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croissement de surface divisé par la longueur des lisiéres. C’est assez hasardeux
puisque la formation de bosquets en savane est un mode d’extension de la zone
forestiere bien plus rapide que la simple croissance de lisiere. Si I’on garde ces
réserves en tétes, les deux grandeurs donnent tout de méme une idée du dyna-
misme de la zone forestiere.

Formation de bosquets en savane. La formation de bosquets en savane
est un phénomene complexe, qui fait intervenir les trois groupes fonctionnels
pionniers et les arbustes de savane. C’est a 1’abri de ces derniers que s’ins-
tallent d’abord des espeéces pionnieres de lisiere, sous l'effet combiné de deux
facteurs. D’abord, les graines des arbustes de savanes sont similaires : petites,
elles sont sans doute dispersées par les mémes animaux. Ensuite, il est possible
que I'arbuste de savane protege les pionniers de lisiere des feux de savane. Puis
s’installent les pionniers de bosquets. Assez rapidement, ils dominent le micro-
bosquet, surciment les herbes et s’entourent d’une ceinture de pionniers de li-
siere. Ils gardent un port de savane, c’est-a-dire avec des premieres branches
basses et ne poussent pas tres haut. Ensuite, le bosquet croit par extension
radiale, par progression de sa lisiere. Enfin, les okoumés peuvent s’installer,
surciment les pionniers de bosquet, ce qui les fait dépérir.

Progression passée et présente de la lisiere. L’étude des layons YOLI
et YOSI a permis de mettre en évidence la coexistence ces dernieres décennies
dans une zone relativement limitée d’un scénario de simple progression de lisiere
(YOLI) et d’un scénario de coalescence de bosquets (YOSI). La petite taille et
la proximité relative de ces bosquets indique méme que la reforestation a du
étre particulierement rapide.

L’existence de bosquets en savane n’indique pas nécessairement que le scé-
nario actuel de la savane soit par bosquets : méme dans la savane stable, des
bosquets forestiers peuvent apparaitre, mais disparaissent finalement. Pour dé-
terminer dans quel cas la région se trouve, il faudrait inventorier les bosquets
et déterminer leur distribution en taille, sur le modele de la figure 5.18 (page
99). En tout cas, méme si I'afforestation s’effectue par coalescence de bosquets,
la vitesse d’afforestation est singulierement plus faible que celle qui a mené a la
structure de la forét sur le site YOSI. Si rien n’avait changé, la savane alentour
devrait étre parsemée de nombreux bosquets.

Il y a donc eu dans la zone de YOSI une intensification de la pression
anthropique depuis quelques années qui n’a pas eu lieu & YOLI, ou la progression
semble réguliere au cours du temps. Ce changement peut avoir été induit par
I’ouverture d’une route forestiere il y a quelques années. On touche alors une
conséquence indirecte de I'exploitation forestiere : si elle ne fait pas reculer la
forét (puisqu’elle ne préleve que quelques gros arbres dans le massif), elle facilite
I’acces a des zones de savane auparavant préservées, leur mise a feu et, par 1a,
elle peut induire un ralentissement conséquent de la progression forestiere.

Aprés les okoumés. La présence d’okoumés est donc le signal d’une recon-
quéte forestiere récente. Quel type de forét s’installe apres ces okoumés ? Dans
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le layon YOLI, comme dans ceux présentés en Annexe F et ceux décrits par
King et coll. [73] et Fuhr et coll. [59] la frange & okoumés laisse place & une
forét dense. La préparation de la transition est typique : les okoumés dominent
toujours en surface terriere mais ne régénérent plus, laissant les strates intermé-
diaires aux especes de forét. Lorsque les okoumés meurent finalement, ce sont
ces especes qui prennent naturellement le relais.

Néanmoins, de nombreuses observations [52, 53, 68, 112, 113] font état d’une
succession de la forét & okoumés vers une forét claire & Marantaceae. Il s’agit
d’une forét d’un type tres particulier. L’étage supérieur (20— 30 m) est composé
d’arbres de hauteurs moyennes tres clairsemés. Il n’y a pas d’étage intermédiaire
entre ces arbres de voite et un sous bois extrémement dense haut de 2 a 3 metres
composé d’herbacées de forét (plantes de la famille des Marantaceae principa-
lement, dont certaines lianescentes, et des Zingiberaceae). Il semble y avoir
auto-entretien de cette formation. Les arbres étant clairsemés, la lumiere dis-
ponible pour le couvert herbacé est important, ce qui permet le développement
de ces especes héliophiles. Plus le couvert est dense, plus la lumiére disponible
dans les 2 premiers meétres est rare. Cela empéche quasiment tout recrutement
d’arbres de forét et entretient la rareté des arbres.

La forét a Marantaceae a méme été suggérée comme la succession naturelle
de la forét a okoumés, comme un stade intermédiaire entre la forét pionniere et
la forét dense [52, 113]. Pourtant, notre étude montre qu’il n’y a aucune incom-
patibilité & installation d’une forét dense humide apres un stade colonisateur
a okoumsé.

1l faut voir les choses en adoptant un point de vue différent : la forét dense
et la forét clairsemée progressent toutes les deux sur la savane par le biais d’une
bande d’okoumés. Les okoumés laissent la place a ce qu’il y a derriere (figure
6.10).

Le mode de progression des deux types de foréts est donc le méme. Reste
la question des possibilités de transition d’un type de forét a I'autre. Selon les
auteurs, la forét a Marantaceae est un stade intermédiaire entre forét pionniere
et forét mature [113], ou bien la forét & Marantaceae serait une forme dégradée
de la forét mature [68] et pourrait méme étre un type bloquant de végétation
[52].

Dans les sites YOLI et YOSI, des taches & Marantaceae sont présentes plus
profondément en forét. Elles semblent provenir d’un dégradation de la forét
suite a ’exploitation forestiere. Il semble de toute facon que la création d’une
zone & Marantaceae provienne d’un déreglement de la succession.

Les foréts & Marantaceae, marqueurs d’une afforestation rapide? Se-
lon Doumenge [53], la progression rapide favorise la création de telles foréts. En
I’admettant, la croissance par bosquets favoriserait I'apparition de taches de
Marantanceae qui ensuite pourraient s’étendre (d’autant plus que les sources
de graines de forét mature sont loin et n’occupent pas le sous-bois : les Dichos-
temma glaucescens sont par exemple absents de la zone YOSI, alors qu’on en
note a seulement quelques centaines de metres de 14).

11 existe des foréts & Marantaceae également dans le nord du Congo [52] et
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Fi1G. 6.10 — Schéma théorique de la succession forét-savane dans la zone de répartition
de I'okoumé. La forét a okoumés est le stade pionnier de la forét dense
et de la forét clairsemée & Marantaceae. Elle progresse par déplacement
de la lisiere et par essaimage de bosquets en savane, comme le suggere le
modele FORSAT. Les progressions relatives de la forét dense et de la forét
clairsemée restent mal connues.
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au Gabon, en particulier dans la réserve de la Lopé. Dans cette réserve, des
études archéologiques ont permis de mettre en évidence un dépeuplement entre
1400 et 800 B.P. dans les zones aujourd’hui couvertes de grandes surfaces de
forét & Marantaceae. Le dépeuplement a di engendrer un changement drastique
du régime des feux de brousse qui a pu permettre a la forét de progresser par
bosquets, qui se seraient ensuite dégradés. Les foréts & Marantaceae de la Lopé
seraient les zones reconquises rapidement durant cette phase de dépeuplement.

Vers quoi évoluent les foréts claires & Marantaceae 7 S’agit-il d’une formation
bloquante qui s’entretient ou d’une phase intermédiaire facultative entre savane
et forét dense, comme le soutient White [113] 7 Si c’est le cas et en admettant
Iinstallation des grandes étendues de forét claires jusqu’a 800 BP, c’est une
phase transitoire tres longue, de plusieurs centaines d’années.

« Reboisement ». Aujourd’hui, des programmes de conversion rapide des
savanes littorales en forét & okoumés sont a ’étude, notamment dans la région
de Youbi (par la Société Nationale de Reboisement et le Centre d’Etudes et de
Recherches sur les Foréts Littorales). L’accélération de la régénération naturelle
par bosquets pourrait étre une piste intéressante.

Il faudrait néanmoins étre tres vigilant au devenir d’une telle forét plantée,
notamment sur les risques d’installation de zones & Marantaceae, difficilement
valorisables.

6.3 Vers des applications prédictives

La figure 6.11 illustre les possibilités d’utilisation du modele FORSAT
pour prédire la dynamique future des l'interface forét-savane. L’image satel-
lite LANDSAT représente la végétation en 2000 autour de la savane incluse de
Kandara (Est-Cameroun) [65, 116], ou j’ai effectué une mission de terrain en
novembre 2000 6.

La conversion des données satellites en une carte de végétation utilisant
les quatre états du modele FORSAT est la premiere difficulté. Différencier la
savane de la forét est assez facile, mais délimiter les zones pionnieres en marge
de la forét ou en savane est nettement plus délicat. Ici, la méthode utilisée pour
cette illustration est trés approximative, puisqu’elle se base sur des seuils sur la
composante rouge de la figure 6.11.a.

Le deuxiéme probleme concerne la calibration des données. Ici, le paramé-
trage du modele a été fait en prenant des valeurs raisonnables mais peu précises.
Finalement, cette simulation montre la fragilité du golfe de savane au nord de
la savane incluse principale et de la petite savane incluse au sud-est de la zone.

Pour aller plus loin, des études de terrain seraient nécessaires, dédiées a :

1. la calibration entre les informations satellites et les états de végétation au
sol (ce qui permettrait d’étendre cette connaissance a la zone écologique-
ment équivalente) ;

16Cette mission a été effectuée avec Marc Dubois, Christian de Namur, Annie Vincens et
Joseph Youta Happi.
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FiG. 6.11 — Exemple d’utilisation du modele FORSAT & des fins prédictives. Ceci n’est
qu’une illustration d’une utilisation possible du modele : les parametres
n’ont pas été véritablement calibrés sur la situation réelle.

2. la détermination de la valeur d’'un maximum de parametres (courbe de
dispersion locale, taux de mortalité, etc.), les autres pouvant étre inférés
par des calibration sur la dynamique passée.
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Conclusion

Intérét de la méthode. L’utilisation de modeles pour décrire ou prédire
précisément le comportement d’'un systéme écologique particulier est devenue
relativement fréquente. Le travail effectué est sensiblement différent, tant dans
son approche que dans ses objectifs. Il s’agit de construire un modele & portée
générale de la dynamique relative des foréts tropicales et des savanes dans les
régions tropicales humides. L’analyse de ce modele fournit au niveau global
un éclairage théorique nouveau sur la répartition des écosystémes tropicaux.
Au niveau local, il donne un cadre d’interprétation des résultats des études
de terrain. Cette approche est analogue & celle qui a conduit & considérer les
modeles d’Ising comme un outil pour comprendre les phénoménes magnétiques
ou le modele SIR de Kermack et McKendrick pour comprendre le déroulement
des épidémies. Elle fournit une explication générale du probleme plutot que la
description ou la prévision de cas précis.

Le modele FORSAT est un modele minimal : il réunit les seuls ingrédients
indispensables pour que le comportement émergent soit comparable avec les
dynamiques réelles. Malgré sa simplicité, il est construit sur les connaissances
actuelles des processus écologiques & l'oeuvre dans la zone de transgression.
D’autre part, il incorpore les résultats exposés aux chapitre 3 et 4 sur le mo-
délisation de la dispersion des graines (possibilité de découpler les composantes
courte et longue distance) et de la progression du feu (possibilité de représenter
la perturbation induite par un processus de percolation).

Répartition de la végétation. La grande originalité que permet le modele
FORSAT est de considérer savanes et forét dans les régions tropicales humides
comme deux phases d’'un méme systéme. L’état d’équilibre (savane ou forét) est
déterminé par la combinaison de facteurs environnementaux et anthropiques
(représentés dans le modele par un parametre environnemental et la fréquence
des feux).

Sous leurs actions conjuguées, le systéme subit une transition de phase de
type van der Waals, analogue aux transitions liquide-gaz dans les fluides sous
I’effet de la pression et de la température. Cela se traduit par trois caractéris-
tiques. D’abord, le feu fréquent et régulier peut stabiliser la savane comme cela
a été observé depuis de nombreuses années : la fréquence des feux nécessaire au
maintien des savanes est d’autant plus élevé que les conditions climatiques et
édaphiques sont propices a l'installation de la forét. Ensuite, la transition conti-
nue pour les faibles valeurs du facteur environnemental et anthropique devient
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discontinue dans les régions plus favorables. Cela signifie que les foréts claires
ne peuvent exister que pour les conditions environnementales relativement dif-
ficiles, alors que pour les conditions plus favorables seules la forét dense et la
savane peuvent étre en présence. La derniere caractéristique concerne la densité
d’arbres dans les savanes : plus les conditions environnementales sont favorables
a la forét, plus l'intensité des perturbations anthropiques doit étre importante
pour maintenir les savanes et plus la densité maximale potentielle des savanes
est faible. Ces résultats expliquent la présence de savanes herbeuses ou arbus-
tives périforestieres ou incluses dans les massifs forestiers puis de savanes plus
arborées et de foréts claires selon un gradient latitudinal.

Dynamique de ’interface. La dynamique de la transition (’évolution vers
I’état d’équilibre) lorsque 1’état initial est une savane et que la phase forét est
stable se fait par nucléation, croissance puis coalescence d’agrégats de forét (bos-
quets). Les différentes formes de progression relevées par des études de terrain
(progression ou régression de la lisiére ; apparition, croissance et coalescence de
bosquets en savane ; afforestation en masse) apparaissent comme des comporte-
ments émergents de la synthese de quelques processus et de parametres clefs : la
succession selon le cycle sylvégénique, la dispersion a courte et longue distance
des plantules de pionniers, l'intensité de la perturbation anthropique (feux de
savane) et un parametre environnemental représentant la capacité d’installation
de la forét.

Le taux d’apparition et de croissance des bosquets et donc la vitesse d’af-
forestation sont largement influencé par la composante proche de la courbe de
dispersion des pionniers (qui inclut la dispersion des graines et leur possibilité
de germer en milieu ouvert). C’est cette courbe qui détermine 1’adaptation d’un
arbre & sa fonction de pionnier. L’étude de terrain dans la région littorale du
Congo montre d’ailleurs qu’a l'intérieur du cortege d’especes pionnieres il est
possible de distinguer des groupes fonctionnels reliés a leur capacité de recru-
tement en savane : certains peuvent s’installer en pleine savane, d’autres a la
lisiere.

Perspectives. Pour reprendre les termes du paragraphe 1.1.2, le modele
FORSAT a rempli ses fonctions descriptives et explicatives. Dire que seule-
ment quatre parametres peuvent expliquer la grande variabilité des situations
rencontrées ne revient pas a nier I'intérét d’études de terrain précises et fouillées.
Au contraire, pour quantifier ces parametres, il faut mener des campagnes de
terrain. La difficulté & faire tourner le modeéle sur des cas concrets pour des
études prédictives le montre bien d’ailleurs. Cela permet simplement d’avoir un
cadre de travail dans lequel réunir les informations souvent disparates. Il met
également en évidence la nécessité de réunir des chercheurs de différents hori-
zons autour de cette problématique : ethnologues et botanistes pour quantifier
I'intensité de la perturbation par le feu, par exemple; ou encore botanistes et
zoologues pour analyser la dispersion zoochore des pionniers.

Enfin, il serait intéressant d’analyser avec des outils similaires (notamment
en adoptant le point de vue des transitions de phase) les transgression entre
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différents stades de développement de forét ou différents types de foréts, par
exemple entre la forét dense et la forét clairsemée & Marantaceae dans le sud-
ouest du massif congolais.
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Troisieme partie

Dynamique d’une épidémie
urbaine de dengue
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Les activités humaines modernes conduisent a des changements glo-
baux : évolution du climat, facilité des contacts, etc. L’un de leurs effets
consiste en l’émergence de maladies : expansion géographique, augmenta-
tion de leur gravité. C’est par exemple le cas de la dengue, une maladie
transmise par un moustique domestique.

Ce travail s’inscrit dans un projet de modélisation des mécanismes
menant d [’émergence de cette maladie dans le but de proposer des moyens
de lutte efficaces. Il ouvre des pistes qu’il faudra prolonger par la suite.

L’une des premieres questions concerne la gravité de la maladie : les
facteurs qui la déterminent sont mal connus et méme controversés. Un
modeéle simple (chapitre 7) pourrait permettre d’en faire le tri.

L’autre question concerne la circulation du virus, la dynamique de l’€pi-
démie. Avant de pouvoir décrire I’émergence, il faut déja pouvoir décrire
un épidémie. Un modele simple basé sur [’homogénéité des contacts entre
les populations d’hommes et de moustiques (chapitre 8) semble incapable
de décrire la dynamique dans les cas les plus simples.

Plutot que des contacts homogenes, il faut considérer que le compor-
tement des hommes (structuration de la population) et des moustiques
(territoire) induit un réseau de contacts entre ces deur populations (sec-
tion 8.83). C’est dans ce réseau que l’épidémie se propage et sa structure
linfluence de facon déterminante.
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Chapitre 7

Description épidémiologique et
clinique de la dengue

Hobbes clearly proves that every creature
Lives in a state of war by nature;

So, naturalists observe, a flea

Has smaller fleas that on him prey;

And these have smaller still to bite 'em;
And so proceed ad infinitum.'"

— Jonathan Swift (Poetry, a Rhapsody).

7.1 La dengue, maladie émergente

La dengue est une arbovirose humaine, c’est-a-dire une maladie causée par
un virus et qui peut étre transmise d’homme & homme par des arthropodes
(arthropod-borne virose). Dans le cas de la dengue, ces arthropodes (les vec-
teurs de la maladie) sont des moustiques, principalement de 'espéce Aedes ae-
gypti. Longtemps, la dengue a été connue comme un syndrome grippal bénin
apparaissant sporadiquement, localement et avec des temps inter-épidémique
longs [138]. Apreés la seconde guerre mondiale, la circulation de la dengue a
commencé a augmenter dans le Sud-Est asiatique, ce qui s’est accompagné de
I’apparition de cas de plus en plus graves et mortels. Depuis 20 ans, le méme scé-
nario se déroule dans la région intertropicale américaine. Aujourd’hui, la moitié
de la population mondiale vit dans des zones a risque. Entre 50 et 100 millions
de gens sont malades chaque année [170]. 250 & 500 000 d’entre eux meurent
de la forme la plus sévere [138]. L’expansion géographique des régions touchées

"Hobbes prouve clairement que chaque créature
Vit dans un état de guerre par nature;
Et les naturalistes observent qu'une puce
a de plus petites puces qui se nourissent d’elle;
Et celles-ci en ont de plus petites encor pour les piquer;
Et cela continue ainsi ad infinitum.
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et 'augmentation des cas comme de la proportion des cas graves caractérise
I’émergence de cette maladie.

La plupart des maladies émergentes (fievre de la vallée du Rift, fievre du
West Nile, encéphalite japonaise, etc.) sont en fait des maladies animales (zoo-
noses) qui affectent les humains de facon occasionnelle, accidentelle et ne sont
pas transmissibles d’homme & homme. La dengue est au contraire une mala-
die humaine. Il existe bien des formes animales touchant les primates, mais des
études phylogénétiques [169] ont montré que les souches impliquées dans ces épi-
démies animales sont tres éloignées de celles isolées lors des épidémies humaines
actuelles. Pour la dengue, les hommes occupent la place centrale dans la pro-
pagation de I’épidémie et la dynamique spatiale est donc largement influencée
par leurs mouvements et, plus généralement, leur comportement.

Différents facteurs sont & l’origine de I’émergence. L’expansion géographique
est liée a la fois a ’extension de la zone de présence du moustique A. aegypti
[141] (causée par 'abandon des mesures de démoustiquation, mais possiblement
renforcée par les changements climatiques) et a l'augmentation des contacts
entre hommes. D’autre part, 'augmentation de la proportion de cas graves
semble liée & une évolution génétique du virus lui-méme.

7.2 Caractéristiques de la dengue

Sérotypes de la dengue. Au niveau du virus, on peut distinguer quatre
sérotypes, dénotés DEN-1 & DEN-4. L’infection par 'un des sérotypes semble
conférer une immunité totale a ce sérotype et pour toute la vie. Par contre
I'immunité croisée, c’est-a-dire a 1’égard des autres sérotypes, dure quelques
mois seulement [141].

Schéma de transmission du virus. Le principal vecteur de la maladie est
le moustique Aedes aegypti [137, 141]. Ce moustique est associé de pres au
habitations humaines et son développement est favorisé par les eaux stagnantes
et donc les conditions d’hygiéne précaires. D’autres moustiques (plus présents
dans les zones rurales) semblent pouvoir également transmettre la maladie : A.
albopictus et A. polynesiensis [161].

La figure 7.1 schématise la transmission du virus d’'un homme & 'autre. Un
moustique susceptible, non porteur du virus, pique un homme malade et ingere
une certaine dose de virus. Il faut un certain temps pour que le virus se développe
dans le moustique et passe de son systeme digestif & ses glandes salivaires : le
temps d’incubation extrinseque (de 8 & 14 jours). A partir de ce moment la,
le moustique devient infectieux et lorsqu’il pique un homme non porteur du
virus, il peut le lui transmettre. Il faut également un certain temps pour que le
virus se développe a l'intérieur de ’organisme humain : la période d’incubation
intrinséque (de 3 & 14 jours [161]). A la fin de cette période, ’homme entre en
phase de virémie, ou les symptomes apparaissent et ou le virus est transmissible
au moustique. Cette phase de virémie a également une durée de quelques jours.
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Fic. 7.1 — Schéma de transmission de la maladie d’'une homme & une autre via un
moustique. Les fleches représentent les repas de sang du moustique vecteur.
La période d’incubation est le temps entre I'introduction du virus dans l’or-
ganisme et le moment ol ce virus peut & son tour étre transmis (période
infectieuse ou de virémie). La période infectieuse dure le restant de la vie du
moustique et quelques jours seulement chez I'’homme. Le nombre de jours
est indiqué a titre indicatif.

Niveaux de gravité de la dengue. Du point de vue médical, il existe quatre
stades de la dengue [141, 146]. La forme asymptomatique (A) est détectable
seulement lors d’une enquéte sérologique a posteriori. La forme la plus connue,
appelée dengue fever (DF), se caractérise par une fievre importante accompa-
gnée de douleurs & la téte, aux muscles, aux articulations. Le stade suivant
est une fievre hémorragique (dengue hemorragic fever, DHF). Le stade le plus
grave est une fievre hémorragique accompagnée d’un syndrome de choc (dengue
shock syndrom, DSS). En général, les formes asymptomatiques et DF ne sont
pas mortelles. En revanche, le taux de mortalité des stades suivants varient res-
pectivement de 0,2% & 20% pour la DHF et jusqu’a 50% pour la DSS, selon que
la maladie est traitée ou non [137].

Les enfants (personnes de moins de quinze ans environ [142]) et les personnes
déja infectées par un virus d’un sérotype différent [143] sont plus susceptibles
de déclencher une forme grave de la maladie. Des facteurs génétiques semblent
également jouer un role [146]. Par contre, les mécanismes par lesquels le virus
induit des maladies de gravité variables restent mal définis. Une corrélation
a bien pu étre établie entre charge virale dans le corps et gravité de la mala-
die [168], et que la réponse immunitaire en réponse a une importante circulation
du virus cause les hémorragies [124]. Ainsi, 'augmentation de la proportion de
cas graves en seconde infection pourrait étre due a une amplification de la
réponse immunitaire dont les détails ne sont pas certains. De plus, il semble
que des facteurs virologiques influencent également la gravité des maladies qui
en résultent [147, 153], en particulier la capacité de se répliquer dans l'orga-
nisme humain. Des différences dans la structure de 'ARN viral ont d’ailleurs
été trouvés entre les souches impliquées dans les DHF et ceux causant des DF
seulement [147].
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Lieu et date de I'étude Souche impliquée # #+ % 1° inf. A DF DHF DSS
Fortaleza (Brésil) [166] DEN2 1341 44%  16% % 59% 0% 0%
Rio de Janeiro (Brésil) [125] DEN1,2 450 66% 39% 56% 44% 0% 0%
Ribeirdo Preto (Brésil) [162] DEN1 196 36% 64% 33% "% 0% 0%
Araguaiana (Brésil) [167] DEN2 400 28% 100% 26% 73,9% 0% 0%
Bangkok (Thailande) [123] DEN1,2,3,4 1757 6% 46% 87% 6% 7% 0%
El Cerro (Cuba) [145] DEN2 1205  23%  34% 69%  29% 2 %

TaB. 7.1 — Résumé de quelques études épidémiologiques. # : nombre de personnes
sur lequel I'étude a été menée. #+ : proportion de patients séro-positifs.
A,DF, DHF, DSS : proportion respective des formes asymptomatiques,
fievre, fievre hémorragique et syndrome de choc parmi les personnes po-
sitives.

7.3 Modele de la gravité de la maladie

La gravité de la maladie peut étre considérée indépendamment de la dy-
namique de I’épidémie. En effet, rien n’indique que les formes graves soient
associées a des transmissibilités accrues.

7.3.1 Description du modele

Les mécanismes menant a une maladie de telle ou telle gravité ne sont pas
bien connus (paragraphe 7.2). Les quelques études séro—épidémiologiques apres
des épidémie dans différents lieux montrent des disparités trés importantes de
répartition des différents stades (table 7.1). Il apparait clairement que la diffé-
rence de proportion de primo-infection ne suffit pas & expliquer ces disparités.
Pour contre exemple, il suffit de considérer les épidémies brésiliennes d’Ara-
guaiana et et de Rio de Janeiro. Dans le premier cas, il n'y a que des primo
infections et 75% des personnes touchées ont déclaré une forme symptomatique
(DF). Par contre, dans la seconde épidémie, il y a eu seulement 39% de primo
infections mais moins de la moitié de DF, le reste étant des formes asymptoma-
tiques. D’autres facteurs doivent étre pris en compte : certains propres au virus
et d’autres propres a I’hote.

Compte tenu de la pauvreté des données disponibles & ce jour, on ne peut
que faire des suppositions qu’il faudra confronter plus tard aux nouvelles ex-
périences. Pour l'instant, il s’est agit de simplifier ces hypotheéses au maximum
pour batir le modele théorique minimal compatible avec les connaissances ac-
tuelles. La gravité de la maladie est représentée par une grandeur continue de
I’ordre de quelques unités, notée GG, correspondant par intervalles aux quatre
stades cliniques de la dengue. Dans ’hypothése ou il y a une corrélation entre
charge virale et gravité [168], cette grandeur pourrait étre une fonction (le lo-
garithme par exemple) de la charge virale.

Cette gravité est une variable aléatoire dont chaque infection est une réali-
sation. La loi de répartition fo est supposée étre une gaussienne d’écart-type o
et dont la valeur moyenne dépend :

1. d'un facteur de pathogénicité d propre a la souche en cause : certaines
souches sont plus dangereuses que d’autres;

2. d’un facteur de sensibilité g propre a ’hote : age ou caractéristiques gé-
nétiques ;
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A s DF DHF DSS

décalage
a la seconde

infection probabilité de DF

probabilité de DHF

a

0,0 25 G 50 75
indice de gravité G

FiG. 7.2 — Détermination du stade de gravité de la dengue. La densité de probabilité
de la gravité de la maladie dépend d’un facteur dépendant de la souche
(pathogénicité) et par les caractéristiques de I'hote (susceptibilité génétique,
classe d’age et son histoire immunitaire).

3. de I’histoire immunitaire de I’hdte, c’est-a-dire du caractére primaire (n =
1) ou secondaire avec virus hétérologue (n = 2) de I'infection.

La formule retenue pour représenter la dépendance de la gravité moyenne
en fonction de ces trois parametres est :

G=d-n+g. (7.1)

Alors, la variable aléatoire G a pour loi :

G -G\’
o
La figure 7.2 illustre les décalages induits par ce modele dans les proportions
des différents stades cliniques.

f(G) =exp (7.2)

7.3.2 Epidémies successives a Cuba

Des études séro-épidémiologiques ont été menées a posteriori des épidémies
de dengue successives a Cuba de 1977, 1981 et 1997 [140, 144, 145]. Elles ont
donné des estimations des proportions des différentes formes de dengue causées
par le méme virus, en premiere et seconde infection et selon les classes d’age et
d’ethnie (noirs, blancs, métis).
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A DF DHF-DSS  DHF W/B
1977 1° inf.  89% (89,1%) 11% (10,9%) 0% (0%)
1981 1° inf. 100% (96,7% + 3,3 %) 0% (0%)
1981 2¢ inf. 97,8% (0% + 97,2%) 2,2% (2,8%) 3 (2,9)
1997 1° inf.  97% (96,4%) 5% (5,6%) 0,015% (0%)
1997 2¢ inf. 0% (0%) 95,5% (95,5%)  4,5% (4,5%)

TAB. 7.2 — Distribution des différentes formes de dengue mesurées et simulées (entre
parentheéses). A, DF, DHF/DSS : proportion des formes asymptomatiques,
fievre, fievre hémorragique, et syndrome de choc parmi les personnes séro-
positives. DHF W /B : rapport des proportion de DHF pour les personnes
blanches et noires.

Parametre Valeur
ecart-type de la loi o 05
Susceptibilité génétique des adultes noirs ¢; 0,8
— — des adultes blancs g 1,0
— — des adultes métis gs 085
— — des jeunes noirs gs 09
— — des jeunes blancs gs 1,1
— — des jeunes métis gs 1
pathogénicité de la souche 1 di 1,02
pathogénicité de la souche 2 de 0,73
pathogénicité de la souche 3 ds 0,75
décalage di aux infections secondaires n 34

TAB. 7.3 — Parametres pour la simulation de la distribution de la gravité de la maladie
pour les épidémies successives & Cuba.

La prévalence est & peu pres identique parmi ces classes : c’est la distribution
des différents stades de la maladie qui differe. En particulier, les personnes
noires et les métisses ont plus souvent des formes asymptomatiques que les
personnes blanches [145]. A l'inverse, les jeunes ont plus tendance & étre atteints
de formes graves [142]. Les données disponibles sont résumées dans la table 7.2.
Les parametres de la table 7.3 donnent les chiffres entre parentheése de la table
7.2, qui sont tres proches des chiffres réels.

Bien entendu, la correspondance de ces chiffres ne vaut pas preuve de la
validité de I'approche présentée. En effet, le nombre de parametres est grand
par rapport au nombre de variables libres & comparer (11 contre 9). Pour une
validation rigoureuse du modele, il faudrait tester sur un grand nombre d’études
séro-épidémiologiques. Ces études sont peu nombreuses et, bien souvent ne dé-
taillent pas, comme dans les cas de Cuba, les classes a risque.

Le modele de gravité de la maladie a donc essentiellement une fonction des-
criptive : il synthétise en un modele minimal les connaissances et hypotheses
sur le sujet. Un travail intéressant serait d’essayer de quantifier le décalage en
gravité du aux infections secondaires avec un virus hétérologue. Actuellement,
I’existence de ce décalage est tres discuté et il semble que les travaux de labo-
ratoire ne suffisent pas pour mettre un terme a la polémique. Le paramétrage
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du modele avec une grande quantité de données séro-épidémiologiques permet-
trait de tester I’hypothése d'un décalage nul et d’apporter une réponse a cette
question en suspens.
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Chapitre 8

Modéele de la propagation d'une
épidémie de dengue

Comment représenter la dynamique d’une épidémie dans une population ?
Avant de prendre en compte la structuration de la population, il faut voir
comment les approches classiques s’appliquent au cas de la dengue, ce qu’elles
géneérent comme connaissances et pourquoi elles sont néanmoins insuffisantes.

8.1 Approche classique de la modélisation en épidé-
miologie

Ce paragraphe résume les principales caractéristiques de I'approche clas-
sique en épidémiologie, principalement axée sur la détermination du taux de
reproduction de base Ry [119] : le nombre moyen d’individus potentiellement
infectés par un malade (qui deviendraient infectés s’ils étaient susceptibles au
départ). Le nombre moyen de personnes réellement infectées par un malade est
égal au produit du coefficient Ry par la proportion d’individus susceptibles dans
la population.

8.1.1 Modeles SIR

Hypothéses. Deux hypothéses sont centrales dans I’approche classique de la
modélisation en épidémiologie. D’abord, il y a ’hypothése que tout individu
se comporte de la méme facon quel que soit sont état de santé (homogénéité
de la population). Ensuite, on suppose que les contacts entre n’importe quelle
paire d’individus sont indépendants des autres paires (mélange de la population,
independant mizing).

Le modele SIR consideére le cas le plus simple : un individu susceptible (S)
peut étre infecté directement par un individu malade (I, infectieux). Il peut alors
transmettre a son tour la maladie avant d’en guérir et d’y devenir résistant (R).
Ce modele peut étre implémenté en adoptant différents points de vue.

Approche individu-centrée. La premiére approche consiste a considérer le
devenir de chaque individu en relation avec le reste de la population. Chaque
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individu peut étre soit susceptible (état S), infectieux (état I), ou retiré du
systéme (immunisés, ou mort, état R). Les lois sont :

1. Si un individu susceptible est en contact avec un individu infectieux, il
devient & son tour infectieux.

2. Un individu infectieux devient, apres une certaine période, immunisé.
Différentes modalités peuvent étre choisies.

1. Dans le modele de Reed Frost, la durée de 'infection est de 1 pas de temps
et la probabilité que pendant ce pas de temps, un individu susceptible a
une probabilité 1 — g d’étre infecté par chaque infectieux.

2. Dans le modele d’épidémie général [119], le temps est continu. Un indi-
vidu infecté a une probabilité u par unité de temps de quitter la période
d’infection (la période d’infection est une variable aléatoire & distribution
exponentielle). Pendant qu’il est infectieux, il contacte n’importe quel in-
dividu susceptible aux temps déterminés par des processus (indépendants)

de Poisson de parametre %, ou N est l'effectif de la population.

3. Le modele d’épidémie collectif (collective epidemic model) [160] est plus
général : la durée d’infection est une variable aléatoire D et le nombre d’in-
dividus susceptibles qu’il contacte pendant cette période est une variable
aléatoire R.

Approche agrégée stochastique. Les modeles agrégés (ou compartimen-
taux), au lieu de s’intéresser au devenir de chaque individu, donne les loi d’évo-
lution des effectifs de chaque classe (S, I, R). On les appelle aussi modeéles
compartimentaux.

La plupart des modeles sont réductibles a une chaine de Markov sur les
nombres de susceptibles et d’infectieux (le nombres de réfractaires est contraint
par la conservation du nombre de personnes total). La loi d’évolution est donnée
alors par la liste de probabilités :

Pr{Sy1 =51 =79|S =51 =1i}. (8.1)

Le modéle de Reed Frost s’exprime alors par :
Pr {St+1 =S — j, It+1 = j|St =S, It = l} = (j) qz(sij) (]. — ql)] . (82)

Celui de I’épidémie générale s’exprime, en temps continu :

Pr {St+dt =S — 17[t+dt =1 + 1’St = S,It = ’L} = %Sldt + O(dt)

Pr {Stert = S»Itert =1— 1’5,5 = S,It = ’L} = ,udt + O(dt) .

Approche agrégée déterministe. Lorsque les effectifs de chaque classe sont
grands, les lois d’évolution stochastiques peuvent étre approximées en utilisant
le théoreme limite central par des équations différentielles sur les différents ef-
fectifs. Anderson et May [119] proposent une revue exhaustive de ce type de
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modeles, tres utilisé dans la modélisation épidémiologique. Le modele d’épidé-
mie générale s’exprime alors par le systéme d’équations différentielles :

ds 8 .

E = —NSZ (83&)
di g . .

7 NS (8.3b)

8.1.2 Extension des modéles SIR

Des hypotheses supplémentaires peuvent étre ensuite ajoutées sous ré-
serve qu’elles respectent les hypotheses d’homogénéité de la population et des
contacts. Chaque fois, on repartira du modele d’épidémie générale dans sa forme
agrégée déterministe du systéme (8.3), sachant qu’il est évidemment possible
de combiner les différentes hypothéses supplémentaires ou de les inclure dans
les autres formulations du modele.

Role de la démographie. Le modele d’épidémie générale suppose que la
population reste constante au cours du temps. Les processus démographiques
(naissance et mort naturelle) peuvent étre pris en compte. Pour les modeles
agrégés stochastiques, cela meéne & I'inclusion dans le systeme (8.3) :

ds ) B .

% = f(S+’L+T) —(55— NSZ (84&)
i B . .

@~ N Orwi (8:40)

ou f est la fonction représentant le taux de croissance de la population (en
supposant que tout le monde nait sain) et 0 est le taux de mortalité de base (en
dehors des effets de la maladie).

Modele SEIR. Il est également possible de prendre en compte un stade inter-
médiaire entre susceptible et infectieux (modeéles SEIR). Lorsque un individu
susceptible est contacté par un individu infectieux, il entre dans une période
d’incubation (état E) au terme de laquelle il devient infectieux. Le systéme
(8.3) devient alors :

ds 8 .

% = —NSZ (85&)
de G .

% = NSZ — e (85b)
di

d—z = ye— i (8.5¢)

si ’on suppose que le temps d’incubation suit également une distribution expo-
nentielle de parametre .
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Modele Valeur de Ry
SIR ou SEIR

SIR avec mortalité naturelle 4 — B (1) ou gexp (—pL) (II)

SEIR avec mortalité naturelle ﬁ) (#) (I) ou (g) exp [— (y+p) L] (II)
S(E)IR avec vecteur %h fh g -

N, 88’ ( Yh ) ( Yo ) (A)
SEIR avec vecteur et mortalité ~— Nh Hatto /V’Lﬂ‘h Yotho
ou N—”L ﬁf exp (—p7H — 0yTy) (B)

TAB. 8.1 — Taux de reproduction de base Ry pour différents type de modeles épidémio-
logiques [119]. I : distribution exponentielle des temps de vie de parameétre
d (comme dans les modeles présentés). II : temps de vie fixe de durée L.
(A) : distribution exponentielle des temps de vie (parameétres §, pour les
hotes, d§, pour les vecteurs) et des temps d’incubation (parameétres v et
o). (B) : distribution exponentielle des temps de vie et temps d’incubation
fixe (7, pour les hétes, 7, pour les vecteurs).

Maladies a vecteurs. Les maladies vectorielles, comme la dengue, font in-
tervenir deux populations : les transmissions ne se font pas directement d’hote a
hote comme précédemment mais via un vecteur. L’hypothese de mélange homo-
geéne revient a considérer que les deux populations sont parfaitement mélangées :
chaque hote est équivalent du point de vue des vecteurs et vice versa. En no-
tant zp, les grandeurs associées aux hotes et x, celles associées aux vecteurs, le
systeme (8.3) est modifié comme suit :

% _ —Nﬁhshiv (8.6a)
% = Nﬁhshiv_ﬂhih (8.6b)
% _ —%svih (8.6¢)
By _ F;svih—uviv (3.64)

ol 3 est le taux de contact entre les hotes sains et les vecteurs infectieux et 3’
celui entre les hotes infectieux et les vecteurs sains.

Taux de reproduction de base. La détermination du taux de reproduc-
tion de base Ry est centrale dans I’approche classique. Le tableau 8.1 donne la
valeur de Ry dans les différents cas des paragraphes précédents en fonction des
parametres.

8.1.3 Les modeles existants de la dynamique d’une épidémie de
dengue

Les modeles existants de la propagation d’une épidémie de dengue sont
différents, dans leur approche comme dans leurs objectifs. Néanmoins, deux
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hypotheses fortes leur sont communes. La premieére concerne ’homogénéité des
deux populations et des contacts entre elles : ces modeles sont classiques (au
sens du paragraphe 8.1). La seconde suppose l'arrivée d’un virus au début de
simulation sur une population vierge. Ainsi, les infections successives ne sont
pas prises en compte.

Modeles agrégés déterministes. La premiere application du formalisme
compartimental & la dengue semble avoir été faite par Newton et Reiter [156].
Dans leur étude, ils considerent deux systemes d’équations différentiels, le pre-
mier pour les hotes (les hommes) et le second pour les vecteurs (les moustiques).
Chaque systeme modélise les processus démographiques (naissance, mort) et
immunologiques de chaque population. Les deux systémes sont couplés linéaire-
ment. D’autres modeles [128-131, 154] ont été développés dans le méme cadre,
méme s'ils varient dans leur détail (voir tableau 8.2).

Modeéle individu-centré. Un modele a été développé dans un autre cadre,
celui de Focks et coll. [133-135]. Il s’agit encore de deux modeles couplés, pour
les hotes et les vecteurs. Le modele de dynamique de la population des vec-
teurs Aedes aegypti est le plus détaillé. Les « traits d’histoire de vie » (stades
de développement) de chaque moustique sont représentés de facon tres dé-
taillée [134, 135], en prenant en compte de nombreux parametres, a la fois
entomologiques et environnementaux (conditions d’hygiéne, climat). Le module
représentant I’hote humain est également individu-centré [133], mais beaucoup
plus simple : il ne prend en compte que les statuts immunitaires classiques :
susceptible, infecté, infectieux, résistant.

Modeéles non dynamiques. En plus des modeles précédents, il convient de
citer le modele de Ferguson et coll. [132], bien qu’il ne soit pas un modele
du déroulement d’une épidémie mais plutot de 1’évolution des caractéristiques
immunologiques d'un population ou différentes souches de dengue sont endé-
miques.

8.2 Modele 0-D de la propagation d’une épidémie de
dengue

Le modele de base (modele 0-D) de la dynamique de la dengue est un modele
en temps discret avec les hypotheéses d’homogénéité de la population et des
contacts. Le schéma du modele est représenté par la figure 8.1 et les parametres
sont repris dans la table 8.3

8.2.1 Vecteurs

Cycle gonotrophique et cycle viral. La partie du modeéle concernant les
vecteurs consiste plus a modéliser les piqlires de ces moustiques que la dyna-
mique de la population elle-méme. Les modeles classiques représentent cette
population par des modeles SEI. Ils négligent en le faisant deux parameétres
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Modele Hotes Vecteurs Objectif
Newton & Reiter [156] SEI Effet de I'utilisation
SEIR SEI avec | d’'insecticides pendant
Miorelli & Adami [154] compétition | 1'épidémie
larvaire
Esteva & Vargas [128, 129] ST .
Esteva & Vargas [130] SIR SI,El, Evaluation du Ro
SEIR. avee Etude de la compétition et de la
Feng et al. [131] infections ST .
. coexistence de deux souches
multiples
SI avec Recherche du meilleur modele
Ferguson et al. [132] classes c'lage B d mt'eractlon des souch,es (com-
et plusieurs paraison avec des données de se-
souches roprevalence)
Focks et al. [133] IC IC Effet du controle vectoriel

TAB. 8.2 — Caractéristiques des modeles dynamiques de dengue existants. La plupart
utilisent des modeles compartimentaux, décrivant I’évolution temporelle des
effectifs des classes relatives & leur état de santé : S (sain), E (incubant), I
(infectieux), R (immunisé). Le dernier modele utilise des modeles individu-
centrés pour les hotes comme pour les vecteurs.

Un moustique infectieux
pique un homme sain

Si résistant
a cette souche

Infectieux

Si susceptible Sain
a cette souche / \
Pas de temps / Mise a jour
Infecte Cycle chez 1 jour Incubation du statut

immunitaire

Cycle chez
un homme
Virémie
Un moustique susceptible /
1N

pique un homme virémigque \

\

un moustique

Susceptible

1
I

1
Modéle compartimental déterministe
* Modele SEI avec croissance logistique

Modéle individu centré

Transitions stochastiques

« parametres démographiques (mortalité,
nombre de moustiques par homme)

« taux de contact effectifs hote vers vecteur
« temps d’incubation

» taux de contact effectif vecteur vers hote
* probabilités quotidienne de quitter les
périodes d’incubation et de virémie

F1G. 8.1 — Schéma récapitulatif du modele de base de la dengue. L’hypothese d’homo-
généité des contacts correspond au fait que chaque individu d’une population
est équivalent pour ’autre population.
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Acteur  Parametre Notation (a) (b) (c)
I1IP =
Hote probabilité de quitter I'IIP PIIP quelques 0,1-0,6 0,22
jours
prob.al/nh.te de quitter la période o dur$ ~ 0106 02
de virémie —bjours
probabilité de mourir DPm - 0 0
Faux ('ie contact avec les vecteurs o 04-09 0109 08
infectieux
susceptibilité environnementale v - - 1
Vecteur nombre par hote k 0,3-3 1-10 30*
durée de I'EIP tgrp 7-12 4-9 6
survie quotidienne s 8’;& 0,1-0,9 0,8
proportion de transmission verti-
v - 0 0
cale
tz}ug de contact avec les hotes vi- - 04-09 0109 09
rémiques

TAB. 8.3 — Parametres du modele DENGUE avec leur notation. (a) plages de valeurs
selon la littérature [151], (b) plages de valeurs utilisées pour I’étude de
sensibilité, (c) valeurs utilisées pour la simulation de I’épidémie de 1'Ile de
Paques (* pour les maisons infestées, 0 sinon).

importants : le fait que seules les femelles piquent et qu’elles ne piquent pas
n’importe quand mais selon un cycle précis, le cycle gonotrophique ou cycle
d’ovulation. En effet, les repas sanguins servent a permettre la maturation des
ceufs des femelles. L’intervalle entre deux repas sanguins comprend la digestion
du sang, la maturation des ceufs, la recherche d’un lieu de ponte, la ponte puis
la recherche d’un héte pour le nouveau repas.

Si I'un des repas sanguins est pris sur un hote infectieux, le virus ingéré peut
passer des glandes salivaires au systeme digestif d’ou il peut alors étre inoculé &
un hote lors d’un prochain repas. Le temps d’incubation est le temps mis pour
ce passage. C’est la concomitance de ces deux cycles qui détermine le taux de
piqtres.

Des individus a une population. La solution la plus immédiate serait de
considérer dans le modeéle de dengue un modéle individu-centré pour les mous-
tiques. Dans l'optique d’une modélisation & ’échelle d’une ville, cette solution
apparait trop coliteuse en temps de calcul. Dans quelle mesure est-il possible de
réduire la population de moustiques réelle, avec ses cycles d’ovulation, & une po-
pulation de vecteurs SEI équivalente ? La comparaison des sorties d’un modele
individu-centré (IC) simple et du modele SEI permet de donner une premiere
idée de la réponse.

Le pas de temps du modele IC est ’heure. Chaque individu a d’abord une
probabilité horaire de mourir. Il est alors remplacé par un individu jeune, assu-
rant un effectif constant. Apres la phase de jeunesse (durée fixe T}), le moustique
entre dans la phase de recherche, avec une probabilité horaire p, de trouver une
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hote a piquer. Lorsque il le trouve, si le moustique est sain et I’hote infectieux,
le moustique a une probabilité p;,; d’entrer dans la phase d’incubation de du-
rée fixe tprp. Une fois le repas sanguin pris, le moustique entre dans la phase
gravide (durée fixe Ty, ) puis retourne dans la phase de recherche. La sortie du
modele est le nombre de piqires infectieuses par jour.

Ce modele pourrait étre couplé & un modele de la dengue chez 'homme.
Pour simplifier, que la proportion d’hotes infectieux est supposée fixe.

Le modele SEI est alors :

dsdit) _ K —Ls t) 815 (1) (8.72)
ded_it) = PIs(t) —exp (-%) Bls(t—tprp) — # (8.7b)
dz’d(tt) . (_%) BIs(t — trp) - @ (8.7¢)

En considérant [ fixe, le nombre de piqures infectieuses ¢ converge vers une
valeur limite ~is, qui dépend de la proportion d’hotes infectieux, de la facon
suivante :

1 1 1
——— > S | 8.8
Yiso A( It ) (88)
ou :
B tprp 1

La figure 8.2 montre la compatibilité des sorties du modele IC avec la forme de
I’équation (8.8).

Les parametres temporels (durée de vie L et temps d’incubation tgrp)
doivent étre identiques dans les deux modeéles pour assurer l'identité des dy-
namiques. Il est donc possible d’évaluer les parametres vK et § en inversant les
deux relations précédentes :

’=1B

et YK = Aexp (?) . (8.10)

Du point de vue statique, il est donc possible de trouver une population de
vecteurs SEI équivalente a la population réelle de moustiques avec ses cycles
d’ovulation. Du point de vue dynamique, le modéle individu-centré n’est pas
assez élaboré pour pouvoir tirer quelque conclusion sur la capacité du systeme
(8.7) & représenter la dynamique du modele individu-centré. Etant basés sur les
mémes hypotheses (population strictement constante, temps d’incubation fixe,
durée de vie et temps entre deux contacts suivant une loi exponentielle), ils ont
nécessairement le méme comportement dynamique (cela a été vérifié mais n’est
pas montré ici).

Module vecteur du modele dengue Les vecteurs sont donc représentés par
un modele compartimental classique. Les sous-populations sont les moustiques
susceptibles (d’effectif V), les infectés (V;) et les infectieux (V,). La mortalité
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F1G. 8.2 — Régression des variables du modele individu centré par 'equation (8.8).

m est la méme pour tous les stades et le terme de naissance est du type logis-
tique avec une capacité de charge proportionnelle au nombre totale d’hotes kH
(chaque hote permet la vie de k vecteurs). Le taux de transmission verticale de
la maladie (naissance de moustiques infectieux directement) est v. Le taux de
passage du compartiment susceptibles vers le compartiment infecté est :

H, (t)
Ch—wTV; (t) (8'11)

Le nombre de piqlires par jour est supposé proportionnel au nombre de mous-
tiques, ici au nombre de moustiques sains. La proportion de piqires sur des
hotes virémiques est simplement la proportion d’hotes virémiques dans la po-
pulation. Le produit des deux donne le nombre de piqfires de moustiques sains
menant a 'infection. Les moustiques passent un temps déterminé (le temps d’in-
cubation) dans le stade infecté avant de rejoindre le stade infectieux. Pendant ce
temps tgrp, une proportion (1 — m)tE’ P de moustiques infectés au départ sont
encore vivants et passent donc dans le dernier compartiment. Les équations aux
différences qui en résultent sont :
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HAV, (£) = —mVi (£) +e[Vs () + Vi () + (1= 0) Vi (0)] (1—(1—%) k%a)lz)
H, (t)
—Ch—v o ‘/;(t) (813)
AVi(t) = —mVi(t) e 2V (1) (8.14)
— (1 —m)tErr chﬂw%’mm (t - torp) (8.15)
AV, (8) = —mVi () + eV, (1) (1—%) (8.16)
torp,,  Ho(t—terp)

+(1 —m) Ch—uv ‘/s(t—tE]p) (817)

H

8.2.2 Hotes

La population des hotes est représentée par un modele individu-centré. Le
statut immunitaire de chaque hote évolue quotidiennement selon le méme al-
gorithme. Ce cycle est adapté du traditionnel susceptible, infecté, virémique et
les transitions sont stochastiques. La probabilité d’infection est calculée de la
méme maniere que le taux de passage susceptible infecté pour le vecteur : il y a
en moyenne ¢, V, piqlres et chaque homme a une probabilité cvﬁh% d’étre
piqué par un moustique infectieux. Si I’héte a déja été confronté au moustique,
il reste dans I’état sain. Par contre, si c¢’est la premiere fois qu’il est confronté &
ce virus, il passe dans I’état infecté. Alors, il a une probabilité quotidienne p;rp
d’entrer dans la phase de virémie, puis une probabilité p, de guérir.

8.2.3 Résultats

Grandeurs caractéristiques. La courbe épidémiologique (I’évolution du
nombre de cas au cours du temps) est la caractéristique principale de la dy-
namique d’une épidémie. Néanmoins, des grandeurs agrégées sont également
utilisé pour rendre compte de l'importance de 1’épidémie (figure 8.3) :

1. la prévalence finale, c’est-a-dire la proportion de la population susceptible
finalement atteinte par la maladie ;

2. la hauteur du pic épidémique : le nombre maximal de malades par jour;
3. le jour du pic : le jour ot il y a le maximum de malades;

4. la durée de ce pic, définie par exemple comme l'intervalle de temps pen-
dant lequel il y a par jour un nombre de malades au moins égal & 10% de
la hauteur du pic;

5. la durée de I’épidémie : 'intervalle de temps entre la déclaration du pre-
mier malade et celle du dernier.
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Fic. 8.3 — Caractéristiques d’un pic épidémique utilisées dans ce chapitre.

Comparaison avec un systéme SEIR classique. Le choix d'un modele
individu-centré pour les hotes plutét qu’une formulation en équations différen-
tielles est seulement guidé par 'objectif d’utiliser ce modele dans le cadre de
spatialisation ou il sera nécessaire de traiter des petites populations d’hotes
(voir chapitre suivant). Pour une population homogene suffisamment impor-
tante, la seule différence entre la formulation en équations différentielles et celle
individu-centrée est la présence d’un bruit dans la courbe épidémiologique des
hotes (figure 8.4).

Contraintes du modele. Malgré le nombre important de parametres, il ap-
parait que le modele est largement contraint. La figure 8.5 représente cette
contrainte. Chaque point correspond a une des 1000 simulations avec des jeux
de parametres différents, pris dans la plage indiquée dans la table 8.3. Les dif-
férentes caractéristiques des courbes épidémiologiques apparaissent fortement
corrélées.

Quels sont les parametres qui sont les plus sensibles, c¢’est-a-dire dont la va-
riation provoquée le plus de changements dans le déroulement d’une épidémie ?
La premiere grandeur a considérer est la probabilité de déclenchement d’une
épidémie lors de 'arrivée d’un individu infectieux. Celle-ci est évaluée par la
fréquences des épidémies déclenchées avec un jeu de parametres donnés sur 15
essais. La table 8.4 donne les coefficients d’une régression linéaire multiple par
rapport aux différents parametres ramenés a leur valeur moyenne et classés par
ordre décroissant d’influence. De loin, c’est le taux de survie des moustiques
qui influe le plus sur le déclenchement ou non d’une épidémie. Ensuite, il y a
deux temps : le temps de virémie, c’est-a-dire le temps pendant lequel un hote
peut contaminer un vecteur, et le temps d’incubation extrinseque (plus il est
long, plus le vecteur a de chances de disparaitre avant d’entrer dans la phase
infectieuse). Enfin, il y a trois parameétres liés a la fréquence des contacts : le
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F1c. 8.4 — Evolution du nombre de vecteurs infectieux (haut) et du nombre d’hdtes
déclarant la maladie (bas) en utilisant un modele SEIR pour les deux po-
pulations et une formulation en équation différentielles pour les deux (trait)
et une formulation individu-centrée pour les hotes (carrés).

Parametre  Coefficient Signif.
s —0,70 < 0,0001
torp 0,21 < 0,0001
Do —0,18 < 0,0001
k 0,11 < 0,0001
Comh 0,10 < 0,0001
Ch—sy 0,09 < 0,0001
R? Signif.
0,74 < 0,0001

TAB. 8.4 — Coeflicients de la régression multiple de la probabilité de déclenchement
d’une épidémie, (évaluée avec 15 répliques pour chacun des 1000 jeux de
parametres). Seuls les parametres significatifs sont donnés. Signif. : degré

de signification.
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Signif. test | Param. | Coef. Signif. param
. . 177 < 0,0001
Durée du pic < 0,0001 0.80 <0.01
128 < 0,0001

Jour du pic < 0,0001 0,85 < 0,0001

91,5 < 0,0001
1,60 < 0,0001
Hauteur du pic | < 0,0001 | tgrp —-3,15 < 0,0001
Ch—o 28,0 < 0,0001
Co—h 29,2 < 0,0001

P B R

S 1,54 < 0,0001
k 0,019 < 0,0001
Prévalence < 0,0001 terp —0,035 | < 0,0001

Chow | 0,31 < 0,0001
Con | 0,26 < 0,0001

TAB. 8.5 — Analyse de sensibilité des quatre caractéristiques de 1’épidémie par rapport
aux parametres du modeles. Seuls les parametres significatifs sont indiqués.
Signif. test : degré de signification du modele linéaire. Param. : paramtre.
Coéf : coefficient du parametre dans la régression linéaire. Signif. param.
degré de signification du parametre.

nombre de moustiques et le taux de contact.

La table 8.5 représente les coeflicients de la régression linéaire entre les
caractéristiques de I’épidémie et les différents parametres. Clairement, la survie
du moustique est encore le parametre le plus sensible.

Comparaison avec des données expérimentales. Fn avril 2002 s’est dé-
roulée sur I'lle de Paques la premieére épidémie de dengue. C’est un cas intéres-
sant, puisque la population (environ 4000 habitants) est essentiellement regrou-
pée dans un village et que les malades ont été dénombrés au jour le jour [117].
La souche responsable était du sérotype 1 [159] et provenait sans doute de Poly-
nésie Francaise. On peut évaluer le taux d’asymptomatiques entre 30% et 70%
des personnes infectées [148]. En considérant ces chiffres, on peut évaluer les
grandeurs caractéristiques de 1’épidémie définie au paragraphe 8.2.3.

Or ces grandeurs sont clairement en dehors du nuage de points représentant
les sorties du modeles 0-D. Cela signifie qu’il n’est pas possible avec le modele
0-D de représenter ’épidémie de dengue de I'lle de Paques et que méme dans
ce cas simple, les hypotheses du modele sont mises en défaut.

8.2.4 Conclusion

Le modele simple décrit ci-dessus n’est pas réaliste. Le simple fait qu’il soit
completement incompatible avec le cas de l'lle de Paques vient le rappeler.
Néanmoins, les analyses de sensibilités des parametres donnent des indications
intéressantes sur la hiérarchie des facteurs pouvant provoquer une épidémie
conséquente. Ce sont les facteurs liés aux vecteurs qui apparaissent les plus
significatifs : leur survie d’abord, leur nombre ensuite. Cela est confirmé par
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* modeéle homogéne
V77 épidémie sur lle de Paques

4 simulation de I'épidémie
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FiG. 8.5 — Lien entre les caractéristiques des pics épidémiques pour 1000 jeux de pa-
rametres différents du modele de base. Gauche : relation entre prévalence
finale et durée de 1’épidémie. Droite : relation entre jour et hauteur du pic.
Les barres correspondent aux plages de valeurs de ces mémes grandeurs éva-
luées pour ’épidémie de dengue sur l'ile de Paques au début 2002 [117]. Les
points représentent les caractéristiques de la courbe modélisée en incluant
I’hétérogénéité spatiale (voir paragraphe 8.3.3).

lefficacité des mesures de lutte vectorielle avant et pendant la maladie. Mais
c’est également assez inquiétant, si I’on consideére les changements climatiques
prévus au cours des prochaines décennies. Une augmentation de I’humidité et
un réchauffement des zones tropicales impliquerait bien sur une extension de
la zone de présence d’Aedes aegypti mais également une augmentation de la
population et de la durée de vie dans les zones ou il est déja présent. Cela
risque de mener & une extension géographique de la dengue (confirmant son
émergence) mais peut—étre surtout une intensification de son occurrence dans
les zones ou elle est déja connue.

8.3 Diffusion d’une épidémie dans un réseau de
contacts

Hétérogénéité des contacts. Depuis longtemps, les modélisateurs ont com-
pris que I’hypothése d’homogénéité des contacts ne pouvait pas s’appliquer a
la plupart des cas et réduisaient les modeles épidémiologiques a leur fonction
descriptive. Si I’on veut aller plus loin, il faut prendre en compte I’hétérogénéité
des la population, la structure de ses contacts. De plus, les facteurs de risques
environnementaux peuvent varier fortement sur de faibles distances [164, 165].
Dans le cas particulier de la dengue, des études a 1’échelle de la ville ont montré
d’importantes hétérogénéités des conditions d’hygiéne et, par conséquent, de
la densité de moustiques [117] et de séroprévalence [120]. La structure d’une
population (des contacts entre les individus de cette population) peut avoir
une influence importante sur la propagation d’une épidémie. La premiére struc-
ture qui vient a I’esprit est la structure géographique : villages, quartiers, etc.
Ensuite, il y a la structure sociale : famille, amis, travail, etc.
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8.3.1 Incorporation de I’hétérogénéité dans les modeles com-
partimentaux

Modeéles compartimentaux de ’hétérogénéité. La méthode d’abord em-
ployée pour modéliser la propagation d’une épidémie dans une population struc-
turée spatialement ou socialement a consisté a tenter d’incorporer cette hétéro-
généité dans les modeles compartimentaux classiques [121]. Les modeles agrégés
classiques sont le fruit d’une simplification de la réalité : la propagation d’une
maladie n’est pas influencée par la structure des contacts entre les individus.
Les raffinements de ces modeles essaient de corriger cette sur-simplification.

En premier lieu, cela a consisté & diviser la population hétérogene en sous-
populations homogenes [152]. Les taux de contacts entre les groupes sont définis
spécifiquement. Ces sous-populations peuvent étre soit des groupes sociologiques
ou peuvent correspondre & des lieux particuliers (villes, villages, etc.).

Les modeles ot I’espace est spécifiquement décrit. Les modeéles de réseau (lat-
tice models) considérent un espace régulierement pavé. A l'intérieur de chaque
pavé, les contacts sont supposés homogenes et des taux de contacts sont définis
entre pavés voisins. En faisant tendre la taille du pavé vers 0, on obtient une
description continue de l’espace. On suit alors les densités locales de chaque
stade et les contacts sont gérés comme des processus de diffusion [163].

Réseau de contacts. Récemment, on a considéré qu’'un grande partie des
maladies humaines se propageaient dans un réseau : tout le monde n’est pas en
contact avec tout le monde, mais il existe un réseau de contacts définissant les
relations entre les personnes [136, 149]. La nature et les propriétés de ce réseau
déterminent la possibilité d’extension d’une épidémie (la propagation initiale)
comme sa dynamique & long terme [139, 155, 157].

Une méthode alternative a la « dé-simplification » des modeles agrégés clas-
siques consiste donc & décrire ce réseau de contacts et y faire se propager 1’épidé-
mie. Il n’est évidemment pas possible de décrire les contacts entre les individus
d’une population dans toute leur complexité. Il faut les considérer de facon
statistique et c’est déja une simplification importante.

Décrire le réseau de contacts, c’est écrire la probabilité par unité de temps
d’un contact a risque entre chaque couple de deux individus. La notion de
contact a risque dépend du type de maladie considérée : simple conversation
pour les maladies & transmission aériennes (coqueluche, grippe), rapport sexuel
pour les MST (maladies sexuellement transmissibles), exposition au méme vec-
teur, etc. Ce réseau de contacts doit étre défini en dehors de la maladie elle-
méme : c’est 'espace dans lequel va se dérouler 1’épidémie.

Concernant la transmission de ’agent infectieux, deux caractéristiques sont
a prendre en compte : la durée de la phase infectieuse et le taux de transmission
de I'agent lors de contacts a risque.

Cela ressemble beaucoup au modele de propagation de feu décrit dans le
chapitre 3. Dans ce dernier, les individus sont les cellules de I’espace discrétisé.
La structure du réseau de contact est simple (figure 8.6.a : une cellule est en
contact permanent seulement avec chacune de ses quatre voisines. Le temps de
rémanence du feu suit une loi binomiale de parametre p : & chaque unité de
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temps, la cellule a une probabilité p de quitter la « phase infectieuse ». Le taux
de transmission, c’est a dire la probabilité d’activer un contact, est égal a q.

%Qio Q%{\QO
/@ @ e

(a) Propagation de feu (b) Propagation d’épi- (¢) Propagation d’épi-
ou propagation dans un démie, to démie, t;
réseau carré

F1G. 8.6 — Représentation du réseau de contact (a) pour le modele de propagation de
feu du chapitre 3 : les « individus » (cellules, représentés par des ronds gris)
sont disposées en réseau carré et chacun est en contact permanent avec ses
plus proches voisins ; (b) pour le modele général de propagation d’épidémie :
les individus entrent en contact avec chacun des autres avec une probabilité
donnée par la définition du réseau; (c) & un autre moment, les liens ont
changé : il s’agit d’'une autre configuration, d’une autre réalisation de la
définition probabilité du réseau.

Dans le cas général, deux caractéristiques different. D’abord, les contacts
peuvent se lier entre n’importe quel couple d’individus. Il n’y a donc plus d’or-
ganisation de I’espace en réseau carré. Ensuite, les contacts ne sont pas perma-
nents : & chaque pas de temps les liens changent (figure 8.6.b et c). A chaque
pas de temps, on tire une autre réalisation du réseau, qui garde ses propriétés
statistiques.

Graphes aléatoires. Un graphe aléatoire est la représentation mathématique
d’un réseau de contacts. Il est défini par la donnée de deux ensembles G =
(P, E). P est 'ensemble des N individus du systémes (ou nceuds, ou points)
et E est 'ensemble des liens (ou lignes, ou contacts) qui relient deux éléments
de P. La théorie des graphes aléatoires a été impulsée par Erdos et Renyi au
tournant des années 1960.

Définir un réseau de contact, c’est considérer E comme une variable aléatoire
et en donner la loi de distribution. A chaque pas de temps, le graphe change :
il est une réalisation particuliere du graphe défini de facon probabiliste.

Etude heuristique. Le cadre défini plus haut entre dans la catégorie des
modeles de percolation : un lien est fermé entre deux individus s’il s’établit
un contact infectieux entre eux pendant que 'un est dans la phase infectieuse.
La particularité réside dans le fait que le réseau, c’est-a-dire les liens entre les
individus, change & chaque pas de temps.
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Comme pour tous les modeles de percolation il existe un seuil de connectivité
qui sépare la possibilité de contagion & un grand nombre d’individus (de 'ordre
de grandeur du nombre d’individus susceptibles). Ce seuil sépare une région
épidémique et d’extinction. Plus on est loin du seuil, plus les « routes » entre
deux individus sont redondantes et donc plus les distances entre deux individus
sont courtes. Donc, plus on est loin du seuil, plus le nombre d’individus atteint
est grand et plus ’épidémie est courte. Suffisamment loin du seuil, on retombe
sur les hypotheses de mélange homogene de la population.

C’est lorsque on est proche du seuil que les effets de la structure des contacts
entre individus peuvent se faire le plus sentir.

8.3.2 Réseaux statiques de contacts classiques

Réseaux statiques de contacts. Les caractéristiques statiques de 1’épidé-
mie sont celles auxquelles on g’intéresse d’abord. C’est par exemple la probabi-
lité qu'un agent mene a une épidémie, c’est-a-dire a ce que le nombre d’individus
contaminés soit de I'ordre de grandeur du nombre d’individus susceptibles. Ce
peut étre également le nombre moyen d’individus touchés.

Comme pour le modele de feu, il est alors possible de considérer un réseau
statique de contacts pour ces problemes. Plutot que la probabilité par unité de
temps d’établir un contact a risque entre deux individus, il convient de regarder
la probabilité d’établir un contact au cours de la phase infectieuse.

La dynamique sur ces réseaux statiques n’est donc pas un modele de la
dynamique de ’épidémie mais plutot une méthode de résolution dynamique du
probléeme statique.

Mélange homogene : graphe aléatoire de Erdos-Renyi. Le premier ar-
ticle d’Erdos et Renyi [127] définit ce qui est appelé aujourd’hui le graphe aléa-
toire d’Erdds et Renyi (Erdds-Renyi random graph). Dans le cadre du modele
épidémique, il peut étre décrit ainsi. Tous les individus sont équivalents et cha-
cun est en contact avec tous les autres. La probabilité d’établir un lien entre
deux quelconques d’entre eux est identique et égale a la probabilité p d’éta-
blir un contact au cours de la phase infectieuse. C’est une représentation de
I’hypothese d’homogénéité des contacts.

La percolation dans un graphe d’Erdés-Renyi est une percolation dans un
espace & I dimensions. Dés que I est supérieur & la dimension critique (d. = 6),
la valeur critique du parametre p est :

=-. 8.18

Pc 7 ( )

En dessous de cette valeur, il y a beaucoup de petits agrégats (leur nombre est

de l'ordre de I — n). Au-dessus de la valeur critique, le graphe est dominé par
un amas géant, dont I'effectif est de I’'ordre du nombre total d’individus 1.

Modele de petit monde. Les modeles de petit monde (small world) ont été
mis en place pour représenter a la fois le fait qu’il y a une tendance a ’agrégation
locale des contacts (on se rencontre plus entre voisins, etc.) et des possibilités
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de contacts & longue distance, avec des fréquences plus faibles. Ces modeles
sont batis sur le méme principe méme s’ils peuvent différer dans leur détail. On
a une collection de I individus, chacun lié & ses voisins (selon la définition du
voisinage adopté). Ensuite, la création de liens & longue distance peut se faire
de différentes facons. La plus simple correspond au modele de Watts-Strogatz :
chaque lien de voisinage est supprimé avec une probabilité p et replacé entre
deux noeuds choisis au hasard. Ainsi, pour p = 1, on retombe sur le graphe
aléatoire d’Erdos-Rényi [122, 150].

« Scale-free networks ». Dans les deux réseaux précédemment décrits, la
probabilité qu’un noeud soit lié & k autres noeuds (k est le degré du noeud)
décroit exponentiellement pour les grandes valeurs de k. Or, dans beaucoup de
réseaux réels, la distribution des degrés décroit en loi de puissance. C’est ce que
représentent les scale-free networks [158]. Le nombre k de contacts de chaque
individu est une variable aléatoire de loi déterminée (loi de puissance, etc.). Les
k contacts de I'individu sont choisis au hasard dans toute la population. Il n’y
a donc pas, au contraire des modeles de petit monde, d’agrégation locale.

8.3.3 Propagation de la dengue dans le réseau

Emergence d’un réseau de contact Le contact a risque entre deux indi-
vidus est assuré par la piqlire d’'un moustique. Plutot que d’essayer de définir
directement des probabilités de contact, le réseau de contacts émerge du com-
portement des agents du modeles : hotes, vecteurs, virus. L’émergence de ré-
seaux & partir d’interaction élémentaires a par exemple été étudiée par Davidsen
et coll. [126].

Le modele représente la propagation de I'épidémie a 1’échelle d’un village
ou d’un quartier. L’espace est séparé en deux niveaux hiérarchiques. Le niveau
le plus petit correspond & une maisonnée. Les vecteurs considérés sont les seuls
Aedes aegypti, dont on considére que leur territoire se limite & une maisonnée.
L’hypothese de mélange homogene des populations est supposée vraie a l'inté-
rieur de chaque maison.

Le deuxieme niveau est ’espace de simulation entier : village, quartier. Les
contacts dans ce niveau s’effectuent par le mouvement des hotes d’une maison &
une autre ou ils peuvent se faire piquer. La probabilité quotidienne 7 de passage
d’une maison & une autre pour chaque hote quantifie le degré d’hétérogénéité.

Simulations. Deux types de simulations ont été effectuées. Les premieres
considerent I'impact du changement de la densité de vecteurs sous I’hypothese
d’homogénéité des contacts entre les deux populations. C’est finalement le méme
principe que celui décrit au chapitre 8, mais abordé avec un point de vue diffé-
rent. Du point de vue statique, deux grandeurs sont intéressantes ici : la taille
moyenne de 'amas (la prévalence de 1’épidémie) et la longueur du chemin moyen
(le nombre moyen de liens qui séparent deux noeuds au hasard).

Dans le deuxieme type de simulation, I'impact de la nature du réseau sur
la circulation de la dengue est évalué en fonction de la possibilité d’établir des
contacts entre les maisons.
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Effet de la densité de moustiques. La figure 8.7 représente la durée de
I’épidémie et la prévalence pour le systéeme homogene avec différentes valeurs du
nombre de vecteurs par hote. On a une transition qui s’apparente a la transition
de la percolation dans un graphe d’ER. A gauche du seuil (ici égal & k. ~ 0, 15),
on a une augmentation similaire de la prévalence (la taille de I'amas moyen)
et de la durée de I’épidémie (la distance maximale entre un point donné et les
autres points de I’amas), ce qui se traduit par un nombre moyen de malades
par jour faible et constant : il n'y a pas vraiment de pic épidémique, mais une
circulation & bas bruit pendant plus ou moins longtemps selon la proximité du
seuil. De 'autre coté du seuil, 'augmentation de la prévalence s’accompagne
d’une diminution de la durée de 1’épidémie : I'amas grandit et sa compacité
également. Il y a un pic épidémique et le nombre moyen de malades par jours
pendant I’épidémie croit linéairement avec le logarithme du nombre de vecteurs
par hote.

Cette transition de percolation est compréhensible. Dans le cas homogene,
chaque hote est potentiellement en contact avec chaque autre. Plus il y a de
vecteurs, plus le nombre de contacts effectivement établis est important. Le
probleme ainsi posé est analogue a celui de la tolérance des réseaux a l'erreur
dans le cas le plus simple [118]. Sur un réseau, on supprime une fraction 1 — f
des liens, avec des regles définies. Dans le cas basique, chaque lien existant
est supprimé avec la méme probabilité. Ici, on a un réseaux de contacts entre
individus, qui représentent pour chaque individus les contacts qu’il a pu avoir
pendant une période infectieuse. Une fraction f de ces contacts permettent la
transmission de la maladie.

Effet de la structuration de la population. Ici, on se place dans le cas
hétérogene et on fait varier le taux de passage d’une maison a une autre,
c’est-a-dire le taux de mélange de la population. La figure 8.8 représente diffé-
rentes courbes épidémiologiques résultant de ces changements. Il apparait que
les changements des valeurs de la probabilité de mouvement induit trois types
de changements par rapport au cas ou cette probabilité vaut 1. En diminuant
la probabilité, on a d’abord des pics similaires, mais avec des phases pré- et
post-épidémiques allongées. En diminuant encore, il y a un étalement de 1’épi-
démie. Enfin, pour les valeurs les plus faibles, I’épidémie est contenue. Lorsque
on représente les mémes caractéristiques que dans le cas homogene, la premiere
partie de la courbe est similaire : ’augmentation de la probabilité de mouvement
induit une transition de type percolation dans le réseau de contacts défini. La fin
des courbes présente une saturation : pour les valeurs élevées de la probabilité
de mouvement, la structure de la population en maisons n’a plus d’incidence et
tout se passe comme si on avait des contacts homogenes entre hotes et vecteurs.

Illustration : simulation de 1’épidémie de I’Ile de Paques. La compa-
raison des caractéristiques de I’épidémie de I'ile de Paques en 2002 et de celles
des épidémies simulées par le modele avec contacts homogenes a montré que
ce modele n’arrivait pas a représenter le déroulement d’une épidémie, méme
dans un cas aussi simple ou la population, concentrée en un seul village, était



170 Chapitre 8. Modeéle de la propagation d’une épidémie de dengue

250 ’ , : :
) . o - 100
& o
© 200 ot " 1
2 oo o
= _ g = 0.' -80 ¢
O Pl
= ul m] i ©
© 150 o
S - 60
- =
© 1 2
S 100+ ®
a —H40 5
. a
» i ®
50 - 2 &
(=]
o o e
1 m| o p O DHp o ]
®
0 * * .9 .I-. T T 0
1.5 1.0 05 0.0 05 1.0
Iogm(number of vector per host)
2 —
w
=
N
=
3 > |
“ @©
£ o . .Tf'f
S o 7 4
£ . AF
=y v
Q. -"J
€ o5 i
S oy
cC o fal
c . 2
©
o J
E P IS ;/./
-—/-‘./—-—-N/\-/ et
0 T T T T 1
1.5 1.0 0.5 0.0 0.5 1.0

log,,(number of vectors per host)

F1a. 8.7 — (a) Evolution de la durée de 1’épidémique (carrés) et de la prévalence (ronds)
en fonction du nombre de vecteurs par hotes. (b) Evolution du nombre
moyen de malades par jour en fonction du nombre de vecteurs par hote en
échelle log-linéaire (encart : en échelle linéaire).



8.3. Diffusion d’une épidémie dans un réseau de contacts

171

80

80

70 4 704
- _ j p = 0,005
3 60 4 p=1 60 4
8 50 | 50
g 40 40 4
= 30 30
(] 20 20
£ )
o 10+ 10
0>'> 0 J T T T ] T 1 0 v T T T X T X T ) 1
= 0 100 200 300 400 500 0 100 200 300 400 500
o
c
n 80 - 80 -
_.(]3 4
O 70
= 60 60
° p=0,1 ] p = 0,001
(] 50
'g 40 40 |
o 30

20 20

RN
0 T T T T 1 0 T T T T T 1
0 100 200 300 400 500 0 100 200 300 400 500
jour
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maisons.

initialement totalement susceptible. Les figures 8.5 (page 164) et 8.10 montrent
a l'inverse que le modele spatialisé permet de retrouver des caractéristiques et
une courbe épidémiologiques proches de celles de ’épidémie réelle.

Pour cela, deux niveaux d’hétérogénéité ont été considérés. Le village a été
découpé en 6 quartiers de 60 maisons de 10 personnes (soit une population totale
de 3600 personnes) ou les contacts intra-quartiers (7 = 0,5) sont privilégiés par
rapport aux contacts inter-quartiers (r = 0,05). Les 5% de maisons infestées
[117] sont concentrées dans un des quartiers et les parameétres prennent les
valeurs indiquées dans la derniére colonne du tableau 8.3 page 157.

Cette courbe est simplement illustrative : d’une part, les valeurs des para-
metres utilisées ne proviennent d’aucune étude précise et, d’autre part, d’autres
parametres peuvent intervenir. La variabilité climatique saisonniére pourrait
notamment induire une évolution des parametres au cours de ’épidémie et ex-
pliquer la longue phase pré-épidémique.
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Conclusion

Méthode. Le travail effectué sur les mécanismes de la propagation d’une
épidémie urbaine de dengue est plus succinct que celui concernant la dynamique
de l'interface forét-savane. C’est une certaine unité des méthodes employées
pour aborder les deux problemes, dérivées des outils classiques de la physique
statistique, qui justifie la présence de cette partie dans ce mémoire. Ainsi, le
modele d’épidémie est de la méme classe que le modele de propagation de feu du
chapitre 3 et les changements qualitatifs de comportement du systeme considéré
sont des transitions de phase.

Apport du modele. Mon travail a consisté dans ce programme a évaluer les
effets des différents parametres non seulement sur les possibilités de déclenche-
ments de I'épidémie mais aussi sur la maniere dont elle se développe dans le
temps.

Lorsque les contacts entre les populations d’hotes et de vecteurs sont homo-
genes, le déclenchement d’une épidémie est influencé par deux types de facteurs :

1. les facteurs qui jouent sur les taux de contacts entre personnes et mous-
tiques : durée de la période virémique, densité des vecteurs et probabilité
de contacts ;

2. les facteurs influencant l'efficacité de ces contacts, la capacité des mous-
tiques & transmettre le virus qu’ils ont ingéré : la compétition entre la
durée de vie des moustiques et le temps d’incubation extrinseque.

Lorsque les contacts sont hétérogenes et que I'on prend en compte une struc-
ture simple des populations, les possibilités de contacts en dehors du voisinage
proche deviennent prépondérantes pour I’occurrence et le déroulement de 1’épi-
démie.

Perspectives. Le travail de modélisation de la dengue s’inscrit dans le cadre
plus large d’un effort de construction d’un modele prédictif des risques d’épidé-
mies. Il parait bien modeste comparé a 'ambition de décrire ’émergence de la
dengue. Il pose en fait plus de questions aux chercheurs de terrain qu’il ne leur
apporte de réponse. Peut-on disposer d’études séro-épidémiologiques fouillées
pour mieux valider le modele de gravité et éventuellement tester les hypotheses
sur les facteurs déterminants : infection secondaire, facteurs génétiques, viru-
lence du virus, etc.? A quelle échelle peut-on considérer les contacts entre les
populations de vecteurs et d’hotes homogenes? Peut-on disposer de courbes
épidémiologiques précises pour essayer de le déterminer ? Des informations du
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terrain nombreuses et précises sont nécessaires pour dépasser le stade descriptif
dans lequel la modele est actuellement.
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