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1. Introduction Générale

1.1 Contexte

« Can machines think? ». À cette question, Alan Turing ne répond pas directement et

met en garde contre une définition hâtive se basant sur le sens des termesmachine et penser

(Turing, 1950). L’ambiguïté des termes oblige à reformuler la question, les mots utilisés ne

sont pas à prendre dans leur sens commun, mais servent à illustrer la problématique sous-

jacente : les machines peuvent-elles égaler les capacités humaines sur certaines tâches?

La publication de l’article Computing machinery and intelligence dans Mind, une revue

de philosophie, est d’ailleurs particulièrement significative, l’intelligence artificielle est

vue sous l’angle philosophique et psychologique. Pour Turing, la problématique repose

sur une capacité d’imitation, l’« imitation game » qui se retrouve dans le fameux test de

Turing. Turing resitue sa problématique non pas en abordant abruptement la question,

mais en déportant le débat sur l’évaluation. Puisqu’il est difficile d’aborder directement la

signification de penser et demachine, et puisque les termes font directement référence à des

capacités « humaines » que les machines devraient égaler, Turing propose une évaluation

« d’égal à égal » : il s’agit alors de déterminer s’il est possible de différencier ou non des

réponses provenant de l’homme ou de la machine.
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Marvin Minsky, reprend exactement la même posture pour définir l’intelligence artifi-

cielle, évitant alors l’écueil d’une définition de ce qu’est l’intelligence :

« [Artificial intelligence is] the construction of computer programs that engage
in tasks that are currently more satisfactorily performed by human beings because
they require high-level mental processes such as : perceptual learning, memory
organization and critical reasoning. » 1

Cette définition est particulièrement intéressante dans le sens où elle propose une

description qui évolue en fonction des capacités que les machines acquièrent. Retracer

l’histoire de l’Intelligence Artificielle (IA) à l’aune de cette définition permet de comprendre

son évolution. L’histoire de l’IA peut se diviser en trois grandes périodes : des années 1940

à 1970 avec l’apparition du concept d’intelligence artificielle, des années 1980 à 2000 avec

l’essor des microprocesseurs d’Intel, puis des années 2010 à aujourd’hui avec le machine

learning et le deep learning.

Dès ses débuts, l’IA est divisée en deux sous domaines, avec d’un côté l’IA « numérique »

et de l’autre l’IA « symbolique ». L’IA symbolique se focalise sur la reproduction du

raisonnement par des règles explicitement décrites, tandis que dans l’IA numérique, c’est

le système lui-même qui apprend les règles par l’analyse d’un corpus de données massives.

L’histoire de ces deux pans de l’IA est étroitement liée, même s’ils ont été longtemps

opposés. Numérique et symbolique viennent se compléter pour donner aux ordinateurs

des capacités de plus en plus complexes comme la reconnaissance d’image.

La conception de l’IA est apparue avec la notion de cybernétique de Wiener, il s’agit

alors d’établir une jonction entre les machines et les êtres organiques (Wiener, 2019).

C’est dans cette logique qu’est développé le « neurone formel » par McCulloch et Pitts

(McCulloch and Pitts, 1943), puis le perceptron en 1958 (Rosenblatt, 1958). Bien que les

limites des réseaux de neurones aient rapidement été pointées par Marvin Minsky (Minsky,

1968), marquant un coup d’arrêt temporaire à leur développement, l’augmentation des

capacités des ordinateurs en termes de mémoire et de capacité de calcul (CPU et GPU) a

1. Dartmouth Summer Research Project on Artificial Intelligence - 1956
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permis aux réseaux de neurones de prendre une place importante dans l’IA. Les réseaux de

neurones offrent des capacités particulièrement intéressantes sur le plan de l’apprentissage

notamment, il n’est désormais plus nécessaire de coder les règles que le système doit

connaître, c’est le système lui-même qui apprend les règles à partir d’un corpus de données

massives, le big data. L’évolution et la notoriété des réseaux de neurones sont marquées

par trois faits symboliques : la défaite de Garry Kasparov, champion du monde d’échec,

contre Deep Blue en 1996, la victoire de Watson à Jeopardy en 2011 et plus récemment la

victoire d’AlphaGo contre le champion du monde de Go en 2016.

Conjointement à l’évolution des réseaux de neurones, les systèmes experts, basés

sur des moteurs d’inférence, ont, quant à eux, besoin de beaucoup moins de mémoire

et de capacité de calcul que les réseaux de neurones et étaient donc mieux adaptés aux

ressources disponibles des années 1970. On peut citer entre autre DENDRAL (Feigenbaum

and Lederberg, 1965), un système expert en chimie moléculaire, et MYCIN (Shortliffe

et al., 1975) un système expert en diagnostic des maladies du sang et de prescription de

médicaments. Mais face à l’accroissement du nombre de règles et de leur effet « boîte

noire », les systèmes experts ont perdu de leur intérêt dans les années 1990.

Dans cet éco-système de l’IA, les Systèmes Multi-Agents (SMA) occupent une place

un peu particulière. Bien qu’appartenant à la catégorie de l’IA symbolique, ils sont une

approche particulièrement efficace lorsqu’ils sont couplés avec de l’IA numérique (réseau

de neurones, SVM, etc.) (Russel and Norvig, 2005). Les SMA présentent un intérêt tout

particulier pour la simulation, par leur capacité à exprimer explicitement les structures de

groupe d’individus et les comportements de ces groupes et des individus qui les composent.

1.2 Les systèmes multi-agents

Un système multi-agent est un ensemble organisé d’agents (Briot and Demazeau, 2001).

Aussi peu spécifique que soit cette définition, elle permet cependant de focaliser le pro-

blème sur la question de l’organisation des agents, c’est-à-dire les opérations qu’un agent
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peut effectuer dans un environnement, et les interactions entre les agents. Un SMA est com-

posé d’agents qui se déclinent en plusieurs catégories correspondant à des architectures

pour répondre à des problématiques spécifiques. Les agents réactifs permettent l’émer-

gence de comportements intelligents par l’interaction de comportements selon une boucle

perception-déision-action (subsomptions) (Brooks, 1991). Les agents cognitifs possèdent

une représentation explicite du monde qui les entoure et des capacités de raisonnement

(inférence logique). Les agents hybrides combinent les différentes approches d’agent selon

trois niveaux d’architecture, le premier niveau correspondant à une couche purement réac-

tive, le niveau intermédiaire à la connaissance de l’environnement et la couche supérieure

aux aspects sociaux (les interactions entre les agents) (Ferguson, 1992). Les agents BDI

(pour Beliefs, Desires, Intentions) (Rao and Georgaff, 1991), quant à eux, se définissent par

des croyances, qui correspondent à ce que l’agent connait de l’environnement, des désirs,

qui sont les états possibles vers lesquels un agent peut vouloir s’engager et des intentions,

qui sont les états vers lesquels l’agent s’est engagé.

À ces architectures SMA vient s’ajouter la représentation des échelles d’observa-

tion (microscopiques et macroscopiques). Dans le cas de la modélisation, cette capacité

multi-niveau est nécessaire à la compréhension des processus du système. Cette notion

multi-niveau est notamment importante pour la modélisation épidémiologique, où les

échelles jouent un rôle non négligeable dans les processus d’infection. En ce qui concerne

plus spécifiquement la simulation, les systèmes multi-agents multi-niveaux (Multi-Level

Agent-Based System - MLABS) apportent des solutions en termes d’architecture de mo-

dèle, de spécification des propriétés (paramètres, hyypothèses, etc.) et de reproductibilité

notamment.

1.3 Modélisation épidémiologique et intelligence artificielle

La modélisation épidémiologique, en tant que cadre formel de raisonnement mani-

pulable (valeurs des paramètres, hypothèses, etc.), permet d’étudier la propagation de
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maladies infectieuses. L’approche empirique de l’étude de la propagation d’agents pa-

thogènes repose sur l’analyse de données dont la collecte est soumise à des contraintes

matérielles, temporelles, spatiales, financières ou éthiques (test in vitro, essais contrôlés,

suivis longitudinaux, etc.). Ses champs d’applications sont, selon qu’il s’agit d’épidémies

passées, en cours ou potentiellement à venir, de comprendre, de quantifier ou d’anticiper

les dynamiques de transmission (Djidjou-Demasse et al., 2020).

La modélisation épidémiologique se divise en deux grandes disciplines : la modélisa-

tion statistique et la modélisation mécaniste. La modélisation statistique, comme son nom

l’indique, repose sur des méthodes probabilistes d’estimation des valeurs de paramètres

à partir de données qui ne les mesurent pas directement, ou d’inférer des distributions

pour en cerner la variabilité. La capacité « prédictive » peut être obtenue par prolongation

des séries temporelle, par exemple. Cependant, ce type de modèles étant exclusivement

basé sur l’analyse de données, ils ne peuvent anticiper des situations inconnues. La modé-

lisation mécaniste, qui sera notre champ d’application, a pour objectif de représenter, de

comprendre et de contrôler les mécanismes des dynamiques infectieuses afin de contrôler

ces dynamiques pour, par exemple, évaluer l’impact de mesures de maîtrise. Les modèles

mécanistes sont tout particulièrement adaptés à anticiper les conséquences de différents

scénarios par le fait que, en représentant les mécanismes en jeu, ils peuvent être appliqués

à des situations non connues des jeux de données de calibration.

La propagation d’un agent pathogène dépend de la structure de contact entre les

individus. Les contacts peuvent être soit directs, les individus entrant en contact physique

(une poignée de main), soit indirects, c’est-à-dire par l’intermédiaire de l’environnement

(par l’air, par l’eau, par une poignée de porte, etc.). Usuellement, la structure de contact,

dans les modèles mécanistes, est directement intégrée au processus infectieux dans des

formules mathématiques (équations différentielles ordinaires, paramètres agrégés, etc.), ce

qui inclut des hypothèses simplificatrices des voies de transmission et de leurs dynamiques.

Les structures de contact peuvent également être représentées par des modèles dit à classes,
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dans lesquels la population est divisée en sous-population. Chaque sous-population possède

ses propres processus infectieux et interactions. Cependant, ce type de modèle entraine

une démultiplication des systèmes d’équations différentielles et donc, potentiellement, des

paramètres du modèle.

L’intégration de la dynamique de population dans le formalisme mathématique devient

rapidement limitant par la multiplication des variables d’états et par la complexité d’en

changer les paramètres. De plus, l’évaluation de mesures de maîtrise et de leur répercutions

sur les structures de contact devient rapidement difficile, voire impossible, notamment si

l’on se place à l’échelle de l’individu ou de groupe d’individus.

C’est précisément face à cette problématique de la représentation de la dynamique des

pathosystèmes que l’IA vient apporter des solutions. La représentation des connaissances

permet non seulement d’expliciter la structure des modèles mécanistes et de réduire le

recours au code informatique, ce qui permet à la fois de fiabiliser et d’accélérer leur

développement, mais permet également aux scientifiques de disciplines non informatiques,

ou non modélisateurs, de contribuer à la conception puis à l’évaluation des modèles

(Ezanno et al., 2020). L’approchemulti-agentmulti-niveau, par sa capacité de représentation

explicite de différentes échelles et de leurs interactions, des comportements individuels et

des processus de dynamique, apporte, dans ce contexte, de la fiabilité, de la transparence

et de la flexibilité aux modèles (Picault et al., 2019).

Cependant, bien que la représentation multi-niveau des systèmes complexes puisse être

prise en compte, la complexité de la structuration des populations couplée au multi-niveau

reste un défi à relever.

1.4 Populations fortement structurées

Une population structurée est une population qui peut se diviser en différents groupes

d’individus selon des caractéristiques propres,ou états. Ces états sont le plus souvent issus

de processus d’évolution soit temporels (âge, sexe, niveau de croissance, etc.), soit spatiaux
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(localisation principalement), et chacun est représenté par un modèle correspondant à la

dynamique des états individuels. La modélisation d’une population structurée correspond

à un ensemble de ces sous-modèles (Caswell, 2002). La complexité d’une telle modélisation

est la prise en compte des interactions entre les différents sous-modèles.

Pour mieux appréhender les problématiques liées aux populations fortement structu-

rées, prenons comme exemple illustratif le système scolaire.

Dans l’organisation du système scolaire, les élèves sont regroupés par âge pour chaque

niveau, et en promotions à l’intérieur de ces niveaux (CP1, CP2, 6A, 6B, etc.). La com-

position des promotions (les groupes d’élèves) tend à être la même durant la scolarité,

sauf exceptions telles que des différences d’options (ce qui se rencontre plutôt à partir

du secondaire), ou de compatibilité entre les élèves. Pour passer d’un niveau à un autre,

certains critères doivent être remplis, par exemple, pour passer du CP au CE1, il faut savoir

lire et écrire. Si un élève ne remplit pas ces conditions, soit il est maintenu en CP, soit il

passe malgré tout en CE1. S’il est maintenu en CP, alors il déroge à la règle d’homogénéité

d’âge, et s’il passe, il ne correspond plus aux critères « savoir lire et écrire ». Le maintien

en CP, ou le passage dans la classe supérieure, peut être conditionné dans le temps. Par

exemple, si dans un délai de deux mois la lecture est acquise, alors il peut regagner sa

promotion en CE1 – même si dans les faits cela arrive peu souvent – et pour cela, il est

nécessaire de garder une trace de l’évolution de l’élève.

Un groupe classe est localisé dans une salle de l’établissement et, dans le cas du

secondaire, la localisation peut dépendre de la matière enseignée (laboratoire pour les

sciences, gymnase pour le sport, etc.). La localisation répond ainsi à des critères liés au

groupe d’individus dans le temps, et peut également être sujette à des exceptions (salle

non disponible, etc.). L’organisation de l’évolution d’un groupe classe est structurée à la

fois dans l’espace et dans le temps, et ces deux notions sont directement liées.

Cet exemple fait ressortir les problématiques de la modélisation d’une population

structurée : l’évolution de croissance correspondant au niveau de classe (règles de passage,
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exceptions), l’évolution de l’âge, la localisation dans l’établissement, et les liens forts qui

existent entre tous ces éléments.

Dans notre cas d’application, il ne s’agit pas d’élèves en classe, mais d’un élevage

porcin. Toute proportion gardée, ces deux systèmes sont extrêmement proches, du moins

sur les caractéristiques à prendre en compte pour la modélisation.

Les élevages porcins sont très majoritairement structurés en bandes. Il s’agit d’une

organisation qui permet d’optimiser la gestion via une planification des tâches. Une

spécificité de ce mode de conduite repose sur la structuration en sous-populations ayant

des contacts limités entre elles.

La conduite en bande repose sur la division du cheptel reproducteurs en sous-groupes

(bandes) de tailles équivalentes. Dans chaque bande, les périodes de reproduction des

truies sont synchronisées, avec un intervalle inter-bande de durée fixe. Ainsi, les porcelets

d’une même bande naissent de façon synchrone et forment alors une bande de porcs

en croissance. Ces animaux poursuivent leur cycle de vie (de la naissance à l’abattage)

sans contact physique avec les individus des autres bandes. Cette structuration sociale

implique une structuration spatiale au sein des élevages avec une répartition en secteurs

(correspondants aux stades physiologiques des animaux) et en salles, chaque salle ne

pouvant héberger qu’une seule bande à la fois.

L’organisation spatiale est liée à l’usage des espaces de l’élevage, c’est-à-dire que

chaque stade d’évolution correspond à un secteur (la plupart du temps un bâtiment), et

chaque secteur est divisé en salles. Chaque salle ne peut accueillir que les individus d’une

même bande, il n’y a pas de brassage entre les bandes. Dans les salles, les individus sont

regroupés en lot dans des cases, chaque lot correspondant à une, deux ou trois portées.

La prise en compte de la structuration de la population dans les modèles épidémiolo-

giques relève d’un enjeu important, car elle impacte directement la structure de contact

au sein d’un groupe et entre les groupes (la structure sociale), ainsi que l’interaction avec

l’environnement potentiellement impliqué dans la dynamique d’infection (la structure
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spatiale). Cependant, la prise en compte de cette structure de façon générique se révèle

être rapidement complexe, surtout si l’on considère l’aspect multi-niveau, c’est-à-dire les

liens entre les niveaux d’observation (individu, groupes, population, etc.). Avec l’essor de

méthodologies d’IA, il est possible de considérer de façon efficace, générique et exhaustive

ces différentes composantes. En cela, l’approche par simulation multi-agent, et plus préci-

sément multi-niveau (MLABS), est particulièrement intéressante et a d’ores et déjà fait ses

preuves de pertinence et d’efficacité (Picault et al., 2019).

1.5 Objectifs

L’objectif de notre travail est de fournir un cadre générique à la modélisation épidé-

miologique mécaniste pour permettre d’intégrer à la fois les aspects de structure spatio-

temporelle de population et les différentes échelles, tout en considérant les interactions

entre les échelles. Pour cela, nous présentons l’intégration des concepts d’organisation aux

systèmes multi-agents multi-niveaux par la proposition d’un design pattern, c’est-à-dire

une solution informatique générique pour un problème récurrent, et l’intégration de cette

solution dans le framework EMULSION 2. Notre travail implique plusieurs disciplines : les

systèmes multi-agents, la modélisation épidémiologique, et dans une moindre mesure la

représentation des connaissances.

Ce document est structuré en deux grandes parties, chacune abordant les domaines de

connaissance impliqués, et leurs relations, pour aboutir à une mise en œuvre appliquée à

deux maladies porcines.

La première partie aborde les systèmes multi-agents et la question de l’apport des

concepts d’organisation dans la simulation multi-agent multi-niveau. Cette partie introduit

les notions de modèle et de simulation, puis présente les concepts impliqués dans les

systèmes multi-agents, pour ensuite présenter le pattern organisationnel.

La seconde partie présente l’application de la solution à la modélisation épidémiolo-

2. Epidemiological MUlti-Level SimulatION framework
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Modélisation
épidémiologique

Système
multi-agent

Représentation
des connaissances

Multi-paradigme
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Figure 1.1 – Schéma des disciplines impliquées dans le travail de thèse. Le pattern organisationnel
(OMLABS) permet une représentation explicite de la structuration spatio-temporelle des populations. Couplé
au framework EMULSION, cela permet une facilitation de la modélisation de systèmes complexes en
épidémiologie.
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gique mécaniste. Cette partie débute par une présentation de la modélisation épidémiolo-

gique mécaniste et de ses problématiques de représentation (paradigme de modélisation,

multi-échelle, structure de contact, etc.) et d’usage (lisibilité, révisabilité, facilitation, etc.).

Ensuite, est présenté le framework EMULSION et la manière dont il répond aux questions

de représentation et d’usage, notamment par son langage dédié propre (Domain-Specific

language - DSL), puis par la présentation de l’extension du framework avec le pattern

organisationnel, et comment cela répond à la problématique de la représentation de la

dynamique des structures de contact. Enfin, cette partie se termine par deux cas d’applica-

tion : l’un à la modélisation de la propagation du virus de la grippe porcine (Influenza A),

et l’autre au virus du Syndrome Dysgénésique et Respiratoire du Porc.
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2.1 Introduction – Modèle et simulation

2.1.1 Modèle

Un modèle peut être considéré comme un outil conceptuel qui explique comment un

objet (ou un système d’objets) se comporte (Keeling et al., 2003), ce que la définition de

Marvin Minsky illustre de manière très explicite (Minsky, 1995) :

« To an observer B, an object A∗ is a model for an object A to the extent that B
can use A∗ to answer questions that interest him about A ».

Pour notre sujet d’étude, nous nous intéresserons aux modèles dit « mathématiques »,

c’est-à-dire les modèles qui utilisent le formalisme mathématique pour décrire de façon

à la fois épurée et précise un système. Il faut cependant bien se garder de donner à un

modèle le rôle qu’il n’a pas, il n’est que la représentation simplifiée d’une réalité, et le

formalisme mathématique n’a d’aucune manière la prétention d’être le reflet de « lois de la

nature ». Rien, d’ailleurs, ne permet d’établir, pour reprendre les termes d’Eugène Wigner

– lui-même se situant dans le prolongement de la pensée d’Erwin Schrödinger –, qu’il
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existe des lois dans la nature, et encore moins qu’il soit possible de les observer et de les

comprendre (Wigner, 1990) :

Le monde qui nous entoure est d’une complexité époustouflante, et le fait le
plus évident à son sujet est que nous ne pouvons pas prédire le futur. Bien qu’une
plaisanterie attribue à l’optimiste uniquement le point de vue que le futur est incertain,
l’optimiste est dans le vrai sur un point : le futur est imprévisible. Comme Schrödinger
l’a remarqué, c’est un miracle que certaines régularités dans le monde puissent être
découvertes malgré la complexité époustouflante du monde. L’une de ces régularités,
découverte par Galilée, est que deux cailloux, lâchés au même moment de la même
hauteur, heurtent le sol au même moment. Les lois de la nature ont pour objet de
telles régularités. La régularité trouvée par Galilée est un prototype d’un ensemble
plus vaste de régularités.

Les modèles mathématiques, notamment en épidémiologie, sont largement utilisés

pour « prédire » les comportements d’un système selon des modifications de paramètres,

représentant les possibles évolutions du contexte du système. Plus que prédiction, il est

sans doute souhaitable d’utiliser le terme prévision. Même si les deux termes sont séman-

tiquement proches, la notion de prédiction a, dans son sens commun, une connotation

divinatoire : on prédit l’avenir au sens où l’avenir se déroulera selon la prédiction. Alors

que prévision inclut une notion de projection de comportements possibles qui sont le

résultat de réflexions et de calculs. Il s’agit plus d’une tendance probable de l’évolution

d’un système se basant sur l’expérience passée qu’une réalité devant se réaliser, à l’instar

des prévisions météorologiques pour ne citer que cet exemple. En cela, un modèle se révèle

être d’une grande utilité pour anticiper l’émergence de signes annonciateurs d’un risque

encouru, et la spécification non divinatoire est particulièrement importante afin d’éviter

l’écueil d’une incompréhension, comme le soulignent Ilario Rossi et Patrick Peretti-Watel

(Peretti-Watel, 2003 ; Rossi, 2007).

Modéliser un système ne consiste pas à représenter tous les mécanismes existant dans

ce système, ce n’est pas envisageable. De ce fait, un modèle repose sur une simplification

des hypothèses pour répondre spécifiquement à la ou les questions auxquelles le modèle a

pour objectif de répondre par rapport à un système qualifié de « complexe ». Un système

est dit complexe dès lors qu’il est composé d’un grand nombre d’éléments en interactions,
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et que la dynamique de ces interactions dirige le comportement du système en lui donnant

une unité apparente pour un observateur extérieur (Berry and Beslon, 2013).

2.1.2 Simulation

La simulation est conçue comme un type particulier de modèle, à savoir la repro-

duction de phénomènes observables, et observés, du système étudié. Pour reprendre la

classification des fonctions d’un modèle de Franck Varenne, la simulation est un modèle

phénoménologique (Varenne, 2013), c’est-à-dire qu’il facilite la reproduction de structures

de données observables, mesurables ou détectables de certains phénomènes affectant le

système cible par des moyens intelligibles, déductifs ou de calcul. La simulation d’un mo-

dèle mathématique correspond donc à une résolution numérique approchée de ce modèle,

effectuée par un ordinateur. Elle « imite » le comportement du modèle mathématique qu’on

ne sait pas résoudre de manière uniquement analytique (Varenne, 2013).

Les simulations peuvent être organisées selon trois types (Peschard, 2013 ; Varenne,

2013) :

— la simulation dirigée par les modèles, ou simulation numérique, où la simulation

est au service du modèle (système équationnel, etc.). L’objet de la simulation est

de résoudre numériquement les équations de la dynamique d’un système lorsque

l’approche analytique n’est plus possible (Colombi, 2013) ;

— la simulation dirigée par les règles, ou simulation algorithmique, comme les automates

cellulaires ;

— la simulation dirigée par des objets, ou simulation informatique ou à base d’ontologies.

L’identification et la formalisation des hypothèses retenues pour la simplification du

modèle à simuler jouent un rôle fondamental dans la pertinence du modèle et dans la

fiabilité de l’exploitation de ses résultats. En cela, la conception de simulations est un

processus complexe et rigoureux qui passe par différentes étapes de conception (Figure 2.1).

La première partie du processus consiste à établir un modèle thématique – ou modèle

non-formel, propre à une discipline – afin de concevoir un modèle conceptuel – ou modèle
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formel –. Cette première étape définit le « quoi », c’est-à-dire ce qui doit être fait, mais

pas encore le « quand » ni le « comment ». Il n’y est pas encore fait référence aux moyens

d’exécution du modèle (Robinson, 2008). La problématique de cette première phase du

processus de simulation est d’extraire, à partir d’une situation réelle, les éléments de

simplification permettant de répondre à une question ciblée. Le modèle conceptuel est

alors transformé en « modèle computationnel » – ou modèle exécutable ou opérationnel –,

qui correspond à une représentation abstraite des opérations nécessaires que le modèle

doit effectuer pour accomplir sa fonction. Puis ce modèle computationnel est traduit en

programme informatique selon un ou des langages de programmation, ou peut être intégré

dans une plateforme de simulation.

Modèle
thématique

Modèle
conceptuel

Modèle
computationnel

Programme
informatique

Figure 2.1 – Processus d’élaboration d’une simulation.

La simulation d’un modèle formel, quels que soient le principe et le type de modèle,

désigne le procédé de computation de ce modèle (Varenne, 2013).

Dans ce contexte de simulation, les modèles à base d’agents sont tout particulièrement

intéressants par leur capacité à représenter explicitement les éléments du système (envi-

ronnement, entités actives ou passive de l’étude, etc.) notamment leurs comportements et

leurs interactions, et la structuration de ces éléments. Les SMA facilitent le passage entre

les étapes du processus d’élaboration de la simulation, en ce qu’ils fournissent « powerful

suite of metaphors, concepts and techniques for conceptualizing, designing and implementing

complex systems » (Jennings, 1999a). De plus, la représentation par un système multi-agent

d’un système est proche du réel, la granularité de la représentation, impliquant une simpli-

fication des hypothèses à représenter, peut être moduler au fur et à mesure de l’élaboration

de la modélisation du système (Teller et al., 2015).
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2.2 Définitions des notions

Assez paradoxalement, l’intérêt croissant des SMA ne s’est pas accompagné de la

définition, sinon claire, du moins unanime, des notions d’agent, d’environnement ou

même d’organisation. Nous tenterons dans cette partie de définir ces différents éléments

constitutifs des MLABS à l’aune de la littérature sur le sujet.

2.2.1 Agent

La notion d’agent est évidemment centrale pour la simulation multi-agent, bien qu’une

définition claire et précise semble avoir du mal à véritablement émerger. Cependant, il est

possible de dégager plusieurs éléments communs aux différentes définitions, dont une est

particulièrement importante : un agent est une « entité autonome » (Yousif, 2008).

Dès 1994, David Canfield Smith propose de définir un agent comme étant une entité

logicielle persistante dédiée à un but précis (Smith, 1994). Définition qui vient se préciser

l’année suivante par Pattie Maes, laquelle envisage un agent comme des systèmes infor-

matiques qui habitent un environnement dynamique complexe, détectent et agissent de

façon autonome dans cet environnement et réalisent un ensemble d’objectifs ou de tâches

pour lesquels ils sont conçus (Maes, 1995). Cette définition est en partie reprise par Nick

Jennings qui définit également l’agent comme un système informatique situé dans un

environnement et capable d’agir de façon autonome et flexible pour atteindre son ou ses

objectifs (Jennings, 1998).

Ces premiers éléments posés, nous pouvons délimiter trois périodes de la définition

de ce qu’est un agent. La première période correspond à une définition basée sur des

spécifications fonctionnelles. Barbara Hayes-Roth détermine trois fonctions qui doivent

en permanence être remplies par un agent, à savoir : 1) la perception des conditions

dynamiques dans l’environnement, 2) les mesures qui influent sur les conditions dans

l’environnement, et 3) le raisonnement pour interpréter les perceptions, résoudre les

problèmes, tirer les conclusions et déterminer les mesures à prendre (Hayes-Roth, 1995).
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Cette définition est complétée par Michael Wooldridge par un ordonnancement de quatre

critères (Wooldridge and Jennings, 1995) :

1. l’autonomie, c’est-à-dire la capacité des agents à agir sans intervention directe externe.

Les agents possèdent un certain contrôle sur leurs actions et leur état interne ;

2. la capacité sociale, qui est la capacité des agents à interagir et à communiquer avec

d’autres agents ;

3. la réactivité, qui est la capacité pour un agent de percevoir l’environnement (physique

ou virtuel) et réagir aux changements ;

4. la pro-activité, qui correspond à la capacité des agents de ne pas seulement agir en

réponse à leur environnement, mais d’être capables d’avoir des comportements axés

sur des buts en prenant des initiatives.

La seconde période correspond au fondement de la notion d’agent, laquelle repose

sur un ensemble de capacités. Ainsi, Jacques Ferber définit l’agent comme une entité

physique ou virtuelle qui peut agir dans un environnement directement avec d’autres

agents. Cette entité évolue selon un ensemble de « tendances » définies sous forme d’objectifs

et cette entité peut éventuellement se reproduire. Un agent possède des ressources qui

lui sont propres. Il est capable de percevoir son environnement, mais ne dispose que

d’une représentation partielle de celui-ci. Il possède des compétences et offre des services.

Le comportement d’un agent tend à satisfaire ses objectifs selon des ressources et des

compétences disponibles, et en fonction de sa perception, de ses représentations et des

communications qu’il reçoit (Ferber, 1995).

Enfin, Stuart Russel et Peter Norvig proposent une définition qui s’articule autour

de cinq grands types d’agents selon leur degré d’« intelligence » : les agents réflexes

simples, les agents réflexes fondés sur les modèles, les agents fondés sur les buts, les

agents fondés sur l’utilité, et les agents capables d’apprentissage (Russel and Norvig, 2005).

Cette définition, par son approche transversale, est particulièrement intéressante pour

le domaine de l’IA du fait qu’elle n’oppose pas numérique et symbolique. Numérique et
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symbolique viennent au contraire se compléter, chacune sur ses niveaux et ses domaines,

et deviennent indissociables dans l’élaboration d’un dispositif d’IA.

Agent
Sensors

What the world
is like now

What action I
sould do now

Actuators

Condition-action rules

Action

Percepts

Environm
ent

Figure 2.2 – Agent réflexe simple (Russel and Norvig, 2005)

Cette définition de Stuart Russel et Peter Norvigmérite d’être détaillée plus précisément.

Ainsi, un agent peut être de cinq types selon ses capacités :

agent réflex simple : ce type d’agent correspond au mode « si condition, alors action ».

L’agent n’agit que sur la base de sa perception, et ce, sans considération d’un quel-

conque historique de ses perceptions. Ce premier niveau d’agent se retrouve dans

la définition donnée par Ferber dans la capacité d’un agent à interagir avec son

environnement (Figure 2.2). Ce type d’agent ne fonctionne que pour des environne-

ments pleinement observables. En effet, le risque d’aboutir à des boucles infinies

dans l’implémentation de la découverte de l’environnement est difficilement évitable,

sinon en introduisant des comportements randomisés afin d’éviter de se retrouver

bloqué sur une action impossible à effectuer. Par exemple, dans le cas d’un agent

situé sur grille colorée dont l’instruction de déplacement serait « aller à gauche si

je suis sur une case bleue » se retrouverait rapidement bloqué lorsque cet agent se

retrouve sur une case bleue en première colonne.
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Agent
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is like now
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sould do now

Actuators

Condition-action rules

What my actions do
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Action
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ent

Figure 2.3 – Agent réflexe fondé sur des modèles (Russel and Norvig, 2005)

agent réflexe fondé sur des modèles : ce type d’agent maintient une forme d’état

interne qui dépend de l’historique des percepts, et une sorte de « structure » qui

décrit la partie non observée de l’environnement, comme une sorte de « modèle du

monde » (Figure 2.3). Ces capacités des agents se retrouvent dans la définition de

Ferber par la capacité qu’a un agent de percevoir son environnement, mais qui ne

dispose cependant que d’une représentation partielle de celui-ci.

agent fondé sur des buts : cette notion élargit la capacité de l’agent basé sur des mo-

dèles par l’ajout d’informations sur les objectifs (Figure 2.4). Cette information sur les

buts décrit les situations « souhaitables », ce qui permet à l’agent de choisir, parmi les

possibilités qui s’offrent à lui, celles qui l’amèneront à atteindre son objectif. Cette

notion est également présente dans la définition de Ferber avec la capacité donnée à

un agent d’évoluer selon un ensemble de « tendances », sous forme d’objectifs.

agent fondé sur l’utilité : ce niveau d’agent ajoute une fonction d’utilité, laquelle as-

socie un état à une mesure de l’utilité de cet état. Une mesure de performance

générale permet de comparer différents états en fonction de leur degré de satisfac-

tion (Figure 2.5). Cela correspond à la possibilité définie par Ferber qu’a un agent

de modifier son comportement afin de satisfaire ses objectifs selon les ressources



46 Chapitre 2. Simulation multi-agent

et les compétences qui sont disponibles, et en fonction de sa perception, de ses

représentations et des communications qu’il reçoit.

Agent
Sensors

What the world
is like now

What it will
be like if I
do action A

What action I
sould do now

Actuators

Goals

What my actions do

How the world evolves

State

Action

Percepts

Environm
ent

Figure 2.4 – Agent fondé sur des buts (Russel and Norvig, 2005)

Agent
Sensors

What the world
is like now

What it will
be like if I
do action A

How happy
I will be in
such a state

What action I
sould do now

Actuators

Utility

What my actions do

How the world evolves

State

Action

Percepts

Environm
ent

Figure 2.5 – Agent fondé sur l’utilité (Russel and Norvig, 2005)
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agent capable d’apprentissage Ce niveau fournit aux agents la capacité d’évoluer dans

des environnements inconnus (Figure 2.6). L’élément d’apprentissage détermine

comment l’élément de performance pourrait être modifié afin de s’améliorer.

Agent

Sensors

Performance
element

Effectors

Learning element

Problem
generator

Critic

Performance standard

feedback

learning goals

changes

knowledge

Actions

Percepts

Environm
ent

Figure 2.6 – Agent capable d’apprentissage (Russel and Norvig, 2005)

2.2.2 Environnement

L’environnement est l’espace dans lequel les agents évoluent, et en cela, il occupe de fait

une place centrale pour un système multi-agent. De l’émergence des systèmes multi-agents

dans les années 80 à aujourd’hui, la définition de l’environnement n’a cessé d’évoluer, à la

fois dans son aspect fonctionnel et sur sa dynamique.

En 1995, Jacques Ferber définit presque trivialement l’environnement comme un espace

doté d’une métrique dans lequel les entités (agents ou objets) sont situés (Ferber, 1995).

Les actions des agents sont régies par des « lois de l’univers », lesquelles déterminent des

actions qu’un agent peut effectuer dans un environnement. L’environnement possède des

processus internes et des processus qui déterminent comment il doit réagir aux actions

des agents, l’action d’un agent ne modifiant pas nécessairement l’environnement. Cette

définition, bien qu’assez complète, déroge à une conception agent orthodoxe, dans la

mesure où l’environnement se trouve pourvu de capacités d’action via ses processus

internes, ce qui entretient une sorte de confusion entre environnement et agent.
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James Odell définit, quant à lui, l’environnement comme une entité qui fournit les

conditions d’existence de toutes les autres entités (agents ou objets) (Odell et al., 2003).

L’environnement peut être de deux types : l’environnement physique qui est régi par des

lois, règles, contraintes et stratégies qui gouvernent l’existence physique des entités, et

l’environnement de communication qui fournit les principes, les processus et les structures

qui permettent la transmission explicite d’information entre les agents.

Dix ans après la définition de Jacques Ferber, Stuart Russel et Peter Norvig définissent

l’environnement comme étant un programme générique qui fournit les percepts aux agents

et recevant en retour les actions des agents (Russel and Norvig, 2005). Cette définition de

l’environnement est évidemment à replacer dans le contexte de la définition d’un agent et

de ses différentes déclinaisons données par les auteurs et présentées précédemment. Le

programme met ensuite à jour l’état de l’environnement en fonction des actions des agents

et des différents processus dynamiques. L’environnement constitue alors une relation

de base entre les agents et leur milieu d’interaction. De même que dans la définition de

Jacques Ferber, la représentation de la dynamique de l’environnement reste un point qui

n’est pas complètement délimité.

Cette même année 2005, Danny Weyns, dans son étude de l’état de l’art sur les environ-

nements dans les systèmesmulti-agents (Weyns et al., 2005), considère que l’environnement

est une abstraction de premier ordre, c’est-à-dire une entité qui possède ses propres fonc-

tions et qui fournit les conditions d’existence des agents. L’environnement est responsable

de la structuration physique et sociale des agents et de leur communication. L’environne-

ment gère également l’accès aux ressources et fournit des services aux agents. Cette notion

de service est d’ailleurs repris par Daniel David dans le modèle Domino-Smart (David,

2007). Dans ce modèle, l’environnement contient des filtres (assimilables à des services)

qui permettent de proposer aux agents l’ensemble des « cellules » de l’environnement

sur lesquels ils peuvent agir de façon optimale. Une autre manière d’aborder la notion

de service est proposée par David Meignan, pour lequel l’environnement est un espace
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commun aux agents (Meignan, 2008). L’environnement impose des contraintes aux actions

et interactions des agents, par exemple un bus et un voyageur ne peuvent interagir que

s’ils sont situés dans le même arrêt de bus.

Alexandre Hellboogh propose une définition plus structurée d’un environnement en

précisant que les agents, tout comme l’environnement, sont des éléments essentielles du

modèle de simulation multi-agent (Helleboogh et al., 2007). L’environnement peut être

alors de deux natures : l’environnement simulé qui est l’environnement réel dans lequel les

agents sont situés, et l’environnement de simulation qui correspond à l’infrastructure dans

laquelle s’exécute les programmes.

En 2015, Fabien Michel propose une définition plus précise de ce qu’est un environne-

ment (Michel, 2015). L’environnement est la définition des différents objets physiques du

monde, ainsi que sa dynamique endogène. Les influences de la dynamique endogène de

l’environnement sont représentées par des fonctions, donnant à l’environnement la possi-

bilité de produire des influences. Fabien Michel considère que le déplacement des moyens

de perceptions et de l’action dans le modèle de l’environnement permet de rompre le lien

de dépendance fort avec le modèle agent. Il devient alors possible d’envisager qu’un agent

interagisse avec plusieurs environnements sans avoir à repenser la modélisation. Dans

cette conception, le corps de l’agent (effecteurs et senseurs) fait partie de l’environnement,

et l’agent n’en a pas la maîtrise. Seul le processus délibératif est sous le contrôle de l’agent.

Ce principe a été mis en œuvre dans le modèle MIC (Movement, Interaction, Computation)

(Gouaïch and Michel, 2005), dans lequel le concept d’objet d’interaction est utilisé pour

« réifier » les moyens de perceptions et d’actions dans l’environnement. L’environnement

est lui-même découpé en espaces d’interactions (composition d’environnements) dans

lesquels les objets d’interaction prennent place.

Toujours en 2015, un travail important a été effectué par Philippe Mathieu afin d’établir

une définition précise de l’environnement et de dégager des « design pattern » (patrons de

conception) (Mathieu et al., 2015). L’environnement possède comme fonctions principales
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de placer les agents et de porter de l’information :

— Porter de l’information : dans un souci de simplification, l’environnement porte

l’information résumée de ce qui aurait pu être représenté par un ensemble d’agents.

Cette information est placée dans un espace soit discrétisé (cases d’une grille) soit

continu (fonction) ;

— Placer les agents : le placement des agents est représenté par quatre patterns :

1. AgentSet : chaque agent possède un attribut représentant sa position à un

instant t . L’environnement correspond à une collection d’agents, il n’y a pas

de spatialité explicite ;

2. StandardGrid : AgentSet complété d’une structure de grille, c’est-à-dire un

ensemble de cellules qui constitue un pavage régulier de l’environnement ;

3. AggregateGrid : Il s’agit d’une projection d’un environnement continu dans

un espace discret de type StandardGrid. L’environnement devient un tableau

multidimensionnel qui contient l’ensemble des agents ;

4. SocialNet : chaque agent possède un attribut correspondant à l’ensemble des

agents qu’il connaît et avec lesquels il peut interagir directement. Les relations

définissent la matrice d’adjacence d’un graphe.

Cette définition de l’environnement n’aborde pas la question des actions de l’agent sur

l’environnement. Cependant, l’approche par pattern peut être avantageusement mise en

perspective avec l’approche IODA 1 (Kubera et al., 2011).

Les environnements jouent un rôle fondamental dans les systèmes multi-agents par

le fait qu’ils sont les entités dans lesquelles les agents agissent (Ferber, 1995 ; Russel and

Norvig, 2005). Cependant, la formalisation de ce qu’est un environnement est axée exclusi-

vement sur la définition pratique et non sur la définition du concept en lui-même « objet »

comme un cercle est un objet mathématique. L’étude sur les patterns environnementaux

(Mathieu et al., 2015) marque une étape importante sur la spécification des environne-

1. Interaction-Oriented Design of Agent simulations



2.2 Définitions des notions 51

ments, puisqu’il s’agit, à notre connaissance, du seul travail de définition qui va au-delà

des spécifications opérationnelles d’un environnement, et pose les concepts fondamentaux

par la définition de ses rôles à porter de l’information et la manière de situer les agents.

Dans la définition communément admise d’un environnement, celui-ci peut être de deux

natures : soit physique, soit sociale. Dans le travail de Mathieu et al. (2015), il n’y est pas

fait mention d’une quelconque différence entre social et physique, et, de notre point de

vue, cela est parfaitement justifié et souhaitable.

Si l’on reprend l’historique de la notion d’environnement dans les SMA évoqué précé-

demment, très tôt est apparue la différenciation entre social et physique. Cette différence

était nécessaire du point de vue « agent centré » (ACMAS). En effet, et en reprenant les

cinq principes fondamentaux d’ACMAS de l’organisation d’un système, un agent peut

communiquer avec tout autre agent, il fournit un ensemble de services qui sont disponibles

à tous les autres agents, chaque agent a la responsabilité de limiter son accessibilité aux

autres agents, l’agent est responsable de la définition de ses relations, ses contrats, etc.

avec les autres agents, et il contient sa manière d’être accessible depuis l’extérieur. Dans

cette conception, puisque la gestion organisationnelle est située au niveau de l’agent, il est

nécessaire de qualifier différemment les communications, les relations et la coordination

entre les agents du système par une différenciation en physique et sociale (Castelfranchi,

1995). Avec une approche orientée organisation (OCMAS), puisque la gestion organisa-

tionnelle est déléguée à une entité externe, la séparation entre physique et social n’est

plus aussi pertinente. Dans le modèle AGR (Ferber et al., 2003), il n’y a pas de référence

explicite à la notion d’environnement social ou physique, par le fait que l’organisation

est vue comme une formalisation d’un espace social. Mais il est intéressant de constater

que quelques années plus tard, Jacques Ferber éprouve finalement le besoin d’ajouter le

concept d’environnement avec AGRE (Ferber et al., 2005) et les différencie en physique et

social. Et pourtant la différence n’est pas si flagrante. C’est ce que constate José-Antonio

Baez-Barranco avec AGREEN (Baez-Barranco et al., 2007) dans sa proposition d’une géné-
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ralisation de la relation entre physique et sociale d’AGRE. Son constat est qu’un espace

physique et un espace social sont équivalents, sinon qu’un espace physique est dépourvu

de dépendance sociale au sens qu’il n’y a pas de relation « en tant que » entre les agents.

Mais AGREEN adopte finalement une séparation entre physique et social, bien que José-

Antonio Baez-Barraonco conclue en notant que les relations de dépendance sociale (« en

tant que ») et la notion plus générale de dépendance entre deux espaces quelconques

mériteraient des définitions plus formelles (Baez-Barranco et al., 2007), ouvrant ainsi la ré-

flexion à rassembler les notions de physique et social sous le seul concept d’environnement

indifférencié.

En partant de ces constats, on peut définir un système multi-agent comme étant

constitué de deux composantes :

statique qui correspond à la localisation d’un agent dans des espaces et possédant de

coordonnées dans ces espaces, que ce soient des espaces physiques, sociaux, d’états,

etc. ;

dynamique c’est-à-dire la façon dont les états des agents évoluent selon des processus

(internes ou externes).

L’aspect dynamique définit la manière dont les états – les attributs – d’un agent évolue.

Cette évolution dépend d’une fonction d’évolution qui peut être continue (comme l’âge,

le poids, etc.), discrète (états de santé, classe d’âge, etc.), ou stationnaire si l’état n’a pas

d’évolution. La fonction d’évolution est directement dépendante de l’espace dans lequel les

états évoluent, c’est-à-dire qu’un espace discret impose une fonction d’évolution discrète

(une machine à états, par exemple) et un espace continu une fonction d’évolution continue.

En ce qui concerne l’aspect statique, un environnement sert à situer les agents, et les

agents ont des coordonnées dans cet espace (Mathieu et al., 2015). La définition de Mathieu

et al. (2015) est plus précise et formalisée :

Un environnement est un sous-ensemble E d’un espace quasimétrique (E,d)
muni d’une famille de fonction (post)t∈[0,Tmax] qui donnent les positions successives
des agents dans E .
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Un espace quasimétrique est un espace dans lequel la quasidistance définit une topologie,

la quasidistance étant le fait qu’une distance entre deux points n’est pas nécessairement

symétrique, c’est-à-dire (par exemple deux villes séparées par des routes dont certaines

sont en sens uniques ne seront pas à la même distance de trajet selon l’aller ou le retour),

plus précisément un espace quasimétrique se défini ainsi :

soit un ensemble E et une application d : E×E→ R+

telle que ∀x,y,z ∈ E,
d(x,y) = 0⇐⇒ x = y (séparation)
d(x,z)≤ d(x,y)+d(y,z) (inégalité triangulaire)
on peut avoir d(x,y) 6= d(y,x) (non symétrie)

(2.1)

Un espace quasimétrique est un couple (E,d) où E est un ensemble et d est une quasidis-
tance sur E .

L’approche IODA repose sur une représentation homogène des actions qu’un agent

peut effectuer. Une interaction est définie comme une séquence sémantique d’actions

impliquant un nombre fixe d’agents en même temps. Les interactions décrivent comment

et sous quelles conditions un agent peut interagir avec un autre agent, mais également sur

lui-même, sous la forme source↔ cible. L’environnement y est défini comme un espace

constitué d’entités, avec une métrique définissant la distance entre les agents, la distance

n’étant pas nécessairement euclidienne (distance sociale, distance dans un graphe orienté,

etc.). Les interactions sont décrites dans une entité générique indépendante des agents par

une matrice d’interactions qui représente l’ensemble des combinaisons source↔ cible.

Outre la définition d’un environnement, des modèles de description d’un environne-

ment viennent apporter des précisions dans un contexte appliqué. Parmi ceux-ci, nous en

développerons deux : AGRE et MMASS.

AGRE (Ferber et al., 2005), pour agent – group – role – environment, fournit une

représentation explicite des structures physiques (des areas au sens géographique) et des

structures sociales (des groups). Il s’agit d’une extension du modèle AGR (Gutknecht, 1998)

– agent – group – role – basé sur trois grands principes :
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1. le niveau organisationnel décrit le « quoi » et non pas le « comment ». Il ne contient

pas de code exécutable par l’agent, mais il fournit des spécifications – à l’aide

d’une forme de normes ou de lois – des limites et attentes qui sont placées sur le

comportement de l’agent ;

2. il n’y a pas de description de l’agent au niveau organisation, ni d’information sur la

façon dont les agents perçoivent ce niveau ;

3. l’organisation fournit les moyens de partitionner un système en groupes dans les-

quels les agents peuvent interagir.

Le « E » de AGRE apporte la notion d’environnement au modèle AGR, ce qui permet

de situer l’agent dans un espace (un environnement physique ou social). L’environnement

physique est dénommé area et l’environnement social group (au sens AGR). L’agent peut

accomplir des actions dans un espace au moyen de modes. Un mode décrit à la fois la

position de l’agent dans l’espace et la façon dont il perçoit son espace et agit avec lui.

Un mode est concrétisé dans une area par un body, et dans un group par un role. Les

espaces sont regroupés en world, qui correspondent à une collection d’espaces. Deux types

de monde peuvent coexister : l’organization qui est composée de groups, et le physical

world qui est constitué d’areas. Un world met à disposition un ensemble de primitives

(des fonctions) nécessaires à un agent pour entrer dans un espace et acquérir ses modes

(Figure 2.7).

Figure 2.7 – Représentation du modèle AGRE. Un agent A peut être situé dans un group par son role et
dans une area par son body. (Ferber et al., 2005)
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Le modèle AGRE ajoute quatre principes à son modèle initial :

1. un monde multi-agent est constitué d’agents capables de percevoir et agir dans les

spaces et manifester leur existence dans le world ;

2. un agent peut appartenir à la fois à un monde social et un monde physique. Le

nombre de role que peut jouer un agent n’est pas limité, par contre, le nombre de

body qu’un agent peut posséder est lui limité (un par area) ;

3. un agent peut posséder plusieursmode de fonctionnement différents. Les contraintes

concernant le nombre de mode qu’un agent possède dépendent du world dans lequel

il évolue ;

4. le mode est le moyen pour un agent d’agir dans un espace. Un agent peut agir dans

un espace uniquement s’il possède le mode de l’espace qui le lui permet.

Le modèle AGRE est particulièrement important par les définitions et les spécifications

qu’il apporte aux éléments entrant en jeux dans les systèmes multi-agents (rôle, environ-

nement, groupe, etc.). Cependant, il ne prend pas en compte les aspects multi-niveaux,

c’est-à-dire qu’il n’aborde pas les interactions des espaces et des groupes dans et entre

les niveaux. De plus, la spécialisation des organisations en physique et sociale n’est pas

forcément pertinente, comme nous l’avons évoqué précédemment (Chapitre 2.2.2, p.47).

Le modèle MMASS (Multilayered Multi Agent Situated System) (Bandini et al., 2005)

propose une représentation explicite de l’environnement. L’environnement est composé

d’un ensemble de couches interconnectées dont la structure est un graphe non dirigé.

Ces couches peuvent représenter des abstractions d’un environnement physique, mais

peuvent également recouvrir des aspects logiques. Il est possible de spécifier des connexions

(interfaces) entre les couches. Les interfaces permettent de définir si un type d’espace

généré dans une couche peut également se propager dans une autre couche. Ce mécanisme

permet de créer des interactions entre les différents aspects et niveaux du système.

Les différentes approches présentées montrent la complexité tout autant que la né-

cessité d’obtenir une formalisation claire et précise d’un environnement. Cependant, les
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résultats de ces travaux convergent vers les éléments fondamentaux qui font un environne-

ment : 1) une entité (un espace, un lieu, etc.) dans laquelle les agents sont situés, 2) qui porte

de l’information – fournie à un agent ou modifiée par un agent –, et 3) dans laquelle les

agents ont des capacités d’action. La définition d’un environnement passe nécessairement

par ces trois critères. Une définition plus précise, concernant sa mise en œuvre et les cas

d’usage notamment, est dépendante du contexte dans lequel l’environnement intervient

et doit donc être explicitée à chaque fois que nécessaire.

2.2.3 Organisation

2.2.3.1 Historique

« L’organisation est-elle constitutive du SMA ou en est-elle le résultat ? »Dans leur chapitre

systèmes multi-agents et écosystèmes, François Bousquet et Christophe Le Page abordent la

problématique des organisations dans les SMA directement par cette interrogation (Lepage

et al., 1992). Et de poursuivre en soulignant que l’organisation est peu caractérisée et que,

autant les structures d’agents ou les interactions sont quant à elles bien caractérisées et

décrites, les organisations sont bien moins formalisées.

Jacques Ferber aborde les organisations sous l’angle de la sociologie (Ferber, 1995) et

cite à cet égard Edgar Morin (Morin, 1977) :

Une organisation peut être définie comme un agencement de relations entre
composants ou individus qui produit une unité, dotée de qualités inconnues au niveau
composant ou individu. L’organisation lie de façon interactionnelle des éléments
ou événements ou individus divers qui dès lors deviennent des composants d’un
tout. Elle assure solidarité et solidité relative, donc assure au système une certaine
possibilité de durée en dépit de perturbations aléatoires.

Les organisations constituent un support et une manière aux interrelations entre

les agents. La définition des acceptions que le terme organisation peut recouvrir s’est

progressivement précisé.

Dès 1974, Jay R. Galbraith parle d’organisation d’agents comme une entité compo-

sée d’un ensemble d’agents, travaillant ensemble pour atteindre un but commun par
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une division du travail, intégrée par des processus de décision continuellement dans le

temps (Galbraith, 1974). Une organisation consiste en des modèles de comportement et

d’interaction qui sont relativement stables et évoluent lentement au fil du temps.

Lors de l’émergence des systèmes multi-agents dans les années 80, ceux-ci ont été

considérés comme des « sociétés d’agents », c’est-à-dire comme un ensemble d’agents qui

interagissent pour coordonner leur comportement et qui ont la faculté de coopérer pour

atteindre un objectif commun (Ferber et al., 2003). Un SMA sans structure n’est pas adapté

aux complexités réelles (Jennings, 1999b), il est donc devenu nécessaire de recourir à une

abstraction d’ordre supérieur et à une structuration de la société d’agents pour réduire

la complexité du système (Horling and Lesser, 2005 ; van den Broek et al., 2006). James

Odell souligne le problème de la limitation de la conception SMA seulement aux agents

individuels et aux petits groupes d’agents en système fermé, ce qui ne permet pas de

modéliser et concevoir des systèmes adaptatifs complexes (Odell et al., 2003). Il propose

ainsi deux façons d’assigner des rôles aux agents : de façon endogène par auto-organisation

qui émerge au fur et à mesure que le système fonctionne, et de façon exogène par le

concepteur du système. Cependant, Jacques Ferber a énoncé les inconvénients d’envisager

l’organisation comme une représentation de SMA constitué de rôles joués par des agents

organisés (statiquement ou dynamiquement) pour former des groupes, notamment en

termes de complexité, d’incertitude et de dynamique du système (Ferber et al., 2005).

Deux approches de l’organisation dans les SMA se dégagent : une approche agent-

centrée (Agent Centered Multi-Agent System - ACMAS) et organisation-centrée (Organiza-

tion Centered Multi-Agent System - OCMAS).

L’approche ACMAS considère les agents comme le « moteur » de l’organisation du

système. Cette approche est basée sur cinq principes :

1. un agent peut communiquer avec tout autre agent ;

2. un agent fournit un ensemble de services qui sont disponibles à tous les autres

agents du système ;
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3. il est de la responsabilité de chaque agent de limiter son accessibilité aux autres

agents ;

4. l’agent est responsable de la définition de sa relation, ses contrats, etc. avec les autres

agents ;

5. chaque agent contient avec son nom sa manière d’être accessible à l’extérieur.

L’approche ACMAS comporte un certain nombre d’inconvénients pour la conception de

grands systèmes du fait de la non-formalisation de l’organisation des ensembles d’agents en

termes de comportements, d’objectifs, etc., ce qui a deux conséquences majeures (Jennings,

1999b) : 1) les modèles et les résultats des interactions, à différents niveaux d’échelle

ou de regroupement, sont imprévisibles, et 2) il est extrêmement difficile de prédire le

comportement du système global à partir de ses composantes constitutives du fait de la

forte possibilité d’un comportement émergent (parfois non désiré).

Nous retenons deux éléments pour qualifier ce qu’est une organisation selon l’approche

OCMAS. Tout d’abord le classement en deux grandes catégories deThierry Bouron (Bouron,

1992) :

1. l’organisation comme structure externe aux agents, qui est représentée par un objet

ou par un agent spécifique ;

2. l’organisation comme un objet abstrait dont la représentation est distribuée dans les

membres de l’organisation.

Ensuite, les cinq composantes principales qui caractérisent ce qu’est une organisation

ont été décrites par Jacques Ferber (Ferber et al., 2003) :

1. une organisation est constituée d’agents, lesquels possèdent leur propre comporte-

ment ;

2. une organisation peut être divisée en groupes (partition), qui peuvent se recouper ;

3. les comportements des agents sont liés à l’activité de l’organisation (rôle) ;

4. les agents sont engagés dans des modèles d’activités (relations dynamiques) qui

peuvent être définis par des rôles, tâches ou protocoles ;
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5. les différents types de comportements sont liés par des relations entre rôles, tâches

et protocoles.

Gauthier Picard envisage une approche ascendante unifiée couplée à une vision globale

objective du schéma de coopération entre les agents (Picard et al., 2009). Les organisations

d’agents existent alors implicitement comme des phénomènes émergents observables.

L’idée principale est que l’organisation est le résultat de l’émergence de comportements

collectifs. Cette émergence est le résultat de la façon dont les agents agissent, de leur

comportement individuel et de comment ils interagissent dans un environnement commun,

partagé et dynamique. Dans cette approche, l’agent a connaissance ou non de l’existence

de la structure de l’organisation. Quatre points permettent de qualifier les relations agents

– organisations :

1. les agents n’ont pas de représentation de l’organisation et n’ont pas conscience

d’appartenir à une organisation, bien qu’on puisse observer l’émergence d’une

organisation ;

2. chaque agent a une représentation interne et locale des patterns de coopération qu’il

applique lorsqu’il décide de ce qu’il doit faire. Cette représentation est obtenue par

perception, communication ou raisonnement explicite ;

3. l’organisation existe en tant qu’entité spécifiée et formalisée, mais les agents ne

connaissent pas cette organisation, ils s’y conforment comme si les contraintes

organisationnelles leur étaient inhérentes ;

4. les agents ont une représentation explicite de l’organisation, ils sont capables de

raisonner et de l’utiliser pour coopérer avec d’autres agents.

Les points 1 et 2 correspondent à une approche ACMAS, et les points 3 et 4 à une

approche OCMAS.

De son côté, Virginia Dignum insiste sur le fait qu’une organisation peut être comprise

selon deux perspectives (Dignum et al., 2008) :

— l’organisation en tant que processus, c’est-à-dire un ensemble d’individus avec des
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contraintes (structures, normes et modèles) ;

— l’organisation en tant qu’entité, c’est-à-dire avec ses propres exigences et objectifs.

Dès lors, il est envisageable de considérer les organisations comme des structures

fournissant un cadre pour structurer et gérer les interactions entre les agents et servent à

ajuster le niveau d’autonomie des agents (Hübner et al., 2009).

2.2.3.2 Structures organisationnelles

La définition d’une organisation, ou plus exactement d’un paradigme d’organisation,

qui serait adaptée à tout n’existe pas, elle est dépendante des objectifs du système, des

ressources disponibles et de l’environnement (physique et/ou social) (Abbas et al., 2015).

Les liens de relation entre les agents d’une organisation s’organisent selon dix paradigmes

organisationnels (Horling and Lesser, 2005) :

hiérarchie les agents sont hiérarchisés selon une structure d’arbre, les nœuds repré-

sentent des agents et ont un lien d’autorité sur leurs nœuds fils (Figure 2.8) ;

Figure 2.8 – Structure organisationnelle hiérarchique

holarchie la structure se rapproche de la hiérarchie, à la différence qu’il n’y a pas de

relation d’autorité (Figure 2.9) ;

Figure 2.9 – Structure organisationnelle holarchique
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coalition il s’agit d’un regroupement temporaire d’agents qui collaborent pour atteindre

un but commun. les agents se regroupent en coalition uniquement si leur intérêt

personnel dans la coalition est supérieur à si l’agent avait été seul (Figure 2.10) ;

Figure 2.10 – Structure organisationnelle en coalition

équipe le principe est le même que pour la coalition. ici chaque agent œuvre uniquement

pour l’intérêt de l’équipe et non personnellement (Figure 2.11) ;

Figure 2.11 – Structure organisationnelle en équipe

congrégation il s’agit d’une structure similaire aux équipes et aux coalitions. Cepen-

dant, les congrégations ont vocation à être permanentes et peuvent avoir plusieurs

objectifs. Un agent peut appartenir à plusieurs congrégations (Figure 2.12) ;

Figure 2.12 – Structure organisationnelle en congrégation

société dans une société, les agents possèdent différents objectifs, n’ont pas les mêmes

capacités, mais sont soumis aux mêmes lois (Figure 2.13) ;
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Figure 2.13 – Structure organisationnelle en société

fédération les agents d’une fédération cèdent une partie de leur autonomie au délégué.

Les agents n’interagissent qu’avec leur délégué (Figure 2.14) ;

Figure 2.14 – Structure organisationnelle en fédération

marché des agents vendeurs proposent des ventes sur lesquelles des agents acheteurs

peuvent négocier (Figure 2.15) ;

Figure 2.15 – Structure organisationnelle de type marché

matrice il s’agit d’une structure similaire à la hiérarchie, à la différence qu’un agent peut

être placé sous l’autorité de plusieurs agents (Figure 2.16) ;

Figure 2.16 – Structure organisationnelle en matrice

combinaisons il s’agit d’unmélange de plusieurs structures organisationnelles (Figure 2.17).
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Figure 2.17 – Structure organisationnelle en combinaison

2.2.3.3 Modèles organisationnels existants

Afin de mettre en œuvre une structure organisationnelle, plusieurs modèles ont été

proposés, dont le modèle AGRE présenté précédemment. Nous retiendrons deux autres

modèles de l’intégration organisationnelle dans un système multi-agent présentant une

approche d’intérêt pour notre problématique : le modèle MOISE (Hannoun et al., 2000) et

le modèle MACODO (Weyns et al., 2010).

MOISE Le modèle MOISE, pour Model of Organization for multi-agent Systems, s’articule

selon trois niveaux :

— le niveau individu, qui traite des tâches et des responsabilités des agents ;

— le niveau groupe, qui correspond à une agrégation d’agents ;

— le niveau société qui structure les interconnexions globales des agents et des

groupes.

L’organisation est vue comme un système de règles qui contraignent le comporte-

ment des agents. Ces contraintes correspondent à la notion de rôle. Un rôle spécifie le

comportement autorisé d’un agent dans l’organisation, par l’ensemble des activités

que cet agent peut exercer. Le rôle est défini par un ensemble de missions, lesquelles

expriment un comportement possible du système (autorisation ou interdiction sur

les buts, plans à suivre, actions et ressources utilisables).

Les liens organisationnels entre rôles peuvent être de trois types : communication,

autorité ou accointance. Le lien de type communication structure le flot d’échanges
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entre les agents en définissant des rôles entre lesquels la communication est possible.

Le lien de type autorité exprime la subordination d’un rôle à un autre dans le contexte

des missions associées au lien. Le lien de type accointance définit le sous-ensemble

de l’organisation qu’un agent a le droit de se représenter et d’utiliser dans ses

raisonnements.

Un groupe est défini par un ensemble de rôles, et le sous-ensemble des missions de

ces rôles qui peuvent être activés dans le groupe. Le lien organisationnel, qui lie

deux rôles d’un même groupe, est un lien intra-groupe, tout autre lien est un lien

extra-groupe.

Le modèle MOISE présente l’intérêt de proposer une spécification des liens entre les

rôles. Cependant, il n’y est pas fait référence à une notion d’environnement, sinon

en considérant un groupe comme un environnement (indifféremment social ou phy-

sique). Il n’y a pas non plus de spécification de relation entre groupe, ni entre agent

et groupe. Enfin, même s’il est possible de définir différentes organisations selon les

échelles d’observation, il n’y a pas de définition relationnel entre les échelles. Ces

éléments constituent une limitation forte dans notre cas d’usage où l’environnement

joue un rôle important et où les relations inter-groupes sont nécessaires.

MACODO Le modèle MACODO, pour Middleware Architecture for Context-driven Dy-

namic agent Organizations, est, comme son acronyme l’indique, un middleware,

c’est-à-dire un logiciel qui crée un réseau d’échange d’information entre différentes

couches logicielles tierces en offrant des fonctionnalités et des services communs.

Dans ce modèle, l’organisation des agents dynamiques est pilotée par le contexte et

s’appuie sur dix abstractions de base :

— le contexte représente l’information dans l’environnement d’un agent qui est

pertinente pour les organisations auxquelles l’agent participe ;

— la capacité fait référence à l’aptitude d’un agent à exécuter des tâches. Elles

décrivent les qualifications requises pour qu’un agent participe à une organi-
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sation. La façon dont un agent utilise ses capacités pour atteindre ses objectifs

est une question qui lui est propre ;

— un rôle décrit un ensemble cohérent de capacités qui sont nécessaires pour

réaliser une fonctionnalité dans une organisation ;

— les organisations recrutent les agents par la publication de postes de rôle. Pour

jouer un rôle, l’agent doit avoir les capacités requises. Le cas échéant, l’agent

obtient un contrat de rôle pour ce poste dans l’organisation ;

— un contrat de rôle est un accord mutuel, entre l’agent et l’organisation, qui

permet à l’agent de jouer le rôle spécifié dans le contrat dans l’organisation.

L’agent reçoit alors des services associés à l’organisation. ce contrat de rôle

implique des responsabilités de la part de l’agent ;

— les agents sont les entités actives qui peuvent jouer un rôle dans les orga-

nisations. Un agent a un nom, un ensemble de capacités, un contexte et un

ensemble de contrats de rôle ;

— le contexte organisationnel comprend les informations spécifiques à un domaine

indispensables pour la dynamique des organisations ;

— l’organisation permet aux agents de collaborer. Les organisations ont un nom,

un contexte organisationnel, un ensemble de postes et un ensemble de contrats ;

— les lois décrivent l’adaptation dynamique des organisations et définissent com-

ment le système maintient un état cohérent. La dynamique des organisations

est déclenchée directement ou indirectement par des événements externes et

des changements dans le contexte des agents de l’organisation. Un premier

type de loi fait référence à la dynamique intra-organisationnelle et décrit es-

sentiellement comment un agent peut rejoindre et quitter une organisation.

Un second type de loi décrit la dynamique inter-organisationnelle, notamment

les fusions et les scissions d’organisations.

— le système se compose d’un ensemble d’agents, d’un ensemble d’organisations
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et d’un ensemble de lois.

L’approche MACODO définit des abstractions qui permettent de décrire des orga-

nisations dynamiques. Contrairement à la plupart des approches existantes, dans

lesquelles les agents ont la responsabilité de jouer des rôles et de gérer la dynamique

de l’organisation, la gestion du cycle de vie des organisations dynamiques et gérée

par le système. Cette approche favorise la réutilisation et facilite la conception et la

gestion des organisations dynamiques dans les systèmes multi-agents.

Le modèle MACODO est particulièrement intéressant par la définition précise du

rôle de l’environnement, par la capacité de management donnée aux organisations

via les contrats (et les mécanismes associés aux postes) et les lois. Il n’y a cependant

pas de définition de relation entre les organisations en ce qui concerne par exemple

la transmission d’information entre les environnements. Il n’a également pas de

définition à différentes échelles de niveau d’organisation. Cela constitue une limita-

tion importante, dans la mesure où il nous est nécessaire d’avoir des relations entre

environnements et une représentation multi-niveau.

2.3 Multi-niveau

La notion de multi-niveau dans les systèmes multi-agents, et plus particulièrement

pour la simulation multi-agent, correspond à la représentation de plusieurs échelles (ma-

croscopiques et microscopiques) au sein d’une même simulation. Cette approche permet

d’appréhender un système afin de comprendre, par exemple, des fonctions biologiques

(du niveau moléculaire et cellulaire jusqu’au niveau de l’organisme entier) ou la combi-

naison d’approches individu-centrées et de la dynamique globale du système en écologie

(Vincenot et al., 2011 ; Rounsevell et al., 2012).

Plusieurs approches de représentation du caractère multi-niveau ont été développées

pour les SMA. Elles diffèrent entre elles par les relations qu’elles établissent entre les

niveaux, c’est-à-dire, par exemple, la façon dont les niveaux sont organisés (hiérarchisation,
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agrégation, etc.) ou leur caractère récursif. On peut citer, pour illustrer ces différents

aspects, les systèmes holoniques (Fischer, 1999 ; Zhang and Norrie, 1999), dans lesquels

l’architecture des agents est récursive (chaque holon possède les mêmes caractéristiques

que l’ensemble), et les architectures récursives telles que SWARM (Minar et al., 1996), dans

lesquels les comportements des agents macroscopiques (les « swarms ») sont définis par

un phénomène d’émergence des agents qui les composent. Ou encore le modèle de Nguyen

(Nguyen et al., 2011) sur la simulation de foules dans lequel les agents sont agrégés sous

forme équationnelle, le modèle RIVAGE 2 (Servat et al., 1998) où l’eau est perçue comme

un ensemble multi-niveau (boule d’au, mares, ravines, etc.) pour modéliser l’écoulement,

l’érosion et l’infiltration, ou bien dans le modèle GAMA (Taillandier et al., 2012) dans lequel

la représentation récursive de l’échelle spatiale et temporelle se fait selon une organisation

hiérarchisée des agents.

D’autres approches appréhendent le multi-niveau sans considération nécessaire de

hiérarchisation ou d’arborescence en faisant coexister plusieurs environnements au sein

d’une même simulation. Par exemple, dans le modèle SIMILAR (Morvan and Kubera,

2017), directement basé sur IRM4MLS (Morvan et al., 2011), les niveaux sont définis par

les perceptions et les influences possibles des agents sur un environnement. Dans le

modèle GEAMAS-NG (Marcenac et al., 1998), un agent possède des « faces » selon son

appartenance à un environnement de la simulation. Enfin dans le modèle PADAWAN

(Picault and Mathieu, 2011), les différentes échelles – spatiales et temporelles – sont

établies par la coexistence d’agents et d’environnements, et couplées à l’approche orientée

interaction IODA (Kubera et al., 2011) (Chapitre 2.2.2, p.53).

Le modèle PADAWAN aborde les aspects multi-niveaux de façon particulièrement

intéressante dans le cadre de notre problématique. La simulation est composée de plusieurs

environnements dans lesquels les agents peuvent être situés (un agent peut être situé

dans un ou plusieurs de ces environnements), ces environnements n’étant pas considérés

2. RIVAGE : Ruissellement et infiltration vu par des agents
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Figure 2.18 – Architecture multi-niveau PADAWAN

comme différents selon qu’il s’agit d’un environnement physique ou social. De plus,

un environnement peut être « encapsulé » par un agent, ce qui constitue une spécificité

de ce modèle. Ainsi, un agent situé dans un environnement, lui-même encapsulé par

un agent, peut représenter les différentes échelles de la simulation. L’intérêt de cette

approche est de doter un environnement d’une dynamique propre par l’intermédiaire de

son agent encapsulant (Figure 2.18). La définition des comportements des agents, selon leur

appartenance à un environnement, se fait au moyen d’une matrice d’interaction (IODA)

attachée à chaque environnement, ce qui permet de définir des relations multi-niveaux

sans considération nécessairement hiérarchique.

L’approche de modélisation par la simulation multi-agent multi-niveau permet de

prendre en compte différents niveaux d’observation sans avoir à remettre en cause la

structure et l’architecture globale du modèle. Dans le cas des modèles épidémiologiques,

lesquels ont souvent vocation à prévoir soit la survenue de risque, soit l’efficacité de la

mise en place de mesures pour maîtriser le risque, la capacité de pouvoir représenter

différentes échelles et les interactions entre ces échelles est un élément indispensable. C’est

donc de façon assez naturelle que la simulation multi-agent multi-niveau tend à s’imposer

comme une solution particulièrement adaptée. De plus, avec l’accroissement des capacités

informatiques, tant en termes de performance de calcul que de mémoire, il devient possible

de considérer des niveaux de détails précis afin de mieux comprendre les mécanismes qui

entrent en jeu dans la survenue d’événements, et ainsi augmenter l’efficacité des mesures

à mettre en place. Les modèles peuvent alors remplir leur fonction prédictive et fournir

ainsi une aide fondamentale à la prise de décision.
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2.4 Conclusion

Un modèle permet une représentation d’un système donné, ciblée sur une ou des

problématiques par des hypothèses simplificatrices. Les modèles permettent de comprendre

les comportements d’un système, de développer des connaissances dans des domaines pour

lesquels les données ne sont pas toujours observables (Teller et al., 2015), et d’anticiper la

survenue d’événement dans le système. La simulation est une représentation approchée

d’un modèle. La simulation d’un modèle formel correspond au procédé de computation de

ce modèle.

Les systèmes multi-agents (SMA) sont particulièrement adaptés à la simulation de

modèle de systèmes complexes par leur capacité à représenter explicitement les éléments

composant le système. Ils fournissent des concepts et des techniques de conceptualisation,

de modélisation et d’implémentation des systèmes complexes. (Jennings, 1999a). Les

définitions des concepts SMA sont à la fois nombreuses et imprécises. Les agents sont

définis comme des entités autonomes capables d’interagir avec d’autres agents, d’agir sur

leur environnement, de réagir aux changements dans l’environnement et d’agir selon leurs

objectifs, de façon autonome et pas uniquement en réponse à des stimuli. Cependant, la

précision de la définition de ce qu’est un agent se fait en fonction du domaine d’application

ou de l’application concrète (robot, programme informatique, etc.). Il en est de même pour

l’environnement, bien que définit comme une entité dans laquelle les agents sont situés,

qui porte de l’information et dans laquelle les agents peuvent agir, la définition effective

de l’environnement est dépendante du domaine d’application.

En ce qui concerne les organisations, la définition dépend de l’approche. Dans l’ap-

proche Agent Centered Multi-Agent System (ACMAS), l’organisation de qui définit, au

niveau des agents, la gestion des communications, des actions et des relations entre agents.

Dans l’approche Organization Centered Multi-Agent System (OCMAS), l’organisation

est une structure externe aux agents, représentée par un objet ou un agent, constituée

d’agents rassemblés en groupes dans lesquels les agents jouent des rôles.
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L’ensemble de ces notions, agent - environnement - organisation, fournit une capacité

de représentation fine des systèmes complexes et des phénomènes du système. À cela vient

se compéter l’approche multi-niveau. Il s’agit de la représentation des différentes échelles,

de façon hiérarchisée (structure holonique, SWARM), ou non (SIMILAR, GEAMAS), pou-

vant être représentées par une agentification des niveaux d’échelle (PADAWAN). Cela

permet une représentation des différentes échelles et de modifier la structure de niveau

sans compromettre l’architecture du système.

Il n’existe pas, du moins de façon formelle, de concept organisationnel multi-niveau,

OCMAS ne fournit pas d’approche multi-niveau. La complexité du couplage entre or-

ganisation et multi-niveau provient de ce que cela implique en termes de gestion de

regroupement. C’est-à-dire l’implication d’une division des groupes en groupes, autrement

dit l’interaction entre les niveaux de groupes et entre les groupes de différents niveaux, et

la gestion des exceptions générées une organisation d’un niveau donné transmises aux

organisations des autres niveaux.

Ces aspects d’interrelations entre organisations, groupes, individus et niveaux sont

nécessaires pour appréhender notre problématique, d’où le besoin de développer une

proposition permettant d’aborder les organisations de façon multi-niveau. La solution ne

doit pas être dépendante d’un domaine d’application, mais s’avérer générique et réutilisable

indépendamment du domaine. C’est pourquoi, nous avons opté pour une approche par

design-pattern.
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3.1 Pattern organisationnel

Un pattern est un motif, un schéma, qui se répète ou peut se répéter. Un pattern en

informatique, plus précisément un design pattern, est une architecture de module (logiciels,

code informatique, etc.) qui apporte une solution générique et standardisée à un problème

récurrent. Ce chapitre décrit le design pattern organisationnel multi-agent multi-niveau

que nous avons développé pour répondre à la problématique de la représentation d’une

structure organisationnelle multi-agent multi-niveau.

3.1.1 Le problème à résoudre

Un système multi-agent se définit par ses aspects structurels et fonctionnels. Les

systèmes organisationnels définissent précisément les fonctions, c’est-à-dire comment

les agents, ou groupe d’agents, communiquent, coopèrent, etc. et se focalisent, pour

beaucoup, spécifiquement sur la structure, tandis que les systèmes multi-agents multi-

niveaux se focalisent sur la structure et ne précisent pas l’aspect fonctionnel. La possibilité
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de représenter, à un grain fin, les dynamiques et les structurations d’un système est un défi à

relever. Dans le contexte de la modélisation épidémiologique, cette représentation explicite

de la structure spatiale et temporelle est particulièrement importante pour comprendre

les mécanismes de propagation, identifier les voies de transmission et évaluer l’impact de

mesures de maîtrise ciblées.

Dans les différentes approches multi-agents multi-niveaux, la notion de la structuration

de groupes d’agents dans l’espace et dans le temps n’est pas abordée frontalement. L’ap-

proche PADAWAN, par exemple, avec son approche par patterns multi-niveaux couplée

aux matrices d’interaction selon la situation dans un environnement (indifféremment phy-

sique ou sociale), permet une représentation assez évoluée des aspects spatio-temporels,

mais ne permet pas de rendre compte des aspects organisationnels du système et de ses

dynamiques.

L’approche organisationnelle multi-niveau, comme nous l’avons défini précédemment

(Chapitre 2.2.3, p.56), permet quant à elle de représenter un système structuré, mais les

aspects de dynamique et de multi-niveau ne sont que peu pris en compte. Par exemple,

dans le modèle AGRE, les espaces sont spécialisés en physiques et sociaux, ils ne possèdent

pas de représentation de leur dynamique, et les aspects multi-niveaux ne sont pas pris en

compte.

La solution développée ici s’appuie sur ces différentes approches afin de proposer un

design pattern organisationnel multi-agent multi-niveau. Le pattern permet de représenter

explicitement le couplage entre les agents, les environnements et les niveaux d’organisa-

tions, ainsi que les dynamiques du système qu’elles soient aux niveaux des agents où des

environnements.

3.1.1.1 Organisation sociale – organisation spatiale

L’exemple du système scolaire évoqué dans la partie introductive (Chapitre 1.4, p.28)

permet d’illustrer efficacement les concepts et les problématiques des aspects sociaux et

spatiaux des organisations.
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La dynamique organisationnelle consiste en l’adhésion, ou l’exclusion, dans une or-

ganisation selon des critères définis et à l’affectation dans des groupes conformément

aux règles préétablies. Pour reprendre l’exemple de l’école, il y a une organisation pour

la gestion des niveaux de classe, qui correspond à l’aspect social, et une autre pour la

localisation dans l’établissement, qui correspond à l’aspect physique.

L’organisation sociale gère l’affectation dans des groupes correspondant aux niveaux

de classe selon des critères d’âge et de compétences. Les élèves sont ainsi affectés à des

niveaux CP, CE1, 6ème, etc. Pour chacun de ces groupes, il y a une autre règle d’affectation

par promotion selon des critères plus fins comme les options choisies ou les affinités, par

exemple, et chaque promotion ne peut accueillir qu’un certain nombre d’élèves. Ainsi les

élèves sont répartis en 6èmeA, B, etc. Au sein de chaque promotion, il peut y avoir des sous

groupes selon par exemple les options choisies (allemand en langue vivante 1, latiniste,

etc.).

L’organisation physique gère la localisation dans l’établissement selon des contraintes

qui peuvent être liées à l’organisation sociale. Par exemple, les élèves de 5ème ont leurs

classes situées dans le bâtiment B de la cour collège, les élèves de terminale, quant à eux,

ont leurs classes situées dans le bâtiment D de la cour lycée. Dans cet exemple les bâtiments

constituent les groupes spatiaux de l’organisation. De plus, il existe également des règles

d’affectation dans les étages et les salles de chaque bâtiment. Les règles de localisation

peuvent également être liées à d’autres contraintes qui évoluent temporellement, ce qui

est le cas pour les cours de physique qui ont lieu dans un laboratoire.

L’affectation à des groupes peut également être contrainte par des règles de répartition,

c’est-à-dire, par exemple, remplir au fur et à mesure les salles d’un étage, aller dans un

laboratoire disponible, etc.

L’approche de localisation peut se faire de façon globale, c’est-à-dire que l’organisation

localise les élèves à un endroit précis : un élève de 12 ans, redoublant, avec anglais en

première langue sera directement situé dans la promotion 6ème A, localisée dans la salle
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201 au deuxième étage du bâtiment A dans la cour collège. Mais il peut être beaucoup plus

pertinent de considérer chaque niveau comme une organisation et de déléguer chaque règle

au niveau impliqué afin de décomplexifier l’expression des politiques organisationnelles et

décorréler les niveaux pour les rendre plus autonomes et ainsi gagner en souplesse dans

l’architecture globale. Puisque chaque niveau organisationnel a en charge l’application

de ses politiques (de localisation, d’intégrité, etc.), l’ajout ou la suppression de niveau

d’organisation n’affecte pas la structure du système. Cela permet d’avoir une granularité

extrêmement fine de l’approche, une vision précise des processus, un meilleur suivi des

élèves et une simplification de l’expression des contraintes. Ainsi, chaque groupe peut

également être une organisation, en gardant le principe qu’une organisation est constituée

de groupes, ces groupes pouvant être encore eux-mêmes des organisations, jusqu’à arriver

au niveau contenant réellement les individus, c’est-à-dire les élèves dans notre exemple.

3.1.1.2 Multi-localisation

Un autre aspect particulier de la structuration des organisations, notamment concernant

l’aspect social, est la gestion de la localisation dans plusieurs espaces en même temps pour

une même organisation. Prenons comme illustration l’organisation d’un conservatoire de

musique, lequel est composé, en simplifiant, d’élèves, d’enseignants et de personnel de

gestion. L’organisation conservatoire est donc constituée de trois groupes correspondant à

chacune de ces catégories. Cependant, il est parfaitement possible, voire systématique, que

le responsable de la scolarité, membre du groupe du personnel de gestion, soit également

enseignant dans l’établissement et donc aussi rattaché à ce groupe. Demême, un enseignant

peut être un élève du conservatoire comme cela arrive, ou encore qu’un membre du

personnel de gestion soit élève du conservatoire. Il se peut également que les appartenances

aux trois groupes se cumulent (par exemple, le responsable des études, enseignant en

violoncelle du conservatoire, suis les cours de viole de gambe, par exemple).

Il est évident que la transposition à l’organisation spatiale, cette multi-localisation est

assez peu envisageable, sauf dans le cas de recouvrement d’espace ou de point de vue à
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différents niveaux de granularité.

3.1.1.3 Contraintes d’affectation et gestion des exceptions

L’admission, l’exclusion et le maintien sont gérés par des règles explicites, qui décrivent

la manière dont l’organisation garde sa cohérence. Autrement dit, il s’agit de conditions

que les agents doivent remplir pour être acceptés ou maintenus, sinon ils sont refusés

ou exclus. Les règles d’exclusion peuvent s’accompagner d’action à effectuer, y compris

l’affectation à une autre organisation qui gérera, avec ses propres règles, l’admission

de l’agent. L’exclusion d’un agent peut être temporaire, le temps pour lui d’acquérir les

compétences nécessaires pour remplir les conditions de maintien (ou d’admission).

Reprenons l’exemple du système scolaire. Si un élève n’a pas acquis les compétences

nécessaires pour passer dans le niveau de classe suivant, il se produit deux cas de figure :

soit il redouble, soit il est maintenu malgré tout dans la classe. En cas de redoublement,

il se pourrait qu’un délai, par exemple un mois, soit donné à l’élève pour acquérir les

compétences manquantes pour qu’il puisse ensuite réintégrer le niveau de classe supérieur.

S’il ne redouble pas, son maintien pourrait se faire sous condition que l’élève pallie ses

lacunes dans un temps donné. Pour cela, l’organisation doit pouvoir agir sur le statut de

l’élève afin qu’il soit considéré comme satisfaisant ses contraintes sous conditions. Même

s’il est vrai que dans la réalité scolaire ces cas de figure ne se rencontrent que très rarement,

c’est un élément malgré tout à prendre en considération.

Dans le cas d’un redoublement l’élève doit pouvoir réintégrer son groupe classe, dans

le cas où il remplirait les conditions requises dans le temps qu’il lui a été imparti. Pour cela,

il est nécessaire de garder une trace de son historique scolaire afin de pouvoir l’affecter

directement dans le bon groupe, sans réappliquer l’ensemble des règles d’affectation.

3.1.1.4 Environnement et information

Comme nous l’avons défini précédemment (Chapitre 2.2.2, p.47), l’environnement est

une entité qui situe les agents et porte de l’information. Cette information peut être trans-
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mise à un autre environnement selon la topologie de l’espace du système. La transmission

de l’information se fait entre les espaces d’un même niveau, mais également entre niveaux

différents. Par exemple, dans un élevage porcin, une quantité d’agent pathogène déposée

dans une salle peut se transférer par l’air vers d’autres salles, si elles sont communicantes,

et cette information peut se transmettre à l’environnement englobant, le bâtiment, qui

lui-même pourra transférer l’information aux différents bâtiments avec lesquels il peut

communiquer.

La transmission d’une information peut se faire soit avec conservation de l’information

dans l’environnement d’origine, soit avec retrait d’une quantité de l’information. Typi-

quement, s’il s’agit d’un transfert de matière, l’environnement source retire la quantité

transmise de son information, et s’il s’agit de la communication d’une information comme

le nombre d’infectés dans son espace, l’information d’origine est maintenue.

3.2 Le pattern OMLABS

Le design pattern proposé intègre toutes les considérations exposées précédemment.

Il permet de représenter explicitement la dynamique organisationnelle dans un contexte

multi-niveau. La description du pattern a été publié (Sicard et al., 2021), cette partie débute

par une présentation générale des éléments du pattern, puis se termine par l’article.

3.2.1 Structure du pattern

Le pattern repose en grande partie sur les concepts de PADAWAN (Chapitre 2.3, p.66),

notamment l’encapsulation d’un environnement par un agent afin de permettre la prise en

compte de la dynamique des environnements. Sa structure est proche du modèle AGRE,

sur lequel il est basé, et apporte une formalisation explicite du multi-niveau et des relations

entre les niveaux, sans distinction entre les aspects physiques et sociaux.

Le pattern décrit systématiquement les relations entre trois niveaux parmi l’ensemble

des niveaux du MLABS dans lequel il s’applique : le niveau organisation, le niveau groupe



3.2 Le pattern OMLABS 79

et le niveau atome (Figure 3.1).
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Figure 3.1 – Structure du design pattern organisationnel

L’agent organisation encapsule un environnement structuré dans lequel sont situés les

agents groupes, et l’agent groupe encapsule un environnement atomique dans lequel sont

situés les agents atomes. Il n’y a pas de distinction entre spatial et social, les processus

et la façon de gérer les groupes sont similaires, la différence entre ces deux aspects est

purement contextuelle ou dépendante du domaine d’application.

Un atome est membre d’une organisation par son appartenance à un groupe. L’ap-

partenance aux organisations et aux groupes, ainsi que l’historique de ces appartenances

sont référencés dans une structure de données spécifique, le passeport, qui est la propriété

de l’agent, et est destiné à être utilisé par les organisations. Dans son passeport, l’agent

référence toutes ses appartenances aux différentes organisations.

L’organisation a en charge d’appliquer les règles d’allocation dans les groupes, et donc

de gérer ses adhésions et sa cohérence. Elle gère également la dynamique des espaces, c’est-

à-dire la façon dont une information est transmise (conservée, non-conservée, source/cible),

et comment elle évolue dans le temps (décroissance, augmentation, etc.).

3.2.1.1 Récursivité du pattern : Les espaces comme organisations – représentation multi-

niveaux

L’une des spécificités du pattern est sa capacité à être utilisé récursivement. Ainsi,

un groupe peut-être lui-même une organisation, laquelle est composée de groupes, dans

lesquels sont localisés les atomes. De la mêmemanière, un atome peut être une organisation.
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Cela permet une représentation explicite du multi-niveau et des liens qui lient les niveaux,

sans qu’il n’y ait nécessairement de relation hiérarchique.

L’avantage de la structure du pattern est de permettre l’ajout et le retrait de niveaux

sans compromettre la structure du système à représenter. Puisque les relations entre les

groupes d’un même niveau sont gérées par l’organisation à laquelle ils sont rattachés,

l’ajout d’un niveau organisationnel consiste à définir un groupe comme une organisation

sans avoir besoin de changer les règles de relation structurelles et fonctionnelles qui

existent entre le groupe concerné et les autres groupes. De la même façon, le retrait d’un

niveau n’affecte pas la structure du niveau concerné. C’est notamment sur cet aspect que

le pattern se différencie du modèle AGRE; le pattern ajoute les aspects multi-niveaux

en apportant une définition des différentes couches multi-niveaux et la spécification des

relations entre les niveaux (cf. article Section 3.5 §3)

3.2.2 Espaces et règles d’affectation

3.2.2.1 Définition des règles

L’affectation dans un groupe, qui entraîne la localisation dans un espace, peut se

faire de façon directe, ce qui est le cas le plus simple. Dans de nombreux cas, l’affectation

s’effectue selon des règles de remplissage. Par exemple distribuer les agents à localiser dans

un ensemble d’espace, regrouper dans un même espace les agents partageant les mêmes

caractéristiques, mettre un agent dans un espace inoccupé (ou du moins qui n’est pas

occupé par certains types d’agents), etc. Pour cela, le système comporte quatre politiques

de localisation contrainte : alternate, alternate_by_organization, alternate_by_group and

alternate_free.

L’alternate, affecte chaque agent dans un ensemble d’espace en remplissant au fur et à

mesure chaque espace de façon distribuée (Figure 3.2).
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e1 e2 e3

A3A2A1 A4 A5

Figure 3.2 – Réparation distribuée des agents dans les espaces. Les agents de l’ensemble {A1...A5} sont
répartis alternativement dans l’ensemble d’espaces {e1...e3}

L’algorithme est assez élémentaire, un curseur boucle sur l’ensemble des espaces et se

positionne sur l’espace dans lequel l’agent sera localisé (Algorithme 1).

Algorithm 1 Algorithme d’allocation alternate
cusor← current_position
for agent in list_agents do

agent in list_spaces[cursor]
++ curor
if cursor > len(list_spaces) then

cursor←0
end if

end for

L’alternate_free est assez proche, et rajoute une vérification de disponibilité de l’espace

courant selon un critère de filtrage. Si aucun espace n’est disponible après le parcours de

la liste des espaces, une exception est levée (Algorithme 2).

Algorithm 2 Algorithme d’allocation alternate_free
for agent in list_agents do

is_located← f alse
for space in list_spaces do

if total (agents in space where agents satisfy f ilter) == 0 then
agent in space
is_located← true

end if
end for
if !is_located then

ERROR
end if

end for

L’alternate_by_organization et l’alternate_by_group sont très similaires. Le principe
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est de regrouper les agents partageant les mêmes caractéristiques, en l’occurrence l’ap-

partenance à un groupe ou une organisation, dans le même espace, et de répartir les

regroupements d’agents dans l’ensemble des espaces disponibles (Algorithme 3).

Algorithm 3 Algorithme d’allocation alternate_group
for agent in list_agents do

key_group← agent.group
is_located← f alse
if key_group in dict_key_groups then

agent in dict_key_groups[key_group]
is_located← true

else
for space in list_spaces do

if space if free then
agent in space
is_located← true
dict_key_groups[group]← space

end if
end for
if !is_located then

ERROR
end if

end if
end for

L’organisation doit gérer son dictionnaire clef/espace afin de retirer du dictionnaire

d’occupation les espaces vides pour les rendre disponibles.

Pour toutes ces fonctions d’allocation, il est nécessaire de prendre en compte le multi-

niveau, c’est-à-dire qu’une erreur d’allocation peut survenir si l’ordre d’exécution d’alloca-

tion des agents crée un point de blocage. C’est le cas, par exemple, si un agent qui doit

être localisé par un alternate et qu’aucun espace n’est disponible, parce qu’un agent, situé

après dans la file d’exécution, libère un des espaces concerné par l’alternate. Dans ce cas, il

faut intercepter l’erreur, remonter l’agent au niveau supérieur pour le réaffecter à la liste

des agents devant être localisés. Et ainsi de suite dans l’arbre des niveaux organisationnels.

Bien évidemment, il se peut qu’une localisation soit malgré tout impossible. Dans le pire

cas, un agent doit être réaffecté autant de fois qu’il y a d’agents dans la liste d’affectation
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moins un (Figure 3.3).

A3A2A1 A4 A5

A4A3A2 A5 A1

l’agent A1 est rechargé à la fin de la liste

…
l’agent A5 peut être alloué et libère l’agent A4 après 4 itérations

A2A1A5 A3 A4

A3A2A1 A4

A2A3A4 A1

l’agent A1 est rechargé à la fin de la liste, et ainsi de suite

…
Figure 3.3 – Illustration de l’allocation d’une liste d’agent. L’agent A1 ne peut être localisé que si les
agents A2, A3, A4 et A5 sont eux-mêmes localisés. L’agent A2 ne peut être que si les agents A3, A4 et A5
sont localisés. L’agent A3 ne peut être localisé que si les agents A4 et A5 sont localisés, et l’agent A4 ne peut
être localisé que si l’agent A5 est localisé. Dans ce pire cas, l’agent A1 devra être rechargé quatre fois dans la
liste avant de pouvoir être alloué à son groupe, c’est-à-dire la taille de la liste initiale moins un.

3.2.2.2 Multi-localisation

Dans la partie précédente, nous avons évoqué la possibilité pour un agent d’être localisé

en même temps dans plusieurs groupes pour un même niveau d’organisation, notamment

en ce qui concerne les groupes sociaux. Cette multi-localisation n’est pas sans poser un

problème de changement de position. En effet, lorsqu’un agent ne peut être localisé que

dans un seul espace par niveau, le déplacement vers un nouvel espace est assez triviale

puisqu’il suffit de retirer l’agent de son espace pour l’allouer dans le nouveau. Mais s’il y a

la possibilité d’être localisé dans plusieurs espaces, cela n’est plus possible.

Pour résoudre ce problème deux façons de procéder sont applicables. La première

consiste à connaitre systématiquement, lors de l’allocation, le lien source/cible, mais cela
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n’est pas toujours possible, voire souhaitable. En effet, cela impliquerait une restriction des

possibilités d’allocation aux contraintes appliquées sur les liens source/cible, c’est-à-dire

que toute localisation ne peut être qu’un mouvement entre un point et au autre, alors

qu’une localisation peut être uniquement dû à un changement dans les états (au sens large)

de l’agent lui permettant d’être localisé dans un espace, sans qu’il s’agisse pour autant

d’un mouvement.

Une autre solution de localisation consiste à reconsidérer les contraintes d’allocation à

chaque niveau d’organisation. De cette façon, une localisation n’est plus perçue comme

un mouvement, mais comme le résultat d’une politique organisationnelle de localisation

ou de maintien d’intégrité. Il est alors possible aux agents d’être localisé dans plusieurs

espaces, en levant les ambiguïtés lors de changement d’espace.

La deuxième proposition peut être mise en œuvre avec le passeport, structure dans

laquelle sont stockés les chemins d’allocation pour chaque organisation, pour permettre

de relancer les politiques des organisations à chaque niveau. Par exemple, en reprenant

l’exemple d’un conservatoire, lorsque le professeur de violoncelle est nommé responsable

des études, il ne s’agit pas d’un mouvement entre les espaces des groupes enseignant et

personnel de gestion. Les politiques des organisations auxquelles les groupes enseignant

et personnel de gestion sont rattachés sont réappliquées, ainsi le professeur est localisé

dans les deux espaces. Et il en est de même s’il s’inscrit en cours de viole de gambe.

Cette fonctionnalité n’a pas été entièrement intégrée dans l’implémentation du pattern

parce qu’elle n’était pas nécessaire pour atteindre l’objectif applicatif.

3.2.3 Dynamique des espaces

3.2.3.1 Représentation en réseau

Les relations entre espaces sont représentées sous forme de réseaux pondérés orientés.

À chaque donnée d’information correspond un graphe de propagation. Cette représentation

permet de rendre compte de la topologie précise du système à simuler, tant sur les aspects

physiques que sociaux. Dans l’implémentation du pattern, les poids des arcs du réseau
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Figure 3.4 – Représentation de la dynamique d’une information I dans un environnement atomique
e1, résultant des flux entrants/sortants (pondérés par des valeurs WIe→e′ ) provenant 1) de la dynamique
intrinsèque (sources/puits), 2) des échanges avec d’autres environnements atomiques voisins (e2, e3 ) ou 3)
avec l’environnement structuré ES, et 4) des actions effectuées par les atomes situés dans e1.

correspondent aux taux de transmission d’une information. La somme des poids partant

d’un nœud est borné à 1 dans le cas d’une transmission d’information non conservée.

L’information sortante ou entrante d’un nœud peut provenir soit des autres espaces,

soit du niveau englobant, soit d’un atome, soit d’un processus de dynamique (Figure 3.4).

3.2.3.2 Transmission d’information

La transmission d’information au travers du réseau peut être de deux natures : soit

l’information transmise n’entraine pas de retrait d’une quantité de cette information dans

la source, et dans ce cas l’information est dite conservée, soit, au contraire, la transmission

implique le retrait d’une quantité de matière, et l’information est dite non-conservée.

Le calcul du vecteur des quantités d’information V pour chaque information Vi de ce

vecteur, après propagation, s’obtient par la somme des colonnes du produit de la matrice

d’adjacence M par le vecteur d’information v :

Vi =
n

∑
k=1

(M× v)i,k , avec n la taille de la matrice d’information (3.1)

Pour l’information non conservée, afin de s’assurer que la somme des taux sortant

d’un nœud n’est pas supérieur à 1, il faut soit procéder à une normalisation des taux, soit
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lever une erreur. En effet, supprimer plus d’information que disponible n’a que très peu de

sens physique. Le calcul est similaire à celui pour l’information conservée, avec en plus le

retrait de la source de la quantité d’information transmise :

Vi = (
n

∑
k=1

(M× v)i,k)− v , avec n la taille de la matrice (3.2)

3.2.3.3 Processus

À chaque pas de temps d’une simulation, les organisations doivent localiser les indi-

vidus, vérifier leur intégrité, et propager les informations. De plus, les environnements

possèdent des dynamiques qui leur sont propres et qui influent sur les quantités d’infor-

mation qu’il possède (augmentation ou diminution). Par exemple, si une quantité d’agent

pathogène est présente dans un environnement, par excrétion, cette quantité peut diminuer

naturellement (par évaporation, ou autre) ou par nettoyage. Ainsi, les organisations exé-

cutent différents processus pour la localisation, la propagation et la dynamique intrinsèque

des environnements.

L’exécution des processus doit se faire dans un ordre précis dépendant du contexte du

modèle, c’est pourquoi, il est nécessaire de pouvoir spécifier leur ordonnancement.

Figure 3.5 – Représentation globale du réseau intra- et inter- niveau. Les nœuds représentent les salles
ou les bâtiments selon le niveau. Chaque graphe orienté (flèches noires continues) est relié à son niveau
supérieur et inférieur (flèches en pointillées). La flèche rouge trace un exemple chemin d’une information au
travers des différents niveaux.
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3.2.3.4 Multi-niveau et relation entre espaces

Pour un niveau donné, les liens entre les espaces sont représentés par un graphe orienté

pondéré. Dans le cas où un nœud du graphe d’un niveau est lui-même une organisation

correspondant à un autre niveau avec son propre graphe, ce nœud est le point de jonction

entre les graphes des deux niveaux. La définition des liens entre ce nœud et le graphe de

ses espaces permet de construire un graphe global permettant de représenter les relations

à chaque niveau et entre les niveaux (Figure 3.5).

3.2.3.5 Relation entre espace et individu

Un individu situé dans un espace interagit avec son espace et les informations de

l’espace. un individu peut augmenter une quantité d’information par un dépôt (par excré-

tion par exemple), ou retirer une quantité d’information. Ces actions sont effectuées par

l’individu et peuvent donc intervenir à différents moments au cours de la simulation.

La relation entre les individus et les espaces, lesquels possèdent leur propre dynamique,

permet de représenter des interactions complexes. Par exemple, dans le cas d’une infection

dans un élevage porcin, les individus peuvent s’infecter par contact direct, ou par contact

indirect selon l’agencement des cases, des salles, des bâtiments, etc. En représentant

explicitement la topologie des salles et des bâtiments par des graphes orientés pondérés,

il est possible de prendre en compte les spécificités de la structure spatiale pour chaque

niveau.

3.2.4 Article ICAART

L’article suivant a été publié à ICAART 1, conférence informatique internationale avec

acte.

L’article décrit le pattern et comment il intègre les aspects multi-niveaux ainsi que les

éléments clefs du pattern (passeport, encapsulation des environnements, récursivité) et

présente un cas d’application à la conduite en bande en élevage porcin.

1. International Conference on Agents and Artificial Intelligence
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1INRAE, Oniris, BIOEPAR, 44300, Nantes, France
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Abstract: This paper describes a generic design pattern to introduce organizational mechanisms into multi-level agent-
based simulation architectures, to help the modelling of highly structured complex systems. This pattern makes
it possible to specify how to couple any three levels of agents in a multi-level simulation architecture, through
their relationships to environments, taking into account organizational constraints. As a proof of concept, we
applied this pattern to the fine-grained modelling of batch management in pig farms, and illustrate how the
pattern can be instantiated and composed at several agent levels to accurately handle a complex organization
in time and space. We thus demonstrate the benefits of combining organizational concepts and multi-level
patterns to represent and simulate complex dynamic systems.

1 INTRODUCTION

Multi-level agent-based simulation (MLABS)
emerged during the last decade as a fruitful ap-
proach to model complex systems in a broad range of
fields (Morvan, 2012). This approach extends Multi-
Agent Systems (MAS) by providing an explicit repre-
sentation of the macroscopic level and of each inter-
mediary level, as agents endowed with behaviours of
their own. Several meta-models or architectures have
been proposed for the agentification of agent groups
at multiple scales. However, none of these models
developed specific methods to take explicitly into ac-
count organizational characteristics that can be found
in several complex systems (e.g. in anthropized sys-
tems). In natural systems indeed, organization is of-
ten studied as an emerging phenomenon, which re-
sults from interactions of the underlying agents and
is not meant to be introduced as such in the model.
On the contrary, in human-designed systems, organi-
zation is often an explicit frame which impacts the be-
haviour and interactions of individuals, and thus has
to be modelled explicitly.

Conversely, organizational architectures are not
designed to cope with multi-level structures. In

a https://orcid.org/0000-0002-4909-5544
b https://orcid.org/0000-0003-2891-2901
c https://orcid.org/0000-0001-9029-0555

multi-level approaches, the issue is to represent agent
groups corresponding to nested structural elements
(e.g. cells in a tissue, in an organ...) whereas in or-
ganizations, the issue is to represent agent groups
based on functional features or constraints (which
results in the concept of role). Besides, organi-
zational approaches often separate physical and so-
cial dimensions, whereas modelling complex ecosys-
tems require a strong coupling between those dimen-
sions (Bousquet and Le Page, 2004). Thus, multi-
level approaches and organizational architectures are
two complementary ways to address complex systems
modelling.

The purpose of this work is to propose a generic
design pattern to introduce organizational mecha-
nisms into a MLABS architecture. Essentially, an
agent group can be considered both a structural ag-
gregation of finer-grained agents as in multi-level ap-
proaches, and a predefined structured part of an or-
ganization. Agent states can thus either lead to a spe-
cific grouping (bottom-up multi-level aggregation), or
result from a specific grouping (top-down propaga-
tion of organizational constraints). As in MLABS
groups are agents encapsulating an environment, in-
troducing organizational features leads to specifying
the relationship between organizational and environ-
mental dynamics and constraints, without prior dis-
tinction between physical and social environments.

This paper is structured as follows: Section 2
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analyses related works about MAS organization and
multi-level agent-based systems. Section 3 describes
the rationale for an organizational multi-level pat-
tern and the corresponding architecture. Section 4
presents an application of this pattern to modelling
a highly structured farming system (batch manage-
ment of a pig farm). Finally, we discuss methodolog-
ical and epidemiological modelling perspectives be-
fore concluding.

2 RELATED WORK

2.1 Multi-level agent-based systems

Multi-level agent-based simulation systems differ
from holonic systems (Fischer, 1999; Zhang and Nor-
rie, 1999) or recursive architectures such as SWARM
(Minar et al., 1996) by their ability to cope with
non-hierarchical structures, in order to represent non-
arborescent level couplings observed in complex sys-
tems. Apart from the huge number of ad-hoc MLABS
applications, a few meta-models propose an agentifi-
cation of agent groups at multiple scales, between
atomic individuals and the whole system (Kubera
et al., 2011; Morvan et al., 2011; Drogoul et al.,
2013; Camus et al., 2015; Hjorth et al., 2020). Re-
cent developments also recommend design principles
based on patterns (Mathieu et al., 2018) as in other
fields of agent-based simulation (Juziuk, 2012; Klügl
and Karlsson, 2009) to enhance the genericity and
reusability of conceptual solutions to recurrent issues.

In what follows, to exemplify the design pattern
we propose, we use the PADAWAN meta-model (Pi-
cault and Mathieu, 2011), which relies on a sim-
ple formalism and little specific assumptions, so that
the pattern can be transposed to other MLABS meta-
models. In this interaction-oriented model for multi-
scale simulation, the multi-level aspect is represented
by the ability for agents to encapsulate an environ-
ment. An agent is also located in one or more environ-
ments (without any prior distinction between physi-
cal or social environments), and this agent may itself
encapsulate another environment, and so on (Fig. 1).
The different levels between the whole system and the
finest-grained individuals are then represented by the
agents that, through the environment they encapsu-
late, host other agents.

Also, an interaction matrix is associated to each
environment to define possible interactions between
a source and a target agent family in this environ-
ment, as in the interaction-oriented simulation ap-
proach (Kubera et al., 2011). The key underlying as-

Agent Environment

situated in I

encapsulates I

content
0..*

1..*

host
0..1

0..1

Figure 1: Typical multi-level architecture. Class dia-
gram showing the relationships between agents and envi-
ronments to manage multiple levels which can represent
non-hierarchical structures.

sumption here is that behaviours that agents can ex-
hibit can be specific to each level.

The main limitation of MLABS architectures in
general, as regards organizational features, is that they
focus on structural specifications for groups (as agents
hosting other agents through an environment) rather
than functional ones, thus ignoring notions such as
role. They provide powerful coupling mechanisms
between agents, environments and interactions, but
not much on e.g. constraints that could control which
agents and behaviours are allowed in each group.
Hence, MLABS architectures are well suited to model
highly structured systems where macroscopic agents
are built on top of microscopic agents, as an aggre-
gation, e.g. to simulate organisms or traffic simu-
lations. The opposite design process, starting with
macro agents and trying to propagate constraints to-
wards the microscopic level, is still a challenge.

2.2 Organization in MAS

The common definition of organization is based on
three principles (Ferber et al., 2004): (1) The organi-
zational level describes the “what” and not the “how”;
(2) No agent description and therefore no mental is-
sues are provided at the organizational level; (3) An
organization provides a way for partitioning a sys-
tem, each partition (or group) constitutes a context
of interaction for agents. Organization can be under-
stood from two perspectives (Dignum et al., 2008):
as a process (i.e. a set of individuals with constraints
— structure, rules, models), or as an entity (with its
own requirements and objectives). An organization
provides a framework for structuring and managing
interactions between agents, and adjusting the level
of autonomy of the agents (Hübner et al., 2009).

The AGR (“Agent-Group-Role”) meta-model
(Ferber and Gutknecht, 1998) defines organizations
as an additional abstraction level in the system, com-
posed of groups of agents having common goals or
tasks. It can be seen as a kind of dynamic frame-
work where agents are components. The environment
(assumed social) represents the context of communi-
cation between agents. Within a group, agents play
roles. A role describes the constraints (obligations,
requirements, skills) that an agent must satisfy, the

2

3.2 Le pattern OMLABS 89



benefits (abilities, authorization, profits) that an agent
receives when performing a role, and the associated
responsibilities. An agent can play several roles and
therefore be situated in several groups of the same
organization at the same time. But a group can be-
long only to one organization. AGRE (Ferber et al.,
2005) extends AGR by introducing a physical envi-
ronment in addition to social environments. The no-
tion of “Space” provides a generalization for physical
and social groups, both remaining strongly separated
(there can be only one physical environment but many
social ones). This approach provides a high level of
abstraction, and establishes the basis for the minimum
structure of an organization. However, the strict asso-
ciation between groups and organization and the dis-
tinction between the physical and social environments
are a limitation for representing systems with com-
plex structuring, because a same group cannot par-
ticipate in several organizations. Moreover, AGRE
does not propose a structured environment, restrict-
ing spaces to a context for a pattern of activities, and
is used for partitioning the system. This limitation
implies that the impact of the structure of the environ-
ment, and the dynamic of these structured environ-
ments are not taken into account.

In MOISE (Hannoun et al., 2000), the organiza-
tion is considered to be a system of rules compelling
the agent behaviour. These constraints correspond
to the role, i.e. the specifications of authorized be-
haviours of an agent in the organization through the
set of activities that the agent can perform. A group
is defined by a set of roles and a sub-set of objectives
of these roles that can be achieved in the group. The
roles are quite similar of the notion in AGRE, but con-
straints are not directly linked to the consistency of
the organizational system. Agents have a set of con-
straints, called missions, they must take into account
for executing specific activities. Groups are a com-
position of agent with their roles and missions, and
are not explicitly linked to the notion of environment.
However, a group is a context of interaction between
agents, and can be understood as an environment (at
least social). Organization concept is formally di-
vided into organizational structure (OS) and organi-
zational entity (OE). OS is a graph defined by a set of
roles which are nodes and links (acquaintance, com-
munication, authority) which are edges, and OE is
the implementation of the corresponding OS. MOISE
provides a definition of an organizational system and
a division of this system, but the notion of environ-
ment, structured and dynamic, is not taken into ac-
count.

Other approaches address more explicitly organi-
zation from the software engineering point of view,

such as ORA4MAS (Hübner et al., 2009) and MA-
CODO (Weyns et al., 2010). MACODO, which
extends ORA4MAS, is a middleware for context-
driven dynamic agent organization and proposes an
abstraction of organization separating coordination
and structuring aspect from the local behaviour of
agents. Environments represent the software context
of communications, perceptions and actions between
agents. This approach provides several answers to
the issue of the dynamic relationship between agents,
organization level and environments, but no explicit
concepts to describe the dynamics of organizations.

Current organizational approaches do not take into
account multi-level aspects, such as the dynamics
of environments, the dynamic structuring of groups,
and the couplings between these different elements.
Modelling a highly structured system requires an ex-
plicit representation of interactions between atomic
elements and their environments, but also between
agents from each level. In these different approaches,
it is not possible to represent in a simple way the dy-
namics of the environments and the transversal cou-
pling between groups and organizations, particularly
in a multi-level context.

Therefore, we propose in this article a design pat-
tern to enable the flexible introduction of organiza-
tional features into multi-level agent-based simula-
tions. The goal of this approach is to make it pos-
sible to represent and consider the specific coupling
between agents considered atomic, their environment
with its associated dynamics and the organizational
level, allowing that a group (agent that hosts several
agents from a sub-level) can have multiple purposes,
and can thus be located in several environments.

3 The multi-level organization
pattern

The purpose of a design pattern is to provide a
generic, reusable and modular solution to solve a spe-
cific problem (Gamma et al., 1994), namely here in-
troducing organizational concepts into MLABS, al-
lowing organizations to have an explicit representa-
tion. This solution addresses a specific issue con-
cerning a subpart of a MLABS architecture and is de-
signed to be adaptable to other MLABS meta-models.

To allow an organization to have an explicit repre-
sentation in a MLABS, it has to meet three criteria: 1)
express and formalize the structural relationship be-
tween agents ; 2) constrain the behaviours and inter-
actions between agents with a notion of roles (at least
implicitly) ; 3) take part in the control of the environ-
ment both structurally and functionally.

3
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The pattern must also be compatible with classical
MLABS design, in particular as regards the grouping
of agents in the multi-level acceptance (Mathieu et al.,
2018). Thus, belonging to a group does not necessar-
ily imply being member of a specific organization, but
membership in an organization involves belonging to
a group.

As MLABS meta-models do not assume anything
specific on what the different levels represent, orga-
nizational features may thus concern potentially any
subset of agents in the multi-level system, depend-
ing on the application domain. Hence, transposing
organizational concepts into MLABS through a pat-
tern approach is highly relevant, since it only requires
to identify which agents are concerned by each orga-
nization, and specify the appropriate relationships be-
tween levels, i.e. how agents and environments relate,
with which constraints and dynamics.

3.1 Structure of the multi-level
organizational pattern

The Organization Pattern describes the structural and
dynamical relations between three levels within the
MLABS: Organization, Groups and Atom (Fig. 2).

Org.

Group

Atom

Struct. env.

Atomic env.Passport

member

composed

member through

situated in I

situated in I

Jencapsulated by

Jencapsulated by

Figure 2: Structure of the multi-level organization pattern.
Agent Organization encapsulates a structured environment
which is composed of atomic environments, themselves en-
capsulated by Group agents. Agents involved as Atoms be-
long to an organization by their location in an atomic envi-
ronment, according to the constraints applied by the Orga-
nization. The Passport is a mediator between an atom and
its organization.

Organization is the agentification of a structured
environment, i.e. an environment that can be parti-
tioned into specific sub-environments that are called
“atomic environments”. The Atom is any agent which
is member of the organization. More precisely, orga-
nization membership comes from the localization of
the Atom in an atomic environment of this organi-
zation, according to the associated constraints. The
atomic environment contains information and has its
own dynamics through the encapsulation by a Group
agent. Groups are located in the structured environ-
ment encapsulated by the Organization agent, which

manages the dynamics of the environments and its
own consistency through its constraints. As in (Ferber
et al., 2005), the organization is a frame within which
the agents behave. Information regarding Atom mem-
bership in an Organization are stored in a Passport:
e.g., location of the Atom, status regarding the con-
straints of the organization, etc.

3.2 Atoms and their states

An atom is any kind of agent that needs to be hosted
by an organization and is subject to the constraints of
that organization. The term “atom” means that, in the
pattern, we do not consider its underlying structure (it
can, or not, encapsulate an environment where other
agents can be located, etc.) because it is not relevant
as regards organizational features.

Atoms can interact with other agents according to
their location in environments. This location in an
environment implies the belonging to a group cor-
responding to the agent that encapsulates the corre-
sponding environment. The agent can act on the envi-
ronment, i.e. take or deposit information (§3.5).

As any agent, the atom is endowed with states,
which change according to the atom’s behaviour,
called “actual states” in the pattern. These actual
states may come to violate constraints of the organi-
zation which the atom belongs. The organization can
decide either that this violation is prohibitive (and ex-
clude the atom), or that the atom can nevertheless be
seen as temporarily complying with the organization’s
constraints (and let the atom stay in the organization).
In the latter case, the organization overrides this per-
ceptive discrepancy and assigns a “nominal state” to
the atom. In order to preserve the atom’s autonomy,
this nominal state cannot be imposed directly on the
atom, thus it is rather stored in a special data structure
called a “Passport” (§3.3).

For example, a boxer (atom) has a weight which is
an actual state (e.g. 187 pounds). According to the di-
vision where he plays (professional or amateur), seen
as an organization, he will receive a different nomi-
nal state (respectively cruiserweight or heavyweight).
This nominal state is obviously an interpretation of
the weight by either a professional or an amateur or-
ganization, not an intrinsic state of the boxer.

3.3 Organization, constraints, passport

The organization agent is the concretization of the
organization abstract level, endowed with its own
behavior and states. An organization encapsulates
a structured environment which is partitioned into
sub-environments encapsulated by agents that are

4
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groups, and where atoms are actually situated (Fig. 2).
The organization is in charge of its own integrity
and consistency control through constraints. Espe-
cially, the organization has to check that its members
(atoms) comply with the constraints, and if not, de-
cide whether to exclude the intruders or reconsider
how it perceives them by updating their passport.

The constraints allow the organization to admit
atoms and locate them, or to reject atoms if neces-
sary. They are a set of rules (r) regarding either actual
or nonimal states of atoms, that an atom must fulfil
to enter or remain in an organization, and correspond-
ing actions (a) that have to be performed when atoms
fulfil or violate the rules.

The passport is a mediator pattern between an or-
ganization and an atom. It stores information on the
location and nominal states, to represent the point of
view of the organization on the atom, at a given time.
The passport is owned by an atom but is only han-
dled by the organizational system (organization agent,
Fig. 2). The passport is composed of two items: the
history of successive locations of the atom over time,
and a visa which is the current status of the atom re-
garding an organization and its constraints, including
how actual states are interpreted into nominal states.

3.4 Roles

Roles are considered abstract behaviours that agents
can exhibit within a group (Ferber and Gutknecht,
1998). As in PADAWAN (Kubera et al., 2011), we
assume that behaviours that agents can perform in
a level are specified through an interaction matrix,
which is a function that assigns possible interactions
to a source family and a target family. Source/target
families, depending on the application context, can be
either a specific agent (e.g. “George Foreman”), or an
arbitrary name such as an agent class (“Boxer”) or an
actual or nominal state (“Heavyweight”). As a conse-
quence, roles in the organizational pattern are defined
by the matching between behaviours specified in in-
teraction matrices and the combination of information
stored in atoms and passports.

3.5 Environment, structured
environment, group

Environments are considered in accordance to (Math-
ieu et al., 2015), i.e. a space endowed with two func-
tions: placing agents and providing information, and
which can be physical or social indifferently. Further-
more, environments have their own dynamics linked
to their topology (neighbourhood, information trans-
mission, etc.).

A structured environment is composed of smaller
parts (atomic environments), with a specific topolog-
ical arrangement and a dynamic of its own. Its topo-
logical representation is a graph composed of vertices
that represent atomic environments carrying informa-
tion, and weighted edges that represent information
flows, which constitutes the dynamics of the environ-
ment (Fig. 3).
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Figure 3: Representation of the dynamics of an informa-
tion I in an atomic environment e1, resulting from in/out
flows due 1) to intrinsic dynamics (sources/sinks), 2) to ex-
changes with other atomic environments (e2,e3) or 3) with
the structured environment SE, and 4) to actions performed
by atoms located in e1. E.g., if I is a pheromone level, it
changes through deposition by atoms, diffusion to and from
neighbours respective to distance, and evaporation.

An environment is considered atomic according to
a given point of view of the pattern, i.e. depending on
the part of the system relevant as regards organiza-
tional concerns. Hence, the environment considered
atomic at a level used in the pattern (group or atom
level) can itself be actually structured to implement
the pattern recursively. Similarly, an agent consid-
ered atomic in an instance of the pattern for a given
triplet of levels, can be considered an organization in
another pattern instance, applied to another triplet of
agent levels (Fig. 4 & 5).

4 Application to the modelling of
complex farming systems

Mechanistic models make it possible to under-
stand and predict the spread of pathogens at sev-
eral scales (from individuals to territories) under var-
ious scenarios (control measures, climate...) (Keeling
and Rohani, 2008; Ezanno et al., 2020). Account-
ing for the complexity of agricultural systems, with
their strong environmental and population structuring,
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subsystem 1

Atom

Group1

Org.1
Struct. env.1

Atomic env.1

subsystem 2

Atom

Group2

Org.2
Struct. env.2

Atomic env.2

Figure 4: Example of a group-focused pattern composition.
In this case, a Group level of the sub-system involved in
the first pattern is itself structured as an Organization im-
plementing the pattern with other levels of the system. The
Atom level is the same in both patterns.

subsystem 1

Atom1

Group1

Org.1
Struct.env.1

Atomic env.1

subsystem 2

Atom2

Group2

Org.2
Struct. env.2

Atomic env.2

Figure 5: Example of an atom-focused pattern composition.
In this case, the Atom level of the first pattern is itself han-
dled as an organization in the second pattern.

dynamics and constraints, and the coupling between
these concepts, is a real challenge to make models
more realistic and identify the mechanisms involved
and possible control levers.

MLABS appears a suitable solution for addressing
such complex pathosystems, as evidenced by EMUL-
SION (Picault et al., 2019), an open source frame-
work dedicated to mechanic stochastic modelling in
epidemiology, already based on MLABS (Mathieu
et al., 2018). Thus, it was quite natural to implement
the multi-level organizational pattern on top of this
platform to address our own concerns in the field of
complex farming systems.

4.1 Application to batch management

In what follows, we demonstrate how the multi-level
organizational pattern can be applied to model the
batch management in a French pig farm, and its added
value. Pigs are bred in batches, to guarantee a ho-
mogeneous evolution of the physiological states (i.e.
different steps in the animal like such as gestating
for sows or fattening for piglets). This involves that
batches must be consistent, i.e. that all animals are
in the same physiological state at the same time. The
animals, according to their type (sow or piglet), their
physiological state (depending on their age or repro-
ductive stage) and therefore their belonging to a batch,
are located in specific spaces (room, sector) corre-
sponding to environments. These environments have
a physical structuring, which directly impacts the en-
vironment dynamics and the relationship between the
environments and animals hosted (sharing informa-
tion like faeces, shedding of pathogens, airflow, etc.).
This type of management corresponds to a challeng-
ing realization for our issues:

• the physical environment is highly structured
(housing, litters, pens)

• the physical environment has its own dynamics
(pathogen spread, release, accumulation and de-
crease)

• the batches (social environments) must maintain
their consistency (homogeneity criteria)

• agents can have different statuses (actual: the real
value, and nominal: as considered for batch man-
agement) for a same state regarding the context
(e.g. depending on their belonging to a batch,
their physiological stage, their housing, etc.)

• environments and agents are closely coupled
(sharing information, etc.)

We consider a “typical” farm structure (Salines
et al., 2020) composed of five sectors corresponding
to different physiological stages: 1) a mating sector
where sows are inseminated, 2) a gestating sector, 3)
a maternity where sows and piglets are together for
suckling, 4) a post-weaning sector where piglets are
separated from their mothers and 5) a fattening sec-
tor where pigs are fattened before being sent to the
slaughterhouse (Chambre d’Agriculture de Bretagne,
2010). The number of batches determines the man-
agement (housing and timing). As an example, we
consider here a management in 7 batches with an in-
terval of 21 days. The evolution of a batch over time
depends on the duration spent in a sector, correspond-
ing to physiological stages (Table 1).

Before addressing pathogen spread and control,
our first objective was to simulate this management
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Table 1: Typical pig herd batch management for 7 batches with a 21-day interval (Chambre d’Agriculture de Bretagne, 2010).
The duration in a sector for each batch is calculated to optimize room occupation, yet accounting for a time of cleaning and
disinfection.

Mating Gestating Maternity Post-weaning Fattening
sector sector sector sector sector

Physiological stage Insemination Gestating Suckling Post-weaning Fattening
Number of batches 2 4 2 3 6to be housed

Entrance to the
sectors every ... (days) 35 or 42 77 or 84 35 or 42 56 or 63 119 or 126

Sector occupancy (days) 35 77 28 4 × 61 6 × 114
or 3 × 54 or 1 × 121

Duration of cleaning and 5 × 4
disinfection (days) or 2 × 1 7 and 1 14 and 7 2 5

and to observe both the overall behavior of the system,
and the evolution of animals constituting batches, for
social (batches) and physical (housing) aspects. To do
so, we adapted the EMULSION framework to provide
the multi-level organizational pattern, and instantiated
the pattern with the appropriate levels of agents.

An animal corresponds to an atom, and we con-
sider two main organizations: one for batches (social)
and one for housing (physical). The “batch” organi-
zation is decomposed into several litters with one sow
per litter. Each litter is a (social) atomic environment
encapsulated by a group, and linked to the organiza-
tion by a structured environment which reflects the re-
lationships between atomic environments. The “hous-
ing” organization is decomposed into several sectors,
which are atomic spaces and also, recursively, orga-
nizations representing the decomposition of a sector
into rooms (Fig 6).

The evolution of the physiological state is time
dependent, specific duration for each step is directly
controlled by the atom and is, of course, dependent
of its type (sow or piglet). During the transition be-
tween gestating and suckling, sows produce offspring
(piglets).

The housing of atoms depends on their states
(physiological stage, type, batches) and on constraints
which define the coupling between the “batch” and
“housing” organizations:

• the location in a sector depends on the physiolog-
ical step of the animal

• all animals of a same batch are located in a same
room

• all animals of a same litter are located at the same
location

For example, to be located in the maternity sec-
tor, animals can be either a sow or a piglet, and they
have to be in the suckling physiological step. Some
animals from different batches can potentially satisfy
these constraints and be in the same sector at the same

time, possibly with a different duration. This is why
the different batches are distributed in the different
rooms (one batch per room). The batch management
is optimized according to the occupation of the rooms,
accounting for a time for cleaning and disinfection
(Chambre d’Agriculture de Bretagne, 2010).

As a proof of concept of the organizational pat-
tern, we represent the occupancy of sectors and rooms
within 452 days for a 7-batch management. Due to
the 21-day time gap, we start with the first batch in
suckling step, and initialize each batch considering
this state: the second batch is in gestating since 21
days, the third batch is in gestating since 42 days, etc.
The herd is composed of 15 sows per batch (i.e. 105
sows in total) with a fertility rate of 10, which can
increase the total population to over 1,000 animals.

Simulation outcomes (Fig. 7) show exactly the
main housing described in the literature (Chambre
d’Agriculture de Bretagne, 2010) and observed on
the field. The multi-level organization pattern proved
convenient to represent, model and simulate the speci-
ficities of the batch management farm system. The
organizational pattern makes it possible both to ob-
serve the spatial behavior (allocation) and to follow
the “social” organization aspect at different levels,
from batches to animals. Consequently, this fine-
grained modelling capability allows precise aspects of
communication and interaction between agents to be
taken into account, whether they are atoms, organiza-
tions or encapsulated environments.

4.2 Perspectives

We have demonstrated that is possible to accurately
represent and consider the complex organizations
such as highly structured farming systems in an ex-
isting MLABS architecture, based on a design pat-
tern approach. Our next objective will be to study the
spread of pathogens within the system, taking into ac-
count interactions between individuals, environments
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Figure 6: Composition of three instances of the multi-level organization pattern for the modelling of the batch management
of a French pig farm. Two main organizations are defined: Housing corresponding to a physical organization, and Batch
corresponding to a social organization. The organization of sectors within housing provides a finer grain to control this level.
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Figure 7: Results of housing coming from the simulation of the batch management farm system. Animals are located in the
different sectors and rooms according to their states with regard to the organizations (Chambre d’Agriculture de Bretagne,
2010). It is thus possible to accurately track the system at different levels (batch, litter, animal, etc.)
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and organization levels. This new opportunity to ad-
dress assumptions that could not be easily taken into
account until now, should help to better understand
pathogen transmission in these complex systems, es-
pecially to evaluate various control scenarios in a re-
alistic and efficient way.

Reducing health risk at the animal, farm and ter-
ritorial levels is essential to the viability of live-
stock farms and production sector. The Porcine Re-
productive and Respiratory Syndrome (PRRS) is a
viral contagious disease and extremely widespread
in areas with a dense pig population (Rose et al.,
2015). To understand and predict pathogen transmis-
sion and to compare the effectiveness over time of
realistic control strategies, mechanistic epidemiologi-
cal modelling is essential to complement the expertise
of health managers, quantifying epidemiological and
economic impacts. The possibility of considering the
complex structuring of herds and the farming system
provides new opportunities for controlling the spread
of the pathogen.

5 CONCLUSIONS

We have analysed the difficulties encountered in ex-
plicitly taking into account the organizational charac-
teristics that can be found in several kinds of complex
systems.

To overcome existing limitations, we propose
an organizational system for multi-level agent-based
simulation that take into account the representation
and implementation of the dynamic relationships be-
tween agents, organization levels and environments.
This proposal comes as a design pattern so that it can
be reused and adapted in other multi-level architec-
tures, and can be composed to cope with highly com-
plex structures (sub-organizations or concurrent or-
ganization). Besides, it fully relies on the fact that
all entities of a MLABS are represented by agents,
thus supporting the structural homogeneity of the sys-
tem. This pattern was easily implemented in an exist-
ing simulation platform based on existing multi-level
patterns (EMULSION framework), demonstrating the
flexibility and consistency of our proposal with exist-
ing MLABS approaches.

The proof of concept implemented in EMUL-
SION also contributes to the multi-scale epidemio-
logical modelling of complex ecosystems. The repre-
sentation of the interaction between agents, environ-
ments and levels of organization is an important step
to represent highly structured populations and envi-
ronments to enhance classical modelling paradigms.
That will provide a deeper understanding of the dy-

namics of anthropized environments and help to as-
sess realistic control scenarios.

Finally, introducing organizational features in
MLABS contributes to reduce the gap between a
structural and a functional approach to complex sys-
tems. Using a design pattern approach to do so makes
it possible to extend the concept of organization as a
specific relationship between several levels reified by
agents, rather than a dedicated component added to
a MAS, hence leading to a more homogeneous and
flexible architecture.
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3.3 Conclusion

Le pattern organisationnel permet de coupler les aspects organisationnels et multi-

niveaux dans les systèmes multi-agents. L’approche par design pattern permet de fournir

un cadre générique et formalisé qui peut être décliné selon les cas d’usage. Le pattern

permet de décrire précisément et explicitement la structuration dans l’espace et dans le

temps d’un système (population ou autre), selon différentes échelles d’observation. L’ajout,

ou la suppression, de niveaux ne remet pas en cause l’architecture générale du système, ce

qui permet de faire évoluer un modèle de manière flexible.

L’étape suivante consiste à l’application du pattern à la modélisation épidémiologique.

Il s’agit de permettre la prise en compte de la dynamique spatio-temporelle des élevages

pour évaluer son rôle de la transmission d’agents pathogènes.
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APPLICATION À LA MODÉLISATION MÉCANISTE EN

ÉPIDÉMIOLOGIE





4. Modélisation épidémiologique
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4.1 Introduction

4.1.1 Bref historique

L’étude scientifique quantitative des maladies infectieuses a débuté au XVIIème siècle

avec la publication de travaux de John Graunt (1620-1674) dans son livre Natural and

Political Observations made upon the Bills of Mortality”. Les «Bills ofMortality » consistaient

en l’inscription hebdomadaire dans les registres des paroisses de Londres du nombre

de décès et leur cause. L’inscription dans les registres a débuté en 1592, et de façon

véritablement systématique à partir de 1603. Ces registres ont servi à Graunt à analyser

les causes de décès et établir une méthode d’estimation du risque de mourir de telle ou

telle maladie.

L’emploi de modèles épidémiologiques mathématiques comme réponse à une question

de santé publique est habituellement attribuée au médecin, physicien et mathématicien

suisse Daniel Bernoulli (1700-1782) pour ses travaux sur la variole (Bernoulli, 1760, 1766).

Au XVIIIème siècle, le traitement de la variole consistait en l’inoculation prophylactique du
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virus d’une souche bénigne, prélevé sur des cas peu sévères. Cependant, l’espérance de

vie de 27 ans associée à une létalité de 8% mettaient sérieusement en doute le bénéfice de

la variolisation au jeune âge. Afin de quantifier de façon rigoureuse et objective le réel

bénéfice de l’inoculation du virus, Bernoulli combine un système d’équations différentielles

avec un corpus de données (cohorte de Halley). Il estime ainsi un gain moyen de 3 années

d’espérance de vie, apportant un argument quantitatif de l’intérêt de la variolisation.

Au XIXème siècle, avant que les processus de transmission n’aient été étudiés, la com-

préhension de la propagation s’est faite par l’étude des schémas temporels et spatiaux,

comme ce fut le cas pour l’identification de la cause de l’épidémie de choléra de 1855

à Londres par John Snow (Snow, 1855). Snow a pu identifier la pompe à eau de Broad

Street comme étant la source de l’infection. De la même façon, en 1840, Willima Budd a pu

identifier les raisons de la propagation de la fièvre typhoïde (Budd, 1873). En 1840, afin de

comprendre les processus sous-jacents aux montées et aux chutes des épidémies, William

Farr utilise des modèles statistiques (Farr, 1840).

Le travail de Bernoulli sur la modélisation épidémiologique n’a été repris qu’à partir du

début du XXème siècle, avec notamment les travaux de Hamer (1906) sur la rougeole et de

Ross (1908) sur le paludisme. Hamer introduit le concept de dépendance qu’il existe entre

la propagation d’une épidémie et le taux de contact entre les individus sains et les individus

infectés (Hamer, 1906). Hamer énonce une loi d’action de masse représentant le taux de

nouvelle infection, ce qui constitue l’un des fondements des modèles à compartiments.

Dans la continuité de travaux de Hammer, Ross, second prix Nobel de médecine en 1902,

démontre la dynamique de la transmission du paludisme entre l’homme et le moustique

(Ross, 1911). Ross établit un modèle à compartiment élémentaire pour montrer le nombre

en dessous duquel la population de moustiques n’est plus critique. Il s’agit de l’introduction

du nombre de reproduction de base, le R0, qui correspond au nombre d’infections suite à

l’introduction d’un individu infecté dans une population constituée uniquement d’individus

sains.
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En 1927, Kermack et McKendrick formule ce qui constitue le premier modèle épidé-

miologique générique, et énonce le théorème du seuil (Kermack and McKendrick, 1927). Le

théorème du seuil établi le lien entre un taux de transmission d’une infection et le nombre

d’individus sensibles pour déterminer le point à partir duquel une épidémie émerge.

En 1928, Frost propose le premier modèle stochastique, en introduisant de l’aléatoire

dans le processus infectieux par un modèle binomial en chaîne de Reed-Frost (Abbey,

1952 ; Wilson and Burke, 1942). En réalité, la notion avait été anticipée dans les travaux de

En’Ko en 1889 (En-Ko, 1889), mais ces travaux n’ont été rendu accessible qu’en 1988 par

Karl Dietz (Dietz, 1988). Puis en 1931, Greenwood donne un modèle binomial en chaîne

quelque peu différent (Greenwood, 1931).

La modélisation épidémiologique repose sur les trois concepts fondamentaux établis

par Frost, Hammer, Ross, Kermack et McKendrick et Greenwood, à savoir le taux de contact,

le théorème de seuil, et la stochasticité.

La modélisation épidémiologique a surtout été utilisée en médecine humaine avant

d’être appliquée à la médecine vétérinaire à partir des années 1980.

4.1.2 Principaux formalismes des modèles épidémiologiques

En modélisation épidémiologique, le type de modèle se différencie selon leurs liens aux

données et leurs liens aux connaissances. Ainsi, ils se divisent en deux grandes catégories :

les modèles statistiques et les modèles mécanistes.

Les modèles statistiques s’appuient sur l’analyse de données pour représenter et anti-

ciper la survenue d’événements pour prévoir la propagation de maladies infectieuses. Ces

modèles sont principalement utilisés pour l’étude d’épidémies dans une grande population.

Ils permettent de calculer la probabilité de survenue d’une épidémie après l’introduction

d’un certain nombre d’individus infectieux dans une grande population. Par contre, ils

peuvent se révéler moins performant sur des populations de petites tailles et ne sont pas

adaptés pour étudier la survenue d’événements qui ne sont jamais survenus.

Les modèles mécanistes, quant à eux, sont basé sur la représentation des mécanismes
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des dynamiques du système. Par conséquent, ils sont particulièrement appropriés pour

comprendre les processus de propagation et pour évaluer différents scénarios avec des

événements qui ne sont pas encore survenus. Dans ce type de modèle, la représentation

de la propagation d’un agent pathogène au sein d’une population, passe par la division

de celle-ci en catégorie selon son statut vis-à-vis de l’infection : les individus susceptibles

de contracter la maladie (S), les individus exposés (E), les individus infectieux (I) et les

individus retirés de la chaîne de transmission (R) (Kermack and McKendrick, 1927). Les

mécanismes de l’infection correspondent aux flux des individus entre les catégories, et

sont donc représentés mathématiquement par des systèmes d’équations différentielles.

La résolution de ces équations différentielles est déterministe dans le sens où les résultats

de leur résolution seront les mêmes pour le même ensemble de paramètres initiaux.

L’inconvénient de ce type de résolution est qu’il ne rend pas compte de la variabilité

des situations (démographies, contacts entre les individus, durée d’incubation, durée

des symptômes, etc.), alors que cette variabilité joue un rôle majeur pour l’étude de la

propagation de maladie (Flahault, 2003). Pour prendre en compte la part de variabilité dans

les modèles mécanistes, une part d’aléatoire est introduite par l’insertion de «bruit » dans le

modèle (Keeling, 2001). Par exemple, un bruit est ajouté au niveau du taux de transmission

ou au niveau des paramètres (démographie, durée d’infection, etc.). Ces fluctuations

introduites par les bruits permettent de reproduire les tendances non déterministes proche

de la réalité (Keeling, 2001 ; Flahault, 2003).

Comme nous l’avons indiqué précédemment, les modèles épidémiologiques mécanistes

divisent la population selon leurs status vis-à-vis de l’infection (SEIR, SIR, SIRS, etc.).

L’approche de cette division de la population se fait principalement selon qu’on considère

les états en tant que compartiment avec leurs transitions (Compartment-Based Model,

CBM), ou qu’on se situe au niveau des comportements des individus (Individual-Based

Model, IBM).

Dans les modèles compartimentaux, les divisions de la population sont représentés
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par des quantités (nombre d’individus) (Figure 4.1). Les flux entre les états, représentant

la dynamique du système, est traduite mathématiquement par un système d’équations

différentielles ordinaires (Équations 4.1).

S I R
β γ

Figure 4.1 – Représentation d’un modèle com-
partimental SIR par un diagramme de flux. Chaque
compartiment représente un état de santé : sensible
(S), infectieux (I) et remis (R). Les flèches représentent
les flux entre les états avec β la force d’infection et
1/γ la durée de l’infection.



dS
dt

=−βS

dI
dt

= βS− γI

dR
dt

= γI

(4.1)

Les modèles individu-centrés se focalisent sur les comportements au niveau individuel,

le système est considéré comme une collection d’entités autonomes, à l’instar des systèmes

multi-agents, et le comportement du modèle correspond à l’évolution du système en

fonction des interactions des individus (Bonabeau, 2002). Ordinairement, en modélisation

épidémiologique, la représentation des processus se fait ordinairement toujours avec un

digramme de flux.

4.1.3 Usage de la modélisation

Le but de la modélisation épidémiologique est de comprendre les mécanismes et les

dynamiques du système et donc des processus de propagation d’un agent pathogène, et

l’étude de différents scénarios à des échelles variées. Ils permettent d’évaluer l’impact de

la structure de contact sur la propagation et l’efficacité de mesures de contrôle, ce qui peut

mener à la formulation de nouvelles hypothèses, à l’identification de point de connaissance

manquant ou à l’identification de points clefs dans la dynamique d’infection. Ils peuvent

également se révéler particulièrement utiles pour estimer des paramètres non observables

afin d’affiner la modélisation (Courcoul et al., 2010 ; Beaunée, 2015).
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4.2 Propagation d’un agent pathogène

4.2.1 Quelques définitions

Plusieurs termes sont propres à l’épidémiologie, aussi parait-il important de les définir

clairement.

L’incidence d’une maladie est le nombre de nouveaux cas observés sur une période

donnée. Le taux d’incidence correspond au rapport entre le nombre de nouveaux cas et

la taille de la population, sur une période donnée :

ρ =
C

N×D
(4.2)

ρ correspond au taux d’incidence, C au nombre de nouveaux cas, N au
nombre d’individus total de la population et D à durée de la période d’ob-
servation.

//

Le taux d’incidence permet d’évaluer la fréquence et la vitesse d’apparition de nouveaux

cas d’une maladie.

La prévalence correspond au nombre total de cas de maladie (nouveaux cas et cas

déjà déclarés) à un instant donné ou sur une période donnée. Le taux de prévalence

correspond au rapport de la prévalence par la taille de la population considérée :

π =
Ctotal

N
(4.3)

π correspond au taux de prévalence, Ctotal au nombre de cas total et N au
nombre d’individus total de la population.

Le taux de prévalence est une proportion exprimée usuellement en pourcentage.

4.2.2 Épidémie – endémie

Une maladie infectieuse, selon le contexte de propagation, peut être qualifiée soit

comme épidémique, soit comme endémique.

Une endémie se caractérise par une persistance de la propagation de l’agent infectieux

dans une population, tandis qu’une épidémie est une augmentation rapide de l’incidence

de la maladie dans une population. Lorsqu’une épidémie touche plusieurs continents,

on parle alors de pandémie. L’émergence d’un agent infectieux dans une population

entièrement sensible se traduit généralement par une première phase épidémique, avec un
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taux d’incidence important sur une période de temps relativement restreinte. En fonction

de la transmissibilité de l’agent infectieux, de la durée de la protection conférée par le

système immunitaire et des caractéristiques démographiques de la population, la situation

peut évoluer sous une forme endémique avec une circulation à bas niveau de l’agent

infectieux dans la population cible. Il est donc nécessaire, pour étudier l’épidémiologie

d’une maladie, de préciser et définir la dynamique de la population cible.

4.2.3 Dynamique des populations

La dynamique de population est gouvernée par sa démographie avec des processus de

natalité et de mortalité, prenant en compte ou non une structuration par classe d’âge. La

dynamique de population joue un rôle majeur dans le maintien d’une épidémie pouvant

dériver en endémie Lambert et al. (2018).

Pour représenter une population de production animale, d’autres facteurs, tels que

la structure physique de l’élevage (bâtiments, salles) et la structure sociale des animaux

(conduites et pratiques zootechniques) doivent également être pris en compte pour carac-

tériser finement les structures de contacts.

4.2.3.1 Démographie

La démographie (natalité et mortalité), est habituellement intégrée en considérant une

durée de vie des individus, le taux µ correspond à l’inverse de cette durée. Les naissances

sont représentées par une création d’individu selon un taux ν . Pour une population stable,

µ = ν .

S I R
β γν

µ µ µ

Figure 4.2 – Modèle avec démographie



dS
dt

= νN−λS−µS

dI
dt

= βS− γI−µI

dR
dt

= γI−µR

(4.4)



112 Chapitre 4. Modélisation épidémiologique

4.2.4 Structure de population et conduite d’élevage

La structure de population, qu’elle soit sociale ou spatiale, influe directement sur

la structure de contact. La conduite d’élevage est une organisation de la structure de

population dans l’espace et le temps. Dans le cadre de notre travail, nous considérons une

conduite en bandes dans un élevage porcin.

4.2.4.1 Conduite d’élevage en bandes

La conduite en bandes est une organisation particulière des élevages porcins, consistant

en une partition du cheptel reproducteur (truies) en un nombre prédéfini de sous-groupes

dont les cycles de reproductions sont synchrones et espacés régulièrement selon le nombre

de bandes de la conduite. À chaque mise-bas, une bande de truie donne naissance à une

bande de porcelets qui évolueront ensemble jusqu’à l’âge d’abattage.

Les différentes étapes d’évolution correspondent aux stades physiologiques des ani-

maux. Typiquement, en élevage porcin, la population se divise en deux groupes, les truies

et les porcelets, chacune ayant son cycle de développement (Figure 4.3) : insémination/ges-

tation/mise bas pour les truies et post-sevrage/engraissement pour les porcs charcutiers.

Post-sevrage Engraissement
Ins

ém
in
at
io
n

Gesta
tion

M
ise

bas

Cycle des truies

Stades des porcelets

Figure 4.3 – Évolution des cycles de développement

Les durées dans chaque stade dépendent du type de conduite, c’est-à-dire du nombre

de bandes à conduire et de l’âge au sevrage des porcelets (habituellement 21 ou 28 jours).
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À chaque stade physiologique correspond une affectation à un secteur. Un secteur est

composé d’un ou plusieurs bâtiments, et chaque bâtiment est divisé en salles. Chaque salle

ne peut être occupée que par des animaux d’une même bande.

4.2.5 Structure de contacts et fonction de transmission

Les interactions entre les individus sont directement liées à la structure de la population,

laquelle influence directement les processus de transmission. C’est pourquoi la structure de

contact est la base de la modélisation individu-centrée (Duerr et al., 2007). La transmission

d’un agent pathogène se fait exclusivement par contact, direct ou indirect, il est donc

essentiel de pouvoir représenter la façon dont les individus entrent en contact et à quelle

fréquence.

La structure de contact évolue dans le temps et dépend des interactions possibles entre

les individus. Ces interactions peuvent être liées à la situation géographique (structure

physique), mais aussi aux groupes d’individus pouvant se retrouver en promiscuité (classe

d’âge, etc.) (structure sociale).

La plupart du temps, l’impact de la structure de population sur la transmission est

traduite dans la force d’infection. Dans le cas d’un modèle SIR, avec le processus d’infection

représenté par λS, le paramètre λ correspond à la force d’infection, c’est-à-dire à β I, où β

correspond au taux de contact.

4.2.5.1 Fréquence-dépendance et densité dépendance

La transmission fréquence-dépendante correspond à la situation dans laquelle le nombre

de contacts n’est pas dépendant de la taille de la population. Dans ce cas, la force d’infection

dépend de la proportion d’individus dans la population (I/N).

La transmission densité-dépendante suppose que chaque individu peut rencontrer tous

les individus de la population, c’est-à-dire que le taux de contact est proportionnel à la

densité d’individu. Dans un élevage porcin, les densités sont prédéfinies afin d’optimiser

la production (en restant dans les limites de densités imposées). Il est donc possible de
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considérer que la densité est constante et appliquer une formulation fréquence-dépendante.

4.2.5.2 Prise en compte de la conduite d’élevage

La représentation de la structure de contact d’un système complexe fortement structuré

ne peut se refléter entièrement dans la force d’infection. Le caractère dynamique de la

structuration induite par la conduite d’élevage, notamment la conduite en bande, nécessite

une représentation explicite de dynamique spatiale et temporelle du système. Cependant,

cette considération accroît significativement la complexité des modèles, la complexité des

codes de simulation et le temps de calcul.

La représentation de la dynamique spatio-temporelle des systèmes fortement structurés

est un domaine d’étude à part entière. Sa prise en compte dans les modèles épidémiolo-

giques ne peut se faire que par le couplage complémentaire de l’approche de modélisation

de la dynamique infectieuse et de la représentation explicite de la structure dynamique de

la population.

4.3 Cadre d’implémentation : EMULSION
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4.3.1 Utilité des solutions génériques

Dans le domaine de la modélisation, et plus particulièrement de la modélisation épi-

démiologique, proposer un cadre générique pour permettre de développer des modèles,

sans nécessairement posséder un haut niveau d’expertise en informatique, constitue un

véritable défi. L’une des principales difficultés à l’élaboration de telles solutions est le com-

promis entre la généricité et la maintenabilité. C’est-à-dire, par exemple, pour la généricité,

la capacité du système à prendre en compte plusieurs maladies et différents paradigmes de

modélisation (individu-centré, IBM et compartimental, CBM, entre autres) et plusieurs ni-

veaux d’échelles. La généricité s’entend non pas en tant que solution « générale », mais en

tant qu’une architecture générique adaptée à un domaine d’étude. La modularité consiste

à donner la possibilité d’automatiser les processus récurrents de modélisation au sein d’un

moteur générique et de rendre le contenu du modèle (hypothèses, mécanismes, paramètres,

sorties, etc.) le plus explicite possible.

Les différentes solutions développées pour tendre vers un équilibre entre généricité et

modularité, s’appuient généralement sur des plateformes, des bibliothèques spécifiques de

langages informatiques ou des frameworks, c’est-à-dire un cadre de modélisation unifié

permettant de développer de façon générique des modèles pour un domaine d’application

(Figure 4.4). Cependant, la mise en œuvre de ces solutions reste confrontée à la difficulté

de garantir à la fois un usage générique, une lisibilité et la possibilité d’adapter le modèle

à d’autres problématiques ou d’autres hypothèses, notamment dans le cas d’une généricité

trop large et non spécifique à un domaine. C’est par exemple le cas avec les plateformes

GAMA (Gamma et al., 1994) et NetLogo (Wilensky and Rand, 2015). Le caractère très

générique de ces plateformes nécessite en contrepartie un travail important de spécifi-

cation afin de les appliquer à une problématique particulière, notamment parce qu’elles

n’intègrent pas nativement les algorithmes spécifiques à la modélisation épidémiologique.

Par exemple, la modélisation de la grippe H5N1 (Amouroux et al., 2008) sur GAMA ou

de la paratuberculose bovine (Robins et al., 2015) sur NetLogo, ont demandé un effort
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particulièrement important d’adaptation et de programmation. D’autres solutions plus

ciblées, comme SimInf (Widgren et al., 2016), une librairie R pour les modèles à compar-

timents pilotés par les données, ou MicroSim (Cakici and Boman, 2011), une plateforme

multi-agent qui a évolué progressivement vers l’intégration de modèles épidémiologiques,

offrent, certes, un cadre simplifié et adapté à la modélisation épidémiologique, mais restent

malgré tout limitées par leur langage (extension de R) et les paradigmes de modélisation

applicables. Une approche particulièrement intéressante, KENDRICK (Bui et al., 2015),

s’appuie sur des méthodologies d’IA (représentation des connaissance) et sur un langage

spécifique de programmation (DSL). Cependant, cette dernière plateforme est pour l’instant

limitée aux modèles à compartiments.

Figure 4.4 – Comparaison des différentes approches de modélisation épidémiologique computationnelle
(Picault et al., 2017b)

Le framework EMULSION a été développé pour faciliter le développement et la co-

construction de modèles épidémiologiques mécanistes stochastiques, avec le souci que

les modèles soient modulaires, lisibles et révisables, tout en garantissant un maximum de

généricité et de maintenabilité. Le framework met en œuvre deux sous-domaines de l’IA :

la représentation des connaissances avec son langage dédié (DSL) et les systèmes multi-

agents multi-niveaux (MLABS). Le DSL permet de produire un texte structuré et explicite

des processus et des hypothèses impliquées dans le modèle, et les MLABS permettent
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d’élaborer un moteur de simulation générique, c’est-à-dire implémentant les algorithmes

spécifiques à la modélisation mécaniste stochastique notamment.

L’architecture du framework s’appuie très largement sur des design-patterns existants,

tant sur le plan de la programmation orientée objet avec les patterns du « gang of four »

(Gamma et al., 1994) comme le pattern statemachine notamment, que sur le plan multi-

agent avec les patterns environnementaux et multi-niveaux (Mathieu et al., 2015, 2018).

Ainsi, des agents encapsulent les différents algorithmes (avec le design pattern strategy

par exemple), et, à l’instar du modèle PADAWAN (chapitre 2.18, p.68), à différents niveaux,

donnant ainsi la capacité de prendre en compte différentes échelles (individu, groupe,

population, meta-population, etc.) et plusieurs paradigmes de modélisation (CBM, IBM). La

complexité de l’élaboration des modèles est déportée dans le moteur du framework pour

les aspects computationnels et dans le DSL pour les aspects conceptuels. Cela permet aux

utilisateurs (biologistes, vétérinaires, modélisateurs) de se focaliser sur les problématiques

de modélisation et non sur des problématiques d’implémentation.

Le framework EMULSION a pour objectif de répondre à des problématiques spécifiques

de la modélisation épidémiologique mécaniste. Les modèles épidémiologiques font l’objet,

lors de leur élaboration, de nombreuses révisions : acquisition de nouvelles connaissances et

intégration de celles-ci dans lemodèle, exploration d’hypothèses et de scénarios pour pallier

les manques de connaissances, l’ajout de la prise en compte de processus (démographie,

observation, mesures de maîtrise, etc.). Ces changements sont particulièrement fréquents

en santé animale, où le pathosystème – c’est-à-dire le complexe d’écosystème hôte/agent

pathogène – est particulièrement anthropisé (d’autant plus lorsqu’il s’agit d’élevages),

impliquant de nombreux mécanismes explicites et révisables. Il y a donc la nécessité de

faciliter les révisions et l’expression des mécanismes.

Les modèles complexes développés en santé animale, lesquels ont vocation à aider la

prise de décision des gestionnaires de santé notamment, nécessitent de pouvoir explorer

des hypothèses des scénarios, etc., c’est pourquoi il est indispensable de disposer d’outils
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pour faciliter les étapes d’exploration et de prototypage.

La conception d’un outil fournissant une généricité, une lisibilité et une facilité d’usage

entraîne nécessairement un impact sur les performances en termes de temps d’exécution.

Il existe un compromis entre performance d’exécution et performance d’élaboration des

modèles. Le framework EMULSION a pour objectif de fournir un cadre performant pour

l’élaboration des modèles, et ses performances d’exécution ne peuvent égaler celles d’un

modèle « ad hoc » codé dans un langage performant comme le C++. Cependant, dans

de nombreux cas, selon la taille des populations et la largeur de l’échelle modélisées,

les performances d’exécution d’EMULSION restent suffisantes. Lorsqu’on passe sur des

modèles à large échelle, EMULSION sert alors à élaborer ce qu’on pourrait appeler un

« pré-modèle », lequel sera ensuite implémenté en C++, par exemple. Cette chaîne de

conception permet de construire de façon rapide et efficace des modèles pour répondre

rapidement à des problèmes de santé.

4.3.2 Représentation des connaissances

4.3.2.1 Comportements dirigés par des machines à états

Dans les modèles épidémiologiques, l’évolution des états des individus est représentée

par un diagramme de flux, mais cette représentation présente deux inconvénients majeurs.

Le premier est le traitement simultané de plusieurs processus (états de santé, classe d’âge,

etc.) qui oblige à créer autant de relation de flux que d’états différents à traiter, rendant

la représentation particulièrement complexe. Le second est qu’il n’est pas possible de

représenter des actions ou conditions individuelles. Pour pallier ces difficultés, les flux et

les processus sont ici représentés par des machines à états (Figure 4.5).

Le formalisme des machines à états apporte des fonctionnalités à la fois plus fines et

plus complexes aux diagrammes de flux, tout en restant parfaitement explicite. Chaque

processus de la dynamique du système est représenté par des machines à état distinctes,

lesquelles représentent la dynamique à l’échelle des individus, et non des populations,

autrement dit à un diagramme de flux correspond plusieurs machines à états pour chaque



4.3 Cadre d’implémentation : EMULSION 119

Figure 4.5 – Représentation des diagrammes de flux sous forme de machine à états. (Picault and Sicard,
2020)

processus. La séparation des processus impliqués dans le système par des machines à

états distinctes permet de ne pas mélanger les concepts des processus et rendre le modèle

plus souple ; chaque machine à états gérant un processus, il est aisé de modifier des

transitions, d’ajouter ou de retirer des états, sans compromettre l’architecture du modèle.

Il est alors possible de représenter chaque famille de processus avec une finesse de détails

des informations sans surcharger le diagramme. De plus, les machines à états permettent

de décrire des propriétés supplémentaires comme la durée explicite de temps passé dans

un état (contrairement aux diagrammes de flux qui supposent des durées distribuées) et

les actions qu’il est possible d’effectuer à l’entrée, lors du séjour ou à la sortie de l’état.

Les machines à états décrivent à la fois le déclenchement des transitions et les actions

à effectuer lors du franchissement de la transition. Il peut s’agir de conditions de filtrage

du type d’individu autorisé à franchir la transition, des conditions temporelles qui activent

ou désactivent les transitions, des conditions de sorties anticipées d’un état lorsqu’une

durée spécifique est imposée. Chaque transition représente le passage d’un état à un autre

d’un flux d’individu selon un taux, une probabilité ou une quantité.

4.3.2.2 Architecture du framework EMULSION

L’architecture d’EMULSION repose sur l’encapsulation des environnements par des

agents selon le principe PADAWAN (cf. chapitre 2.3). Les différents paradigmes de modéli-

sation (IBM, CBM) sont représentés par différents types de groupes encapsulés par des

agents.
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Dans la représentation par compartiments (CBM) (Figure 4.6), les compartiments

sont rassemblés dans un groupe, lequel est encapsulé par un agent (GroupManager ). Une

machine à état, qui gère les transitions entre les états, ici entre les susceptibles (S), les

infectieux (I) et les retirés (R), est associée au groupManager pour gérer les flux entre les

compartiments.

Figure 4.6 – Structure d’un modèle compartimental. L’agent GroupManager encapsule le regroupement
des compartiments correspondants aux états de santé (S, I, R). Une machine à états est associée au GroupMa-
nager pour gérer les flux entre les compartiments. Les agents sont privés d’une partie de leur autonomie au
profit du niveau supérieur. (Picault et al., 2017a)

Dans la représentation individu-centrée (IBM) (Figure 4.7), les individus (EvolvingAtom)

évolue selon leur propre machine à états (SIR par exemple). Un agent SimpleView encapsule

le groupe des agents en fournissant une vue, selon le pattern multi-niveau View (Mathieu

et al., 2018).

Figure 4.7 – Structure d’un modèle individu-centré. Les atomes, EvolvingAtoms, évoluent par leur propre
machine à état et sont hébergés dans un groupe SimpleView. (Picault et al., 2017a)

Une approche originale développée dans le framework permet de combiner individu-

centré et compartiment par une approche hybride (Figure 4.8). Les agents sont regroupés

en fonction de leurs états (S, I, R) par une AdaptiveView. Les AdaptiveViews sont regroupés

par un GroupManager, lequel possède une machine à état et vient faire évoluer les agents,

selon le pattern multi-niveau Puppeteer (Mathieu et al., 2018).
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Figure 4.8 – Structure d’un modèle hybride. Les Atoms sont regroupé en fonction de leurs états
(AdaptiveView). L’agent GroupManager encapsule le regroupement des AdaptiveView correspondant aux
états. Une machine à états est associée au GroupManager pour faire évoluer les agents Atoms. (Picault et al.,
2017a)

Cette approche permet d’intégrer, dans un même modèle, différentes échelles pour

construire des groupes, des populations, des méta-population, etc.

4.3.2.3 Langage déclaratif spécifique au framework

EMULSION est construit autour d’un moteur générique qui génère automatiquement

l’architecture et les algorithmes nécessaires aux simulations, Le recours au code informa-

tique n’est alors plus directement nécessaire, la description des processus, des flux, des

niveaux, etc., passe par un langage dédié (Domain-Specific language, DSL) déclaratif, c’est-

à-dire un langage qui décrit le problème, le quoi, contrairement à un langage procédural,

comme C++ ou Python, qui décrit le comment. Un fichier texte structuré permet de déclarer

les différents blocs du modèle, améliorant significativement la lisibilité du modèle.

Un DSL est composé d’une syntaxe et d’une grammaire, lesquels sont définis par un

méta-modèle. Un méta-modèle est un modèle qui définit un langage afin de décrire un

modèle. C’est-à-dire qu’un méta-modèle décrit la syntaxe et la grammaire de manière

abstraite ainsi que les liens entre ces éléments abstraits. Le préfixe «méta » de méta-modèle

peut être compris au sens de « la définition de ». Ainsi, un modèle m peut jouer le rôle

d’un méta-modèle par rapport à un ensemble d’autres modèles O, où m définit le langage

utilisé pour exprimer les modèles dans O (Voelter, 2013 ; Bąk et al., 2011).

Le méta-modèle du langage d’EMULSION est directement relié au modèle architectural

du framework (Picault et al., 2019) et a été formalisé dans le méta-modèle de création du

langage avec MPS JetBrains (Chapitre 4.3.2.4, p.123).
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La syntaxe du langage utilise le format YAML 1, qui consiste en une déclaration de listes,

de tableaux associatifs (association clef-valeur), de chaînes de caractères et de scalaires.

YAML reprend les syntaxes XML 2 et JSON 3, mais en remplaçant les accolades et les

parenthèses par des sauts de lignes et une indentation, rendant le texte beaucoup plus

lisible et compréhensible.

Le fichier YAML d’un modèle EMULSION est découpé en treize sections, qui corres-

pondent à la structure globale d’un modèle épidémiologique :

model_name nom du modèle ;

model_info informations facultatives sur le modèle (résumé de description, auteurs,
etc.) ;

time_info informations temporelles (date de début de simulation, durée totale, calendrier,
unité de temps et durée du pas de temps) ;

state_machines liste des machines à états définies par leurs états et transitions ;

levels nom du niveau associé à une échelle avec une description de leurs relations ;

grouping description par niveau des regroupements selon les états (le nom de la machine
à états associe ses états pour construire les combinaisons de regroupement) ;

processes liste des processus (machines à états ou méthodes d’un module externe)
associés, ou non, à un groupe ;

parameters définition de variables et des expressions utilisées dans le reste du modèle ;

prototype description des individus, ou populations, c’est-à-dire les valeurs initiales des
états ;

initial_conditions spécification de l’initialisation de chaque niveau (prototype, nombre,
etc.) ;

outputs définition des données de sortie ;

statevars spécification de variables associées à un agent et non pilotées par unemachine
à états ;

input_data connexion du modèle à un jeu de données d’entrée ;

L’exemple ci-dessous (Figure 4.9) représente une structure minimale d’un modèle avec

1. Yet Another Markup Language
2. Extensible Markup Language
3. JavaScript Object Notation
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deux machines à états, l’une pour la dynamique infectieuse et l’autre pour la démographie.

Le DSL déclaratif décrit explicitement les états et leurs transitions. L’ajout d’un état exposé

(E), par exemple, se fait simplement en ajoutant un bloc E dans la section state_machines

et les transitions appropriées dans la section transisitions.

state_machines:
health_state:

states:
- S:

name: 'Susceptible'
- I:

name: 'Infectious'
- R:

name: 'Resistant'
transitions:

- {from: S, to: I, rate: force_of_infection}
- {from: I, to: R, rate: recovery}

age_group:
states:

- J:
name: 'Juvenile'

- A:
name: 'Adult'

- D:
name: 'Dead'

transitions:
- {from: J, to: A, rate: maturation}
- {from: J, to: D, rate: death}
- {from: A, to: D, rate: death}

productions:
- {from: A, to: J, rate: birth , prototype: newborn}

Figure 4.9 – Exemple de description d’une dynamique infectieuse et d’une dynamique démographique
avec deux machines à états. La machine health_state décrit les états SIR avec leurs transitions en fonction
des paramètres force_of_infection et recovery. La machine age_group décrit les états de classe d’age. Les
individus juveniles deviennent des adults selon le taux maturation, et les adults donnent naissance à des
juveniles (prototype) selon le taux birth. Les valeurs des paramètres sont décris dans la section parameters
non reportée ici.

4.3.2.4 Limites et perspectives

Le DSL d’EMULSION apporte une véritable plus-value pour l’élaboration de modèles

épidémiologiques, notamment par le fait que le code ne nécessite pas de compétences

informatiques particulières. La compréhension des hypothèses et des processus permet

aux scientifiques (modélisateurs, biologistes, vétérinaires, etc.) de maîtriser le comporte-
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ment des simulations. La modularité favorise l’exploration de différentes hypothèses et la

validation du comportement du modèle. Cependant, YAML, bien qu’il facilite grandement

la lecture et la compréhension, nécessite de maîtriser parfaitement la syntaxe du DSL

pour construire un modèle, d’autant qu’il n’existe pas d’éditeur spécifique pouvant, a

minima, guider l’utilisateur. Ce point peut être limitant dans l’usage d’EMULSION. Une

piste, actuellement en cours d’étude, serait de construire une autre couche DSL sans passer

par la syntaxe YAML pour proposer, via un éditeur de texte dédié, un langage de type pro-

jectionnel, c’est-à-dire qui puisse guider l’utilisateur au fur et à mesure de la construction

du modèle. Une solution envisagée est d’utiliser JetBrains MPS 4, un éditeur de langage

permettant de produire une syntaxe pré-établie dans laquelle il ne reste que les éléments

paramétrables à modifier. Ce langage produirait le code YAML nécessaire à EMULSION,

en gardant ainsi la compatibilité avec les versions antérieures, et laissant la possibilité

de produire le YAML, ou des portions de YAML, via d’autres systèmes et en gardant une

possibilité d’édition directe du fichier YAML.

4. Meta Programming System
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4.4 OMLABS / EMULSION
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4.4.1 Intégration pattern OMLABS dans EMULSION

Le framework EMULSION sert de cadre opérationnel pour la mise en œuvre de l’im-

plémentation du pattern organisationnel en tant que preuve de concept.

L’implémentation du pattern organisationnel tient compte de l’intégration des patterns

du framework, ainsi que des processus propres à EMULSION. La contrainte que nous nous

sommes donnée est d’être le moins intrusif possible dans le code source d’EMULSION afin

de limiter les interférences (effet de bord notamment) entre les fonctionnalités actuelles

du framework et le système organisationnel.

4.4.1.1 Architecture logicielle

L’implémentation du pattern dans le framework EMULSION reprend les éléments

d’architecture du pattern en les intégrant aux éléments architecturaux existant dans le

framework (Figure 4.10).

La classe OrganizationModel est le point d’entrée du système organisationnel et fait

le pendant à la classe EmulsionModel d’EMULSION. La classe OrganizationManager cor-
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EMULSION

OMLABS

AbstractAgent GroupManager AtomAgent

OrganizationModel

OrganizationConstraint

OrganizationProcess

OrganizationManager

OrganizationGraph

AtomicSpace

Passport

Figure 4.10 – Diagramme de classe de l’implémentation du pattern dans EMULSION. Le niveauOrganiza-
tion correspond à la classe OrganizationManager, le niveau StructuredSpace correspond au regroupement
des AtomicSpaces dans la classe OrganizationManager (lien d’aggrégation) avec la repésentation par un
graphe de la classe OrganizationGraph et le niveau AtomicSpace par la classe AtomicSpace. Les politiques
organisationnelles (allocation, intégrité, etc.) correspondent aux classes OrganizationConstraints et
OrganizationProcess.

respond au niveau organisation du pattern. L’organisation est composée d’AtomicSpaces

correspondant aux groupes encapsulant un espace, dans lesquels sont situés les AtomAgents.

La représentation topologique des espaces est gérée par la classe OrganizationGraph,

le regroupement des AtomicSpaces couplé à la représentation par le graphe correspond

au StructuredSpace du pattern organisationnel. La propagation d’information au travers

du réseau est gérée par la classe OrganizationPropagate. L’espace structuré est im-

plicitement représenté par le regroupement d’AtomicSpace (lien d’aggrégation entre

organizationManager et AtomicSpace et par le graphe OrganizationGraph reliant

les AtomicSpace. La classe OrganizationConstraint prend en charge les processus d’al-

location et de maintien de cohérence, et la dynamique des espaces est pilotée par la classe

OrganizationProcess.

L’AtomAgent possède un Passport dans lequel sont stockés sa localisation dans les

différentes organisations, sa localisation courante et l’historique de ses localisations.

Le rattachement par héritage des classes AbstractAgent et GroupManager permet au

système organisationel de bénéficier des fonctionnalités d’EMULSION, comme notamment
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l’intégration dans les processus de grouping.

4.4.1.2 Grouping et système organisationnel

L’un des éléments importants du framework est la notion de grouping (Chapitre 4.3.2.2,

p.119). Le regroupement des individus se fait selon leurs états. Les groupings, définis dans la

section grouping du YAML, se déclare par l’ensemble des machines à états selon lesquelles

ils seront regroupés. La mise à jour du grouping se fait à chaque changement d’état de la

machine associée au grouping de la section processes. Par exemple, dans l’exemple de la

Figure 4.9, si l’on souhaite regrouper les individus selon leur classe d’âge et leur statut

infectieux (pour obtenir par exemple le nombre d’individus susceptibles et adultes), un

groupe est défini par les deux machines à états health_state et age_group. Ce grouping est

actualisé par la machine à états health_state (Figure 4.11).

grouping:
population:

health_age: [health_state , animal_type]

processes:
individuals:

- health_state: health_age

Figure 4.11 – Exemple de grouping. Les individus sont regroupés en fonction de leur état de santé et
leur classe d’âge. Le grouping est actualisé par la machine à états health_state.

Pour intégrer les organisations grouping et bénéficier des fonctionnalités associées,

notamment pour le comptage (total_S_A par exemple, pour le nombre total d’individus

susceptibles adultes), l’appartenance à un espace d’un groupe d’une organisation est

considéré comme un état d’une machine à états. La déclaration se fait en rattachant au

grouping le nom (name) du niveau du groupe (figure 4.12).

Par exemple, pour avoir le nombre total d’infectés dans la salle A1, il suffit de se référer

au compteur associé total_Infected_roomA1
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grouping:
health_by_room: [health_state , room]

...

organizations:
sector:

name: 'sector'
spaces:

name: 'room'
...
nodes:

roomA1:
...

Figure 4.12 – Intégration du système organisationnel dans le processus de grouping. Le processus
health_by_room est rattaché à un grouping selon la machine à états health_state et le niveau room de
l’organisation sector.

4.4.2 Langage déclaratif pour le système organisationnel

L’intégration du système organisationnel dans EMULSION entraîne l’ajout des déclara-

tions spécifiques dans le langage spécifique au framework, c’est-à-dire l’ajout de sections

au fichier déclaratif YAML. En plus de la définition d’une syntaxe propre au pattern, il a

fallu développer les fonctions de « parsing » (lecture des lignes YAML) pour les rendre

exécutables par le moteur du framework, en s’appuyant sur les fonctionnalités existantes

et en ajoutant celles nécessaires.

Le langage reste déclaratif et orienté spécifiquement vers la modélisation épidémio-

logique. Le méta-modèle correspond directement à l’architecture du pattern, couplé au

méta-modèle d’EMULSION. La déclaration des organisations se compose de sections

correspondant à l’arhictecture du pattern (Figure 4.13).

Les organisations se déclarent dans la section organizations du fichier YAML et sont

identifiées par leur name (Figure 4.16). Une section de définitions de processus permet de

décrire la dynamique de ses espaces (section processes). Les processus disponibles sont

increase pour augmenter la valeur de l’information dans les espaces et decrease pour

les diminuer, clear pour réinitialiser et set_to pour affecter une valeur précise (Figure

4.14).
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Org.

Groupe

Atome

Env. struct

Env. atomic

organisation de la
section organizations

section spaces

+ section graph

node de la
section nodes

Figure 4.13 – Architecture du pattern avec la correspondance des sections YAML.

increase(information=<information_name >, value=<number >,
spaces=<[list_of_spaces >]|ALL >)

decrease(information=<information_name >, value=<number >,
spaces=<[list_of_spaces >]|ALL >)

clear(information=<information_name >, spaces=<[list_ot_spaces]|ALL)
set_to(information=<information_name >, value=<number >,

spaces=<[list_of_spaces >]|ALL >)

Figure 4.14 – Processus prédéfinis pour la modification des informations dans les environnements.

L’exécution des processus de la section execute_process s’effectue selon l’ordre

de déclaration. Le processus d’allocation doit être spécifié dans cette section, il est ainsi

possible d’ordonner les actions à effectuer avant et après l’allocation des atomes dans les

espaces.

La section spaces correspond au niveau group. Le niveau est identifié par son nom,

celui-ci sert à identifier les espaces du niveau de l’organisation pour les intégrer dans

les grouping. Les règles de localisation sont spécifiées dans la section allocation, et

s’exécutent dans l’ordre de déclaration. Par rapport à la grammaire d’EMULSION, un bloc

spécifique IF/THEN ou IF/THEN/ELSE a été implémenté pour faciliter les imbrications

conditionnelles, et utilisable sous la forme d’un « switch ». C’est-à-dire que, comme les

conditions s’exécutent dans l’ordre, si la condition d’un bloc IF/THEN n’est pas remplie,

ce bloc n’effectue aucune action, et le bloc suivant est exécuté.

Les politiques de localisation disponibles sont (Figure 4.15) :

<space_name> la localisation se fait dans l’espace indiqué ;
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alternate les atomes sont affectés alternativement dans les espaces spécifiés ;

alternate_by_org les atomes sont affectés alternativement dans les espaces, mais les
atomes d’une même organisation seront affectés dans le même espace ;

alternate_by_group même fonctionnement que alternate_by_org mais selon l’ap-
partenance à un groupe ;

alternate_free les atomes sont affectés alternativement dans les espaces selon qu’ils
sont libres en fonction de la condition de filtrage, par exemple les espaces doivent
être libre de porcelets, mais peuvent contenir des truies.

alternate(spaces=<[list_of_spaces]|ALL >)
alternate_by_org(organisation=<organization_name >,

spaces=<[list_of_spaces]|ALL >)
alternate_by_group(group=<group_name >, spaces=<[list_of_spaces]|ALL >)
alternate_free(filter=<filter >, spaces=<[list_of_spaces]|ALL>)

Figure 4.15 – Processus d’allocation prédéfinis en fonction des politiques de localisation.

La définition des espaces s’effectue dans la section nodes. Pour chaque espace, la

section informations définit un ensemble d’information avec sa valeur initiale. Pour

préciser qu’un niveau groupe est également une organisation, la définition des informations

est remplacée par le mot clef reference suivi du nom de l’organisation correspondant à

ce niveau.

La déclaration du graphe orienté pondéré, c’est-à-dire les liens orientés entre les

espaces pour chaque information avec le taux d’information propagée, est renseignée dans

la section graph. Les liens avec les niveaux supérieurs et inférieurs sont définis par l’ajout

de from_upper et to_upper, suivi de la valeur du taux de transmission, dans la partie de

définition des informations de la section nodes. Dans ce cas, une section informations

est rajoutée dans la définition du niveau des espaces.

La dernière section, state_machines, correspond aux déclencheurs de vérification

de cohérence. EMULSION étant basé sur des processus de machines à états, c’est le chan-

gement d’état d’une machine à état qui notifie à l’organisation d’effectuer ses vérifications.

Cela permet d’éviter de lancer les vérifications à chaque pas de temps, mais uniquement

lorsqu’un changement est effectué dans la machine à états associée.
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Enfin, une fonctionnalité spécifique a été développée afin de déterminer si un individu

est membre d’un groupe, de même qu’il est possible, dans le framework EMULSION, de

déterminer si un individu est dans un état déterminé. Dans le DSL du framework, cette

fonctionnalité correspond à la directive is_<nom_de_letat>, par exemple is_S pour

déterminer si un individu est dans l’état sensible (S). Dans le DSL organisationnel, la

fonctionnalité a été implémentée par la directive isin_<nom_du_groupe>, par exemple

isin_nursery pour déterminer si un individu est situé en nurserie.
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organizations:
<organization_identifier >:

name: <organization_name >
desc: <description >
processes:

<process_name >:
action: <increase|decrease|clear|set_to >

...
execute_process:

- <process_name >
...

spaces:
name: <leval_name >
description: <description >
informations:

<information_name >:
value: <number >

allocation:
- <space_name >|
- IF: <condition >

THEN: <alternate|alternate_by_org|alternate_by_group|
alternate_free >

ELSE: <alternate|alternate_by_org|alternate_by_group|
alternate_free >

...
nodes:

<space_name >:
reference: <organization_name > |
informations:

<information_name >:
value: <number >
from_upper: <number >
to_upper: <number >

...
...

graph:
- <graph_definition >
...

state_machines:
- <machine_name >
...

Figure 4.16 – Déclaration globale d’une organisation dans le fichier YAML.

4.4.3 Article PAAMS

L’article suivant a été publié à PAAMS 5, conférence informatique internationale avec

comité de lecture et actes.

5. Practical Applications of Agents and Multi-Agent Systems
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L’article décrit les éléments du langage dédié (DSL) pour la mise en œuvre du pattern

organisationnel dans le DSL du framework EMULSION, et présente un cas d’application

à la modélisation de la propagation de la grippe porcine (Influenza A) dans un élevage

porcin avec une conduite en bandes, avec l’évaluation de scénarios de mesure de maîtrise

basés sur la modification structurelle de l’élevage.

L’utilisation du pattern organisationnel à permis demontrer l’impact de la structuration

spatiale de l’élevage dans la propagation de la grippe porcine. Les résultats permettent de

confirmer la plus-value de notre approche et ouvrent de nombreuses perspectives dans la

spécification des systèmes complexes pour les simulations multi-agents multi-niveaux.
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ganizational features. The solution proposed here attempts to overcome
this challenging task, through the development of a declarative domain-
specific language to facilitate the separation of concerns and thus expert
knowledge integration. We illustrate our approach with an application to
the spread of the swine Influenza A between the batches and buildings
of a pig farm, to demonstrate the impact of control measures based on
modifications of the structural farm features.

Keywords: Epidemiological Modelling · Multi-level Agent-based Sim-
ulation · Design Patterns · Organizational System · Complex Systems ·
Knowledge and software engineering.

1 Introduction

Epidemiological modelling has been of growing interest for several years due to
its relevance and support to decision-making. Applied to animal health, such
models provide quantitative insights to evaluate and anticipate the implementa-
tion of control measures to curb the spread of pathogens, and represent decision-
support tool for stakeholders. However, for these tools to be operational, they
need to remain realistic in regard to field situation, accounting for the structure
of contacts between animals, and the different levels of observation (farm, herd,
individual, etc.). For this purpose, agent-based simulation (ABS) has proven its
real value [Roche et al., 2008] to consider behaviours, interactions, and the mon-
itoring of individuals. Furthermore, multi-level agent-based system (MLABS)
provides solutions to deal with populations evolving at different scales and in
different environments [Morvan, 2012]. Especially, the introduction of MLABS-
specific design patterns [Mathieu et al., 2015, Mathieu et al., 2018] allows for
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an explicit separation of concerns embedded in a generic approach. The EMUL-
SION framework, developed for multi-level epidemiological modelling, is a proof
of concept for this approach, offering a separation between a generic simulation
engine implementing MLABS design patterns, and a declarative domain-specific
language (DSL) [Picault et al., 2019].

However, to be as close as possible to the situation on the field, and thus
implementing the most appropriate control measures, the modelling requires a
very fine level of detail, the spatio-temporal structure and dynamics of the pop-
ulation being a key component for anticipating the spread of pathogens. For
instance, in the case of pig farming systems, management with batch structur-
ing, i.e. the evolution of groups of individuals according to their physiological
statuses, was shown to be pivotal for several pathogens. However, such models
present a very high programming complexity, implying difficulties to maintain,
adapt or revise them. To tackle this issue, a generic solution coupling MLABS
with organizational concepts was developed, with a pattern-based architecture
(OMLABS) [Sicard et al., 2021].

In this paper, we demonstrate a concrete application of this organizational
multi-level agent-based pattern (OMLABS). The paper is organized as follows:
section 2 introduces the proposed organizational design pattern with its spec-
ifications. Section 3 presents its implementation through a declarative DSL to
extend EMULSION, which makes it possible for modellers to focus on the de-
scription of the spatio-temporal features of the model (section 3). In section 4, we
demonstrate an application to the modelling of the spread of the swine Influenza
A virus (SwIAV) within a pig farm.

2 An organizational design pattern for multi-level
agent-based systems

To address the coupling between MLABS and organizational concepts, we pro-
posed a solution based on a design pattern architecture [Sicard et al., 2021].
Design patterns provide a generic, reusable and modular solutions to solve a
specific problem [Gamma et al., 1994]. Recent developments recommend design
principles based on design patterns [Mathieu et al., 2018], as in other areas of
agent-based simulation [Juziuk, 2012], to improve the genericity and reusability
of conceptual solutions to recurring problems. The OMLABS pattern is based
on previous MLABS patterns [Mathieu et al., 2018] coupled with organizational
concepts [Ferber et al., 2005], transcribed in the notion of organization-groups-
atom, with an agentification by each of these levels of agents, which encapsulates
an environment [Sicard et al., 2021] (Fig. 1). The introduction of organizational
concepts into MLABS allows organizations to have an explicit and flexible repre-
sentation [Sicard et al., 2021] and aims at addressing three issues: 1) to express
and formalize the structural relationship between agents ; 2) to constrain the
behaviours and interactions between agents ; 3) to be involved in controlling the
environment, both structurally and functionally.
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Fig. 1. Structure of the OMLABS pattern [Sicard et al., 2021]. Agent Organization
encapsulates a structured environment composed of atomic environments, themselves
encapsulated by Group agents. Agents involved as Atoms belong to an organization by
their location in an atomic environment, according to the constraints applied by the
Organization. On the right, the recursive use of the pattern: for instance, a Group can
itself be a new instance of the pattern. Spaces can be either spatial or social.

In addition to these general concepts, OMLABS implements specific fea-
tures to handle multi-level environment dynamics and provide flexible modelling
capabilities. The recursivity, a specific aspect of the pattern, allows for any
sub-level (group or atom) to play itself the role of an organization. The con-
sistent allocation of atoms into an organization and its groups is managed by
the Organization agent, according to explicit rules for acceptance, maintaining
and location in spaces. Information can be stored by each environment and
propagated to other environments. This information can be of two kinds: 1) ma-
terial, i.e. with a transfer of information quantity during transmission, involving
a loss of this quantity by the source (e.g. pheromone diffusion) ; 2) informa-
tional, i.e. with a conservation by the source of quantity of information during
the transmission (e.g. message broadcast).

This OMLABS design pattern approach has been validated by a proof of con-
cept [Sicard et al., 2021] and proved efficient to interact with modellers. However,
going from the conceptual model to its implementation presents real difficulties
(allocation rules, recursivity, information propagation, etc.), and it is therefore
necessary to provide modellers with an easier way to specify these features. From
a model-driven engineering point of view, a convenient solution is to delegate
the implementation part to a generic engine, in charge of instantiating several
features of the pattern, which are themselves expressed through a convenient
DSL, in a declarative way. To do so, we relied on the EMULSION framework,
which is specifically built on this separation of concerns.

EMULSION is a generic framework for mechanistic epidemiological mod-
elling, allowing modellers to focus on the modelling issues rather than on com-
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puter coding issues. It provides indeed an explicit description of the models
through its own declarative DSL, allowing models to be flexible, revisable and
modular [Picault et al., 2019]. The simulation engine of the framework relies on
a MLABS architecture [Picault et al., 2017], based on environment and MLABS
design patterns [Mathieu et al., 2015, Mathieu et al., 2018], which helps reify
every relevant observation level in the pathosystem. In addition, state machines
are used at each scale to formalize the processes involved in the epidemiological
model (infection, demography, control, etc.). Hence, the framework EMULSION
as a MLABS is built as the combination of a structure (the architecture of
nested agents and environments) and a function (an explicit description of the
processes), allowing agents to represent any kind of entity.

3 A DSL for integrating organizational features into a
multi-level agent-based system

Though the OMLABS design pattern is clear to modellers as a conceptual frame,
specifying programmatically how to apply the pattern within a MLABS archi-
tecture for a given model is quite difficult, thus it requires a specific language to
be independent of programming issues. This DSL is based on the YAML syntax
and, as for EMULSION, built on main sections divided into indented blocks,
representing the concepts and the features (e.g. the state machines, see fig. 2).
The language is declarative and is a functional description of the intended model.
The coupling of the YAML syntax and the MLABS concepts facilitates chang-
ing the structure of the model by adding or removing blocks (e.g. adding states
or transitions in a state machine). The EMULSION DSL has been extended to
include organization considerations, and the OMLABS pattern fully integrated
into the simulation framework, thereby relying on MLABS existing concepts.

health_state:
desc: "The state machine which defines the evolution of health states"
states:

- S:
name: ’Susceptible ’
desc: ’suceptible of becoming infected ’

- I:
name: ’Infectious ’
desc: ’infected and able to transmit the disease ’
duration: 5

- R:
name: ’Resistant ’
desc: ’healthy again and resistant to infection ’

transitions:
- {from: S, to: I, rate: force_of_infection}
- {from: I, to: R, proba: 1}
- {from: R, to: S, rate: immunity_loss}

Fig. 2. Example of the declaration of the state machine health state with EMULSION
DSL. The transition between each state depends on the values of the rates, or after
five days for the transition between I to R.
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3.1 Organization and spaces

The core concepts of the OMLABS pattern, i.e. organization-group-atom with
an agentification of environments, are transcribed with the notions of spaces
corresponding to the structured space and nodes composed of atomic spaces
where the atoms are located. (Fig. 3).

farm:
name: ’farm’
description: ’organization level of the pattern ’
execute_process:

- allocate
spaces:

name: ’buildings ’
description: ’the farm is composed of buildings ’
allocation:

- if: ’is_S OR is_R’
then: main_building

- if: ’is_I’
then: quarantine_building

nodes:
- main_building:

informations:
viral_load:

value: 0
- quarantine_building:

informations:
viral_load:

value: 5
graph:

- ’main_building ->(viral_load: 0) quarantine_building ’
- ’quarantine_building ->(viral_load :0.6) main_building ’

Fig. 3. Example of the declaration of an organization farm, which is composed of
two buildings: main building and quarantine building. The environment can store an
amount of viral load, initialized for each environment (0 and 5, resp.). The allocation
rules depend on the health states of the individuals: infected ones are located in the
quarantine building, the others in the main building. At the end, the graph section
define the relation of propagation between each nodes.

In the main block of the organization statement, the section execute process
corresponds to the ordering of the organization processes, i.e. the dynamic of
the environments (Fig. 3). Processes refer to predefined actions that need to
be executed at the beginning of each simulation steps, e.g. allocate, propagate,
cleaning, etc. The spaces block corresponds to the group level of the pattern,
which is composed of nodes. The first subsection corresponds to the declaration
of the allocation rules, and the second one to the description of the different
nodes, i.e. the atomic spaces. Each of these spaces has information statements,
with the specification of their initial values. The last block is the definition of
the weighted graph handling information propagation between the atomic spaces.
The distinction between material and informational propagation of information
is defined by the two keywords propagate matter and propagate information.
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3.2 Recursive application of the pattern

One of the specificities of the pattern is its ability to be used recursively: a
group can itself be an organization composed of groups. Therefore, the node
of the parent organization refers to a child organization (Fig. 1). Propagation
between levels – the parent and the child organizations – is notified at the child
level with two notions: from upper and to upper. It is thus possible to have a
global coverage of the graph, and to know the value of an information at each
level (Fig. 4).

farm:
...

nodes:
- main_building:

reference: main_building

main_building:
name: ’main_building ’
description: ’sub -organization ’
execute_process:

- allocate
spaces:

name: ’room’
description: ’buildings are composed of rooms ’
informations:

viral_load:
value: 0
from_upper: 0.5
to_upper: 0.4

allocation:
- ’alternate(spaces=ALL)’

nodes:
...

Fig. 4. Example of recursive use. Parent organization farm is composed of buildings,
and the main building is itself an organization. The child organization main building is
composed of rooms. The statement of the child organization is the same as a “normal”
organization. The allocation rule specifies that individuals are located in each room
alternatively. The transmission between the rooms and the whole building is specified
by from upper and to upper, so the graph covers all levels.

4 Application: Spread of swine Influenza A virus in a
farrow-to-finish pig farm

To illustrate the complexity of structured systems in epidemiological modelling,
more precisely the structuring of populations in space and time, the batch rear-
ing management, commonly practised in pig production herds, is particularly
suitable. Indeed, both physiological evolution and the groupings of individuals
are closely linked to their location.
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Fig. 5. Flow diagram of sows and piglets in the different sectors, each divided into
several rooms.

4.1 Batch rearing management

Batch management is a specific feature of pig breeding, consisting in grouping
sows that evolves at the same times. More precisely, a sow evolves through dif-
ferent physiological steps (insemination, gestation, farrowing). After farrowing,
each sow returns to insemination while its offspring, i.e. the piglets constituting
the litter, evolve separately (weaning, fattening). The grouping of litters and
sows evolving at the same time constitutes a batch. Successive batches are sep-
arated by a constant delay. In our application case, we modelled a management
in 7 batches with a between-batch interval of 21 days.

The farm is composed of sectors, and each sector is divided into rooms. Each
sector corresponds to a physiological state for sows or piglets. Individuals are
allocated in a room according to their batch, one batch per room at a time
(Fig. 5). As batch management is known to impact the spread of pathogens,
this complexity of setting up a highly structured population must be modelled
explicitly.

4.2 Implementation in OMLABS

The model represents two kinds of pig farms: farrow-to-wean farms which sell
weaned piglets, and farrow-to-finish farms which sell fattened piglets directly
to slaughterhouses (Fig. 5). A parameter of the state machine physiological step
allows to easily switch between both systems. Both are driven according to a
7-batch rearing system, the allocation of sows to a batch is given in the ini-
tialization part (Fig. 6). Only piglets (new individuals) have to be allocated
after farrowing, so the allocation rules obviously specify that piglets are put in
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the same batch as their mothers (Fig. 7). The time spent in each physiological
step is constant in each stage in a given batch (Table 1). After a gestating pe-
riod of 112 days, pregnant sows give birth to litters of 12 piglets. At weaning
age (28 days), the piglets leave the system for the farrow-to-wean system, or
they continue their evolution through post-weaning and finishing sectors in the
farrow-to-finish context.

sow_batch1:
animal_type: Sow
physiological_step: Insemination
health_state: S
organization: [batches , housing]
init_location:

batches: batch1

Fig. 6. Initialization rules for sows in batch 1. Initially, batch 1 is composed of suscep-
tible sows (S) at physiological step Insemination. The allocation in the different spaces
of the sectors is directly managed by the organization housing, and the allocation in
batches is explicitly defined in the init location.

allocation:
- if: ’is_Piglet ’

then: ’with_source ()’
else: ’alternate_by_group(group=batch , spaces=ALL)’

Fig. 7. New piglets are placed in the same room as their mother (with source), and
sows are alternately placed in rooms according to their batch, with one batch per room
at a time.

Physiological step Duration (days)

Insemination 35
Gestating 77
Suckling 28
Post-weaning 61 (for batches 1,2, and 4)

54 (otherwise)
Fattening 121 (for batch 5)

114 (otherwise)

Table 1. Duration for each physiological step [White et al., 2017].
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4.3 Epidemiological model

The OMLABS pattern was used to model the spread of a Swine Influenza A
virus (SwIAV) in a pig farm with batch rearing management. SwIAVs are widely
spreading in pig production units, causing respiratory disorders and recognized
as a main agent responsible for the Porcine respiratory disease complex (PRDC)
[Salvesen and Whitelaw, 2021]. It has been shown that SwIAV remains endemic
in herds, inducing successive and regular infection waves in batches of growing
pigs [Rose, 2014, Chastagner et al., 2019].

In what follows, we explain how we extended an existing model ([White et al.,
2017]) by adding both a batch management and states to the epidemiological
model to comply with a realistic French pig farm and investigate the impact of
batch rearing. We developed the individual-based, discrete-time stochastic model
through a MSEIR model with five health states: maternal immunity (M), sus-
ceptible (S), exposed (E), infectious (I), and recovered (R). Recovered/Immune
sows deliver maternally derived antibodies (MDAs) to their piglets, conferring
them a partial protection against infection [Allerson et al., 2013, Cador et al.,
2016, White et al., 2017].

Each scenario was run on two different farming systems: a farrow-to-wean
system similar to the one described in White et al. (2017) with a mating, ges-
tating and suckling sector (piglets then leave the system after suckling), and a
typical farrow-to-finish farm, including post-weaning and fattening sectors. Con-
trol strategies were based on increasing biosecurity levels, affecting the indirect
transmission between rooms and sectors. For this purpose, three scenarios were
developed [Sicard et al., 2022]: 1) Reference scenario corresponds to the assump-
tions in [White et al., 2017], i.e. the same transmission level between rooms and
between sectors ; 2) Full isolation assumes only direct transmission (i.e., no
transmission between sectors nor between rooms) ; 3) Partial isolation repre-
sents a reduction of indirect transmission. Parameters values were modulated
through a logarithmic scale from 100 to 10´5.

The design of the different scenarios according to the two farming systems
was facilitated by the DSL, allowing for the implementation of contrasted sce-
narios without programming code, and to switch from one scenario to another
by modification of a single parameter.

4.4 Results

The simulations were run over 645 days with a burning period of two sow cycles
(2ˆ140 days), to reach a demographic equilibrium, after which the transmission
process was initiated with the introduction of an infected sow in batch 1 at the
very beginning of the third cycle (insemination stage), i.e., on day 280. Each
scenario was repeated for 100 times.

The results show a first peak during the first 25 days after introduction of
the virus and the persistence thereafter. The different waves correspond to the
infection of successive batches, in line with field observations [Rose et al., 2013].
For the full isolation scenario, the infection was obviously contained into batch 1.
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For the farrow-to-wean system, the value of the decrease of the transmission pa-
rameter was between 10´2 and 10´3, and for the farrow-to-finish system between
10´4 and 10´5 (Fig.8).
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Fig. 8. Average prevalence per sector for the farrow-to-wean system (left), and for the
farrow-to-finish (right). Each row represents a scenario.

Not only did the results confirmed the major role of piglets and the airborne
transmission on infection persistence – which are in line with White’s model –
but also that control measures based on the isolation of rooms and sectors should
be really effective to prevent disease from spreading in the whole herd (Fig. 8).

5 Conclusion and perspectives

We have presented an organizational multi-level agent-based pattern which, com-
bined to the epidemiological framework EMULSION, makes it is possible to take
into account the spatio-temporal structure of the population in mechanistic epi-
demiological modelling. By extending the DSL of this framework, our method
gives the ability to model the complexity of highly structured population. The
separation of concerns allows experts to easily express the knowledge integra-
tion with modularity, readability and revisability. It is thus possible to explicitly
represent organizational aspects of the population (social and spatial), coupled
with other processes, such as the spread of pathogens.

Models of SwIAV spread in pig farms had already been developed, but with
a very high programming complexity, implying difficulties to maintain, adapt or
revise [Allerson et al., 2013, Cador et al., 2016, White et al., 2017]. In contrast,
our modelling approach, with the ability to explicitly and easily represent a
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structured population provides flexibility, revisability and reproducibility to the
model. Assumptions can be explored using parameters (e.g. farming system,
buildings division, contact structure, etc.) without compromising the system.

The application of the OMLABS pattern to the modelling of the swine In-
fluenza A virus in batch rearing management highlighted specific behaviours of
the pathosystem towards the application of various control measures. Indeed, the
OMLABS pattern allowed to represent the dynamics of SwIAV in two different
types of farms using a general modelling framework. Although the transmission
dynamics were found similar in farrow-to-wean and farrow-to-finish pig farms,
the inclusion of post-weaning and finishing sectors required much more biosecu-
rity effort to mitigate the spread of the virus. This result, showing the impact
of the structural configuration of the production site, evidences the benefit of
the organizational pattern allowing for a direct comparison of selected scenarios
through the modification of a single parameter in the DSL. This proof of concept
will be applied to the modelling of several European pig farming systems, paving
the way for the extension of use cases to broader eco-environmental issues.

Finally, the ability to handle complex systems with a solution coupling flex-
ible MLABS patterns and DSL offers opportunities for the specification of com-
plex multi-level agent-based simulations. This issue is all the more crucial as
complex systems modelling often involve scientists from various fields, not nec-
essarily skilled enough in computer science to dive into programming complex
simulation architectures. A DSL approach appears then a relevant way to foster
efficient interactions.
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N., Quéguiner, S., Deblanc, C., Simon, G., and Rose, N. (2016). Maternally-derived
antibodies do not prevent transmission of swine influenza A virus between pigs.
Veterinary Research, 47(1):86.

Chastagner et al., 2019. Chastagner, A., Bonin, E., Fablet, C., Quéguiner, S., Hir-
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Afin de montrer les capacités du système organisationnel (OMLABS), nous avons

utilisé la version du framework avec son extension organisationnelle pour modéliser la

propagation du virus de la grippe porcine (Virus Influenza Porcins, VIP) au sein d’un

élevage porcin avec une conduite en bandes. L’objectif est d’établir une preuve de concept

de la plus-value de la solution en termes de flexibilité et lisibilité notamment.

5.1 Descriptif de la maladie

La grippe porcine est une maladie respiratoire causée par des virus Influenza de type

A (Virus Influenza Porcins, VIP). La transmission interhumaine est généralement rare,

sauf dans le cas de l’émergence d’un virus adapté à l’homme, comme ce fut le cas lors de

la pandémie de grippe A H1N1 de 2009 (World Health Organization. Regional Office for

South-East Asia, 2009). La circulation enzootique des virus influenza dans les élevages,

avec une possible co-circulation de plusieurs sérotypes, rend la maladie particulièrement

difficile à maîtriser.

La grippe a été observée pour la première fois chez les porcs en 1918 suite à la pandémie
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de grippe humaine (Koen, 1919). Le virus de la grippe porcine a été isolé en 1930 par Richard

E. Shope, soit trois ans avant l’isolation du virus de la grippe humaine par Smith. Le virus

de la grippe porcine est responsable de six épidémies majeures chez l’homme : en 1918

de façon pandémique (gripper espagnole), en 1976 aux États-Unis, en 1988, en 1998 aux

États-Unis, en 2007 aux Philippines et en 2009 de façon pandémique (dont la circulation

est toujours active dans la population porcine). L’Europe est restée indemne de la grippe

porcine jusqu’en 1979 (l’Italie a été touchée dès 1976). L’interdiction de l’importation de

porcs issus du continent américain en Europe a entrainé une différenciation entre les virus

européens et américains tant sur le plan épidémiologique que virologique (Beer et al.,

2011).

Le VIP est un virus de la famille des Orthomyxoviridae, une famille de virus à ARN

de l’ordre des Articulavirales. Les sous types sont classés selon leur propriété génique

et antigénique de la surface de la protéine d’hémagglutinine (H) et neuraminidase (N).

Un sous-type est identifié par la combinaison de l’hémagglutinine (de H1 à H15) et la

neuramidase (de N1 à N9). Les sous types de VIP les plus fréquents sont H1N1, H1N2 et

H3N2.

5.1.1 Signes cliniques

La grippe porcine est l’une des principales causes de détresse chez les porcs. Le tableau

clinique est assez large, couvrant des symptômes intestinaux, respiratoires, systémiques

ou nasopharyngés (Figure 5.1). Les symptômes sont généralement modérés, mais peuvent

entrainer une pneumonie ou une insuffisance respiratoire.

D’autres agents pathogènes (SDRP, virus de la maladie d’Aujeszky, Actinobacillus

pleuropneumoniae etMycoplasma pneumoniae) causent des troubles respiratoires similaires

à une infection par VIP, mais les autres signes cliniques occasionnés par ces agents diffèrent

de ceux du VIP. Seul Actinobacillus pleuropneumoniae a des signes cliniques semblables à

une infection par VIP (dyspnée, tachypnée, respiration abdominale, toux, fièvre et anorexie,

notamment).
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Figure 5.1 – Symptômes de la grippe porcine (source : Wikipedia)

Les premiers signes cliniques apparaissent au cours des quatre premiers jours après

l’exposition au virus et durent généralement jusqu’à une semaine après l’infection. L’incu-

bation dure entre 24 et 48 heures, et la guérison a lieu entre le 7ème et le 9ème jours. Les truies

immunisées donnent naissance à des porcelets avec une immunité maternelle pour une

durée de 70 jours environ. Cette protection conférée par les anticorps maternels décroît

progressivement pendant cette période.

5.1.2 Diagnostic

L’infection par le virus influenza, qu’elle soit humaine ou porcine, peut être détectée par

des tests sérologiques ou virologiques (immunoflorescence, immunohistochimie, ELISA,

PCR (Janke, 2000 ; Kothalawala et al., 2006)).

Les tests sérologiques mettent en évidence la mise en place d’une réponse immune

suite à une infection (Go, 2015 ; Eclercy et al., 2021). Les deux tests sérologiques les plus

utilisés pour le diagnostic de VIP sont les tests d’inhibition d’hémogglubination (IHA) et

les tests Elisa (Enzyme-Linked ImmunoSorbent Assay).

Le test IHA est basé sur la capacité des anticorps dirigés contre le VIP d’inhiber la

réaction normale d’agglutination d’hématies par un virus influenza de référence. Des
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dilutions successives du sérum à tester est mis en présence avec un antigène de référence,

puis, après une période d’incubation, une suspension d’hématie est ajoutée. L’absence

de sédimentation indique une inhibition de l’hémogglubination résultant de la présence

d’anticorps dans le sérum (Kuntz-Simon and Madec, 2009).

Deux types de tests Elisa sont commercialisés. Le premier détecte les anticorps dirigés

contre les antigènes de la nucléocapside commune à l’ensemble des sous-types de VIP

(Ciacci-Zanella et al., 2010). Malgré une très bonne sensibilité, ce type de test Elisa ne

permet pas de différencier les sous-types circulant dans l’élevage. Le deuxième type de

test Elise détecte les anticorps spécifiques à un sous-type spécifique (Barbé et al., 2009).

Le test virologique vise à la détection de la présence de virus chez l’hôte. Le test RT-

PCR (Reverse transcriptase polymerase chain reaction) est couramment utilisé et repose

sur l’extraction de l’ARN viral de l’échantillon biologique, sa conversion en ADN par

transcriptase inverse, son amplification par PCR et la détection de l’ADN amplifié. Des

techniques de séquençage partiel ou complet peuvent permettre de caractériser finement

les souches virales. Le test PCR permet de détecter et de différencier les sous-types viraux.

5.1.3 Transmission et dynamique d’infection

Le virus influenza A peut infecter plusieurs espèces animales (oiseaux, porcs, chevaux),

y compris l’homme. Lorsque le virus est installé dans une population porcine, celui-ci

évolue par mutation ou réassortiment avec d’autres virus influenza présents dans l’élevage.

Le réassortiment est une recombinaison virale, c’est-à-dire un processus qui permet la

genèse d’une nouvelle variété de virus en mélangeant le programme génétique de deux

virus de la même famille. Des cas de recombinaisons entre virus humain et VIP « classique »

sont fréquemment rapportés (Rimmelzwaan et al., 2001 ; Olsen et al., 2002 ; Ayora-Talavera

et al., 2005 ; Ryt-Hansen et al., 2021).

La transmission du virus peut se faire de façon directe (par contact entre les individus)

ou de façon indirecte par l’air notamment (Woeste, 2007 ; Yang and Marr, 2011). La trans-

mission, selon que le contact est direct ou indirect, est largement amplifiée par l’intensité
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des mouvements des animaux.

5.1.4 Impact de la maladie et moyens de lutte en élevage

Une infection par les VIP entraîne une perte de poids et un allongement de la période

d’engraissement qui entrainent des conséquences économiques importantes pour les

éleveurs (Tableau 5.1). En plus des pertes directes dues à la baisse de productivité, il faut

ajouter le coût des médicaments associés aux problèmes respiratoires (Martin Valls et al.,

2016)).

Impact de
la maladie Commentaires Impact économique

Morts Augmentation de 24,6% Perte de bénéfice : 7 e/ animal
Coût : 0,42 e/animal vendu

Départ
pour l’abat-
toir

+2,6 jours Coût : +0,247 e/ animal vendu

Table 5.1 – Impact de l’infection par le virus d’influenza chez les porcs d’engraissement. (d’après
(Martin Valls et al., 2016)

Les maladies virales sont particulièrement difficiles à traiter, et il n’existe pas de

traitement pour le VIP. Des études ont montré un possible intérêt de l’externalisation de la

production (Cador et al., 2017), mais la réelle efficacité n’a pas été démontrée. Cependant,

des vaccins sont utilisés en élevage afin de réduire les symptômes et les conséquences

cliniques chez les truies. Mais les résultats de la vaccination sur la circulation virale ne

sont pas évidents et ne permettent pas de contrôler l’infection en condition de terrain

(Parys et al., 2022).

5.2 Modélisation de la propagation du virus Influenza A porcin

Les populations en production animale présentent une configuration fortement struc-

turée, déterminée par l’éleveur, par les contraintes de production et pour l’optimisation

des conditions de travail, de la productivité et du respect du bien-être animal. Les élevages
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sont concernés par de nombreux agents pathogènes, dont certains présentent des risques

zoonotiques.

La propagation des virus influenza porcins de type A dans les populations porcines avec

une conduite en bandes, sont un exemple concret de cette problématique. En effet, la cir-

culation enzootique des virus influenza dans les élevages, avec une possible co-circulation

de plusieurs sérotypes et le risque associé de génération de réassortants, représentent un

challenge tant sur le terrain qu’en termes de modélisation. Cette problématique a fait l’objet

de travaux de modélisation dont l’objectif était de mieux appréhender les mécanismes

impliqués dans la persistance des virus en élevage. Pour cela, des modèles expérimentaux

ont permis de quantifier la transmission du virus. Ces estimations ont été intégrées dans

des modèles épidémiologiques développés pour représenter la transmission virale dans

des élevages naisseurs et naisseurs engraisseurs.

Les modélisations ont permis de déterminer le rôle de l’immunité maternelle (Allerson

et al., 2013 ; Cador et al., 2016) et de l’immunité induite par les vaccins (Romagosa et al.,

2011) dans la dynamique de transmission. Les approches par méta-population, avec des

sous-groupes correspondants aux truies en reproduction et aux porcs en croissance, ont

souligné l’importance jouée par les porcs dans les secteurs d’engraissements. Les modèles

européens (Pitzer et al., 2016 ; Cador et al., 2017) représentaient des élevages naisseurs

engraisseurs, tandis que pour les modèles américains (Reynolds et al., 2014 ; White et al.,

2017) la représentation ne prenait en compte que les élevages reproducteurs, les porcelets

quittant le troupeau après le post-sevrage.

Bien que ces différents modèles apportent des éléments fondamentaux dans la compré-

hension des mécanismes de propagation, le rôle relatif des différentes voies de transmission

reste difficile à quantifier. Pour cela, il est nécessaire de pouvoir représenter la conduite en

bandes, avec les aspects multi-niveaux (salles, portées, etc.)

Il existe assez peu de modèles qui prennent en compte explicitement à la fois les aspects

de structuration temporelle et spatiale, du fait de la grande complexité de représentation.
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Dans ces modèles, la structure de la dynamique de la population est directement intégrée

dans la dynamique d’infection et permet une approche globale des processus de propa-

gation. Cependant, même si les résultats permettent d’identifier certains mécanismes et

de cibler des leviers d’action, le caractère global de la représentation de la structuration

spatio-temporelle peut se révéler limitant. En effet, dans les élevages avec une conduite en

bandes, le management joue un rôle majeur dans les mécanismes épidémiques (Hebert

et al., 2007), c’est pourquoi il est important de pouvoir rendre compte de cette structuration,

de manière explicite, afin d’évaluer l’impact des changements de structure.

5.2.1 Modèle White comme première preuve de concept

La première étape a consisté à reproduire le modèle US, celui proposé par White et al.

(2017), puis à modéliser les hypothèses de conduite et de propagation dans une représenta-

tion explicite. Dans ce modèle, Il s’agit d’un modèle comportemental stochastique continue,

dans lequel la dynamique de population est représentée par des taux de transfert entre les

stades physiologiques (Figure 5.2), et à chaque stade est associé un processus infectieux. Il

s’agit d’une représentation globalisée des flux d’animaux entre les stades selon la conduite,

mais cette représentation simplificatrice ne permet pas de rendre compte des spécificités

d’une conduite en bandes. Ensuite, nous avons adapté le modèle en modulant la structure

afin de mettre en évidence l’impact que cela engendre sur la dynamique d’infection.

Ce premier modèle a permis de valider notre solution et de montrer la plus-value de la

représentation explicite de la population fortement structurée.

5.2.1.1 Article SVEPM

L’article suivant a été publié à la SVEPM 1, conférence en épidémiologie vétérinaire

internationale avec comité de lecture et actes.

L’article montre l’intérêt de modéliser explicitement la conduite d’élevage (conduite en

bandes) pour évaluer l’efficacité des mesures de maîtrise. Différents scénarios sont évalués

1. Society for Veterinary Epidemiology and Preventive Medicine
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en modulant la structure de l’élevage (élevage naisseur et naisseur/engraisseur, conduite,

bâtiments, etc.).

Les résultats ont permis de montrer le rôle important joué par la transmission entre

les salles, et l’importance de mettre en place des mesures de maîtrise spécifiquement axé

sur la réduction de la transmission par l’air. Ils permettent d’ouvrir des perspectives sur

l’évaluation de l’impact du couplage de mesures de maîtrises appliqués à différents niveaux

d’échelle.



 

 

 

COUPLING SPATIAL AND TEMPORAL STRUCTURE IN BATCH REARING 

MODELLING FOR UNDERSTANDING THE SPREAD OF THE SWINE INFLUENZA A 

VIRUS 

V. SICARD*, S. PICAULT AND M. ANDRAUD 

SUMMARY 

The ability to identify through modelling the drivers of infection dynamics in livestock is 

essential to design adapted control measures. Yet, it requires to represent livestock 

management practices and their impact on population structure with a high level of detail, 

which often comes with the development of complex simulation codes. We developed a new 

approach based on Artificial Intelligence (AI) which helps to account for the coupling 

between social and spatial structuring at different levels in pig herds through a flexible 

modelling language. We demonstrate in this paper its added value to propose and assess 

effective and realistic control measures on swine influenza A virus, based on contrasted 

scenarios related to pig farm management. 

INTRODUCTION 

Swine influenza A viruses (SwIAVs) are widely spreading in pig production units 

(Salvesen and Whitelaw, 2021). In conjunction with other pathogens, they are recognized as a 

main etiological agent responsible for the porcine respiratory disease complex (PRDC), with 

high economic impact for pig producers (Woeste and Grosse, 2007; Fablet et al., 2012). Like 

most RNA viruses, SwIAVs are rapidly evolving and are of primary concerns regarding both 

animal and human health, due to the potential emergence of zoonotic viral strains (Deblanc et 

al., 2020). 

Contrary to the expected behaviour in epidemic forms, SwIAVs has been shown to remain 

endemic in herds, inducing successive and regular waves in batches of growing pigs with 

possible co-circulation of different virus strains, favouring reassortments (Rose, 2014; 

Chastagner et al., 2019). This endemic situation was found to be associated with the partial 

protection provided by maternally derived antibodies (MDAs), slowing down the batch-level 

transmission process and favouring the interaction of infectious piglets with the subsequent 

batches (Cador et al., 2016a). Another pivotal factor is the transfer of infectious particles 

between the different sectors, either by airborne route or due to management constraints, e.g. 

movements of animals between the barns (Fablet et al., 2013). 
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Mathematical modelling approaches have been developed to tackle SwIAV infection 

dynamics on farms. For this purpose, transmission parameters have been estimated from 

experimental data to ascertain the role of specific factors affecting the transmission dynamics, 

e.g. MDAs (Allerson et al., 2013; Cador et al., 2016b) or vaccine-induced immunity 

(Romagosa et al., 2011). In turn, these parameters have been used to feed dynamic models 

representing specific farming systems. These models were based on Maternally-derived- 

immunity/Susceptible/Infectious/Recovered (MSIR) principles representing the evolution of 

the population through the different epidemiological states, and on metapopulation 

approaches, with subgroups corresponding to breeding herds and growing pigs respectively. 

However, when farrow-to-finish pig herds were represented in Europe (Pitzer et al., 2016; 

Cador et al., 2017), only the breeding herd and their progeny up to weaning-age were 

considered in the US (White et al., 2017), thus limiting the interaction of non-contemporary 

piglets. 

To go further in the understanding of the impact of batch management and housing on the 

spread of SwIAV at different scales, and identify possible realistic levers, new modelling 

approaches were needed. The implementation of reliable, revisable and flexible simulation 

code is however a complex task. To overcome this challenge, a new epidemiological 

modelling software was previously built implementing artificial intelligence methods, 

EMULSION (Picault et al., 2019). We extended EMULSION to incorporate highly structured 

populations such as those found in pig farm management (Sicard et al., 2021), making 

possible to model a realistic farrow-to-finish pig farm. 

As a proof of concept to highlight the added value of accounting for highly structured 

populations in epidemiological models we reimplemented a simple model from the literature 

(White et al., 2017), which represented a farrow-to-wean pig farm composed of two barns 

(gestation and farrowing). Modelling with the extended EMULSION software, demonstrated 

the value of providing generic methods for complex systems. We kept all original 

epidemiological parameter values and adapted housing and farming practices to reflect 

realistic farrow-to-finish farms, including post-weaning and fattening barns. The model was 

then extended to represent the infection dynamics in a typical farrow-to-finish pig farm, 

keeping the epidemiological assumptions unchanged. 

We highlight the main outcomes of this explicit representation of spatiality and batch 

management on SwIAV spread and finally discuss possible applications of this approach to 

difficult questions in livestock epidemiology. 

MATERIALS AND METHODS 

Organizational model 

To model the SwIAV pathosystem in the complex batch management system, we used the 

epidemiological mechanistic modelling framework EMULSION (Picault et al., 2019) 

extended with a new organizational multi-level agent-based system (Sicard et al., 2021). This 

original approach makes it possible to represent both the complexity of herd management, 

and the multi-level aspect of the spatial and social structuring of the population with 

modularity and flexibility. We introduced two organizations: the first one represented a 

realistic batch management based on existing timetables; the second one represented the 

multi-level spatial partition of the environment, composed of sectors subdivided into rooms. 
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It was possible to amend the model without additional code and to easily explore different 

hypotheses regarding these structures and their epidemiological connections. 

Batch management 

Sows and piglets were seen as two sub-populations, structured and managed by the 

producer. Batch farrowing herd management was considered with all-in-all-out management 

procedures. 

Physiological stage: the animals evolve through different physiological statuses according 

to their type (sow or piglet): insemination, gestating and lactating stages for sows, and 

suckling, post-weaning and fattening stages for piglets. Therefore, sows and piglets shared 

only one common environment during lactation/suckling period up to weaning at 3 or 4 

weeks of age. After fattening, piglets left the system to be taken to the slaughterhouse 

(Sicard et al., 2021). 

Batches: piglets and sows are bred in batches, to guarantee a homogeneous evolution of 

the physiological stages. Batches are designed to be and remain consistent, i.e. that all 

animals are in the same physiological stage at the same time, according to their type (sow 

or piglet). In the model, we considered a management in 7 batches with a between-batch 

interval of 21 days (Sicard et al., 2021). 

Housing: the farm was divided into sectors corresponding to specific physiological stages 

(Fig. 1). Thus, 5 sectors were considered: the mating, gestating, farrowing, post-weaning 

and fattening sector. Each sector was divided into rooms, and each room could only host 

one batch at a time (all-in-all-out management), batches being assigned to a room 

depending on occupancy. The number of rooms in a sector was set out according to the 

number of batches in a sector at the same time (Table 1). 

Table 1: Typical pig herd batch management timetable for 7 batches with a 21-day interval 

between batches (Sicard et al., 2021). 

 Mating 

sector 

Gestating 

sector 

Farrowing 

sector 

Post-

weaning 

sector 

Fattening 

sector 

Physiological stage Insemination Gestating Suckling Post-

weaning 

Fattening 

Number of batches to 

be housed 

2 4 2 3 6 

Sector occupancy 

(days) 

35 77 28 4 × 61  

or 3 × 54 

6 × 114 

or1 × 121 

SwIAV transmission 

MSEIR model: we developed an individual-based, discrete-time stochastic model. Five 

health states were modelled: maternal immunity (M), susceptible (S), exposed (E), infectious 

(I), and recovered (R). Recovered/Immune sows deliver maternally derived antibodies 

(MDAs) to their piglets. However, the protection conferred to piglets is only partial (Allerson 

et al., 2013; Cador et al., 2016b; White et al., 2017) and they were assumed to be potentially 

infected though having lower susceptibility to infection. As described in White et al. (2017), 
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only infected and recovered sows gave birth to piglets with maternal immunity. All 

individuals were assumed susceptible to infection after active immunity waning (MSEIRS). 

Direct transmission: it corresponds to transmission from infected animals to susceptible 

roommates. A density-dependant transmission was assumed, due to population size 

fluctuations through demographics processes (White et al., 2017). 

 
 

Fig. 1. Flow diagram of sows and piglets in the different sectors, with subdivision into rooms 

for each sector. 

Between-room transmission: it represents the potential indirect transmission route 

(airborne, fomites, human-mediated) between rooms within a sector. Values varied from 

𝛽𝑑 (which was equivalent to having no rooms in the sector) to 𝛽𝑑 ⋅ 10
−8. 

Between-sector transmission: corresponds to the transmission between buildings through 

airborne and biosecurity breaches between sectors. The parameter value was modulated 

depending on the scenarios. 

SwIAV control 

Control strategies based on increased biosecurity levels affecting the indirect transmission 

between rooms and sectors. Each scenario was run on two different farm systems: a 

farrow-to-wean system with a mating, gestating and suckling sector (piglets then leave the 

system after suckling) and a farrow-to-finish farm, including post-weaning and fattening 

sectors. 

Reference scenario (Ref): it corresponds to the assumptions in White et al. (2018). Briefly, 

pigs are housed in sectors according to their physiological statuses and homogeneously 

mixed within a unique room in each sector. Direct transmission within room and indirect 

transmission between rooms and sectors were considered, with identical parameter (White 

et al., 2017) (Table 2). 
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Full isolation scenario (FI): it assumed only direct transmission, i.e. no transmission 

between sectors nor between rooms. In this scenario, we expected the SwIAV to be 

contained only in batch #1, where the infection was seeded. 

Scenarios with partial isolation (PI0-5): to represent an increased biosecurity, limiting the 

indirect transmission routes, we explored a reduction in indirect transmission, due 

biosecurity enhancement, assumed the effect applied to indirect transmission between both 

sectors and rooms. The parameter values were modulated through a logarithmic scale from 

𝛽 ⋅ 100 to 𝛽 ⋅ 10−5 assess their impact. 

Simulations 

Each animal was identified by its batch membership and its batch farrowing rank (BFR), 

defined as the number of mating iterations for each batch. Thus, we could discriminate piglets 

which were in fattening from the younger at the same time for the same batch. At the 

beginning, batch #1 was in BFR #1 and others in BFR #0. 

The simulations were run over 645 days, starting with a burning period of two sow cycles 

(2 × 140 days). At that time, the population reached the observed periodic pattern 

corresponding to the considered farming system. SwIAV was then introduced on day 280 

through an infected sow in batch #1 BFR #3, i.e. at the beginning of the third cycle 

(insemination stage). The transmission process was monitored for 365 days (one year after 

introduction). Each scenario was iterated 100 times to account for variations caused by model 

stochasticity. 

RESULTS 

SwIAV prevalence 

Figure 2 shows the prevalence per sector for a farrowing farming system after introducing 

an infected sow in insemination sector. In the reference scenario, the dynamics of infection 

was similar to the observed in White et al. (2017): a first peak during the first 25 days and a 

persistence thereafter. Alternative scenarios revealed the importance of the farrowing sector, 

where sows and piglets were mixed, and illustrate the same conclusion about the relevance of 

isolating the sector containing piglets. 

Figure 3 shows the number of infected piglets in BFR #3 for each batch after introducing 

an infected sow in insemination sector for a farrowing-to-finish farming system. By varying β 

value through log scale, a relevant effect emerged between 𝛽 ⋅ 10−4 and 𝛽 ⋅ 10−5. 

In scenario PI2, the impact was close to the reference scenario, due to indirect 

transmission parameters, except that the indirect transmission was also applied between-

room. The impact of control was found substantial when transmission was reduced by 10−5 

(Fig. 4 and Fig. 5). SwIAV was shown to persist in the batch #1 for each scenario, due to the 

short duration (56 days) (White et al., 2017). Nevertheless, the strong isolation of batches, 

through measures implemented at sector and room levels, is a key factor in the SwIAV spread 

control. 

The same effects are observed on Fig. 4 which shows the herd prevalence. Scenario PI4 

shows that the infection sets in gradually because of the high contagiousness of SwIAV. Each 
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peak corresponds to piglet farrowing in each batch. The peak observed in each scenario at 

120 days, corresponds to piglets farrowing in batch #1. 

 
 

Fig. 2. Evolution of the prevalence per sector after introducing an infected Sow in batch #1 in 

insemination sector for farrow-to-wean farming system. 
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Fig. 3. Evolution of number of infected piglets by batch for BFR #3 after introducing an 

infected Sow in batch #1 in insemination sector for a farrow-to-finish farming system. 
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Fig. 4. Evolution of the prevalence per sector after introducing an infected Sow in batch #1 in 

insemination sector. 
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DISCUSSION 

EMULSION provides a generic and flexible framework for epidemiological modelling, 

however it did not take into account highly structured systems (Picault et al., 2019). 

Therefore, the need to develop a specific solution addressing organizational aspects proved 

essential. The solution intended to be generic and revisable, relies on the coupling of multi-

level agent-based system and organizational concepts, based on artificial intelligence (Sicard 

et al., 2021). It is thus possible to explicitly represent organizational aspects of the population 

(social and spatial), with their relationship to environmental contribution to pathogen spread. 

The user interface consists of a structured text file which is processed automatically by the 

simulation engine. This aspect makes possible for non-modellers to understand, review and 

potentially revise the assumptions of the model. This multi-level organizational toolset offers 

a simulation framework to represent a wide range of applications in the field of 

epidemiological modelling. 

Models of SwIAV spread in pig farms had already been developed, yet coming with a 

high cost regarding model programming, hence difficult to maintain, adapt or revise 

(Allerson et al., 2013; Cador et al., 2016b; White et al., 2017). In contrast, our modelling 

framework represents a structured population in a batch management context while 

remaining flexible, revisable and reproducible. 

As for illustration of the concept, we adapted the US farrow-to-wean pig herd model to 

account the social and spatial organization aspect. Then, we extended the model to represent 

farrow-to-finish pig herd, with batch-management system, at low computations cost. 

Results demonstrated the major role played by indirect transmission between rooms. 

Control measures to reduce airborne transmission need to be highly efficient, implying high 

reduction factors to the transmission rate. However, such reduction values are deemed to be 

reachable through modification of environmental conditions (Tellier, 2009; Yang and Marr, 

2011). The SwIAV modelling, with organizational aspects, provides a proof of concept of our 

modelling solution. Indeed, with low computational cost, our approach made it possible to 

account for multi-level aspects and the highly structured population. 

Applied to pig herd management by batch, the impact of different control measures can be 

evaluated at different scales. One perspective is to assess the impact of coupled control 

measures applied at different levels of detail. Furthermore, our development may help to 

account for deviation in management procedures (e.g. cross-fostering, mingling of pigs), that 

could be an interesting prospect. 
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Figure 5.2 – Représentation de la dynamique de la population et des processus infectieux associés dans
le modèle de White et al. (2017). La dynamique de la population est représentée par des taux de transfert
entre les différents stades physiologiques. À chaque stade correspond un processus infectieux. (On notera la
multiplicité des états)

5.2.2 Modèle Cador et al. comme confirmation de l’approche

Dans une seconde étape, nous sommes partis d’un modèle européen (Cador et al., 2016),

lequel prend en compte la structure spatiale et temporelle. Il s’agit d’unmodèle stochastique

individu centré à événements discrets avec une conduite en bandes et une structure de

bâtiments (division en salles et structure de contact entre les bâtiments et les salles). Ce

modèle a été développé pour permettre la prise en charge de différents modes de conduite

(le nombre de bandes est paramétrables parmi un ensemble de conduites prédéfinies en 4,

7, 10 et 20 bandes), avec la structure de bâtiments associée. L’objectif a été de retranscrire

ce modèle dans le système organisationnel afin d’augmenter sa flexibilité et d’intégrer

des mesures de maîtrise représentant différents degrés d’isolement des secteurs de l’unité

de production. La capacité de représenter à un grain fin la conduite (en considérant les
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niveaux salles, portée, etc.) permet de fournir une représentation des interactions tant

sociales (bandes) que physiques (structure de contact).

Dans le modèle Cador et al. (2016), les hypothèses sont traduites sous forme matricielle,

principalement pour ce qui est de la structure spatio-temporelle. Ceci, bien que très efficace

sur le plan calculatoire, rend le modèle difficile à appréhender et à adapter à d’autres

situations. Encore une fois, le modèle n’a pas été développé dans le but d’être réadapté,

mais de répondre efficacement à un problème donné. Le travail de retranscription du

modèle, outre le fait d’établir une preuve de concept de notre approche, servira à modéliser

la propagation de VIP dans différents élevages européens, et donc avec des structures et

des conduites très différentes.

5.2.2.1 Article PVM-IA

L’article suivant est en cours de soumission à PVM 2, une revue internationale à comité

de lecture de recherche méthodologique et appliquée en épidémiologie vétérinaire, la

prévention et le contrôle des maladies animales et l’économie de la santé animale, pour

son numéro spécial sur l’intelligence artificielle en épidémiologie vétérinaire.

2. Preventive Veterinary Medicine
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Abstract8

1 INTRODUCTION9

Pig production facilities are widely affected by swine influenza A virus (Salvesen and Whitelaw,10

2021). They are recognized as one of the main aetiological agents responsible for porcine res-11

piratory disease complex (PRDC) (Fablet et al., 2012), especially when combined with other12

pathogens. Because of their responsibility in some cases for severe pulmonary distress leading13

to growth retardation, these viruses have a high economic impact on the swine industry (Fablet14

et al., 2012; Woeste, 2007). Moreover, like most RNA viruses, SwIAVs are rapidly evolving, with15

the potential emergence of zoonotic virus strains (Deblanc et al., 2020). Therefore, they are of16

primary concerns regarding both animal and human health.17

Contrary to the expected behaviour in epidemic forms, SwIAVs has been shown to induce suc-18

cessive and regular waves in batches of growing pigs with possible co-circulation of different19

virus strains, favouring reassortments (Chastagner et al., 2019; Rose, 2014). These factors en-20

sure that SwIAVs remain endemic in herds. The endemic situation was found to be associated21

with the partial protection provided by maternal-derived antibodies (MDAs), slowing down the22

1
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transmission process at the batch level, and fostering the interaction of infectious piglets with23

subsequent batches (Cador et al., 2016a). Another pivotal factor is the transfer of infectious24

particles between different sectors, either by airborne route or due to management constraints,25

especially when moving animals between the barns or in corridors (Fablet et al., 2013).26

The dynamics of SwIAV infection on farms are usually addressed by mathematical modelling27

approaches. For this purpose, transmission parameters have been estimated from experimental28

data to ascertain the role of specific factors affecting transmission dynamics, e.g. MDAs (Aller-29

son et al., 2013; Cador et al., 2016b) or vaccine-induced immunity (Romagosa et al., 2011).30

Reciprocally, these parameters have been used to feed dynamic models representing specific31

farming systems. These models were based, on the one hand, on the evolution of the popula-32

tion through the different epidemiological states: piglets with MDA, susceptible, infectious and33

resistant (MSIR model); and on the other hand, on metapopulation approaches. For the latter,34

the subgroups correspond to breeding herds and growing pigs, respectively.35

To go further in the understanding of the impact of batch management and housing on the spread36

of SwIAV at different scales, and identify possible realistic levers, new modelling approaches had37

to be developed. To overcome the complexity of implementing such models in reliable, revisable38

and flexible simulation code, Artificial Intelligence (AI) methods have been developed, leading39

to a new epidemiological modelling software, EMULSION (Picault et al., 2019).40

In order to make epidemiological modelling realistic in regard to field situation, accounting for41

the structure of contact between animals, and the different levels of observation (farm, herd, in-42

dividual, etc.) agent-based simulation (ABS) has proven its real value (Roche et al., 2008). ABS43

provides a method for considering behaviours, interactions, and monitoring of individuals. To44

go further in the explicit representation of a complex system, multi-level agent-based simulation45

(MLABS) makes it possible to associate several scale (individuals, groups, batches, popula-46

tions, etc.) with agents endowed with their own behaviours. Furthermore, MLABS provides a47

separation between procedural knowledge (calculations and processes involved in stochastic epi-48

demiological models, depending on the modelling paradigm and scale: compartmental models,49

individual-based, model, metapopulations, etc.), and declarative knowledge (model structure,50

assumptions, description of groups and processes, parameter values, initial conditions), in line51

with symbolic AI (Weyns, 2005; Mathieu et al., 2015, 2018). The latter also facilitates a sep-52

2
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aration of concerns, i.e. the ability to make models more modular by defining independent53

processes (infection, population dynamics, trade movements, detection, etc.) with coupling at54

some point instead of a single, large, and entangled flow diagrams. Finally, the combination of55

these methods and advanced software engineering methods allows complex models to be spec-56

ified using dedicated modelling languages (domain-specific languages, DSL). That facilitates57

interactions between modellers and other scientists, the revision and validation of models, and58

the exploration of alternative assumptions within a low-code perspective (Picault et al., 2019)59

To take into account highly structured populations in space and time (Sicard et al., 2021), the60

EMULSION framework has been extended, applying organizational concepts coupled to multi-61

level agent-based system (MLABS). This new framework made it possible to easily model real-62

istic farrow-to-finish pig farms, including social aspects (batch management) and spatial aspects63

(housing), and thus to represent management considerations at a fine grain. The added value of64

this approach has already been illustrated as a proof of concept, through the reimplementation65

of a simple model from the literature (Sicard et al., 2022b).66

This study demonstrates how to model a real French farrow-to-finish pig farm and explore67

assumptions regarding different parameter values, based on the EMULSION framework extended68

with organizational concepts, and compare simulation outputs to observation data.69

2 MATERIALS AND METHODS70

2.1 Model structure71

2.1.1 Population dynamics72

Two subpopulations, structured and managed by the farmer, were considered, consisting of73

breeding sows and growing piglets, managed according to 7 batch-rearing system with a between-74

batch interval of 28 days, with all-in-all-out management procedures (Cador et al., 2016a).75

Breeding animals were subdivided according to their physiological states (batches), while growing76

pigs evolved in groups of age from birth to slaughter age. Batches were designed to be and remain77

consistent, i.e. that, within a batch, all animals were in the same physiological state at the same78

time, according to their type (sow or piglet).79

The breeding sows evolved through three physiological states over 147 days: service/pregnancy80

3
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Physiological stage Duration (days)
Insemination 34
Gestating 78
Farrowing 35 (sows) or 28 (piglets)
Post-weaning 40
Finishing 114

Table 1: Duration in the different physiological stages

check (32 days), gestating (82 days) and farrowing/lactating (33 days). The growing piglets81

passed through three stages over 182 days before being sent to slaughter: farrowing/lactating (2882

days), post-weaning (49 days) and finishing (105 days). Each physiological stage corresponded83

to a specific physical sector of the farm.84

2.1.2 Housing85

The housing environment was made of three layers corresponding to different levels: sectors,86

facilities and rooms. Sectors are linked by corridors, which constituted a critical point subject87

to airborne transmission, especially during the transfer of animals. Each sector was subdivided88

into facilities housing animals according to their physiological stage: service facilities, gestating89

facilities, farrowing facilities, nursery facilities (for post-weaning) and finishing facilities. Facili-90

ties were further subdivided into rooms to accommodate one batch per room at a time (Figure91

1), and managed according to an all-in-all-out policy. The duration of each physiological stage92

is given by Table 1.93

2.1.3 Epidemiological model94

The epidemiological model was adapted from Cador et al. (2016a), translated in the EMUL-95

SION modelling language as an individual-based, discrete-time stochastic model. Based on a96

susceptible-infected-recovered-susceptible (SIRS) paradigm, the model accounted for specific fea-97

tures to capture SwIAV infection characteristics through the inclusion of a status corresponding98

to individuals with maternally-derived antibodies (MDAs). The different durations of epidemio-99

logical states were dependent on the immune status of the host (both passive and active immu-100

nity) (Figure 2). The durations of immunity were assumed gamma-distributed Γ(shape, rate)101

with a shape of 7, to reproduce the distribution equivalent to the seven successive stages with102

exponential durations in the initial model of Cador et al. (2016a), and a rate equal to the quo-103

tient of the duration in the state by the shape (Cador et al., 2016a). Due to the relatively104

4
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Room level
r1

r2

r1

r1
r2

r1 r2 r3 r4
r1 r2 r3 r4r5 r6 r7 r8

Sector levelGestating sector

FarrowingSector

Fatteningsector

Facilities level
Servicefacilities Gestatingfacilities

Farrowingfacilities

Nurseryfacilities Finishingfacilities Slaughterhouse

Figure 1: Flow diagram of sows and piglets in the different sectors, with subdivision into facilities
and rooms. The arrows represent the movements of animals between facilities. The dark grey
arrows are for sows and the light grey ones are for piglets. After their stay in the finishing
facilities, the pigs are led to the slaughterhouse.

short lifespan of growing pigs, and under the hypothesis of circulation of a single serotype, they105

were assumed not to regain the susceptible state, remaining immune up to slaughter age after106

infection.107

2.1.4 Within-room and between-room interactions108

Forces of infections are described in Table 2.1.4, and fully detailed in Cador et al. (2016a). The109

different parameter values are described in Table 2.1.4. Briefly, the within-room force of infection110

depended on direct contact transmission rates with infected (β) animals. The contact rate of sows111

being limited in service sector due to partial isolation during conception, the transmission rates112

were assumed two times lower during this period (Cador et al., 2016a). Finally, the reduction113

in susceptibility to infection in MDA-positive piglets was represented by factor ϵ (Table 2.1.4).114

The between-room transmission process reflected airborne transmission between rooms within115

the same facilities, as well as infection occurrence during animal transfers between sectors (Fig-116

ure 1). Following Cador et al. (2016a), the force of infection exerted during animal transfer was117

5
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Figure 2: SwIAV infection states. M: animal with MDAs ; S1: naive susceptible ; I1: primary
infected ; R1: recovered ; S2: susceptible to reinfection ; I2: re-infected ; R2: recovered after
reinfection. The different transition (TR<n>) are explained hereafter.

Description Value
Within-room force of infection in room r λw(r) =

βIr
Nr

Between-room force of infection in room r λb(r) = βair
∑
r′ ̸=r

Ir′
Nr′

Global force of infection in room r λ(r) = λw(r) + λb(r)
Force of infection for piglets with MDAs λM (r) = ϵλ(r)

Table 2: Force of infection experienced by animals in room r. In the expression of between room
force of infection λb, r′ designs neighbouring rooms in the same sector as r.

considered to be proportional to the prevalence of infectious growing pigs, i.e. piglets from the118

nursery and finishing sectors (Table 2.1.4). The number of newly infected animals during animal119

movements was randomly selected among susceptible animals (S) with probability 1− exp−λbδt,120

with a time step δt of 1 day.121

Rate Event Value

β1 Transmission rate due to infected animals I1 2.43− 1.41a

βair Between-room transmission rate 0.1

ϵ Susceptibility to infection for MDAs piglets 0.39

λ1 Recovery rate for infected animals I1 (days-1) 1
6.1

σ1 Immunity waning after primo-infection (days-1) 1
180

σm Maternal immunity waning (days-1) 1
70

Table 3: Parameter values used in the SwIAV infection dynamics model.

6
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2.2 Initial conditions and scenarios122

The simulations were run over 4 years, starting with a burning period of two sow cycles (2×147123

days). At that time, the population reached the observed periodic pattern corresponding to the124

considered farming system. SwIAV was introduced on day 294 through an infected sow in batch125

1, i.e. at the beginning of the third cycle of batch 1 (insemination stage). As described in the126

introduction, the first scenario (S1) consisted in reproducing the model developed by Cador et al.127

(2016a) as a proof of concept of the efficiency of the proposed approach to tackle the problem128

of infectious diseases modelling within a pig production unit. Based on that model, two new129

scenarios were considered corresponding to different herd structures affecting the transmission of130

the virus during animal movements between the different sectors. In contrast with the baseline131

model, the second scenario (S2) assumed a global air flow in the herd corridors with a force of132

infection expressed as proportional to the global prevalence within herd (λmov = βair
I
N , where133

I and N were the number of infectious animals and the total number of animals in the herd).134

The third scenario (S3) considered isolation of breeding and growing sectors. Here two forces of135

infections were implemented:136

• exerted on breeding animals λbreed when moving between service (serv), gestating (gest)137

and farrowing (farr) sectors (Equation 1) ;138

λbreed = βair

∑
k∈(serv,gest,farr)

(Ik)∑
k∈(serv,gest,farr)

(Nk)
(1)

• exerted on growing pigs λgrow when moving between farrowing (farr) to nursery (nurs)and

nursery to fattening (fatt) sectors (Equation 2).

λbreed = βair

∑
k∈(farr,nurs,fatt)

(Ik)∑
k∈(farr,nurs,fatt)

(Nk)
(2)

For each scenario, 100 replicates were run to account for stochastic variability. In addition to139

the global dynamics, the impact of the different assumptions on the persistence of the virus on140

farm was analysed.141

7
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2.3 Model implementation142

Constructing a model taking into account population dynamics, i.e. the structuring of batch143

management in space and time, in interaction with epidemiological dynamics is challenging,144

especially when the model has to remain readable and revisable. Therefore, developing such a145

model from scratch is quite complicated. Instead, we relied on AI methods such as agent-based146

systems and knowledge representation.147

The modelling of the SwIAV pathosystem in the complex system of batch management was148

implemented with the mechanistic epidemiological modelling framework EMULSION (Picault149

et al., 2019), extended with a new organizational multi-level agent-based system (Sicard et al.,150

2021). This original approach, based on AI methods (agent-based system with organizational151

concepts), makes it possible to represent the complexity of herd management constraints and152

rules, and the multi-level aspect of the spatial and social structuring of the population, in a153

modular and flexible way. Two organizational instances were described: a first one to represent154

a realistic batch management based on existing timetables, and a second one to represent the155

multi-level spatial partition of the environment (sectors, facilities, and rooms). The modelling156

framework allowed different hypotheses to be explored regarding these structures and their157

epidemiological connections with low coding investments.158

Our solution was based on a Domain-Specific Language (DSL) (Sicard et al., 2022a), which159

made it possible to describe all model components as an explicit structured text. The text was160

divided into sections such as the list of the state machines representing flow diagrams and the161

associated processes involved in the system, parameters, initial conditions, and organizational162

structures. The text was interpreted by the framework, and its engine generated automatically163

the computer structure of the simulation to be executed.164

In the pig farm model, we declared two main organizations : the social structure and the spatial165

structure, corresponding to batches and housing managements in our pig production unit. The166

assignment procedure for each animal to the social environment is described in figure 3. The167

model was initialized by the introduction of seven groups of reproductive sows, corresponding to168

batches, with a 21-day lag between batches. Each sow was automatically assigned to a specific169

group according to the policies defined in the model statements. At parturition time (e.g.170

8
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organizations:
batches:

name: ’batches ’
execute_process:

- allocate
spaces:

name: ’batch’
allocation:

- if: is_Piglet
then: with_source ()

nodes:
- batch1
- batch2
- ...

Figure 3: Block of the structured text for batch statement. An organisation batches is defined,
which is composed of groups (nodes) corresponding to each batch. A specific allocation policy
is defined to allocate piglets with their dam. This allocation process is explicitly activated in
the execute_process section.

114 days after conception), piglets were generated and automatically allocated with their dam171

(with_source statement). Assignment policies were managed automatically by corresponding172

algorithms implemented in the system.173

Housing organization corresponds to the spatial structuring and is described in Figure 4. The174

farm was divided into sectors, and each sector was composed of rooms. Animals were located in175

a sector depending on their physiological state. One week before parturition date, reproductive176

sows integrate the farrowing sector where batches were distributed into rooms, one batch per177

room at a time (keyword alternate_by_group). As for the social structure, newborn piglets178

were automatically located with their mother during the lactating period (textttwith_source179

statement). The pattern allowed the population structure to be defined as precisely as necessary180

through its ability to be used recursively (Sicard et al., 2021), i.e. the roles of an atom, groups,181

and organizations could be repeated at several scales. Thus, a group defined at one level could182

itself be an organization. For instance, in the housing organization, sectors, were themselves183

organizations, specified by the keyword reference in their definition.184
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organizations:
housing:

name: ’housing ’
execute_process:

- allocate
spaces:

name: ’sector ’
allocation:

- if: is_Insemination
then:serviceSector

- if: is_Gestating
then: gestatingSector

- if: is_Farrowing
then: farrowingSector

- if: is_PostWeaning
then: nurserySector

- if:is_Finishing
then: finishingSector

nodes:
serviceSector:

reference: serviceSector
gestatingSector:

reference: gestatingSector
farrowingSector:

reference: farrowingSector
...

farrowingSector:
name: ’farrowingSector ’
execute_process:

- allocate
spaces:

name: ’room’
allocation:

- if: is_Piglet
then: with_source ()
else: alternate_by_group(group=batch , spaces=ALL)

nodes:
- farrowing1
- farrowing2

Figure 4: Block of the structured text for housing statement. The housing organization is
composed of sectors. The animals are situated in the sectors according to their physiological
states. Each node is itself an organization. For instance, the farrowingSector is an organization
(specified by the keyword reference. This sector is composed of rooms (farrowing1, etc.), and
the allocation policies depend on the type of animal: alternative allocation in each room fo sows,
and piglets are with their mothers.
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3 RESULTS185

Following the introduction of the virus, a first epidemic wave was observed among breeding186

animals located in service rooms, with a local transmission within the sector. In the meantime,187

the infections spread in the gestating and farrowing sectors. Here started the transmission188

process in growing pigs reaching the post-weaning sector about 50 days after introduction. The189

nursery sector was the key with airborne transmission at sector level evidenced as essential in190

the persistence and spread of post-weaners, favouring the occurrence of recurrent waves in the191

successive batches (Figure 5). Whatever the studied scenario, extinctions within the first months192

post-introduction, either due to stochastic (computational) extinction or actual transmission193

failure were relatively rare, representing less than 20% of simulations.194
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Figure 5: Evolution of number of infected after introducing an infected sow in batch 1 in
insemination sector for the first scenario for each scenario (S1, S2, and S3) and the baseline
model (Cador’s model).

In the baseline scenario, the persistence probability fell down to 50% after 2.4 years post-195

introduction, but in 20% of cases the viral spread is sustained up to 6 years post introduction.196

Although slightly higher than the one observed in Cador et al. (2016a), the survival profiles in197

figure 6 and the infection dynamics show similar behaviours, ensuring the adequacy between198

the models. The fine detail level of the multi-level approach, combined with the organizational199
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concepts, allows structural features to be identified as playing an important role in the spread200

and persistence of the epidemic. As an illustration, the figure 6 shows the number of infected an-201

imals per sector. For sake of readability, only four major compartments are represented, namely202

the gestating, farrowing, nursery and fattening sectors. The role of the nursery sector is clearly203

pivotal in the recurrent dynamics among successive batches. Interestingly, immunity waning in204

sows leads to sporadic and unpredictable epidemics in breeding animals, which in turn extend205

to piglets in farrowing crates. Infected piglets then develop lifelong immunity, preventing from206

reinfections at later age (with the same viral subtype), destabilizing the epidemic process in the207

nursery compartment and potentially leading to extinction.208
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Figure 6: Evolution of number by sector of infected after introducing an infected sow in batch
1 in insemination sector for the second scenario (S1)

In S2 (Figure 7), the global airborne transmission in the corridors leads to similar results as209

the baseline scenario, nursery remaining the keystone of the transmission dynamics. The only210
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observed difference with the baseline scenario relied on a longer persistence, with a half-life211

estimated towards 3.3 years. After 6 years post-introduction, the viral circulation remained212

active in more than 30% of simulations. This result is due to the dilution effect of the whole213

herd contribution in the punctual force of infection exerted in the corridor. Indeed, as previously214

highlighted, the nursery sector remained the physical area where the infections regularly spreads.215

At a time of movement, the force of infection depends on ratio between the number of infected216

animals and the total number of pigs in the herd. Therefore, the occurrence of reinfections in217

the breeding herd is less frequent, reducing the probability of extinction through the natural218

immunization of piglets during the lactation period.219
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Figure 7: Evolution of number of infected by sector after introducing an infected sow in batch
1 in insemination sector for the second scenario (S2).

Apart from a pool of 20% of simulations where stochastic extinction occurred, the third scenario220

(Figure 8) conducted to systematic persistence of the virus in the herd. For recall, breeding221

and growing sectors were fully isolated, i.e. corridors were specifically dedicated to sows or222

pigs movements. As in previous scenarios, nursery was still the critical point with systematic223

transmission from batch to batch. However, after the first wave of infection affecting the whole224

breeding herd rapidly after introduction, no reinfection could happen in breeding sectors which225

remain free till the end of the simulation. In consequence, piglets cannot get infected and226
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develop an immune response in the farrowing sector. In other words, nothing broke down the227

transmission process in nursery and enzootic infection was systematic.228
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Figure 8: Evolution of number of infected by sector after introducing an infected sow in batch
1 in insemination sector for the third scenario (S3).

4 DISCUSSION229

The coupling of artificial intelligence methods from the epidemiological modelling framework,230

EMULSION, and the organizational design pattern for multilevel agent-based systems provides231

a flexible, generic and explicit representation of the spatio-temporal structure of the population.232

The solution is based on a domain-specific language, consisting of a descriptive structured text233

file processed by the simulation engine. This allows non-modellers to understand, review and234

possibly revise the model assumptions, at any moment, and without having to write any code.235

Several models of SwIAV spread in pig farms had already been developed, but because the236

purpose of these models was to answer a specific question, their maintenance, adaptation, and237

revision are difficult (Allerson et al., 2013; Cador et al., 2016a; White et al., 2017). The epidemi-238

ological modelling framework EMULSION, extended by our organizational multi-level agent-239

based pattern, provides the ability to represent a structured population in a batch management240

context at a fine-grained level, while remaining flexible, revisable and reproducible.241
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To illustrate the concept, we adapted a model representing SwIAV transmission within a farrow-242

to-finish pig farm (Cador et al., 2016a), with the concern for explicitly representing the social243

and spatial structures and multi-level aspects to explore alternative scenarios (Sicard et al.,244

2021).245

Results demonstrated the major role played by growing pigs and batch management. Con-246

trol measures need to be focused on piglet sectors, both in terms of management (number of247

batches, etc.) and housing structure (number of rooms per sector, etc.). The SwIAV model,248

including organizational aspects, provides a proof of concept of our modelling approach. We249

reproduced a model representing the dynamics of swine influenza A virus in a pig farm using250

our framework. Despite slight discrepancies in the model outputs, due to the differences in251

the modelling paradigms (e.g. event-driven vs discrete models, herd structure representation),252

the global trends were similar and confirmed how difficult the problem of enzootic influenza in253

pig farms is. Indeed, in the absence of reintroduction of the virus, 20 to 30% of simulations254

resulted in a persistence of the viral circulation for more than 6 years. From that baseline,255

the role of corridor transmission during animal transfer between sectors was analysed through256

modifications of the herd structure and contribution of different sectors to the force of infection.257

Based on our results, immunization of piglets at early stage (before weaning) could increase258

the probability of extinction. However, such an immunization would require mass vaccination259

of piglets while having maternally derived antibodies, which could be counter-productive. In-260

deed, MDA were recently highlighted as impairing the onset of the immune response following261

vaccination (Deblanc et al., 2020). A transmission experiment in MDA-vaccinated pigs even262

showed a worsening effect with an increase of the transmission on the challenge strain. Combine263

the organizational aspects with EMULSION framework offers the opportunity to test in silico264

several vaccination schemes and schedules, as well as the impact of structural modifications and265

husbandry practices.266

Our solution, that allows non-computer scientists to take into account multi-levels aspects and267

the highly structured population in the modelling, provides a realistic modelling of breeding,268

and thus a more specific comparison of field and simulation data, which leads to a more tar-269

geted estimation of the parameters and the potential identifications of practical levers against270

transmission. Moreover, the models developed with the EMULSION framework enhanced by271
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the organizational system can be transposed to other diseases without a high coding cost, owing272

to the modularity and declarative nature of the underlying model. Lastly, the same method-273

ologies can be applied to other species or to other breeding systems using batches with similar274

constraints.275

Our original approach, based on AI methods combining multi-level agent-based system with276

organizational concepts, provides new perspectives for representing complex pathosystems with277

highly structured population and for implementing targeted control measures. Applied to pig278

herd management by batch, the impact of different control measures can be evaluated at different279

scales. One perspective is to assess the impact of coupled control measures applied at different280

levels of detail. Furthermore, our development may help to account for deviation in management281

procedures (e.g. cross-fostering, mingling of pigs), that could be an interesting prospect.282
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6.1 Descriptif de la maladie

Le Syndrome Dysgénésique et Respiratoire du Porc (SDRP), aussi appelé maladie de

l’« oreille bleue », est une maladie fortement répandue qui touche essentiellement les

porcs domestiques. Elle se caractérise par un trouble de la reproduction, une pneumonie

et un accroissement de la sensibilité aux infections bactériennes secondaires. La maladie a

été identifiée pour la première fois en 1987 aux États-Unis (Keffaber, 1989), puis en 1988

au Canada (Bilodeau et al., 1991). En 1990, la maladie est décrite en Allemagne (Lindhaus

and lindhaus, 1991), marquant le début du SDRP sur le territoire Européen. La présence

du virus est décrite ensuite aux Pays-Bas (Cromwijk, 1991), en Belgique (Albina, 1997b)

et en Espagne (Plana et al., 1992). La présence du virus est attestée à partir de juin 1991

au Royaume-Uni (Albina, 1997b), en novembre de la même année en France (Baron et al.,

1992) et en 1992 au Danemark (Bøtner et al., 1994).

L’agent étiologique a été caractérisé à Lelystadt aux Pays-Bas en juin 1991 (Wensvoort

et al., 1991). Des enquêtes sérologiques rétrospectives ont néanmoins révélé la présence

du virus dès 1979 au Canada (Carman et al., 1996) et 1985 aux États-Unis (Yoon et al.,

1992 ; Meulenberg et al., 1993). Le virus du SDRP est un virus de petite taille (45-70 nm) de

la famille des Arteriviridae, une famille de petits virus à ARN de l’ordre des Nidovirales.

Deux génotypes distincts ont été identifiés selon la zone géographique de circulation et

qui différent notamment par leurs voies de transmission. La souche américaine, de type 2,

qui circule en Amérique du Nord et en Asie, se transmet par contact direct ainsi que par

aérosol, tandis que la souche européenne, de type 1, circulant sur l’ensemble du territoire

européen, ne se transmet que par contact direct – la transmission aéroportée reste sujette à

caution. Ces deux génotypes ne présentent que 44 % de leur matériel génétique commun. La

nomenclature la plus récente les considère comme deux espèces distinctes (Betaarterivirus

suid 1 et Betaarterivirus suid 2) (WOAH, 2022). Les virus du SDRP étant des virus à ARN, ils

présentent une forte variabilité génétique, avec un taux de mutation élevé et la potentielle

génération de virus recombinants suite à l’association de souches sauvages ou vaccinales
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(Melmer et al., 2021 ; Eclercy et al., 2019 ; Risser et al., 2021). Ainsi, bien que les virus

européens soient en général moins virulents que les souches américaines, l’émergence

potentielle de souches hautement pathogènes reste une problématique majeure, comme

en attestent la propagation de la souche Lena en Europe de l’Est en 2007 et la récente

apparition de la souche Rosalia en Espagne.
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Figure 6.1 – Chronologie SDRP

6.1.1 Signes cliniques

Les premiers signes cliniques de la maladie apparaissent après une incubation de 3

à 37 jours (Albina, 1997a), associant des troubles de la reproduction chez les truies, et

respiratoires chez les porcs en croissance.

Le trouble de la reproduction se traduit principalement par des avortements tardifs
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(après 90 jours de gestation) et des mises-bas prématurées (avant 112 jours). Les portées

sont composées de morts-nés, de porcelets chétifs et de porcelets d’apparence normale,

avec une mortalité néonatale entre 20 % et 100 % (Albina, 1997b).

L’impact de la maladie sur la reproduction dépend du stade de gestation durant lequel la

truie a été infectée (Karniychuk and Nauwynck, 2013). Lors d’une infection à la conception,

la maladie n’a pas d’effet (Lager et al., 1996), à 7, 14 ou 21 jours de gestation, il y a une

transmission transplacentaire dans 18 % des cas (Lager et al., 1994, 1996). Lors d’une

infection à 30 jours de gestation, il y a une transmission transplacentaire dans 25 % des

cas, sachant que 40 % des truies peuvent avorter (Lager et al., 1994, 1996), et à 90 jours,

il y a 100 % de transmission verticale (Lager et al., 1996). Dans le cas d’une infection en

fin de gestation, la transmission s’effectue dès le 10ème jour après l’infection (Mengeling

et al., 1996). Les embryons de moins de 7 jours sont insensibles à la maladie (Prieto et al.,

1996), tandis que les fœtus de 50 à 60 jours s’infectent facilement (Christianson et al., 1993 ;

Mengeling et al., 1994).

Le tableau clinique du trouble respiratoire comprend, en plus des éternuements, de

la toux et une dyspnée (respiration difficile), une perte d’appétit et une hyperthermie

modérée (inférieure à 41 ℃). En élevage, les signes respiratoires pourraient être d’origine

multifactorielle couplant le SDRP à d’autres maladies (Halbur et al., 1993 ; Mengeling et al.,

1996). La co-infection du SDRP avec d’autres agents infectieux, tels que les virus influenza

porcins ou mycoplasma hyopneumoniae, amplifie les symptômes respiratoires, ce qui

explique que les troubles respiratoires obtenus en situation expérimentale avec le SDRP

seul restent modérés.

6.1.2 Diagnostic

De nombreuses bactéries et virus entrainent des troubles similaires à ceux du SDRP, ce

qui rend difficile le diagnostic clinique et lésionnel (Straw, 1989). La cyanose, les avorte-

ments, la mortalité et les signes respiratoires sont certes des signes caractéristiques, mais

ne sont pas exclusifs du SDRP. Il en est de même pour les lésions, à l’exception des lésions
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de pneumonie sur les nouveaux-nés qui sont spécifiques d’une infection au virus du SDRP.

Il existe deux types de test diagnostic : sérologique et virologique. Les tests sérologiques

mettent en évidence la mise en place d’une réponse immune suite à une infection (Go,

2015 ; Eclercy et al., 2021). La réponse immunitaire vis-à-vis du virus du SDRP met en jeu

de nombreux effecteurs (Figure 6.2). La réponse innée dont les interférons alpha (IFN-α)

sont les principales molécules antivirales produites par les cellules infectées ; les réponses

adaptatives et humorales reposent sur la production d’anticorps spécifiques à l’agent

infectieux après activation des lymphocytes B, qui maintiennent une mémoire permettant

une réactivité plus rapide en cas de réinfection par le même agent infectieux. Enfin se met

en place la réponse cellulaire, dont les lymphocytes T sont les pivots par la production de

cytokines (IFN-γ) permettant l’activation des lymphocytes T cytotoxiques qui ont pour rôle

l’élimination des cellules infectées. Le test couramment utilisé est le test Elisa (Enzyme-

Linked ImmunoSorbent Assay) mis au point en 1992, et dont les développements récents

permettent une discrimination des anticorps (réponse humorale) d’origine sauvage de

ceux d’origine vaccinale (Oleksiewicz et al., 2005). D’autres techniques, telles que l’Elispot

ou la cytométrie, peuvent être utilisé pour caractériser plus précisément les mécanismes

impliqués dans la réponse immunitaire globale.

Le test virologique vise à la détection de la présence de virus chez l’hôte. Il peut être

effectué à l’échelle individuelle, sur des prélèvements de sang ou écouvillons nasaux, ou

collectivement avec des prélèvements de fluide oral à l’échelle de la case (Lemoine et al.,

2015 ; Fablet, 2015). Le test RT-PCR (Reverse transcriptase polymerase chain reaction) est

couramment utilisé et repose sur l’extraction de l’ARN viral de l’échantillon biologique, sa

conversion en ADN par transcriptase inverse, son amplification par PCR et la détection de

l’ADN amplifié. Des techniques de séquençage partiel ou complet peuvent permettre de

caractériser finement les souches virales.

Le virus est détectable dans le sérum dès le 2ème jour après l’infection, et les premiers

anticorps sont détectables 5 jours après l’infection. Les anticorps persistent plusieurs
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Figure 6.2 – Schéma de détection du virus et des anticorps après exposition au SDRP : le graphique
montre les changements de concentration (axe Y, en échelle relative) au fil du temps (axe X) des différents
analytes utilisés dans les tests. Après exposition au virus du SDRP, le virus apparaît dans le sang (virémie)
qui dure généralement entre 2 et 4 semaines, selon l’âge et le statut immunitaire du porc. La séroconversion
(détection des anticorps) survient généralement 7 à 10 jours après l’exposition et dure plusieurs mois avant
de devenir séronégative. Les anticorps neutralisants apparaissent entre 4 et 6 semaines après l’exposition.
(Lopez and Osorio, 2004 ; Ramirez, 2021)

mois, mais en l’absence de recontamination, une diminution progressive apparait au

5ème/6ème mois. La réponse immunitaire de type cellulaire est détectable quatre semaines

après l’infection. Une technique non-invasive par prélèvement sur « corde à mâcher » a

été testée et constitue une alternative intéressante en termes de bien-être animal et de

condition de travail pour l’opérateur en évitant la contention de l’animal (Lemoine et al.,

2015 ; Fablet, 2015).

6.1.3 Transmission et dynamique d’infection

La transmission du virus se fait principalement par contacts directs entre les individus.

Cependant, la persistance du virus dans l’environnement ne peut être négligée. Linhares

a démontré une persistance du virus dans le lisier variant entre 1 et 4 jours pour des

températures entre 10 ℃ et 20 ℃ (Linhares et al., 2012). De plus, des entorses aux protocoles

de biosécurité (Alarcón et al., 2021) peuvent induire des transmissions indirectes par des

vecteurs mécaniques (Dee et al., 2004 ; Otake et al., 2002) :
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— par du matériel contaminé (bottes, cottes, etc.)

— par des personnes intervenant dans l’élevage (surtout si les mesures de biosécurité

ne sont pas convenablement appliquées)

— par les véhicules de transport (lors du transfert d’animaux)

La contamination par aérosol, bien que démontrée pour des souches américaines, et n’a

pas été mise en évidence pour les souches de génotype 1.

Le virus du SDRP est également excrété dans la semence de verrats infectés, et persiste

même en l’absence de virémie Prieto and Castro (2005). Ainsi, les truies peuvent également

être infectées lors des inséminations avec une semence infectée (Christopher-Hennings

et al., 1995). Cependant, les centres d’insémination sont soumis à l’obligation de tester

les semences avant commercialisation, limitant le risque d’introduction du virus par ce

biais. L’un des aspects spécifique du virus du SDRP repose sur la transmission verticale de

la truie au fœtus. En effet, il s’agit de l’un des rares virus ayant la capacité de franchir la

barrière placentaire (Karniychuk and Nauwynck, 2013). La transmission pseudo-verticale,

par une semence infectée, avait été démontrée dans une étude expérimentale pour le

PCV-2, mais ici une infection d’une truie en cours de gestation affecte potentiellement

la portée, à différents niveaux en fonction du stade de la gestation (Kranker et al., 1998 ;

Prieto et al., 1997).

6.1.4 Impact de la maladie

Le chiffrage de l’impact économique de la maladie est difficile à établir, car il varie en

fonction du tableau clinique, de la virulence de la souche virale, du niveau de protection

des truies et des porcelets, du type d’élevage, etc. De plus il est difficile de quantifier les

frais engendrés par la maladie comme le surcoût de temps de travail.

Plusieurs études ont été menées afin de mesurer l’impact économique sur les exploita-

tions (Tableau 6.1) et montrent une grande diversité selon les types d’élevage 1.

Selon les études, l’incidence économique sur les truies varie entre 76 e et 228 e par

1. https://www.3trois3.com
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Sources Incidence économique

Auvigne et al., JRP 2 1994 122e/truie la 1ère année suivant l’in-
fection

Étude synthétique de l’impact du SDRP en Eu-
rope, JRP 1993 76 à 228e/truie/an

Étude Pays de la Loire 1995 et EDE22 3 2002 30e/truie/an plus 15e par place
d’engraissement/an

Laboratoire Intervet (synthèse bibliographique
à partir de sources internationales).

300e/truie/an pour un épisode aigu
en atelier de naissage
et de 6 à 15e/porc pour une infec-
tion persistante en naissage ou en
engraissement.

Table 6.1 – Coût de la maladie en élevage. (D’après Porc magazine n°39 - Septembre 2005 - page 153)

an en Europe (Le Coz, 2007) ou entre 200 et 400e/truie/an (Le Coz, 2007). L’étude de

l’ACERSA 4 de 2005 estime le coût à 30e/truie/an dans les élevages non exposé. Ces coûts

sont principalement dus aux troubles de la reproduction, aux avortements et à la mortalité

en maternité. En post-sevrage, les coûts montent à 84e/truie/an en raison du taux de

mortalité, de l’indice de consommation (ratio qui mesure la conversion de la quantité

d’aliment consommé en poids vif corporel) et le GMQ (Gain Moyen Quotidien).

L’estimation de la perte économique en élevage français est estimé à 114e/truie/an

(Normand and Lebret, 2016). Par ailleurs, une étude économique menée en Allemagne a

permis d’évaluer la perte médiane annuelle liée eu virus du SDRP à environ 74 000 Euros

pour un élevage moyen allemand (Renken et al., 2021).

La contamination d’un élevage par le virus du SDRP entraine de lourdes conséquences

économiques par l’impact sur la productivité et le surcroit de travail engendré. Même s’il

est difficile d’établir une estimation fiable en raison de la diversité des types d’élevage et

des pratiques, le coût à assumer pas les éleveurs représente une difficulté majeure.

6.1.5 Moyens de lutte

La problématique du SDRP en élevage porcin repose sur son caractère enzootique et sur

la difficulté rencontrée pour endiguer la transmission du virus. L’endémicité de l’infection

4. Association de Certification de la Santé Animale
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dans les élevages naisseurs-engraisseurs dans lesquels circulent le virus est entretenu par

la cohabitation d’une population sensible renouvelée continuellement et d’une population

infectée asymptomatique (Nodelijk et al., 2003). La population sensible est maintenue par

l’introduction de cochettes indemnes de SDRP, le maintien d’animaux indemnes dans

l’élevage, la naissance de porcelets de truies indemnes, la perte de l’immunité passive des

porcelets nés de truies séropositives et la perte progressive d’immunité active des animaux

immunocompétents (Nodelijk et al., 2003). Chaque voie de transmission a une importance

relative dans le processus d’infection. Ainsi, dans le cadre d’un plan régional d’éradication

du SDRP dans les Pays de la Loire, sur 118 élevages positifs au virus, 66 avaient été infectés

par l’introduction d’animaux infectés, 23 par l’utilisation de semence contaminée et 25 par

du matériel contaminé ou à la suite d’épandages de lisier (Le Potier et al., 1997).

Pour lutter contre la contamination au virus du SDRP, il existe deux stratégies : le

contrôle de la maladie en stabilisant la circulation du virus et l’éradication.

Le contrôle de la maladie passe par la stabilisation de la circulation du virus dans

l’élevage, par la mise en place de mesures permettant d’immuniser la population sensible

et diminuer ainsi la diffusion. Afin d’objectiver l’impact des mesures, une classification des

élevages a été mise en place pour caractériser la circulation virale (Holtkamp, 2011). Ainsi

un élevage est considéré comme instable lorsqu’une circulation active du virus est observée

chez les porcs en croissance avec un cheptel reproducteur présentant des anticorps. Un

élevage est dit stabilisé en l’absence de démonstration stricte de circulation virale chez les

porcs en croissance, mais lorsqu’une séropositivité est observée chez les truies, démontrant

une circulation virale chez les reproducteurs. Enfin, l’élevage est considéré négatif en

l’absence totale de circulation virale chez les porcs en croissance (Tableau 6.2).

Les mesures de contrôle se répartissent en cinq grandes catégories (Masset, 2011 ;

Corzo et al., 2010 ; Dee, 2003) :

1. acclimatation des cochettes, correspondant à l’introduction de cochettes exposées au

microbiote de l’élevage pendant un période de quarantaine, afin qu’elles développent
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Classification Excrétion porcelets Exposition truie
(PCR) (ELISA)

Positif instable, prévalence élevée Positif Positif
Positif instable, faible prévalence Positif Positif

Positif stable Incertain PositifPositif stable, utilisation de vaccins
Négatif provisoire Négatif Positif

Négatif Négatif Négatif

Table 6.2 – Résumé des différents statuts d’élevage par rapport au virus du SDRP sur la base de l’excrétion
virale chez les porcelets et de l’exposition chez les truies. (Vilalta, 2021)

une immunité spécifique vis-à-vis des agents infectieux présents dans l’élevage ;

2. fermeture de l’élevage, afin d’éviter la réintroduction de cochettes pendant au moins

quatremois. Cetteméthode a un double objectif : éviter un renouvellement d’animaux

sensibles et limiter le risque de réintroduction du virus ;

3. modification des pratiques zootechniques : l’une des pratiques ciblée repose sur

la déduction des adoptions limitant les contacts entre les porcelets de différentes

portées en maternité, ou en isolant les porcelets les plus faibles par exemple ;

4. vacciner avec des vaccins vivants atténués ;

5. augmenter les mesures de biosécurité.

Pour éradiquer le SDRP, des plans d’éradication ont été mis en place à différentes

échelles (élevage, région) et selon le niveau de prévalence (faible ou forte). La coordination

des actions au niveau régional s’avère intéressante pour minimiser la recontamination et

ainsi maximiser les chances de réussite d’éradication sur le long terme.

Les principales méthodes d’éradication mises en œuvre sont les suivantes (Dee, 2003 ;

Corzo et al., 2010 ; Masset, 2011) :

— dépeuplement total et repeuplement ;

— dépeuplement partiel (dépeuplement total des secteurs de post-sevrage ou d’engrais-

sement) ;

— test et élimination ;

— vaccination de masse et marche en avant ;
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— fermeture de l’élevage

Dans les zones à faible prévalence, avec une densité faible ou moyenne comme en

Suède, en Afrique du Sud, au Chili, les plans d’éradication s’avèrent être rapidement

efficaces par le recours à des méthodes de lutte offensive, comme le dépeuplement total.

La durée des plans pour obtenir le statut indemne face au SDRP va de 18 mois environ en

Afrique du Sud (Buhrmann et al., 2008) à 2 ans au Chili (Estrada et al., 2006) et en Suède

(Carlsson et al., 2009 ; Nöremark et al., 2009). Les méthodes montrant le plus d’efficacité

sont : la détection précoces de la maladie, la coopération entre les différents acteurs du

secteur (état, organisations à vocation sanitaire, vétérinaires, organisations de production

et éleveurs), la communication sur la maladie (signe de détection, précautions à prendre,

etc.) et un programme d’épidémiosurveillance post-éradication (Masset, 2011).

En ce qui concerne les zones à forte prévalence, les plans d’éradication sont plus

difficiles à mettre en place (Sonora au Mexique, Rice County, Stevens County, Dekalb Area

aux USA, ou la Péninsule de Niagara au Canada), à cause de la réapparition potentielle

de foyers. Dans les plans les plus avancés en termes de résultats, les méthodes montrant

le plus d’efficacité sont : la participation de l’ensemble de la filière (amont et aval), la

communication et la relation de confiance entre éleveurs et vétérinaires, le financement

afin d’inciter les éleveurs à intégrer le programme avant l’apparition des premiers résultats,

et la connaissance des mouvements d’animaux (introduction d’animaux, rassemblement,

transport, etc.).

6.2 Modélisation

6.2.1 Modèles existants

Il existe assez peu de modèles épidémiologiques mécanistes abordant la problématique

de la propagation du virus du SDRP intra-troupeau, notamment en ce qui concerne la

souche de type 1, comparativement à d’autres maladies endémiques, comme la grippe.

Cela est sans doute principalement dû à la complexité de la représentation de la conduite
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d’élevage, laquelle joue pourtant un rôle prépondérant dans la dynamique de transmission

(Tableau 6.3).

Concernant la souche européenne, nous retiendrons quatre modèles représentatifs des

problématiques à modéliser.

L’un des premiers modèles date de 2000 (Nodelijk et al., 2000), modèle repris par Keeling

and Rohani dans leur ouvrage de référence sur la modélisation épidémiologique (Keeling

and Rohani, 2008). Il s’agit d’un modèle SIRS compartimental sans conduite qui a pour

objectif de quantifier la transmission du virus dans un élevage et d’en évaluer l’impact sur

les performances.

En 2010, Evans et al. propose un modèle SIRS compartimental incluant une immunité

maternelle (M) et une prise en compte d’une conduite en bande (Evans et al., 2010). L’objectif

est d’étudier la dynamique de transmission intra-troupeau et les patterns de persistance

et d’extinction, en prenant en compte la transmission inter-secteur, le renouvellement

par cochette et différentes pratiques d’isolation des cochettes. Le modèle montre que la

prévalence est plus élevée si le virus atteint les porcelets, elle est liée aux contacts entre

les groupes d’âge.

En 2017, Suksamran et al. modélise la propagation du virus du SDRP de façon analytique

par un système d’équation de réaction-diffusion, afin d’évaluer les capacités de transmission

en incorporant des composantes temporelles et spatiales (Suksamran et al., 2017).

Enfin, plus récemment, le modèle SIR compartimental de Bitsouni et al. (2019) permet

d’évaluer différents scénarios de vaccination en fonction du type de vaccin et du protocole

de vaccination sur un troupeau avec renouvellement.

Il existe plusieurs modèles concernant la souche de type 2 mettant en œuvre différents

paradigmes de modélisation. Le modèle de Jeong et al. (2014) évalue l’efficacité de stratégies

de contrôle en fonction de la virulence et de la taille du troupeau (modèle de type Reed-

Frost 5). Le modèle de Arruda et al. (2016) (SIRS, IBM) permet d’étudier l’impact des mesures

5. Modèle épidémique stochastique formulé par Lowell Reed et Wade Frost en 1928 dans un travail non
publié. Il décrit l’évolution d’une infection au fil des générations : chaque individu infecté de la génération t
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de maîtrise (vaccination) et montre que, même si les résultats concernant les vaccins sur

virus vivant donnent des résultats encourageant, aucune des stratégies n’a permis d’enrayer

la propagation de l’infection aux porcelets, d’où l’importance de l’application stricte des

mesures de biosécurité notamment dans les salles de mise bas. Le modèle de Phoo-ngurn

et al. (2019), quant à lui, a pour objectif d’étudier la dynamique de transmission, les effets

sur l’immunité et les effets de la vaccination, en concluant qu’un taux élevé de couverture

vaccinale couplé à la connaissance du statut immun peut réduire la prévalence.

La plupart de ces modèles utilise un paradigme compartimental sans représentation

explicite de la conduite de l’élevage, bien que l’impact de cette conduite, par sa structure

dynamique dans l’espace et dans le temps, soit souligné dans leurs conclusions. L’une des

difficultés est que, bien que la conduite et la spatialité aient un impact sur la propagation

et le maintien de la maladie, les mécanismes de transmission et leur niveau d’échelle ne

sont pas identifiés. Les modèles développés jusqu’alors procèdent par simplification des

hypothèses de conduite et de spatialité, mais la pertinence de ces hypothèses est difficile

à évaluer. La capacité de représentation et de prise en compte de cette structuration

spatio-temporelle est un enjeu majeur dans la compréhension de la propagation de l’agent

pathogène ainsi que dans l’évaluation des mesures de maîtrise pour cibler celle qui seront

plus à même d’avoir des résultats efficaces.

Zone TypeModèle géographique Conduite Granularité de modèle
Nodelijk et al. (2000) Europe ∅ CBM SIRS
Evans et al. (2010) Europe en bandes CBM MSIRS

Suksamran et al. (2017) Europe ∅ IBM SIRS
Bitsouni et al. (2019) Europe ∅ CBM SIR
Jeong et al. (2014) US ∅ CBM SI
Arruda et al. (2016) US ∅ IBM SIRS

Phoo-ngurn et al. (2019) US ∅ CBM SIR

Table 6.3 – Tableau de synthèse des modèles SDRP.

infecte indépendamment chaque individu sensible de la population avec une probabilité p. Les individus
qui sont infectés par les individus de la génération t constituent la génération t +1 et les individus de la
génération t sont soustraits du processus épidémique (Deijfen, 2011)
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6.2.2 Modélisation MLABS

Le modèle développé dans le cadre de notre travail de thèse a pour objectif de proposer

une architecture de modèle exécutable prenant en compte les spécificités du SDRP en

relation avec la conduite d’élevage. Il s’agit d’un travail préliminaire à la modélisation de

la propagation du virus du SDRP qui a pour objectif d’identifier les dynamiques d’infection

et leurs conséquences sur la dynamique de population. Pour cela, nous avons construit un

prototype de modèle, au sens de modèle établi en tant que preuve de concept qui possède

toutes les qualités techniques et toutes les caractéristiques de fonctionnement d’un modèle

déployé 6. Cette architecture de modèle, qui couple l’approche de modélisation mécaniste

multi-agent multi-niveau (framework EMULSION) et notre approche organisationnelle

(OMLABS), permet de construire différents scénarios en faisant varier la dynamique de

population, au niveau des secteurs de reproduction (modes de conduites, exceptions, etc.).

Ces scénarios permettent d’évaluer l’impact des interactions entre les dynamiques de

population et infectieuse à l’échelle de l’élevage.

Le mode de conduite est le même que celui appliqué dans le modèle VIP (division des

secteurs, durée de séjour, etc.). Il y a été ajouté la prise en compte des échecs possibles

d’insémination (avec le changement de bande pour les truies concernées), un modèle de

croissance individuel pour les porcelets, la prise en compte des phases de gestation avec

leur impact sur l’état de santé des porcelets à la naissance (transmission verticale) et la

gestion du renouvellement des truies. Les paramètres épidémiologiques sont issus de la

littérature (Section 6.2.2.2). De plus, notre modèle prend en compte la conduite jusqu’au

niveau des portées et des cases, permettant d’envisager la représentation de pratiques

zootechniques telles que les adoptions ou différentes modalités de regroupement des

porcelets après sevrage. Les analyses menées dans le cadre de cette thèse se limiteront

néanmoins à l’étude de l’impact de la modification des pratiques au niveau des truies à la

reproduction sur l’ensemble de l’élevage.

6. définition d’après OCDE (2003)
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6.2.2.1 Conduite

Le modèle reprend la conduite en 7 bandes avec un intervalle entre bande de 21 jours

et un âge au sevrage de 28 jours, ainsi que l’évolution des stades physiologiques du modèle

VIP (Tableau 6.4). Les truies suivent un cycle de 147 jours composé des stades insémination,

gestation et lactation, et les porcelets suivent une progression de trois stades (allaitement,

post-sevrage et engraissement) avant de quitter l’élevage pour l’abattoir. Ces progressions

sont représentées par la machine à état physiological_step (Figure 6.4 et 6.3).

Stades physiologiques Durée
Insémination 34 jours
Gestation 78 jours

Allaitement 35 jours pour les truies
28 jours pour les porcelets

Post-sevrage 40 jours
Engraissement 114 jours

Table 6.4 – Tableau des durées dans les différents stades physiologiques.

Insemination Gestating Farrowing

PostWeaning Finishing Slaughtered

Figure 6.3 – Représentation de la machine à états physiological_step. Les transitions entre les
états sont effectuées après la durée de séjour dans l’état. Les truies suivent un cycle composé des stades
insémination, gestation et allaitement, et les porcelets évoluent dans les stades post-sevrage et engraissement
avant de quitter l’élevage pour l’abattoire.

La conduite est gérée par plusieurs organisations : batches pour la gestion des bandes,

litter pour la gestion des portées, litter_group pour la gestion du regroupement de

portées et housing, composé de sous-organisations, pour gérer l’hébergement dans les

secteurs, salles et cases.

L’organisation batches est constituée de 7 groupes correspondant aux 7 bandes. Les

truies sont affectées à une bande à l’initialisation et les porcelets sont affectés dans la

même bande que leur mère.
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physiologicalStep:
desc: 'physiological step evolution'
states:

- Insemination:
name: 'Insemination'
desc: 'Insemination period (only for sows)'
duration: insemination_duration
on_enter:

- become: gestatingSow
proba: is_Sow

- Gestating:
name: 'Gestating'
desc: 'Gestating period (only for sows)'
duration: gestating_duration
on_enter:

- become: inseminateSow
proba: 1

- Farrowing:
name: 'Farrowing'
desc: 'Farrowing period (for sows and

piglets)'
duration: farrowing_duration
on_enter:

- become: to_cull_proto
proba: proba_to_cull

- PostWeaning:
name: 'PostWeaning'
desc: 'Post-weaning period (only for piglets

)'
duration: post_weaning_duration

- Finishing:
name: 'finishing'
desc: 'Finishing period (only for piglets)'
duration: finishing_duration

- Exit:
name: 'Exit'
desc: 'Exit the system (slaughterhouse , dead

, etc.)'
autoremove: True

transitions:
- from: Insemination

to: Gestating
proba: 1

- from: Gestating
to: Farrowing
proba: 1

- from: Farrowing
to: Insemination
proba: 1
cond: is_Sow
on_cross:

- clone: new_Sow
proba: proba_produce

- from: Farrowing
to: PostWeaning
proba: 1
cond: is_Piglet

- from: PostWeaning
to: Finishing
proba: 1

- from: Finishing
to: Exit
proba: 1

Figure 6.4 – Déclaration de la machine physiologicalStep dans le langage du framework EMULSION.
À l’entrée dans l’état Insemination, les truies passe en état de gestation. À l’entrée dans l’état Gestating,
les truies passe dans l’état inséminée, lequel enclenchera, après 7 jours, la vérification des échecs et réussites
d’insémination. À l’entrée dans l’état Farrowing, une proportion de truies passe en état de réformable, ce
qui déclenchera, lors du redémarrage du cycle de reproduction. Le renouvellement se fait lors de la transition
entre les états Farrowing et Insemination (on_cross).

L’organisation litter représente les portées, c’est-à-dire les porcelets issus de la

même mère. Dans le modèle, la mère est considérée comme faisant partie de la portée afin

de simplifier la gestion notamment lors de la localisation dans les cases en maternité où les

porcelets et leur mère doivent être localisés dans le même espace. Ce niveau d’organisation

est constitué de 18 éléments, permettant d’accueillir, si nécessaire, des truies sur-numéraires

dues à des échecs d’insémination ou avortements au cours de la gestation des autres

bandes. Les truies sont affectées alternativement dans les espaces de l’organisation, et

les porcelets sont localisés au moment de la mise-bas dans la même case que leur mère.

La notion de portée est ici considérée comme disjointe de la notion de bande. En effet,

il est souvent nécessaire de connaître uniquement la portée à laquelle appartient un

individu indépendamment de sa bande. Si la portée avait été envisagée comme une sous-



6.2 Modélisation 203

organisation d’une bande, et parce que les noms d’un même niveau d’organisation doivent

être tous différents, la politique d’allocation dans les groupes en fonction des portées

devrait prendre en compte le fait que les portées des bandes sont toutes différentes, et

donc considérer 14 portées (le nombre initiale de truies) pour chacune des 7 bandes, soit

14∗7 = 98 portées distinctes. Afin que les truies puissent être affectées alternativement

dans les portées en fonction de leur bande, la politique d’allocation alternate_free a

pour contrainte que le groupe ne contienne pas de truie de la même bande (Figure 6.5).

litter:
name: 'litter'
desc: "litter organization (social aspect)"
execute_process:

- allocate
spaces:

name: 'litters'
description: 'litters'
allocation:

- if: 'is_Piglet'
then: 'with_source()'

- if: 'is_Sow'
then: alternate_free(spaces=ALL, filter=[Sow, batches])

nodes:
litter01:

informations:
total_I:

value: 0
...

Figure 6.5 – Déclaration de l’organisation litter. Elle est composée de 18 portées (nodes). Les truies
sont affectées alternativement dans chaque portée (litter01, …), et les porcelets sont affectés dans la même
portée que leur mère.

L’organisation litter_group gère le regroupement des portées à l’entrée dans le

stade de post-sevrage. Les groupes sont constitués de deux portées puis localisés dans des

cases. L’affectation dans les cases est gérée par une des sous-organisations de housing

(Figure 6.6). On remarque ici l’intérêt d’avoir disjoint les notions de portées et de bandes

pour les conditions d’allocation dans les groupes.

L’organisation housing gère la localisation dans les secteurs en fonction du stade

physiologique (Figure 6.7). Elle est composée de sous-organisations qui, chacune, gère la
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pen_group:
name: 'pen_group'
desc: "pen_group organization (social aspect)"
execute_process:

- allocate
spaces:

name: 'pen_groups'
description: 'pen_groups'
allocation:

- if: 'isin_litter01 + isin_litter02'
then: pen_group1

- if: 'isin_litter03 + isin_litter04'
then: pen_group2

...
nodes:

pen_group1:
informations:

total_I:
value: 0

...

Figure 6.6 – Déclaration de l’organisation pen_group. Chaque groupe est constitué de deux portées.

localisation dans les salles (Figure 6.8). Chaque sous-organisation est également constituée

de sous-organisations chargées de la localisation dans les cases (Figure 6.9).

housing:
name: 'housing'
description: 'Housing in sector (i.e. buildings)'
execute_process:

- allocate
spaces:

name: 'sector'
description: 'sector (buildings) corresponding to physiological

step'
allocation:

- if: 'is_gestating'
then: gesttaingSector

...
nodes:

gestatingSector:
reference: gestatingSector

...

Figure 6.7 – Déclaration de l’organisation housing. L’affectation dans les secteurs se fait selon l’état
physiologique des individus.

Le renouvellement est géré par la machine à état culling (Figure 6.10). Les truies

sont par défaut dans l’état to_keep, c’est-à-dire qu’elles ne seront pas renouvelées. À
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gestatingSector:
name: 'gestatingSector'
desc: 'gestating sector'
execute_process:

- allocate
spaces:

name: 'room'
descritpion: 'sector is divided in 4 rooms'
allocation:

- 'alternate_by_group(group=batch , spaces=ALL)'
nodes:

gestating1:
reference: gestating1

...

Figure 6.8 – Déclaration de la sous-organisation gestatingSector correspondant au secteur de
gestation de l’élevage. Les individus sont alloués dans les salles en fonction de leur appartenance à une
bande.

gestating1:
name: 'gestating 1'
desc: 'gestating 1'
execute_process:

- allocate
spaces:

name: 'pen'
description: '15 pens'
allocation:

- if: 'isin_litter_group1 + isin_litter_group2'
then: gestating1_pen1

...
nodes:

gestating1_pen1:
informations:

total_I:
value: 0

...

Figure 6.9 – Déclaration de la sous-organisation gestating1 correspondant à la division en salle du
secteur de gestation. Les individus sont localisés dans les cases en fonction du regroupement de portée.

l’entrée du stade de mise-bas (état farrowing de la machine à état physiological_step),

un certain nombre de truies deviennent réformables (état to_cull) selon la probabilité

proba_to_cull (Équation 6.1). La réforme effective, c’est-à-dire la transition entre les états

to_cull et died, s’effectue après la durée de séjour dans l’état to_cull. Lors de la transi-

tion entre les états farrowing et insemination de lamachine à état physiological_step,
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le nombre de truies dans la bande est complété, si nécessaire, par l’introduction de nouvelles

truies.

to_keep

to_cull dead

Figure 6.10 – Représentation de la machine à état culling. Par défaut, les truies sont dans l’état
to_keep. À l’entrée dans l’état farrowing de la machine à état physiological_step, un certain nombre
de truies passe dans l’état to_cull. Après la durée de séjour dans cet état, les truies passent dans l’état
dead et quittent le système.

proba_to_cull= condition_to_cull∗
(total_to_cull_my_batch< MAX(0,nb_max_renew−

MAX(0, initial_size_sow− total_sow_my_batch))) (6.1)

Le paramètre condition_to_cull correspond aux conditions de renouvellement, ici

ces conditions sont que les truies avec un rang de lactation (Batch Farrowing Rank,

BFR) supérieur à 5 ou un nombre d’échecs d’insémination supérieur à 5 passent dans

l’état to_cull, le paramètre total_to_cull_my_batch correspond au nombre de truies dans

l’état to_cull pour la bande à laquelle la truie appartient, le paramètre nb_max_renew

correspond au nombre maximum de truies à renouveler, le paramètre initial_size_sow

correspond au nombre initial de truies dans la bande (ce nombre sert de référence pour

maintenir un effectif constant), et le paramètre total_sow_my_batch correspond au nombre

de truies réel dans la bande à laquelle la truie appartient.

Le nombre de truies à renouveler dépend de l’effectif courant dans la bande et du

nombre maximum de truies à renouveler. Deux cas de figures peuvent se présenter :

soit l’effectif est excédentaire, et dans ce cas, on peut renouveler un nombre de truies

correspondant à la valeur de nb_max_renew, soit l’effectif est déficitaire, et dans ce cas,

on ne peut pas renouveler de truie si la différence entre l’effectif courant et le nombre de

truies initial est supérieur ou égal à la valeur de nb_max_renew. Pour calculer ce nombre,
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on calcule d’abord le maximum entre 0 et la différence entre le nombre de truies initial et

l’effectif courant, afin de ne considérer que le nombre de truies sur numéraires, puis on

calcule le maximum entre 0 et la différence entre la valeur de nb_max_renew et le résultat

obtenu précédemment et on compare ce résultat au nombre de truies dans l’état to_cull

de la bande courante afin de renouveler le nombre de truies nécessaire. Enfin, on compare

ce nombre au nombre de truies dans l’état to_cull et tant que celui-ci est inférieur au

nombre de truies à renouveler, alors les truies peuvent être renouvelées.

Par exemple, pour une valeur de nb_max_renew de 2, un effectif initiale de 14 truies

par bande, si l’effectif courant est de 16 truies, le nombre nb de truies à renouveler est :

nb = MAX(0,(nb_max_renew−MAX(0,(initial_size_sow− total_sow_my_batch))))
= MAX(0,(2−MAX(0,(14−16))))
= MAX(0,(2−2))
= 2

Si l’effectif courant est de 13 truies, le nombre nb de truies à renouveler est alors :

nb = MAX(0,(nb_max_renew−MAX(0,(initial_size_sow− total_sow_my_batch))))
= MAX(0,(2−MAX(0,(14−13))))
= MAX(0,(2−1))
= 1

Les échecs d’insémination sont représentés par lamachine à états inseminationStatus

(Figure 6.11). À l’entrée en secteur d’insémination (correspondant à l’état gestating de la

machine à physiologicalStep), les truies sont inséminées (état inseminate). Après leur

durée de séjour dans ce secteur, il y a un échec d’insémination (état failureIns) avec une

probabilité proba_failure_ins. Les autres truies pour lesquelles l’insémination a réussi

passent dans l’état successIns. Les truies en échec d’insémination sont rétrogradées de

deux bandes (un échec en bande 5 rétrograde en bande 3, par exemple) en attente d’une

nouvelle tentative.
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inseminate

failureIns

successIns

proba : proba_fail_insemination

proba : 1− proba_fail_insemination

Figure 6.11 – Représentation de la machine à états inseminationStatus. À la sortie de l’état
inseminate, les truies passent dans l’état failureIns selon la probabilité proba_fail_insemination.
les autres truies passent dans l’état successIns.

Le modèle prend en compte la croissance des porcelets (prise de poids) selon un modèle

de croissance basé sur (Whittemore and Kyriazakis, 2005). L’évolution des porcelets se fait

différemment selon leur stade de développement. Le modèle considère deux périodes de

croissance : pendant la lactation (farrowing) pour la première et pendant le post-sevrage

(post_weaning) et l’engraissement (finishing) pour la seconde :

GF_maternity= 0.146− (1.4−weight)∗0.02
GF_pw= 0.0105− (8−weight)∗0.00015
DWG= GF_pw∗weight ∗ log(270/weight)

weight_growth= { weight +GF_maternity+(0.041∗weight) si farrowing
weight +DWG sinon

GF_maternity correspond au facteur de croissance maternité, GF_pw au facteur de

croissance en post-sevrage et en engraissement. DWG correspond au gain de poids jour-

nalier en post-sevrage et en engraissement. Le résultat weight_growth correspond à la

croissance selon le stade physiologique. Le paramètre weight correspond au poids de

l’individu.

Le poids à la naissance des porcelets est calculé selon une loi normale tronquée de

moyenne 0.4, avec un écart-type de 0.37 et bornée à [0.55,2.25] (Whittemore and Kyria-

zakis, 2005).
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6.2.2.2 État de santé

Le modèle considère quatre états de santé : immunisés (M), susceptibles (S), infectieux

(I) et rétablis (R). Les états de santé sont représentés par la machine à états health_state

(Figure 6.12). Le statut M, correspondant aux animaux ayant acquis une immunité ma-

ternelle des porcelets, est géré séparément par la machine à états maternal_immunity.

Les paramètres épidémiologiques sont reportés dans le tableau 6.5. Le paramètre βind

correspond au taux de transmission lié aux contacts occasionnels entre les individus de

cases différentes.

S I R
γforce_of_infection

Figure 6.12 – Représentation de la machine à états health_state.

M notM

Figure 6.13 – Représentation de la machine à états maternal_immunity. La durée dans l’état M est
tirée dans une loi gamma.

Paramètre Valeur Source
β 0.24 Rose et al. (2015)

βind β/10 Andraud et al. (2008)
γ 0.01785 Nodelijk et al. (2000)

durée dans M Γ(shape = 3.6,scale = 1.35) Andraud et al. (2019)

Table 6.5 – Tableau des valeurs des paramètres épidémiologiques.

La structuration de l’espace rend difficile le calcul de la force d’infection (contact direct

deux à deux pour les cases, etc) étant donné les configurations différentes des chaque salle

de chaque secteur. Pour rendre plus explicite la structure de contact, nous avons représenté

les voies de transmission par le moyen de graphes. Chaque espace stocke l’information

du nombre d’infectieux qu’il possède, ensuite l’information est propagée dans le graphe

(propagation conservative, cf. Chapitre 3.1.1.4, p.77). C’est cette quantité d’information

qui est ensuite utilisée dans le calcul de la force d’infection :
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force_of_infection= β ∗ info_total_I_my_pen (6.2)

info_total_I_my_pen correspond à la fonction du DSL permettant de récupérer la

valeur de l’information total_I de l’espace courant (my_pen).

gestating1:
name: 'gestating 1'
desc: 'gestating 1'
processes:

deposit_pen1:
action: 'set_to(information=total_I , value=

total_I_gestating1_pen1 , spaces=[gestating1_pen1])'
...

execute_process:
- allocate
- deposit_pen1
...
- propagate_information

spaces:
name: 'pen'
description: '15 pens'
allocation:

- if: 'isin_pen_group1 + isin_pen_group2'
then: gestating1_pen1

...
graph:

- "gestating1_pen1 ->(total_I: propag_intra) gestating1_pen2 ->
(total_I: propag_intra) gestating1_pen1"

- "gestating1_pen3 ->(total_I: propag_intra) gestating1_pen4 ->
(total_I: propag_intra) gestating1_pen3"

- "gestating1_pen5 ->(total_I: propag_intra) gestating1_pen6 ->
(total_I: propag_intra) gestating1_pen5"

...
- "gestating1_pen2 ->(total_I propag_inter) gestating1_pen7 -> (

total_I propag_inter) gestating1_pen2"
- "gestating1_pen2 ->(total_I propag_inter) gestating1_pen8 -> (

total_I propag_inter) gestating1_pen2"
...

Figure 6.14 – Exemple de déclaration de graphe dans l’organisation gestating1 pour la propagation
d’information pour le calcul de la force d’infection. Le processus deposit_pen1 collecte le nombre d’indivi-
dus I dans l’espace gestating1_pen1 et le stocke dans l’information total_I de l’espace correspondant.
Le processus est activé dans la section execute_process une fois que les individus ont été localisés dans
les espaces, puis l’information est propagée de manière conservative (propagate_information). Les re-
lations du graphe pondéré orienté sont spécifiées dans la section graph, avec les poids propag_inter et
propag_intra.

Selon le moment où une truie est infectée durant sa gestation, les porcelets produits ont
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différents états de santé. La gestation est divisée en trois phases, durant la première phase,

les porcelets produits sont S, durant la deuxième phase les porcelets sont I et durant la

troisième phase les porcelets sont M. La durée de gestation est de 112 jours, l’insémination

a lieu 7 jours après l’entrée en insémination, et la fin de gestation se fait au moment de

mise bas soit 28 jours (age au sevrage) avant la fin de la sortie de l’allaitement. Chaque

phase dure donc 112/7 jours répartis en 36 jours, 37 jours et 36 jours respectivement pour

les phases 1, 2 et 3, avec une durée d’un jour de plus en phase 2 en compensation (112

n’est pas divisible par 3).

6.2.2.3 Scénarios

Nous avons établi six scénarios pour représenter plusieurs types de conduite en fonction

de la prise en compte du redoublement de bande en cas d’échec d’insémination, du type

de regroupement en gestation et du taux de contacts occasionnels (Tableau 6.6). Chaque

scénario a été exécuté 100 fois, sur un pas de temps de 1500 jours, comprenant une période

de chauffe de deux cycles de reproduction (2×147 jours). Le virus du SDRP est introduit

par une truie infectée dans la bande numéro un, au début du troisième cycle de reproduction

de la bande (294 jours).

Type de regroupement Taux de contactScenario Redoublement en gestation occasionnel
no_redoub_no_group0 non aucun 0
no_redoub_no_group10 non aucun β/10

no_redoub_group0 non par groupe de 6 0
no_redoub_group10 non par groupe de 6 β/10
redoub_no_group0 oui aucun 0
redoub_no_group10 oui aucun β/10

redoub_group0 oui par groupe de 6 0
redoub_group10 oui par groupe de 6 β/10

Table 6.6 – Tableau récapitulatif des scénarios.

6.2.2.4 Résultats

Les résultats permettent de mesurer l’impact des modifications des modalités de gestion

(regroupement) du cheptel reproducteurs (truies) sur la dynamique d’infection.
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Les scénarios pour lesquels il n’y a pas de regroupement dans le secteur de gestation

(Figure 6.15), et donc où toutes les truies d’une même bande sont en contact direct dans la

même salle, montrent un faible impact du changement de bande dû à un échec d’insémina-

tion. Pour les scénarios avec une valeur de βind de 0 et β/10, le profil dynamique est le

même.
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Figure 6.15 – Dynamique de l’infection pour les scénarios sans regroupement en secteur de gestation.
Médiane du nombre d’infectés en fonction du temps sur l’ensemble de l’élevage après l’introduction d’une
truie infectée dans la bande no 1 à 294 jours.

Pour les scénarios avec une valeur de βind nulle (Figure 6.15 première ligne), le premier

pic, 34 jours après l’introduction du virus environ, correspond à l’entrée dans le secteur de

gestation. Les truies d’une même bande étant mélangées, la propagation se fait rapidement

à l’intérieur de la bande. Le second pic, 85 jours après le premier pic environ, correspond

à la mise bas des porcelets (les porcelets naissent 7 jours après l’arrivée des truies dans

le secteur de lactation). Le pic suivant, 28 jours après environ, correspond à l’entrée des

porcelets dans le secteur de post-sevrage. Dans le secteur de lactation, les portées (truies
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avec leurs porcelets) sont séparées les unes des autres. Avec une valeur de βind nulle, la

transmission ne se fait qu’au sein d’une même portée, et est donc limitée. Par contre,

dans le secteur de post-sevrage, les portées sont regroupées par deux dans les cases, et les

cases communicantes deux à deux sont considérées comme ayant un contact direct. Le

redoublement, c’est-à-dire le déplacement d’une truie infectée dans la bande n−2 dans

le secteur d’insémination, a pour effet de casser la dynamique infectieuse dans la bande.

L’absence de contact occasionnel ne permet pas à l’infection de se propager.
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Figure 6.16 – Dynamique de l’infection pour les scénarios avec regroupement en secteur de gestation.
Médiane du nombre d’infectés en fonction du temps sur l’ensemble de l’élevage après l’introduction d’une
truie infectée dans la bande no 1 à 294 jours.

Pour les scénarios sans regroupement avec une valeur de βind de β/10 (Figure 6.15

deuxième ligne), l’effet du redoublement n’est pas significatif. Par contre, l’effet des nais-

sances des porcelets est marquée par les pics successifs.

Les scénarios pour lesquels il y a un regroupement des truies (par 6) dans le secteur

de gestation (Figure 6.16) montrent un impact important du redoublement. La durée
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d’infection est de 56 jours, soit une durée plus longue que la durée entre l’entrée en

insémination et la détection d’échec d’insémination (42 jours). Ainsi, une truie infectée

rétrogradée va être en mesure d’infecter d’autres individus, a minima dans le secteur

d’insémination, et potentiellement jusqu’au secteur de gestation (si une truie est infectée

quelques jours avant d’être rétrogradée, elle arrive en secteur de gestation de sa nouvelle

bande au bout de 36 jours, et peut donc être infectieuse pendant encore une vingtaine de

jours).

Pour les scénarios avec une valeur de βind nulle (Figure 6.16 première ligne), le premier

pic correspond à l’entrée dans le secteur de gestation. Le fait que les truies soient regroupées

par 6 dans ce secteur, l’effet des durées de redoublement énoncé précédemment permet

d’expliquer le profil infectieux plus fort avec la prise en compte des redoublements.

6.2.2.5 Conclusion

Le modèle développé est un « prototype », dans le sens où il sert de preuve de concept

des processus à modéliser (voies de transmission, granularité, etc.). Le modèle se focalise

sur la représentation de la dynamique dans les secteurs de reproduction et de son impact

sur l’ensemble de l’élevage. Les premiers résultats obtenus montrent le rôle joué par les

différentes voies de transmission. Nous avons différencié la prise en compte du redouble-

ment en cas d’échec d’insémination, le regroupement ou nom des truies en secteur de

gestation, et les différentes valeurs du taux de contact occasionnel (βind).

Les résultats montrent que le brassage d’animaux de différentes bandes pourrait ex-

pliquer, au moins partiellement, la dynamique d’infection observée en élevage. Il serait

nécessaire d’explorer plus en profondeur les mécanismes de transmission sous-jacent afin

de rendre les mesures de maîtrise plus ciblées et de proposer des solutions adaptées aux

élevages. Nous avons identifié dans le modèle VIP les principales voies de transmission

et l’impact de la réinfection dans le cheptel reproducteur. Ces voies de transmission et la

réinfection pourraient engendrer une infection des porcelets en maternité et, par la suite,

une immunité active favorisant l’extinction du virus. Malgré les difficultés rencontrées sur
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le terrain pour établir une immunité effective chez les porcelets avec immunité maternelle,

nos travaux semblent indiquer cette piste comme potentielle mesure de maîtrise pour le

VIP. Concernant le SDRP, le modèle développé ici ne permet pas d’aller jusqu’à de telles

conclusions. En effet, le virus a un fort impact sur l’état de santé des animaux, que ce

soit chez les reproducteurs au travers d’échecs de gestation, ou chez les porcelets, avec

la naissance d’animaux chétifs ou avec des retards de croissance. Ces impacts ont des

conséquences indirectes sur la gestion du troupeau, pouvant entrainer des exceptions

à la conduite nominale de l’élevage avec des mélanges d’animaux à chaque stade phy-

siologique. Nous avons déjà démontré ici que les exceptions dues au redoublement des

truies pouvaient jouer un rôle non négligeable sur la dynamique d’infection. Le pattern

organisationnel a trouvé une application concrète en permettant de représenter ces phé-

nomènes. Le modèle tel que présenté ici devra donc être étendu à la gestion de l’ensemble

des exceptions générées par la présence du virus en élevage.

La construction de modèle à un niveau d’échelle fin (portées, cases) et avec des règles

de conduite incluant des exceptions n’est pas sans poser des problèmes de conception. En

ce qui concerne la conduite avec la gestion des exceptions, la difficulté rencontrée a été de

faire cohabiter les processus internes d’EMULSION avec le système organisationnel. En

effet, l’exécution des machines à états gérant les processus doit être ordonnancée, et l’ordre

d’exécution impacte les mises à jour des états des individus. L’état affecté par une machine

peut potentiellement impacter le comportement de la machine qui sera exécutée ensuite.

Si à cet ordonnancement vient s’ajouter la gestion organisationnelle, il peut se produire

des incohérences d’état à un instant donné par le fait que les processus organisationnels

ne sont pas ordonnancés explicitement, mais liés à l’exécution d’une machine à état. C’est

sans doute là un point à faire évoluer, toujours est-il que ces notions d’ordonnancement

sont à prendre en compte pour l’exécution des processus, qu’ils soient issus de machines

à états ou d’organisations, afin de construire les machines à états et les liaisons avec le

système organisationnel qui s’exécutent de façon à ce que les états des agents restent
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cohérents. La représentation de la gestion de la conduite, avec les exceptions associées, que

nous avons développée dans ce modèle peut avantageusement servir de base conceptuelle,

une sorte de pattern pour le framework EMULSION organisationnel, pour reproduire ce

type de conduite dans d’autres modèles.

La capacité de représentation à une granularité fine doit être utilisée avec parcimonie.

Le fait de pouvoir représenter une structuration spatio-temporelle complexe ne doit pas

inciter à représenter des processus qui sont difficiles à paramétrer (Picault and Sicard,

2020). La modélisation de niveaux d’échelle fins se trouve rapidement confrontée à un

problème de paramétrage s’il n’existe pas de données terrain notamment. Notre stratégie

pour construire le modèle a été de procéder de façon incrémentale. Nous avons d’abord

construit un modèle de base, puis ajouté les niveaux plus fins nécessaires au fur et à mesure.

La flexibilité et la modularité du système organisationnel a rendu possible ce processus.

Certains aspects n’ont pas été représentés, mais pourraient être intégrés aisément,

comme la vaccination en ajoutant une machine à états spécifique, l’impact de la dynamique

infectieuse sur la croissance des porcelets en l’incluant dans la force d’infection et les

exceptions au niveau des porcs en croissance (retards de croissance entraînant desmélanges

de bandes, gestions de fins de lots, réallotement des animaux) en appliquant les mêmes

processus que pour la gestion des échecs d’insémination.



7. Conclusion

7.1 Conclusion

7.1.1 Problématiques et enjeux

La problématique abordée dans ce travail de thèse est la modélisation des systèmes

complexes par des systèmes multi-agents multi-niveaux, notamment les aspects de structu-

ration spatio-temporelle. Cette problématique touche différents domaines de connaissance

et nous avons abordé dans notre travail la modélisation de systèmes fortement structurés

au travers d’applications dans le domaine de l’épidémiologie et la représentation explicite

de tels systèmes complexes pour la simulation multi-agent multi-niveau.

La prise en compte explicite de la structure de population dans l’espace et dans le

temps est un élément fondamental pour la modélisation épidémiologique mécaniste. En

effet, comme nous l’avons vu, l’organisation de la population joue un rôle majeur dans la

structure de contact des individus et donc sur leurs interactions, directes ou indirectes, im-

pliquées dans la transmission des agents pathogènes (Chapitre 4.2.4, p.112). Ordinairement,

la structure de contact résultant de l’organisation de gestion des élevages est intégrée

dans la force d’infection, et cette intégration suppose des hypothèses simplificatrices

(Chapitre 4.2.5, p.113). Mais nous avons montré que ces simplifications des hypothèses
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ne permettent pas de comprendre les mécanismes de transmission à un grain fin, dont

notamment le rôle joué par les différentes voies de transmission (Chapitre 5.2, p.152 et

Chapitre 6.2.1, p.197). Notre travail a été de proposer une prise en compte explicite de cette

organisation, de manière flexible et simple d’usage pour les modélisateurs.

Afin de permettre cette représentation explicite, nous avons établi une méthodologie

permettant de caractériser les liens entre les individus, les différentes échelles impliquées

et l’organisation globale du système. Nous avons développé un design pattern organisa-

tionnel pour les systèmes multi-agents multi-niveaux permettant d’intégrer les aspects

organisationnels dans une architecture MLABS et ainsi définir précisément les couplages

entre les agents, les environnements et les niveaux d’organisation (Chapitre 3, p.73).

Nous avons intégré le design pattern organisationnel dans le framework de modé-

lisation EMULSION (Chapitre 4.4, p.125), pour ensuite l’appliquer à la modélisation de

la propagation dans des élevages avec une conduite en bandes, du virus de la grippe

porcine influenza A (Chapitre 5, p.148) et du syndrome dysgénésique et respiratoire du

porc (Chapitre 6, p.188).

7.1.2 Solutions apportées

Notre travail de thèse est résolument inter-disciplinaire et se situe au carrefour de deux

disciplines scientifiques que sont l’informatique (système multi-agent) et la biologie (mo-

délisation épidémiologique). Notre démarche s’est articulée autour de trois axes majeurs :

l’élaboration du design pattern organisationnel multi-agent multi-niveau, l’intégration du

pattern organisationnel dans le framework de modélisation épidémiologique EMULSION,

puis l’application à la modélisation de deux maladies infectieuses en élevage porcin (VIP

et SDRP). Pour chacun de ces trois aspects, nous apportons des contributions spécifiques.

En ce qui concerne le domaine de la modélisation de la propagation des maladies

porcines, nous avons repris les hypothèses des modèles White et al. (2017) et Cador et al.

(2016). Grâce au framework EMULSION étendu avec l’implémentation du pattern organi-

sationnel, nous avons rendu possible la représentation explicite des hypothèses. Il s’agit



7.1 Conclusion 219

d’une avancée majeure par rapport aux versions initiales de ces modèles par la possibi-

lité donnée de modifier les différents processus relevant de la gestion de la population

(gestion en bandes, etc.). Nous avons ainsi exploré différents scénarios tenant compte des

changements structurels du système comme la structure spatiale en modulant les forces

d’infection en fonction des secteurs, des bâtiments, des mouvements dans les couloirs,

etc., et la structure temporelle par la représentation explicite d’une conduite en bandes.

Nous avons également élaboré un modèle de propagation du SDRP avec un niveau de

granularité fin (portées, cases). Ce modèle montre l’intérêt de l’approche organisationnelle

intégré dans le framework EMULSION. Le SDRP provoque des échecs d’insémination,

des avortements et des retards de croissance des porcelets. Ces impacts de la maladie

entrainent des exceptions dans le mode de conduite (adoption, redoublement, etc.). La

représentation explicite du mode de conduite, avec les exceptions dues à la maladie, rend

la modélisation de la propagation du virus du SDRP particulièrement complexe. Le modèle

que nous avons construit constitue une première étape dans la modélisation du SDRP. Il se

focalise sur l’impact, sur l’ensemble du troupeau, des exceptions de conduite dans le cheptel

de reproduction. Cette approche a vocation à être étendue à la gestion des exceptions

pour tout le troupeau (adoption en maternité, regroupement en post-sevrage, mélange

de bandes en post-sevrage, etc.). De plus, la gestion de la propagation par le système de

graphe permet une représentation fine et explicite des mécanismes de transmission dans

les niveaux et entre les niveaux.

Notre contribution dans le domaine de la modélisation épidémiologique se situe au

niveau de la représentation explicite de la structuration spatio-temporelle des popula-

tions. Pour cela, nous avons implémenté notre pattern organisationnel dans le framework

EMULSION en étendant le moteur interne du framework pour intégrer les éléments spéci-

fiques au pattern et nous avons ajouté les éléments de déclaration au DSL du framework.

Ainsi, la déclaration des aspects organisationnels pour modéliser un système fortement

structuré dans l’espace et dans le temps se trouve simplifiée. Cela permet de rendre les
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modifications dans les modèles plus aisées (paramètres, structure de la population, etc.),

d’explorer différentes hypothèses (scenarios de maîtrise, agencement de l’élevage, types

de conduite, etc.) et de co-construire les modèles avec des scientifiques de différentes

disciplines (modélisateurs, biologistes, vétérinaires, etc.).

Enfin, notre travail de construction du pattern organisationnel multi-agent multi-

niveau contribue à l’enrichissement de la démarche par design-patterns entamée autour

des systèmes multi-agents multi-niveaux notamment (Weyns, 2005 ; Picault et al., 2010 ;

Kubera et al., 2011 ; Maudet et al., 2014 ; Mathieu et al., 2016, 2018). Le pattern, par sa

nature même, permet d’apporter une solution générique à la représentation de systèmes

complexes et, par sa compatibilité avec les approches multi-agents, il peut être intégré

à l’architecture de modèle indépendamment du domaine d’application. Le pattern fait

converger différentes approches multi-agents : le multi-niveau (MLABS), les organisations

(OCMAS) et l’encapsulation d’un environnement par un agent (PADAWAN) notamment.

L’approche par pattern est importante afin de proposer une formalisation précise de

l’architecture des MLABS et des différents éléments de cette architecture.

Ces trois aspects conjugués permettent, en pratique, de ne pas être confronté à un effet

« boîte noire » dans le modèle développé. Le système organisationnel, par sa capacité de

représentation explicite et sa flexibilité, permet de valider ou de modifier les hypothèses

à chaque étape de conception. Par exemple, dans le cas du modèle VIP, la structure de

population issue de la conduite était représentée par un système matriciel. Cette méthode

est particulièrement efficace en termes de temps d’exécution, mais souffre de difficulté de

compréhension du code et est donc difficilement révisable (mais ce n’était pas l’objectif

du modèle Cador et al. (2016)). La représentation avec le système organisationnel est

clairement explicite, elle permet donc la révision des hypothèses plus facilement et la

co-construction de modèle avec des scientifiques qu’ils soient modélisateurs, biologistes

ou autres. Par contre, l’explicitation a un coût computationnel non négligeable, mais la

vocation de tels modèles est la lisibilité plus que la performance (Chapitre 4.3.1, p.118).
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Une fois les hypothèses validées, un modèle spécifique peut alors avantageusement être

développé.

7.1.3 Discussion I : co-infection – flexibilité de modélisation

7.1.3.1 Co-circulation d’agents infectieux

Dans notre travail, nous avons modélisé la propagation du virus Influenza A porcin

et du virus du syndrome dysgénésique et respiratoire du porc de manière indépendante.

Cependant, de nombreux élevages présentent une co-infection par des souches de ces

deux virus. Les études ont montré la possible interaction de ces virus au niveau cellulaire

et sur le plan clinique et leur implication dans le complexe respiratoire porcin (Saade et al.,

2020). Les interactions entre le virus du SDRP et le virus de l’hépatite E (Hepatite E virus,

HEV) sont un facteur important de la transmission et de la persistance du HEV à l’échelle

de l’élevage et à l’échelle de la filière porcine (Salines, 2015). De même les co-infections

avec Mycoplasma hypopneumoniae jouent un rôle considérable dans les mécanismes

de propagation et de maintien d’épidémie (Thacker et al., 2001 ; Chae, 2016). Le virus

du SDRP peut en effet favoriser les co-infections par son caractère immunodépresseur

capable d’inhiber les réponses immunitaires spécifiques contre d’autres agents pathogènes

(Eclercy et al., 2020). De la même manière le circovirus porcin de type 2 dérégule le système

immunitaire favorisant les infections et les réplications d’autres agents pathogènes (Dorr

et al., 2007 ; Ouyang et al., 2019).

La circulation concomitante de différents agents pathogènes au sein d’un même trou-

peau est une problématique d’envergure pour la filière porcine (Opriessnig and Halbur,

2012). Par la complexité de représentation de la co-circulation de virus dans les élevages

porcins, en raison de leur structuration complexe est très peu abordée ou, le cas échéant,

les hypothèses reposent sur des hypothèses simplifié de la représentation de la dynamique

des agents pathogènes (Salines et al., 2020). La possibilité de prendre en compte explicite-

ment les dynamiques d’infection de plusieurs agents pathogènes et de leurs interactions

potentielles est une perspective d’intérêt sur le plan scientifique, mais également pour le
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développement d’outil d’aide à la décision.

La proposition des deux modèles de propagation, VIP et SDRP, permet d’envisager

leur couplage pour modéliser une co-infection par ces deux virus. Ces deux virus ont

des voies de transmission différentes, mais l’impact de la mise en place de mesures de

biosécurité ciblées sur l’un peut affecter la dynamique du second. Nous avons montré que

la propagation du virus du VIP passe principalement par voie aérienne. La modification des

flux d’air est un facteur sur lequel il est possible d’intervenir en élevage afin de modifier la

dynamique d’infection. Dans le cas de la co-circulation du virus du SDRP, pour lequel la

transmission aéroportée n’est pas démontrée, cette mesure de maîtrise n’aurait pas ou peu

d’impact. Cependant, les résultats de Saade et al. (2020) montrent que l’interaction entre

les deux virus pourrait induire une modification indirecte de la dynamique d’infection par

le SDRP due à la modification de la dynamique d’infection par le VIP. La complexité d’un

tel modèle serait nécessairement plus importante, mais l’expression explicite des processus

(infectieux et autres) et de la structure du système permet de considérer ce couplage comme

réaliste. Ce type de modèle considérant des co-infections est nécessaire à la compréhension

des mécanismes de transmission dans à des situations proches des réalités du terrain. Les

conditions d’étude en situation expérimentale permettent l’estimation des paramètres des

dynamiques d’infection dans un cadre strictement contrôlé, mais ne correspondent pas

toujours aux situations in situ, dans lesquelles les élevages font face à plusieurs agents

pathogènes en même temps. Il serait alors possible d’évaluer l’impact non seulement de

chacun des virus, mais également de l’interaction entre ces virus et de cibler ainsi des

mesures de maîtrise tenant compte de ces interactions.

7.1.3.2 Flexibilité de modélisation et application à la maîtrise sur le terrain

Notre proposition de représentation explicite de la structure spatio-temporelle des

systèmes, intégrée dans le framework EMULSION, offre une flexibilité de construction et

de révision des modèles qui permet de changer les paramètres et les hypothèses sans avoir

à écrire de code informatique. C’est pour cette raison qu’il va être utilisé dans le cadre



7.1 Conclusion 223

d’un projet européen de modélisation du VIP (projet PIGIE). Le projet consiste à suivre

des élevages de porcs dans différents pays, de recueillir les informations nécessaires pour

représenter leurs spécificités sur le plan de la gestion de la population et de la structuration

spatiale, pour ensuite évaluer in silico des mesures de maîtrise adaptées spécifiquement à

chaque situation. L’option de développer soit des modèles pour chaque élevage, soit de

construire un modèle adaptable de novo n’est pas envisageable tant en termes de temps que

de complexité. Notre proposition de modèle VIP va servir de base pour ensuite être déclinée

selon les différents modes de conduite notamment. Une première version a été développée

pour représenter précisément un élevage en Bretagne lors d’un stage en collaboration

avec l’ANSES.

7.1.4 Discussion II : exploration intra-hôte – DSL

7.1.4.1 Exploration intra-hôte : limites et perspectives

Dans notre travail, nous nous sommes intéressés exclusivement aux aspects intra-

troupeaux. La question de l’application à d’autres échelles, comme l’inter-troupeau ou

l’intra-hôte, se pose légitimement. En ce qui concerne l’inter-élevage, l’exploration a été

effectuée avec le framework EMULSION avec la modélisation de la fièvre Q (Picault et al.,

2017c) et la fièvre porcine africaine (African Swine Fever, ASF) (Picault et al., 2022). Les

conclusions de ces études montrent que la représentation des voies de transmission à ce

niveau d’échelle reste difficile, et que la gestion du grand nombre d’individus a un impact

computationnel très important. Ce niveau d’échelle ayant déjà été abordé, nous nous

sommes orientés vers le niveau intra-hôte, lequel n’a pas spécifiquement été étudié avec

EMULSION. L’objectif a été d’explorer la capacité du système organisationnel, intégré au

framework EMULSION, à modéliser ce niveau d’échelle. Ce travail a été effectué lors d’un

stage de master dont l’objectif était, à partir du modèle intra-hôte existant sur le SDRP

de Go (2015), d’identifier les hypothèses et les paramètres à prendre en compte afin de

construire un modèle avec le nouveau système, ainsi que les limitations conceptuelles ou

opérationnelles (au niveau du DSL ou dans l’architecture de simulation).
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Les résultats de ce stage ont pointé plusieurs limitations dont principalement le trop

grand nombre d’entités (les macrophages) à simuler, entraînant un impact considérable

sur les temps d’exécution (plus d’une heure d’exécution pour une simulation sur 40 jours).

Afin de réduire les temps d’exécution, l’idée développée a été de procéder par un processus

d’agrégation des macrophages, puis par désagrégation au cours de la simulation. Bien que

cette solution ait permis de diviser par près de deux les temps de simulation, l’expérience

a montré que le système n’était pas le plus approprié à ce niveau d’échelle. Cependant,

la solution permet d’envisager des pistes intéressantes sur la cohabitation de différents

paradigmes de modélisation au sein d’une même simulation, notamment compartiment Ö

individu-centré. C’est-à-dire pouvoir travailler au niveau compartimental et descendre au

niveau de l’individu uniquement lorsque cette granularité devient nécessaire. Cela pourrait

également être une solution pertinente pour la modélisation de systèmes à large échelle

(inter-élevage, échelle de la région, etc.).

7.1.4.2 Langage dédié : perspectives

Dans notre travail de thèse, nous avons élaboré les éléments de langage dédié (DSL)

pour intégrer le système organisationnel dans le framework EMULSION, apportant ainsi

une contribution à la représentation de systèmes multi-agents multi-niveaux (MLABS),

plus spécifiquement simplifiant la conception de MLABS intégrant des aspects organi-

sationnels. Les éléments de DSL ont été intégrés au langage spécifique du framework

EMULSION (YAML). La perspective, d’ici à quelques mois, est d’intégrer le DSL dans

des outils d’ingénierie dirigée par les modèles (model-driven engineering, MDE), laquelle

consiste à mécaniser les processus de développement logiciel afin d’en optimiser la produc-

tion, la maintenance et d’en simplifier l’utilisation. Concrètement, le DSL organisationnel

va être décliné dans le langage en cours de développement pour EMULSION avec JetBrains

MPS (Chapitre 4.3.2.3, p.121). Le langage du framework est déclaratif, c’est-à-dire qu’il

décrit explicitement les composants du modèle. Le code est formulé sous la forme d’un

texte structuré, ce texte est ensuite interprété par l’analyseur syntaxique pour faire le
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lien avec la représentation abstraite du langage pour permettre son exécution. L’avantage

des langages déclaratif est que le code produit est lisible, même sans connaitre complè-

tement les éléments de grammaire du langage, mais en contrepartie, pour écrire le code

du modèle, il est nécessaire de connaitre parfaitement tous les éléments (mots-clefs) de

grammaire. De plus, la description d’éléments imbriqués, comme les sous-organisations

ou les graphes, ou en interaction, comme les machines à états dont les processus sont liés

à d’autres machines à états, peut se révéler assez fastidieux (beaucoup de ligne de codes et

respect de l’indentation). La solution développée avec JetBrains MPS permet de créer un

éditeur projectionnel, et ainsi de s’affranchir de l’étape d’analyse syntaxique et manipuler

directement les concepts à représenter (Figure 7.1).

Figure 7.1 – Comparaison entre langages procéduraux et projectionnels. Avec un langage textuel « clas-
sique » les modifications du texte se font est respectant la syntaxe, tandis qu’avec un éditeur projectionnel
le travail se focalise directement sur la structure sous-jacente tout en « visualisant » le résultat concret.
(source : https://www.slideshare.net/schogglad/architecting-domainspecific-languages)

L’éditeur permet ainsi de proposer directement, sous forme de menu contextuel, les

concepts à implémenter et de créer automatiquement les structures du langage sous la

forme d’un template à compléter, à l’instar des éditeurs UML 1, lesquels permettent de

décrire une structure de programme par leur représentation graphique pour ensuite fournir

un squelette de code à compléter, selon un langage spécifique (C++, jave, etc.).

1. Unified Modelling Language, langage de modélisation pour la programmation objet. Il s’agit de la
représentation graphique des liens entre les concepts objects.
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7.1.5 Discussion III : notion d’environnement dans les systèmes multi-agents

Dans le chapitre 2.2.2 sur les environnements dans les systèmes multi-agents, nous

avons évoqué la limite de la différenciation des environnements en physique et social.

Cette limite va plus loin que de simples considérations conceptuelles par le fait que cette

distinction ne permet pas de définir une notion large d’un environnement puisque la

définition se retrouve cantonnée à la nature même de l’environnement. En réalité, le fait

qu’un environnement soit social ou physique importe peu, sinon, au mieux, à qualifier

sa nature. La différence entre physique et social n’est finalement qu’une différence de

considération entre concret et abstrait, matériel et immatériel : un environnement physique

(une salle, un bâtiment…) est quelque chose de tangible, de matériel, qu’on peut toucher,

alors qu’un environnement social n’est pas matérialisé. Mais alors est-il véritablement

nécessaire de les différencier selon une séparation conceptuelle / opérationnelle si ce qui les

différencie n’est que leur représentation? Le fait que les relations de dépendance entre les

individus d’un environnement peuvent différer selon qu’ils sont dans un environnement

social ou physique suffit-il à les différencier ? Si l’on considère les différences des politiques

relationnelles des environnements alors pourquoi ne pas considérer d’autres catégories

d’environnements?

Nous adoptons résolument la posture que la distinction entre physique et social des en-

vironnements n’a pas lieu d’être. Pour preuve, la non-distinction permet d’aller plus avant

dans la définition des environnements et permet de dégager des éléments de fonctionnalité

prometteurs. En repartant de la définition d’un environnement (Chapitre 2.2.2, p.47), et

plus particulièrement la définition de Mathieu et al. (2015), on pourrait en réalité considérer

les patterns environnementaux comme étant différentes représentations d’un espace, ou

d’un ensemble d’espaces selon différentes échelles. Plus exactement, les coordonnées d’un

agent dans un espace peuvent être envisagées comme une représentation des coordonnées

dans un ou plusieurs espaces d’une échelle inférieure. Cette représentation est le résultat

d’une transformation d’un ensemble de coordonnées selon une ou des dimensions d’un
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ou plusieurs espaces. Par exemple, le pattern StandardGrid, qui consiste à discrétiser un

espace continu en plaquant une « grille » et à donner de nouvelles coordonnées aux agents

dans cette grille, correspond précisément à considérer les coordonnées d’un agent dans un

espace de niveau 1 (la grille) comme la transformation des données de ces mêmes agents

dans l’espace de niveau 0 (l’espace continu sous-jacent, à un grain plus fin).

La transformation des coordonnées entre les espaces correspond à la projection d’un

ensemble de coordonnées d’espaces de niveau n à un espace de niveau n+ 1, c’est-à-

dire la relation entre des niveaux micro et macro. Cette projection s’applique quelle que

soit la nature (physique ou sociale) des espaces. La projection entre les niveaux entraîne

nécessairement une perte d’information sur les coordonnées si le nouvel espace remplace

les espaces qu’il synthétise. Pour illustrer cela, considérons l’évolution de la température

et la quantité d’anticorps d’un individu dans le temps (Figure 7.2-A). Un individu possède

des coordonnées dans cet espace à trois dimensions, et ses coordonnées changent selon

une fonction d’évolution pour chaque dimension de l’espace. Il est possible de projeter

une partie de l’espace à trois dimensions sur un espace de niveau n+1 regroupant des

zones de l’espace de niveau n. Dans la Figure 7.2-B, les dimensions quantité d’anticorps et

température sont projetées sur un espace qui délimite des zones correspondant aux états

de santé, S, I, R selon une fonction de projection correspondant aux règles : température <

38° et qte anticorps = 0 Ý S, température > 38° et 1 ≤ qte anticorps < 10 Ý I, température

< 38° et qte anticorps > 10 Ý R (ces règles sont arbitraires et ne correspondent pas à une

réalité biologique).

La projection peut être soit conservative, c’est-à-dire que les coordonnées et leurs

évolutions dans le niveau d’origine sont conservées, soit non-conservative, c’est-à-dire

que les coordonnées et leurs évolutions dans le niveau d’origine sont remplacées par celles

dans le nouvel espace. La figure 7.2 illustre ces différents types de projection. La projection

partielle du niveau n vers le niveau n+1 peut être conservative (sur la Figure 7.2-B, l’axe

temps n’est pas représenté pour ne pas surcharger la figure, mais l’espace est toujours en



228 Chapitre 7. Conclusion

temps

0
2

4
6

8
10

Qte 
an

tic
orp

s

0
2

4
6

8
10

12
14

16

Te
m

pé
ra

tu
re

37.0

37.5

38.0

38.5

39.0

39.5

A

0 2 4 6 8 10 12 14 16
Qte anticorps

37.0

37.5

38.0

38.5

39.0

39.5

Te
m

pé
ra

tu
re

S

I

R

B

0 2 4 6 8 10
temps

S

I

R

Ét
at

 d
e 

sa
nt

é

C

Figure 7.2 – Évolution de la température et de la quantité d’anticorps correspondant à l’infection par
un virus hypothétique. Les coordonnées (température, qte d’anticorps) (figure A) peuvent être projetées
sur un espace n+1 avec conservation du niveau n (figure B, l’axe de temps n’est pas représenté sur cette
figure dans un souci de simplification, mais il est bien existant), ou avec perte du niveau n (Figure C), les
dimensions temps et qte d’anticorps sont regroupés par le nouvel espace état de santé. (Les échelles de temps,
de quantité d’anticorps et les zones d’état de santé sont arbitraires).

trois dimensions), c’est-à-dire que les états de l’individu continuent d’évoluer dans l’espace

de niveau n. La projection peut être non-conservative, dans ce cas la projection dans

l’espace n+1 se substitue à l’espace n (Figure 7.2-C), entraînant nécessairement une perte

d’information. Dans ce cas de figure, les fonctions d’évolution de température et de quantité

d’anticorps sont remplacées par une nouvelle fonction d’évolution dans le nouvel espace.

Dans cet exemple, cela correspondrait à un diagramme de flux SÝIÝR (représenté par une

machine à état dans le framework EMULSION, par exemple). Ainsi, la discrétisation dans

l’espace des états S/I/R correspond soit à la description première qui vient remplacer les

descriptions des espaces sous-jacents et il n’y a donc pas de conservation de ces espaces,

soit une description seconde issue des descriptions des espaces sous-jacents et il y a la

conservation de ces espaces. Le lien avec les patterns multi-niveaux (Mathieu et al., 2018)
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est assez explicite, dans le cas de la conservation des espaces correspond au cas d’une

view dans lequel les agents des niveaux macro et micro coexistent (Figure 7.3), et la

non-conservation au zoom dans lequel le niveau source est détruit et ou seul le niveau

cible persiste (Figure 7.4).

Figure 7.3 – Patterns de conception view pour la simulation multi-agent multi-niveaux. Les agents des
niveaux macro et micro coexistent. Illustration : Mathieu et al. (2018)

On peut appliquer le même raisonnement avec un environnement social. Prenons par

exemple le cas d’une association. Typiquement, pour être membre d’une association, il faut

s’affranchir des droits d’adhésion. Selon le montant de l’adhésion cela donne différents

statuts d’adhérent (membre actif, membre bienfaiteur, etc.). Le statut d’adhérent correspond

alors à la projection des coordonnées de l’espace montant d’adhésion dans l’espace statut

d’adhérent. Une association est constitué d’un conseil d’administration (CA), lequel est

Figure 7.4 – Patterns de conception zoom pour la simulation multi-agent multi-niveaux. Le niveau
source est détruit, seul le niveau cible persiste. Illustration : Mathieu et al. (2018)
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constitué de membres actifs de l’association s’étant portés candidats et ayant obtenu le

nombre de voix nécessaire à leur élection. L’espace membre du CA est la projection des

coordonnées des espaces nombre de voix à l’élection au CA et de l’espace candidats au

CA. Ici, les espaces membres du CA et candidats aux CA sont projetés dans des espaces

booléens, c’est-à-dire que la coordonnée est soit 0, soit 1, selon qu’ils appartiennent ou non

à l’espace. Les membres du bureau doivent être membres du CA, s’être portés candidats

au bureau et avoir eu le nombre de voix nécessaire à leur élection au bureau. Ainsi, un

individu possède un ensemble de coordonnées dans les espaces micro que sont le montant

d’adhésion, être candidat au CA, le nombre de voix à l’élection au CA, être candidats au

bureau et le nombre de voix à l’élection au bureau, et ces coordonnées sont projetées vers

les espaces respectivement statut d’adhérent, membre du CA et membre du bureau.

En considérant les environnements de cette façon, il apparaît que la différenciation

entre physique et social n’a pas lieu d’être. Dans une conception organisation-centrée,

la position dans un espace et les règles d’organisation (coordination, communication,

regroupement, cohérence des groupes, etc.) ne sont pas dépendantes de la nature de

l’environnement.

En allant plus loin dans la réflexion, si l’on considère l’aspect multi-niveau qui permet

de définir les relations entre les niveaux d’espace, il est possible de définir la fonction de

projection qui relie ces niveaux d’espace. Par exemple, la projection d’un espace micro

vers un espace macro peut s’accompagner de contraintes supplémentaires, comme une

limitation du nombre de places dans un espace (il ne peut y avoir que 3 personnes dans le

bureau de l’association, ou une salle ne peut accueillir que 15 personnes, par exemple). Il est

alors possible d’établir une relation entre les fonctions d’évolution entre ces mêmes espaces.

Alors, en reprenant les patterns multi-niveaux de Mathieu et al. (2018), on peut définir

des relations d’agrégation et de désagrégation, du moins lorsqu’il y a une transformation

conservée des espaces. En effet, dans le cas de non-conservation de transformation des

espaces, les informations manquantes ne permettent pas la désagrégation, il n’est pas
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possible de reconstruire une dimension et d’attribuer des coordonnés dans cette dimension

si l’information et son évolution sont manquantes. Une piste intéressante de réflexion

pourrait être de calculer une distribution des valeurs des informations manquantes pour

estimer les paramètres manquants de la fonction de transformation de désagrégation. Par

exemple, simuler l’évolution d’une population à un niveau n, étudier les évolutions de

cette population pour calculer les distributions selon les paramètres, pour ensuite utiliser

ces paramètres distribués lors de l’opération de désagrégation. Il serait alors envisageable

de faire évoluer différentes granularités d’échelle dans une même simulation, et gagner

ainsi en performance, et pouvoir alors simuler des systèmes à large échelle sans perdre la

finesse de granularité.

Ces éléments de réflexion ont sans doute vocation à être explorés, et pourraient faire

l’objet d’une étude plus approfondie. La capacité à pouvoir simuler des systèmes complexes

à large échelle est un enjeu majeur, particulièrement en modélisation épidémiologique.

Dans le cas de l’émergence d’épidémie, ou d’épizootie, les capacités de compréhension des

mécanismes, d’anticipation et d’évaluation de mesures de maîtrise des modèles épidémio-

logiques permettraient d’affronter des situations de crise de façon ciblée et performante.

7.1.6 Discussion IV : interdisciplinarité

« Timeo hominem unius libris » 2. Lorsque l’auteur de la Summa Theologica 3 s’exclame

ainsi, il veut signifier que celui qui ne connaît qu’une seule chose, mais le connaît parfaite-

ment, est redoutable par la connaissance qu’il en a. Pensée dans la continuité du poète

grec Archiloque 4 lorsque celui-ci dit que le renard sait beaucoup de choses, mais que

le hérisson sait une grande chose. La connaissance d’un sujet unique est perçue comme

supérieure et plus noble qu’une connaissance multiple, sans même se soucier du fait que

2. Je crains l’homme d’un seul livre
3. la citation « Timeo hominem unius libris » et ses variantes sont attribuées à Thomas d’Aquin

(1225/6–1274) bien qu’il n’y en ait aucune trace écrite. Cependant, la citation est parfaitement dans l’esprit
du théologien scolastique, qui, selon la tradition chez les théologiens, aurait revendiqué ne connaître qu’un
seul livre : la bible.

4. Poète grec élégiaque né en 712 ou 680 av.J.-C. à Paros et mort en 664 ou 685 av.J.-C. à Naxos
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les connaissances transversales peuvent en réalité alimenter la connaissance spécialisée.

Robert Southey 5 affirme que l’homo unius libris est d’une conversation et d’un débat

redoutable et que, tel le tireur d’élite, il connaît parfaitement son sujet et est sûr de son

coup (Southey, 1848) 6. Cependant, le tireur d’élite, même s’il connaît parfaitement sa

cible se doit d’avoir a minima des connaissances dans différents domaines, par exemple

en physique et en météorologie, afin d’anticiper la trajectoire de son tir. La connaissance

dispersée n’est pas profitable, mais la connaissance spécialisée enrichie de la connaissance

de domaines connexes ouvre des possibilités beaucoup plus grandes que le cantonne-

ment à une seule discipline ; la connaissance spécialisée se développe au profit des autres

disciplines.

C’est précisément dans cette perspective que notre travail de thèse est interdisciplinaire.

L’« interdisciplinarité » est une notion de plus en plus abordée, voir recommandée dans

les travaux de recherche, ainsi qu’en témoigne la création en 2005 du Centre de recherche

interdisciplinaire (CRI), département de formations supérieures et centre de recherche

rattaché à l’université Paris-Cité 7, devenu en 2021 le Learning Planet Institute, la création en

2011 de la Mission pour l’interdisciplinarité (MI) au CNRS, devenue en 2018 la Mission pour

les initiatives transverses et interdisciplinaires (Miti), ou encore les prospectives scientifiques

interdisciplinaires d’INRAE lancées en 2017.

La question de la définition de l’interdisciplinarité se pose légitimement afin d’éviter

l’écueil d’une notion « fourre-tout » et, par le fait qu’elle soit fortement préconisée, ne

serve qu’à légitimer le rapprochement de disciplines sans avoir de véritables objectifs, ce

en quoi Southey et d’Aquin mettent en garde. Hamel (2005) en propose une définition

précise :

« [L’interdisciplinarité est ] un ensemble de connaissances extrêmement pointues sur
un objet rigoureusement circonscrit, découlant de démarches et de procédés méthodolo-
giques dont le degré de finesse réclame la compétence de spécialistes. »

5. Écrivain romantique anglais né en 1774 à Bristol et mort en 1843 à Keswick.
6. interchapter VII, p.164
7. Fusion des universités Paris-Descartes et Paris-Diderot en 2019
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Il s’agit de combiner des disciplines sans nécessairement en créer une nouvelle, tout en

suscitant leurs transformations réciproques (Hamel, 2005). Et c’est bien cette définition qui

permet de différencier l’interdisciplinarité de la multidisciplinarité, qui utilise en parallèle

plusieurs disciplines, sans nécessairement établir de rapport entre elles, de la pluridisci-

plinarité, qui combine de façon restrictive un ensemble de disciplines ou d’éléments de

disciplines sans que cet usage modifie les éléments ou les disciplines, et de la transdiscipli-

narité, qui est l’interaction entre plusieurs disciplines aboutissant à la création d’un corps

d’éléments composant une discipline originale (Hamel, 2005). L’interdisciplinarité permet

de faire se nourrir plusieurs disciplines qui ainsi permettent des évolutions nouvelles

qu’une discipline, prise isolement, n’aurait pu aborder frontalement.

C’est dans ce sens d’interdisciplinarité que nous avons envisagé notre travail de thèse,

lequel se situe au carrefour des systèmes multi-agents multi-niveaux, de la modélisa-

tion épidémiologique mécaniste et de l’étude des maladies infectieuses en élevage porcin.

L’interaction entre ces trois éléments est abordée du point de vue méthodologique. Les

problématiques de chacune des disciplines interagissent de façon ascendante et descen-

dante. De façon ascendante, les problématiques au niveau des maladies infectieuses en

élevage porcins concernent le mode de conduite d’élevage et son lien avec la propaga-

tion des agents pathogènes, ce qui entraîne la problématique de la prise en compte de

la structuration des populations, dans l’espace et dans le temps, pour la modélisation

épidémiologique mécaniste, et cette problématique se décline en l’intégration de concepts

organisationnels dans les systèmes multi-agents multi-niveaux. De manière descendante,

les systèmes multi-agents offrent des méthodologies pour la modélisation épidémiolo-

gique pour prendre en compte l’articulation et la structuration des populations, et permet

aux modèles épidémiologiques de représenter la dynamique du système de façon précise

(Figure 7.5).

Cependant, un travail interdisciplinaire ne se mène pas sans difficulté : difficultés de

dialogue entre les disciplines, difficultés de maîtrise des disciplines impliquées, difficultés
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Figure 7.5 – Relation interdisciplinaire entre les domaines des systèmes multi-agents, de la modélisation
épidémiologique mécaniste et l’étude des maladies infectieuses en élevage porcin. Chaque discipline fait
émerger des problématiques auxquelles elle apporte des éléments de réponse méthodologique, apportant
ainsi des contributions dans chaque domaine scientifique.

à faire évaluer les résultats par une seule discipline et difficulté de la légitimité à aborder

les domaines scientifiques différents de son domaine d’expertise. Pour répondre à ces

différentes problématiques, la vulgarisation joue un rôle important. Dans notre cas, il s’agit

de rendre compréhensible les enjeux de la modélisation épidémiologique à des publics

d’informaticiens, de faire comprendre les problématiques des systèmes multi-agents multi-

niveaux à des publics de modélisateurs et de rendre explicite l’interaction entre ces deux

domaines et leurs apports mutuels à des publics plus larges (biologistes, vétérinaires, etc.).

Un travail interdisciplinaire ne fait ni devenir spécialiste de tous les domaines, ni

au contraire simplement survoler les disciplines. Il s’agit de rester dans son domaine de

compétence, de le faire évoluer et que ces contributions alimentent les autres disciplines

impliquées. Aussi, nous avons abordé notre travail avant tout en tant que méthodologistes

spécialisés dans les systèmes multi-agents, mais sans rester cantonné à un domaine de

connaissance. L’ouverture à la modélisation épidémiologique et à l’étude des maladies en

élevage porcin a permis d’aborder la question du couplage entre agents, environnements

et niveaux d’organisation dans les systèmes multi-agents multi-niveaux (design pattern
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OMLABS), de permettre ainsi une représentation explicite de la structuration dans l’espace

et dans le temps des systèmes complexes (intégration du système organisationnel dans le

framework EMULSION et DSL) et d’aborder de l’étude des maladies infectieuses en élevage

porcin sous de nouvelles perspectives (rôle de la conduite d’élevage dans la propagation du

virus du VIP et du SDRP). Le design pattern OMLABS, qui a émergé des problématiques de

modélisation épidémiologique et appliqué à la propagation d’agents pathogènes porcins,

n’est pas exclusivement applicable à ces disciplines. Par exemple, la transmission du

Staphylococcus aureus résistant à la méthicilline (SARM) en milieu hospitalier nécessite la

représentation explicite des caractéristiques structurelles et sociales. Plus spécifiquement,

la problématique de la représentation des espaces, des flux des personnels et des flux

d’information entre les environnements pour la modélisation de propagation du SARM en

unité de soin intensif est tout à fait adaptée à être abordée avec le système organisationnel

(Temime et al., 2010). La représentation explicite de ces caractéristiques répond à un besoin

pour la gestion des problématiques de santé publique et vétérinaire. Le pattern peut, par

sa nature même de design pattern en tant que solution générique à un problème récurrent,

être appliqué à d’autres domaines, ce qui constitue un ensemble de perspectives à explorer.

Notre travail, nous l’espérons, contribuera à faire émerger des projets interdisciplinaires

d’envergure et à susciter la création de projets collaboratifs entre d’autres disciplines.

L’interdisciplinarité est, dans le sens où nous l’avons définie, à encourager. Et à nous de

dire « timeo hominem inter-disciplinæ ».
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Résumé : La modélisation épidémiologique s’est 

révélée être un outil essentiel dans la gestion de 
crises sanitaires. La compréhension, l’anticipation et 
la maîtrise des maladies sont des enjeux majeurs de 
santé publique et vétérinaire, et nécessite une 
représentation détaillée des processus impliqués. 
L’organisation spatio-temporelle de la population 
hôte est l’un des facteurs impactant la dynamique 
d’infection et les mesures de gestion, mais reste 
néanmoins difficile à représenter de manière 
explicite dans les modèles épidémiologiques. Les 
méthodologies informatiques d’intelligence artificielle 
(systèmes multi-agents) permettent de développer 
des solutions pour représenter explicitement les 
systèmes complexes fortement structurés dans les 
modèles épidémiologiques mécanistes. 
  L’objectif de cette thèse est de proposer 
une solution générique, flexible et modulaire, basée  
 

sur des méthodologies d’intelligence artificielle, 
pour répondre à ces besoins. Nous avons 
développé un design pattern organisationnel multi-
agent multi-niveau pour représenter le couplage 
entre les agents, les environnements et les niveaux 
d’organisation. Le pattern a été implémenté dans le 
framework EMULSION et appliqué pour modéliser, 
de façon explicite et à une granularité fine, la 
propagation d’un virus influenza porcin et du virus 
du syndrome dysgénésique et respiratoire du porc 
dans des élevages pratiquant une conduite en 
bande. 
 Ces modèles ont permis de confirmer le 
rôle déterminant joué par la structure d’élevage et 
la conduite mise en place, et d’identifier des 
mécanismes clefs de transmission. Le design 
pattern et ses applications ouvrent de nouvelles 
perspectives dans les SMA et en modélisation. 
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Abstract: Epidemiological modelling has proven to 
be an essential tool for health crises. Understanding, 
anticipating and controlling diseases are major public 
health and veterinary medicine challenges, and need 
a detailed representation of the processes involved. 
The spatio-temporal organization of the host 
population is one of the factors influencing infection 
dynamics and control measures, but remains difficult 
to represent explicitly in epidemiological modelling. 
Artificial intelligence computing methodologies 
(agent-based system) make it possible to develop 
solutions for explicitly representing highly structured 
complex systems in mechanistic epidemiological 
models. 
  This PhD thesis aims to propose a generic, 
flexible and modular solution, based on artificial 
 

intelligence, to address these challenges. We have 
developed a multi-level agent-based organizational 
design pattern for representing the coupling 
between agents, environments, and organizational 
levels. The pattern has been implemented into the 
EMULSION framework and applied to model, 
explicitly with fine granularity, the spread of a swine 
influenza virus and of the porcine reproductive and 
respiratory syndrome virus in farms practising batch 
management. 
 These models confirmed the significant role 
played by farm management, and identified the key 
elements of transmission. The design pattern and 
its applications open up new perspectives for multi-
level agent-based systems and modelling. 
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