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Résumé 

La simulation permet de comparer des scéna-
rios d’apparition, de développement et de 
traitement de maladies et d’identifier des le-
viers de maîtrise efficaces. Dans le cas de 
l’élevage, des simulateurs ad hoc ont été ré-
gulièrement élaborés pour quantifier l’effet 
des maladies sur les performances animales 
et leurs conséquences économiques. La plate-
forme DHM (Dairy Health Manager) propose 
un cadre multi-agents pour renforcer la per-
formance, la généricité et l’évolutivité de tels 
modèles et faciliter les échanges avec des 
scientifiques non modélisateurs en sciences 
animales. Dans cet article, nous illustrons la 
modularité de DHM à travers des Agents 
Vaches Laitières (AVL) et les Agents Délé-
gués Quartiers (ADQ) évoluant au sein des 
différents lots du troupeau. Le développement 
d’une première application à une maladie 
métabolique, les cétoses, offre de nombreuses 
perspectives. 

Mots-clés : Simulation de troupeaux, Mala-

dies des bovins laitiers, Modélisation multi-

niveaux 

Abstract 
Simulation allows to compare the dynamics 

and treatment scenarios for various diseases 

and to identify the most effective control 

measures. In animal production, simulators 

have been regularly developed to assess the 

effect of animal diseases on animal perfor-

mances and their economic consequences. 

The DHM platform (Dairy Health Manager) 

offers a multi-agent framework to enhance the 

performance, genericity and upgradability of 

such models and facilitate exchanges with 

non-modelling scientists in animal sciences. 

We illustrate the modularity of DHM through 

Dairy Cow Agents and Quarter Delegate 

Agents evolving within the batches of the 

herd. The development of a first application 

to a metabolic disease, ketosis, opens multiple 

perspectives. 

Keywords: Herd simulation, Dairy cattle dis-

eases, Multi-level modelling 

1 Introduction 

La rentabilité économique des mesures col-

lectives de maîtrise de la santé est un axe ma-

jeur des recherches menées dans le domaine 

de l’agriculture. Pour être en mesure 

d’analyser les effets économiques de scéna-

rios de maîtrise de la santé animale au niveau 

du troupeau, toutes choses égales par ailleurs, 

le recours à un simulateur d’élevage bovin 

laitier prenant en compte les effets individuels 

et leurs interrelations est très pertinent. À 

cette fin, ce simulateur doit représenter les 

fonctions biologiques impactées par les mala-

dies les plus fréquentes et les fonctions ayant 

un impact fort sur la rentabilité de l’activité. 

Les résultats obtenus en simulation doivent 

être cohérents avec ceux qui seraient observés 

sur le terrain. Cela passe par une modélisation 

précise des décisions prises par l’éleveur et de 

leur impact biologique sur chacun des ani-

maux, compte tenu de leurs caractéristiques 

propres. Du fait de la diversité des caractères 

individuels à modéliser pour chaque fonction 

biologique, le système à représenter doit être 

centré sur l’individu. 

En santé animale, des simulateurs de trou-

peaux laitiers intégrant la gestion individuelle 

et une dimension économique ont déjà été dé-



 

veloppés pour répondre à des problématiques 

ciblées et sans anticiper l’évolution des be-

soins, la transposition à des contextes diffé-

rents ou l’évolution des connaissances scienti-

fiques. Pourtant, la réponse à apporter aux 

professionnels de l’élevage pour mettre au 

point leur stratégie de maîtrise doit permettre 

d’intégrer de manière réactive le progrès des 

connaissances en sciences animales. Elle doit 

prévoir d’emblée l’évolutivité propre à inté-

grer de nouvelles pratiques d’élevage (réelles 

ou expérimentales) ou liées à la modélisation 

de nouvelles maladies. Cette réactivité im-

plique un dialogue permanent et interdiscipli-

naire entre biologistes et informaticiens quant 

aux besoins fonctionnels induits par de nou-

velles questions scientifiques. 

L’objectif de cet article est de présenter 

l’approche méthodologique mise en œuvre à 

partir d’une vision macroscopique des champs 

disciplinaires et de décrire la modélisation du 

Système Multi-Agents (SMA) mis en pratique 

pour la production du logiciel de simulation 

« Dairy Health Manager » DHM [8] avec 

comme première application la prise en 

compte de la cétose, maladie métabolique des 

bovins laitiers. 

2 Besoins et travaux proches  

2.1 Besoins de simulation 

Le développement d’un simulateur de 

troupeau laitier évolutif a été entamé en 2015 

au sein de l’UMR BIOEPAR (Biologie, 

Épidémiologie et Analyse des Risques en 

santé animale). Dans cette unité, les travaux 

conduits visent à comprendre et agir sur les 

déterminants et la transmission des maladies 

des animaux d’élevage d’origine 

multifactorielle. L’objectif de ce 

développement était de permettre à un 

expérimentateur d’évaluer des stratégies de 

maîtrise des maladies multifactorielles 

courantes en élevage bovin d’un point de vue 

technique et économique afin d’in fine 

conseiller les éleveurs. La solution à mettre en 

œuvre devait donc prendre en compte la 

dynamique d’individus aux caractéristiques 

biologiques multiples et de leurs interactions, 

ce qui orientait naturellement vers une 

approche SMA. Compte tenu de la diversité 

des objets d’application abordés par les 

chercheurs de l’unité, la modélisation devait 

intégrer des contraintes d’évolutivité et 

s’appuyer sur une structuration modulaire 

répartissant la complexité des différents 

domaines à traiter (reproduction, production 

laitière, alimentation, génétique des animaux, 

gestion de la population et maladies 

multifactorielles ou purement infectieuses). 

De plus, la solution devait être suffisamment 

générique pour intégrer de nouveaux concepts 

de manière réactive. Enfin, la stochasticité des 

modèles et la variété des scénarios à explorer, 

conduisant à de nombreuses répétitions, 

nécessitait de garantir les meilleures 

performances techniques possibles tout en 

préservant la reproductibilité des simulations. 

2.2 Simulateurs de troupeaux laitiers 

Le développement de simulateurs de 

troupeaux bovins laitiers intégrant l’impact 

économique des maladies multifactorielles 

n’est pas nouveau. ECOMAST (« ECOnomy 

MASTitis ») a été développé à BIOEPAR à 

partir de 1997. Son but était d’appuyer une 

thèse relative à l’efficacité économique de la 

maîtrise des mammites (maladie 

multifactorielle à composante infectieuse) en 

élevage bovin laitier [10]. Il a ensuite fait 

l’objet d’évolutions au gré des questions 

scientifiques qui se sont succédé, par exemple 

en intégrant un sous-modèle génétique pour 

l’évaluation de l’intérêt du croisement 

génétique entre des races laitières [5]. 

ECOMAST est écrit en Visual Basic et 

s’appuie sur une base de données Access. Les 

produits issus de cette technologie 

vieillissante étant peu performants et 

difficilement maintenables, ECOMAST 

n’était plus en mesure d’évoluer au gré des 

connaissances scientifiques, de la 

disponibilité croissante de données réelles 

d'exploitation, ni pour intégrer de nouvelles 

questions de recherche. 



 

Parmi les autres outils de simulation d’intérêt 

figure le simulateur danois SIMHERD [16] 

qui se base sur une gestion des individus et 

met en œuvre un large spectre de fonctions 

(production, reproduction, santé, comptabilité, 

alimentation). Si la prise en compte de ces 

sujets représentait un intérêt certain pour 

notre projet, la spécificité danoise, notamment 

en matière de conduite de troupeau, rendait 

difficile son réemploi. D’autres simulateurs 

comme DAFOSYM [18] ou encore celui 

développé par Simone Kraatz [12] 

proposaient des fonctionnalités intéressantes, 

mais leur axe fonctionnel était orienté vers les 

questions de nutrition et de maladies 

métaboliques uniquement. 

2.3 Modèles épidémiologiques 

Les modèles épidémiologiques mécanistes 

sont destinés à comprendre et prédire la 

propagation d’agents pathogènes, et à 

comparer des scénarios de maîtrise des 

maladies purement infectieuses. Ils peuvent 

opérer à différentes échelles (lot d'animaux, 

troupeau, région, filière de production), ainsi 

que la dynamique de leurs vecteurs le cas 

échéant. Leur intérêt pour l’appui à la 

décision en santé [6] est désormais bien connu 

depuis la pandémie de Covid-19. Certains de 

ces modèles mettent en œuvre une gestion 

individuelle associée à des performances 

animales. 

En revanche, ils sont généralement sujets à 

trois limitations. D’abord, ils n’intègrent pas 

la production de bilans économiques, pourtant 

nécessaires dans le cas des maladies 

multifactorielles. Ensuite, ces modèles se sont 

généralement focalisés sur la question 

scientifique traitant des voies de transmission 

et des leviers pour les réduire, ils intègrent 

peu les effets combinés de caractéristiques 

multidisciplinaires. En effet, la nature 

purement infectieuse des maladies traitées et 

la spécificité des leviers de maîtrise associés 

sont assez éloignées des problématiques 

rencontrées avec les maladies 

multifactorielles. Enfin, la plupart de ces 

modèles sont développés de façon très 

spécifique à une maladie cible et manquent de 

généricité. Ce n’est que récemment que se 

sont développées des approches ouvertes et 

génériques, telles que des frameworks 

orientés objets comme Broadwick [14], ou un 

couplage entre un simulateur générique et un 

langage dédié à la modélisation 

épidémiologique tels qu’EMULSION [17] ou 

Kendrick [2]. Néanmoins, l’intégration dans 

ces outils de modes de conduite d’élevage 

complexes reste encore une question de 

recherche [20]. 

2.4 Plateformes multi-agents 

Une fois le cadre SMA identifié comme 

pertinent, l’utilisation d’une plateforme multi-

agents générique a été étudiée. Repast HPC 

[4] propose d’excellentes performances 

techniques obtenues notamment grâce à la 

parallélisation. Il permet d’agir finement sur 

l’architecture du système modélisé et ses 

caractéristiques opérationnelles, et offre un 

ordonnancement efficace pour la simulation 

des scénarios souhaités. Toutefois l’emploi de 

cette solution en soutien à la question 

scientifique d’un chercheur non-modélisateur 

aurait imposé le développement d’une 

interface logicielle qui facilite les interactions. 

Ce type d’interface est offert par la plateforme 

GAMA [9], mais les performances techniques 

affichées par cette solution s’avéraient 

insuffisantes au regard du besoin. 

Les limitations rencontrées sur les simulateurs 

de troupeaux existants, le manque de détails 

économiques et techniques dans les modèles 

épidémiologiques, et les besoins de 

performance et de contrôle sur le moteur, 

nous ont conduit à développer de novo un 

nouveau système de simulation. Le choix 

méthodologique retenu consiste donc d’une 

part à s’appuyer sur de bonnes pratiques de 

génie logiciel pour un développement 

performant et ouvert, et d’autre part à 

mobiliser UML [19] comme support 

d’échange entre disciplines, d’expression et 

de validation des hypothèses, ainsi que 



 

préconisé par Bersini [1] pour le 

développement de simulations multi-agents. 

3 Le simulateur DHM 

Le simulateur DHM vise à fournir un 

laboratoire virtuel permettant d’étudier des 

questions de recherche sur la santé des bovins 

laitiers. Il combine des fonctionnalités sous 

forme de modules évolutifs et interconnectés 

(figure 1). Chaque module contient des 

machines à états décrivant les processus 

constituant les comportements des agents, et 

des classes qui décrivent des modèles 

biologiques (par exemple un modèle de 

lactation selon l’état des agents). 

FIG. 1 - Modules constituant le simulateur DHM 

Ce simulateur permet l’expérimentation de 

scénarios diversifiés en termes d’échelle de 

temps, paramètres d’élevage, durée de 

simulation et nombre de répétitions. De plus, 

son architecture doit permettre à moyen terme 

une déclinaison pour d’autres conduites 

d’élevage, d’autres types de troupeaux voire 

d’autres espèces. Sa production devait donc 

s’inspirer des méthodes agiles pour privilégier 

l’interaction avec les scientifiques non-

modélisateurs afin de pouvoir identifier les 

domaines attachés aux besoins fonctionnels 

potentiels et les intégrer dans une architecture 

multi-agents cohérente et extensible. UML a 

donc été mobilisé pour définir les éléments 

constitutifs de l’élevage bovin laitier en y 

décrivant les agents, leur environnement ainsi 

que les règles de leurs interactions, en mettant 

en œuvre les design patterns [7] idoines, le 

tout garantissant leur évolutivité descriptive. 

3.1 Les agents et leur environnement 

Les stratégies de maîtrise en santé animale et 

leur évaluation économique mobilisent un 

éventail disciplinaire très vaste, combinant 

différentes échelles (intra- ou inter-

individuelles, lots, troupeaux) et ciblant 

différentes espèces. En tant qu’outil de 

recherche, DHM est par ailleurs amené à 

incorporer des travaux de maturité variable. 

Une étude préliminaire des domaines 

impliqués a donc été menée dès le lancement 

du projet. Des interviews auprès d’acteurs de 

différentes disciplines (épidémiologistes, 

modélisateurs, économistes, zootechniciens, 

parasitologues) ont permis d’identifier les 

notions pertinentes autour de la santé des 

animaux et de les positionner dans un méta-

modèle multi-agents, avec l’animal pour 

élément central. 

Pour DHM, l’agent central de la simulation de 

troupeau laitier est la vache laitière : « Agent 

Vache Laitière » (AVL). Cet agent s’inscrit 

dans une hiérarchie de classes intégrant 

différents niveaux d’abstraction pour garantir 

la généricité et l’évolutivité pour des 

extensions ultérieures (figure 2). 

FIG. 2 - Définition statique des agents 

Les agents dérivés du concept « Mammal » 

encapsulent un environnement « mamelle » 

(« Udder ») qui se compose pour une vache 

de quatre quartiers (agents « Quarter ») ayant 

leur propre production et sensibilité aux 

divers agents pathogènes. La modélisation 

multi-niveaux de ces notions permet de 

déléguer une partie des fonctions biologiques 

à une échelle intra-individuelle tout en 



 

gagnant en modularité. 

Les mammifères élevés spécifiquement pour 

la production laitière (« DairyMammal ») 

présentent une valeur génétique dédiée 

(« GeneticValue ») et disposent d’une 

mamelle dotée d’une capacité de production 

journalière (« DairyUdder »). C’est à ce 

niveau que se situent les « Agents Délégués 

Quartiers » (ADQ) qui ont leurs propres états 

et interactions. L’AVL (« DairyCow ») 

héberge donc quatre ADQ qui représentent les 

quatre quartiers de la mamelle. Cette dernière 

constitue un environnement qui permet les 

interactions entre l’AVL et les ADQ ou entre 

les ADQ, ce qui joue un rôle clé dans la 

propagation des agents pathogènes 

responsables de mammites. De même, les 

AVL interagissent au sein de l’environnement 

encapsulé par le troupeau. Ce dernier peut 

s’accroître par la naissance ou l’achat d’AVL 

qui évoluent ensuite de façon autonome selon 

leurs propres caractéristiques, en contribuant 

à l’activité productive de l’exploitation 

laitière et à la charge comptable associée (e.g. 

frais de santé, de reproduction et 

d’alimentation). 

3.2 Comportements 

Les actions des individus concernent les 

fonctions biologiques et comportementales, 

les effets de la conduite d’élevage 

(performances de production et de 

reproduction, santé, valeur génétique propre) 

et leurs éventuelles conséquences collectives 

(interactions liées à la reproduction et à la 

santé entre agents situés dans le même 

environnement). Tous ces comportements ont 

été modélisés par des machines à états. 

Pour l’AVL, sont pris en compte 

l’avancement de son âge, sa situation 

reproductive (ovulation, gestation, vêlage…), 

son état de production laitière (en cours de 

lactation, tarie…), l’apparition ou l’évolution 

d’une maladie, la prise de traitements 

médicaux, sa consommation d’aliment ou 

même sa mort. Pour l’ADQ, l’activité 

concerne principalement la quantité et la 

composition du lait produit, et l’état 

d’avancement des éventuelles maladies. Les 

mammites, dont les cas les plus graves 

peuvent aller jusqu’à occasionner l’arrêt de 

leur activité, impliquent des interactions avec 

les autres ADQ de la mamelle. La figure 3 

illustre les relations impliquées dans la 

modélisation du processus biologique de 

reproduction, piloté par une gestion d’états. 

Les ovulations peuvent être détectées par 

l’éleveur qui procède à une insémination, et 

conduit en cas de succès à une gestation. 

FIG. 3 - Définition des principales associations 

dynamiques de l’AVL 

Certaines actions confiées aux agents peuvent 

dépasser leur responsabilité du fait de la 

complexité de la réponse à apporter. C’est le 

cas par exemple du calcul de la quantité de 

lait produite quotidiennement par un AVL, 

qui dépend pour partie de sa propre capacité 

du moment ou de celle de ses ADQ, mais



 FIG. 4 – Enchaînement du signal de progression jusqu’à et à travers l’agent 

également d’influences externes (nombre de 

traites quotidiennes, objectifs de production, 

période de l’année). Dans ce cas, les agents 

s’appuient sur des sous-modèles biologiques 

définis dans chaque module (par exemple 

l’équation de production laitière selon l’état 

de l’agent, module « LACTATION » de la 

figure 1). Les interactions entre AVL sont 

mises en œuvre dans trois domaines précis : le 

vêlage, l’effet de groupe des chaleurs et la 

contagiosité de certaines maladies. Les AVL 

ont pour environnement le lot dans lequel ils 

se trouvent (« Batch », figure 3), i.e. le 

regroupement des animaux bénéficiant de la 

même conduite d’élevage. Le vêlage est 

l’interaction la plus forte entre deux individus, 

car il s’agit pour un AVL mère d’instancier 

un ou plusieurs autres AVL veaux, avec 

transmission d’une partie de son patrimoine 

génétique. Pour ce qui est de l’effet de 

groupe, l’expression comportementale de 

l’ovulation d’une vache (l’œstrus) peut 

favoriser celle de ses congénères dans la 

même situation et du même lot, ce qui peut 

faciliter sa détection par l’éleveur. Pour cela 

l’agent AVL dépose dans son environnement 

« lot » l’information relative à son entrée en 

ovulation. 

Enfin pour la contagiosité, la probabilité 

qu’une vache soit atteinte par la maladie peut 

être accentuée par la prévalence de la maladie 

dans son lot. C’est le cas des mammites dont 

l’incidence augmente si d’autres vaches du lot 

sont également concernées. Cette interaction 

existe aussi au niveau de la mamelle puisque 

l’état sanitaire de chaque ADQ influe sur la 

probabilité d’apparition d’une mammite sur 

les ADQ voisins. 

3.3 Parallélisation et ordonnancement 

L’ordonnanceur du simulateur a été conçu 

pour garantir la reproductibilité des 

expériences. Les modèles manipulés étant 

stochastiques, chaque répétition d’une 

expérience est associée à une graine du 

générateur pseudo-aléatoire. À graine fixée, 

l’ordre d’activation des agents est toujours le 

même, de sorte que les exécutions peuvent 

être parallélisées sans préjudice pour la 

reproductibilité des résultats. En ce qui 

concerne la dynamique de simulation, le 

système modélisé est caractérisé par une 

échelle temporelle qui rythme les actions des 

agents de l’élevage à simuler. Les 

comportements de l’AVL et de l’ADQ sont 

rythmés par l’horloge selon un signal qui se 

propage d’agent en agent (figure 4). Ce signal 

se déclenche une fois par jour simulé pour 

que les agents réalisent en toute autonomie les 

actions de progression liées à leur état, en 

tenant compte des circonstances. 

3.4 Mise en œuvre 

DHM a été implémenté en C++ dans une 



 

architecture orientée objets de façon à faciliter 

la mise en œuvre des concepts SMA. UML a 

été employé avec les utilisateurs pour définir 

la spécification des agents et leurs 

comportements. Afin de maximiser les 

performances du simulateur, la parallélisation 

des répétitions a été utilisée en s’appuyant sur 

la sérialisation binaire pour le transfert de 

données et en exploitant la technologie 

« OpenMP » [15]. Le bénéfice en temps de 

calcul a pu être constaté lors de la première 

exploitation du simulateur sur les serveurs de 

calcul du Centre de Calcul Intensif des Pays 

de la Loire [3]. 

Le déploiement proposé sous la forme d’un 

composant ré-employable (bibliothèque 

dynamique multiplateforme) offre une 

réponse à l’objectif visé d'une mise en œuvre 

diversifiée (application autonome, web…). 

4 Une première application : 

MO3SAN 

DHM est un simulateur destiné à s’étendre, en 

accueillant au fil du temps et de manière 

itérative diverses questions nouvelles. Le 

projet MO3SAN relatif à la santé des vaches 

Montbéliardes a été le premier à mettre en 

œuvre DHM. Son objectif est de développer 

des méthodes et des indicateurs nouveaux 

pour mettre à disposition des éleveurs laitiers 

des références et moyens de maîtrise des 

principales maladies bovines par 

l’amélioration des pratiques et la génétique 

[13]. DHM a été choisi comme support pour 

la simulation des scénarios devant intégrer en 

particulier les règles de gestion relatives à la 

cétose, maladie métabolique multifactorielle 

des bovins laitiers [11]. L’intégration des 

fonctionnalités nécessaires a été facilitée par 

la modularité et la généricité de l’architecture. 

Le processus mis en œuvre visait dans un 

premier temps à déterminer comment des 

facteurs de risque associés à la prévalence 

d’une maladie dans le troupeau pouvaient 

influer sur l’état de santé des animaux, et par 

voie de conséquence sur leurs performances 

de production, donc sur le bilan économique 

de l’élevage (figure 5). 

Nous avons décrit les différents niveaux de 

gravité des cétoses que pouvait subir une 

vache et les conséquences individuelles sur 

chacun des aspects la concernant 

(reproduction, production, létalité…). La 

dynamique associée à l’évolution de la 

maladie et la prise des traitements médicaux 

correspondants ont été réalisées par une 

machine à états spécifique. Pour ce qui est des 

impacts individuels présentant un niveau de 

décision plus complexes comme celui de 

l’application des taux d’incidence, leurs 

modulations éventuelles et la détectabilité, ils 

ont été pris en charge par le sous-modèle 

biologique représenté par le module 

« HEALTH » de la figure 1. Des leviers de 

conduite d’élevage ont été ajoutés sous la 

forme de paramètres d’entrée pour permettre 

à l’utilisateur de manipuler le troupeau selon 

le scénario désiré en relation avec la maladie. 

Ils concernent le niveau général de prévention 

des cétoses de l’élevage, la mise en œuvre de 

moyens complémentaires de détection et la 

description des effets des traitements 

médicaux prodigués (délai d’action, effet sur 

la production laitière et la reproduction, 

probabilité de succès et de réduction du risque 

d’aggravation). Également paramétrables 

selon les scénarios, les données tarifaires liées 

aux activités et événements relatifs à la cétose 

ont été introduites pour contribuer à la 

constitution du bilan économique. 

FIG. 5 - Impact des agents pathogènes et des 

facteurs de risque sur les performances 

économiques 

Cette modélisation à base d’agents a permis 

de reproduire les conditions réalistes de la 

maîtrise des maladies multifactorielles au sein 

du troupeau et de fournir des résultats en 



 

conséquence. Pour autant, l’intégration de ce 

nouveau modèle de maladie dans le 

simulateur a conduit à un réajustement de 

certaines constantes générales. Par exemple, 

la prise en compte du taux de mortalité propre 

à la cétose a nécessité de recalculer celui 

appliqué jusqu’alors, qui traduisait la 

mortalité générale du troupeau quelle qu’en 

soit l’origine. Le principe adopté a été 

d’opérer un calibrage empirique de la 

mortalité observée dans les résultats de 

simulation du scénario par défaut (intégrant 

désormais la cétose), de manière à respecter 

les données d’observation et de la littérature. 

Les simulations réalisées pour MO3SAN ont 

mis en œuvre trois types différents d’élevage. 

Leur spécificité résidait principalement dans 

la dimension du troupeau et son taux de 

renouvellement, les modalités de mise à la 

reproduction, la pratique du pâturage (influant 

les taux d’incidence des mammites), les 

rations alimentaires, les niveaux de 

production et enfin les prix pratiqués. Pour 

chacun de ces élevages, deux niveaux de 

fréquence combinés des mammites et des 

cétoses ont été déterminés en modulant le 

niveau de prévention, ce qui a conduit à 

paramétrer 12 élevages différents. Chaque 

scénario a donné lieu à 500 répétitions 

stochastiques [11] pour obtenir une 

distribution stable des sorties. 

Avant de produire les résultats, nous avons 

réalisé un calibrage fonctionnel des données 

moyennes d’entrée. En effet, certains 

paramètres permettent de positionner un 

objectif pour l’expérimentateur (quantité de 

lait à produire, rémunération…), mais du fait 

de la multiplicité de facteurs impliquées, un 

écart à l’attendu peut être constaté, nécessitant 

un ajustement. Une fois les données d’entrée 

calibrées, les élevages ont été simulés dans les 

conditions prévues ci-dessus. 

Ces simulations sur la plateforme de 

production du CCIPL ont occasionné plus 

d’un milliard d’activations d’AVL, et près du 

double pour les ADQ d’AVL adultes, sur une 

durée totale de l’ordre de 10 minutes, ce qui a 

représenté 1/10ème de seconde en moyenne 

pour une répétition. 

Les résultats obtenus ont permis de comparer 

l’effet des différents scénarios dans chacun 

des domaines modélisés (production laitière, 

gestion de la population, performance de 

reproduction, états de santé mammites et 

cétoses, et enfin bilan comptable des charges 

et produits de l’exploitation). Le niveau de 

fréquence des cas de cétoses dépend de divers 

facteurs d’influence (génétique, rang de 

lactation, niveau de production laitière, durée 

de la lactation précédente, présence d’autres 

maladies comme les mammites, actions de 

prévention). 

FIG. 6 - Variabilité du nombre de cas de cétoses 

cliniques (i.e. observées) par vache vêlant en 

fonction du niveau de fréquence des cétoses 

La figure 6 présente une comparaison du 

nombre de cas de cétoses relevées dans deux 

scénarios, selon que la conduite de troupeau 

met en œuvre un niveau de prévention moyen 

(M) ou renforcé (L). Par ailleurs, l’analyse 

des effets comptables d’une amélioration des 

pratiques préventives (passage d’un niveau M 

à L) a permis de démontrer leur intérêt 

économique dans 3 contextes d’élevage 

différents (tableau 1). 

TAB. 1 - Perte de marge brute de l’activité de 

production laitière (€/1000 litres) 

Elevage 
Grand-

Ouest 

AOP 

Comté 

Massif 

Central 

Effet des 

cétoses 
-2,5 -2,8 -3,9 

Effet des 

mammites 
-7,5 -8,9 -7,0 



 

Ce premier cas concret d’emploi du 

simulateur au profit d’une nouvelle question 

scientifique montre la capacité d’évolution de 

DHM. 

5 Conclusion et perspectives 

Le besoin de disposer d’un simulateur de 

troupeau laitier permettant à un expérimenta-

teur d’évaluer des stratégies de maîtrise des 

maladies multifactorielles en fournissant des 

bilans techniques et économiques a conduit au 

développement d’un nouveau logiciel : DHM. 

L’évolutivité et la performance de l’outil pro-

duit ont démontré la pertinence du choix 

ayant consisté à réaliser en propre une archi-

tecture de type SMA. Grâce à la gestion indi-

viduelle des vaches laitières modélisées sous 

forme d’agents, les effets sur les perfor-

mances des animaux en la présence d’agents 

pathogènes combinée avec des facteurs de 

risques dépendant de chaque situation ont pu 

être évalués tant au niveau individuel que col-

lectif. Ainsi, par sa prise en compte fine des 

processus multifactoriels et complexes, ce 

SMA produit des résultats aussi fidèles à des 

situations réelles que réalistes pour des scéna-

rios expérimentaux. 

L’approche méthodologique adoptée consis-

tant à intégrer d’emblée une dimension géné-

rique à la modélisation pour faciliter 

l’intégration itérative et en circuit court des 

réponses aux besoins fonctionnels exprimés a 

posteriori a fait la preuve de son intérêt. Tout 

cela participe à la recherche menée avec des 

approches pluridisciplinaires et multi-échelles 

dans le domaine de la santé des animaux 

d’élevage. 

En ce qui concerne l’état de la connaissance 

scientifique, référence de la modélisation 

fonctionnelle, la base décrite dans la littéra-

ture est dans la plupart des cas obtenue dans 

un cadre restreint (une race, une région…) ou 

à l’inverse à une large échelle (performances 

animales publiées annuellement, publications 

agrégées…). La modélisation de ces diffé-

rents grains de connaissance peut être 

problématique pour une implémentation dans 

DHM qui nécessite de détenir l’exhaustivité 

des règles de gestion à appliquer pour tous les 

contextes modélisés. L’accès à des données 

précises d’observation ou a minima les avis 

d’expert peuvent aider à contrecarrer cet in-

convénient. 

Si DHM est actuellement pleinement exploi-

table, du travail reste à réaliser, notamment 

des travaux d’analyses de sensibilité qui per-

mettront d’identifier les leviers les plus in-

fluents sur les résultats clé afin d’en consoli-

der la modélisation. Le simulateur sera en-

suite mobilisé pour comparer ex ante 

l’efficacité technique et économique de stra-

tégies de maitrise des maladies à la disposi-

tion des éleveurs. Une adaptation de DHM 

pour l’étude de problématiques analogues en 

élevage de bovins allaitants pourra être entre-

pris. Ces orientations dépendront des de-

mandes éventuelles des entreprises privées du 

secteur de l’élevage ou de celles des pouvoirs 

publics. 

Pour ce qui est de la recherche en épidémio-

logie, une étude pourrait être lancée pour éva-

luer l’intérêt d’une connexion avec le langage 

de modélisation épidémiologique du simula-

teur EMULSION [17]. Cela pourrait faciliter 

la prise en compte par DHM de maladies con-

tagieuses pouvant être rencontrées au sein du 

troupeau, qui auraient fait l’objet de modélisa-

tions antérieures moins précises en termes de 

conduite d’élevage. 
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