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Цель исследования – разработка агентной модели эпизоотического процесса, основанной на анализе взаимо-
действия возбудителя и хозяев на популяционном уровне, для совершенствования методов прогнозирования рас-
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ные допущения и упрощения модели. Сформирована структура многоуровневой древовидной системы целей,  
согласованной с функциями, обеспечивающими достижение целей. Определены типы агентов, их количество и 
характеристики, механизм взаимодействия друг с другом и с внешней средой. Результаты и обсуждение. Опыт 
применения имитационной модели для анализа и прогнозирования эпизоотических проявлений в природных оча-
гах чумы свидетельствует о ее практической ценности для решения задач, связанных с управлением рисками, воз-
никающими при данной инфекции. Имитационные модели позволяют учитывать сложные взаимодействия между 
различными факторами и оценить влияние различных стратегий вмешательства на развитие ситуации. Важным 
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Abstract. The aim of the study was to develop an agent-based model of the epizootic process based on the analysis of 
the interaction between the pathogen and its hosts at the population level in order to improve methods for predicting the 
spread of plague. Materials and methods. An analysis of the course of plague epizootics has been carried out, the main 
assumptions and simplifications of the model are formulated. The structure of a multi-level tree-like system of goals has 
been built and their coordination with the functions that ensure the achievement of goals provided. The types of agents, 
their number and characteristics, the mechanism of interaction with each other and with the external environment have 
been determined. Results and discussion. The experience of using the simulation model to analyze and predict epizootic 
manifestations in natural plague foci indicates its practical value for solving problems related to risk management arising 
from this infection. Simulation models allow us to take into account complex interactions between various factors and 
assess the impact of various intervention strategies on the development of the situation. An important advantage of agent-
based modeling is the ability to reproduce the heterogeneity of the host population and take into account the individual 
characteristics of their behavior and susceptibility to infection. Simulation is a promising tool for improving the system 
of epidemiological surveillance and plague control. The developed model can be used to make informed managerial deci-
sions aimed at reducing the risk of disease in the population. Further research will be aimed at expanding the model by 
including additional factors (for example, climatic and social ones) and adapting it for use in specific natural plague foci. 
The model can be scaled and applied not only to local outbreaks of plague, but also to simulate the spread of infection 
in wider areas.
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Чума, природно-очаговая инфекция с высоким 
уровнем летальности, остается серьезной угро-
зой для здоровья населения в ряде регионов мира. 
Эффективное прогнозирование эпизоотических про-
явлений чумы имеет решающее значение для свое-
временного принятия профилактических и проти-
воэпидемических мер. В связи с этим разработка и 
применение современных методов математического 
моделирования, позволяющих учитывать сложные 
взаимодействия между возбудителем, хозяевами и 
окружающей средой, являются актуальной научной 
задачей.

Движущей силой эпизоотического процесса яв-
ляется взаимодействие возбудителя-паразита и ор-
ганизма хозяев на популяционном уровне. Одно из 
простых определений эпизоотического процесса – 
непрерывная цепь последовательной смены парази-
том (возбудителем) хозяев благодаря присущему ему 
механизму передачи возбудителя инфекции от боль-
ного животного к здоровому [1].

Одним из современных методов прогноза раз-
личных эпидемий является математическое моде-
лирование, интерес к которому существенно возрос 
после пандемии COVID-19. Путем моделирования 
развития эпидемий можно не только сравнивать ре-
зультативность различных мер вмешательства, но и 
более рационально распределять имеющиеся и, как 
правило, ограниченные ресурсы. Качественный про-
гноз распространения заболевания достижим толь-
ко на основе адекватных математических моделей. 
Учитывая последние достижения в области матема-
тического и имитационного моделирования, форми-
рование моделей, не обладающих такими ограниче-
ниями, является в настоящее время вполне реализуе-
мой задачей [2].

В контексте биологических исследований мате-
матические модели играют ключевую роль, позволяя 
анализировать сложные процессы – от динамики по-
пуляций до распространения заболеваний. Для пони-
мания биологических систем важно использование 
как системно-динамических, так и имитационных 
(агентных) моделей, с учетом их взаимодополняю-
щего характера при изучении различных аспектов 
биологических процессов. При этом для более точ-
ного прогнозирования эпидемиологической обста-
новки исследователи все чаще обращаются к имита-
ционному моделированию [3, 4].

Одним из видов имитационного моделирования, 
исследующим поведение децентрализованных аген-
тов и влияние такого поведения на всю систему в це-
лом, является агентное моделирование. Классическая 
агентная модель (далее – АМ) представляет собой 
искусственное общество, состоящее из индивидуу-

мов, созданных программным способом и взаимо-
действующих друг с другом в некоторой среде.

Цель исследования – разработка агентной мо-
дели эпизоотического процесса, основанной на ана-
лизе взаимодействия возбудителя и хозяев на попу-
ляционном уровне, для совершенствования методов 
прогнозирования распространения инфекционных 
заболеваний.

Материалы и методы

В работе V.M. Dubyansky et al. [5] эпизоотиче-
ский процесс моделируется на уровне колоний гры-
зунов, где единицей модели является группа особей. 
Обсуждаемая в этом материале модель уточняет этот 
подход, рассматривая индивидуальных агентов – но-
сителей (например, сусликов), переносчиков (блох) – 
и их взаимодействие  друг с другом и с норами. Это 
позволяет анализировать внутрипопуляционную 
динамику, включая механизмы передачи инфекции 
между отдельными особями, что особенно важно 
для изучения ранних стадий эпизоотии.

Рассматриваемая модель реализована на языке 
Python версии 3.9 с использованием специализиро-
ванных библиотек: Pyglet (для визуализации аген-
тов и среды), Numba (для оптимизации вычислений 
с помощью JIT-компиляции) и NumPy (для работы 
с массивами данных). Такой выбор инструментов 
обеспечивает баланс между производительностью 
и гибкостью при работе с большим количеством  
агентов.

В основе рассматриваемой модели лежит ги-
потеза о том, что локальное поведение агентов, 
работаю щих по своим собственным правилам, фор-
мирует глобальное поведение системы в целом. При 
описании агента задаются лишь локальные правила 
поведения, методы взаимодействия с другими аген-
тами. При этом даже два-три простейших правила 
уже могут привести к весьма разнообразным фор-
мам поведения в группе агентов.

Разработка моделей распространения инфек-
ций с использованием агентного подхода является 
популярным направлением, позволяющим имити-
ровать динамику заболеваний на уровне отдельных 
индивидов и их взаимодействий. Некоторые работы 
демонстрируют разнообразие подходов и успешное 
применение имитационного моделирования для изу-
чения различных аспектов распространения инфек-
ций, включая учет пространственной структуры и 
поведения индивидов. Кроме того, мультиагентный 
подход активно применяется для моделирования рас-
пространения вирусов, что позволяет более детально 
изучить механизмы передачи инфекции [4, 6–8].
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Реализуемая АМ включает в себя три независи-
мых агента: «нора», «носитель» (например, суслик) 
и «переносчик» (блоха). В программном коде про-
писано, как агенты взаимодействуют между собой, 
например, при нахождении агента-носителя в норе 
происходит обмен эктопаразитами между агентами 
с определенной вероятностью, рассчитываемой в ре-
альном времени из формулы, выведенной на основе 
статистических данных. Агенты-носители при кон-
такте друг с другом также с определенной вероят-
ностью могут обмениваться агентами-паразитами 
между собой. В данный момент модель осущест-
вляет математические вычисления на центральном 
процессоре, за отрисовку модели на экране рабочей 
станции отвечает графический процессор, коли-
чество агентов в модели зависит от характеристик 
ЭВМ и доходит до десятков тысяч.

Агент-носитель имеет четыре возможных состоя-
ния: «здоров», «инфицирован», «погиб», «иммун-
ный». Агент-переносчик имеет три возможных состо-
яния: «здоров», «инфицирован», «блокированный». 
Переход между состояниями «инфицирован – погиб» 
у агента-носителя происходит с вероятностью:

A = B · sin(C · 9) · 100 (%), (1)

где B – случайное дробное число от 0 до 1; C – число 
тактов с момента перехода в состояние «инфициро-
ван» (максимальное значение – случайное число в 
диапазоне 15±5). 

Также из формулы (1) происходит вычисление 
вероятности перехода из состояния «здоров» в «ин-
фицирован» у агента-переносчика.

При контакте агента-носителя с агентом-
переносчиком в состоянии «блокированный» проис-
ходит «инфицирование» агента-носителя с вероят-
ностью:

D = 40 + 10 · E,  (2)

где E – число тактов (ходов) с момента перехода 
агента-паразита в состояние «блокированный», мак-
симальное значение – 6. 

Расчет вышеперечисленных процессов проис-
ходит раз в день. Длина дня в тактах может быть 
настроена пользователем, по умолчанию длится 
480 тактов.

Используемые в модели формулы основаны на 
экспертной оценке и эмпирических данных, описы-
вающих динамику заражения и гибели носителей 
чумы. Вероятностные параметры подобраны таким 
образом, чтобы отразить ключевые биологические 
закономерности, характерные для эпизоотическо-
го процесса. В дальнейшем планируется уточнение 
коэффициентов и пересмотр некоторых формул на 
основе реальных эпидемиологических данных для 
повышения точности модели.

Разработка агентной модели опиралась на си-
стемный подход, предусматривающий формирова-

ние многоуровневой системы целей и задач, согласо-
ванных с функциями, реализуемыми в программном 
коде. Основная цель модели – имитация эпизооти-
ческого процесса чумы – была разбита на подцели, 
включающие моделирование поведения агентов, 
их взаимодействий и распространения инфекции. 
Для каждой подцели определены соответствующие 
функции, реализующие конкретные механизмы и ал-
горитмы.

Результаты и обсуждение

В зависимости от различных входных данных, 
настраиваемых пользователем, скорость и длитель-
ность одной итерации симуляции может отличаться. 
В симуляции с входными данными по умолчанию с 
момента зарождения эпизоотии и к моменту смерти 
всех агентов-носителей или смерти инфицированных 
агентов-паразитов проходит от 40 до 90 дней в зави-
симости от начальной популяции агентов-носителей 
и размера среды в клетках.

Входные данные состоят из скорости такта, 
длины дня в тактах, размера и шага сетки-среды, ко-
личества агентов-носителей, агентов-нор и агентов-
переносчиков. В начале симуляции пользователь 
может задать начальное количество инфицирован-
ных агентов-переносчиков, после этого начинается 
симуляция, скорость зависит от мощности рабочей 
станции, на которой данную симуляция запускают.

На рис. 1 представлен пример экстенсивной 
эпизоотии, изначальная популяция – 1000 агентов-
носителей, заражение произошло у агента-
переносчика на одном из агентов-носителей. Агент-
нора отображен в виде квадрата, здоровый агент-
носитель – круг, треугольник – «инфицированный», 
крестик – «мертвый», звезда – «иммунный» агент.

Модель работает на основе тактов, за каждый 
такт происходит расчет поведения агентов, их пере-
мещение, обмен эктопаразитами и т.п. Скорость так-
та задается либо программно, либо вручную пользо-
вателем для простоты отладки модели и анализа про-
исходящей эпизоотии. Агенты «нора» и «носитель» 
представлены графически в виде геометрических 
примитивов – синего квадрата и кругов разного цве-
та соответственно или в виде однотонных маркеров. 
От состояния агента-носителя зависит его цвет или 
вид графического примитива. Агент-переносчик ви-
зуально не отображается, но существует и учитыва-
ется как часть агента-норы или носителя.

На рис. 2 и 3 представлены некоторые резуль-
таты одной из симуляций. Изначальная популяция 
составила 1000 агентов-носителей, эктопаразитов – 
25 220. Заражение произошло у агента-переносчика 
на агенте-носителе. Первое инфицирование агента-
носителя произошло на 4-й день, пик пришел-
ся на 21-й день и составил 128 инфицированных 
агентов-носителей одномоментно. На 49-й день все 
агенты-носители «приобрели иммунитет», всего 
291 особь из 1000, 709 погибли. К этому момен-
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Рис. 1. Пример симуляции популяции в 1000 агентов-носителей на этапе экстенсивной эпизоотии

Fig. 1. An example of simulation of a population of 1000 carrier agents at the extensive epizootics stage

Рис. 2. Изменение популяции агента-переносчика в одной из симуляций

Fig. 2. The change in the population of the carrier agent in one of the simulations



149

Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2025; 2         Original articles

ту из 25 220 эктопаразитов выжило 22 990, и еще 
39 блоки рованных.

Увеличение начальной численности инфициро-
ванных блох приводит к более быстрому распростра-
нению инфекции и высокой смертности среди носи-
телей, сокращая время достижения пика заболевае-
мости и увеличивая общую смертность. Например, 
при начальной инфицированности в 1 % пик смерт-
ности наблюдался на 65-й день симуляции с общей 
летальностью 40 %, а при 10 % – на 35-й день с об-
щей летальностью 85 %. Более высокая плотность 
популяции носителей также ускоряет распростра-
нение инфекции и увеличивает показатель смертно-
сти. Изменение размеров территории показало, что 
на меньших территориях эпизоотия достигает свое-
го пика быстрее, но общая летальность снижается 
за счет более быстрого «выгорания» очага. Модель 
демонстрирует чувствительность к изменениям па-
раметров, что подчеркивает необходимость тща-
тельной калибровки АМ на основе эмпирических 
данных. Анализ динамики изменения численности 
популяции носителей и блох, представленный гра-
фически (рис. 2 и 3), позволяет проследить весь про-
цесс развития эпизоотии и выделить критические 
точки. Модель демонстрирует удовлетворительную 
вычислительную эффективность, позволяя прово-
дить симуляции с большим количеством агентов за 
время, как правило, не превышающее нескольких 
минут на современных компьютерах.

Имитационное моделирование в контексте ин-
фекционных заболеваний предоставляет возмож-

ность исследовать широкий спектр процессов – от 
популяционной динамики до взаимодействия им-
мунных систем. Некоторые исследования по теме 
рассматривают важность учета популяционных мо-
делей и моделей иммунных процессов при агентном 
моделировании инфекционных заболеваний, что 
позволяет получить более полную картину распро-
странения болезней. Также исследования в области 
имитационного моделирования динамики вирусных 
инфекций подчеркивают потенциал этого подхода 
для изучения сложных процессов взаимодействия 
вируса и организма [9, 10]. Важно отметить, что при 
моделировании распространения инфекций учиты-
вается не только сам процесс заражения, но и такие 
аспекты, как лечение и его влияние на динамику эпи-
демии [11].

В отличие от существующих агентных моде-
лей, оперирующих колониями грызунов как единым 
целым [5], разработанная нами трехагентная систе-
ма позволяет углубить анализ до уровня отдельных 
особей – носителей и переносчиков. Такой подход 
обеспечивает более детальное моделирование меха-
низмов передачи инфекции внутри колонии. Помимо 
этого, модель позволяет масштабировать имитируе-
мую среду – от моделирования отдельных колоний 
до анализа взаимодействия между несколькими ко-
лониями. При этом модель сохраняет вычислитель-
ную эффективность, позволяя работать с популя-
циями в десятки тысяч агентов на стандартном обо-
рудовании. Ключевое преимущество предлагаемого 
подхода – возможность изучать как внутреннюю ди-

Рис. 3. Изменение популяции агента-носителя в одной из симуляций

Fig. 3. The change in the population of the carrier agent in one of the simulations
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намику отдельных колоний, так и межколониальные 
процессы распространения инфекции.

Первоначальные результаты демонстрируют 
правдоподобную динамику распространения инфек-
ции, но для точного и достоверного прогнозирова-
ния необходимы дальнейшие усовершенствования и 
валидация на реальных данных. Модель, основанная 
на взаимодействии трех агентов – «нора», «носи-
тель» (суслик) и «переносчик» (блоха), отличается 
простотой и понятностью, что позволяет сосредото-
читься на основных механизмах передачи инфекции. 
Ее гибкость обеспечивается возможностью настрой-
ки различных параметров, таких как скорость такта, 
длительность дня, размер среды, начальное количе-
ство агентов и степень зараженности, что позволяет 
изучать влияние различных факторов на динамику 
эпизоотии. Визуализация результатов симуляции 
упрощает интерпретацию данных. Использование 
графического процессора для визуализации позво-
ляет проводить симуляции с большим количеством 
агентов, повышая реалистичность. Однако модель 
основана на упрощающих предположениях и не 
учитывает пространственную неоднородность сре-
ды, поведенческие особенности животных, влияние 
климатических факторов, иммунитет, сезонные ко-
лебания численности грызунов, различные штаммы 
возбудителя и другие факторы, влияющие на рас-
пространение чумы. Некоторые параметры модели, 
определенные упрощенными формулами, требуют 
корректировки на основе реальных данных. Модель 
нуждается в тщательной валидации на реальных 
данных об эпизоотиях чумы для оценки точности 
прогнозов и выявления необходимых улучшений. 
Авторами планируется добавление симуляции пове-
денческих особенностей агентов-носителей, таких 
как точки интереса, точки опасности, реакция на по-
году, размножение и расселение. Помимо этого, пла-
нируется учитывать сезонные и суточные колебания, 
в том числе колебания температуры окружающей 
среды, которая не в последнюю очередь влияет на 
размножение и шанс образования блока у эктопара-
зитов [10, 12].

В контексте моделирования медицинских си-
стем исследования показывают, что построение де-
тальных моделей агента «Пациент» является важ-
ным этапом в разработке агентно-ориентированных 
моделей функционирования медицинских центров 
в условиях пандемий, подчеркивая важность учета 
индивидуальных особенностей при моделировании 
систем здравоохранения [13]. При этом сравнение 
системно-динамического и агентного подходов в 
моделировании эпидемий, проведенное в некоторых 
работах, позволяет выявить их сильные и слабые 
стороны [14]. Таким образом, разработанная ими-
тационная модель представляет ценный инструмент 
для изучения динамики распространения чумы, но 
требует дальнейшей разработки и валидации для 
повышения точности и практической значимости. 
Модель может быть использована для анализа цир-

куляции возбудителя в природных очагах чумы, про-
гнозирования эпизоотий на территориях, постоян-
ный мониторинг которых невозможен или затруднен, 
но имеется достаточно входных данных для приме-
нения агентной модели. Рассматриваемую математи-
ческую модель можно масштабировать и применять 
не только для локальных вспышек, но и симуляции 
эпизоотических процессов на больших территориях, 
моделирующих целые очаги.

Анализ чувствительности и идентифицируемо-
сти математических моделей является крайне важ-
ным этапом для повышения точности прогнозирова-
ния эпидемических проявлений, особенно в контек-
сте таких сложных заболеваний, как COVID-19. Эти 
исследования указывают на необходимость тщатель-
ной калибровки моделей и анализа их чувствитель-
ности к изменениям параметров для обеспечения 
надежных результатов [15]. Помимо этого, иссле-
дования в области имитационного моделирования и 
прогнозирования эпидемиологической обстановки и 
применения математического моделирования к ис-
следованию распространения эпидемий также под-
черкивают важность данных подходов [4, 16]. Стоит 
также отметить работы, посвященные оценке риска 
и прогнозированию эпидемиологической ситуации, 
такие как модель для прогнозирования Крымской-
Конго геморрагической лихорадки, а также иссле-
дования, посвященные анализу влияния глобальных 
вызовов на показатели здоровья населения и систему 
здравоохранения, которые подчеркивают актуаль-
ность и практическую значимость моделирования 
эпидемий [17, 18]. Наконец, исследования в области 
методов имитационного моделирования процессов 
распространения эпидемии и мультиагентного мо-
делирования предоставляют ценные инструменты 
для анализа и прогнозирования развития эпидемий  
[4, 19, 20].
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