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Резюме
Имитационное агентное моделирование пре-

доставляет исследователю дополнительные 
возможности изучения закономерностей рас-
пространения возбудителя среди людей с уче-
том сложности и стохастического характера 
эпидемического процесса инфекционного за-
болевания. Под агентным моделированием по-
нимают вычислительный подход, при котором 
агенты с заданными характеристиками взаимо-
действуют друг с другом и с внешней средой 
в соответствии с заранее заданными правила-
ми. Основной предметной областью в данном 
обзоре литературы выступили обобщенные и 
специфические модели. В аналитическом об-
зоре литературы приведена краткая историче-
ская справка становления методологии агент-
ного моделирования в сфере эпидемиологии 
инфекционных болезней, приводятся основные 
термины и определения. Сильные и слабые сто-
роны агентного моделирование ‒ это еще один 
раздел, также предусмотренный данным обзо-
ром литературы. Автор обсуждает подходы к 
классификации агентных моделей. Особое вни-
мание уделено структуре таких моделей, что 
важно знать при разработке собственных си-
муляционных исследований. Подробно описа-
ны 4 взаимосвязанных основных компонента, 
которые подлежат моделированию, а именно: 
описание заболевания (пути передачи, особен-
ности инфекционного процесса), популяция, 
характер передвижений, окружающая среда.  

В статье поднят вопрос и о необходимости про-
ведения валидации агентных моделей. Внима-
ние читателя обращается на следующие важ-
ные особенности агентных имитационных 
моделей: возможность моделировать разноо-
бразные сценарии в различном масштабе (гло-
бальный, национальный, региональный), допу-
скается взаимодействие агентов друг с другом 
и с окружающей средой на основе свода пра-
вил; возможность использовать в эпидемиоло-
гических исследованиях при невозможности 
контролируемого эксперимента (например, по-
следствия несоблюдения профилактических 
мер, распространение «культурных патоге-
нов»); агент, имея определенные характеристи-
ки, способен принимать различные решения; 
учет поведенческих аспектов на индивидуаль-
ном уровне; возможность использования ин-
дивидуальной мобильности и социальных кон-
тактов агента; также они хорошо подходят для 
целей эпидемиологического моделирования, 
особенно в сфере надзора за инфекционными 
болезнями, в том числе из категории новых ин-
фекций (COVID-19).

Ключевые слова: прогнозирование, имита-
ционное моделирование, агентное моделирова-
ние, эпидемиология, комплексные системы.
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Введение
Эффективный эпидемиологический надзор, 

очевидно, основан на сборе и анализе самой раз-
нообразной информации, которую в полной ме-
ре можно относить к категории больших дан-
ных. В этой связи особое значение имеет про-
гнозирование тенденций развития эпидемиче-
ской ситуации в целом по стране и в отдельных 
регионах. С учетом сложности и стохастическо-
го характера эпидемического процесса инфекци-
онного заболевания, имитационное агентное мо-
делирование предоставляет исследователю ши-

рокие возможности изучения закономерностей 
распространения возбудителя среди людей. 

Первые попытки предсказаний вероятных 
сценариев развития эпидемической ситуации 
предпринимались, по сути, с самого момента 
становления эпидемиологии как науки. В то же 
время серьезным толчком к развитию эпидемио- 
логического прогнозирования в практическом 
отношении оказалась пандемия COVID-19, об-
рушившаяся на население планеты.

Агентная модель представляет собой важ-
ный инструмент в изучении динамики распро-
странения инфекционных болезней при появле-

 CASE REPORT

AGENT-BASED MODELING OF SPREADING 
INFECTIOUS DISEASES: STATE-OF-THE-ART
NIKOLAY V. SAPERKIN 

Privolzhsky Research Medical University, Nizhny Novgorod, Russian Federation

Abstract
Agent-based simulation modeling provides 

additional opportunities to study the patterns of 
pathogen spread among populations, taking into 
account the complexity and stochasticity of the ep-
idemic process. Agent-based modeling is consid-
ered as a computational approach in which agents 
with predefined characteristics can interact with 
each other and with the environment according to 
pre-specified rules. Here I consider the historical 
background of agent-based modeling in the field 
of infectious diseases, describe the basic defini-
tions and classifications, and discuss strengths and 
weaknesses of agent-based modeling. The article 
details four interconnected main components that 
are subject to modeling: disease features (trans-
mission routes, features of the infectious process), 
the population, movement patterns, and the envi-
ronment. The article also addresses the need for 
validation of agent-based models. The reader's at-
tention is drawn to the following important fea-
tures of agent-based simulation models: the abil-

ity to model various scenarios on different scales 
(global, national, regional); the ability to use them 
in epidemiological studies when controlled ex-
periments are impossible (e.g., consequences of 
non-compliance with preventive measures, spread 
of «cultural pathogens»); agents can make differ-
ent decisions depending on their characteristics; 
consideration of behavioral aspects at the individ-
ual level; the ability to account for individual mo-
bility and social contacts of agents. Agent-based 
simulation models are also well-suited for epide-
miological modeling, particularly in the field of in-
fectious disease surveillance, including emerging 
infections (e.g., COVID-19).
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нии случаев новых инфекций, когда важно по-
нимание последствий и направлений противоэ-
пидемической деятельности. Эти модели также 
неоценимы в ситуации, когда контролируемый 
эксперимент с преднамеренным распростране-
нием заболевания среди людей не представля-
ется этичным [1,2,3]. 

Целью этого обзора литературы является 
консолидированное рассмотрение современ-
ных представлений о классификации, методо-
логии и потенциале использования агентных 
моделей в эпидемиологической практике. 

Изложение материала подчинено следу-
ющей логике. После кратного историческо-
го экскурса автор приводит трактовку терми-
нов (агентная модель, агент). Затем будут рас-
смотрены основные подходы к классификации 
имитационных агентных моделей, примеры по 
заболеваниям разной этиологии. Особое вни-
мание уделено описанию четырехкомпонент-
ной структуры моделей, а также – процессу ва-
лидации. Повествование завершается примера-
ми практического использования агентных мо-
делей и выводами относительно возможного 
использования подобного способа моделирова-
ния в эпидемиологическом надзоре.

Историческая справка
В историческом аспекте представляется ин-

тересным рассмотреть, как в XVII–XX столе-
тиях развивалась методология математического 
моделирования процессов формирования забо-
леваемости человека [1,3,4]. Это позволяет обо-
значить следующие важные вехи в становле-
нии моделирования массовых заболеваний че-
ловека и внедрения такого метода в эпидемио- 
логическую практику. 

От использования дифференциальных урав-
нений ученые постепенно переходили к постро-
ению стохастических моделей, дискретных мо-
делей. И в подобном прогрессе огромную роль, 
безусловно, сыграло значительное расширение 
вычислительных возможностей, начиная с 50-х 
гг. ХХ века. В хронологическом аспекте основ-
ные события и причастных к ним ученых (хотя 
это далеко неполный перечень) можно выстро-
ить следующим образом:

• XVII век – J. Graunt, W. Petty (Англия)
• XVIII век – D. Bernoulli (Швейцария),  

J.L. D’Alembert (Франция)
• XIX век – W. Farr, J. Brownlee (Англия)
• ХХ век, 20–30-е гг. – A.G. McKendrick,  

W.O. Kermack (Шотландия)

• XX век, 60-е гг. – N. Bailey (клет. автомат), 
D.G. Kendall (Великобритания), M.S. Bartlett 
(Великобритания)

• XX век, 70-е гг. – О.В. Бароян, Л.А. Рвачев 
(СССР)

• XXI век, начало 2000-х – первые агентные 
модели для инфекционных болезней.
Уместно указать и на другие сопутствую-

щие открытия и решения из сферы математи-
ки и биостатистики, вычислительных техноло-
гий и программирования, которые имели непо-
средственное отношение к развитию методов 
моделирования и прогнозирования. Достаточ-
но вспомнить появление функций Ляпунова и 
матрицы Якоби, развитие теории игр, создание 
языков программирования R и Python, изобре-
тение суперкомпьютеров и многое другое. 

В ХХ веке в 70–80-ые гг. первые серьезные 
попытки осуществлять агентное моделирова-
ние относятся, прежде всего, к социологиче-
ским наукам. С этим же связано появление еще 
одного термина применительно к подобной ме-
тодологии – individual-based modeling [5].

Необходимо заметить, что в разные годы 
учеными предлагались имитационные агент-
ные модели в отношении многих важных ин-
фекционных болезней. В частности, приведем 
следующие примеры:

• бактериальные инфекции: холера [6], тубер-
кулез [7]; гонорея [8]; инфекции, связанные с 
оказанием медицинской помощи, вызванные 
условно-патогенной микрофлорой [9,10];

• вирусные инфекции: грипп [12,13], эпиде-
мический паротит [14], ВПЧ [15], COVID-19 
в различных регионах, включая страны на 
постсоветском пространстве [16,17], корь 
[18,19,20], болезнь, вызванная вирусом эбо-
ла [21];

• паразитарные инвазии: малярия [22], шисто-
сомоз [23] и др.

Основные понятия и термины
В общем смысле, имитационное моделиро-

вание – это область биомедицинской статисти-
ки, или вычислительной эпидемиологии (имен-
но это словосочетание стало все чаще появ-
ляться с середины 90-х гг. [24]). Она включает 
в себя различные подходы к построению моде-
лей и использует агентный подход для изуче-
ния распространения инфекционных болезней 
среди людей. Как известно, к агентным моде-
лям прибегают для исследования децентрали-
зованных систем, динамика функционирования 
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которых определяется не какими-то глобальны-
ми правилами и законами, а напротив, подоб-
ные глобальные правила и законы оказываются 
интегральным результатом индивидуальной ак-
тивности агентов [3]. 

Сам термин «агентное моделирование» со-
ответствует английскому словосочетанию 
agent-based modeling. Имеются разные под-
ходы к трактовке этого термина [1, 3, 25, 26]. 
Учитывая вышесказанное, мы предлагаем сле-
дующее определение применительно к реали-
ям эпидемиологических исследований. Агент-
ная модель – это результат компьютерного мо-
делирования, при котором с учетом простран-
ственно-временных соотношений происходит 
взаимодействие различающихся друг от друга 
по возрасту, полу, состоянию здоровья и про-
чими характеристикам агентов друг с другом и 
со средой, при этом в каждый момент времени 
агент принимает решение, какое действие бу-
дет совершено далее.

Под агентом понимают некоторую сущ-
ность или специально определенную актив-
ную подсистему, (в медицинском смысле – че-
ловек, который может заразиться и передать 
инфекцию другому восприимчивому), которая 
характеризуется следующими атрибутами: ак-
тивность, поведение, способность принимать 
решения на основе установленного свода пра-
вил, а также – способность взаимодействовать 
с другими агентами и окружающей средой.

Классификация 
агентных моделей

К настоящему моменту сложилось несколь-
ко классификационных систем агентных моде-
лей для симуляционных исследований распро-
странения заболеваний и иных явлений сре-
ди людей. В общем виде все агентные модели, 
разработанные в мире к настоящему моменту, 
представлены следующими двумя видами [26]:

• обобщенные модели: они относительно лег-
ко масштабируются на несколько болезней 
путем параметрической настройки поведе-
ния агентов; пригодны для изучения буду-
щих вспышек. Как правило, их использу-
ют для инфекций с аэрогенным механизмом 
передачи. Например, модель Episimdemics, 
созданная в США [27] и использующаяся 
для планирования ответных мер при возник-
новении эпидемий;

• специфические модели: используются для 
определенного заболевания, имитации кон-

кретного эпидемического процесса, позво-
ляют исследовать разные механизмы и пути 
передачи возбудителей (воздушно-капель-
ный, водный и пр. пути).
В зависимости от степени применимости 

математического аппарата к реальной практи-
ке модели могут иметь прикладное значение 
(представляют ценность для практики) или же 
могут носить лишь иллюстративный характер.

Более обобщенный вид имеет классифи-
кационный подход, предложенный Nguyen L. 
(2020). В своей классификации она выделила 
следующие типы математических моделей [10]:

• математическое моделирование работы си-
стем (т.е. системная динамика): оно способ-
но описывать нелинейные связи; можно из-
учать, каким образом структура системы 
определяет ее поведение. В эту же группу 
отнесены компартментальные модели на ос-
нове дифференциальных уравнений.

• симуляция дискретных событий, которая 
определена как моделирование, построенное 
на процессном подходе;

• агентные модели, и в эту группу автор поме-
щает модели, как с автономными агентами, 
так и модели с рефлексивными агентами;

• гибридные симуляционные модели, т.е. 
структуры, которые основаны минимум на 
двух разных способах моделирования; в 
этой группе выделяют несколько дизайнов 
[27], а именно: последовательный, обогаще-
ние, интеграция, взаимодействие и парал-
лельный дизайн;

• модели распространения заболеваний, со-
гласно Кондратьеву М.А., решают две гло-
бальные задачи: 

– моделирование локальных патологиче-
ских процессов в организме одного чело-
века (изучают, как может протекать заболе-
вание, и используют систему дифференци-
альных уравнений для подсчета числа ми-
кробных клеток в организме); 

– моделирование территориального рас-
пространения инфекции, в том числе для 
прогнозирования уровня заболеваемости 
(система дифференциальных уравнений 
описывает динамику эпидемического про-
цесса). Отметим, что в последнем случае 
могут быть использованы как непрерыв-
ные, так и дискретные модели. 

Заслуживает интереса следующая классифи-
кация дискретных моделей распространения 
заболеваний [3]:
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1.) цепочечно-биномиальные модели;
2.) дискретно-событийные, или имитацион-

ные;
2.1.) популяционные модели и агентные 

(также индивидуальные) модели;
2.2.) клеточные автоматы и сетевые модели.
Отметим, что так называемый клеточный 

автомат в виде некой периодической решетки 
не что иное, как простейший вариант дискрет-
но-событийной модели распространения забо-
леваний. Модель же, основанная на сетях, ‒ это 
стохастическая модель, которая представляет 
собой граф произвольной структуры, ребра ко-
торого символизируют социальные связи меж-
ду восприимчивыми людьми. Появление по-
пуляционных дискретно-событийных моделей 
знаменует современный этап развития модели-
рования распространения инфекций [1, 2]. И в 
таких моделях имитируемые индивиды объе-
динены в социальные группы (contact groups). 
Формула расчета вероятности достаточного 
контакта и была усовершенствована в агент-
ных моделях. 

Агентные модели в большинстве своем дис-
кретно-событийные, а их децентрализован-
ность отличает эти модели от популяционных. 
Выступая активной сущностью, каждый агент 
является причиной разнообразных событий.  
И они формируются в силу перемещений аген-
тов, распространения заболевания (за счет воз-
никающих контактов и есть некоторая веро-
ятность передачи возбудителя), клиническо-
го течения заболевания. Само по себе событие 
представляет собой совокупность неслучайных 
действий, что также отличает агентную модель 
от популяционной. Время при использовании 
агентного подхода течет дискретно, необяза-
тельно с фиксированном шагом (хотя шаг мо-

жет быть и дискретным), и моделируемая си-
стема ведет себя как непрерывная, что позволя-
ет избежать погрешностей. 

Привлекательность моделей для эпидемио-
логического надзора определяется и техниче-
скими возможностями введения в модель со-
циальных факторов, определяющих распро-
странение инфекции (т.к. каждый агент имеет 
собственные переменные, описывающие его 
состояние и поведение). Кроме того, мы можем 
предусмотреть и оценку действия профилакти-
ческих или противоэпидемических меропри-
ятий. Таким образом, эпидемиолог получает 
инструмент для количественной оценки потен-
циальной и фактической эффективности меро-
приятия.

Структура агентной модели
В этом разделе охарактеризованы основные 

компоненты агентного моделирования процес-
са распространения инфекции, примеры ко-
торых нашли отражение на страницах науч-
ной литературы. Прежде всего, необходимо 
отметить, что конструирование реалистичной 
(мульти)агентной модели – процесс достаточ-
но непростой. Обычно выделяют 4 взаимосвя-
занных компонента, которые подлежат модели-
рованию: заболевание, популяция или сообще-
ство, передвижение и транспорт, окружающая 
среда. Описание этих компонентов в кратком 
виде представлено в таблице 1.

Компонент – Моделирование заболевания.  
В агентных моделях данный компонент обычно 
имеет две составляющие:

Моделирование путей передачи возбуди-
теля от источника инфекции восприимчи-
вым индивидам. В этом случае, в передача 
инфекции определяется через распределение  

Таблица 1.  
Основные компонен-
ты агентной модели.

Table 1.
Main components of 
agent-based models

Заболевание
Disease or condition

Популяция
Population

Передвижение
Movements

Окружающая среда
Environment

Механизмы и пути передачи воз-
будителя.
Характеристика инфекционного 
процесса.
Вероятность заражения при кон-
такте восприимчивого человека с 
источником инфекции.  
Mechanisms and routes of the 
pathogen transmission.
Characteristics of the infectious 
process.
Probability of infection upon con-
tact of a susceptible person with a 
source of infection.

Общество реальное, кон-
кретная популяция.
Общество нереальное, 
обобщенное.
Specific population or gener-
alized society

Перемещения агентов в рамках 
интересующей среды.
Movement of agents within the 
environment of interest.

Иногда моделирование 
транспорта и способов пере-
движения в модели не произ-
водится. 
In some cases, transport and trav-
el modes are not modeled.

Пространство, в кото-
ром взаимодействуют 
агенты.  
Environment in which 
agents interact.

2 подхода: обобщенные и специ-
фические модели
Two approaches: generalized and 
disease-specific models
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вероятностей, с учетом всего, что может повли-
ять на эпидемический процесс (непосредствен-
но сами факторы передачи, способы передви-
жения людей, наличие декретированных групп 
и так называемых «суперраспространителей», 
перемещение переносчиков для трансмиссив-
ных инфекций и др.). Социальные условия и 
поведенческие особенности, как известно, так-
же оказывают влияние на эпидемический про-
цесс, при этом учитывают влияние социальных 
сетей, формируемых агентами (например, взаи-
модействия в школах или университетах). При 
моделировании вспышки необходимо учесть 
разные модели поведения человека: попытка 
быстро покинуть местожительства при угро-
зе вспышки или же в иных ситуациях бóльшая 
часть населения предпочтет оставаться дома, 
соблюдая изоляцию [28, 29]. В современных 
реалиях эпидемиологу необходимо принимать 
во внимание и факт интенсивного распростра-
нения информации, касающейся заболевания, 
среди населения или отдельных его групп (ин-
фодемия), так как это может определять сте-
пень вовлеченности человека в профилактиче-
ские мероприятия (например, участие в вакци-
нации, повышение приверженности соблюде-
нию мер личной профилактики и гигиены).

Моделирование инфекционного процесса.  
В рамках этой составляющей определяют, ка-
ким образом в модели будет заложен факт ста-
дийности развития процесса в организме чело-
века (инкубационный, продромальный перио-
ды и т.д.) и изменения заразности заболевшего. 
Подразумевают, что переход от стадии к стадии 
и в развитии болезни основан на неком распре-
делении вероятностей, и поэтому часто исполь-
зуют концепцию SIR-моделей. Такой подход в 
элементарном виде характеризует изменения 
в состоянии здоровья человека следующими 
категориями: восприимчивый (S), заражен-
ный (I), выздоровевший (R). Простейшую SIR-
модель можно расширять и модифицировать, 
что с успехом и используется в агентном моде-
лировании. При построении модели также при-
нимают во внимание, что поведенческие осо-
бенности инфицированного агента могут ока-
зать влияние на течение заболевания. В част-
ности, охранительная манера поведения агента 
способна понижать вероятность того, что воз-
будитель передается от восприимчивого к ин-
фицированному организму, либо же повышать 
шансы перемещений от инфицированного к 
выздоровевшему [7].

Компонент – Моделирование популяции или 
сообщества. Так как структура сообщества 
также может оказывать влияние на развитие 
эпидемической ситуации, при моделировании 
популяции учитывают следующие факторы: 
количество людей (агентов), структура домохо-
зяйства, число обучающихся в школе/ универ-
ситете, количество учебных заведений и мест 
работы и др. Отметим, что моделирование по-
пуляции может быть выполнено в масштабе не-
большого населенного пункта, крупного горо-
да, региона, области или страны.

На этом этапе рекомендуется решить, бу-
дет ли имитировано существующее, реальное 
сообщество или же − сообщество нереальное. 
При моделировании некоего существующего 
сообщества, как правило, пользуются реаль-
ными данными, например, информацией из 
переписей на определенной территории, кото-
рая позволяет составить мнение о половозраст-
ном распределении жителей. Дополнительно 
в работе может использоваться информация, 
описывающая социальные связи. В свою оче-
редь, это позволяет различать, к примеру, близ-
кие контакты (с другими агентами в квартире, 
семье, по месту работы), случайные контакты 
(агенты в учреждениях сферы обслуживания, 
например, торговых центрах), контакты, проис-
ходящие в рабочие дни (здесь агент общается 
с коллегами по работе), а также контакты, воз-
никающие по выходным дням (в этом случае 
агент в основном общается с друзьями). 

Для построения модели обобщенной попу-
ляции реальные данные обычно не требуются, 
при этом «средних» агентов случайным обра-
зом помещают в среду обитания. Преимуще-
ством такого подхода является отсутствие необ-
ходимости в больших массивах данных, а так-
же экономия временного ресурса у разработчи-
ка модели.

Компонент – Передвижения. Как правило, 
при построении агентных моделей также об-
думывают, в какой форме в моделируемой сре-
де будет представлено передвижение или пере-
мещение агентов. Это можно сделать на осно-
ве модели интересующего сообщества, а также 
правил поведения, установленных для агентов. 
В простейшем виде передвижение агента может 
происходить, скажем, от предписанного место-
жительства до места работы. Кроме того, по се-
мидневному графику может быть предусмотре-
но перемещение агента и между другими учреж-
дениями или организациями. При моделирова-
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нии транспортных связей доступны следующие 
варианты: простое передвижение между точка-
ми по прямой линии с постоянной скоростью, 
использование географических данных вместе 
с транспортной инфраструктурой для планиро-
вания маршрутов по пешеходным дорожкам и 
проезжей части, отслеживание местоположения 
по данным операторов сотовой связи, использо-
вание информации об общественном транспор-
те (например, из центров организации дорожно-
го движения) и др. [12, 29, 33].

При разработке данного компонента модели 
авторы учитывают и возможность влияния на 
передвижение того, как агент совершает свой 
выбор, а также − поведенческие особенности. 
В определенных ситуациях бывает необходи-
мо учитывать следующее: решение агента по-
лучить листок нетрудоспособности, переезды 
на длинные расстояния, моделирование марш-
рута туристических поездок, наличие попутчи-
ков и др. Отметим, что характер передвижений 
определяет, с кем именно агент будет контакти-
ровать, а значит - конкретный способ распро-
странения изучаемого заболевания.

Компонент − Моделирование среды (окруже-
ния). Обращаем внимание, что данный компо-
нент является неотъемлемой частью агентной 
модели, поскольку именно в «среде» агенты и 
будут перемещаться и взаимодействовать. Окру-
жающая среда характеризуется собственными 
переменными, отражающими состояние, а так-
же - поведением, которое влияет на агентов [2, 
3]. Степень сложности среды определяется та-
кими обстоятельствами, как поставленные пе-
ред моделью цели и задачи и динамика переда-
чи конкретного заболевания. В простейшем виде 
среда в модели выглядит как пространственная 
сетка (сетка пространственных координат), на 
которой размещены агенты. Такие модели легки 
в построении, но в то же время несколько хуже 
позволяют представить закономерности контак-
тирования агентов по сравнению с методами, ос-
нованными на уравнениях с включением среды. 
В последнем случае у исследователя появляет-
ся больше возможностей изучать неравномерное 
перемешивание агентов.

Простые модели среды нередко дополня-
ют размещением в них мест работы и учебы, 
устройством дорожной сети и жилых районов. 
По сравнению с пространственной сеткой, та-
кой подход позволяет имитировать закономер-
ности перемещений, а также выявлять места 
сосредоточения случаев инфекции. Интерес-

но, что в этой ситуации можно моделировать 
различные характеристики противоэпидемиче-
ских мероприятий, например, сроки закрытия и 
открытия школ [34].

Безусловно, при моделировании среды край-
не полезным может стать использование дан-
ных ГИС, в том числе данных о высотах точек 
рельефа местности. В свою очередь, это позво-
ляет более эффектно отображать конкретный 
населенный пункт, крупный город, страну и т.д. 
[13, 35, 36]. Среда, в которой находятся аген-
ты, сама по себе тоже может влиять на передачу 
инфекционного начала. Поэтому в более слож-
ные модели, помимо всего прочего, инкорпо-
рируют следующую информацию: сведения о 
температуре, осадках, других популяциях, ко-
торые участвуют в распространении инфекции, 
информацию о переносчиках, гидрологические 
сведения, растительность, сезонность и др. Всё 
это делает модель сложнее, требует более ин-
тенсивных вычислений и, вдобавок, не должно 
вызывать трудностей с прогоном модели.

Валидация агентной модели
Валидация – это весьма ответственный этап 

в разработке агентной модели. Вместе с тем в 
настоящее время отсутствует единый подход к 
валидации таких моделей [2, 3, 10]. Тем не ме-
нее, с этой целью предложено использовать ин-
формацию о прошлых вспышках и далее их мо-
делировать. Таким образом, эпидемиолог мо-
жет сравнить сымитированную вспышку с ре-
альной, т.е. судить, насколько точно модель 
отражает данное заболевание и популяцию 
[20]. Информацию о распространенности бо-
лезни можно брать из материалов Роспотреб-
надзора, статистических бюро, Интернет-ре-
сурсов (Google Data, Yandex) и др. Помимо ис-
пользования эпидемиологических данных, для 
валидации модели иногда проводят сопостав-
ление смоделированных характеристик пере-
движений с реальной информацией о них [11].

Еще один подход ‒ это перекрестная вали-
дация (от англ. cross validation), когда сравни-
вают результаты по одной и той же проблеме, 
полученные на моделях разного типа. Кроме 
того, при валидации модели оценивают адек-
ватность, т.е. насколько при создании модели 
принимаемые решения оказываются соответ-
ствующими и взвешенными, при этом проис-
ходит проверка, как новые данные, поданные в 
модель, снижают неопределенность и изменя-
ют саму модель.
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Попытка приблизить агентное моделирова-
ние к нуждам эпидемиологического надзора 
в определенном смысле предпринята при соз-
дании следующих продуктов, в основном при-
менительно к гриппу. Алгоритм SIM-D – про-
граммное средство, Южно-Корейско-Пакистан-
ская разработка, выполненное на языке C++ с 
применением концепции объектно-ориенти-
рованного программирования [37]. Интересен 
и проект EpiSimS (США) на C++, в котором 
для более эффективного моделирования пове-
дения агентов также использовали американ-
скую транспортную базу данных TRANSIMS. 
При запуске моделирования в EpiSimS созда-
ется искусственная сеть контактов на основе 
взаимодействия агентов и их местонахождения 
[38]. Кроме того, стоит отметить и EpiSimdemics 
(США) – масштабируемый параллельный алго-
ритм для моделирования распространения ин-
фекции в крупных реалистичных социальных 
сетях контактов. В EpiSimdemics происходит 
моделирование определенного класса стохасти-
ческих реакционно-диффузионных процессов, 
за счет чего продукт позволяет масштабировать 
социальные сети, в которых участвуют 100 мил-
лионов человек [39]. Описан опыт решения за-
дач эпидемиологического надзора и с помощью 
параллельного алгоритма EpiFast (какое говоря-
щее название! – от англ. fast – быстрый), реали-
зованный в MPI/C++ и разработанный в США. 
Это программное обеспечение позволяет моде-
лировать распространение болезни на крупных 
сетях контактов. Такое стало возможным благо-
даря объединению семантики SEIR-модели с за-
ранее созданной сетью контактов, а за счёт это-
го можно снизить и затратность симуляций. По 
утверждениям разработчиков, с помощью такой 
модели удается решить широкий круг вопро-
сов [37]. Еще пример – итальянская разработ-
ка GLEAMviz [40]. Это настольное приложение 
(архитектура клиент-сервер) обеспечивает про-
стой, интуитивно понятный и наглядный способ 
моделирования формирования заболеваемости и 
оценки его результатов с использованием карт, 
диаграмм и инструментов анализа данных. Си-
муляционный модуль GLEAMviz для моделиро-
вания распространения болезней в глобальном 
масштабе использует особую стохастическую 
вычислительную схему, которая объединяет де-
мографические данные и данные о мобильности 
с высоким разрешением. 

Среди российских разработок внимание 
привлекает мультиагентная модель распро-

странения кори и других воздушно-капель-
ных инфекций на территории города – проект 
платформы «АСИ Смартека» совместно с ФГ-
БУ «НИЦ эпидемиологии и микробиологии 
имени Н.Ф. Гамалеи» Минздрава России [18]. 
С ее помощью смоделированы поведенческие 
особенности городского жителя крупного ме-
гаполиса (контакты, вероятности взаимодей-
ствия), транспортное перемещение, несколь-
ко геофакторов, инфраструктура, демография 
и др. Был создан соответствующий модуль для 
российского программного обеспечения «Гео-
интеллект» в пределах г. Москвы (зарегистри-
ровано Минкомсвязи России, Приказ № 665 от 
30.11.2018 г.). Более того, возможности исполь-
зования агентного моделирования могут быть 
значительно расширены, учитывая опыт мо-
дификации простой агентной модели (на при-
мере COVID-19) до многоцентровой версии, 
что повысило надежность прогнозов и прида-
ло дополнительную гибкость полученной мо-
дели [41]. В целом возможность использования 
предложенных разными коллективами агент-
ных моделей по прогнозированию новой коро-
навирусной инфекции, безусловно, требует от-
дельного изложения.

Заключение
Современные вычислительные возможности 

за счет использования высокопроизводитель-
ных компьютеров стали стимулом для дальней-
шего развития имитационного агентного мо-
делирования, в том числе для изучения эпиде-
миологии инфекционных болезней. Такой под-
ход к прогнозированию известен с 70-х гг. ХХ 
века, и в мире накоплен большой опыт разра-
ботки агентных моделей для ряда бактериаль-
ных, вирусных и паразитарных болезней чело-
века в разных странах, включая Россию. Боль-
шое значение в теоретическом обосновании 
применения агентного моделирования в прак-
тике эпидемиологического надзора имеет раз-
витие понятийно-терминологического аппара-
та, подходов к классификации моделей, а также 
описание их принципиальной структуры. 

На эпидемический процесс оказывают влия-
ние различные факторы, и главной его движу-
щей силой, как известно, являются социальные 
условия жизни общества. Имитационное моде-
лирование на современном уровне его развития 
предоставляет исследователю больше возмож-
ностей эффективнее учитывать динамичность, 
присущую сетям социальных контактов, и их 
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развитие одновременно с действиями людей и 
принимаемыми профилактическими мерами; 
масштаб и неоднородность сетей контактов, а 
также выполнять большое количество прого-
нов для заданной комбинации независимых па-
раметров. 

Использование агентного метода имитаци-
онного моделирования позволяет справиться с 
ограничениями классических математических 
моделей. Путем имитирования явления в синте-
тической популяции и виртуальной среде можно 
эффективно воспроизвести условия интересую-
щей территории, а также динамику распростра-
нения заболевания. Агентное моделирование 
представляет собой удобную площадку для мо-
делирования эпидемического процесса, которое 

можно дополнять воссозданием ежедневных пе-
редвижений населения и учетом влияния пове-
денческих особенностей на интенсивность рас-
пространения инфекции. Также важно отметить 
возможность количественной оценки эффектив-
ности профилактических и противоэпидемиче-
ских мероприятий в рамках проведения агент-
ного моделирования эпидемической ситуации. 
Конечно, на волне распространения COVID-19 
интерес ученых к описываемой в этом обзо-
ре методологии лишь усилился. В то же время 
по-прежнему присутствует необходимость удоб-
ных и практичных агентных моделей и для иных 
не менее актуальных, инфекционных болезней 
путем использования доступных и легко соби-
раемых первичных данных. 
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