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On s’intéresse à un modèle d’épidémiologie de type SI décrivant la propagation d’une infection à issue
fatale au sein d’une population. On suppose que cette infection crôıt de manière exponentielle. Le modèle
s’écrit alors :

dS(t)

dt
= γ − (µ0 + α)S(t)− βS(t)T (I)(t), t ≥ 0,

∂I(t, i)

∂t
+
∂(ν i I(t, i))

∂i
= −µ(i)I(t, i) + Φ(i)βS(t)T (I)(t), t ≥ 0, i ∈ (i−,+∞) ⊂ R+,

νi−I(t, i−) = αS(t), t ≥ 0.

(1)

Dans ce problème, les inconnues S et I représentent respectivement les classes d’individus sains et
d’individus infectés. La population d’infectés est structurée en charge d’infection i. Le modèle intègre
deux types de contamination.

. Un premier par une source externe de contamination décrit par la condition de bord. Une proportion
α de la population saine devient infectieuse avec une charge minimale d’infection i−.

. Un deuxième par contagion avec une intensité donnée par βT (I) où β > 0 est le taux de contagion

et T (I)(t) =
∫ +∞
i−

I(t, i)di est le nombre total d’individus d’infectés au temps t. La contamination
se fait ici avec une probabilité Φ(i) d’avoir la charge d’infection i lors de la transmission de la
maladie.

Les résultats d’existence et d’unicité de solutions à l’aide de la théorie des semi-groupes ont été établis
dans [1].
Nous présenterons certains résultats sur le comportement asymptotique en temps grand des solutions
obtenus dans [2]. En particulier, lorsqu’il n’y a pas de contamination externe (α = 0), nous montrons
l’existence d’un seuil appelé R0 représentant le nombre d’infections secondaires produit par un individu
infecté moyen dans une population uniquement composé de sains. Nous démontrons que l’état d’équilibre
sans maladie est localement asymptotiquement stable lorsque R0 < 1 et que l’état d’équilibre endémique
est localement asymptotiquement stable lorsque R0 > 1. Nous avons montré l’existence de deux nombres
R− et R+ reliés à R0 par l’encadrement R− ≤ R0 ≤ R+, assurant l’extinction de la maladie lorsque
R+ < 1 et le déclenchement d’une épidémie avec persistance uniforme de la maladie en temps lorsque
R− > 1.

Nous présenterons des simulations numériques illustrant ces résultats lorsque le modèle est appliqué à
une maladie à prions. La méthode numérique repose sur un schéma aux volumes finis upwind, implicite
en temps pour l’équation de transport.
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