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РЕФЕРАТ 
Моделирование инфекционных болезней на стыке промышленного или фермерского животновод-

ства и дикой природы относится к редкому виду математического моделирования в силу множества 
возникающих проблем.  Настоящая  обзорная статья посвящена характеристике математических моде-
лей в различных сочетаниях «возбудитель инфекционной болезни - нозологическая единица (болезнь с 
уникальным сочетанием характеристик) - вид сельскохозяйственного животного – вид дикого животно-
го - факторы и векторы передачи патогенов». Наиболее распространенными сочетаниями видов живот-
ных были крупный рогатый скот, барсуки, кистехвостые опоссумы (для туберкулеза крупного рогатого 
скота), домашние свиньи и дикие кабаны (для африканской чумы свиней,  классической  чумы свиней, 
ящура и других заразных болезней). Основной целью большинства исследований в данном обзоре был 
анализ стратегий борьбы с инфекционными болезнями животных, в том числе  с зоонозами, с акцентом 
на мероприятия, применяемые к хозяевам возбудителей из дикой природы, и их влиянию на домашних 
сельскохозяйственных животных. К некоторым стратегиям борьбы с инфекционными болезнями жи-
вотных, учитывая взаимодействие домашних сельскохозяйственных и диких животных можно отнести: 
исключение контакта домашнего скота, птицы и кормов с дикими животными; уничтожение перенос-
чиков возбудителей;  профилактическую иммунизацию всего поголовья домашних животных, в частно-
сти  собак и кошек; оральную иммунизацию диких плотоядных животных с контролем над их числен-
ностью; мониторинг состояния здоровья поголовья и передвижения животных; процедуру определения 
зоосанитарного статуса промышленных хозяйств (компартментализацию) для определения уровня за-
щищённости хозяйств от проникновения опасных патогенов. 

Ключевые слова: математическое моделирование инфекционных болезней, стык животновод-
ства и дикой природы, факторы и векторы передачи возбудителей болезней между видами животных. 
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ABSTRACT 
Modeling of infectious diseases at the intersection of industrial or farm animal husbandry and wildlife is a 

rare type of mathematical modeling due to the many problems that arise. This review article focuses on the 
characteristics of mathematical models in various combinations of "pathogen of an infectious disease - noso-
logical unit (a disease with a unique combination of characteristics) - type of farm animal - type of wild animal 
- factors and vectors of pathogen transmission." The most common combinations of animal species were cat-
tle, badgers, brush-tailed opossums (for tuberculosis in cattle), domestic pigs, and wild boars (for African 
swine fever, classical swine fever, foot-and-mouth disease, and other contagious diseases). The primary goal 
of most studies in this review was to analyze strategies for controlling infectious animal diseases, including 
zoonoses, with a focus on interventions targeting wild hosts and their impact on domesticated livestock. Some 
strategies for combating infectious diseases in animals include: preventing contact between domestic live-
stock, poultry, and feed and wild animals; eliminating carriers of pathogens; and providing preventive immun-
ization for all domestic animals, including dogs and cats; oral immunization of wild carnivorous animals with 
control over their numbers; monitoring the health status of livestock and animal movements; and the proce-
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ВВЕДЕНИЕ 
В настоящее время сформировалось  особое 

направление в математическом моделировании, 
связанное с инфекционными болезнями живот-
ных на границе  дикой природы и домашнего 
скота [4, 5,8,13,16,20,22,25,26]. Оно  сопряжено с 
рядом  определенных проблем, связанных с   вы-
явлением пространственно-временных законо-
мерностей распространения заболеваний на реги-
ональном и глобальном уровне с помощью мате-
матико-картографических моделей [1,2]  и  
направлено  на раскрытие сложных механизмов  
передачи  болезней между экосистемами и их 
возникновение  в новых экосистемах [3,4,26]. 
Даже элементарная оценка передачи возбудителя 
инфекции между видами животных, наблюдае-
мая  в лабораторных условиях, у с.-х. животных 
и в дикой природе является сложной задачей. 
Поэтому отдельной проблемой являются спосо-
бы  передачи возбудителей зоонозных болезней у 
человека, не являющегося их резервуаром [4] . 

Среди с.-х.  животных и людей в эпизоотоло-
гических и эпидемиологических исследованиях 
изучены многие факторы, способствующие пере-
даче широкого спектра патогенов [1,2]. Однако в 
дикой природе динамику передачи инфекцион-
ных агентов среди видов животных оценить 
сложнее [5,10]. Характеристики животных из 
дикой природы, которые включают описания 
схем их миграций, контактов особей, количе-
ственную оценку численности популяции хозяев 
возбудителей - менее конкретные,  чем подобные 
характеристики с.-х животных  [5, 6].  

Следует особо учитывать трудности  моделиро-
вания передачи инфекционных болезней в дикой 
природе, т.к. анализ контактов животных в дикой 
природе включает в себя сложные процессы 
наблюдения за распределением популяций диких 
особей на определенной территории; получения 
точных данных о частоте случаев  конкретных за-
болеваний, данных о хозяине/резервуаре источника 
возбудителя [5,7]. Эти моменты влияют на количе-
ственную оценку потенциала передачи возбудителя 
среди восприимчивой  популяции, что необходимо 
учитывать при разработке механистических и сто-
хастических моделей для инфекционных агентов в 
популяциях диких животных [6,10,13]. 

Цель работы – провести анализ публикаций 
по математическим моделям  распространения 
инфекционных болезней в зоне взаимодействия 
дикой природы и животноводства. 

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ 
Основные методы исследования - структур-

ный и системный анализ документов Всемирной 
организации здравоохранения животных (WOAH/
OIE/МЭБ), Animal Disease Information System 

(ADIS). Для проведенного обзора в работе при-
меняли ресурсы баз данных поисковых систем 
Elibrary, PbMed  по теме статьи. 

В обзорной статье проведён анализ экспери-
ментов и научной литературы отечественных и 
зарубежных учёных из РФ, Новой Зеландии, 
Мексики, Дании, стран Южной Африки, Австра-
лии, Южной Кореи, Великобритании и Уэльса,  
США, Японии, Франции, Нидерландов, ЮАР.  

Обзор исследуемых статей по механистиче-
скому и  стохастическому  моделированию  учи-
тывал: 1) передачу возбудителей инфекций меж-
ду основными видами с.-х. животных (крупный 
рогатый скот, домашние свиньи, овцы) и живот-
ных из дикой природы (барсуки, дикие кабаны, 
белохвостые олени, снежные бараны, бизоны, 
буйволы, слоны, кистехвостые опоссумы); 2) 
набор инфекционных болезней (ящур, туберку-
лез, сибирская язва, нодулярный дерматит,  клас-
сическая чума свиней, грипп свиней, африкан-
ская чума свиней, чума крупного рогатого скота, 
бруцеллез, пастереллез, оспа, блутанг, пневмо-
ния овец, вызванная патогенами  из семейств 
Mycoplasmataceae и Pasteurellaceae).  

В качестве методической основы использова-
ны принципы логического анализа, приемы де-
скриптивной эпизоотологии и понятийный аппа-
рат, изложенные в опубликованных работах. 

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ 
Рассмотрены проблемы и возможности разра-

ботки математических моделей динамики инфек-
ционных заболеваний на стыке дикой природы, с.
-х. животных и человека [1, 2, 4, 5, 8, 13, 16, 20, 
22, 25-27]; основа для моделирования эмерджент-
ных инфекций  в системах принятия управленче-
ских решений [6,16]; оценка риска и прогноз вза-
имодействия диких животных и домашнего скота 
с учетом эпидемиологической проекции и био-
безопасности [7,27] и другие аспекты  математи-
ческого моделирования инфекционных  болезней.  

Из 57 исследуемых в поисковом запросе ста-
тей нами были отобраны 30 публикаций, которые 
отображали передачу конкретной инфекции на 
стыке животноводства и дикой природы и вклю-
чали в себя источник/ резервуар возбудителя; 
пространственную локализацию эпизоотического 
очага или гипотетической модели инфекционной 
болезни;  векторы передачи возбудителя; прин-
ципы  математического моделирования с его 
трудностями или ограничениями.  

Следует отметить, что стандартной методоло-
гии описания эпизоотологических моделей, осно-
ванных на индивидуальном подходе   

(имитационный подход [8], метод решеток 
клеточных автоматов [11]), не существует, что 
приводит  к нарушениям и несогласованности в 

Key words: infectious anemia of horses, megapolis, antiepizootic measures, elimination of the epizo-
otic outbreak. 
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их описаниях. Индивидуальный подход в моде-
лях распространения инфекционных болезней 
животных предполагает учёт всех конкретных 
характеристик популяций домашних  с.-х. и диких 
животных, в частности, пространственных и вре-
менных сообществ организмов в однородных 
условиях. Такие модели помогают прогнозировать 
распространение инфекционных заболеваний, 
продолжительность эпизоотий, оценивать эпизо-
отологические параметры и влияние управленче-
ских решений  на развитие и исход эпизоотий. 

Преобладающими домашними видами живот-
ных в исследованных отечественных и зарубеж-
ных публикациях был крупный рогатый скот, ко-
торый включен в следующие модели [7,13-
15,17,21,23,29,30], за ними следовали свиньи 
[5,8,9,11,12,16,19,20,24,25], овцы [18], неспецифи-
ческий домашний скот - буйволы [23]. Доминиру-
ющими дикими животными  были дикие кабаны,  
которые включены в следующие модели 
[11,12,19,20,24,25 ], за ними следовали барсуки 
[7,14,21], белохвостые олени [13,15], буйволы 
[23,30], снежные бараны [18], кистехвостые опос-
сумы [14], бизоны [29], слоны [27]. 

Среди моделей инфекционных  болезней  на 
стыке  взаимодействия дикой природы и живот-
новодства в настоящем обзоре представлены ту-
беркулёз [7,13,14,17,21], туберкулёз, пастереллёз, 
оспа [27], ящур [10,11,19,23], классическая чума 
свиней [9,16,24], африканская чума свиней  
[12,20,25], чума КРС [15], бруцеллёз [22], блу-
танг [28], грипп свиней [8], бактериальная пнев-
мония овец [18], оспа [27] .  

Большинство основных задач в исследуемых 
публикациях состояло в оценке стратегий борь-
бы в популяции с несколькими хозяевами 
[26,27]; оценке риска передачи инфекции домаш-
нему скоту от диких животных на примере, соот-
ветственно туберкулёза, гриппа свиней и ящура 
[7,8,10]; объяснении наблюдаемой простран-
ственной динамики эпизоотических вспышек 
одновременно у животных из дикой природы и у 
с.-х. животных на примере ящура [11]; определе-
нии последствий гипотетических сценариев 
вспышки классической чумы свиней [9]. 

Отдельные модели оценки стратегий борьбы, 
в основном, касались результатов противоэпи-
зоотических мероприятий, на примере туберку-
лёза, только с домашним скотом независимо от 
применения этих мер к диким хозяевам [13] или  
только к животным из дикой природы 
(белохвостый олень - Odocoileus virginianus)  на 
примере чумы крупного рогатого скота  [15].  

Глубокие эпизоотологические исследования 
проводились в Великобритании и в Уэльсе 
[14,17], в ходе которых осуществлен  анализ ре-
зультатов стратегий выборочного уничтожения 
барсуков (Meles meles), инфицированных возбу-
дителем бычьего туберкулёза Mycobacterium bo-
vis, для ликвидации туберкулёза в дикой приро-
де. Также разработана новая стратегия ликвида-
ции туберкулеза КРС с моделированием эпизоо-
тической и эпидемической ситуации для выпол-
нения надзорных и контрольных функций.  

В США в штате Мичиган создана простран-

ственная стохастическая модель управления 
риском заражения крупного рогатого скота ту-
беркулёзом от белохвостого оленя [13]. 

Среди различных типов математических мо-
делей распространения болезней существуют 
модели определённого типа (имитационная мо-
дель с мультиагентным подходом), реализация 
которых основана на индивидуальном подходе. В 
рамках таких индивидуальных систем моделиро-
вания  могут быть использованы различные под-
ходы для обозначения хозяев возбудителей, кото-
рых классифицируют как облигатных или фа-
культативных. Наиболее распространённой эпи-
зоотологической единицей для домашнего скота - 
с помощью растровых ячеек - являются точечные 
объекты: фермы, стада животных, населённые 
пункты, перекрёстки дорог, производственные 
площадки, местоположение которых определяет-
ся только парой координат [10]. При представле-
нии диких животных в процессе моделирования 
инфекционных болезней растровые ячейки в ос-
новном основаны на ареалах  обитания животных
[14] и плотности их популяции на единице пло-
щади угодий, пригодных для обитания [11]. 

Сетевые модели использованы Bouchez-Zacria 
M. et al.,2018 [21] и Roy S. et.al.,2011 [22] для 
моделирования передачи туберкулёза и бруцел-
лёза. Узлы сети применялись в этих моделях  для 
обозначения ферм, пастбищ, приусадебных 
участков, загонов для диких животных [21,22].  

В модельных исследованиях Carpenter T.E. et. 
al., 2014 [18] применены сетевые модели с мета-
популяционными подходами при пространствен-
ной оценке риска истребления снежных баранов 
в результате выпаса домашних овец на террито-
риях местообитания снежных баранов. При этом   
для ареала обитания снежных баранов в дикой  
природе использованы как  растры среды обита-
ния, так и полигоны домашнего ареала. 

Модели клеточных автоматов или более слож-
ные географические автоматные модели использо-
вали Doran R.J. et. al., 2005 [11], изучая  простран-
ственную динамику вспышек ящура в Австралии в 
растровом изображении у диких кабанов и домаш-
него скота в Квинсленде в популяциях 
«восприимчивых-инфицированных-вылеченных 
домашних с.-х. животных». 

В отдельных случаях смоделированная пере-
дача инфекции происходила от диких животных, 
которые уходили с привычных мест обитания и 
контактировали с домашним скотом [23], или от 
диких животных, которые искали новые источ-
ники  пищи и воды [10], или в случаях непосред-
ственной  близости домашнего скота  к лесным 
участкам или охотничьим угодьям [12,16]. 

Некоторые модели изучали однонаправлен-
ную передачу инфекции –туберкулёза  от диких 
животных (белохвостых оленей) домашнему ско-
ту (КРС) [13], или микоплазменной пневмоними 
от домашнего скота (овец) животным дикой при-
роды (снежным баранам) [18], или бруцеллёза 
людям как от диких животных, так и от домаш-
него скота [22]. 

Несмотря на то, что у каждой модели были 
свои  специфические ограничения, для которых  
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она была разработана, авторами публикаций вы-
явлены основные группы  препятствий, общих 
для всех моделей: отсутствие эмпирических оце-
нок параметров; ограниченные данные о местона-
хождении диких животных; даже определение 
того, что представляет собой контакт между до-
машним скотом и дикими животными; поиск ба-
ланса между сложностью модели и её полезно-
стью [3,4,16,20,22,25-27]. Недостаток эксперимен-
тальных данных, необходимых для разработки и 
корректирования моделей, условно можно разде-
лить на: параметры, связанные с передачей возбу-
дителей заболеваний; поведение диких животных; 
контакты  между домашним скотом и дикими жи-
вотными; уровень распространённости диких жи-
вотных; межвидовой контроль за  последствиями 
взаимодействия с.-х. животных и диких живот-
ных, которые влияют на распространение и выжи-
вание возбудителей в популяциях хозяев.[10,6,3]. 

Следует учесть, что даже при научном иссле-
довании процесса передачи возбудителей  ин-
фекционных болезней между домашним  скотом  
и дикими  животными, и наличия этого эпизоото-
логически значимого контакта  в контролируе-
мых лабораторных условиях, данные  параметры  
не экстраполируются на естественные условия, 
что ограничивает применение моделей в ветери-
нарной практике [7,3].  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ 
Создание математической модели  передачи 

заболеваний между дикими животными и до-
машним скотом — сложная задача, которая в 
рассматриваемых публикациях была решена с 
помощью множества методов, но только для не-
скольких (11-ти) сценариев инфекционных бо-
лезней  [26].  Выбор структуры модели и кон-
кретного хозяина патогена,  определение факто-
ров  и векторов передачи возбудителей инфекци-
онных болезней между видами животных, кото-
рые необходимо включить в модель — всё это 
требует точного представления отдельных попу-
ляций животных, отличающихся  динамикой 
численности животных на протяжении года или 
ряда лет. Выбор методологии при математиче-
ском моделировании зависит от навыков иссле-

дователей; проблемы, которую решает модель; 
структуры модели и хозяина возбудителя;  фак-
торов передачи патогена между с.-х. животными 
и дикими животными [26].  

Домашние виды были моделированы  по кон-
кретным локациям  содержания домашнего скота 
на фермах (производственная, административно-
хозяйственная, для хранении и подготовки кор-
мов, для хранения и переработки навоза) с про-
странственно-временной привязкой к местности. 
Кроме этого, с.-х. животные были разграничены 
по дополнительным параметрам плотности стада, 
определённой площади пастбища, среды обита-
ния и численности поголовья.  Виды диких жи-
вотных часто моделировались с помощью пара-
метров, характеризующих кормовой потенциал 
среды обитания, распределение по плотности 
или численности популяции животных в дикой 
природе [1,2]. Только в нескольких моделях с  
барсуками  были известны точные места распо-
ложения нор, но даже в этом случае были опре-
делены лишь подземные логова, а координаты 
прилегающей территории приходилось опреде-
лять предположительно  [7,14,17,21]. 

В данном обзоре продемонстрированы  моде-
ли, которые могут быть использованы как часть 
системы принятия управленческих решений для 
предотвращения распространения различных 
инфекционных болезней животных (туберкулёз, 
ящур, сибирская язва, нодулярный дерматит,  
классическая чума свиней, африканская чума 
свиней, блутанг, бруцеллёз, микоплазменная 
пневмония) с учётом имеющихся знаний [1,2,4-
6,9-11,13-15,17,18,21,24,27-30]. 

Однако, многие инфекционные болезни жи-
вотных обладают специфическими особенностя-
ми, не охваченными современными теоретиче-
скими и экспериментальными работами. В част-
ности, многочленные паразитарные системы с 
несколькими видами хозяев и несколькими пато-
генами  требуют новых методов исследования 
для расширения знаний, полученных при изуче-
нии преимущественно экологических систем с 
одним хозяином и  с одним возбудителем  [3,10].  
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