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Model SI

In[2]:=

Najprostszy model epidemiologiczny to model typu SI. W modelu tym opisujemy infekcje, na ktérag
osobniki rozwazanej populacji nie uodparniajg sie. Wyrézniamy tylko dwie grupy - osoby zdrowe i
osoby chore. Niech S(t) oznacza czes¢ populaciji, ktéra jest zdrowa, natomiast niech I(t) oznacza
czesc¢ populacji, ktora jest chora. Budujgc model, postulujemy, ze
= wszystkie nowo narodzone osobniki sg zdrowe, infekcja rozprzestrzenia sie poziomo w populaciji,
nie ma transmisji pionowej;
= infekcja rozprzestrzenia sie przez kontakt miedzy osobnikami podatnymi i chorymi;

= kontakty miedzy osobnikami sg losowe, ich liczba jest proporcjonalna do liczebnosci
poszczegdlnych klas osobnikéw;

m po przebyciu infekcji osobniki zdrowiejg i wracajg do grupy podatnych.

Przy tych zatozeniach, skalujgc wielko$¢ populacji do 1, otrzymujemy ukfad dwdch réwnan:
(MN)S=p-BIS+yl-pus,

2)r=g1S-yl-ul,

gdzie:

* S, | - proporcje oséb podatnych i chorych w populacji, S + 1 =1,

* 1 - wspotczynnik rozrodczosci/Smiertelnosci,

+ [3- wspotczynnik kontaktow/zakaznosci, ktory odzwierciedla cze$¢ kontaktow prowadzacych do
zachorowania,

* y wspotczynnik wyzdrowien, 1/y odzwierciedla $redni czas trwania infekc;ji.
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Wygasanie epidemii

Oznaczmy Ryp= )_/f_u Wspotczynnik Ry nazywamy podstawowym progiem odnowienia dla danej
infekcji. JezeliRy < 1,t0 (S, 1) » (1, 0) dla t » o, czyli infekcja wygasa i populacja wraca do normal-
nego stanu. Jezeli Ry > 1,t0 (S, ) — (R1—0 1- ;—0) dla t » o, czyli infekcja nie wygasa - ustala sie

stan epidemii. Dynamike epidemii modeluje sie za pomocg portretu fazowego, ktéry przedstawia
zaleznos$¢ rozwigzan uktadu réwnanh opisujgcego modelu. W kodzie zageszczenie (w kolejnych
czesciach projektu - liczebnosé) populacji oséb zainfekowanych oznacza sie przez J zamiast |.
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nsi= Manipulate[
Show[ (* wektory pola, pokazuje kierunek rozwigzahp,
kolor strzalek obrazuje norme wektoréw polax)
StreamPlot[{u-B*S*J+y*J-u*xS, B*xS*JIJ-y*xJ-u*xJ}, {S, 0, 1},
{J, 0, 1}, RegionFunction -» Function[{S, J}, S+J < 1],
StreamColorFunction -» Hue, FrameLabel -» {S, J}],
(* izokliny zerowex) Plot[{(u*S-u)/ (-B*S+y), 0.005}, {S, 0, 1},
PlotRange -» Automatic, PlotStyle -» {Brown, Gray}],
(* krzywa dajaca warunek S+I<1l %) Plot[1l-S, {S, O, 1},
PlotRange -» Automatic, PlotStyle » {Black, Dashed}],
ParametricPlot[{(y+u) /B, 3}, {J, O, 1}, PlotStyle » {Gray, Dashed}, Frame - True],
(» sprawdzanie, czy epidemia wygasSnie =*)
If[B/ (y+u) <1, Graphics[Text["epidemia wygasnie", {1, 1}, {1, 0}]11,
Graphics [Text["epidemia nie wygasnie", {1, 1}, {1, 0}1]1,
(* punkt roéwnowagi ) Graphics|[
{Pink, PointSize[0.03], Point[
{S, J} /. NSolve[u-B*S*T+y*T-UuxS =0 && B*S*T-y*xJTJ-uxJ=0, {S, J}]
113
1
1
, {u, 0.0001, 1}, {B, 0.0001, 1}, {y, 0.0001, 1}, SaveDefinitions » True]
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Symulacja modelu

Kiedy znane sg wartosci wszystkich parametréw opisujgcych model epidemiologiczny oraz wartosci
poczatkowe funkgciji, czyli liczba osobnikéw chorych i zainfekowanych, mozna przeprowadzi¢ symu-
lacje modelu za pomocg modelu dyskretnego, przy uzyciu na przyktad dyskretyzacji metodg Eulera.
W symulacji uzyto zmodyfikowanego modelu opisanego réwnaniami rozniczkowymi:

(1S =A-BIS+yl-6S, 2I'=BI1S-yl-6l-al,

gdzie A - staty naptyw osobnikéw do populacji, 6 - wspotczynnik $miertelnosci naturalnej, a-
wspotczynnik smiertelnosci zwigzanej z choroba, Dzieki zmianom opis dynamiki populacji jest
bardziej realistyczny. W symulacji uwzgledniono gorny i dolny prég liczebnosci populacii, dzieki
czemu mozna sprawdzaé, w ktérym momencie populacja moze wygingé powodu epidemii lub kiedy
nastagpi przeludnienie - jezeli zatozymy brak infekciji.
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In[4]:=
Manipulate[ (* pure function na obliczenie liczby oséb zdrowych i chorych, podwéjna
NestWhile List 2z ograniczeniami na maksymalnag i minimalng liczbe populacji =)
bezinfekcji = NestWhileList[ {Max[0, Round[ naplyw+ (1 - as) *#[[1]] -
beta * #[[1]] *#[[2]] / (#[[1]] +#[[2]]) +gamma *#[[2]] ]], Max[0, Round|
beta«#[[1]] *#[[2]] / (#[[1]1] +#[[2]]) + (1 - (ac +as +gamma)) *#[[2]]1]]} &,
{s0, 10}, up > (#[[1]] +#[[2]]) > down &, 1, okres] ;
(» tworzenie tabeli w celu wykonania wykresu ListPlot )
Table[bezinfekcji[[i]][[1]], {i, 1, Length[bezinfekcji]}];
(» dwa wykresy, jeden dotyczacy oséb zdrowych, drugi dotyczacy oséb chorych =x)
wykres = ListPlot|[
{Labeled[Table[bezinfekcji[[1]][[1]], {i, 1, Length[bezinfekcji]}], "zdrowi"],

Labeled[ Table[bezinfekcji[[i]][[2]], {i, 1, Length[bezinfekcji]}], "chorzy"]},
Joined -» True, PlotRange - All],

(* przypisywanie etykietom nazwy zmiennych z wartoSciami poczatkowymi )

{{s0, 100, "liczba zdrowych"}, 10, 500, 1},
{{10, 100, "liczba chorych"}, 10, 500, 1}, {{naplyw, 1, "przyrost"}, 1, 30, 1},

{{up, 1000, "granica gérna"}, 500, 1000, 1},

{{down, 5, "granica dolna"}, 1, 100, 1}, {{okres, 30, "iloS¢é jednostek"}, 1, 100, 1},
{{as, 0.001, "wspéiczynnik SmiertelnoSci naturalnej"}, 0.001, 0.95},

{{gamma, 0.001, "wsp6iczynnik wyzdrowienia"}, 0.001, 0.999},

{{beta, 0.001, "wspéiczynnik transmisji"}, 0.001, 0.999},

{{ac, 0.001, "wspéiczynnik SmiertelnosSci zwigzany z choroba"}, 0.001, 0.999},
SaveDefinitions » True]
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Szacowanie wspotczynnika transmisji choroby

Wspotczynnik transmisji, oznaczany przez 3, jest definiowany jako stopien, z jakim nastepuje
przeniesienie czynnika chorobotworczego z oséb zainfekowanych na osoby zdrowe, podatne na
choroby. Wspotczynnik ten zalezny miedzy innymi od liczebnosci oséb zdrowych i zainfekowanych
w populacji, dlatego nie mozna okresli¢ statej wartosci wspotczynniki dla okreslonej choroby.
Wspodtczynnik nalezy oszacowacé dla poszczegdlnego zestawu danych. W programie estymowana
jest wartos¢ wspotczynnika transmisji dla okreslonych liczb oséb zdrowych i chorych. Wielkosé
populacji jest stata, liczebnosci grupy osob zdrowych w danym czasie sg wygenerowane losowo.
Dla poszczegdlnych wartos¢ 8 z przedziatu [0,1] przeprowadzana jest symulacja modelu dla
poczatkowych wielkosci subpopulacji oséb chorych i zdrowych, nastepnie obliczany jest kwadrat
réznicy liczby os6b zdrowych wyznaczonej symulacjg i liczby oséb zdrowych wygenerowanej
losowo w czasie t, wszystkie réznice sg zsumowane. Nie wyznacza sie kwadratéw réznic dla subpop-
ulacji oséb chorych, gdyz ze statosci liczebnosci populacji wynika, ze liczba oséb chorych jest
zalezna od liczby oséb zdrowych. Na koncu wybiera sie te wartos¢ 8, dla ktérych suma kwadratéw
roznic jest najmniejsza.

in5= SR = RandomInteger[100, 10];
JR = Table[100 - SR[[j]1]1, {j, 1, 10}]1;

n = 100;
T = Length[SR]; Manipulate[ Jt = Table[O, {j, 1, n}, {i, 1, T}];
St = Table[O, {j, 1, n}, {i, 1, T}]; betat = Table[j/n, {j, 1, n}];
For[j =1, j<n+1, j++, S£[[jJI1[[1]] =SR[[1]]; Jt[[F]1][[1]] =JR[[1]] ;]
total = St[[1]]1[[1]] +Jt[[1]]1[[1]];
For[k=1,k<n+1l, k++, For[i=2,i<T+1, i++,
St[[k]]1[[i]] = Round[St[[k]][[i-1]] + (total) xni-betat[[k]] *St[[k]][[i-1]] *
Jt[[k]][[i-1]]/total +gamma * Jt[[k]][[i-1]] -ni+«St[[k]][[i-1]]1;
Jt[[k]]1[[i]] = Round[total -St[[k]][[i]]];
TE[JE[[k]][[i]] <O, Jt[[k1][[i]] = 0]; 1]
Sroznice = Table[O0, {j, 1, n}, {i, 1, T}];
For[k=1, k<n+1, k++,
For[i=1,i<T+1, i++, Sroznice[[k]][[i]] = Power[SR[[i]] -St[[k]]1[[1i]1]1, 21;1]
Ssum = Table[0, {j, 1, n}];
For[k=1], k<n+1l, k++,
For[i=1, i<T+1, i++, Ssum[[k]] = Ssum[[k]] + Sroznice[[k]][[1]1]; 1]
Flatten[Position[Ssum, Min[Ssum]]][[1]];

betaopt = N[betat[[Flatten[Position[Ssum, Min[Ssum]]][[1]]]]1];
Grid[{{"lista zdrowych", SR}, {"lista chorych", JR}, {"beta", betaopt}}, Frame -» All],
{gamma, 0.001, 1}, {ni, 0.001, 1}, SynchronousUpdating » False, SaveDefinitions -» True]

gamma CU
ni :D

out[8]=

lista zdrowych | {72, 57, 94, 47, 20, 41, 43, 29, 56, 42}
Null® [Tista chorych | (28, 43, 6, 53, 80, 59, 57, 71, 44, 58)
beta 0.2




