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В статье рассматривается применение математического 

моделирования для прогнозирования распространения инфекционных 

болезней среди животных. Основное внимание уделено классической SIR 

модели (Susceptible–Infected–Recovered) и её модификациям, 

адаптированным к ветеринарным задачам. Описаны основные уравнения 

модели, параметры, влияющие на динамику эпизоотии, и способы их 

оценки. Приведены примеры практического применения модели для 

прогнозирования вспышек ящура и африканской чумы свиней. Показаны 

преимущества и ограничения метода, а также перспективы его 

развития с использованием современных вычислительных технологий 

[1,2,4]. Ключевые слова: эпизоотология, математическое 

моделирование, SIR модель, распространение инфекций, прогнозирование 
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The article examines the application of mathematical modelling for 

forecasting the spread of infectious diseases among animals. The focus is on 

the classical SIR model (Susceptible–Infected–Recovered) and its 

modifications adapted to veterinary tasks. The paper describes the main 

equations of the model and the parameters influencing the dynamics of an 
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Введение. Математическое моделирование стало важным 

инструментом в эпизоотологии, позволяя прогнозировать развитие 

вспышек инфекционных болезней, оценивать эффективность 

профилактических мероприятий и оптимизировать распределение 

ресурсов [3,8]. Одной из наиболее распространённых моделей является 

SIR модель, предложенная в 1927 году Кермаком и Маккендриком [7]. 

Она описывает динамику распространения инфекции через три основные 

группы популяции: 

• S (Susceptible) — восприимчивые особи; 

• I (Infected) — инфицированные особи; 

• R (Recovered) — выздоровевшие (или иммунные) особи. 

Основная часть. 1. Классическая SIR модель 

Модель описывается системой дифференциальных уравнений: 

 

dtdS=−β⋅S⋅IdtdI=β⋅S⋅I−γ⋅IdtdR=γ⋅I, где: 

 

• S(t), I(t), R(t) — доли восприимчивых, инфицированных и 

выздоровевших особей в момент времени t; 

• β — коэффициент передачи инфекции (зависит от частоты 

контактов и вероятности заражения); 

• γ — коэффициент выздоровления (обратная величина средней 

длительности инфекционного периода: γ=T1). 

 

Ключевой параметр модели — базовое репродуктивное число R0:  

 

R0=γβ 

 

Оно показывает, сколько новых инфекций вызывает один 

заражённый индивид в полностью восприимчивой популяции. Если 

R0>1, эпизоотия развивается; если R0<1 — затухает [2, 7, 8]. 

2. Модификации SIR модели для эпизоотологии 

Классическая модель часто требует адаптации к реальным условиям. 

Рассмотрим основные модификации [2, 3, 8]: 

1. SEIR модель (с латентным периодом): Добавляется класс E 

(Exposed) — особи, инфицированные, но ещё не заразные. Уравнения 

дополняются членом σ⋅E, где σ — скорость перехода из латентного в 

заразное состояние. 

2. Модель с учётом смертности: В уравнение для I(t) вводится член 

−μ⋅I, где μ — коэффициент смертности от болезни. 

3. Модель с вакцинацией: Часть популяции переводится из класса S 

в R до начала эпизоотии. Это снижает начальное значение S(0) и, 

соответственно, R0. 

4. Пространственная модель: Учёт миграции животных и 

географического распределения поголовья через введение 
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диффузионных членов или разделение популяции на субпопуляции 

[5,10]. 

5. Стохастическая версия: Замена детерминированных уравнений 

стохастическими процессами для учёта случайных факторов (например, 

единичных завозных случаев) [9]. 

3. Практическое применение 

Пример 1. Прогнозирование ящура 

Для крупного рогатого скота параметры модели могут быть 

следующими: 

• β=0,8 (контактов/день); 

• γ=0,2 (1/день, средняя длительность инфекции — 5 дней); 

• R0=4. 

Расчёты показывают, что при охвате вакцинации 75% поголовья R0 

снижается до 1, что предотвращает вспышку [4,10]. 

Пример 2. Африканская чума свиней (АЧС) 

Из-за высокой летальности модель дополняется классом D (Dead). 

Уравнение для инфицированных принимает вид: 

 

dtdI=β⋅S⋅I−(γ+μ)⋅I, 
 

где μ≈0,9 (смертность за 10 дней). Расчёты помогают определить 

критический радиус карантинной зоны [4, 9]. 

4. Ограничения и перспективы 

Ограничения: предположение о равномерном перемешивании 

популяции [2,8]; неизменность параметров β и γ во времени; 

игнорирование возрастных и иммунологических различий в стаде.  

Перспективы: интеграция с ГИС технологиями для учёта 

пространственной структуры [5, 10]; использование машинного обучения 

для калибровки параметров [6]; мультиагентное моделирование 

поведения животных [3]. 

Заключение. SIR модель и её модификации предоставляют мощный 

инструмент для эпизоотологического прогнозирования. Их применение 

позволяет: оценить масштаб потенциальной вспышки; спланировать 

меры профилактики (вакцинацию, карантин); распределить ресурсы с 

максимальной эффективностью. Дальнейшее развитие моделей, включая 

учёт пространственных и стохастических факторов, повысит точность 

прогнозов и поможет минимизировать ущерб от инфекционных болезней 

животных. 
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