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МЕТОДИ ТА ЗАСОБИ МОДЕЛЮВАННЯ РОЗПОВСЮДЖЕННЯ 
ІНФЕКЦІЙНИХ ЗАХВОРЮВАНЬ

У данiй роботi викладенi результати щодо огляду методiв та засобiв моделювання динамiки розпо-
всюдження iнфекцiйних захворювань. 

Була вiдiбрана лiтература за темою епiдемiологiчного моделювання у джерелах PubMed та Google 
Scholar за тегами ’infection modeling’, ’disease modeling’, ’epidemiological modeling’, ’agent-based 
model’, ’individual-based models’, ’compartmental models’, ’epidemiology tools’, ’agent based modeling 
tools’, ’compartmental modeling tools’. Запропонованi у лiтературi методи та засоби були класифiкованi 
за типом використаних моделей на двi категорiї: компартментнi та агентнi. 

Компартментнi моделi були класифiкованi за типом, серед яких були виокремленi моделi SIR, SIS, 
SEIR та їх модифiкацiї. 

Були проаналiзованi представленi науковою спiльнотою засоби та iнструменти реалiзацiї ком-
партментних та агентних моделей з метою оцiнки гнучкостi та обсягу можливостей, а також з 
метою виокремлення їх переваг та недолiкiв. Аналiз показав, наявнiсть значної кiлькостi програмних 
засобiв реалiзацiї агентних моделей, що дозволяють доволi гнучко описувати рiзнi сценарiї їх поведiнки 
та iнтеракцiї, проте маючих спiльний недолiк – необхiднiсть вiд користувача володiти тiєю чи iншою 
мовою програмування. Єдиний iнструмент серед знайдених, що не потребує вiд користувача передових 
навичок програмування – платформа NetLogo. Натомiсть вона надає власну предметно-орiєнтовану 
мову програмування, за допомогою якої виконується опис агентiв. I хоча моделювання в NetLogo є 
доступнiшим для значно бiльшої частки дослiдникiв, вона значно програє iншим пiдходам до моделю-
вання у швидкодiї. Цей факт робить її непридатною для використання у разi значної кiлькостi агентiв. 

Щодо програмних iнструментiв реалiзацiї компартментних моделей, було проаналiзоване серед-
овище Kendrick, що включає в себе однойменну предметно-орiєнтовану мову програмування. 

Виходячи з результатiв проведеного аналiзу можна зробити наступнi висновки: агентнi моделi 
стрiмко набирають свою популярнiсть у порiвняннi з компартментними через бiльшу доступнiсть 
обчислювальних ресурсiв та бiльшу точнiсть; серед представникiв програмних iнструментiв реалiзацiї 
агентних моделей не iснують тi, що надають простий iнтерфейс користувача/програмний iнтерфейс, 
не зазнаючи при цьому значних проблем з продуктивнiстю. 

Ключовi слова: епiдемiологiя, моделювання, агенти, агентнi моделi, компартментнi моделi, моде-
лювання епiдемiй, iнфекцiйнi захворювання, засоби моделювання.

Постановка проблеми. Моделювання будь-
яких явищ є невiддiльною частиною як у процесi 
прогнозування їх перебiгу, так i у плануваннi 
стратегiї впливу на цi явища. Пандемiя 
COVID-19, спричинена коронавiрусом SARS-
CoV-2 [1, с. 536] показала непiдготовленiсть люд-
ства до таких глобальних епiдемiй. Невдалi та 
несвоєчаснi спроби боротьби з її розповсюджен-
ням у межах мiст, країн та всього свiту призвели як 
до погiршення економiчного й епiдемiологiчного 
стану окремих країн [2, с. 1], та i психологiчного 
стану населення [3, с. 1; 4, с. 1]. Попри значну 

кiлькiсть спроб моделювання розповсюдження 
iнфекцiйних захворювань, бiльша частина з них 
має схожий висновок – своєчасне впровадження 
заходiв боротьби з розповсюдженням таких 
захворювань призводить до успiшного «згла-
джування кривої«динамiки захворювань, що 
має вирiшальне значення у разi обмеженостi 
медичних ресурсiв. Так як математичне/
комп’ютерне моделювання впливу таких заходiв 
є найефективнiшим методом пошуку оптималь-
ної стратегiї їх впровадження, дослiдження 
у сферi епiдемiологiчного моделювання є над-
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звичайно важливими для боротьби з майбутнiми 
епiдемiями.

За останнi роки спостерiгається значне 
збiльшення iнтересу до епiдемiологiчних моделей 
агентного типу, що показують бiльшу точнiсть 
за класичнi моделi. При цьому, їх реалiзацiя 
є складною через необхiднiсть мати значнi нави-
чки комп’ютерного програмування, що може 
бути проблемою для частки дослiдникiв у сферi 
епiдемiологiї.

Аналiз iснуючих рiшень. У данiй роботi пред-
ставлений огляд сучасних методiв та iнструментiв 
епiдемiологiчного моделювання з виокремленням 
їх переваг та недолiкiв. 

З метою пошуку лiтератури за означеною 
предметною областю, була проаналiзована 
онлайн-бiблiотека наукових робiт PubMed та 
Google Scholar. Запити на пошук виконувались 
за тегами: ’infection modeling’, ’disease modeling’, 
’epidemiological modeling’, ’agent-based model’, 
’individual-based models’, ’compartmental models’, 
’epidemiology tools’, ’agent based modeling tools’, 
’compartmental modeling tools’. Була виконана 
класифiкацiя знайдених робiт за типом викорис-
таної моделi. Роботи на основi моделей компарт-
ментного типу були роздiленi на групи за типом 
використаної компартментної моделi. 

Постановка завдання. Основними завдан-
нями даної роботи є аналіз літератури у сфері 
епідеміологічного моделювання з ціллю пошуку 
та виокремлення окремих типів використаних 
епідеміологічних моделей, засобів та інструмен-
тів моделювання; їх аналіз із означенням переваг 
та недоліків; узагальнення глобального стану та 
вектору розвитку наукових досліджень у даній 
області на поточний момент часу; винесення про-
позації щодо потенційно корисних напрямків 
досліджень.

Виклад основного матеріалу дослідження. 
Серед окреслених у знайдених роботах методiв 
моделювання розповсюдження iнфекцiйних 
захворювань можна видiлити двi основнi групи: 
методи на основi компартментних моделей 
та на основi агентних. Кожна з груп має зна-
чну кiлькiсть представникiв, тому вони будуть 
розглянутi окремо. 

Компартментнi моделi. Компартментнi 
моделi були першими запропонованi для опису 
розповсюджування iнфекцiйних захворювань 
[3, с. 1]. Центральною iдеєю цього пiдходу 
є розподiл модельованого населення на групи за 
певною ознакою (найчастiше всього використову-
ється стан протiкання хвороби), та опис динамiки 

змiни кiлькостi представникiв кожної групи 
з часом. Так, класичною є модель SIR [5, с. 149; 
6, с. 1; 7, с. 184] що передбачає наявнiсть трьох 
груп серед представникiв населення: 

Susceptible (S) – група, члени якої не були 
iнфiкованi та можуть бути iнфiкованими у май-
бутньому; 

Infectious (I) – група, члени якої були iнфiкованi 
та можуть iнфiкувати представникiв групи S; 

Recovered/Removed (R) – група, члени якої 
перенесли модельоване захворювання, не можуть 
бути iнфiкованими повторно та не можуть 
iнфiкувати iнших. Ця група представляє частину 
населення, що придбала постiйний iмунiтет, або 
померла.

У рамках моделi SIR, кожна група розгляда-
ється як функцiя кiлькостi представникiв цiєї 
групи вiд часу. Так, S(t), I(t), R(t) – кiлькостi 
членiв груп S, I, R вiдповiдно пов’язанi системою 
диференцiйних рiвнянь: 

 
 

 
 

 

             (1)

де β i γ – темп розповсюдження та вiдновлення 
вiдповiдно; N – загальна кiлькiсть представникiв 
населення. 

Модель SIR була використана дослiдниками 
для моделювання широкого спектра iнфекцiйних 
захворювань. Так, авторами [8, с. 1] модифiкована 
версiя даної моделi була використана для моде-
лювання розповсюдження COVID-19 та аналiзу 
ефективностi карантинних заходiв щодо його 
обмеження. Модифiкацiя полягала у розбиттi 
звичних груп населення на пiдгрупи. Група I 
була розбита за ознакою способу iнфiкування та 
тяжкiстю протiкання захворювання, а з групи 
R була видiлена окрема пiдгрупа, представники 
якою могли iнфiкувати iнших, хоча i не мали 
симптомiв. 

Для моделювання iнфекцiй, iмунiтет до яких 
не є довгостроковим (наприклад грип, застуда), 
використовується модель SIS. З назви моделi 
можна помiтити, що група R замiнюється групою 
S, що означає, що iнфiкованi у минулому пред-
ставники модельованої популяцiї пiсля одужання 
можуть бути iнфiкованi знову. Формулювання 
моделi представлене системою рiвнянь 2.  

 

 
 

 

           (2)

де параметри γ та β аналогiчнi моделi SIR. 
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Автори [9, с. 1] запропонували решiткову 
модель SIS для дослiдження впливу просторо-
вої конфiгурацiї регiонiв догляду за хворими на 
динамiку розповсюдження iнфекцiйного захво-
рювання. У роботi [10, с. 1] модель SIS була 
використана для моделювання розповсюдження 
iнфекцiйних захворювань авiарейсами. 

Хоча моделi SIR та SIS є доволi простими, вони 
не здатнi точно моделювати розповсюдження 
iнфекцiйних захворювань. Так, з рiвняння 1 
видно, що темпи розповсюдження та вiдновлення 
залишаються незмiнними протягом часу. Автори 
[11, с. 3279] показали, що урахування β та γ як 
функцiй вiд часу дозволяє бiльш точно моделю-
вати розповсюдження епiдемiї COVID-19. 

У бiльшостi розглянутих робiт, самi групи 
населення також зазнають змiн. Так зна-
чна частина робiт використовує модель SEIR, 
що вiдрiзняється вiд розглянутої модель SIR 
додатковою категорiєю населення – Exposed 
(E). Представники цiєї групи вiдрiзняються 
вiд представникiв групи I тим, що не мають 
симптомiв модельованого захворювання хоча i 
були iнфiкованi. Класичне формулювання моделi 
SEIR представлене системою рiвнянь 3. 

 
 

 
 

 

            (3)

де β, γ, σ – темп розповсюдження, вiдновлення 
та переходу вiд стану E до I вiдповiдно; N – 
загальна кiлькiсть представникiв населення. 

Автори [12, с. 1] використали модифiковану 
модель SEIR для моделювання розповсюдження 
COVID-19. Модифiкацiя полягає у розбиттi групи 
I на IA – асимптоматичних iнфiкованих та IS – симп-
томатичних iнфiкованих та урахуваннi динамiки 
цих груп окремо. За допомогою розробленої 
моделi було обчислене базове репродуцiйне число 
(R0)[13, с. 813], та, отримавши величину рiвну 2.3, 
автори зробили висновок, що без заходiв протидiї 
пандемiя не зникне. Просторова модель SEIR на 
основi графiв була використана для моделювання 
розповсюдження коклюшу [14, с. 120] у штатi 
Небраска авторами [15, с. 388]. Дослiдники 
виконали порiвняння точностi моделювання роз-
повсюдження цього захворювання класичною 
моделлю SEIR та модифiкованою i помiтили 
значне завищення кiлькостi хворих, притаманне 
класичнiй моделi, але вiдсутнє у разi викорис-
тання модифiкованої. 

Модель SEIR була використана для моделю-
вання розповсюдження COVID-19 у багатьох кра-
їнах та регiонах свiту [16, с. 1160; 17, с. 1; 18, с. 1; 
19, с. 1; 20, с. 1]. 

Для моделювання певних захворювань може 
бути використана спецiально адаптована пiд це 
захворювання модель. Так, автори [21, с. 743] 
адаптували модель SEIR пiд механiзм розпо-
всюдження вiрусу Зiка [22, с. 601]. Розроблена 
модель окрiм груп населення ураховувала стани 
життєвого циклу комах, що є розповсюджува-
чами вiрусу. Розширена модель SEIR була вико-
ристана для моделювання розповсюдження ВIЛ 
[23, с. 1764] серед гомосексуальних чоловiкiв, що 
є значною групою носiїв цього вiрусу серед насе-
лення КНР [24, с. 1]. 

Одними з часто використовуваних модифiкацiй 
моделi SEIR, є моделi, що ураховуються процес 
вакцинацiї. Так, подiбна модель була використана 
для оцiнки впливу вакцинування на розповсю-
дження COVID-19 авторами [25, с. 1], грипу – 
авторами [26, с. 1]. 

Агентнi моделi. За останнi роки серед 
представникiв наукової спiльноти спостерiгається 
збiльшення популярностi агентних або iнди-
вiдуальних моделей розповсюдження iнфек цiй-
них захворювань. Цi моделi вiдрiзняються вiд 
ком парт мент них тим, що замiсть моделювання 
динамiки певної групи популяцiї, розглядають 
кожного її представника (агента) окремо. Таким 
чином, для моделей агентного типу характерною 
є множиною iндивiдуумiв (найчастiше людей, 
хоча можуть бути модельованi й iншi представ-
ники бiосфери, у разi коли вони беруть участь 
у процесi розповсюдження захворювання), що 
мають певний набiр параметрiв. Агенти можуть 
контактувати, iнфiкуючи один одного, призводячи 
до розповсюдження iнфекцiйного захворювання. 

Основним стримуючим фактором розвитку 
агентних моделей у минулому є значний обсяг 
обчислювальних ресурсiв, необхiдних для їх вико-
ристання. Так, використання моделi з кiлькiстю 
агентiв рiвною N буде вимагати обрахунку 
контактiв на кожнiй iтерацiї, що значно ускладнює 
моделювання великих населених областей реаль-
ного свiту. I хоча ця оцiнка може бути зменшена за 
допомогою певних оптимiзацiй, реалiзацiя їх буде 
вимагати вiд дослiдника навичок у сферi програ-
мування та комп’ютерних наук. 

Попри те, що агентнi моделi значно складнiшi 
у реалiзацiї нiж компартментнi, вони здатнi моде-
лювати складнi стохастичнi процеси, притаманнi 
сценарiям реального свiту, що робить їх 



103

Інформатика, обчислювальна техніка та автоматизація

ефективнiшими за моделi компартментного типу 
[27, с. 415, 28, с. 1]. 

Як i компартментнi моделi, моделi агентного 
типу були використанi дослiдниками для моде-
лювання широкого спектра сценарiїв розповсю-
дження iнфекцiйних захворювань, таких як: вiспи 
у разi бiотерористичної атаки [29, с. 1428], тубер-
кульозу [30, с. 1538], пташиного грипу (H5N1) 
[31, с. 209], звичайного грипу [32, с. 61], корi 
[33, с. 1], малярiї [34, с. 1], COVID-19 [35, с. 1352; 
36, с. 1; 37, с. 1]. 

Автори [35, с. 1352] використали агентну 
модель для моделювання розповсюдження SARS-
CoV-2 серед населення Австралiї та зробили 
висновок, що попри деякi спрощення притаманнi 
агентним моделям, їх ефективнiсть дозволяє 
достатньо точно моделювати розповсюдження 
iнфекцiйних захворювань. Подiбнi висновки 
зробили й автори [36, с. 1], що дослiдили роз-
повсюдження COVID-19 у разi перебування 
агентiв у межах спiльного примiщення. Автори 
[37, с. 1] дослiдили використання агентних моде-
лей для моделювання COVID-19 серед населення 
столицi Колумбiї – мiста Богота, та ефективностi 
карантинних заходiв. Для моделювання процесу 
протiкання захворювання, була використана дис-
кретизована модель SEIAISICRMD, що являє собою 
модифiковану модель SEIR. Аналiз чутливостi 
моделi показав, що закриття 40% публiчних уста-
нов призведе до значного зменшення темпу роз-
повсюдження захворювання. 

Автори [34, с. 1] використали модифiковану 
агентну модель для опису процесу розповсю-
дження малярiї. Модель була побудована на основi 
класичного пiдходу до просторового моделювання 
розповсюдження iнфекцiйних моделей, проте 
у процес моделювання були доданi такi фактори 
як температура навколишнього середовища, опади 
та ландшафт. З представлених результатiв був зро-
блений висновок, що модель має високий ступiнь 
узгодженостi з реальними епiдемiологiчними 
даними, значну роль у якому грає урахування 
параметрiв навколишнього середовища. 

У роботi [38, с. 1] дослiдники зазначили, що 
бiльшiсть представлених в науковiй спiльнотi 
агентних моделей мають спiльний недолiк – при-
пущення, що розподiл вразливих до захворю-
вання агентiв є рiвномiрним. Автори запропо-
нували метрику для оцiнки ступеня групування 
вразливих агентiв у межах примiщення та, вико-
риставши модель агентного типу, отримали 
результати, що свiдчать про те, що високий рiвень 
групування призводить до бiльшого значення 

базового репродукцiйного числа, що має негатив-
ний вплив на динамiку пробiгання епiдемiї. 

Значною перевагою агентних моделей над 
компартментними є їх здатнiсть до моделювання 
у рамках примiщень, де просторова їх конфiгурацiя 
грає значну роль у динамiцi iнфiкування. Автори 
[39, с. 1] запропонували просторову агентну 
модель на основi графiв, що може бути викорис-
тана для моделювання контактiв з iнфiкованими 
агентами у межах супермаркету. Автори викорис-
тали цю модель на синтетичному супермаркетi 
для оцiнки тривалостi контакту з iнфiкованими та, 
вiдповiдно, ймовiрностi iнфiкування. 

Автором [40, с. 463] агентна модель була вико-
ристана для моделювання розповсюдження захво-
рювань, що передаються клiщами. Було зазначено, 
що динамiцi розповсюдження таких захворювань 
характернi складнi стохастичнi процеси, моде-
лювання яких методом компартментних моделей 
має певнi складностi. З отриманих результатiв був 
зроблений висновок, що при використаннi у данiй 
предметнiй областi, агентнi моделi мають меншу 
схильнiсть до перебiльшення швидкостi розпо-
всюдження захворювань. 

Висока гнучкiсть, характерна агентним моде-
лям, має свої недолiки. Автори [41, с. 3071] 
зазначили, що для високої точностi моделю-
вання агентнi моделi мають пройти через процес 
прискiпливого калiбрування на реальних даних. 
Так, з запропонованої авторами моделi, був зро-
блений висновок що церкви мають значний вплив 
на швидкiсть розповсюдження захворювання. I, 
у разi якщо латентний перiод хвороби випадає на 
недiлю (коли значна частина населення вiдвiдує 
церкви), слiд очiкувати значне збiльшення 
випадкiв iнфiкування. Також, авторами були вису-
нута гiпотеза, що перший iнфiкований агент також 
має вплив на протiкання епiдемiї. 

Попри те, що агентним моделям харак-
терна бiльша точнiсть при моделюваннi розпо-
всюдження iнфекцiйних захворювань, автори 
[42, с. 1] порушили питання ефективностi заходiв 
протидiї цьому процесу, що були протестованi на 
агентних моделях. Адже, досi не було приведено 
нiяких доказiв ефективностi таких заходiв, що 
йде всупереч з принципами доказової медицини. 
Дослiдники також зауважили, що автори жод-
ної роботи з агентних моделей в епiдемiологiї не 
довели вiдсутнiсть факторiв, притаманних реаль-
ному свiту, що можуть вплинути на ефективнiсть 
таких моделей. 

Програмнi засоби моделювання. Окрiм методiв 
моделювання розповсюдження iнфекцiйних 
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захворювань, був виконаний пошук програмних 
засобiв їх реалiзацiї. Далi приведений короткий 
опис знайдених засобiв. 

Swarm [43, с. 1] являє собою набiр бiблiотек 
для мови програмування Java. Як слiдує з назви, 
модель сформульована як множина агентiв, 
що можуть контактувати один з одним, роз-
клад подiй та динамiка еволюцiї агентiв. I хоча 
дана платформа є досить потужною та гнуч-
кою, необхiднiсть володiти мовою Java обмежує 
її використання серед епiдемiологiв. Swarm 
має своє iдеологiчне продовження – Ascape 
[44, с. 212], що має дещо спрощений iнтерфейс 
користувача, та менш жорсткi вимоги до рiвня 
володiння мовою Java. 

Repast [45, с. 1] – оснований на мовi програму-
вання Java пакет програм для реалiзацiї агентних 
епiдемiологiчних моделей надає користувачевi 
широкий набiр засобiв аналiтики їх роботи. 
Проте, як i у випадку з Swarm, потребує навичок 
програмування для опису поведiнки агента, що 
також лiмiтує його використання. 

NetLogo [46, с. 16] являє собою платформу для 
опису агентних моделей, що складається з двох 
основних компонентiв: 

•	 Предметно-орiєнтована мова програму-
вання, за допомогою якої здiйснюється опис 
агентiв, еволюцiї їх внутрiшнiх станiв, поведiнки, 
iнтеракцiї один з одним; 

•	 Бiблiотека iнструментiв аналiтики для вико-
нання аналiзу даних, отриманих як результат 
моделювання.

Модельоване середовище має просторову 
структуру у виглядi квадратної сiтки, комiрки 
якої можуть бути зайнятi агентами. Агенти здатнi 
перемiщуватись мiж комiрками сiтки та контак-
тувати з агентами сусiднiх комiрок вiдповiдно до 
описаних користувачем правил. 

Простий графiчний iнтерфейс дозволяє 
користувачевi описувати складнi моделi [47, с. 1, 
48, с. 1564], не маючи при цьому навичок про-
грамування, а широкий спектр засобiв аналiтики 
дозволяє робити глибокий аналiз отриманих 
результатiв. 

I хоча NetLogo дозволяє описувати доволi 
складнi агентнi моделi, її гнучкiсть тягне за собою 
головний її недолiк – швидкiсть роботи. У роботi 
[49, с. 425] автори показали, що час обраху-
вання однiєї iтерацiї епiдемiологiчної моделi, 
реалiзованої на NetLogo програє реалiзацiї за 
допомогою СУРБД Oracle у 5-100 разiв (залежить 
вiд кiлькостi агентiв моделi), що робить NetLogo 
непридатною для опису великих моделей. Окрiм 

цього, значним недолiком NetLogo у використаннi 
для епiдемiологiчного моделювання є труднощi 
в опису взаємодiї агентiв, що не розташованi 
у сусiднiх комiрках середовища. 

Окремої уваги заслуговує мова та платформа 
для епiдемiологiчних дослiджень Kendrick 
[50, с. 1]. Будучи предметно-орiєнтованою мовою 
програмування, Kendrick надає можливiсть 
користувачевi моделювати процес розповсю-
дження iнфекцiйних захворювань використо-
вуючи абстракцiї високого рiвня. Такий рiвень 
мовної абстракцiї дозволяє швидко реалiзовувати 
модель, не звертаючи уваги на тонкостi програм-
ної реалiзацiї чисельних методiв, характерних 
програмним реалiзацiям компартментних моде-
лей. Лiстинг програми на мовi Kendrick представ-
ляє собою опис наступних сутностей: 

•	 Моделi – опис SIR-подiбних моделей 
дослiджуваних захворювань; 

•	 Композицiї моделей – комбiнацiя описаних 
вище моделей; 

•	 Сценарiї – опис початкового стану симуляцiї; 
•	 Симуляцiя – опис параметрiв симуляцiї; 
•	 Вiзуалiзацiї – описують набiр вихiдних 

даних та метод їх графiчного представлення.
Авторами роботи був показаний процес моде-

лювання захворювання вірусом кору [51, с. 420] 
та умовного захворювання з комахами в якостi 
носiїв та двома видами чутливих до захворювання 
органiзмiв за допомогою мови Kendrick. 

Варто зазначити, що робота [50, с. 1] є єдиною 
спробою використати предметно – орiєнтовану 
мову моделювання для опису розповсюдження 
iнфекцiйних захворювань серед опрацьова-
них робiт. Автори зазначили, що використання 
подiбних мов для даної предметної областi 
є перспективним напрямком дослiдження, адже 
звiльняє дослiдникiв вiд необхiдностi власно-
руч програмувати алгоритми чисельних методiв, 
що лежать в основi компартментних моделей, 
що потребує значних навичок програмування. 
Також, такий пiдхiд значно зменшує час про-
грамної реалiзацiї моделей та збiльшує швидкiсть 
iтерування у процесi дослiдження. 

Автори [50, с. 1] також зазначили, що вико-
ристання предметно-орiєнтованої мови моделю-
вання є перспективним напрямком у дослiдженнi 
й агентних моделей розповсюдження iнфекцiйних 
захворювань. 

Висновки. Була проаналiзована лiтература 
з метою аналiзу методiв та засобiв моделювання 
розповсюдження iнфекцiйних захворювань. Була 
знайдена значна кiлькiсть робiт присвячених 
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як компартментним, так й агентним методам, 
а також програмним iнструментам реалiзацiї 
цих моделей. Агентнi моделi, популярнiсть 
яких зазнає рiст, показали себе бiльш ефектив-
ними за компартментнi, хоча i бiльш вимогливi 
до обсягу доступних обчислювальних ресурсiв. 
Програмнi засоби реалiзацiї агентних моде-
лей мають спiльний недолiк – значнi вимоги 
щодо навичок програмування у користувача, 
що обмежує потенцiйну аудиторiю. Платформа 
NetLogo, що не зазнає цього недолiку оскiльки 
має простий графiчний iнтерфейс, містить ряд 

значних проблем зi швидкодiєю. Був знайдений та 
проаналiзований єдиний засiб реалiзацiї компарт-
ментних моделей – платформа Kendrick, що вико-
ристовує спецiально розроблену мову програму-
вання для опису моделей, та має досить низькi 
вимоги до навичок програмування у користувача, 
та допустимий рiвень швидкодiї. 

Агентнi моделi мають значнi переваги 
у порiвняннi з компартментними, проте 
вiдсутнiсть доступних програмних засобiв їх 
реалiзацiї показує необхiднiсть у дослiдженнях та 
розробках у цьому напрямку. 
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Sarnatskyi V.V., Baklan I.V. METHODS AND TOOLS FOR MODELING THE SPREAD  
OF INFECTIOUS DISEASES

This paper presents the results of a review of methods and tools for modeling the dynamics of the spread of 
infectious diseases.

The literature on epidemiological modeling in PubMed and Google Scholar was selected under the tags' 
infection modeling ',' disease modeling ',' epidemiological modeling ',' agent-based model ',' individual-based 
models', 'compartmental models',' epidemiology tools', 'agent-based modeling tools',' compartmental modeling 
tools'. The methods and tools proposed in the literature were classified according to the type of models used 
into two categories: compartmental and agent-based.

Compartment models were classified by type, among which the SIR, SIS, SEIR models and their modifications 
were singled out.

The tools presented by the scientific community for the implementation of compartmental and agent-based 
models were analyzed in order to assess the flexibility and scope of posibilities, as well as to highlight their 
advantages and disadvantages. The analysis showed the presence of a significant number of software tools 
for implementing agent-based models, which allow to flexibly describe different scenarios of their behavior 
and interaction, but have one aspect in common – the need for the user to know a programming language. 
The only tool found that does not require the user to have advanced programming skills is the NetLogo 
platform. Instead, it provides its own domain-specific programming language, which is used to describe 
agents. And while modeling in NetLogo is more accessible to a much larger proportion of researchers, it lags 
far behind other approaches to modeling in performance. This fact makes it unusable in the case of a large 
number of agents.

Regarding the software tools for the implementation of compartmental models, the Kendrick environment 
was analyzed, which includes the domain-specific programming language of the same name.

Based on the results of the analysis, the following conclusions can be drawn: agent models are rapidly 
gaining in popularity compared to compartment models due to greater availability of computing resources 
and greater accuracy; Among the representatives of software tools for implementing agent models, there 
are no ones that provide a simple user interface / software interface, without experiencing significant 
performance issues.

Key words: epidemiology, modeling, agents, agent models, compartment models, epidemic modeling, 
infectious diseases, modeling tools.


