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(A) Le réseau de mobilité (en haut) et le modèle de transmission locale (en 
bas). Les compartiments correspondent à Susceptibles (S) qui n’ont pas 
encore été infectés par le virus ; Latents (E) qui ont été infectés mais ils 
ne peuvent pas encore transmettre la maladie; Infectieux (I) qui peuvent 
infecter les autres ; Immunisés (R) qui ont été infectés et qui ne peuvent 
plus infecter ou être réinfectés.  

(B) La zone bleue indique la zone où R*<1. Les carrés indiquent les zones 
correspondent aux estimations réalisées à partir des données de sérologie 
et de mobilité recueillies dans les deux pays. Le paramètre θ est lié à la 
structure du réseau et sa distribution des mouvements. 

Mobilité et transmission des maladies : 
le cas de la peste des petits ruminants (PPR)
Le risque de maladies épizootiques est fortement lié à la fréquence 
des mouvements transfrontaliers du bétail. La mobilité des éleveurs 
expose leurs animaux à de nouveaux agents pathogènes, tandis que 
leurs animaux peuvent à leur tour porter d’autres agents pathogènes. 
La PPR est une maladie transfrontalière affectant les petits ruminants en 
Afrique de l’Ouest. Selon l’âge et la race, l’infection peut être plus ou 
moins grave, et, dans sa forme la plus grave, la mortalité peut atteindre 
90 %. Les modèles de métapopulation représentent une façon efficace 
de coupler les deux dynamiques de transmission de la maladie (échelle 
locale) et de mobilité des troupeaux (échelle globale) (cf. fig. A ci-dessous). 
Dans ce type de modèle, la population est divisée en sous-populations 
qui sont les nœuds du réseau de mobilité et les liens représentent les 
mouvements. Au niveau local, la transmission de la maladie est décrite par 

un modèle à compartiments. Le modèle de métapopulation est décrit par 
un système d’équations différentielles, une pour chaque compartiment 
épidémiologique (Susceptible, Latent, Infectieux, Immunisé) de chaque 
sous-population prenant en compte la probabilité de transmission et les 
probabilités de mouvement dans les deux sens entre chaque couple de 
localités. Nous avons ainsi défini le paramètre de seuil R* indiquant le 
risque de pandémie (>1), ou non (<1), qui dépend à la fois de la fraction 
d’animaux infectés déplacés, de la probabilité de déclencher une épidémie 
à niveau local (R0) et de la structure du réseau. La Mauritanie et le 
Sénégal ont différents volumes de bétail commercialisé et les réseaux de 
mobilité changent autour de la Tabaski. Il s’avère ainsi que le risque d’une 
pandémie de la PPR diffère dans ces deux pays du fait des différences 
entre les réseaux de mobilité (cf. fig. B).

Contacts : A. Apolloni, andrea.apolloni@cirad.fr, C. Coste,  
caroline.coste@cirad.fr et R. Lancelot, renaud.lancelot@cirad.fr (UMR ASTRE)

 p Représentation du modèle à métapopulation (A) et estimation du paramètre de seuil R* (B).

mailto:andrea.apolloni@cirad.fr
mailto:caroline.coste@cirad.fr
mailto:renaud.lancelot@cirad.fr

