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Les systèmes de prédateurs-proies sont très populaires, même au-delà du cercle des candidats à
l’agrégation. Dans le but de modéliser la dynamique des lymphocytes du système immunitaire
et des virus, plusieurs difficultés apparaissent :
– importance de l’antigénicité (une forme de signature de chaque lymphocyte et de chaque

virus) ;
– phénomène de mutation qui entrâıne une forme de diffusion (dans l’espace des antigénicités

notamment) ;
– les prédateurs sont aussi des proies et réciproquement. Mais il y a une nette dissymétrie dans

le type d’attaque des uns et des autres.

Lymphocyte Tvirus HIV

Fig. 1 – Le prédateur est aussi une proie ...

Nous justifierons la modélisation de ce phénomène par des équations d’évolution. Dans le cas
d’une hypothèse simple, on peut en déduire un système d’EDP diffusives, mais cette hypothèse
est non réaliste. Nous donnerons certaines propriétés de ce système dans des cas simples.
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