
HAL Id: hal-02509142
https://hal.science/hal-02509142v8

Submitted on 9 Jan 2023

HAL is a multi-disciplinary open access
archive for the deposit and dissemination of sci-
entific research documents, whether they are pub-
lished or not. The documents may come from
teaching and research institutions in France or
abroad, or from public or private research centers.

L’archive ouverte pluridisciplinaire HAL, est
destinée au dépôt et à la diffusion de documents
scientifiques de niveau recherche, publiés ou non,
émanant des établissements d’enseignement et de
recherche français ou étrangers, des laboratoires
publics ou privés.

Un modèle mathématique des débuts de l’épidémie de
coronavirus en France

Nicolas Bacaër

To cite this version:
Nicolas Bacaër. Un modèle mathématique des débuts de l’épidémie de coronavirus en France.
Mathematical Modelling of Natural Phenomena, 2020, 15, pp.29. �10.1051/mmnp/2020015�. �hal-
02509142v8�

https://hal.science/hal-02509142v8
https://hal.archives-ouvertes.fr


Un modèle mathématique des débuts del'épidémie de oronavirus en FraneNiolas Baaër∗Math. Model. Nat. Phenom. 15 (2020) 29doi : 10.1051/mmnp/2020015htmlRésuméOn étudie un modèle mathématique de type S-E-I-R à deux phases, ins-piré de l'épidémie atuelle de oronavirus. Si les ontats sont réduits àzéro à partir d'une ertaine date T prohe du début de l'épidémie, lataille �nale de l'épidémie est prohe de elle que l'on obtient en multi-pliant le nombre umulé de as R(T ) à ette date par la reprodutivité
R0 de l'épidémie. Plus généralement, si les ontats sont divisés au temps
T par q > 1 de sorte que R0/q < 1, alors la taille �nale de l'épidémie estprohe de R(T )R0 (1 − 1/q)/(1 − R0/q). On ajuste approximativementles paramètres du modèle aux données relatives au oronavirus en Frane.1 Le modèleLa �gure 1a montre le nombre umulé de as on�rmés de oronavirus enFrane entre le 25 février et le 29 mars 2020 ; es données inluent à la fois leslaboratoires de biologie médiale de ville et les patients hospitalisés [10℄. Il fautdistinguer la date du 15 mars à partir de laquelle des mesures drastiques ont étéprises subitement pour arrêter l'épidémie (fermeture des éoles, des restaurants,et.). Pour es trois dates, le nombre umulé de as on�rmés est passé de 13à 5 423 puis à 40 174. La �gure 1b montre les mêmes données en oordonnéeslogarithmiques ainsi que des droites de régression linéaire. On observe troispériodes : dans la première, qui va jusqu'au 6 mars, la roissane est rapidemais assez irrégulière ; dans la deuxième, qui va jusqu'au 15 mars, la roissaneest un peu moins rapide mais régulière ; dans la troisième, à partir du 16 mars,la roissane est ralentie mais toujours régulière. Si l'on ajuste une droite surl'ensemble des deux premières périodes, qui va du 25 février au 15 mars, ontrouve que le nombre de as roît omme eλt ave un taux λ ≃ 0,31 par jour
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(droite rouge). Le temps de doublement est (ln 2)/λ ≃ 2,2 jours. Si en revanheon se limite à la deuxième période, ave des données qui sont partiulièrementbien alignées en éhelle logarithmique, on obtient λ ≃ 0,225 par jour et untemps de doublement de 3,1 jours (droite bleue). Comme les données du débutde l'épidémie sont perturbées par une part importante de nouveaux as importéset par des e�ets stohastiques, 'est probablement la deuxième estimation quiest la plus �able. Pour la troisième période, après la mise en plae de mesuresdrastiques, le temps de doublement passe à 4,9 jours.
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Figure 1 � a) Nombre umulé de as on�rmés en Frane entre le 25 février etle 29 mars 2020, d'après Santé publique Frane et [11℄. b) Logarithme népériende e nombre et droites de régression linéaire.On va étudier un modèle mathématique inspiré de ette épidémie. Divisons lapopulation en inq ompartiments, selon une variante du modèle lassique S-E-I-R (voir par exemple [3, p. 61℄) : suseptible d'être infeté (S), infeté en phaselatente autrement dit non enore infetieux (E), infetieux sans protetion (I), etretiré de la haîne de transmission en étant omptabilisé parmi les as on�rmés(R1) ou en ne l'étant pas (R2). Chaun de es deux derniers ompartimentsregroupe don à la fois eux qui sont enore infetieux mais isolés et eux qui nesont plus infetieux ar guéris ou déédés. Certains malades ont des sympt�mesde faible gravité et restent hez eux sans se faire tester, d'autres habitent dansdes maisons de retraites et n'ont pas non plus été testés malgré les ompliationsvoire le déès ; e sont es atégories que l'on retrouve dans le ompartiment R2.On peut évidemment ra�ner à l'in�ni e modèle pour le rendre plus réalistemais on a essayé ii de limiter au maximum le nombre de paramètres inonnus ;on a aussi pour but prinipal d'obtenir un résultat théorique relatif à la taille�nale de l'épidémie.Notons N la population totale (supposée grande) de sorte que N = S(t) +
E(t) + I(t) + R1(t) + R2(t). Notons a le taux de ontat e�etif, b le tauxauquel les personnes infetées en phase latente deviennent infetieuses, et c letaux moyen auquel les personnes infetieuses sont isolées et don retirées dela haîne de transmission. Notons f la fration d'individus infetieux qui sontomptabilisés parmi les as on�rmés au moment de l'isolement (0 ≤ f ≤ 1) ;2



ette fration peut varier au �l du temps mais on supposera pour simpli�erqu'elle est onstante. Alors
dS

dt
= −aS

I

N
, (1)

dE

dt
= aS

I

N
− bE , (2)

dI

dt
= bE − c I , (3)

dR1

dt
= f c I , (4)

dR2

dt
= (1− f) c I . (5)Pour faire le lien ave les données de la �gure 1, R1(t) orrespond au nombreumulé de as on�rmés à l'instant t. Si l'on note R(t) = R1(t) + R2(t), onremarque que
dR

dt
= c I . (6)Ave R1(0) = R2(0) = 0, on en déduit que R1(t) = f R(t) et R2(t) = (1−f)R(t)pour tout t ≥ 0.Au début de l'épidémie, le nombre de as reste très petit par rapport à lapopulation totale de sorte que S(t) ≃ N , e qui onduit à la linéarisation

dE

dt
≃ a I − bE,

dI

dt
= bE − c I.Les ompartiments E et I mais aussi les ompartiments R1 et R2 tendent donà roître exponentiellement omme eλt, où λ est la plus grande valeur propre dela matrie

(
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)

. (7)Le polyn�me aratéristique est
λ2 + (b + c)λ+ b(c− a) = 0. (8)Don
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√
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2
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√

(b− c)2 + 4ab

2
. (9)[9℄ indique que la durée d'inubation, 'est-à-dire la période avant apparitiondes sympt�mes, est de 5 à 6 jours. La période de latene peut être un peu plusourte puisqu'on peut devenir infetieux avant de montrer des sympt�mes. On�xe la durée moyenne 1/b dans la phase latente E à 4 jours ; don b = 0,25 parjour.La durée moyenne dans le ompartiment I avant isolement, qui vaut 1/c, estplus di�ile à estimer ar elle dépend de nombreux fateurs. Elle dépend des3



aratéristiques biologiques du virus, des aratéristiques des individus tellesque leur âge, mais aussi de la promptitude ave laquelle les as sont isolés, equi varie d'un pays à l'autre. L'épidémie en Frane a lieu alors que les habitantssont déjà bien au ourant de l'existene de la pandémie ; les malades ne tardentpas trop à être isolés. Certains ne seront pas du tout infetieux, d'autre le serontplusieurs jours avant d'être isolés. Supposons que la moyenne soit de l'ordre de1 jour, la forme du modèle sous-entendant que la distribution est exponentielle.On aurait une moyenne de et ordre dans un modèle plus ra�né si par exemple80% des infetés restaient 0 jour infetieux et si 20% restaient 5 jours infetieuxavant d'être isolés. En résumé, on a hoisi c = 1 par jour.On déduit de la formule (9) que
a =

(2λ+ b+ c)2 − (b− c)2

4b
= (λ + c)

(

1 +
λ

b

)

. (10)e qui permettrait de aluler numériquement le taux de ontat e�etif a àpartir du taux de roissane observé λ.Imaginons que des mesures de santé publique puissent diviser le taux deontat e�etif par un nombre k qui soit supérieur à 1. Combien doit valoir auminimum k pour arrêter l'épidémie ? Cette valeur de k, traditionnellement notée
R0 à la suite de Lotka et appelée par lui � reprodutivité � [6, p. 102℄, s'obtientsimplement en remarquant que lorsque a est remplaé par a′ = a/R0, le nouveautaux de roissane de l'épidémie λ′ doit être nul, e qui d'après l'équation (8)onduit à c− a/R0 = 0 et à
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a
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≃ 2,33si l'on utilise la valeur numérique λ ≃ 0,225 par jour suggérée par la ourbeépidémique de la �gure 1 . Vues les inertitudes sur les paramètres b et c, eine peut être qu'une valeur approhée 1.Revenons au modèle S-E-I-R non linéaire (1)-(6). Rappelons omment dé-terminer la taille �nale de l'épidémie en l'absene omplète d'intervention ; 'estune adaptation faile et d'ailleurs bien onnue de la méthode utilisée pour lemodèle S-I-R (voir par exemple [4, p. 76℄). L'équation (1) montre que
d

dt
lnS = −

a

N
I(t).Don en intégrant de t = 0 à t = +∞,

lnS(∞)− lnS(0) = −
a
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∫

∞

0

I(t) dt , (11)1. De manière plus tehnique (voir par exemple [7℄), on aurait pu remarquer que R0 étaitaussi le rayon spetral de la matrie
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où S(∞) désigne la limite quand t → +∞ de la fontion S(t) qui est déroissanteet positive. Comme R(0) = 0, l'équation (6) montre que
R(∞) = c

∫

∞

0

I(t) dt. (12)Par ailleurs, on a à tout instant S(t)+E(t)+ I(t)+R(t) = N . Quand t → +∞,l'épidémie �nit par s'arrêter de sorte que E(t) et I(t) tendent vers 0. À la limite,il ne reste don que les personnes qui ont éhappé à l'épidémie et elles qui ontété infetées mais qui sont passées dans les ompartiments R :
S(∞) +R(∞) = N. (13)En ombinant (11), (12) et (13), on voit que

N −R(∞) = S(0) exp

(

−
a

c

R(∞)

N

)

.Au début de l'épidémie, il n'y a que quelques personnes infetées dans la popu-lation, don S(0) ≃ N . L'équation impliite pour la taille �nale de l'épidémiepeut s'érire omme
1−

R(∞)

N
≃ exp

(

−R0
R(∞)

N

)

, (14)qui se trouve avoir la même forme que pour le modèle S-I-R [4℄. Ave R0 ≃ 2,33,on trouve numériquement R(∞)/N ≃ 87%. Seule une fration f de es as estreensée.2 Deuxième phase ave intervention drastiqueImaginons qu'à une ertaine date T , des mesures drastiques soient prisesde sorte que le nouveau taux de ontat e�etif soit réduit à 0 alors qu'il ya R1(T ) as on�rmés umulés. Par exemple, il y avait en Frane 5 423 ason�rmés umulés au 15 mars, date à laquelle sont entrées en vigueur les mesuresonernant les éoles et les lieux publis. Peut-on alors prévoir quelle aurait étésous es hypothèses idéales la nouvelle taille �nale de l'épidémie R(∞), ou dumoins elle on�rmée R1(∞) ?Vers la �n de la phase exponentielle où t ≤ T et où le nombre total de asreprésente enore une part in�me de la population totale, on a
E(t) ≃ u eλt, I(t) ≃ v eλt, R(t) ≃ w eλt,où (u, v) est un veteur propre assoié à la plus grande valeur propre λ de lamatrie (7). Ainsi, −b u+ a v = λu. Ave l'équation (10), on trouve que

u =
a v

λ+ b
=

λ+ c

b
v .5



Comme dR/dt ≃ λR pour t < T lorsque t n'est pas trop prohe de 0, on a
I(T ) =

1

c

dR

dt
(T ) ≃

λ

c
R(T ).Mais I(T ) ≃ v eλT , don
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v eλT ≃
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b
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λ2

bc
+
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)

R(T ) .Les ontats étant supposés réduits à zéro, on a pour t > T

dS

dt
= 0,

dE

dt
= −bE, (15)tandis que les autres équations (3), (4) et (5) restent identiques. Sans avoir àrésoudre e système, il est lair que la taille �nale de l'épidémie sera R(∞) =

R(T ) + E(T ) + I(T ), puisqu'il y a E(T ) + I(T ) individus infetés qui ne sontpas enore dans les ompartiments R au temps T . Ainsi
R(∞) ≃ R(T )
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= R(T )

(

1 +
λ

b

)(

1 +
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c

)

= R0 R(T ) .Puisque à tout instant R1(t) = f R(t), on en déduit aussi que
R1(∞) ≃ R0 R1(T ).Ainsi, si les ontats sont réduits à zéro à partir d'une ertaine date prohe dudébut de l'épidémie (assez prohe pour que l'approximation linéaire soit enorevalable mais pas trop prohe pour que le système linéarisé ait eu le temps deonverger vers le veteur propre assoié à la première valeur propre), alors lataille �nale (on�rmée ou totale) de l'épidémie est prohe de elle que l'onobtient en multipliant le nombre umulé de as (on�rmés ou au total) à ettedate par la reprodutivité R0 de l'épidémie. Un résultat semblable s'obtient dela même manière pour un modèle S-I-R. En annexe, on remarque ependantque e n'est plus R0 qui détermine le rapport R(∞)/R(T ) dans les modèlesave une période infetieuse qui n'est pas distribuée exponentiellement, maisune expression plus ompliquée.Ave R1(T ) = 5 423 et R0 ≃ 2,33, ela donne R1(∞) ≃ 12 600. Soulignonsenore une fois l'inertitude autour des paramètres b et c, qui se retrouve dansla valeur de R1(∞).Notons au passage l'analogie ave le onept de � potentiel d'aroissement �des populations en démographie [8, p. 176℄. C'est le rapport entre la population�nale stationnaire et la population à un ertain instant si la fertilité est diviséesubitement à et instant par la reprodutivité R0, de sorte que la populationse retrouve ave un taux asymptotique de roissane nul. Comme dans notrealul, 'est en supposant que la population à et instant est � stable � au sensde Lotka ('est-à-dire donnée par le premier veteur propre) que Key�tz a obtenu6



une formule relativement simple pour le potentiel d'aroissement, formule quifait aussi intervenir R0 quoique de manière plus ompliquée que pour notremodèle S-E-I-R [8, p. 179℄.Notons aussi que l'estimation de R(T ) +E(T ) + I(T ) à partir de la donnée
R(T ) seule est analogue au problème qui s'était posé aux débuts de l'épidémiede VIH pour estimer le nombre de personnes séropositives à partir du nombrede as délarés de SIDA.La �gure 2a illustre e modèle à deux phases. On a pris N = 65 × 106 (lapopulation totale de la Frane) et les onditions initiales

S(0) = N − 1, E(0) = 1, I(0) = 0, R(0) = 0. (16)Le paramètre a est donné par la formule (10) ave λ = 0,225 par jour, ommedans la �gure 1. On dispose de peu d'information au sujet du paramètre f , sie n'est rétrospetivement qu'un grand nombre de déès dus au virus dans lesmaisons de retraite n'étaient pas omptabilisés parmi les as on�rmés au débutde l'épidémie ; �xons par exemple f = 0,5 pour l'illustration. On a pris T = 43,2jours de sorte que R1(T ) ≃ 5 438 soit prohe de la donnée 5 423 du 15 mars. Enpoursuivant la simulation un peu plus longtemps que dans la �gure, on trouvebien numériquement que R1(∞)/R1(T ) ≃ 2,33 ≃ R0.
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Figure 2 � a) Exemple de simulation du modèle à deux phases. b) Le rapport
R1(∞)/R1(T ) en fontion de T .La �gure 2b montre omment le rapport R1(∞)/R1(T ) varie en fontion del'instant T où le taux de ontat est réduit à zéro. On observe e�etivementun plateau où e rapport est prohe de R0. Quand T → 0, on a R1(T ) → 0et R1(∞) → f(E(0) + I(0)) > 0, don le rapport R1(∞)/R1(T ) tend versl'in�ni. Le rapport se rapprohe de R0 lorsque T est de l'ordre de l'inverse de ladi�érene entre les deux valeurs propres de la matrie (7). Quand au ontraire
T → ∞, alors l'intervention intervient trop tard ; l'épidémie est déjà passée et
R1(∞)/R1(T ) → 1. On s'attend à e que la largeur du plateau où R1(∞)/R1(T )est prohe de R0 roisse omme (lnN)/λ lorsque N → +∞, puisque tel est parexemple le omportement du temps jusqu'au pi épidémique dans un modèleS-I-R à oe�ients onstants (voir [2℄ ou [5, p. 12℄).7



3 GénéralisationDans la réalité, le taux de ontat e�etif n'est sûrement pas tout à faitnul pour t > T . La valeur obtenue pour R(∞) peut néanmoins être onsidé-rée omme une borne inférieure de la valeur réelle puisqu'il est ertain que lataille �nale de l'épidémie sera supérieure ave des ontats non nuls qu'ave desontats nuls pour t > T . Rappelons ependant à e sujet que les modèles épi-démiques de type S-I-R ou S-E-I-R ave un taux de ontat variable ne sont pas� monotones �, dans le sens qu'une rédution du taux de ontat peut parfoisonduire à une taille �nale de l'épidémie plus grande [1℄.Considérons maintenant le as où le taux de ontat n'est pas réduit à 0mais simplement divisé par un nombre q > 1. La rédution à 0 orrespond auas limite où q tend vers l'in�ni. On a pour t > T ,
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= −
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I
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,

dE

dt
=
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q
S

I

N
− bE, (17)tandis que les équations (3), (4) et (5) restent identiques. Par le même raison-nement que dans la setion 1, on a pour t > T
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.En intégrant entre t = T et t = +∞, on en déduit que
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,où R0 = a/c > 1. Comme S(∞) = N −R(∞), on a don
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)

. (18)Supposons omme dans la setion 2 que le temps T ne soit ni trop petit ni tropgrand, 'est-à-dire dans le plateau de la �gure 2b. En première approximation,
S(T ) ≃ N et R(T ) est enore petit devant N . Deux as se présentent alors.Si 1 < q < R0, alors l'argument graphique lassique [4℄ qui onsiste à traerles membres de gauhe et de droite de l'équation (18) en fontion de R(∞)/Nmontre que la solution R(∞)/N n'est pas in�nitésimale mais prohe de la solu-tion stritement positive de l'équation
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. (19)Si au ontraire q > R0, alors la solution R(∞)/N de l'équation (18) estpetite. Comme S(T ) = N − E(T ) − I(T ) − R(T ) et E(T ) + I(T ) + R(T ) ≃
R0 R(T ), un développement à l'ordre 1 de l'exponentielle dans l'équation (18)onduit à
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En ne gardant que les termes d'ordre inférieur ou égal à 1, on trouve que
1−

R(∞)

N
≃ 1−

R0 R(T )

N
−

R0

q

R(∞)−R(T )

N
.Finalement,

R(∞) ≃ R(T )R0
1− 1/q

1−R0/q
. (20)Lorsque q → +∞, on retrouve bien que R(∞) ≃ R(T )R0. On remarque aussique (1 − 1/q)/(1 −R0/q) > 1, omme il se doit. Une formule identique à (20)lie R1(∞) et R1(T ).La �gure 3 montre ave une ligne ontinue, en fontion du paramètre q,la taille �nale de l'épidémie en éhelle logarithmique, ln(R(∞)/N), obtenue parsimulation numérique du système (1)-(6) pour t < T ave les onditions initiales(16) et du système (17) pour t > T . Comme dans la �gure 2a, la populationtotale est N = 65 × 106 et le paramètre a est donné par la formule (10) ave

λ = 0,225 par jour ; on a enore pris f = 0,5 et T = 43,2 jours de sorte que
R1(T ) ≃ 5 438. La �gure montre aussi ave des petits ronds e que donne laformule (20) pour q > R0. Elle montre en�n ave de petits losanges la solutionstritement positive de l'équation (19) pour q < R0. On voit que les deuxapproximations essent d'être valables au voisinage de q = R0.

102 4 6 81 3 5 7 9

0

−8

−6

−4

−2

−7

−5

−3

−1

Figure 3 � ln(R(∞)/N) en fontion de q (ligne ontinue), omparé ave laformule (20) (petits ronds) valable pour q > R0 et ave la solution de l'équation(19) (petits losanges) valable pour q < R0.On notera que la taille �nale de l'épidémie varie de plusieurs ordres de gran-deurs lorsque le paramètre q est prohe de R0. Comme il est di�ile de lequanti�er, la prédition de la taille �nale de l'épidémie est également di�ile9



dans ette zone. Il n'y a que si le paramètre q est nettement supérieur à R0 quela prévision ave la formule (20) devient moins sensible à la valeur de q.4 Tentative d'estimation du paramètre qEssayons d'estimer le paramètre q en ajustant une simulation du modèleaux données postérieures au 15 mars, y ompris elles jusqu'au 15 avril qui ne�guraient pas dans la �gure 1. [10℄ avertit néanmoins que � le nombre de ason�rmés en Frane ne re�ète plus de manière satisfaisante la dynamique del'épidémie �, étant donné que � les patients présentant des signes de COVID-19 ne sont plus systématiquement on�rmés par un test biologique �. Pourela, on part de la donnée R1(T ) = 5 423 et des relations R(T ) = R1(T )/fet R2(T ) = (1 − f)R(T ). Comme les données des 8 jours qui préèdent sontpartiulièrement bien alignées, on démarre la simulation de notre modèle ave
R(T − τ) = e−λτR(T ) où λ = 0,225 par jour et τ = 8 jours, et ave les estima-tions orrespondantes I(T − τ) ≃ λ

c
R(T − τ), E(T − τ) ≃ (λ

2

bc
+ λ

b
)R(T − τ) et

S(T − τ) = N − E(T − τ)− I(T − τ) −R(T − τ).Pour t > T , le taux de ontat e�etif est a/q et l'on essaie d'ajuster R1(t)aux données jusqu'au 15 avril. Le meilleur ajustement se trouve aux alentours de
q = 1,7. Comme ette valeur est inférieure à R0, il semblerait que les mesures deon�nement soient enore insu�santes. Mais les tous derniers points de la �guremontrent que l'éart ave le modèle grandit dans le sens d'un ralentissement del'épidémie réelle. Il se peut que la valeur de f hoisie ne soit pas appropriée ouqu'elle ait varié au ours de l'épidémie. Ou alors le modèle est peut-être un peutrop simpliste ; on s'attend notamment à e qu'une distribution non exponen-tielle des temps passés dans les di�érents ompartiments in�uene le momentoù la ourbe ommene à s'in�éhir.En onlusion, on a exploré un sénario à deux phases où le taux de ontatest réduit à partir d'un ertaine date. On a trouvé une formule approhée simplepour la taille �nale de l'épidémie en fontion du nombre de as détetés au mo-ment de la rédution. Il reste néanmoins à énoner et à démontrer plus rigou-reusement e résultat, probablement en le faisant apparaître omme un résultatasymptotique lorsque N → +∞.Remeriements.On remerie Hisashi Inaba, Ali Moussaoui et Frédéri Hamelin pour leursommentaires sur le manusrit.AnnexeConsidérons un modèle S-I-R ave une période infetieuse qui n'est pas né-essairement distribuée exponentiellement. Soit I(t, x) la densité de personnes10
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Figure 4 � Logarithme népérien du nombre de as reensés entre le 7 mars etle 15 avril (petits ronds, données de Santé publique Frane [11℄) et ln(R1(t)) enfontion du temps t dans 4 simulations ave de haut en bas q ∈ {1,5; 1,7; 2; 2,5}.infetées depuis x unités de temps au temps t. Soit a(x) le taux de ontat e�etifet b(x) le taux auquel les personnes infetées essent de transmettre l'infetion.On a au début de l'épidémie
I(t, 0) ≃

∫

∞

0

a(x) I(t, x) dx

∂I

∂t
+

∂I

∂x
= −b(x) I(t, x)

dR

dt
=

∫

∞

0

b(x) I(t, x) dxOn en déduit, omme dans la théorie des populations stables de Lotka [6℄ que
I(t, x) ≃ k eλt e

−λx−
∫

x

0

b(y) dyoù k est une onstante et le taux de roissane λ est l'unique solution de l'équa-tion
1 =

∫

∞

0

a(x)e
−λx−

∫

x

0

b(y) dy
dx.Si l'on pose I(t) = ∫

∞

0
I(t, x) dx, le problème est d'estimer I(T )+R(T ) à partirde R(T ). Or

λR(T ) ≃
dR

dt
(T ) =

∫

∞

0

b(x) I(T, x) dx ≃

∫

∞

0

b(x) k eλT e
−λx−

∫

x

0
b(y) dy

dx.11



On en déduit que
k ≃

λR(T )e−λT

∫

∞

0
b(x) e

−λx−
∫

x

0
b(y) dy

dx
.Finalement,

I(T ) +R(T )

R(T )
≃

λ
∫

∞

0 e
−λx−

∫

x

0

b(y) dy

∫

∞

0
b(x) e

−λx−
∫

x

0

b(y) dy
+ 1.On voit que le membre de droite n'a pas de raison partiulière de oïnider ave

R0 =
∫

∞

0 a(x) e
−

∫

x

0

b(y) dy
dx. Dans le as spéial où les taux sont onstants, ave

a(x) ≡ a et b(x) ≡ b, on a ependant λ = a− b et don (I(T ) +R(T ))/R(T ) ≃
λ
b
+ 1 = a

b
= R0.Référenes[1℄ N. Baaër et M.G.M. Gomes, Sur la taille �nale des épidé-mies ave saisonnalité, Bull. Math. Biol. 71 (2009) 1954�1966.https://hal.arhives-ouvertes.fr/hal-01299608[2℄ N. Baaër, Sur le pi épidémique dans un modèle S-I-R, Quadrature 117(2020) 1-4. https://hal.arhives-ouvertes.fr/hal-02518993[3℄ M. Corlosquet-Habart, J. Janssen et R. Mana (2012), Modélisation sto-hastique du risque de pandémie : stratégies de ouverture et d'assurane.Lavoisier, Cahan (2012).[4℄ A. Hillion, Les Théories mathématiques des populations. Presses Universi-taires de Frane, Paris (1986).[5℄ H.A. Lauwerier, Mathematial Models of Epidemis. Mathematish Cen-trum, Amsterdam (1984).[6℄ A.J. Lotka, Théorie analytique des assoiations biologiques, 2e partie. Her-mann, Paris (1939).[7℄ L. Nkague Nkamba, Robustesse des seuils en épidémiologie et stabi-lité asymptotique d'un modèle à infetivité et suseptibilité di�érentielle.Thèse, Université de Lorraine et Université Gaston Berger (2012).[8℄ R. Pressat, Éléments de démographie mathématique. AIDELF, Paris(1995).[9℄ Ph. Sansonetti, Covid-19 ou la hronique d'une émergene annonée. Ex-posé, Collège de Frane, 18 mars 2020.[10℄ Santé publique Frane, Covid-19, point épidémiologique hebdomadaire du09 avril 2020. www.santepubliquefrane.fr[11℄ https://fr.wikipedia.org/wiki/Pand%C3%A9mie_de_Covid-19_en_Frane
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