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Résumé exécutif 

Au 16 mai 2026, un total de 336 cas suspects de maladie à virus Bundibugyo (BVD) - une forme 

de maladie à virus Ebola causée par le virus Bundibugyo - avaient été notifiés en République 

démocratique du Congo (RDC), dont 88 décès. Huit cas ont été confirmés en laboratoire dans la 

province d’Ituri parmi 13 échantillons testés, et deux cas ont été confirmés à Kampala, en 

Ouganda, chez des personnes ayant voyagé depuis la province d’Ituri, en RDC. Ensemble, ces 

éléments suggèrent que l’épidémie est plus importante que ce qui a été établi à ce jour; toutefois, 

l’ampleur réelle de la flambée reste incertaine. 

 

Pour estimer l’ampleur de l’épidémie en RDC, nous avons appliqué deux approches 

indépendantes. La première approche utilise des données de mobilité de population ainsi que les 

éléments relatifs aux deux cas exportés détectés en Ouganda. La seconde approche repose sur 

les décès suspects notifiés (supposés être plus complètement recensés que les cas), combinés 

à des estimations du taux de létalité et du délai entre l’apparition des symptômes et le décès 

dérivées d’épidémies antérieures dues au virus Bundibugyo, ainsi qu’à des hypothèses sur la 

vitesse de croissance de l’épidémie. 

 

Les deux méthodes donnent des résultats globalement cohérents, suggérant qu’au 17 mai 2026, 

environ 400 à 800 cas de BVD ont pu survenir en RDC. Toutefois, ces estimations sont entourées 

d’une incertitude considérable, et des valeurs supérieures à 1 000 ne peuvent pas être exclues 

au vu des données actuelles. Malgré cette incertitude, la convergence des résultats issus de deux 

méthodes indépendantes renforce la confiance dans la conclusion d’une sous-détection 

substantielle et d’un potentiel de transmission plus large. 

 

Ces estimations reposent sur des hypothèses clés, notamment le fait que la transmission est 

largement concentrée dans les provinces d’Ituri et du Nord-Kivu, l’ampleur et les dynamiques de 

mobilité de population entre ces zones et l’Ouganda, ainsi que des paramètres épidémiologiques 

dérivés d’épidémies antérieures dues au virus Bundibugyo, notamment le taux de létalité (CFR) 

et le délai entre l’apparition des symptômes et le décès. Chacune de ces hypothèses est sujette 

à incertitude et peut influencer les estimations obtenues. 
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Résumé des méthodes 

Nous avons utilisé deux analyses indépendantes pour estimer l’ampleur de l’épidémie; la 

première repose sur le nombre de cas confirmés notifiés en dehors de la RDC et sur des 

informations relatives aux mouvements de population; la seconde repose sur le nombre total de 

décès suspects dus à la BVD notifiés, ainsi que sur des estimations du taux de létalité et du délai 

entre l’apparition des symptômes et le décès. 

  

Méthode 1: propagation géographique 

La première analyse utilise la même approche qu’Imai et al. (2020).  

https://www.imperial.ac.uk/media/imperial-college/medicine/mrc-gida/2020-01-17-COVID19-

Report-1.pdf.  

Nous estimons le nombre de cas de BVD en RDC à partir des informations suivantes: 

• le nombre notifié de cas confirmés de BVD en Ouganda (deux au 17 mai 2026); 

• le nombre quotidien estimé de voyageurs internationaux en provenance des provinces 

d’Ituri et du Nord-Kivu, en RDC, vers l’Ouganda; 

• des hypothèses sur la durée entre infection et détection des cas. 

  

Méthode 2 : rétrocalcul à partir des décès 

La seconde analyse reconstitue le nombre de cas de BVD à partir du nombre total de décès 

suspects dus à la BVD notifiés (88 au 16 mai 2026), en utilisant des estimations publiées 

antérieurement de la distribution du délai entre l’apparition des symptômes et le décès chez les 

cas de BVD. Elle examine la sensibilité des estimations à: 

• la durée de doublement supposée et la date de début de l’épidémie; 

• les estimations du taux de létalité (CFR, proportion des cas qui décèdent des suites de 

leur infection) pour le virus Bundibugyo; 

  

Les deux méthodes sont décrites plus en détail dans l’annexe. 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

https://www.imperial.ac.uk/media/imperial-college/medicine/mrc-gida/2020-01-17-COVID19-Report-1.pdf
https://www.imperial.ac.uk/media/imperial-college/medicine/mrc-gida/2020-01-17-COVID19-Report-1.pdf
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Résultats 

Tableau 1: Taille de l’épidémie estimée par la méthode 1 (propagation géographique), selon les 

2 populations sources (hypothèse principale : population source = Ituri; analyse de sensibilité: 

population source = Ituri + Nord-Kivu) et les 3 fenêtres de détection (définies ci-dessous) 

considérées. Les intervalles de confiance (IC) ont été calculés comme des IC exacts de loi 

binomiale négative.  

 

Population 
source 

Voyageurs 
sortants 
quotidiens 
depuis la 
population 
source 

Taille de la 
population 
source 

Nombre estimé de cas: moyenne (IC à 95 %) 

Fenêtre de 
détection* = 10 
jours 

Fenêtre de 
détection* = 15 
jours 

Fenêtre de 
détection* = 20 
jours 

Scénario 
principal: 
Ituri 

1,871 4,392,200 470 (58 –1,306) 313 (39–870) 235 (29–652) 

Analyse de 
sensibilité: 
Ituri + Nord-
Kivu 

4,339 13,392,200 617 (76–1,718) 412 (51–1,145) 309 (38–858) 

* Ici, la fenêtre de détection est définie approximativement comme la période d’incubation + le 

délai entre l’apparition des symptômes et la détection. 

 

Tableau 2: Tailles d’épidémie dérivées par la méthode 2 (rétrocalcul à partir des décès), selon 3 

hypothèses concernant le taux de croissance de l’épidémie (un scénario principal avec un temps 

de doublement de 14 jours, et deux analyses de sensibilité avec des temps de doublement de 7 

et 21 jours) et 3 estimations du taux de létalité (CFR). Les intervalles de confiance à 95 % ont été 

dérivés en supposant une variance de Poisson.  

 

Scénario Temps de 
doublement 
(jours) 

Taux de 
croissance 
correspondant 
(par jour) 

Nombre de cas 

CFR = 24% CFR = 30% CFR = 40% 

Scénario principal: 
Croissance modérée, 
émergence 
intermédiaire 

14 0.050 626 (503-765) 501 (402-612) 376 (302-459) 

Analyse de 
sensibilité 1: 
Croissance rapide, 
émergence récente 

7 0.100 1008 (808-1230) 807 (649-982) 605 (485-789) 

Analyse de 
sensibilité 2: 
Croissance lente, 
émergence plus 
ancienne 

21 0.034 531 (425-645) 425 (341-517) 319 (255-387) 
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Limites 

• Les estimations obtenues par la méthode 1 sont très incertaines, car elles reposent sur 

seulement deux cas exportés, qui ont voyagé spécifiquement dans le but de rechercher 

des soins. 

• La méthode 2 utilise un modèle épidémique déterministe simple pour explorer la relation 

entre le taux de croissance de l’épidémie et sa taille à ce jour; elle ne prend pas pleinement 

en compte la stochasticité ou la surdispersion (super-propagation) dans les processus 

sous-jacents et sous-estime donc l’incertitude réelle. 

• Les données sur les franchissements de frontière ne sont pas exhaustives et peuvent 

omettre les passages informels. Si tel est le cas, la taille de l’épidémie pourrait être 

inférieure aux estimations présentées ici. En outre, les chiffres des points d’entrée (PoE) 

que nous utilisons couvrent aussi le recours à d’autres services sociaux, notamment 

éducatifs, familiaux et religieux. Ils incluent également les déplacements des 

communautés frontalières, ce qui peut introduire un biais. 

• La méthode 1 repose sur la caractérisation de la fenêtre de détection, qui est incertaine 

pour le virus Bundibugyo: la période moyenne d’incubation a été estimée à 6–11 jours 

(https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/20587179/; 

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/26107529/; https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/21122234/) 

mais le délai entre l’apparition des symptômes et la détection est mal caractérisé pour 

cette espèce (https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/39127058/) 

• En l’absence de données sur la chronologie des cas ou des décès, le taux de croissance 

et la date d’origine de l’épidémie actuelle ne peuvent pas être estimés. Dans la méthode 

2, nous explorons donc une gamme d’hypothèses plausibles pour ces deux paramètres. 

Celles-ci pourraient être affinées à mesure que des données plus détaillées deviendront 

disponibles, soit pour mieux contraindre le début probable de l’épidémie, soit pour estimer 

les taux de croissance à partir de séries temporelles de cas cliniques. 

• Les estimations du taux de létalité (CFR) et du délai entre l’apparition des symptômes et 

le décès pour la BVD sont limitées; nous utilisons les rares données disponibles issues 

d’épidémies antérieures et n’avons pas pris en compte l’incertitude entourant la 

distribution estimée du délai entre apparition des symptômes et décès. 

• La méthode 2 repose sur le nombre rapporté de décès suspects de BVD détectés par la 

surveillance syndromique, qui est imparfaite. Ces chiffres peuvent soit surestimer soit 

sous-estimer le nombre réel de décès effectivement attribuables à la BVD.  

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/20587179/
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/26107529/
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/21122234/
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/39127058/
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Annexe - Méthodes 

 

Méthode 1: propagation géographique 

 

Nous calculons le nombre total de cas en RDC comme suit: 

 

𝑁𝑜𝑚𝑏𝑟𝑒 𝑡𝑜𝑡𝑎𝑙 𝑑𝑒 𝑐𝑎𝑠 =
𝑐𝑎𝑠 𝑑é𝑡𝑒𝑐𝑡é𝑠 à 𝑙’é𝑡𝑟𝑎𝑛𝑔𝑒𝑟 

probabilité (p) qu’un cas soit détecté en Ouganda
 

 

où : 

• p = probabilité quotidienne de voyager vers l’Ouganda × fenêtre moyenne de détection 

• probabilité quotidienne de voyager vers l’Ouganda =  

𝑣𝑜𝑦𝑎𝑔𝑒𝑢𝑟𝑠 𝑖𝑛𝑡𝑒𝑟𝑛𝑎𝑡𝑖𝑜𝑛𝑎𝑢𝑥 𝑠𝑜𝑟𝑡𝑎𝑛𝑡𝑠 𝑞𝑢𝑜𝑡𝑖𝑑𝑖𝑒𝑛𝑠 𝑑𝑒𝑝𝑢𝑖𝑠 𝑙𝑎 𝑝𝑜𝑝𝑢𝑙𝑎𝑡𝑖𝑜𝑛 𝑠𝑜𝑢𝑟𝑐𝑒

 𝑡𝑎𝑖𝑙𝑙𝑒 𝑑𝑒 𝑙𝑎 𝑝𝑜𝑝𝑢𝑙𝑎𝑡𝑖𝑜𝑛 𝑠𝑜𝑢𝑟𝑐𝑒
  (voir ci-dessous) 

● 𝐶𝑎𝑠 𝑑é𝑡𝑒𝑐𝑡é𝑠 à 𝑙’é𝑡𝑟𝑎𝑛𝑔𝑒𝑟 =  2 

 

Nous considérons un total de 6 scénarios dans lesquels nous supposons: 

• L’une des 2 probabilités de voyage dérivées de deux ensembles de populations sources: 

(1) l’Ituri, (2) l’Ituri et le Nord-Kivu (voir ci-dessous). 

• L’une des 3 fenêtres moyennes de détection: (a) 10 jours, (b) 15 jours et (c) 20 jours 

(correspondant approximativement à la période d’incubation + le délai entre l’apparition 

des symptômes et la détection). 

 

Probabilité de voyage : 

• Elle est estimée à partir des données des points d’entrée (PoE) partagées par l’OMS le 

16 mai 2026. Parmi ces points d’entrée pour lesquels des données de dépistage des 

voyageurs sont disponibles dans les bulletins épidémiologiques: 

Points d’entrée le long de la frontière Ouganda–RDC: Busanza, Busunga, Goli, Mpondwe, 

Ntoroko Main, Odramacaku, Vurra. 

• Nous avons reçu des données provenant de 4 rapports de situation, couvrant chacun une 

période d’une semaine. Certains points d’entrée n’étaient pas couverts dans tous les 

rapports (voir le Tableau 3). Les données couvraient les périodes suivantes: semaine 

épidémiologique 10 (2–8 mars 2026) ; semaine épidémiologique 11 (9–15 mars 2026) ; 

semaine épidémiologique 15 (6–12 avril 2026) ; semaine épidémiologique 18 (27 avril–3 

mai 2026). 

• Nous avons ensuite réparti les points frontaliers Ouganda–RDC selon que la province 

correspondante du côté de la RDC était l’Ituri ou le Nord-Kivu. 

• Les données utilisées dans nos analyses sont reproduites dans le Tableau 3 ci-dessous. 
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Tableau 3 : Résumé des données sur les passagers ayant servi de base aux estimations. 

Lieu Point d’entrée 
(PoE) 

Nombre de 
rapports de 
situation 
comportant 
une 
observation 

Nombre 
hebdomadaire 
moyen de 
passagers 
entrant en 
Ouganda par ce 
PoE 

Nombre 
quotidien moyen 
de passagers* 

Nombre 
quotidien moyen 
total de 
passagers** 

Ituri Goli 4 4,150 593 1,871 

Ntoroko Main 4 1,846 264 

Odramacaku 2 3,137 448 

Vurra 4 3,964 566 

Nord Kivu Busanza 1 919 131 2,468 

Busunga 3 9,158 1,308 

Mpondwe 4 7,326 1,047 

* Les nombres quotidiens sont obtenus en divisant les nombres hebdomadaires bruts de 

passagers par 7, puis en calculant la moyenne. 

** Arrondi à l’entier le plus proche à l’étape finale de l’analyse. 

 

 

Méthode 2: rétrocalcul à partir des décès 

  

Nous estimons la taille totale de l’épidémie à l’aide d’une formulation analytique qui relie le 

nombre cumulé de cas (comptabilisés selon la date d’apparition des symptômes) au nombre 

cumulé de décès, sous les hypothèses simplificatrices suivantes : 

A. l’épidémie a été initiée il y a 𝑇 jours par un seul cas zoonotique dans la population 
humaine; 

B. depuis ce premier cas, l’épidémie croît de façon exponentielle, avec un temps de 
doublement 𝜏2 ; 

C. le délai entre l’apparition des symptômes et le décès suit une loi gamma, avec une 
moyenne de 11.37 jours et un écart-type de 5.41 jours, comme estimé par Rosello et al. 
(https://elifesciences.org/articles/09015) lors de l’épidémie de Bundibugyo survenue en 
2012 à Isiro, RDC. Ces valeurs de moyenne et d’écart-type impliquent respectivement 

des paramètres de forme et de taux de la loi gamma 𝛼 = 4.42 et 𝛽 = 0.388/jour. 

  

https://elifesciences.org/articles/09015
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Sous ces hypothèses, l’incidence cumulée des cas au temps 𝑇 après le début de l’épidémie est 

𝐶𝑇 = 𝑒𝑟𝑇, où 𝑟 = 𝑙𝑛(2)/𝜏2 est le taux de croissance de l’épidémie. Notons que l’incidence 

quotidienne croît alors également de façon exponentielle, au même taux 𝑟. Si 𝑓(𝑢) est la fonction 

de densité de probabilité de la distribution du délai entre l’apparition des symptômes et le décès, 

𝑢, alors on peut montrer que le nombre cumulé de décès attendu au temps 𝑇 après le début de 

l’épidémie est donné par 𝐷𝑇 = 𝐶𝐹𝑅 × ∫ 𝑒𝑟𝑠𝑓(𝑇 − 𝑠)𝑑𝑠
𝑇

0
. En supposant une loi gamma pour 𝑓(𝑢), 

de paramètres de forme et de taux 𝛼 et 𝛽 respectivement, cette intégrale peut être évaluée pour 

donner 𝐷𝑇 = 𝐶𝐹𝑅 × 𝐶𝑇(1 + 𝑟/𝛽)−𝛼𝛾(𝛼, (𝛽 + 𝑟)𝑇)/𝛤(𝛼), où 𝛤()  est la fonction gamma, et 𝛾() la 

fonction gamma incomplète inférieure. Pour les valeurs de 𝛼 et 𝛽 retenues ici, cette équation 

peut être très bien approximée par 𝐷𝑇 = 𝐶𝐹𝑅 × 𝐶𝑇(1 + 𝑟/𝛽)−𝛼 pour 𝑇 ⪞  12/(𝛽 + 𝑟) jours, une 

inégalité vérifiée dans tous les scénarios examinés ici. En réarrangeant cette équation, on obtient 

𝐶𝑇 = 𝐷𝑇(1 + 𝑟/𝛽)𝛼/𝐶𝐹𝑅 comme estimateur du nombre cumulé de cas au temps 𝑇 après le début 

de l’épidémie, à partir du nombre cumulé observé de décès au même temps 𝐷𝑇. 

 

Le facteur d’échelle 1/𝐶𝐹𝑅 est attendu : à nombre cumulé de décès identique, on s’attend à un 

nombre proportionnellement plus faible de cas lorsque le taux de létalité (CFR) augmente. Le 

terme (1 + 𝑟/𝛽)
𝛼 représente l’effet du biais de phase épidémique : dans une épidémie qui croît, 

une proportion disproportionnée des cas a été infectée récemment, et n’est donc pas encore 

décédée (ou guérie). 

 

Nous examinons trois valeurs du taux de létalité, de 24 %, 30 % et 40 %, couvrant l’estimation 

centrale et les extrémités de l’intervalle de confiance à 95 % des estimations publiées des deux 

précédentes épidémies de BVD selon le CDC (55 décès, 169 cas) 

(https://www.cdc.gov/ebola/outbreaks/index.html). 

 

Nous notons que la durée supposée de l’épidémie, 𝑇, contraint le temps de doublement (ou, de 

façon équivalente, le taux de croissance épidémique, 𝑟) compatible avec l’épidémie observée, 

puisque 𝐶𝑇 = 𝑒𝑟𝑇, ce qui implique 𝑇 = 𝑙𝑛(𝐶𝑇)/𝑟. Ainsi, le choix d’un temps de doublement 

particulier (et donc d’un taux de croissance) détermine à la fois le nombre total de cas 𝐶𝑇  et la 

durée de l’épidémie 𝑇, sous notre hypothèse d’une croissance exponentielle à partir d’un seul 

cas initial.  

 

Pour dériver les intervalles de confiance du Tableau 2, nous supposons une vraisemblance de 

Poisson pour 𝐷𝑇 et calculons le profil de vraisemblance de 𝑇 pour les trois valeurs supposées de 

𝑟. 

 

 

 

 

 

https://www.cdc.gov/ebola/outbreaks/index.html

