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ABSTRAKT

Tato bakalarska prace se zabyva matematickym kompartmentovym modelovanim pan-
demie COVID-19. Jsou zde priblizeny zakladni epidemiologické modely a uvedeno Sest
studii, které se zabyvaji chovanim viru SARS-CoV-2 za riiznych podminek. Na modelu
SIR je proveden odhad parametrii, vypocetné pro prvni a Ctvrtou vinu epidemie, dale
pomoci algoritmu v prostiredi MATLAB provedena optimalizace pro vsechny viny epi-
demie v CR a také pro ¢tvrtou vinu epidemie na modelu SEIR. Pro model SIR je také
modelovan vliv protiepidemickych opatteni.

KLICOVA SLOVA
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ABSTRACT

This bachelor thesis deals with matematical compartment modeling of the COVID-19
pandemic. The basic epidemiological models are presented and six studies that deal with
the behavior of the SARS-CoV-2 virus under different conditions are presented. On the
SIR model are estimated parameters for first and fourth wave of the epidemic, using
algorithm in MATLAB is made optimalization for all the waves of epidemic in the Czech
Republic and also for the fourth wave on the SEIR model. The impact of antiepidemic
measures is modelled on the SIR model.
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Uvod

Nemoc COVID-19, zptisobena koronavirem SARS-CoV-2, jiz od prosince roku 2019
suzuje cely svét. Tyka se jak vyspélych, tak rozvojovych zemi, bez ohledu na stav
zdravotnickych systémii. Jedna se o akutni respirac¢ni onemocnéni a ve vaznych pii-
padech muze skonc¢it smrti. Pandemie ochromuje zdravotnicky systém, kdy se plano-
vané operace odkladaji z divodu nedostatku lizek ¢i personalu nemocnic, ale dotyka
se také socialniho zivota vsech lidi, nebof z diivodu zavadénych opatteni v ramci boje
s nemoci se ¢asto uzaviraji Skoly, restaurace nebo obchody. To mé negativni dopad
i na ekonomiku a svétové hospodarstvi, mnoho lidi je nuceno pracovat z domu a z
vlastnich zdroji si opatfovat ochranné pomiicky, jako respiratory ¢i desinfekce. K
zamezeni siteni nemoci maji prispivat i vakciny, které od zacatku pandemie vyvi-
nulo jiz nékolik spolec¢nosti, ale kvili neustale nové vznikajicim mutacim nemusi byt
vakciny ucinné.

Smyslem této préace je podat zédkladni prehled matematickych epidemiologickych
modeli, které se Casto vyuzivaji pro simulovani prubéhi rtznych onemocnéni, v
tomto pripadé tedy COVID-19. V minulosti byly tyto modely vyuzity naptiklad pti
modelovani infekénich nemoci jako chripka, spalnicky, tuberkuléza ¢i cerny kasel.
Do modeltt vstupuji riizné skupiny jedincti, naptiklad skupina S, kterd nemoc ne-
prodélala, ¢ast jedincti infikovanych I, ktefi mohou nemoci nakazit ostatni, nebo ¢ast
populace, které nemoc jiz prodélala R. Pouziti jednotlivych modela se také miize
lisit pro studovanou infekci, jiny bude napriklad pro nemoc, kterou se jedinec na-
kazi pouze jednou a vytvori si imunitu a pro nemoc, kde se jedinec muze nakazit
opakovaneé.

V prvni kapitole budou tyto zakladni epidemiologické modely shrnuty do struc-
ného prehledu, prubéh kazdého modelu bude odsimulovan v prostredi Simulink pro-
gramu MATLAB. Ve druhé kapitole pak bude predstaveno nékolik studii od védcu
z celého svéta se zamérenim na nemoc COVID-19, z ¢ehoz kazda studie pristupuje k
probihajici pandemii jinym zptisobem. Ve treti kapitole bude stru¢né nastinéno pro-
stfedi Simulink a uvedeny schémata v tomto prostiedi pro tii riizné modely. Ve ¢tvrté
kapitole bude proveden odhad parametri modelu SIR na zakladé dostupnych dat
pomoci teoretického vypoctu a nasledné pomoci algoritmu v programu MATLAB.

V prostiedi Simulink pak bude odsimulovan vliv protiepidemickych opatieni.
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1

Epidemiologické modely

Epidemiologické modely slouzi jako nastroje, které ndm poméhaji sledovat pribéh

infekénich chorob a odhalit pri¢iny jejich vzniku. Také diky nim mizeme odhadnout

dalsi vyvoj sifeni nemoci a délku trvani epidemie. Jednotlivé modely se skladaji z

rtiznych kompartmentil, neboli skupin jednotlivet podle riznych charakteristik [].

1.1 Model SIR

Model SIR je jednim ze zdkladnich epidemiologickych model. Populaci miizeme

rozdélit do tii skupin, mezi nimiz jedinci chronologicky prechazi [11]:

S (angl. Susceptible), jsou jedinci néchylni k tomu, aby se stali nakazenymi,
tedy dosud zdravi, nemoci ohrozeni jedinci.

I (angl. Infective), jsou nakazeni jedinci, ktefi mohou nakazit nékoho jiného,
tedy prenaseci sledované nemoci.

R (angl. Removed), jsou jedinci, ktefi nemoc jiz prodélali a nemohou se tedy
nakazit. Radime sem jak jedince zemfelé, tak jedince vylécené, kteif si vytvorili

protilatky.

Model vychazi z téchto predpokladi [8]:

Inkubacni doba je zanedbatelna.

Narust infikovanych jedincti je imérny poctu ohrozenych a infikovanych je-
dincu, tj. rS(¢)I(t), kde r > 0 je konstantou tmérnosti. Ohrozenych osob
stejnou rychlosti ubyva.

Vsichni jedinci maji stejnou pravdépodobnost se nakazit, nebo infekci sirit.
Vsichni jedinci jsou rovnomeérné v kontaktu s ostatnima.

Soucet jedinct vSech tii skupin je roven celkovému poctu jedinci v populaci
a je konstantni.

Zanedbavame porodnost i imrtnost v jiném disledku nez sledované nemoci.
Rychlost s jakou ubyva infikovanych jedincti je imérna poctu infikovanych
osob, tj. al(t).

Populace je velkd natolik, Ze lze vyvolané zmény povazovat za spojité.

Model je definovany tfemi diferencialnimi rovnicemi popisujicimi dynamiku jed-

notlivych dil¢ich kategorii. Rovnice se nazyvaji Kermacktv-McKendrickiiv model

siteni epidemie:

S'(t) = —rS(t)I(t) (1.1)

I'(t) = rS(t) — al(t) (1.2)

Nazyvaji se jako kompartmentové, ale od klasickych se mohou lisit matematickym popisem
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R(t) = al(2). (1.3)

Aby byl popis spojitého systému diferencidlnimi rovnicemi kompletni, musi byt

zadané pocatecni podminky, které vyjadruji pocet jedinct na zacatku simulace:

1(0)=1o>0 (1.5)
R(0) =Ry =0, (1.6)

kde r > 0 je rychlost sifeni infekce (pravdépodobnost ndkazy pii interakci) a
a > 0 je rychlost 1é¢eni, tedy pohyb z kategorie I do kategorie R. Parametr r je
ovlivnén intenzitou kontaktu, zptisobu prenosu infekce a prostorech, parametr a je

prevracend hodnota doby trvani nemoci. Oba parametry jsou vzdy vétsi nez nula

[8].

Model SIR
: I
_S a
—|
*Rf
oD R
(8]
£ i
ie}
2L
D
QO
(@]
o
| | | | |
0 5 10 15 20 25 30 35 40
Dny

Obr. 1.1: Graf modelu SIR

Vyvoj nemoci dle modelu SIR je vyobrazen na obrdzku [I.1 blokové schéma
tohoto modelu je znazornéno na obrazku

Kermacktuv-McKendrickiiv model je zakladnim zjednodusenym prostredkem ana-
Iyzy dynamiky siteni infekénich chorob, ktery ale nezohlednuje nékteré zakladni sku-
tecnosti spojené s existenci a funkci jakékoliv spolecnosti, jako napriklad porodnost
nebo umrtnost, presto tato analyza dokaze zodpovédét zasadni otazky o Sifend a

pritbéhu infekénich chorob [§].
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s(t)

L 4

L 4

I(t) R(t)

Obr. 1.2: Blokové schéma modelu SIR, prevzato z [§]

1.2 Model SI

U tohoto modelu se pro zpracovani vynechava skupina R, coz znamena, Ze se ne-
vytvari imunita, nemoc neni ani smrtelnd a ani vylécitelna. Tento model 1ze popsat

soustavou rovnic:

S'(t) = —rS(H)I(t) (1.7)

I'(t) = rS(t) — al(t). (1.8)
Pocatec¢ni podminky jsou zadané jako:

I1(0) =1y > 0. (1.10)

Vzhledem k tomu, Ze je populace autonomni, musi platit, ze:
S(t)+1(t) =Sy + Ip = N = konst. (1.11)
Po dosazeni do rovnice |1.7] dostaneme nelinedrni diferencidlni rovnici 1. fadu [§]
S'(t) = —rS(N —9). (1.12)

Pocet infikovanych narusta nejdrive exponencidlné, se snizovanim poc¢tu zdravych
jedincii se ale rychlost nartstu infikovanych snizuje. Riist vSak pokracuje do té doby,
dokud neplati I = N. Tzv. epidemicka kiivka, coZ je rust poctu infikovanych dI /dt

[11], je symetrickd unimodalni kiivka s maximem pro

LN
—— 1n
rN [0

). (1.13)

Blokové schéma je znazornéno na obrazku Vyvoj onemocnéni podle spojitého

modelu SI je pak vyobrazen na obrazku [1.4

14



et jedincu

S(t)

h

Obr. 1.3: Blokové schéma modelu SI, prevzato z [§]

I(t)

x10* Model SI
10 S
8 —I
6 |
4- i
2- |
0
0 5 10 15 20 25 30
Dny

Obr. 1.4: Vyvoj dle SI
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1.3 Model SIS

Tento model se vyuziva pro nemoci, u kterych se nevytvari imunita, jako napriklad
ryma, syfilis, kapavka a jiné. V modelu tedy vzniké stav, kdy nemoc neni smrtelné,
ale jeji prodélani nevytvori imunitu. V podstaté do modelu SI zavadime zpétnou
vazbu, kdy se z nemocného jedince muze stat opét zdravy. Model urcujeme rovni-

cemi:

S'(t) = —rS)I(t) + al(t) (1.14)

I'(t) = rSHI(t) — al(t). (1.15)

Vyznam parametri r a a je stejny jako u rovnic, které definuji model SIR. Po-

¢atecni podminky jsou opét urceny jako [§]:

S(0) = Sy > 0 (1.16)
100) = Iy >0 (1.17)
«10% Model SIS
10 —S-
'3 8- il
£
© - |
o °
© 4 1
0O
g 2 l
O -
0 5 10 15 20 25 30 35 40
Dny

Obr. 1.5: Vyvoj dle SIS

Celkovou populaci N dostaneme sec¢tenim S a I skupin [8]. Vyvoj dle modelu SIS
je znézornén na obrazku [I.5 blokové schéma na obrazku
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S(t) I(t)

Obr. 1.6: Blokové schéma modelu SIS, prevzato z [§]

1.4 Model SEIR

Dosud zminéné modely nezahrnovaly inkubac¢ni dobu, tedy dobu kdy je sice jedinec
nakazeny, ale nemize zatim $itit nemoc v populaci. Pokud nechceme aby nastalo
nebezpedi vzniku oscilaci v feseni diferencialnich rovnic, v ptipadé ze bychom do mo-
delu SIR zahrnuly casové zpozdéni, je mozné zavést do modelu dalsi skupinu, kterd
oznacuje infikované jedince bez projevii nemoci a ktefi nejsou schopni nékoho naka-
zit. Takovou skupinu budeme oznacovat pismenem E, angl. Exposed, tedy vystaveni
nemoci. Do této skupiny spadaji jedinci od prvniho kontaktu s nékym nakazenym
az do doby, kdy u nich nemoc propukne [I1].

Model zahrnuje také vliv porodnosti, ktery vstupuje do kompartmentu S a ozna-
cuje se parametrem b a déle prirozena timrtnost, ktera vystupuje ze vsech blokl a
oznacuje se parametrem d. Nékdy se model vyuziva bez vlivu porodnosti a tmrt-

nosti. Stavové rovnice pro tento model jsou:

S'(t) = bN — (rI(t) — d)S(1); (1.18)
E'(t) = rS(t)I(t) — (g + d)E(t) (1.19)
I'(t) = gE(t) — (a+ d)I(t) (1.20)
R'(t) = al(t) — dR(t), (1.21)

kde plati, ze parametry b,7,d,g,a > 0. Parametr g je pfevracend hodnota in-
kubac¢ni doby a parametr a je prevracend hodnota prumérné doby trvani choroby,
parametr r je rychlost sifeni nemoci. VSechny uvedené parametry lze povazovat za
konstantni a casove zavislé [§].

Opét zde musi platit autonomita populace, tedy:
S(t) + E(t) + I(t) + R(t) = S(0) + 1(0) = N = konst. (1.22)

Vyvoj dle tohoto modelu je zndzornén na obrazku [1.7] blokové schéma na obrazku

L8
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2 Modely nemoci COVID-19

2.1 Nemoc COVID-19

Nemoc COVID-19 je infekéni onemocnéni zpusobené virem SARS-CoV-2. Prvni
pripad onemocnéni COVID-19 byl zaznamenan v prosinci 2019, vir mtze pochazet
napiiklad ze zvitete a zmutoval tak, aby mohl zptsobit onemocnéni i u lidi. Vyzkum
stale pokracuje a dalsi studie mohou teprve odhalit, jak a pro¢ koronavirus vznikl.
Po vystaveni koronaviru se u lidi objevi priznaky ndkazy béhem dvou az 14 dni.
Osoba infikovanad koronavirem je pro ostatni nakazlivd dva az tfi dny pred proje-
venim symptomu a ztistava nakazlivdi po dobu dalsich nékolika dni, v zavislosti na
imunitnim systému a zavaznosti onemocnéni. Jiz existuji vakciny k prevenci infekce
SARS-CoV-2, koronaviru, ktery zptsobuje nemoc COVID-19, dosud vsak neni pro-
kazano, jak vakciny ovlivnuji schopnost ¢lovéka prenaset vir, proto by vsichni jedinci
meli pokracovat v dodrzovani preventivnich opatieni, jako je noseni rousek, hygiena

rukou a fyzicky odstup [22].

2.2 Model SIDARTHE

[talie byla nemoci COVID-19 znac¢né zasazena, proto v dubnu roku 2020 publikovali
védci z Itdlie Model epidemie COVID-19 a implementace celopopulac¢nich intervenci
v Ttalii [6], konkrétné védci Giulia Giordano, Franco Blanchini, Raffaele Bruno, Pa-
trizio Colaneri, Alessandro Di Fillippo, Angela Di Matteo a Marta Colaneri. 21.
unora roku 2020 byl potvrzen prvni infikovany v Italii, spoustu dalsich pripadi,
které byli epidemiologicky spojeny s prvnim nakazenym, bylo podezielych. O den
pozdéji bylo 11 vesnic zatazeno do tzv. ,éervené zény*, kvili rychlému sifeni nakazy.
Diky strategii sledovat kazdy kontakt nakazeného bylo z 691 461 vzorki odebra-
nych z nosohltanu ke dni 5. dubna 2020 potvrzeno 128 948 pozitivnich pripadi a
z toho 91 246 aktivnich k tomuto datu. VysSe zminéni odbornici v ramci ukonceni
boje s nakazou predstavili model SIDARTHE, ktery zahrnuje 8 stadii infekce a to
konkrétneé:

o S (angl. Susceptible), tedy jedinci, ktefi jsou zdravi, ale ndchylni k tomu stat

se nakazenymi.

I (angl. Infected), coz jsou jedinci jiz infikovani a mohou nemoc pienaset, jsou

bez priznakl a nebyli detekovani.

D (angl. Diagnosed), jsou nakazeni jedinci bez ptiznaki, ale jiz byli detekovani.

A (angl. Ailing), neboli nakazeni jedinci s priznaky nemoci, ale nedetekovani.

R (angl. Recognized), tedy jedinci, ktefi jsou nakazeni a maji priznaky a za-

roven jiz byli detekovani.
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Obr. 2.1: Diagram SIDARTHE, prevzato z [0]

o T (angl. Threatened), coz jsou jedinci s zivot ohrozujicimi priznaky a zaroven
jiz detekovani.

o H (angl. Healed), neboli uzdraveni jedinci.

« E (angl. Extinct), tedy jedinci, ktefi na nadkazu zemreli.

Tento model tedy jasné rozlisuje, zda nékaza u jedince odhalena byla ¢i nebyla
a zda jsou jejich symptomy vazné a zivot ohrozujici. Pokud byla infekce odhalena,
muze se jedinec izolovat a nesiii nemoc dale. Vysledky tohoto modelu dokazuji, ze k
ukonceni epidemie COVID-19 je nutné zavést restriktivni opatfeni v podobé omezeni
pohybu osob a také realizovat rozsahlé testovani a trasovani kontakt nakazenych
jedincti. Model rozsituje zédkladni epidemiologicky model SIR, ktery byl zpracovan
pii pandemii SARS. SIDARTHE lze graficky vyobrazit zptisobem znazornénym na
obrazku 2,11

Pro zpracovani modelu pouzili data od 20. tinora 2020, tedy dne, kdy byl po-
tvrzen prvni nakazeny v Italii, do 5. dubna 2020, tedy 46. dne epidemie. Model
ukazuje, jak restrikce ovlivnily vyvoj epidemie. V modelu se zaroven nepocita s tim,
ze by se jiz uzdraveny jedinec mohl stat opét nakazenym. Parametry modelu byly
aktualizovany dle vyvoje situace v Italii, tedy tak, aby odrazely postupné zavadéné
omezeni a restrikce. V den 1 bylo reprodukéni ¢éislo Ry = 2,38, diky ¢emuz se ne-
moc velmi rychle rozsitila, ¢tvrty den bylo reprodukéni ¢islo Ry = 1,66 a to vlivem
zavedeni opatreni jako omezeni socidlniho kontaktu, informovanost o epidemii, zptis-

néné hygienické podminky nebo naptiklad plosné uzavteni skol. V den 12 jiz témér
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nebyli detekovani asymptomaticti jedinci a testovani se provadélo pouze u jedinci
se symptomy, reprodukéni ¢islo bylo Ry = 1,80. V den 22 byl oznamen celostatni
lockdown, tedy zakaz pohybu, ale nezacal platit ve stejné datum a tak kvuli zvy-
senému pohybu osob ze severu na jih bylo reprodukéni ¢islo Ry = 1,60. Den 28,
kdy jiz lockdown platil a byl striktné dodrzovan, bylo reprodukéni ¢islo Ry = 0,99,
poprvé od vypuknuti epidemie pod 1. V den 38 bylo reprodukcni cislo Ry = 0,85 a
to diky rozsahlé kampani testovani, ktera odhalila vice jedinct se stfedné zavaznymi
symptomy.

Model SIDARTHE lze popsat osmi diferencialnimi rovnicemi, které popisuji vy-

voj populace v kazdé fazi casového pribéhu:

S(t) = —S(t)(al(t) + BD(t) + vA(t) + 6R(t)) (2.1)

I(t) = S(t)(ad(t) + BD(t) + vA(t) + OR(t)) — (e + ¢ + M) I(t) (2.2)
D(t) = el(t) — (n+ p)D(t) (2.3)

A(t) = CI(t) — (0 + p+ r)A(L) (2.4)

R(t) = nD(t) + 0A() — (v + ) R(t) (2.5)

T(t) = pA(t) + vR(t) — (o + 7)T(t) (2.6)

H(t) = M (t) + pD(t) + kA(t) + ER(t) + oT(t) (2.7)

E(t) = 7T(t), (2.8)

kde velka pismena latinské abecedy predstavuji zlomek populace v kazdé fazi a
vsechny uvazované parametry oznacené reckymi pismeny jsou kladna ¢isla. Parame-
try jsou definovany nasledovneé:

e «a, B, v ad zna¢l miru prenosu (pravdépodobnost prenosu onemocnéni pii
jednom kontaktu vyndsobend priumérnym poc¢tem kontaktti na osobu) v du-
sledku mezi jedincem skupiny S (zdravy jedinec néchylny k nemoci) a jedincem
ze skupiny I, D, A nebo R. Typicky je a vétsi nez v a ta je typicky vétsi nez
£ad.

e ¢ a 6 znac¢i miru pravdépodobnosti detekce, vztazeno k symptomatickym a
asymptomatickym jedinctim. € je typicky vétsi nez e, je totiz pravdépodobnéjsi,
ze otestovan bude jedinec s priznaky.
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¢ a n zna¢i miru pravdépodobnosti, s jakou se u infikovaného jedince rozvinou
priznaky onemocnéni.

e 4 a v zna¢i miru s jakou infikovani jedinci budou vykazovat zivot ohrozujici
priznaky. Parametry jsou priblizné srovnatelné, jestlize neni znama lécba, které
je uéinnd na toto onemocnéni, jinak muze byt p vétsi. Naopak v mize byt
vétsi, protoze infikovani jedinci, ktefi maji akutnéjsi priznaky, budou s vétsi
pravdépodobnosti diagnostikovani.

e 7 znaci miru imrtnosti.

e A\ K, & p a o znadi rychlost zotaveni pro pét riznych skupin. Mohou se li-
sit v pripadé, kdy by existovala 1é¢ba onemocnéni a byla by aplikovana na
diagnostikované jedince. V opacném pripadé jsou srovnatelné.

Parametry jsou odvozeny na zakladé udaji o vyvoji epidemie v Italii od 20.
tmora 2020 do 5. dubna 2020. Udaje o poctu tmrti se zdaji vysoké, to viak lze
vysvéetlit vékovou strukturou italské populace, které je druha nejstarsi na svété.
Pocatecéni data tedy mohou byt ovlivnéna statistickym zkreslenim, coz v dalSim
zpracovani muselo byt zohlednéno. Proto byly parametry prizptisobeny na zdkladé
udaji o poctu infikovanych a uzdravenych jedincti, nikoliv vsak na zakladé adaji o
umrtich. Navic z dlouhodobého hlediska neni model citlivy na poc¢atecni podminky.
V pribéhu simulace byly parametry aktualizovany vzhledem k novym opatienim,
které prijimala italska vlada.

V modelu je vynechand moznost, Ze by se vylé¢eny jedinec, tedy ze skupiny R,
opét stal nachylny k nemoci, tedy by presel do skupiny S. Z hlediska modelovani
je zajimavy pouze kratky casovy usek, ve které je pravdépodobné, ze se jedinec
nenakazi znovu. Moznost reinfekce by celkovy pocet jedincii skupiny S ovlivnila jen
zanedbatelné. Na nasledujicich grafech na obrazku je toto tvrzeni podlozeno
vysledky numerické simulace modelu, kdy byla moznost reinfekce zahrnuta. Vyvoj
je témér identicky, pouze uzdravena populace se casem snizuje. V ¢éasti a je zobrazen
vyvoj modelu s odhadovanymi parametry az do dne 46. V raném stadiu epidemie byl
pocet nakazenych znacné podhodnocen, uvadi se, ze az 35 % nebylo odhaleno. V ¢asti
b jsou infikovani jedinci rozdéleni do riznych subpopulaci. Z hlediska dlouhodobého,
a to konkrétné 350 dni, predpovida ¢éast c, Ze by se nakazilo 0,61 % populace a 0,06 %
populace na nemoc zemte. Cést d znadi, Ze kazda subpopulace infikovanych dosdhne
vrcholu v jinou dobu.

Na obrazku je ukazano, jak by se vyvoj epidemie zménil v pripadé, kdy by
se zménily podminky lockdownu. V ¢asti a a b je zndzornéno, ze pokud by byl
lockdown méné prisny, doslo by k nahlému rozsiteni viru, byl by prodlouzen stav
nouze a doslo by k vice imrtim v dusledku nemoci (konkrétné 0,12 % populace v
prvnich 350 dnech). Naopak na obrézcich ¢ a d jsou znézornény vyhody piisnéjsiho

lockdownu, konkrétné po 350 dnech by se nakazilo 0,41 % populace a 0,04 % by
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Obr. 2.2: Vyvoj epidemie dle modelu SIDARTHE s moznosti reinfekce, prevzato z

[6]

zemfelo.

Na dalsim prikladu na obrazku je znazornén efekt rozsahlého testovani a sle-
dovani kontaktti nakazeného. V ¢asti a a b je znazornén tcinek takovychto opatteni,
vrcholu by bylo dosazeno difve a po 350 dnech by se virem nakazilo 0,43 % popu-
lace a odhadem by 0,05 % populace zemfelo. V ¢asti ¢ a d je zndzornén efekt vyse
zminénych opatfeni v kombinaci s mirnym lockdownem: po 350 dnech by se virem
nakazilo 0,52 % populace a 0,05 % by zemfelo.

Tento model dokazuje, ze rozsahlé testovani muze redukovat vrchol infikovanych
a pomoci rychlejsimu ukonceni epidemie. Model neuvazuje s nedostatecnou lékar-
skou péci z divodu dosazeni ¢i prekroceni kapacity zdravotnického systému. Tyto
analyzy lze provadét pouze nepiimo, napiiklad pokud je pocet vazné nemocnych
jedinct vysoky, zvysi se koeficient imrtnosti kvili nedostate¢nému poctu lizek na
jednotce intenzivni péce. Césteéné zavedeni opatfeni proti Sifeni nemoci vede ke
zpozdéni vrcholu nakazenych a pacientt prijatych na JIP, na rozdil od pouze mir-
ného poklesu celkového poctu infikovanych jedincti a prijeti na JIP. Oproti tomu
zavedeni prisnéjsich opatfeni proti Sifeni nemoci by vedla k nizsimu vrcholu infiko-
vanych jedinct a pacientl ptijatych na JIP, s vyraznym poklesem celkového poctu
jedinct a prijeti na JIP v disledku onemocnéni.

Zjisténi v epidemiologickém modelu poskytuji nastroje k posouzeni disledki
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moznych strategii, véetné prisného lockdownu, socidlniho distancovani, trasovani
jedinct, ktefi se setkali s nakazenym a testovani. Vysledky simulace v kombinaci
s dostupnymi udaji o epidemii COVID-19 v Italii naznacuji, ze zavadéni ptisnych
opatieni je nezbytné a i¢inné. Cim dfive je lockdown zaveden, tim silnéjsf je cinek.
Vysledky také potvrzuji vyhody hromadného testovani. Prestoze dmrtnost (pocet
tumrti v celé populaci) na COVID-19 Ize snizit restriktivnimi opatienimi, které omezi
siteni nakazy, pocet timrti v infikované populaci (tedy procentudlni podil zemfelych
ze vSech nakazenych) je v podstaté konstantni. Klicovym rysem modelu je rozliseni
mezi detekovanymi a nedetekovanymi piipady infekce a mezi pripady s riznymi
klasifikacemi priznaki. Modelové predikce z dlouhodobého hlediska nejsou citlivé
na pocatecni podminky, ale jsou citlivé na hodnoty jednotlivych parametri, které
se mohou lisit v disledku naptiklad riizné hustoty populace, jiné zvyklosti populace
¢i jiné vekové rozlozeni. Z dlouhodobého hlediska tedy vede nezavedeni prisnych

opatfeni ke katastrofickym nésledkiim [6].

2.3 Epidemiologicky model nehomogenniho prostoro-

vého sireni COVID-19 a dalsich nemoci

Jedna se o model, ktery v tinoru roku 2021 publikovali Yoav Tsori, ktery ptisobi na
ustavu chemického inzenyrstvi na Ben-Gurio univerzité v Izraeli a na institutu nano-
védy a technologie Ilse Katze, a Rony Granek, ptisobici taktéz na institutu nanovedy
a technologie a na Avram a Stella Goldensteinové tstavu biotechnologického inze-
nyrstvi. Predstavili matematicky model pro nestejnorodé prostorové siteni infekénich
nemoci v lidské populaci, se zaméfenim na nemoc COVID-19 [20]. Vychazeli z toho,
ze znamé modely jako napriklad model SEIR, predpokladaji stejnomérné setkavani
mezi infekénimi jedinci a jedinci nachylnymi k onemocnéni, coz ale v lidské populaci,
naptiklad pri rizném omezeni pohybu osob, selze. Rozdélenim geografickych oblasti
na jednotlivé zkoumané uzly a za predpokladu pohybu infekce v uzlech a nejblizsich
uzlech bylo mozné sestavit kontinualni prostorovy model. S ohledem na COVID-19
byla populace rozdélena na 5 rtznych subpopulaci, ve kterych je subpopulace in-
fekénich jedinct déle rozdélena na symptomatické jedince a jedince bez priznakii.
Model zohlednuje siteni infekce z rtiznych epicenter, coz vede k rozdilnému exponen-
cialnimu ruastu siteni infekce. Je zde také zahrnuta proménliva geograficka hustota
populace, coz ovliviuje sSifeni infekce. Napriklad slabé infikované a nemoci zasazené
regiony v blizkosti husté osidlenych oblasti mizou zptsobit rychlou migraci infekce,
coz lze demonstrovat takzvanymi tepelnymi mapami.

Tento nehomogenni model stavi na homogennim modelu SEIR, ktery zahrnuje jiz

znamé skupiny jedinct. V tomto modelu oproti modelu SEIR pribyva dalsi skupina
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a to P (angl. Presymptomatic), tedy jedinci u kterych se zatim nestihly projevit pii-
znaky. Model je také rozsiten tak, aby zohlednoval prostorové se ménici hustotu lidi
n(x) mezi riznymi geografickymi oblastmi studovaného regionu, kde x je dvouroz-
meérny vektor v roviné, jehoz slozky jsou oznaceny x a y. Predpoklada se izolovanost
studovaného regionu od ostatnich regionti. Model si také klade za cil predpovédét
ucinnost ruznych stupni karantény v ruznych oblastech v ramci jednoho regionu.
Jsou zde definovany proménné h, b, w, f a r a to takto:
« h(x, t): 2D hustota jedincu S (zdravych jedinct, ktefi nejsou imunni)
e b(x, t): hustota jedinci E, ktefi zatim nikoho nenakazili a zatim nemaji pri-
znaky
o w(x,t): hustota pre-symptomatickych jedinct, tedy skupiny P, jedinci kteri
mohou nakazit ostatni, ale nejsou jesté symptomaticti
o f(x, t): hustota infekénich jedincu s priznaky
o 1(x,t): hustota vylécéenych jedinct, ktefi by se jiz neméli podruhé nakazit
Bylo pozadovano, aby se celkova hustota lidi rovnala hodnotdm n(x) na riznych

pozicich (ziskanych napiiklad z vefejnych databazi) a byla nezdvisla na case:
h(x,t) + b(x,t) + w(x, t) + f(z,t) + r(z,t) = n(z). (2.9)

Pro vyvoj prostorového modelu byl nejprve uvazovan 2D diskrétni prostor (¢tver-
cové nebo trojuhelnikové miizky), ve kterém jsou uzly definovany jako plosné jed-
notky linedarni velikosti . Soucasny model predpoklada urcitd omezeni mobility a
hodnota § je zvolena tak, ze k prenosu infekce z jednoho uzlu na druhy muze dojit
pouze mezi nejblize sousedicimi uzly, zatimco v kazdém jednotlivém uzlu probiha
homogenni prenos infekce. Naptiklad pokud se jedinci vyhybaji cestovani na vzda-
lenost vétsi nez 30 km, ale pfesto hodné cestuji do 30 km, je treba zvolit § ~ 30
km. Stejné tak pokud dojde k tplnému zékazu volného pohybu (tzv. lockdown),
cestovani mize byt omezeno naptiklad do vzdélenosti 1 km a pak je treba nastavit
0 ~ 1 km.

Pomoci h;(t) je definovan pocet jedincu skupiny S (tedy zdravych jedinci néa-
chylnych k nemoci) v uzlu i v ¢ase t. Podobné je definovan pocet jedinct ruznych
subpopulaci v kazdém uzlu, tedy pomoci b;(t), w;(t), fi(t) a r;(t). Rychlost sifeni
infekce v ramci jednoho uzlu je konstanta kj(i), mezi dvéma nejblizsimi uzly pak
k2(j,4) = ka(i, 7). Celkovy pocet jedinci v jednom uzlu i je oznacen n;. Nelinearni
rovnice pro rozdéleni dil¢ich subpopulaci vypadaji nasledovné:

Oh N h; .
5% —k‘1(l)nfi(wi + fi) — ni;kg(j,z)(wj + f5) (2.10)

(
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8w,~

ot = Yobi — Nw; (2-12)
of;
8]2: = nw; — Ve fi (2.13)
0
= ; 2.14
875 '72fl> ( )

kde j € 7 znaci uzel j, ktery je nejblizsi soused uzlu i a g, 71 a 72 jsou koeficienty
rychlosti pro prechod populace na w, z w na f a z f na r.Nasledné byly vyse
uvedené rovnice prevedeny na kontinualni pomoci Kramers-Moyalova rozsiteni, x <+
i. Vyuzitim symetrie miry infekce mezi nejblizsimi uzly i a j, ko(4,7) = ko(i,7), a

definovanim lok4lni hustoty subpopulace y jako y(x,t) = y;(t)/6%, dostaneme:

g’; — —k:(x)z(w +f)— ZV*[DA:U)V*(w + 1)l (2.15)
P k@) (w+ ) + 9 D)V )]~ 20b (2.16)
%@; b — (2.17)

Z{ i — (2.18)

gz — . (2.19)

kde posledni rovnice muze byt nahrazena r = n—(h+b+w+ f). K(z) = ki(z)+
zko(z) definuje efektivni lokalni koeficient riistu infekce a Dy(z) = (2/4)ko(x)d? je
efektivni diftizni koeficient siteni infekce, z je ¢islo pro nejblizsi sousedni uzly, z = 4,6
pro ¢tvercové a trojihelnikové rozlozeni. Difizni parametr ¥idi sifeni epidemie, ni-
koliv jedinctu. Jeho pritomnost muze kromé rychlosti siteni infekce popisovat i rist
infikovanych subpopula¢nich domén na hranici mezi nakazenymi a jedinci nachyl-
nymi k nemoci. Ve specidlnim pripadé homogenniho rozdéleni vSech populaci a ho-
mogennich rychlostnich konstant 1ze k popsat jako pomér Ry/7, kde Ry je zakladni
reprodukéni ¢islo a 7 je prumérné infekéni obdobi. Se¢tenim vsech fadkt rovnic vyse
lze snadno ovérit, ze dn(x,t)/0t = 0, jak je pozadovano. Jakdkoliv pocatecni ho-
mogenni rozdéleni hustoty populace n(z) tedy neni timto modelem nijak zménéna.
Pro ucely simulace byly lokalni hustoty reskalovany stiredni hustotou populace ve

zkoumaném regionu ng tak, ze plati g(z,t) = y(x,t)/ng. Konkrétné n(z) = n(z)/no
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predstavuje relativni hustotu mistniho obyvatelstva, Déale je vzdalenost zmensena o
Jd, neboli & = x/§, parametr V7 se tak stane bezrozmérnym. Rovnice pak budou

vypadat nésledovné:

?tl B _k(@z@ +1) - gV%[Dk(@V%(w + /)] (2.20)
i = MG P ST DT @+ ) ob (2.21)
aaqf = 0b = @ (2.22)
(Z{: =m0 —nf (2.23)
ZZ =f, (2.24)
kde

Aby mohl byt model pouzit pro pandemii nemoci COVID-19, mély by byt para-
metry ziskany z dostupné aktualni literatury, tedy by data méla byt aktualni vzhle-
dem k vyvoji. Parametry, které jsou spojené s fyziologickou reakci na onemocnéni
jsou vseobecné znamé, ale lisi se reprodukéni ¢éislo Ry, které je ovlivnéno riiznym
socialnim chovanim jedinct v riznych zemich. Napriklad pti absenci jakychkoli bez-
pecnostnich nebo karanténnich opatieni se hodnota reprodukéniho ¢isla Ry pohybuje
v rozmezi 2 - 4, pridemz pocatecni odhad z Ciny byl Ry = 2 - 3. Pro tento model
bylo zvoleno Ry = 2,5. V ptipadé homogenniho rozdéleni populace 1ze konstantu k
popsat jako pomér parametria Ry/7, kde Ry je jiz zminéné reprodukéni ¢islo a pa-
rametr 71 udava prameérné infekéni obdobi jedince, tedy dobu, kdy nemocny jedinec
muze nakazit jiného. Bylo zjisténo, ze primeérné infekéni obdobi jedince 71 je 16,6
dne, diky ¢emu? lze zjistit, Ze koeficient miry infekce je k = Ry/7, tedy 0,15 dne™.

Prumeérna doba 7y, za kterou se objevi priznaky je asi 5 dni (je udavéna v rozmezi
2 — 11 dni), coz udava 79 — 1 + v — 1 = 7, = 5 dni. Déle existuji dikazy o tom, ze
je jedinec infekéni priblizné 2 - 3 dny pred tim, nez se projevi priznaky, proto je v
tomto modelu parametr ;-1 nastaven na hodnotu 3 dny. Z toho plyne, Ze doba, za
kterou se u jedince, ktery byl v kontaktu s nakazenym jedincem, stane infekénim,

ale bez priznaktl, je tedy asi 2 dny, neboli -1 ~ 2 dny.
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Pro koeficienty 1 a 7s, které tedy popisuji prechody od presymptomatické infekci
k symptomatické a od symptomatické infekce k uzdraveni, musi platit vy —14+7v,—1 =
16,6 dni, z cehoz plyne, ze 75 — 1 = 13,6 dni.

Bezrozmérny diftzni soucinitel D je nejobtiznéji nastavitelny parametr celého
modelu, nebot je citlivy na vybér jednotlivych uzli. Pro parametr D plati D << k,
pokud k = ky + zksy a také lze predpokladat, ze ky < ki. Pro numerické tcely v této
studii je vyuzivano geometrie ¢tvercového mrtizkového uzlu, tj. z = 4 a k; = ky =
0,03 dne™!, vymnos k = 0,15 dne™! a D = 0,15 dne™.

A jak lze ocekavat, rychlost Sifeni epidemie je vysoce citlivd na parametry mo-
delu. Tento prostorové zavisly model je nasledné Tesen s riznymi pocatecnimi pod-
minkami. Pro nékolik pocatecnich podminek je vyuzivana specifickd nehomogenni
hustota populace n(z), aby byl prozkoumdn jeji u¢inek. K ziskdni realistickych vy-
sledkt jsou potieba podrobné a detailni tdaje o lokalni hustoté populace a udaje
o pocatecnich lokalnich hustotach péti riznych subpopulaci a rozliseni velikosti
mrizky, coz vyzaduje spolupraci s urady. Tato prace je tedy omezena tak, aby pre-
zentovala silu modelu a jeho schopnost poskytnout pohled na to, jak se infekce Siti
v zavislosti na rtznych stupnich bezpecnostnich opatteni.

Pocatecni podminky epidemie nejsou znamé, pokud se nejedna o vyjimecné pii-
pady, presto maji velmi velky vliv na pocet nakazenych jedincti. Ve vSech prikladech
v tomto modelu jsou podminky nastaveny nasledovné: W =R=F =0a B = 1073
(tedy jeden jedinec z 1000 je v obdobi inkubace).

Pro lepsi pochopeni zdkladnich rysii modelu se nejprve pouzivaji zjednodusené
modely. Nejdrive je ignorovana jakakoliv prostorova zavislost poc¢atecnich subpopu-
laci a lokdlni hustoty osidleni. V ptipadech, kdy jsou poc¢ateéni podminky v prostoru
jednotné plati, ze vSechny hustoty subpopulaci jsou stale stejné. V tomto pripadé
model smétuje k homogennimu modelu SEPIR, tedy modelu ktery neobsahuje zadné
diftzni ¢leny v rovnici. Jak jiz bylo zminéno, model je velmi podobny modelu SEIR
s pridanim presymptomatické skupiny, ktery je zde studovan pro srovnani s kon-
venénimi homogennimi modely. V pfipadé rovnomérného rozlozeni globdlni veli¢iny
jiz neposkytuji dalsi informace.

Prvni graf na obrazku [2.5|zobrazuje predpovédi modelu pro vyvoj globéalnich pro-
ménnych v ¢ase v pripadé, kdy jsou vsechny proménné n, b, h, w, f a r prostorové
jednotné a plati vyse uvedené pocateéni podminky. Cést a zobrazuje ¢asovy vyvoj
proménnych W, B, H, F a R v case 92 dni, kdy epidemie dosdhne svého vrcholu,
tedy infekéni populace (W + F) dosdhne maxima a poté zac¢ne klesat. Na vrcholu
epidemie je H ~ 0,37, podil imunni populace je tedy 1 — H ~ 0,63. Podil uzdra-
venych, tedy zelena kiivka R, po dosazeni maxima epidemie monoténné narusta. V
tomto konkrétnim pripadé R dosdahne hodnoty R ~ 0,89 a H ~ 0,11. Pro sledo-

vani epidemie se casto pouziva veli¢ina odpovidajici poctu lidi, kteri byli infikovani
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Obr. 2.5: Vyvoj epidemie s prostorové jednotnymi proménnymi, prevzato z [20]

az do urcitého casu t, 1 — H. V ¢asti b je zobrazeno 1 — H v zavislosti na case v
logaritmickém méritku.

Jako druhy piiklad na obrazku [2.6]je uvazovdno ponékud odlisné pocéatecni sifeni
populace B (tedy jedinci, kteri se setkali s ndkazou, ale zatim nejsou schopni nikoho
nakazit). Na nésledujicich obrézcich jsou na levé strané zobrazeny tepelné mapy a
odpovidajici globalni veli¢iny pak na strané pravé. Na druhém ptikladu jsou jako
pocatecni podminky dvé relativné velkd infek¢ni centra. Parametry jsou takové, ze
pocatecni hodnota B je bréana stejna jako v pripadé 1. VSechny ostatni subpopulace
jsou brany jako nulové. Ackoliv n je vzdy jednotné, vSsechny populace jsou brany jako
nestejnomérné, pokud ¢t > 0. Centra jedinct vystavenych nemoci rostou a formuji se
do prstencovych struktur symptomatické subpopulace f, pozdéji se za¢nou prekryvat
jednotného pocatecniho B zde nastava vrchol epidemie mnohem pozdéji (t ~ 324)
a velikostné je mnohem mensi.

Déle je studovana situace, kdy hustota obyvatelstva neni v prostoru jednotna

30



Exposed 'b', t=0 Symptomatic 'f, t=50

oz

0.02
P 0.01% - 0
0.01
0005 .20
0
20 o 20
b
Symptomatic T, 1=100 Symptomatic 'f', =150
G a
0.0%
= 0 m ooz ™ t [days]
20 0o
o
=20 o 20 -20 20
b
Symptomatic ', 1=200 Symptomatic 'f', t=250
0.03
= 0 ooz ™ 0 - ]
. - » ...].(;‘ — ...‘.DP
] t [days]
-20 0 20 20 0 20

x

Obr. 2.6: Vyvoj epidemie v pripadé, kde je subpopulace B nenulovd, prevzato z [20]

Exposed 'b', t=0 %107 Symptomatic 'f', t=33
20 @ SR ] 0
4
0.15
= 0 . - 3 = 0 s
N \
-20 1 20 0.05
0
-20 0 20 -20 0 20
X X
Symptomatic 'f', t=66
(5]
20 0.2
015
= 0 o1 t [days]
-20 0.05
0 h
20 0 20 ( ) .
x al 1-H ]
107 1 |- — —slope: 1.1 1
; slope: 3.2 1
Symptomatic °f', t=132 Symptomatic 'f', t=165 0= 1
n 1
20 02 20 . 0.2 10 1
015 015 ) 1
= = 0 10 1
0.1 0.1 # 1
’
0.05 0.05 p
=20 20 e 10° 10 102
o 0 | [days]
20 o 20 20 ] 20

Obr. 2.7: Vyvoj epidemie v ptipadé, kdy je hustota obyvatel v prostoru nejednotna,
prevzato z [20]



a stejna, k ¢emuz je tento model uré¢en. K napodobeni velké variace hustoty oby-
vatelstva okolo husté osidlené oblasti, jako napriklad mésto obklopené predmeést-
skymi oblastmi, se vyuzivd Gaussova funkce s nenulovou zékladni linii, n(z) =
10a 2" | 4 kde smérodatné odchylka hustoty 1 je 10 a zékladni linie a je
nastavena tak, ze prostorovy primér n je 0,2. Hustota v centru meésta je tedy de-
setkrat vyssi nez na predméstich a jeho hlavni jadro se rozklada na poloméru 10. Na
tretim prikladu na obrazku [2.7] je zobrazena epidemie, kterd méa dvé poc¢atecni centra
populace B, tedy jedincii vystavenych nemoci, kterda se nachazi na dvou stranach
modelového meésta. Zajimavé je, ze dochézi k pozoruhodnému prilivu epidemie do
husté osidlené oblasti mésta, patrné je to na panelu d a e: dvé rostouci infekéni cen-

tra se spojuji do jednoho velkého centralniho bodu s vyrazné vice symptomatickymi

jedinci.
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Obr. 2.8: Vyvoj epidemie v pripadé, kdy jsou pocatecni podminky nestejnomeérné,

prevzato z [20]

V dalsim pripadé na obrazku se studie zabyva tim, jak se vyviji epidemie,
kterd iniciuje z ruznych nestejnomérnych pocatecnich podminek, v rovnomérné i
nerovnomérné osidlenych oblastech. Nejprve je uvazovano nékolik riznych infekc-
nich center populace B, tedy jedincii vystavenych nemoci, nadhodné rozptylenych v
rovnomérné osidlené oblasti. Globalni hodnota b je stejna jako v prvnim pripadé,
tedy B = 1073. Jak jde z obrazku vidét, kazdy infekéni bod roste nejprve lokalné
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Obr. 2.9: Piipad, kdy se infekce Sif{ z vice center ve mésté, prevzato z [20]

a postupné se vyvine do prstence symptomatické skupiny f, soustfedéného kolem
puvodniho centra. Prstence dale rostou a spojuji se do slozitého vzoru, ktery se ne-
ustdle vyviji. Ve srovnani s pripadem 1 se epidemie vyviji mnohem pomaleji, vrcholi
po delsi dobé a hodnota F na vrcholu epidemie je mnohem mensi. Imunita populace,
odvozena z 1 — H, kdyz jsou W + F' na vrcholu, je 0,35, coz je vyrazné mensi hodnota
nez u prvniho, homogenniho pripadu, coz znaci neuniverzalnost této hodnoty a jeji
vysokou citlivost na pocatecni podminky. Naopak zde bude trvat delsi dobu, nez
epidemie 1iplné pomine.

Déle se uvazuje situace, kdy hustota populace v prostoru je nerovnomeérné a
hustota smérem od stredu klesa. Zde se uvazuji podminky, za kterych pocatecni
centra populace b jsou roztrousena na vice mistech. S témito podminkami se uvazuji
dva pripady, prvni, kdy se infekce zac¢ina sitit z vice center ve mésté a druha, kdy
se infekce §iti z nékolika center na okraji mésta.

Pro prvni pfipad zndzornén na obrazku [2.9) epidemie nejdiive zasahuje neza-
nedbatelnou ¢ast populace H, tedy zdravych jedinci nachylnych k nemoci, coz je
spojeno s podstatnym nartistem nakazenych. Po tomto vyvoji, tedy asi po 90 dnech,
se infekce pomalu $iti ven pomoci prstencovych vzori, které maji ur¢itou podobnost

s vyse uvedenymi piipady. Naopak pokud se infekce zacina §itit z center na okraji
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Obr. 2.10: Pripad, kdy se infekce Sifi z vice center na okraji mésta, prevzato z [20]

meésta, rostou tato centra infekce nezavisle na sobé. Jakmile ale dosahne epidemie ja-
dra mésta, vysoka hustota populace H zptisobi neustaly nartist F populace. Proto F
populace roste delsi ¢as a dosahuje vyssiho vrcholu, nez v pripadé prvnim. Hodnota
imunity, tedy 1 — H, je pro pripad center na okraji mésta 0,45, pro pripad center
uprostied mésta pak 0,27. Obé hodnoty jsou vsSak nizsi, nez hodnoty pro homogenni
pripad, coz opét dokazuje citlivost této hodnoty na pocateéni podminky i kolisani
hustoty. Tento priibéh je znazornén na obrazku

Ve vyse uvedenych pripadech se uvazuje neprerusované siteni epidemie, urady
ale ¢asto vyuzivaji nastroje ke zpomaleni siteni nemoci. Lidé jsou vétsinou navadéni
k tomu, aby omezili pohyb, ztistali doma nebo je zaveden plosny lockdown. Kromé
toho se mohou uzavirat silnice mezi riiznymi okresy a regiony. Zde jsou uvazeny dva
typy karanténnich opatieni. Jako prvni je oblastni karanténa, kterd se vztahuje na
uréitou oblast zemé, jako bylo napiiklad mésto Wu-chan v Ciné. Druhym p¥ipadem
je takzvand pasova karanténa, v niz se omezuje pohyb mezi ur¢itym regionem a jeho
okolim, ne vsSak v celém regionu. Toho vyuzila napiiklad Kanada pri zruseni plos-
ného lockdownu, kdy vyuzila kontrolnich bodt a zataras. Pro demonstraci ic¢inku
karantény se zde pouzivaji dvé situace, z nichz v prvni neni pasova karanténa zave-

dena, to je znazornéno na obrazku[2.11] a ve druhé zavedena je, coz je zobrazeno na
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Obr. 2.11: Pfipad, kdy neni zavedena pasova karanténa, prevzato z [20)]

obrazku Hustota populace v obou pripadech neni gaussovskd, ale je jednotna
ve mésté a jednotna, desetkrat nizsi, mimo meésto. Pocatecni centra epidemie jsou
rozptylena v okoli mésta, v obou pripadech shodné. Vysledky naznacuji, ze s pasovou
karanténou trva podstatné delsi dobu, nez infekce pronikne do mésta. Vyska vrcholu
epidemie v pripadé bez karantény je podobna, jako vyska vrcholu v pripadé s ka-
ranténou, nastane vsak mnohem difve (t s karanténou = 268 dni, t bez karantény
= 177 dni).

V dalsim pripadé je tedy uvazeno jesté tvrdsi opatfeni, a to jiz zminéna oblastni
karanténa. Lockdown celé oblasti je jesté vice ucinny, nez pasova karanténa. Pa-
sova karanténa ma pak dva vrcholy F, jeden ktery odpovida sifeni infekce v ramci
sousedstvi, ten je mensi a druhy vétsi, ktery odpovida vnéjsimu siteni po uniku ze
sousedstvi. Pasova karanténa tedy neni odolnd vuci iniku infekce a z toho divodu
by méla byt preferovanou volbou oblastni karanténa. Zadné ze dvou karanténnich
opatieni vSak nedovede vyznamneé snizit vysku vrcholu F, coz je povazovano za velmi
dilezité pro schopnost zdravotniho systému zvladnout epidemii. K tomu dochézi v
dtisledku tiniku infekce z karanténni oblasti, coz vede k jejimu volnému siteni. Tomu
lze zabranit jediné presunutim karantény na novée infikované oblasti. V takovém pii-
padé mohou mit lokalni karanténni strategie velky dopad. Cely pribéh je znazornén
na obrazku 2.13

Tento model je dle tviirci dostateéné flexibilni na to, aby mohl popsat siteni
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Obr. 2.12: Pripad, kdy je zavedena péasova karanténa, prevzato z [20]

Exposed 'b', t=0 Symptomatlc 'f', t=60

0.03

0.02 > 0 0.02
0.01
0

Symptomatlc 'f', t=120 Symptomatlc 'f', t=180

20 0.03
100 200 300 400
002 >~ 0 0.02 t [days]
0.01 0.01
0

(h)

—1-H
— — —slope: 8.8

10"

2
Symptomatlc 'f', t=240 Symptomatlc 'f', t=300 10

e) 3
20 10 /
0.03 /
002 > 0 002 107 //
0.01 0.01 /
o 10° 10" 102

t [days]

Obr. 2.13: Pfipad, kdy je zavedena oblastni karanténa, prevzato z [20]
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infekéniho onemocnéni v méritku od sousedstvi po celou zemi. Tvirci se zamérili
na epidemiologicky model sifeni nemoci COVID-19 s prostorovou zavislosti péti po-
pulaci, tedy model SEPIR. Model je citlivy na pocateéni podminky, konkrétné na
prostorové umisténi populace jedincti, ktefi jiz byli nemoci vystaveni, coz ma vliv
na celkovy pocet nakazenych. Asymptotickd populace tvori asi 16 — 40 % celkové in-
fekéni populace a jeji infekéni vlastnosti jsou velmi odlisné od symptomatické popu-
lace. Bylo by tedy vhodné zahrnout do modelu asymptomatiky jako dalsi populaci.
Homogenni modely c¢asto selhavaji z toho diivodu, Ze nejsou schopny zohlednit pro-
storové siteni epidemie a to vede k prilis vysokému odhadu rychlosti ristu epidemie.
Rtzné pocatecni podminky také ovlivnuji celkovou imunitu populace. Model dokaze
popsat tok infekce z predmeéstské oblasti do husté osidleného mésta nebo naopak
[20].

2.4 Modelovani pandemie COVID-19 - zaklad a pre-

hled matematické epidemiologie

V této publikaci se dva védci, Fernando Saldana a Jorge X. Velasco-Hernandez,
pusobici na institutu matematiky na univerzité v Mexiku, zamérili na jednoduché
epidemiologické modely typu Kermack-McKendrick a nasledné diskutovali rozsiteni
téchto modelt o rizné epidemické veliciny, které by zodpovédéli otazky vyvolané
rozsifenim nemoci COVID-19 a vznikem pandemie [17].

V prvni ¢ésti je pozornost vénovana zde jiz zminénému a popsanému modelu SIR.
Pro model plati, Ze pravdépodobnost zotaveni za jednotku casu je konstantni bez
ohledu na cas, ktery uplynul od infekce. Po skonceni epidemie pak také budou jedinci
z populace S, kteri se vyhnou infekci. Pro nové vznikajici nemoci jako je COVID-19
je reprodukéni ¢islo Ry ziskavano pozorovanim pocatecniho rustu epidemie. Tento
model vychéazi z prilis jednoduchého predpokladu, Ze zdkon hromadného ptisobent,
ktery je vyjadren souc¢inem populaci S a I, je vhodnou aproximaci michani populace,
kterda ma za nasledek infekéni kontakty, Tato hypotéza je ovSsem jen velmi hrubym
priblizenim toho, co se ve skutecnosti déje.

Déle bylo uvazovano n disjunktnich skupin, kde kazda skupina sama o sobé je
homogenni, tedy mira zotaveni je stejnd pro vsSechny jednotlivce v jedné skupiné
a kontakty mezi jednotlivci jsou funkei pouze té skupiny, do které jedinci patii.
Jako efektivni mira kontaktu je definovano f;;, celkova velikost populace je N; a
mira zotaveni ve skupiné i je ;. Nasledné je predstavena varianta modelu, ktery je
relevantni pro prinos ockovani béhem soucasné pandemie. V tomto modelu figuruji
populace zdravych jedincti ndchylnych k nemoci oznaceni jako S, infekénich jedinct

oznaceni I, naockovanych jedincii V a jedinct s imunitou R. Model je definovan

37



¢tyrmi diferencialnimi rovnicemi:

S:A—ﬁsjif—(u—l—¢)5+wv+wR (2.26)
V=0¢V-(1 —a)v]{[ —(u+ )V (2.27)
j:ﬁé(m (1= o)WV) = (v + )l (2.28)

R=9I — (w4 u)R, (2.29)

5 je efektivni mira kontaktu, ¢ znaci proockovanost ve skupiné zdravych jedinci,
o je podil snizeni miry prenosu ve skupiné zdravych jedincii, w zna¢i miru slabnuti
vakciny a prirozené imunity, v je mira zotaveni, Aay jsou stejny pocet narozeni i
umrti. Oslabovani imunity prirozené i imunity z ockovani muze vést postupné k
nékolika dalsim epidemickym vIndm. Na obrazku je znazornén fenomén zpétné
bifurkace. Jedna se vétsinou o nezadouci jev pokud jde o kontrolu onemocnéni,
zpétna bifurkace totiz znamena, ze hodnota reprodukéniho ¢isla Ry musi byt snizena
pod hodnotu nizsi nez 1 a mtze byt tézké tuto hodnotu odhadnout. Mezi nejcastéjsi
piiciny patii pouziti nedokonalych vakecin, exogenni reinfekce (jako tomu bylo v

pripadé tuberkul6zy), zmény chovani nebo naptiklad superinfekce.

1.0
—— stable equilibria

=== unstable equilibria

= = &
I o @

Equilibrium prevalence

=
¥

0.0 o e

Obr. 2.14: Fenomén zpétné bifurkace, prevzato z [17]

Inkubac¢ni doba onemocnéni COVID-19 je v prameéru 5 az 6 dni, muze byt ale

az 14 dni. Jedince, kteri byli jiz infikovani, ale jesté nejsou infekéni zahrnuje model
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SEIR. Pro lepsi porozuméni tomu, jak mohou rtizné predpoklady a data ovlivnit
odhad reprodukéniho ¢isla Ry je uvazovan nasledujici priklad: primérna inkubacni
doba, tedy 1/0, je 5 dni a doba zotaveni, neboli 1/, je 10 dni. Pro data z provincie
Chu-pej v Ciné, kde byla nemoc poprvé zaznamenéna, byl odhad reprodukéniho ésla
pro model SIR roven 2,77 a model SEIR odhadoval Ry = 3,8364. Nadhodnoceni
reprodukcéniho ¢isla vSsak vede k nadhodnoceni rychlosti ristu epidemie. Modely
typu Kermack-McKendrick mohou tedy chybné predvidat dobu vrcholu epidemie
a nadhodnocovat konec¢nou velikost epidemie. Tyto modely standardné predvidaji
jeden vrchol epidemie, vrchol epidemie nemoci COVID-19 se vsak spise podoba
ndhorni plosiné, po nichz nésledovalo dalsi oziveni epidemie. Jedinci totiz mohou
meénit své chovani v zavislosti na vnimaném riziku, dalsi zmény mohou byt vyvolany
nefarmaceutickymi intervencemi provadéné hygieniky.

Neékteti jedinci mohou byt infikovani nemoci COVID-19, avsak neprojevi se u
nich zadné priznaky a jsou tak pouze prenaseci infekce. Asymptomatic¢ti jedinci
podle soucasnych dukazii naznacuji, ze prenesou infekci na méné jedincti, nez jedinci
symptomaticti, ale na druhou stranu jedinci s priznaky se setkavaji s méné kontakty
nez infikovani jedinci bez priznaki. V této studii je tedy dale rozsiten model SEIR,
aby byla ilustrovana role asymptomatickych jedinci. Model je dan néasledujicimi

nelinedrnimi diferencidlnimi rovnicemi:

S =—(BaA+BiI)S (2.30)
E = (BaA+B1)S — oE (2.31)
A=(1-p)oE —v4A (2.32)
I =poE —~/I (2.33)
R=0aA+I, (2.34)

kde A reprezentuje asymptomatické infekéni jedince. Parametry S4 a [y pred-
stavuji efektivni miru kontaktu asymptomatickych a symptomatickych infekénich
trid. Pramérné infekéni obdobi v asymptomatickych a symptomatickych tridach
jsou 1/74, respektive 1/7;. Tito jedinci ziskaji trvalou imunitu a presunou se do
zotavené tfidy R. Tento predpoklad je platny pouze pro studium prvniho ohniska,
nebot dodnes neni znamo, jak dlouho trva prirozena imunita a jiz byly potvrzeny
pripady reinfekce koronavirem.

Model SEAIR je navrzen ke studiu rané faze propuknuti nemoci a proto ne-

predpoklada zadné aplikovani intervenci ke kontrole siteni nemoci COVID-19. V
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mnoha zemich vsak zdravotni urady zavedly nouzova hygienicka opatreni tykajicich
se nefarmaceutickych intervenci. Napiiklad se jednalo o noseni rousek na vetejnosti,
omezeni socialnich kontaktt, casté myti rukou a tak podobné. Proto je nutné za-
hrnout do kompartmentovych modeli i tyto skutecnosti. Zde je formulovan model,
ktery zahrnuje izolaci infek¢énich jedinct a zmirnujici opatteni, ktera snizuji pocet

kontaktii mezi jednotlivci:

S = —€(t)(BaA+ B11)S (2.35)

E = e(t)(BaA + BiI)S — oE (2.36)
A=(1-p)oE —~,4A (2.37)

I =poFE —~1 (2.38)

Q= avy I —6Q (2.39)
H=6(1-9)Q—yuH (2.40)

C =6pQ —vC (2.41)
R=04A+(1—a)yl +vu(1— p)H +yc(1 — p)C (2.42)
D = yyuH + youC. (2.43)

V modelu se u c¢asti a symptomatickych jedinct rozvinou zavazné priznaky a
jsou proto izolovani v domaci karanténé, coz je kompartment Q, druhd frakce se
zotavi a vstupuji do tiidy R. Pramérny cas, ktefi jedinci stravi ve tiidach H a C, coz
jsou jedinci hospitalizovani nebo na jednotce intenzivni péce, je 1/vy a 1/v¢, poté
zlomek téchto jedincii p prejde do skupiny D. Na nasledujicim obrazku je pak
numerickd simulace prikladu. V tomto pripadé se uvazuje, ze prvnich 40 dni nebyla
zavedena zadna opatteni, poté byl zaveden ptisny lockdown, tedy zdkaz pohybu a
to priblizné na dva meésice. Po tomto obdobi doslo k ¢astecnému uvolnéni opatreni,
coz zpusobi novy prirtistek poc¢tu nakazenych a vyvola to druhou vlnu epidemie.
Po dalsich dvou mésicich ¢astecného omezeni pohybu byla vSechna opatfeni tplné

zrusena, coz zpusobilo exponencialni nartust infekce.
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Obr. 2.15: Evoluce dennich prirtistki ze skupiny jedinct Q, H, C a D v zavislosti na

zprisniovani a uvolnovani protiepidemiologickych opatteni, prevzato z [17]

Reprodukéni ¢islo Ry je indikdtorem zavaznosti epidemie a nastrojem pro odhad
usili potfebného k vymyceni nemoci. Pokud je reprodukéni ¢islo veétsi nez 1, ale
alesponn Ry — 1 z téchto jedincl je chranéno prirozenou imunitou, nebo imunitou
ziskanou z vakciny, pak epidemie nemiize riist. Za téchto podminek je znacnd cast
populace imunni a poskytuje tak nepfimou ochranu tém, kteri jsou stale nachylni k
nemoci. Typicky infekéni jedinec tedy v primeéru nevyvola vice nez jednu sekundarni
infekci a je vytvorena imunita stada. Ne vSechny vakciny maji ale ti¢innost 100%.
Pokud zdravotnické urady ockuji ¢ast populace vakcinou s ucinnosti ¢ a zbyvajici
¢ast populace je nachylnéd k nemoci, pak je R, = sRo + (1 — v Ry) pramérny pocet
infekci zpusobeny typickou infekéni osobou v této ¢astecné imunizované populaci.
Minimélni droven vakcinace potiebnd k vymyceni nemoci je tedy v = ¢/ = (1 —
1/Ro) /1.

RNA viry pfirozené ¢asem mutuji a vétsina mutaci je v epidemiologickém kon-
textu irelevantni. Z velkého mnozstvi mutaci SARS-CoV-2, které koluji po svété, se
zdravotni experti v dobé vzniku této studie, coz byl duben 2021, obavali hlavné tii
mutaci a to varianta B.1.1.7, ktera byla poprvé identifikovana ve Spojeném kralovstvi
a prenasi se rychleji nez jiné varianty. Dale Jihoafricka varianta B.1.351 a brazilska
varianta P.1, kterd obsahuje nékteré dalsi mutace, které mohou byt schopny preko-
nat imunitu ziskanou po infekci jinymi variantami. Soucasné vakciny byly vyvinuty
pred objevenim novych mutaci, tudiz neni zndma tc¢innost vakcin na vyse uvedené
varianty.

Védci v této publikaci srovnali zakladni epidemiologické modely s riznymi mo-

41



difikacemi, aby co nejlépe vystihli chovani koronaviru v zavislosti na protiepidemio-
logickych opattenich a riznych farmaceutickych intervencich. Zaroven také dokazali
dulezitost zakladnich epidemiologickych modelt a jejich dulezitost, pri kritickém
vyhodnoceni krizovych plant, zaroven ale poukazali na fakt, Ze je stdle potteba vy-
nalozit znacné usili ke zlepSeni dosavadni epidemiologie, aby bylo lidstvo v budoucnu

lépe pripraveno zvladat piipadné epidemie [17].

2.5 Dalsi modely

2.5.1 Moadifikovany model SIRD pro severni a jizni staty Indie

V této studii se védci z univerzit v Indii, Brazili a Spojeném kralovstvi zabyvali
upravou jednoduchého modelu SIRD, aby predpovédéli sifeni nemoci COVID-19 v
severnich a jiznich stdtech Indie [I8]. Analyzovali data od 30. ledna 2020 do 24.
fijna 2020, kdy indickéd vlada postupné zavadéla mnoho preventivnich opatteni, aby
omezila $iteni viru. V modelech byla populace rozdélena do ¢tyt podpopulaci, kon-
krétné:

o S, tedy jedinci nachylni k nemoci

e [, tedy jedinci infekéni

e R, neboli jedinci uzdraveni

e D, neboli jedinci, ktefi nemoci podlehli

Tento model tedy predpoklada, ze jedinec, ktery nemoc prodélal, se bud uzdravil,
nebo zemrel. Model byl aplikovan konkrétné na 17 statii a unijnich Gzemi. Matema-

ticky je vyjadren:

—pBSI

NS = —— 2.44
5= (2.44)

ST
Al = (6—) — I =01 (2.45)

N
AR =~I (2.46)
AD =94lI. (2.47)
Zména celkového poctu pripadi je dana vztahem:

Ct = It + Rt —I— Dta (248)

celkovy pocet obyvatel je pak oznacen pismenem N. Po tipravé rovnic Ize ziskat novy
vztah pro presnéjsi vypocet hodnoty [ jako:
AC

§=(57) 5 N/(N - ©) (2.49)
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Statu/izemi | Model SIRD Modifikovany model SIRD
R? R? po vyhlazeni | R? R? po vyhlazeni

Andhrapradés | -0.6385 -67.4244 0.1028 0.9991

Candigarh -0.554 -0.357 -0.3091 0.9971

Dilli -0.9048 0.7416 -0.9087 0.9259

Haryana -0.571 -0.6185 -0.4425 0.9979

Tab. 2.1: Prehled koeficientu R? pro model SIRD, pfevzato z [1§]

Pro ostatni parametry pak:

5= A[D. (2.51)

Pro vyhlazeni dat je pouzity néstroj regresni analyzy Locally Weighted Scatterplot
Smoothing, ktery vytvori hladkou linii v grafu, aby bylo mozné sledovat vztah mezi
proménnymi a predvidat jejich trendy. Parametry se ale vyhlazuji az poté, co zména
celkového poctu pripada C; presdhne 100. Pro méreni prizpusobivosti modelu se vy-
uziva koeficient R?. Pro dokonalou pfedpovéd by se koeficient R? rovnal 1, miiZe
nabyvat kladnych i zapornych hodnot. Pro ukazku je v tabulce uveden prehled
koeficientu R? pro nékolik stati Indie a to pro model SIRD i upraveny modelu SIRD
pred a po vyhlazeni.

Na zékladé vyvoje poc¢tu nakazenych v Indii byly staty rozdéleny do tii kategorii:

o Staty tézce zasazené nemoci COVID-19

o Staty vykazujici druhou a tieti vlnu novych pripadi

o Staty vykazujici podobné trendy

Model SIRD ve srovnani s redlnymi daty je zndzornén na obrézku [2.16] Jedna
se o stat Kerala v Indii, kde byl také potvrzen prvni pripad nédkazy v Indii. Grafy
postupné znazornuji denni pocet timrti, denni pocet nakazenych, pocet novych pti-
padti, infekéni a uzdravené. Originalni data jsou znazornény prerusované, prediko-
vana data spojitou carou. Déle je zde pak reprodukéni ¢islo Ry a parametry [3,
0 a -, kde prerusované jsou opét originalni hodnoty, spojitou ¢arou jsou hodnoty
vyhlazené.

Model byl dale aplikovan napiiklad na staty Haryana, Dilli nebo Karnataka.
Bylo zjisténo, 7ze zavazné byly postizeny pravé staty Kerala a Haryana, zatimco
Dilli vyvolalo druhou a tieti vinu novych pripadi. Zbyvajici staty vykazovaly pouze

mirny dopad epidemie.
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Obr. 2.16: Vyvoj epidemie COVID-19 ve staté Kerala
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2.5.2 Dynamika epidemie COVID-19 za vyuziti modelu SEIR

Modely SEIR, které se ¢asto vyuzivaji k modelovani epidemie COVID-19, nezachy-
cuji presné rozlozeni c¢ast, které dany jedinec stravi v urcitych fazich epidemie, coz
se v této studii snazi pomoci maticovych modelt zlepsit Alastair Grant, védec z
univerzity ve vychodni Anglii [7].

Model SEIR seskupuje vsechny infekéni jedince a jedince, ktefi byli nemoci vysta-
veni, do jednotlivych oddili. Prechod jedincii z jednoho kompartmentu je vyjadren
jako prevracena hodnota primérného casu, ktery jedinec stravil v prvnim kompart-
mentu. Modely tedy nesleduji informace o dobé, kdy byl jedinec vystaven nemoci
nebo se stal infekénim.

Resenim je vyuzit{ maticového modelu identifikujici jedince, kteif stravili riiznou
dobu v kompartmentech E a I, ale takovym zpiisobem, ktery mutze zahrnovat libo-
volnou dobu trvani faze. Pocet jedincii v kazdém kompartmentu a doba, jakou tam
stravili, je vyjadrena vektorem, ktery je v kazdém casovém kroku nasoben matici,
na jejiz diagonale je pravdépodobnost setrvani v daném stavu a na subdiagonale
je pravdépodobnost presunu do dalsiho stavu. Pro model s inkubac¢ni dobou 1 az 2

dny, infekénim obdobim 3 az 4 dny a zadnou tmrtnosti by matice mohla vypadat

nasledovné: )
S S| |1—-X 0.003 0.01
Eq Ey X
Es Es 0.9
L |6 0.1 1
L| |L 1
I3 I3 1
1, 1, 0.7
R R 0.277 099 1

kde X je-pra{vd_épodobnost infekce jedince néchylného k nemoci. 10 % jedincu
se stane infekénim po jednom dni, zatimco zbytek se stane infekénim po 2 dnech.
Existuje zaroven 1% sance, Ze se infikovany jedinec uzdravi aniz by ziskal imunitu a
vstoupi opét do skupiny S. Ostatni jedinci ztistavaji v kompartmentu R neomezené
dlouho.

Na nasledujicich obrazcich je znazornén pribéh epidemie pro populaci 1000 je-
dinct s jednim nakazenym. Inkubacni doba je déana jako 4 dny a doba infekéni jako
5 dni. V bézném modelu SEIR, ktery je zndzornén na obrazku [2.17] se pocet je-
dinct vystavenych nemoci zvysil jesté pred patym dnem, ackoliv prvotni nakazeny
jedinec se infekénim jesté nestal. Naproti tomu maticovy model na obrazku
spravné predpovidé, ze pocet jedinct vystavenych nemoci nevzrista az do patého
dne. Poté dochézi k linedrnimu nartstu poc¢tu exponovanych jedincti az do desatého

dne, néasleduje exponencialni rist.
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Maticovy model byl dale aplikovan na model publikovany Yaqingem Fangem a

kolektivem [3], ktery modeloval epidemii ve mésté Wuhan.
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Obr. 2.17: Casovy vyvoj epidemie - model SEIR, pievzato z [7]
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Obr. 2.18: Casovy vyvoj epidemie - maticovy model SEIR, pievzato z [7]
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Model je definovany rovnicemi:

s

S
— = =1 2.52
dF S
—=pf—1 —wk 2.
= ﬁN w (2.53)
dl
— =wk —~1 2.54
i S (2.54)
dR
— =~ 2.55
o = (2.55)
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Obr. 2.19: Model SEIR s parametry modelu [3], pfevzato z [7]

Diskrétni casovy model za pouziti matic si vede ve srovnani s béznym pomérné
Spatné, nicméné pri sledovani dynamiky jiz funguje podstatné 1épe. Model epidemie s
pouzitim parametrii z modelu Fang a kolektiv na obrazku dosdhne vrcholu 104.
den (skupina infekénich jedincu je znézornéna zluté), zatimco maticovy model
dosahuje vrcholu 97. den epidemie a vrchol je témét trojnasobny.

Tento model dokazuje, ze jednoduché SEIR modely podhodnocuji podil popu-
lace, kterd bude infikovana pri vrcholu epidemie. Pokud vSak k odhadu parametru
model vyuziva casové fady onemocnéni, mohou byt odhady ptili§ pesimistické. Stan-
dardni modely zaroven precenuji tc¢innost karantény a podcenuji vyznam vcéasné
detekce.
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Obr. 2.20: Maticovy model SEIR s parametry modelu [3], pfevzato z [7]

2.5.3 Epidemicky model SIPHERD a jeho aplikace pro Indii

V ramci predikovani chovani nemoci COVID-19 v Indii publikovali t¥i védci z Vellor-
ského institutu technologii model SIPHERD, ktery odrazi charakteristiky COVID-
19, jako vliv protiepidemickych opatifeni nebo moznost siteni nemoci od jedince,
ktery nevykazuje priznaky [15].

V tomto modelu je populace rozdélena do kompartmenti S (tedy jedinci ndchylni
k nemoci), I (tedy jedinci vykazujici symptomy), P (tedy jedinci asymptomaticti),
H (jedinci hostpitalizovani s nemoci), E (jedinci, ktefi byli nemoci vystaveni), R
(jedinci vyléceni) a D (jedinci, ktefi na nemoc zemfeli). Diferencidlni rovnice pak

model popisuji nasledovneé:

as

— = —S(aE + fI +7P + 0H) (2.56)
dE
E:S(aE+BI+7P+5H)—(u—l—&—irfP)E (2.57)
CZI = wWE+P)+vl—cH(t—tg)—7H(t —tp) (2.58)
dl
i EE—(v+w)l (2.59)
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dP

W eom— (u+n)P (2.60)
ci;? =wl+nP+o0H(t—tg) (2.61)
dD

kde tr a tp jsou zpozdéni spojené s uzdravenim a tmrtim s ohledem na aktivni
pripady H.

Model byl aplikovan na data v Indii od 4. brezna 2020 do 20. cervna 2020,
nasledné se ziskanymi parametry je spustén na 500 dni. Déale jsou aplikovany dva
scénare, kdy v jednom jsou zavedena prisna protiepidemicka opatfeni a parametry

a a 3 klesnou 0 5 % a v druhém nikoliv. Porovnani obou scénai je na obrazku [2.21]
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Obr. 2.21: Porovnani modelu SIPHERD s opatfenimi a bez nich, prevzato z [15]

Déle je v modelu zahrnuty vliv zvysené intenzity testovani, coz je na obrazku
2. 22)

Model SIPHERD, ktery pracuje kromé symptomatickych jedinct i s jedinci
asymptomatickymi a jedinci vystavenymi nemoci, ukazuje vyznamny vliv zvyse-

ného testovani. Pokud by intenzita testi zlstala stejnéd jako na zacatku epidemie v
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Obr. 2.22: Model SIPHERD s vlivem testovani, prevzato z [15]

Indii, byl by celkovy pocet nakazenych po skonceni nemoci 15 miliont, ale pokud
by se zvysil pocet testti na 10 000 za den, vedlo by to ke snizeni poc¢tu nemocnych

o vice nez 9 miliont a o 270 000 méné mrtvych.
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3 Simulace modeli v prostfedi Simulink

Urcité modely, které jsou popsany v praci vyse, byly odsimulovany v prostredi Si-
mulink. Jednd se o grafické prosttedi programu MATLAB pro modelovani a simulaci
[19]. Konkrétné to byly jednoduché modely SIR a SEIR a déle model SIDARTHE,
ktery predstavili védci pro simulaci vyvoje epidemie COVID-19 v Italii [6].
Vsechny sestavené modely v Simulinku vzdy vychézi z diferencialnich rovnic,
kterymi jsou definovany. Jsou feSeny pomoci bloki zvané Integratory (hranaty blok
se zlomkem %), ktery realizuje numerickou integraci vstupniho signalu. Pro teseni
diferencialnich rovnic vstupuje do daného bloku leva strana rovnice, tedy prvni de-
rivace v case. Trojuhelnikové bloky, ozancované jako Gain, pak vyjadiuji koeficienty,
kterymi se hodnoty nasobi. Vystup bloku Integrator, coz je hledany ¢asovy pribéh
proménné, vstupuje do bloku Scope, ktery zobrazi zddané kiivky. Samotné TeSeni
diferencialnich rovnic probihd pomoci funkce oded5, ktera je vyuzita i pro optimali-
zaci parametri popsanou nize. Model SIR v Simulinku je zndzornén na obrazku 3.1

a jeho prubéh pak napiiklad na obrazku [I.1]

beta —> D

h 4
0=

I
gamma

0.38 }4—

Al n=

Obr. 3.1: Model SIR v prostredi Simulink

Model SEIR je sestaven obdobné jako SIR, jen ptibyva blok E. jehoz vystup
ovliviiuje i hodnotu skupiny I. Znézornén je na obrazku [3.2] pribéh na obrazku [1.7]
Ponékud slozitéjsi na sestaveni v prostredi Simulink je model SIDARTHE, ktery

predstavili italsti védci [6]. Zde je kompartmenti osm a 16 koeficientt, které je nutné
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Obr. 3.3: Priubéh modelu SIDARTHE v prostredi Simulink
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definovat, v tomto pripadé to bylo a = 0,57, =6 = 0,011, v = 0,456, ¢ = 0,171,
0 =0,37,¢=n=0,125 p = 0,017, v = 0,027, 7 = 0,01, A = p = 0,034 a
k=& = o = 0,017. Simulace tohoto modelu je na obrazku [3.3 jeho schéma v
Simulinku pak na obrézku [3.4]
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Obr. 3.4: Model SIDARTHE v prostredi Simulink
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4 Simulace zakladniho epidemiologického mo-
delu SIR

4.1 Sifeni nemoci COVID-19 v Ceské republice

Prvni pifpady onemocnéni ve svété byly nahlaseny 31. 12. 2019 z Wu-chanu v Ciné
a to u jedinci, kteri navstivili trh, kde se prodavaly ryby, motské plody, kutata, ne-
topyTi, svisti, ptaci a jiné zivocisné produkty. Z Wu-chanu se nemoc rychle rozsitila
po Ciné i po celém svété. 30. ledna 2020 vyhlasila Svétovd zdravotnickd organizace
(WHO) globélni stav zdravotni nouze a 11. bfezna 2020 prohldsila Sifeni korona-
viru za pandemii (tedy hromadny vyskyt infekéniho onemocnéni velkého rozsahu
zasahujici vice kontinentt) [22].

V Ceské republice byly prvni testy pfi podezfeni na nakazu provedeny 27. ledna
2020, prvni piipady byly potvrzeny 1. 3. 2020. Vlada Ceské republiky v souvislosti
s prokazanym vyskytem koronaviru na tzemi Ceské republiky uzaviela 11. 3. 2020
skoly, 12. 3. 2020 vyhlésila nouzovy stav, 18. 3. 2020 pak bylo rozhodnuto o po-
vinnosti nosit pri pohybu a pobytu mimo bydlisté ochranu dychacich cest a do 1.
4. 2020 byl zakazan volny pohyb osob na tizemi celé Ceské republiky. 22. 3. 2020
zemiel prvni pacient s nemoci COVID-19 v Ceské republice [21].

Prvni vlna epidemie v Ceské republice vyvrcholila asi 11. 4. 2020, kdy bylo
evidovano 4738 nakazenych. Pocet uzdravenych jedinct poté zacal prevazovat nad
poctem nové nakazenych jedinct a v prubéhu kvétna a ¢ervna roku 2020 se pocet
nakazenych jedinct drzel mezi 2000 a 2500. Pocet nakazenych pak zacal opét stoupat
béhem letnich prazdnin 2020 [12].

Do 12.4.2022 bylo v Ceské republice asi 6 vln epidemie, pficemz pfesny pocet
nelze presné urcit, nebot pocet nakazenych jedinct uz nikdy neklesl na nulu a neda se
tedy jednoznaéné iici, kde kondf jedna vlna a zaéing druhd. Pribéh epidemie v Ceské
republice (respektive vyvoj poc¢tu nakazenych jedinci) je znédzornén na obrazku .
Jak lze z grafu vidét, prvni vina neni v porovnani s ostatnimi témeér viibec zietelna.
Za celou prvni vlnu si nemoci proslo asi 7 000 jedincu, coz je méné nez 0,1 % z

celkového poctu obyvatel Ceské republiky.

4.2 Odhad parametriit modelu SIR - teoreticky vypo-
Cet

Pro simulaci pribéhu epidemie COVID-19 v Ceské republice budeme uvazovat zé-

kladni kompartmentovy model SIR, ktery je popsan v textu vyse. Model uvazujeme
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Priibéh epidemie v CR od 1.3.2020 do 12.4.2022
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Obr. 4.1: V¥voj epidemie nemoci COVID-19 v CR od 1.3.2020 do 12.4.2022

bez vitalni dynamiky, tedy Ze se nemoc modeluje v kratkém casovém tseku, kam se
nepromitnou narozeni a zemrell jedinci [§].
7 diferencidlni rovnice modelu lze dostat rovnici pro zakladni reprodukéni ¢islo

Ry ve tvaru:
Ry = =, (4.1)

kde N oznacuje celkovou populaci a 8 a v jsou jiz znamé parametry.

Zakladni reprodukéni cislo Ry udava, jak se epidemie bude dale sirit, pokud
by nedoslo k zavedeni opatteni. Naopak v pripadé, kdy se opatieni k zamezeni
siteni epidemie promitnou do vypoctu reprodukéniho cisla Ry ziskame takzvané
efektivni reprodukéni ¢islo R;. Pokud je reprodukéni ¢islo mensi nez 1, pak pocet
nové nakazenych jedinct bude klesat, pokud je naopak vyssi nez 1, nemoc se bude
dale sitit. Pro nemoc COVID-19 se reprodukéni ¢islo udava v rozmezi 1,4 - 3,9. Pro
modelovani zde bude vyuzit odhad reprodukéniho ¢isla pomoci vypoctu z némeckého
Institutu Roberta Kocha. Odhad R, se ziska podilem dvou sedmidennich souctii
nové nakazenych osob, které jsou vzajemné posunuty o primérnou délku sériového
intervalu, coz je obdobi mezi nastupem priznakid u nakazlivého jedince a prvnim
nastupem priznakt u nakazené osoby. Pro koronavir se tento interval udava jako
pét dni [16].

Teoreticky odhad parametri epidemiologické situace v Ceské republice bude pro-
veden pro prvni vlnu, tedy obdobi od 1.3.2020 do 30. 6. 2020. Pro simulaci budeme
uvazovat, Ze pocet obyvatel v Ceské republice k 1. 3. 2020 byl 10 693 939 [2] a pro
ziskani detailnéjsi kiivky budou data prepocitany na 1 000 000 obyvatel. Tedy na-
priklad, jestlize byl 1. 3. 2020 pocet nakazenych jedinct roven 3, pak na 1 000 000
obyvatel bude 0,28 nakazenych.
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Pro odhad reprodukéniho ¢isla Ry byl pouzit jiz zminény vypocet z Institutu
Roberta Kocha. Pro koronavirus se uvadi prumérna délka sériového intervalu jako 5
dni, soucet nové nakazenych od prvniho potvrzeného pripadu dne 1. 3. 2020 je 27,
soucet noveé nakazenych dalSich sedm dni pfi posunu o sériovy interval je 108. Pro

vypocet reprodukéniho éisla se tedy pouzije vzorec:
Ry = X¢-12/X1-6, (4.2)

kde X _g znaci nové nakazené v obdobi 1.3.2020 - 6.3.2020 a X¢_12 znaci nové
nakazené v obdobi 6.3.2020 - 12.3.2020. Po dosazeni dostaneme, ze zédkladni repro-
dukéni ¢islo Ry je rovno cislu 4. Dale budeme uvazovat dva pripady, a to pokud
trva infekéni obdobi 7 nebo 14 dni (v jistych pripadech mize ndkaza trvat mnohem
déle, takovy piipad zde ale uvazovat nebudeme). Pokud by infekce trvala 7 dni,
pak hodnota parametru v, definovana jako prevracend hodnota infekéniho obdobi,
bude rovna v = 0, 14. Pokud bychom uvazovali délku infekce jako 14 dni, hodnota
parametru bude v = 0,07. Z parametru v a reprodukcéniho ¢isla Ry lze vypocitat
i posledni chybéjici parametr S a to z rovnice: f = Ryy. Po dosazeni dostaneme
By = 0,57 a [y = 0,28, kde indexy udavaji, zda uvazujeme trvani infekce jako 7
nebo 14 dni.

%10° Vyvoj epidemie v CR dle modelu SIR, délka infekce 7 dni
[ [ [ [ [ —S
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Obr. 4.2: Simulace epidemie v CR v pifpadé, kdy uvazujeme trvani infekce 7 dni

V modelu, kdy uvazujeme délku infekce 7 dni nastava vrchol diive a to jiz 37. den
epidemie s 409 500 nakazenymi[4.2] Pro model, kdy uvazujeme délku trvani infekce
jako 14 dni, nastava vrchol epidemie az 77. den od propuknuti s 403 400 nakazenymi

[4.3] Vzhledem k tomu, Ze pro lépe zetelné vysledky jsme uvazovali celkovou populaci

o7



«10° Vyvoj epidemie v CR dle modelu SIR, délka infekce 14 dni
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Obr. 4.3: Simulace epidemie v CR v pfipadé, kdy uvazujeme trvani infekce 14 dni

1 milion obyvatel, po prepoctu dostaneme, ze celkovy pocet nakazenych by byl 4
379 168, respektive 4 313 934 nakazenych pro infekci trvajici 14 dni.

Pokud vysledky ze simulace srovname se skutecnymi daty, které jsou znazornény
na obrézku [4.4] zjistime, Ze tvarem kiivky je skuteéné situaci vice podobny model,
kdy uvazujeme délku infekce 7 dni. Vrchol zde nastal pouze o pét dni drive, nez
tomu bylo ve skutecnosti. Naopak u situace 14 denni nemoci je vrchol zpozdén o 35
dni, tedy o vice nez mésic. Také pokles je zpozdén, zatimco u prvniho pripadu je
122. den (tedy na konci ¢ervna) jiz epidemie ukoncena, u druhého piipadu kiivka
S jeste stale klesa. Co vsak neodpovida skutecnosti ani v jednom pripadé je pocet
nakazenych jedincti. V obou ptipadech je béhem vrcholu epidemie nakazeno pres 4
miliony obyvatel, zatimco ve skutecnosti bylo béhem prvni viny epidemie zaroven
nakazeno nejvice 4738 obyvatel.

7 odhadu parametri popsaného nize vyplynulo, ze model SIR lze nejlépe vy-
uzit na simulaci 4. vlny epidemie v CR, tedy v obdobi piiblizné od 24.1.2021 do
15.4.2021, proto byl tento teoreticky vypocet parametri aplikovan i na tuto vinu.
Reprodukéni ¢islo na pocatku této viny bylo Ry = 1,011, prvnich 7 dni ptibylo 44
984 novych pripadl a v o pét dni posunutém sedmidennim intervalu byl ptirtistek 45
505 pripadt. Hodnoty pro parametr v zustavaji stejné, tedy ~; = 0, 14, respektive
v14 = 0,07. Pro parametry § pak hodnoty budou g; = 0,1415 a 14 = 0,0707.
Po simulaci modelu, zndzornéné na obrazku [1.5] zjistime, Ze s témito hodnotami
parametri ani v jednom ptipadé nedoslo k vypuknuti epidemie a pocet nakazenych
Iy, ktery byl k 24.1.2021 83 117 jiz jen klesa. V dobé, kdy nastal vrchol této viny
v Ceské republice, tedy asi 14. 3. 2021, byl poé¢et nakazenych 188 544, v simulaci
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Obr. 4.5: Simulace 4. vilny epidemie v CR
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Poradi viny g ¥ Optimalizovany pocet obyvatel
1. vlna, 1.3.2020 - 15.5.2020 | 0,63 | 0,44 96 320

2. vlna, 8.9.2020 - 30.11.2020 | 0,528 | 0,44 10 173 000

3. vlna, 7.12.2020 - 24.1.2021 | 0,41 | 0,369 9 946 400

4. vlna, 24.1.2021 - 15.4.2021 | 0,218 | 0,186 10 406 000

5. vlna, 30.9.2021 - 5.1.2022 | 0,266 | 0,189 11 443 000

6. vlna, 10.1.2022 - 28.2.2022 | 0,387 | 0,31 9 870 814

Tab. 4.1: Prehled optimalizovanych parametri

je vsak tento den pocet nakazenych 73 190, pro ptripad kdy uvazujeme délku trvani
infekce 14 dni, a 59 350 pro pripad, kdy uvazujeme délku infekce 7 dni. Tento teo-
reticky vypocet se tedy v obou uvazovanych pripadech ukazal jako velmi nepresny

a nespolehlivy.

4.3 Odhad parametri v prostredi MATLAB

Jak lze vidét z vyse uvedeného, odhad parametru nelze provést pouze na zakladé
teoretického vypoctu, respektive vysledek bude zna¢né nepresny. Zaroven je odhad
parametri dilezity pro zpétnou reprodukei epidemie a lze jej také vyuzit pro krat-
kodobé predpovédi. Pro optimalizaci parametrii epidemiologického modelu SIR byl
implementovan algoritmus v prostiedi MATLAB, ktery na zakladé dostupnych dat
odhaduje parametry modelu, aby se co nejvice priblizily skutecnym hodnotam.

Algoritmus vyuziva funkce prostiredi MATLAB ode45, coz je metoda stfedniho
radu, kterd resi diferencialni rovnice na urcitém casovém intervalu pro vstupni pod-
minky. Je zaloZena na metodé Runge-Kutta a k vypoctu potiebuje pouze teseni v
bezprostiedné predchézejicim casovém bodé [5]. Vysledkem této funkce jsou pro-
ménné T a Y, kde T je casovy interval a Y je matice feseni vystupni velic¢iny. Op-
timalizace pak probihd pomoci funkce fminsearch, coz je metoda, kterda vyhledava
lokalni extrémy funkei [4]. Vysledkem jsou pak optimalizované parametry /5 a v a
také pocet obyvatel, pro ktery dany model bude fungovat nejpresnéji.

Odhad parametri byl proveden celkové pro 6 vin epidemie v Ceské republice. Jak
jiz bylo zminéno vyse, prvni vina epidemie je velmi mala, coz se také projevilo na
optimalizaci parametrti pro tuto vlnu. Vysledné parametry byly § = 0,63, v = 0,44
a pocet obyvatel by musel byt priblizné 96 320.

Pro ostatni viny byl odhad parametri vzhledem k poctu obyvatel ponékud pres-
néjsi, konkrétni hodnoty jsou zobrazeny v tabulce [4.1]

Utinnost optimalizace lze vidét na obrazcich a , na ose X jsou znazornény
dny, kdy prvni den byl 27. 1. 2020, tedy prvni den datové sady [12]. Na prvnim
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Obr. 4.6: 3. vlna epidemie v CR pfed optimalizaci

obrazku jsou redlna data treti viny epidemie a pribéh modelu SIR pred optimali-
zaci parametri. Vstupem do modelu byl realny pocet nakazenych jedinct, vyléce-
nych jedinct, jedinct nachylnych k nemoci a parametry [ a -, jejichz hodnoty byly
upravovany na zakladé vysledki optimalizace tak, aby se vysledny pocet obyvatel
co nejvice priblizil skutecnosti. Na druhém obrazku je pak prubéh tieti viny po
optimalizaci. Optimalizovana kiivka je zcela hladka, naproti tomu realné hodnoty
vykazuji pokles a riist. To miize byt zplisobeno poctem testii, které byly provadény,
nebot v pracovnim tydnu, tedy od pondéli do patku, bylo provadéno vice testii, nez
o vikendu [12]. Model ma také pevné danou dobu, kterou je jedinec nakazeny a po
jaké dobé se vyléci. Ve skutecnosti se vsak uzdraveni jedince urcovalo na zakladeé
jinych prostredki. Na pocatku epidemie se infekce jedince vyvracela negativnim vy-
sledkem testu, v pozdéjsich fazich to bylo po uplynuti urcité doby, vétsinou 14 dni.
Tato lhita vsak platila pouze pro jedince v domaéci izolaci, ti, kteri kvili nakaze mu-
seli byt hospitalizovani, byli do kategorie R zahrnuti az poté, co se skutecné vylécili
[12].

Z optimalizovanych parametrii, které jsou vyneseny do grafu [4.8] lze vidét, ze
na sobé oba parametry zavisi a oba bud v zavislosti na predchozi viné klesaji nebo
rostou. Nejmensi hodnoty dosahly béhem c¢tvrté viny, coz byla také prvni vina po
pomérné rozsdhlém ockovani obyvatel Ceské republiky. Na zacatku této viny, tedy 24.
1. 2021, bylo naockovano alespon 1 davkou vakciny proti nemoci COVID-19 197 270
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obyvatel a 15. 4. 2021 to jiz bylo 1 565 576 obyvatel [14]. Mizeme tedy uvazovat vliv
a ucinnost ockovani, ale prestoze ockovani vakcinou proti nemoci COVID-19 stéle
pokracuje a ke dni 24. 5. 2022 bylo plné naockovano témér 6,5 milionu obyvatel,
koronavir prosel nékolika mutacemi, na které latky vyvinuté jiz v roce 2020 nemusi
byt uc¢inné [9]. Byly také potvrzeny piipady reinfekce [12], coz model SIR neumi do
simulace zahrnout.

Kromé modelu SIR byla realizovana i optimalizace modelu SEIR, jiz vsak pouze
pro ¢tvrtou vinu, pro kterou se optimalizace modelu SIR nejvice priblizila skutec-
nosti. Vstupni parametry pro oba modely byly stejné, rozdilem u modelu SEIR byla
hodnota pro parametr A, tedy pravdépodobnost, s jakou se jedinec presune ze sku-
piny E, kdy byl vystaven nemoci, do skupiny I, tedy infek¢ni jedinec. Hodnoty pro
A byly upravovany zpétné na zakladé vysledkti optimalizace, skutec¢nosti se nejvice
priblizila optimalizace pTi hodnoté A = 0.7. Optimalizace i parametru A vracela ne-
relevantni vysledky, proto byl parametr nastaven bez moznosti jeho optimalizace.
Vstupni pocet jedinct vystavenych nemoci byl roven Ey = 50000, coz je asi o 30
000 jedinctt méné, nez bylo v dané dobé nakazenych. Jedna se pouze o odhad, nebot
nejsou dostupné statistiky jedinct pro Ceskou republiku, kteif pfisli do styku s na-
kazenym jedincem. Vysledné optimalizované parametry jsou znazornény v tabulce
4.2

15} y Optimalizovany pocet obyvatel
SIR model | 0,2176 | 0,1859 10 406 000
SEIR model | 0,2056 | 0,1874 9 872 000
rozdil 0,012 | 0,0015 534 000

Tab. 4.2: Prehled optimalizovanych parametrt modelit SIR a SEIR pro 4. vinu

Parametry z obou optimalizovanych modeli se od sebe lisi pouze o tisiciny az
setiny, parametr § je vétsi pro model SIR, naopak hodnota parametru ~ je vétsi u
modelu SEIR. Rozdil v poctu obyvatel je pres pul milionu, tedy asi 5 %. Prub¢h
obou modeli je znazornén na obrazku spolecné se skutecnymi daty. Opét zde

dochazi k tomu, ze modely maji kiivky vyhlazené, naopak skuteénost vykazuje rizné

vykyvy.

4.4 Vliv protiepidemickych opatreni

Poté, co se z Ciny rozsitila nemoc COVID-19, se vétsina zemi snazila a nadéle snazi
zamezit Sifeni nemoci pomoci riznych protiepidemickych opatieni. Béhem btezna
a dubna roku 2020 byla zasazena celd Evropa a Spojené staty americké. Jednot-

livé vlady pristupovaly k zavadéni protiepidemickych opatieni odlisné a v jiné mifte,
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Obr. 4.9: Vyvoj optimalizovanych modeli SIR, SEIR a skute¢nych hodnot

presto maji nékteré znaky spolecné. Postupné byly zavirany hranice jednotlivych
zemi nebo ruSeny letecké spoje pravé s nejvice zasazenou Cinou, déle byly zave-
deny napriklad povinné respiratory v dopravé, zdravotnictvi, ve sluzbach a jinde.
Byly zavirany skoly, restaurace nebo vyhlasen uplny zakaz volného pohybu. Lidem
byla doporucovana prace z domu. Jedinci, ktefi jiz byli testovani pozitivné, byli v
kontaktu s hygienou z duvodu trasovani osob, se kterymi prisli do styku, aby se
zamezilo dalsimu sifeni nemoci a jedinciim, ktefi byli takto vytrasovani, byla nari-
zena karanténa. Bylo narizeno i plosné antigenni testovani v ramci prevence Siteni
nakazy.

Ceské republika také pfistoupila k zavedeni protiepidemického systému, tzv.
PES. Je to systém, ktery na zakladé vyvoje dennich hodnot a dalsich ukazatelt
epidemie COVID-19 urcuje stupen pohotovosti a jakd opatfeni je nutnd zavést.
Celkové je stupnii pét, kromé pocétu nakazenych sleduje napriklad i vytizenost zdra-
votnického systému [13]. Koncem roku 2020 byly predstaveny ockovaci latky proti
nemoci. Prvni davky v Ceské republice byly od spole¢nosti Pfizer a Moderna, po-
stupné byly vyvijeny dalsi, napriklad od spole¢nosti CureVac, Novavax, AstraZeneca
nebo Johnson&Johnson. Nejdiive byly ockovany nejrizikovéjsi skupiny, jako obcané
starsf 60 let nebo lidé pracujici ve zdravotnictvi. Vlada Ceské republiky se snazila
motivovat obcany k ockovani a zaroven omezit Siteni ndkazy jako napiiklad omeze-
nim nékterych sluzeb pro neockované jedince nebo nutnost hradit si testy [1].

Simulaci vlivu protiepidemickych opatfeni byla provedena pro druhou vlnu epi-
demie, tedy v obdobi od 8. 9. 2020 do 30. 11. 2020. V tomto obdobi bylo zavadéno
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mnoho opatieni, béhem zaii to bylo naptiklad omezeni oteviraci doby obchodu a slu-
zeb nebo povinnost nosit ochranu dychacich cest do obchodi, prostredkt hromadné
dopravy a zdravotnickych zarizeni. Jedno z nerozsahlejsich omezeni bylo zavedeno
14. 10. 2020 a jednalo se o zakaz shromazdovani, zruseni spolecenskych akci, uza-
vieni restauraci a sluzeb a predevsim uzavieni skol, coz zasahlo nejvice ob¢ant [10].
Protoze provadime simulaci na modelu SIR, ktery neumi reflektovat vliv protiepide-
mickych opatfeni, je béhem simulovani snizovan parametr 5. V modelu SIPHERD
[15] bylo ukazéno, Ze i omezeni §ifeni nemoci o 5 % mé vyznamny vliv. Parametr
~ zistane béhem simulace stale stejny, budeme uvazovat, ze doba trvani infekce se
béhem této viny epidemie neméni. Co se vsak bude ménit je parametr 3, ten je v
optimalizovaném modelu roven § = 0.528. Optimalizovany model v porovnani se

skutenymi hodnotami je zobrazena na obrazku [4.10]
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Obr. 4.10: Optimalizovany model SIR pro 2. vlnu epidemie a skutecna data

Budeme uvazovat, ze uc¢innost opatieni snizi hodnotu parametru S o 1 % 2
% a 5 %. Jiz vyse bylo popséno, ze interval od nakazy do nastupu piiznaku je
priblizné 5 dni, budeme tedy uvazovat, ze parametr [ bude snizovan béhem péti
dni. Z hodnoty 8 = 0,528 bude tedy parametr po péti dnech snizen na (35 = 0,502,
By = 0,518 a 81 = 0,523, kde spodni index udava procentualni snizeni. Na obrazku
je znazornén priubéh, krivka I, kterd dosahuje nejmensiho vrcholu zobrazuje
snizeni parametru 5 o 5 %, dale je to 2 %, 1 % a kfivka s nejvyssim vrcholem I3

zobrazuje pribéh modelu se stejnou hodnotou parametru 8 po celou dobu simulace.
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Obr. 4.11: Vliv protiepidemickych opatieni na epidemii COVID-19

Snizeni parametru ovlivnilo i dobu, kdy nastava vrchol epidemie. P¥i 5% vlivu je to
23. 10. 2020 s poctem nakazenych 82 090. U 2% vlivu je to 29. 10. 2020 s 96 110
nakazenymi, u 1% vlivu pak o den pozdéji, tedy 30. 10. 2020 se 102 400 nakazenymi.
Pokud by parametr zistal na stejné hodnoté jako na pocatku druhé viny, nastal by
vrchol 1. 11. 2021 a dosahl by 107 800 nakazenych, ve skutecnosti nastal vrchol
epidemie 28. 10. 2020 s poc¢tem nakazenych 126 539. O uc¢innosti danych opatieni
se tedy da spekulovat. Lze vsak jasné vidét, ze pokud se podafi snizit sifeni nemoci

byt jen o 5 %, vyznamné to snizi poc¢et nakazenych a vrchol epidemie nastane diive.
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Zavér

Cilem této prace bylo podat prehled zédkladnich kompartmentovych modeli v epide-
miologii, seznamit se s nékolika provedenymi studiemi epidemiologickych nastroju v
souvislosti s nemoci COVID-19 a simulovat pribéh onemocnéni s dostupnymi daty
pro Ceskou republiku, optimalizovat parametry modeli a simulovat vliv protiepide-
mickych opatteni.

V prvni kapitole byly prezentovany jednoduché matematické modely jako SIR,
SI, SIS a SEIR. U kazdého modelu byly predstaveny diferencialni rovnice, které
ho charakterizuji a jejich pribéh byl vykreslen v prostiedi Simulink v programu
MATLAB.

Ve druhé kapitole bylo predstaveno Sest studii se zamérenim na epidemiologické
modely v souvislosti s nemoci COVID-19. V prvnich dvou resersovanych studiich
vytvorili védci vlastni epidemiologické modely s ohledem na aktualni situaci a s
tim, co ovliviiuje ndkazu, infekénost, délku trvani ¢i zavaznost onemocnéni. TTeti
studie pak popisuje jednoduchy model SIR s riznymi dpravami, které jsou provadény
pro dosazeni vice ¢i méné presnych vysledki. Dalsi dva modely modifikuji znamé
modely SIRD a SEIR. Posledni fesersovana studie ke zndmym skupinam S, I, E,
R a D pridava také jedince hospitalizované s nemoci a rozlisuje symptomatické a
asymptomatické jedince.

Ve treti kapitole a zaroven prvni kapitole praktické c¢asti bylo nastinéno simu-
lovani modeli v prostfedi Simulink. Ve c¢tvrté kapitole byl nejdiive na modelu SIR
proveden odhad parametri pro prvni a ¢tvrtou vinu epidemie v CR pomoci vypoétu
z Institutu Roberta Kocha reprodukéniho ¢isla Ry. Nasledné pomoci v parametru
byl zjistén potfebny parametr 5 a to pro dvé rizné dlouha uvazovand obdobi infekce.
Zjisténé vysledky pak byly porovnany se skuteénymi daty z Ceské republiky, kterd
se neshodovala s hodnotami ziskanymi simulaci. Model je velmi jednoduchy a odhad
parametri pouze vypocetné se ukazal jako nespolehlivy.

Pro 6 viln epidemie, které v Ceské republice k dubnu 2022 nastaly, byla prove-
dena optimalizace parametru v programu MATLAB a to pomoci implementovanych
funkci oded5 a fminsearch. Optimalizace prvni viny ukazala, Ze pro spravné fungo-
vani modelu SIR v tomto ¢asovém obdobi by musela mit Ceské republika necelych
100 000 obyvatel, coz dokazuje, ze model neumi reflektovat velmi prisnd opatreni,
ktera Vlada Ceské republiky zavedla hned zpoc¢atku epidemie. Vysledky optimali-
zace pro dalsi viny se jiz vice priblizuji redlnym datiim, minimalné z pohledu poctu
obyvatel. Nejlepsi vysledky byly ziskany pro ¢tvrtou vinu epidemie, coz byla také
prvni vlna po rozsahlejsim ockovani proti nemoci COVID-19 na tizemi Ceské repub-
liky. Pro tuto vlnu byla provedena optimalizace parametri také u modelu SEIR.

Hodnota parametru A byla v algoritmu nastavena na pevnou hodnotu bez moznosti
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jeji optimalizace. Protoze se v Ceské republice nevedou statistiky o poc¢tu jedinct,
kteri prisli do kontaktu s nakazenym jedincem, byla poc¢ateéni hodnota FEj nasta-
vena na 50 000, coz je o néco méné nez v té dobé bylo infek¢nich jedincti. Presto
byly optimalizované parametry S a v v porovnani s optimalizovanymi hodnotami
modelu SIR pro danou vlnu podobné.

Déle byl simulovan vliv protiepidemickych opatieni na Sifeni nemoci COVID-19.
Simulace byla provedena na druhou vinu epidemie v Ceské republice tim zptisobem,
ze dochézelo k pomérovému snizeni parametru 3, konkrétné o 1, 2 a 5 %. Puvodni
parametr 3 vychazel z optimalizovanych vysledkl, parametr v ziistal beze zmény.
Ackoliv procentudlni snizeni parametru dokazalo vliv na epidemii, konkrétné dobu
jejiho trvani a poc¢tu nakazenych pri vrcholu, v porovnani se zavedenymi opatienimi
podhodnotila skutecnou situaci. Dalo by se tedy spekulovat o i¢cinnosti konkrétniho

opatteni.
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5

Elektronicka priloha

Elektronicka priloha obsahuje kédy programu MATLAB R2019b a modely vytvorené

v prostfedi Simulink. Déale je zde datovy soubor realdata_vse.csv, ktery obsahuje

statistiky poc¢tu nakazenych, zemrelych a dalsi udaje. Kody programu MATLAB

jsou:

krit_ SEIR.m - Tesi diferencialni rovnice modelu SEIR pomoci funkce ode45
krit_ SIR.m - Tesi diferencialni rovnice modelu SIR pomoci funkce ode4b
seir.m - hlavni skript, ve kterém probiha vypocet modelu SEIR pro zadané
hodnoty, nacteni redlnych dat a pomoci funkce fminsearch optimalizuje para-
metry modelu SEIR

seir_funkce.m - funkce pro model SEIR

SIR.m - hlavni skript, ve kterém probiha vypocet modelu SIR pro zadané hod-
noty, nacteni redlnych dat a pomoci funkce fminsearch optimalizuje parametry
modelu SIR

SIR1.m - funkce pro model SIR

Modely vytvorené v prostiedi Simulink jsou:

SEIR.slx - model SEIR

SI model.slx - model SI

SIDARTHE .slx - model italskych vedci SIDARTHE

SIR simulink.slx - model SIR

SIR_ vliv_ opatreni.slx - model SIR doplnény o vliv protiepidemickych opat-
feni pomoci podminky If

SIS.slx - model SIS
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