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Résumé   

 

 La nouvelle maladie coronavirus COVID-19 présente un défi international depuis son 

apparition. Cette maladie qui a conduit le monde vers une crise sans paravent, causant des 

millions de décès et ayant un impact énorme sur nos systèmes de santé et socio-économique. 

 L’objectif de notre travail est de présenter des informations sur la maladie, en plus des 

prédictions et études épidémiologique des caractéristiques des trois vagues en France. 

 Le modèle mathématique SIR utilisé pour fournir une analyse  et des prédictions de 

l’épidémie, il pourrait être exploité pour soutenir les autorités de santé publique en ce qui 

concerne les décisions de réouverture post-épidémie en soulignant mesures qui doivent être 

maintenues assouplies ou mises en œuvre. 

 Notre analyse montre que plus les mesures préventives ne sont prises, plus le nombre 

de reproduction diminue et plus la situation sera favorable.  

 Ainsi, nos recherches incitent à maintenir l'amélioration des efforts d'intervention de 

santé publique dans la lutte contre l'épidémie de COVID-19. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

         ملخص

 

تحدياً دولياً منذ ظهوره. هذا المرض الذي قاد العالم إلى أزمة 19 -كوفيد شكل مرض فيروس كورونا الجديد 

 .عمياء، وتسبب في وفاة الملايين وكان له تأثير كبير على صحتنا وأنظمتنا الاجتماعية والاقتصادية

تقديم معلومات عن المرض، بالإضافة إلى التنبؤات والدراسات الوبائية لخصائص الموجات الهدف من عملنا هو  

 .الثلاث في فرنسا

المستخدم لتوفير التحليل والتنبؤ بالوباء، يمكن استغلاله لدعم سلطات الصحة العامة فيما  SIR النموذج الرياضي 

 .ضوء على التدابير التي يجب أن تظل مريحة أو مطبقةيتعلق بقرارات إعادة فتح ما بعد الوباء من خلال تسليط ال

 .أفضل الوضع وكان التكاثر عدد انخفض كلما ، الوقائية التدابير من المزيد اتخاذ تم كلما أنه تحليلنا يظُهر 

 .-19كوفيد  وباء مكافحة في العامة الصحة مجال في التدخل جهود على الحفاظ إلى يدفع بحثنا فإن ، وبالتالي 

 



 
 

Abstract  

  

 The new coronavirus disease COVID-19 has presented an international challenge 

since its emergence. This disease that has led the world into a blind crisis, causing millions of 

deaths and having a huge impact on our health and socio-economic systems.  

 The objective of our work is to present information on the disease, in addition to 

predictions and epidemiological studies of the characteristics of the three waves in France. 

 The SIR mathematical model used to provide analysis and predictions of the epidemic, 

it could be exploited to support public health authorities with regard to post-epidemic 

reopening decisions by highlighting measures that should be kept relaxed or put in place. 

 Our analysis shows that the more preventive measures are taken, the more the 

reproduction number decreases and the bestead the situation will be. 

 Thus, our research prompt the maintain of public health intervention efforts 

enhancement in combating COVID-19 epidemic.  
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Introduction générale  

 

 L'épidémie du COVID-19 (Corona Virus Infectious Disease 2019) a été signalée à 

Wuhan, dans la province chinoise du Hubei en décembre 2019, puis s'est propagée dans le 

monde entier pour atteindre le stade pandémique début mars 2020 (OMS, 2020a). 

 

Au 21ème siècle, trois épidémies mortelles sont déjà survenues, dont celle en cours, et 

les deux autres sont le syndrome respiratoire aigu sévère (SRAS) en 2002 et le syndrome 

respiratoire du Moyen-Orient (MERS) en 2012, tous provoqués par coronavirus. Ce dernier  

entraînant le plus souvent des symptômes bénins de type rhume, elles impliquent des 

coronavirus émergents, hébergés par des animaux et soudain transmis à l’Homme (Rodriguez-

Morales et al., 2020). Les coronavirus ont la capacité de s’adapter à des nouveaux 

environnements grâce à des mutations et recombinaisons avec une relative facilitée et sont 

donc planifier pour modifier la gamme d'hôtes et tropisme tissulaire efficacement (Graham et 

Baric, 2010). 

 

 La maladie à coronavirus 2019 en abrégé COVID-19, est une maladie causée par le 

coronavirus-2 du SRAS (SRAS-Cov-2), qui a infecté plus de 115 millions de personnes et 2,5 

millions de morts dans le monde selon les données de mars 2021. Comme dans tout traitement 

d'une maladie infectieuse, les analyses de biologie médicale sont des études indispensables 

pour contenir une épidémie car elles apportent la preuve biologique de la présence d'un agent 

infectieux, permettant ainsi de poser un diagnostic en toute confiance. Les laboratoires 

biologiques du monde entier ont joué un rôle essentiel dans la détection, la surveillance et 

l'épidémiologie du COVID-19 (Blanchard and Roussel, 2021). 

 

En France, le premier cas de COVID-19 a été confirmé le 24 janvier 2020. Une épidémie 

exponentielle s'est ensuite propagée rapidement, entraînant un confinement national à partir 

du 17 mars 2020. La première vague a culminé le 31 mars et le confinement a pris fin le 11 

mai (Gaudart et al., 2021). Au 10 juin 2020, la France était l'un des pays les plus touchés, 

avec 150 mille cas cumulés confirmés et près de 30 mille décès associés (OMS, 2020). 
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Le domaine de l'épidémiologie mathématique a connu une production pendant la 

pandémie de Covid-19 couplée à une couverture médiatique exceptionnelle de ses travaux. 

Bien que les données et les connaissances sur les maladies émergentes aient été fragmentées, 

une grande variété de modèles ont été développés et appliqués dans des délais sans précédent 

pour estimer le nombre de reproduction et la date de début d'une épidémie ou d'une morbidité 

cumulée, mais aussi pour explorer différents scénarios d'intervention non pharmaceutiques 

(Djidjou-Demasse et al., 2020).  

 

Ces modèles mathématiques ont contribué de manière significative à la surveillance 

épidémiologique et à la prise de décision éclairée en matière de politique de santé publique 

par leurs résultats (Djidjou-Demasse et al., 2020). Afin de modéliser la transmission du 

SRAS-COV-2, ce virus est capable de se propager rapidement entre les personnes, où 

beaucoup d'efforts ont été déployés dans l'analyse des données de surveillance pour obtenir 

des estimations de paramètres, dont  le taux de reproduction de base R0, le taux de mortalité, 

le taux de guérisons et la période d'incubation  (Du et al., 2020 ; Wu, Leung and Leung, 

2020). 

  

 Dans notre étude, la prédiction et l’étude de la deuxième vague du Covid-19 en France 

fut l’objectif de notre travail. E fait, nous cherchons à comprendre comment traiter et analyser 

les données statistiques de l’épidémie du covid-19 en France en tenant compte de différents 

paramètres par le biais d’une modélisation mathématique ou une simulation numérique, ceci 

est fait en utilisant des modèles mathématiques bien connus tels que les modèles SEIR ou 

SIR.   
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1.1. L’épidémie et la pandémie du Covid-19  

 

 La principale différence entre épidémie et pandémie réside dans l'ampleur 

géographique d'une maladie infectieuse (OMS, 2020b). Les épidémies correspondent au 

développement et à la propagation rapide de maladies contagieuses. Le plus souvent d’origine 

infectieuse, chez un grand nombre de personnes. Elle sera donc limitée à une région, un pays 

ou une zone clairement définie. D'autre part, une pandémie pan (qui signifie "tout") et démos 

(qui signifie "peuple") du grec, est une sorte d’épidémie qui a éclaté à plusieurs reprises et 

s'est propagée à l'ensemble de la population d'un continent, et même dans le monde entier. Par 

conséquent, son impact et sa gravité d’infection et de mortalité sont supérieurs aux ceux d’une 

épidémie (OMS, 2020b). 

 

Le 11 février 2020, l'Organisation mondiale de la santé (OMS) a annoncé la désignation 

officielle de l’épidémie du Covid-19 qui a été identifiée pour la première fois à Wuhan en 

Chine en décembre 2019 en raison du syndrome respiratoire aigu sévère du coronavirus-2 

(SRAS-CoV-2) identifié par le Comité international de taxonomie des virus (ICTV) (Tiwari et 

al., 2020).  

 

L’épidémie du Covid-19 est devenue une pandémie le 11 mars 2020 comme annoncé par 

l'OMS dépassant la barre des 100 pays infectés. La grande majorité de la population n'étant 

pas immunisée contre ce nouveau virus, son impact et sa gravité sont potentiellement les plus 

élevés que dans le cas d'un virus déjà connu (OMS, 2020b). 

 

La pandémie du Covid-19 a provoqué une crise sanitaire majeure et mis en quarantaine la 

moitié de la population planétaire et sa propagation a montré une grande disparité entre les 

pays et les régions (W.El-Hage, 2020). La France a été l'un des pays les plus touchés d'Europe 

et du monde durant les premiers mois de la pandémie, cela a conduit à une réorganisation 

urgente des fournitures de soins de santé (Khafaie and Rahim, 2020). 

 

 

 

 

https://sante.journaldesfemmes.fr/maladies/2584365-maladies-infectieuses-definition-liste-traitements-symptomes/
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1.2. Caractéristiques biologiques du virus SRAS-CoV-2  

 

1.2.1. Définition et structure  

 

 Les coronavirus sont des virus sphériques d’une forme enveloppée de 60 à 220 nm de 

diamètre, constituée de l’extérieur vers l’intérieur, caractérisée par une glycoprotéine Spike 

(S) à la surface, protéine de l’enveloppe (E), protéine de la membrane (M), l’Hémagglutinine-

Estérase (HE) et contient aussi une nucléocapside (NC) hélicoïdale à l’intérieur d’une 

structure icosaédrique à symétrie cubique formée par l’ARN génomique associé à la protéine 

N (Acter et al., 2020) (voir Figure 2). 

 

Figure 1 : Représentation schématique de structure du SRAS-CoV-2 (NAHON, 2021). 

 

Le coronavirus (SRAS-CoV-2) contient une molécule de génome viral de l’acide 

ribonucléique (ARN) monocaténaire simple brin non segmenté de sens positif (+ ARN sb) 

liée avec une taille estimée de 26 à 32 kb, qui est l'un des grandes tailles connues pour les 

virus à ARN, Ils ont une structure de la couronne avec la présence des pointes saillants sur sa 

surface (Chen et al., 2020a) (voir Figure 1). 

 

Les deux tiers du code génomique du grand gène de réplicase composé d'ORF1a et ORF1b 

(Open Reading Frame) seront traduits en deux poly protéines, pp1a et pp1b, puis découpés en 

16 protéines non structurales (NSP) essentielles à la protéine de réplication virale. Le tier 

restant du génome code essentiellement pour les protéines structurelles du virus, sont les 
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glycoprotéines membranaires S, M, E, HE et la protéine de capside (N) (Bonny et al., 2020) 

(voir Figure 2). 

 

  

Figure 2 : Structure schématique de l’ARN génomique, des ARN subgénomiques et les 

protéines codées du coronavirus (Bonny et al., 2020). 

   

1.2.2. Mécanisme d'infection par le virus SRAS-CoV-2  

 

 Les poumons sont l’organe les plus nocifs pendant l’infection. Les cellules alvéolaires 

de type II des poumons jouent un rôle dans les échanges gazeux, ils contiennent 

abondamment l’enzyme de conversion de l'angiotensine 2 (ACE2)  qui est le récepteur 

principal utilisé par le virus afin de pénétrer dans la cellule hôte (Acter et al., 2020). 

 

La recombinaison génétique au niveau de la protéine S dans la région RBD (Receptor Binding 

Domain) du SRAS-CoV-2 augmente le taux d'infection par rapport au SRAS-CoV (Shereen et 

al., 2020). Le SRAS-Cov-2 passe par une sorte d'étape de «priming» de l'activation pour 

devenir infectieux. La protéase transmembranaire sérine 2 (TMPRSS2) de la cellule hôte 

coupe la protéine S pour la rendre fonctionnelle. La combinaison de la sous-unité S1 et de 

l'ACE2 induit un changement conformationnel de la protéine S, exposant la sous-unité S2 et 

permettant une endocytose, suivie d'une fusion membranaire. Cette fusion nécessite 

l'activation de S via le site de clivage furine à la jonction S1/S2 et un autre site de S2 (Bonny 

et al., 2020). La protéine S active avec sa liaison à l'ACE2 est impliquée dans la régulation de 

la tension artérielle de l’hôte (Yushun Wan, 2020). 

 

 La distribution de ce virus dans certaines autres parties du corps de l’hôte comme le 

cœur, les artères, les reins et les intestins, est étroitement liée à la densité d'ACE2 dans la 
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surface cellulaire externe de ces tissus (Acter et al., 2020 ; Xu et al., 2020). 

 

 Le mécanisme d’infection par ce virus passe par plusieurs étapes dans la cellule hôte : 

 

 La glycoprotéine S du virus se lie à l'ACE2 de l'hôte. 

 

 La pénétration de l’ARN génomique viral qui contient une coiffe méthylée 5 'et une queue 

polyadénylée 3’ dans la paroi cellulaire et fixation sur le ribosome de la cellule hôte. 

 

 Formation d’une longue poly protéine lors la traduction d'ARN génomique du virus, puis 

est clivée en plusieurs protéines non structurales par une protéase. 

  

  Formation par les protéines non structurales d’une complexe multi-protéine réplicase-

transcriptase (RTC) ou ARN-polymérase dépendante de l'ARN (RdRp), qui synthèse le 

nouveau ARN génomique et les ARN subgénomiques pour les nouveaux virions. 

 

 Traduction des ARNm (subgénomiques) en protéines structurales virales (S, E et M) et 

certaines protéines accessoires dans les ribosomes du réticulum endoplasmique, et 

formation de nucléocapside par l’association de protéine N avec l’ARN génomique 

répliqué.    

 

 L’assemblage des protéines structurales virales avec la nucléocapside et libération des néo-

virus descendants vers l’extérieur (Letko et al., 2020) (voir Figure 3). 
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Figure 3 : Schéma représente le mécanisme d'infection par SRAS-CoV-2 (Acter et al., 2020). 

 

 

1.3. Mode de transmission du Covid-19  

 

 Depuis la première apparition de la pandémie de Covid-19, des recherches ont été 

menées sur les modes de transmission du SRAS-CoV-2 (Zhang and Duchaine, 2020). Sur la 

base des dernières opinions de première main des autorités sanitaires, il existe 3 façons dont le 

virus Covid-19 se propage par contact direct, aérosols et gouttelettes (Lu and Shi, 2020 ; Yan 

et al., 2020). 
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Les larmes, les selles et les sécrétions conjonctivales peuvent être d'autres voies d'infection 

par COVID-19 (Chang et al., 2020 ; Wang et al., 2020b ; Xia et al., 2020).  

 

1.3.1. Transmission par contact direct  

 

 Ce mode de transmission se caractérise par contact direct des mains avec des objets ou 

des surfaces contaminées par le virus comme poignées des choses ainsi que l’infection des 

personnes par le nez, la bouche, ou les yeux (Belser et al., 2013 ; Koenig et al., 2020). Ce type 

de transmission est l’une des principales causes d’infection au Covid-19 selon les prestataires 

de soins (Li et al., 2020). 

 

1.3.2. Transmission d’aérosol  

 

 Le virus COVID-19 n'est pas nécessairement un virus aéroporté. Le virus peut 

fusionner avec l’aérosol par la toux, l’air expiré et des éternuements (Wong et al., 2020 ; 

Koenig et al., 2020). Le temps de survie du virus peut durer dans l'air et les aérosols pendant 

de longues périodes et des concentrations élevées, ce qui entraîne une augmentation du taux 

de transmission (Wu et al., 2020a). 

 

1.3.3. Transmission des gouttelettes  

 

 La salive éclabousse des voies respiratoires et de la cavité buccale en gouttelettes vers 

les dimensions externes en raison des éternuements et de la toux. Ces gouttelettes proviennent 

des patients et provoquant une infection en cas d'ingestion ou d'inhalation et atteignent les 

muqueuses par la personne qui les reçoit (van Doremalen et al., 2020 ; Wang et al., 2020a). 

 

Ce type de transmission est le plus dangereux pour COVID-19. Pour réduire le taux 

d'infection, des équipements de protection individuelle doivent être utilisés et la distance entre 

les personnes doit être respectée (Tran et al., 2012 ; Lake, 2020). 
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Figure 4 : Explication du mode de transmission du covid-19 (NAHON, 2021). 

 

1.4. Les symptômes d’infection par Covid-19  

 

 La plupart des symptômes apparaissent cinq jours après l’incubation du virus par 

l’hôte (Guan et al., 2020). Une étude actuelle menée par l’équipe du Professeur Nan-Shan 

Zhong, par l'échantillonnage de 1099 cas confirmés en laboratoire, a noté plusieurs 

manifestations cliniques récentes de l’infection par ce virus (Fu et al., 2020). 

 

Tableau 1 : Les symptômes principaux du Covid-19. 

Les symptômes Les pourcentages 

La fièvre 88,7 % 

Toux 67,8 % 

Fatigue 38,1 % 

Expectoration 33,4 % 

Essoufflement 18,6 % 

Mal de gorge 13,9 % 

Maux de tête 13,6 % 

 

Autres symptômes chez les patients présentaient des gastro-intestinaux, avec vomissements 

(5%) et diarrhée (3,8%), mais la fièvre et la toux étaient les principaux symptômes comparés 

aux symptômes respiratoires et aux symptômes gastro-intestinaux qui sont plutôt rares. Cela 
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indique des différences dans la dispersion virale par rapport au SRAS-CoV au MERS-CoV et 

à la grippe (Lee et al., 2003; Assiri et al., 2013 ; Wang et al., 2016). 

 

D'autres études indiquent que le Covid-19 peut entraîner une conjonctivite, soit comme signe 

précoce d'infection, soit lors d'une hospitalisation, et n'a été observée que chez seulement 

0,8% des patients dans l'ensemble (Chen et al., 2020b). 

 

Les symptômes moins courants qui peuvent apparaître soudainement chez les patients après 

l’infection virale sont des troubles transitoires du goût et de l'odorat, résultant d'une lésion des 

cellules protectrices des neurones qui contiennent le récepteur clé ACE2 (Bryche et al., 2020 ; 

Huart et al., 2020).  



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Partie 2  

L’épidémie en France 
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2.1.  Prédictions de développement épidémique  

 

 La pandémie de Covid-19 que connait actuellement le monde, s'est propagée à une 

vitesse incroyable, atteignant presque tous les pays du monde en quatre mois. Le court temps 

de développement du COVID-19 à cause de la propagation rapide du SARS-CoV-2 nécessite 

une réponse rapide (Zhu et al., 2020). 

 

Tout en surveillant l'évolution de l'épidémie du Covid-19, des modèles aléatoires ont été 

développés pour mieux comprendre les premiers stades de l'épidémie car un petit groupe de 

porteurs a infecté des personnes de manière très aléatoire. Aux stades avancés d'une épidémie, 

les chercheurs se sont tournés vers des modèles précis qui pourraient prédire et estimer 

l'émergence de pics de vagues épidémiques et l’influence des paramètres sur l’évolution de la 

contagion dans le pays (Kang Cheng et al., 2020 ; Anzai et al., 2020).  

 

Sur la base de plusieurs paramètres de maladie estimés, notamment le taux d'infection, le taux 

de positivité des tests, la durée et le taux d'hospitalisation, la mortalité et la période de latence, 

une modélisation mathématique est effectuée pour prédire les résultats futurs (Liu et al., 

2020). 

 

2.2. Caractéristiques des vagues épidémiques du Covid-19 en France  

 

2.2.1. Caractéristiques épidémiologiques de la première vague  

 

 En France, l’épidémie a commencé après une confirmation de premiers cas en 24 

janvier 2020, et la première vague épidémique de COVID 19 s’est rapidement propagée du 

nord-est de la France (Grand-Est) aux régions du centre-nord (Île-de-France et Haut-de-

France). Compte tenu du nombre exponentiel et de la propagation spatiale des nouveaux cas 

et clusters, les premières mesures officielles d’atténuation ont été progressivement appliquées 

à partir du 5 mars 2020, comme l’interdiction de réunir plus de 5000 personnes, puis 1000 

personnes en 14 mars et 100 personnes en 16 mars (Gaudart et al., 2021). 
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Le 15 mars, le premier tour des élections municipales a eu lieu, mais les services non 

essentiels, notamment les restaurants et les cafés ont été fermés, et les écoles et les principaux 

services religieux ont également été fermés le lendemain. 

 

 Le 17 mars, alors que la France comptait un total de 7730 cas confirmés et 175 décès et que 

l’incidence doublait tous les trois jours, le gouvernement a ordonné un blocus national qui a 

finalement été prolongé jusqu’au 11 mai. Le pic d’incidence quotidien a été atteint le 31 mars 

avec 7578 nouveaux cas (Gaudart et al., 2021) (voir Figure 5). 

 

 

Figure 5 : Courbes montrant le nombre quotidien de cas infectés et de décès par Covid-19 

(mars à mai 2020) en France. 

 

L’étude du délai relatif entre le premier décès de Covid-19 dans chaque département et le 

confinement de 17 mars sert à prendre en compte l’évolution chronologique de la vague 

épidémique nationale et l’impact du confinement national. L’influence des facteurs liés au 

sexe et à l’âge est associée à une gravité accrue de la maladie, de sorte que la structure par âge 

et par sexe de la population est estimée en 2020 (Richardson et al., 2020; Wu and McGoogan, 

2020). 
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Pour les personnes infectées par le coronavirus et les résidents des hôpitaux et des soins 

intensifs en France : 

  

 Les 15 à 44 ans représentent 5 % des patients hospitalisés et 8 % des patients en 

réanimation. 

 

  Les 45 à 65 ans représentent 20 % des patients hospitalisés et 37% des patients en 

réanimation. 

 

  Les 65 à 74 ans 21% en hôpital et 36% en réanimation et 75 ans. 

 

  Les plus 54% en hôpital et 19% en réanimation (Idris Amrouche, 2020). 

 

Depuis le 1er mars 2020, il s’avère sur les 102 863 personnes hospitalisées, que l'âge moyen 

est de 72 ans et 53% sont des hommes. Une nouvelle étude publiée le 16 juin 2020 indique 

que les personnes de moins de 20 ans sont plus susceptibles de contracter le coronavirus que 

celles de plus de 20 ans. Ainsi, plus l'âge moyen de la population est élevé, plus le nombre de 

cas par habitant est élevé (Idris Amrouche, 2020). 

 

Dans le cadre des analyses des données hospitalières pour COVID-19, les tests étaient trop 

faibles en France lors de la première vague de la pandémie pour fournir une estimation précise 

de l'incidence en ambulatoire (Lagier et al., 2020). 

 

2.2.2. Caractéristiques épidémiologiques de la deuxième vague  

 

 Alors que la plupart des spécialistes s'attendaient à une deuxième vague à l'automne, 

personne ne s'attendait à ce qu'elle soit aussi rapide et brutale. Selon la santé publique 

française, le nombre de décès a augmenté de 45% entre le 15 et le 22 octobre 2020. Le virus 

se propage à une vitesse à laquelle ne s'attendaient même pas les attentes les plus négatives, 

selon les déclarations du chef de l'Etat français (Céline Deluzarche, 2020). 

 

En octobre 2020, le nombre de cas confirmés en France était de 1 198 695, soit une 

augmentation de 33 417 au cours des dernières 24 heures. 18,4% des tests effectués au cours 
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des 7 derniers jours étaient positifs. L'épidémie est clairement plus homogène à travers le pays 

qu'elle ne l'était en mars et avril (Cédric Villani, 2020) (voir Figure 6). 

 

 

Figure 6 : Courbes montrant le nombre quotidien de cas infectés et de décès par Covid-19 

(septembre à novembre 2020) en France. 

 

La deuxième vague se caractérise par un nombre de cas quotidiens plus élevé que la première, 

atteignant plus de 86000 cas en novembre, mais avec un taux de mortalité bien inférieur à la 

première vague.     

 

La France a déclaré l'état d'urgence sanitaire sur tout son territoire le 17 octobre. En 

conséquence, un certain nombre de mesures ont été prises dont certaines interdisent tout 

rassemblement de plus de 6 personnes dans les lieux publics, les rassemblements privés et  la 

circulation des personnes en dehors de leurs lieux de résidence entre 21h et 6h (Cédric 

Villani, 2020). 

 

2.2.3. Caractéristiques épidémiologiques de la troisième vague  

 

 En France, l'épidémie a recommencé à monter à la mi-mars 2021 avec une moyenne 

de 50 mille nouveaux cas par jour (voir Figure 7), c’est la troisième vague que traverse le 

pays qui a alerté le Premier ministre devant l'Assemblée nationale le 1er avril 2021. Le 

nombre de personnes en réanimation a dépassé le pic de la seconde vague à l'automne. C'est le  
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nombre le plus élevé depuis le 22 avril 2020. La situation sanitaire est particulièrement 

critique en Ile-de-France, où les hôpitaux sont saturés (Anaïs Thiébaux, 2021). 

 

Sous la pression de la troisième vague de Covid-19, l'épidémie s'est propagée dans la quasi-

totalité de la France en mars-avril 2021, déclenchant la multiplication des signaux d'alerte 

hospitaliers et nécessitant des mesures plus strictes (Santé Publique France, 2021). 

 

 

Figure 7 : Courbes montrant le nombre quotidien de cas infectés et de décès par Covid-19 

(mars à mai 2021) en France. 

 

L'existence du variant britannique B.1.1.7 (501Y.V1) en France pose un sérieux défi au 

contrôle épidémique, et sa forte transmissibilité représente un fort avantage de sélection 

permettant de devenir rapidement une souche dominante (Volz et al., 2021). 

 

Pour évaluer le niveau de transmission de ce variant, une enquête nationale a été menée du 7 

au 8 janvier 2021. Tous les laboratoires de diagnostic privés et publics de France 

métropolitaine sont tenus de participer à cette recherche sur la base du volontariat. Les centres 

du nombre de tests PCR-SARS-CoV-2 et du nombre de tests PCR positifs réalisés ces deux 

jours en fournissant une référence nationale : La région d’Île-de-France a le taux de 

pénétration le plus élevé (6,9%), et la région Nouvelle Aquitaine a le taux de pénétration le 

plus faible (1,7%) (Gaymard et al., 2021). 
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La dernière analyse de la direction de la santé publique française a confirmé que l'inquiétant 

variant anglais B.1.1.7 (501Y.V1) domine toujours, qui représentait 87,8% de la séquence 

interprétable dans l'enquête Flash du 25 mai, le second est le variant sud-africain (501Y.V2) 

représentant 6 % des résultats interprétables disponibles, tandis que le variant brésilien 

(501Y.V3) a un taux très faible. Concernant le variant indien (B.1.617), son premier cas en 

France a été confirmé par le ministère de la Santé le 29 avril, et il reste minoritaire (Santé 

Publique France, 2021). 

 

Afin de limiter la propagation de ce nouveau variant, le pays a mis en place des mesures de 

distanciation sociale renforcées en janvier 2021, les autorités nationales ont instauré un 

couvre-feu à partir 18h dans plusieurs départements dont les indicateurs se dégradent, et à 

partir de 20h en mi-décembre (Di Domenico et al., 2021). 

 

2.3. Les indicateurs décisionnels sur l’épidémie de Covid-19 en France  

 

 En France, des cartes de la circulation du virus et de l'état du stress hospitalier sur la 

gestion des capacités de réanimation sont disponibles sur le site du ministère de la Santé. 

 

Les étapes de l'incarcération et le confinement sanitaire en France reposaient sur les 

indicateurs suivants : 

 

 L’évolution du R0 : Nombre de personnes contaminées par chaque malade. 

 

  L’activité épidémique ou taux d’incidence : Nombre de tests virologiques positifs 

pour 100 000 habitants par semaine.  

 

 Le taux de positivité des tests virologiques. 

 

  La tension hospitalière sur la capacité en réanimation : Le taux d’occupation des lits 

en réanimation par des patients COVID par rapport à la capacité initiale en 

réanimation (NAHON, 2021). 
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2.3.1. L’évolution du R0  

 

 R0 désignant le nombre de reproduction de la maladie : Le nombre moyen de 

personnes qu’une personne infectée peut contaminer.  

 

 Si le R0 effectif est supérieur à 1, l’épidémie se développe.  

 

 S’il est inférieur à 1, l’épidémie régresse.  

 

Il est mis à jour une fois par semaine (voir Figure 8). 

 

 

Figure 8 : Courbe montrant l’évolution du taux de reproduction (R0) pour chaque semaine 

(juin 2020 à juin 2021) en France. 

 

2.3.2. L’activité épidémique ou taux d’incidence 

 

 Le taux d’incidence désigne le nombre de personnes testées positives (RT-PCR et test 

antigénique) pour la première fois depuis plus de 60 jours rapporté à la taille de la population. 

Le taux d’incidence est arrêté à J-3 et calculé sur la somme du nombre de nouvelles personnes 

testées positives des 7 derniers jours [J-9 ; J-3] afin de mieux prendre en compte le délai de 

remontée des données. Il est exprimé pour 100 000 habitants et permet de comparer des zones 

géographiques entre elles.  
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Le taux d’incidence est disponible au niveau national (France entière), au niveau régional et 

au niveau départemental (départements métropolitains et ultra-marins) et mis à jour 

quotidiennement, après consolidation par la Santé publique de France et le Ministère des 

Solidarités et de la Santé (voir Figure 9).  

 

 

Figure 9 : Courbe montrant le nombre de tests virologiques positifs pour 100 000 habitants 

par semaine (mai 2020 à juin 2021) en France. 

 

2.3.3. Le taux de positivité des tests virologiques  

 

 Le taux de positivité correspond au nombre de personnes testées positives (RT-PCR et 

test antigénique) pour la première fois depuis plus de 60 jours du début de l’épidémie en mars 

2020 rapporté au nombre total de personnes testées positives ou négatives sur une période 

donnée et qui n‘ont jamais été testées positives dans les 60 jours précédents. 

 

En France, trois niveaux ont été fixés pour cet indicateur : 

 

 Situation acceptable correspondant à un taux de positivité entre 0 et 5%. 

 

 Situation inquiétante correspondant à un taux de positivité entre 5 et 10%. 
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 Situation critique correspondant à un taux de positivité supérieur à 10% (Santé 

Publique France, 2021). 

 

Du premier coup, le nombre des tests était toutefois peu élevé car la campagne de dépistage 

n’était pas encore rodée, des gens vraisemblablement atteints de la COVID-19 avaient comme 

instruction de ne pas passer de test.  

 

Ensuite le taux de positivité a atteint des sommets inégalés à l’automne 2020, pour ce qui est 

de la deuxième vague, on constate que le taux de positivité a rapidement bondi en septembre 

(plus de 15%). Il a continué sa croissance avant de réduire ces chiffres en début d’année 

2021(entre 5 et 10%) et encore inferieur a 5% vers le début du mois de juin (voir Figure 10).  

 

 

Figure 10 : Courbe montrant le pourcentage quotidien de personnes testées positives par 

rapport au nombre de personnes testées (mai 2020 à juin 2021) en France. 

 

2.3.4. La tension hospitalière sur la capacité en réanimation  

 

La tension hospitalière sur la capacité en réanimation désigne la proportion de patients atteints 

de COVID-19 actuellement en réanimation, en soins intensifs, ou en unité de surveillance 

continue rapportée au nombre total de lits en capacité initiale, c’est-à-dire avant d’augmenter 

les capacités de lits de réanimation dans un hôpital suite à la crise sanitaire. Les données sont 

produites à la maille régionale. Les valeurs départementales sont identiques pour chaque 

département d'une même région (voir Figure 11). 
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Figure 11 : Courbe montrant l’évolution du taux d’occupation des lits en réanimation par des 

patients Covid-19 par rapport à la capacité initiale en réanimation (mars 2020 à juin 2021) en 

France. 

 

2.4. La vaccination en France  

 

2.4.1. La stratégie vaccinale  

 

 Les chercheurs et les agences de santé du monde entier déploient des efforts 

considérables pour contenir et freiner la propagation de cette pandémie mortelle. Ils s'activent 

pour développer des vaccins potentiels, les thérapies et les médicaments (Dhama et al., 2020 ; 

Malik et al., 2020). 

 

Au début de la campagne vaccinale en France en décembre 2020, les études évaluant 

l'intention de vacciner contre le COVID-19 notent que près des trois quarts des travailleurs de 

la santé interrogés accepteraient un vaccin COVID-19 malgré 25,9% des répondants le 

rejetant alors que le taux d'accepteurs du vaccin COVID-19 parmi les travailleurs dans les 

soins de santé est non loin à partir des résultats dans la population générale (COCONEL 

Group, 2020 ; Detoc et al., 2020). 

 

Au 25 mars 2021, plus de 9 815 000 doses ont été injectées et 20 265 effets indésirables ont 

été rapportés, dont la plupart ne sont pas graves (76 %) (Baden et al., 2021) (voir Figure 12). 
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La priorité est donnée aux personnes les plus à risque de contracter le virus et qui sont plus 

susceptibles de contracter des formes sévères de la maladie. Par la suite, il a été dirigé dans la 

tranche d'âge des 12-18 ans en juin 2021 (NAHON, 2021). 

 

 

Figure 12 : Courbes montrant le nombre de personnes ayant reçues au moins une dose de 

vaccin et les personnes complètement vaccinées (décembre 2020 à juin 2021) en France. 

 

2.4.2. Types de vaccins utilisés en France  

 

La France dispose désormais de quatre vaccins : 

 

 Pfizer/BioNTech un vaccin à ARNm, 2 doses ; efficace à 95%. 

 

 Moderna un vaccin à ARNm, 2 doses, efficace à 95%, efficacité moindre chez 

les plus de 65 ans. 

 

 AstraZeneca un vaccin à adénovirus, 2 doses, efficace à 76%. 

 

 Janssen un vaccin à adénovirus, une dose, efficace à 66% (NAHON, 2021). 
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1. Modélisation épidémiologique 

  

 On trouvera de nombreuses publications récentes ou plus anciennes proposant des 

modélisations sophistiquées des épidémies. Les avancées dans ces domaines suivent des 

nouvelles capacités de simulations numériques, de modélisations mathématiques même 

d’optimisation par des techniques d’intelligence artificielle. Ces modèles profitent également 

de l’amélioration continue de la qualité des données. 

  

Cette étude permettre de répondre à la question de savoir dans quelle mesure une étude de 

modélisation donne des résultats intéressants qui peuvent être appliqués à l’épidémie du 

Covid-19 de début 2020. Les prévisions de son développement en fonction des politiques de 

confinement décidées ici ou là semblent toutefois suivre le même scénario, à des degrés 

variables en fonction de leur déploiement et de la continuité de leur application dans le temps 

(J.Rémond, 2020). 

 

L’objectif de cette modélisation était d’évaluer l’effet des INP (Intervention Non 

Pharmaceutique) et les niveaux d’efficacité essentielle pour surveiller l’épidémie, Ces 

dernières sont disponibles en attendant la disponibilité d’un vaccin ou d’un traitement 

efficace, dans lesquels on peut citer : La distanciation physique (fermeture d’écoles, de 

collèges et des universités, lieux de réunion de rassemblements) qui réduit les contacts entres 

les membres de la société empêchant par la suite la transmission de virus (Lau et al., 2020).

  

Beaucoup d’effort on était développé pour but de modéliser la transmission du SARS-COV-2 

qui est capable de se transmettre rapidement entre les humains et l’analyse des données de 

surveillance pour obtenir des estimations des paramètres et parmi celle-ci le taux de mortalité, 

le taux de reproduction de base R0 et la période d’incubation …  (Du et al., 2020 ; Wu, Leung 

and Leung, 2020). 
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2. Les paramètres de simulation  

 

2.1.  Définitions  

 

 Plusieurs paramètres ont été intégrés dans les modèles mathématiques pour atteindre 

les résultats de l'étude épidémiologique Covid-19 ; 

 

Tableau 2 : Définitions des paramètres de simulation. 

Paramètre Symbole Définition 

Taux de reproduction 

du virus 

R0 Le nombre moyen des cas secondaires attribuables à 

l’infection par un cas index après l’introduction de ce 

dernier dans une population, il dépend principalement 

de 03 facteurs : 

 

* La durée de la contagiosité après infection. 

 

* La probabilité d’une infection après un contact entre 

une personne infectée et une personne susceptible. 

 

* La fréquence des contacts humains. 

Taux de transmission B Chaque population infecte au hasard certains 

personnes chaque jour, c’est-à-dire le taux de 

personnes saines qui deviennent infectés (Liao et al., 

2020). 

Taux de guérison g C’est le nombre des personnes infectées qui se rétablit 

(Suzanne, 2010) 

Taux de mortalité d Désigne le rapport du nombre de décès à la population 

totale moyenne. 

Seuil (terme) de 

détection 

f Le seuil de détection d’un test est la plus petite 

quantité de cible recherchée qui peut être détectée. Il 
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est déterminé par des analyses statistiques 

conformément aux recommandations (0<f<1). 

 

 

2.2.  Le taux de reproduction du virus R0 en France  

 

 Les maladies transmissibles sont classées par les épidémiologistes selon leur 

potentielle infectieux et la valeur du R0. Ce dernier représente le nombre de cas secondaires 

générés à partir d’un individu contagieux, au début de la pandémie lorsque tous les sujet sont 

susceptibles. Les conditions épidémiques sont réunie lorsque le R0 est supérieur à la valeur 1 

alors que le processus est sous contrôle lorsqu’il est inférieure à 1 puisque l’infection ne peut 

pas s’installer) (Van den Driessche and Watmough, 2002). 

 

Le R0 est l’un des paramètres les plus surveillés en France et partout dans le monde, Ce 

chiffre est l’un des principaux indicateurs utilisés par les épidémiologistes et doit être 

interprété avec précaution. C’est un indicateur du nombre moyen de nouveaux cas d’une 

maladie qu’une seul personne infectée et contagieuse va générer en moyenne dans une 

population. Au début de 2020 et d’après les données de l’épidémie en chine le R0 a été estimé 

à 3.28 en moyenne (Gary, 2020). 

  

En France et juste avant le confinement et le pic de l’épidémie, le R0 effectif avait été estimé 

de 2,5 à 3 et il avait ensuite baissé à 0,7 le 11 mai 2020. Après le dé-confinement, il est passé 

à 1,3 comme valeur la plus élevée selon le bilan de la Santé Publique de France publié le 11 

juin. Il s'établissait à 1,2 le 4 novembre, une semaine après le début du deuxième 

confinement. Le 15 mai 2021 il a été estimé de 0,78 (voir Figure 13). 
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Figure 13 : Courbe indiquée pour les changements de taux de reproduction du virus (R0) 

(mars 2020-juin 2021) en France. 

 

3. Modèles mathématiques  

 

3.1.  Modèle SEIR  

 

 Le modèle mathématique doit être une représentation simplifiée de la réalité. Depuis 

les années 1920, la théorie mathématique des épidémies de maladie repose sur les travaux de 

W.O.Kermack et A.G Mckendrick, donc sur le modèle SEIR qui partagent la population en :  

 

 S (sujet susceptibles d’être infectés). 

 E (sujet exposés) 

  I (sujets infectés) 

  R (sujet ayant rencontré la maladie) (Flahault, 2003). 

 

Ce modèle repose sur des systèmes d’équations qui trace des trajectoires déterminées et non 

variables pour but d’indiquer le nombre de sujet susceptible, exposé, infecté et même qui sont 

retiré de la chaîne de transmission. 
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 Il repose sur la loi d’actions de masse qui affirme que la vitesse des survenues des sujets 

infectieux est proportionnelle au nombre de sujet infectés par celui des sujets susceptibles. Le 

modèle SEIR a évolué d’une pandémie à l’autre en fonction des spécificités de la maladie, il a 

été appliqué dans l’étude de la rougeole, la grippe et aussi dans les dynamiques épidémiques 

du SIDA dans certains population et même pour certains maladies animales (Flahault, 2003). 

 

   S   f (I, P)         E     α          I     g            R 

 

3.2.  Modèle SIR  

 

 Ce modèle a été importé par Kermack-McKendrick en 1927, c’est un modèle qui 

divise la population en plusieurs compartiments pour l’étudier. Pour une population donnée et 

à travers le temps (t) le S représente les personnes susceptibles d’être infectés, I représente les 

personnes infectés, R représente les personnes retirés (personnes guéris et donc immunisés) 

(Sir Ronald Ross, 2013) . 

 

Le modèle SIR ne s’occupe pas directement de pronostiquer la mortalité de l’épidémie, donc 

il faut un autre modèle (SEIR) représenté en partie 1. 

  

Le modèle de Kermack-McKendrick est  

 

                S     B      I    g    R 
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Le modèle SIR est représenté par le système suivant : 

 

                                
             ....... (1) 

                          ....... (2) 

                                                      ...... (3)  

 

 Les dérivés  permet de connaître la variation (s’il est croissant ou décroissant) afin 

de décrire S, R, I en fonction du temps (t). 

 

  Les termes S(t) I(t) représente le nombre de contact entre les personnes saines et les 

personnes infectées (1). 

 

  Le B S(t) I(t) personnes nouvellement infectées et celle-ci s’ajoutent aux personnes 

infectées (2). 

 

 Parmi les personnes infectées certains vont guérir (g étant le taux de guérisons), g I(t) 

représente les personnes nouvellement guéris qui s’enlèvent des personnes infectés (2) 

et s’ajoutent aux personnes retirés. 

 

 

4. Présentation du système étudié  

 

Soit le système suivant : 
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*On démontre que : 

                               S'(t)+I'(t)+R'(t)+D'(t)+Q'(t)=0 

*Equivalent à dire que :  

                                S(t)+I(t)+R(t)+D(t)+Q(t)=N 

 

Où : 

  S(t) : Représente le nombre des personnes sains. 

  I(t) : Représente le nombre des personnes infectés. 

  R(t) : Représente le nombre des personnes guéris. 

  D(t) : Représente le nombre des personnes morts. 

  Q(t) : Représente le nombre des personnes mises en quarantaine. 

 

4.1. Discrétisation selon le schéma d’Euler explicite   

 

Soit le schéma d’Euler explicite dans le cas général :  

 

                                    : S’exprime en jour. 
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Discrétisation de l’équation (1) : 

Soit : 

                   

                                          

On écrit alors : 

                 (6)      

                            

 

Discrétisation de l’équation (2) : 

Soit : 

  

                                                 

On écrit alors : 

   (7)       

             

 

Discrétisation de l’équation (3) : 

Soit :     

                      

                                  

On écrit alors :  

         (8)  
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Discrétisation de l’équation (4) : 

Soit :                     

  

            

On écrit alors : 

         (9)      

                    

 

Discrétisation de l’équation (5) : 

Soit : 

                     

On écrit alors : 

  (10)      

               

 

Schéma d’Euler explicite :  

 

  

 

 

 

 

                       g=0, 0183                         

                                                                                    d=0, 0113 

                                                                                     0<f<1 

                                                                                    B=1, 03 
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4.2. Discrétisation selon le schéma d’Euler modifié ou dox-Wendroff :  

 

Soit le schéma d’Euler modifié dans le cas général : 

            

           

            

                  Ln 

Discrétisation de l’équation (1) : 

Soit :  

                    

          

On écrit alors : 

  

                               

                      

 

Discrétisation de l’équation (2) : 

Soit :  

  

                              ) 

On écrit alors : 
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Discrétisation de l’équation (3) : 

Soit : 

                             

                                               ) 

On écrit alors :           

              

              

 

Discrétisation de l’équation (4) : 

Soit : 

                              

On écrit alors : 

                         

                          

 

Discrétisation de l’équation (5) : 

Soit : 

                                             

            

On écrit alors : 
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Schéma d’Euler modifié ou dox-Wendroff 
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5. Evolutions statistiques de l’épidémie de Covid-19 en France  

 

5.1. Cas infectés cumulés  

 

Le graphique ci-dessous représente la variation des cas infectés cumulés en fonction 

du temps (par jour). Une augmentation reste constante du mois de mars 2020 jusqu’au mois 

d’octobre (inférieur à 1 000 000 cas) puis une augmentation s’installe tout au long des mois 

suivants jusqu’à atteindre les bars de 6 000 000 cas en Mai 2021. 

 

 

 

 

Figure 14 : Représentation graphique de l’évolution des cas infectés cumulés par Covid-19 

(mars 2020 à juin 2021) en France. 
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5.2. Cas infectés par jour  

 

 

Figure 15 : Représentation graphique de l’évolution quotidienne des cas infectés par  

Covid-19 et les évènements majeurs (mars 2020 à juin 2021) en France. 

 

 Le graphique ci-dessus représente la variation des cas infectés quotidien en France, la 

1ère vague a commencé dès le début du mois de mars et un premier confinement a été signalé 

le 17 du même mois. Le pic de cette vague a été enregistré le 31 mars avec 7578 cas. 

 

Par la suite le nombre des cas a reculé vers la fin du printemps jusqu’au 11 mai où le 

gouvernement a décidé de faire un dé-confinement, puis il s’est stabilisée tout au long de l’été 

jusqu’au 20 août où l’épidémie repart suite à des chiffres journaliers importants. 

 

Le 23 septembre, le gouvernement a déclaré une alerte maximale avec 13 072 cas enregistrés 

Notons qu’au le début de la 2ème vague, la pandémie a continué de se propager. Ainsi, un 

couvre-feu a été appliqué à l’ensemble du territoire dès le 17 octobre mais ça n’a pas empêché 

la propagation. Le pic de cette deuxième vague a été horriblement signalé le 7 novembre avec 

86 852 cas. Une diminution importante des nombres des cas jusqu’au 15 décembre ou un dé-

confinement serait établie. 
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Le nombre des cas reste toujours instable malgré le début de la vaccination le 28 décembre. 

Vers le mois de mars 2021, l’incidence s’est accéléré en raison de l’apparition des nouveaux 

variants caractérisés par la forte transmissibilité et indiquant le début de la 3ème vague, cela a 

entrainé un couvre-feu à partir du 3 avril et marquant le pic le plus important le 8 avril avec 

84 999 cas. Ensuite les chiffres se ralentissent petit à petit menant le gouvernement ensuite à 

déclarer la réouverture partielle dès le 3 mai en restant vigilant pour éviter une autre vague 

surprenante. 

 

5.3. Décès par jours  

 

 

 Figure 16 : Représentation graphique de l’évolution quotidienne des décès par Covid-19 

(mars 2020 à juin 2021) en France. 

 

 Le graphique ci-dessus représente l’altération des décès aux termes du temps (par 

jour). Les chiffres des décès ont explosé d’une manière impressionnante à partir du début de 

mars 2020 malgré le confinement déclaré le 17 de ce mois. Le pic de cette 1ère vague est 

marqué le 15 avril avec 1 438 décès. Suite à la diminution des décès sur le territoire et après le 

dé-confinement déclaré le 11 mai, les chiffres se sont stabilisés durant toute la période d’été 

sauf certains pics toujours inférieurs à 200 personnes. 
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A partir du mois de septembre, l’épidémie repart d’une façon moins rapide que la première 

vague, le gouvernement a pris la décision de refaire un couvre-feu totale dès le 17 

octobre puis un re-confinement le 30 du mois même. Le pic de cette 2ème vague est enregistré 

le 10 novembre avec 1220 décès.  

 

Malgré les décisions prises après cette deuxième vague (levé progressif, couvre-feu…) et 

malgré le début de vaccination vers la fin décembre, les proportions restent toujours 

considérables. Ces chiffres enregistrés lors de cette 3éme vague ont poussé le gouvernement 

vers un nouveau couvre-feu le 3 avril 2021 suite à un pic marqué le 28 mars avec 897 décès. 

Les chiffres se sont ensuite diminués ce qui a permet la réouverture partielle dès le 3 mai. 

 

5.4. Décès à l’hôpital par jour  

 

 

Figure 17 : Représentation graphique de l’évolution quotidienne des décès à l’hôpital par 

Covid-19 (mars 2020 à juin 2021) en France. 

 

 Le graphe ci-dessus montre la variation du nombre des décès à l’hôpital par jour, lors 

de la 1ére vague en mars 2020. Les décès ont progressé rapidement malgré le confinement 

déclaré à partir du 17 du mois même et à noter que le pic de cette vague est noté le 6 avril 

avec 600 décès.   
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Après le dé-confinement du 3 mai, les chiffres ont baissé d’une façon considérable durant 

l’été et jusqu’au mois de septembre pendant lequel quelque pics ont apparu et d’une façon 

croissante marquant le début de la 2ème vague. En fait, un pic a été marqué le 9 novembre avec 

548 décès. 

 

Après plusieurs évènements et décisions prises après cette vague, le nombre de décès reste 

inconstant après quelque mois du début de la vaccination en fin de décembre, l’épidémie n’a 

pas diminué indiquant le début d’une 3ème vague marquée par le pic du 19 avril 2021 avec 447 

décès. 

 

5.5. Guérisons par jour  

 

 

Figure 18 : Représentation graphique de l’évolution quotidienne des guérisons de Covid-19 

(mars 2020 à juin 2021) en France. 

 

 Depuis l’apparition de l’épidémie en mars 2020, la proportion des guérisons a été 

toujours d’une valeur importante ce qui a été décrit dans ce graphe en fonction du temps (par 

jour).  
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Initialement et après une montée en flèche du nombre de guérisons marquée par le pic du 15 

avril avec 2 190 cas guéris nommée le pic de la 1ère vague, le nombre a tendance par la suite à 

se ralentir d’une façon flottante avec des pic inférieur à 500 cas par jour.   

 

Après le dé-confinement du 11 mai, la France repasse en danger vers la fin de septembre, ce 

qui a poussé le gouvernement à déclarer une alerte maximale sur le territoire national avant le 

début de la 2ème vague de la pandémie, le pic du nombre de guérison journalier est marqué le 

17 novembre avec 2 272 cas.  

 

Avec la compagne de vaccination et les mesures sanitaires établies, le nombre de guérisons 

connaît toujours avec des valeurs considérables ; la 3ème vague a été caractérisée par le plus 

grand nombre de personnes guéries dans une journée depuis le début de l’épidémie avec 2 340 

cas le 7 avril 2021. 

 

5.6. Les patients hospitalisés par jour  

 

 

Figure 19 : Représentation graphique de l’évolution quotidienne des patients hospitalisés par 

Covid-19 (mars 2020 à juin 2021) en France. 

 

           

 



Modélisation de la propagation du Covid-19  

44 

              

             Lors de l’émergence de l’épidémie du COVID-19 en France, le nombre des patients 

hospitalisés s’est rapidement amplifié depuis le début de la 1ère vague en mois de mars. Le pic 

de cette vague est enregistré le 12 avril avec 31 826 patients à l’hôpital, ensuite les chiffres 

ont diminué de façon constante. 

 

Le retour de situation concernant les cas à l’hôpital a été débuté vers la fin de septembre 

déclenchant la 2ème vague, le pic de celle-ci est marqué le 16 novembre avec 33 497 patients. 

Ainsi, le nombre n’a pas diminué malgré les différentes décisions politiques et même le début 

de la vaccination jusqu’à fin avril où la France a connu une diminution importante et plus 

rapide du nombre quotidien de personnes hospitalisées.  

 

 

5.7. Patients en réanimation  

 

 

Figure 20 : Représentation graphique de l’évolution quotidienne des patients en réanimation 

par Covid-19 (mars 2020 à juin 2021) en France. 
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Le nombre de personne en réanimation a été en augmentation depuis le début de mars 

au cours de la 1ére vague qui se caractérise par le pic du 1 avril 2020 avec 7 000 patients, par 

la suite les chiffres ont diminué en-dessous de 1 000 cas par jour durant la période d’été. 

  

Avec le début de septembre une augmentation des nouveaux patients en réanimation marque 

le début de la 2ème vague qui continue son élévation jour après jour, le pic de cette vague est 

marqué le 17 novembre avec 5 000 patients.  

 

Les statistiques restent toujours instables au cours des mois prochains marquants des pics 

importants afin de revenir en application d’un couvre-feu le 3 avril 2021, déclarant par la suite 

le début d’une 3ème vague définie par un pic le 28 du mois dernier avec 6 000 patients. Par la 

suite et à partir de cette date, les nombres diminuent. 

 

5.8. Premières doses injectées de vaccin Covid-19 (par jour)  

 

 

Figure 21 : Représentation graphique de l’évolution quotidienne des premières doses 

injectées de vaccin Covid-19 (décembre 2020 à juin 2021) en France. 
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La compagne de vaccination française contre le Covid-19 a été lancée le 28 décembre 

2020 et le nombre de doses injectés a rapidement augmenté quotidiennement. Sauf que le 

nombre de doses a diminué au cours du début d’année et jusqu’à fin février et ensuite il subira 

des progressions considérables mais instables. Le pic de ce graphique a été signalé le 20 mai 

avec 487 955 comme la plus grosse journée de doses injectées depuis son apparition. 
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Conclusion : 

 Le modèle introduit dans cette étude permet de prédire la dynamique d’une épidémie 

de type Covid-19 et de son impact sur les décès et sur l’occupation des services de soins 

intensifs et de réanimation. En s’appuyant fortement sur les données publiques quotidiennes, 

le modèle révèle plusieurs caractéristiques de l’épidémie et inspire un plan pour la stabiliser 

sans recourir à une immunité grégaire ou à un confinement strict à long terme. 

             

           En France, le modèle mathématique SIR modifié en tenant compte de manière 

approfondie de l'identification des paramètres du modèle à l'aide des données de cas signalées.              

En plus, ce modèle illustre plus précisément les résultats des stratégies préventives sans 

connaissance préalable des conséquences des incursions de la maladie. 

 

           Cependant, il est une limitation dans l'analyse lors de l'utilisation des données 

provenant du début de la l'épidémie. Bien que cette étude n'ait pas pris en compte les hôtes 

immunisés contre COVID-19 soit par infection soit par inoculation. 

  

           En général, la mesure de ces paramètres est d'une grande importance pour comprendre 

la propagation du COVID-19 et orienter la désignation de stratégies et de mesures de contrôle.
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Résumé : 

 La nouvelle maladie coronavirus COVID-19 présente un défi international depuis son 

apparition. Cette maladie qui a conduit le monde vers une crise sans paravent, causant des millions de 

décès et ayant un impact énorme sur nos systèmes de santé et socio-économique.   

 L’objectif de notre travail est de présenter des informations sur la maladie, en plus des 

prédictions et études épidémiologique des caractéristiques des trois vagues en France. 

 Le modèle mathématique SIR utilisé pour fournir une analyse  et des prédictions de 

l’épidémie, il pourrait être exploité pour soutenir les autorités de santé publique en ce qui concerne les 

décisions de réouverture post-épidémie en soulignant mesures qui doivent être maintenues assouplies 

ou mises en œuvre. 

 Notre analyse montre que plus les mesures préventives ne sont prises, plus le nombre de 

reproduction diminue et plus la situation sera favorable.  

 Ainsi, nos recherches incitent à maintenir l'amélioration des efforts d'intervention de santé 

publique dans la lutte contre l'épidémie de COVID-19. 

  :ملخص 

تحدياً دولياً منذ ظهوره. هذا المرض الذي قاد العالم إلى أزمة عمياء، وتسبب 19 -كوفيد شكل مرض فيروس كورونا الجديد 

 .في وفاة الملايين وكان له تأثير كبير على صحتنا وأنظمتنا الاجتماعية والاقتصادية

نبؤات والدراسات الوبائية لخصائص الموجات الثلاث في الهدف من عملنا هو تقديم معلومات عن المرض، بالإضافة إلى الت 

 .فرنسا

المستخدم لتوفير التحليل والتنبؤ بالوباء، يمكن استغلاله لدعم سلطات الصحة العامة فيما يتعلق  SIR النموذج الرياضي 

 .و مطبقةبقرارات إعادة فتح ما بعد الوباء من خلال تسليط الضوء على التدابير التي يجب أن تظل مريحة أ

 .أفضل الوضع وكان التكاثر عدد انخفض كلما ، الوقائية التدابير من المزيد اتخاذ تم كلما أنه تحليلنا يظُهر 

 .-19كوفيد  وباء مكافحة في العامة الصحة مجال في التدخل جهود على الحفاظ إلى يدفع بحثنا فإن ، وبالتالي 

Abstract: 

 The new coronavirus disease COVID-19 has presented an international challenge since its 

emergence. This disease that has led the world into a blind crisis, causing millions of deaths and 

having a huge impact on our health and socio-economic systems.  

 The objective of our work is to present information on the disease, in addition to predictions 

and epidemiological studies of the characteristics of the three waves in France. 

 The SIR mathematical model used to provide analysis and predictions of the epidemic, it 

could be exploited to support public health authorities with regard to post-epidemic reopening 

decisions by highlighting measures that should be kept relaxed or put in place. 

 Our analysis shows that the more preventive measures are taken, the more the reproduction 

number decreases and the bestead the situation will be. 

 Thus, our research prompt the maintain of public health intervention efforts enhancement in 

combating COVID-19 epidemic. 


