝑖 et à l’état 𝑗𝑗 : 

 𝐧𝐧�  =  

⎝

⎜
⎜
⎜
⎜
⎜
⎜
⎜
⎜
⎜
⎛

𝑛𝑛11
⋮

𝑛𝑛𝑤𝑤1
−
𝑛𝑛21
⋮

𝑛𝑛𝑤𝑤2
−
⋮
−
𝑛𝑛1𝑏𝑏
⋮

𝑛𝑛𝑤𝑤𝑤𝑤⎠

⎟
⎟
⎟
⎟
⎟
⎟
⎟
⎟
⎟
⎞

 (A1) 

La matrice 𝐀𝐀� peut être décomposée en différents constituants comme suit : 

 𝐀𝐀�  =  𝐔𝐔�  +  𝐅𝐅� (A2) 

𝐀𝐀�, 𝐔𝐔� et 𝐅𝐅� sont tous de dimension 𝑤𝑤𝑤𝑤 ×  𝑤𝑤𝑤𝑤. La matrice 𝐔𝐔� contient les probabilités de transition 
pour les individus vivants et 𝐅𝐅� contient la production de nouveaux individus par des individus 
matures. Les transitions dans 𝐔𝐔� et 𝐅𝐅� sont ensuite décomposées en processus distincts, chacun 
se produisant dans les dimensions distinctes du modèle (ici, deux dimensions : l’âge et l’état). 
Par exemple, 𝐔𝐔� combine deux processus distincts : 

1. les transitions entre les classes d’âge incluses dans la matrice diagonale par blocs 𝐔𝐔 et 

2. la transition entre les états inclus dans la matrice diagonale par blocs 𝐁𝐁. 

La matrice 𝐅𝐅� combine 

1. la production de jeunes incluse dans la matrice diagonale par blocs 𝐑𝐑 et 

2. la classification des jeunes dans le premier état de reproduction inclus dans la matrice 
diagonale par blocs 𝐅𝐅. 

TRANSITIONS DES INDIVIDUS VIVANTS 
La matrice des hyperétats 𝐔𝐔� s’obtient en multipliant séquentiellement les deux sous-processus : 

 𝐔𝐔�  =  𝐊𝐊𝑇𝑇𝔹𝔹𝐊𝐊𝕌𝕌 (A3) 

Chaque sous-processus est capturé par sa matrice diagonale par blocs 𝕌𝕌 et 𝔹𝔹 correspondante, 
respectivement, qui est également de dimension 𝑤𝑤𝑤𝑤 ×  𝑤𝑤𝑤𝑤. Si on lit de droite à gauche, les 
individus se déplacent d’une dimension à l’autre à chaque intervalle en suivant cette séquence 
précise de transitions : 
1. classes d’âge par 𝕌𝕌 et 
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2. état de reproduction par 𝔹𝔹. 

La matrice de vecteur-permutation 𝐊𝐊 réorganise le vecteur 𝐧𝐧� pour la multiplication de la matrice 
dans la dimension suivante. Il convient de souligner que 𝐊𝐊𝐓𝐓 est la transposition de la matrice 𝐊𝐊. 

La matrice 𝕌𝕌 comporte des matrices 𝐔𝐔𝐣𝐣 sur sa diagonale, 

 𝕌𝕌 =  �

𝐔𝐔𝟏𝟏 𝟎𝟎 𝟎𝟎 𝟎𝟎
𝟎𝟎 𝐔𝐔𝟐𝟐 𝟎𝟎 𝟎𝟎
𝟎𝟎 𝟎𝟎 𝐔𝐔𝟑𝟑 𝟎𝟎
𝟎𝟎 𝟎𝟎 𝟎𝟎 𝐔𝐔𝟒𝟒

� (A429) 

et s’obtient à l’aide de l’équation suivante : 

 𝕌𝕌 =  � 𝐄𝐄𝐣𝐣𝐣𝐣⨂𝐔𝐔𝐣𝐣

𝑠𝑠/𝑠𝑠𝑑𝑑

𝑗𝑗 = 1

 (A5) 

où 𝑠𝑠 est le produit des dimensions, c’est-à-dire 𝑠𝑠 =  𝑤𝑤 ×  𝑏𝑏, et 𝑠𝑠𝑑𝑑 est la taille de la dimension 
d’intérêt, c’est-à-dire, dans le cas des matrices 𝐔𝐔𝒋𝒋, 𝑠𝑠𝑑𝑑 =  𝑤𝑤. Il convient de souligner que les 
matrices par blocs 𝔹𝔹, ℝ et 𝔽𝔽 (voir la section « Processus de reproduction » ci-dessous) sont 
construites de la même façon. Les matrices 𝐔𝐔j sont de dimension 𝑤𝑤 ×  𝑤𝑤. Pour un état de 
reproduction 𝑗𝑗 donné, la matrice 𝐔𝐔𝐣𝐣 déplace les individus entre les classes d’âge 𝑖𝑖 en fonction 
de leur taux de survie selon l’âge et l’état 𝑆𝑆𝑖𝑖𝑖𝑖 (voir l’équation 2 dans le texte principal). 

La matrice 𝔹𝔹 a une structure similaire à 𝕌𝕌, mais avec des matrices 𝐁𝐁𝒊𝒊 sur la diagonale. Les 
matrices 𝐁𝐁𝒊𝒊 déplacent les individus entre les quatre états de reproduction (M, A, P, W) pour 
chaque classe d’âge (𝑖𝑖) selon les probabilités de devenir gestante et de perdre le petit (voir 
l’équation 3 dans le texte principal). 

PROCESSUS DE REPRODUCTION 
La matrice des hyperétats 𝐅𝐅� s’obtient en multipliant les deux sous-processus : 

 𝐅𝐅�  =  𝐊𝐊T𝔽𝔽𝔽𝔽ℝ (A6) 

Si on lit de droite à gauche, les individus produiront une progéniture à chaque intervalle selon 
cette séquence précise de transitions : 
1. production d’individus de classe d’âge 1 par ℝ et 

2. classification des individus de classe d’âge 1 à l’état mâle et femelle non reproductrice par 
𝔽𝔽. 

Les matrices de vecteur-permutation 𝐊𝐊 réorganisent ici encore les dimensions de chacune de 
ces matrices pour respecter l’organisation matricielle à chaque étape de la multiplication. 

La matrice ℝ comporte des matrices 𝐑𝐑𝐣𝐣 sur la diagonale. Pour chaque état de reproduction 𝑗𝑗, 
les matrices 𝐑𝐑𝐣𝐣 saisissent la production de progéniture (de la première classe d’âge ou de la 
première rangée) par les individus de chacune des classes d’âge adulte (voir l’équation 4 dans 
le texte principal). 
À la suite de ce processus, toute la progéniture nouvellement produite est classée dans la 
classe d’âge 1, mais reste dans la catégorie d’état reproducteur de leur mère (𝑗𝑗 =  3). La 
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reclassification de la progéniture nouvellement produite à l’état mâle (M) ou femelle non 
reproductrice (F) est réalisée à l’aide de la matrice 𝔽𝔽. La matrice 𝔽𝔽 contient les matrices 𝐅𝐅𝐢𝐢 sur 
sa diagonale. Les matrices 𝐅𝐅𝐢𝐢 sont de dimension 𝑏𝑏 ×  𝑏𝑏 et replace à l’état mâle (M) ou femelle 
non reproductrice (F) la progéniture provenant de femelles gestantes (voir l’équation 5 dans le 
texte principal). 

 
Figure A1. Représentation visuelle de la matrice de projection multi-états. Les entrées non nulles (ou 
paramétrées) sont indiquées en rouge. 
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Figure A2. Distribution a priori (gris clair) et a posteriori (gris foncé) des paramètres du modèle intégré de 
population. 
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Figure A3. Comparaison entre le nombre observé de bélugas récoltés chaque année et les prédictions 
hors échantillon. Pour faciliter la visualisation, seules 50 prédictions choisies au hasard sont présentées. 
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Figure A4. Comparaison entre l’abondance observée des bélugas (relevés aériens) chaque année et les 
prédictions hors échantillon. Pour faciliter la visualisation, seules 50 prédictions choisies au hasard sont 
présentées. 
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Figure A5. Comparaison entre la proportion observée de femelles gestantes et les prédictions hors 
échantillon. Les médianes d’une année à l’autre sont indiquées. 
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Figure A6. Observations (orange) et estimations par répartition selon l’âge et le sexe du modèle intégré 
de population (bleu) pour quatre périodes (1980-1990, 1991-2000, 2001-2010 et 2011-2023). 
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Figure A7. Corrélation entre la somme des carrés des résidus entre les observations et les prédictions 
fondées sur des modèles pour le modèle intégré de population. 
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Figure A8. Contribution cumulative relative (A) et par observation (B) des quatre principales sources de 
données des estimations du modèle intégré de population. 
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