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Введение 

Актуальность разработки проблемно-ориентированных систем 

управления ограничением эпидемических заболеваний не вызывает сомнения. 

Важнейшим инструментом изучения этих систем являются адекватные 

математические модели прогнозирования пространственного распространения 

эпидемий. К настоящему времени создано значительное количество таких 

теоретически обоснованных моделей, опирающихся на сложный 

математический аппарат. К общему недостатку этих моделей относят трудность 

применения для создания карт пространственно-временного распространения 

эпидемических заболеваний с учётом сложной формы географических объектов 

и других пространственно-определённых факторов [1]. 

Существующие модели распространения эпидемических заболеваний (на 

примере холеры) на основе компартментных моделей в условиях реализации 

мероприятий по активному выявлению заболевших, использующих допущение 

глобального перемешивания в популяции с непрерывной пространственной 

структурой. Модель динамики передачи холеры [2, 3], которые описывают с 

четырьмя состояниями для популяции и двумя состояниями для холерных 

вибрионов: восприимчивых к заболеванию (S); инфекционный 

симптоматический (Is); инфекционный бессимптомный (Ia); восстановленный 

(R); высоко-инфекционных холерных вибрионов ( HB ); низко-инфекционных 

холерных вибрионов ( LB ) [4].  



Пример. Предложенная модель и сравнительный анализ на основе 

клеточного автомата 

Предлагаемая модель состоит в использовании комбинированной 

имитационной модели на основе стохастических компартментных моделей и 

клеточных автоматов. Модель представляет собой вероятностный клеточный 

автомат, каждая ячейка которого представляет собой модель элементарной 

популяции с глобальным перемешиванием в популяции с дискретной 

пространственной структурой. Динамика состояния ячейки описывается 

стохастической компартментной моделью распространения заболевания с 

учётом миграционных процессов [5].  

Модель миграции (Migration) представляет популяцию как множество 

элементарных популяций. Каждая популяция обрабатывается отдыльным 

процессором. Эти популяции развиваются независимо друг от друга в течение 

одинакового количества поколений T (время изоляции). По истечении времени 

изоляции происходит обмен особями между популяциями (миграция) [6]. При 

моделировании миграционных потоков и перемешивания популяции на основе 

клеточных автоматов между элементарными популяциями, которые 

соответствует ячейкам, происходит миграция. Отбор особей для миграции 

может происходить следующим образом: интенсивность миграции постоянно 

для всей популяции; миграция происходит из всех групп равномерно [7, 8]. 

Для компьютерного моделирования мы выбрали пакет AnyLogic5 [9]. 

Пакет предоставляет все преимущества объектно-ориентированного подхода в 

системной динамике [10]. В связи с этим разработанная нами собственная 

динамическая модель распространения холеры с использованием стандартных 

средств, с помощью программы Anylogic5 [11], состоит из двух элементов:  

• Компартментная модель распространения холеры в популяции; 

• Использование модель эффективности процесса клеточного автомата; 



В описанных ниже экспериментах моделировалось развитие 

эпидемического процесса в популяции, с использованием предложенной 

модели. Начальные условия моделирования: S = 1000, Is =Ia=R = 0; Чтобы 

“запустить” эпидемический процесс в начальный момент времени объём 

группы распространителей инфекции носители бактерий виды холерных 

вибрионов, BH=99, BL=10.  Исследование чувствительности модели к 

изменению коэффициента скорости миграции (М), при трех различных 

значениях. Сравнительный анализ компартментной и комбинированной 

имитационной модели, по интенсивности окрашивания в зависимости от 

красного цвета для получения результатов в предложенной комбинированной 

имитационной модели. С другой стороны синий цвет для получения 

результатов в компартментной модели [12].  

На рис. 1  (а-в) представлены результаты исследования компартментной  и 

комбинированной модели распространения холеры в интервале времени [0-100] 

лет. 

 
а) M = 0, 5 



 
б) M = 0, 05 

 
в) M = 0, 005 

Рис. 1. –Исследование чувствительности модели к изменению M. 



Исследование динамических свойств разработанной модели популяции 

необходимо как для качественной, так и для количественной оценки её 

адекватности. Параметры модели распространения холеры в популяции, 

определённые на основании информации из различных источников, очевидно, 

имеют различную степень точности и достоверности.  

Заключение 

Таким образом, можно сделать вывод о целесообразности применения 

клеточного автомата при моделировании распространения холеры. Как следует 

из графиков, значение этого параметра очень сильно влияет на характер 

развития моделируемого эпидемического процесса. 

 Результаты исследований предложенной модели показывают, что 

уменьшение интенсивности миграционных потоков между компартментами 

ведет к проявлению запаздывания изменения числа инфицированных по 

сравнению с моделями глобальными перемешиванием. 

Предложенная модель на основе клеточного автомата способна легче 

интегрировать мобильность и взаимодействие между вектором и хозяином для 

повышения качества и точности противоэпидемической ситуации и 

прогнозирования эпидемических заболеваний. 
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