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EPP 2009 tend à accorder plus d’importance à l’incidence du VIH, laquelle mesure plus 
immédiatement l’évolution changeante de l’épidémie de VIH. EPP 2009 calcule l’incidence, qui 
sera traitée par Spectrum pour évaluer les impacts démographiques et autres de l’épidémie. EPP 
2009 permet aussi à l’utilisateur de visualiser les schémas de l’incidence et de sa distribution 
parmi les diverses sous-populations au sein d’une projection nationale. 
 
Les chapitres suivants expliquent comment préparer les données à entrer, exécuter le modèle, 
trouver un ajustement approprié à vos données et sauvegarder les résultats en termes d’évolution 
du VIH dans le temps en cas d’épidémie concentrée.  
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celle utilisée pour la surveillance VIH les données de prévalence VIH chez une 
population à risque accru devront correspondre à une taille de population associée à ce 
même groupe de population à risque accru. Cela permettra de s’assurer que les 
estimations de prévalence au sein des populations clés correspondent aux chiffres de 
population auxquelles on aura recours pour combiner les populations-clés (fondées sur 
la structure épidémique) en une estimation nationale. 

 
6. Données sur la fourniture de traitements antirétroviraux (ARV)  

 
Le modèle incorpore à présent les conséquences du traitement par antirétroviraux de 
première et de deuxième ligne (ARV) sur la survie et l’infectivité des personnes infectées 
par le VIH. EPP ajuste chaque sous-population de façon indépendante ; l’utilisateur 
devra donc fournir des données sur le nombre total d’adultes ayant reçu des ARV (tant 
de première que de deuxième ligne) selon l’année, et indiquer comment ces ARV sont 
distribués parmi les diverses sous-populations. Les données seront entrées comme le 
nombre de personnes recevant des ARV actuellement et non comme le nombre de personnes 
entrant dans un programme ARV. On pourra représenter la distribution parmi les 
sous-populations en entrant soit le chiffre absolu des personnes qui reçoivent des ARV 
dans chacune des sous-populations, soit le pourcentage de ces personnes au sein de la 
sous-population par rapport à l’ensemble des personnes sous ARV. 
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Figure 1 - Page Ensemble de travail EPP  
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L’interface EPP – Étape par étape  

Chacune des fonctions du programme EPP est conservée dans une page séparée pour que 
l’interface reste simple et claire. Les onglets qui apparaissent en haut de l’écran après que vous 
aurez sélectionné un ensemble sont les suivants (voir Figure 2 ci-dessous) :  

1 Ensembles  
2 Epidémie (Définir l’épidémie) 
3 Pops (Définir populations) 
4 Données VIH 
5 Données ARV 
6 Enquêtes 
7 Projeter 
8 Calibrer 
9 Changement Pop (Changements de population)* 
10 Résultats 
11 Préfs (Préférences) 

* Uniquement pour les épidémies généralisées 

Les dix premières pages correspondent aux étapes de base de la création d’une estimation et 
projection Pays :  

1 Créer un dossier qui contienne votre épidémie Pays (dans EPP, un Ensemble)  
2 Définir les sous-populations et sous-épidémies pour votre pays  
3 Fournir la taille et les caractéristiques démographiques de chaque sous-population 

retenue  
4 Entrer les données de prévalence du VIH  
5 Entrer les données ARV 
6 Entrer les données de prévalence du VIH provenant d’enquêtes nationales à assise 

communautaire (avec taille des échantillons et écarts types) 
7 Ajuster une courbe aux données de prévalence VIH pour chaque sous-population et faire 

une projection à court terme  
8 Procéder aux ajustements finaux courbes de prévalence, par exemple, calibrer votre 

projection par comparaison avec les prévalences VIH mesurées lors d’études à grande 
échelle  

9 Examiner la distribution de la population urbaine/rurale au cours du temps 
10 Explorer vos résultats (tendances de la prévalence et de l’incidence du VIH) et leurs 

implications  
 
La dernière page (Préfs) sert à fixer plusieurs valeurs par défaut – on reviendra sur ce point. Si 
vous souhaitez modifier la langue utilisée pour EPP ou une des valeurs paramétriques de cette 
page, il faut d’abord vous rendre à la page Préfs et y apporter les changements que vous souhaitez 
avant de saisir vos données ou d’ajuster une courbe aux données. 

Note : Les onglets présentés ci-dessus n’apparaîtront QU’APRES que vous aurez 
sélectionné un Ensemble et choisi la commande SAUVEGARDE POURSUITE  
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Figure 2  –  Les pages (‘onglets’) EPP au format ‘Concentrée’ 
 
Le fonctionnement de chaque page est décrit plus en détail dans le manuel. Vous créez une 
projection et calculez une estimation de la prévalence et incidence du VIH exigée par Spectrum 
en passant d’un onglet au suivant dans l’ordre. Une fois que vous aurez entré les données 
nécessaires dans chaque page pour une sous-population donnée, tapez ‘Sauvegarde poursuite’ ; 
EPP sauvegardera les données que vous avez saisies et passera automatiquement à la 
sous-population suivante. Lorsque vous aurez saisi les données pour toutes les sous-populations, 
EPP passera automatiquement à la page suivante. Ainsi le programme vous conduit pas à pas 
dans ce processus de préparation des estimations et projections.  
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Figure 5 – Création d’un nouvel ensemble  
 
 

 
Note : Respecter l’ordre des étapes ci-dessus. Opter pour un ensemble 
‘Généralisée’ ou ‘Concentrée’ et taper votre choix AVANT de cliquer sur ‘Créer 
nouvel ensemble’. C’est nécessaire pour être certain de créer un ensemble du type 
voulu.  
 
Lorsque vous aurez franchi ces étapes, vous serez automatiquement amené à l’onglet 
‘Epidémie’ où vous pourrez donner des détails sur les sous-populations de votre épidémie.  
 
La Figure 6 montre l’écran tel qu’il apparaît après que les étapes ci-dessus ont été franchies mais 
avant d'avoir cliqué sur ‘Sauvegarde poursuite’. Remarquez en particulier que si vous n’avez pas 
choisi un gabarit prédéfini, votre Structure d’Epidémie Pays ne comportera qu’une seule 
sous-population appelée ‘Population restante’ (voir Figure 6). EPP ajoute automatiquement cette 
sous-population pour vous rappeler que vous devez inclure la totalité de la population nationale 
dans une ou plusieurs sous-populations. Vous aurez la possibilité d’ajouter des sous-populations 
pertinentes au niveau local à l’onglet ‘Epidémie’.  
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Créer un nouveau gabarit 

Vous pouvez à l’occasion vouloir créer un nouveau gabarit à utiliser et réutiliser, par exemple si 
vous avez à faire une distinction autre que zone urbaine/zone rurale que vous voudriez 
reprendre à loisir pour d’autres régions du même pays.  

La démarche de création de votre propre gabarit est la suivante :  

1. Cliquer sur le bouton ‘Créer’ au-dessous de la liste de gabarits. Une fenêtre ‘Création 
nouveau gabarit’ apparaîtra, comme on le voit dans la Figure 8.  

2. Suivre les étapes indiquées dans la fenêtre :  
a. Saisir un nom pour votre gabarit et cliquer <ENTRER>  
b. Sélectionner “Généralisée” ou “Concentrée”.  
c. Indiquer si vous voulez que ce gabarit s’applique à un pays en particulier. Si vous répondez ‘Non’, 

le gabarit pourra être utilisé pour générer des projections d’épidémies similaires dans 
n’importe quel pays.  

d. Construire l’épidémie en suivant les instructions données pour l’onglet Epidémie (voir plus loin les 
détails de cette procédure)  

e. Saisir vos commentaires éventuels en cliquant sur le bouton ‘Commentaires’ puis en saisissant 
vos remarques. Celles-ci s’afficheront dans le panneau ‘Description’ lorsque vous 
utiliserez le gabarit pour créer un nouvel ensemble.  

f. Cliquer sur ‘Sauvegarder’ pour sauvegarder le gabarit et revenir à l’onglet Ensembles. Votre 
nouveau gabarit apparaîtra dans la liste des gabarits, prêt à être utilisé comme décrit 
ci-dessus.  

 
 

 
Figure 8 – Fenêtre pour la création d’un gabarit 
 
 



 21

Pour plus d’informations, cliquer sur le bouton ‘Aide’ qui affichera un exemple de création 
d’un nouveau gabarit  
 
Quelques détails à propos des saisies à partir de l’onglet ‘Ensemble de travail’  

1. Nom de l’ensemble. Ce peut être tout nom de fichier accepté par Windows. D'habitude, 
c’est le nom du pays et l’année pour lequel vous mettez au point une estimation. Les 
fichiers Ensemble sont stockés comme ‘<Nom d’ensemble>.epr dans le répertoire 
eppproj.  

2. Nom du Pays. Après avoir saisi un nom d’Ensemble, cliquez <ENTRER>. Une fenêtre 
contextuelle vous donnera alors la liste des pays de la Division de la Population des 
Nations Unies. Il est normalement choisi dans la liste des Nations Unies des pays 
existants au moment de la création de la première projection. Choisissez le nom qui 
correspond à vos estimations. Si le pays ne figure pas dans la liste, choisissez « Pays hors 
liste». Vous devrez alors saisir un nom. Dans ce cas, il vous faudra par la suite en fournir 
les paramètres démographiques. La Division de la Population des Nations Unies fournit 
les paramètres démographiques des pays qui se trouvent dans sa liste. 

3. Répertoire. C’est là que les fichiers Ensemble sont stockés dans l’ordinateur. Par défaut ce 
sera C:/Documents and settings/username/EPP 2009/eppproj, pour autant que le 
programme ait été installé normalement. L’utilisateur peut modifier cet emplacement en 
appuyant sur le bouton ‘Changer répertoire’ et aller vers un autre répertoire.  

4. Description de l’ensemble. Cette fonction existe lorsque vous créez ou révisez la projection. 
Cette description peut avoir la longueur que vous désirez. Si l’espace fourni est 
insuffisant d’autres lignes apparaîtront automatiquement.  
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Figure 9 – Structure épidémique d’une épidémie concentrée typique sur la page ‘Définir 

Epidémie’ 
 
Cet onglet montre une structure épidémique au Brésil définie par 6 ( ) sous-populations. Le 
total de ces sous-populations doit être égal à a la population nationale. De même, l’épidémie 
nationale de VIH sera la somme du nombre de personnes vivant avec le VIH dans chaque 
sous-population. 
 

Si vous avez choisi un dossier pays existant en le choisissant à la page ‘Ensembles’, ou 
décidé de créer un nouveau dossier à partir d’un gabarit à la page ‘Ensembles’, la structure 
de l’épidémie sera déjà en place. 

Sauvegarder en cliquant sur ‘Sauvegarde et poursuite’ pour aller à l’onglet ‘Pops’. 

 
Construire une épidémie en créant sa propre structure épidémique 

Afin de pouvoir prendre en compte toute la complexité des différentes épidémies Pays, EPP a 
été conçu pour laisser à l’utilisateur toute latitude d’ajouter autant de sous-épidémies et de 
sous-populations qu’il l’estime nécessaire pour bien refléter la situation réelle dans son pays. 
Comme on l’a dit, EPP permet de définir des sous-populations, à savoir des groupes de 
personnes chez lesquelles le VIH se propage et des sous-épidémies, à savoir des agrégats 
géographiques de sous-populations liées entre elles. Souvenez-vous qu’on calculera dans EPP 
une courbe épidémique distincte, ou projection, pour chaque sous-population en ajustant les 
tendances de la prévalence du VIH au sein de cette dernière. Les courbes de toutes les 
sous-populations constituant une sous-épidémie seront ensuite combinées pour calculer le 
nombre total d’infections et la prévalence du VIH dans la sous-épidémie.  
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Le gabarit typique pour une épidémie concentrée (Concentrée (C)) compte une épidémie nationale 
unique faite de six sous-populations . Si vous souhaitez néanmoins procéder à des 
estimations séparées pour diverses régions dans le pays, chacune avec des données sur les six 
sous-populations, vous pourriez créer une structure du type suivant : 
  

�ƒ Région E  
�¾ CDI  
�¾ HSH 
�¾ Clientèle PS (Client) 
�¾ Professionnelles du sexe (PS) 
�¾ Population restante - M 
�¾ Population restante - F  

 
�ƒ Région W 
�¾ CDI  
�¾ HSH 
�¾ Clientèle PS (Client) 
�¾ Professionnelles du sexe (PS) 
�¾ Population restante - M 
�¾ Population restante - F 

 
�ƒ Région N 
�¾ CDI  
�¾ HSH 
�¾ Clientèle PS (Client) 
�¾ Professionnelles du sexe (PS) 
�¾ Population restante - M 
�¾ Population restante - F 

 
�ƒ Région S 
�¾ CDI  
�¾ HSH 
�¾ Clientèle PS (Client) 
�¾ Professionnelles du sexe (PS) 
�¾ Population restante - M 
�¾ Population restante - F 

 
La façon la plus simple de procéder est de créer un nouvel ensemble sans utiliser de gabarits. Par 
exemple, supposons que sur l’onglet Ensemble, nous créions pour un pays nommé Juminta un 
nouvel ensemble appelé ‘Régions de Juminta’. Après l’avoir créé et avoir cliqué sur ‘Sauvegarde 
poursuite’ sur l’onglet Ensemble de travail, nous serons amenés à la page Définir Epidémie qui 
apparaîtra maintenant comme le montre la Figure 10.  
 
Note : Si vous avez créé votre propre gabarit ou votre ensemble, la catégorie ‘Population 
restante’ peut apparaître. Lorsque vous créez votre nouvel ensemble, le programme vous 
fournira par défaut une sous-population appelée “ Pop restante”. Vous pouvez modifier 
ce nom en faisant un clic droit sur Pop restante dans l’arbre de la structure épidémique 
et en choisissant Renommer.  
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Figure 12 – Après ajout des sous-populations urbaine et rurale à l’Est 
 
 

 
Figure 13 – La sous-épidémie ‘Est’ au complet 
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Pour mettre en évidence et fixer les caractéristiques d’une sous-population donnée :  

�™ Choisir la sous-population dans l’arbre de la Structure d’Epidémie Pays ; les boutons 
correspondants de la Figure 16 deviendront visibles.  

�™ Cliquer sur les caractéristiques que vous voulez attribuer à cette sous-population  
�™ Répéter jusqu’à ce que les caractéristiques exactes de toutes les sous-populations soient 

saisies.  
 
Si vous avez utilisé l’un des gabarits par défaut pour créer votre Ensemble, ces caractéristiques 
seront déjà saisies correctement. Si vous avez créé un nouvel Ensemble ou un nouveau gabarit et 
avez choisi de définir vous-même ces sous-populations, vous devrez déterminer les 
caractéristiques correctes pour chacune de vos sous-populations. Pour une épidémie concentrée, vous 
choisirez ainsi que les caractéristiques appropriées de populations spéciales entre urbaine, 
rurale, les deux.  
 
Lorsque vous êtes satisfait de la structure d’épidémie, cliquer sur ‘Sauvegarde poursuite’ pour 
arriver à l’onglet ‘Pops’. Avant de passer à l’écran suivant, EPP vous demandera si vous avez 
attribué les caractéristiques. Cliquer sur OUI si tel est le cas et continuer.  
 

 
Figure 16 – Les caractéristiques qui apparaissent quand vous cliquez sur une sous-population 

dans l’arbre de la structure d’épidémie nationale 
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Page ‘Pops’ – Fixer les tailles des sous-populations  

Après avoir cliqué sur “Sauvegarde poursuite” dans la page ‘Epidémie’, vous serez amené à la 
page Pops (Définir les populations) (voir Figure 17). C’est là que vous allez fournir 
l’information démographique concernant chacune de vos sous-populations. A l’arrivée à cette 
page, EPP se positionnera automatiquement sur la première sous-population de la structure 
d’épidémie. Dans la Figure 17, on commencera par ‘CDI’, surligné en bleu clair.  

Si vous travaillez sur un pays qui figure dans la liste de pays d’EPP (celle de la Division de la 
Population des Nations Unies), vous n’aurez à ajouter sur cette page que la donnée ‘taille’ de 
chaque sous-population. Les autres informations démographiques auront déjà été inscrites 
pour l’année en cours. Dans cet exemple, la taille de la population nationale à été inscrite. La 
population totale est placée dans la zone ‘Population encore à attribuer’ parce que vous avez 
encore attribuer aux 6 sous-populations.  

N.B. Toutes les populations sur cette page représentent le nombre total de personnes âgées de 
15 ans et plus.  

Remarquez que la ‘Population 15 ans et +’ pour la sous-population CDI est toujours zéro. 
Votre travail sur cette page est de faire figurer une nombre pour chaque sous-population. La 
somme de toutes vos sous-populations doit être égale à la population nationale. Le nombre 
restant à attribuer figure dans la case ‘Population encore à attribuer’ dans le haut de la page.  

 

 
Figure 17 – La Page ‘Pops’ 
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Pour entrer la population des CDI, tapez simplement la valeur correspondante dans la boîte 
‘Population 15 et plus’ et tapez ‘ ENTRER’.  

Si, par exemple, vous entrez 250 000 pour la population CDI, l’écran apparaîtra comme sur la 
Figure 18. Remarquez que la Population restant à assigner’ aura été réduite de 250 000 à un chiffre qui 
égale la population totale moins les 250 000 CDI. Cliquer maintenant sur Sauvegarde poursuite’ 
pour sauvegarder la taille de la sous-population CDI ; vous serez automatiquement amené à la 
sous-population HSH, et ainsi de suite, avant de cliquer ‘Sauvegarde poursuite’ et vous passerez 
automatiquement à la page ‘Données VIH’. 

Si votre population n’est pas également distribuée entre hommes et femmes, vous devrez 
changer la ‘Proportion hommes (0 à 1)’. Si la sous-population est exclusivement masculine, ce 
ratio sera 1,0 et si elle est entièrement féminine, ce sera 0,0. Si vous avez choisi des 
caractéristiques spécifiques de la sous-population, par exemple professionnelles du sexe, qui 
prennent en compte le genre, EPP changera ce pourcentage en conséquence.  

 

REMARQUE IMPORTANTE  
Toujours taper ‘Sauvegarde poursuite’ après avoir entré la taille ou une autre 
caractéristique démographique pour passer à la sous-population suivante. Si vous ne 
le faites pas, les données ne seront pas enregistrées et vous devrez les entrer à 
nouveau.  

Une fois entrées toutes les données pour toutes les sous-populations et que la ‘Population encore 
à assigner’ est réduite à zéro, taper “Sauvegarde poursuite» pour passer à la Page Données VIH.  

 
Figure 18 – Après ajout de la taille de la population CDI 
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La Page ‘Données VIH’ – Ajouter les tendances de la prévalence du VIH  

La page ‘Données VIH’ est le lieu de saisie des données de surveillance du HIV. Si vous utilisez 
un ensemble préexistant, les données figureront déjà à l’écran. Dans ce cas, vous-pourrez revoir 
les données pour les compléter si nécessaire. Si elles sont satisfaisantes, vous-pourrez passer à la 
page Données ARV en cliquant une fois pour chaque sous-population sur ‘Sauvegarde poursuite’ 
et passant ainsi à la sous-population suivante. A la fin de la dernière sous-population vous serez 
automatiquement conduit à la page ‘Données ARV’.  

Si vous n’avez aucune donnée au démarrage, l’écran aura l’apparence de la Figure 19. 
 
 

  
Figure 19 – Page Données VIH avant saisie des données 
 
 

Saisi de nouvelles données  

Il y a une feuille d’entrée de données par sous-population. Dans la Figure 19, la sous-population 
CDI est surlignée dans l’arbre de structure épidémique et il faut donc entrer les données des sites 
CDI.  
 
Les données de surveillance sont saisies dans les cases alternativement blanches ou bleu clair de 
la feuille de calcul. Chaque paire de lignes est destinée à un seul site de surveillance (la Figure 19 
ne comporte qu'un seul site de surveillance). La première ligne d’un site donné est celle de la 
prévalence du VIH exprimée en pourcentage (entre 0 et 100). Sur la seconde ligne pour le même 
site sera notée la taille de l’échantillon du site pour l’année donnée. Utiliser pour chaque site de 
surveillance une paire de lignes distincte en y entrant aussi bien la prévalence VIH que la taille de 
l’échantillon. Si vous ne connaissez pas la taille des échantillons, la valeur ordinaire par défaut 
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dans EPP est de 300. Vous pouvez abolir cette valeur en faisant simplement un double clic sur la 
case taille de l’échantillon et en retapant par-dessus. On étudiera plus loin, à propos de la page 
‘Préfs’, la fixation d’une autre valeur par défaut pour la taille de l’échantillon.  

Vous pouvez ajouter de nouveaux sites en cliquant sur ‘Ajouter sites’. Le programme vous 
demandera combien vous voulez en ajouter et lorsque vous cliquerez OK sur le nombre de 
sites souhaité, ce nombre sera ajouté au tableau.  

Parce qu’EPP 2009 recourt à une approche de probabilité maximale pour obtenir le meilleur 
ajustement de vos données de prévalence, les données spécifiques aux sites ont acquis une 
importance encore plus grande. Si donc vous avez des données spécifiques par site, vous devrez 
toujours les saisir sur cette page. Dans des estimations par probabilité maximale, les tailles 
d’échantillons servent à pondérer les calculs.  

On peut copier/coller des données d’une feuille de calcul Excel. Pour cela il faut désactiver 
l’option ‘N ‘ (taille de l’échantillon) sur cette page. Pour ce faire, choisissez %VIH à droite d’  
Exposer  (bas de l’écran).  

Note : Par défaut, le programme choisira LES DEUX (prévalence VIH et taille de 
l’échantillon apparaîtront). Consulter éventuellement l‘Aide’ (en appuyant sur le bouton 
‘Aide’ de l’onglet Entrée des Données)  

 
Saisir les données par site  

Les étapes de la saisie des données sont les suivantes :  

1. Saisir le nombre de sites pour lesquels il existe des données, en cliquant le bouton 
‘Ajouter sites’ au bas de la page et en entrant le nombre de sites pour lesquels des données 
de prévalence sont disponibles 

2. Saisir le nom du site dans la première colonne en cliquant sur la case et en y tapant le 
nom de votre site. Ceci a son importance si vous voulez y revenir et revoir vos données 
pour des corrections ultérieures  

3. Décider d’inclure ou non ce site dans les ajustements en cliquant ou non les cases 
à cocher de la deuxième colonne. Il peut y avoir des cas où vous voudrez exclure un 
site de l’ajustement parce que vous pensez que ses données ne sont pas fiables ou parce 
que vous voulez voir l’influence que ce site exerce sur l’ajustement national. Pour 
supprimer un site de l’ajustement, il suffit de cliquer deux fois sur la case à cocher. Les 
données seront conservées mais ne seront pas incluses dans la procédure d’ajustement. 
Pour réintroduire un site exclus, cliquer deux fois sur la case à cocher et les valeurs du 
site seront réintégrées dans les ajustements.  

4. Entrer vos données de prévalence VIH. Pour chaque site, entrer les données de 
prévalence du VIH pour toutes les années pour lesquelles elles ont été collectées. Si une 
année manque, laisser la case en blanc.  

5. Entrer vos tailles d’échantillon pour chaque année. Si vous ne connaissez pas la taille 
de l’échantillon, utiliser la valeur par défaut d’EPP (N=300). Comme les tailles 
d’échantillon affectent la procédure d’ajustement, entrer toutes celles que vous avez.  

 
Notez qu’une estimation de prévalence de 12% doit être saisie 12 et non 0,12.  





 38

 
Figure 21 – Ecran d’avertissement apparaissant si vous n’avez pas entré les données de 

prévalence VIH pour toutes les sous-populations 
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La page ‘Enquêtes’ – Ajouter les données de prévalence provenant 
d’enquêtes nationales à assise communautaire 

 
Cette page permet à l’utilisateur de saisir des données de prévalence VIH provenant 
d’enquêtes nationales à assise communautaire, par exemple les Enquêtes 
Démographiques et Santé (EDS) et de décider si l’on peut avoir recours à ces données 
dans le processus d’ajustement et ensuite pour la page Calibrer. 
 
La Figure 23 montre les options de cette page. Si vous choisissez ‘Inclure les enquêtes dans le processus’, 
vous devrez saisir la prévalence VIH en provenance d’au moins une enquête représentative, ainsi 
que l’année de l’enquête, la taille de l’échantillon et l’écart type. On peut apporter des données de 
trois enquêtes au maximum. Ces données seront utilisées aux fins d’ajustement en ce qui 
concerne la sous-population pour laquelle vous aurez saisi des données d’enquête. En général, les 
données d’enquête ont pour effet d’influencer le niveau de prévalence de l’ajustement final, de 
mettre en évidence les tendances (uniquement si on dispose de 2 enquêtes au moins), et de 
réduire la marge d’incertitude de la courbe d’ajustement – le risque d’erreur dû à l’enquête étant 
pris en compte dans la sélection de courbes qui s’ajustent le mieux aux données de surveillance et 
aux données d’enquête. 
 

 
Figure 23 – La page Enquêtes dans EPP 2009 
 
SI vous choisissez ‘N’inclure aucune enquête dans le processus d’ajustement’, l’ajustement se fera sans 
tenir compte des résultats d’enquêtes.  
 
ATTENTION 
Ces enquêtes nationales à assise communautaire études peuvent comporter leurs propres biais en 
ce qui concerne la prévalence du VIH, par exemple le biais des non-réponses. Dans ce cas les 
résultats de l’étude doivent être ajustés pour en tenir compte. Pour plus d’information sur les 
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ajustements à pratiquer, voir le document du groupe de travail de l’ONUSIDA/OMS Guidelines 
for measuring national HIV prevalence in population based surveys [Directives pour mesurer la prévalence 
nationale du VIH dans les enquêtes démographiques].  Au cours des EDS, on procède maintenant 
souvent à une analyse destinée à ajuster à la prévalence attendue parmi les non-répondants, 
surtout dans les pays où ces derniers sont nombreux. Là où cette analyse est disponible, les pays 
sont encouragés à recourir aux estimations de prévalence ainsi ajustées.  Voir Mishra et al Bull 
WHO, Mishra et al STI 2008, Marston et al STI 2008.   





 45

 
Figure 24a – Estimations préalables 
 
Ce choix fait, on effectuera la procédure d’ajustement suivante (Figure 24b).  
 

 
Figure 24b – Nouvelles estimations préalables, Page Projection, épidémies concentrées EPP 

2009 
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Recours à la procédure IMIS pour effectuer une analyse d’incertitude et obtenir la 
meilleure courbe d’ajustement 

Les étapes de l’analyse d’incertitude sont : 
 

1. Décider de la raison de l’exercice. S’il s’agit de formation, l’analyse d’incertitude ajustera 
un plus petit nombre de courbes aux données afin d’accélérer le processus.  

2. Pour une projection de sous-population, cliquer sur ‘Trouver estimations’ et le processus 
générera un grand nombre de courbes. Le nombre par défaut de courbes 
rééchantillonnées sera de 3000. 

3. Le nombre de courbes analysées apparaîtra en cours d’analyse dans la case ‘Statut’. A la 
fin de l’analyse, les résultats apparaîtront avec une indication du nombre de courbes 
uniques mises en évidence dans ‘Courbes uniques’. Voir Figure24 C.. 

 

 
Figure 24c – Résultats de “Trouver premières estimations ” 
 
La courbe AI du meilleur ajustement est en rouge. Les courbes grises représentent l’univers de 
courbes uniques par le processus. 
Si la courbe d’ajustement optimal vous convient, vous pouvez la garder et l’utiliser pour le reste 
d’EPP. Cliquer ’Utiliser meilleur ajustement EPP’. 
 
La Figure 25 montre les résultats d’une analyse d’incertitude. Au bas de la page, vous pouvez 
choisir ce que vous souhaitez voir affiché. 
 
Les possibilités d’affichage comportent : 
 

1. Courbes : Les courbes rééchantillonnées. Le nombre de courbes uniques 
rééchantillonnées (la plupart le sont plusieurs fois) apparaît dans la case ‘Statut´ en fin de 
course. L’exemple de la Figure 25 compte 514 courbes uniques. 
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2. Données de surveillance: présentées de façon spécifique pour chaque site de façon à 
pouvoir observer les tendances du site. Les valeurs annuelles de prévalence pour un 
même site portent la même couleur et sont réunies de façon à ce que les tendances soient 
clairement discernables. 

3. Ajustement AI : Cette courbe est la plus vraisemblable et sera retournée à EPP quand 
vous cliquerez ‘Utiliser meilleur ajustement EPP’. 

 

 
Figure 25 – Résultats analyse d’incertitude et possibilités d’affichage 

 
Vous pouvez faire apparaître ou disparaître l’affichage de chacun de ces 3 éléments en cliquant 
sur la case correspondante. 
 
Choix avancées 
Le bouton Options avancées sur la Page Projection (Figure 26) permet à l’utilisateur de : 

1. Fixer des limites à la génération de courbes (en pratique, fixer des valeurs antérieures 
pour chacune des quatre paramètres de la courbe épidémique). 

2. Mettre en place des conditions de prévalence – par exemple l’utilisateur peut fixer une 
limite supérieure de prévalence pour une année donnée (si l’utilisateur décide que la 
prévalence doit être < 5% en 1990, toutes les courbes qui ne sont pas <5% pour cette 
année seront automatiquement exclues du rééchantillonnage). 

3. Fixer un point de départ – l’analyse d’incertitude commence avec un générateur de 
nombres aléatoire afin d’effectuer des milliers d’ajustements aléatoires. Des points de 
départ aléatoires différents donneront des résultats similaires mais non identiques. Fixer 
un seul point de départ (condition de défaut) permet d’entamer divers échantillonnages 
avec le même point de départ.  
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Curseurs coulissants pour ajustement interactif. Les ‘curseurs’ (voir aussi boîte rouge Figure 
31) permettent à l’utilisateur de faire varier interactivement les paramètres et d’observer les 
changements qui découlent de cette opération sur le graphique. Pour ajuster un curseur, cliquer 
sur le curseur coulissant et le déplacer vers la droite ou vers la gauche. Quand vous glissez ainsi 
le curseur, les valeurs du paramètre changent (voir les blocs contenant des chiffres sur la droite, 
qui indiquent les valeurs de vos paramètres, et observer également les changements qui se 
produisent sur le graphique).  
 
Log likelihood et log likelihood du meilleur ajustement. A droite de ces paramètres se 
trouvent deux champs appelés ‘LL’ et ‘Meilleur LL’. EPP utilise une approche d’ajustement 
basée sur la probabilité maximale et ajuste les données de façon répétée par la modification des 
paramètres et en recalculant le logarithme de la probabilité (log likelihood LL) à chaque 
changement jusqu’à ce que le processus trouve la valeur de probabilité maximale. Celle-ci 
correspond à la valeur minimale de LL.  
 
Ainsi LL mesure en fait la qualité de votre ajustement et votre objectif est de parvenir à ce que la 
valeur de LL atteigne le chiffre le plus bas possible. EPP ajuste automatiquement et s’efforce de 
trouver l’ensemble de paramètres dont il estime qu’ils rendent LL le plus petit possible. Il existe 
néanmoins bien d’autres solutions ; en changeant vous-même les paramètres et en partant d’une 
autre hypothèse provisoire initiale, vous pourrez arriver à une LL encore plus basse qu'avec un 
ajustement optimal à partir de l’hypothèse provisoire initiale.  
 
Examiner les effets des modifications de paramètres  
Il convient de noter la valeur de LL afin de pouvoir comparer le nouveau chiffre de LL à 
l’ancien au cas où vous décideriez de modifier l’un ou l’autre paramètre. En général, une valeur 
de LL basse indique un meilleur ajustement. 
 
Le meilleur ajustement LL sera indiqué par un fond VERT dans le bloc texte en face de 
dans la case de LL (voir Figure 28). Si en modifiant les paramètres on arrive à une LL 
sensiblement différente de la LL d’origine, le fond de la case de la LL sera ROUGE. 
Des modifications MOINS importantes des paramètres se traduiront par un 
changement moindre de LL, la valeur LL apparaissant sur fond JAUNE.  
 
Une fois obtenu un ajustement acceptable, cliquer sur ‘Sauvegarde poursuite’. Les 
paramètres pour cette sous-population seront sauvegardés et vous passerez à la 
sous-population suivante. Lorsque toutes les sous-populations auront été traitées, vous 
pourrez rejoindre la page Calibrer en cliquant sur ‘Sauvegarde poursuite’. Le programme suit 
le nombre de courbes qu’il faut encore ajuster.  
 
Voir en Annexe D comment modifier l’ajustement pour produire le meilleur résultat 
possible.  
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Sauvegarder une copie du graphique ainsi créé dans un fichier *.jpg en cliquant sur ‘Sauvegarder 
graphique’ dans la page Résultats. 
 
Pour voir les résultats sous forme de tableau, cliquer le bouton ‘Résultats’ en dessous du 
graphique (Figure 31). Un écran supplémentaire s’affichera avec les résultats numériques, comme 
on le voit dans la Figure.  
 

 
Figure 31 – Tableau ‘Résultats’ et le bouton qui génère le dossier Spectrum 
 
Pour écrire les résultats dans un dossier lisible par Spectrum, cliquer sur ‘Écrire fichier 
Spectrum’ visible quand vous examinez vos résultats numériques voir Figure 31).  Par défaut, le 
programme enregistrera vos fichiers pour Spectrum dans le dossier ‘eppout’ sous EPP. Il vous 
faudra fournir un nom de dossier, qui se terminer avec une extension ‘.spt’.  

Pour imprimer le tableau, cliquer sur « Imprimer ».  

Note : EPP produit maintenant les tendances de l’incidence utilisées par Spectrum. 
EPP 2009 ne se limite pas à la prévalence, mais donne aussi l’incidence. 
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Affichage de l’incidence sur la Page Résultats 

EPP 2009 apporte comme nouvel élément la possibilité d’examiner la distribution des nouvelles 
infections parmi les sous-populations, en cliquant le bouton ‘Distribution incidence’ sur la page 
Résultats. Un diagramme en barres apparaîtra et montrera soit le nombre effectif de nouvelles 
infections dans chaque sous-population (Figure 33), soit le pourcentage de l’incidence totale dans 
chaque sous-population (Figure 34). Cette information sera utile quand il s’agira d’identifier les 
principales sources d’infections nouvelles, surtout dans les épidémies concentrées où l’incidence 
est répartie parmi des populations à risque élevé de dimensions variables. 
 

  
 

Figures 33 et 34 – Incidence (a) nombres absolus (à gauche) ; (b) pourcentage de l’incidence 
totale parmi les sous-populations (à droite). 
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Page Réallocation 

Pour visualiser l'impact des réallocations d'individus VIH+ ex-membres de sous-population à 
haut risque, cliquer sur « Réallocation »‘ pour faire apparaître un écran du type repris ci-dessous 
(figure 35).  

 

 
Figure 35 – Estimer l’impact de la réallocation de prévalence VIH dans la population générale 
 
 

 

La ligne supérieure de cet écran indique les populations recevant les individus VIH+ QUI 
ONT FAIT L'OBJET D'UNE RÉALLOCATION.  

La deuxième ligne donne le nombre de personnes VIH+ après réallocation.  

Les lignes suivantes représentent les ex-membres VIH+ du groupe encore en vie et qui sont 
maintenant considérées comme faisant partie de la population restante.  

La dernière ligne est le nombre de personnes VIH+ qui surviennent au sein du GROUPE 
ORIGINAL (p.ex. transmission maritale), ce qui fournit le nombre original avant toute 
réallocation. La comparaison de ce chiffre avec le chiffre post-réallocation vous permet 
d'apprécier la contribution apportée à la prévalence VIH totale par les personnes ainsi 
transférées. Cette information utile requiert des données assez élaborées.  
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L'onglet Audit  

On se servira de cet onglet dans le cas d'épidémies concentrées pour vérifier la taille projetée des 
sous- populations pour détecter des populations anormalement importantes. La page Audit 
semblable à celle de la Figure 36. 

 
Figure 36 – Vérification d’audit avant de choisir ‘Contrôle Audit de mes projections’  
 
Cet audit examinera l'importance numérique des populations et présentera un message d'alerte 
en cas de problèmes potentiels (p.ex. une population CDI plus importante que prévu).  

Examiner les messages et au cas où vous seriez du même avis, envisager de revenir à l'onglet 
‘Définir Pops’ et de revoir certaines des estimations de tailles et taux de croissance.  

Vous serez alors en mesure de vérifier, en cliquant sur le bouton ‘Contrôle Audit de mes 
projections’’, que vos tailles de population et vos taux de prévalence VIH sont bien compris à 
l'intérieur des éventails de valeurs fixés par le programme (Figure 37).  
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Figure 37 – Résultats d’Audit  
 
Vous pourrez en outre entrer des données de notification de cas de sida séparément pour les 
hommes et pour les femmes par année et les comparer aux données sur les ratios de sida F/M 
générés par EPP. 
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La page ‘Préfs’  

La page ‘Préfs’ ou ‘Préférences d'utilisateur’ (Figure 38) s’adresse aux utilisateurs qui disposent de 
données plus étendues sur l'épidémie et ont une bonne connaissance des techniques de 
modélisation. Cette page permet de modifier toute une série de paramètres, mais il faut 
procéder avec précaution étant donné que toute modification peut changer vos ajustements.  

Il est possible de modifier 4 catégories de valeurs :  

1. Langue de l'interface EPP  
2. Paramètres de modélisation VIH : Concernent la survie des personnes vivant avec le 

VIH après infection, la transmission mère-enfant et la diminution de la fécondité chez les 
femmes VIH+  

3. Paramètres de population : Les changements de valeurs entrepris ici s'appliqueront à 
toutes les sous-populations de l'Ensemble.  

4. Tailles d'échantillons établies par défaut pour chaque sous-population. Il est 
possible de les modifier pour qu'elles correspondent mieux à votre système local de 
surveillance au cas où celui-ci fait appel à des tailles d'échantillon autres que 300.  

 

 
Figure 38 – Page ‘Préfs’ dans EPP 2009 
 
AVERTISSEMENT 
TOUT CHANGEMENT DE VALEUR ICI CHANGERA TOUS LES 
AJUSTEMENTS EFFECTUÉS AUPARAVANT  

Si vous envisagez des modifications dans l'une de ces catégories, nous vous conseillons 
vivement de le faire ici et de les CHANGER IMMEDIATEMENT APRES AVOIR CREE 
VOTRE ENSEMBLE DE TRAVAIL. Si vous agissez autrement (en entrant vos données et 
procédant aux ajustements et en venant ensuite sur cette page pour y entrer des modifications), 
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tous vos ajustements seront recalculés. Vos ajustements dépendent en fait de chacune des 
variables de cette page.  

Note : AUCUNE DES MODIFICATIONS QUE VOUS ENTREZ ICI NE SERA 
EFFECTIVE POUR VOTRE ENSEMBLE AVANT D'AVOIR PRESSÉ LE BOUTON 
‘FAIRE CHANGEMENTS’. Vous pouvez mettre fin aux changements en cliquant 
‘Rejeter changements’ ou ‘Remettre tout aux valeurs-défaut ONUSIDA’. Les boutons 
‘Remise’ individuels à côté des diverses entrées n'affecteront que cette entrée ou cet 
ensemble d'entrées.  

POUR UTILISATEURS EXPÉRIMENTÉS  
En choisissant le bouton ‘GRAPHIQUE’ à côté de ‘DUREE MÉDIANE JUSQU’AU 
TRAITEMENT’ vous obtiendrez une nouvelle fenêtre représentant graphiquement la 
progression depuis l'infection au VIH jusqu'au besoin de commencer le traitement ARV (Figure 
39). Vous pouvez modifier les valeurs du temps de survie médiane et la forme de survie de la 
courbe de Weibull qui décrit la survie au cours du temps.  
 

 
Figure 39 – Graphique d’ajustement de survie et survie médiane 
 
Nous recommandons instamment que seules des personnes ayant une expérience avancée du 
système EPP modifient les valeurs par défaut que l'ONUSIDA présente dans EPP. 
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Annexe B – Glossaire et acronymes  

Algorithme : Procédure organisée étape après étape.  

ARV : (médicaments) antirétroviraux  

Cas : Au sein d'une population ou d'un échantillon, individu qui présente la maladie en cours d'investigation.  

CDC : Voir ‘Centers for Disease Control and Prevention.’  

CDI : Acronyme de Consommateur de Drogues Injectables. 

Centers for Disease Control and Prevention (CDC): Agences du Département américain des Services de Santé 
et des Services sociaux (US Department for Health and Human Services) chargées de promouvoir la santé et la 
qualité de la vie par la prévention des maladies, des accidents et des incapacités et par la lutte contre celles-ci.  

Doubles orphelins sida : orphelins qui ont perdu leurs deux parents du sida.  

Épidémie (VIH) concentrée : Épidémie où le VIH a diffusé fortement au sein d'une sous-population bien définie 
mais n'a guère diffusé au sein de l'ensemble de la population. (Le taux de prévalence du VIH est systématiquement 
>5% pour au moins une des sous-populations définies et <1% parmi l'ensemble des femmes enceintes en milieu 
urbain.)  

Épidémie VIH de faible ampleur : Épidémie où le VIH n'a atteint un niveau significatif dans aucune 
sous-population, même si l'infection au VIH a pu exister depuis de nombreuses années (le taux de prévalence du 
VIH n'a dépassé 5% de façon constante dans aucune sous-population ni dans l'ensemble de la population.)  

Épidémie VIH généralisée : Épidémie où le VIH est fermement établi au sein de la population dans son 
ensemble (taux de prévalence VIH systématiquement >1% parmi les femmes enceintes.)  

Épidémie: Survenue d'une maladie (ou d'un autre événement lié à la santé) à un niveau supérieur aux valeurs 
normalement attendues – p.ex. la prévalence élevée de l'infection à VIH rencontrée de nos jours en de nombreux 
endroits du globe, dont l'Afrique subsaharienne, l'Amérique latine et l'Asie du Sud et du Sud-Est.  

Épidémiologie : Étude de la distribution et des déterminants d'états de santé ou d'événements liés à la santé dans 
des populations données, et l'application de cette étude à la lutte contre les problèmes de santé.  

Facteur de risque : Aspect du comportement personnel ou des habitudes de vie, exposition à des dangers dans le 
milieu ou encore caractéristique innée, héréditaire ou démographique, reconnu pour être lié à la survenue accrue de 
maladie ou autre événement ou condition liée à la santé. L'injection de drogues, comme les rapports sexuels non 
protégés, est un facteur de risque pour l'infection au VIH.  

Groupe présentant un risque accru (Groupe à risque accru) : Groupe au sein de la communauté qui présente 
un risque accru de maladie, souvent lié au fait que les membres du groupe ont des pratiques à risque accru.  

HSH : Acronyme de ‘Hommes qui ont des rapports sexuels avec des hommes’.  

IMIS : Echantillonnage incrémentiel avec Mesure de l’Importance (acronyme anglais IMIS). Méthode fondée sur les 
principes Bayesiens pour trouver la courbe qui convient le mieux à un ensemble de données et génère des marges 
d’incertitude autour de la courbe. 

Incidence : Nombre de cas de maladie qui se sont déclarés ou de personnes qui sont tombées malades pendant une 
période donnée et pour une population déterminée. Le taux d'incidence représente le rapport d'un numérateur 
(incidence, i.e. nombre de nouveaux cas) à un dénominateur (population soumise au risque) pendant une période 
déterminée.  

Intervalle de confiance : Intervalle tel que la vraie valeur d'une variable (moyenne, proportion ou taux) a N% (le 
plus souvent 95%) de chances de se trouver entre les extrêmes de l'intervalle.  

Modèle épidémiologique : Cadre formel permettant d'étudier et de décrire la transmission d'une maladie 
infectieuse. Sa mise en place requiert l'existence de trois principaux types d'information: (a) une représentation claire 
du cycle de la maladie, (b) les modalités et le taux de transmission entre individus ainsi que les facteurs qui affectent 
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la transmission, (c) les caractéristiques de population telles que la structure démographique et les modes de 
comportement à risque. Pour plus d'information : http://www.iaen.org/models/glossary.php  

Moyenne : Mesure de position centrale obtenue en divisant la somme des valeurs observées dans une distribution 
par le nombre d'observations.  

Paramètre : Membre d'un ensemble de variables indépendantes qui expriment les coordonnées d'un point. 

Population : L'ensemble des habitants d'une zone ou d'un pays donné. Dans le domaine de l'échantillonnage, la 
population représente l'ensemble dont les échantillons sont tirés et pas nécessairement la population totale.  

Prévalence ponctuelle ou instantanée : Nombre de cas (nouveaux ou anciens) d'une maladie donnée présents 
dans la population à un moment donné.  

Prévalence: Nombre de personnes au sein d'une population donnée qui présentent une maladie ou autre état de 
santé donné à un moment fixé dans le temps. Le taux de prévalence est le rapport du nombre de ces personnes au 
chiffre de la population (ou de la population à risque) au même moment.  

Probabilité maximale : La méthode d'identification des paramètres qui fixe les valeurs de ceux-ci au niveau 
rendant le plus probable les valeurs observées. Voir http://statgen.iop.kcl.ac.uk/bgim/mle/sslike_3.html  

PTME : Acronyme de « Prévention de la Transmission Mère-Enfant ».  

Risque : Probabilité qu'un événement surviendra; p.ex. qu'un individu tombera malade au cours d'une période 
donnée.  

Schéma épidémique (VIH) : décrit l'évolution depuis l'infection vers le décès, la distribution de l'infection par âge 
et par sexe, la transmission du VIH de la mère à l'enfant, l'impact de l'infection au VIH sur la fécondité, les 
conséquences du traitement par les antirétroviraux.  

Séronégatif (ou VIH-négatif) : Se dit d'un individu chez qui l'examen du sang ou des tissus ne montre aucun signe 
d'infection au VIH (p.ex. absence d'anticorps anti-VIH).   

Séropositif (ou VIH-positif) : Se dit d'un individu chez qui l'examen du sang ou des tissus montre des signes 
d'infection au VIH (p.ex. présence d'anticorps anti-VIH).   

sida : Le stade tardif de l'infection par le VIH qui comporte l'apparition d'une ou plusieurs maladies opportunistes 
consécutives à la diminution de l'immunité (chute des lymphocytes CD4).  

SIM : Surveillance intégrée des Maladies.  

Sous-population : Au sein d'une population, groupe qui a en commun certaines caractéristiques ou certains 
comportements.  

Sous-types de VIH : Lignées distinctes de VIH présentant des différences génétiques.  

Structure épidémique : Structure qui permet (le plus souvent sur une base géographique ou sociale) de décrire une 
épidémie, p.ex. division urbaine/rurale ou groupes à risque accru/groupes à risque moindre.  

Surveillance : Processus continu de collection systématique, d'analyse, d'interprétation et de diffusion de données 
relatives à la santé dans le but d'améliorer la compréhension des mécanismes de survenue des maladies et de leur 
impact potentiel sur la communauté afin de prévenir les maladies dans la communauté et de lutter contre elles.  

Syndrome d'immunodéficience acquise : Voir sida  

Taux : Expression de la fréquence avec laquelle un événement survient dans une population définie au cours d'un 
intervalle de temps donné  

Taux de mortalité : Mesure de la fréquence des décès dans une population donnée pendant une période donnée (le 
plus souvent une année).  

Taux de mortalité infantile : Rapport du nombre d’enfants décédés à moins d’un an au cours d’une période 
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donnée, divisé par le nombre de naissances signalé pendant cette période (le plus souvent une année). 

Tendance : Modification ou changement à long terme d'une fréquence (croissance ou décroissance).  

TME : Acronyme de « Transmission Mère-Enfant »  

Transmission : Tout mode ou mécanisme selon lequel un agent infectieux se transmet dans l'environnement ou à 
une autre personne.  

Transmission par voie sexuelle : Transmission d'un agent infectieux, p.ex. le VIH, qui survient principalement par 
des rapports vaginaux ou anaux non protégés, moins souvent par des rapports bucco-génitaux ou bucco-anaux.  

Variable : Tout attribut ou toute caractéristique mesurable. 

VIH : Acronyme de ‘Virus de l'Immunodéficience humaine’. 

VIH-1: Type de VIH présentant de légères variations génétiques avec VIH-2 et se transmettant plus facilement que 
ce dernier.  

VIH-2: Type de VIH présentant de légères variations génétiques avec VIH-1 et se transmettant moins facilement 
que ce dernier.  

Virus de l'Immunodéficience humaine : Rétrovirus responsable du sida par l'infection des cellules T du système 
immunitaire.  
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Annexe C – Liens utiles  

ONUSIDA  http://www.unaids.org/en/default.asp  

ONUSIDA (épidémiologie et estimations)  http://www.unaids.org/en/resources/epidemiology.asp  

ONUSIDA (publications)  http://www.unaids.org/en/resources/publications.asp 

Nations Unies (Division de la population)  http://www.unpopulation.org  

 

OMS  http://www.who.int 

 

Groupe de référence de l’ONUSIDA sur les estimations, la modélisation et les projections  
http://www.epidem.org/ 

 

Macro International (enquêtes EDS)  http://www.measuredhs.com/ 
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données de surveillance n’ont pas atteint un point culminant, il sera difficile pour le modèle de 
déterminer f0, le paramètre qui fixe le point culminant de la courbe.  
 
Dans ces conditions quasiment toute valeur de �– ou de f0 produira un ajustement de qualité égale 
(c’est-à-dire une valeur du même ordre pour la somme des carrés des erreurs).  
Dans des cas de ce genre, il faut vous en remettre à votre propre jugement. Vous essaierez 
différentes valeurs pour les paramètres, regarderez la forme de la courbe épidémique et choisirez 
celle des courbes qui vous semble la meilleure.  
 
Pour la plupart des sites de surveillance, la prévalence dans les épidémies atteint un point culminant à 
maturité puis se stabilise ou diminue légèrement. En conséquence, si vous n’avez pas de données de 
surveillance postérieures au point culminant, il vaut en général mieux prendre une valeur élevée pour �– 
(50 ou plus) de façon que la prévalence reste relativement stable après le point culminant.  
 
Si la prévalence n’a pas encore atteint son point culminant, il sera difficile de déterminer la meilleure 
valeur pour f0. Aujourd’hui le taux de prévalence Pays peut aller de 0 à environ 35%. Des valeurs de f0 
au-dessus de 0.35 seraient des valeurs vraiment extrêmes.  
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Annexe E – Détails complémentaires sur les combinaisons Bayesiennes  

 
A compléter par une description de IMIS 
L’incertitude au sujet des valeurs de prévalence constitue un des plus grands obstacles à la mise au point 
d’estimations de celle-ci. Les études épidémiologiques comportent des valeurs encadrées par des intervalles de 
confiance. On applique la théorie Bayesienne pour mettre au point des limites de confiance autour des courbes 
produites par EPP. Cette théorie se fonde sur l’existence d’informations qui peuvent soutenir les analyses à 
entreprendre. En statistiques Bayesiennes on peut par exemple, dans le cas d’estimations de courbes épidémiques 
avec EPP, donner au paramètre d’année t0 ce qu’on appelle une distribution antérieure, le pays disant par exemple 
« Nous savons que l’épidémie a commencé pas avant 19XX mais pas plus tard que 19YY ». Ces deux valeurs servent 
de frontières à toute projection développée par la suite. On peut de même mettre au point des ‘valeurs antérieures’ 
pour les 3 autres paramètres. L’utilisation de ces valeurs en même temps que le passage réitéré et nombreux du 
modèle EPP pour diverses valeurs des paramètres d’entrée donne naissance à un ensemble de courbes épidémiques 
fondée sur les données et sur l’information concernant les paramètres du modèle EPP. En accordant alors plus de 
poids aux courbes qui s’accordent avec les données surveillance, il est possible de construire des intervalles de 
confiance autour des ajustements de courbe. 
 
Dans le programme EPP nous appelons ce processus la combinaison Bayesienne. C’et une méthode destinée à 
évaluer l’incertitude (limites de confiance) au sujet des entrées (données, valeurs antérieures) et des sorties 
(estimations) d’un modèle déterministe tel que EPP. 
 
Les combinaisons Bayesiennes ne se contentent pas de fournir ‘la’ meilleure prédiction de la prévalence à venir : 
elles apportent aussi des projections de la prévalence du VIH sous forme d’un ensemble de courbes épidémiques à 
venir. Ces courbes, qui reflètent notre incertitude quant au futur, sont fondées sur l’information (imparfaite) dont 
nous disposons sur les entrées et les sorties du modèle.  
 
Comment la combinaison Bayesienne fonctionne-t-elle pour EPP ? 

1. La combinaison commence par échantillonner un grand nombre de combinaisons différentes des 
paramètres d’entrée (r, f0, t0 et �¶). L’expérience antérieure a permis de définir des distributions par défaut 
(les ‘valeurs antérieures’) pour les paramètres d’entrées. 

2. Pour chaque combinaison des paramètres d’entrée, on fera tourner le modèle EPP pour obtenir la courbe 
épidémique correspondante. 

3. On comparera chaque courbe aux données de prévalence et on lui attribuera une pondération. Si les taux 
de prévalence obtenus de la courbe générée par les diverses combinaisons de ‘valeurs antérieures’ diffèrent 
fortement des taux observés, cette courbe aura une pondération faible ou nulle. Si la courbe ressemble 
assez bien au schéma des données, sa pondération sera élevée. 

4. On rééchantillonnera les courbes épidémiques et leurs paramètres d’entrée selon les pondérations calculées 
dans l’étape 3 ci-dessus.  

 
On obtiendra ainsi un ensemble de courbes de prévalence (appelé échantillon de la distribution postérieure de la 
prévalence). Cet ensemble nous donne la ‘meilleure’ estimation de la prévalence du VIH, ainsi que des limites de 
confiance qui quantifient l’incertitude autour de cette estimation. 
 
On trouvera les détails techniques de la combinaison Bayesienne dans les publications d’origine : Raftery & al (1995) 
et Poole & Raftery (2000). Alkema & al (2007) décrivent son application à EPP. 
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