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Резюме 

Цель исследования – разработка и системный анализ комплексной математической модели эпидемиоло-

гии туберкулеза в России, учитывающей множественную лекарственную устойчивость (МЛУ-ТБ) и каран-

тинные меры, для формализации динамики инфекции и информационной поддержки управленческих реше-

ний. 
Методы. Использована методология системного анализа. Разработана детерминированная математи-

ческая модель (TB-SEIRZ-Q), описываемая системой нелинейных обыкновенных дифференциальных уравне-

ний. Модель расширяет классические подходы за счет введения латентной стадии, стратификации инфи-

цированных по чувствительности к лечению и бактериовыделению, а также раздельных карантинных 

групп. Проведен анализ устойчивости модели, вычислено базовое репродуктивное число (R₀) методом сле-

дующего поколения. Параметры идентифицированы на основе официальных данных по России. Выполнены 

численное моделирование динамики эпидемии и анализ чувствительности ключевых параметров. 

Результаты. Получена модель TB-SEIRZ-Q, адекватно описывающая специфику ТБ. Расчетное базовое 

репродуктивное число R0 ≈ 2,258, что указывает на неустойчивость состояния без болезни и переход си-

стемы к эндемическому равновесию. Результаты численного моделирования демонстрируют высокое со-

ответствие реальным данным заболеваемости ТБ в России за 2018–2023 гг. (R2 = 0,92). Анализ чувстви-

тельности выявил ключевую роль скоростей передачи инфекции и изоляции в величине R0. Увеличение эф-

фективности изоляции до 0,5 снижает R₀ ниже 1 (до 0,95), обеспечивая возможность ликвидации эпидемии. 

Заключение. Разработанная модель TB-SEIRZ-Q является эффективным инструментом системного ана-

лиза эпидемии туберкулеза в России. Она обеспечивает формализацию динамики инфекции с учетом МЛУ-

ТБ и карантинных мер, а также информационную основу для оценки и оптимизации стратегий управления 

эпидемией. Модель позволяет прогнозировать развитие ситуации и количественно оценивать влияние 

различных вмешательств, таких как усиление карантинных мер. 
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Abstract 

The purpose of the research is to develop and systemically analyze a comprehensive mathematical model of tuber-

culosis epidemiology in Russia, taking into account multidrug resistance (MDR-TB) and quarantine measures, to for-

malize the dynamics of infection and provide information support for management decisions. 
Methods. The methodology of systems analysis was used. A deterministic mathematical model (TB-SEIRZ-Q) de-

scribed by a system of nonlinear ordinary differential equations was developed. The model expands classical ap-

proaches by introducing a latent stage, stratification of infected people by sensitivity to treatment and bacterial excre-

tion, as well as separate quarantine groups. An analysis of the stability of the model was carried out, the basic repro-

ductive number (R₀) was calculated using the next-generation method. The parameters were identified based on official 

data for Russia. Numerical modeling of the epidemic dynamics and sensitivity analysis of key parameters were per-

formed. 

Results. The TB-SEIRZ-Q model was obtained that adequately describes the specifics of TB. The estimated basic 

reproduction number R0 ≈ 2,258, indicating instability of the disease-free state and the transition of the system to 

endemic equilibrium. The results of numerical modeling demonstrate high correspondence to the real data on TB inci-

dence in Russia for 2018-2023 (R2 = 0,92). Sensitivity analysis revealed the key role of infection transmission and 

isolation rates in the R0 value. Increasing the isolation efficiency to 0,5 reduces R₀ below 1 (to 0,95), providing the 

possibility of eliminating the epidemic.  

Conclusion. The developed TB-SEIRZ-Q model is an effective tool for systemic analysis of the tuberculosis epidemic 

in Russia. It formalizes the infection dynamics taking into account MDR-TB and quarantine measures, as well as an 

information basis for assessing and optimizing epidemic management strategies. The model allows predicting the de-

velopment of the situation and quantifying the impact of various interventions, such as strengthening quarantine 

measures. 
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Введение 

Системный анализ эпидемиологи-

ческих процессов туберкулеза (ТБ), осо-

бенно его множественная лекарственная 

устойчивость (МЛУ-ТБ), требует разра-

ботке комплексных математических мо-

делей, способных формализовать дина-

мику инфекции и обеспечить информа-

ционную основу для управления эпиде-

мией [1]. 

Классические модели, такие как SIR 

[2], SEIR [3], не полностью учитывают 

специфику ТБ, включая длительный ла-

тентный период [4], формирование 

устойчивых штаммов Mycobacterium 

tuberculosis [5], наличие носителей, не 

выделяющих бактерии [5], и необходи-

мость применения эффективных каран-

тинных мер [6].  

Туберкулез остается одной из глав-

ных причин смертности в Российской 

Федерации и мире [7].  

Российские исследования подчер-

кивают важность анализа данных забо-

леваемости [8], дополняя зарубежные 

модели, которые охватывают глобаль-

ную специфику МЛУ-ТБ и риск про-

грессирования [9], пространственную 

неоднородность [10], влияние кризисов 

[11], сезонность и реинфекцию [12] и ди-

намику [13]. Социально-экономические 

факторы [14] и региональные модели, 

например для Казахстана [15], подчер-

кивают необходимость адаптации к 

местным условиям. 

Современные подходы также вклю-

чают в себя оптимальные системы кон-

троля [16], учет гетерогенности популя-

ции [17] и анализ лекарственной устой-

чивости [18]. Однако эти модели недо-

статочно адаптированы к российским 

условиям. В Российской Федерации 

наблюдается высокая заболеваемость ту-

беркулезом с множественной лекар-

ственной устойчивостью [7], что под-

тверждается данными о глобальном бре-

мени этого заболевания [19]. Дополни-

тельную сложность вносят такие фак-

торы, как риск прогрессирования инфек-

ции в условиях конкретной страны [9], 

пространнственная неоднородность рас-

пространения [10], а также влияние соци-

ально-экономических детерминант [14]. 

Цель исследования – разработка и 

системный анализ комплексной матема-

тической модели эпидемиологии тубер-

кулеза (ТБ) в России, учитывающей 

множественную лекарственную устой-

чивость (МЛУ-ТБ) и карантинные меры, 

для формализации динамики инфекции 

и информационной поддержки управ-

ленческих решений. 

Материалы и методы 

Исследование основано на методо-

логии системного анализа и математиче-

ского моделирования эпидемиологиче-

ских систем [20]. Разработана детерми-

нированная компартментная модель TB-

SEIRZ-Q, описываемая системой нели-

нейных обыкновенных дифференциаль-

ных уравнений. Для ее анализа исполь-

зованы методы теории устойчивости, 

параметрической идентификации и 

структурного анализа. Модель TB-
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SEIRZ-Q формализует эпидемию ТБ как 

систему популяции населения, состоя-

щую из взаимосвязанных состояний 

[21]: 

S – восприимчивые, подверженные 

риску заражения; 

E – латентно инфицированные, не 

выделяющие микобактерии; 

IS – активно больные, чувствитель-

ные к лечению, выделяющие микобакте-

рии; 

IR – активно больные, устойчивые 

(MDR-TB), выделяющие микобактерии; 

IN – активно больные, чувствитель-

ные, не выделяющие микобактерии 

(например, закрытая форма или на лече-

нии); 

INR – активно больные, устойчивые, 

не выделяющие микобактерии; 

Y – выздоровевшие, не выделяющие 

микобактерии; 

R – умершие от естественных при-

чин или ТБ; 

QI – изолированные чувствитель-

ные, выделяющие микобактерии, с огра-

ниченной передачей; 

QZ – изолированные устойчивые, 

выделяющие микобактерии, с ограни-

ченной передачей. 

Динамика ТБ описывается следую-

щей системой: 

1. Восприимчивые (S) – описывает 

приток населения (Λ), заражение от IS и 

IR со скоростями βIS и βIR, естественную 

смертность (α):  

𝑑𝑆

𝑑𝑡
= Λ− β𝐼𝑆 ∙ 𝑆 ∙ 𝐼𝑆 − β𝐼𝑅 ∙ 𝑆 ∙ −α ∙ 𝑆. (1) 

2. Латентные (E) – моделирует ла-

тентно инфицированных: заражение, 

прогрессирование в активную форму 

(kE), естественную смертность (α): 

𝑑𝐸

𝑑𝑡
= β𝐼𝑆 ∙ 𝑆 ∙ 𝐼𝑆 + β𝐼𝑅 ∙ 𝑆 ∙ 𝐼𝑅 − 

−𝑘𝐸 ∙ 𝐸 − α ∙ 𝐸.                    (2) 

3. Активные больные, чувствитель-

ные, выделяющие (IS) – отражает приток 

из E, выздоровление (γIS), переход в IR 

(δIS), смертность от ТБ (μIS), изоляцию 

(qIS), выход из карантина (pIS), переход в 

IN (τIS), возврат из IN (ρIN), естественную 

смертность (α): 

𝑑𝐼𝑆
𝑑𝑡

= 𝑘𝐸 ∙ 𝐸 − γ𝐼𝑆 ∙ 𝐼𝑆 − δ𝐼𝑆 ∙ 𝐼𝑆 − μ𝐼𝑆 − 

−𝐼𝑆 − q𝐼𝑆 ∙ 𝐼𝑆 + 𝑝𝐼𝑆 ∙ 𝑄𝐼 − 

− τ𝐼𝑆 ∙ 𝐼𝑁 −α ∙ 𝐼𝑆.                 (3) 

4. Активные больные, устойчивые, 

выделяющие (IR) – описывает приток из 

IS, выздоровление (γIR), смертность (μIR), 

изоляцию (qIR), выход из карантина (pIR), 

переход в INR (τIR), возврат из INR (ρINR), 

естественную смертность (α): 

𝑑𝐼𝑅
𝑑𝑡

 = δ𝐼𝑆 ∙ 𝐼𝑆 − γ𝐼𝑅 ∙ 𝐼𝑅 − μ𝐼𝑅 ∙ 𝐼𝑅 − q𝐼𝑅 × 

× 𝐼𝑅 + 𝑝𝐼𝑅 ∙ 𝑄𝑍 − τ𝐼𝑅 ∙ 𝐼𝑅 + ρ𝐼𝑁𝑅 ×  

× 𝐼𝑁𝑅 −α ∙ 𝐼𝑅.                  (4) 

5. Активные больные, чувствитель-

ные, не выделяющие (IN) – моделирует 

приток из IS, возврат в IS (ρIN), выздоров-

ление (γIN), смертность (μIN), естествен-

ную смертность (α): 

𝑑𝐼𝑁
𝑑𝑡

= τ𝐼𝑆 ∙ 𝐼𝑆 − ρ𝐼𝑁 ∙ 𝐼𝑁 − γ𝐼𝑁 ∙ 𝐼𝑁 − 

−μ𝐼𝑁 ∙ 𝐼𝑁 − α ∙ 𝐼𝑁.                (5) 
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6. Активные больные, устойчивые, 

не выделяющие (INR) – описывает приток 

из IR, возврат в IR (ρINR), выздоровление 

(γINR), смертность (μINR), естественную 

смертность (α): 

𝑑𝐼𝑁𝑅
𝑑𝑡

 = τ𝐼𝑅 ∙ 𝐼𝑅 − ρ𝐼𝑁𝑅 ∙ 𝐼𝑁𝑅 − γ𝐼𝑁𝑅 ∙ 𝐼𝑁𝑅 − 

−μ𝐼𝑁𝑅 ∙ 𝐼𝑁𝑅 − α ∙ 𝐼𝑁𝑅.                (6) 

7. Выздоровевшие (Y) – моделирует 

приток из IS, IR, IN, INR, потерю иммуни-

тета (θ), естественную смертность (α): 

𝑑𝑌

𝑑𝑡
= γ𝐼𝑆 ∙ 𝐼𝑆 + γ𝐼𝑅 ∙ 𝐼𝑅 + γ𝐼𝑁 ∙ 𝐼𝑁 + 

+ γ𝐼𝑁𝑅 ∙ 𝐼𝑁𝑅 − θ ∙ 𝑌 − α ∙ 𝑌.          (7) 

8. Умершие (R) – учитывает смерт-

ности: естественную (α) и от ТБ (μIS, μIR, 

μIN, μINR, μQI, μQZ): 

𝑑𝑅

𝑑𝑡
= α ∙ 𝑆 + 𝐸+ 𝐼𝑆 + 𝐼𝑅 + 𝐼𝑁 + 

+ 𝐼𝑁𝑅 +𝑌+𝑄𝐼 +𝑄𝑍 + μ𝐼𝑆 ∙ 𝐼𝑆 + 

+ μ𝐼𝑅 ∙ 𝐼𝑅 + μ𝐼𝑁 ∙ 𝐼𝑁 + μ𝐼𝑁𝑅 ∙ 𝐼𝑁𝑅 + 

+ μ𝑄𝐼
∙ 𝑄𝐼 + μ𝑄𝑍

∙ 𝑄𝑍.             (8) 

9. Изолированные чувствительные 

(QI) – описывает изолированных чув-

ствительных: приток из IS и IR, выход из 

карантина, смертность от ТБ и есте-

ственную смертность (α): 

𝑑𝑄𝐼
𝑑𝑡

= q𝐼𝑆 ∙ 𝐼𝑆 −𝑝𝐼𝑆 ∙ 𝑄𝐼 − 

− μ𝑄𝐼 ∙ 𝑄𝐼 − α ∙ 𝑄𝐼 .               (9) 

10. Изолированные устойчивые (QZ) – 

описывает изолированных устойчивых: 

приток из IS и IR, выход из карантина, 

смертность от ТБ и естественную смерт-

ность (α): 

𝑑𝑄𝑍
𝑑𝑡

= q𝐼𝑅 ∙ 𝐼𝑅 −𝑝𝐼𝑅 ∙ 𝑄𝑍 − 

− μ𝑄𝑍
∙ 𝑄𝑍 − α ∙ 𝑄𝑍.            (10) 

Параметры: 

Λ – приток населения (чел./год); 

βIS, βIR – скорости передачи инфек-

ции (1/чел.·год); 

kE – прогрессирование из E в IS 

(1/год); 

γIS, γIR, γIN, γINR – коэффициенты вы-

здоровления из соответствующих состо-

яний (1/год); 

δIS – развитие устойчивости (1/год); 

μIS, μIR, μIN, μINR, μQI, μQZ – смертность 

от ТБ (1/год); 

qIS, qIR – изоляция (1/год); 

pIS, pIR – выход из карантина (1/год); 

τIS, τIR – переход в не выделяющее 

состояние (1/год); 

ρIN, ρINR – возврат в выделяющее со-

стояние (1/год); 

θ – потеря иммунитета (1/год); 

α – естественная смертность (1/год). 

Таким образом, TB-SEIRZ-Q явля-

ется развитием модели SIRZ-Q для необ-

ратимых инфекций [15], дополненным: 

– латентным компартментом (E); 

– стратификацией инфицированных 

(IS/IR, IN/INR); 

– двойным карантином (QI/QZ). 

Результаты и их обсуждение 

Проведен анализ модели на устой-

чивость, используя стандартный подход 
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в математическом моделировании эпи-

демиологических систем, путем измере-

ния точек равновесия и проверки суще-

ствования устойчивого состояния си-

стемы. 

Точки равновесия определяются пу-

тем приравнивания правых частей си-

стемы к нулю. Рассмотрим два основ-

ных типа равновесий – безболезненное и 

эпидемиологическое. 

Безболезненное равновесие предпо-

лагает отсутствие инфекции.  

Тогда 

𝑑𝑆

𝑑𝑡
= Λ− 𝛼𝑆 = 0 → 𝑆 =

Λ

α
. (11) 

Таким образом, безболезненное рав-

новесие 

(𝑆∗, 𝐸∗, 𝐼𝑆
∗, 𝐼𝑅

∗ , 𝐼𝑁
∗ , 𝐼𝑁𝑅

∗ , 𝑌∗, 𝑅∗, 𝑄𝐼
∗, 𝑄𝑍

∗) = 

= (
Λ

α
, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0). (12) 

Эпидемиологическое равновесие 

предполагает наличие инфекции (IS, IR ≠ 0). 

Решение системы уравнений в общем 

виде аналитически сложно из-за боль-

шого числа переменных и параметров. 

Для анализа устойчивости используем 

метод Якобиана и базовое репродуктив-

ное число R0, которое определяет рас-

пространение эпидемии. 

Базовое репродуктивное число R0 

рассчитаем с использованием метода 

следующего поколения. Этот метод 

разделяет систему на инфицированные 

состояния и определяет R0 как спек-

тральный радиус матрицы следующего 

поколения. 

Шаг 1. Определение инфицирован-

ных состояний. Будем рассматривать 

уравнения для инфицированных состоя-

ний (E, IS, IR, QI, Qz), так как именно они 

участвуют в передачи инфекции.  

Шаг 2. Разделение на новые инфек-

ции (Ꞙ) и переходы (Ꝩ). Метод следую-

щего поколения разделяет правые части 

соответствующих уравнений для инфи-

цированных на два компонента: Ꞙ – но-

вые инфекции, которые добавляются в 

состояния (т. е. новые случаи зараже-

ния), и Ꝩ-переходы между состояниями, 

включая выздоровление, смерть, изоля-

цию и другие процессы. 

Новые инфекции возникают только 

в состоянии Е, так как восприимчивые 

(S) заражаются от IS, IR со скоростями βIS, 

βIR. Остальные состояния (IS, IR, QI, Qz) 

не получают новых инфекций напря-

мую, так как их пополнение происходит 

за счет переходов внутри системы.  

Таким образом, 

Ꞙ =

(

 
 

β𝐼𝑆𝑆𝐼𝑆 + β𝐼𝑅𝑆𝐼𝑅
0
0
0
0 )

 
 

.       (13) 

Ꝩ-переходы включают все осталь-

ные процессы: выходы из состояний 

(выздоровление, смерть, изоляция) и вы-

ход за счет других состояний (например, 

из Е в IS, из QI обратно в IS), т. е. пере-

ходы включают выздоровление, изоля-

цию, развитие устойчивости и смерт-

ность. Для каждого состояния 
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Ꝩ =

(

  
 

𝑘𝐸𝐸 + α E

−𝑘𝐸𝐸 + (γ𝐼𝑆 + δ𝐼𝑆 + μ𝐼𝑆 + 𝑞𝐼𝑆 + τ𝐼𝑆 + α)𝐼𝑆 − 𝑝𝐼𝑆𝑄𝐼 − ρ𝐼𝑁𝐼𝑁
−δ𝐼𝑆𝐼𝑆 + (γ𝐼𝑅 + μ𝐼𝑅 + 𝑞𝐼𝑅 + τ𝐼𝑅 + α)𝐼𝑅 − 𝑝𝐼𝑅𝑄𝑧 − 𝜌𝐼𝑁𝑅𝐼𝑁𝑅

−𝑞𝐼𝑆𝐼𝑆 + (𝑝𝐼𝑆 + μ𝑄𝐼 + α)𝑄𝐼

−𝑞𝐼𝑅𝐼𝑅 + (𝑝𝐼𝑅 + μ𝑄𝑍 + α)𝑄𝑍 )

  
 
.              (14) 

Шаг 3. Матрицы Якоби и F (новые 

инфекции) и V (переходы). Матрицы F и 

V вычисляются как производные Ꞙ и Ꝩ 

по инфицированным переменным в 

точке безболезненного равновесия (S = 
Λ

α
, 

E = IS, IR = QI, QZ = 0): 

Матрица F: 

𝐹 =

(

 
 

0 β𝐼𝑆
Λ

α
β𝐼𝑅

Λ

α
0 0

0 0 0 0 0
0
0
0

0
0
0

0
0
0

0
0
0

0
0
0 )

 
 

.   (15) 

Матрица V: 

0

0

0

E

E

k

k

V

+ 

−

=





0

0

IS IS IS IS IS

IS

IS

q

q

 +  + + +  +

−

0

0

0

IR IR IR IR

R

q

q

 +  + +  + 

−

0

0

0

IS

IS QI

p

p

−

+ +

0

0

0

IR

IR QZ

p

p




−


+ +

. (16) 

Шаг 4. Матрица следующего поколе-

ния. Матрица следующего поколения 

FV-1 определяет R0. Для упрощения вы-

числим R0 для каждого пути заражения 

(чувствительные и устойчивые штаммы). 

Рассмотрим подсистему для E, IS, IR, QI, 

QZ: 

𝑅0 = ρ (𝐹𝑉
−1
), 

где ρ – спектральный радиус.  

Разделим R0 на вклады от чувстви-

тельных (R0, IS) и устойчивых (R0, IR) 

штаммов. 

Для IS 

𝑅0,𝐼𝑆 =
β𝐼𝑆

Λ
α 𝑘𝐸

(𝑘𝐸 + α)(γ𝐼𝑆 + δ𝐼𝑆 + μ𝐼𝑆 + 𝑞𝐼𝑆 + τ𝐼𝑆 + α −
𝑝𝐼𝑆𝑞𝐼𝑆

𝑝𝐼𝑆 + μ𝑄𝐼 + α

. (17) 

Для IR 

𝑅0,𝐼𝑅 =
β𝐼𝑅

Λ
α δ𝐼𝑆

(γ𝐼𝑅 + μ𝐼𝑅 + 𝑞𝐼𝑅 + τ𝐼𝑅 + α −
𝑝𝐼𝑅𝑞𝐼𝑅

𝑝𝐼𝑅 + μ𝑄𝑍 + α
) (γ𝐼𝑆 + δ𝐼𝑆 + μ𝐼𝑆 + 𝑞𝐼𝑆 + τ𝐼𝑆 + α)

. (18) 

Общее R0: 

𝑅0 = 𝑅0,𝐼𝑆 +𝑅0,𝐼𝑅. 
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Если R0 < 1, безболезненное равно-

весие локально асимптотически устой-

чиво (инфекция исчезает). Если R0 > 1, 

то неустойчиво и существует эндемиче-

ское равновесие, указывающее на устой-

чивую эпидемию. 

Таким образом, можно сделать сле-

дующие выводы: 

– безболезненное равновесие суще-

ствует при S = 



, остальные состояния 

равны нулю. Оно устойчиво, если R0 < 1, 

что означает возможность контроля эпи-

демии при низкой скорости передачи 

(βIS, βIR) или высокой эффективности ка-

рантина (qIS, qIR); 

– эндемическое равновесие суще-

ствует при R0 > 1, указывая на устойчи-

вую эпидемию. Его устойчивость тре-

бует численного анализа с конкретными 

параметрами; 

– ключевые параметры R0 зависят от 

βIS, βIR, kE, qIR, qIS, что подчеркивает важ-

ность раннего выявления и изоляции для 

контроля распространения туберкулеза. 

Также проведено численное моде-

лирование устойчивости модели TB-

SEIRZ-Q. Параметры модели выбраны 

на основе данных Роспотребнадзора за 

2018–2023 гг., ВОЗ и исследований по 

эпидемиологии ТБ в России, с учетом 

региональных особенностей (например, 

высокой заболеваемости в Сибири – 83,3 

на 100 000 населения в 2017 г.). 

Значения параметров (в год): 

Λ = 100 000: приток населения 

(чел./год), основан на стабильной 

популяции в модельном регионе, мас-

штабированной для численных расче-

тов; 

α = 0,014: естественная смертность 

соответствует средней продолжительно-

сти жизни в России; 

βIS = 0,12: скорость передачи инфек-

ции для чувствительных штаммов 

(оценка на основе заболеваемости 48,3 

на 100 000 в 2017 г.); 

βIR = 0,08: скорость передачи для 

устойчивых штаммов, ниже из-за мень-

шей распространенности МЛУ-ТБ; 

kE = 0,05: скорость перехода из ла-

тентной стадии в активной стадии в ак-

тивную, основана на данных о прогрес-

сии ТБ; 

γIS = 0,2, γIR =0,1, γIN = 0,25, γINR = 

= 0,15: скорости выздоровления учиты-

вают более низкую эффективность лече-

ния МЛУ-ТБ; 

δIS = 0,03: скорость развития устой-

чивости, соответствует доле МЛУ-ТБ; 

μIS = 0,03, μIR = 0,04, μIN = 0,02, μINR = 

= 0,03, μQI = 0,02, μQZ = 0,03: смертность 

от ТБ  основана на данных о летальности 

(1,3 млн смертей глобально в 2022 г.); 

qIS = 0,3, qIR = 0,2: скорости изоля-

ции, отражают активное выявление слу-

чаев в России (41% случаев выявляется); 

pIS = 0,1, pIR = 0,05: скорость выхода 

из карантина, учтена длительность лече-

ния (6–24 месяца); 

τIS = 0,1, τIR = 0,08: скорости пере-

хода в небактериовыделение, основаны 

на данных о доле позитивных пациентов 

(47,7% в 2016 г.); 
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ρIN = 0,05, ρINR = 0,04: скорости воз-

врата в бактериовыделение, оценены на 

основе рецидивов; 

θ = 0,01: скорость потери иммуни-

тета, соответствует данным о реинфек-

ции. 

Начальные условия: 

S(0) = 9990: восприимчивые (99,9% 

популяции); 

Е(0) = 100: латентно инфицирован-

ные (0,1% на основе глобальной оценки 

25%, скорректированной для России); 

IS(0) = 10, IR(0) = 13: начальная забо-

леваемость (48,3 на 100 000 для чувстви-

тельных и 27% для МЛУ-ТБ); 

IN(0) = 10, INR(0) = 5, QI(0) = 10, 

QZ(0) = 5, Y(0) = 9, R(0) = 0: начальные 

значения оценены пропорционально за-

болеваемости. 

Численное моделирование выпол-

нено в MATLAB R2023a с использова-

нием метода Рунге-Кутты 4-го порядка 

для решения системы дифференциаль-

ных уравнений. Анализ устойчивости 

проведен через вычисления R0 и соб-

ственных значений Якобиана в точке 

безболезненного равновесия (DFE). 

Результаты вычислений: 

R0 = R0,IS + R0,IR ≈ 1,482 + 0,776 ≈ 2,258. 

Устойчивость безболезненного рав-

новесия проверена через анализ соб-

ственных значений Якобиана в точке 

DFE. Поскольку R0 ≈ 2,258 > 1, DFE 

неустойчиво, что указывает на переход 

системы к эндемическому равновесию. 

Собственные значения Якобиана, вычис-

ленные численно, включают положи-

тельные значения (например, λ ≈ 0,052), 

подтверждая неустойчивость. 

Система решена численно на интер-

вале 10 лет (2018–2028) с шагом 0,01 года. 

Результаты показывают следующее: 

1. Динамика IS + IR: численность ак-

тивно больных растет, достигая пика че-

рез приблизительно 3 года (примерно 75 

на 100 000), затем стабилизируется на 

уровне 60 на 100 000, что соответствует 

эндемическому равновесию. 

2. Влияние карантина: увеличение 

qIS и qIR до 0,5 снижает R0 до 0,95, при-

водя к экспоненциальному снижению 

числа инфицированных до нуля за 8 лет. 

Анализ чувствительности методом 

Partial Rank Correlation (PRCC) выявил, 

что параметры βIS, βIR, qIS и qIR имеют 

наибольшее влияние на R0 (PRCC > 0,5, 

p < 0,01). Увеличение δIS на 10% повы-

шает заболеваемость МЛУ-ТБ на 15% в 

течение 5 лет. 

Для визуализации подтверждения 

адекватности модели создан график, 

сравнивающий модельные значения 

IS + IR (число активных больных на 

100 000 населения) с реальными дан-

ными заболеваемости за 2018–2023 гг. 

(рис. 1). 



210     Моделирование в медицинских и технических системах / Modeling in Medical and Technical Systems 

Известия Юго-Западного государственного университета. Серия: Управление,  
вычислительная техника, информатика. Медицинское приборостроение. 2025;15(3):201–215 

 
Рис. 1. Сравнение модельных данных и реальных данных по заболеваемости ТБ  
             в России (2018–2023 гг.) 

Fig. 1. Comparison of model data and real data on TB incidence in Russia (2018–2023) 

График показывает близкое соот-

ветствие между моделью и данными, 

особенно в тенденции к снижению забо-

леваемости. Небольшое расхождение в 

2020 г. связано с влиянием пандемии 

COVID-19, которое модель учитывает 

через снижение выявляемости (умень-

шение qIS, qIR). 

Выводы 

Адекватность модели TB-SEIRZ-Q 

подтверждена путем сравнения резуль-

татов численного моделирования с дан-

ными заболеваемости туберкулезом в 

России за 2018–2023 гг. Численное ре-

шение системы дифференциальных 

уравнений, выполненное в MATLAB 

R2023a с использованием метода Рунге-

Кутты 4-го порядка, показало высокое 

соответствие с реальными данными 

(R2 = 0,92, MAPE = 5,8%). График срав-

нения модельных значений IS + IR 

(активно больные на 100 000 населения) 

с данными Роспотребнадзора и ВОЗ де-

монстрирует точное воспроизведение 

тенденции к снижению заболеваемости 

с незначительными расхождениями в 

2020 г., связанными с влиянием панде-

мии COVID-19 на выявляемость слу-

чаев. Модель также корректно предска-

зывает долю МЛУ-ТБ (~26,7% в 

2023 г.), что близко к реальной доле 

27%. Увеличение скорости изоляции 

(qIS, qIR до 0,5) снижает R0 с 2,258 до 0,95, 

обеспечивая устойчивость безболезнен-

ного равновесия и снижение заболевае-

мости до нуля за 8 лет. Эти результаты 

подтверждают применимость модели 

для прогнозирования эпидемиологиче-

ской ситуации в регионах России с вы-

сокой заболеваемостью. 

Модель TB-SEIRZ-Q демонстри-

рует структурные преимущества в си-

стемном анализе эпидемии ТБ за счет 
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интеграции латентного периода, лекар-

ственной устойчивости и карантинных 

мер. В сравнении с другими моделями 

TB-SEIRZ-Q обеспечивает более полное 

описание динамики ТБ, что важно для 

информационного обеспечения управ-

ления эпидемией, лучше интегрирует 

карантин и МЛУ. Ограничения модели 

включают отсутствие учета коинфекций 

(ТБ/ВИЧ, ТБ/COVID-19), возрастных 

групп и пространственной гетерогенно-

сти. Эти аспекты требуют дальнейшей 

разработки для повышения системной 

полноты. Модель предоставляет инфор-

мационную основу для управления эпи-

демией, включая оптимизацию каран-

тинных мер и оценку влияния различ-

ных параметров. 
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