Dynumpop un logiciel pour la dynamique des populations
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Il existe de nombreux modeles de dynamique de population dans différents domaines comme ’épidémiologie,
la biologie, ’environnement. Par exemple en épidémiologie [1], le modeéle compartimental SIR (pour Sus-
ceptibles - Infectieux - Rétablis) décrit la manieére dont une maladie se propage dans une population en
distinguant les individus susceptibles d’étre infectés, les individus infectieux et ceux qui sont rétablis apres
guérison. Il est possible d’utiliser le systeme d’équations différentielles ordinaires suivant pour décrire ce
modele sans démographie :

S'(t) = —=BS)1(1),

I'(t) = BS()I(t) —

RI(t) = ~I(t),

ou S(t), I(t) et R(t) sont les effectifs des 3 compartiments, 5 est le coefficient de transmission et + est le
taux de guérison de la maladie considérée. A partir des données initiales et des valeurs des coefficients
et v on obtient la dynamique des 3 effectifs en résolvant numériquement le systeme (1). Sil’on dispose de
mesures suffisantes d’une population (par exemple les infectieux) on peut déterminer les coefficients S et
~ par probleme inverse. D’autres types de modele sont aussi utilisés pour les mémes compartiments SIR :
des modeles aléatoires de type chaines de Markov a temps discret (DTMC) ou de type individus centrés,
des modeles spatiaux continus utilisant des équations aux dérivées partielles ou des modeles spatiaux
discrets utilisant des réseaux. Ces modeles peuvent étre enrichis avec plusieurs classes de compartiments
SIR pour distinguer des populations ayant des caractéristiques différentes comme l’infectiosité ou la
répartition géographique. Ils peuvent aussi étre complétés pour tester des stratégies de controle telles
que la vaccination, les soins, la quarantaine ou l’abattage. Dans certaines situations, il est nécessaire
d’introduire de nouveaux compartiments comme celui des individus infectés mais non encore infectieux
noté E ou celui des individus traités noté T pour obtenir de nouveaux types de modeles (SEIR, SITR,
...). Les modeles sont donc nombreux en épidémiologie comme dans d’autres domaines. En écologie, on
peut citer les modeles d’interaction proies-prédateurs, de compétition ou de collaboration [2].

L’objectif du logiciel Dynumpop que nous développons est de donner acceés de maniere conviviale a
de nombreux modeles pour effectuer des simulations numériques, comparer leurs résultats, estimer leur
parametres a partir de mesures, tester des stratégies de controle. Il est con¢u de maniere évolutive pour
que 'utilisateur puisse y inclure ses propres modeles pour lui-méme ou pour les mettre a disposition de
tous. Il sera disponible gratuitement pour des travaux académiques.

Lors de la communication, nous présenterons les différentes fonctionalités du logiciel.
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