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Objectif

Suivre l’évolution de l’épidémie de SRAS-CoV-2 pour évaluer les 
besoins hospitaliers.

Résumé méthodologique

❶ère étape: À partir des hospitalisations observées, un modèle 
de transmission du COVID-19 a été développé pour prédire le 
nombre de nouvelles hospitalisations anticipées.

❷e étape: Sur la base de ces prédictions, les besoins en 
ressources hospitalières (occupation des lits sur les étages et 
aux soins intensifs) sont projetés sur un horizon de 4 semaines.

SOMMAIRE MÉTHODOLOGIQUE 
ÉVOLUTION À COURT TERME DE L’ÉPIDÉMIE ET DES BESOINS HOSPITALIERS
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❶ MODÈLE DE TRANSMISSION DE TYPE SEIR
ESTIMER LE R(T) ET PRÉDIRE NOUVELLES ADMISSIONS

Susceptibles
Vaccin

incomplet

Début

Symptômes
Confirmés

Vaccin

complet
Symptômes

sévères
Hospitalisés

Décès

COVID

Exposés Précliniques
Symptômes

modérés
Rétablis

Asymptomatiques

Importés

Confirmation des cas

Modèle semi-mécanistique
L’impact des interventions est capturé 
indirectement à l’aide d’un taux de 
transmission qui varie dans le temps.

Permet
▪ D’estimer le nombre journalier de nouvelles 

hospitalisations.
▪ D’élaborer des scénarios en variant le taux 

de transmission.



4

❷ MODÈLE DE DEMANDE EN RESSOURCES
PRÉDIRE LES BESOINS EN RESSOURCES

Modèle de Markov
Les trajectoires d’utilisation des 
soins pour les personnes atteintes 
de COVID-19 nouvellement admises 
en centres hospitaliers.

Permet
▪ Une estimation de l’utilisation 

des ressources sur un horizon de 
4 semaines. 

▪ D’examiner l’impact de 
différentes politiques d’utilisation 
des ressources.

Day Arrivals

2/27 3

2/2 13

… …

6/

Admissions passées 
(observations) et 

futures (du modèle 
transmission)

Trajectoires 
d’utilisation

Available

Total capacity

Estimation de 
la demande en 

ressources
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Précisions 
méthodologiques
Équations, paramètres et statistiques

Modèle de transmission de la COVID-19
Étape ❶
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PRÉCISIONS MÉTHODOLOGIQUES
SCHÉMA DU MODÈLE MATHÉMATIQUE

Diagramme du modèle

Note
▪ La force d’infection est le taux per capita auquel les individus susceptibles acquièrent l’infection.
▪ Le nombre de cas importés Z(t) provient du fichier Trajectoire de santé publique (TSP).
▪ Le nombre de personnes vaccinées A(t) provient des rapports Vigie des activités de vaccination contre la 

COVID-19 et de suivi des couvertures vaccinales au Québec.
▪ Les périodes de latence et d’infectiosité suivent des distributions d’Erlang-2.
▪ Un algorithme de Euler avec un pas de temps de 1.2 heures est utilisé pour résoudre numériquement le 

système d’équations différentielles.

Force d’infection
Cette quantité est calculée comme suit:
𝜆𝑡

= 𝛽𝑡 × 𝑆𝑡 +(1 − 𝜈𝑖) 𝑉𝑖𝑡 + (1 − 𝜈𝑐) × 𝑉𝑐𝑡] ×
𝐼𝑝 + 𝐼𝑠 + 𝐼𝑙 + 𝜃𝐼𝑎

𝑁

où 𝛽𝑡 est le taux de contact; 𝑆𝑡 le nombre de personnes 
susceptibles; Vit et Vct sont le nombre d’individus avec 
vaccination incomplète et complète, respectivement; 𝜈𝑖 et 
𝜈𝑐 sont l'efficacité du vaccin (dosage incomplet et 
complet); 𝐼𝑝,𝐼𝑠, 𝐼𝑙, et 𝐼𝑎 sont le nombre de personnes 
infectieuses dans le stade préclinique, avec symptômes 
sévères, légers et asymptomatiques, respectivement.

Susceptibles
Vaccin

incomplet

Début

Symptômes
Confirmés

Vaccin

complet
Symptômes

sévères
Hospitalisés

Décès

COVID

Exposés Précliniques
Symptômes

modérés
Rétablis

Asymptomatiques

Importés

Confirmation des cas
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PRÉCISIONS MÉTHODOLOGIQUES
PRINCIPAUX PARAMÈTRES DU MODÈLE
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PRÉCISIONS MÉTHODOLOGIQUES
STRUCTURE D’ÂGE DE LA POPULATION NON-VACCINÉE

Ratio des probabilités d’hospitalisations (par semaine)
▪ La structure d’âge de la population non-vaccinée est affectée par la priorisation 

vaccinale des personnes plus âgées. Ceci aura un impact sur la probabilité qu’un 
cas de SRAS-CoV-2 soit hospitalisé.

▪ Ce facteur est pris en compte par le paramètre Γ 𝑡 qui correspond au ratio des 
probabilités d’hospitalisation de la population avec un program de vaccination 
par rapport à la population initiale. Cette quantité est calculée à partir des 
distributions d’âge des personnes vaccinées et non vaccinées du Québec, et du 
taux d’attaque par âge de la première vague.

Γ 𝑡 = ൘
σℎ𝑜𝑠𝑝𝑎 × 𝑈𝑎(𝑡) + σℎ𝑜𝑠𝑝𝑎 × (1 − 𝜈𝑖)𝑉𝑖𝑎(𝑡) + σℎ𝑜𝑠𝑝𝑎 × (1 − 𝜈𝑐)𝑉𝑐𝑎(𝑡))

σ𝑈𝑎(𝑡) + 1 − 𝜈𝑖 𝑉𝑖𝑎(𝑡) + (1 − 𝜈𝑐)𝑉𝑐𝑎(𝑡)

σℎ𝑜𝑠𝑝𝑎 × 𝑁𝑎
σ𝑁𝑎

où hospa est la proportion d’infections symptomatiques requérant une hospitalisation pour chaque tranche 
d’âge; Ua(t) Via(t) et Vca(t) sont le nombre de personnes non-vaccinées, vaccinées avec dosage incomplet et 
complètement vaccinées (Na est la population du Québec; ces nombres sont ensuite ajusté aux taux 
d’attaque par âge de la première vague; données Héma-Québec); 𝜈𝑖 et 𝜈𝑐 sont l'efficacité du vaccin.



9

CALIBRATION AUX DONNÉES
SOURCES DES DONNÉES

Nombre d’hospitalisations journalier
▪ Données MED-ECHO et GESTRED. 

▪ Les transferts provenant des CHSLD ne sont pas pris en compte pour 
calculer le taux de transmission. Cependant, le modèle de projections 
des hospitalisations comptabilise les transferts passés.

Séroprévalence
▪ Étude de séroprévalence HÉMA-Québec portant sur 7691 

échantillons de personnes âgées de 18-69 ans ayant fait un don 
de sang entre le 25 mai et le 9 juillet.

Note : Les données d’hospitalisation des 3 derniers journées sont exclues des calibrations.
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CALIBRATION AUX DONNÉES
CADRE BAYESIEN – FONCTIONS DE VRAISEMBLANCE

Fonctions de vraisemblance

Hospitalisations: Le nombre observé de nouvelles hospitalisations (𝐻𝑜𝑠𝑝𝑡) au temps 
t suit une loi binomial négative :

𝐻𝑜𝑠𝑝𝑡~𝑁𝐵 𝐻𝑡 , 𝐻𝑡+
𝐻𝑡

2

𝑟

où 𝐻𝑡 est le nombre d’hospitalisations prédit par le modèle et r est le paramètre de 
« sur-dispersion ». Pour ce dernier, une distribution gamma est utilisée :

𝑟~𝐺𝑎𝑚𝑚𝑎(100, 0.01)

Séroprévalence: La proportion de la population ayant été infectés par le SRAS-CoV-2 
suit une loi binomiale:

𝑆𝑒𝑟𝑜𝑡
𝑁𝑢𝑚~𝐵𝑖𝑛𝑜𝑚𝑖𝑎𝑙

𝑅𝑡
𝑁𝑡

, 𝑆𝑒𝑟𝑜𝑡
𝐷𝑒𝑛𝑜𝑚

où 
𝑅𝑡

𝑁𝑡
est la fraction cumulative de personnes rétablies; et 𝑆𝑒𝑟𝑜𝑡

𝑁𝑢𝑚 et 𝑆𝑒𝑟𝑜𝑡
𝐷𝑒𝑛𝑜𝑚

sont, respectivement, les numérateur et dénominateur de la séroprévalence. 
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CALIBRATION AUX DONNÉES
CADRE BAYESIEN – DISTRIBUTIONS À PRIORI

Distributions à priori

▪ Le nombre d’individus infectieux au début de la simulation (28 février 2020) est entre 1 
et 75.

𝑍𝑡=0~𝑈𝑛𝑖𝑓𝑜𝑟𝑚(1, 75)

▪ La fraction de cas symptomatiques requérant une hospitalisation:

𝜅ℎ~𝑈𝑛𝑖𝑓𝑜𝑟𝑚(
0.030

𝜅𝑠
,
0.062

𝜅𝑠
)

▪ Le paramètre de transmission R(t) au début de l’épidémie correspond à un R0 de 2.6 
(95%CI: 2.1-2.8). Une transformation logistique est utilisée afin de restreindre ce taux 
entre 0 et 3.

𝛽𝑡=0~𝑙𝑜𝑔𝑖𝑡
−1 𝑁𝑜𝑟𝑚𝑎𝑙 𝑙𝑜𝑔𝑖𝑡(

2.6

3
), 0.5 ×

3

𝜎𝑐

▪ Les taux de transmission pour les t>0 sont modélisés comme une marche aléatoire de 
premier ordre et où la pénalité a une distribution à priori de Cauchy tronquée:

𝛽𝑡 ~𝑙𝑜𝑔𝑖𝑡
−1 𝑁𝑜𝑟𝑚𝑎𝑙 𝑙𝑜𝑔𝑖𝑡(

𝛽𝑡−1
3

𝜎𝑐), 𝜎𝑟𝑤 ×
3

𝜎𝑐
𝜎𝑟𝑤~𝐻𝐶(0, 25)
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CALIBRATION AUX DONNÉES
CADRE BAYESIEN – INFÉRENCES STATISTIQUES

Procédure d’estimation

▪ Le modèle est calibré aux données en utilisant des méthodes de Monte-
Carlo par chaînes de Markov. 

▪ Ces méthodes permettent d’obtenir des échantillons de la distribution 
postérieure du vecteur de paramètres. L’avantage de l’utilisation de 
méthodes Bayésiennes est la propagation efficace de l’incertitude aux 
résultats.

▪ La librairie Nimble de R est utilisé. Des algorithmes adaptatifs de 
marche aléatoire de type Metropolis-Hasting et Automated Factor Slice 
Sampling permettent une bonne convergence des chaînes.

Note : Un total de 8 chaînes MCMC de 30,000 itérations sont utilisées (warm-up de 5,000 
et intervalle d’éclaircissement de 20). L’examen des chaînes permet de s’assurer de la 
convergence de l’algorithme.
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INDICATEURS
DÉTAILS DES CALCULS

Taux de transmission

▪ Le taux de transmission (rt) est calculé à partir des distributions postérieur 
des taux de contacts estimés.

𝑟𝑡 = 𝜅𝑠
𝛽𝑡

𝜎𝑐
+ (1 − 𝜅𝑠)

𝜃×𝛽𝑡

𝜎𝑐
× (

𝑆𝑡

𝑁𝑡
+ (1 − 𝜈𝑖)

𝑉𝑖𝑡
𝑁𝑡

+ (1 − 𝜈𝑐)
𝑉𝑐𝑡
𝑁𝑡

)

▪ Les intervalles de crédibilité à 50% et 95% correspondent au 25e et 75e et au 
2.5e et 97.5e percentiles de la distribution postérieure est estimés.
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ÉQUATIONS DU MODÈLE MATHÉMATIQUE
SYSTÈME D’ÉQUATIONS DIFFÉRENTIELLES ORDINAIRES

Susceptibles (S):

𝑑𝑆(𝑡)

𝑑𝑡
= −𝛽 𝑡 𝑆 𝑡

σ𝑖=1
2 𝑃𝑖 𝑡 + 𝐼𝑠

𝑖 𝑡 + 𝜃𝐼𝑎
𝑖 𝑡 + 𝐼ℎ

𝑖 𝑡

𝑁
− 𝐴𝑖 𝑡

où 𝐴𝑖 𝑡 est le nombre de personnes vaccinées (dosage incomplet) au temp t.

Vaccinés (V):

𝑑𝑉𝑖(𝑡)

𝑑𝑡
= 𝐴𝑖 𝑡 − 𝛽 𝑡 1 − 𝜈𝑖 𝑉𝑖 𝑡

σ𝑖=1
2 𝑃𝑖 𝑡 + 𝐼𝑠

𝑖 𝑡 + 𝜃𝐼𝑎
𝑖 𝑡 + 𝐼ℎ

𝑖 𝑡

𝑁
− 𝐴𝑐(𝑡)

où 𝐴𝑐 𝑡 est le nombre de personnes vaccinées (dosage complet) au temp t.

𝑑𝑉𝑐(𝑡)

𝑑𝑡
= 𝐴𝑐(𝑡) − 𝛽 𝑡 1 − 𝜈𝑐 𝑉𝑐 𝑡

σ𝑖=1
2 𝑃𝑖 𝑡 + 𝐼𝑠

𝑖 𝑡 + 𝜃𝐼𝑎
𝑖 𝑡 + 𝐼ℎ

𝑖 𝑡

𝑁

Exposés (E):
𝑑𝐸1(𝑡)

𝑑𝑡
= 𝛽 𝑡 (𝑆 𝑡 + (1 − 𝜈𝑖)𝑉𝑖 𝑡 + (1 − 𝜈𝑐)𝑉𝑐 𝑡 )

σ𝑖=1
2 𝑃𝑖 𝑡 + 𝐼𝑠

𝑖(𝑡) + 𝜃𝐼𝑎
𝑖 𝑡 + 𝐼ℎ

𝑖 (𝑡)

𝑁
− 2𝜀𝐸1(𝑡)

𝑑𝐸2(𝑡)

𝑑𝑡
= 2𝜀𝐸1 𝑡 − 2𝜀𝐸2(𝑡)

Pré-clinique (asymptomatique infectieux) (P):
𝑑𝑃1(𝑡)

𝑑𝑡
= 𝜅𝑠2𝜀𝐸

2 𝑡 − 2𝜌𝑃1(𝑡) + 𝑍𝑡
𝑑𝑃2(𝑡)

𝑑𝑡
= 2𝜌𝑃1 𝑡 − 2𝜌𝑃2(𝑡)

où 𝑍𝑡 est le nombre de cas importés qui deviennent infectieux au temps t.
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ÉQUATIONS DU MODÈLE MATHÉMATIQUE
SYSTÈME D’ÉQUATIONS DIFFÉRENTIELLES ORDINAIRES (SUITE)

Infectieux (symptomatique, sans complications) (Is):
𝑑𝐼𝑠

1(𝑡)

𝑑𝑡
= (1 − 𝜅ℎΓ(𝑡))2𝜌𝑃

2(𝑡) − 2𝜎𝑐𝐼𝑠
1 𝑡

𝑑𝐼𝑠
2(𝑡)

𝑑𝑡
= 2𝜎𝑐𝐼𝑠

1 𝑡 − 2𝜎𝑐𝐼𝑠
2 𝑡

Infectieux (symptomatique, avec complicaiton / pré-hospitalisation) (Ih):
𝑑𝐼ℎ

1(𝑡)

𝑑𝑡
= (𝜅ℎΓ(𝑡))2𝜌𝑃

2(𝑡) − 2𝜎𝑐𝐼ℎ
1 𝑡

𝑑𝐼ℎ
2(𝑡)

𝑑𝑡
= 2𝜎𝑐𝐼ℎ

1 𝑡 − 2𝜎𝑐𝐼ℎ
2 𝑡

Infectieux (asymptomatique) (Ia):
𝑑𝐼𝑎

1(𝑡)

𝑑𝑡
= (1 − 𝜅𝑠)2𝜀𝐸

2 𝑡 − 2
1

𝜎𝑐
+
1

𝜌

−1

𝐼𝑎
1 𝑡 + 𝑍𝑡 × (1/𝜅𝑠)

𝑑𝐼𝑎
2(𝑡)

𝑑𝑡
= 2

1

𝜎𝑐
+
1

𝜌

−1

𝐼𝑎
1 𝑡 − 2

1

𝜎𝑐
+
1

𝜌

−1

𝐼𝑎
2 𝑡

où 𝑍𝑡 est le nombre de cas importés qui deviennent infectieux au temps t.

Hospitalisés (H):
𝑑𝐻(𝑡)

𝑑𝑡
= 2𝜎𝑐𝐼ℎ

2 𝑡 − 𝜎𝑑𝐻(𝑡)

Rétablis (R):
𝑑𝑅(𝑡)

𝑑𝑡
= 2

1

𝜎𝑐
+
1

𝜌

−1

𝐼𝑎
2 𝑡 + 2𝜎𝑐𝐼𝑠

2 𝑡 + (1 − 𝜇)𝜎𝑑𝐻(𝑡)
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Précisions 
méthodologiques
Équations, paramètres et statistiques

Modélisation des besoins en 
ressources hospitalières
Étape ❷
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MODÉLISATION DES TRAJECTOIRES
MODÈLE DE MARKOV – INDICES ET ÉTATS

Indices
▪ I états de Markov (besoin courant en ressources)

▪ J états de Markov (besoin en ressources après la transition)

▪ T jours de la simulation (t = 1,…,T)

États (niveau des besoins en ressources) 
1. Lits en soins actif avant les soins intensifs (SI) (actifs 1)

2. Aux SI

3. Aux SI et ventilé

4. Lits en soins actif avant les SI (actifs 2)

5. Congé hospitalier

6. Décès
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MODÉLISATION DES TRAJECTOIRES
MODÈLE DE MARKOV – INTRANTS, PARAMÈTRES ET INDICATEURS

Intrants

▪ n0, un vecteur avec la distribution initiale de longueur I pour 
laquelle n0

I est le nombre d’individus nécessitant I. 

▪ A, une matrice de dimension I × T qui décrit les nouvelles 
admissions en centre hospitalier et nécessitant des ressources 
spécifique (obtenu du modèle de transmission). 

Paramètres

▪ P∗, est une matrice de transition de dimensions I × J où p∗i,j est la 
probabilité de transition (par jour) de l’état i à l’état j, 
conditionnellement à son état actuel (diapo suivante).

Indicateurs

▪ N, est une matrice I × T contentant le nombre d’individus 
nécessitant les ressources de l’état I au jour t. 
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PRÉCISION MÉTHODOLOGIQUES
TRANSITIONS ET PRÉCISIONS

p*
i,j

1 

(actifs 1)

2 

(SI)

3 

(SI + respirateur)

4 

(actifs 2)

5 

(congé)

6 

(décès)

1 (actifs 1) p*
1,1 p*

1,2 p*
1,3 0 p*

1,5 p*
1,6

2 (SI) 0 p*
2,2 0 p*

2,4 p*
2,5 p*

2,6

3 (SI + respirateur) 0 0 p*
3,3 p*

3,4 p*
3,5 p*

3,6

4 (actifs 2) 0 0 0 p*
4,4 p*

4,5 p*
4,6

5 (congé) 0 0 0 0 1 0

6 (décès) 0 0 0 0 0 1

Pij* - Transitions au au prochain état en fonction de l’état actuel

Notes
▪ Les décès et les congés sont des états “absorbants”.
▪ Les personnes hospitalisées requerront des SI avec ou sans ventilation et ne transitionnent pas entre ces états 

(les données actuelles ne permettant pas un suivi longitudinal de l’utilisation des respirateurs). 
▪ Les individus ne peuvent pas passer du stade de soins actifs 1 (état 1) au stade de soins actifs 2 (état 4). 
▪ Les probabilités de transition (p*

i,j) sont estimées à partir de données hospitalières (MED-ECHO Live) des quatres
dernières semaines.
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