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Исследование эпидемических процессов представляет собой хорошо развитое
направление в использовании метода математического моделирования для изуче-
ния живых систем. Примеры математических моделей, возникающих в задачах
эпидемиологии, приведены в работах [1]–[9] и содержащихся в них ссылках на
работы других авторов.

Настоящая работа посвящена построению стохастической стадия-зависимой
модели распространения эпидемии в некотором регионе. Модель записана в форме
непрерывно-дискретного случайного процесса, учитывающего прохождение инди-
видуумами различных стадий инфекционного заболевания. Длительности стадий
заболевания могут представлять собой константы, некоторые зависящие от време-
ни функции или случайные величины с непрерывными законами распределения.
В рамках модели население региона представлено в виде когорт индивидуумов,
структурированных по различным критериям. Все когорты составляют два блока.
Индивидуумы, входящие в когорты первого блока, считаются неразличимыми в
рамках конкретной когорты и имеют однотипное параметрическое описание. Ин-
дивидуумы, входящие в каждую из когорт второго блока, различаются между
собой по времени поступления в конкретную когорту и по времени пребывания в
этой когорте. Модель предполагает инфицирование восприимчивых индивидуумов
за счет их контактов с больными (не изолированными) индивидуумами, причем
интенсивность контактов и вероятность инфицирования зависит от параметров
индивидуумов различных когорт. Учитывается время пребывания индивидуума в
той или иной когорте, длительность которого описывается величиной достаточно
произвольного типа. Модель предполагает наличие постоянного или переменно-
го миграционного притока индивидуумов, включая латентно-инфицированных и
больных индивидуумов. Структурная схема модели в простейшем варианте близка
к схемам известных моделей распространения эпидемии типа SIR, SEIR и др.

Пусть Ai — некоторая когорта первого блока, XAi
(t) — численность индиви-

дуумов этой когорты в момент времени t. Положим, что Bj — некоторая когорта
второго блока. Для описания когорты Bj используем ее численность XBj

(t) и се-
мейство ΩBj

(t) уникальных типов индивидуумов этой когорты, существующих в
момент времени t. Для фиксированного t семейство ΩBj

(t) имеет вид
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где N = XBj
(t), t
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дивидуумов в когорту Bj до момента t (включительно), t
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— моменты времени, в которые индивидуумы завершают свое пребывание в ко-
горте Bj при условии, что они не погибли или не перешли в другую когорту под
влиянием различных факторов. Обозначим:
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)
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)
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Для описания динамики эпидемического процесса используются рекуррентные
соотношения, отражающие изменения переменных (1), (2) в некоторые моменты
времени tk, а именно: t0 = 0, X(t0), Ω(t0) — фиксированы,

tk+1 = tk ±∆(tk), X(tk+1) = X(tk)±∆(X(tk)),

Ω(tk+1) = Ω(tk)±∆(Ω(tk)), k = 0, 1, 2, . . . (3)

В соотношениях (3) при фиксированном tk приращения ∆(tk), ∆(X(tk)) — слу-
чайные величины с заданными законами распределения, приращения ∆(Ω(tk)) —
элементы семейства Ω(tk), исключаемые из его некоторых компонент или попол-
няющие некоторые компоненты. Все указанные приращения являются взаимозави-
симыми, и их вероятностная связь полностью определяется текущим состоянием
{tk, X(tk),Ω(tk)}.

На основе соотношений (3) разработан алгоритм статистического моделирова-
ния динамики переменных (1), (2). В основу алгоритма положены стандартные
алгоритмы метода Монте-Карло, используемые для генерации случайных чисел с
заданными законами распределения [10]–[12].

Представленный подход и частный вариант модели апробированы при исследо-
вании динамики эпидемического процесса в некотором регионе с учетом повтор-
ного инфицирования индивидуумов [6].

Разработанная модель используется для исследования динамики когорт инди-
видуумов в зависимости от наборов параметров, отражающих различные варианты
передачи Ковид–19 инфекции между индивидуумами.

Работа выполнена при финансовой поддержке РФФИ в рамках научного про-
екта № 20-04-60157.
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