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Аннотация. Предлагается системный подход к исследованию новой 

многопараметрической модели распространения пандемии COVID-19, 

который имеет конечной целью оптимизацию ее управляющих параметров. 

Подход состоит из двух основных частей: 1) адаптивно-компартментной 

модели распространения эпидемии, которая является обобщением 

классической модели SEIR и 2) модуля настройки параметров этой модели по 

эпидемиологическим данным методами интеллектуальной оптимизации. 

Данные для тестирования предлагаемого подхода на примере распространения 

пандемии в некоторых регионах РФ, брались на ежедневной основе из 

открытых источников в течении первых 130 дней эпидемии, начиная с марта 

2020 г.  Для этого была разработана и внедрена на локальном сервере так 

называемая «ферма данных» (автоматизированная система сбора, хранения и 

предварительной обработки данных из гетерогенных источников), которая в 

сочетании с методами оптимизации позволяет наиболее точно настраивать 

параметры нашей модели, превращая ее таким образом в интеллектуальную 

систему для поддержки принятия управленческих решений. Среди всех 

используемых параметров модели наиболее важными являются: скорость 

передачи инфекции, действия властей и реакция населения. 

 

Ключевые слова: многопараметрическое моделирование, COVID-19, модель 

распространения эпидемии, многопараметрическая оптимизация, функция потерь. 

 

ВВЕДЕНИЕ 

Сегодня весь мир столкнулся с пандемией COVID-19, которая, по всей вероятности, 

будет иметь долгосрочные последствия для экономики государств и общества в целом. 

Данную ситуацию однозначно можно рассматривать как серьезную биогенную угрозу, 

которая наносит ощутимый ущерб социально-экономическим системам, 

государственным образованиям и обществу. При этом особенно актуальными научными 

задачами являются коррекция существующих и разработка новых математических 

моделей распространения эпидемий и методов цифрового мониторинга не только темпов 

распространения вируса, но и социально-экономической среды. И те, и другие должны 

отражать современные реалии и как можно точнее представлять, как саму биогенную 

угрозу, так и ее последствия. Поэтому своевременный мониторинг экономических, 

психологических и иных социальных процессов, протекающих внутри такой среды, 
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позволит принимать более оптимальные управленческие решения и минимизировать 

последствия пандемии за счет более точной настройки параметров прогнозной модели. 

Начало применению математических методов при изучении эпидемий было 

положено Даниилом Бернулли в середине XVIII века [1]. Он впервые применил 

простейший математический аппарат для оценки эффективности профилактических 

прививок против натуральной оспы. Вслед за этим последовал значительный перерыв, 

который завершился работами английского ученого Уильяма Фара [2]. Он изучал и 

моделировал статистические показатели смертности населения Англии (Уэльса) от 

эпидемии натуральной оспы в 1837–1839 гг. Этот ученый впервые получил 

математические модели показателей «движения» эпидемии натуральной оспы в виде 

статистических закономерностей, что позволило ему в итоге составить прогностическую 

модель этой эпидемии. В начале XX века статистический подход У.Фарра в изучении 

эпидемий был переосмыслен и затем развит в работах Джона Браунли, в которых он 

анализировал статистические закономерности «движения» эпидемиологических 

показателей с помощью малоизвестных методов математической статистики. Однако 

этот статистический подход в изучении закономерностей развития эпидемий 

существенно отличается от аналитического подхода, который был предложен в конце 

XIX века сначала в России [3], а затем в Англии [4]. Благодаря этим исследователям, в 

начале XX века были сформулированы основы современной теории математического 

моделирования эпидемий, разработаны первые прогностические модели эпидемий (корь, 

ветрянка, малярия и др.), изучены их основные свойства, получены аналитические 

формулы для прогнозирования эпидемий. 

Качественно новый этап исследований начинается с появлением электронно-

вычислительных машин, когда число научных работ и публикаций по математическому 

и компьютерному моделированию эпидемий стало быстро увеличиваться. В работах 

того времени стали появляться все более сложные математические модели, в которых 

существенную роль играли случайные факторы эпидемического процесса, поэтому 

большинство моделей этого периода имели стохастический (вероятностный) характер, а 

рабочим аппаратом была теория вероятностей и случайных процессов. Этот этап 

характеризуется «натиском» на эпидемиологию «чистых» математиков, которым 

удалось создать множество абстрактных моделей, но с весьма ограниченным 

эпидемиологическим содержанием [5]. 

Первые исследования, которые наметили пути преодоления указанного «перекоса», 

были выполнены в 1960-е годы в СССР акад. О.В. Барояном и проф. Л.А. Рвачевым [6]. 

Ими была разработана новая методология математического моделирования эпидемий – 

эпиддинамика. Данная методология основана на методе научной аналогии в 

отображении эпидемического процесса (процесс «переноса» возбудителя инфекции от 

больных к здоровым) с процессом «переноса» материи (энергии, импульса и др.) в 

уравнениях математической физики [7]. Действительно, в ходе развития эпидемии среди 

населения территории, пораженной инфекционным заболеванием, формируется 

сложный самоподдерживающийся процесс «переноса» популяции возбудителя на 

сообщество восприимчивых людей. Эпидемиологическое содержание данного процесса 

связано с адекватным его отображением, как в календарном времени t, так и во 

«внутреннем времени τ, которое фиксирует развитие инфекционного заболевания у 

множества лиц, пораженных инфекцией. Система уравнений, которая описывает 

развитие эпидемического процесса, представляет собой систему нелинейных интегро-

дифференциальных уравнений в частных производных с соответствующими 

начальными и граничными условиями, весьма «схожими» с уравнениями 

гидродинамики. 

Современный этап в развитии моделирования эпидемий связан прежде всего с 

быстрым прогрессом в области компьютерных технологий (разработаны мощные 
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компьютеры с новейшими инструментами программирования и моделирования) [8]. На 

сегодняшней день известны и общепризнаны несколько основных математических 

моделей распространения эпидемий, которые берут свое начало от модели  

Барояна – Рвачева, в которой уже рассматривались основные стадии-состояния 

инфекционного процесса типа SEIR, где: S – восприимчивые, E – в инкубационном 

периоде (латентные), I – инфицированные, R – выздоровевшие. Рассмотрим эти модели 

более подробно. Заметим, что для каждой из них характерно последовательное 

добавление новых стадий-состояний инфекционного процесса для более точного 

описания реальной динамики распространения эпидемии. Один из пионеров в области 

математического моделирования эпидемий, Росс, разработал математические модели, 

описывающие перемещение взрослых комаров и модель распространения малярии [4]. 

Макдональд, основываясь на идеях Росса, более подробно изучил энтомологические и 

демографические аспекты распространения малярии [9]. Хоппэнстэд опубликовал одну 

из первых моделей эпидемии с возрастной структурой и предложил несколько 

различных видов дифференциальных систем, описывающих динамику передачи болезни 

[10]. Бейли, см. выше, расширил вторую модель Росса и представил общую модель 

распространения болезней в виде SIR и SI моделей. Ньютон и Рейтер опубликовали 

SEIR−SEI модели для лихорадки денге. В [11] подробно исследованы SEI–SEIR модели, 

доказаны существование и единственность неотрицательного решения, и существование 

стационарных точек. В [12] с помощью разделения человеческой популяции на конечное 

число возрастных групп автор нашел базовый репродуктивный номер болезни для 

задачи с SEIR системой, зависящей от возраста. SEI−SEIR модели с возрастной 

структурой построены на основе популяционной модели Маккендрика-фон Ферстера. В 

зависимости от свойств болезни, в дифференциальных системах, которые описывают 

динамику распространения инфекции, используются различные наборы популяционных 

групп. В SEI моделях общее количество индивидов в популяции N делится на три класса: 

S – восприимчивых к болезни, E – зараженных, которые еще не являются заразными, и  

I – зараженных индивидов, способных к передаче инфекции. В некоторых SEIR моделях 

добавляется в рассмотрение класс иммунных к болезни индивидов R. Отличие SI−SIR 

моделей от SEI−SEIR заключается лишь в том, что в первых убирается из рассмотрения 

класс людей, которые заразились, но еще не являются заразными. Это удобно в случае, 

когда инкубационным периодом патогена можно пренебречь. До сих пор все 

перечисленные модели и их многочисленные модификации являются актуальными [13–

27] для входящих в них процессов, начальными условиями и большим набором 

параметров, зачастую определяемых весьма субъективно [30]. Таким образом, 

изначально постановка задачи является нелинейной и многопараметрической, и потому 

разработать для нее качественные методы, обладающие большей эффективностью, чем 

широко известные методы градиентного типа [29], а также методы, основанные, скажем, 

на принципе максимума Понтрягина, представляется довольно затруднительным. 

Кроме того, эпидемиологические прогнозы выполняются для различных сроков и в 

зависимости от них служат разным целям. Так, краткосрочный прогноз на несколько 

недель вперед применяется в оперативном управлении и при выявлении эпидемических 

вспышек заболеваемости. Наиболее полезным можно считать среднесрочный прогноз 

сроком от двух месяцев до полугода, используемый в тактическом управлении. Конечно, 

он менее точен, нежели краткосрочный, но оставляет достаточно времени для 

подготовки к возможным чрезвычайным ситуациям и проведения превентивных 

мероприятий [28]. 

Чтобы преодолеть эти и другие трудности, в нашем исследовании, взяв за основу 

модель SEIR, мы ее существенно модифицируем и, добавляя ряд параметров и 

процессов, строим адаптивно-компартментную модель, которая характеризуется 

возможностью исследования проблемы при помощи современных подходов 
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оптимизации и интеллектуального анализа данных. Причем при выборе модели мы 

исходили из соображений оптимального ограничения количества регулирующих 

параметров, то есть выбора наиболее простой модели из множества возможных для 

максимально точного описания имеющихся данных и построения среднесрочного 

прогноза. 
Дальнейшее изложение организовано следующим образом. В разделе «Материалы и 

методы» описаны модель, данные и основные методы, использованные для получения 

результатов. Раздел «Результаты» содержит результаты численных экспериментов для 

двух регионов РФ (Москва, Самара). Последние два раздела называются соответственно 

«Дискуссия» и «Заключение», где обсуждаются перспективы дальнейшего развития 

модели и подводятся итоги данному этапу исследования.  

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ 

Модель 

В нашей работе за основу взяты ряд общепринятых в эпидемиологии 

компартментных моделей (compartmental models) SIR, SEIR, SEIRS, SEIRD, описанных 

в [13–19] и [21–27]. 

При модификации моделей мы использовали методологию, аналогичную описанной 

в работах [20, 30, 31].  

При моделировании мы придерживались следующих общепринятых в 

эпидемиологии допущений: 

• Перинатальный материнский иммунитет игнорируется и новорожденные 

включаются в класс восприимчивых к болезни S. 

• Предполагается, что шансы на выздоровление или смерть не изменяются в 

течение всего периода инфекции. 

• Предполагается, что заразность не меняется в течение всего периода инфекции. 

• Инфекционные периоды (и время пребывания во всех категориях) 

распределяются экспоненциально. 

В нашей работе за основу взята модель SEIRD, то есть модель SEIR, расширенная 

для учета смертельных случаев, параметры нелинейной скорости передачи инфекции, 

действия властей и реакцию населения. При выборе и модификации модели мы исходили 

из соображений ограничения количества регулирующих параметров, то есть подбора 

наиболее простой модели из возможных для описания данных. Наша модель 

описывается следующей системой уравнений: 
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где      0t g t s t     – функция изменения базового коэффициента скорости 

передачи инфекции β0 (transmission rate); 

t – время; 

N – общий размер популяции; 
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– функция управления со стороны государства (карантины и 

прочие ограничения); 

значения g1, g2 и tg приведены в Таблице 1; 
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– функция преобразования индекса самоизоляции Яндексa  si t , 

берется из данных; значения c1 и c2 приведены в Таблице 1; 

R0 – 1/время нахождения в критическом состоянии перед смертью; 

σ– коэффициент передачи инфекции от зараженных E к инфицированным I; 
γ — скорость выздоровления; 

α – коэффициент смертности (от количества инфицированных). 

Данные 

При проектировании системы хранения и сбора данных ключевыми были 

следующие критерии:  

1. Наличие нескольких источников данных, состав которых может 

корректироваться (добавляться и удаляться).  

2. Вероятность возникновения новых факторов, которые могут оказать 

существенное влияние на модель.  

3. Приоритетность официальных источников информации, несмотря на возможную 

неточность в данных.  

4. Возможность как дублирования, так и расхождения в показателях при получении 

данных из разных источников.  

5. Возможная избыточность данных для использования при построении нескольких 

видов моделей.  

6. Данные могут быть представлены как числовые, временные ряды, тексты.  

Функционально архитектура разбита на три группы операций:  

1. Получение данных.  

2. Хранение данных.  

3. Выдача данных.  

При сборе данных было проанализировано более 200 различных ресурсов. Данные 

для обработки в модели были взяты с официального российского сайта 

стопкороновирус.рф (https://стопкоронавирус.рф/); данные по самоизоляции были взяты 

с сайта Яндекс Datalens (https://cloud.yandex.ru/services/datalens), как наиболее 

актуальные и обновляемые на ежедневной основе (все другие собираемые нами на 

ежедневной основе данные, будут использованы для уточнения и модификации модели). 

Выбор основывался на определенных параметрах, благодаря которым результат 

будет более точным. Основными критериями выбора являлись данные о случаях 

заражения, выздоровления и летальных исходах, о мерах, предпринимаемых 

руководством страны, реакция населения, а также данные по России, с детализацией по 

регионам и городам.  

В результате реализации разработанной архитектуры был создан файл с данными 

aggregation_RU. На момент формирования результатов количество документов в базе 

aggregation_RU составляло порядка 30000. В качестве примера приводятся фрагменты 

файлов с данными по Самаре и Москве (рис. 1). 
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а)                                                     б) 

Рис. 1. Выгрузка данных из aggregation_RU: а) по Самаре, б) по Москве. 

 

Интеллектуальная оптимизация 

Для подбора параметров модели мы использовали несколько пакетов оптимизации: 

• Scipy.optimize https://docs.scipy.org/doc/scipy/reference/optimize.html; 

• Pyswarm pso, алгоритм роя https://pythonhosted.org/pyswarm/ ; 

• Julia BBO optimize [32], алгоритм дифференциальной эволюции. 

Наилучшие результаты были получены при использовании BBO optimize. В 

библиотеке реализовано несколько вариантов алгоритмов, которые можно запускать в 

пакетном режиме одной командой: 

compare_optimizers 

Функция потерь 

В качестве функции потерь при оптимизации использовалcя следующий функционал 

(среднеквадратичная ошибка 𝐿2):  

 

w1(I - dataI)
2 + w2(R – dataR)2 + w3(D – dataD)2 ≡ w1∙loss_I+ w2∙loss_R+ w3∙loss_D, 

 

где wi , i = 1,2,3 – некоторые веса, которые по умолчанию все считаются равными 

единице (простая функция потерь). Ниже будет рассмотрена некая стратегия 

определения весов. При этом dataI, dataR, и dataD преобразовывались из начальных 

данных следующим образом: временной ряд в начальных данных представлен 

нарастающим итогом, мы его сначала дифференцировали, а потом брали скользящее 

среднее по всем временному ряду с окном в 14 дней. Окно такой протяженности выбрано 

поскольку это соответствует среднему времени течения болезни средней степени 

тяжести [33]. В результате этой операции мы получили примерное значение показателя 

распространённости заболевания (prevalence). 

РЕЗУЛЬТАТЫ 

Для определения интервалов оптимизируемых параметров, мы проанализировали 

современные (2020 года) исследования моделей COVID-19 и оценки, полученные на 

основе отчетов ВОЗ [34]. Результаты анализа представлены в Таблице 1. 

Для оптимальной настройки параметров модели были использованы три различных 

пакета оптимизаторов, которые предназначены для этих целей. В результате 

многочисленных экспериментов выяснилось, что наилучшие результаты работы модели 

получаются с использованием алгоритма дифференциальной эволюции Julia BBO 

optimize. На рисунках 2–4 приведены фрагменты кода, который реализует этот алгоритм. 

http://www.matbio.org/journal.php
https://docs.scipy.org/doc/scipy/reference/optimize.html
https://pythonhosted.org/pyswarm/


ЛЕВАШКИН и др. 

142 

Математическая биология и биоинформатика. 2021. Т. 16. № 1. doi: 10.17537/2021.16.136 

Таблица 1. Диапазоны эпидемических параметров  

Название 

параметра 

Диапазоны значений 

параметров 
Ссылка на источник 

β0 0.2–3.5  [17, 19, 24, 25, 36] 

c_1 0–1.0 оценка [34] 

c_2 0–5.0 оценка [34] 

σ 0–1.0  [18, 22, 25, 26] 

γ 0.1–0.2  [13, 18, 19, 36, 37] 

α 0–1.0  оценка [34] 

R0 0–1.0 [13, 22] 

tg 40–130.0 оценка [34] 

g_1 0–1.0 оценка [34] 

g_2 0–1.0 оценка [34] 

 

 

 

Рис. 2. Настройка параметров и запуск оптимизатора. 
 

 

 
Рис. 3. Пример работы оптимизатора. 

http://www.matbio.org/journal.php
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Рис. 4. Вывод оптимальных параметров модели. 

Результаты моделирования по Самаре 

Настройки кода: 

1. data = dfm [1:130, :] – промежуток в днях; 

2. beta_gov(t, beta_0, c_1, c_2, tg, g_1, g_2) = beta_0 * gov(t, tg, g_1, g_2) * c_sig(t, c_1, 

c_2)  – бета функция; 

3. loss = loss_I + loss_R + loss_D; 

4. Функция si берет все значения из isolation_start. 

Промежутки для параметров: [β0, c_1, c_2, σ, γ, α, R0, tg, g_1, g_2]. 

Ранее средне-полученное значение для tg составляло от 53 до 64 дней, что хоть и 

является первой половиной эпидемии, исходя из пика на графике(-ах), можно сказать, 

что это действительно так, кривая начинает изменять свое поведение в пределах от 50 до 

75 дней.  

Значения параметров для моделирования по Самаре, подобранных с помощью Julia 

BBO optimize: 

params = [0.486821, 0.88213, 2.18778, 0.198157, 0.102617, 0.490706, 0.00134632, 

55.6341, 0.844033, 0.117687] 

Ниже представлены графики (рис. 5–7) с результатами моделирования 

распространения коронавирусной эпидемии в г. Самара, с указанными значениями 

параметров.  

 

 

 
а)                                                    б) 

Рис. 5. Результаты моделирования по Самаре: а) Умершие D, дифференциальная сглаженная; б) 

Умершие D, накопительная. 

 

http://www.matbio.org/journal.php


ЛЕВАШКИН и др. 

144 

Математическая биология и биоинформатика. 2021. Т. 16. № 1. doi: 10.17537/2021.16.136 

 
Рис. 6. Результаты моделирования по Самаре: Инфицированные I. 

 

 

 
а)                                                    б) 

Рис. 7. Результаты моделирования по Самаре: а) Выздоровевшие R, дифференциальная сглаженная; 

б) Выздоровевшие R, накопительная. 

Результаты моделирования по Москве 

Настройки кода: 

1. data = dfm[1:130, :] – промежуток в днях; 

2. beta_gov(t, beta_0, c_1, c_2, tg, g_1, g_2) = beta_0 * gov(t, tg, g_1, g_2)* c_sig(t, c_1, 

c_2)  – бета функция; 

3. loss = loss_I + loss_R + loss_D; 

4. Функция si берет все значения из isolation_start. 

Промежутки для параметров: [β0, c_1, c_2, σ, γ, α, R0, tg, g_1, g_2]. 

Первая дата по данным, которые используется в модели – 23.03.2020. Обычно при 

подборе параметров tg равно [40, …, 50] дней. 

http://www.matbio.org/journal.php


ИССЛЕДОВАНИЕ АДАПТИВНО-КОМПАРТМЕНТНОЙ МОДЕЛИ РАСПРОСТРАНЕНИЯ КОРОНАВИРУСНОЙ ЭПИДЕМИИ 

145 

Математическая биология и биоинформатика. 2021. Т. 16. № 1. doi: 10.17537/2021.16.136 

Промежуток этот выпадает на середину апреля – введение пропускного режима в 

Москве. 

Значения параметров для моделирования по Москве, подобранных с помощью Julia 

BBO optimize: 

params = [0.484185, 0.280583, 4.25395, 0.359855, 0.128215, 0.576838, 0.00190299, 

49.1466, 0.924046, 0.215798] 

Ниже представлены графики (рис. 8–10) с результатами моделирования 

распространения коронавирусной эпидемии в г. Москва, с указанными значениями 

параметров.  

 

 
а)                                                       б) 

Рис. 8. Результаты моделирования по Москве: а) Умершие D, дифференциальная сглаженная; 

б) Умершие D, накопительная. 

 

 

 
Рис. 9. Результаты моделирования по Москве: Инфицированные I. 
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а)                                                    б) 

Рис. 10. Результаты моделирования по Москве: а) Выздоровевшие R, дифференциальная 

сглаженная; б) Выздоровевшие R, накопительная. 

Сравнение результатов моделирования по Москве с простой и взвешенной 

функцией потерь 

В качестве функции потерь мы используем сумму среднеквадратичных ошибок по 

трём переменным loss_I, loss_R и loss_D. Так как оптимизатор стремится сделать это 

число как можно меньше, наименьшая ошибка при простом суммировании будет 

достигаться при более точном аппроксимировании функции переменной I, в то время как 

слагаемое loss_D не будет так сильно влиять на изменение суммы, поскольку среднее 

число зараженных за все дни эпидемии превышает среднее число умерших почти в 65 

раз. 

 
 

Таким образом, при оптимизации более точное приближение переменной D к 

реальным значениям количества смертей почти никак не влияет на изменение функции 

потерь. Для того, чтобы избежать этого, можно привести слагаемые в функции потерь к 

одному масштабу (например, уменьшив значение переменной loss_I в те же ~ 65 раз). 

Для того, чтобы точно определить веса для каждого слагаемого в функции потерь, 

разделим среднее значение числа смертей в наших данных сначала на среднее число 

выздоровевших, а потом на среднее число умерших. 

http://www.matbio.org/journal.php
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Таким образом получим взвешенную функцию потерь: 

0.015468*loss_I + 0.02842*loss_R + loss_D.  

Снижение влияние среднеквадратичной ошибки на изменение переменной I, 

увеличивает значение функции потерь по ней. Однако, это позволяет достичь намного 

более высокой точности по остальным двум переменным. 

Кроме того, с учетом описанной выше методики расчета среднеквадратичной 

ошибки, оптимизатор подбирает разные параметры в зависимости от того, каким 

образом мы учитываем ошибку каждой переменной. Для сравнения будем использовать 

три основных варианта среднеквадратичной ошибки: обычное суммирование 

(loss_I + loss_R + loss_D), взвешенная сумма (w1*loss_I + w2*loss_R + w3*loss_D) и 

сумму без учета одного из значений ошибки (один из коэффициентов w1, w2 или w3 из 

предыдущего выражения равен нулю). 

 

 
а)                                                    б)                                                       в) 

Рис. 11. Результаты моделирования по Москве: а) выздоровевшие R, дифференциальная сглаженная с 

взвешенной суммой; б) Выздоровевшие R, дифференциальная сглаженная с обычным суммированием;  

в) Выздоровевшие R, дифференциальная сглаженная с обнулением одного из значений веса. 

ОБСУЖДЕНИЕ 

Заметим, что данные по смертям D в целом представляют из себя сильно 

разряженные данные (или малые данные), поскольку их количество (особенно в случае 

Самары) незначительно по сравнению с общим размером популяции и количеством 

подверженных эпидемии. Тем не менее наша модель достаточно хорошо приближает 

количество D. Если сравнить результаты по Москве и Самаре, то хорошо 

прослеживается эффект больших данных – результаты по Москве получаются точнее, 

поскольку там данных значительно больше. Тем не менее, модель в целом правильно 

отражает нужный момент для реакции властей. 

Мы также провели численные эксперименты по Нижегородской, Новосибирской 

областям и Санкт-Петербургу. Результаты получились примерно того же уровня 

качества, что для Москвы и Самары. Это свидетельствует о том, что предложенный 

подход, который решает сложную задачу настройки параметров модели эпидемии из 

реальных данных, вполне эффективен. Однако, ввиду ограниченности объема статьи, мы 

эти результаты здесь не приводим. 

http://www.matbio.org/journal.php
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В развитие предложенного подхода, планируется включить в модель важный процесс 

вакцинации населения. В моделях с вакцинацией значение параметра R0 может быть 

использовано для оценки уровня вакцинации [35–37]. Если поддерживать уровень 

вакцинации населения ниже критического уровня Pc = 1 – 1 / R0, то патогенное 

воздействие будет рассеиваться, а эпидемия затухать. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ 

Представлена гибридная адаптивно-компартментная модель распространения 

короновирусной эпидемии и показана возможность ее оптимизации за счет точной 

настройки параметров модели из данных по эпидемии. Принятие реальных решений на 

предотвращение/смягчение угроз требует, чтобы проигрывалось множество возможных 

вариантов [38, 39] с относительно несложным аппаратом интерпретации, за небольшой 

отрезок времени. Поэтому мы используем сочетание современных технологий 

интеллектуальной оптимизации и методов системной динамики. Такой подход позволяет 

справиться с основными трудностями рассматриваемой задачи, а именно: 1) будучи 

реальным феноменом, она содержит большое число параметров, которые, в конце 

концов, необходимо учесть и настроить, чтобы сделать модель как можно более 

приближенной к реальным процессам; 2) ожидаемая размерность пространства данных, 

необходимая для достижения той же цели, весьма высока, а количество данных велико. 

Эти два обстоятельства делают практически неприменимым традиционный 

математический аппарат статистического анализа, регрессий, сеточных 

супервычислений и т.п. Заметим также, что рассматриваемая задача носит комплексный 

междисциплинарный характер и связана с разработкой методологии, инструментов и 

технологий повышения эффективности государственного управления в кризисных 

ситуациях. 

 
Исследование выполнено при финансовой поддержке РФФИ в рамках научного проекта по 

гранту № 20-04-60160_Вирусы. 

Вычисления проведены с помощью гибридного суперкомпьютера K-60, установленного в 

Центре коллективного пользования ИПМ им. М.В. Келдыша РАН. 
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Abstract. A systemic approach to the study of a new multi-parameter model of the 

COVID-19 pandemic spread is proposed, which has the ultimate goal of optimizing 

the manage parameters of the model. The approach consists of two main parts: 1) an 

adaptive-compartmental model of the epidemic spread, which is a generalization of 

the classical SEIR model, and 2) a module for adjusting the parameters of this model 

from the epidemic data using intelligent optimization methods. Data for testing the 

proposed approach using the pandemic spread in some regions of the Russian 

Federation were collected on a daily basis from open sources during the first 130 

days of the epidemic, starting in March 2020. For this, a so-called "data farm" was 

developed and implemented on a local server (an automated system for collecting, 

storing and preprocessing data from heterogeneous sources, which, in combination 

with optimization methods, allows most accurately tune the parameters of the model, 

thus turning it into an intelligent system to support management decisions). Among 

all model parameters used, the most important are: the rate of infection transmission, 

the government actions and the population reaction. 

 

Key words: multivariable modeling, COVID-19, epidemic spread model, multivariable 

optimization, loss function. 
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