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Principes d’un modèle SEIR

• Susceptible-Exposed-Infectious-Removed (SEIR).

• Modèle à compartiment fréquemment utilisé en 

épidémiologie (humaine, animale, végétale,…) 

épidémiologie (humaine, animale, végétale)

– Pour des infections présentant un délais significatif entre 

l’infection (contamination) et l’état infectieux

– Pendant cette période de latence, on dans le compartiment 

« Exposed »

– Basé sur les concepts épidémiologique de « période de latence », 

de « période infectieuse » et “coefficient de multiplication »

From http://en.wikipedia.org/wiki/Compartmental_models_in_epidemiology



Publication d’origine

• Zadoks (1971). Systems Analysis and the 

dynamics of Epidemics. Phytopathology, 61:441-

598



Objectifs

• Comprendre le fonctionnement d’un modèle simple 

SEIR existant dans la littérature.

• Ecrire le simulateur correspondant sous R.

• Utiliser le modèle pour prendre en compte 

différentes pratiques et comparer des scénarios.



Description du modèle
4 state variables

• XVAC : vacant (healthy) sites

• XLAT for latent site

• XINF for infectant sites

• XCTR for the cumulative total 

of removal (post infectious) 

sites

Fluxes (rates)

• rocc: rate of occupation 

• rapp: rate of apparition

• rrem: rate of removal 



Versions plus détaillées de la publication
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Equations of the SEIR model for plant disease of 

Zadoks (1971)
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On commence avec une version simplifiée

• Hypothèse supplémentaire :

– Pas de fonction de délais, mais taux continu de 

changement d’état équivalent à la constante de 

temps.

(plus simple à programmer et suffisant pour 

comprendre le fonctionnement du modèle 

dynamiques SEIR)
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Equations de la version simplifiée
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Sous R

Proposition d’une structure commune et vide.  Copier 

les lines suivantes dans un script.

zakoks.simple.model = function (nlpd=4,nipd=1,dmfr=16,SITE0 = 

5*10^9,weather=NULL, sdate = 1, ldate = 140) {

# here you will write the core of the model

return(list(sim=data.frame(day = sdate:ldate, XVAC = XVAC[sdate:ldate], XLAT = 

XLAT[sdate:ldate], XINF = XINF[sdate:ldate],XCTR = 

XCTR[sdate:ldate],XTO1=XTO1[sdate:ldate],  XSEV= XSEV[sdate:ldate], 

severity=severity[sdate:ldate]), param=c(nlpd=nlpd,nipd=nipd,dmfr=dmfr,SITE0 = 

SITE0)))

} # end of model
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Structure du code

• creation of state variable as vector

• initialization of state variable

• Simulation loop

– Calculate rates of change of state variables (dTT, dB, 

dLAI)

– Update state variables *

• End simulation loop

• Return results
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Premières simulations – paramètres par défaut

Name Value Description Unit
nlpd 8 Duration for latency period day
nipd 30 Duration for infectious period day
dmfr 16 Coefficient of multiplication -
XVAC0 1e+10 Initial number of vacant sites sites
XLAT0 1 Initial number of latent sites (first 

contamination
sites
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correction
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Vous devriez obtenir les graphiques …
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