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DYNAMIKA ROZWOJU EPIDEMII W ZAMKNI�TEJ 
POPULACJI DLA WYBRANYCH PATOGENÓW 

Streszczenie. W pracy przeprowadzono symulacje rozwoju epidemii dla kilku wybra-

nych patogenów chorobotwórczych: odry, �winki, ospy wietrznej, ptasiej grypy oraz 

eboli. Badania przeprowadzono dla niewielkiej odizolowanej populacji licz�cej 1000 

osobników. Do analizy wykorzystano model SEIR. Obliczenia przeprowadzone zostały 

w arkuszu kalkulacyjnym.  

Słowa kluczowe: modelowanie epidemii, SEIR, choroby zaka�ne. 

DYNAMICS OF DEVELOPMENT OF EPIDEMIC 
IN A CLOSED POPULATION FOR SOME PATHOGENS 

Abstract. The paper presents simulations of the development of the epidemic for a 

number of selected pathogens: measles, mumps, chicken pox, avian flu and ebola. The 

study was conducted for small an isolated population of 1000 individuals. For the anal-

ysis, the epidemic model SEIR was used. The calculations were made in a spreadsheet.  

Keywords: modeling of epidemics, SEIR, infectious diseases.  

Wst�p 

Modele epidemiologiczne pozwalaj� na przewidywanie rozwoju epide-

mii. Umo�liwiaj� one okre�lenie czasu jej trwania, szybko�ci jej rozwoju czy 

te� aktualnej liczby osobników zara�onych, ozdrowiałych itp. Najcz��ciej sto-

sowane w epidemiologii modele to SIR, SEIR, SEIRS, MSIR, SIS [1,2]. 

W zale�no�ci od zastosowanego modelu, mog� one uwzgl�dnia
 m.in. takie 
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czynniki jak: zara�liwo�
 patogenu, czas inkubacji choroby, czas trwania cho-

roby, szczepienia, czasow� odporno�
 nabyt� od matki, odporno�
 nabyt� po 

przebyciu choroby.  

Model SEIR 

Bardzo popularnym modelem w epidemiologii jest model SEIR [3,4,5], 

który dzieli rozwa�an� populacj� na cztery grupy, oznaczane kolejno du�ymi 

literami: S – osobniki zdrowe, E – osobniki zara�one u których nast�puj� proces 

inkubacji choroby, I – osobniki zara�one z pełni rozwini�t� chorob�, które mo-

g� zara�a
 osobniki zdrowe, oraz R – osobniki ozdrowiałe lub zmarłe w wyniku 

choroby. Przepływ osobników w tym modelu jest nast�puj�cy: 

S�E�I�R  

Zmiany ilo�ci osobników w poszczególnych grupach opisane s� za po-

moc� układu równa� ró�niczkowych [5]: 
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Model SEIR w tej postaci nie uwzgl�dnia naturalnych narodzin i zgonów. 

Przyj�to równie�, �e osobniki w populacji swobodnie si� ze sob� kontaktuj�. 
U�yte w równaniach parametry opisano w tabeli 1.  
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Tab. 1. Opis parametrów modelu SEIR 

Parametr Opis 

S Osobniki zdrowe (podatne na zara�enie) 

E Osobniki zainfekowane w okresie inkubacji choroby (niezara�aj�ce) 

I Osobniki zainfekowane przenosz�ce chorob� (zara�aj�ce) 

R Osobniki ozdrowiałe lub martwe 

N Całkowita populacja 

! Szybko�
 rozprzestrzeniania si� infekcji 

R0 Liczba nowych infekcji pochodz�cych od jednego zainfekowanego 

1/a Czas inkubacji choroby 

1/" Czas trwania infekcji 

Bardzo istotnym parametrem jest bazowy współczynnik reprodukcji R0, 

który okre�la ilu nowych osobników zostanie zra�onych przez jednego chorego. 

Je�li współczynnik R0 > 1 to epidemia si� rozwija, natomiast w przypadku, gdy 

R0 < 1 to epidemia wygasa. Równie wa�ne s� parametry „a” oraz „"”, które 

oznaczaj� odpowiednio, szybko�
 rozwoju choroby oraz szybko�
 zdrowienia. 

Wygodniej jednak posługiwa
 si� odwrotno�ciami tych warto�ci opisuj�cymi 

odpowiednio, czas inkubacji choroby oraz czas jej trwania. 

Badania 

Do bada� wybrano pi�
 ró�nych patogenów o zró�nicowanych parame-

trach epidemiologicznych, których warto�ci przedstawiono w tabeli 2 [5, 6]. 

Przedstawione dane s� u�rednionymi warto�ciami pochodz�cymi z ró�nych 

�ródeł. Wysoka warto�
 współczynnika R0 dla odry, �winki, ospy wietrznej 

i ptasiej grypy, wynika ze sposobu rozprzestrzeniania si� tych patogenów. 

Oprócz bezpo�redniego kontaktu, do zara�enia dochodzi tutaj równie� poprzez 

drog� powietrzn� i kropelkow�. Natomiast w przypadku eboli potrzebny jest 

bezpo�redni kontakt z zara�onym osobnikiem lub zainfekowanym materiałem.  

Badana populacja liczyła 1000 osobników, z czego na pocz�tku jedna 

osoba była zara�ona. Do symulacji rozwoju epidemii wykorzystano arkusz kal-
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kulacyjny, zastosowany w obliczeniach krok czasowy „dt” był równy 1 godzi-

nie, obliczenia przeprowadzono dla okresu czasu równego 80 tygodniom. 

Tab. 2. Przyj�te do oblicze� warto�ci parametrów modelu SEIR dla wybranych patogenów [2, 3] 

Nazwa patogenu R0 1/a [dni] 1/! [dni] 

Odra 11 7,5 7,5 

	winka 10,5 15 7 

Ospa wietrzna 9,5 10 10,5 

Ptasia grypa 

(H7N7) 
5,75 2 12 

Ebola (Uganda 

2000) 
1,34 3,35 3,5 

Na rysunkach 1–5 przedstawiono wykresy zmienno�ci parametrów S,E,I,R 

w funkcji czasu dla poszczególnych epidemii. O� czasu na wykresach ograniczo-

no do 30 tygodni, poniewa� do tego czasu wszystkie epidemie wygasały. 

Rys. 1. Dynamika rozwoju epidemii odry 
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Rys. 2. Dynamika rozwoju epidemii �winki 

Rys. 3. Dynamika rozwoju epidemii ospy wietrznej 
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Rys. 4. Dynamika rozwoju epidemii ptasiej grypy (szczep H7N7) 

Rys. 5. Dynamika rozwoju epidemii wirusa eboli (Uganda 2000) 

Dynamik� rozwoju epidemii opisano za pomoc� sze�ciu parametrów: 

1. całkowitego czasu trwania epidemii, 

2. procentowej cz��ci populacji, która uległa zara�eniu, 

3. maksymalnej liczby osobników zara�onych b�d�cych w okresie inku-

bacji (Emax), 

4. maksymalnej liczby osobników zara�onych roznosz�cych chorob� (Imax), 
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5. czasu wyst�pienia Emax, 

6. czasu wyst�pienia Imax. 

Wyznaczone na podstawie symulacji warto�ci parametrów dla poszcze-

gólnych patogenów przedstawiono w tabeli 3.  

Tab. 3. Otrzymane warto�ci opisuj�ce dynamik� rozwoju poszczególnych patogenów 

Nazwa 

patogenu 

Czas 

trwania 

epidemii 

[tygodnie] 

Całkowity 

procent 

zara�onych 

[%] 

Emax 

Czas 

wyst�pienia 

Emax 

[tygodnie] 

Imax 

Czas 

wyst�pienia 

Imax 

[tygodnie] 

Odra 13 100 433 3,3 309 4,1 

	winka 18 100 507 4,8 197 5,6 

Ospa 

wietrzna 
18 100 398 5,0 305 6,1 

Ptasia 

grypa 

(H7N7) 

17 100 120 4,1 439 5,0 

Ebola 

(Uganda 

2000) 

29 46 17 14,9 18 15,4 

We wszystkich, poza ebol�, przypadkach, epidemia obj�ła 100% osobni-

ków w populacji, natomiast dla eboli całkowity odsetek zara�onych wynosił 

46% populacji. Kluczowe znaczenie ma tutaj warto�
 parametru R0, który dla 

eboli jest bardzo niski i w zwi�zku z tym liczba nowych przypadków choroby 

jest niska. 

Najbardziej dynamicznie rozwija si� epidemia odry, w krótkim czasie 

(3–4 tygodnie) osi�gni�to wysok� liczb� zara�onych (E) i zara�aj�cych (I). Epi-

demia odry równie� najszybciej wygasa (13 tygodni). Bardzo podobnie wygl�da 

rozwój epidemii ospy wietrznej, która równie� cechuje si� wysok� liczb� chorych, 

a szczyt zachorowa� w stosunku do odry jest opó�niony o około 2 tygodnie. Czas 

trwania epidemii jest w tym przypadku dłu�szy i wynosi 18 tygodni. Najwolniej 

rozwija si� epidemia eboli, gdzie maksimum zachorowa� przypada w 15 tygodniu, 

a całkowity czas trwania epidemii jest najdłu�szy i wynosi 29 tygodni. Dla �winki, 

ospy wietrznej oraz ptasiej grypy otrzymano zbli�one czasy trwania epidemii, 

wynosz�ce odpowiednio 18, 18 oraz 17 tygodni. 

Dla odry, ospy wietrznej oraz eboli, stosunek liczby zara�onych (E) do za-

ra�aj�cych (I) był podobny i procentowo wynosił odpowiednio 40, 30 oraz 6%. 

Zwi�zane jest to z podobnymi okresami inkubacji i czasu trwania choroby dla 

ka�dego z tych patogenów. Natomiast w przypadku �winki, ilo�
 zara�onych (E) 
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była wi�ksza od liczby zara�aj�cych (I) o 160%, co zwi�zane jest z dwukrotnie 

dłu�szym od czasu trwania choroby, okresem inkubacji. Z kolei dla ptasiej grypy 

liczba zara�aj�cych (I) była wi�ksza o 266% od liczby zara�onych (E), co spowo-

dowane jest kilkukrotnie dłu�szym od inkubacji, czasem trwania infekcji.  

Wnioski 

W pracy przeprowadzono analiz� dynamiki rozwoju epidemii dla odry, 

�winki, ospy wietrznej, ptasiej grypy oraz eboli. Najwi�ksz� dynamik� rozwoju 

epidemii stwierdzono dla odry, najmniejsz� dla eboli, na co główny wpływ 

miała warto�
 parametru R0. Dla wysokich warto�ci R0, szybko wzrasta liczba 

zara�onych (E) i zara�aj�cych (I). W przypadku epidemii odry pojawiła si� 
równie� najwi�ksz� ilo�
 osobników chorych, a dla epidemii wirusa eboli naj-

mniejsza. Z kolei parametry „1/a” i „1/"” wpływaj� na proporcje zara�onych 

(E) do zara�aj�cych (I) oraz na rozci�gni�cie epidemii w czasie (dla patogenów 

o podobnych warto�ciach R0). 
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