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Naukowcy od wielu lat studiuja przypadki epidemii wystepujacych na $wiecie. W samym
ostatnim dwudziestoleciu $wiat zmagal sie z wirusami takimi jak: SARS, MERS czy Ebola.
Dzisiejsza sytuacja jest bardzo wyjatkowa, bo o ile epidemie wystepuja stosunkowo czesto to
pandemie, globalne zarazy, naleza raczej do rzadkosci. Ich pojawienie ma wplyw na wszystkie
aspekty zycia na calym globie, dlatego tez sa wdziecznym tematem badar dla uczonych z wielu
dziedzin. Wedlug nas walke z epidemia mozna podzieli¢ na dwa giéwne dzialy - medyczny oraz
spoleczny. Wysitki personelu medycznego skupiaja sie na pomocy juz zarazonym, lecz kluczowe
w tego typu sytuacjach jest zatrzymanie dalszego rozwoju zarazy. Kwestie biologiczne takie jak
budowa patogenu, jego wplyw na organizm czy sposéb leczenia to jedna strona medalu, istotna
jest rowniez strategia zarzadzania spoteczeristwem w taki sposéb, aby zarazen bylo jak najmnie;j.
Przydatnymi narzedziami do planowania kolejnych ruchéw w walce z zaraza sa modele matem-
atyczne rozwoju epidemii. Gléwnym ich zadaniem jest przewidywanie dynamiki rozprzestrzeni-
ania sie choroby oraz wptywu na nia wprowadzanych obostrzen. Historia ich powstawania siega
poczatkow XX wieku. Jednym z pierwszych, a zarazem najprostszym, jest model SIR (S - Suscep-
tible, I - Infectious, R - Recoverd).

1 SIRD

Jest to model bazujacy na modelu SIR. Oprécz oséb zdrowych - S, zakazonych - I, wyzdrowiatych
- R, bierze pod uwage $miertelno$¢ oséb zakazonych - D. Sklada sie z ukltadu czterech réwnan
rézniczkowych pierwszego rzedu o nastepujacej postaci:
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[=b3 —kI—mI
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gdzie: b - wspélczynnik zarazliwosci; k - wspélczynnik wyzdrowieri; m - wspdczynnik
$miertelnosci; S - liczba 0s6b mozliwych do zakazenia; I - liczba oséb zakazonych; R - liczba
0s6b wyzdrowialych; D - liczba 0s6b zmartych; N =S+ 1+ R+ D;

¢ Wspodtczynnik zarazliwosci - b

Jest to istotny element do zrozumienia modelu. Oznacza on ile 0oséb w ciagu jednej jed-
nostki czasu (dnia) jest wstanie zarazi¢ zakazony. Moze on by¢ réznie definiowany, w naszym
przepadku:



b = avgC * tP
gdzie:

avgC - drednia iloé¢ kontaktéw osoby zakazonej na jednostke czasu
tP - prawdopodobieristwo transmisji patogenu na osobe zdrowa

W wielu modela wspélczynnik ten jest zalezny od czasu, mozna go zmodyfikowa¢ tak
aby uwzglednial dystansowanie spoleczne, wprowadzenie kwarantanny, czy zamkniecie czesci
gospodarki.

¢ Wspdlczynnik wyzdrowienia - k

Dla nas gléwne znaczenie ma jego odwrotnos¢. Mianowicie:
7 - ilos¢ jednostek czasu potrzebnych do wyzdrowienia.

¢ Wspdélczynnik émiertelnosci - m

Bardzo wazna jest dobra estymacja tego wspoélczynnika. Jest to stosunek $mierci
spowodowanych choroba do wszystkich zarazonych.

2. Dodatkowe wskazniki

Warto uwzgledni¢ w naszych rozwazaniach wskaznik rozprzestrzeniania sie choroby:
_bS
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gdzie: 5S¢ to cata populacja pomniejszona o poczatkowa liczbe zarazonych

3. Rozwiazanie

RozwiazaliSmy powyzszy uklad réwnan rézniczkowych wzgledem czasu.
PrzyjeliSmy nastepujace warunki poczatkowe:

e Czas
Nasza podstawowa jednostka czasu jest jeden dzier. Rozwiazanie przeprowadziliSmy na
przestrzeni 365 dni.

¢ Wspoétczynnik - b
ZatozyliSmy, ze patogen transportuje sie z prawdopodopierfistwem réwnym 4%, a Srednia
iloé¢ dziennych spotkant wynosi 20. W kolejnych krokach zmienialiSmy liczbe spotkari : 17,
12,8, 4.

¢ Wspélczynnik - k
ZatozyliSmy, ze czas wyleczenia trwa ok. 3 tygodni czyli 21 dni.

¢ Wspétczynnik - m
UstaliliSmy, wedlug doniesiert naukowcéw, ze Smiertelnos¢ wynosi ok. 0.3%.

¢ Populagja - N
PrzyjeliSmy populacje podlegajaca epidemi na poziomie 38 000 000 oséb.

* Zainfekowani - I
PrzyjeliSmy poczatkowa liczbe zainfekowanych na poziomie 500 os6b.



[1]: import numpy as np
from numpy import array, arange
from scipy.integrate import odeint
import matplotlib.pyplot as plt

[2]: N=38000000 # Cata populacja
I0=500 # Liczba startowa zainfekowanych o0sob
S0=N-I0 # Liczba startowa osob mozliwych do zarazenia

RO=0 # Liczba startowa 0sob wyzdrowiatych
DO=0 # Liczba startowa o0sdéb zmariych

avgC = 4

tP = 0.04

Days = 21 # Dni potrzebne do wyzdrowienia
m=0.003

b=avgCxtP
b1=17*tP
b2=12*tP
b3=8*tP
b4=4*tP
k=1/Days

[3]: print("b = ",b)
print("k = ",k)
print("m = ",m)
print("Rt = ",b/k*S0/N)

b

0.16

k 0.047619047619047616
m 0.003

Rt = 3.3599557894736845

[4]: y0=[S0,I0,R0,DO0]
t=np.linspace(0,365,1000)

[5]: def y(p,t,b,k,m):
S=p[0]
I=p[1]
R=p[2]
f1=-b*S*I/N
£2=b*S*I/N-k+I-m*I
f3=k*I
f4=m*TI
return array([f1,f2,£3,f4])
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plt.
plt.

= odeint(y,y0,t,args=(b,k,m)) #rozwigzywanie
= odeint(y,y0,t,args=(bl,k,m))
odeint (y,y0,t,args=(b2,k,m))
= odeint(y,y0,t,args=(b3,k,m))
odeint (y,y0,t,args=(b4,k,m))

]

x in soll[:, 0]:
Rt .append (b*1/k*x/N) # Obliczanie Rt

axl = plt.subplots()

set_xlabel('t (dni)')

.set_ylabel('Liczba o0séb')

.plot(t, soll[:, 0], 'b', label='S")
.plot(t, soll:, 1], 'y', label='I1")
.plot(t, soll:, 2], 'g', label='R')
.plot(t, sol[:, 3], 'r', label='D')

legend(loc='best')

= axl.twinx()
set_ylabel('Rt')

.plot(t,Rt, 'm', label='Rt')

legend(loc="'best')

tight_layout ()

grid()
show ()
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.plot(t,sol[:,1], 'r', label='avgC=20')
.plot(t,soll[:,1], 'b', label='avgC=17")
.plot(t, sol2[:, 1], 'm', label='avgC=12')
.plot(t, sol3[:, 1], 'y', label='avgC=8')

.plot(t, sold[:, 1], 'g', label='avgC=4')
.legend(loc="'best"')

xlabel('t')

grid()

show ()

Rt
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4. Whnioski

Rozwiazanie w duzej mierze zalezy od definicji wspoélczynnikéw zarazliwodci oraz
wyzdrowienl. W naszej analizie postuzyliSmy sie stosunkowo prosta definicja, jednak juz ona
daje nam mozliwosé¢ zaprezentowania kilku poje¢ istotnych z punktu widzenia zwyklego oby-
watela i zrozumienia potrzeby wprowadzanych obostrzer. Wiele bylo méwione o tak zwanej
pojemnosci stuzby zdrowia. Przez to pojecie rozumiemy liczbe 0séb, ktérymi szpitale sq wstanie
sie zaopiekowaé. Rysunek nr 3 obrazuje przyrost liczby zarazonych w czasie oraz granice, do
ktorej stuzba zdrowia dziala sprawnie i obstuguje normalnie pacjentéw. Niekontrolowana epi-
demia rozwija sie bardzo szybko, a liczba zarazonych ro$nie wyktadniczo. W takiej sytuacji
odpowiedz ze strony stuzb medycznych moze byé niewystarczajaca. Istotne jest rozciagniecie
przyrostu zarazonych w czasie, tak aby mozna byto przygotowaé dodatkowa pomoc oraz ewen-
tualnie zastepowac¢ wyleczonych nowo zarazonymi. W tym celu, w wielu miejscach na $wiecie
wprowadzono zasady izolagji spotecznej. Zmniejszenie liczby kontaktéw miedzy ludzmi skutkuje
znacznie wolniejszym wzrostem liczby zachorowar. Mozna to przeéledzi¢ zmniejszajac parametr
avgC. Jak pokazuje wykres z rys. nr 2 z mniejszym parametrem avgC krzywa sie sptaszcza, a
liczba zachorowan przyrasta znacznie wolniej.

Kolejnym waznym elementem, ktéry nalezy Sledzi¢ jest warto$¢ wskaznika rozprzestrzeniania
sie choroby Rt. Méwi nam o liczbie oséb zarazanych przez jedna zainfekowana jednostke. Jezeli
Rt < 1 wéwczas mamy do czynienia z cofaniem sie epidemii, co mozna zaobserwowaé na rys.
nr 1. Przy spadku warto$ci Rt ponizej 1 nastepuje spadek liczby zakazonych. Wspétczynnik ten
jest proporcjonalny do Sredniej ilosci spotkar. Ponownie, stosujac zasady dystansu spotecznego



zmniejszamy bezposrednio zarazliwos¢.

Musimy grac¢ na czas. W ten sposéb uratujemy tysiace oséb

Schemat rozprzestrzeniania sie epidemii przy zastosowaniu srodkdéw
zapobiegawczychibez ich zastosowania.

NOWE ZACHOROWANIA —,
W CIAGU KOLEJNYCH DNI Opdznienie
szezytu
epidemii
Epidemia roznosi sie Obnizenie
szybko, jesli nie wdrazamy szczytu
srodkow zapobiegawczych epidemii

Epidemia roznosi sie wolniej,
jesliwdrazamy srodki
zapobiegawcze

POJEMNOSC SEUZBY ZDROWIA

CZAS

ZRODEQ: CDC,
® GAZETA WYBORCZA OPRACOWANIE: BIQDATA

Rys. 3

2 Stochastyczne modele epidemii
1. Wstep

Rozprzestrzenianie choroby mozna réwniez modelowa¢ z uzyciem metod Monte Carlo. Jed-
nym z modeli, ktéry mozemy wykorzysta¢ w naszym problemie jest model perkolacyjny. Pier-
wotnie dotyczyl on rozchodzenia sie cieczy w porowatym materiale, jednak my oméwimy go
sobie na przykladzie ptonacego lasu, ktéry dziata na zasadzie automatu komérkowego - podlega
ewolugji w dyskretnych przedziatach czasu wedtug Scisle okreslonych regut.



[9]:

[11]:

2. Rozwiazanie

W naszych rozwazaniach przyjmiemy obszar w ksztalcie kwadratu o boku 100 jednostek,
czyli sumarycznie uzyskaliSmy 10000 komérek. Nastepnie rozlokujemy w obszarze drzewa.
Liczba drzew jest zalezna od parametru p, ktéry mozemy okreéli¢ jako parametr gestosci. Jego
maksymalna warto$¢ wynosi jeden i jego iloczyn z liczba miejsc w obszarze daje liczbe drzew
do zasadzenia. Za pomoca generatora liczb pseudolosowych, ktéry losuje liczby z zakresu od 0
do wartosci dtugosci boku obszaru o rozkladzie jednostajnym, uzyskujemy pare wspétrzednych,
ktére wskazuja miejsce zasadzenia drzewa. Jezeli miejsce jest juz zajete albo nalezy do brzegu
obszaru ponawiamy losowanie. Na koniec zostaje podpalony ostatni rzad, co stanowi Zrédto
pozaru. W komoérkach umieszczamy liczby odpowiadajace poszczegdlnym stanom w jakich sie
ona znajduje:

9 - brzeg obszaru

0 - pusta komoérka

1 - komor z drzewem
2 - plonace drzewo

3 - spalone drzewo

Po okresleniu warunkéw poczatkowych nastepuje iteracja po wszystkich komoérkach obszaru.
W wypadku napotkania ptonacego drzewa nastepuje rozprzestrzenienie ognia na sasiadujace z
nim drzewa. Czyli zakladajac, ze drzewo ma potozenie (x,y) to ogieni przenosi sie na komorki
(x-1,y) oraz (x,y-1), oczywiscie jezeli w tych komoérkach nie znajduje sie spalone lub plonace
drzewo. Nalezy zaznaczy¢, ze ogien rozchodzi si¢ w przeciwnym kierunku do przebiegu petli
po obszarze. Wynika to z zalozenia, ze jednorazowy przebieg petli po calym obszarze to jedna
jednostka czasy. Zabieg ten ma na celu wykluczenie sytuacji, w ktérej caly las zostaje podpalony
w jednym momencie oraz pozwala rozpatrywac zjawisko w czasie.

Ponizej prezentujemy funkcje przyjmujaca parametry p oraz rozmiar obszaru, a zwraca liczbe
drzew, liczbe spalonych drzew oraz czas czyli liczbe iteracji po calym obszarze

from random import *

seed (1)

size_x=100

size_y=100

p=0.6

tab = [[0 for i in range(0,size_x)] for j in range(0,size_y)]

# 0 - pusta kratka

# 1 - zapetniona kratka
# 2 - ptongca kratka

# 3 - zgaszona kratka

# 9 - brzeg obszaru
from random import *

seed (1)

def pom(i,j,tab):



if tab[i-1][j] == 1:
tab[i-11[§] = 2
if tab[i][j-1] == 1:
tab[il[j-11 = 2

def fire(p,size):
uk_size = size-2
pk_size = 1
tab = [[0 for i in range(0,size)] for j in range(0,size)]
per=False

for i in range(0,size):
tab[i] [0]=9
tab[0] [i]=9
tab[size-1][i]1=9
tab[i] [size-1]=9

count_tree = int((sizexsize-(size*4-4))x*p)
tree_left=count_tree

while tree_left > O:
while True:

i=randint (pk_size,uk_size)

j=randint (pk_size,uk_size)

if tab[i] [j] == 1:
continue

else:
tab[i][j] = 1
tree_left-=1
break;

for i in range(pk_size,uk_size):
if tabluk_size] [i] == 1:
tab[uk_size] [1]=2;
else:
continue

burnt_trees=0
time =0
tmp=0

while True:
for i in range(pk_size,uk_size+1):
for j in range(pk_size,uk_size+1):
if tabl[i]l [j] == 2:



pom(i,j,tab)
tab[i] [j] = 3
burnt_trees+=1
tmp+=1
time+=1
if tmp == O:
break
else :
tmp=0

for i in range(pk_size,uk_size):
if tab[1] [i]==3:
per=True
break

return [count_tree,burnt_trees,time,per]

3. Wnioski

Powyzszy model prezentuje réwniez rozprzestrzenianie sie choroby w spoteczenstwie.
Poszczeg6lne drzewa to ludzie, drzewa spalone to ludzie wyleczenie lub zmarli, natomiast
plonace drzewa to zainfekowani. Parametr perkolacji p mozna utozsami¢ z parametrem b z
modelu SIR. W tym przypadku podobnie jak z przyktadem ptonacego lasu jest on parametrem
gestodci. Im wieksza jego wartos¢ tym wiecej tworzy sie skupisk ludzi, w ktérych jeden osob-
nik infekuje cala grupe. W najgorszym wypadku wszystkie osobniki sa ze soba potaczone co oz-
nacza, ze zarazi sie cala populacja. Parametr p w tym modelu zawiera w sobie zarazliwo$¢ wirusa,
poziom przestrzegania higieny czy dystansu spotecznego. Ponownie wiele zalezy od tego jak go
zdefiniujemy.

Na rysunku nr 4 prezentujemy procentowa ilo$¢ osobnikéw zarazonych podczas trwania epi-
demii w zaleznosci od parametru perkolacji. Przy pewnej wartoéci parametru p mozna zauwazy¢
nagly wzrost ilosci zakazonych.

[16]: size=100

per=[0]%*100

for i in np.arange(0.01,1,0.01):
y=fire(i,size)
t.append(y[1])
w.append (y[1]/y[0]%100)
print("p: ", i," Trees: ",y[0]," Burnt Trees: ",y[1]," Per: ",y[3], ",
<Time: ", y[2])

10



[17]: | r=np.arange(0.01,1,0.01)
plt.plot(r,w, 'r', label='Zakazeni(p)')
plt.legend(loc="'best')
plt.xlabel('p")

plt.grid()
plt.show()
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Rys. 4
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