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В суспільстві протягом останніх місяців 2020 року спостерігається стурбованість 
щодо виникнення та розповсюдження пандемії, яка спричинена вірусом COVID-19. За 
даними ВООЗ, в найближчі роки очікується зростання інфекційної захворюваності, що 
обумовлено відомими екологічними і соціально-економічними проблемами – низьким 
рівнем життя та не завжди належною медичною допомогою у значної частини населення 
планети [1].  

У цих умовах особливого значення набувають випереджувальні наукові 
дослідження з аналізу і прогнозування вірогідних сценаріїв розвитку пандемії COVID-
19. Технології математичного і комп’ютерного моделювання такого роду досліджень, 
використовуючи адекватний науковий інструментарій, спроможні своєчасно оцінити 
масштаби та наслідки пандемії. 

Метою роботи було розробити методи аналізу та прогнозування розповсюдження 
пандемії COVID-19 в Тернопільській області на основі SIR-моделей. 

Вхідними даними для аналізу та прогнозування розповсюдження пандемії 
COVID-19 використано показники ДУ “Тернопільський обласний лабораторний центр 
МОЗ України”. Аналіз і прогнозування розповсюдження пандемії COVID-19 в 
Тернопільській області проведено на основі SIR-моделей в пакеті R. 

Запропонована модель ґрунтується на таких біологічних припущеннях щодо 
розповсюдження коронавірусу в людській популяції: 

1. Швидкість зміни числа вразливих осіб є пропорційною до самої кількості 

вразливих осіб з коефіцієнтом 
1

- k . 

2. На швидкість зміни інфікованих осіб впливають два процеси: інфікування 
вразливих осіб та одужання інфікованих осіб. 

3. Процес інфікування вразливих осіб полягає у тому, що швидкість зміни 

інфікованих осіб є пропорційною до кількості вразливих осіб з коефіцієнтом 
1

k . 

4. Процес одужання інфікованих осіб полягає у швидкості зміни числа 

інфікованих осіб пропорційно до їх кількості з коефіцієнтом 
2

- k , який вказує на 

швидкість одужання інфікованих осіб. 
5. Швидкість зміни кількості осіб, які одужали, є пропорційною до числа 

інфікованих осіб з коефіцієнтом 
2

k . 

Слід зазначити, що модель є спрощеною і не враховує ряд суміжних процесів, а 
саме не розглядаються процеси смертності через інфікування, оскільки вважається, що 
їх кількість є незначною.  
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Використовуючи основні положення популяційної динаміки на основі 
біологічних припущень, які наведені вище, SIR-модель розповсюдження пандемії 
COVID-19 на основі нелінійних диференціальних рівнянь буде мати такий вигляд: 
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Модель (1) використовується для заданих початкових умов 0)0( =S , 0)0( =I  

та 0)0( =R . 

Ідентифікацію параметрів в моделі (1) була проведено на основі чисельного 
методу алгоритму Левенберга-Марквардта [2]. При цьому встановлено середні значення 

параметрів 
-7

1
10*042,2=k  та 

-2

2
10*708,2=k . Стандартні похибки відхилення такі: 

-8

1
10*127,1=SDk  (довірча ймовірність менша 0,001) та 

-2

2
10*218,1=SDk  (довірча 

ймовірність менша 0,05). При ідентифікації параметрів було виконано 12 ітерацій. 

  
а) б) 

Рис. 1. Порівняння кількості інфікованих (I), осіб, які одужали (R), з результатами 
прогнозування (I_pred, R_pred) на основі моделі (3) на 60 днів (а) та 100 днів (б) 

 
Отримані результати дають змогу спрогнозувати розвиток пандемії COVID-19 в 

Тернопільській області. 
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