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Résumé : Il existe une myriade de modèles pour simuler les 
épidémies. Nous avons essayé de tester une vingtaine de mo-
dèles CoVid et nous constatons qu’il est bien rare que nous 
puissions rejouer les simulations. Sans aller jusqu’à espérer 
une répétabilité et une portabilité parfaite, l’accès au modèle, 
la capacité à reproduire des résultats similaires avec les mêmes 
conclusions scientifiques est essentielle pour l’avancement de la 
Science. Dans cet article, nous dressons un aperçu de l’état de 
l’art concernant la modélisation Covid, puis nous rappelons 
ce que sont les concepts de répétabilité et de reproductibilité 
dans le cadre scientifique, et enfin nous esquissons les choix 
faits pour disposer d’un modèle de simulation multi-agents 
avec un code disponible, une prise en main rapide sans négliger 
la prise en compte des principales mesures sanitaires pour 
l’aide à la décision et à la compréhension de ce type de pandé-
mie. 

 
Mots-clés : Reproductibilité, Modèle épidémiolo-
gique, Simulation Multi-agents, CoVid 19. 
 

1 Introduction 

En matière de modélisation épidémiologique, quelle 
que soit l’approche retenue, les prédictions sont 
souvent illusoires, mais l’apport des modèles reste 
indéniable pour l’aide à la décision. Il est important 
d’améliorer notre compréhension des phénomènes 
épidémiologiques, et dans ce cadre, la simulation est 
un des rares outils permettant d’appréhender les sys-
tèmes complexes. En effet, nous ne sommes pas 
dans un contexte de modèles physiques détermi-
nistes et maîtrisés. De plus, il existe également des 
modèles déterministes complètement élémentaires 
qui montrent de façon surprenante et flagrante les 
limites de nos connaissances [51 ; 52] et l’impor-
tance des simulations pour explorer le fonctionne-
ment de ces systèmes que l’on nomme complexes 
[50]. De fait, Christophe Langton propose avec sa 
fourmi un automate cellulaire bidimensionnel avec 

un jeu de règles excessivement simples dont le com-
portement surprenant en 3 phases ne peut s’obser-
ver qu’à travers une simulation (symétrique, chao-
tique, dérive à l’infini) [15]. Il est important de con-
naître ce type de système avant de se lancer comme 
des apprentis sorciers dans la programmation du vi-
vant, de loin bien plus obscure que la programma-
tion de la fourmi de Langton qui déjà nous dépasse. 
Les schémas utilisés pour l’évolution dans le temps, 
la gestion de l’évolution simultanée d’agents, engen-
drent eux aussi des variations parfois surprenantes 
comme l’ont montré [12].  

Dans une première partie, nous abordons le be-
soin de reproductibilité des expériences numériques, 
puis nous dressons un historique des modèles épi-
démiologiques avant de tester la reproductibilité 
d’un large ensemble de modèles Covid disponibles. 
Nous présentons ensuite nos choix de modélisation 
pour un modèle Covid multi-agents reproductible, 
simple et où la parallélisation peut-être simplement 
appliquée pour exploiter du matériel de calcul à 
haute performance. Enfin, après avoir listé les prin-
cipaux paramètres de notre modèle, nous discutons 
les résultats préliminaires avant de conclure.  

2 Un besoin reproductibilité des expé-
riences numériques 

Depuis les travaux initiaux de Jon Claerbout, géo-
physicien et sismologue américain à Stanford [44], la 
communauté scientifique se remet en cause sur sa 
capacité à faire avancer la Science dans bien des cas 
où la rigueur méthodologique n’est plus toujours de 
mise sur les expériences numériques. Outre le 
manque de partage des données, le manque de dé-
tails sur les méthodes et les difficultés inhérentes aux 
domaines liés à la recherche sur le vivant, les cher-
cheurs en informatique réalisent de plus en plus que 
même leur domaine, supposé reposer sur des ma-
chines et des « piles logicielles » déterministes est 
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aussi impacté par une fréquente absence de repro-
ductibilité des expériences numériques [10]. Il faut 
alors revenir sur l’étude des méthodes de recherche 
et d’analyse qui nous sont propres à l’informatique, 
c’est précisément la méthodologie qu’il faut revisi-
ter. Il s’agit d’une branche de l’épistémologie (Philo-
sophie des Sciences) qui vise à faire un examen cri-
tique des principes et des méthodes qui nous per-
mettent de produire des connaissances. Les 
physiciens et les électroniciens se sont surpassés 
pour nous produire des machines les plus détermi-
nistes possibles, les erreurs étaient exceptionnelles. 
De nos jours elles sont moins rares, il faut réaliser 
que nous gravons nos puces à l’échelle du nano-
mètre. La couche logicielle est plus fragile, nous en 
sommes au point où nous arrivons à constater que 
deux « builds », supposés identiques d’un logiciel 
lourd, peuvent donner des exécutables légèrement 
différents [33].  Il peut y avoir également une perte 
(très rare) de répétabilité d’une exécution à l’autre 
[21], rarement pour des erreurs matérielles mais c’est 
notamment dans le cas de calculs scientifiques pa-
rallèles, et cela bloque la possibilité de déboguer. 
Dans le cas de la répétabilité, rien ne doit changer, 
même configuration matérielle et logicielle et 
mêmes données d’entrée. Les résultats numériques 
attendus doivent être strictement identiques. Quand 
ces différences arrivent, et c’est le cas sur certaines 
machines parallèles et autres supercalculateurs, la 
machine n’est plus utilisable, une utilisation dégra-
dée et une mise au point particulièrement complexe 
est de mise [24]. Par contre, la reproductibilité n’est 
pas la répétabilité. Elle suppose un changement, de 
modèle, d’équipe, de méthode, de données. Avec un 
modèle reproductible, on obtient pour une question 
donnée des résultats similaires – non identiques – 
mais reflétant les mêmes conclusions scientifiques. 
C’est une étape importante dans la validation des 
modèles de simulation, et même une étape fonda-
mentale pour le déroulement sérieux de la méthode 
scientifique selon Karl Popper. Il existe un cas par-
ticulier de reproductibilité en informatique, la porta-
bilité d’un logiciel. Elle implique bien un change-
ment d’environnement, mais on vise à obtenir des 
résultats identiques (c’est essentiel pour bien des cal-
culs scientifiques). Lorsque l’on souhaite ces résul-
tats identiques pour une expérience numérique avec 
un logiciel utilisant les mêmes données d’entrée, et 

ce malgré un changement de machine, de contexte 
d’exécution, de système d’exploitation, la terminolo-
gie anglaise (qui se cherche) utilise pour ce cas pré-
cis : « bitwise reproducibility ». Dans le monde du 
calcul à haute performance, c’est une sorte de ‘Graal’ 
inaccessible et il faut se contenter de résultats simi-
laires. 

3 Les modèles épidémiologiques 

3.1 Un peu d’histoire 

Avant de disposer de modèles informatiques, ce 
sont les modèles mathématiques qui ont été utilisés 
pour étudier les phénomènes épidémiologiques. Les 
modèles à compartiments ont été introduits au dé-
but du XXe siècle par les Ecossais Kermack et 
McKendrick (1932). Ces travaux ont été revisités de 
nombreuses fois [6] [32] et sont connus sous diffé-
rents acronymes tels que celui utilisé pour les mo-
dèles dit SIR. Cet acronyme désigne les différents 
compartiments d’individus : (S) pour ceux qui sont 
susceptibles d'être infectés par le virus, (I) pour ceux 
sont infectés et (R) pour ceux qui sont guéris (Reco-
vered) et ont acquis une immunité. Pour ce type de 
modèle, un algorithme simple à base de règles per-
met de régir l’évolution d’une épidémie. Un para-
mètre important est le nombre de reproduction de 
base nommé R0. Il donne le ratio du nombre moyen 
d'individus contaminé par une personne infectieuse. 
Une estimation de ce nombre n’est pas toujours ai-
sée, les essais par plusieurs équipes au début de la 
pandémie de Covid montraient des écarts allant de 
1.5 à 6.8 [5]. Une fois ce ratio estimé, on peut aussi 
faire évaluer les effectifs des différents comparti-
ments avec des équations différentielles discrétisées. 
Ces modèles, s’ils ont leurs limites, restent toujours 
intéressants, dans de nombreux cas concrets tels que 
ceux présentés par [19]. 

Ce type de modèle ne permet pas de prendre en 
compte l’environnement local des individus, leurs 
caractéristiques propres (super contaminateur 
asymptomatique), leurs caractéristiques sociales et 
les réseaux de relation qui régissent la propagation 
du virus. On peut aller plus loin en différenciant les 
individus. Ils sont en effet bien différents dans leurs 
nombres de contacts. La prise en compte des ré-
seaux de connexions entre individus est un para-
mètre pertinent à ne pas négliger [41]. Ces aspects 
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étaient bien étudiés par [4] qui mettent plus d’accent 
sur l’impact des comportements différents des indi-
vidus, certains étant bien plus sociaux et d’autres 
plus isolés. Les modèles dits individus centrés (IBM 
ou Individual Based Models) sont adaptés à cette 
modélisation [30]. Lorsque l’on prend en compte les 
interactions sociales, on tombe dans le cadre des 
systèmes multi-agents (SMA). Ces systèmes peuvent 
prendre en compte de façon très détaillée le fonc-
tionnement d'une épidémie à petite échelle comme 
dans [35] pour étudier l’interaction entre les hu-
mains et le bâtimentaire dans le contexte du CO-
VID, ou évaluer la pertinence d’une application de 
suivi de cas contact [42]. On peut également utiliser 
l’approche multi-agents à plus grande échelle. Plu-
sieurs modèles ont été proposés récemment dans le 
cadre de la pandémie de COVID [7] et un modèle 
individu centré est proposé depuis peu en Open 
Source [3]. Dans ce contexte, nous souhaitons pren-
dre en compte les densités variables des populations 
sur de larges territoires (pays entier) et sur de 
longues périodes, ce qui suppose le recours à des ca-
pacités de calcul respectables et à une capacité d’ana-
lyse de plans d’expériences sérieux tout comme ce 
qui a été réalisé dans l’étude [48]. Nous avons déve-
loppé par le passé une expertise sur ce type de mo-
dèle autour de l’épidémie de H1N1 à une échelle dé-
partementale (Corse), régionale (Auvergne) et natio-
nale en lien à l’époque avec l’URML de Corse 
(Union Régionale des Médecins Libéraux de Corse) 
et le GROG (Groupement de Recherche sur la 
Grippe) [22] [23] [46]. Nous avons vu récemment 
que la prise en compte de réseaux sociaux peut-être 
intégrée dans un modèle basé sur la percolation, 
c’est ce qu’une une équipe Clermontoise a réalisé ré-
cemment [38]. Ce modèle se nomme PERCOVID 
et représente des ménages interconnectés avec leurs 
réseaux de relations sociales. Ce modèle a été testé 
pour comprendre la dynamique d’évolution de la 
pandémie COVID-19 en France entre décembre 
2019 et décembre 2021… Pour la France, la réfé-
rence en termes de reproductibilité est donné par 
l’Institut Pasteur, le code en R et les données sont 
disponibles ici : https://zenodo.org/record/3889 
894#.Yg9qXpbjJPY. L’article correspondant a été 
publié dans Science [43]. Nous allons étudier dans la 
section suivante ce qu’il en est pour un échantillon 
d’autres modèles publiés.  

3.2 Modèles Covid et tests de reproductibilité 

Notre étude porte avant tout sur la reproductibi-
lité d’un modèle Covid. Nous souhaitons avoir la 
possibilité de lancer les modèles en mode console, 
d’établir des plans d’expériences, de pouvoir rejouer 
des résultats attendus, et bien sûr de pouvoir para-
métrer les modèles pour faire nos propres études. 
Parmi les modèles cités, des modèles multi-agents 
existent. La référence dans ce domaine est Comokit 
[17]. Ce type de modèle est très complet, il reste ce-
pendant complexe à prendre en main. En l’état, 
l’exécution bloque, et le modèle ne se prête pas en-
core au lancement d’un plan d’expérience en paral-
lèle sur des serveurs de calcul. Nous avons rencontré 
des difficultés d’utilisation du mode console ainsi 
que d’autres petits soucis que nous avons remontés 
en question aux auteurs. Nous avons retenu dans 
notre étude vingt modèles Covid. Certains sont à 
base de multi-agents, d’autres se fondent sur des 
modèles mathématiques. Par contre, on constate 
que très peu de ces modèles fournissent le code 
source, et encore moins sont réellement disponibles 
en mode console pour lancer des plans d’expé-
riences. Il est extrêmement dommageable pour 
l’avancement de la Science de ne pas fournir le code 
source qui permettrait de reproduire des résultats 
d’articles, les calculs étant impossible à reproduire 
sans le code. 

Outre le fait que beaucoup d’articles ne donnent 
pas accès aux codes, ceux qui prennent la peine de 
fournir des liens ne sont pas exempts d’erreurs : 
liens morts (erreur 404, 5XX), problèmes de biblio-
thèques, documentation pas suffisamment claire ou 
incomplète. Dans d’autre cas, nous avons aussi par-
fois simplement des exceptions/erreurs qui survien-
nent lorsque l’on exécute le code malgré le fait 
d’avoir suivi la procédure fournie. Les personnes 
ayant fourni les codes sources et une documentation 
visent la reproductibilité, mais elle n’est pas toujours 
au rendez-vous. Faire tester les codes en repartant 
d’une machine vierge et en suivant la documentation 
« à partir de zéro » sans connaissances implicites 
n’est pas toujours simple et reste consommateur de 
ressources humaines. Il pourrait être intéressant de 
demander à une personne qui n’est pas impliquée 
dans le projet d’essayer de suivre la documentation 
afin de voir si les explications fournies dans celle-ci 
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sont claires pour rejouer l’exemple de référence qui 
pourrait être fourni. Ces différents points peuvent 
être une piste pour améliorer la reproductibilité des 
modèles, les nôtres et ceux de nos collègues. On no-
tera également que, par manque de temps, le proto-
cole que nous avons mis en place limite pour la prise 
en main en mode console des modèles s’est limité à 

une heure par modèle. Cela peut desservir les mo-
dèles riches complexes de mise en œuvre comme 
Comokit [17] et MatSim-Covid [2], qui nécessitent à 
notre avis beaucoup de temps pour une prise en 
main, mais cela en vaut certainement la peine. Dans 
la table 1 ci-après nous présentons les résultats de 
notre étude. 

 

 Code  
Disponible 

Facilité 
de Prise 
en main 

Langage 
Console 

HPC 
Portabilité 

Percovid 
[38] 

- - ? ? ? 

Comokit 
[17] 

Oui - Gama/Java Oui Oui 

SimPest 
[34] 

- - NetLogo ? ? 

CovidTracker - - ? - - 

MicMac 
[16] 

- - R + Java ? ? 

EpiSim 
[40] 

- - C++ Oui ? 

MATSim-Covid 
[2] 

Oui - Java Oui ? 

OpenABM-
Covid19 [25] 

Oui Oui C Oui Oui 

[26] - - ? ? ? 

SABCoM 
[11] 

Oui - Python Oui ? 

[45] - - ? ? ? 

[1] - - ? ? ? 

[49] 
 

Oui 
Pas de 
Doc 

Python ? ? 

JUNE 
[3] 

Oui - Python Oui ? 



39 

 

FluTe 
[9] 

- - C/C++ ? ? 

COCOA SMA 
[42] 

- - ? ? ? 

MOMA 
[36] 

Oui 
Pas de 

doc 
Gama ? ? 

REINA 
[47] 

Oui - Python Oui Oui 

INFEKTA 
[18] 

Oui ~ Python Oui ? 

[8] 
 

- - ? ? ? 

[29] 
 

- - ? ? ? 

 

Table 1 : Bilan du test de reproductibilité de différents modèles Covid 

 

Le tableau ci-dessus présente les vingt modèles épi-
démiologiques que nous avons testés. Parmi ces mo-
dèles, la moitié ne fournissent pas le code source 
(1ère colonne du tableau). Fournir le code source est 
un élément essentiel pour reproduire des résultats 
scientifiques, à l’heure où toutes les opérations sont 
informatisées. La seconde colonne détermine si 
nous pouvons utiliser le modèle sans interface gra-
phique (mode console) pour rejouer les exemples 
fournis, ou notre propre expérience, et cela en 1 
heure maximum, en suivant la documentation. Hé-
las, seul un modèle nous a permis de réaliser cette 
performance : OpenABM-Covid19 [25]. La colonne 
langage indique le langage de programmation utilisé 
afin de développer le modèle : Nous avons pu indi-
quer cela uniquement pour les modèles fournissant 
le code source, et les modèles décrivant les techno-
logies utilisées dans leur article. La quatrième co-
lonne indique si oui ou non le modèle est utilisable 
en mode console, cela ayant pour but de réaliser du 
calcul haute performance. On constate que sur les 
modèles pour lesquels nous avons pu obtenir des in-
formations permettent théoriquement presque tous 
l’utilisation d’un mode console. On pourra donc 

souligner que les scientifiques ont conscience de 
l’importance de l’utilisabilité d’un modèle sans mode 
graphique, afin de pouvoir établir des plans d’expé-
riences concret, essentiel dans le domaine de la si-
mulation. Et enfin, la portabilité indique le fait de 
pouvoir utiliser ce modèle sur différents systèmes. 
Encore une fois, nous n’avons pu remplir que pour 
les modèles dont nous disposions des informations 
suffisantes. La portabilité dépend avant tout de la 
technologie utilisée, et n’est visiblement pas le pro-
blème majeur de reproductibilité que nous pouvons 
retenir ici. 

4 Proposition d’un modèle multi-agents 

4.1 Les choix de modélisation  

Les approches mathématiques réductionnistes sont 
très pertinentes pour un travail à l’échelle d’un pays 
[43] [38]. Elles sont complémentaires avec des mo-
dèles centrés sur les individus qui permettent une 
compréhension fine des impacts des politiques sani-
taires. Pour notre étude, nous avons choisi de réali-
ser un modèle multi-agent simple capable d’étudier 
l’évolution du Covid 19 avec des comportements 
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spatialisés et des caractéristiques individuelles. Nous 
utilisons des agents réactifs et spatialisés. Ce type de 
modèle ayant explosé durant la pandémie 
(2020/2021), nous avons conscience que notre ap-
port est modeste. Partant du constat de non repro-
ductibilité des nombreux outils existants, nous 
avons une volonté forte de pouvoir fournir un mo-
dèle reproductible capable de prendre en compte les 
principales mesures barrières. Le modèle doit pou-
voir être utilisé très simplement en se comparant 
avec les résultats attendus et doit aussi permettre de 
mettre en place facilement ses propres expériences 
concernant les différentes mesures sanitaires. Ce 
modèle stochastique utilise pour chaque choix aléa-
toire le générateur de nombre pseudo-aléatoire Mer-
senne Twister [37]. Correctement utilisé et initialisé, 
il permet de déployer les plans d’expériences sur du 
matériel de calcul parallèle.  

L’échelle spatiale que nous avons retenue est 
celle d’une ville, d’un département ou d’une région. 
Nous avons une carte où chaque case représente un 
mètre carré, les agents humains sont situés sur ces 
cases et se déplacent de façon aléatoire sur la carte. 
Le mouvement brownien a souvent été utilisé en 
épidémiologie pour modéliser la part de hasard exis-
tant dans le fait qu’un individu soit contaminé ou en 
contamine un autre [39]. Les déplacements peuvent 
être limités potentiellement par certaines mesures 
barrières paramétrables. Dans le cas d’une ville 
comme Paris avec une taille 10km², nous sommes 
donc sur une carte de 10 000 x 10 000 cellules. 

L’échelle de temps que nous avons choisie pour 
notre modèle est le jour. Chaque jour, les humains 
se déplacent sur la carte un certain nombre de fois 
par jour (actuellement fixé à 12). Ce nombre peut 
être diminué par la mise en place de mesures bar-
rières. 

 Les agents humains sont répartis suivant les 
classes d’âge de la population Française. Ils peuvent 
être sains, asymptomatiques, malades (soit confinés, 
soit à l’hôpital, soit en réanimation) ou encore gué-
ris. Nous pouvons donc étudier l’impact des me-
sures barrières sur le développement de la maladie 
de jour en jour (confinements, masques, gel hydro-
alcoolique, couvre-feu, vaccination, etc). Tous les 
paramètres sont accessibles et modifiables. Cette 

souplesse permet de suivre les évolutions de la con-
naissance sur les taux de protection de la vaccination 
ou des masques par exemple, ainsi que les évolu-
tions de la maladie au cours du temps (variant). Ces 
évolutions nous amènent à modifier les paramètres 
représentatifs de la maladie, tels que : le taux de con-
tamination des voisins, le taux d’hospitalisation, etc. 

Au départ de la simulation, nous pouvons fixer 
le nombre d’humains infectés, ou partir d’un patient 
0. Chaque humain infecté peut, lors de ses déplace-
ments, infecter les personnes rencontrées selon un 
voisinage de Moore d’ordre 2 avec une probabilité 
paramétrable selon l’ordre (1 ou 2). Toutes les me-
sures barrière, masques, gel, vaccins… peuvent être 
prises en compte pour limiter la contamination. 

Un humain infecté va d’abord être asymptomatique 
durant deux jours. Nous faisons abstraction de la 
période d’incubation variable, pour arriver directe-
ment dans la phase contaminante : Deux jours avant 
le début des symptômes, puis pendant neuf jours en-
suite en se basant sur les probabilités observées par 
l’INSERM (https://www.iserm.fr/ dossier/coro-
navirus-sars-cov-et-mers-cov/). Ceci don-ne au to-
tal une durée de onze jours pour la période conta-
minante. Le taux de contamination varie selon les 
jours, et est paramétrable en fonction des nouvelles 
connaissances sur les variants.  

Après la période de deux jours durant laquelle 
l’humain se déplace et peut contaminer ses voisins, 
un choix s’opère : Il peut devenir symptomatique, et 
donc se confiner à cause de la maladie, ou bien rester 
asymptomatique, et continuer de se déplacer en con-
taminant. Après le délai des onze jours, un humain 
contaminé deviendra un humain guéri (et plus résis-
tant au virus), sauf s’il doit aller en réanimation. Pour 
les humains symptomatiques confinés, un nouveau 
choix s’opère à l’itération suivante (i.e. au jour sui-
vant, chaque itération étant un jour) : en effet, ils 
peuvent avoir besoin d’être hospitalisé. Si les hôpi-
taux sont saturés, alors ils ont une probabilité de dé-
cès. Après avoir été hospitalisés, les agents humains 
risquent d’avoir besoin d’aller en réanimation. Si les 
lits de réanimation sont saturés, alors l’agent meurt. 
Parvenu en réanimation, un délai aléatoire de durée 
d’occupation de la réanimation est mis en place. A 

https://www.iserm.fr/%20dossier/coronavirus-sars-cov-et-mers-cov/
https://www.iserm.fr/%20dossier/coronavirus-sars-cov-et-mers-cov/
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l’itération suivant son arrivée en réanimation, un hu-
main a des chances de mourir. Les agents qui survi-
vent à l’épidémie : asymptomatiques, passés par 
l’hôpital ou la réanimation, sont guéris et disposent 
d’un niveau d’immunité, ce qui tend à faire dispa-
raitre l’épidémie. L’introduction de variant crée des 

« vagues » qui peuvent se croiser, notre modèle ac-
tuel ne permet pour le moment que de visualiser une 
seule vague d’épidémie, que l’on peut paramétrer. 
L’intérêt premier est de pouvoir étudier l’impact des 
différentes mesures. La figure 1 décrit visuellement 
le comportement de notre modèle. 

 

Figure 1 : Diagramme de flux 

4.2 Les paramètres du modèle 

Comme décrit dans la présentation du modèle ci-
dessus, des éléments sont paramétrables afin de faire 
facilement des plans d’expériences. Les paramètres 
sont les suivants :  

- size : Taille de la carte. 

- nbHumain : Nombre d’humains dans la simu-
lation. 

- nbMalade : Nombre de malades initial dans la 
simulation. 

- nbIteration : Nombre d’itérations de la simula-
tion correspondant au nombre de jours. 

- nbPlaceHospital : Places disponibles dans les 
hôpitaux. 

- nbPlaceReanimation : Places disponibles en ré-
animation. 

- tauxMortRea : Taux de mortalité une fois en ré-
animation. 

- isVaccin : Booléen indiquant si oui ou non la 
population est vaccinée. 

- resistanceInfectionValuesByAge : Huit valeurs 
flottantes correspondant aux huit classes d’âge 
représentées dans la simulation pour définir la 
résistance à la contamination après avoir été in-
fecté une première fois. 

- maxResistanceInjectionValuesByAge : Huit va-
leurs flottantes correspondant aux huit classes 
d’âge représentées dans la simulation pour dé-
finir la résistance maximale à la contamination 
après avoir reçu deux doses de vaccin. 

- minResistanceInjectionValuesByAge : Huit va-
leurs flottantes correspondant aux huit classes 
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d’âge représentées dans la simulation pour dé-
finir la résistance minimale à la contamination 
après avoir reçu deux doses de vaccin. 

- tableTauxHospitalisationByAge : Huit valeurs 
flottantes correspondant aux huit classes d’âge 
représentées dans la simulation pour définir la 
probabilité d’hospitalisation. 

- histogrammeContamination : Onze valeurs 
flottantes correspondant aux onze jours de 
contamination, définissant le taux de contami-
nation par jour. 

- pourcentAsymptomatique : Probabilité d’être 
asymptomatique. 

- tauxDeChanceDeMourirHospitalFull : Proba-
bilité de mourir si les hôpitaux sont saturés. 

- tauxVaccination : Taux de vaccination de la po-
pulation (actif si « isVaccin » est utilisé) 

- tauxContaDistanceDeux :Taux de contamina-
tion d’un humain sur un voisinage de Moore 
avec une distance de 2 mètres (cases). Ce fac-
teur se multiplie au paramètre « histogramme-
Contamination » afin d’établir un taux de con-
tamination sur la distance deux. 

- tauxVaccinationRappel : Taux de vaccination 
pour la 3ème dose. 

- tauxDeProtectionHospVaccinByAge : Taux de 
protection de deux doses de vaccin vis-à-vis de 
l’hospitalisation. 

- tauxDeProtectionReaVaccinByAge : Taux de 
protection de deux doses de vaccin vis-à-vis de 
la réanimation. 

- tauxDeProtectionHospVaccinRappelByAge : 
Taux de protection d’une 3ème dose de vaccin 
vis-à-vis de l’hospitalisation. 

- tauxDeProtectionReaVaccinRappelByAge : 
Taux de protection d’une 3ème dose de vaccin 
vis-à-vis de la réanimation. 

- tauxDeProtectionHospInfectionByAge : Taux 
de protection d’une précédente infection vis-à-
vis de l’hospitalisation. 

- tauxDeProtectionReaInfectionByAge : Taux 
de protection d’une précédente infection vis-à-
vis de la réanimation. 

- isMedicament : Booléen déterminant la pré-
sence de traitement médicamenteux. 

- tauxProtectionReaMedicament : Taux de pro-
tection des médicaments vis-à-vis de la réani-
mation. 

- isMasqueTissu : Booléen déterminant l’utilisa-
tion de masques en tissus. 

- tauxProtectionMasqueTissu : Taux de protec-
tion des masques en tissu. 

- isMasqueChir : Booléen déterminant l’utilisa-
tion de masques chirurgicaux. 

- tauxProtectionMasqueChir : Taux de protec-
tion des masques chirurgicaux. 

- isMasqueFFP2 : Booléen déterminant l’utilisa-
tion de masques FFP2. 

- tauxProtectionMasqueFFP2 : Taux de protec-
tion des masques FFP2. 

- isConfinement : Booléen activant la mise en 
place d’un confinement. 

- nbDeplacementReductionConfinement : Ré-
duction du nombre de déplacements journaliers 
lié au confinement. 

- nbLimiteDistanceMaxConfinement : Distance 
maximale journalière possible lié au confine-
ment. 

- isDeplacementLimites : Booléen activant la 
mise en place d’une limitation dans la distance 
des déplacements. 

- nbDistanceMax : Distance maximale journa-
lière possible liée à la limite des déplacements. 

- isGelHydroalcolique : Booléen déterminant 
l’utilisation du gel hydro-alcoolique. 

- tauxProtectionTransmissionGelHydro : Taux 
de protection de transmission de la maladie lié 
à l’utilisation du gel hydro-alcoolique. 

- isTestCovid : Booléen activant l’utilisation de 
test. 

- tauxDeDivisionAsymptomatique : Réduction 
du nombre d’asymptomatiques en circulation 
lié à l’utilisation des tests. 

- isCouvreFeu : Booléen activant la mise en place 
d’un couvre-feu. 

- nbDeplacementReductionCouvreFeu : Réduc-
tion du nombre de déplacements journaliers lié 
au couvre-feu. 

- isSuperContaminateur : Booléen activant la 
présence d’humains super-contaminants. 
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- nbDeplacementSuperContaminateur : Nombre 
de déplacements journaliers des super-contami-
nateurs. 

- probasCumulativesTrancheAge : Proportions 
cumulatives des individus de la population à 
étudier par tranches d’âge (0 à 10 ans, 10 – 20, 
20 – 30 , 30 - 40 , 40 – 50 , 50 – 60, 60 – 70, 70 
ans et +).  

Ces paramètres sont stockés dans des fichiers et 
permettent de rejouer précisément une ou plusieurs 
expériences numériques. Nous avons retenu huit 
tranches d’âges. La répartition de la population est 
simulée suivant les données disponibles en France. 

 

 

 

Figure 2 : Courbes comparatives des nouveaux cas sans mesures sanitaires ou avec (confinement, masques 
et gel, vaccin efficace à 95% ou à 30%). 

4.3 Résultats préliminaires 

Pour la mise au point du modèle, nous avons étudié 
cinq scénarios différents. Dans le premier scénario, 
aucune mesure sanitaire n’est prise. Dans le second, 
un confinement est mis en place dès le début de 
l’épidémie. Dans le troisième, il y a utilisation de 
masques et de gel hydroalcoolique afin de réduire la 
transmission. Dans le quatrième, nous considérons 

que 60% de la population est vaccinée avec un vac-
cin protégeant de la contamination à 95%, comme 
évoqué au début de l’épidémie. Et enfin, un scénario 
dans lequel la population est vaccinée à 60% avec un 
vaccin protégeant à 30% de la contamination, et éga-
lement réduisant les chances d’entrer en hospitalisa-
tion et en réanimation. Nous avons réalisé trente ré-
plications de chaque simulation et calculé des inter-
valles de confiance à 95%. Les figures 2 à 10, 
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présentent les courbes pour une réplication prise au 
hasard. Toutes les simulations sont lancées avec 100 
malades au départ, sur la ville de paris (10km² avec 
2 000 000 d’habitants simulés). Un départ avec un 
seul malade (patient zéro) est tout à fait pertinent et 
nous a permis de vérifier que les épidémies ne dé-
marrent pas toutes forcément, ce qui est le cas dans 
la réalité. Nos résultats sont préliminaires, ils per-
mettant simplement d’illustrer et de valider le fonc-
tionnement du modèle. 

Voici les résultats du nombre de cas, de nouvelles 
hospitalisations, de nouvelles réanimations et de 
nouveaux décès par jour, selon les scénarios de test 
explorés. L’axe des abscisses représente le temps qui 
passe, en jours, et l’axe des ordonnées la valeur cor-
respondant à ce que l’on étudie dans la figure. 

 

 

Figure 3 : Courbes comparatives des nouvelles hospitalisations sans mesures sanitaires ou avec (confine-
ment, masques et gel, vaccin efficace à 95% ou à 30%). 
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Figure 4 : Courbes comparatives des décès sans mesures sanitaires ou avec cas (confinement, masques et gel, 
vaccin efficace à 95% ou à 30%). 

 

 

Figure 5 : Courbes comparatives des nouvelles entrées en réanimation sans mesures sanitaires ou avec cas 
(confinement, masques et gel, vaccin efficace à 95% ou à 30%). 
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Figure 6 : Evolution de l’épidémie dans le cas du confinement. 

 

Figure 7 : Evolution de l’épidémie sans mesures sanitaires. 
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Figure 8 : Evolution de l’épidémie en superposant les résultats des nouveaux cas, hospitalisation, réanima-
tion et mort dans le cas où 60% de la population est vaccinée avec un vaccin efficace contre les contamina-

tions à 95%. L’épidémie est vite stoppée. 

 

Figure 9 : Evolution de l’épidémie en superposant les données de nouveaux cas, hospitalisation, réanimation 
et décès dans le cas où 60% de la population est vaccinée avec un vaccin efficace contre les contaminations 

à 30%. 
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Figure 10 : Evolution de l’épidémie avec superposition des résultats de nouveaux cas, hospitalisation, réani-
mation et mort dans le cas de l'utilisation de masque et de gel hydro-alcoolique 

 

Les différents graphiques ci-dessus permettent 
de percevoir le potentiel de notre modèle qui part 
d’interaction simples entre agents répartis en fonc-
tion des classes d’âge de la population réelle avec la 
densité de population d’une ville comme Paris (100 
km2 – 21000 habitants par km2). Ces agents se 
plient aux différentes mesures barrières et on peut 
étudier et refléter les choix de politique sanitaire. 
Notre modèle individu-centré permet de ressortir 
les résultats nécessaires pour éclairer des spécialistes 
en épidémiologie : taux d’incidence, taux de repro-
duction, nombre de personnes hospitalisées ou en 
réanimation... Voici quelques observations validant 
le fonctionnement correct du modèle :  

- Sans aucunes mesures barrières, l’épidémie 
peut générer de nombreux décès très rapide-
ment. L’épidémie est beaucoup plus courte 
que lors de la présence de mesure barrières. 

- Le confinement, est une des mesures barrières 
efficaces pour éviter une saturation des hôpi-
taux en étalant l’épidémie dans le temps. Les 
décès par saturation des hôpitaux sont évités 
également. Il ne faut bien sûr pas oublier les 

effets négatifs « collatéraux » : opérations dé-
programmées, manque de soins par isole-
ment, impacts psychologiques, … 

- Si le vaccin avait été efficace à 95% contre les 
contaminations du Covid 19 comme annoncé, 
l’épidémie de Covid se serait effondrée. Un 
vaccin protégeant à 30% des contaminations, 
permettrait d’obtenir des résultats proches 
des observations réalisées sur l’épidémie en 
cours, mais il y a bien d’autres facteurs et me-
sures barrières qui entrent en jeu pour limiter 
la propagation de l’épidémie.  

Nous n’avons pas la prétention, en tant qu’infor-
maticien, d’analyser ou de comprendre tous les mé-
canismes, nos interprétations visent à valider le 
fonctionnement du modèle. Notre rôle est de four-
nir un outil ouvert utilisable par les personnes com-
pétentes pour tester des scénarios fins et aider les 
médecins et spécialistes à comprendre. 

Notre modèle est actuellement en cours de déve-
loppement. De nombreuses pistes sont à explorer 
afin d’améliorer celui-ci. Notre principal objectif 
étant basé sur la reproductibilité, notre modèle n’a 
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pas la prétention de surpasser en termes de modula-
rité et précision un modèle très complet comme Co-
mokit. Néanmoins, notre modèle se veut facile à 
prendre en main, et utilisable simplement sur des 
serveurs de calcul et sur du calcul à hautes perfor-
mances pour la réalisation de plans d’expériences. 
Cela peut faire de lui un logiciel sérieux au regarde 
de l’état de l’art que nous avons effectué, notam-
ment pour la reproductibilité des expériences. Les 
résultats sont encourageants, nous avons pu tester 
l’impact des mesures sanitaires et ils donnent des in-
tervalles de confiance reproductibles numérique-
ment. Nous étudierons de près les risques de létalité 
liés à l’âge des individus qui est un paramètre très 
significatif avec celui des comorbidités.  

Les résultats ont été obtenus sur un serveur Unix, 
le modèle a été développé en C++ pour la vitesse 
d’exécution et l’utilisabilité sur des machines de cal-
cul à haute performance qui ne disposent souvent 
que du C, du C++ (et du Fortran !). Sa conception 
permet une parallélisation simple avec une approche 
SPMD (Single Program Multiple Data), puis une ré-
pétabilité des expériences réalisées en parallèle. 
Nous espérons une bonne portabilité avec repro-
ductibilité bit à bit des résultats. Le modèle est en 
accès libre dans sa version de développement afin 
de favoriser les retours. Des scripts et des Notebook 
Jupyter codés en Python viennent assister ce code et 
faciliter la reproductibilité des expériences. Nous 
pouvons, avec ces notebooks, lancer des réplica-
tions, puis afficher des statistiques et graphiques 
simples pour la mise au point du modèle (fichiers 
Python ou avec des résultats au format CSV – sépa-
rés par des virgules). Le code préliminaire est dispo-
nible en ligne sur la plateforme Github : https://gi-
thub.com/LeBane63/SMA-Covid. 

5 Conclusion 

Les sociétés ne restent pas sans réaction face aux 
épidémies et encore moins face aux pandémies. 
Pour comprendre les dynamiques que nous obser-
vons, les modèles doivent permettre d’étudier, en 
plus des paramètres évoqués, l’ensemble des me-
sures barrières et des politiques sanitaires, telles que 
le port de masques, l’utilisation de gel hydro-alcoo-
lique, la distanciation, l’utilisation de tests, les qua-

rantaines individuelles, les couvre-feux, les confine-
ments, les différentes limites de déplacements, les 
traitements possibles et enfin les vaccins ou booster 
d’immunité expérimentaux quand les traitements 
sont interdits. En France, l’équipe de référence don-
nant des projections pertinentes est l’Unité de Mo-
délisation Mathématique des Maladies Infectieuses 
de l’Institut Pasteur à Paris. Ses analyses permettent 
d’estimer les risques, d’évaluer les impacts des me-
sures barrières et d’anticiper à court terme la charge 
et les besoins en matière d’hospitalisation [43]. Nous 
avons posé les bases d’un modèle simple à base 
d’agents réactifs et spatialisés. Ce modèle est multi-
échelle, outre les contaminations locales entre indi-
vidus, il est capable de travailler à l’échelle d’une 
ville, d’un département et nous espérons qu’il sera 
assez efficace pour travailler à l’échelle d’un pays en 
prenant en compte les disparités régionales et dépar-
tementales. Les tests préliminaires nous ont montré 
que cet outil nous permet de mieux comprendre 
l’évolution fine d’une pandémie telle que celle que 
nous vivons. Il est possible notamment de tester 
l’impact des mesures barrières et les choix des poli-
tiques sanitaires. Il se prête au calcul parallèle pour 
accélérer le calcul des réplications, des intervalles de 
confiance et des plans d’expériences reproductibles 
en suivant les bonnes pratiques de parallélisation de 
Mersenne Twister [24]. Outre une mise à disposition 
du code, d’un exemple reproductible et d’un mode 
d’emploi simple, il convient d’être vigilant sur la ca-
pacité à reproduire les résultats numériques réalisés 
sur des ressources de calcul intensif. Ce type de mo-
dèle étant stochastique par conception, il reste répé-
table pour la mise au point grâce à la maitrise d’un 
générateur de nombres pseudo-aléatoires de qualité 
(en l’occurrence le Mersenne Twister). Nous allons 
par la suite travailler sur des évolutions de ce mo-
dèle. L’approche fine retenue, permettra de prendre 
en compte ce qui a été évoqué ainsi que la possibilité 
géographique de clusters (écoles, hôpitaux, salles de 
sport, bars, restaurants, salles de spectacles, …). 
Tout comme dans les modèles de propagation de 
feu ou de cancer, les déplacements d’individus, no-
tamment dans le cas de super-contaminateurs, peu-
vent jouer le rôle de saute de feu dans la propagation 
d’un incendie [27] [13] [14]. Enfin, une évolution 
majeure, sur laquelle nous travaillons, permettra de 

https://github.com/LeBane63/SMA-Covid
https://github.com/LeBane63/SMA-Covid
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suivre une ligne de temps pour introduire de nou-
veaux variants au cours d’une simulation, mais éga-
lement permettre le démarrage ou l’évolution des 
mesures sanitaires à différents moments de la simu-
lation. 
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