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Introduction

L'épidémiologie joue un role crucial dans I'avancement des connaissances en santé
environnementale et en santé publique. Son principal avantage réside dans son explo-
ration des liens entre ’environnement et la santé a un niveau global. Initialement cen-
trée sur I'étude des maladies infectieuses et des épidémies, I'épidémiologie a progressi-
vement élargi son champ d’intérét dans les années 50 pour inclure d’autres domaines de
la santé publique, tels que I'étude des cancers et des maladies cardiovasculaires. Cette
évolution a conduit a un élargissement des objectifs des études épidémiologiques, qui
couvrent désormais I'étiologie de I'ensemble des problemes de santé ainsi que les stra-
tégies de controle associées [53]. Ainsi, I'épidémiologie est classiquement définie comme
I’étude de la distribution des maladies et de leurs déterminants au sein des populations
humaines [18, 76].

Pour étudier la relation entre I'environnement et la santé publique, le tour est venu
de la modélisation mathématique des maladies, elle est un outil essentiel pour étudier
la propagation des maladies et prédire leur évolution. Elle permet de simuler différents
scénarios épidémiologiques et d’évaluer 'efficacité des interventions et des mesures de
prévention. Les modeles mathématiques aident les chercheurs a estimer le nombre de cas
de maladie a venir et a guider les décisions en matiére de santé publique. Ces modeles uti-
lisent des équations mathématiques et peuvent varier en fonction des questions posées.
Bien qu’ils ne puissent pas prédire exactement ce qui se passera, ils aident a planifier et a
agir pour obtenir les meilleurs résultats possibles.

En décembre 2019, la ville de Wuhan en Chine a été le théatre de I’émergence suivie
de la propagation rapide d'une nouvelle pneumonie a coronavirus. Cette maladie infec-
tieuse a été officiellement nommée COVID-19 par 'Organisation mondiale de la santé
(OMS) le 11 février 2020.[38] et a été identifiée comme étant causée par le virus Sars-CoV-
2 [40]. La COVID-19 est classé comme une maladie zoonotique, susceptible d’étre trans-
mise des animaux aux humains [73]. Cependant, son principal mode de transmission est
le contact direct de personne a personne. Depuis son apparition initiale, la COVID-19 a
eu un impact mondial profond, infectant des millions de personnes et causant d’'impor-
tantes pertes de vies humaines jusqu’en décembre 2022. L'infection par la COVID-19 pré-
sente un risque plus élevé et entraine des conséquences plus graves chez les personnes
atteintes de maladies chroniques sous-jacentes. Les taux de mortalité varient selon des
conditions spécifiques, les patients souffrant de maladies respiratoires connaissant un
taux de mortalité de 6,3 pour cent, les patients atteints de maladies cardiovasculaires de
10,5 pour cent, les patients diabétiques de 7,3 pour cent, les patients souffrant d’hyper-
tension de 6 pour cent et les patients atteints de cancer de 5,6 pour cent [95]. Dans une
étude menée par des chercheurs chinois, analysant pres de 45 000 cas confirmés, le taux
de mortalité moyen s’éleve a 2,3 pour cent. Notamment, aucun déces n'a été enregistré
chez les enfants de moins de 10 ans. Les taux de mortalité augmentent avec 1'age, avec
des taux de 0,2 pour cent a 39 ans, 0,4 pour cent a la quarantaine, 1,3 pour cent pour les
individus agés de 50 a 59 ans, 3,6 pour cent pour ceux agés de 60 a 69 ans, 8 pour cent
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pour les individus agés de 70 a 79 ans et 14,8 pour cent pour les personnes de plus de 80
ans [95].

Le virus s’est rapidement propagé a l’échelle internationale, alimenté par la migration
humaine mondiale et les déplacements entre les villes [51, 58]. La facilitation des voyages
et du commerce a travers le monde a contribué a la diffusion mondiale rapide, entrai-
nant plus de 585 millions de cas et 6,4 millions de déces signalés en aotit 2022 [94]. Les
chercheurs ont observé que la mobilité humaine, en particulier a travers les villes et le
tourisme, a contribué de maniere significative a la propagation du virus, soutenu par les
études de Arino et al. qui ont affirmé que la propagation épidémique augmente pendant
le transport [8] .

Les efforts visant a controler la propagation du COVID-19 ont consisté a explorer di-
vers schémas thérapeutiques. Cependant, I'efficacité de ces traitements n’a pas été entie-
rement satisfaisante [31]. A partir de 2021, plus de 200 vaccins contre la COVID-19 ont été
développés ou sont actuellement en cours de développement dans le monde [34, 89], ce
qui laisse espérer une prévention efficace et une atténuation de 'impact du virus.

Dans cette these de doctorat, notre premier objectif principal est de développer un
modele mathématique temporel capable de prédire la dynamique de transmission du
COVID-19 en présence de la vaccination. On étudie en profondeur le comportement dy-
namique du modéle en mettant particulierement ’accent sur le nombre de reproduction
vaccinale. De plus, on explore les facteurs clés qui influent sur le controle de la maladie a
travers une analyse de sensibilité de I'équilibre endémique et du nombre de reproduction
vaccinale.

Ensuite, comme deuxiéme objectif, on développe un modeéle en métapopulations pour
étudier 'impact de la mobilité individuelle sur la propagation du COVID-19, en s’ap-
puyant sur notre modele précédent [19]. Dans le but d’optimiser les stratégies de controle
de la maladie au sein et entre les différentes régions, on utilise une configuration a deux
patchs.

Cette these est organisée en cinq chapitres.

Dans le premier chapitre, on commence tout d’abord par des généralités sur la COVID-
19. On y propose une définition spécifique du COVID-19 et on décrit son épidémie, ses
symptomes, son mode de transmission ainsi que les mesures de prévention disponibles.
On aborde également la question de I'existence ou non d'un traitement.

Dans le deuxiéme chapitre, on examine plusieurs modeles mathématiques existants
dans la littérature sur la COVID-19 depuis le début de la pandémie, en mettant particulie-
rement I’accent sur ceux en compartiments qui abordent la propagation de la COVID-19.
En outre, on explorera les modeles liés a la vaccination ainsi que les modeles en métapo-
pulation.

Dans le troisieéme chapitre, on présente notre premiére contribution, un modele ma-
thématique SEIR amélioré pour prédire la dynamique de transmission du COVID-19 avec
vaccination. On décrit les variables, les parametres et les équations clés qui régissent la
propagation de la maladie, en tenant compte de I'influence de la vaccination. De plus, on
effectue une analyse mathématique du systéme dynamique. On étudie les points d’équi-
libre et leurs propriétés de stabilité, mettant ainsi en lumiére le comportement a long
terme de la dynamique de la maladie.

Dans le quatrieme chapitre, on perfectionne le modele de notre contribution du cha-
pitre 3 en introduisant le modéle en métapopulation. Pour étre plus concret, on étudie
mathématiquement un modeéle SEIR-V a deux patchs. Ensuite, on évalue le nombre de
reproduction vaccinale R, et on identifie les points d’équilibre en abordant leur analyse
de stabilité.
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Enfin, dans le cinquieme chapitre, on procede a des investigations numériques pour
valider et approfondir les résultats analytiques obtenus a partir de I’analyse de stabilité et
de sensibilité pour nos deux modéles.
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Chapitre 1

Motivations et problématique

Au début des années 1930, une nouvelle maladie respiratoire a été identifiée dans un
élevage de poulets situé dans le Dakota du Nord, aux Etats-Unis d’Amérique (USA). Cette
maladie a été désignée sous le nom de bronchite infectieuse aviaire. Deux ans plus tard,
des scientifiques ont démontré que 1’agent responsable de cette affection était un virus
filtrable a 'ultra-centrifugation, connu sous le nom de virus de la bronchite infectieuse
[21].

Au cours des quatre décennies suivantes, des virus similaires au virus de la bronchite
infectieuse ont été identifiés dans diverses especes animales (virus de I'’hépatite murine,
coronavirus du rat, virus de la sialodacryoadénite, virus de la gastroentérite transmissible,
virus de '’encéphalomyélite hémagglutinante) et chez ’homme (B814, coronavirus hu-
main 229E). Les scientifiques ont alors choisi de regrouper ces nouveaux agents sous le
terme de coronavirus en raison de leur apparence en couronne (corona en latin) observée
au microscope [61, 83]

I a été révélé que sur une période de sept ans (1960-1961, 1964-1965 et 1966-1967),
les coronavirus étaient responsables de 3% du total de 1328 cas de maladies respiratoires.
Cependant, la menace potentielle de ces virus provoquant des épidémies mortelles n’a
émergé que au cours des deux dernieres décennies [49]. En 2002, le monde a été témoin
de la premiere maladie mortelle induite par un coronavirus, connue sous le nom de syn-
drome respiratoire aigu sévere (SARS-CoV). Une décennie plus tard, en 2012, une autre
épidémie infectieuse due a un coronavirus a été signalée en Arabie Saoudite, appelée syn-
drome respiratoire du Moyen-Orient (MERS-CoV) [12]. En décembre 2019, la COVID-19 a
marqué la troisieme grande épidémie de coronavirus, se révélant la plus meurtriere parmi
toutes les épidémies précédentes.

1 SARS-CoV-2:Emergence, Structure et Impact Mondial

En décembre 2019, la ville de Wuhan, en Chine, a été le berceau d’'une épidémie éclair
impliquant une nouvelle pneumonie a coronavirus, marquant ainsi le début d’'une pro-
pagation rapide et suscitant une préoccupation mondiale. L'Organisation mondiale de la
santé (OMS) a officialisé le nom de cette maladie infectieuse le 11 février 2020, la dési-
gnant sous le nom du COVID-19 [38]. Cette pathologie a été attribuée au virus SARS-CoV-
2, selon les constatations scientifiques [40].

La COVID-19 est répertorié en tant que maladie zoonotique, indiquant qu’elle peut
étre transmise des animaux aux étres humains [73]. Limpact mondial de cette maladie a
été significatif, provoquant des changements substantiels dans la vie quotidienne et les
politiques de santé publique a I’échelle planétaire.
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CHAPITRE 1. MOTIVATIONS ET PROBLEMATIQUE

Concernant la structure du coronavirus responsable, les virions adoptent une forme
sphérique, avec un diametre d’environ 125 nm [13, 69, 37, 105, 98]. L'élément le plus dis-
tinctif des coronavirus réside dans leurs protubérances en forme de massue émergeant
de la surface du virion. Ces protubérances, appelées protéines de pointe (S), conferent au
virion une apparence couronnée, d’ot1 le nom "coronavirus". La nucléocapside, présente
alintérieur de I'enveloppe du virion, se caractérise par une symétrie hélicoidale.

Outre la structure, les coronavirus se distinguent par la présence de quatre protéines
structurelles principales. Les protéines de pointe (S) sont impliquées dans la liaison aux
cellules hotes, tandis que les protéines de membrane (M), d’enveloppe (E) et de nucléo-
capside (N) contribuent a la structure globale du virus et a son processus de réplication.
Cette complexité structurale est une caractéristique clé des coronavirus, influencant leur
comportement infectieux et leur capacité a évoluer.

Ribonucleoprotein
complex (RNP)
___ Membrane

Glycoprotein (M)

Envelope/
protein (E)

C-terminal domain

Transmembrane
domains

FIGURE 1.1 — Modele structural du coronavirion basé sur nos interprétations de tomogrammes.
Lintérieur présente des segments d’ARN nucléoprotéique et des hélices, avec des protéines M
formant une couche additionnelle sur la membrane lipidique. Source Image [13]

2 Classification des coronavirus

Cette famille de virus est classée dans le regne Riboviria, le royaume Orthornavirae, le
phylum Pisuviricota, la classe Pisoniviricetes, I'ordre Nidovirales, et le sous-ordre Corni-
dovirineae. Actuellement, la famille des Coronaviridae est divisée en deux sous-familles
distinctes, a savoir Coronavirinae et Torovirinae. Le tableau 1.1 montre que les Coronavi-
rinae se répartissent en quatre genres bien définis : Alphacoronavirus, Betacoronavirus,
Gammacoronavirus, et Deltacoronavirus [28, 97].

Cette famille des Coronaviridae présente une organisation complexe, avec deux sous-
familles, cinq genres, 26 sous-genres, et environ quarante especes répertoriées [91]. Cette
diversité taxonomique souligne la complexité et la variabilité des virus au sein de cette
famille, ce qui a des implications importantes pour la compréhension de leur écologie,
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de leur évolution et de leurs interactions avec les hotes. La classification détaillée per-
met une meilleure contextualisation de la diversité des coronavirus et constitue une base
essentielle pour les recherches approfondies sur ces agents pathogenes.

Regne Riboviria

Royaume Orthornavirae Pararnavirae

Phylum Duplornaviricota Kitrinoviricota Lenarviricota Negarnaviricota m
Classe Duplopiviricetes m Stelpaviricetes
Ordre Picornavirales Sobelivirales

[ [ I

Abnidovirineae Monidovirineae Ronidovirineae

Cornidovirineae

Sous-ordre

Arnidovirineae Mesnidovirineae Nanidovirineae Tornidovirineae

Famille Coronaviridae

Sous-famille Letovirinae Orthocoronavirinae
\
Genre Alphamr[onavirus Betacorl:navirus Gammactljronavirus Deltacorlonavirus
|
Sous-genre Brangalcovirus Cegaclovirus Igaculvirus
|
Espece Avian Corlonavirus Avian Corolnavirus 9203 Duck Coronlavirus 2714

TABLEAU 1.1 — Schéma de classification des coronavirus, selon le Comité International de Taxono-
mie des Virus. Source image [39].

3 Transmission zoonotique et interhumaine du coronavi-
rus

En tant que virus zoonotique, le coronavirus possede la capacité de se transmettre
de 'animal a 'homme et également entre humains par le biais d’aérosols en suspension
dans I'air [87]. Divers animaux et oiseaux ont été identifiés jusqu’a présent comme réser-
voirs de ce virus, parmi lesquels on compte les chameaux, les porcs, les dindes, les souris,
les chiens, les chauves-souris, les chats, et d’autres especes.

Les alphacoronavirus (Coronavirus humain 229E, Coronavirus humain NL63) et les
bétacoronavirus (Humain coronavirus OC43 (HCoV-0OC43), Coronavirus humain HKU1
(HKU1)) sont des agents pathogenes humains bien établis. Ils sont responsables d’épi-
sodes de rhume chez '’homme a I’échelle mondiale [6, 29]. La figure 1.2 montre que les
virus initiaux a l'origine de la propagation de l'infection COVID-19, de la transmission
des animaux aux humains, proviennent des chiropteres (HCoV-229E, HCoV-NL63) ou des
rongeurs (HCoV OC43, HCoV-HKU1), les hotes intermédiaires présumés étant des bovi-
dés pour HCoV-OC43 et des camélidés pour HCoV-229E [29, 101].
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Réservoir animal Hoétes Souche CoV détectée
intermédiaires chez I'homme
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FIGURE 1.2 — Diagramme synthétique des groupes d’animaux illustrant les hotes naturels et les
hotes intermédiaires potentiels des six coronavirus présents chez ’homme. Source image [29].

4 Modele schématique du cycle de vie du SARS-CoV-2

La pathogenese et le cycle de vie du SARS-CoV-2 impliquent un processus complexe
de transferts et de régénérations génomiques d’ARN, favorisant la multiplication du virus.
Ce processus se déroule a la fois a 'extérieur et al'intérieur des cellules de 'hote. La Figure
1.3 illustre ces étapes, et voici une explication simplifiée des différentes phases [24] :

1. Activation de la protéine S (Surface) par clivage effectué par une protéine spécifique
de la cellule hote en deux sous-unités, S1 et S2.

2. Fixation de la sous-unité S1 sur le récepteur ACE2 de la cellule hote via une région
appelée RBD (domaine de liaison au récepteur). La sous-unité S2 facilite ensuite la
fusion entre la membrane de la cellule hote et 'enveloppe virale.

3. Entrée du virus dans la cellule hote par endocytose.

4. Fusion de I'’enveloppe virale avec la membrane de la vésicule d’endocytose, entrai-
nant la libération de '’ARN génomique du virus.
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5. Traduction des génes ORF1a et 1b en une grande protéine polyfonctionnelle appe-
lée pplab.

6. Clivage de la pplab en 16 protéines non structurales (NSP16) par une protéase vi-
rale, formant ainsi un complexe appelé réplicase/transcriptase.

7. Réplication de ’ARN génomique viral de polarité positive en utilisant une enzyme
appelée ARN polymérase dépendante de 'ARN, impliquant un passage par un in-
termédiaire d’ARN de réplication de polarité négative.

8. Production d’ARN messager sous-génomique a partir de I'intermédiaire d’ARN de
réplication.

9. Traduction des ARN messagers sous-génomiques en protéines structurelles.

10. Maturation et assemblage de nouveaux virions a partir des génomes et des pro-
téines nouvellement formées dans le réticulum endoplasmique et 'appareil de Golgi.
Les nouveaux virions quittent ensuite la cellule hote par exocytose.

1
l:\ ',‘. Attac ¢ ..‘\ 0,:
o:< }:. and ont, .~< }-, SARS-CoV-2
- - - .~ *
.“0“; T ol »
qu I Acu\[/
acapNes
e aakea
( b R | Fusion
\: '7'._"4-7_,/
} Uncoating
z ——OTNOMIC RNA (positive)
3 ) Transtation of ORS1a / ORETS
Replication / tramslation
4 v I 10 5 (Negative)
L Paoic e
L
s s
5 s =1 ) i
- | I ]e 7
» o=zl T_Im3%
mRNAS snsiation
s o] N ¢ eiation,
s 1 ] /7 .o
6 s ]s % e
s 1 I Nw oo /
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FIGURE 1.3 — Cycle de vie du SARS-CoV-2 : Le parcours du nouveau coronavirus (SARS-CoV-2)
commence avec la liaison de sa protéine de pointe a un récepteur ACE2 sur une membrane cel-
lulaire (1), suivi de la pénétration a travers la paroi cellulaire ot il réplique '’ARN génomique (2 a
4). Ensuite, le virus génere des "ARN sous-génomiques" (5 a 6), synthétise diverses protéines de
pointe par traduction (7), et le nouvel ARN génomique devient le génome d'une nouvelle parti-
cule virale (8). Cette particule se combine avec ’ARN génomique a brin, fusionne dans I'appareil
de réticulum endoplasmique-Golgi pour former une particule virale complete a 'intérieur d’'une
vésicule (9), et les nouvelles particules virales sont libérées (exocytose) dans la région extracellu-
laire (10). Source image [80].
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5 Modes de transmission du SARS-CoV-2

Selon les recherches scientifiques (voir figure 1.4), la maladie COVID-19 se propage
principalement lorsqu’il y a un contact étroit avec des individus infectés, qu’ils présentent
ou non des symptomes.

Modes de transmission principaux Modes de transmission
directs de personne a personne secondaires

§ )
o Transmission directe =34 ( o
par gouttelettes { \
L l [{  Transmission par
| I\
/)

41
I/ aérosols si :
Ul » ¢
| procédure sur la sphére
. N ‘v\ ; ORL

° “"4

]
/

° Modes de transmission
;i Indirect
= 2 métres
— >
° - Contact avec surface
s @ contaminée
e Transmission directe ’
par contact, . " M
{ B BRI

® Larges gouttelettes

® Droplet nuclei

FIGURE 1.4 — Representation schématique des différents modes de transmission du SARS-CoV-2.
Source image [90].

5.1 Transmission interpersonnelle directe
La transmission directe du virus se produit par les moyens suivants :

— Par des gouttelettes respiratoires : Lorsqu'une personne infectée tousse, éternue
ou parle, elle expulse des gouttelettes respiratoires dans I'air. Ces gouttelettes peuvent
contenir des particules virales du virus. Si une personne en bonne santé inhale ces
gouttelettes, notamment par les voies buccales ou nasales, elle peut contracter I'in-
fection [72].

— Par des aérosols émis par une personne infectée : Des études expérimentales sug-
gerent que le SARS-CoV-2 peut également étre transmis par des aérosols, des parti-
cules plus petites qui peuvent rester en suspension dans I'air pendant une période
prolongée. Les éternuements et la toux créent un gaz turbulent qui peut transpor-
ter ces particules virales sur une distance plus importante (7 a 8 metres). Dans des
conditions de température et d’ humidité spécifiques, ces aérosols peuvent rester en
suspension dans 'air, augmentant ainsi le risque de transmission a distance [36, 17].
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— Par contact direct : Une personne peut contracter le virus en touchant une surface
contaminée, telle qu'une poignée de main, ou le virus est présent. Si elle touche
ensuite son visage, en particulier la bouche, le nez ou les yeux, sans se laver les
mains au préalable, le virus peut étre introduit dans son systéme, provoquant une
infection [17].

5.2 Transmission interpersonnelle indirecte

Les gouttelettes émises par des individus infectés peuvent persister dans des lieux pu-
blics et sur des surfaces environnementales. Lorsqu’'une personne entre en contact avec
ces surfaces contaminées et touche ensuite son visage, notamment la bouche, le nez ou
les yeux, le virus peut étre introduit dans son organisme. Ce processus, connu sous le
nom de contact indirect, représente un moyen supplémentaire de transmission du virus.
Il souligne I'importance de maintenir des pratiques d’hygiéne rigoureuses et de limiter le
contact avec des surfaces potentiellement contaminées pour réduire le risque d’infection
[15].

5.3 Transmission par d’autres voies

Les virus responsables de la COVID-19 ont été détectés dans I'urine et le sérum san-
guin, selon des études [102]. Cette présence souligne la possibilité de transmission du
virus par le biais d’échantillons biologiques. Les précautions appropriées sont donc es-
sentielles lors de la manipulation de tels échantillons pour minimiser le risque de propa-
gation du virus. Cette information met en évidence I'importance des mesures de sécurité
dans le traitement des échantillons biologiques pour éviter la transmission potentielle de
la COVID-19.

6 Symptomes dela COVID-19

Linfection par le coronavirus se manifeste par une gamme variée de symptomes, clas-
sifiant les patients en types légers, séveres et critiques, selon leur gravité [44]. La période
d’incubation moyenne est d’environ 5 jours, mais peut varier de 1 a 14 jours [54]. Environ
95 % des patients présentent des symptomes dans les 12,5 jours suivant le contact initial,
tandis que 80-85 % des personnes infectées ne manifestent que des symptomes légers,
voire aucun, surtout chez les 30-79 ans (87 % des cas).

Les symptomes fréquents comprennent mal de gorge, écoulement nasal, éternue-
ment, toux, essoufflement, fievre, frissons, fatigue, douleurs musculaires, perte de I'odo-
rat ou du gotit, mal de téte, douleurs abdominales, diarrhée, vomissements, et malaises
intenses.

Cependant, des symptdmes plus graves peuvent également se manifester, notamment
une difficulté a respirer, une pression ou douleur persistante a la poitrine, une confusion
soudaine, des difficultés a rester éveillé ou a se réveiller, ainsi qu'une coloration pale, grise
ou bleue de la peau, des lévres ou des lits d’ongles [88]. La reconnaissance de la maladie
peut étre difficile en raison de symptdomes non spécifiques, soulignant 'importance de la
vigilance face a tout signe inhabituel.
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7 Méthodes de protection contre la COVID-19

La mise en ceuvre de méthodes de protection contre la COVID-19 est essentielle pour
prévenir la transmission du virus. Tout d’abord, la limitation des contacts et la pratique de
la distanciation physique contribuent a réduire les risques d’exposition. Lhygiéne respi-
ratoire, incluant le port du masque et la toux ou I’éternuement dans le coude, est cruciale
pour empécher la propagation des gouttelettes respiratoires. Parallelement, une hygiene
des mains rigoureuse, avec un lavage fréquent a I’eau et au savon ou I'utilisation de solu-
tions hydroalcooliques, est fondamentale pour éliminer les potentielles sources de conta-
mination [43, 65].

Une ventilation adéquate dans les espaces fermés contribue a minimiser la concentra-
tion de particules virales dans I'air. Le port du masque, en particulier dans les situations
ou la distanciation n’est pas possible, constitue une barriére physique supplémentaire.
Le nettoyage et la désinfection réguliers des surfaces dans I'environnement, en particu-
lier celles fréquemment touchées, sont également recommandés.

Enfin, 'application de pratiques de base et de précautions supplémentaires adaptées
a différents milieux, telles que le milieu hospitalier ou les espaces publics, renforce la pro-
tection globale contre la transmission du virus. La vigilance collective dans 'adoption de
ces mesures constitue un pilier fondamental de la lutte contre la propagation du COVID-
19.

8 Thérapies contre virus du COVID-19

8.1 Médicaments antiviraux

Les approches thérapeutiques contre le virus comprennent 'utilisation de médica-
ments antiviraux, ainsi que le développement et la mise en ceuvre de vaccins.

Des antiviraux a large spectre et d’autres médicaments montrent une certaine effica-
cité dans le traitement des infections par le SARS-CoV-2. Parmi les quinze médicaments
testés figurent la chloroquine, I'hydroxychloroquine, le lopinavir, le ritonavir, le nafamo-
stat, le camostat, la famotidine, le nitazoxanide, I'ivermectine, les corticostéroides, le to-
cilizumab, le sarilumab, le bevacizumab et la fluvoxamine [78]. Certains, tels que la chlo-
roquine, ont également démontré leur activité contre les virus MERS et SARS dans des
essais sur des animaux [55, 1]. Le ribavirine, un médicament antiviral, inhibe la synthese
de la ribonucléoprotéine, entravant ainsi la réplication virale [70].

D’autres agents antiviraux, dont le lopinavir et le ritonavir, sont également testés pour
traiter les patients atteints du COVID-19, car ils sont connus pour avoir des effets posi-
tifs sur la COVID-19 [98]. Certaines études suggerent que la chloroquine et ses dérivés
peuvent inhiber la réplication du virus in vitro [14].

8.2 Vaccin (Immunisation)

La vaccination joue un role crucial dans la gestion de la crise sanitaire liée au COVID-
19. Les vaccins conferent une immunité active en stimulant la production d’anticorps di-
rigés contre le SARS-CoV-2. Actuellement, 184 vaccins candidats sont en développement
préclinique, et 104 sont en phase clinique [92]. Parmi les 18 vaccins approuvés et utilisés
dans le monde [92, 93], on trouve des vaccins a ADN, a ARNm, a vecteur viral non répli-
catif, inactivés, vivants atténués, sous-unitaires, et basés sur I'immunité formée [43]. Ces
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approches diverses visent a fournir une protection efficace contre la COVID-19, marquant
une avancée significative dans la lutte contre la pandémie.

9 Diagnostics de la COVID-19

Lapparition et la propagation de la COVID-19 dans le monde a mis en exergue un be-
soin urgent de développer des tests diagnostiques fiables, exacts et les plus rapides pos-
sibles (Voir figure 1.5).

Les diagnostics de la COVID-19 reposent sur deux types principaux de tests, chacun
visant a détecter 'infection de maniere différente [79].

9.1 Tests directs (tests viraux)

IIs sont concus pour détecter le virus et donc refléter 'infection actuelle. De plus, il
existe deux type :

Tests moléculaires par RT-PCR :

La RT-PCR (Réaction de Polymérisation en Chaine avec Transcription inverse) est la
méthode la plus couramment utilisée. Elle offre une sensibilité de 95% a 97% [66]. Ce test
commence par le prélevement d'un échantillon du nez ou de la gorge, ou le virus est géné-
ralement présent. Le processus se conclut par une réaction en chaine de polymérisation
avec transcription inverse dans les prélévements respiratoires [77].

Test antigénique :

Ce testimmunologique détecte les protéines du virus SARS-CoV-2. Réalisé sur un pré-
levement naso-pharyngé, il offre un résultat en moins de 30 minutes avec un cofit infé-
rieur a la RT-PCR. Sa spécificité est élevée, mais la sensibilité peut varier en fonction de la
charge virale.

9.2 Tests indirects (tests d’anticorps)

Les tests d’anticorps ne détectent pas le virus lui-méme mais vérifient plutot une sé-
roconversion suite a une infection antérieure [30].

Test sérologique :

Ce test rapide permet la détection qualitative des IgG et/ou des IgM dans le sérum,
le sang total [79], ou le plasma humains en 10 a 15 minutes. Il repose sur le principe de
I'immuno-chromatographie a flux latéral.

Il existe deux types de tests sérologiques :

— Test automatisable ELISA :

Utilisant la technique d'immunoabsorption par enzyme liée, ce test quantitatif pré-
sente une excellente spécificité. Il nécessite un prélevement sanguin et est réalisé sous
prescription médicale dans des laboratoires d’analyses médicales, fournissant des résul-
tats en quelques heures [79].

— Tests rapides :

Ces tests immuno-chromatographiques, similaires aux tests de la glycémie, détectent
qualitativement les anticorps anti SARS-CoV-2. Ils peuvent étre réalisés au-dela du 14e
jour suivant 'apparition des signes cliniques.

Lutilisation combinée de ces tests offre des options variées pour diagnostiquer la
COVID-19, permettant une approche plus compléte dans la gestion de la pandémie.
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FIGURE 1.5 — Schéma des méthodes de diagnostic pour la détection du SARS-CoV-2 a partir
d’échantillons respiratoires et du sang. Source image [79].

10 Un outil précieux dans la lutte contre la COVID-19

La pandémie du COVID-19 a provoqué une crise sanitaire majeure et mis en quaran-
taine la moitié de la population planétaire et sa propagation a montré une grande dispa-
rité entre les pays et les régions, la maladie a coronavirus (COVID-19) est le plus grand
défi de santé publique, cela cet maladie causent de graves problemes de développement
économique et social qui entraine un déséquilibre dans la survie des humains. L'épidé-
mie actuelle de coronavirus remet I’épidémiologie et la modélisation mathématique des
maladies infectieuses au premier plan, c’est pour cette raison que les scientifiques et les
chercheurs s’intéressent a la modélisation mathématique du Covid-19 car elle jouent un
role important de premier plan pour étudier I'épidémiologie et explorer la dynamique de
la transmission des maladies et des scénarios de plus fournir des techniques utiles pour
le controle de la pandémie et aider les responsables a prendre des décisions concernant
les politiques de santé publique. La modélisation mathématique utilisent pour estimer le
nombre de cas de maladie qui pourraient survenir dans les semaines ou les mois a venir.
IIs aident les chercheurs a simuler des possibilités réelles dans un environnement virtuel.
Bien que les modeéles ne puissent pas prédire ce qui se passera, ils peuvent nous aider
a comprendre ce qui pourrait se passer dans certains scénarios. Cela peut nous aider a
planifier et a agir pour obtenir le meilleur résultat possible.
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Chapitre 2

Revue de littérature des modeles
mathématiques de I’é pidémie du
COVID-19 avec/sans vaccination

La modélisation mathématique du COVID-19 a attiré I'attention de nombreux mathé-
maticiens, en utilisant les modeles en compartiments pour étudier divers aspects de la
maladie.

Afin de faciliter la lecture des modeles, des données clés communes seront définies
comme suit :

N () : Le nombre de population totale au temps ¢.
S (#) : Le nombre des individus susceptibles au temps .

E () :Le nombre des individus exposées au temps ¢ (Infectés non-infecteux ou période
latente).

I(#) :Le nombre des individus infectés au temps ¢.
R (%) : Le nombre des individus guéris au temps ¢.
D (?) : Le nombre des individus decédes au temps t.

Beaucoup d’auteurs ont travaillé sur la modélisation mathématiques du COVID-19,
dans la suite de ce chapitre, on site quelques uns.

On distingue trois genre de modele :

1 Modeéeles sans vaccination

1.1 Modéle de Ndairou et al. en 2020 [68]

Les auteurs ont proposé un modele mathématique compartimental pour la propaga-
tion de la maladie COVID-19 avec un accent particulier sur la transmissibilité des indivi-
dus super-propagateurs. Ils calculent le seuil du nombre de reproduction de base, ils étu-
dient la stabilité locale de ’équilibre sans maladie en termes du nombre de reproduction
de base, et ils étudient la sensibilité du modeéle par rapport a la variation de chacun de ses
parametres. Les simulations numériques montrent la pertinence du modele COVID-19
proposé pour I'épidémie qui s’est produite a Wuhan, en Chine Voir le figure 2.1.

Ce diagramme se traduit en un systéme non linéaire d’équations différentielles
ordinaires,

21



CHAPITRE 2. REVUE DE LITTERATURE DES MODELES MATHEMATIQUES DE L'E
PIDEMIE DU COVID-19 AVEC/SANS VACCINATION

FIGURE 2.1 — Diagramme du modele[68].
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P : représente la catégorie des super-épandeurs (infectés a mobilité élevée).
A: Représente la classe des infectés asymptomatiques.

H :Représente la classe des hospitalisés.

F :Représente la mortalité.

p :Coefficient de transmission des individus infectés.

I :Transmissibilité relative des patients hospitalisés.

B’ :Coefficient de transmission dii aux super-épandeurs.

k :Taux auquel les personnes exposées deviennent contagieuses.

p1 :Taux auquel les personnes exposées sont infectées.

p2 :Taux auquel les personnes exposées deviennent des super-propagateurs.
Ya :Taux d’hospitalisation.

Yi :Taux de récupération sans hospitalisation.

Y, :Taux de guérison des patients hospitalisés.

0; :Taux de mortalité induit par la maladie en raison de la classe infectée.

dp :Taux de mortalité induit par la maladie due aux super-propagateurs.

0y, :Taux de mortalité induit par la maladie en raison de la classe hospitalisée.
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1.2 Modéle de Unlu et al. en 2020 [84]

Le contenu est un article scientifique qui propose un modele SEIR-HCD pour I'épidé-
mie du COVID-19 en France. Contrairement a d’autres modeles similaires, il utilise uni-
quement le nombre de déces confirmés comme métrique d’optimisation. Les auteurs es-
timent que si les mesures de santé publique sont maintenues, le nombre total de déces
devrait étre inférieur a 50 000 d’ici fin aotit 2020. Cependant, sile nombre de reproduction
augmente de 5% ou 10% par semaine pendant trois semaines consécutives, le nombre
total de déces pourrait atteindre 70 000 a 80 000, et la situation épidémique pourrait se
poursuivre jusqu’en novembre 2020 ( voir la figure 2.2).

Les personnes infectées peuvent étre hospitalisées aprés une certaine période. Une
certaine proportion d’agents infectés passe a I’état de cas critique, nécessitant des soins
intensifs ; pendant que le reste récupere. Parmi les cas critiques, une proportion d’indivi-
dus finit par mourir.

FIGURE 2.2 — Diagramme du modele [84].

Ce diagramme se traduit en un systéme non linéaire d’équations différentielles
ordinaires,

0s
G =—121(DS (1)

i _ R“)I(r)sm T;LE()

81(0 E(t) _ln
Tmc Ting

8H(t) I(t) C _ H®
4 =(1-pa) 1, T -rr)7o Tert ~ Thep
6C(t) _pcHM® C(t)

8;” - Thsp Tere
(1 _ I H()
dr — pa Tmf + ( pc) ThSP
8D(r)

t TC ¢ C (t)

Avec;

H :Les individus Hospitalisé.

C :Les individus Critique.

D :Les individus Mort.

Tinc :Estla période d’incubation du coronavirus.

Tinf :Est la période de contagiosité d'un agent infecté.
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Thsp :Est le temps nécessaire a un agent infecté pour se présenter dans un établisse-
ment de santé.

T.r¢ :Est le temps qu’il faut a une personne hospitalisée pour devenir un cas critique
depuis

son premier enregistrement.

paq :La proportion d’individus infectés asymptomatiques.

pc :Les agents hospitalisés passés en cas critique.

pr :Les cas critiques entrainant la mort.

1.3 Modéle de Islamet et al. en 2020 [46]

Le contenu est une étude mathématique sur la propagation du COVID-19. Les cher-
cheurs ont utilisé un modéle mathématique a cinq compartiments pour étudier la situa-
tion du coronavirus dans le monde et au Bangladesh. Ils ont analysé la stabilité des points
d’équilibre du modele et calculé le nombre de reproduction de base pour comprendre la
gravité de la situation. Les résultats numériques montrent les scénarios dramatiques pour
controler la propagation du virus. Les chercheurs ont également effectué une analyse de
sensibilité pour comprendre I'importance relative des parametres dans le processus de
transmission du virus. Les résultats montrent que la diminution du taux de transmission
du virus, 'augmentation du taux d’isolement et le taux de récupération des personnes
non isolées sont des facteurs importants pour controler la propagation du virus. Les cher-
cheurs ont conclu que la propagation du virus sera sous contrdle, ce qui garantira la sta-
bilité sociale et économique.

FIGURE 2.3 — Diagramme du modele[46].

%:H—asi—SIS

%:asi—ﬁe

4l —Be—(Y+p+81+8,)i 2.1)
%:yi—((p+61+82)is

%:(piﬁ- Wi—061r.

Avec
N :Est la population totale de la région.
11 :Est le taux de recrutement de la population susceptible.
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o :Est le taux d’exposition de la population susceptible.

8, :Désigne le taux de mortalité naturelle de la population.

P :Est le taux de transmission de la population exposée a la population infectée.

Y :Représente la vitesse a laquelle la population infectée qui présente clairement les

symptomes de la maladie est isolée.

u :Est la vitesse a laquelle les personnes infectées qui ne sont pas isolées se réta-
blissent.

d, :Désigne le taux de mortalité da au virus.

¢ :Est la vitesse a laquelle la population isolée se rétablit.

1.4 Modéle de Annas et al. en 2020 [7]

Le contenu est un article de recherche qui présente une modélisation de la propaga-
tion du COVID-19 en Indonésie. Les chercheurs ont utilisé le modele SEIR pour prédire le
nombre de cas du COVID-19 en Indonésie et ont constaté que les vaccins peuvent accélé-
rer la guérison du COVID-19 et que I'isolement peut ralentir la propagation du virus. voir
le figure 2.4.

=

eN e e A e

u H M Hi M

FIGURE 2.4 — Diagramme du modele[7].

Ce diagramme se traduit en un systeme non linéaire d’équations différentielles
ordinaires,

%:p (al+p+v)S

4k — oIS — (B + WE 2.2
4L =BE— (u; + 8+ I '
4R = 1+ vS — uR.

Avec

u :Le taux de natalité/déces de la population.

o :Probablement passer de S a E.

B :Probablement passer de Ea 1.

W; :Le taux de mortalité de la population par la COVID-19.
0 :Probablement passer deI a R.

v :Vaccin de la population suspecte.
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1.5 Modéle de Memon et al. en 2021 [62]

Le contenu est un article scientifique qui présente un modele mathématique déter-
ministe pour analyser l'effet de la quarantaine et de I'isolement dans la lutte contre la
propagation de la maladie a coronavirus au Pakistan. Le modele est basé sur six compar-
timents et est validé a 'aide de données en temps réel de cas confirmés du COVID-19
pour le mois de mai 2020, voir figure 2.5.

Sy

pi pi 1 Ji

é'li-_J

H H

FIGURE 2.5 — Diagramme du modele[62].

Ce diagramme se traduit en un systeme non linéaire d’équations différentielles
ordinaires,

|&.

S—IT+v,(1-0)Q+(R— (al + )S

dt
%:(XIS—(ﬁl +[32+}J.)E

) %:ﬁzE—(Yﬁ wQ
qt ::ﬁlE—(Yl +61 + p)l
4D =11+ Y20Q - (82 + W)
4R =811+ 8] - (C+ R,

N

ou
Q :Les individus quarantaine.

J :Les individus isolé.

I :Le taux de recrutement.

i :Le taux de mortalité naturelle.

o :Le taux de contact.

1 :Le taux d’exposition a I'infection.

B2 :Le taux de quarantaine.

Y1 :Le taux d’isolement.

Y2 :Le taux de développement de symptomes cliniques pendant la quarantaine.
01 :Le taux de récupération chez les individus symptomatiques.

0, :Le taux de récupération chez les individus isolés.

¢ :Le taux de susceptible apreés guérison.

0 :La fraction de la population mise en quarantaine rendue isolée.
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1.6 Modéle de Yarsky en 2021 [99]

La fonction de fitness est similaire a la différence quadratique moyenne (RMS) entre
le modele et les données en termes de cas et de déces. Les différences sont toujours au
carré, mais sont pondérées avec In(t), ce qui augmente lentement I'importance des don-
nées plus récentes. Les chiffres des cas et des déces sont ensuite divisés par le nombre
total de cas et de décés au moment le plus récent (pour les normaliser). Un facteur de
deux est appliqué aux cas pour augmenter le poids relatif des cas par rapport aux dé-
cés. La normalisation tient compte du fait qu'’il y a beaucoup plus de cas que de déces,
mais le facteur de deux redonne un poids plus important aux chiffres basés sur les cas.
On remarquera qu'un modele produisant une tres bonne concordance avec les données
produira une faible valeur pour la fitness. C’est une note importante dans I'application
spécifique de I'algorithme génétique dans ce cas. L'élément de sélection sélectionnera les
agents ayant un score de fitness faible.

S'=—PcS(E+I1+A)
E'=PcS((E+1+A)—-0oE
I'=0pE—al-yI

{ A'=0(1-p)E-YA
R'=(a+Y)I+YA
T'=X0pE( - )
C=(1-9T.

Avec

A :Les infectés asymptomatiques.

C :La valeur qui donne le nombre cumulé de résultats de tests de diagnostic positifs
pour comparaison avec les données tabulées.

( :Efficacité de la transmission pré-symptomatique.

o :Taux d’infection.

p :Probabilité de développer des symptomes.

o :Taux de mortalité.

Y :Taux de récupération.

Y :Ttemps entre les tests de diagnostic.

€ :Taux de faux négatifs des tests de diagnostic.

P :La probabilité de transmission.

x :Léligibilité au test de diagnostic.

1.7 Modele de Rangasamy et al.en2022[75]

Le contenu est un article scientifique qui présente un nouveau modele épidémiolo-
gique pour étudier la propagation de maladies infectieuses telles que la COVID-19. Le
modele SEIR est utilisé pour décrire la transmission entre les populations susceptibles,
exposées, infectées et récupérées. Le document décrit les résultats de I'analyse de stabi-
lité, de la faisabilité et de la sensibilité du modele, ainsi que les résultats expérimentaux
numériques. Les auteurs ont également remercié les examinateurs pour leurs commen-
taires constructifs. Le financement de la recherche a été partiellement financé par une
subvention FONDECYT du gouvernement chilien. Les auteurs déclarent ne pas avoir de
conflits d’intéréts, voir la figure 2.6.

Ce diagramme se traduit en un systéme non linéaire d’équations différentielles
ordinaires,
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FIGURE 2.6 — Diagramme du modele[75].

S'(H)=—aS () E(t) —rS(t) + rR (1)
E(t)y=aS(HE()—b+1r)E(1)
I'h=02b-c)E(t)—rI(®)
R'(t)=(c—b)E (1) -2rR(1).

Avec

a :Taux auquel les personnes suscepible sont exposées.
b :Taux auquel les personnes exposées sont infectées.

¢ :Taux auquel les objets exposés sont récupérés.

r :taux de guérison des personnes infectées.

1.8 Modéle de Aloke et al. en 2023 [4]

Le contenu est une étude mathématique sur la transmission du COVID-19 au Nigeria.
Les auteurs ont utilisé un modele épidémiologique SEIR pour estimer le taux de trans-
mission, le taux de progression, le taux de guérison, le taux de mortalité et le nombre de
reproduction de base. Le modele a été utilisé pour étudier la propagation de la maladie
avant I'application des stratégies d’intervention. Les auteurs ont également identifié les
parametres du modele et ont dérivé le seuil d’éradication de la maladie, voir figure 2.7.

Ce diagramme se traduit en un systeme non linéaire d’équations différentielles
ordinaires,

%:as—alsi+(x5r—a7r
%:oqsi—(agwtow)e
di _

Ti=me—(az+ag+ag)i
T=03i— (a5 +07) T

QU

Q

Avec
a; :Le taux a laquelle les individus contractent la maladie (taux de transmission).
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FIGURE 2.7 — Diagramme du modele[4].

a> :Le taux a laquelle les individus exposés présentent des symptomes de la maladie
(taux de progression).

as :Le taux a laquelle les personnes infectieuses se rétablissent de la maladie (taux de

guérison).

ay :Le taux auquel les personnes infectieuses sont mortes de la maladie.

a5 :Taux auquel les personnes guéries redeviennent susceptible (taux d'immunité).

o :Le taux de natalité des personnes incluses dans I’ensemble de données.

a7 :Le taux auquel les personnes meurent en raison de facteurs naturels (taux de mor-
talité naturelle).

1.9 Modéle de Xu et al. en 2023 [96]

Le contenu est un article scientifique qui présente un modele du COVID-19 avec un
taux d’incidence généralisé. Le modéle est établi al’aide d'un calcul fractionnaire qui peut
mieux décrire les phénomeénes non linéaires dans la réalité. Les auteurs ont identifié les
parametres du modele en fonction des données statistiques pertinentes et ont proposé un
probléme de controle optimal fractionnaire correspondant.Des simulations numériques
ont été effectuées pour résoudre le probleme de controle optimal fractionnaire du modele
COVID-19. Les auteurs ont également discuté de 1'efficacité du modele pour décrire la
pandémie du COVID-19, voir figure 2.8.

Ce diagramme se traduit en un systeme non linéaire d’équations différentielles
ordinaires,

CoD¥S =—BC*f (s, D) +8*R — (p* + d*) S
CoDYE=BC*f (s,]) — (e*+d*)E
CoD{T=€“E— (8% + Y* +x{ +d%)1
CoDYQ=8"T— (n*+x5 +d*)Q
CoDR=p*S +Y*S +n*Q— (0% + d*)R.
Avec
Q :La taille du groupe qui a été isolé du groupe infecté au moment ¢.
P :Les probabilités de transmission.

¢ :Taux de contact, c’est-a-dire le nombre moyen d’individus susceptible contactés par
individu infecté et par jour.
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FIGURE 2.8 — Diagramme du modele [96].

p :Taux d’autoprotection.

0 :Taux de transmission d'une population temporairement éloignée a une population
susceptible en raison d'un déficit immunitaire ou de la suppression des mesures
d’autoprotection.

€ :Taux de progression du groupe exposé au groupe infecté.

0 :Taux d’isolement.

K1 :Taux de mortalité dans le groupe infecté causé par la COVID-19.

Ko :Taux de mortalité dans un groupe isolé causé par la COVID-19.

1 :Taux de récupération.

Y :Taux d’auto-récupération.

d :Taux de mortalité naturelle.

1.10 Modéle de Balsa et al. en 2023 [22]

Un modele épidémique SEIR stochastique a été utilisé pour simuler la propagation
de la COVID-19 dans une communauté de 20 000 individus. Les résultats ont montré
qu’'une seule personne infectée peut provoquer une importante épidémie, mais des me-
sures préventives telles que la vaccination et la quarantaine peuvent réduire significative-
ment le nombre d’individus infectés. La combinaison de ces mesures peut prévenir une
importante épidémie avec une couverture vaccinale inférieure au seuil critique. L'étude
souligne 'importance de mettre en ceuvre a la fois la vaccination et la quarantaine pour
controler la propagation de la maladie, voir la figure 2.9.

Ce diagramme se traduit en un systeme non linéaire d’équations différentielles
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FIGURE 2.9 — Diagramme du modele [22].

ordinaires,
48 = —Bi(1-9)s—9s
ae —Bi(1-9s—e
< %:e—xi—Y(l—x)i—S(l—x)i
T=xi-8q-p(1-8)q
ar=y(1-x)i+9s+p(1-8)q
44 —§q+8(1-Y)i.
Avec

Q :Un nouveau compartiment qui correspond aux individus infectés, placés
en isolement (quarantaine).
B :Est le taux de contacts entre individus susceptible et infectieux.
:Est la période d’incubation.
:Est la période infectieuse.
:Est la fraction d’individus infectieux isolés (mis en quarantaine).
:Est la fraction d’individus contagieux décédés.
:Estla période de quarantaine.

DI N X < |~

2 Modeles avec vaccination

2.1 Modéle de Li et al. en 2020 [56]

Le contenu est une étude qui montre que la vaccination de masse contre la grippe peut
étre un moyen efficace de controler les épidémies du COVID-19, en particulier dans les ré-
gions ou les kits de test sont limités. La vaccination contre la grippe peut aider a identifier
les pathogenes respiratoires émergents et a concevoir des interventions de santé publique
appropriées. Cependant, augmenter le taux de vaccination contre la grippe reste un défi.
Les décideurs politiques devraient adopter des stratégies fondées sur des preuves pour
améliorer la couverture vaccinale contre la grippe, voir la figure 2.10.
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FIGURE 2.10 — Diagramme du modeéle [56].

Ce diagramme se traduit en un systeme non linéaire d’équations différentielles

ordinaires,
g =_ (ﬁC(t)+C(t);]I(t)(1—ﬁ))SI _ ﬁACI(\]t)SA —mS+ )\Sq + )\fsf
_BCH(1-q(n)SI | BAC(HSA
137’_ S + BA ~— —OE
I =0pE—-F; (L1;,Sf)—a(n)]
A'=0(1-p)E-yaA
< S; _ C(t)q(t;\gl—ﬁ)SI 7S,
S}:m(t)S—ﬁfcfoIq—)\fo
C(Hq(n)SI
E’q: MTL]U +ﬁfoSfIq—O‘qEq
I’q =04E4-F> (I,Iq,Sf) —a(nly
H' =F,; (I,Iq,Sf) +F, (I,Iq,Sf) —-a(H-yu(HH
R = YAA+ YH (r)H.
Avec
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A :Infecté asymptomatique.

S :Susceptible en quarantaine.

S r :Susceptible en quarantaine avec symptomes de fievre.
E; :Exposé en quarantaine .

I; :Infecté en quarantaine.

H :Confirmé et hospitalisé .

¢ (¢) :Taux de contact.

P :Probabilité de transmission de I a S par contact.

q (t) :Tarif mis en quarantaine.

Ba :Probabilité de transmission de A a S par contact.

m (t) :Taux de quarantaine de population susceptible.

A :Taux de libération des susceptible mis en quarantaine.
A ¢ :Taux de libération des sujets susceptible en quarantaine avec fievre symptomes.
p :Ratio d’infection symptomatique.
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o :Taux de transition des individus exposés vers les infectés.

01 :Taux de diagnostic rapide des personnes infectées.

ﬁ :nombre de kits de détection par jour.

Ya :Taux de récupération des individus infectés asymptotiques.

o () :Taux de mortalité due a la maladie avec traitement.

f r :Taux de transmission de [;a S ¢.

¢y :Taux de contact des cas suspects.

0 :Taux de transition des individus exposés en quarantaine vers la classe infectée en
quarantaine.

84 :Taux de diagnostic rapide des personnes mises en quarantaine.

Yu (£) :Taux de récupération des individus confirmés.

2.2 Modéle de Ghostine et al. en 2021 [41]

Le contenu est un article scientifique qui présente un modele mathématique étendu
SEIR pour étudier la propagation de la pandémie COVID-19. Le modeéle est validé avec
des données réelles de I'’Arabie Saoudite et montre une grande capacité a fournir des pré-
visions précises et cohérentes jusqu’a deux semaines. Les auteurs ont également étudié
I'impact de la vaccination sur la propagation de la pandémie et ont constaté une dimi-
nution notable du nombre de cas. Le contenu met en évidence I'importance des modeles
mathématiques pour comprendre et prédire la transmission des maladies et pour mettre
en place des mesures efficaces pour controler leur propagation, voir le figure 2.11.

FIGURE 2.11 - Diagramme du modele[41].
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Ce diagramme se traduit en un systeme non linéaire d’équations différentielles
ordinaires,

=A—=BS(OI()—aS (1) —uS (1)
=BS (H)1(t)— YE (1) + oBV (1)1 (£) — uE (£)
H _YE(t) 81(2) — ul(2)

QU
‘ &‘m&.‘

{ B 5§15 - (1-K)AQ (1) —KkpQ (1) — pQ (1)
ﬂ—(l KAQ (1) — pR (1)
M—KpQ(t)
dV(t)

g =aS () —opV () L) —puV (D).
Avec

Q :La classe de quarantaine.

V :Est la classe vaccinée.

/ :Nouvelles naissances et nouveaux résidents.
f :Taux de transmission.

o :Taux de vaccination.

 :Taux de mortalité naturelle.

vy~ ! :Période d’incubation.

o :Inefficacité du vaccin.

8! :Temps d’infection.

K :Taux de 1étalité.

A~1:Le temps de récupération.

p~! :Time until death.

2.3 Modéle de Alimerina et al. en 2021 [3]

Le contenu est un article scientifique qui utilise la modélisation mathématique pour
évaluer 'effet potentiel d'un vaccin contre la COVID-19 sur la transmission de la maladie.
Le modele divise la population en quatre compartiments : les personnes susceptibles,
les personnes vaccinées, les personnes infectées et les personnes rétablies. Les résultats
montrent qu'un vaccin efficace peut fournir une solution fondamentale a la pandémie
de SARS-CoV-2. Cependant, il est important de comprendre que le développement d'un
vaccin prend du temps, en particulier pour une maladie émergente comme la COVID-19.
Plusieurs vaccins ont été développés et validés, mais ils ne fournissent pas une protection
totale contre la maladie, voir figure 2.12.

Ce diagramme se traduit en un systeme non linéaire d’équations différentielles
ordinaires,

W _ 4+ wV (1) - (a+ (1-0pD + p) S (1)
d‘;(j) =aS () - (w+T+p)V(®)

L = (1-pFSS (1) — (8+ pg+p)1(1)
dR(” =81(¢) + TV (1) — pR ().

Avec

¢ :Est le taux de recrutement.

P :Est le taux de transmission de la maladie.
o :Est le taux de vaccination.

w :Est le taux d’échec de la vaccination.

0 :Est le taux auquel I devient R.

Wq :Est le taux de mortalité par maladie.

u :Est le taux de mortalité naturelle moyen.
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FIGURE 2.12 - Diagramme du modele|[3].

T :Représente 'efficacité du vaccin.

2.4 Modele de Esteban and Almodovar-Abreu en 2021 [35]

Le contenu est un article scientifique qui étudie comment la vaccination modifie la
dynamique d’'un modele compartimental SEIRD de coronavirus. Les auteurs ont construit
un modele compartimental SVEIRD simple mais non trivial pour étudier les effets de la
vaccination sur la propagation du COVID-19. Ils ont dérivé des expressions analytiques
pour les points d’équilibre endémiques et sans maladie, ainsi que pour les Jacobiens cor-
respondants. IIs ont également proposé une méthode alternative pour calculer le nombre
de reproduction. Les résultats montrent que le vaccin optimal pour une région ou un pays
doit étre supérieur a 'immunité collective pour arréter la propagation du COVID-19. Les
auteurs soulignent que les données de haute qualité pour les paramétres du modéle com-
partimental SVEIRD ne sont pas encore disponibles.

Ce modele est formulé par

% :A_S(Yl + W1 +ﬁ(Ia+Is))
% =Sw; —V(Yl + elﬁ(la + 1))
% =BS(, +I;) +VO,pd, +15) —ET;
{9 C ek B+ kol — 1T (2.3)
% —e(1-k)E-1,Ts
% = kSO(ZIa + kl(Xlls - YIR
% =(1- kl)YZIs + k4Y3Ia'

Avec

Ty = e+v1,

T, = (A-k)y2+kiog+v1,
T3 = lko@+kyys+ksaz +y,
ky = 1—ky—ks,
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FIGURE 2.13 — Diagramme du modele [35].

et les parametres sont donnés par

A : Recrutement.

B : Taux du coefficient de transmission du COVID-19.

Y1 :Taux de mortalité naturelle.

Y2 :Taux de mortalité symptomatique du COVID-19.

Y3 :Taux de mortalité asymptomatique du COVID-19.

w1 :Taux de couverture vaccinale.

0, :Echec du vaccin.

E : Taux d’'incubation.

K: Proportion d’exposés a la population symptomatique.

k, :Proportion de personnes symptomatiques par rapport a la population rétablie.

k, :Proportion de population asymptomatique par rapport a la population sympto-
matique.

ks :Proportion de personnes asymptomatiques par rapport a la population rétablie.

k4 :Proportion de décés asymptomatiques par population infectés par la COVID-19.

@ :Proportion de symptomes symptomatiques par rapport aux symptomes.

ag : Taux de guérison de la population symptomatique.

a2 : Taux de récupération de la population asymptomatique.

2.5 Modéle de Abdul Malik et al. en 2022 [57]

Le contenu est un article scientifique qui présente une méthode de controle efficace
pour découvrir les meilleures approches pour prévenir la propagation de maladies conta-
gieuses. Le modele mathématique présenté dans 'article permet de mieux comprendre
la dynamique future du COVID-19. Les résultats montrent que la combinaison de la qua-
rantaine, de la vaccination et du traitement est souvent nécessaire pour éradiquer la ma-
ladie. Les graphiques 3D et les contours montrent que la sensibilisation a la vaccination
et la réduction du taux de contact peuvent réduire considérablement la valeur de RO, ce
qui entraine une diminution de I'infection dans la population. Enfin, I’article conclut que
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la prise de conscience de la mise en quarantaine et de la vaccination peut controler effi-
cacement l'infection parmi la population.

&R

qj’n

00

FIGURE 2.14 — Diagramme du modeéle[57].

Ce modele est formulé par,

48 =9 -0SI-(y+0)S

4E = 6SI— (5 +0)E

DL - 3E-(p+0+0)I 04
| Qog1-@E+0)Q @4

%:G)HEQ—BR

qr=YS-6v,

et les parametres sont donnés par

© :Le taux de recrutement ou de natalité.
0 :Le taux de mortalité naturelle.

Y :Le taux de vaccination.

s :Le taux d’'incubation.

¢ :Le taux de la quarantaine.

® :Le taux de récupération.

¢ :Le taux entre Q et R.

2.6 Modele de Paul and Abdul Kuddus en 2022 [71]

Le contenu est un article scientifique sur la modélisation mathématique de la propa-
gation de la COVID-19 au Bangladesh. Les auteurs ont analysé les effets de la vaccination
a double dose sur la transmission de la maladie et ont constaté que la vaccination est la
stratégie la plus efficace pour contréler la propagation du virus. Ils ont également effec-
tué une analyse de sensibilité pour déterminer les facteurs les plus importants dans la
transmission de la maladie. Les résultats montrent que la vaccination a double dose a un
impact significatif sur la réduction des cas de maladies légeres et critiques. Les auteurs
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recommandent donc un programme de vaccination optimal pour protéger la population
contre la propagation de la COVID-19 au Bangladesh.

uN

p

1l
¢

B(M + C)
—_— —

FIGURE 2.15 - Diagramme du modele[71].

Ce modele est formulé par

%:pN—ﬁS(M+C)—q)S—pS+nV1
%=¢S—HV1—PV1—HV1
&

2=pV1— WV —uVy

d
4 —BS(M +C) - 8,E - 8,E— uE
4N 8 E-xM - kM- uM - yM
dC

O2E+xM - 0,;C—w2C—aC—-uC

_Z':
%:MCHM—GNH—pNH
%:wZC—GH—pH

48 =xM +6NH + oH + ¢V, — uR
%:YS—BV,

et les parametres sont donnés par,
V; :La premiére dose vaccinée chez les individus.
V, :Personnes vaccinées avec la deuxieme dose.

M :Les individus légers, sont indiqués comme asymptomatiques .

C :Les individus critiques, expriment clairement les symptomes du COVID-19.
NH :Les individus non hospitalisés, ne sont pas en crise sanitaire grave .

H :Les individus hospitalisés, sont ceux qui sont en crise de santé et respiratoire

critique.

i :Taux de mortalité naturelle.

o :Taux de mortalité par maladie uniquement pour le compartiment critique.

¢ :Taux de vaccination de premiere dose.

n:Taux de progression de V; a S.

Wy :Taux de récupération grace a la deuxieme dose de vaccin.
p :Taux de vaccination en deuxieme dose.
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P :Taux de transmission.

) :Taux de progression de E a M.
8, :Taux de progression de E a C.

X :Taux de progressionde M a C.

Y :Taux de progression de M a NH.
w1 :Taux de progression de C a NH.
w> :Taux de progression de C a H.
K :Taux de progression de M a R.

0 :Taux de récupération de NH a R.

o :Taux de récupération de H a R.

2.7 Modele de Algahtani et al. en 2022 [5]

Le contenu est un article scientifique qui examine les parameétres clés liés a l'infec-
tivité et au taux d’attaque de I'infection de la COVID-19. Les résultats montrent que ces
parametres sont liés a la transmission de la maladie et que les efforts de controle devraient
se concentrer sur eux. L'article examine également la transmission de la COVID-19 de la
mere a I’enfant et suggere des mesures de controle pour réduire la transmission. Les vac-
cins sont considérés comme la mesure préventive la plus efficace contre la COVID-19,
mais d’autres mesures telles que les tests, la recherche et I'isolement sont également né-
cessaires. Enfin, 'article souligne I'importance de se concentrer sur des solutions a long
terme pour atteindre ’objectif de santé publique.

K
o
\/ 1 1t9,1 ~
/0\ + v
»
N ’ T
¢ s g A o f i R\ .u
e a 4
n “ ¥ «
/S (u+d;) W
Va4 . " Th
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@, .
‘ v 1
u ﬂGhH

FIGURE 2.16 — Diagramme du modele|[5].

Ce modele est formulé par,
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%:n(l—eiI—GhH)+kR+¢V—)\S—(n+p)S
G =nS—(1-e)AV-(b+p)V

< 4E=X[S+(1-€e)V]-(o+p)E 2.6
%:n8i1+0E—(T,—+8,~+w+p)I '
%:nehH+wI—(Th+6h+p)H
m:TiI+ThH—(k+ 1R,

et les parametres sont donnés par.

V :Humains susceptible vaccinés.

H :Humains hospitalisés.

1 :Taux de recrutement.

i :Taux de mortalité naturelle.

1 :Taux de vaccination.

¢ :Taux de déclin des vaccins.

€ :Taux de réduction des infections chez les humains vaccinés.
PBr :Taux de transmission de I.

B, :Taux de transmission de H.

o :Taux de progression.

w :Taux d’hospitalisation.

0;, 8y, :Taux de mortalité induit par la COVID-19.

0; 0;, :Fraction des nouveau-nés infectés par la COVID-19.
T, Tp, :Taux de récupération.

k :Taux de perte d' immunité.

2.8 Modéle de Keddar et Belhamiti en 2023 [48]

Le contenu est un article scientifique qui étudie la dynamique de transmission du
COVID-19 en utilisant un modele mathématique. Les auteurs ont effectué des simula-
tions numériques pour étudier les différents scénarios et ont présenté les résultats sous
forme de graphiques et de tableaux. Ils ont également effectué une analyse de sensibilité
pour étudier comment les changements dans les parametres du modele affectent le com-
portement du systeme. Les résultats ont montré que le taux de transmission est principa-
lement influencé par des mesures non pharmaceutiques telles que la distanciation phy-
sique, l'utilisation de masques, la quarantaine et I'isolement des personnes infectées ou
exposées, ainsi que des limitations sur les rassemblements non essentiels et les voyages.
Les taux de récupération ont également un impact sur la réduction des infections, mais
leur impact est moins prononcé que celui du taux de transmission. Les auteurs ont souli-
gné I'importance de stratégies de santé publique adaptées pour controdler la transmission
du COVID-19 et ont suggéré qu'une approche multifacette est essentielle pour gérer effi-
cacement la pandémie. Voir le diagramme dans la figure 2.17.

Ce diagramme se traduit en un systéme non linéaire d’équations différentielles
ordinaires,
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Weelk 1 Week 2 ; Weak 3 Week 4

uly

Dhsease-free Incubation ‘ i Post infection
period peniod Infection period i pertod

FIGURE 2.17 — Diagramme du modele([48].

S(t+1)=S()+pu—mS (D) +n2V (1) +OR (1) — uS (1) —asS (1) A% (1) + 1% (1) + 1% (1))
E(t+1)=E@)+aS @) 1% @)+ () + 12 (1)) — (B1 + P2 +Ps + N3 + W) E (1)
V(E+1D)=V(@®)+mS (@0 +m3E @) +mal? (1) = (2 + Yo+ 1) V(2)

P+ =10 +P1E@®) — (na + Y1+ 1) 19 (D)

L+ D) =1 () +B2E(0) — (A1 + @+ p) I (1)

12 (£41) =12 () + M % (8) — (Y2 + ) I%2 ()

1 (t+1) =1 () +B3E (1) — (A2 + W) 1 (1)

172 (£ +1) =172 () + AT () + Q1% (1) — (A3 + Y3 + 81 + ) 172 (1)

1 (£ +1) =178 (£) + A31"2 (£) = (ya + 82+ W) I3 (1)

R(t+1)=R(8) + YoV (1) + Y114 () + y2I% (£) + Y312 () + y4Is (1) = (0 + p) R ()

Avec

V :Est la classe vaccinée.

1 :Représente les individus hospitalisés dans la semaine suivant 'apparition des
symptomes.

12 :Désigne ceux qui sont hospitalisés environ une semaine apreés la fin de la premiere
phase des symptomes.

13 :Concerne les personnes hospitalisées environ une semaine aprés la fin de la deuxieme
phase des symptomes.

i :Représente la mortalité naturelle.

o :Représente le taux de transmission du COVID-19.

(ni)i=1,3,4 :Représentent les taux de vaccination pour chaque classe.

(B;)i=1,3 :Représente les taux auxquels les individus exposés sont infectés.

(Yi)i=0,4 :Représente les taux de récupération de chaque classe.

(Ai)i=1,3 :Représentent les taux de transition d'une classe a l'autre.

(8;)i=1,2 :Signifie les taux de mortalité du COVID-19 par groupe hospitalisé.

0 et ny :désignent les taux de réinfection au COVID-19.

¢ :Représente le taux d’hospitalisation en phase symptomatique I°!.
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2.9 Modele de Griffin et Mangum en 2024 [42]

Le contenu est un article scientifique qui traite de la modélisation de la pandémie
du COVID-19. Les auteurs ont consulté des modeles de différents pays pour leur étude.
Les grandes études a grande échelle sont importantes pour comprendre les aspects qui
peuvent étre appliqués a une zone géographique plus petite. Les modeles ont été utilisés
pour conseiller les autorités gouvernementales sur les meilleures pratiques et les man-
dats pour freiner la propagation de la maladie. Les modeles ont également été utilisés
pour planifier la dispersion des ressources de santé publique, déterminer ’application
de la distanciation physique et souligner I'importance des tests de masse. Cependant, la
modélisation est souvent difficile en raison de données limitées pour les cas positifs du
COVID-19 et des défis uniques posés par l'infection. Les modeles de transmission sont
utilisés pour considérer les impacts des interventions, tandis que les modeles mécanistes
sont souvent utilisés dans la modélisation a grande échelle et integrent la dynamique de
transmission. Les modéles phénoménologiques ne peuvent pas prendre en compte les
facteurs de transmission de la maladie.

8 = —BSI -«
%:—ﬁ(l—n)VI+a

qr =1
%=(ﬁs+ﬁ(1—n)v—w—¥)1
ar = M1

Avec,

 :Représente le taux de transmission.
o :Est le taux de vaccination.

n :Représente 'efficacité du vaccin.

Y :Représente le taux de récupération .
i :Représente le taux de mortalité.

3 Modéeles en métapopulations

3.1 Modele de Bai et Wang en 2021 [10]

Le modéle mathématique donné décrit la dynamique de transmission du COVID-19
dans un systéme a deux zones. Diverses équations et inégalités sont dérivées pour analy-
ser les conditions dans lesquelles la transmission reste positive. La positivité de certains
termes est discutée, et le modele global est complexe et nécessite une analyse détaillée.

Grace a une analyse minutieuse de I’équilibre, ils ont établi les stabilités globales du
sous-systeme a patch unique et de I'’ensemble du systeme a deux patchs. Nos résultats
montrent que le nombre de reproduction dans chaque cas peut étre utilisé pour carac-
tériser le seuil de la maladie : lorsque le nombre de reproduction est inférieur a I'unité,
I’équilibre sans maladie est globalement asymptotiquement stable dans la région concer-
née; lorsqu’il est supérieur a I'unité, I'équilibre endémique est globalement asymptoti-
quement stable dans la région concernée.

Patche 1
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B = A1~ B, S1E1 —PBr, S1l1 — Pv, S1V1 — HS1 +2S2
) Z?El;l—ﬁEllel+ﬁhSlIl+E’V181V1_(0‘+H)El+bZE2
g—\a_(xEl—(w1+Y+p)Il
1 =GE1-oVy.
Patche 2 152
5 =2 —Pg,S2B2 — P1, S22 — Pv,S2V2 — uSz + oS>
< % =PBE,S2E2 + P1,Sals + Py, S2Vo — (o + ) Ex + byEy
g—;_aEz—((o1+y+p)Igz
%—ClEz—O'Vg.
Avec

A; :Taux d’afflux de population dGi aux nouveau-nés dans le patch i.
BE, :Constante de transmission entre S et E dans le patch i.

B1, :Constante de transmission entre S et I dans le patch i

Py, :Constante de transmission entre S et V dans le patchi.

i :Taux de mortalité naturelle des hotes humains en Chine.

a, :Taux d’'individus susceptible passant du patch 2 au patch 1.

b, :Taux de personnes exposées passant du patch 2 au piece 1.
(:Taux d’exposition aux virus contribuant a I'’environnement.

Y :Taux de guérison apres une infection.

o :Taux d’élimination du virus de |'’environnement.

w; :Taux de mortalité induite par la maladie dans le patch i.

o~ ! :Période d’incubation entre I'infection et 'apparition des symptomes.

3.2 Modele de Meng et Zhu en 2021 [63]

Le systeme d’équations décrit la transmission des maladies dans différents patchs,
avec un équilibre unique sans maladie et un ensemble positivement invariant. Le nombre
de reproduction de base du systéeme est discuté en utilisant les matrices F et V. L'étude ex-
plore l'effet des taux de quarantaine sur la transmission de la COVID-19 dans différentes
provinces en Chine, soulignant I'importance des mesures de quarantaine pour controler
la propagation du virus. Un modele épidémique SEIR a 3 patchs est présenté pour ana-
lyser I'impact des taux de migration et de mise en quarantaine sur la transmission du
virus. Des stratégies de quarantaine appropriées et le controle des taux de migration sont
essentiels pour réduire la propagation de la COVID-19, voir la figure 2.18.

n
dSz =b; —P;iS; (1 —z;) (VE; +1;) — piSi+§1(aiij—aj,-Sl~)
J
n
dE’ [?)S (1—-2z;) (v;E;+1;) — l+0-i+l1i)Ei+§.(bijEj_bjiEi)
Jj#1

(
dl; 4
) =0;E; - (8, +vi+0; ) Z (CijEj—CjiEi)

aveci=1,2,..,.n
Q; :La mise en quarantaine.
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FIGURE 2.18 — Diagramme du modéle dans le patch i[63].

H; :Les hospitalisées.

B; :Le coefficient de transmission de la maladie.

z; :Le taux d’auto-quarantaine d’individus susceptible.

q; :Le taux de quarantaine d’'individus exposés.

0; :Le taux de transition des individus exposés vers les individus infectés.

d; :Le taux de transition des individus infectés vers les individus hospitalisés.
Y :Le taux de guérison des individus infectieux g.

n; :Le taux de guérison des individus hospitalisés.

3.3 Modele de Baister et al. en 2021 [11]

Cet article examine comment la COVID-19 s’est propagé dans les maisons de retraite
du NHS Lothian, en Ecosse, au cours de la premiére vague de la pandémie. Il a révélé que
les infections provenant du personnel interagissant avec la population générale étaient la
principale source d’épidémies dans les maisons de retraite et suggere que la protection et
la surveillance du personnel, la réduction du partage du personnel et 'annulation rapide
des visites peuvent contribuer a réduire les taux d’'infection dans les maisons de retraite a
’avenir.

dsS;
A
ar =Sidi+
di _ B L
gt_ LN 1

4 dA; Ei A
F S e
dR; _ 3 (LA
= (1) (5
dD; I;+A;
_[‘l:“‘i(l-l-l

Avec
/A; :Sont infectés par un FOL.
A\ :Periode de latence.
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FIGURE 2.19 — Diagramme du modele[11].

1 :Période infectieuse.

ri :Taux de déclaration pour les résidents.

W; :La personne se rétablit ou meurt a la vitesse.
A; :Toute infection non identifiée.

3.4 Modele de Chung et Chew en 2021 [27]

Cet article utilise un modele pour étudier comment la COVID-19 se propage a Sin-
gapour a travers différents types d’'interactions sociales telles que les foyers, les lieux de
travail et les zones surpeuplées. Il montre que les zones densément peuplées sont a haut
risque d’infection et discute des stratégies telles que la distanciation sociale et les confi-
nements pour controler la propagation du virus.

, N N o N
S;()==pSi (1) X AijI; () —pS; (1) X A7.1; (1) — pcSi (1) X A7 .1; (1)
j=1 =1 Y j=1 Y

, N N N
{ E; (0=pSi(0) _ZlAijIj(l‘) +pS; (1) ZIA‘lngj(t) +PpcSi (1) ZlAﬁjIj(t) —0E; (1)
j= = =

I (1) = 0F; (1) = YL; (1)
L (=YL (D),

o :Le taux les individus exposés.

Y :Le taux les individus infectés se rétablissent.

A :Est la matrice de contiguité du réseau global.

A8 (¢) :Est la matrice de contiguité du réseau de rassemblement social temporel.
A° (¢) :Est la matrice de contiguité du réseau de foule temporel.

p :Estla probabilité que le virus se propage dans ces réseaux sociaux.
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3.5 Modele de Mhlanga et Mupedza en 2022 [64]

Dans ce travail les auteurs présentent un modele mathématique pour comprendre
la dynamique de la transmission du COVID-19 dans une zone caractérisée par deux com-
munautés a risque hétérogene. Le modele est basé sur la quantité de pathogenes présents
lors des interactions humaines et ne prend pas en compte les individus pré-symptomatiques.
Les résultats montrent que les campagnes éducatives sont plus efficaces sous un couplage
symétrique fort. Le contenu inclut également une analyse cott-efficacité pour évaluer les
avantages des mesures de controle. Les données utilisées pour I’étude sont incluses dans
l'article.

=b;i = AiS; — 1iSi + KiR;
E’ =/A;S; - (p,‘ +(J)l’)Ei
I'= w; iBi— (i +yi+ Vi)l
R, =v;l; - (pi +x;)R;

W; nili —riWj,
aveci=1,2et
ZPkJIk
W; -1
Ai=Bipii+ +Zﬁ;l9;] 5
b kzlpk]Nk

N; (2) :Est la population totale d'individus dans la parcelle i au temps ¢.
W; (1) :Est Le vecteur pathogéne dans I’environnement.

b; :Est le taux de natalité de la population humaine.

W; :Est le taux de mortalité naturelle.

v; :Est le taux de déces di au COVID-19.

w; :Taux de progression de la classe E a la classe I.

n; :Taux d’excrétion par les individus infectés.

r; :Espérance de vie des agents pathogenes dans I’environnement.

Yi :Taux de récupération.

K; :Estle nombre ou la quantité d’agents pathogenes présents lors de I'interaction des
étres humains a un instant ¢.

K; :Est le taux d’'individus rétablis qui redeviennent susceptibles.

3.6 Modele de Zheng et al. en 2023 [103]

Dans cet article, chercheurs suggérés un modele a deux patchs avec controle aux fron-
tieres pour étudier I'effet des mesures de controle aux frontieres et des interventions non
pharmacologiques (NPI) locales sur la transmission du COVID-19, voir la figure 2.20.

dd— Ay —c1B1S1 (Ig1 +11) = (g1 + 1) S1+mS g1 —mSy
dd_t—clﬁlsl(al"‘ll) (T+ ge1 + 1) E1 — mE,;
4 Z%“ =TE1 — (Ya+ 0+ Ga1 + 1) a1 — Mg
g—sﬁfﬁlal—(91+Y+Clzl+H)11
=q5S1— (M +1)Sq1,
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FIGURE 2.20 — Diagramme du modéle en deux patchs[103].

d;—t”’ =mpS; —xSy
% = mpEl —TwEy

at =oWlaw — qiwlw,

dd— Ay + m(1—p)S1+xSw — 2P2S2 (Ia,2 +12) — (G52 + 1) S2 +1M2S 42
22 — m(1 - p)E1 + ¢2B2S2 (a2 +12) = (T + ez + 1) Ea
1 d}; =m(—-p)an +1E2+€lgy — (Ya t0+ a2+ H) a2
let =0lg2—(02+Y+ g2+ ) L2
—==g2S2— (N2 + 1) Sq2
et
d& Ge1 + Garlar + qinli — (81 + Y1 + 1) Q1
ddi 0111 +81Q1 — (Ym + dy + 1) Hy
T =Yala+Yh + Y0 Q1+ ymHi — pRy,
Zd% qe2 + qazlaz + Gi2lo + Gawlaw + Giwlw — (52 t+Yg2 + H) Q2
S =021+ 8,Qz — (Yno + do + ) Hp
dR =Yazlaz + YI2 + Y42Q2 + Yo Ho — uR2.
Avec

A; et A, :Taux de recrutement humain dans les patch-1,2.

c1 et ¢y :Taux de contact dans le patch-1,2.

1/B2 :Probabilité de transmission par contact dans le patch1,2.
dsj>dej»qaj»> qij :Taux de quarantaine forcée de classe S;,E;,145,1;, j=1,2.
Gaw, Giw :Le taux de transfert des classes 14,1, versQa.

0,/0, :Taux d’hospitalisations en classe I /1.

n1/n2 :Taux de contacts non infectés mis en quarantaine dans le patch-1,2.
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01/0, :Taux d’hospitalisations dans la classe Q;/Q; .

Yq1/Y g2 :Taux de récupération de la classe Q;/Qx.

Yn1/Yne :Taux de récupération de la classe de Hy /Hy .

d,/ d, :Taux de mortalité humaine induite par la maladie dans le patch-1, 2.

i :Taux de mortalité naturelle de '’humain.

m :Déplacement du taux d’humains du patch-1 au patch-2.

1:Taux de transition des personnes exposées a une infection subclinique.

Ya :Taux de guérison de I'infection subclinique.

o :Taux de transition de la classe Ei vers la classe Ii, i =1, 2.

Y :Taux de récupération de l'infection symptomatique.

p :Taux d’entrées classiques des individus dans divers.

K :Vitesse de transitionde S,, a S».

T, :Taux de transition des individus exposés vers une infection subclinique dans les
lieux de quarantaine frontaliers.

0, :Taux de transition de l'infection subclinique vers l'infection symptomatique dans
les lieux de quarantaine frontaliers.

€ :Taux d’infections subcliniques non détectées dans les lieux de quarantaine fronta-
liers.

4 Notre contribution sur la dynamique du COVID-19

Notre contribution a la modélisation de la dynamique du COVID-19 se divise en deux
volets. Tout d’abord, on a proposé un modele amélioré en compartiment SEIR, spécifi-
quement adapté pour analyser 'impact de la vaccination sur la transmission du virus.
Ensuite, on a exploré l'effet de la mobilité individuelle sur la propagation de la mala-
die, en utilisant un modeéle mathématique en méta-population pour étudier les schémas
de transmission et de vaccination dans différentes zones géographiques. Ces deux ap-
proches complémentaires offrent un éclairage précieux sur les dynamiques complexes de
la pandémie et sont essentielles pour orienter les décisions politiques et les interventions
de santé publique.
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Chapitre 3

Modele de Peffet de la vaccination sur la
dynamique du COVID-19

Ce chapitre a fait l'objet un article dans une revue Japonaise classée Scopus [19].

Dans ce chapitre, on étudie un modeéle mathématique SEIR modifié qui inclut I'effet
de la vaccination pour décrire la transmission du COVID-19. Dans un premier temps, on
developpe un modéle temporel décrivant cette transmission avec vaccination. Ensuite,
on analyse en détail le comportement dynamique du modele en fonction du nombre de
reproduction de vaccination (R,). Par la suite, une analyse de stabilité des équilibres en
fonction de R, sera réalisée.

1 Description de notre modele

Dans cette section, le modele compartimental standard SEIR avec vaccination est uti-
lisé pour décrire la dynamique de transmission du COVID-19. La population totale N est
ainsi subdivisée en sept groupes distincts : les individus susceptibles (S), les exposés (E)
(qui sont infectés mais pas encore contagieux), les vaccinés (V), les infectieux asympto-
matiques (I,), les infectieux symptomatiques et hospitalisés (1), les déceés (D), et les indi-
vidus guéris (R).

La taille totale de la population au temps ¢ est définie par

N(8)=S(®) +E(5) +V(8) +1,(2) +I5(2) + R(2) + D(1).

Pour la construction de notre modeéle, on va poser les hypotheses suivantes :

1. La population totale N est constante. En effet, la population de déces D due au
COVID-19 est négligeable par rapport a la population totale N,

N'(» = UN — (S +E(5) + V(1) +1,(0) + 15(8) + R(7))
= uN-p(N() -D(1)
= uD(?)
= 0

2. La période d’incubation dure entre 2 et 14 jours, modérément 5 jours [25, 82].
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3. Les infectés sont répartis en deux compartiments, les infectés asymptomatiques I,
et les infectés symptomatiques et hospitalisés I [67].

4. Les susceptibles sont divisés en deux sous-compartiments, les personnes confinées
S¢ avec un taux ) et non confinées S ;.

Sc()=nS()
Sen() =1 —n)S(7)
S(t) :Sc(t) +Scn(t);

ou 1 est le taux de confinement de cette population.

5. Le parametre a; représente le taux d’infection des susceptibles confinés et o> le
taux d’infection des susceptibles non-confinés, telle que a; < ay.[67]. Alors, le taux
d’infection global est donné par

Ia(t)+1s(t))
-~ |

(qn+o(l—n) (

6. La transmission verticale est négligéable (une maman infectée donne naissance a
un bébé non-infecté).

7. Levaccin peut ne pas étre efficace a 100 % [59].

8. Un individu récupéré peut étre infecté a nouveau.

En se basant sur les hypotheses précédentes, le schéma de la transmission du COVID-
19 avec vaccination est illustré dans la figure 3.1.

A

oan+ az(1-n)

FIGURE 3.1 — Diagramme du modele de la transmission du COVID-19 avec vaccination.

Par conséquent, le systeme d’équations différentielles qui modélise la dynamique du
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COVID-19 avec vaccination est

Lo (1) +15(2)

N )S(t)—pS(t)+7\2V(L‘)+YR(t)—7\18(t)

S'(£)=pN - (cxm+<xz(1—n))(

I, (D) +1s (¢
E'(t):(oqr]+0(2(1—n))(%)S(U—(ﬁl+ﬁ2+p+)\3)E(t)

V' (1) =\S (1) + A3E (8) + Aglq (1) = (A2 + As + 1) V (9)
I () =B1E(0) = (Y1 +Aa+ ) La ()

I (1) =P2E () — (Y2 + 8+ ) L5 (9)

R (1) = Y114 () + Y2Is (£) + A5V (1) = YR (£) — pR (1)
D' (1) =81 (1),

3.1)
avec,
— (Bi) ;-1 sont les taux de transition des individus exposés vers les individus infectés.
— Y est le taux de réinfection apres guérison d'une premiere infection.
— (Yi);_1 » sont les taux de récupération.
— (A{)j=1,3.4 sont les taux de vaccination.
— Ay5, sont les taux d’'inefficacité du vaccin.
— d estle taux de mortalité d au COVID-19.
— M estle taux de natalité.

Puisque la population totale N est constante, alors, on pose

S E@ VO L)

S(1) = S B0)=— V= il = =
L) R D@
() = = SR0=—5D0)=— =

et
D()=1-(S(5) +E() + V(1) +1,(2) + I;(2) + R(1)).

Le systéme adimensionnel et réduit s’écrit de la maniere suivante :

S (1) =p—(aan+oz(1-n)) Lg (O + L () S (1) — uS () + A2V (1) + YR(£) = A1 S ()
E'(6)=(am+az(1-n)) Ta () +Is (1)S(0) — (B1 + P2+ 1+ A3) E(D)

) V' (1) =18 (8) + A3E (1) + Aglz (1) — (A2 + As + ) V(1) 52)
L) =P1E@®) - (yi+ A+ 1)L (D)

I (1) =P2E (1) — (Y2 + 8+ 1) I (2)

R’ (1) = Y114 (£) + Y215 (1) + A5V (£) — YR (£) — pR(2)

2 Etude mathématique du modele 3.2

2.1 Positivité des solutions

Soit 'ensemble invariant positive,

2={6S,E,V,1,I,R) €RS :0<S+E+V+I,+I;+R< 1}
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Théoreme 3.1 Si la condition initiale est positive, alors les solutions du systéeme 3.2 sont
également positives sur [0,00].

Preuve. Supposons que la solution (S (¢),E(#),V (t),1,(¢),1s(#),R(t)) avec une condition
initiale positive existe et est unique sur [0, T), o1 0 < T < oco. Alors

') = p-(am+az(1-n))S 0 Ta () + L (1) — uS (1) + A2V (1) + YR(H) = M1 S (1)
> —((an+az(1-n)) U () + I (D) +p+A1) S (2)

En intégrant cette inégalité de0 a ¢, on a
S > S(0)e(—fot(((xmﬂxg(l—n))(Ia(t)+Is(t))+|.1+)\1)ds)
S(O)e—((p+)\1)t+f0t((cx1n+cxz(l—n))(la(t)+15(t)))ds) >0
Pour tout 1 € [0,T),

E'() = (am+oz(1-1))S®UTa0)+15(0)—(B1+P2+1+A3)E(0)
> —(B1+P2+u+A3)E(D)

En intégrant cette inégalité de0 a ¢, on a
t
E/ (t) > E(o)e(_fo (ﬁ] +52+H+)\3)d8) — E(O)e—(ﬁl+ﬁz+p+)\3)t > 0'

De méme pour

V() =MS () + A3E(0) + Aala () = (A2 + As + ) V() = — (A2 + As + ) V (1)
I () =B1E(0) = (Y1 + A+ ) Ta (8) =~ (Y1 + Aa + ) Lo (8)

L (1) =B2B (1) = (Y2 + 8+ W)L (D) > — (Y2 + 8+ p) L (1)

R () =y1la () +Y2Is (D +AsV (0 — (Y + ) R(®) = — (Y + 1) R (D).

Lintégration de I'inégalité ci-dessus de 0 a t donne

V(1) 2 V() el B s _y g - (st
(1) > 1u()el 6 00 Ads) Ly gy -t 5
I (1) > Ih(O)e(‘fJ(“*““)ds) =1,(0)e”(r2*3+1)7 5 o

R (1) > R(O)e(‘fot(”“)ds) =R(0)e- (YW1 5,

outout £ € [0,T).
On doit avoir S(t) > 0 pour tout ¢ € [0, T). On suppose qu’il existe un t* € (0, T) tel que
S(t*)=0et S(#) >0dans (0, t*). Ainsi pour tout ¢ € [0, t*],

S(l') 2 S(O)e(_fot(((xln+()‘2(1_n))(Ia(t)"'lh(t))"’“"')\l)ds) — S(O) e—((H”\l)f+fot((“1ﬂ+0‘2(1—ﬂ))(Ia(l‘)+1h(f)))d8) > 0.
Contradiction avec S(t*) = 0. Donc, S(#) > 0 pour tout ¢ € [0,T). En utilisant la méme
méthode, on peut montrer que E(#) > 0, V(t) > 0, [,(¢) > 0, I;,(£) > 0 et R(¥) > 0 pour

tout r€[0,T). m
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2.2 Existence et unicité de solution pour le modele 3.2

En appliquant le théoréme de Cauchy-Lipschitz, énoncons et démontrons le théo-
reme d’unicité et d’existence suivant pour le modele (3.2).

Théoréme 3.2 Soit 2={x=(S,E,V,15,I,ReRC:1>0et0<S+E+V+I,+I;+R<1}. Le
modele (3.2) a une solution unique si f (t,x) est continu et satisfait une condition de Lip-
schitz sur (2.

Preuve. Montrer qu'une solution unique du modele (3.2) existe dans une région {2 qui est
biologiquement significative, soit x = (S,E,V,14,15,R) € 2, y = (S1,E1, V1, da)1, 0s)1,R1) € 2

et f = (fi, f», f5, fa, f5, fo). Ensuite, le modele (3.2) avec la condition initiale (So, Eg, Vo, (Iz)g, (Is)o, Ro)
peut étre réécrit comme suit,

fi (,S,E,V,1,,1,R)
£ (t,S,E,V,141,R)
f3(t,S,E,V,1,,15,R)
fa(£,S,E,V,14,15,R)
f5(,S,E,V,14,15,R)
fs(t,S,E,V,15,I5,R)

x/:f(t) x) :f(t) S)E’VYIaYIS)R) = (3-3)

(= (an+az2(1-1))SUz+1) —uS+A2V+YR-\18)
((XlT]-l-O(g(l—T]))S(Ia-l-Is)—(ﬁ1+ﬁ2+|.l+)\3)E
)\18+)\3E+A4Ia—()\2+)\5+ M)V
B1E—(Y1+As+ )L,

BoE— (y2+8+p) I
Yila+Y2ls +AsV—yR—puR

On applique le théoreme, et montre que le modele (3.2) est continu et satisfait une condi-
tion de Lipschitz, en utilisant la définition de continuité uniforme sur (2. On déduit de
(3.3) que,

I f(S,EV,151,R) = f(S1,E1, V1, (o)1, 51, Ri) 1=
| /1 (S,E,V,14,16,R) = f1 (S1,E1, V1, (o)1, (e, Ry
+|£f2(S,E, V14,15, R) — f2(S1,E1, V1, ()1, ()1, Ry |
+|£3 (S, E, V14,16, R) = f3(S1,E1, V1, )1, 091, Ry) |
+|f2(S,E,V,14,16,R) = f4(S1,E1, V1, Ua)1, U6, Ry))|
+|f5(S,E, V14,15, R) — f5(S1,E1, V1, (o)1, 09)1, Ry |
+|f6(S,E,V, 14,1, R) = f5(S1,E1, V1, (o)1, 091, Ry |

Ensuite, on obtient,

I fax-f(6y)l=

|- (aan+o2 (1-1)) (S Ta+19) —S1(Aa)1 + T)1))
—H(S=SD+A(V-V)+YR-R1) -1 (S=S1)|

+|(aan+az (1-1)) (SUa+1s) —S1(a)1 + Us)1)) — (B1 + B2 + H+A3) (E—Ey)|

+[A1(S=SD+A3E-ED) +As (Io— Ta)1) — (A2 + A5+ p) (V=V)|

+]|B1 E—E1) = (y1+As+ ) (Lo — o)1)

+|B2 (BE—E1) — (Y2 + 8+ ) (I, — (o))

+|y1(Ia— A1) + Y2 (Is— 09)1) +As (V=V1) = (y + 1) R—Ry)|
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< 2(n+az(1-1))|(SUa+1) =S1(Aa)y + A1))| + (R +2A1) 1S =S4l
+(2B1 +2P2+ 1+ 2A3) IE—Ejl + (2A2 + 2As5 + W) [V = V4|
+(2hg+2y1 + 1) |(Ta— A1) | + (2y2 + 8 + 1) 11— Ts)y
+(2y + 1) IR=Ry|

(2(am+oz2(1-n))+p+2A1)1S =S4l

+(2B1 +2P2+ 1+ 2A3) [E—Ejl + (2A2 + 2As5 + W) [V = V4|

+ (2N +2y1 + W) 1L — T+ (2y2 + 8+ w) 1L — Ts)y

+(2y+p) IR=Ryl.

/N

Soit,

k = max{2(oqn+(x2 (1—l]))+p+2A1,2ﬁ1+2ﬁ2+p+2)\3,
202 +2A5 + [, 204 + 2y1 + 1, 2Y2 + 8 + W, 2y + pb,

donc

If 0 -f(y)] < kUS=Sil+E-E|+[V-Vy]
+|Ia_(Ia)1|+|Is_(1s)1|+|R_R1|)y

et cela donne,
If @0 - f(6y)| <klx-y].

Par conséquent, f satisfait une condition de Lipschitz pour tout (¢, x) € {2. Choisir € > 0

et soit { = %, donné, || x — y|| < (, alors ||f(t, x)—f(t,y) || < €. Par conséquent , f(t,x) est

uniformément continue sur (2. Par conséquent, le modele (3.2) a une unique solution x.
|

2.3 Points d’équilibres

Théoreme 3.3 Le systeme (3.2) admet deux points d'équilibre Ey et E, pour des parametres
strictements positifs. Ils sont,

1. Ey est le point d’équilibre sans maladie, ce point existe dans {2 sans condition et il est

donné par
Eo=(S* E* V* I It R*), (3.4)
avec
. (A2 +As+ 1) (v +1)
Ao+ As+ 1) (Y+p)+ A1 (Y+As5+ 1)
E*=I}=1r=0
1 v A (y+1)
V* =
Ao+ As+p) (Y+p)+ A1 (Y+p+As)
. A1As
(v+ 1) (R +As + ) + A1 (Y + o+ As)

2. E; est le point d’équilibre avec maladie (endémique), ce point existe dans {? a condi-
tion queR, > 1, donc le point est donné par

Ey=(S*™ E* v* I* I'* R, (3.5)
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avec

g** — (A2+As+1) (y+1) 1
()\2+A5+}1) (Y+}l)+)\1 (Y+)\5+p) Ry,
prx = BOntAati) QetAs ) (ya+0+4) (v+i) Ry=1)

Cl Rv
V= A1 (y+p) 1, (s p(y+1) ((yi+Aa+p)As+A4B1) Ry—1)
T (A2+As+p) (Y+R) +A1 (Y+As+p) Ry G Ry
e = BB (Ao +As+i) (Yo +8+p) (y+1) Ry=1)
a = Cy R,
e = MB2(yi+Aati) Aa+As ) (y+i) (R,—1)
N

C Ry
_ Ash; 1 G Ry-1)
T (Aot As+p) (Y+Hp)+A (YHAs+) Ry T G Ry

R**
et
Ci = p(y2+8+p)(As+y+p) (As(y1+As+p)+Asp1) (3.6)
+1As (Y2 +8+ 1) (A2 + A5+ ) (v + p+B2)
+YB2 (A2 + A5 + 1) (Y1 + Aa+ ) (5+ 1)

+pyBi (y2 + 8+ 1) (A2 +As + )
+u(yr+ 1) (Y2+8+ 1) A2+ As+ 1) (Br+P2+p+Y),

Co = pyz2B2(A2+As+p)(y1+As+p) (3.7)
+AsAs (Y2 + 8+ 1) (Y1 + Aa + 1)
+uP1AsAs (Y2 + 8+ 1)
+uy1Br (Y2 + 8+ 1) (A2 + A5+ p).

Preuve. Pour déterminer les points d’équilibres du systeme (3.2), on résout le systeme
suivant,

p—(an+az (1-1))S () Ua (1) + 15 (8) —puS (1) + A2V (1) + YR(H) = A1S (9) =0
(am+az(1-n))S (O g () +1Is (1) — (B1 + P2+ +A3)E() =0

S () + A3E () + Mgz () — (A2 + As + ) V(£) =0

B1E() — (Y1 +As+ ) 1o () =0

B2E (1) — (Y2+ 8+ )5 (6)=0

Y1la (£) + Y2l (£) + A5V (£) — YR (£) — uR (£) =0.

D’apres I’équation (4), on a

I,= P p
(Y1 +Aa+p)
D’apres I'équation (5), on a
- P2 g
(v2+8+p)

En remplacant les expréssions de I, I; dans I’équation (2), on obtient

P1 P2 _
(in+az(1-n)) (Y1+7\4+M)+(Y2+5+u) S—(B1+P2+u+A3)|E=0.

Lecas1:E =0, on trouve
Bo=(S* E* V* I} I} R*),
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avec
\ (A2 +As+u) (v + 1)

T hs+ ) (Y+ )+ A (Y As+ 1)
E*=I;=1"=0
1 o A(y+w)
V* =
()\2+)\5+p)(y+%\)+)\1(y+p+)\5)
1/A5
(Y+1) A2+ A5+ )+ A1 (Y+p+As)

R* =

Lecas2: ((0(111 +az(1-n)) ((Yﬁf;\lﬁp) + (Yzfgﬂl))S— (B1+P2+p+ )\3)) =0, on trouve

A2+ As+p)(Y+1) 1
Ao+ As+p) (Y+)+ A1 (Y+As+p) Ry

En remplacant les expressions de I, et S dans I’équation (3), on obtient

A (y+n)
[(Y+1) (A2 +As+p)+ A1 (Y +As + )] Ry
As (Y1 +Aa+ @)+ Aafr
(Y1+Xa+ 1) (Az+As + )

V =

En remplacant les expressions de I, [ and V dans equation (6), on obtient

AsAq 1
(Y+) (A2 +As+p)+ A (Y+As+ 1) Ry
Y1B1 (A2 + A5 + 1) (Y2 + 8+ 1) + Y2P2 (A2 + A5+ ) (Y1 + Ay + )
(2+8+p) (Yo + A+ 1) (A2 + A5 +p) (Y + 1)
(AsAs (Y1 +As+ 1) +AsAapi)
(v1+Xa+p) (Ao +As+p) (y+1)

En remplacant les expressions de I, I, V, R et S dans equation (1), on obtient

R =

E

p(vi+Aa+p) Ao+ As+ 1) (y2+8+ 1) (Y + 1) Ry - 1)
C R,

)
avec

Ci = ply2+8+u)(As+y+u) (As(y1+Aa+p)+ A1)
+uAg (Y2 + 8+ 1) (A2 +As + ) (Y + p+B2)
+YB2 (A2 +As + 1) (Y1 + A+ 1) (5+ 1)
+uyPr (Y2 + 8+ 1) (A2 +As + )
v+ ) (2 +0+p) (Az+As+p) (Br+P2+p+y).

L'équations (4) donne

B (Ao +As+ 1) (y2+3+1) (Y+1) Ry-1)

|
“ C R,

L'équations (5) donne

_ P2 (Y1 +As+ ) A2 +As+p) (Y +1) R, — 1)

I
’ Ci Ry
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L'équations (3) donne

A(y+p) 1

vV o= —
A2+ As+p) (Y+p)+ A (Y+As+ 1) Ry

v+ 3 (v 1) (s +Aa + ) A3+ Aafr) Ry — )

C]_ Rl/
L'équations (6) donne
AsAq 1
R = —

A2+ As+p) (Y+p)+ A (Y+As+ 1) Ry

CZ (Rv - 1)
+— ’

Cl Rl/

avec

Ca = uyaPa(A2+As+p)(yi+Aa+p)
+HAsA3 (Y2 + 8+ 1) (Y1 +Aa + )
+HP1AsAs (Y2 + 8+ 1)
+Hy1B1 (Y2 + 8+ 1) (A2 +As + p).

D’ou, le deuxiéme point d’équilibre (le point d’équilibre avec maladie),

g** = (A2 +As+1) (Y+1) 1
(A2+As+u) (Y+r)+A1 (Y+As+1) Ry
prr = BOutAati) QotAs +1) (Ya+0+4) (v+i) (Ry=1)

C Ry
V** _ A (Y'Hl) 1
T (Ao As+p) (Y+H) A1 (Y+As+p) Ry
) 4 Lzt 8y +p) (i +Aat i) As +A4P1) (R}”{l)

C
[** = HB1 (A2 +As+p) (Y2+8+p) (Y+1) Ry—1)
a

C1 R,
IF* = B2 (Y1+Aa+p) (A2 +As+p) (Y+1) (Ry—1)

s = Cs\ Ry

R** AsAg 1 Co (Ry—-1)

= Datho+m) (Y+H) +A (Y*As+p) Ry * C1 Ry

avec

Ci = p(y2+8+p)(As+y+p) (A3 (y1+As+p)+A4P1)
+uAg (Y2 + 8+ 1) (A2 +As + ) (Y + 1 +P2)
+YB2 (A2 +As + ) (Y1 + Mg+ 1) (8+ 1)
+uyPr (Y2 + 8+ 1) (A2 +As + )
(Y1 + 1) (Y2 + 8+ 1) (A2 +As + ) (Br+P2 + p+Y),

et

Ca = wuyaPa(A2+As+p)(yi+Aa+p)
+AsA3 (Y2 + 8+ 1) (Y1 +Aa + )
+HB1AsAs (Y2 + 8+ 1)
+uyiBr (Y2 + 8+ 1) (A2 + A5+ ).
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2.4 Nombre de reproduction de vaccination R,

Dans cette sous-section, on présente la méthode utilisée pour notre modele SEIR-V
pour estimer le nombre de reproduction de la vaccination R, également appelé nombre
de reproduction de contrdle. Cette méthode a été proposée par Diekmann, Heesterbeek
et Metz [33] et élaborée par Van Den Driessche et Watmough [85, 86] donne un moyen de
déterminer R, pour un modele compartimental ODE en utilisant la matrice de nouvelle
génération.

A partir du systeme (3.2), le point d’équilibre sans maladie (DFE) non trivial est donné
par (3.4).

SoitX = (E,I,,I,)T. Le modele peut alors s’écrire

ﬁ=9(X)—7/(X),

dt
avec
((X1T]+O(2 (l—n))S(Ia-l-Is) (ﬁl-l-ﬁg-f-}l-l-)\g)E
FX) = 0 et7X) =| -P1E+(y1+A+ Wl
0 —PB2E+ (y2+ 5+ Wl

Le nombre de reproduction de base, R, est calculé par la technique de la matrice de
nouvelle génération suivante.
Les matrices F et V au DFE sont donnés comme suit :

F:ag(x) :(0(1]’]+0(2(1—T]))()\2+)\5+H)(Y+p‘) g (1) (1)
K g, et As+) (Y+)+M(Y+As+1) | o o o |
et ( )
IV X P1+P2+H+As 0 0
V:% ( —P (Y1+As+p) 0 '
Eg —Bo 0 (Y2+8+n)

Par conséquent, la matrice de nouvelle génération est donnée par

(an+oe(1-n))(Ae+As+p) (v +4)

Fv1
A2+ As+ 1) (Y+ 1)+ A1 (Y+ A5+ 1)
(Y1+As+1)Po+(y2+6+p)p1 1 1
(Y1+A4+1) (Y2 +3+p) (Br+Pa+u+As)  (yi+Aa+p)  (y2+0+p)
0 0 0
0 0 0

Le nombre de reproduction R, est le rayon spectral de cette matrice, qui est donné par

_ (can+ap(1=n)) (B (y2+8+p) +Pa(yr + A+ ) (A2 +As + 1) (Y + 1)
(i Aa ) (v2+ 84 ) (Br+ B2+ 1+ As) (A2 + A5+ 1) (v + 1) + As (Y + A5 + 1))

2.5 Analyse de stabilité

Dans cette section, on étudie la stabilité asymptotique des points d’équilibre de la
section précédente, pour cela, la matrice jacobienne du systeme (3.2) s’écrit,

](S)E)V! Ia’Is;R) = M)
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avec

My =—(amm+az(1-n)) Ta+I) = (u+A1) [ Mai=A;
Miz=A; M3z = A3
Mis=Mjs=—(ain+az(1-n))S M3y =A4
Mg =Y My =

) My; = (aan+az (1-1)) Iz +1s) ) Ms; =2
Maz = = (B1+ P2+ p+ As) Mes = As
Mas =Mys = (g n+az (1-1))S Mes =Y1
Msz=—(A2+As+ ) Mss5 = Y2
Mg == (Y1 + A+ p) Mes=— (Y +1)
Mss=—(y2+8+p) 0 ailleurs.

2.5.1 Etude de stabilite de E

Théoreme 3.4 Le point d’'équilibre sans maladieE est localement asymptotiquement stable
siR, <1 etinstable sinon.

Preuve. Le systéme (3.2) a un unique point d’équilibre Ey dans 'ensemble (2, donné en

(3.4).
La matrice Jacobienne au point E( est donnée par,
J(Eg) =M,
avec
My == (n+A) Ms,2 =2
Mz =—(B1+P2+1+A3) Me,4=Y1
M3z =—(A2+As+p) Me,5 = Y2
Mya=—(y1+As+p) Mz 1=A
< Mss=— (Y2 +8+p) ) Mis=2A2
M= (Y +H) M3 =23
+az(l- Ao+ A5+ + =
Mpa = Mas = My s = —My 5 = (aun+az(1-n)) (A2 +As +u) (v +1) M= As
A2+ As+p) (Y+1)+ A1 (Y+ A5+ 1) Mg,3=As
Mis=Y
My 2 =P 0 ailleurs.

La positivité des expressions suivantes est tres utile pour la suite de la preuve,

M1 M35 — M 3M31 = pA; + A2 + pAs + AjAs + p® > 0,

—Mg,6 (M1,1M33 — M 3M31) + M3 1M 6Mg 3
= (ML +A2+A5) + %) (U+Y) + uAIAs >0

—Mg,6(M1,1M33 —M;j 3M3 1) + M3 1M; Mg 3
= p(pz + Y+ YAL + HA1 + YA2 + PA2 + YAs + pAs + A1 As) > 0.
Il n’est pas difficile de voir que,

M55 My 4
M4 (Ms2+Ms,) = Moy (M4,2M— + Ms,z—)

N

1 1 )
—— + —— My 4 (My M55 +Ms5:My 4
(M5,5 My 4 ( )

N

1 1 )
—— + —— [ My 4M55M, R
(M5,5 My 4 Y

< (Maa+Ms5) MRy,
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alors
—Mas,4 (My2+Ms2) > — (Mg +Ms5) M2 2R, (3.8)

Le polynome caractéristique de J(Ey),
PX)=X8+AsX® + AsX? + AsX3 + AoX? + A1 X + A

avec
A5 =— (Ml,l + Mg,g + Mg,g + M4,4 + M5,5 + MG,G) > 0.

Ay = +M; 1Mz +Mp2M33+ Mz oMy g+ MpoMss+ Mz oMge+ M 1My g+ My 1Mss5+Mp 1 Mg
+M3,3My 4 + M3 3M5 5 + M3 3Mg 6 + My 4M5 5 + My 4Mg 6 + M5 5Ms 6
+M;,1M3,3 - M; 3M3,
—My,4 (My,2 + M5 2)

grace al'inégalité (3.8), on a

Ay = M 1Moo+ Mo oMss+M22My g +Mp2oMs 5+ Mo oMge+ Mi 1My g+ My, 1Ms5+Mi 1 Mg g

+Mj3,3My,4 + M3 3Ms5 5+ M3 3Mg 6 + My 4M5 5 + My 4Mg 6 + M5 sMg 6
+M1,1M33 — M) 3M3;
— (M4 +Ms5) M2 2R,

= MMz +M3oMs3+MpoMge+ M1 My g +Mj 1 M55+ M1 Mg+ M3 3sMy g
+M;3,3M5,5 + M3 3Mg g + Ma,aMs5 5 + My 4Mg 6 + M5 5Mg 6
+M;,1M3,3 — M 3M3,;
+ (Mg +Ms5) M2 (1-Ry)

> 0.

Et

As = —Mz2My4M55(1-Ry)
—M3,3M4,4Mg 6 — M3,3M55Mg,6 —M2,2M3 3Mg 6 — M1,1M2 2Ms5 5 — M3 3My 4Ms 5
—M2,2M3,3M55 — M1,1M55Mg 6 — M2,2My,aMg e — M2,2Ms5 5Mg 6 — M1,1M22My 4
—My,4M5,5Mg 6 —M1,1M4,4Mg 6 —M1,1M2,2Mg 6 — M2,2M3 3My 4 — M1, 1My 4M5 5
—Msg,6(M1,1M33 — M 3M31) — M3 1M; Mg 3
—(M22+Maga+Mss) (My,1 M35 —M; 3M3 ;)
+M1,1M24 (Ma2 + M5 2) + M3 3Ma 4 (M52 + Map) + Mg Mz 4 (Ms 2 + My 2)

grace al'inégalité (3.8), on a

Az = —M2My4Ms55(1—-Ry)
—Mj3,3My 4Mg 6 — M3 3M5 5Mg 6 — M2 2M3 3Mg 6 — M3 3My,4Ms55 — M1 1 M2 2Mg 6
—Mj,1My4,4M55 — M1 M5 5Mg 6 — My 4Ms5 5sMg 6 — M1, 1My, 4Ms 6
—Mpg,6 (M1,1M33 — M) 3M3 ;) — M3 1M; 6Ms 3
— (M2 +Mya+Ms5) (M1 M3 3 —Mj 3M3)
—(My,1 +M33+Mgg) (Mg +Ms5)Ma2 (1-Ry)
> 0.
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Et

Az = +M; 1Mz oMy 4Ms55+ M) 1 M3 2My 4Mg g + M1 1M 2M5 5sMg 6 + Mo 2M3 3My 4 M5 5
+M2,2M33My,4Mg 6 + M1,1M4,4M55Mg 6 + M2,2M3 3M5 5Mg 6 + M2,2My, 4 M5 5Mg 6
+M33Myg 4Ms 5Mg 6 + (Mg + M55+ Mo 2) M3 1M; 6Mg 3
+(M2,2My 4 + M2 2M5 5 + M 2Mg 6 + My, 4Ms 5 + Mg aMe 6 + Ms s Mg 6) (M1,1M3,3 — M 3M3 1)
—(M1,1M33 —Mj,3M351)M24 (Ms2 + M5 5)

—(My,1 + Mg +Ms3) Mo 4 (Mg4Ms 2 + Ms 5My 5)
— (M1,1Mg,6 + M3,3Mg6) Ma,4 (Ma,2 + Ms,2)

grace al'inégalité (3.8), on a

Ay = +M;, 1My 4Ms55Mg 6 + M3 3Myg,aM55Mg 6
+(My,1M3 35— M 3M3 1 + M1 Mg+ M3 3Mgg) (Mag+Mss) Mo (1-R,)
+(My,1 +Ms3+Mgg) M2 2My aMs5 (1 —Ry)
+(Mz,2 + My 4+ Ms5) (Mg 6 (M1,1M3,3 — M1 3Ms1) + M3 1 M) 6Mg 3)
+My,4Ms5 (M1 M3 3 —M; 3M3).

Et

Ar = M1 M3 2M33My4Mge — M1, 1M22M3 3Ms55Mg 6 — Mi1,1M3,3My,4Ms55Mg 6
—(M3,3Mé,6 + M1,1Mg6) M2, 2My 4M5 5 (1 —Ry)
—Mj,1M3,2M3 3My 4Ms 5 + (M1,1M3,3 — M1 3M3,1) Mg aMs 5M2 2R,
+M3,1 M1 6Mg 3Mp, 4 (M52 + My 2)
+(My,1M33 — M 3M3,1) Mg 6Ma,4 (M2 + Ms2)
— (Mz2,2M4 4 + M2 2Ms5 5 + Mg 4Ms55) M3 1M 6Mg 3
+(M2,2M44M5 5+ M2 2My 4Mg 6 + M2 2Ms5 5Mg 6 + Ma,4Ms 5 Mg 6) M1 3M3 1

grace al'inégalité (3.8), on a

Ar = —(M33Mse+Mi1Mge) M2 oMy sMs5(1-R,)
—(My1,1M33 — M) 3M3,1) M2 2My 4M55 (1 —Ry)
— (Mg,6(M1,1M3,3—Mj,3M31) +Ms1M; 6Mg3) (Ma4+Mss5)Mao (1-R,)
—M4,4Ms55 (Mg (M1,1M33 — M) 3M31) + M3 1M 6Mg 3) > 0.

Enfin,

Ag = My 1M M33MysMs55Mg6 (1 —Ry) —Mp oMy 4Ms sMg M1 3M3 1 (1 —Ry)
+Mp oMy 4 M5 5sM3 1M1 6Mg 3 (1 —Ry)
= MMy 4Ms5(Mi1,1M33Mge — Mg My 3Ms 1 +Ms 1M 6Mg3) (1—R,) >0

En utilisant les criteres de Lienard-Chipart, le point d’équilibre sans maladie E est locale-
ment asymptotiquement stable si les coefficients Az, A4, A3,A2 , A; et Ay sont positifs et si
les déterminants de Hurwitz|Hs| et|Hs| sont positifs. Cela montre que la positivité des dé-
terminants de Hurwitz est trés compliquée a atteindre. Cependant, le cotit de calcul peut
étre réduit en utilisant la version simplifiée mentionnée dans [16, 50]. Autrement dit, les
coefficients a calculer sont uniquement As, A4, A3,A2 , A; et Ag. Notez que As, A4 et Az sont
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nécessaires car la version simplifiée des critéres Lienard-Chipart nécessite toujours|H;| =
AsAy — A3 >0 [32].

[Hal = AsAs—A3z3=-My,sMs5,:Mg6—M; 1M 4Ms5, — Mile,z - Ml,lMiz - M§,2M3,3 - M2,2M§,3
—2M3,3MgeM1,1 —2M1,1M2,2M3 3 — 2M,1M4,4M3 3 — M2 oMy, 4 Mg 6
—M;j,1M22My,4 — M2 2M5 5Mg,6 — M2,2M3 3M55 — M1 M2 2M55
—2M),1M5,5Mg 6 — 2M1,1M4,4Mg 6 — M2,4My,2Mg 6 — M2 4M4,2M3 3
—2M3,3M5,5Mg,6 — 2M4,4Ms55Mg 6 — 2M1,1M2,2Mg 6 — M2,4Ms52M3 3
—M32,2M4,4M5 5 —2M3 3M4,4Meg 6 —2M1,1M4,4M5 5 — 2M3 2 M3 3Mg 6
—2M,1M55M3,3 + M3 1M 6Mg 3 — 2M3 3M4 4Ms 5 — M 1 M2 4My 2 — M3 ,Mg
~M Mg g — M7 | My 4 =My 1M]  — M7 M55 — M1, 1 M5 5 — M35 3 My 4 — M3 3sMj
—M§,3M5,5 - M3,3M§,5 - M§,3M6,6 - Ms,sMég - Mi4M5,5 - M4,4M§,5
_Mi4M6,6 - M4,4M§,6 - M§,5M6,6 - —M5,5M§,5 - MilMG,G - M1,1M§,6
— (M2,2Ms55Mg 6 + M2 2M3 3Ms 5 + M1 1 M2 2Ms5 5 + M2 2M3 3My 4) (1 - R,)

— (M2,2M4,4M5 5 + M2 2My 4Mg 6 + M1, 1M22My4) (1 —Ry)
— (M3 ,Ms 5+ M s Mz ¢ + M3 ,My 4 + M oM7) (1 -Ry)
—(My,1M335-M;3M3;) (M33+My 1),

avec
Mi,1 M35 — M 3M31 = pA; + pAz + pAs + A g As + p® > 0.

2.5.2 FEtude de stabilite de E;

Théoreme 3.5 Léquilibre endémique E, du systeme (3.2) est localement asymptotique-
ment stable sur (2, des queR, > 1, et sinon E; est instable.

Preuve. Le systeme (3.2) a un unique point d’équilibre endémique E; dans I’ensemble (2,
donné dans (3.5).

La matrice Jacobienne au point E; est donnée par,

J(E) =M,
Avec
My == (can+az (1-0)) (I + 1) = (n+ A1) Ms2 =P
Mz =—(B1+P2+ 1 +As) Mg 4 =Y1
Mss=—(A2+As+ 1) Mg 5=Y2
Mys=—(Y1+As+ 1) Mz 1=A\
) Mss=—(y2+8+p) ) Misz=A2
Mgs=—(Y+1) M32=A3
Ma=Mps=-Mjs=-Mjs=(c1n+0az(1—n))S** M3 s=A4
M2,1 = (oqr] + 0 (1 — r])) (IZ* + I;;*) M6’3 = )\5
Mys=Y
My =P 0 ailleurs.
avec Mo Mo M
ox 4,4M55M3 >
an+ax(l—-n))S™" = : : : ,
(e + o (1-m)) (My,2Ms 5 + M52 M4 4)
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et

N

_ M3 3 Mg 6 1
~ M33Mge+Ms; (Ms3—Mgg) Ry
I*+0" = _(%M?),ISMG,G (My,2Ms5 5 + M52M4 4) (Rl{%: D
(a1n+ a2 (1-n))Ms 3Me 6 (M4 2Ms,5 +Ms My 4)
(M3,3Mg6 — M3 1 Mg g + Mz 1 Mg 3) (Mg 4M55M32)’

*k %k

U:

ot C; >0 . A partir des expressions de I;* + I} * et R,, on peut écrire,

Mz,1 = —M44M55M3 2 (M3 3Mg 6 — M3, 1 Mg 6 + M3,1 Mg 3) Cﬁ Ry—D).

1

La positivité des expressions suivantes est tres utile pour la suite de la preuve,

(p. + Al)Mg,g —Ml,gMg’l =M ()\2 + A5+ p.) +A1A5+ Al}.l >0,

((+A1)M33Mg 6 +Mi 3Ms 1 Mg —Ms 1M1 6Mg 3)
= pA2+As+p) (Y+ ) +AAsp+ A p (Y + 1) >0,

M 2M33 —Mj3M3z = (A2 +As + ) (B1 + P2+ 1) + Az (As + 1) >0,

M 3M3 oMy 4 — My 4Mp 2 M3 3 —M;j 3My M3 4
= Br(yi+u) Az +As+ 1) + A3 (As + ) (Y1 +Ag+ )

+AaP1 (As + 1) + (B2 + 1) (Y1 + s + 1) (A2 + A5 + )
> 0,

M; 3M3,Mg s —Mp 2M33Mg g — M3 M1 6Mg 3
(Az+As+ 1) (Y+ 1) (B1+PB2+ 1) +pAs(As + pu+Y) >0,

—My, 4Mp > Mg 6 — My 2 M1 Mg 4
= yY(yi+Aa+p) (B2 +u+As)

+u (Y1 + A+ ) (Br+P2++A3) +Pry (+As + 1)
> 0,

—M55M3 2 Mg 6 — M1,6M5 Mg 5
= Y(Y2+8+u) (B1++u+A3)

+u (Y2 + 8+ 1) (B + P2+ 1+ A3) + P2y (+8+ 1)
> 0,

M2 2M3 3My 4Mg 6 — My 2M; 6M3 4Mg 3 + M3 3My oM 6Mg 4
—Mj 3M32My 4Mg 6 + M1 3My 2M3 4 Mg 6 + M3 2M; 6My 4 M 3
—M3,3Mg,6Ma s (B2 + 1) — HA4P1 Mg, — HA3 (A5 + pt+ ) Myg
—Hy1B1Ms 3 + pP1M3,3Mg 6 + HA5A4P:

0,

63



CHAPITRE 3. MODELE DE L'EFFET DE LA VACCINATION SUR LA DYNAMIQUE DU
COVID-19

M3 2M33M5 sMg g — M1 3M3 2Ms55Mg 6 + M3 2 M1 Mg 3M5 5 + M3 3M) 6Ms52Mg 5
= M2+ A5+ 1) (Y+ 1) (Y2 +8+) (Br+ 1) + 1y2B2 (A2 + A5 + 1)

+pA3 (A5 + R+ Y) (Y2 + 8+ 1) +B2 (A2 + As + ) (Y + 1) (8 + 1)
> 0,

(Mg,6M4,4Ms5,5Ma 5 + My 2M; 6Ms,5Mg 4 + M1,6M52M4g 4Mg 5)
= Y(Yi+Aa+ 1) (Y2 + 8+ 1) (+As) +Bay (Y1 +Aa+ 1) (8+p)

+ (Y1 +Aa+ 1) (Br+B2+p+A3) (Y2 +8+p) +Bry(v2 + 8+ 1) (+Aa + 1)
> 0.

Il n’est pas difficile de voir que,

Moa(Mg2+Mss) = Moy (M4,2% + Ms,z%)
M55 My 4
< (MLSS + MLM) M4 (Mg 2Ms55+Ms oMy 4)
< (L + L) My 4M5;5M3 2
Mss Myq) 7 7
< (Mga+Mss) My,
alors
—Mp,4 (My2+Msz) > — (Mas+Mss5) Mo . (3.9
Et
—(H+A1)M33-Mi3M3;1 =p(A2+As+ )+ A1As + A > 0. (3.10)

Le polyndme caractéristique de J(E;),
PX) =X+ AsX® + AuX? + AsX3 + A X% + A1 X! + A,

Avec
As=-—Mj1—Mjso—M33—My4—Ms55—Mge>0.

Et

Ay = Mp2M33+Mp2My4+Mp2Ms5+M;s3My 4+ M oMge
+M3,3M5,5 + M3 3Mg6 + Mg,aMs5 + Mg aMg 6 + M5 5Mg 6
—(+A1)M33—Mj3M31 — Mz 4 (Mg +Ms )
—(M33+Mz2+Mya+Mss+Mge) M2
—(+A1) (M22+Mgs+Mss+Mgg),

grace a (3.9) et (3.10), on a

Ay = M33Myq+M;z3Ms55+ My aMg e+ Ms5Mg g+ M2 2Mg 6+ M3 3Mg g
+My4Ms 5+ M 2Ms 3 — ((t+ A1) M3 3+ M 3Ms3)1 )
—(M22+Mas+Mss+Mgg) (L+A1)
+Myg,4M55Mp 2 (M3 3 +Ma o + Mg+ Ms 5 +Mgg)

MR, —1)

(M3,3Mg 6 — M3 1 Mg 6 + M3, 1 Mg 3) C,
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Et

Az = —M;1M2oM3z3—-M;1M2oMy 4 —Mi 1Mo 2Ms55—Mj1M33My 4
—M;,1M2,2Mg 6 —M1,1M3,3Ms5 5 — M2 2M3 3Myg 4 — M1,1M3 3Mg 6
—M),1My4,4M5 5 — M2 2M3 3M5 5 — M1,1My,4Mg 6 — M2 2M3 3Mg 6
—M2,2M4,4M5 5 — M1,1M55Mg 6 — M2,2M4,4Mg g — Ma,aMs5 5 Mg 6
—M3,3My,4M5 5 — M2 2M5 5Mg,6 — M3 3M4,4Meg 6 — M3 3M5 5 Mg
+(Mgz,2 + Mg 4 +Ms 5 + Mg 6) M) 3M3
+ (M1 +Mz1) (Ms2 +My2)Ma s — Mz 1M 3M3 2 — M3 1M 6Mg 3
+(Ms3+Mgg) (Ma2 +Ms2) Mz g +Moa g (Ms oMy s+ My 2Mss),

grace a (3.9) et (3.10), on a

Ag

Et

WV

—M3 2M3 3Mg 6 — M3 3My,4Ms5 5 — M3 3My,4Mg 6 — M3 3M5 5Mg 6 — My 4Ms55Mg 6
+(M4g,4Mg 6 + M5 5Mg 6 + My aMs 5 + Mo sMe ) (11 + A1)
+((1+A1)Ms3+M;j3M;51) (Ma2+My s+ Mss)

+ (1 + A1) M3 3Mg 6 + M1 3Ms 1 Mg 6 — M3 1M1 6Mg 3)

—My,4M55Mp 2 (M6 + M3 3+ Mo 2) (Mg,4 + Ms 5) (M3 3Mg s — M3 1 Mg 6 + M3,1 Mg 3) C% Ry—1)
—My,4M5,5M> 2 (Mg,4Ms 5 + Mg 6 (Ma,2 + M3 3)) (M3,3Mg 6 — M3 1 Mg + M3 1 Mg 3) Cﬁl Ry—1)

—My,4M55Mz 2 ((Ms3Mz,2 — M1, 3M32)) (M3 3Mgs — M3 1 Mg 6 + M3 1 Ms 3) £ Ry —1).

M;,1 M2 2M33My,4 + M1, 1 M2 2M3 3M5 5 + M1, 1 M3 2 M3 3Mg 6 + M1, 1 M2 2My 4Ms 5
+M1,1M2,2M4,4Mg 6 + M1,1M3,3M4,4M5 5 + M2 2My 4 M5 5Mg 6 + M3 3M4,4M55Mg 6
+Mi,1M2,2M55Mg,6 + M1,1M3,3M4,4Mg 6 + M2,2M3 3Myg 4M5 5 + M1,1 M3 3M5 5Ms 6
+M2,2M3,3My 4Mg 6 + M1,1M4,4Ms55Mg 6 + M2 2 M3 3M5 5Mg 6

—Ma,4 (Ma2 +Ms2) (M1,1M33 — M) 3M3 1 + M3 3My )

+M2, 1M 3M35 (Mg 4 + Ms 5 + Mg ) + M3 1M1 6Mg 3 (Ma,2 + Mg 4 + Ms 5)
—M;1,3M3,1 (M2,2My 4 + M2 2Ms 5 + M2 2Mg 6 + M5 5Mg 6 + Ma 4Mg 6 + Mg 4Ms 5)
—M2,1M,3M4,2M3 4 — M2, 1M32M; 6Mp 3 — M2,1M4,2M1 6Mg,4 — M2 1M1 6M52Msg 5
—Mz,4 (M3,3Mg 6+ Mg M1 +MgeMa,1) (M2 +Ms )

—Ma,4 (Mg6+Ms3+Mi 1 +Mz1) (Ms2Mas+My2Mss),
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grace a (3.9) et (3.10), on a

Ay

Et
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(—(n+A1)Ms3—M;3Ms1) My sMss

+(Maga + M55+ Mp2) (Ms,1M1,6Mg 3 — M1 3M3 1 Mg 6 — (1 + A1) M3 3Mg 6)
+(Ms3— (+A1)) Myg,aMs5Me 6

+My,4M5,5Ma 2 (M3 3Me 6 (Mg + Ms5) + Mg aMs 5 (M3 3+ Mg+ M) x

(M3,3Mg6 — M3, 1 Mg 6 + M3,1 Mg 3) Cﬁ Ry—1)
1
—M4y,4Ms5,5M> 2 (M1,3M3 2My 4 — My aMs sM3 5 — My 3My 2M3 4) x
o
(M3 3Mg6 — M3, 1 Mg 6+ Ms,1 Mg 3) c Ry—1)

+My,4M5,5M> 2Ms 5 (M2,2M3 3 — M 3M32) (M3 3Ms 6 — M3 1M 6 + M3 1 Mg 3) e Ry

G
—M4y,4Ms5,5M> 2 (M1,3M3 2Mg s — M2 2M3 3Mg 6 — M3 .M 6Mg 3) x

(M3 3Mg6 — M3, 1 Mg 6 +Ms,1 Mg 3) Cil Ry—1)
+My,4M5,5Mp 2 (Mg 4M2 2Mg g + My 2M; Mg 4) %

(M353Mg6 — M3, 1 Mg 6 + M3, 1 Ms 3) C% Ry—1)
+M4,4Ms5,5M3 2 (Ms,5M3 2 Mg 6 + M1 6M5,Mg 5) %

u
(M33Mg6 — M3 1 Mg 6+ Ms 1 Mg 3) o Ry—1).
1

—M;,1 M2 2 M3 3My 4 M5 5 — My, 1Mp 2 M3 3My 4Mg g — M1,1 M 2 M3 3M5 s Mg 6
—M1,1M33My 4M5 5 Mg g — Mo 2 M3 3My 4M5 5 Mg 6 — M1 1Mo 2 My 4Ms5 s Mg 6

-1)

—Ma,1 (M1,3M3,2M5,5Mg 6 + M 3M3 2My 4Ms 5 + Mg 2M) 6M3 4Mg 3 + My 3M3 .My 4Mg 6)

—M3,1M;,6Mg 3 (M2,2Ms5 5+ M2 2My 4 + My 4Ms 5)

+Ma,1 M1 3My 2M3 4 (Ms5 + Mg ) + M2, 1 M3 2Mj 6Mg 3 (Mg + Ms 5)
+M2,1 M 6M52Mg 5 (M3 3+ My4) + Ma 1My 2M; 6Mg 4 (Ms 5 + M3 3)

+M 3M31 (M2,2M55Mg 6 + M2 2My 4Ms 5 + M2 Mg 4Mg 6 + My 4Ms5 5Mg 6)
+Ma 4 (M33M1,1 — M 3M31) (M5 2Ma 4+ Mg Ms5)

—My,4 (M2 +Ms2) (1 + A1) Mg 6M3, 3 + Mg gMi 3M3 1 — M3 1M 6Mg 3)
+Ma 4 (M33Ma,1 + Mg gM1,1 + Mg Mz, + Mg gMs 3) (Ms 2Maqa + Mg oMs 5),
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grace a (3.9) et (3.10), on a
A1 = ((p+A1)Ms3Mse+Mi 3Ms 1 Mgg—Ms 1M Mg 3) Ms 5 My 4
—M4,4M5 5M 2 M3 3M4 4M5 5sMg 6 (M3,3Mes 6 — M3, 1 Mg 6 + M3 1 Me 3) Cil Ry—1)
—My,4M5 M3 2M5 5 (M3 3My 4Mo 2 — My 3M32My 4 + M 3My 2M3 4) %
(M3,3Mg6 — M3, 1 Mg 6 + M3 1 Mg 3) Cﬁl Ry—-1)
—My,4Ms5,5M3,5 (Mg,6M4,4Ms 5 M2 2 + My 2M1 M5 5Mg 4 + M1,6Ms oMy 4Mg,5)
(M3 3Mg6 —M3,1 Mg 6+ Ms1 Mg 3) C% Ry—1)
—My,4Ms5,5M> 2 (M2,2M3 3M5 5Mg 6 — M1 3M3 2M5 5Mg 6 + M3 2M1 6Mg 3M5 5

u
+M33M1 6Ms Mg 5) (M33Mg 6 — M3 1 Mg 6 + M3 1 Mg 3) c Ry—1

—My,4Ms5,5M> 2 (M2,2M3 3My 4Mg g — Mg 2M1 6M3 4Mg 3 + M3 3Mg oM 6Mg 4 — M1 3M3 2My 4Mg s

U
+M 3M42M3 4 Mg + M3 2Mj 6M4g 4Ms 3) (M3 3Mg s — M3 1 Mg 6 + M3 1 Mg 3) C
1
Enfin,
Ay = —M;33M;eMs5,:My4Mgs5M> 3
— (M2,2M3,3My,4Mg 6 — My 2M; 6M35 4Mg 3 + M3 3M4a 2 M) 6Mg 4 — M1 3M3 Mg 4Mg 6
+M;1,3M4g2M3 4 Mg + M3 2M1 6My 4Mg 3) M5 5Ma 1

= —My4Ms55My 5 ( MUM3 3Mg My 4Ms 5 — HA5A4B1 M55 + HA4P1 Mg 6Ms 5

—pP1M3,3Mg 6Ms 5 + Y 1B1 M3 3Ms 5 + HA3 (As + p+ Y) Mg 4Ms 5 + py2P2Ms 3My 4
i
—B2M33Mg My 4 (8 + ) ) (M3,3Mg 6 — M3 1 Mg 6 + M3, 1 Mg 3) o) Ry—1)

De la méme maniere que précédemment, le point d’équilibre endémique E; est locale-
ment asymptotiquement stable si les coefficients As, A4, A3, Ay, A; et Ay sont positifs et
les déterminants de Hurwitz |Hs| et |Hs| sont positifs. En utilisant la version simplifiée
mentionnée dans [16, 50]. Autrement dit, les coefficients qui doivent étre calculés sont
uniquement As, Ay, Az, A2, Aj et Ag. Notez que As, A4 et A3 sont nécessaires car la version
simplifiée des critéres de Lienard-Chipart nécessite toujours |Ha| = AsA4 — Az > 0 [32].

Hal = AsAs—As
> —RyMagMssMao — M3 ,Ms 3 — M s M3 5 — M5 sMy 4 — M3 sM; , — M35 ;Mg 6 — M5 3Ms 5

—My,2Mg g — M3 3M3 5 — M3 3Mg 6 — M} 4Ms 5 — M3 sMg g — My 4 Mz 5 — Mj ,Ms 6
—M4,4M§,6 - M§,5M6,6 —Ms,5Mg g — M4,aM3 2Ma 1 — M5 sMp,2Mj 1 + Mp,1 M 3M3
—My,4M3,3Mp 2 — M5 5M33Mp 2 — My, 4Mg 6Ma2,2 — M5 5 Mg 6Ma2,2 — M2 2 M3 3My 4
—M3,2M3,3M55 + M3 1M 6Mg,3 —2M2,2M3,3Mg 6 — M2,2M4, 4Mg 6 — 2M3 3M4 4M55
—M3,2M5,5Mg 6 —2M3,3M4,4Mg,6 —2M3,3Ms5 5 M6 — 2M4,4M5 5 Mg 6
+(Msz+Mi 1) (M1,3Ms1 + (+A1)Ms3) + (Ma2 + Mg +Ms 5 +Mgg) (L + A1) Ms 3
+ (M1 + M2 +Ms3+Myga+Mss+Mgg) (M2 +Mag+Mss+Mgg) (+A1)

Ry, —-1).

—My,aM55Mz2 (M1 +Ma2+Msz+Maa+Mss+Mgg) (Mss+Mao+ My +Mss+Mgg)

KR, —1)

(M35 3Mg6 — M3 1 Mg s+ Ms1 Mg 3) C,
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car

—(u+A)Mss-Mi3sMs; = p(Aa+As+p)+AAs+Ap,
R, > 1.
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Chapitre 4

Approche en métapopulation du modele
SEIR-V pour la Transmission de la
COVID-19

Ce chapitre a fait l'objet d’'un article dans une revue Iranienne de classe B [20].

Dans ce chapitre, on introduit la modélisation de métapopulations pour étudier I'im-
pact de la mobilité individuelle sur la propagation du COVID-19, en s’appuyant sur notre
modele précédent (3.2). Notre objectif est de développer un modele mathématique tem-
porel pour décrire la transmission du COVID-19 avec vaccination, dans le but d’optimiser
les stratégies de controle de la maladie au sein et entre différentes régions. En utilisant
une configuration a deux zones (n = 2), on aborde les complexités des calculs, en veillant
a la limitation et a la positivité des solutions. On calcule le nombre de reproduction de
la vaccination (R,) pour la métapopulation a deux zones et analyse la stabilité locale et
globale de I'équilibre sans maladie.

1 Modéele en métapopulation

Dans les travaux [11, 2, 60, 47, 45, 8, 52, 9] , un systéme complet d’ équations dif-
férentielles est développé pour caractériser la mobilité humaine. Au sein de ce modéle,
les sous-populations sont identifiées en fonction de leur origine et de leur emplacement
actuel. En s’appuyant sur le modéle détaillé dans le chapitre précédent, on introduit le
concept de patchs (zones) dans lequel se produisent les interactions entre les individus
infectés et non infectés.

On Considére un réseau comprenant p nceuds. Au sein de ce réseau, les individus
sont caractérisés par deux attributs clés : le nceud d’origine, signifiant leur résidence, et le
neceud qu'’ils occupent actuellement au temps ¢. On suppose que la population humaine
totale N; dans chaque nceud reste constante et strictement positive, et que les taux de
transition d’un état pathologique a un autre restent également les mémes pour toutes les
parcelles. De plus, on suppose que les naissances ont lieu dans le nceud résident tandis
que les déces ont lieu dans n'importe quel nceud ou se trouve la personne.

La population du patch i est divisée en compartiments sensibles (S;), exposés (E;),
vaccinés (V;), infectieux asymptomatiques (Ia,,'), infectieux symptomatiques et hospitali-
sés (I s, ,-), déces (D;) , etle récupéré comme (R;). Le nombre total d’individus dans la taille
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de la parcelle i au moment ¢ est défini par

Ni(0)=Si (O +Ei () +Vi(0)+14, (1) +1s; () +R; () +D; (¥)

et la population totale est donnée par

14
N=) N;
i=1

On adopte une méthodologie similaire a celle employée par Arino et van Den Driessche
[9]. La migration est observée entre n'importe quelle paire de patchs, se produisant aux

taux spécifiés :

— ‘P?j taux de migration des individus susceptibles du patch i au patch j.

— (p? ; taux de migration des individus infectés (non infectieux) a partir du patch i. au

patch j.

J

I
i
J-

J:

ol

(p}/j taux de migration des individus vaccinés du patch i au patch j.

“ taux de migration des individus infectieux asymptomatiques du patch i au patch
(pisj taux de migration des individus infectieux symptomatiques du patch i au patch

q)?]. taux de migration des individus récupérés du patch i au patch j.

S E_ VvV _ I, I, _ R._
Pii=9;;=9;=@;;=9; =¢;; =0

Par conséquent, le systeme d’équations différentielles en métapopulation qui modé-

lise la dynamique du COVID

-19 est donné par le systeme suivant,

dS; L s
o = BN (@i +oe (1-n1)) (Tai +151) Si +j=1(2j#.) ©5;S)
p
-Si X (P,S-j —(H+A1)Si+ A2V +YR;
- J=1Gi#i) ,
= (oani+oe (1-n7)) (lai +1:)Si+ X (P%Ej
dt j=10j#D
p
-E; X (PIE]'_(BI"'BZ"'H"')\B)EL'
. j=1G#D) , ,
4 ! =A18i+)\3Ei+)\4Iayi+ y (p\./iV]'—Vi y (PY~_(A2+A5+M)V1'

c(lit j=1G#) 7 j=1G#)

I, p p

LB+ Y @ilii-Tai Y @f—(n+M+p)le
dd t J=1G#0) J=1G#D)

I.; p p

2L =PoEi+ X (Pljsl-la,j i YD (PESJ — (2 + 8+ i) Ly
dd t j=1G#0) j=1G#D)

R; p p

~=vilai Yol +AsVi+ X @NRi-Ri X of —(Y+ )R

; ¢ J=1G#0) J=1G#)

D;

=0l ;,

dr ~

avec les conditions initiales,
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S;(0)>0,E;(0)>0,> E;(0)>0
i=1
14
Vi(0) > 0,14,i(0) >0, ¥ 1,,(0) >0
i=1

p
I;:(0)>0, X I;;(0) >0,R;(0) >0,
i=1



CHAPITRE 4. APPROCHE EN METAPOPULATION DU MODELE SEIR-V POUR LA
TRANSMISSION DE LA COVID-19

pouri=1,p.

2 Modele SEIR-V a 2 patchs pour la COVID-19

Pour améliorer le réalisme de notre étude, on limite notre étude a un modele a deux
patchs, en entreprenant une analyse mathématique rigoureuse de sa dynamique. Le schéma
de la transmission du COVID-19 en 2-Patch est présenté dans la figure 4.1.

| Patch 1 Patch 2
HNll
H/ S1
M
o1t az(1-m1) A2
A3
K Es \ Vv, | H
Y

B2 B1

FIGURE 4.1 — Schéma du modele SEIR-V a 2 patchs proposé.
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Alors ce schéma peut se formuler mathématiquement comme suit,

das,
E =Hn;—C (Ia,l +IS,1) Sy +(p§182 — ((p?z + C()) S;+ )\ZVI + YRI
as,
W =Mng—C2 (Ia,z + Is_g) So+ (p?zsl - ((pgl + C()) So+ )\ZVZ + YRZ
dE; E E
W =C (Ia,l + Is,l) S1+ ¢y Ex— ((plg + 03) E;
dE>
PRk (La2 +152) S2 + @F,E1 — (95, + c3) Eo
avy
W =A1S;+ )\3E1 + )\41%1 + ([)XIVZ — ((pYZ + C4)V1
A%
W =A1So+ A3E2 + )\4Ia’2 + @szl — ((pgl + C4)V2
3 dlg L L (4.1)
r =P1E1 + (p211a,2 - ((plg + 65) a1
La2
at =p1E2 + (Pllagla,l - ((PQ“I + Cs) Lo
Is,l
Py B2E1 — cels1
dlg,
% =B2Es — colsp
t
Ri
a7 Yila1 +Yals1 +AsVi+ @5 Re — (9F, + ¢7) Ry
dR, R R
P Yilaz + Yols2 + AsVa + @Ry — (@3, + ¢7) Ry,
avec conditions initiales
S;(0)>0
E;(0) > 0,E;(0) + E2(0) >0,
{ Vi© >0, 4.2)

I4,i(0) >0,141(0) +1,2(0) >0,
I;:(0) > 0,15 (0) +I52(0) >0,

R;(0) >0,
pouri=1,2.
Et N N
=N, N
"N 2N ¢4 = (A2+ s+ 1)
=(k+) Cs=Y1+As+p
a=(m+oaz(l-m)) , 3 (4.3)
Ce=Y2+ o+ M
02:(0(1T]2+0(2(1—nz)) C7=(Y+ll)-
c3=Pr+Pa+u+As
2.1 Bornitude et positivité des solutions
On considere la zone d’intérét biologique suivante,
(SlySZ;EI»EZ’VI)VZ;Ia,lrIa,Z!Is,l»Is,ZrerRZ) € R}Fz_
=) 0SESi+ZB+EVi+ Xl + XL+ TR < 1,i=1,2 (4.4)
i i i i i i

Théoreme 4.1 Considérons le systeme (4.1) avec les conditions initiales (4.2). Lensemble (?
est attractif et positivement invariant par rapport au modele (4.1), avecS;, V;, R; (i = 1,_2)
restent positifs. La population totale de chaque patch est supposée constante et tous ses états
pathologiques sont également bornés.
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Preuve. Dans les conditions initiales (4.2) :

— Dans le cas ol E; devient nul a #; avant que E; ne devienne nul, alors a t;, on a,

dE, .
Pk (Ig1 +151)S1+95E >0

cela démontre que E; est une fonction non décroissante de ¢ a t;. Par conséquent,
E; reste non négatif. De maniere analogue, il en va de méme pour E;.

— Dansle cas oul,; devient nul a un instant #, avant que I, » ne devienne nul, alors a
>, 0n a,

dla,
d“t =B1E1+ @l >0

cela démontre que I, ; est une fonction non décroissante de ¢ a f,. Ainsi, I, reste
non négatif. De manieére analogue, il en va de méme pour I, .

— Dans le cas ou I ;devient nul a un instant #3 avant que I;» ne devienne nul, alors a
I3, 0N a,

cela démontre que I est une fonction non décroissante de ¢ a #3. Ainsi, I reste
non négatif. De maniére analogue, il en va de méme pour I; .

— Supposons maintenant qu’a un instant #4, S;(#4) = 0 avant que S, ne vienne a zéro.

Alors a t =ty , du systeme (4.1),

dSI Nl S

— =pu—+¢P5,;S2+ A2V +YR; >0

dr HN Po1o2 +A2V1 T YR

L dS, . e N

ce qui implique queﬁ > 0 quand S; est strictement positif. Ainsi, il n’existe pas
de temps #4 tel que S;(#;) =0. Donc, S; reste positif pour ¢ > 0 lorsque la condition
initiale S;(0) > 0. Par un raisonnement comparable, on en déduit la positivité de S,.

— De méme a un instant t5, Vi(#5) = 0 avant que V, ne passe a zéro. Alorsa t = t5 , a
partir du systéme (4.1),
avi

W = )\181 + )\3E1 + )\41%1 + (p\Z]IVZ >0

av
ce qui implique qued—t1 >0 car S;(f) >0 pour ¢ > 0. Il n'existe donc pas de temps

t5 tel que Vi (#5) = 0. V; reste donc positif. En utilisant un raisonnement comparable,
on en déduit la positivité de Vs.

— De méme a un instant s ; Ry (g) avant que R, ne passe a zéro. Alors a t = g , a partir

du systeme (4.1),
dR, R
P Yila1 + Y2Is1 +As5Vi + @5 Ro >0
ce dR,; o
ce qui implique que—— > 0 car V (£) >0 pour ¢ > 0. Ainsi, il n’existe pas de temps

tg tel que Ry (£5) = 0. R reste donc positif. En utilisant un raisonnement comparable,
on en déduit la positivité de R.

Puisque I’ensemble positif {2 est invariant sous le systeme (4.1) et que la population to-
tale dans chaque patch (N;);-1 2 est supposée constante, et tous leurs états pathologiques
sont également bornés. m
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2.2 DLéquilibre sans maladie

Théoreme 4.2 Le systeme (4.1) admet un point d'équilibre sans maladie €* pour des para-
metres strictements positifs. 1l existe dans (2 sans condition et il est donné par

T
% * * *k * * *k
e=(S; S5 00 V;f VJ;, 0 0 0 0 Rf R}), (4.5)
ol
St=——M2B__ (4 (d) +ds) +dy ny)
d3(d1-lgdlg+d3) 1 1 3 1742
5 m (d2my + (dp + d3)n2)
V* A1 (@3, +ca) ks ko (ny (dy +d3) +dy 1) + N3, ko ks (dany +(da+d3) n)
1 kods(di+ds+ds) kods(di+dy+d3)
3 Vi = Apkokspy, (n1(di+d3)+ding) + A1 pkzks (@Y, +c4) (dony +(da+ds)np)
2~ kods(dy+do+ds3) kods(dy+dy+ds3)
R* = AsA1kapko ks (ny (dy+ds)+diny) | BkaksAsAy (@, ks+@5, ks)(dany+(do+ds) 1)
17 kok3ds(dy+dz+d3) ko ksds (9%, +c7) (dy+do+ds)
R = )\IASHkaS((912k3+(P12k4)(n1(d1+d3)+dln2) + M Asks ks ks (dony +(do+d3) no)
2~ ko ks (@5, +c7) ds(dy +do+ds) ds(di+dy+d3) !
avec
di = Y)\l)\SkG + )\1)\2](33([)\2]1 + k’gkg(pgl
Vv
d2:Y7\1)\5k7+A1)\2k3(p12+ k2k3(P§2 (4.6)
d3 = kskap + A (As + ¢7) (ke + k7 + c407),
et

ko= c3+@Y,ca+ @y ca

ks = c% + (pr267 + cpgl c7

ks = (3, + ca) (@5, +¢7) + @), 05 (4.7)
ks = (Y, + 1) (@, + ¢7) + Qo0 .
ks = (3, (03; +c7) + 03, (0, + ca))

kr = (1, (0%, + ¢7) + @7, (03, + ca)).

Preuve. Pour déterminer le point d’équilibre sans maladie €* du systéme (4.1), on résout
le systéme suivant,

un; — ¢ (Iu,l +IS,1) S;+ (pglsg - ((pi’z + Co) S1+AVi+ YRI =0
HUrng —Co (Iayg + Isyg) So+ (p?zsl — ((pgl + Co) So+ )\2V2 + YRZ =0
C1 (Ia,l + Is,l) S+ (pglEg - ((p%z + Cg) E;=0

Co (Ia,z + Is,z) So+ (pllazEl — ((pgl + C3) E,=0

AS1+ )\3E1 + )\41%1 + (p¥1V2 — ((pYZ + C4)V1 =0

A1So + )\3E2 + )\416{,2 + (p‘l’zvl — ((p\zfl + C4)V2 =0

P1E1 + (PI;ﬁIa,z - ((PIf'g + 05) Ig1=0

BrEs+ @0l 1 — ((p;al + c5) Ta2=0

P2E1 — c6ls1=0

P2E2 — csls2=0

Yila1 +Ya2Lo1 +AsVi+ @5 Ro — (@F, + ¢7)Ri =0

YlIa,Z + YZIs,Z + )\5V2 + (prle - (LPZRl + C7) Ry, =0.

Puisque E; =E =1, =1,2 =151 =152 =0 alors le systeme (4.1), devient;;

uny + (pglsg — ((p§2 + Co) S1+A Vi + YRI =0
urny + Lp?ZSl — ((pgl + Co) So+ A Vo + YR2 =0
A1St + (p\2/1V2 ((PIZ + C4)V1 =0

)\182 + (p‘l’zvl ((p21 + C4)V2 0

)\5V1 + (.pgle (([)12 + C7) Ry =

)\5V2 + (plszl (([)21 + C7) Ry, =0.
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D’apres I’équation (5) et (6), on a

Vi =

et

V; =

avec

A (@, + 04)3* .\ Aoy,

S
ko V' k, 72

AltPst* A (@), + 04)8*
1t 2>
ko ko

kz = ((P\llz +¢4) ((P\Zfl +04) - (P\2/1(P\1]2-

D’apres I’équation (11) et (12), on a

_ Ashiky

Asy (@3, ks + @y ks) g

R} = ST+ ,
1 ]Cz kg 1 (([)11{2 + C7) kg k3 2
et
. MAs (@Yo ks +@loka) o Ashiks
2 = R Sl + SZ’
((p21 + 07) k’gkg k2k3
avec
ks = (‘P}fz +¢7) (‘Ple +c7) - (Ple@$2
ky = ((Pgl +¢4) ((Ple +c7) + (PY2(P2Rl
ks = (‘PYZ +¢4) (('PII{Z +e7) + (PII{Z(I)\Z/I'

Enfin, en remplacant les expressions V', V5, R et R; dans I'équation (1) et V{, V;, R}
dans I’équation (2), on obtient

}lkzkgl’ll—(dz-i—dg)ST-FdlS; =
pk2k3n2+d28’f—(d1+d3)sz =

uka ks (ny (dy +ds) + dinp)
dg (dg + d1 + dg) ’

ukoks (dany + (da + d3) np)
dg (dg + dl + dg)

di = YMAsks+MAzks@y, + koksgd,
d,» = Y)\l)\5k7+)\1)\2k3(p\1/2+kzkgq)?z

Donc,
S5
S;
Avec
ds; =
Et,
ke
k7

D’ou, le premier point d’équilibre (le point d’équilibre sans maladie),

e =(Sr S 00V V; oo0ooOOR R),

k3k2p+)\1}.l()\5 +¢7) (k@ + k7 +C4C7).

((P\zll ((Ple +c7) + (Ple ((P\llz +04))
((PYZ ((Plfz +c7) + (Plfz ((P\Zfl +04)).
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avec
x _ __ Mkoks
S1= &5(dy iy 8 (1 (dy + d3) + dy np)
*_ __ MRoKs
Sy = ds(d1+dz+ds) (dany + (da + d3)np)
V= )\1((Pgl+c4]Hkgkz(nl(d1+d3)+d1n2) + Al(pgl ks k3 (do 1y +(do+d3) )
1= k d3(d1+d2+d3) k2d3(d1+d2+d3)
\ v = Mkkeksop(mditdy)rding) A pkoks (@Y, +c4) (dony +(do+ds) )
2 kzds (d +da +ds) kod3(dy +do+ds)
R* _ )\5)\1k4Hk2k3(n1(d1+d3)+d1n2) }lkzkg)\S)\l (‘9\2/1k3+(PgRlks)(d2n1+(d2+d3)n2)
1~ ko ksds(di+dy+d3) kp kadls ((Plfz+67)(d1+d2+d3)
R = MAsukoks(@y ks +ol ) On (dyvds) vdimy) | MAsKspkaks (dam +(dy+dg)n)
2 kaks (‘92R1+C7)d3(d1+d2+d3) d3(d1+d>+d3) .
| ]

2.3 Nombre de reproduction de vaccination R, pour 2-patchs

Dans cette sous-section, on présente la méthode utilisée pour notre modele SEIR-V-2-
patchs pour estimer le nombre de reproduction vaccinal R,. Cette méthode est proposée
par Diekmann, Heesterbeek et Metz [86] et élaborée par Van Den Driessche et Watmough
[85][86] et permet de déterminer R, pour un modeéle en compartimenté ODE en utilisant
la matrice de nouvelle génération.

SoitX = (E1,E2, 141,142,151, Is,g)T alors le modele peut s’écrire

dX
—=FX) -7 X)),
T X) -7 X)
avec
c1(Ian +151) S
2 (Ig2 +152)S2
0
FX) = 0 ,
0
0
et

~@5 Ea+ (@), + ¢3) Ex
~@1,E1 + (5, + c3) Ez
—P1E1 - tpé“lla,z + (PIIE +65)lan
—P1E2 - (PIfgIa,l + (P12“1 +65)lap
—P2E1 + cels1
—PB2E2 + cels 2

VX)=

Le nombre de reproduction de base, R,, est calculé par une technique de la matrice
de nouvelle génération. Les matrices F et V au DFE €* sont données comme suit :

Clsf 0 Clsf 0
0 CZS; 0 CgSék

_0FX)

F
K e

= el eleol=Ne)
S O O o o o

S O O O

0
0
0
0

oS O O O

0
0
0
0
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et

ob +e —oh 0 0 0 0
—¢f  @f+es 0 0 0 0
/A I ) 0 ¢4+ -¢@x 0 0
e a - Ia Ia
OX g 0 —P1 -5 @y+tcs 00
—[?)2 0 0 0 Ce 0
0 —62 0 0 0 Ce
Par conséquent, la matrice de nouvelle génération est donnée par
Ia 1
ci| 5+ a
mSt msS? 1(5,6—1”)5;‘ e
la s+
| meSs mas; 2eLs; d = 12)8’5 0 Zs;
V=1 o0 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0
avec
E Ia
c3+ c
m = —( 3+ ) (&_'__5[31)4__[31([)21 (4.8)
ko G ki csky
E Ia
m = o h(@JrCsﬁl)Jrﬁl(Pu
ko \cs ki csky
E Ia
c
m = o ﬁ(@_'_ 551)+51(le
k() Cg k1 Cgkl
E la
c3+ c
e = o (cs+7,) (@4_ 5[31)+[31(P12
ko e ki csky
ot E E , 2
ko=c +c +c
{ 0 3(P11uz Sq)lzal 5, (4.9)
kl =055 + C5¢,; +Cs.

Le nombre de reproduction, R,, est le rayon spectral de la matrice de nouvelle géné-
ration, qui est donné par

l ko ks
2 d3 (dl + dg + dg)

Ry ((dl +nydg)my + (da + npds)my

+\/((dr + nid)my - (ds + npds)ma)? + dmams (dy + 1y do) (dp + na o)
ol (c;) et (d;) sont définis respectivement en (4.3) et (4.6).

2.4 Analyse Mathématique du modele

Théoreme 4.3 Le point d'équilibre sans maladie du systéme (4.1), €*, est localement asymp-
totiquement stable dans {2 siR,, < 1, sinon€* est instable.

Preuve. Le systeme (4.1) a un unique point d’équilibre sans maladie €* dans '’ensemble
{2, donné en (4.5).
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La matrice Jacobienne au point €* est donnée par

Ie') =M,
ou
M1 =— (93, +co) s
11 pro M = @5, Ms =X\ My 3 =2
My, =- ((P%1 +¢o) Mis=2\, Ms53=A3 Mig,4=P>
ngg_—((p%2+63) M;7=-c1S; Ms6 =@y, Mii5=2As
M4r4—_((P\2/1+C3) Mig=—-¢1S; Ms7=A4 Mi7=v1
Ms,5 =~ ((P\lfz + ca) M=y Ms,2 = A1 Mi9=Y2
< Me,6 = — (‘P%l +c4) < My = @3, ) Ms 4 = A3 ) Mi1,12 =@y,
M77=—195+¢s Myg=Ay Ms5 = ¢Y, Miz6=A5
Mgg =— @5 + c5 Mzg =—c2S2 Me s = A4 Mizg=Y1
Moo= —c Mpz,10 = —C2S2 Mz73=p1 Mi2,10=Y2
9,9 6 Iy R
Mio,10 = —C6 Mz12=Y Mz =05 Mz =95,
’ Mss=@ Mg 4 =1
M= ((P}fz +¢7) M3’4 g S 0 ill
Miz12 = = (3 +¢7 43 =912 Me.7 =012 et

Les valeurs propres de la matrice Jacobienne au point d’équilibre sans maladie €* sont
données par
P1=pP2=—0Cp
E E
P3 == (@1, + ¥z, + C3)

Pg4=—C3
ps=—ﬂﬁ3+¢%+Cﬂ
Pe=—Cs

olt (p;);_; 1, sont les racines de
P(Z) =75+ Cs7° + C4Z* + G373 + C2 7% + C1Z' + G

En utilisant les critéres de Lienard-Chipart, le point d’équilibre sans maladie €* est lo-
calement asymptotiquement stable si les coefficients Cs, Cy4, C3, Cp, C; et Cy sont positifs
et leurs déterminants de Hurwitz sont positifs. Cela montre que la positivité des déter-
minants de Hurwitz est tres compliquée a obtenir. Cependant, le cotit de calcul peut étre
réduit en utilisant la version simplifiée mentionnée dans [16] [50] . Autrement dit, les co-
efficients a calculer sont uniquement Cs, C4, C3, Cy, C; et Cy. Notez que Cs, Cy4 et C3 sont
nécessaires car la version simplifiée des criteres de Lienard-Chipart nécessite toujours
|[H2| = C5Cyq — Cs > 0 [32].En effet, On a utilisé un logiciel de calcul formel (Maxima version
5.42.1) pour établir que si R, < 1, alors tout (C;) ;=05 et |[H2| sont positifs. m

Théoréme 4.4 Si R, < 1, l'équilibre sans maladie €* est globalement asymptotiquement
stable sur (2.

Preuve. Puisque pour i =1,2, on a
S1<57,5:<8}
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dE, < E E * *
dr > - ((plz + 63) E; +(P21E2 + Clslla,l + Clslls,l
dE; < oF E * *
dar > @1,E1 — (93, + ¢3) B2+ 285142+ 2S5 152
dIayl < Ia Ia
dr > P1E1 — ((plg + 05) Lo+ @516z
1 A, 1 1 (4.10)
dl: SP1E2+ @501 — ((Pﬁ + 05) La2
Is1
dd_st <P2E1 —cels1
Is2
dsf < ﬁgEz — 6613)2.

Définir un systeme linéaire auxiliaire en utilisant le c6té droit du systeme (4.10), on a

dEl E o ET T *T
E =— ((plz + Cg) El + (p21E2 + 0181 Ia,l + 618115,1
dE, ~ ~ o~ o~
E = (p]IEZEl - ((pg‘l + 63) Es + CgszIayg + CZSZIS,Z
dI 1 ~ I, ~ 1.5
< dat =PB1E; - ((P12+65)Ia,1+q)211a,2
dly, ~ ~
S =B ol - (035 +¢s) T
dl ~ -
dst =P2E1 — cels1
dlso ~ ~
dst =P2E2 — cels 2,
en d’autres termes
dE, - (tpf‘zE+ cs) ‘Egl ¢18] 0 asy 0 dE,
dE, P12 — (3, +c3) 10 02512 0 S, dE,
i dAIVa,l _ B1 0 - ((Plag + CS) 0, 0 0 dlu,l
dr| di, 0 0B, o, —(wh+es) o o || dlaz
dls, B2 0 0 0 —c 0 dls,y
dlsz 0 0B2 0 0 0 —c |\ 42
Alors - ~
dE; dE;
dE, dE,
d| di, dlg,
— ~ =(F-V ~ 411
dt dla,Z ( ) dla,Z ( )
dls,l dls,l
dIS,Z dIs,Z

On aR, < 1sietseulementsi o (F—-V) <0, ouo(F-V) est'abscisse spectrale de la ma-
trice F -V (voir la preuve du Théoreme 2 [86] ). Ainsi, lorsque R, < 1, les valeurs propres
de (F —V) sont a parties réelles négatives. Ainsi toutes les solutions non négatives de (4.11)

sont telles que
lim (El ’ EZ! Ia,l; Ia,Z, IS,l) IS,Z) = (0) 0; 0; 0) 0) 0) .

[—+o0o
Par un principe de comparaison standard (voir Théoreme B.1 [81]) et la non négativité de
(El,Eg,Iayl,Ia'g,Is,l,Isyz), on conclut que lorsque R, < 1, tous les solutions non négatives
de (4.1) satisfont
lim (E1,E2 141,142, 151,152) = (0,0,0,0,0,0). (4.12)

t—+o00
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Puisque (4.12) est satisfait, (4.1) est un systeme asymptotiquement autonome (voir Théo-
reme 2.5 [23]) avec systéme affine limite,

ds
d_tl = p+q)§182 - (q)?z +¢0)S1+A2V1 + YR
ds
d—: =+ 3,81 — (P35, + co) S2+ A2Va + YR,
av
== = )\181 + (P\ZZIVZ - ((PYZ + C4)Vl
) dr (4.13)
avs v v
W =A1S2 + P,V1— (@21 + c4)V2
dR
d_tl =AsV1 + (P§1R2 - ((pfl{z + 07) R;
dR
d_t2 =A5V2 + @Ry — (9, + ¢7) Ro.

Il est facile de vérifier a partir de (4.13) que
I’EH}OO (SI)SZ)VI)VZyRI»RZ) = EO = (STrS;)ViFrVZ*)RTyRZ) .

La stabilité globalement asymptotique du DFE €* est alors prouvé siR, <1. m

Lexistence et la stabilité des équilibres endémiques si R, > 1 sont des questions analy-
tiques ouvertes. Comme dans de nombreux modeles épidémiques de grande dimension,
ce sont des probléemes difficiles. Il est parfois possible de prouver que la maladie est glo-
balement uniformément persistante en faisant appel aux techniques de la théorie de la
persistance, voir [100].

2.5 Lexistence et la stabilité des équilibres endémiques
Lemme 4.1 [100] Soitd,:X — X un semi-flux etXo < X un ouvert. Définissez 0Xy = X\Xy, et
Mg ={x€dXo:dsx €KX, t >0}.

Supposons que,

1. ¢ Xo Xy etd; aun attracteur global A.

2. Il existe une séquence finieM = {Mj, ....... , My} d’ensembles invariants disjoints, com-
pacts et isolés dans 0X tel que :

@ 2(Mp):=Uremyw (x) uk M,
(b) Aucun sous-ensemble de M ne forme un cycle dansoXy.

(c) Mi estisolé dansX.
(d) W* Mi)nXy=, otW* (Mi) ={xeXy: w(x) c Mi} pourtoutl <i<k.

alors & est uniformément persistant par rapport a (Xo,0Xg) , c’est-a-dire qu'il existe
0> 0, tel que
lim inf d(¢p.x,0Xo) >0,
t—+00

pour x € Xp.

Théoreme 4.5 Si R, > 1, alors le systéeme (4.1) est uniformément persistant, c’est-a-dire
qu'il existe une constante 9 > 0 telle que

lim infS; () > 6, lim infE; (¢) > 6, lim infV;(¢) > 6,
—+o00 —+o00 t—+o00

lim infl,; () > 6, lim infl;;(#)>0, lim infR;(¢)>6,
t—+o00 t—+o0 t—+o00

pour toute condition initiale satisfaisant (4.2).
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Preuve. On a

X=0
Xo = (Sl)SZ’EIyEZrVIyVZ’Ia,l)Ia,Z)IS,lrIS,Z!RI)RZ)EX
0 By +E2> 0,151 +140>0,I5,+15>0

et
Sl’SZ;EI»EZ»Vl)VZJIa,lrIa,Z!Is,l»IS,ZrRI’RZ) eX }

Ko =X\Xo :{ By =Ep =l =lgp =1g1 =152 =0

Soit ¢ le semi-flux induit par les solutions du systeme (4.1).

On a prouvé dans le théoreme 1 que ¢ Xy < X et ¢, est finalement borné dans X ; il
existe donc toujours un attracteur global pour ¢y;. Il est évident que €* est 'unique équi-
libre aux limites sur 0Xy, ce qui implique que €*est globalement stable sur JX,. De plus,
(S1,S2,,V1,V2, Ry, Ry) converge vers (S1,S5,,V:, V5, R}, R;) sur 9Xo.

Soit M; = {E*}et M = {M;}. alors uxeMaw (x) = M;et aucun sous-ensemble de M ne
forme un cycle dansoX.

SiR, > 1, alors 88‘ est instable dans Xg. Par conséquent, les conditions (2.c) et (2.d) du
lemme 1 sont satisfaites et alors ¢, est uniformément persistant par rapport a (Xg, 9Xo),
c’est-a-dire qu'il existe 6 > 0, tel que

lim inf d(¢rx,0Xo) >0,

pour x € Xj.
On a ainsi montré que si R, > 1 alors la maladie est endémique. m
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Chapitre 5

Simulations numériques

La simulation numérique est une interprétation de résultats théoriques en des résul-
tats numériques plus concrets. On a utilise le logiciel Matlab pour faire cette simulation.

1 Simulation numérique du modele (3.2)

Dans cette section, on fournisse des simulations numériques de notre modéle pro-
posé au chapitre 3 pour controler la propagation du COVID-19. Les simulations et I'ana-
lyse de sensibilité permettent de mieux comprendre le comportement du modele et sa
réponse a diverses valeurs de parametres. Les résultats de cette simulation fournissent
des informations précieuses pour comprendre et controler la propagation du COVID-19.

Par la suite, on considére une population de taille N = 100000 , on fixe les estimations
des parametres opérationnels du tableau 5.1.

TABLEAU 5.1 — Valeurs des parametres de base.

Parametres U n y A Az
Estimation 5.644e-4(par jour) 0.35 0.0099  0.00817 0.001765
Parameétres A3 Ay As 1)

Estimation 0.00167 0.0167 0.008 0.0055

1.1 Stabilité numérique des points d’équilibres

Cette section contient la confirmation numérique de la stabilité des points d’équilibre

seN 2

Eg et E; qu’on a déja étudiés théoriquement dans le chapitre 3.

1.1.1 Le point d’équilibre sans maladie E,

On prend les valeurs des paramétres opérationnels du tableau 5.2.
La figure 5.1 montre la convergence du point sans maladie Ey dans le graphe 3D de
(Susceptibles, Exposés, Infectés).
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TABLEAU 5.2 — Les valeurs des paramétres opérationnels pour stabilité de E,.

Parametres a, a, B B Y1 Yo
Estimation 0.01 0.083 0.072 0.02 0.05 0.009
0.4+ [

Exposés
i
s

0 0.8

, 0.6
Infectés :

002 g2 ' Susceptibles

FIGURE 5.1 - Stabilité du point sans maladie Eg, lorsque R, < 1.

D’apres la figure 5.1, on voit bien qu’apres un temps assez grand la solution du sys-
téme converge vers le point d’équilibre sans maladie

Eg=(0.4174, 0, 0.3302, 0, 0, 0.2524)"

Ceci veut dire la disparition de la COVID-19, car R, = 0.61026 < 1, d’ou ce point est
localement asymptotigment stable dans I’ensemble (2.

1.1.2 Différents états de notre modele avec les valeurs des parametres E

Les courbes de la figure 5.2 montrent le comportement de la dynamique de chaque
état pathologique.

La dynamique du susceptible diminue jusqu’a atteindre un seuil de stabilisation. Le
nombre de vaccinés augmente initialement apres s’'étre stabilisé a un certain seuil, tandis
que le nombre récupéré augmente légerement et se stabilise.

Les déces diis au COVID-19 augmentent légerement et régulierement. Le reste des
états augmente initialement, puis diminue pour converger vers zéro.

Par conséquent, le systeme est localement asymptotiquement stable autour de Eg
pour I'ensemble de parametres ci-dessus.
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N L e Susceptibles
.\ 7
7 2 Y cvessesees EXPOSES
0.8} S 1 Infectés
\\\\ wrmvmes RECUPEré
0.6 o~
0.4 - - .~---~‘-'-*—.~“‘v —
0.2 / i
0 ‘.'-p-’ o 1 1
0 50 100 150 200
Le temps (par jour)
0.01 - -
0.008
0.006
0.004
_,." Infectés Asymptomatique
0.002f 2 T =-msmi=[nfectés symptomatiques ||
e - Déces
nb— - -
0 50 100 150 200

Le temps (par jour)

FIGURE 5.2 - Différents états de notre modeéle avec des valeurs de parametres a; = 0,01, o = 0,083,
B1=0,072, B2 =0,02, y; =0,05, Y2 = 0,009. Ces parametres correspondent a R, = 0,61026. Le sys-
téme se rapproche du point d’équilibre sans maladie.

1.1.3 Le point d’équilibre endimique E,

84

On prend les valeurs des paramétres opérationnels du tableau 5.3.

TABLEAU 5.3 — Les valeurs des paramétres opérationnels pour stabilité de E;.

Parametres a, a, b1 B- Y1 Y2

Estimation 0.03 0.12 0.092 0.05 0.01 0.0005

On utilise les estimations des parametres opérationnels du tableau 5.3, pour simuler
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la convergence vers E; On obtient

R, =2.8151>1.

0.5

Infectés 0 0 Susceptibles

FIGURE 5.3 — Stabilité du point endémique E;, lorsque R, > 1.

Les courbe en 3D dans la figure 5.3 montre qu’apres un certain temps la solution du
systeme pour les données du tableau 5.3 converge vers le point d’équilibre endimique,

E; =(0.1483, 0.0065, 0.1536, 0.0218, 0.0493, 0.1406)" .

Donc, on peut dire que le point E; est localement asymptotiquement stable.

1.1.4 Différents états de notre modele avec les valeurs des parametres E;

Les courbes de la figure 5.4 montrent le comportement de la dynamique de chaque
état pathologique.

La dynamique des susceptible diminue en dessous de 15%, puis les vaccinés dimi-
nuent jusqu’a leur maximum d’environ 15% apres une augmentation dans un premier
temps. D’autre part, la dynamique de la mort augmente continuellement pour atteindre
son maximum.

Pour déterminer les décisions appropriées pour réduire le nombre d’infections au
COVID-19, il est nécessaire d’étudier 'importance relative des différents parametres res-
ponsables de son évolution. Généralement, la transmission et la prévalence du COVID-19
sont directement liées au nombre de reproduction vaccinale R, et au point d’équilibre
endémique E;, respectivement [26]. La proportion d’infectés symptomatiques I;et hos-
pitalisés, est, est particulierement important car il représente les personnes directement
liées au nombre total de déces dus au COVID 19.

1.2 Analyse de sensibilité

L'analyse de sensibilité est utilisée pour déterminer le réalisme du modéle pour pré-
dire ’évolution de la maladie aux valeurs des parametres. Elle permet également de cibler
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L‘ ..... Susceptibles
-
" venier EXpOSés
X
08 () Infectés |
.
N wrmemes RECUDETE
0.6 S
~
\\‘
\\‘
04F > T ~
e, RS
[ ,\ikg:_.n:’f_-':i.:;- S
ae b ] sl
100 150 200

Le temps (par jour)

Infectés Asymptomatiqueg
Infectés symptomatiques

0.1

0.05

0
0 50 100 150 200
Le temps (par jour)

FIGURE 5.4 — Différents états de notre modele avec des valeurs de parametres o; = 0,03, a2 =0,12,
B1=0,092, f> =0,05, y; =0,01,y2 = 0,0005. Ces parametres correspondent a R, = 2,8151. Le sys-
téme se rapproche du point d’équilibre endémique.

les parameétres opérationnels ayant un impact important sur R, et E; afin de mettre en
place des stratégies d’intervention.

Dans ce travail, I'analyse de sensibilité est couramment utilisée, dans laquelle la sen-
sibilité de la sortie du modeéle est effectuée par calculer les dérivées partielles du premier
ordre de la sortie du systeme par rapport aux parametres d’entrée, qui peuvent étre consi-
dérés comme des gradients autour de I'espace de parametres de référence multidimen-
sionnel [74] .

On évalue les indices de sensibilité de R, et E;, aux parameétres de notre modele (4.1).
Ces indices indiquent I'importance de chaque parametre et fournir des informations sur
les parameétres influents sur la transmission et la prévalence des maladies. IIs permettent
de mesurer la variation relative d’'une variable d’état lorsqu’un parametre change.
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1.2.1 Analyse de sensibilité de R,

Lindice de sensibilité directe normalisé de R,, différentiable par rapport a un para-
metre donné p, est défini par,

(5.1)

Il n’est pas difficile de calculer I'expression analytique de la sensibilité de R, en utili-
sant la formule explicite [104] pour chaque parametre qu’elle inclut.

TABLEAU 5.4 — Les indices de sensibilité de R, aux parametres du modele proposé, évalués aux
valeurs des parametres de base indiquées dans le tableau 5.2.

Parametres a, A 1) B b1 y As
Sensibilité de Rv 0.99 -0.58 -0.58 0.35 -0.33 0.24 0.20
Parametres Ay Y1 A, Y2 A3 n a,
Sensibilité de Rv -0.19 -0.11 0.10 -0.05 -0.01 -0.12e-3  0.4e-4

Selon le tableau 5.4, Yf{z” =0,99 et Yil” = —0,58, cela signifie qu'une augmentation (ou
une diminution) de oz de 10% entraine une augmentation (ou une diminution) de R, de
9,9%. De la méme maniere, une augmentation (ou une diminution) de A; ou 6 de 10%
entraine une diminution (ou une augmentation) de R, de 5, 8.

En résumé, selon cette analyse locale, un meilleur controle du taux de transmission
des a» non confinés consiste en un confinement et un respect des gestes barriéres, et
une augmentation du taux de vaccination des A; sensibles, dans ces cas, on peut mieux
controler la transmission du COVID- 19 et ainsi réduire considérablement les déceés.

1.2.2 Indices de sensibilité de E;

Le danger de la pandémie du COVID-19 réside dans sa propagation rapide et le nombre
élevé de déces résultant du taux d’hospitalisation. Le plus important pour nous est de ré-
duire le taux d’'infection et, par conséquent, de réduire les hospitalisations, qui sont éga-
lement tres coliteuses économiquement.

Le tableau 5.5 montre le signe des indices de sensibilité de I’équilibre endémique par
rapport a la plupart des parametres.

Selon le tableau 5.5,on remarque que pour I, les parametres les plus sensibles sont le
taux de mortalité & (Tg” =-1,1) etle taux de transmission des oy (Yﬁz” =0,35) suivi de (f;)
(7" =—0,28 et? =0,3).

Toute modification de ces taux aura un effet important sur la fraction des infectieux
hospitalisés. Une diminution de a; et 3, aide a réduire les hospitalisations.

La stratégie la plus efficace serait de réduire la transmission initiale du COVID-19
(c’est-a-dire le respect des mesures barriéres) pour réduire le nombre d’hospitalisations
et équilibrer la prévalence de la maladie.
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TABLEAU 5.5 — Les indices de sensibilité des variables d’état a I’équilibre endémique pour les va-
leurs des parameétres de base sont donnés dans le tableau 5.3.

S E \Y la In R
72} -0.40e-4 0.14e-4 -0.21e-4 0.14e-4 0.14e-4 0.14e-4
o -0.99 0.35 -0.54 0.35 0.35 0.35
n 0.12e-3 -0.43e-4 0.65e-4 -0.43e-4 -0.43e-4 -0.43e-4
i 0.33 -0.2812 0.38 0.72 -0.28 -0.28
B2 -0.35 -0.70 -0.39 -0.35 0.30 -0.70
y 0 0.16 0.15 0.16 0.16 -0.79
Yl 0.11 -0.01 -0.02 -0.38 -0.01 -0.36
7 0.05 0.04 0.04 0.04 -0.04 -0.03
A 0 -0.21 0.44 -0.21 -0.21 -0.21
A2 0 0.052 -0.11 0.05 0.05 -0.12
A3 0.01 -0.006 0.01 -0.006 -0.006 0.06
Aa 0.19 -0.06 0.20 -0.68 -0.06 -0.64
As 0 0.10 -0.66 0.10 0.10 0.27
0 0.58 -0.26 0.30 -0.26 -1.10 -1.05

2 Simulation numérique du modele en metapopulation

Dans cette section, on étende notre exploration a la simulation numérique de la trans-
mission du COVID-19 dans un cadre a deux patchs, en tirant parti de méthodologies bien
établies et couramment utilisées dans les études épidémiologiques.

En s’appuyant sur le modele (4.1) du chapitre 4, notre objectif est de comprendre la dy-
namique complexe de la transmission du COVID-19 influencée par la migration, la vacci-
nation et 'indisponibilité médicale. Dans notre premiere étude, on a étudié la dynamique
de transmission de la maladie en I’absence de migration au sein d'un seul patch. Dans le
travail actuel, qui s’appuie sur nos recherches antérieures, on considere maintenant le
role central de la migration, représentant le mouvement des individus entre les patchs.
Les taux de migration, désignés par ¢, et 21, exercent une influence considérable sur la
dynamique globale de la transmission.

Comme précédemment, on considere une population de taille N = 100000 tel que N; =
750000 et N, = 250000, on fixe les estimations des parameétres opérationnels du tableau
5.6.

De plus, on fixe les taux de migration de '’ensemble des états pathologiques du patch
1 au patch 2 ((p?z,(p]fz'(p‘{z,(pll“z,(p}fz) 20.001 et les taux de migration de 'ensemble des états

pathologiques du patch 2 au patch 1 ((pgl,(pgly(p‘zll,(pgal,(pgl) a0.005 (bien sur on a supposé
qu’il n'est y a pas de migration pour les symptomatiques et les hospitalisés I;).

Ces taux soulignent I'interdépendance des patchs et contribuent a une compréhen-
sion globale de la propagation des maladies dans différentes régions.
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TABLEAU 5.6 — Les valeurs des parameétres de base pour le modéle méta-population.

Parameétres U B B> Ay Az Ay

Estimation  3.38e-05 0.092 0.05 0.001765 0.00167 0.0167

Parametres As 14 Y1 Y2 6

Estimation 0.008 0.0099 0.01 0.0005 0.0055

2.1 Stabilité numérique des points d’équilibres

Cette section contient la confirmation numérique de la stabilité des points d’équilibre
e* ete**qu’'on a déja étudiés théoriquement dans les sous-sections 2.4 et 2.5 du chapitre
4.

2.1.1 Le point d’équilibre sans maladie €*

On prend les valeurs des paramétres opérationnels du tableau 5.7

TABLEAU 5.7 — Les valeurs des parametres pour la stabilité du point sans maladie €5 du modéle a
2-patchs.

Paramétres ay a, M P M

Estimation 0.010 0.0655 0.20 0.25 0.01817

La figure 5.5 montre la convergence du point sans maladie €.
D’apres la figure 5.5, on voit bien qu’apres un temps assez grand la solution du sys-
téme converge vers le point d’équilibre sans maladie €.

% k. k. R xR Yk, T * * * *.p*) 1
(SI;SZ;EI;EZ;VI;VZ;Ia,l;Ia,Z;Is,l;Is,Z;Rl;RZ)
(0.1915;0.0385;0;0;0.3326;0.0713;0;0;0;0;0.2861;0.0573)T.

*
€

Ceci veut dire la disparition de la COVID-19, car R, = 0.8375 < 1, d’ol ce point est
localement asymptotigment stable dans I’ensemble (2.

2.1.2 Le point d’équilibre endimique £} *

On prend les valeurs des paramétres opérationnels du tableau 5.8.
On utilise les estimations des parametres opérationnels du tableau 5.8, pour simuler
la convergence vers €] *. On obtient

R, =6.4251 > 1.
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FIGURE 5.5 — La stabilite du point sans maladie €; des deux patchs.

TABLEAU 5.8 — Les valeurs des parametres pour la stabilité du point endémique €]* du modele a

2-patchs.
Parameétres a, a, M 1, A
Estimation ~ 0.0653 0.1295 0.20 0.30 0.00117

Les courbes dans la figure 5.6 montrent qu’apres un certain temps la solution du sys-
téme pour les données de la table 5.8 converge vers le point d’équilibre endimique €7,
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FIGURE 5.6 — La stabilite du point endémique €} des deux patchs.
tel que
€ = (Sl ’SZ ’El ’EZ ’Vl ’VZ ’Ia,l’Ia,Z’Is,l’Is,Z’Rl ’RZ )

(1.0663e—01;2.3693e — 02;6.0569e — 04;6.4518e — 06
;1.6194e —02;3.0613e — 03;2.0238e — 03;8.2520e — 05
;5.0185e — 03;5.3556€ — 05; 1.5170e — 02;2.7128¢ — 03) .

2.1.3 Valeurs d’écart type pour chaque état pathologique pour € *

En ajustant les parametres opérationnels clés pour produire des valeurs variables de
R, supérieures a 1.

R, = [3.7816;4.6628;5.5440;6.4251;7.3063;81875] "
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et les valeurs initiales sont

S1(0)=7.1970e-01;S, (0) =2.3990e - 01; E; (0) =8.2500e — 04
E5 (0) =2.7500e — 04;V; (0) =2.7975e — 02; V> (0) =9.3250e — 03
I4,1(0)=3.7500e - 04;1,, (0) =1.2500e — 04;1; ; (0) =3.7500e — 04
I2 (0) =1.2500e — 04; R (0) =4.5000e — 04; R (0) = 1.5000e — 04.

On observe dans la figure 5.7, le point d’équilibre endémique ainsi que les écarts types
pour chaque état pathologique.

0.14
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4Ty [ RN (S ....................... ....................... ....................... ....................... ....................... .......... o]
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FIGURE 5.7 — Les valeurs d’écart type pour chaque état pathologique pour &} *.

Ces valeurs d’écart type pour chaque état pathologique indiquent que les points de
données d'un ensemble sont étroitement regroupés autour de la moyenne, ce qui suggere
une faible variabilité.

De plus, les simulations numériques de la figure 5.7 montrent que les solutions avec
différentes valeurs de R, convergent vers le méme équilibre endémique.

STD = [3.6400e—-02;7.1634e—-03;3.8114e—05;4.1860e — 07
4.1299e -03;8.3947e - 04;1.2731e — 04;5.2295¢ — 06
3.1569¢ — 04;3.4790e — 06;3.1924e — 03;6.5984¢ — 04] ..

2.2 Leffet du taux de migration sur la transmission du COVID-19 dans
les deux patchs

Pour des valeurs de taux de migration allant de 0 a2 0,01, on observe les résultats de la
figure 5.8.

Les simulations numériques présentées dans la figure 5.8 soulignent le caracteére en-
démique de la maladie. A mesure que le taux de migration diminue du patch 1 le plus
peuplé au patch 2 le moins peuplé, et augmente simultanément du patch 2 au patch 1, le
nombre de reproduction de vaccination R, démontre une augmentation proportionnelle.

92



CHAPITRE 5. SIMULATIONS NUMERIQUES
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FIGURE 5.8 — Leffet du taux de migration sur R,,.

Cette observation valide les résultats de ’analyse de sensibilité réalisée sur R, (dans la
section suivante). Les connaissances théoriques, associées a ces simulations numériques,
mettent ’accent sur la relation complexe entre la prévalence du COVID-19 dans diverses
zones et les taux de migration correspondants. Ces résultats contribuent a une compré-
hension globale de la dynamique, suggérant que la prévalence est étroitement liée aux
modeles de migration entre des patchs distincts.

2.3 Analyse de sensibilité des principaux parametres sur R,

Pour atténuer efficacement I'impact du COVID-19 et réduire les déces associés, il est
crucial de comprendre I'importance relative des divers parametres influencant sa pro-
gression. Le nombre de reproduction vaccinale, R, [26], s'impose comme une clé déter-
minante dans la dynamique de transmission du COVID-19.

Notre investigation utilise une analyse de sensibilité sur R, dans le cadre de notre mo-
dele (4.1). Cette analyse vise a discerner I'importance individuelle de chaque parametre,
mettant en lumiere les facteurs influents dans la transmission de la maladie.

Les indices de sensibilité dérivés offrent un apercu de la fagon dont une variable d’état
change par rapport aux variations de parametres spécifiques.

L'analyse de sensibilité, une technique largement utilisée, consiste a calculer les déri-
vées partielles du premier ordre de la sortie du modele concernant les parameétres d’en-
trée. Ce processus peut étre conceptualisé comme le calcul de gradients dans un espace
de parametres de référence multidimensionnel [74], fournissant des informations pré-
cieuses sur la réactivité du modele a de 1égers changements dans les parametres d’entrée.

Lindice de sensibilité direct normalisé de R,, noté T,}E”, est exprimé par 'expresion
(5.1).

Cet indice facilite une évaluation quantitative de la maniére dont les modifications
de parametres individuels influencent la valeur de R, une mesure essentielle pour com-
prendre la transmission des maladies. En tirant parti de formules explicites pour chaque
parametre affectant R,, comme détaillé dans la référence [106], on obtient des informa-
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tions précises sur I'impact de parametres spécifiques sur R,. Une telle analyse de sensi-
bilité s’avere inestimable pour prioriser les interventions et les mesures de controle afin
de freiner efficacement la propagation de la maladie, permettant ainsi une approche plus
ciblée et plus globale de la gestion du COVID-19.

TABLEAU 5.9 — Les indices de sensibilité locale pour R, concernant les parametres du modele pro-
posé sont calculés aux valeurs des parametres de base fournies dans le tableau 5.6. Les parametres
présentant la sensibilité la plus élevée sont mis en évidence en gras.

Paramétres a a, m 1, B4 B2 %2l

Indice de sensibilité 0.11 0.89 -0.11 -0.00006 -0.34 0.37 -0.18

Parametres Ay A3 Ay As Y Y1 Y2

Indice de sensibilité 0.032 -0.016 -0.018 0.066 0.079 -0.11 -0.059
Paramétres P31 95 P €0£a1 @5

Indice de sensibilité 0.15 0.0003 0.008 0.002 0.009

Parametres 93, P12 @1 2% o5
Indice de sensibilité -0.15 -0.006 -0.008 -0.009 -0.009

Le tableau 5.9 met en évidence les parametres les plus sensibles aux changements du
nombre de reproduction vaccinale R,, la probabilité de transmission des individus non
confinés ay et le taux de transition d'une exposition a une infection symptomatique f3,
présentant la sensibilité la plus élevée. Le taux de vaccination A; et le taux de transition
d’'une personne exposée a une personne infectée asymptomatique 3; suivent de prés en
termes de signification. Une augmentation (ou une diminution) de 10% de oz ou 2 en-
traine respectivement des modifications correspondantes de 8.9% et 3.7% de R,, comme
indiqué par Yf;; = +0.89 et Ygz” = +0.37. A l'inverse, une augmentation de 10% de A; ou
1 correspond respectivement a une diminution de 1.8% et de 3.4% de R,, indiquée par
73 =—0.18 et 7y’ = ~0.34.

L'analyse locale souligne I'importance de mettre en ceuvre des mesures de confine-
ment efficaces pour gérer la probabilité de transmission «a; et le taux de transition d’ex-
posé a infecté symptomatique. Cela implique des mesures de confinement strictes, le re-
cours a des barrieres physiques et le respect des directives de distanciation sociale. De
plus, les efforts de vaccination, représentés par le taux Aj, jouent un role crucial dans la
réduction de la propagation de la maladie. En controlant stratégiquement ces parametres,
une réduction significative des déces liés au COVID-19 peut étre obtenue.
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Conclusion

Notre étude apporte une contribution significative a la modélisation de la dynamique
du COVID-19 a travers deux volets distincts mais complémentaires. D’abord, notre mo-
deéle amélioré en compartiment SEIR, concu spécifiquement pour évaluer I'impact de
la vaccination sur la transmission du virus, offre des perspectives nouvelles pour com-
prendre les effets des campagnes de vaccination. Ensuite, notre exploration de I'effet de
la mobilité individuelle sur la propagation de la maladie a I'aide d’'un modele en méta-
population met en lumieére 'importance des schémas de transmission et de vaccination
dans différentes zones géographiques.

Nos résultats démontrent que la dynamique des états de la population est complexe
mais converge finalement vers une stabilité locale. Cette stabilité locale, observée notam-
ment autour du point d’équilibre endémique E,, souligne I'importance de comprendre
les interactions entre les différents parametres influencant la propagation de la maladie.

L'analyse de sensibilité effectuée révele que certains parametres, tels que le taux de
transmission des individus non confinés et les taux de transition entre les différents états
de la maladie, jouent un role crucial dans la détermination du nombre de reproduction
vaccinale R,. En particulier, une diminution de la transmission initiale du virus et une
augmentation du taux de vaccination peuvent contribuer significativement a réduire les
déces liés au COVID-19.

Nos simulations numériques et analyses théoriques mettent en évidence 'importance
de prendre en compte la mobilité des individus dans la propagation de la maladie. Les
résultats suggerent que la prévalence du COVID-19 est étroitement liée aux modeles de
migration entre les différentes zones géographiques, soulignant ainsi 'importance d'une
approche intégrée dans la gestion de la pandémie.

Enfin, notre étude fournit des informations précieuses pour guider les décisions po-
litiques et les interventions de santé publique. En controlant stratégiquement les para-
metres influencant la transmission du virus, notamment a travers des mesures de confi-
nement efficaces et des campagnes de vaccination ciblées, on peut espérer réduire consi-
dérablement I'impact du COVID-19 sur la population.

95



Bibliographie

[1]

(2]

3]

(4]

[5]

(6]

[7]

(8]

(9]

(10]

(11]

(12]

Agostini, M.L., Andres, E.L., Sims, A.C., Graham, R.L., Sheahan, T.P, Lu, X., Smith,
E.C,, Case, ].B,, Feng, ].Y., Jordan,R. et al., Coronavirus susceptibility to the antivi-
ral remdesivir (GS-5734) is mediated by the viral polymerase and the proofreading
Exoribonuclease. MBio, (2018), Vol 9 (2), pp. 10-1128. 18

Ahmad, R.A,, Imron, M.A,, Ramadona, A.L., Lathifah, N., Azzahra, E,Widyastuti,
K. and Fuad, A., Modeling social interaction and metapopu lation mobility of the
COVID-19 pandemic in main cities of highly popu lated Java Island, Indonesia : An
agent-based modeling approach. Front.Ecol. Evol. 10 (2023) 958651. 69

Alimerina, H., Ablaoui, N.L., Maamar, M.H., Bouzid, L., Tabharit, L. and Belha-
miti, 0., Mathematical modeling of the impact of vaccination on infected lin-
ked COVID-19 disease, 2021, International Conference on Recent Advances in
Mathematics and Informatics (ICRAMI), Tebessa, Algeria, 2021, pp. 1-3, doi :
10.1109/ICRAMI52622.2021.9585946. 4, 5, 34, 35

Aloke, S. N., Nwaeze, E., Omenyi, L., and Uchenna, M., Parameters Estimation of
COVID-19 SEIR Model. Asian Journal of Pure and Applied Mathematics, (2023), pp.
229-241. 3,5, 28, 29

Algahtani, R. T., Musa, S. S., and Yusuf, A., Unravelling the dynamics of the COVID-19
pandemic with the effect of vaccination, vertical transmission and hospitalization.
Results in Physics, (2022), Vol 39, pp. 105715. 4, 5, 39

Annan, A., Ebach, E, Corman, V. M., Krumkamp, R., Adu-Sarkodie, Y., Eis-Hiibinger,
A. M., and Drexler, J. E, Similar virus spectra and seasonality in paediatric patients
with acute respiratory disease, Ghana and Germany. Clinical Microbiology and In-
fection, (2016), Vol. 22 (4), pp. 340-346. 13

Annas, S., Pratama, M. I, Rifandi, M., Sanusi, W,, and Side, S., Stability analysis and
numerical simulation of SEIR model for pandemic COVID-19 spread in Indonesia.
Chaos, solitons and fractals, (2020), Vol. 139, pp. 110072. 3, 5, 25

Arino, J., Sun,C., and Yang,W., Revisiting a two-patch SIS model withinfection during
transport , Mathematical Medicine and Biology, (2015), vol. 33 (1), pp. 29-55. 9, 69
Arino, J., and van den Driessche, P, Disease spread in metapopulations, Fields Insti-
tute Communications, (2006), 48. 69, 70

Bai, J., and Wang, J., A two-patch model for the COVID-19 transmission dynamics in
China. J. Appl. Anal. Comput, (2021), Vol. 11, pp. 1982-2016. 4, 42

Baister, M., McTaggart, E., McMenemy, P, Megiddo, I. and Kleczkowski, A., COVID-
19 in Scottish care homes : A metapopulation model of spread among residents and
staff. medRxiv, (2021), doi : https ://doi.org/10.1101/2021.08.24.21262524. 4, 6, 44,
45, 69

Baloch, S., Baloch, M.A,, Zheng, T. and Pei, X., The Coronavirus Disease 2019
(COVID-19) Pandemic. Tohoku J. Exp. Med., (2020), Vol. 250, pp. 271-278. 11

96



BIBLIOGRAPHIE

(13]

(14]

(15]

(16]

(17]

(18]

(19]

(20]

(21]

(22]

(23]

(24]

(25]

(26]

(27]

(28]

Barcena, M., Oostergetel, G.T., Bartelink, W., et al., Cryo-electron tomography of
mouse hepatitis virus : Insights into the structure of the coronavirion. PANS, (2009),
106 (2), pp. 582-587. 5, 12

Biot, C., Daher, W,, Chavain, N., Fandeur, T., Khalife, J., Dive, D., De Clercq, E. De-
sign and synthesis of hydroxyferroquinederivatives with antimalarial and antiviral
activities. J. Med. Chem., (2006), Vol.49,pp. 2845-2849. 18

Birgand,G.,Kerneis,S.and Lucet,].C.,Modes de transmission du SARS-CoV-2 : Que
sait-on actuellement?.Médecine et Maladies Infectieuses Formation.,(2021) , Vol.
1,pp.2-12. 17

Bortolatto, R., A note on the Lienard-Chipart criterion and roots of some fami-
lies of polynomials, Research Report , Universidade Tecnologica Federal do Parana
(UTFPR), Campus Londrina-PR-Brazil, arXiv :1407. 4852v2, 2014. 61, 67, 78

Bourouiba, L., Turbulent Gas Clouds and Respiratory Pathogen Emissions :
Potential Implications for Reducing Transmission of COVID-19. JAMA.
(2020),Vol.323(18),pp.1837-1838 . 16, 17

Bouyer, J., Epidémiologie - : Principes et méthodes quantitatives, Lavoisier, 2009 -
498 pages. 8

Bouziane, M., Mezouaghi, A. and Belhamiti, O., Assessing the impact of vaccination
reproduction number and endemic equilibrium on controlling the spread of COVID-
19 : A sensitivity analysis, Adv Math. Sci. App., 32(2) (2023), 399-430. 9, 49

Bouziane, M., Boubekeur, M. A., Keddar M. E.-B. and Belhamiti, O., Modeling in-
dividual mobility’s impact on COVID-19 transmission : Insights from a two-patch
SEIR-V approach. Iranian Journal of Numerical Analysis and Optimization, (2024),
10.22067/IJNAO.2024.85987.1365 69

Bushnell, L.D. and Brandly, C.A., Laryngotracheitis in Chicks, Poultry Science, (1933),
12 (1), pp. 55-60. 11

Carcione, J. M., Santos, J. E., Bagaini, C., and Ba, J. . A simulation of a COVID-19 epi-
demic based on a deterministic SEIR model. Frontiers in public health,(2020),Vol . 8,
pp.230. 3, 5, 30, 31

Castillo-Chavez, C. and Thieme, H., Autonomous epidemic models, in : O. Arino, D.
Axelrod, M. Kimmel, M. Langlais (Eds.), Mathematical Population Dynamics : Ana-
lysis of Heterogeneity, BU-1248-M (1994), 1-23. 80

Catania, L.J., 8 - SARS-CoV-2 and the COVID-19 pandemic, Foundations of Artificial
Intelligence in Healthcare and Bioscience, Academic Press, (2021), pp. 445-467. 14

Chen T.M., RuiJ., Wang Q.P, Zhao Z.Y., Cui J.A. and Yin L.A. Modelfor simulating the
phase-based transmissibility of a novel coronavirus’, Infect Dis Poverty,(2020), Vol.
9(1) :pp.-1-8. 49

Chitnis, N., Hyman, J. M., and Cushing, J. M., Determining important parameters

in the spread of malaria through the sensitivity analysis of a mathematical model.
Bulletin of mathematical biology, (2008), Vol.70, pp. 1272-1296. 85, 93

Chung, N. N., and Chew, L. Y. Modelling Singapore COVID-19 pandemic with a SEIR
multiplex network model. Scientific reports,(2021), Vol.11(1),pp. 10122. 4, 45

Colina,S.E., Serena,M.S.,Echeverria,M.G.and Metz,G.E., Clinical and molecular as-
pects of veterinary coronaviruses. Virus research., (2021),Vol.297, 198382. 12

97



BIBLIOGRAPHIE

(29]

(30]

(31]

(32]

(33]

(34]

(35]

(36]

(37]

(38]

(39]

(40]

(41]

[42]

(43]

(44]

98

Corman, V.H., Muth, D., Niemeyer, D. and Drosten, C., Hosts and sources of endemic
human coronaviruses. Advances in Virus Research., (2018), Vol.100, pp.163-188. 5,
13,14

Coulibaly, E N. (2022). Analyse des données de surveillance épidémiologique de la
COVID-19, Commune III de Bamako, Mali, 26 mars au 27 aott 2020 (Doctoral dis-
sertation, USTTB). 19

Cunningham A.C., Goh H.P, and Koh D., Treatment of COVID-19 : old
tricks for new challenges. Crit Care, (2020) Vol. 24, Article number : 91.
https ://doi.org/10.1186/s13054-020-2818-6. 9

Daud, A.A.M., A Note on Lienard-Chipart Criteria and its Application to Epidemic
Models, Mathematics and Statistics, 9 (2021), vol 9, pp. 41-45. 62, 67, 78

Diekmann O., Heesterbeek J.A.P, and Metz J.A.J. (1990) 'On the definition and the-
computation of the basic reproduction ratio RO in models for infectious diseases in-
heterogeneous populations’, Journal of Mathematical Biology,Vol. 28(4),pp. 365-382.
58

Dodd R.H., Pickles K., Nickel B., Cvejic E. et al., Concerns and motivations about
COVID-19 vaccination. The Lancet. Infectious Diseases, (2021) Vol. 21 (2), pp. 161. 9

Esteban, E. P, and Almodovar-Abreu, L. Assessing the impact of vaccination in a
COVID-19 compartmental model. Informatics in medicine unlocked(2021), Vol.27,
pp-100795. 4, 5, 35, 36

Fears, A.C., Klimstra, W.B., Duprex, P, Hartman, A., Weaver, S.C., Plante, K.S., et al.,
Persistence of Severe Acute Respiratory Syndrome Coronavirus 2 in Aerosol Suspen-
sions.Emerging Infectious Diseases., (2020),Vol.26(9),pp.2168-2171. 16

Fehr, A.R., Perlman, S., Coronaviruses : An overview of their replication and patho-
genesis. In Coronaviruses, Springer : Berlin/Heidelberg, Germany, (2015), pp. 1-23.
12

Feng H., Deng Y. and Li W,, Disease 2019 : What we know 2. Journal of medical viro-
logy. (2020) Vol. 92(7), pp. 719-725. 8, 11

Flageul, A., Gammacoronavirus aviaires : dynamique évolutive des populations vi-
rales au cours d’infections expérimentales chez les poulets et les dindes, Thése de
doctorat a I'université de Rennes 1 (France), soutenue le 17 décembre 2020, 152
pages. 7, 13

GaoZ.,XuY., SunC., WangX., GuoY,, QiuS. and Ma K., A systematic review of asymp-
tomatic infections with COVID-19. Journal of Microbiology, Imnmunology and Infec-
tion, (2021) Vol. 54(1), pp. 12-16. 8, 11

Ghostine, R., Gharamti, M., Hassrouny, S., and Hoteit, I. . An extended SEIR model
with vaccination for forecasting the COVID-19 pandemic in Saudi Arabia using an
ensemble Kalman filter. Mathematics, (2021),Vol .9(6),pp. 636. 4, 5, 33

Griffin, D. C., and Mangum, A. Fitting a COVID-19 Model Incorporating Senses of
Safety and Caution to Local Data from Spartanburg County, South Carolina. CODEE
Journal,(2024) ,Vol.17(1), pp.3. 4, 42

Han, X,, Xu, P, and Ye, Q . Analysis of COVID-19 vaccines : types, thoughts, and ap-
plication. Journal of clinical laboratory analysis,(2021), Vol.35(9),pp. €23937. 18

He, E, Deng, Y., and Li, W. . Coronavirus disease 2019 : What we know ?. Journal of
medical virology, (2020),Vo0l.92(7),pp. 719-725. 17



BIBLIOGRAPHIE

[45]

[46]

(47]

(48]

(49]

(50]

(51]

[52]

(53]
(54]

[55]

[56]

[57]

(58]

[59]

(60]

Humphries, R., Spillane, m., Mulchrone, K., Wieczorek, S., Riordain,M.and Havel, P.
,A metapopulation network model for the spreading ofSARS CoV-2 : Case study for
Ireland, Infectious Disease Modelling 6(2021) 420-437. 69

Islam, M. S., Ira, J. 1., Kabir, K. A., and Kamrujjaman, M. COVID-19 Epidemic com-
partments model and Bangladesh. Preprint, (2020),Vol.10. 3, 5, 24

Iyaniwura S.A., Ringa N., Adu PA,, Mak S, Janjua N.Z., Irvine M.A.and Otterstatter,
M., Understanding the impact of mobility on COVID 19 spread : A hybrid gravity-
metapopulation model of COVID-19, PLoSComput Biol 19(5) (2023), e1011123. 69

Keddar, M.E., and Belhamiti, O., A study of global dynamics and sensitivity analysis
of a discrete-time model of the COVID-19 epidemic.,Iranian Journal of Numerical
Analysis and Optimization.,(2023).,Vol.14 (1),pp.136-166. 4, 6, 40, 41

Khan, M., Adil, S.F, Alkhathlan, H.Z., Tahir, M.N., Saif, S., Khan, M.and Khan, S.T.,
COVID-19 : A Global Challenge with Old History. Epidemiology and Progress So Far.
Molecules., (2021), 26, 39. https ://doi.org/10.3390/molecules26010039. 11

Kim, J.H., SU, W. and Song, Y.J., On stability of a polynomial, J. Appl. Math. and In-
formatics, (2018), vol 36, pp.231-236. 61, 67, 78

Knobler, S., Mahmoud, A., Lemon, S. and Pray, L., The Impact of Globalization on In-
fectious Disease Emergence and Control : Exploring the Consequences and Oppor-
tunities, Workshop Summary - Forum on Microbial Threats, The National Academies
Press, 2006. 9

Lan Meng, L. and Zhu, W, SEIR Epidemic Model for COVID-
19in a Multipatch Environment, Discrete Dynamics in Nature So-
ciety,https ://doi.org/10.1155/2021/5401253. 69

Last, J., A dictionary of epidemiology, Oxford Medical Publications, Oxford, 1983. 8

Lauer, S. A, Grantz, K. H., Bi, Q., Jones, E K., Zheng, Q., Meredith, H. R., and Less-
ler, J. The incubation period of coronavirus disease 2019 (COVID-19) from publi-
cly reported confirmed cases : estimation and application. Annals of internal medi-
cine,(2020), Vol.172(9),pp. 577-582. 17

Li, G., and De Clercq, E. Therapeutic options for the 2019 novel coronavirus (2019-
nCoV). Nature reviews Drug discovery,(2020),Vol. 19(3),pp. 149-150. 18

Li,Q., Tang ,B., Bragazzi ,N.L., Xiao ,Y.and Wu ,J,Modeling the impact of mass in-
fluenza vaccination and public health interventions on COVID-19 epidemics with li-
mited detection capability,Mathematical Biosciences,(2020),Vol.(325),pp.108378. 3,
5,31, 32

Malik, A., Alkholief, M., Aldakheel, E M., Khan, A. A., Ahmad, Z., Kamal, W,, ... and
Alshamsan, A. Sensitivity analysis of COVID-19 with quarantine and vaccination :
A fractal-fractional model. Alexandria Engineering Journal, (2022) ,Vol.61(11),pp.
8859-8874. 4, 5, 36, 37

Martens, P. and Hall, L., Malaria on the move : human population movement and
malaria transmission, Emerg. Infect. Dis. (2000), Vol 6 (2), pp. 103-109. 9

Matrajt, L., Eaton, J., Leung, T., and Brown, E. R. Vaccine optimization for COVID-19:
Who to vaccinate first 2. Science Advances,(2021), Vol.7(6), eabf1374. 50

McCarthy, C.V,, OMara, O.and van Leeuwen, E.,The impact of COVID 19
vaccination in prisons in England and Wales : a metapopulation mo-
del,https ://doi.org/10.1186/s12889-022-13219-4 69

99



BIBLIOGRAPHIE

(61]

(62]

(63]

(64]

[65]

(66]

[67]

(68]

(69]

[70]

[71]

[72]

(73]

[74]

100

Mclntosh, K. (1974). Coronaviruses : A Comparative Review. In : Arber, W., et al. Cur-
rent Topics in Microbiology and Immunology / Ergebnisse der Mikrobiologie und
Immunitétsforschung. Current Topics in Microbiology and Immunology / Ergeb-
nisse der Mikrobiologie und Immunitdtsforschung, vol 63. Springer, Berlin, Heidel-
berg. https ://doi.org/10.1007/978-3-642-65775-7_3. 11

Memon, Z., Qureshi, S., and Memon, B. R . Assessing the role of quarantine and iso-
lation as control strategies for COVID-19 outbreak : a case study. Chaos, Solitons and
Fractals,(2021), Vol.144, pp.110655. 3, 5, 26

Meng, L., and Zhu, W . Generalized SEIR epidemic model for COVID-19 in a multi-
patch environment. Discrete Dynamics in Nature and Society,(2021), Vol.2021,pp.1-
12. 4,6, 43, 44

Mhlanga, A., and Mupedza, T. V. A patchy theoretical model for the transmission dy-
namics of SARS-Cov-2 with optimal control. Scientific Reports,(2022), Vol.12(1),pp.
17840. 4, 46

Mohajan, H. K. Global COVID-19 pandemic : Prevention and protection techniques.
Journal of Economic Development, Environment and People,(2021), Vol.10(1),
pp.51-72. 18

Mossa-Basha, M., Meltzer, C. C., Kim, D. C., Tuite, M. J., Kolli, K. Pand Tan, B. S. Ra-
diology department preparedness for COVID-19 : radiology scientific expert review
panel. Radiology.,(2020), Vol.296(2), pp.E106-E112. 19

Mwalili, S., Kimathi, M., Ojiambo, V., Gathungu, D., and Mbogo, R . SEIR model for
COVID-19 dynamics incorporating the environment and social distancing. BMC Re-
search Notes, (2020),Vol. 13(1),pp. 1-5. 50

Ndairou, E, Area, 1., Nieto, J. J., and Torres, D. F . Mathematical modeling of COVID-
19 transmission dynamics with a case study of Wuhan. Chaos, Solitons and Frac-
tals,(2020), ,Vol.135,pp. 109846. 3, 5, 21, 22

Neuman, B.W,, Adair, B.D., Yoshioka, C., Quispe, J.D., Orca, G., Kuhn, P, Milligan, R.A.,
Yeager, M.and Buchmeier, M.]., Supramolecular architecture of severe acute respi-
ratory syndrome coronavirus revealed by electron cryomicroscopy. J Virol., (2006)
,Vol.80(16),pp.7918-28. 12

Omrani, A.S., Saad, M.M., Baig, K., Bahloul, A., Abdul-Matin, M., Alaidaroos, A.Y.,
Almakhlafi, G.A., Albarrak, M.M., Memish,Z.A.and Albarrak, A.M. Ribavirin and in-
terferon alfa-2a for severe Middle East respiratory syndrome coronavirus infec-
tion : Aretrospective cohort study.the Lancet Infectious. Diseases. (2014), Vol.14(11),
pp-1090-1095. 18

Paul, A. K., and Kuddus, M. A. Mathematical analysis of a COVID-19 model with
double dose vaccination in Bangladesh. Results in Physics,(2022),Vol. 35,pp. 105392.
4,5,37,38

PengX., Xu,X,, Li,Y.,Cheng,L., Zhou,X. and Ren,B., Transmission routes of 2019-nCoV
and controls in dental practice. International Journal of Oral Science.,(2020), vol.
12(9). 16

Perlman S., Decade, another coronavirus. New England Journal of Medicine, (2020)
Vol. 382(8), pp. 760-762. https ://doi.org/10.1056/NEJMe2001126. 8, 11

Rabitz, H., Kramer, M., and Dacol, D., Sensitivity analysis in chemical kinetics. An-
nual review of physical chemistry, (1983), Vol. 34 (1), pp. 419-461. 86, 93



BIBLIOGRAPHIE

[75]

[76]

[77]

(78]

[79]

(80]

(81]

(82]

(83]

(84]

(85]

(86]

(87]

(88]

(89]

(90]

(91]

Rangasamy, M., Chesneau, C., Martin-Barreiro, C., and Leiva, V. On a novel dyna-
mics of SEIR epidemic models with a potential application to COVID-19. Symme-
try,(2022), Vol.14(7), pp.1436. 3, 5, 27, 28

Rothman, K. J. and Greenland S., Modern Epidemiology, Little, Brown and Company,
Boston, 1998. 8

Service FR. How does the most common coronavirus test work. 2020
doi :10.1126/science.abb8400. 19

Shaffer, L. 15 drugs being tested to treat COVID-19 and how they would work. Nature
medicine.,(2020). 18

Sheikhzadeh, E., Eissa, S., Ismail, A., and Zourob, M., Diagnostic techniques for
COVID-19 and new developments. Talanta, (2020), Vol. 220, pp. 121392. 5, 19, 20

Shereen, M.A., Khana, S., Kazmi, A., et al., COVID-19 infection : Origin, transmission,
and characteristics of human coronaviruses. J. Adv. Research. (2020),24, pp. 91-98. 5,
15

Smith, H.L. and Waltman, P, The Theory of the Chemostat, Cambridge University,
1995. 79

Stephen L.A., Grantz H. K., Qifang Bi., Forrest K.J., Qulu Z., Hannah R.M., Andrew
S.A., Nicholas G.R. and Lessler J. (2020) 'The incubation period of coronavirusdisease
2019 (COVID-19) from publicly reported confirmed cases : estimation and applica-
tion’, Annals of internal medicine, Vol. 172, no 9, p. 577-582. 49

Tyrrell, D.A., Almeida, J.D., Berry, D.M., Hamre, D., Hofstad, M.S., Mallucci, L., McIn-
tosh, K., Gene Control : Histones—Animal and Vegetable. Virology - Coronavi-
ruses(1968). Nature 220(5168), pp.650-650. 11

Unluy, E., Léger, H., Motornyi, O., Rukubayihunga, A., Ishacian, T., and Chouiten, M.
(2020). Epidemic analysis of COVID-19 outbreak and counter-measures in France.
MedRxiv, 2020-04. 3, 5, 23

Van Den Driessche P, Reproduction numbers of infectious disease mo-
dels’ Infectious Disease Modelling, (2017), Vol. 2, pp. 288-303. 58, 76

Van den Driessche, P, and Watmough, J., Reproduction numbers and sub-threshold
endemic equilibria for compartmental models of disease transmission. Mathemati-
cal biosciences, (2002), Vol. 180 (1-2), pp. 29-48. 58, 76, 79

Van Doremalen, N., Bushmaker, T., Morris, D.H., Holbrook, M.G., Gamble, A.,
Williamson, B.N., Tamin, A., Harcourt, J.L.,Thornburg, N.J.and Gerber, S.I., Aerosol
and surface stability of SARS-CoV-2 as compared with SARS-CoV-1.The new england
journal o f medicine., (2020),Vol.382, pp.1564-1567. 13

Verity, R., Okell, L. C., Dorigatti, I., Winskill, P, Whittaker, C., Imai, N.et all., Estimates
of the severity of COVID-19 disease. MedRxiv,(2020), 2020-03. 17

Wang]J., Peng Y., Xu H., Cui Z. and Williams R.O., The COVID-19 Vaccine Race : Chal-
lenges and Opportunities in Vaccine Formulation. AAPS PharmSciTech, (2020) Vol.
21(6), pp. 225.doi: 10.1208/s12249-020-01744-7. 9

Wei, J. and Li, Y., Airborne spread of infectious agents in the indoor environment. Am
J Infect Control. (2016), 44 (9), S102 S108 5, 16

Wertheim, J. O., Chu, D. K., Peiris, J. S., Kosakovsky Pond, S. L., and Poon, L. L. . A
case for the ancient origin of coronaviruses. Journal of Virology,(2013),Vol. 87(12),
pp.7039-7045. 12

101



BIBLIOGRAPHIE

[92] WHO : COVID-19 Vaccine Tracker and Landscape. 2021
https :/ /www.who.int/publications/m/item/ draft-landscape-of-covid-19-
candidate-vaccines. 18

[93] WHO : Status of COVID-19 Vaccines within WHO EUL/PQ Evaluation Process.
2021 https ://extranet.who.int/pqweb/sites/ default/files/documents/Status_CO-
VID_VAX_29June2021.pdf The WHO Emergency Use Listing Procedure (EUL) is a
risk-based procedure for assessing and listing unlicensed vaccines, therapeutics and
in vitro diagnostics with the ultimate aim of expediting the availability of these pro-
ducts to people affected by a public health emergency. 18

[94] World Health Organization (WHO). Coronavirus (COVID-19) Dashboard; (accessed
April 17, 2022). 9

[95] Wu Z. and McGoogan J. M., Important Lessons From the Coronavirus Disease 2019
(COVID-19) Outbreak in China : Summary of a Report of 72314 Cases From the Chi-
nese Center for Disease Control and Prevention. JAMA, (2020) Vol. 323(13), pp. 1239-
1242.doi: 10.1001/jama.2020.2648. 8, 9

[96] Xu, C,, Yu, Y., Ren, G,, Sun, Y., and Si, X. Stability analysis and optimal control of a
fractional-order generalized SEIR model for the COVID-19 pandemic. Applied Ma-
thematics and Computation,(2023),Vol. 457,pp. 128210. 3, 5, 29, 30

[97] Yang, Pand Wang, X., COVID-19 : A new challenge for human beings.Cellular and
Molecular Immunology., (2020), Vol.17,pp. 555-557. 12

[98] Yao, T.T, Qian, J.D., Zhu, W.Y,, Wang, Y. and Wang, G.Q., A systematic review of lopi-
navir therapy for SARS coronavirus and MERS coronavirus - A possible reference for
coronavirus disease-19 treatment option. Journal of Medecal Virology, (2020), vol. 92
(6), pp- 556-563. 12, 18

[99] Yarsky, P, Using a genetic algorithm to fit parameters of a COVID-19 SEIR model for
US states. Mathematics and Computers in Simulation, (2021), Vol. 185, pp. 687-695.
3,27

[100] Zhao, X., Systems in Population Biology, Springer, 2003. 80

[101] Zheng, J., SARS-CoV-2 : An emerging coronavirus that causes a global
threat.International Journal of Biological Sciences., (2020),vol. 16 (10),pp. 1678-
1685. 13

[102] Zheng, Y., Zhang, Y., Chi, H., Chen, S., Peng, M., Luo, L., Chen, L., Li, J., Shen, B,
and Wang, D., The hemocyte counts as a potential biomarker for predicting disease
progression in COVID-19 : a retrospective study. Clinical Chemistry and Laboratory
Medicine (CCLM).,(2020),Vol.58,pp.1106-1115. 17

[103] Zheng, T., Zhu, H., Teng, Z., Nie, L., and Luo, Y . Patch model for border reopening
and control to prevent new outbreaks of COVID-19. Mathematical Biosciences and
Engineering, (2023),Vol.20(4),pp. 7171-7192. 4, 6, 46, 47

[104] Zheng, Z., Peng, E, Xu, B., Zhao, J., Liu, H., Peng, ]., and Tang, W., Risk factors of cri-
tical and mortal COVID-19 cases : A systematic literature review and meta-analysis.
Journal of infection, (2020),Vol. 81(2),pp. e16-e25. 87

[105] Zhu, N.,Zhang, D., Wang, W,, Li, X, Yang, B., Song, J., Zhao, X., Huang, B., Shi, W.
and Lu, R., A novel coronavirus from patientswith pneumonia in China, 2019. New
England Journal of Medicine., (2020). 12

[106] Zi, Z., Sensitivity analysis approaches applied to systems biology models. IET sys-
tems biology, 5 (2011), 336-346.

93

102



Résumé :

Dans cette thése, on distingue deux parties. Dans la premiere, un modele mathématique SEIR amélioré est
présenté, congu pour étudier la dynamique de la transmission du COVID-19 en tenant compte de I'influence de la
vaccination. Dans la seconde partie, basée sur le premier travail, un modéle en métapopulation a deux 2-patchs
est développé, mettant en évidence l'influence de la mobilité individuelle sur la propagation du COVID-19. Notre
étude vise plusieurs objectifs, notamment I'examen de la stabilité et de I'existence des points d'équilibre, la
réalisation d'une analyse de sensibilité du nombre de reproduction vaccinale (R,) et de I'équilibre endémique, ainsi
que l'identification des parameétres cruciaux influencant la transmission et la prévalence de la maladie. En utilisant
une configuration a deux zones mettant I'accent sur les interactions régionales, notre approche analytique-
numérique fournit des informations sur la propagation de la maladie et les dynamiques de vaccination a travers
diverses régions. Les résultats obtenus sont illustrés par des représentations graphiques, soutenant l'analyse
théorique. Nos conclusions soulignent la relation complexe entre Ry, les taux de migration et la prévalence de la
maladie, guidant ainsi des stratégies optimales de lutte contre la maladie et mettant en évidence les implications
pour les interventions en santé publique. Cette recherche contribue a la compréhension et a l'atténuation de la
propagation du COVID-19, fournissant des informations précieuses pour de futures discussions et validations.

Abstract :

In this thesis, two parts are distinguished. In the first part, an enhanced SEIR mathematical model is presented,
designed to investigate the dynamics of COVID-19 transmission while considering the influence of vaccination.
In the second part, based on the first work, a two-patch metapopulation model is developed, highlighting the
influence of individual mobility on COVID-19 spread. Our study aims at several objectives, including examining
the stability and existence of equilibrium points, conducting a sensitivity analysis of the vaccination reproduction
number (Ry) and endemic equilibrium, as well as identifying crucial parameters influencing disease transmission
and prevalence. By utilizing a two-zone configuration that emphasizes regional interactions, our analytical-
numerical approach provides insights into disease spread and vaccination dynamics across diverse regions. The
obtained results are illustrated through graphical representations, supporting the theoretical analysis. Our
conclusions underscore the complex relationship between Ry, migration rates, and disease prevalence, thus guiding
optimal disease control strategies and highlighting implications for public health interventions. This research
contributes to understanding and mitigating the spread of COVID-19, providing valuable insights for future
discussions and validations.
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