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Résumé 

Objectif : Analyser la dynamique de transmission du virus Ebola en République Démocratique du 

Congo à travers un modèle mathématique compartimental SEIHFR, en mettant en évidence l’impact 

des différentes voies de transmission (communautaire, nosocomiale et funéraire) et en déterminant les 

paramètres clés influençant la propagation de l’épidémie. 

Méthodologie : Développement et analyse d’un modèle compartimental SEIHFR basé sur un 

système d’équations différentielles. Étude théorique des propriétés du modèle (existence, 

unicité et positivité des solutions), calcul du nombre de reproduction de base R0R_0R0, 

décomposition de ce dernier selon les voies de transmission, et réalisation d’une analyse de 

sensibilité des paramètres. Les résultats sont confrontés aux données de l’épidémie de 2018-

2020 en RDC. 

Résultats : Le modèle garantit des solutions bien définies et biologiquement admissibles. Le 

nombre de reproduction de base R0R_0R0 est explicitement calculé et se décompose en 

contributions additives liées aux trois modes de transmission. L’analyse montre que la 

transmission lors des funérailles joue un rôle majeur dans la propagation de la maladie. Les 

paramètres les plus influents identifiés sont le taux de transmission communautaire (β), le 

facteur de transmission funéraire (ξ) et le taux d’enterrement sécurisé (ω). 

Contribution Originale à la Théorie, à la Pratique et aux Politiques : Proposition d’un 

modèle SEIHFR enrichi intégrant explicitement les trois voies de transmission avec une 

décomposition analytique de R0R_0R0. Identification des paramètres critiques permettant 

d’orienter les stratégies de contrôle (réduction des contacts communautaires, amélioration des 

pratiques funéraires, renforcement de la prise en charge hospitalière).  Prioriser les 

interventions sur les enterrements sécurisés, intensifier la sensibilisation communautaire, 

renforcer les mesures de prévention dans les structures de santé, et mettre en place une 

surveillance ciblée des paramètres β, ξ et ω pour un contrôle efficace de l’épidémie. 

Mots-clés : Ebola, Modélisation Mathématique, SEIHFR, Nombre de Reproduction de Base, 

RDC, Surveillance Epidémiologique. 
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What to Monitor in The Event of an Ebola Outbreak in the Congolese 

Context:  A Mathematical Modeling Approach SEIHFR 

Abstract 

 Purpose: To analyze the transmission dynamics of the Ebola virus in the Democratic Republic 

of Congo using a compartmentalized SEIHFR mathematical model, highlighting the impact of 

different transmission routes (community-acquired, nosocomial, and funerary) and determining 

the key parameters influencing the spread of the epidemic. 

Methodology: Development and analysis of a compartmentalized SEIHFR model based on a 

system of differential equations. Theoretical study of the model's properties (existence, 

uniqueness, and positivity of solutions), calculation of the basic reproduction number 

R0R_0R0, decomposition of this number according to the transmission routes, and 

performance of a sensitivity analysis of the parameters. The results are compared with data 

from the 2018-2020 epidemic in the DRC. 

Results: The model guarantees well-defined and biologically admissible solutions. The basic 

reproduction number R0R_0R0 is explicitly calculated and decomposed into additive 

contributions related to the three modes of transmission. The analysis shows that transmission 

during funerals plays a major role in the spread of the disease. The most influential parameters 

identified are the community transmission rate (β), the funeral transmission factor (ξ), and the 

safe burial rate (ω). 

Unique contribution to Theory, Practice, and Policy: Theoretically, there is proposal of an 

enhanced SEIHFR model explicitly integrating the three transmission routes with an analytical 

decomposition of R0R_0R0. Practically, identification of critical parameters to guide control 

strategies (reducing community contacts, improving funeral practices, strengthening hospital 

care). Lastly, policymakers should prioritize interventions on safe burials, intensify community 

awareness, strengthen prevention measures in healthcare facilities, and implement targeted 

monitoring of the β, ξ, and ω parameters for effective epidemic control. 

Keywords: Ebola, Mathematical Modeling, SEIHFR, Basic Reproduction Number, DRC, 

Epidemiological Surveillance. 
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I. INTRODUCTION 

La République Démocratique du Congo (RDC) a connu depuis 1976 quatorze épidémies 

documentées de maladie à virus Ebola [4], faisant de ce pays l’un des épicentres historiques 

vagues de cette zoonose. L’épidémie survenue dans les provinces du Nord-Kivu et de l’Ituri 

entre août 2018 et juin 2020 a été particulièrement dévastatrice : 3 470 cas confirmés et 

probables, 2 287 décès, soit un taux de létalité de 65,9% [19]. Cette crise a duré près de deux 

ans, exposant les fragilités du système de santé congolais et les difficultés de la réponse 

épidémique dans un contexte d’insécurité chronique et de défiance communautaire. 

La gestion de cette épidémie a révélé un déficit criant en matière d’analyse quantitative et de 

modélisation prospective. À titre d’exemple, l’exclusion des villes de Beni et Butembo des 

élections présidentielles de décembre 2018 pour motif sanitaire, suivie de l’organisation de ces 

mêmes élections quelques mois plus tard alors que l’épidémie s’était aggravée, illustre 

l’absence d’outils d’aide à la décision fondés sur des projections mathématiques rigoureuses. 

Dans ce contexte, la modélisation mathématique apparaît comme un instrument indispensable 

pour : 

1. Comprendre les mécanismes de transmission spécifiques à Ebola dans le contexte 

congolais ; 

2. Identifier les paramètres épidémiologiques critiques dont la surveillance doit être 

prioritaire ; 

3. Évaluer l’impact potentiel des interventions sanitaires avant leur mise en œuvre. 

La problématique centrale de cet article peut être formulée ainsi : Quels sont les paramètres 

clés à surveiller prioritairement lors d’une épidémie d’Ebola en RDC, et comment leur variation 

influence-elle le potentiel épidémique mesuré par R0 ? 

L’objectif principal de cette étude est d’analyser un modèle mathématique adapté au 

contexte congolais et d’en extraire des indicateurs opérationnels pour la surveillance 

épidémiologique. Plus spécifiquement, nous visons à : 

1. faire la comparaison du modèle SEIHFR avec d’autre modèle classique SIR, SEIR, 

SEIRS; 

2. explorer un modèle SEIHFR intégrant les spécificités de la transmission d’Ebola; 

3. Calculer analytiquement le nombre de reproduction de base R0 et interpréter sa structure; 

4. Réaliser une analyse de sensibilité pour hiérarchiser les paramètres selon leur impact sur 

R0 ; 

5. Discuter les implications opérationnelles pour la surveillance épidémiologique en RDC. 
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II. METHODOLOGIE 

II.1. Étude comparative des modèles classiques SIR, SEIR, SEIRS au modèle SEIHFR 

Afin de justifier le recours au modèle SEIHFR plutôt qu’aux modèles compartimentaux 

classiques pour l’étude d’Ebola en contexte congolais, il est nécessaire de procéder à une 

analyse comparative 

Structurée. Les modèles SIR, SEIR et SEIRS constituent des jalons historiques et théoriques 

majeurs en épidémiologie mathématique [1]. Toutefois, leurs hypothèses structurelles les 

rendent inadaptés à la modélisation fine de la maladie à virus Ebola, en particulier dans les 

contextes africains où les rites funéraires et l’hospitalisation jouent un rôle critique. 

II.2. Description synthétique des modèles classiques 

– Modèle SIR : Partitionne la population en trois compartiments : Susceptibles (S), 

Infectieux (I), Rétablis (R). Il ne tient compte ni de la période d’incubation, ni des voies 

de transmission spécifiques, ni de l’effet des interventions. 

– Modèle SEIR : Ajoute un compartiment Exposés (E) pour modéliser la période 

d’incubation. Il reste insuffisant pour Ebola car il ignore l’hospitalisation et la 

transmission post-mortem. 

– Modèle SEIRS : Introduit une perte possible de l’immunité (retour des R vers S). Bien 

que réaliste pour certaines maladies (grippe, tuberculose), cette hypothèse n’est pas 

pertinente pour Ebola car la guérison confère une immunité durable. 

II.3. Représentation schématique comparative 

La Figure 1 illustre les différences structurelles entre les modèles classiques et le modèle 

SEIHFR proposé. 

Tableau comparatif des propriétés structurelles 

Le Tableau 3 synthétise les principales différences mathématiques et biologiques entre les 

modèles. 

Table 1 – Comparaison des propriétés structurelles des modèles SIR, SEIR, SEIRS et 

SEIHFR 

Propriété / Modèle SIR SEIR SEIRS SEIHFR 

Compartiments 3 4 4 6 

Période d’incubation Non Oui Oui Oui 

Hospitalisation Non Non Non Oui 

Transmission funéraire Non Non Non Oui 

Perte d’immunité Non Non Oui Non 

Nombre de reproduction R0 
   

Complexe (Eq. 5) 
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Capacité à reproduire les dynamiques d’Ebola 

– SIR : Incapable de reproduire le délai d’incubation (7 à 14 jours pour Ebola), ni l’effet 

des interventions hospitalières ou funéraires. À éviter totalement. 

– SEIR : Permet de modéliser l’incubation mais surestime la transmission car il ignore la 

réduction de contagiosité chez les hospitalisés. L’expression de R0 se réduit à β/(γ+δ) 

dans une version sans guérison, ce qui est trop simpliste. 

SIR 

 

SEIR 

 

 

FIGURE 1 – Schéma comparatif des modèles compartimentaux : SIR, SEIR, SEIRS et 

SEIHFR (proposé). Les flèches colorées en pointillés représentent les trois voies de 

transmission spécifiques à Ebola. 

– SEIRS : L’introduction d’une perte d’immunité n’est pas justifiée pour Ebola (immunité 

durable après guérison). Ce modèle peut même conduire à des prédictions erronées 

(réémergence endémique). 

– SEIHFR : Capture les trois voies de transmission (communautaire, hospitalière, 

funéraire) et permet d’évaluer des interventions spécifiques (enterrements sécurisés, 

mise en isolation rapide). C’est le modèle le plus adapté au contexte congolais, comme 

le montre l’analyse de sensibilité (Section 5.1) [2]. 

III. REVUE DE LA LITTERATURE 

La modélisation mathématique d’Ebola a connu un essor considérable depuis l’épidémie de 

Kikwit en 1995 [4]. Trois grandes approches méthodologiques se sont distinguées : les modèles 

de propagation spatiale, les modèles temporels par processus ponctuels, et les modèles 

     /   

      /    

      /    
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compartimentaux structurés. Cette section présente les principaux contributeurs de chaque 

courant. 

 

III.1. Modèles de propagation spatiale 

Les modèles spatiaux intègrent l’hétérogénéité géographique de la transmission, prenant en 

compte la mobilité des populations, la distribution des villages et des centres de santé, ainsi 

que les barrières naturelles (fleuves, forêts) ou anthropiques (routes, villes). 

– Biao Tang [5] (Xi’an Jiaotong University, Chine) : A développé un modèle spatialement 

explicite couplant un système d’équations différentielles ordinaires avec un automate 

cellulaire pour simuler la propagation d’Ebola dans les provinces du Nord-Kivu et de 

l’Ituri. Son modèle intègre les déplacements inter-communautaires et montre qu’une 

réduction de 60% des mouvements de population suffit à réduire R0 de 40%. 

– D. Balcan [6] (Northeastern University, États-Unis) : Auteur majeur des modèles de 

métapopulation appliqués à Ebola. Avec son approche GLobal Epidemic and Mobility 

(GLEaM), il a simulé le risque d’exportation internationale des cas à partir de l’Afrique 

de l’Ouest en 2014. 

– John M. Drake [7] (University of Georgia, États-Unis) : A développé des modèles de 

diffusion spatiale basés sur des réseaux de graphes pondérés par la distance. Il a quantifié 

l’effet des barrières fluviales sur la progression de l’épidémie. 

– Sybille Merkle (Université de Heidelberg, Allemagne) : A proposé un modèle de 

réaction-diffusion sur graphe pour la propagation d’Ebola en milieu rural, avec un 

coefficient de diffusivité variable selon le type d’habitat. 

Cécile Viboud [8] (NIH, États-Unis) : A appliqué les modèles spatiaux à l’épidémie d’Ebola 

en Afrique de l’Ouest, mettant en évidence le rôle des centres urbains comme hubs de 

propagation. 

III.2. Modèles temporels : processus ponctuels 

Les processus ponctuels modélisent la survenue des cas comme des événements aléatoires 

dans le temps, avec une intensité dépendant de l’histoire récente de l’épidémie. 

– Anne Cori [9] (Imperial College London, Royaume-Uni) : Développeuse de la méthode 

d’estimation de Rt par fenêtre glissante (package EpiEstim). Son application à Ebola a 

quantifié l’impact des campagnes d’enterrement sécurisé. 

– Thibaut Jombart [10] (London School of Hygiene and Tropical Medicine, RoyaumeUni) 

: Auteur du package outbreaker2 pour la reconstruction de chaînes de transmission. 

Appliqué à l’épidémie de RDC 2018-2020, son modèle a estimé que 32% des cas 

n’étaient pas rapportés. 

– Justin Lessler [11] (Johns Hopkins University, États-Unis) : A affiné l’estimation du délai 

série-génération d’Ebola, établissant une valeur médiane de 15,3 jours. 
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– Martin J. Blaser [12] (Rutgers University, États-Unis) : A appliqué les processus 

ponctuels de Hawkes à Ebola, capturant l’effet memory de l’épidémie. 

– Rebecca Kahn [13] (Harvard University, États-Unis) : A développé un modèle de 

régression de Poisson avec splines pénalisées pour estimer la tendance temporelle sous-

jacente. 

III.3. Modèles compartimentaux structurés 

Ces modèles enrichissent le formalisme SEIR classique par l’ajout de compartiments 

supplémentaires ou par structuration selon l’âge, le statut socio-économique ou la localisation. 

– Julien Legrand [2] (INSERM, France) : Auteur historique du modèle SEIHFR, publié en 

2007. Sur l’épidémie de Kikwit (1995), il a estimé que la transmission funéraire 

contribuait à 34% du pouvoir de transmission total. 

– Gerardo Chowell [3] (Georgia State University, États-Unis) : A appliqué le modèle SEIR 

à de nombreuses épidémies d’Ebola et a montré que les centres de traitement réduisaient 

R0 de 60%. 

– John Hyman [14] (Tulane University, États-Unis) : A développé une version du modèle 

SEIR intégrant la prise en charge hospitalière et l’isolement à domicile. 

– Lorenzo Pellis [15] (University of Manchester, Royaume-Uni) : Spécialiste des modèles 

compartimentaux structurés par l’âge, montrant que les adultes de 25-45 ans contribuent 

à 65% des transmissions. 

– Shweta Bansal [16] (Georgetown University, États-Unis) : A développé un modèle 

compartimental avec structuration en réseau (network SEIR). 

III.4. L’analyse de ces travaux révèle trois constats majeurs pour notre étude : 

1. Complémentarité des approches : Les modèles spatiaux éclairent où se propage le 

virus; les processus ponctuels précisent quand surviennent les cas; les modèles 

compartimentaux décrivent comment se transmet la maladie. 

2. Héritage direct de Legrand : Le modèle SEIHFR que nous utilisons est directement 

issu des travaux pionniers de Legrand [2]. 

3. Frontières actuelles : Les travaux de Jombart [10] et Bansal [16] ouvrent la voie vers 

des modèles hybrides spatio-temporels. 

III.5. Construction du modèle SEIHFR 

Le modèle SEIHFR est une extension du modèle SEIR classique, spécifiquement 

développé pour Ebola par Legrand et al. [2]. Il partitionne la population totale N(t) en six 

compartiments dynamiques : 

– S(t) : Susceptibles (individus sains pouvant contracter la maladie) 

– E(t) : Exposés (infectés mais non encore contagieux, en période d’incubation) 

– I(t) : Infectieux symptomatiques (contagieux, dans la communauté) 
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– H(t) : Hospitalisés (pris en charge, transmission réduite) 

– F(t) : Funérailles (dépouilles infectieuses lors de rites funéraires à risque) 

– R(t) : Rétablis (guéris immunisés ou décédés après enterrement sécurisé) 

La dynamique du système est gouvernée par le système d’équations différentielles suivant 

: 

 

  

où la force d’infection λ(t) est donnée par : 

  

Les paramètres du modèle et leur signification biologique sont présentés dans le Tableau 

1 [2, 3]. 

TABLE 2 – Paramètres du modèle SEIHFR 

Paramètre Signification biologique Unité 

βI Taux de transmission des infectieux jour−1 

βH Taux de transmission des hospitalisés jour−1 

βF Taux de transmission lors des funérailles jour−1 

σ Taux d’incubation (1/σ = durée d’incubation) jour−1 

θ Taux d’hospitalisation jour−1 

γI Taux de guérison des infectieux non hospitalisés jour−1 

γH Taux de guérison des hospitalisés jour−1 

δI Taux de mortalité des infectieux non hospitalisés jour−1 

δH Taux de mortalité des hospitalisés jour−1 

ω Taux d’inhumation sécurisée jour−1 

IV. ANALYSE MATHEMATIQUE DU MODELE 
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IV.1. Existence et positivité des solutions 

Proposition 3.1 (Positivité des solutions). Pour toute condition initiale non négative 

(S(0),E(0),I(0),H(0), F(0),R(0)) ∈ R6
+, les solutions du système restent dans R6

+ pour tout t ≥ 

0. 

Démonstration. La démonstration repose sur la propriété de quasi-positivité du champ de 

vecteurs. 

En effet : 

– Si S = 0, alors dS/dt = 0 

– Si E = 0, alors dE/dt =λS ≥ 0 

– Si I = 0, alors dI/dt =σE ≥ 0 

– Si H = 0, alors dH/dt =θI ≥ 0 

– Si F = 0, alors dF/dt =δII +δHH ≥ 0 

– Si R = 0, alors dR/dt =γII +γHH +ωF ≥ 0 

Par le théorème de Nagumo, le cône positif R6
+ est positivement invariant. 

IV.2. Conservation de la population 

Proposition 3.2. La population totale N(t)= S(t)+E(t)+I(t)+H(t)+F(t)+R(t) est constante. 

Démonstration. En sommant les six équations du système, tous les termes se compensent 

deux à deux, donnant dN/dt = 0. Ainsi, N(t)= N(0) pour tout t ≥ 0. 

A) Points d’équilibre et stabilité 

– Équilibre sans maladie 

L’équilibre sans maladie (DFE) est défini par l’absence totale d’infection : 

X0 =(N,0,0,0,0,0) 

– Absence d’équilibre endémique 

Proposition 0.2.1. Dans le modèle SEIHFR en population fermée, le seul équilibre 

possible est l’équilibre sans maladie. Il n’existe pas d’équilibre endémique non trivial. 

Démonstration. En annulant les dérivées, l’équation de sortie des compartiments 

infectés impose I∗ = H∗ = F∗ = 0, puis E∗ = 0 par substitution.  

Remarque 0.2.2. L’absence d’équilibre endémique est caractéristique des modèles 

SIR/SEIR en population fermée. L’épidémie finit toujours par s’éteindre faute de 

nouveaux susceptibles. 

– Stabilité et seuil épidémique 

Théorème 0.2.3. L’équilibre sans maladie est localement asymptotiquement stable si R0 

< 1, et instable si R0 > 1. 
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Démonstration. La stabilité est déterminée par la matrice jacobienne du sous-système 

infecté (E,I,H,F) au DFE. D’après le théorème de van den Driessche et Watmough [17], 

le rayon spectral de FV−1 étant R0, toutes les valeurs propres ont une partie réelle 

négative ssi R0 < 1.  

B) Déduction de R0 

– Calcul par la méthode de la matrice de nouvelle génération 

Les compartiments infectés sont x = (E,I,H,F)T. Les matrices F (nouvelles infections) et V 

(transferts) au DFE sont [18, 17] : 

 

Le nombre de reproduction de base est le rayon spectral de K = FV-1 :  

 

 

C) Interprétation biologique 

 

D) Valeurs de référence 

Les valeurs des paramètres sont issues des estimations de Legrand et al. [2] et Chowell et al. 

[3] : 

 

 

 

 

La contribution funéraire est de 48,7% [2]. 

V. Discussion 
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L’analyse de sensibilité de R0 par rapport aux paramètres clés permet d’identifier les leviers 

de contrôle les plus efficaces. 

– Méthodologie générale  

Rappelons l’expression de R0 : 

 

– Sensibilité à 𝛽1 

La relation est linéaire: 

 

Le seuil critique : 

 

 

La réduction nécessaire n’est que de 1,7%. Le système est très proche de la criticité. 

Sensibilité à 𝜔 

Le paramètre w n’apparaît qu’au dénominateur de RF0 : 

 

Le seuil critique : 

 

La fonction est convexe : les gains marginaux diminuent quand 𝜛 augmente. 

 

 

Une réduction de x de 1,6 à 1,0 fait passer R0 de 1,006 à 0,822. 

Synthèse 
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– Implications opérationnelles 

1. Surveillance des funérailles : Le délai décès-enterrement doit être monitoré 

quotidiennement. 

2. Monitorage communautaire : Un suivi hebdomadaire de Rt permet de détecter une 

augmentation de la transmission. 

3. Indicateurs hospitaliers : 𝜃 et 𝛿𝐻 doivent être suivis. 

Comparaison avec l’épidémie de RDC 2018-2020 

 

– Limites de l’étude 

1. Homogénéité : Mélange aléatoire de la population. 

2. Paramètres constants : Les interventions 

évoluent dans le temps. 

3. Absence de vaccination : Le vaccin rVSVZEBOV n’est pas intégré. 

4. Modèle déterministe : Les fluctuations stochastiques sont ignorées. 

CONCLUSION 

Cette étude a démontré l’apport de la modélisation mathématique pour la surveillance et le 

contrôle des épidémies d’Ebola dans le contexte spécifique de la République Démocratique du 

Congo. 

Les principaux résultats peuvent être résumés ainsi : 

1. Le modèle SEIHFR capture les trois voies de transmission caractéristiques d’Ebola 

(communautaire, nosocomiale, funéraire) et fournit une expression analytique explicite du 

nombre de reproduction de base R0. 
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2. La décomposition de R0 révèle que les funérailles traditionnelles contribuent à près de 50% 

du potentiel épidémique dans le contexte congolais, confirmant la nécessité de prioriser les 

enterrements dignes et sécurisés [2]. 

3. L’analyse de sensibilité identifie trois paramètres critiques à surveiller prioritairement : 

– Le taux de transmission communautaire 𝛽1 (indicateur : contacts quotidiens et 

observance des mesures de protection) 

– Le facteur de transmission funéraire 𝜉 (indicateur : pratiques funéraires à risque) 

– Le taux d’enterrement sécurisé w (indicateur : délai médian décès-enterrement) 

4. La condition R0 < 1 fournit un critère opérationnel clair : toute intervention réduisant R0 

sous ce seuil garantit l’extinction de l’épidémie [17]. 

En conclusion, la surveillance épidémiologique en RDC doit s’appuyer sur un tableau de bord 

intégrant ces paramètres clés, avec des seuils d’alerte basés sur le calcul en temps réel de Rt 

[9]. Une telle approche, fondée sur la modélisation mathématique, permettrait d’anticiper 

l’évolution des épidémies et d’optimiser l’allocation des ressources limitées du système de 

santé congolais. 

Les travaux futurs devront enrichir ce modèle en intégrant l’hétérogénéité spatiale [5, 6], la 

vaccination et une composante stochastique [10], pour aboutir à un outil opérationnel d’aide à 

la décision pleinement adapté aux réalités du terrain congolais. 
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