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1 Adaptacja kodu ZombieApocalypse

Naszym zadaniem bylo sprawdzenie jak manipulacja parame-
trami réwnan rézniczkowych wplywa na ksztalt krzywej
zachorowan. Wzorowalidémy sie na modelu Apokalipsy
Zombie, dostarczonym przez prowadzacego.

Taki ukiad pokazuje jak rozwiazywac uktad rownan rézniczkowych
pierwszego rzedu z pomoca bibliotek SciPy. W naszym
przypadku jest to uklad 3 réwnan powiazanych zaleznosciami
takimi jak: S - osoby, ktére moga sie zarazi¢, 7Z - liczba
zarazonych, R - ilo$¢ Smierci, P - ilos¢ urodzen na dzien,

d - odsetek naturalnych Smierci, B - szansa na zarazenie,

A - $miertelonos¢ wirusa

fO =P -B * 51 ¥ 21 - d * 51
fl1 =B * 51 * Z1i + Ri - A * Si * 71
f2 =d * 51 + A * 51 *¥ Zi - Ri

Wykluczylismy czynnik G, ktéry odpowiadal za osoby,
ktore po $mierci stana sie zakazonymi co w naszej sytu-
acji nie wystepuje.



2 Kod w Python

1 import numpy as np

2 import matplotlib.pyplot as plt

3 from scipy.integrate import odeint

4 plt.ion()

5plt.rcParams[ "figure.figsize'] = 18, 8
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10R8 = @

11y@ = [S@, Z8, Ra]

12t = np.linspace(@, 8@, 500)
13

14P = 9.013 * s@

15d = 9.000002

16B = 9.01

17A = 9.1

18

19 def f(y, t):

20 si = y[e]

21 7Zi = y[1]

22 Ri = y[2]

23 fo =P -B %51 *7i-d*5i
24 f1 =B *Si * 71 + Ri - A * S1i * 7i
25 f2 =d *S1+A*S1i* 71 -Ri
26 return [f@, f1, 2]
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30 soln = odeint(f, v@, t)

318 = soln[:, @]

327 = soln[:, 1]

33R = soln[:, 2]

3 plt.figure()

35 plt.plot(t, S, label "Healthy')
J6 plt.plot(t, Z, label = "Sick")

37 plt.xlabel('Days from outbreak")
38 plt.ylabel('Population’)

39 plt.title( 'How population of healthy and sick changes')
40 plt.legend(loc=0@)



3 Wiyniki i rysunki
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e Czynnik P - odpowiadajacy za ilo$¢ urodzen na dzien,
okreslilismy biorac dane z 2015 roku dotyczace liczby
urodzen po czym przeskalowalisSmy ja w stosunku do
rozpatrywanej populacji.

e Czynnik d - okredliliSmy go biorac dane z 2015 roku
dotyczace liczby zgonéw po czym przeskalowalismy
ja w stosunku do rozpatrywanej populacji.

e Czynnik A - odpowiadajacy za sSmiertelnos¢ wirusa.
Okreslilismy go na podstawie zrédla: https://wiadomosci.gazeta.pl/
wiadomosci/7,114881,25974848 koronawirus-w-eszwecji-
smiertelnosc-na-poziomie-10-proc-z-powodu.html

Wspétezynik B ktory okresla wartos¢ prawdopodobienstwo
zakazenia sie jest problematyczny do wyznaczenia. Nawet
anglojezyczna strona Wikipedii trakujaca o COVID-19
podaje ,,People can transmit the virus without showing
symptoms, but according to the WHO and ECDC, it is
unknown how often this happens”. Ustawiliémy ja na
wartos¢ jednego procenta tj. osoba zakazona po kontak-
cie z liczba stu oséb zakazi tylko jedna. Argumuntujemy
to wprowadzonymi restrykcjami.

Dopiero po okoto 40 dniach pojawia sie pierwszy zakazony
co wiaze sie z mala wartoscia wspolczynnika B. Wystar-
czy zaledwie pare dni aby przy naszych przyjetych warunk-
ach doszto do bardzo szybkiego skoku zarazonych (przejscie
fazowe), a nastepnie do dazenia do maksymalnej wartosci
tj. liczby wszystkich dostepnych ludzi.

Aby epidemia na naszej stosunkowo malej prébie ustata
szansa na zarazenie musiataby by¢ bardzo mala co nie
ma odzwierciedlenia w rzeczywistosci.



4 Model SIR

Naszym celem bylo zbadanie zachowania sie krzywych:
0sob, ktére moga sie zarazi¢, zarazonych oraz osob, ktore
sie uodpornity po przejsciu choroby.

Model SIR jest jednym z najprostszych modeli epidemio-
logicznych, ktory powstal juz w 1927r. Opiera sie on na 3
rownaniach rézniczkowych pierwszego rzedu powiazanych
ze soba zmianami liczby oséb nalezacych do poszczegdlnych
grup oraz dwoma wspotczynnikami 5 i vy, gdzie 5 oznacza
srednia liczbe kontaktéw powodujacych infekcje a v jest
wspOlczynnikiem wyzdrowien (czyli przej$cia osobnikéw
zainfekowanych po okresie choroby do grupy osobnikow
odpornych na dana infekcje).

Roéwnania rézniczkowe opisujace ten model:
ds  BSI

dt N’
ar _ BsI
a N
dR

x =



5 Kod w Pythonie

iport numpy as np
ipy.integrate imp odeint
t matplotlib.pyplot as
from scipy i interpolate

N = 18680
I0, RO = 1,
S8 =N - I8 R@
beta, gamma = ©.2, 1./10
t = np.linspace(@, 168, 16@)
deriv(y, t, N, beta, gamma):
S, I, R= y
dsdt = -beta * s * 1 / N
didt = beta * S * I / N - gamma * I

drRdt = gamma * I
return dsdt, didt, drdt

yo = S8, Ie, Re

ret = odeint(deriv, y@, t, args=(N, beta, gamma))

S, I, R = ret.T

fig = plt.figure(facecolor="w")
ax = fig.add subplot(111, facecolor="#« d", axisbelow= )
ax.plot(t, s/1eee, 'b', alpha=0.5, lw= )
ax.plot(t, I/1e60, ° alph .5, lw=2, label C
ax.plot(t, R/1000, ° alpha=6.5, lw=2, label=" with immunity®)
ax.set_xlabel( Time , )
ax.set_ylabel('N
ax.set_ylim(e,1.
ax.yaxis.set tick params(length=0)
ax.xaxis.set tick params(lengt
ax.grid(b= » which="
legend = ax.legend()
legend.get frame().set alpha(®.
for spine (' ‘right’,

ax.spines[spine].set visible(
plt.show()

T = interpolate.interpld(t, I)

xnew = np.linspace(®, 160, num=648)
plt.plot(t, I, "o', xnew, f(xnew),
plt.show()

m = max(f(xnew))
print('Po int




6 Wiyniki i rysunki
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('Po interpolacji wartosc maksymalna wynosi:', 29.718188294046485)

Dla naszego modelu olbrzymie znaczenie maja parame-
try 8 i ~. Poczatkowo przyjelismy g = 0.2 1 v = 1/10.
Juz nawet zmiana pierwszego parametru o 0.07 catkowicie
wyptaszcza nam krzywa zachorowan zanim w ogéle wirus
bedzie mial szanse sie rozprzestrzeni¢c. W pierwszym
przypadku wartos¢ zachorowan osiagneta liczbe 153 0s6b
a w drugim ledwie 29 co jest olbrzymia réznica zwazajac
na niewielka modyfikacje parametréw.
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