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Predicting the Development of a Socially 
Significant Infection 
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Purpose of the study: to develop, evaluate the effectiveness and 
applicability of an epidemiological model for the development of 
chronic viral hepatitis C, with the ability to predict the number of 
people who need to be tested for the presence of the virus.
Materials and methods. In our study, we used official data for the 
Republic of Bashkortostan on the spread of chronic viral hepatitis C 
(annual dynamics of cases) in the period from 2005 to 2020, which 
were provided at our request by the Republican Clinical Infectious 

Diseases Hospital. Demographic indicators for births and deaths 
were taken from the annual statistical report of Bashkortostanstat.
The study considered 2 mathematical models:
1) Model SIR considers three groups: susceptible (those who have 
not yet become infected), infected and dropouts (those who have 
recovered or died).
2) The STIRD model is the SIR model, improved by the author, 
which takes into account five population groups: susceptible (those 
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Модификация эпидемиологической модели 
для прогнозирования развития  
социально-значимой инфекции 
(на примере хронического вирусного гепатита С)*
Целью данного исследования является разработка, оценка 
эффективности и применимости эпидемиологической модели 
развития хронического вирусного гепатита С, с возможностью 
прогнозирования количества человек, которым необходимо 
провести тестирование на наличие вируса.
Материалы и методы. В своем исследовании были использованы 
официальные данные по Республике Башкортостан по распро-
странению хронического вирусного гепатита С (ежегодная 
динамика заболевших) в период с 2005 по 2020 гг., которые 
были предоставлены по запросу к Республиканской клиниче-
ской инфекционной больнице. Демографические показатели по 
рождаемости и смертности были взяты из ежегодного ста-
тистического отчета Башкортостанстата.
В исследовании были рассмотрены 2 математические модели:
1) Модель SIR. Рассматривает три группы: восприимчивые (те, 
кто еще не заразился), инфицированные и выбывшие (те, кто 
выздоровел или умер).
2) Модель STIRD – усовершенствованная автором модель SIR, 
которая учитывает пять групп населения: восприимчивые (те, 
кто еще не заразился), тестируемые (те, кто контактировал с 
инфицируемыми и требующие проведения теста для уточнения 
диагноза), инфицированные, выбывшие (те, кто выздоровел) и 
умершие.
Результаты. С 2015 до 2017 года модель давала репрезента-
тивные данные по прогнозу инфицированных, ошибка составляла 
около 1,5–4%, но после этого периода, начиная с 2018г., процент 
ошибки стал критичным и модель потеряла свою репрезен-

тативность. Чтобы объяснить это явление, есть 2 причины: 
первое, это легкодоступность препаратов для лечения ХВГС, 
второе, в модели необходимо использовать марковские модели, 
так как при расчете не учитывается динамика изменения 
коэффициентов модели. В итоге, в результате коронавирусной 
пандемии в 2020 году ошибка составила более 166%, это связано 
со снижением контактов между людьми и как результатом, 
резким снижением заболеваемости ХВГС. 
Заключение. Предложенная автором полная (с учетом демо-
графического изменения структуры населения) эпидемиологи-
ческая модель STIRD хорошо себя показала при среднесрочном 
прогнозировании до трех лет. Существенным преимуществом 
данной спецификации модели по сравнению с другими эпи-
демиологическими моделями является наличие возможности 
построить прогноз по количеству необходимых для проведения 
диагностических лабораторных тестов на выявление вируса 
у человека. Это важно, так как диагностирование и лечение 
ХГВС покрывается из средств ОМС и региональных бюдже-
тов. Эпидемиологическое моделирование открывает широкие 
возможности для разработки сценариев борьбы с вирусным ге-
патитом С, особенно с его хронической формой, ведь по данным 
ВОЗ у каждой страны есть возможность к 2030 г. полностью 
избавиться от данной социально-значимой инфекции.

Ключевые слова: эпидемиологическое моделирование, хрониче-
ский вирусный гепатит С, модель SIR, модель STIRD, социально 
значимая инфекция.
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who have not yet become infected), tested (those who have been 
in contact with the infected people and require a test to clarify 
the diagnosis), infected, dropouts (those who recovered) and 
deceased.
Results: from 2015 to 2017, the model provided representative data 
on the forecast of the infected people, the error was about 1.5-4%, 
but after this period, starting from 2018, the error rate became critical 
and the model lost its representativeness. To explain this phenomenon, 
there are 2 reasons: the first is the easy availability of drugs for the 
treatment of chronic hepatitis C, the second is the need to use Markov 
models in the model, since the calculation does not take into account 
the dynamics of changes in the coefficients of the model. As a result 
of the coronavirus pandemic in 2020, the error was more than 166%, 
this is due to a decrease in contacts between people and, as a result, 
a sharp decrease in the incidence of chronic hepatitis C.

Conclusion. The complete epidemiological STIRD model proposed by 
the author (taking into account the demographic change in the structure 
of the population) has shown itself well in medium-term forecasting 
up to three years. A significant advantage of this model specification 
compared to other epidemiological models is the ability to predict the 
number of diagnostic laboratory tests needed to detect a virus in humans. 
This is important, since the diagnosis and treatment of chronic hepatitis 
C is covered from compulsory medical insurance and regional budgets. 
Epidemiological modeling opens up great opportunities for developing 
scenarios for combating viral hepatitis C, especially with its chronic 
form, because, according to WHO, each country has the opportunity 
to completely get rid of this socially significant infection by 2030.

Keywords: epidemiological modeling, chronic viral hepatitis C, SIR 
model, STIRD model, socially significant infection.

Введение 

Инфекционные заболева-
ния до сих пор остаются одной 
из ведущих причин смертно-
сти даже в развитых странах. 
Лечение и профилактика ин-
фекционных болезней ложит-
ся большим бременем на эко-
номику государства. Особенно 
значимый эффект на полное 
экономическое бремя болез-
ней населения оказывают со-
циально-значимые инфекции, 
такие как вирусный гепатит, 
туберкулёз, ВИЧ. Для расчёта 
глобального бремени социаль-
но-значимых инфекций не-
обходимо знать прогноз рас-
пространения инфицирования 
среди населения [1]. Одним 
из инструментов для предска-
зывания развития инфекции 
является моделирование этого 
процесса, позволяющее в том 
числе рассчитать сценарии, 
связанные с возможностью 
«погашения» развития инфек-
ции [2]. Особым классом моде-
лей, используемых в медицин-
ских исследованиях, являются 
эпидемиологические модели 
[3], позволяющие оценить и 
предсказать развитие инфици-
рования населения.

Во время пандемии 
COVID-19, возможно, даже 
более явно, чем во время пре-
дыдущих кризисов в области 
здравоохранения, эпидемио-
логические модели сыграли 
решающую роль [4]. Они ис-
пользовались для прогнози-
рования развития пандемии, 
оценки воздействия медицин-
ских вмешательств, в том числе 

профилактического характера 
(в частности вакцинопрофи-
лактика), управленческих ре-
шений по введению или отказу 
от карантинных мероприятий 
и т.д. Кроме того, учитывая от-
сутствие других инструментов 
поддержки принятия реше-
ний (например, высококаче-
ственных экспериментальных 
данных), особенно на первых 
этапах пандемии модели ста-
ли основным ориентиром для 
принятия управленческих ре-
шений на уровне регионов и 
страны в целом [5]. 

Большой вклад в эпи-
демиологическое разви-
тие вснесли W.O. Kermack 
и A.G. McKendrick [6]. Они 
разработали SIR (Susceptible-
Infected-Recovered) модель, 
которая прогнозирует распро-
странение вирусных заболе-
ваний среди населения. Про-
стейшая компартментальная 
модель – SIR. Это набор из 
трех обыкновенных дифферен-
циальных уравнений, которые 
пытаются описать скорость 
изменений в отношении трех 
различных компартментов в 
конкретной популяции: вос-
приимчивых (S – Suspected), 
инфицированных и заразных  
(I – Infected)) и выздоровев-
ших, которые не могут ни за-
разиться снова, ни распростра-
нять болезнь (R – Removed) [7], 
для модели SIRD добавляются 
еще и умершие (D – Dead) [8]. 
Во время эпидемического эпи-
зода некоторые индивидумы 
перемещаются из S в I, а затем 
в R. Уравнения предназначены 
для прогнозирования того, как 

будет изменяться количество 
людей в каждом из эпидеми-
ологических состояниях (S, I, 
R, D) по мере развития терри-
ториального распространения 
эпидемии.

Существуют модификации 
эпидемиологических моделей: 
например, SEIRD, учитываю-
щая индивидуумов, у которых 
наблюдается инкубационный 
период болезни [9], модель 
SIS, которая рассматривает 
случаи болезни без возникно-
вения иммунитета после ее пе-
ренесения, либо данный имму-
нитет краткосрочен [10], или 
модель SEIHRD, в которой 
разделяется процесс инфици-
рования на заражение внутри 
медицинского учреждения, 
либо вне его [11]. Но учитывая 
все многообразие эпидемио-
логических моделей, не суще-
ствует той, которая могла бы 
рассчитать количество необ-
ходимых тестов для выявления 
инфицированных. В случае 
возможности расчета данного 
параметра, будет возможность 
прогнозирования глобального 
бремени болезни.

В рамках данного иссле-
дования было изучено много 
работ с использованием эпи-
демиологического моделиро-
вания для разных социально 
значимых инфекций. Напри-
мер, сейчас есть множество 
исследований посвященных 
COVID-19 в различных стра-
нах, а также в отдельных ре-
гионах. В своем исследова-
нии ученные из Саудовской 
Аравии [12] рассмотрели мо-
дели «Восприимчивые-инфи-
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цированные-выздоровевшие» 
(SIR-F), в то время как «F-» 
означает «Смертельный ис-
ход с подтверждением», то 
есть рассматривался переход 
в две категории умерших – 
те, для кого причина смерти 
была непосредственно связа-
на с инфицированием новой 
коронавирусной инфекцией, 
и те, кто умерли от осложне-
ний инфекции. Авторы при 
построении модели проводи-
ли ее имитацию, рассматривая 
различные сценарии контроль-
ных и предупредительных мер, 
связанных с распространением 
COVID-19 среди населения 
страны. Эволюция результа-
тов моделирования показыва-
ет, что управленческие вме-
шательства по контролю за 
распространением инфекции 
жизненно важны для выравни-
вания кривой распространения 
вируса, что может отсрочить 
пик заболеваемости (сделать 
его более «плоским» для того, 
чтобы лечебные учреждения 
справлялись с потоком боль-
ных) и как следствие снизить 
уровень смертности. 

В другом исследовании 
ученные из Кореи также 
применили математическую 
SEIR(D)-модель для оценки 
и прогноза COVID-19 [13]. 
В этой статье используется 
модель SEIR(D) для анали-
за изменяющейся во времени 
динамики передачи эпидемии 
COVID-19 в Корее на всех 
этапах ее развития. Эта мно-
гоэтапная оценка параметров 
модели обеспечивает лучшее 
соответствие модели по срав-
нению с анализом всего пери-
ода и показывает, как модели 
заражения COVID-19 меняют-
ся с течением времени, в пер-
вую очередь в зависимости от 
эффективности немедикамен-
тозных вмешательств органов 
общественного здравоохране-
ния. 

Новую модификацию пред-
ложили ученные в своем ис-
следовании COVID-19 в Ин-
дии [14]. Авторы посчитали 
прогнозы ранее предложенных 

эпидемиологических моделей 
(например, SIR, SEIR, SIRD, 
SEIRD и т. д.) не очень точ-
ными из-за недостаточного 
учета передачи эпидемии в ла-
тентный период. Кроме того, 
важно классифицировать ин-
фицированных лиц, чтобы 
контролировать развитие пан-
демии. Авторы предложили 
новую математическую модель 
для включения инфицирован-
ных людей в зависимости от 
того, есть ли у них симптомы 
или нет. Полученная модель 
более точно прогнозирова-
ла количество новых случаев, 
что позволило лучше плани-
ровать стратегии контроля за 
развитием инфекции. Модель 
состоит из восьми компарт-
ментов: восприимчивых (S), 
подвергшихся воздействию 
(E), инфицированных (I), бес-
симптомных (A), помещенных 
в карантин (Q), выздоровев-
ших (R), умерших (D) и не-
восприимчивых (T). Авторы 
назвали модель SEIAQRDT. 
Эта модель используется для 
прогнозирования результатов 
пандемии для Индии и ее наи-
более пострадавших штатов. 
Расчетное количество случа-
ев с использованием модели 
SEIAQRDT сравнивается с мо-
делями SIRD, SEIR и LSTM 
(модель прогнозирования на 
основе нейронных сетей с ар-
хитектурой LSTM). Анализ 
квадрата относительной ошиб-
ки используется для проверки 
точности предложенной мо-
дели, рассчитанной на реаль-
ных наборах данных, показал 
эффективность предложенного 
подхода. 

В работе также индийских 
ученных было описано пять 
разных моделей, используе-
мых для изучения динамики 
передачи вируса SARS-Cov-2 
в Индии [15]. Они изучили, 
как пять эпидемиологиче-
ских моделей прогнозируют 
и оценивают течение панде-
мии в Индии: базовая модель 
аппроксимации кривой ин-
фицирования населения, рас-
ширенная модель SIR (eSIR), 

две расширенные модели SEIR 
(SAPHIRE и SEIR-fansy). 

Другое исследование оце-
нивало распространение со-
циально значимой болез-
ни – лихорадку Эбола [16]. 
В статье ученные предлага-
ют для оценки распростра-
нения Эболы модификацию 
эпидемиологической модели 
SEIRD, в виде системы диф-
ференциальных уравнений с 
дробным порядком дифферен-
цирования. Авторы считают, 
что таким образом, подобрав 
базовое репродуктивное число 
распространения инфекции по 
системе дробных дифферен-
циальных уравнений, можно 
добиться ее устойчивого реше-
ния. 

В другом исследовании 
была разработана математи-
ческая модель учета мобиль-
ности человека в условиях 
распространения холеры [17]. 
Было создано пятьсот про-
странственных паттернов с 
использованием различных 
размеров площадей и коорди-
нат местоположения, которые 
бы территориально определяли 
распространение инфекции на 
местности. Параметры модели 
оценивались на основе этих 
шаблонов. Для смоделирован-
ных данных мерами сравнения 
были средняя среднеквадрати-
ческая ошибка (RMSE) и кри-
терии систематической ошиб-
ки. Моделирование эпидемии 
холеры на Гаити в 2010 г. с ис-
пользованием базовой модели 
SIR, с коэффициентами, обу-
ченными предложенным ме-
тодом имитационного модели-
рования, позволило провести 
эмпирическую оценку путем 
нахождения степени соответ-
ствия наблюдаемой эпидеми-
ческой кривой распростране-
ния инфекции.

Также эпидемиологиче-
ские модели используются для 
оценки социально-значимой 
инфекции, такой как туберку-
лёз. Так как инфекция имеет 
длительный срок болезни, то 
эпидемиологические модели 
для прогнозирования ее раз-
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вития среди населения долж-
ны быть скорректированы на 
демографические показатели. 
Динамику передачи туберку-
леза в регионе Ашанти в Гане 
оценивали в работе [18]. Ав-
торы использовали для этого 
модель SEIR с демографией, 
при этом исследовали влияние 
введения лечения на инкуба-
ционной стадии передачи ту-
беркулеза. В результате было 
показано, что лечение, введен-
ное на стадии облучения, сни-
жает распространение туберку-
леза. Похожее исследование с 
использованием SEIR-модели 
было проведено китайскими 
учеными, с целью определе-
ния бремени туберкулёза при 
различных диагностических 
сценариях [19]. Была создана 
систематическая динамическая 
модель, соответствующая годо-
вым показателям заболеваемо-
сти туберкулезом из данных 
центрального комитета здраво-
охранения Китая за период с 
2005 по 2018 год. Было рассчи-
тано базовое репродуктивное 
число для распространения 
туберкулеза в стране. На осно-
вании знания которого, было 
определено влияние различ-
ных диагностических сценари-
ев на бремя туберкулеза.

Как видно, существует до-
статочно широкая практика 
применения эпидемиологиче-
ских моделей для прогнозиро-
вания развития социально-зна-
чимых инфекций. Каждая 
вышеперечисленная модель 
учитывает особенности кон-
кретной болезни для прогно-
зирования наиболее точных 
сценариев распространения ин-
фекции. Однако не существует 
модели для оценки распростра-
нения социально-значимой 
инфекции (вирусного гепатита 
С), позволяющей спрогнозиро-
вать число индивидуумов, ко-
торых необходимо обследовать 
(протестировать) на наличие 
вируса.

Целью исследования явля-
ется разработка эпидемиологи-
ческой модели, а также оценка 
ее эффективности и приме-

нимости в вопросе выявления 
инфицированных индивидуу-
мов. Расчеты производятся из 
прогноза числа человек, ко-
торым необходимо провести 
тестирование на выявление 
возможной инфекции в связи 
с возможным контактом с ин-
фицированными.

Материалы и методы

При построении базовой 
эпидемиологической модели 
SIR, предполагающей, что у че-
ловека формируется устойчи-
вый иммунитет к повторному 
заражению [20], учитывается 
три основные группы инди-
видуумов, для которых имеет 
место переходов из состояния 
в состояние: восприимчивые 
(Suspected), это те, кто пока не 
заразился (в том числе не от-
носится к индивидуумам, у ко-
торых инкубационный период 
болезни), но потенциально 
может заразиться, инфициро-
ванные (Infected), включая ин-
дивидуумов в инкубационном 
периоде болезни, и выбывшие 
(Removed), те кто выздоровел 
(сформировался постоянный 
или временный иммунитет 
к инфекции) или умер. При 
этом:

S(t) + I(t) + R(t) = N  
(все население)

Соответственно система 
дифференциальных уравнений 
в этом случае:

( ) ( ) ( )dS t S t I t
dt N

β
= − (1)

( ) ( ) ( ) ( )dI t S t I t
I t

dt N
β

γ= − (2)

( ) ( )dR t
I t

dt
γ= (3)

Здесь β – параметр, опре-
деляющий вероятность зара-
жения в результате контакта 
с инфицированным индиви-
дуумом, γ = 1/T – параметр, 
отвечающий за вероятность 
излечения (T – период дли-
тельности болезни), то есть 
по истечении данного перио-

да (периода болезни) больной 
становится незаразным, таким 
образом переходя из категории 
I(t) в категорию R(t). При этом 
вводится такое понятие как 
базовое репродуктивное число 
инфекции R0 = β/γ – показа-
тель, отвечающий за динами-
ку инфекционного процесса. 
Данный показатель учитыва-
ется при формировании на-
чальных условий для системы 
уравнений (1)–(3): t = 0: S(0) = 
= S0 ≥ 0, I(0) = I0 ≥ 0, R(0) = 
= R0 ≥ 0.

В модифицированной мо-
дели SIRD рассматривается 
дополнительно два возможных 
исхода после инфицирова-
ния – излечение (и эта кате-
гория людей также называет-
ся «выбывшие» (Removed)) и 
смерть в результате болезни, 
вызванной инфекцией (эта ка-
тегория называется в модели 
«умершие» (Dead). В этом слу-
чае (1)–(3) дополняется урав-
нением (4), в котором введён 
параметр μ, отвечающий за ве-
роятность смерти в результате 
инфицирования:

( ) ( ) dD t
µI t

dt
= (4)

Автором данная модель 
была усовершенствована: в 
систему уравнений была до-
бавлена новая категория ин-
дивидуумов, в зависимости от 
состояния в которое они могут 
перейти, названное тестируе-
мые T (tested). Здесь под тести-
руемыми понимается группа 
индивидуумов, которые имели 
возможный контакт с инфи-
цированными, в том числе и 
в силу своей профессиональ-
ной деятельности (например, 
медицинские работники), и 
которым необходимо провести 
медицинские манипуляции по 
выявлению наличия инфици-
рования. Автор назвал данную 
модель STIRD. Существенным 
преимуществом специфика-
ции данной модели является 
возможность спрогнозировать 
число людей, которых необхо-
димо обследовать на наличие 
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вируса, что важно при выде-
лении средств, связанных со 
своевременным обнаружением 
распространения инфекции 
среди населения. В предло-
женной спецификации автор-
ской эпидемиологической мо-
дели введён дополнительный 
параметр α, отвечающий за 
вероятность перехода индиви-
дуума из группы восприимчи-
вых (S) в группу тестируемых 
(T), то есть тех, у кого был воз-
можный контакт с инфициро-
ванным.

● (t) (восприимчивые) – 
количество людей, имеющих 
риск заразится (инфициро-
ваться) в период t.

● T(t) (тестируемые) – ко-
личество людей, которые 
имели контакт с возможно 
инфицированными, и для 
определения наличия вируса 
им требуется проведение лабо-
раторного исследования (про-
ведение теста) в момент вре-
мени t.

● I(t) (инфицированные) – 
число инфицированных ин-
дивидуумов, имеющих под-
тверждённый тестом диагноз в 
период t.

● R(t) (выбывшие) число 
индивидуумов, выбывших из 
категории инфицированных 
как выздоровевших, в момент 
времени t.

● D(t) (умершие) число ин-
дивидуумов, выбывших из ка-
тегории инфицированных по 
причине смерти, в момент вре-
мени t.

Человек из группы воспри-
имчивых S попадает в группу 
тестируемых T после контакта 
с человеком из группы инфи-
цированных I, из этой группы 
он может перейти в группу ин-
фицированных, если тест под-
твердит наличие вируса, либо 
останется в группе восприим-
чивых, если лабораторное ис-
следование не подтвердило на-
личие инфицирования. Схема 
модели STIRD представлена 
на рисунке.

Модель STIRD выражается 
следующей системой диффе-
ренциальных уравнений:

( )

( ) ( ) ( ) ( )1

dS t
dt

S t T t
T t

N
α

α β

=

= + −
(5)

( ) ( ) ( )

( ) ( ) ( )1

dT t S t T t
dt N
I t T t

α

β α β

= −

− − −
(6)

( ) ( ) ( ) ( )dI t
I t I t µI t

dt
β γ= − − (7)

( ) ( )dR t
I t

dt
γ= (8)

( ) ( ) dD t
µI t

dt
= (9)

где β – параметр, определяю-
щий вероятность заражения в 
результате контакта с инфи-
цированным индивидуумом,  
γ = 1/T – параметр, отвечаю-
щий за вероятность излечения 
(T – период длительности бо-
лезни), α, отвечающий за ве-
роятность контакта с инфици-
рованным, μ – коэффициент 
смертности от инфекции.

Начальные условия в мо-
мент времени t = 0:

S(0) = S0 ≥ 0, T(0) = T0 ≥ 0, 
I(0) = I0 ≥ 0, (10)

R(0) = R0 ≥ 0, D(0) = D0 ≥ 0 (11)

Население фиксируется на 
время эпидемии, следователь-
но, в любой момент времени 
равно N. Т.е. S(t) + T(t) + I(t) 
+ R(t) + D(t) = constant = N.

Несмотря на то, что модель 
STIRD в уравнениях (5)–(9) 
учитывает не только вероят-
ность инфицирования в ре-
зультате контакта, но и ве-
роятность самого контакта с 

инфицированными, она не мо-
жет быть применимой к оцен-
ке развития социально-значи-
мых инфекций, так как такие 
инфекции длятся годами и 
даже десятилетиями (например 
туберкулез). Соответственно, в 
эпидемиологических моделях 
для описания таких инфекций 
следует учитывать изменения 
структуры населения демо-
графического характера: так к 
восприимчивым добавляются 
вновь рождённые, и, напро-
тив, убираются умершие от 
других причин, не связанных с 
рассматриваемой инфекцией. 
Соответственно полная модель 
STIRD с учётом изменения де-
мографической структуры на-
селения выражается системой 
уравнений (12)–(16). В уравне-
ние (12) добавляются новоро-
ждённые λ и умершие ρS(t), где 
ρ – коэффициент популяцион-
ной смертности не по причине 
рассматриваемой инфекции. 
В уравнение (13) системы не 
учитывается демографическое 
изменение структуры населе-
ния так как тестирование на 
наличие инфекции происходит 
не более 10 дней. В уравнени-
ях (14) и (15) учитывались вы-
бывающих по причине смерти 
ρS(t), не связанной с инфекци-
ей. Начальные условия остава-
лись прежними.

( ) ( ) ( )

( ) ( ) ( )1

dS t S t T t
dt N

T t S t

α
λ

α β ρ

= − +

+ − −
(12)

( ) ( ) ( )

( ) ( ) ( )1

dT t S t T t
dt N
I t T t

α

β α β

= −

− − −
(13)

Рис. Модель STIRD: S – восприимчивые, T – тестируемые,  
I – инфицированные, R – выбывшие, D – умершие

Fig. STIRD model: S – susceptible, T – tested, I – infected, R – dropouts, 
D – deceased
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( ) ( ) ( )
( ) ( )

dI t
I t I t

dt
µI t I t

β γ

ρ

= − −

− −
(14)

( ) ( ) ( )dR t
I t R t

dt
γ ρ= − (15)

( ) ( ) dD t
µI t

dt
= (16)

Для подтверждения воз-
можности применимости 
предложенной автором модели 
в спецификации (12)–(16) она 
была апробирована на данных 
по распространению хрони-
ческого вирусного гепатита С 
(ХГВС) всех генотипов. 

«Обучение» коэффициентов 
предложенной модели STIRD 
проводили данных ежегодной 
динамики распространения 
ХГВС в Республике Башкор-
тостан в период с 1999 гг. по 
2020  гг. В качестве базового 
репродуктивного числа рас-
пространения инфекции ХГВС 
R0 = 𝛽/𝛾, учитываемого в на-
чальных условиях (10)–(11), 
бралось значение 3,5 [21]. Под-
бор гиперпараметров эпидеми-
ологической модели (α, β, γ и 
μ) проводился в соответствии с 
технологией GridSearch (сетка 
поиска), где сочетание пара-
метров перебиралось в интер-
вале с шагом 0,1. В результате 
выбирались такие гиперпара-
метры, при которых значение 
средней абсолютной процент-
ной ошибки (средней ошибки 
аппроксимации) было бы ми-
нимально:

1

1
100%

series

T t t
t

t

MAPE

y y
k y=

=

−
= ⋅ ⋅∑

где yt – фактические значе-
ния инфицированных, ̅yt – 
расчетные (прогнозируемые) 
значения инфицированных, 
k – количество наблюдений 
во временном ряду динамики 
эпидемии.

Для эпидемиологического 
моделирования был написан 
программный код на языке 
программирования R. Помимо 
стандартного набора библио-

тек, при проведении эпидеми-
ологического моделирования 
на основе полной демографи-
ческой модели STIRD, исполь-
зовали библиотеку deSolve, 
предназначенную для числен-
ного интегрирования систем 
дифференциальных уравне-
ний.

Результаты

В таблице 1 приведён пред-
варительный анализ динамики 
распространения ХГВС в Ре-
спублике Башкортостан в пе-
риод с 1999 по 2015 год.

Анализ данных распростра-
нения инфекции ХГВС в Ре-
спублике Башкортостан с 1999 
по 2003 год показал наличие 
сильного всплеска прироста 
по вновь выявленным заболев-
шим, об этом свидетельствуют 
стабильно растущие показате-
ли средней хронологической 
инфицированных. С 2007 года 
вновь заметен существенный 
рост показателей количества 
инфицированных, а также 
возрастают темпы роста ин-
фицированных (131,25%), это 
связанно с внутренней регио-

нальной программой по выяв-
лению и лечению ХВГС, так 
как с этого времени значитель-
но увеличилось количество 
проводимых лабораторных те-
стов на выявление ХГВС. По-
сле 2007 года наступает спад 
заболеваемости, это связано с 
введением программы лечения 
ХВГС за счет республиканско-
го бюджета пегилированными 
интерферонами, об этом также 
свидетельствуют снижающиеся 
показатели темпов роста инфи-
цирования. С 2011 года наблю-
дается рост показателей забо-
леваемости, это так же связано 
с пристальным вниманием к 
социально значимой болезни 
со стороны государства, а как 
следствием роста числа прово-
димых тестов, в результате мы 
видим увеличение количества 
инфицированных ВГС. С 2013 
года схемы лечения были усо-
вершенствованы, Республика 
Башкортостан стала одним из 
первых регионов России, ко-
торая стала применять проти-
вовирусную терапию прямого 
действия для лечения ХГВС. 
Благодаря республиканской 
стратегии борьбы с вирусными 
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1999 246
2000 538 302 218,70
2001 704 166 130,86
2002 820 116 116,48
2003 821 1 100,12
2004 693 -128 84,41 641,61 15,65
2005 550 -143 79,37 662,78 16,20
2006 528 -22 96,00 665,72 16,32
2007 693 165 131,25 674,50 16,57
2008 609 84 87,88 685,89 16,86
2009 556 -53 91,30 702,22 17,27
2010 739 183 132,91 731,44 18,00
2011 943 204 127,60 741,67 18,25
2012 903 -40 95,76
2013 905 2 100,22
2014 864 -41 95,47
2015 827 -37 95,72
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гепатитами были достигнуты 
минимальные показатели ин-
фицированных и вновь выяв-
ленных случаев за последние 
10 лет. Как видно колебание 
приростов инфицированных 
непостоянное, они то поло-
жительные, то отрицательные, 
что во многом это объясняется 
недостаточным охватом насе-
ления мероприятиями по вы-
явлению вируса в крови, что 
дополнительно делает актуаль-
ным разработку эпидемиоло-
гической модели, способной 
прогнозировать число индиви-
дуумов, которым необходимо 
проводить диагностическое те-
стирование на выявление ви-
руса гепатита С. 

Для обучения и подбора ги-
перпараметров полной эпиде-
миологической модели STIRD 
(12)–(16) с начальными усло-
виями (10)–(11) использова-
ли данные о распространении 
ХГВС в республике с 1999 по 
2014 г. В качестве выздоро-
вевших (R(t)) рассматривалось 
число лиц, которым проводи-
ли противовирусную терапию 
как прямого действия (напри-
мер, Викейрапак, софосбувир 
и др.), так ни непрямого (пе-
гелироваными интерферона-
ми) до достижения больными 
устойчивого вирусного ответа. 
В качестве умерших (D(t)) рас-
сматривались только лица, ко-
торым в причине смерти ука-
зывали ХГВС. Понятно, что 
эта цифра сильно искажена, 
так как гепатит бывает часто 
причиной тяжелых болезней, 

например, таких как цирроз 
печени или гепатокарцинома, 
которые в свою очередь и ста-
новятся причиной смерти.

Все данные по пролечен-
ным, умершим и числу прове-
дённых лабораторных исследо-
ваний на наличие вируса были 
предоставлены главным внеш-
татным инфекционистом ре-
спублики из форм отчётности, 
предоставляемых по запросу 
Минздрава РФ.

В таблице 2 представлены 
результаты ретроспективно-
го прогноза, построенного по 
найденной эпидемиологиче-
ской полной модели STIRD с 
оценёнными коэффициента-
ми, на период с 2015 по 2020 
гг. Полученные прогнозы 
сравнивались с фактически-
ми данными и рассчитывалась 
ошибка аппроксимации в про-
центах при сравнении прогно-
зируемого и действительного 
числа инфицированных ХГВС.

Анализ полученных про-
гнозных значений показал, что 
модель позволяла предсказы-
вать развитие распространения 
ХГВС с точностью более 95 % 
(ошибка 1,8–4,2%) только на 
три года вперед (2015–2017 
гг.), на более отдалённую пер-
спективу модель ошиблась на 
20–30%. Начиная с 2018 г. 
число инфицированных стало 
сокращаться: во многом это 
объясняется тем, что препара-
ты прямого противовирусного 
действия стали более доступ-
ными по цене: увеличилось 
число больных ХГВС, которые 

стали использовать индийские 
дженерики с достаточной эф-
фективностью для достижения 
устойчивого вирусного ответа, 
а также появились оригиналь-
ные препараты, эффективные 
против всех генотипов гепати-
та С, с сокращённым сроком 
применения (до 8 недель), и 
как следствие с более низкой 
ценой [22]. Ошибка аппрок-
симации за 2020 год составила 
около 166%, число вновь ин-
фицированных ХГВС сокра-
тилось в данном периоде, на-
пример, по сравнению с 2015 
г. почти в 3 раза. Такое сниже-
ние можно объяснить умень-
шением общего количества 
инфицированных в период 
пандемии из-за резкого сокра-
щения контактов.

Заключение

Предложенная автором пол-
ная (с учетом демографическо-
го изменения структуры на-
селения) эпидемиологическая 
модель STIRD хорошо себя 
показала при среднесрочном 
прогнозировании до трех лет. 
Существенным преимуществом 
данной спецификации модели 
по сравнению с другими эпиде-
миологическими моделями яв-
ляется наличие возможности по-
строить прогноз по количеству 
необходимых для проведения 
диагностических лабораторных 
тестов на выявление вируса у че-
ловека. Это важно, так как диа-
гностирование и лечение ХГВС 
покрывается из средств ОМС и 
региональных бюджетов. Эпиде-
миологическое моделирование 
открывает широкие возможно-
сти для разработки сценариев 
борьбы с вирусным гепатитом 
С, особенно с его хронической 
формой, ведь по данным ВОЗ у 
каждой страны есть возможность 
к 2030 г. полностью избавиться 
от данной социально-значимой 
инфекции [23].

Таблица 2 (Table 2)

Год
Фактические данные 
по инфицированным

T(t) I(t) R(t) D(t) Ошибка

2015 827 19931 862 62 2 4,23%
2016 876 19862 860 64 2 1,83%
2017 839 19794 854 65 2 1,79%
2018 696 19726 852 66 3 22,41%
2019 646 19659 850 69 3 31,57%
2020 317 19593 844 71 3 166,2%
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