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ПОРІВНЯЛЬНИЙ АНАЛІЗ ВІДПОВІДНОСТІ ПАРАМЕТРІВ АГЕНТНОЇ ТА SIR МОДЕЛЕЙ 

РОЗВИТКУ ЕПІДЕМІЇ 

В умовах стрімкого поширення нових вірусних інфекцій, зокрема під час пандемії COVID-19, виникає потреба у створенні моделей, що здатні 

не лише якісно відображати динаміку захворювання, а й дозволяють обґрунтовано інтерпретувати параметри, які використовуються в 

аналітичних моделях. У статті розглядається класична компартментальна модель SIR (Susceptible-Infectious-Recovered), яка дозволяє 
оцінювати динаміку захворюваності шляхом розв’язання системи диференціальних рівнянь. Зазначається, що незважаючи на широке 

застосування, ця модель має низку обмежень – зокрема, вона не враховує індивідуальні відмінності у поведінці населення, просторову 

структуру чи варіативність контактів. Для подолання цих обмежень у роботі запропоновано мультиагентну модель, в якій окремі агенти 
імітують реальних осіб, що переміщуються у двовимірному просторі та вступають у взаємодію. Перехід агентів між станами (здоровий, 

інфікований, одужалий) залежить від тривалості захворювання та факту просторового контакту з інфікованим агентом. Запропонована модель 

дозволяє враховувати фізичний зміст параметрів, зокрема радіус зараження та тривалість хвороби. На основі результатів агентного 
моделювання здійснено ідентифікацію параметрів SIR-моделі – коефіцієнта передачі інфекції та коефіцієнта одужання – за допомогою методу 

найменших квадратів. У ході чисельних експериментів досліджено, як саме ці параметри змінюються в залежності від тривалості 
захворювання та просторової дистанції взаємодії агентів. Отримані результати продемонстрували якісну відповідність між агентною та SIR-

моделлю при правильному підборі параметрів. Таким чином, мультиагентне моделювання може не лише значно підвищити точність 

прогнозування, але й слугувати інструментом для обґрунтованої ідентифікації параметрів класичних математичних моделей. Запропонований 
підхід може бути використаний для підтримки прийняття рішень у сфері охорони здоров’я під час реальних епідемічних загроз, забезпечуючи 

більш обґрунтовану оцінку потенційного розвитку епідемії, планування заходів профілактики та контролю, а також оцінку ефективності 

різних сценаріїв втручання з урахуванням просторової та часової динаміки поширення інфекції.  
Ключові слова: мультиагентна модель, епідеміологічне моделювання, SIR-модель, ідентифікація параметрів, метод найменших 

квадратів, тривалість захворювання, дистанція взаємодії, статистичні дані, симуляція. 

Вступ. У зв’язку з процесами глобалізації, інтен-

сифікацією транспортних потоків та зростанням рівня 

соціальної взаємодії між людьми поширення інфекцій-

них захворювань набуло характеру однієї з ключових 

проблем сучасної системи охорони здоров’я [1–4]. 

Аналіз і прогнозування динаміки розвитку епідемічних 

процесів є важливим завданням, розв’язання якого дає 

змогу своєчасно вживати профілактичних та організа-

ційних заходів. 

Для опису закономірностей поширення інфекцій 

широко застосовуються математичні моделі різного 

рівня складності, зокрема стохастичні та динамічні 

системи [5–8]. Однією з найбільш відомих є модель 

SIR, яка описує зміну чисельності популяції, поділеної 

на три групи: сприйнятливі, інфіковані та ті, що оду-

жали. Однак практичне використання таких моделей 

потребує врахування багатьох додаткових факторів, 

серед яких – неоднорідність контактів у суспільстві, 

просторово-часові особливості поширення захворю-

вань, поведінкові реакції населення та ефективність 

медичних заходів. 

У зв’язку з цим актуальним напрямом досліджень 

є розроблення та вдосконалення мультиагентних моде-

лей, які дозволяють більш детально враховувати інди-

відуальні характеристики агентів, соціальні взаємодії, 

мобільність населення та географічні особливості 

регіону [9–11]. Такі моделі забезпечують можливість 

поєднання класичних математичних методів із сучас-

ними імітаційними підходами, що значно підвищує 

достовірність і прогностичну цінність результатів. 

Останні дослідження у сфері епідеміологічного моде-

лювання підтверджують доцільність інтеграції цих 

підходів для отримання більш реалістичних сценаріїв 

розвитку епідемічних процесів. 

Огляд методів моделювання епідемій. Модель 

SIR описує динаміку поширення інфекцій за допомо-

гою системи диференціальних рівнянь [6, 7]: 
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де ( )S t , ( )I t  та ( )R t  – кількість вразливих, інфікова-

них та одужавших осіб відповідно, 

( ) ( ) ( )N S t I t R t= + +  – загальна кількість насе-

лення,   – коефіцієнт передачі інфекції, залежний від 

частоти контактів,   – коефіцієнт одужання, який 

визначає швидкість виходу інфікованих осіб з інфекції. 

У роботі [2] було запропоновано агентний підхід, 

який передбачає використання окремих агентів із 

власними характеристиками та правилами поведінки, 

що дозволяє моделювати їхню взаємодію, враховуючи 

індивідуальну мобільність, адаптивність і різноманіт-

ність [10]. Така модель здатна відтворювати складні 

соціальні структури та динамічні зміни у популяції під 

час епідемії. Модель реалізована у квадратній області 

    2 0,1 , 0,1R x y=   , де N  агентів 1 2, , NA A A  пе-

реміщуються за випадковими траєкторіями. Рух опису-

ється рівняннями: 
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де k

xjv  і k

yjv  – рівномірно розподілені значення в 

діапазоні  1, 1− + . При досягненні меж області агенти 

відштовхуються та змінюють напрямок руху. У процесі 

переміщення можливі контакти між агентами, що може 

призводити до передачі інфекції 

Як і в моделі SIR, агенти поділяються на три 

категорії: S  (вразливі) – здорові агенти, які можуть 

інфікуватися, I  (інфіковані) – носії інфекції, R  (оду-

жавші) – агенти, що одужали та більше не можуть 

заразитися. Перехід між станами визначається конт-

актами між агентами та тривалістю захворювання. 

Контакт
( ) ( )k k

i jx x −   між агентами iA  та jA  визна-

чається за умовою: 

 
( ) ( )k k

i jxx −  , 

 
( ) ( )

.− 
k k

i jy y  

Момент зараження k   відповідає контакту інфіко-

ваного агента I  зі сприйнятливим агентом S , а мо-

мент одужання ''k  визначається як: 

 k k l =  + ,   

де l  – тривалість хвороби. Після завершення цього 

періоду агент переходить у стан R  і набуває імунітету. 

Таким чином, на відміну від моделі SIR, агентна 

модель оперує фізично інтерпретованими парамет-

рами: радіусом взаємодії   і тривалістю хвороби 

l  [12]. 

Порівняння моделей. Як було зазначено раніше, 

поведінка детермінованої SIR-моделі залежить від 

параметрів коефіцієнт зараження   та коефіцієнт 

одужання  , в свою чергу запропонована агентна SIR-

модель залежить від тривалості хвороби l  та дистанції 

взаємодії   [2, 3]. Для вирішення задачі співставлення 

двох моделей потрібно знайти такі параметри   та   , 

щоб детермінована SIR-модель найкращим чином 

наближалась до результатів розрахунку, отриманих 

агентна моделлю тобто криві ( )S t  і ( )I t , отримані з 

детермінованої SIR-моделі, повинні бути максимально 

близькими до стохастичних ( )S t  та ( )I t . Близькість 

кривих можна визначити за допомогою методу наймен-

ших квадратів. Процес ідентифікації параметрів   і   

ґрунтується на мінімізації різниці між результатами, 

отриманими з агентної моделі, та розв’язками класич-

ної SIR-моделі [13–15]. Для цього використовується 

метод найменших квадратів: 

 ( ) ( )( ) ( ) ( )( )
2 2

1

,
T

t

E S t S t I t I t
=
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де ( )S t  та ( )I t  – результати з агентної моделі, ( )S t , 

( )I t  – значення з SIR-моделі. 

Використовуючи вище описані моделі було 

проведено серію численних експериментів. На рис. 1 

зображено результати моделювання розвитку захворю-

вання для 100 агентів з тривалістю захворювання 5l =  

та дистанція взаємодії 0.03 = . 0.70 =  та 0.27 =  

були отримані шляхом ідентифікації – за формулою 

мінімізації функції помилки, яка обчислює суму 

квадратів відхилень між відповідними траєкторіями 

агентної та SIR-моделі.  

Як це видно з рис. 1, у обох моделей стрімкий 

початок інфікування, яке досягає свого максимального 

значення майже одночасно. Після починається зріст 

одужавших R , а значення інфікованих I  зменшуєть-

ся. З чого можна зробити висновок, що моделі якісно 

схожі.  

У рамках роботи було проведено дослідження 

впливу тривалості захворювання агентів l  на зміну 

коефіцієнту зараження β та коефіцієнту одужан-

ня   (рис. 2) Як видно з рисунку, збільшення три-

валості захворювання l  приводить до зниження пара-

метрів   і  . При цьому   зменшується від 0.8 до 

0.1, а   зменшується від 1.12 до 0.59. 

На рис. 3 зображено результати дослідження 

впливу дистанція взаємодії   на зміну коефіцієнтів β 

та  . Як можна побачити на рисунку, при збільшені 

параметру   коефіцієнт одужання   зменшується, 

натомість коефіцієнт зараження β збільшується. 
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Рис. 1. Зміна динаміки захворювання з часом. Час кроку 

0.01 = , кількість агентів 100N = , дистанція взаємодії  

0.03 = , тривалість захворювання 5l = . Суцільні лінії 

відображають кількість хворих, пунктирні – агентів, що 

одужали, а штрих-пунктирні – здорових 
 

 

Рис. 2. Залежність параметрів   та   від тривалість 

захворювання. Час кроку 0.01 = , кількість агентів 

100N = , дистанція взаємодії 0.03 = . Нижня лінія 

відображає коефіцієнт одужання  , верхня – коефіцієнт 

зараження   

На рис. 5 видно, що параметр   демонструє дещо 

іншу динаміку. При зменшенні   спостерігається 

загальна тенденція до зменшення значень  , особливо 

при довших тривалостях хвороби. Це вказує на те, що 

точніша апроксимація потребує меншого значення 

коефіцієнта зараження, для збереження відповідності 

між результатами агентного та SIR-моделювання. 

Як видно з рис. 4, зменшення   призводить до 

зростання значень   при малих значеннях l , однак 

при 7l   усі криві сходяться до малих значень  , що 

свідчить про стабілізацію параметра одужання неза-

лежно від точності апроксимації. 

Проведене моделювання дозволило встановити, 

що зі збільшенням тривалості захворювання коефіці-

єнти зараження   та одужання   зменшуються. 

Дослідження впливу дистанції взаємодії між агентами 

на параметри   та   показало, що зі збільшенням цієї 

дистанції коефіцієнт зараження зростає, тоді як коефі-

цієнт одужання зменшується. 

 

Рис. 3. Залежність параметрів   та   від дистанції 

взаємодії  . Час кроку 0.01 = , кількість агентів 100N = , 

тривалість захворювання 5l = . Нижня лінія відображає 

коефіцієнт одужання  , верхня – коефіцієнт зараження   

 

 

 

Рис. 4. Залежність параметрів   від тривалості 

захворювання l  для різних значень  . Час кроку 0.01 = , 

кількість агентів 100N = . Суцільна лінія – 0.03 = , 

штрих-пунктирна – 0.02 = , пунктирна – 0.01 =  

Додатково було досліджено вплив параметра точ-

ності   на значення   та   при апроксимації агентної 

моделі до SIR-моделі. Зменшення   приводить до під-

вищення значень   при малих l , та одночасно до 

зменшення значень  . Це вказує на необхідність 

ретельного вибору   при наближенні моделей, щоб 

зберегти достовірність параметрів і забезпечити най-

краще узгодження моделей. 

Таким чином, належний підбір параметрів у 

агентній моделі, включаючи параметр точності  , 

дозволяє не лише відтворити основні закономірності 

епідемічного процесу, але й забезпечити високий 
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рівень відповідності між стохастичними та детерміно-

ваними підходами моделювання. 

 

Рис. 5. Залежність параметрів   від тривалості 

захворювання l  для різних значень  . Час кроку 0.01 = , 

кількість агентів 100N = . Суцільна лінія – 0.03 = ,  

штрих-пунктирна – 0.02 = , пунктирна – 0.01 =  
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COMPARATIVE ANALYSIS OF PARAMETER CONSISTENCY BETWEEN AGENT-BASED AND SIR 

EPIDEMIC MODELS 

In the context of the rapid spread of new viral infections, particularly during the COVID-19 pandemic, there is an increasing need to develop models 
that are capable not only of accurately representing the dynamics of the disease, but also of providing a well-grounded interpretation of the parameters 

used in analytical models. This paper examines the classical compartmental SIR (Susceptible–Infectious–Recovered) model, which allows for the 

assessment of disease dynamics through the solution of a system of differential equations. It is noted that, despite its wide application, this model has a 
number of limitations, as it does not take into account individual differences in population behavior, spatial structure, or variability of contacts. To 

address these limitations, a multi-agent model is proposed, in which individual agents simulate real people moving in a two-dimensional space and 

interacting with each other. The transition of agents between states (susceptible, infected, recovered) depends on the duration of the disease and the 
occurrence of spatial contact with an infected agent. The proposed model allows for consideration of the physical meaning of parameters, such as the 

infection radius and disease duration. Based on the results of agent-based modeling, the parameters of the SIR model – the infection transmission rate 

and the recovery rate – were identified using the least squares method. Numerical experiments examined how these parameters change depending on the 
duration of the disease and the spatial interaction distance between agents. The obtained results demonstrated qualitative agreement between the agent-

based model and the SIR model when parameters were properly chosen. Thus, multi-agent modeling can not only significantly improve the accuracy of 

epidemic forecasting but also serve as a tool for the well-grounded identification of parameters in classical mathematical models. The proposed approach 
can be used to support decision-making in healthcare during real epidemic threats, providing a more substantiated assessment of the potential 

development of an epidemic, planning of preventive and control measures, and evaluation of the effectiveness of different intervention scenarios, taking 

into account the spatial and temporal dynamics of infection spread. 
Keywords: multi-agent model, epidemiological modeling, SIR model, parameter identification, least squares method, duration of illness, 

interaction distance, statistical data, simulation.  
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