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Chapitre 1

Introduction

1.1 Cadre biologique

Le COVID-19 ou la maladie a coronavirus 2019 est une maladie contagieuse
causée par le Coronavirus 2 nommé aussi SARS-CoV-2 (syndrome respiratoire aigu
sévere). Le premier cas connu a été découvert en Chine, exactement a Wuhan, a
la fin de 'année 2019. La maladie s’est depuis propagée dans le monde entier, en-
trainant une pandémie mondiale en cours.

FiGuRrE 1.1 — SARS-CoV-2 3D.

Transmission

Le virus peut se propager lorsque une personne infectée tousse, éternue, parle,
chante ou respire profondément expulsant des particules de différentes tailles, al-
lant de grandes gouttelettes respiratoires a des aérosols trop petits.

Donc les personnes qui sont plus exposées a la contamination sont celles qui sont
en contact étroit les unes avec les autres, généralement & moins d’'un metre (a une
faible distance). Aussi si elles se trouvent dans des espaces intérieurs mal ventilés
car il y a des recherches qui montre que le virus reste en suspension dans l'air et se
déplace sur de longues distances.

On peut aussi étre infecté si on touche des surfaces contaminées, puis on porte les
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CHAPITRE 1. INTRODUCTION

mains aux yeux, a la bouche ou au nez avant de se les étre lavées.

-
1
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-

FIGURE 1.2 — Transmission du COVID-19.

Symptomes

Le COVID-19 affecte les individus de différentes manieres. Certaines personnes in-
fectées développent une forme légere (faible) de la maladie et guérissent sans hospita-
lisation. D’autres montrent des symptomes fréquents comme la fievre, la toux seche
et surtout la fatigue, certaines personnes finissent par avoir une difficulté respiratoire
car le virus touche les poumons en premier.

FIGURE 1.3 — Poumon sain vs Poumon infecté par le COVID-19.

Dépistage du COVID-19

Les individus passent un test moléculaire permettant d’identifier ceux qui sont poten-
tiellement infectés par le virus au moment du test. Ce test d’amplification en chaine
par polymérase (PCR) pour le COVID-19 recherche ’ARN viral dans un prélevement
du nez et de la gorge. Le virus peut aussi étre dépister par les prélevements sanguins.
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FIGURE 1.4 — Test PCR et Sanguin

Mesures d’atténuations des risques

— Décourager les personnes malades d’entrer dans les lieux publiques.
— Garder une distance d’un ou deux metres par rapport aux autres.
— Eviter les surfaces fréquemment touchées par d’autres personnes.

— Laver les mains régulierement, surtout avant de toucher aux yeux, a la bouche
ou le nez.

— FEn ce qui concerne le port de masque, on se réfere au travail de M.Ali Mous-
saoui [2] afin de montrer l'efficacité du port du masque pour diminuer le Ry
(le nombre de cas générés directement par un cas dans une population saine
sachant que les individus sont sensibles & une maladie transmissible).

FIGURE 1.5 — Mesures d’atténuations
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1.2 Préliminaires

1.2.1 Modeles compartimentaux en épidémiologie :

Les modeles mathématiques de maladies infectieuses sont des outils purement
théoriques utilisés pour faciliter les calculs de probabilité de contagion. Ces modeles
divisent la population en classes épidémiologiques dites compartiments, par exemple

les modeles SI, SIR, SEIR, etc.

1.2.2 Modele S/I :

S'(t) = =BS(H)I(1),

I'(t) = BSI(t) — vI(1),
avec S(t) est le nombre de personnes susceptibles et I(t) est le nombre de personnes
infectieuses au temps t. Ce systeme est complété par des données initiales

S(to) :SO ZOth(tO) :I() ZO

Le parametre [ représente le taux de transmission de la maladie contagieuse, et
v est le taux de mortalité ou de guérison (i.e le taux de personnes qui quittent le
compartiment des infectés).

1.2.3 Durée moyenne de la période infectieuse :

On considere le modele SI, et pour calculer la durée moyenne de la période
infectieuse on utilise quelques outils de probabilité.
Soit X (w) une variable aléatoire continue, avec w représente les individus de la
population infectée, et X (w) est la période infectieuse d’un individu w.
On essaye de répondre a la question suivante :
quelle est la probabilité que la période infectieuse de w soit supérieure ou égale a t?
(ie : la probabilité d’étre toujours infecté a 'instant t).

P(X(w) > 1),

et on note P(t), et on calcul la variation dans la probabilité la période infectieuse
pendant un laps de temps h.

P(t+h) — P(t)
h

puis on passe a la limite et on obtient le systeme suivant :

P'(t) = —vP(t),
P(0) =1,

= —vP(1),

la solution de ce systéme est : p(t) = e !, maintenant on cherche la loi de notre

variable aléatoire X.

P(X(w) <t)=1— P(X(w) > t),

7



CHAPITRE 1. INTRODUCTION

la fonction de répartition est définie par cette formule.
Ft)=PX(w)<t)=1—-e""
On dérive F' par rapport a t pour trouver la fonction de densité de X,

f(t) =ve™,

donc la variable aléatoire X suit une loi exponentielle de parametre v et on note
X — Exp(v).

Notre but était de calculer la duré moyenne de la période infectieuse et pour cela
on calcul 'espoir mathématique de la variable aléatoire X.

g
2.

oo foo 11
E(X)ZO tf(t)dt:uo te " dt =y — =

apres calcul on a trouvé que la duré moyenne de la période infectieuse est égale a
1/v.

1.2.4 Equation intégrale de Volterra :

Les équations intégrales dépendent d’une fonction G, appelée le noyau de I’équation,
la principale différence entre les équations de Volterra et les autre équations intégrales
se trouve dans les bornes de 'opérateur intégral car celles des équations de Volterra
sont variables.

Equation intégrale de Volterra de premiere espece :

K(z) = / Glat, f(#)dt, a<t <z <b

Ou f est la fonction inconnue, K et GG sont des fonctions données.

Equation intégrale de Volterra de seconde espece :

(@) = K(z) +)\/IG(x,t,f(t))dt, a<t<z<b

Ou f est la fonction inconnue, K et G sont des fonctions données, et A\ un parametre
numeérique fixe.

1.2.5 Equation logistique :

L’équation logistique, également connu sous le nom modele de Verhulst (ou
courbe de croissance logistique).

dx T
a=r (%)

avec 1 est le taux de croissance intrinseque, et K est la capacité limite du milieu.
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1.3 Modélisation mathématique

Chaque modele mathématique est congu pour simplifier arbitrairement le phénom-
ene étudié, on le choisit en tenant compte des questions auxquelles il est censé
répondre, par exemple : la description, la compréhension ou bien la prévision. Dans
ce travail notre but est d’estimer le taux de transmission de la maladie
du COVID-19.

L’estimation du taux de transmission moyen est I'un des défis les plus cruciaux de
I’épidémiologie des maladies transmissibles. Ce taux conditionne ’entrée en phase
épidémique de la maladie et son retour en phase d’extinction s’il a suffisamment
diminué. Il est la combinaison de trois facteurs, le premier est le coefficient de viru-
lence, lié a I’agent infectieux (dans le cas des maladies infectieuses transmissibles),
lautre, est le coefficient de susceptibilité, 1ié & I’hote (tous résumés dans la proba-
bilité de transmission), ainsi que le nombre de contact par unité de temps entre les
individus. Le coefficient de virulence peut changer au fil du temps en raison d’une
mutation au cours de I'histoire de la maladie. Le deuxieme et le troisieme coefficients
changent aussi, si des mesures d’atténuation ont été prises, par exemple en Chine
des le début de la pandémie on a imposé un confinement total.

Le suivi de la diminution du taux moyen de taux de transmission est un excellent
moyen de controler I'efficacité de ces mesures d’atténuation. L’estimation de ce taux
est donc un probleme central dans la lutte contre les épidémies.

L’objectif de ce mémoire est de comprendre comment comparer le modele SI aux
données épidémiques rapportées et, par conséquent, le modele peut étre utilisé pour
prédire 1’évolution future de la propagation de ’épidémie et tester divers scénarios
possibles de mesures d’atténuation sociale. Pour t > t3, le modele ST est donné par :

{s%t) = —r(H)SH)I(2),

I'(t) = 7(O)SOI() — vI(b), (1.3.1)

avec S(t) est le nombre de personnes susceptibles et I(t) est le nombre de personnes
infectieuses au temps t. Ce systeme est complété par des données initiales

Dans ce modele, le taux de transmission 7(t) combine le nombre de contacts par unité
de temps et la probabilité de transmission. La transmission de I’agent pathogene des
individus infectieux aux individus sensibles est décrite par une loi d’action de masse
T(t)S(t)I(t) (qui est aussi le flux de nouveaux infectieux). La quantité 1/v est la
durée moyenne de la période infectieuse et vI(t) est le flux d’individus en voie de
guérison ou de mort. A la fin de la période infectieuse, nous supposons qu'une frac-
tion f € (0,1] des individus infectieux est déclarée. Soit C'R(t) le nombre cumulé de
cas déclarés. Nous supposons que

CR(t) = CRy+ vfCI(t), pourt > to, (1.3.3)
ou

CI(t) = / ' Io)do. (1.3.4)
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Hypothese 1.1 On suppose que

— So > 0 : le nombre d’individus susceptibles au moment ty ot nous commencons
a utiliser le modeéle,

— 1/v >0 : la durée moyenne de la période infectieuse,
— f€(0,1] : la fraction des individus déclarés,

sont des paramétres connus.

Tout au long de ce travail, le parametre Sy = 1,4 x 10° correspondra & la popu-
lation totale de la Chine. Le nombre réel de personnes sensibles Sy peut étre plus
faible car certains individus peuvent étre partiellement (ou totalement) immunisés
par des infections antérieures ou d’autres facteurs. Cela est également vrai pour le
SARS-CoV2, méme si le covid-19 est une maladie nouvellement émergente.

Au début de I’épidémie, la durée moyenne de la période infectieuse 1/v était incon-
nue, puisque le virus n’a jamais été étudié dans le passé. Par conséquent, au début
de I’épidémie de covid-19 les médecins et les scientifiques de la santé publique ont
utilisé la durée moyenne de la période infectieuse précédemment estimée pour faire
des recommandations de santé publique. Période infectieuse pour formuler certaines
recommandations de santé publique. Nous montrons ici que la durée moyenne de
la période est impossible a estimer en utilisant uniquement la série chronologique
des cas rapportés, et doit donc étre identifiée par d’autres moyens. En fait, avec les
données du SARS-CoV2 en Chine, nous nous adapterons presque parfaitement au
nombre cumulé de cas rapportés pour toute valeur non négative 1/v < 3,3 jours.
Dans la littérature, plusieurs estimations ont été obtenues : 11 jours dans [7], 9,5
jours dans [8], 8 jours dans [9] et 3,5 jours dans [10]. L’étude récente de Byrne et
al [I1] se concentre sur I'estimation exacte de la durée moyenne de la période infec-
tieuse.

Résultats
Dans la derniere partie du chapitre 2, notre analyse montre que :

— Il est impossible d’estimer la valeur exacte de la durée d’infectiosité en utilisant
des modeles S1. Plusieurs valeurs de la durée moyenne de la période infectieuse
donnent exactement le méme ajustement aux données.

— Nous pouvons estimer une borne supérieure pour la durée d’infectiosité en
utilisant des modeles SI. Dans le cas du SARS-CoV2 en Chine, cette borne
supérieure est de 3,3 jours.

Dans [12], on a vérifié que la transmission de l'infection par le covid-19 peut
se faire a partir d’'un individu infectieux qui n’est pas encore symptomatique. Dans
[13], on a montré que les individus infectés par le covid-19 développent en général des
symptomes, y compris des symptomes respiratoires légers et de la fievre, en moyenne
5-6 jours apres la date de l'infection (avec un degré de confiance de 95%, fourchette
de 1 & 14 jours). Dans [I4], I’étude a montré que le temps médian avant I’apparition
des symptomes est de 3 jours. Le plus court, est de 1 jour et le plus long, est de 24
jours. Il est évident que ces périodes jouent un role important dans la compréhension
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de la dynamique de transmission du covid-19. Ici, la fraction d’individus déclarée f
est également inconnue.

Résultats
Dans la derniere partie du chapitre 2, notre analyse montre que :

— Il est impossible d’estimer la fraction de la population déclarée en utilisant des
modeles ST. Plusieurs valeurs de la fraction de la population déclarée donnent
exactement le méme ajustement aux données.

— Nous pouvons estimer une borne inférieure pour la fraction des déclarés. Nous
obtenons 3,83 x 107® < f < 1. Cette borne inférieure n’est pas significative.
Par conséquent, nous ne pouvons rien dire sur la fraction des déclarés a partir
de cette classe de modeles.

En conséquence, les parametres 1/v et f doivent étre estimés par une autre
méthode, par exemple par une méthode d’enquéte directe qui devrait étre employée
sur un échantillon approprié de la population en question.

Un des objectifs de ce travail est de se concentrer sur I'estimation des deux
parametres restants. A savoir, connaissant les parametres susmentionnés, nous en-
visageons d’identifier

— I le nombre initial d’infectieux au temps ¢,
— 7(t) le taux de transmission au temps t.

Ce probleme a déja été examiné dans plusieurs articles. Au début des années
1970, London et Yorke [15],[16] ont déja discuté le taux de transmission en fonc-
tion du temps dans le contexte de la rougeole, de la varicelle et des oreillons. Plus
récemment, dans Wang et Ruan [I7] la question de la reconstruction du taux de
transmission a été examinée pour 1’épidémie de SARS de 2002-2004 en Chine. Dans
Chowell et al [I8], une forme spécifique a été choisit pour le taux de transmission
et appliquée a I’épidémie d’Ebola au Congo. Une autre approche a également été
proposée par Smirnova et al. [I9]. Dans le chapitre 2, nous expliquons comment
appliquer la méthode présentée par Liu et al. [20] pour ajuster les données cumu-
latives précoces du SARS-CoV2 en Chine. Cette méthode permet de calculer I et
10 = 7(tp) au stade précoce de I’épidémie. En derniere partie du chapitre 2, nous
établissons un résultat d’identifiabilité par la technique de Hadeler [21].

Dans le chapitre 3, nous utilisons le modele de Bernoulli-Verhulst [29] comme
modele phénoménologique pour modéliser le probleme. Comme cela a été observé
dans plusieurs articles, les données de la Chine continentale (et d’autres pays également)
peuvent étre tres bien ajustées en utilisant ce modele. Par conséquent, nous obtien-
drons une formule explicite pour 7(¢) et Iy exprimées en fonction des parametres du
modele de Bernoulli-Verhulst et des autres parametres du modele S1T.

Cette approche donne une tres bonne description de cet ensemble de données. L’in-
convénient est qu’elle nécessite une évaluation de la taille finale C R, des le début
(ou du moins, elle nécessite une estimation de cette quantité).

Par conséquent, dans un souci de prédiction, nous explorerons dans les autres
sections de ce manuscrit la possibilité de construire un modele jour par jour. Nous
devons ici nous référer a Bakhta et al. [22] ou une autre méthode de prévision ori-
ginale a été proposée.

Dans la deuxieme partie du chapitre 3, nous montrons que les données cumula-

11
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tives quotidiennes peuvent étre approchées parfaitement par une séquence de taux
de transmission constants jour par jour. Dans le chapitre 4, nous proposons une
méthode numérique pour calculer une telle séquence (constante par morceaux). Le
dernier chapitre est consacré a la discussion, et nous présentons quelques figures
montrant le nombre de reproduction de base quotidien pour ’épidémie du COVID-
19 en Chine.

12



Chapitre 2

Estimation de 7(t)) et Iy au stade
précoce de I’épidémie

2.1 Taux de transmission constant

Dans ce chapitre, nous appliquons la méthode présentée dans [23] au modele
ST qui consiste a identifié les données du covid-19 récoltées en chine avec ce modele.
Au début de I’épidémie nous pouvons supposer que S(t) est presque constant et égal
a Sy. Nous pouvons également supposer que 7(¢) reste constant et égal a 7o = 7(to).
Par conséquent, en remplacant ces parametres dans la premiere équation du systeme

(1.3.1)) nous obtenons

I/<t) = (T()So - I/)[(t)

Par conséquent,
I(t) = Ipex2(t=10),

ou

X2 :T()SU—V. (211)
En utilisant ([1.3.3]) nous obtenons

exa(t—to) _q
CR(t)=CRy+vfly—. (2.1.2)
X2
Nous obtenons un premier modele phénoménologique pour le nombre cumulé de cas
déclarés (valable uniquement au début de 1'épidémie).

CR(t) = x16¥*" — x3. (2.1.3)

Dans la figure 2.1 nous comparons le modele aux données COVID-19 pour la Chine.
Les données utilisées dans 'article sont tirées de [24]-[26] et rapportées dans I'annexe
A. Afin d’estimer le parametre x3, nous minimisons la distance entre C RData(t)+ x3
et le meilleur ajustement exponentiel ¢ — y;eX2* (c’est-a-dire que nous utilisons la
fonction Matlab fit(t, data, 'expl’)).

13
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L’EPIDEMIE

Le nombre initial estimé d’infectés et le taux de transmission
En utilisant ([1.3.3)) et (2.1.3]) nous obtenons :

_ CR'(to)  xixzeX?"
- vfwf

Io (2.1.4)

et en utilisant (2.1.1)), nous avons

XtV
So

(2.1.5)

To

»10

2571

data vs. t (modele)

[ Jos%

+  19an-30jan

187

DATA

05

0

0.5 ! ' * ' ! * * ! * *
189jan 20jan 21jan 22jan 23jan 24jan 25jan 26jan 2Vjan 2Bjan 2%9jan 30jan

JOURS

FI1GURE 2.1 — Dans cette figure, nous représentons le meilleur ajustement du modele
exponentiel au nombre cumulé de cas déclarés de COVID-19 en Chine entre le 19
janvier et le 31 janvier. Nous obtenons y; = 3, 7366, xo = 0,2650 et y3 = 615,41
avec to = 19 février. Le parametre y3 est obtenu en minimisant l'erreur entre le
meilleur ajustement exponentiel et les données.

Remarque 2.1 En firant f = 0,5 et v = 0.2, on obtient

exp(0.2650 x 19)

Iy = 3.7366 x 0.2650 x
0 (0.2 x 0.5)

= 1521,

et
0.2650 + 0.2

TIx 100~ 3.34214 x 10719,

To =

14
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L’EPIDEMIE

L’influence des erreurs commises dans les estimations (au début de ’épidémie)
a été prise en compte dans un article récent de Roda et al [27]. Pour comprendre
ce probleme, considérons d’abord le cas du taux de transmission 7(t) = 75 dans le

modele ((1.3.1). Dans ce cas, ([1.3.1)) devient

S'(t) = —moS(t)I(t),
{ I'(t) = 1oS(t)I(t) — vI(t). (2.1.6)

En utilisant la premiere équation du modele (2.1.6)), nous obtenons

S(t) = Spexp(—7o /t I(0)do) = Spexp(—1oCI(t)),

to
ou C1(t) est le nombre cumulé d’individus infectieux. En substituant S(t) par cette
formule dans la deuxieme équation de (2.1.6]), on obtient

I'(t) = Soeap(—roCI(t))rCI (1) — vI(t).

Par conséquent, en intégrant 1’équation ci-dessus entre ¢y et ¢, nous obtenons
CI'(t) = Iy + So[l — exp(—7oCI(t))] — vCI(t). (2.1.7)

L’équation est monotone. Nous faisons appel au travail de HL Smith [2§]
pour une présentation complete des systémes monotones. En appliquant un principe
de comparaison a , nous sommes en mesure de confirmer 'intuition sur les
modeles ST épidémiques. Notez que les propriétés monotones ne sont vraies que
pour le nombre cumulatif d’infectieux (c’est faux pour le nombre d’infectieux).

Théoreme 1 Pourt > ty fizé, le nombre cumulé de contagieur CI(t) est stricte-
ment croissant par rapport aux quantités suivantes
i) In > 0 le nombre initial d’individus infectieux ;
it) So > 0 le nombre initial d’individus susceptibles ;
iii) T > 0 le taux de transmission ;

i) 1/v >0 la durée moyenne de la période d’infectiosité.

Erreur dans le nombre initial estimé d’infectés et le taux
de transmission

Supposons que les parametres y; et ys soient estimés avec un intervalle de confiance de 95%

- +
X1.95% = X1 = X1 95%
et
- +
Xo.05% = X2 = X2905%

nous obtenons

1 2. X2.959%0 + + Xa 05910
- XiosnXagsn® T Io < It = X1.059%X2.05%€ 295%
0.95% Vf <Iy < I g o
et .
- X2.95% TV n Xa.050 TV
T095% = S S TO S T095% = S—
0 0

(2.1.8)

(2.1.9)
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L’EPIDEMIE

Remarque 2.2 En utilisant les données pour la Chine, nous obtenons
X105% = 1.57, Xf%% = 5.89, X5 950, = O.24,X;95% =0.28 (2.1.10)

Dans la figure [2.2] nous tragons les bornes supérieure et inférieure CR*(¢) (ob-
tenues en utilisant Iy = I g5, €t 70 = 7y'gs0,) €6 C Ry gse, (t) (Obtenue en utilisant
Io = 1} g5, €6 To = T o501 ) correspondant a la région bleue et la courbe noire corres-
pond a la meilleure valeur estimée Iy = 1521 et 75 = 3,3214 x 10~1°. Rappelons que
la taille finale de ’épidémie correspond a I’équilibre positif de ([2.1.7))

0=1Ip+ So[l — exp(—10C1)] — vCl. (2.1.11)

Dans la figure les changements dans les parametres [y et 7y (dans (2.1.8) et
(2.1.9)) n’affectent pas de maniere significative la taille finale.
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L’EPIDEMIE

8
14 » 10 ;

=l
=]
T

=]
T

Mombre d'individus

jan fev mar awr 2020
jours

%108

CR+
CR-
CR

Mombre d"individus

jan fev mar avr 2020
jours

FiGURE 2.2 — Dans cette figure, la courbe noire correspond au nombre cumulé
de cas rapportés CR(t) obtenu a partir du modele avec CR/(t) = vfI(t) en
utilisant les valeurs Iy = 1521 et 7y = 3.32 x 1071Y obtenues par la méthode présentée
dans ce travail et les données précoces du 19 janvier au 31 janvier. La région bleue
correspond a l'intervalle de confiance & 95% lorsque le taux de transmission 7(¢) est

constant et égal & la valeur estimée 75 = 3,32 x 1071,
17
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L’EPIDEMIE

2.2 Taux de transmission dépendant du temps

En utilisant la premiere équation du modele ([1.3.1]), nous obtenons

S(t) = Spexp (— / (o) 1(0) do) .

to

Ensuite, en utilisant la deuxieme équation du modele (1.3.1]), nous obtenons

I'(t) = Syeap (— / ' (0)I(0) do> FOI(E) — vI(8),

to

et en intégrant entre ty et t, on obtient une équation intégrale de Volterra pour le
nombre cumulé d’infectés

CI'(t) = Ip + So {1 — exp (— / t7<a)1(a) da)] —vCI(t), (2.2.1)

to

ce qui est équivalent a (en utilisant (1.3.3)))

t

CR(t) = vf (10 + S {1 ~ eap (-% R da)D +uCR,

— vOR(t). (2.2.2)

Le résultat suivant permet d’obtenir une correspondance parfaite entre le modele
S1 et le taux de transmission en fonction du temps 7(t).

Théoréme 2 Soient Sy, v, f, 1y > 0 et CRy > 0 donnés. Soit t — I(t) la deuziéme

composante du systéeme ((1.3.1). Soit CR: [to, 00) — R une fonction deuz fois conti-
nuellement différentiable satisfaisant

CR(ty) = CR, (2.2.3)
CR (ty) = vf1, (2.2.4)
CR(t) >0,V > t,, (2.2.5)
et /

vf(Iy+ So) — CR (t) — v(CR(t) — CRy) > 0,V > 1. (2.2.6)

Alors .
CR(t) = CRy + Vf/ I(s)ds,t > to, (2.2.7)

to

si et seulement si

T(t) = v(CR()/CR (1) +v) (2.2.8)

vf(Io+ So) — CR (t) — v(CR(t) — CRy)

18
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L’EPIDEMIE

Preuve. Supposons d’abord que ([2.2.7)) est satisfaite. En utilisant ’équation ([2.2.1)),
nous déduisons que

Soexp (— / t 7(0)I(0) da) = Iy + So — I(t) — vCI(2).

to

Par conséquent,

t SO
/to 7(0)I(0)do = ln[[0 s T I/C’I(t):| = In(Sy) — In[ly + So

—I(t) —vCI(t))].
En prenant la dérivée des deux cotés

B I'(t) + vI(t)
I+ Sy —I(t) —vCI(t)

oy UW/I0)

T@I) “ Tt s 1) v 229

et en utilisant le fait que CR(t) — CRy = vfC1(t) nous obtenons ({2.2.8).
Inversement, supposons que 7(t) est donné par (2.2.1)). Alors si nous définissons

I(t) = @/(t)/uf et CN’I(t) = (6]\%(15) —CRy)/vf, en utilisant (2.2.3)) nous déduisons
que

¢
CI(t) = / I(0)do,
to
et en utilisant (2.2.4))

I(to) = . (2.2.10)

De plus, de (2.2.8)), nous déduisons que I(t) satisfait (2.2.9)). En utilisant (2.2.10)),
on déduit que t — CI(t) est une solution de ([2.2.1)).

Par I'unicité de la solution de ([2.2.1)), nous déduisons que

CI(t) = CI(t),Vt > tq,
t

ou de maniere équivalente CR(t) = CRy + Vf/ I(s)ds,t > to, la preuve est
to

terminée. n
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Chapitre 3

Formule explicite pour 7(¢) et I

3.1 Equation de Bernoulli-Verhulst

De nombreux modeles phénoménologiques ont été comparés aux données de
la premiere phase de ’épidémie COVID-19. Nous renvoyons a l'article de Tsou-
laris et Wallace [29] pour une bonne étude des équations logistiques généralisées.
Considérons ici, par exemple, I’équation de Bernoulli-Verhulst

CR(1) = xoCR(1) (1 _ (ggg)e),w > o, (3.1.1)

avec la donnée initiale

CR(ty) = CRy > 0.

Rappelons la formule explicite de la solution de (3.1.1])

X2 (t—to) x2(t—to)
CR(Zf) _ € CR() _ € CR()

t 10 14 (CR}/CRY,)(ex200—to) — 1)]1/0"
{1+(X2«9/CR§O) / (X2 CRy)? do [+ {(CRa/CRN )

to

(3.1.2)

Hypotheése 3.1 Nous supposons que les nombres cumulés de cas déclarés C RData(t;)
sont connus pour une séquence de temps to <ty < -+ < t,i1 (voir figure .
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w40t BernoulliVerhulst

. ; : ;

data vs. t

1Gjan-Bmars P St
6 e

-w"y.

5
4 g

data
1‘*—4

_1g‘\!

— )

0 . : .
10jan 20jan 30jan 9fav 19fev 29fev Bmars

jours

FIGURE 3.1 — Dans cette figure, nous tracons le meilleur ajustement du modele de
Bernoulli-Verhulst au nombre cumulé de cas déclarés de COVID-19 en Chine. Nous
obtenons ys = 0,66 et # = 0,22. Les points noirs correspondent aux données pour
le nombre cumulatif de cas rapportés et la courbe rouge correspond au modele.

Estimation du nombre initial d’infectés
En combinant (1.3.3)) et I’équation de Bernoulli-Verhulst (3.1.1)) pour t—CR(t), nous

déduisons le nombre initial de personnes infectées.

_ ORI(to) _ XQCRo(l — (CR()/CROO)9>

3.1.3
o7 o7 (3.1.3)

Iy

Remarque 3.1 Nous fizrons f = 0,5, a partir des données COVID — 19 en Chine
et de la formule (3.1.3) (avec C RO = 198), nous obtenons
Iy = 1909 pour v = 0.1,

et
Iy =954 pour v = 0.2.

En utilisant (3.1.1), nous déduisons que

CR"(t) = x2CR'(t) (1 — (CR(t))G) x20 CR(t)(CR(t))"'CR'(t)

CRo - CRY,
— WCR(1) (1 - (C(;RTQ) ) - %(03@))903'@).
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Par conséquent,

CR'(t) = xsCR'(t) (1 —(1+0) (%@g)a). (3.1.4)

Taux de transmission estimé

En utilisant I’équation de Bernoulli-Verhulst (3.1.1)) et en substituant (3.1.4)) dans (2.2.8)),

nous obtenons

- vf (xa(1 = (1 + O)(CR(t)/CRo)") + v

" vf(To + So) + vCRy — CR(t)(x2(1 — (CR(t)/CR)") + v (3.1.5)

Cette formule (3.1.5)) combinée avec (3.1.2)) donne une formule explicite pour le taux de

transmission.

Puisque CR(t) < C R+, en considérant le signe du numérateur et du dénominateur
de (3.1.5)), on obtient la proposition suivante.

«10°10 (a)

4.5 ™,

35 %

25} N

151 \

0.5 —

10jan 20jan 30jan Sfev 159fev 29fey Bmars
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¥ %1079 | . Ilil']
35t \
%
3 \'\-
25 \‘-.
2 1‘\__

15 \

0.5r 3
\\'\
'\_\‘
ot e
05 : : : :
10jan 20jan 30jan Giav 19fev 20fev

Bmars

FIGURE 3.2 — Dans cette figure, nous tragons le taux de transmission obtenu a
partir de la formule (3.1.5) avec f = 0,5 ,x20 = 0,145 < v = 0,2 (dans (a)), et
v=0,1<x20=0,145 (en (b)), xo = 0,66 et § = 0,22, et CR,, = 67102, qui est la

derniere valeur obtenue a partir du nombre cumulé de cas déclarés pour la Chine.

Proposition 3.1 Le tauz de transmission 7(t) donné par (3.1.5) est positif ou nul

pour tout t > ty st
14 Z X207

et
f(lo+ So) + vCRy > CRoo(x2 + V).
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CHAPITRE 3. FORMULE EXPLICITE POUR 7(T') ET I,

Compatibilité du modele SI avec les données COVID-19 pour

la Chine

Le modele ST est compatible avec les données uniquement lorsque 7(t) reste positif pour
tout t > ty. A partir de notre estimation des données COVID-19 de la Chine, nous
obtenons Y20 = 0, 14. Par conséquent, a partir de 7 nous déduisons que le modele
est compatible avec les données uniquement lorsque

1
< — =333 . 3.1.8
/v < 01 3.3jours ( )

Cela signifie que la durée moyenne de la période infectieuse 1/v doit étre inférieure a 3, 3
jours.

De méme, la condition (3.1.7) implique

f > CROOXZ(CROO - CRO)V > CROOXQ(CROO - CRO)X29
- Iy + Sy - Iy + Sy ’

et puisque nous avons C'Ry = 198 et C R, = 67102, nous obtenons

£ 67102 x 0.66(67102 — 198) x 0.14

> 4% 10° >3.83x 107°. (3.1.9)

Ainsi, selon cette estimation, la fraction de 0 < f < 1 non déclarée peut étre presque
aussi petite que nous le souhaitons.

La figure [3.2illustre la proposition [3.1.1} On observe que la formule pour le taux
de transmission devient négative des que v < xof. La figure illustre le
résultat obtenue de ([1.3.1)) a ([1.3.3)) lorsque ¢ — 7(t) est remplacé par la formule
explicite . On remarque qu’on retrouve le modele Bernoulli-Verhulst méme
lorsque 7(t) devient négatif (voir figure [3.1)). Ceci n’était pas garanti au début,
puisque la classe I des infectés perd certains individus qui se rétablissent.

3.2 Taux de transmission journalier.

Hypotheése 3.2 Nous supposons que le tauz de transmission 7(t) est constant par
morceaux et pour chaque i = 0,..., n,

T(t) = 7 lorsque t; <t < t;41. (3.2.1)
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%10

Mombre d'individus

o L+ . . . . .
10jan 20jan 30jan Sfev 19fev 29fev 8mars
jours

FiGURE 3.3 — Dans cette figure, nous représentons le nombre de cas rapportés
en utilisant le modele (1.3.1)) et (1.3.3), avec le taux de transmission obtenu dans
. Les valeurs des parametres sont f = 0,5, v =0,1 ouv =0,2,x2 = 0,606 et
0 = 0,22, et CR, = 67102 est la derniere valeur obtenue a partir du nombre
cumulé de cas déclarés pour la Chine. En outre, nous utilisons Sy = 1,4 x 10° pour
la population totale de la Chine et Iy = 954 qui est obtenu a partir de la formule
. Les points noirs correspondent aux données observées pour le nombre cumulé
de cas rapportés et la courbe bleue correspond au modele.

Pour ¢ € [t;_1,t;], on en déduit en utilisant ’hypothese (3.2)) que

1—2

/ H(0)CR(0)dr = 3

Jj=0

Jj+1

t
/ 7;CR'( )d0+/ 7,.1CR (o) do
ti—1

Ainsi, en utilisant (2.2.2)), pour ¢ € [t;_1,t;], nous obtenons

CR(t)=vf (10 + 50[ — P 16:6]9( TLOR(t) — CR(t“)])D + vCRy — vCR(2),

vf
(3.2.2)
avec .
-
P, = e:vp(— ZO V—}[C’R(tjﬂ) - C’R(tj)]). (3.2.3)
=
En fixant 7;_; = 0 sur le coté droit de (3.2.2]), on obtient
CRI( ) > Vf([o + So[l — ]) + VCRO — VCR( )

et lorsque 7;_1 — 00
CR/(t> S Vf([o + S()) + Z/CRO — VCR(t)

En utilisant la théorie des équations différentielles ordinaires monotones [28], nous
déduisons que la fonction 7; — C'R(t;) est monotone croissante, et nous obtenons le
résultat suivant.
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Théoreme 3 Supposons que les hypothéses , et sotent satisfaites.
Soit Iy fixé. Alors il existe une unique séquence Ty, Ti,..., Tn de nombres positifs ou

nuls telle que t — CR(t) la solution de (2.2.2)) s’ajuste exactement aux données a
tout moment t;. C’est-a-dire que

CR(t;) = CRData(t;),Vi=1,...,n+1,
si et seulement si les deux conditions suivantes sont satisfaites pour chaque v = 0,1,
con+ 1,
t;
CRDCLtCL(ti) Z e_y(ti_til)CRDat(l(ti_l) + / Ve_y(ti_g) dO'(f(]() + So[l - E?%ta])CRo),
ti—1
(3.2.4)

avec

V]

-2
PPt — ea:p(— —2[CRpata(tjs1) — CRData(tj)D' (3.2.5)

v

J

I
o

et

t;
CRpata(t;) < e E~t)CRpata(t;_;) +/ ve ") do(f (I + So)CRy).
ti—1
(3.2.6)

Remarque 3.2 Le théoreme ci-dessus signifie que les données sont identifiables
pour ce modéle SI si et seulement si les conditions (3.2.4]) et (3.2.6) sont satis-
faites. De plus, dans ce cas, nous pouvons trouver une séquence unique de tauzx de
transmission 1; > 0 qui donne un ajustement parfait aux données.
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Chapitre 4

Simulations numeériques

Dans ce chapitre, nous proposons une méthode numérique pour ajuster le taux
de transmission en utilisant la propriété de monotonie de C'R(t) par rapport a 7; sur
I'intervalle de temps [t;, t;11]. Récemment, des méthodes plus sophistiquées ont été
proposées par Bakhta et al [22] en utilisant plusieurs types de méthodes d’approxi-
mation du taux de transmission.

Nous commencons par 'algorithme 1, le plus simple, afin de montrer les difficultés
a identifier le taux de transmission.

4.1 Algorithme 1

Etape 0: Onfixe Sp = 14x10° v =01ouv = 02et f = 0.5. Nous
considérons le systeme

S'(t) = —7()S(H)I(t)
I'(t) = T()S(O)I(t) — vI(t) (4.1.1)
CR'(t) = vfI(t)

sur l'intervalle de temps t € [to, t1]. Ce systéme est complété par une valeur initiale
S(to) = So et I(tg) = Io est donné par la formule (2.1.4)); (si I'on considere les
données uniquement au stade initial) ou la formule (3.1.3) ; (si 'on considere toutes
les données). C'R(ty) = C'RData(ty) est obtenu a partir des données. La fonction
7 — CR(t;) étant monotone croissante, nous pouvons appliquer une méthode de
bissection pour trouver la valeur unique 7y résolvant

CR(t)) = CRpara(ty).

Ensuite, nous procédons par induction.
Etape i : Pour chaque nombre entier : = 1, . . . , n, on considere le systeme

§'(t) = —7(t)S(H)1(t)
I'(t)=7(t)S@t)I(t) — vI(t) (4.1.2)
CR(t) =vfI(t)

sur U'intervalle de temps ¢ € [t;,t;41]. Ce systeme est complété par une valeur initiale
S(t;) et I(t;) obtenu a partir de l'itération précédente. CR(t;) = CRData(t;) est
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obtenu a partir des données. La fonction 7 — C'R(¢;) étant monotone croissante,
nous pouvons appliquer une méthode de bissection pour trouver la valeur unique 7;
résolvant

CR(tz) - CRDatzz(ti)-

Dans la figure [£.1] nous tragons un exemple d’un tel ajustement parfait, qui est le
méme pour v = 0,1 et v = 0,2, dans la figure [£.2] nous représentons le taux de
transmission obtenu numériquement pour ¥ = 0,2 dans (a) et v = 0,1 dans (b).
c’est un exemple de taux de transmission négatif. La figure doit étre comparée
a la figure [3.2] qui donne un résultat similaire.

Dans les figures [£.3}4.5] nous utilisons I'algorithme 1 et nous tragons le taux de
transmission obtenu en utilisant les cas rapportés de COVID — 19 en Chine ou les
parametres sont fixés a f = 0,5 et v = 0,2. Dans les figures 4.344.5, nous observons
un taux de transmission oscillant qui est alternativement positif et négatif. Ces oscil-
lations sont dues a 'amplification de I'erreur dans la méthode numérique elle-méme.
Dans la figure (4.3), nous effectuons la méme simulation que dans la figure
mais pendant une période plus courte. Dans la figure (4.3)), nous pouvons voir que
la pente de CR(t) a t = t; entre 2 jours (les points rouges) est amplifiée d'un jour
a 'autre. Dans la figure [4.5] nous lissons d’abord les données cumulatives originales
en utilisant la fonction Matlab C' Rpa, = smoothdata(C Rpaa, gaussien’, 50) pour
régulariser les données et nous appliquons l'algorithme 1. Malheureusement, le lis-
sage des données ne permet pas de résoudre le probleme d’instabilité de la figure
4.0l
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«10%

O == : . . . .
10jan 20jan 30jan Sfev 19fev 20fev Bmars

FIGURE 4.1 — Dans cette figure, nous tragons l’ajustement parfait au nombre cu-
mulé de cas déclarés de COVID-19 en Chine. Nous fixons les parametres f = 0,5
et ¥=0,20u v =0,1et nous appliquons notre algorithme 1 pour obtenir I'ajus-
tement parfait. Les points noirs correspondent aux données du nombre cumulé de
cas rapportés et la courbe bleue correspond au modele.
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« 10710 . . (Ff]
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FIGURE 4.2 — Dans cette figure, nous tragons le taux de transmission obtenu pour
les cas déclarés de COVID-19 en Chine avec les parametres f = 0,5 et v = 0,2
dans (a) et v = 0,1 dans (b). Ce taux de transmission correspond a l’ajustement
parfait obtenu dans la figure
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FIGURE 4.3 — Dans (a), nous tragons le nombre cumulé de cas déclarés obtenus
a partir des données (points rouges) et du modele (courbe bleue). Dans (b), nous
tragons le taux quotidien de transmission obtenu en utilisant ’algorithme 1. Nous
remarquons que nous pouvons parfaitement ajuster les données. Mais la méthode
est instable. Nous obtenons un taux de transmission qui oscille entre des valeurs
positives et négatives dans les deux sens.
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FIGURE 4.4 — Dans (a), nous tragons le nombre cumulé de cas déclarés obtenus a
partir des données (points rouges) et du modele (courbe bleue) sur une période plus
longue que dans la figure . Dans (b), nous tracons le taux de transmission obtenu
en utilisant ’algorithme 1. Nous remarquons que nous pouvons parfaitement ajuster
les données, mais la méthode est instable comme on constate sur la figure [£.3] Nous
obtenons un taux de transmission qui oscille entre des valeurs positives et négatives
dans les deux sens.
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FIGURE 4.5 — Nous appliquons 'algorithme 1 aux données régularisées. Dans (a),
nous tracons le nombre cumulé régularisé de cas déclarés, obtenu a partir des données
(points rouges) et du modele (courbe bleue). Dans (b), nous tragons le taux de
transmission quotidien obtenu en utilisant 1’algorithme 1. Nous remarquons que
nous pouvons parfaitement ajuster les données. Mais la méthode est instable. Nous
obtenons un taux de transmission qui oscille entre des valeurs positives et négatives.
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FIGURE 4.6 — Dans cette figure, nous tragons le taux de transmission obtenu en
utilisant les cas déclarés de COVID-19 en Chine avec les parametres f = 0,5
et v = 0,2. Nous régularisons d’abord les données en appliquant la fonction Mat-
lab CRpgia = smoothdata(C Rpa,, gaussien’, 50). Ensuite, nous appliquons 1’algo-
rithme 2 aux données régularisées. Dans (a), nous représentons le nombre cumulé
régularisé de cas déclarés obtenu apres le lissage (voir (a)). (points rouges) et le
modele (courbe bleue). Dans (b), nous tragons le taux de transmission obtenu en
utilisant I'algorithme 2. Nous remarquons que nous pouvons parfaitement ajuster
les données et que cette fois le taux de transmission devient raisonnable.
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Nous devons introduire une correction lors du choix de la prochaine valeur initiale
I(t;). Dans I'algorithme 1, les erreurs sont dues a la relation suivante :

CR'(t) =vfI(t)

qui n’est pas respecté aux points t = t;, ce qui devrait étre pris en compte par
I’algorithme.

Dans la figure [4.6] nous lissons d’abord les données en utilisant la fonction Matlab
CRData = smoothdata(C RData,’ gaussien’, 50), et nous appliquons 1'algorithme 2
en approximant 1’équation (4.2.3]) par

_ [CRpata(ti) = CRpata(ti—1)]
Li = oD (4.1.3)

Dans la figure [£.6], on n’observe plus les oscillations du taux de transmission.
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FI1GURE 4.7 — Dans cette figure, nous représentons le nombre cumulé de cas déclarés
(a) et le nombre quotidien de cas déclarés (b). Les courbes noires sont obtenues en
appliquant la fonction Matlab ’spline(Days,DATA)" aux données cumulées. Le coté
gauche est obtenu en utilisant la fonction spline cubique et la partie droite est obte-
nue en utilisant la dérivée de la fonction spline cubique. Les courbes rouges sont ob-
tenues en utilisant la fonction spline cubique pour les valeurs jour par jour du nombre
cumulé de cas obtenus a partir du meilleur ajustement de la courbe d’interpolation.
Cas obtenus a partir du meilleur ajustement du modele de Bernoulli-Verhulst. Les
courbes jaunes sont obtenues en calculant le nombre glissant de cas journalier (nous
utilisons la fonction Matlab ’smoothdata(DAILY,’ movmean’,7)’) et en appliquant
ensuite la fonction spline cubique au nombre de cas cumulés correspondant. Les
courbes bleues sont obtenues en appliquant le lissage gaussien au nombre de cas
quotidiens, (nous utilisons la fonction Matlab ’'smoothdata(DAILY,’gaussian’,7)’) et
ensuite en appliquant une fonction spline cubique au nombre de cas correspondant.

4.2 Algorithme 2

Nous fixons Sy = 1,4 x 10°, v = 0,1 ou v = 0,2 et f = 0,5. Puis, nous
ajustons les données en utilisant la méthode décrite dans le chapitre 2 pour estimer
les parametres y1,x2 et x3 du jour 1 au jour 12.
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Ensuite, nous utilisons

So = 1.4 x 10°,
/ Xx2to

1, = G t) _ xaxee® (4.2.1)
vf vf

t
CRo = x1**" — xs.
Pour chaque nombre entier : =1, . . . , n, on considere le systeme

§'(t) = =7(1)S(B)(t),
I'(t) =7()S@)I(t) — vI(t), (4.2.2)
CR'(t) =vfI(t).

pour t € [t;, t;11], la fonction 7 — C'R(t;41) étant monotone croissante, nous pouvons
appliquer une méthode de bissection pour trouver la valeur unique 7; résolvant

CR(tiJrl ) == CRData (tiJrl)

L’idée clé de ce nouvel algorithme est la correction suivante sur la composante
I du systéme. Nous commengons une nouvelle étape en utilisant la valeur S(¢;)
obtenue lors de l'itération précédente, et

_cp, )
I, =CR,,, il (4.2.3)
et
CRZ - CRData(ti)- (424)

Dans la figure [4.7], nous tragons plusieurs types de données cumulatives régularisées
dans (a) et plusieurs types de données quotidiennes régularisées dans (b). Parmi les
différentes méthodes de régularisation, I'une des plus importantes est ’approxima-
tion de Bernoulli-Verhulst.

Dans la figure nous tragons le taux de transmission ¢ — 7(¢) obtenu en utili-
sant ’algorithme 2. Nous pouvons voir que les données originales donnent un taux
de transmission négatif alors qu’a 'autre extréme, ’approximation de Bernoulli-
Verhulst semble donner le taux de transmission le plus régularisé.

Dans la figure [4.8h, nous observons que nous récupérons maintenant presque parfai-
tement le taux de transmission théorique obtenu dans le chapitre 3.

Dans la figure [4.8p, la régularisation de la moyenne hebdomadaire glissante et dans
la figure la régularisation par moyenne hebdomadaire gaussienne varient encore
beaucoup et dans les deux cas, le taux de transmission devient négatif apres un
certain temps. Dans la figure [£.8¢, les données donnent un taux de transmission qui
est négatif des le début.

Nous concluons qu’il est crucial de trouver une "bonne” régularisation du nombre
quotidien de cas. Jusqu’a présent, la meilleure méthode de régularisation est obtenue
en utilisant le meilleur ajustement du modele de Bernoulli-Verhulst.
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jan fev mars
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jan fev mars 2020
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Gaussien (c)

1.5 T T

FIGURE 4.8 — Dans cette figure, nous tragons les taux de transmission t — 7(t)

obtenus en utilisant 'algorithme 2 avec les parametres

f=05 e v=202.

Nous utilisons les données cumulatives obtenues en utilisant (a) la régularisation
de Bernoulli-Verhulst, (b) la régularisation de la moyenne hebdomadaire glissante,
(¢) la régularisation de la moyenne hebdomadaire gaussienne, (d) nous utilisons les

données cumulatives originales.
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4.3 Nombre de reproduction de base Ry(t) :

le nombre de reproduction de base ou Ry (ratio 0) est un outil mathématique
proposé par Lotka (1924) en démographie, utilisé apres en épidémiologie et est de-
venu un de ses concept fondamentaux qui permis de suivre I’évolution de ’épidémie
et pouvoir la controler en essayant d’imposer des mesures d’atténuation stricte qui
diminue surtout le nombre de contacte entre les personne et mathématiquement
poussé Ry a étre inférieure strictement a 1.
Ry représente le nombre moyen de personnes infectées par une autre personne par
exemple si Ry = 2 donc, en moyenne, une personne atteinte d’une maladie infectieuse
la transmettra a deux autres personnes.

Calcul du nombre de reproduction de base :

Soit le modele ST donné par le systeme suivant :

S'(t) = —r()SI(1),
I'(t) = BS(W)I(t) - vI(2),

On cherche le point d’équilibre endémique (DFE)
I'(t)y=0et S'(t) =0,

alors I* = 0, donc S* est quelconque.
On calcule la matrice jacobienne associée au systeme ci dessus.

_( —TIt)  —T()S(t)
J“SV‘(T@uw ﬂﬂﬂﬂ—u)’

on remplace (I, S) dans J par (I*,S*) = (0,S5(t)), on obtient :

0 —r(t)S(t)
”Q“m:<o7ﬁw@—y)'

Les valeurs propres associées a cette matrice sont A\; = 0 et \y = 7(¢)S(¢) — v, pour

assurer la stabilité il faut que Ay < 0 et donc 7(¢)S(t) — v < 0 et c’est équivalent a
w < 1 et donc Ry(t) = M On utilise la formule obtenue de R, pour obtenir

les figures suivantes.

40



CHAPITRE 4. SIMULATIONS NUMERIQUES
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Ro-Original (d)

15 T T T T T

jan fev mars

FIGURE 4.9 — Sur cette figure, nous tragons le nombre de reproduction de base
quotidien ¢ — Ry(t) = 7(t)S(t)/v obtenu en utilisant I'algorithme 2 avec les
parametres f = 0,5 et v = 0,2 . Nous utilisons les données cumulatives obtenues
en utilisant (a) la régularisation de Bernoulli-Verhulst, (b) la régularisation de la
moyenne hebdomadaire glissante, (c) la régularisation de la moyenne hebdomadaire
gaussienne et dans (d ) nous utilisons les données cumulatives originales.

Remarque 4.1 Pour chaque simulation figure [{.8b,c, il est possible d’obtenir un
taux de transmission t — T(t) qui est positif ou nul pour tout le temps t en augmen-
tant suffisamment le paramétre v. Néanmoins, nous ne présentons pas ces simula-
tions ici car les valeurs correspondantes de v, pour obtenir un 7(t) positif ou nul,
sont irréalistes.

Dans la figure (a-d respectivement), nous tragons le nombre de reproduction
de base quotidien correspondant a la figure (a-d respectivement). La ligne rouge
correspond a Ry = 1. Nous observons un comportement complexe pour la figure
b,c,d est a nouveau irréaliste.
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(a)

— TS

FIGURE 4.10 — Dans cette figure, nous tracons Ry(t) = ==>= le nombre de repro-
duction de base quotidien et nous faisons varier le parametre f (a) et v (b).
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Chapitre 5

Discussion

L’estimation des parametres d’un modele épidémiologique est toujours difficile et
nécessite généralement des hypotheses fortes sur leur valeur, leur cohérence et leur
constance dans le temps. Malgré cela, il est souvent que de nombreux ensembles
de valeurs de parametres sont compatibles avec un bon ajustement des données
observées. De nouvelle approche développée dans l'article [1] et qui ’est présenté
dans ce mémoire consiste tout d’abord a utiliser un modele phénoménologique de
croissance, basé sur le modele tres classique de Verhulst, proposé en démographie en
1838 [28]. Ensuite, il s’agit d’obtenir des formules explicites pour les valeurs de pa-
rametres importants tels que le taux de transmission ou le nombre initial d’infectés
(soit pour le taux de mortalité), (soit pour les limites inférieures et/ou supérieures a
ces valeurs), donne une estimation permettant une reconstruction presque parfaite
de la dynamique observée.

L’utilisation de modeles phénoménologiques peut également étre considérée comme
un moyen d’approximer les données. En effet, les erreurs concernant les observations
des nouveaux cas d’infection sont nombreuses :

— Le recensement est rarement régulier et de nombreux pays
signalent des cas tardifs survenus pendant le week-end et surajoutent a des
moments variables des données provenant de comptages spécifiques, comme
ceux des foyers pour personnes agées ;

— Nombre de cas observés est toujours sous-estimé et le calcul des nouveaux cas
non déclarés des infectés est toujours un probleme difficile [23] ;

Pour toutes ces causes d’erreur, il est important de choisir la méthode d’approxi-
mation appropriée (moyenne mobile, spline, noyau gaussien, autorégression, modele
linéaire généralisé, etc.)

Dans ce mémoire, nous avons développé plusieurs méthodes pour comprendre com-
ment reconstruire le taux de transmission a partir des données. Dans le chapitre
2, nous avons reconsidéré la méthode présentée dans [23] basée sur un ajustement
exponentielle aux premieres données. Cette approche donne une premiere estima-
tion de Iy et 79. Dans la deuxieme partie du chapitre 2, nous prouvons un résultat
permettant de relier les données cumulées déclarées en fonction du temps et le taux
de transmission. Dans le chapitre 3, nous comparons les données au modele de
Bernoulli-Verhulst et nous utilisons ce modele comme modele phénoménologique.
Le modele de Bernoulli-Verhulst s’adapte tres bien aux données de la Chine.
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Ensuite, en remplacant les données par la solution du modele de Bernoulli-Verhulst,
nous obtenons une formule explicite pour le taux de transmission. Nous déduisons
donc certaines conditions sur les parametres pour 'applicabilité du modele ST aux
données de la Chine.

Ensuite, nous avons discrétisé le taux de transmission afin d’observer certaines
données cumulatives quotidiennes et nous avons obtenu un ajustement parfait des
données. Par conséquent, dans le chapitre 4 , nous proposons deux algorithmes pour
calculer numériquement le taux de transmission quotidien.

Pour conclure ce mémoire, nous tragons le nombre de reproduction de base quotidien

comme étant une fonction du temps t et des parametres f ou v. La formule ci-
dessus pour Ry n’est pas le vrai nombre de reproduction de base dans le sens du
nombre de nouveaux infectés produits par un seul infectieux, mais il s’agit d’une for-
mule simple qui donne une tendance sur la croissance ou la décroissance du nombre
d’infectieux. Dans la figure [£.10p, le nombre de reproduction de base quotidien est
presque indépendant de f, tandis que dans la figure , Ry(t) dépend de v prin-
cipalement pour les petites valeurs de v. La courbe rouge sur chaque surface de la
figure correspond au point de retournement (c’est-a-dire 'instant ¢ > to pour le-
quel Ry(t) = 1). Nous remarquons également qu’il ne dépend pas de ces parameétres.
Concernant les maladies contagieuses, les médecins de santé publique sont constam-
ment confrontés a quatre défis.

Le premier concerne 'estimation du taux de transmission moyen. Jusqu’a présent,
aucune formule explicite n’avait été obtenue dans le cas du modele SIR, en fonction
des données observées de 1'épidémie, c’est-a-dire le nombre de cas rapportés de pa-
tients infectés. Ici, a partir d’hypotheses simplificatrices réalistes, une formule est
fournie (formule (3.1.5))), permettant de reconstruire théoriquement avec précision
la courbe des cas cumulés observés.

Le deuxieme défi concerne l'estimation de la durée moyenne de la période infec-
tieuse pour les patients infectés. Comme pour le taux de transmission, les mémes
hypothéses permettent d’obtenir une limite supérieure a cette durée (inégalité .
Cette borne supérieure permet également d’obtenir une borne inférieure pour le
pourcentage de patients infectés non déclarés (inégalité , ce qui donne une idée
de la qualité du recensement des cas de patients infectés, qui constitue le troisieme
défi auquel sont confrontés les épidémiologistes.

Le quatrieme défi est 'estimation du taux de transmission moyen pour chaque jour
de la période infectieuse qui fera 'objet de travaux ultérieurs et qui pose de re-
doutables problemes, notamment ceux liés a ’age (biologique) et a la durée de la
maladie.
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Annexe A. Tableau supplémentaire

Nous utilisons les données cumulées de la Commission nationale de la santé de
la République populaire de Chine et des CDC chinois pour la Chine continentale.
Avant le 11 février, les données étaient basées sur des tests confirmés. Du 11 février
au 15 février, les données incluent les cas qui n’ont pas été testés pour le virus, mais
qui ont été diagnostiqués cliniquement sur la base d’une imagerie médicale montrant
des signes de pneumonie. Il y a eu 17 409 cas de ce type du 10 février au 15 février.
Les données du 10 février au 15 février spécifiaient les deux types de cas déclarés.
A partir du 16 février, les données ne séparaient pas les deux types de déclaration,
mais ont indiqué la somme des deux types. Nous avons soustrait 17 409 cas des
cas cumulés déclarés apres le 15 février pour obtenir les cas cumulés déclarés basés
uniquement sur les tests confirmés apres le 15 février. Les données sont présentées

dans le tableau 1 avec cet ajustement.

Tableau 1 : Données cumulatives décrivant les cas confirmés en Chine continentale

du 19 janvier au 18 mars 2020. Les données sont tirées de [24]-]26].

janvier
19 20 21 22 23 24 25
198 291 440 571 830 1287 1975
26 27 28 29 30 31
2744 4515 5974 7711 9692 11791
fevrier
1 2 3 4 5 6 7
14380 17205 20438 24324 28018 31161 34546
8 9 10 11 12 13 14
37198 40171 42638 44653 46472 48467 49970
15 16 17 18 19 20 21
51091 70548-17409 | 72436-17409 74185-17409 | 75002-17409 | 75891-17409 | 76288-17409
22 23 24 25 26 27 28
76936-17409 | 77150-17409 | 77658-17409 78064-17409 | 78497-17409 | 7824-17409 | 79251-17409
29
79824-17409
mars
1 2 3 4 5 6 7
79824-17409 | 79824-17409 | 79824-17409 80409-17409 | 80552-17409 | 80651-17409 | 80695-17409
8 9 10 11 12 13 14
80735-17409 | 80754-17409 | 80778-17409 80793-17409 | 80813-17409 | 80824-17409 | 80844-17409
15 16 17 18
80860-17409 | 80881-17409 | 80894-17409 80928-17409
aout

6

84511-17409
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