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Résumé

Contexte : La pandémie de COVID-19 a mis en relief la nécessité d’une planification en cas 
de pandémie, mais a également mis en lumière l’utilisation de la modélisation mathématique 
pour soutenir les décisions en matière de santé publique. Les types de modèles qui furent 
nécessaires (à compartiments, à base d’agents, d’importation) sont décrits. Les meilleures 
pratiques concernant le réalisme biologique (y compris la nécessité de conseillers experts 
multidisciplinaires pour les modélisateurs), la complexité du modèle, la prise en compte de 
l’incertitude et la communication aux décideurs et au public sont décrites.

Méthodes : Les membres du Réseau externe en modélisation des maladies infectieuses de 
l’Agence de la santé publique du Canada (REM-MI ASPC), une communauté de pratique 
nationale sur la modélisation mathématique des maladies infectieuses pour la santé publique, 
ont élaboré une analyse narrative à partir de l’expérience de la COVID-19.

Résultats : La modélisation peut soutenir au mieux la préparation à la pandémie de deux 
manières : 1) en modélisant pour soutenir les décisions sur les besoins en ressources pour les 
pandémies futures probables en estimant le nombre d’infections, de cas hospitalisés et de cas 
nécessitant des soins intensifs, associés aux épidémies d’agents pathogènes pandémiques 
« hypothétiques, mais plausibles » au Canada; et 2) en disposant de méthodes de modélisation 
prêtes à l’emploi qui peuvent être facilement adaptées aux caractéristiques d’un agent 
pathogène pandémique émergent et utilisées pour les prévisions à long terme de l’épidémie au 
Canada, ainsi que pour explorer des scénarios afin de soutenir les décisions de santé publique 
sur l’utilisation d’interventions.

Conclusion : Les organismes de santé publique au Canada ont besoin d’une expertise en 
modélisation à l’interne, connectée avec les modélisateurs du milieu universitaire au sein d’une 
communauté de pratique, dans laquelle les relations établies en dehors des périodes de crise 
peuvent être utilisées pour améliorer la modélisation pendant les urgences de santé publique. 
Les difficultés majeures auxquelles fait face la modélisation dans la préparation à une pandémie 
incluent la disponibilité de données couplées de la santé publique, des hôpitaux et de la 
génomique au Canada.
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Introduction

La pandémie de COVID-19, causée par le SRAS-CoV-2, a mis 
en relief la nécessité de planifier pour les futures pandémies. 
De nombreuses initiatives de préparation à la pandémie ont 
été lancées aux niveaux national et international (1,2). La 
modélisation a soutenu les plans de lutte contre les pandémies 
précédents, et l’Organisation mondiale de la Santé (OMS) a 
inclus la modélisation comme source de données probante pour 
soutenir la planification (3). Au Canada, la modélisation a  
soutenu les décisions prises lors de la pandémie de 
grippe pH1N1 (4–6) et la planification subséquente pour 
les pandémies de grippe (7). Au cours de la pandémie de 
COVID-19, le rôle de la modélisation dans la prise de décision a 
été mis en évidence. Les modèles mathématiques synthétisent 
les informations relatives à la transmission de la maladie au 
sein de la population, à la gravité de la maladie dans différents 
groupes d’âge ou de population, à l’immunité de la population, 
à l’efficacité des interventions non pharmaceutiques (INP) et 
à l’efficacité des vaccins, entre autres aspects. Ce faisant, les 
modèles produisent un narratif qui peut être interprété par les 
décideurs et le public, et qui soutient la prise de décision fondée 
sur des données probantes, la transparence et la confiance du 
public.

L’objectif de cet article est de décrire comment les efforts de 
modélisation peuvent soutenir la préparation aux pandémies, y 
compris une description des types de modèles, de leurs rôles, 
des meilleures pratiques pour leur utilisation et de l’expertise 
requise, en se basant sur les pandémies passées et nos 
expériences récentes avec la COVID-19. Dans le cadre de cet 
article, la modélisation comprend les approches mathématiques 
et de simulation permettant de comprendre et de prévoir 
l’introduction, l’invasion, la propagation, l’évolution et le contrôle 
des agents pathogènes à l’origine d’une pandémie, ainsi que 
l’impact sur les capacités des services de soins de santé. L’accent 
est mis sur la préparation contre des agents pathogènes qui 
se répandent dans la population humaine par transmission de 
personne à personne, avec la capacité de se disperser à travers 
le réseau mondial de transport. Il est probable que ces agents 
pathogènes émergent des réservoirs animaux par transmission 
zoonotique. Si le retour vers les réservoirs animaux, comme cela 
s’est produit avec le SRAS-CoV-2, peut être une caractéristique 
de la transmission et de l’écologie de ces agents pathogènes, 
l’importance pour la préparation à la pandémie dépend de 
son impact sur la transmission de personnes à personnes (i.e., 
si le contact permanent entre l’animal et l’homme fait que le 
nombre de reproduction de base R

0 est supérieur à un). L’OMS 
a établi une liste d’agents pathogènes prioritaires en fonction 
de leur importance pour la santé publique, mais ses critères 
sont généraux et vont au-delà de la capacité à provoquer une 
pandémie (8), de sorte que cette liste est trop longue pour 
être prise en compte dans son intégralité dans le cadre de la 
planification en cas de pandémie. Par exemple, des zoonoses 
telles que le MERS-CoV, le Nipah, la fièvre hémorragique de 
Crimée-Congo et la fièvre de la vallée du Rift sont répertoriées, 

bien qu’elles aient souvent une transmission de personne à 
personne limitée, des cycles de transmission complexes et des 
voies de propagation dans les populations humaines impliquant 
des arthropodes vecteurs et des réservoirs d’animaux sauvages 
et domestiqués. Les flambées de ces maladies peuvent être 
définies par l’OMS comme des pandémies parce qu’elles 
touchent plusieurs pays. Toutefois, l’absence de transmission de 
personne à personne soutenue ou de conditions propices à la 
transmission zoonotique au Canada signifie que, sans évolution 
supplémentaire, il est peu probable qu’elles provoquent au 
Canada des épidémies de l’ampleur de la COVID-19 ou des 
pandémies de grippe de 1918 et 2009, auxquelles la planification 
des pandémies a pour but de nous préparer. La modélisation 
nous aide à comprendre le risque potentiel de ces maladies, en 
particulier dans le contexte du changement climatique (9), mais 
cela n’entre pas dans le cadre de cet article.

Méthodes

Les membres du Réseau externe en modélisation des maladies 
infectieuses de l’Agence de la santé publique du Canada 
(REM-MI ASPC), une communauté de pratique nationale sur la 
modélisation mathématique des maladies infectieuses pour la 
santé publique, ont élaboré une analyse narrative de la manière 
dont la modélisation peut soutenir au mieux la préparation en 
cas de pandémie. Les auteurs ont recherché et examiné des 
articles scientifiques et de la littérature grise publiés au cours des 
20 dernières années sur la préparation en cas de pandémie au 
Canada et l’utilisation de la modélisation pendant la pandémie 
de COVID-19. Comme la plupart des auteurs ont participé à 
la modélisation pour soutenir les décisions aux paliers fédéral, 
provincial et/ou territorial, leur avis d’expert et leurs expériences 
vécues sur la façon dont la modélisation a soutenu les décideurs 
en matière de santé publique pendant la pandémie ont été pris 
en compte.

Résultats

La modélisation de l’aide à la préparation à une pandémie 
comporte deux volets :

1.	 La modélisation de la transmission d’agents pathogènes 
pandémiques « hypothétiques, mais plausibles » pour 
soutenir les décisions relatives aux activités préparatoires, 
telles que les réserves d’urgence

2.	 La conception de méthodes et d’outils de modélisation 
validés qui sont maintenus, capables de s’adapter 
rapidement à la biologie des pathogènes émergents et qui 
sont donc « prêts à l’emploi » pour soutenir les décisions en 
cas d’émergence d’un pathogène à potentiel pandémique
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Dans les deux cas, il faut tenir compte des bonnes pratiques 
en matière de méthodes de modélisation, de communication 
des résultats de la modélisation et des besoins en données 
pour la modélisation. Il est également essentiel de disposer 
de personnes formées à la reconnaissance et à la satisfaction 
des besoins en matière de modélisation, intégrées dans les 
organisations de santé publique et dans les cercles de décideurs, 
ou entretenant des relations étroites avec eux (10). Bien qu’elle 
ne fasse pas explicitement partie de la planification en cas de 
pandémie, la modélisation peut également favoriser la résilience 
aux pandémies, ce qui est abordé à la fin de cet article.

Bonnes pratiques
Les modèles mathématiques actuellement utilisés pour soutenir 
les décisions en matière de santé publique et de politique de 
santé doivent concilier réalisme biologique et traçabilité (11,12). 
Si les modèles doivent être suffisamment simples pour être 
compris et mis en œuvre efficacement (13), le réalisme utile 
implique d’intégrer les processus biologiques de l’infection et de 
la guérison, les conséquences de l’infection, le comportement 
humain qui sous-tend la transmission des agents pathogènes et 
l’efficacité des INP et des interventions pharmaceutiques (voir 
ci-dessous). Cependant, plus un modèle est complexe, plus il 
est sujet à des erreurs non détectées et à une paramétrisation 
imprécise (13–15). La complexité excessive peut également 
limiter les méthodes standard d’évaluation des modèles, telles 
que les analyses de sensibilité (16) et la possibilité de calibrer 
les modèles avec les données (17). Toutefois, les progrès en 
matière de puissance de calcul, de disponibilité et de synthèse 
des données permettent de plus en plus une modélisation 
tractable basée sur la transmission avec un jumeau numérique 
de la société pour modéliser les contacts sociaux en détail (18). 
Les résultats de modèles très simples peuvent également être 
utiles pour communiquer certains aspects d’une épidémie 
émergente à une audience profane, qui peut être le public 
ou des gestionnaires non experts, comme ce fut le cas lors 
de la pandémie de COVID-19 (19). L’élaboration de critères 
universellement utilisables pour distinguer les « bons modèles » 
des « mauvais modèles », discutés en tant que vérification et 
validation de la modélisation dans la littérature de la simulation 
au sens large (20,21), reste un travail en cours (11,12,22).

Types de modèles
Les principaux types de modèles pertinents pour la préparation 
à une pandémie sont 1) les modèles de transmission dynamique 
de la propagation d’un agent pathogène infectieux au sein 
d’une population, à la fois pour la prédiction, l’évaluation 
des alternatives de stratégies de réponses et l’incidence des 
changements évolutifs de l’agent pathogène; 2) les modèles 
d’importation qui explorent le risque estimé d’importation de 
maladies au Canada et à l’intérieur du pays, sur la base du réseau 
mondial de voyageurs aériens et terrestres et de la connaissance 
de la transmission dans les pays sources (23); et 3) les modèles 
de propagation géographique qui sont capables d’identifier 

les voies spatiales de propagation des agents pathogènes à 
l’intérieur du Canada (24).

Les modèles de transmission dynamique divisent généralement 
les populations humaines (ou animales) en « compartiments », 
tels que les modèles de type Susceptible-Exposé-Infectieux-
Rétablis (SEIR). Les flux (ou transitions) entre ces compartiments 
reflètent les processus fondamentaux de la biologie de la 
transmission, de l’infection et de la guérison. Ils sont décrits par 
des taux d’événements, qui peuvent être utilisés pour définir des 
flux déterministes et continus entre les compartiments ou des 
transitions stochastiques.

Les modèles SEIR les plus simples supposent que la population 
se mélange de manière homogène. Par conséquent, ces modèles 
surestiment généralement la propagation des infections, y 
compris la taille maximale des épidémies. Les matrices de 
contact basées sur l’âge peuvent améliorer ces modèles en 
utilisant les résultats d’enquêtes de population (25) ou des 
données démographiques (26) pour estimer la fréquence des 
contacts quotidiens entre les individus. En outre, les modèles 
SEIR peuvent être construits avec une plus grande complexité 
pour modéliser différentes sections de la population (27,28) 
ou pour modéliser des variantes et des changements 
évolutifs (29,30).

Les modèles à base d’agents (MBA, également appelés 
modèles à base d’individus) peuvent intégrer encore plus 
d’hétérogénéité. Les MBA plus simples sont conceptuellement 
similaires aux modèles SEIR, mais modélisent explicitement 
les individus d’une population (i.e., les « agents ») qui existent 
dans des états de susceptibilité, d’exposition, d’infection ou de 
guérison. Les modèles à base d’agents permettent l’intégration 
de matrices de contact, la construction d’environnements 
quasi réalistes (e.g., le domicile, le lieu de travail, les écoles, 
les lieux de loisirs, les transports publics) à l’intérieur desquels 
et entre lesquels les agents se déplacent en fonction de leurs 
caractéristiques démographiques, et l’utilisation potentielle de 
données socio-économiques plus étendues. Cette structure 
permet d’explorer de manière plus réaliste des INP ciblées, telles 
que les fermetures limitées (31) et les combinaisons d’INP avec la 
vaccination (32). Les modèles compartimentaux et les modèles à 
base d’agents peuvent être utilisés pour étudier la propagation 
géographique d’une maladie infectieuse, auquel cas la 
transmission peut être modélisée de manière relativement simple 
dans chaque maille d’un paysage avec une propagation plausible 
de l’infection de cellule à cellule qui dépend de contraintes 
géographiques ou d’autres contraintes physiques (24,33), ou de 
manière plus élaborée sur la base d’une synthèse de données 
plus détaillée, y compris une estimation sur de petites zones.

Au début d’une pandémie apparue dans un autre pays, des 
modèles d’importation peuvent être utilisés pour estimer la 
probabilité d’importation et le nombre de cas susceptibles 
d’avoir été récemment introduits au Canada par des points 
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d’entrée (23). Les modèles d’importation prennent généralement 
en compte les volumes de voyage en provenance de différents 
pays et/ou provinces, ainsi que la prévalence de l’infection 
et l’immunité dans ces pays et/ou provinces. Les modèles 
d’importation peuvent également servir de base à des mesures 
relatives aux déplacements à l’intérieur d’un pays. Une fois que 
la transmission à l’intérieur du pays a commencé, les modèles 
d’importation peuvent fournir des données sur les cas importés 
aux modèles de transmission communautaire (34,35). Comme 
on l’a vu lors de la pandémie de COVID-19, pour les provinces 
et territoires plus petits, l’accent peut être mis sur l’importation 
plutôt que sur la transmission communautaire. Il peut y avoir 
relativement peu d’itinéraires de voyage dans les petites régions, 
qui peuvent être surveillés et gérés pour prévenir les éclosions 
communautaires, au début et pendant une pandémie.

Le couplage de l’analyse de la propagation géographique 
avec des analyses génomiques est de plus en plus utilisé pour 
modéliser la transmission et détecter les sources de nouveaux 
cas pour une variété d’agents pathogènes, notamment la 
COVID-19 (36–38). Une utilisation pratique en temps réel de 
ces méthodes est Nextstrain (39), une plateforme et un tableau 
de bord à code source ouvert qui permet aux décideurs, 
aux scientifiques et au grand public de suivre, en temps réel, 
l’évolution et la propagation du virus à l’échelle mondiale. Les 
méthodes phylogéographiques et phylodynamiques sous-
jacentes sont des modèles mathématiques et statistiques qui 
s’appuient sur des modèles de génétique des populations, des 
modèles bayésiens et des modèles liés de type SEIR.

Il existe toute une série d’outils de modélisation et d’estimation 
permettant de fournir des informations pendant les éclosions. 
Il s’agit notamment de l’estimation du nombre instantané de 
reproduction, Rt (40), des prévisions basées sur les signaux des 
eaux usées (41,42), des modèles de processus de ramification 
pour explorer les méthodes de contrôle à un stade précoce des 
éclosions (43–45) et de l’analyse des arbres phylogénétiques des 
données de séquençage du génome entier pour obtenir des 
estimations du nombre de reproduction de base, R0, de l’agent 
pathogène et/ou des variants émergents à comparer avec les 
estimations des données de surveillance (46).

Réalisme biologique
Au cours de la pandémie de COVID-19, l’importance des 
modèles pour la prise de décision en matière de santé publique 
a été renforcée, notamment parce qu’il a été reconnu que leurs 
résultats étaient biologiquement réalistes (47). Pour ce faire, la 
structure des modèles (i.e., les compartiments/états et les flux/
transitions entre les compartiments et les états) doit être réaliste 
en termes 1) de biologie de l’infection, probabilité liée à l’âge 
et au sexe des résultats cliniques et de la guérison (infections 
asymptomatiques, légères, nécessitant une hospitalisation 
ou des soins intensifs [i.e., en unité de soins intensifs]), en 
tenant compte de l’hétérogénéité des différents groupes de 
population lorsque ceux-ci jouent un rôle important dans la 

transmission, et des données disponibles; 2) de schémas de 
contacts entre les personnes infectées et non infectées, les 
vecteurs ou les hôtes réservoirs animaux, en fonction de l’âge et 
du genre (48), et la manière dont ils sont susceptibles d’évoluer; 
3) d’interventions de santé publique (INP et vaccinations); et 
4) si possible, d’impacts directs réalistes sur les ressources de 
santé et impacts indirects, tels que l’annulation d’opérations 
chirurgicales et l’évitement de visites aux urgences (figure 1). 
Les valeurs des paramètres (e.g., la durée des périodes de 
latence et d’infection, le nombre de reproduction de base, R0, 
les schémas de contact au sein de la population) doivent être 
réalistes et obtenues à partir d’études prospectives ou déduites 
de la synthèse des données de type jumeaux numériques et 
de la littérature scientifique à l’aide de méthodes établies de 
synthèse des connaissances (49). Elles peuvent également 
être obtenues en ajustant des modèles aux données de 
surveillance ou aux données hospitalières, en particulier pour 
les paramètres difficiles à mesurer dans les études, tels que 
la probabilité de transmission lorsque les personnes infectées 
entrent en contact avec des personnes susceptibles. La capacité 
d’ajuster des modèles aux données de surveillance (e.g., les 
cas humains, les hospitalisations et les données sur les eaux 
usées) dépend de la disponibilité de données fiables, ce qui 
a été une question problématique et largement non résolue 
pendant et après la pandémie de COVID-19 au Canada (50). 
Pour atteindre un réalisme biologique (et idéalement un réalisme 
socio-économique) utile aux objectifs de santé publique, 
la modélisation doit être une entreprise multidisciplinaire, 
synthétisant les connaissances et les données d’un éventail de 
scientifiques et de cliniciens impliqués dans la santé publique. 
Grâce à ces principes, les données probantes fournies par les 
modèles seront plus fiables.

Incertitude
En général, les approches de modélisation doivent prendre 
en compte des plages et des distributions plausibles des 
valeurs des paramètres (e.g., la durée de l’infectivité) ou des 
probabilités d’occurrence des événements (e.g., les estimations 
de la probabilité de transmission) afin de permettre l’exploration 
et la quantification de l’incertitude. Il y a au moins trois types 
d’incertitude à prendre en compte :

1.	 Incertitude des données due à l’erreur de mesure

2.	 Incertitude due à des paramètres intrinsèquement variables

3.	 Incertitude quant à la question de savoir si la structure du 
modèle représente pleinement le système réel

La comparaison des résultats initiaux du modèle avec les 
données observées peut suggérer que les résultats du modèle 
présentent une incertitude très élevée, et que le modèle n’est 
pas suffisamment robuste pour soutenir les décisions sans des 
modifications significatives de la structure du modèle, des 
paramètres ou de l’étalonnage du modèle, afin de terminer 
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Complexité accrue en incluant :Modèle simple

Taux de mortalité selon l’âge, 
immunité, nombre de doses de 
vaccin et variants préoccupants

Tests et isolement, taux de cas 
asymptomatique, presymptomatique, 
sévère (hospitalisation, soins intensifs) 

lié à l’âge et variants préoccupants

Tests, isolement des cas, mesures aux 
frontières et taux d'importation de cas

Probabilité de transmission selon variants 
préoccupants, matrice de contacts/lieux 
de contact, INP (masques, distanciation, 

quarantaine, restrictions)

Déclin de l’immunité (vaccinale ou 
post-infection) lié à l’âge et variants 

préoccupants

Transmission

Mort Rétabli/
immunisé

Infectieux

Exposé

Susceptible

Le modèle COVID-19 basé sur des agents le plus récent

Figure 1 : Ajout de complexité à un modèle simple Susceptible-Exposé-Infectieux-Rétabli (SEIR) pour modéliser de 
manière réaliste les interventions de santé publiquea

Abréviations : INP, interventions non pharmaceutiques; USI, unité de soins intensifs; VP, variant préoccupant
a Le diagramme de gauche montre la structure d’un modèle simple Susceptible-Exposé-Infectieux-Rétabli (SEIR), à côté duquel figurent des exemples de facteurs qui ont dû être introduits pour 
modéliser de manière réaliste la transmission de la COVID-19 avec des VP émergents, et l’utilisation d’INP et de vaccinations, aboutissant à une structure de modèle complexe (diagramme de droite). 
Dans ce cas-ci, le modèle complexe est le modèle à base d’agents de l’Agence de la santé publique du Canada, tel que décrit, sous une forme antérieure, dans Ng et al., 2020 (30)

l’étape du développement. La validation peut indiquer que les 
résultats du modèle sont suffisamment robustes pour être utiles 
à la prise de décision de deux manières. Si l’incertitude est 
très faible, les modèles peuvent avoir une précision suffisante 
pour dire que « si l’effort de santé publique est modifié de X %, 
l’incidence changera de Y % » Cependant, les modèles peuvent 
aboutir à des résultats présentant un degré élevé d’incertitude, 
tout en étant suffisamment précis pour être utiles dans la 
réponse à des questions moins pointues, telles que « cela sera-t-
il grand ou petit? » ou « vaut-il mieux faire X, Y ou ne rien faire? »

Types de projets de modélisation
Il existe deux types principaux de projets de modélisation 
prédictive : 1) la prévision et 2) l’exploration de scénarios. La 
prévision est l’utilisation de modèles mathématiques pour 
prédire la trajectoire d’une épidémie ou d’une éclosion dans 
un avenir proche ou lointain (e.g., la diapositive 7 dans (51)). 
La modélisation basée sur des scénarios consiste à utiliser 
des modèles pour répondre à des questions du type « que se 
passerait-il si? ». Les questions les plus courantes sont celles 
de l’impact épidémiologique potentiel (e.g., sur l’incidence, les 
hospitalisations, les décès) de diverses interventions (e.g., le 
traitement ou la vaccination, les INP) (31,52). La modélisation 
basée sur des scénarios évalue souvent les résultats sur plusieurs 
générations d’infections. Parfois, les prévisions peuvent 

également comporter des scénarios simplifiés. Par exemple, les 
prévisions en matière de COVID-19 de l’Agence comprenaient 
une prévision de la trajectoire actuelle de la maladie et des 
scénarios de ce qui pourrait se produire à court terme si les INP 
étaient renforcées ou assouplies.

Communiquer les résultats de la modélisation aux décideurs 
et au public
Il est essentiel de communiquer efficacement les résultats 
de la modélisation aux responsables de la santé publique et 
aux décideurs. Au-delà de la nécessité générale de disposer 
de bonnes méthodes de communication orale et visuelle 
utilisant un langage accessible, précis et sans jargon, il existe 
des exigences spécifiques à la modélisation. Premièrement, 
les objectifs de la modélisation doivent être clairs et placés 
dans le contexte des besoins des décideurs et, idéalement, les 
modélisateurs, les gestionnaires et les décideurs discutent et 
se mettent d’accord sur ce qui est nécessaire et possible dès 
le départ (12). Les hypothèses et les limites des modèles, les 
résultats de la validation, ainsi que les sources et les degrés 
d’incertitude doivent être communiqués afin de préciser dans 
quelle mesure les résultats des modèles sont exploitables par les 
décideurs (11,53). La communication des résultats des modèles 
à un stade précoce de leur développement et des modèles 
dont les performances en matière de validation sont médiocres, 
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ainsi que des résultats mal communiqués, seront probablement 
improductifs, voire contre-productifs, ce qui entraînera une perte 
de confiance dans la modélisation de la part des gestionnaires, 
des décideurs et des parties prenantes. La communication au 
public des résultats des modèles doit faire l’objet d’une attention 
particulière. Par exemple, la modélisation basée sur des 
scénarios réalisée au début de la pandémie de COVID-19 a été 
interprétée à tort par certains membres du public, de la presse et 
de la classe politique comme une prévision. Lorsque le scénario 
le plus pessimiste ne s’est pas produit (parce que des mesures 
de santé publique ont été mises en œuvre), on a eu l’impression 
que la modélisation était tout simplement erronée et que la 
COVID-19 était exagérée (47).

Modélisation d’agents pathogènes 
pandémiques « hypothétiques, mais 
plausibles » avant que les pandémies ne 
surviennent
Objectif
La modélisation prépandémique vise à fournir une base pour les 
décisions relatives à la planification de la pandémie, y compris les 
ressources de soins de santé qui doivent être conservées dans 
les réserves nationales. Une modélisation basée sur des scénarios 
est nécessaire pour explorer l’ensemble des impacts potentiels 
sur les systèmes de santé canadiens d’agents pathogènes 
pandémiques « hypothétiques, mais plausibles » au Canada. 
Les résultats d’intérêt sont le nombre de cas, d’hospitalisations, 
de traitements en soins intensifs et de décès, ainsi que le taux 
auquel ils surviennent. Avec ces valeurs, on peut estimer les 
besoins en matière de soins de santé (capacité hospitalière, 
capacité des unités de soins intensifs, ventilateurs, équipements 
de protection individuelle, antiviraux) (54) et évaluer les réserves 
pour les soins de santé (tels que la Réserve nationale stratégique 
d’urgence (55)) ainsi que les mesures INP nécessaires, en tenant 
compte de leurs incidences négatives sur la santé.

Modèles
Les modèles compartimentaux et les MBA peuvent être 
utilisés à cette fin. Les modèles basés sur des agents peuvent 
être particulièrement utiles pour étudier les impacts dans les 
communautés plus petites et/ou plus hétérogènes.

Agents pathogènes/types de maladies probables
Une hiérarchisation des agents pathogènes émergents probables 
de la pandémie reste à faire, mais les agents pathogènes 
zoonotiques qui deviennent transmissibles de personne 
à personne par contact ou par voie respiratoire (e.g., les 
grippes, les coronavirus, les fièvres hémorragiques) (56,57) sont 
considérés comme des candidats probables. Au moment de la 
rédaction du présent document, l’OMS a entrepris un processus 
qui vise plus spécifiquement à établir une liste d’agents 
pathogènes prioritaires à potentiel pandémique (58).

Besoins en données
Les valeurs les « plus probables » des paramètres 
épidémiologiques peuvent être tirées de la littérature à l’aide de 
méthodes établies de synthèse des connaissances (49).

Développement de méthodes de 
modélisation, d’outils et de personnel « prêts 
à l’emploi » face à une pandémie

Objectifs
Le développement de la modélisation face à une épidémie 
devrait garantir que les méthodes de modélisation et le 
personnel hautement qualifié (PHQ) nécessaire sont présents et 
prêts à répondre à une épidémie émergente au Canada.

Modèles
Des modèles compartimentaux et des MBA génériques, 
adaptables et de préférence validés doivent être développés 
à l’avance afin de pouvoir être adaptés à une pandémie 
émergente au Canada dans le but de faire des prévisions et de 
réaliser des modélisations basées sur des scénarios pour guider 
les interventions de santé publique. Les modèles fondés sur la 
modélisation des maladies respiratoires seraient probablement 
facilement adaptables à d’autres formes de transmission de 
personne à personne directe, mais il serait également utile de 
disposer de modèles plus explicitement conçus pour une variété 
de voies de transmission (e.g., la transmission sexuelle (59)). Les 
modèles d’importation doivent être prêts à estimer les taux et 
les voies d’importation des personnes infectieuses au Canada. 
Idéalement, les modèles de propagation géographique au 
Canada, permettant d’explorer les interventions qui limitent la 
propagation spatiale, seraient également prêts à être adaptés 
à un agent pathogène émergent. Il est également nécessaire 
de disposer de méthodes de modélisation et d’estimation qui 
améliorent l’analyse des données de surveillance, notamment 
l’estimation du nombre instantané de reproduction, Rt, la 
prévision à partir de la surveillance clinique et des données sur 
les eaux usées, et l’évaluation des données génomiques pour 
fournir des estimations des paramètres épidémiologiques clés, 
notamment R0 et l’avantage de sélection des variants émergents.

Besoins en données
Face à une pandémie émergente qui débute à l’extérieur 
du Canada, comme cela a été le cas lors de la pandémie de 
COVID-19, les valeurs de paramètres clés pour la modélisation 
apparaissent dans la littérature scientifique en constante 
évolution et des compétences en matière de synthèse des 
connaissances sont nécessaires pour être prêt à les trouver (49). 
Idéalement, les estimations des valeurs des paramètres clés pour 
une série d’agents pathogènes tirées de la littérature actuelle 
permettraient d’alimenter les modèles avec les « meilleures 
estimations » au début d’une pandémie avant de quantifier 
les paramètres spécifiques à la pandémie émergente. Le 
Canada doit se préparer en matière de collecte, de partage 
et de couplage des données sur les cas avec les données 
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d’hospitalisation et les données génomiques en tirant les leçons 
des difficultés rencontrées lors de la pandémie de COVID-19, 
ainsi que des succès dans l’obtention et le couplage des données 
sur les cas, les hospitalisations, les vaccinations et les données 
génomiques dans des pays tels que le Royaume-Uni (50). En 
particulier, le Canada gagnerait à mettre en place un cadre 
d’accès aux données couplées pour les experts qualifiés, sous 
des conditions d’accès appropriées, bien avant que le besoin 
s’en fasse sentir.

Le besoin de personnel hautement qualifié 
(PHQ)

L’une des principales leçons apprises de la pandémie de 
COVID-19 est que les organismes de santé publique ont 
besoin de PHQ à l’interne pour pouvoir créer des modèles, 
réunir les compétences multidisciplinaires nécessaires et 
réaliser des modélisations utiles à des fins de santé publique. 
Les équipes de synthèse des connaissances sont essentielles 
pour intégrer dans les modèles des évidences qui évoluent 
rapidement; des géographes et des mathématiciens sont 
nécessaires pour la modélisation des importations, des réseaux 
et de la propagation; les épidémiologistes et les experts en 
médecine, microbiologie et immunologie sont requis pour 
garantir la réalité biologique; les experts en communication 
sont nécessaires pour expliquer au public les résultats de la 
modélisation technique; des méthodes sont nécessaires pour 
réunir ces compétences (10). L’établissement d’un lien explicite 
entre ces PHQ et les modélisateurs du milieu universitaire 
permet à la modélisation au sein des organismes de santé 
publique de bénéficier des innovations en cours, de l’examen 
par les pairs, du renforcement des capacités de modélisation, 
du développement d’approches ensemble de modélisation et 
procure la transparence qui renforce la confiance du public dans 
la modélisation réalisée (60). Sans expertise interne en matière 
de modélisation, la santé publique n’est pas préparée à répondre 
de manière adéquate aux épidémies et aux pandémies et doit 
se tourner vers des modélisateurs externes pour entreprendre le 
travail. La disponibilité et la capacité des modélisateurs externes 
ne seraient pas garanties et, en l’absence d’experts internes, la 
santé publique ne serait pas en mesure d’examiner ou d’adapter 
les modèles qui en résultent, ni de veiller à ce que les résultats 
soient communiqués avec précision aux décideurs, en raison de 
la perte de mémoire organisationnelle de la modélisation.

Le besoin d’une communauté nationale de 
praticiens de la modélisation

De nombreux pays ont reconnu l’importance de la contribution 
des modélisateurs universitaires à la prise de décision en matière 
de santé publique pendant la pandémie de COVID-19 (47,61). 
À la suite de la pandémie de SRAS-CoV-1 en 2003, une 
communauté de pratique de modélisateurs de maladies 
infectieuses s’est formée au Canada et s’est finalement fait 
connaître sous le nom de Pandemic Influenza Outbreak Research 

Modelling, ou Pan-InfORM, en 2008 (62). Cette communauté 
vise à soutenir l’utilisation de la modélisation pour éclairer 
les décisions en cas de pandémie. Bien qu’elle ne soit pas 
spécifiquement axée sur la préparation à la pandémie, cette 
communauté de pratique a soutenu les décisions prises lors de 
la pandémie de grippe pH1N1 au Canada (4,63) et avait des 
liens avec des organisations de santé publique (62). Bien que 
ce groupe ait poursuivi « en temps de paix » ses activités de 
modélisation de la transmission des maladies infectieuses en 
collaboration avec les organismes de santé publique jusqu’en 
2018, entre cette date et le début de l’épidémie de COVID-19 
au Canada en 2020, les liens avec la plupart des organismes de 
santé publique ont été perdus et de nouvelles communautés 
de pratique, telles que la Table scientifique de l’Ontario et le 
Groupe d’experts externes en modélisation de l’Agence (64), ont 
dû être créées pour faire face à la pandémie. La perte de Pan-
InfORM en tant que ressource reconnue pour la santé publique 
face à la COVID-19 souligne la nécessité pour les organisations 
de santé publique de disposer de PHQ à l’interne, capables de 
maintenir des communautés de pratique de modélisation en 
collaboration en dehors des périodes où nous répondons aux 
urgences liées aux maladies infectieuses.

La modélisation au service de la 
résilience face aux pandémies
Les études de modélisation peuvent contribuer à la résilience 
des organismes de santé publique face aux pandémies. Cette 
modélisation a une application générale pour la gestion des 
épidémies et la conception d’interventions utilisant des INP. Le 
tableau 1 présente une synthèse des moyens par lesquels la 
modélisation peut contribuer au développement de la résilience.

Discussion

Principaux défis
La modélisation nécessite une infrastructure informatique, 
des logiciels et les mathématiques, mais aussi des équipes 
multidisciplinaires d’experts dans tous les aspects de la 
transmission des maladies et de la pratique de la santé 
publique pour que la modélisation soit ancrée dans la réalité 
biologique nécessaire à la prise de décision dans le domaine 
de la santé publique. De telles équipes ont été constituées au 
Canada lors de la pandémie de COVID-19, mais elles doivent 
être maintenues sous une forme ou une autre pour soutenir la 
préparation aux futures pandémies. Un problème persistant au 
Canada est la limitation de la collecte de données granulaires 
sur les cas de maladie, les cas hospitalisés, la caractérisation 
génomique des agents responsables et les métadonnées qui 
sont cruciales pour les analyses (75,76). Parallèlement, il est 
actuellement impossible de coupler les données de surveillance, 
les données hospitalières et les données génomiques entre les 
provinces et les territoires (50). Ces problèmes de données font 
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l’objet d’efforts considérables pour remédier aux problèmes 
de collecte, de couplage et de partage dans le cadre de la 
Stratégie pancanadienne de données sur la santé (77) et, pour 
les données des systèmes de santé, dans la Feuille de route 
sur l’interopérabilité d’Inforoute Santé du Canada (78), mais ils 
demeurent les défis les plus importants non résolus pour une 
modélisation efficace des maladies infectieuses au Canada.

Conclusion
La modélisation mathématique des maladies infectieuses est 
désormais reconnue comme une aide essentielle à la prise de 
décision en matière de préparation et de réponse de la santé 
publique aux éclosions, aux épidémies et aux pandémies. 
Une utilisation judicieuse de la modélisation peut soutenir la 
préparation à la pandémie en matière de stocks pour les services 
de santé et de planification nécessaires pour se préparer à 
une pandémie, tandis que des modèles prêts à l’emploi, des 
méthodes et du PHQ soutiendront la prise de décision tôt 
au début d’une pandémie. Les ressources de modélisation, 
en particulier le PHQ, doivent être maintenues dans les 
organisations de santé publique et dans les universités, ainsi 
que dans les réseaux de collaboration transdisciplinaires avec 
les scientifiques d’autres disciplines qui s’intéressent à la santé 
publique. L’un des principaux obstacles à une modélisation 
efficace des décisions de santé publique au Canada reste la 
question de la collecte et du partage des données de santé.
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de cadre auquel tous les autres auteurs ont contribué. Il s’agit 
d’un projet du Réseau externe en modélisation des maladies 
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modélisation mathématique des maladies infectieuses pour la 
santé publique, dont tous les auteurs sont membres. Les auteurs 
n’ont pas de conflits d’intérêts.

Tableau 1 : Exemples d’études de modélisation susceptibles de soutenir l’élaboration de politiques visant à 
accroître la résilience face aux pandémies

Domaine 
d’intervention Exemples d’objectifs de modélisation Références

Conception des bâtiments Améliorer la ventilation pour réduire la transmission des agents pathogènes respiratoires, en particulier 
dans les lieux où un grand nombre de personnes se rassemblent.

(65,66)

Estimations à l’appui 
des décisions relatives 
aux capacités de santé 
publique

Estimation de l’effort de surveillance nécessaire pour détecter les cas de pathogènes émergents. (67,68)

Estimation de l’effort de test-et-traçage nécessaire pour contrôler la transmission, en l’absence de 
mesures restrictives, en fonction des différentes caractéristiques des agents pathogènes et des 
maladies qu’ils provoquent.

(31,69)

Outils pour les décisions 
stratégiques

Critères permettant de déterminer si l’élimination d’un agent pathogène dans une juridiction donnée 
serait un succès ou si les mesures de santé publique devraient simplement viser à « aplanir la courbe » 
pour limiter les effets sur les soins de santé.

(70)

Estimation de la probabilité de contrôle par test-et-traçage comparé au contrôle par des mesures 
restrictives, en fonction des caractéristiques des agents pathogènes et des maladies qu’ils provoquent 
(R0 et proportions de cas asymptomatiques, présymptomatiques ou présentant des manifestations 
graves).

(71)

Critères permettant de cibler les INP sur des groupes démographiques ou géographiques spécifiques 
de la population.

(32,72)

Pratiques exemplaires pour 
l’utilisation des mesures de 
santé publique

Meilleures pratiques pour l’utilisation de mesures restrictives si celles-ci sont nécessaires pour contrôler 
la transmission.

(52,73)

Recommandations pour l’utilisation d’INP qui réduisent la probabilité ou l’impact de la transmission, 
telles que la distanciation, le port de masque et la cohorte lors de rassemblements.

(73,74,78)

Abréviation : INP, interventions non pharmaceutiques
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