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Les techniques de suivi de contact [3] produisent une description graphique du déroulement d’une épidémie
en recensant les personnes contaminées et les contacts susceptibles d’avoir transmis la maladie étudiée.
La plupart des réseaux d’infection obtenus sont cependant de taille relativement limitée ou constitués
de composantes connexes de petites tailles [6]. De ce fait, la plupart des analyses cherchant à relier les
caractéristiques de l’épidémie à celles du graphe de contact (ou d’infection) s’appuient des modèles de
graphes aléatoires [4]. Les résultats obtenus sont valides sous certaines hypothèses (très) simplificatrices
(comme l’absence de cycles) et pour la limite des grands graphes.
Nous étudions dans cette communication un réseau d’infection dont la taille est unique puisqu’il regroupe
dans une même composante connexe environ 2400 patients séropositifs sur un total de 5400 patients
recensés à Cuba entre 1986 et 2004 [1]. Une analyse macroscopique du réseau d’infection conduit à des
résultats assez différents de ceux obtenus antérieurement. En appliquant les résultats asymptotiques de [4]
on montre notamment que l’épidémie reste cantonnée à une partie négligeable d’un ensemble de personnes
si la probabilité de transmission du virus est inférieure à un seuil épidémique. Au contraire, les mesures
rapportées dans [5] conduisent à une contamination massive dès que la probabilité de transmission est
strictement positive. En utilisant des techniques récentes d’exploration visuelle de graphes [2], nous
analysons plus finement le réseau et montrons en particulier qu’il est structuré selon deux sous-épidémies
avec des différences significatives en terme de comportement sexuel qui peuvent conduire naturellement
à des politiques de prévention différenciées.
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