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Poglavlje 1

Uvod

Pandemija COVID-19 bolesti izazvana novim koronavirusom SARS-CoV-2 koja je pogo-
dila svijet krajem 2019. godine je brzo usla u kolektivhu memoriju kao jedan od naj-
znacajnih dogadaja 21. stoljeca.

Mnogi stru¢njaci su dugi niz godina upozoravali javnost oko poveéanog rizika destruk-
tivnih pandemij u danasnjem, sve viSe globaliziranom svijetu. NaZalost takva upozorenja
su se ostvarila i trenutno se nalazimo u moZda potencijalno najkatastrofalnijoj pandemiji u
zadnjih 100 godina [25].

Cilj ovog rada je upravo analizirati 1 simulirati efekte 1 posljedice koje COVID-19 pan-
demija moZe imati na svijet i ljude, te probati odgovoriti na pitanja efikasnosti razlic¢itih
mjera u sprjeCavanju daljnjeg Sirenja pandemije, odnosno virusa po populaciji. Fokus
rada je iskljucivo epidemioloSkog tipa odnosno trazenje onih mjera i strategija civilnog
ponasanja koje ¢e omoguciti ispravno funkcioniranje zdravstvenog sustava s ciljem da u
konacnici broj smrtnih slucajeva (direktno ili indirektno prouzrokovanih COVID-19) bude
S$to manji.

Svjesni smo da je u svakoj analizi ovog tipa ekonomija mozda najbitnija stavka no obzi-
rom na kompleksnost problema takva analiza je ostavljena za potencijalne kasnije projekte.
Bez obzira na to sigurni smo da se ova analiza, kao 1 zaklju¢ci, mogu lako uklopiti u Siri
ekonomski okvir na prirodan nacin i bez vecih poteskoca.

Valja podsjetiti kako su ljude kroz povijest pratile manje ili viSe destruktivne pande-
mije: od Atenske i Rimske kuge (430. pr. n.e. i 165. n.e.) sve do Spanjolske gripe
(1918.—1920.) i HIV/AIDS pandemije (1959. do danas), stoga napominjemo kako su uz

'Pandemija: Sirenje neke bolesti na velika prostranstva, tj. na vise drzava, cijeli kontinent ili cijeli svijet.
Destruktivne zovemo one pandemije koje su usmrtile (u relativno kratkom periodu) znacajan dio populacije
(barem 0.1%) pogodenog teritorija ili, ako taj podatak nije dostupan, one pandemije o kojima postoje jasni
povijesni zapisi (dakle koje su ostavile trag u kolektivnoj ljudskoj memoriji).
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malu modifikaciju modelskih parametara (vremena inkubacije, smrtnost, itd.) sve ana-
lize 1 zakljucci navedeni u ovom radu za COVID-19 jednako primjenjivi i za prosle (kao 1

nazalost buduce) pandemije.



Poglavlje 2
Standardni epidemioloski modeli

PredloZenih 1 koriStenih epidemioloskih modela u literaturi ima jako puno [12], u ovom
poglavlju ¢emo se ograniciti samo na povijesno najznacajnije i najutjecajnije modele, kao
Sto su SIR model i njegove varijante.

Epidemioloski modeli se dijele na modele stohasticke i deterministicke prirode [21]].
Stohasticki modeli se baziraju na sluCajnim varijablama 1 simuliraju Sirenje pandemija
pomocu slucajnih dogadaja. Deterministicki modeli nemaju slu¢ajnu komponentu, vec se
osnovno Sirenje modelira pomoc¢u diferencijalnih jednadzbi. Obic¢no se populacija jedinki
podijeli na nekoliko disjunktnih skupova, gdje ti skupovi predstavljaju razliite stadije bo-

lesti (ovaj pristup se moZe naravno primijeniti i u stohastickim modelima).

2.1 Osnovni SIR model

Osnovni matemati¢ki model za epidemijske bolesti postavili su 1927. Kermack 1 Mc-
Kendrick [1]]. Njihov model primjenjiv je za epidemijske bolesti relativno kratkog vijeka (u
usporedbi sa Zivotnim vijekom) koje se iznenada pojave te zaraze znaCajan dio populacije.

U osnovnom modelu populacija se dijeli u tri disjunktna skupa:
* skup S, neinficirane jedinke koje su podloZne zarazi.
* skup I, jedinke zarazene promatranim mikroorganizmom.
* skup R, jedinke koje su se oporavile od infekcije te stekle trajni imunitet.

girenje bolesti se uobicajeno prikazuje preko sljedeceg kompartmentalnog dijagrama, je-
dini mogudi prijelazi su dani strelicama, te je njihov intenzitet kontroliran preko konstanti

Bivy.
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Slika 2.1: Kompartmentalni dijagram osnovnog SIR modela.

Osnovni model je izveden uz tri glavne pretpostavke:
1. Populacija je zatvorena tj. nema rodenja, smrti i migracija.
2. Bolest se prenosi kontaktom podloZnih zarazi i inficiranih jedinki.

3. Prostorna homogenost populacije (svi kontakti medu jedinkama su jednako vjero-

jatni).

Model predstavljamo s tri obi¢ne diferencijalne jednadzbe

ds BIS

i s 2.1
dt N @D
dl  BIS

—=——vl 2.2
7o N 7 (2.2)
dR

Sy 2.
a7 (2.3)

gdje su S,/ 1 R dani kao funkcije koje ovise o vremenu ¢. 1z ‘U’l—f + Z—f + % = 0 slijedi da je
ukupna populacija S 47+ R = N konstantna. Izraz IS je ukupan broj kontakata podloznih
i inficiranih jedinki i direktno je proporcionalno broju novozarazenih. f je parametar
koji kontrolira intenzitet tog prijelaza. Sli¢no broj oporavljenih direktno je proporcionalan
broju inficiranih I uz parametar 7.

Standardno se simulira situacija u kojoj je u po€etku zarazeno samo nekoliko jedinki:
S(0)~N, 1(0)~0, R(0)=0. (2.4)

RjeSavanjem gornjih diferencijalnih jednadZzbi uz dane pocetne uvjete dobiju se grafovi

funkcija S(¢),1(¢) i R(¢) kao na slici [2.2| (grafovi naravno ovise o odabranim parametrima
modela i 7).
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The progress of the disease (SIR-model)
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Slika 2.2: Primjer Sirenja bolesti kroz vrijeme, opisane SIR modelom.

Postoji jako puno suptilnih teorijskih tvrdnji vezanih za SIR model koje ne¢emo navesti
jer ne spadaju u glavni fokus ovog rada.

Spomenimo medutim jako bitnu konstantu koju veZemo za svaki patogenski mikroor-
ganizam a to je njegov bazi¢ni reprodukcijski broj Ry koji se definira kao ocekivani broj
jedinki koje ¢e jedna zaraZena osoba zaraziti tijekom svog infektivnog perioda, pod uvje-
tom da su sve druge jedinke podloZne (pocetak epidemije). Ako je Rg > 1 tada je bolest u
stanju Siriti se po populaciji.

Uz R( promatra se i efektivni reprodukcijski broj Rﬂ Svi modeli na razli¢ite nacine i
preko razli¢itih metoda racunaju i aproksimiraju te brojeveﬂ koji su fundamentalni za bilo

kakvu predikciju odnosno razumijevanje brzine Sirenja epidemije.

2.2 Varijante SIR modela

Postoji mnogo varijanti SIR modela u kojima su uvedene nesto drugacije pretpostavke od

triju navedenih za osnovni SIR model te uvodenje novih skupova (kompartmenta).

I'Reprodukcijski broj promatran kao vremenski niz, odnosno ocekivani broj jedinki koje ée jedna zaraZena
osoba zaraziti u danom trenutku 7. R, (¢) je nerastuca funkcija i za t = 0 po definiciji vrijedi R.(0) = Ry.

2U SIR modelu je npr. Ry = %
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Jedna od najcescih ekstenzija je dodavanje takvih kompartmenta za umrle (ako proma-
trana bolest nije bezopasna) kao 1 novorodene jedinke, tzv. modeli sa Zivotnim dinami-
kama.

Bolesti za koje nakon ozdravljenja ne slijedi imunitet (npr. veéina herpes virusa) mo-
deliraju se preko SIS modela, obi¢ne diferencijalne jednadzbe koje opisuju taj model su
ocite (prve dvije jednadzbe SIR modela bez yI dijela u drugoj).

Sli¢no za bolesti u kojima se imunitet stekne, ali ne dozivotno, govorimo o SIRS mo-
delu.

Za bolesti poput AIDS-a u kojima je period inkubacije bolesti znacajno dugacak koristi
se SEIR model u kojem izmedu kompartmenta S i I postoji novi kompartment E (eng.
exposed), diferencijalne jednadZzbe u pitanju su jako sli¢ne kao i za SIR model.

KoriStene varijante su takoder SEIS (inkubacija plus manjak imuniteta) i SEIRS (inku-
bacija plus imunitet koji nije doZivotni).

Mnogo je joS ekstenzija SIR modela koje smo izostavili jer nisu relevantne za kasniju

diskusiju.

2.3 Epidemioloski modeli pomoéu mreza

Jedan od najprirodnijih nac¢ina modeliranja infektivnih bolesti je koriStenje mrei gdje se
svaka jedinka moZe prirodno poistovjetiti s jednim vrhom u mreZi a svaki kontakt medu
jedinkama (preko kojeg moZze doci do prijenosa infekcije) jednim bridom. Ovakav pristup
je sve CeS¢i u literaturi zbog sve veceg razvoja raCunalne snage koja omogucava vremenski
prihvatljive simulacije za mreze Ciji je red veliCine usporediv s populacijom jedne eraveﬂ

Prvi epidemioloski modeli koristili su slu¢ajne mreZe u kojima se na pocetku generiraju
vrhovi te se u svakoj iteraciji stvaraju novi slucajni bridovi na nacin da je prosjecan stupanj
vrhova konstantalﬂ Medutim, u stvarnosti vecina jedinki u populaciji ima odredeni rela-
tivno mali broj fiksnih kontakata preko kojih se zaraza moze prenijeti, zbog kojih su se u
zadnje vrijeme pocele razvijati mreZe s takvim svojstvom, vidi [7]].

Na slici vidimo primjer mreZa preko kojih se u raznim istrazivackim radovima
pokusalo simulirati stvarne ljudske relacije.

Prva slika, gore lijevo, prikazuje primjer slucajne mreZe Cija su se (loSa) svojstva veé

navela.

3U ovom kontekstu mreZa zovemo neusmijereni graf G(V, E, y) gdje je V skup vrhova, E skup bridova a
v funkcije incidencije.

410%-108 vrhova.

3Stupanj vrha v u grafu G je broj bridova koji su incidentni s v.
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Slika 2.3: Pet razlicitih mreZa sa 100 vrhova ¢iji je prosjecni stupanj 4. Gornji redak, s lijeva na desno:
slucajna, resetkasta i small-world. Donji redak: prostorna i scale-free. Donja desna slika predstavlja distri-
buciju stupnjeva vrhova scale-free mreze (generirane preko 1000 simulacija), uo¢imo kako distribucija slijedi
zakon potencija. Izvor: .

Druga slika, gore u sredini, prikazuje primjer resetkaste mreze, takve mreze su se povi-
jesno koristile u tzv. forest-fire modelima koji simuliraju i opisuju Sirenje poZara po Sumi
2], medutim kasnije analize su pokazale da tipi¢no valovito Sirenje infekcije po takvim
mrezama jako dobro aproksimira stvarnu situaciju u prostorno Sirokim podrucjima [J3].
Osnovno svojstvo takvih mreza je to Sto vecinu vrhova spajaju jako dugi (najkraéi) pu-
toviﬂ ipak pokazalo se da stvarne ljudske socijalne mreZe i poznanstva nemaju to svojstvo
nego da prate tzv. small-world pravilo odnosno da vecinu ljudi veze lanac od najviSe 6
poznanstva [23].

Treca slika, gore desno, prikazuje primjer small-world mreze, dobivena iz obiCne resetke
u kojoj su nasumicno povezani ’daleki” vrhovi, pokazalo se da dodavanje malog broja bri-
dova moZe znaCajno promijeniti cijelu dinamiku Sirenja infekcije i u suStini uciniti mrezZu
podloZnijom na pandemije.

Cetvrta slika, dolje lijevo, prikazuje primjer prostorne mreZe, u takvoj mreZi su vrhovi

®Put je niz vrhova i njima incidentnih bridova u kojima su svi vrhovi osim eventualno prvog i zadnjeg
razliciti.
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pozicionirani na nekoj povrsini (ili volumenu) a dva vrha su povezana bridom preko neke

vjerojatnosne distribucije koja ovisi o njihovim udaljenostima, takve mrezZe su generaliza-

cija prethodnih, dakle slucajne, resetkaste 1 small-world mreze spadaju u ovu kategoriju.
Peta slika, dolje u sredini, prikazuje primjer scale-free mreze Cija je glavna karakteris-

tika ta da distribucija stupnjeva X njihovih vrhova slijedi zakon potencija, formalno
P(X>x)~Lx)x @ Vzaa>1 (2.5)

gdje je L(x) slabo varirajuca funkcija limy_,e L(rx)/L(x) = 1.

Intuitivno, distribucija stupnjeva vrhova u mreZi nije homogena, nego postoji mali broj
super-povezanih vrhova dok veéina ima relativno mali broj susjeda. Takve mreZe uocCene
su u autorskim suradnjama [4] i ljudskim seksualnim kontaktima [6]. Sesta slika prikazuje

zakon potencija za o = 4.3 dobivene preko numerickih simulacija scale-free mreze.



Poglavlje 3
Detaljan opis modela

U prethodnom poglavlju je opisano nekoliko razli¢itih pristupa u modeliranju Sirenja in-
fektivnih bolesti po populaciji, takoder smo utvrdili da su povijesni modeli koristili obi¢ne
diferencijalne jednadzbe za opis dinamike, Ciji pristup ima prednost u tome $to je jednos-
tavan, a istovremeno dovoljno dobar u uvjetima prostorne homogenosti populacije. Ipak,
puno prirodniji pristup je modeliranje infektivnih bolesti preko mreze jer se samo tako
mogu najbolje simulirati sve suptilne dinamike kao i lokalno Sirenje (epidemije pocCinju iz
jednog ili viSe zariSta). Na kraju prethodnog poglavlja spomenuli smo nekoliko poznatih
mreza koje dobro aproksimiraju ljudsko druStvo 1 medusobne kontakte jedinki. Poznato
je medutim da jako mala razlika u strukturi dviju mreza mozZe dovesti do puno drugacijeg
Sirenja infekcije po tim mreZama, S$to znaci da u slucaju prediktivnih i analiti¢kih potreba
treba “’jako precizno” generirati mreZu koja je skoro savrSena preslika stvarnosti; takav
pothvat je nazalost vremenski zahtjevan 1 gotovo nemoguc [/} str.297].

Model za koji smo se odlucili zaobilazi gornji problem: bazira se na jednostavnoj i
opéenitoj mreZi Cija struktura sadrzava kuéanstveﬂ koja su najrelevantniji dio opserviran u
empiriji ([3]] i specifi¢no za COVID-19 [17])) po kojem se infekcija iri. Sirenje infekcije po
ostatku grafa je rijeSeno na elegantan nacin koji posjeduje poZeljno svojstvo small-worlda
a svi prijelazi stanja (zaraza, ozdravljenje, itd.) su tretirani kao stohasticki.

Razvijeni model, kao Sto ¢emo vidjeti, omogucava dovoljnu fleksibilnost za uvodenje
logi¢ko/semantickih smislenih restrikcija na “kretanje” jedinki po mreZi koje mjerodavno
simuliraju stvarne socijalne i ekonomske mjere implementirane za suzbijanje Sirenja in-
fekcije. Takva fleksibilnost u modelu je klju¢na jer su uvedene mjere na ovakvoj skali

povijesno jedinstvene za COVID-19 pandemiju.

1i eventualni uski broj ljudi susjeda i/ili prijatetlja s kojima je jedinka svakodnevno u kontaktu.
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3.1 Struktura mreze

Implementirana mreza je jednostavna i sastoji se od ukupno N vrhova (jedinki koji su
posloZeni u potpuneﬂ podgrafove veli¢ine K. Slika geometrijski prikazuje nekoliko
potpunih grafova s malim brojem vrhova. Potpune podgrafove u mrezi zovemo grozdovi,
gdje jedan grozd predstavlja jedno kucanstvo (ili skup ljudi koji su svakodnevno u kon-
taktu). Grozdovi nisu medusobno povezani bridovima, nego je njihova “komunikacija”

rijeSena na drugaciji nacin (vidi potpoglavlje|3.3).

K, K> K3 Ky K5 Kg

Slika 3.1: Potpuni grafovi.

3.2 Stanja i prijelazi

Sama struktura mreZe je priliéno jednostavneﬂ medutim, moguca stanja (kompartmenti) u
kojima se vrhovi mreZe mogu nalaziti kao i sama dinamika prilicno su komplicirani.

Stanja u kojima se jedinke mogu naci su: susceptible, infected, mild, recovered, icu
covidl9, icu nocovidl 9, dead covidl9, dead nocovidl9. Detaljnije:

* susceptible : jedinka koja je podloZna zarazi COVID—lqﬂ
* infected : jedinka koja se zarazila s COVID-19, ali joS ne pokazuje simptome.
* mild : jedinka koja se zarazila s COVID-19 i pokazuje simptomeﬂ

* recovered : jedinka koja je ozdravila od COVID-19 i stekla imunitetm

2U grafu vrh predstavlja jednu jedinku populacije. Kroz rad koristit ée se obje rijeci ovisno o kontekstu.

3Graf u kojem je svaki par razli¢itih vrhova povezan, potpun graf od K vrhova ima (12( ) bridova.

4Mreza iako jednostavna istovremeno omogucava kompleksnu dinamiku i mjerodavnu simulaciju stvar-
nog svijeta.

SCOVID-19 je bolest prouzrokovana SARS-CoV-2 virusom. Dalje u tekstu, zbog jednostavnosti, govo-
rimo o COVID-19 zarazi iako nije skroz precizno.

U modelu, zbog jednostavnosti, svi zaraZeni nakon odredenog vremena pokazuju simptome, postoje
sumnje o asimptomatskim slucajevima medutim joS uvijek su kontradiktorni podaci o postotku takvih
slucajeva kao i o njihovoj zaraznosti.

"Imunitet moZe biti doZivotni ili kratkotrajni, vise u poglavlju @



POGLAVLIJE 3. DETALJAN OPIS MODELA 11

* icu covidl9 : jedinka koja se zarazila s teZim oblikom bolesti COVID-19 i zauzela 1

respirator.
* dead covidl9 : jedinka koja je umrla zbog COVID-19 bolesti.

* icu nocovidl9 : jedinka koja je oboljela od nespecificirane bolesti i zauzela 1 respi-

rator.

* dead nocovidl9 : jedinka koja je umrla zbog nespecificirane bolesti.

Recovered

Susceptible

Dead
nocovid19

lcu
nocovid19*

h 4

Slika 3.2: Shema stanja i prijelaza.

Slika 3.2 prikazuje stanja i njihove medusobne prijelaze. Gornji dio grafa odnosi se na
dinamiku relevantnu za COVID-19. Vidimo da samo jedinke na respiratoru (icu covidl9)
mogu imati smrtonosan ishod, $to moZemo pretpostaviti bez smanjenja opéenitostiﬂ Pri-
jelaz iz stanja icu covid19 u stanje mild je uveden zbog logike 1 opservacije stvarnog tijeka
bolesti (bolesnici koji dobiju tezi oblik bolesti, ako preZive, predu u laksi oblik bolesti prije
potpunog ozdravljenja). Takoder, infected stanje predstavlja trenutak kad je jedinka veé
zarazena (i zarazna), ali joS ne pokazuje simptome Sto se ne smije mijeSati s tzv. asimpto-

matskim bolesnicima koji u modelu pripadaju mild stanju zbog jednostavnosti.

8Tako u stvarnosti neki bolesnici umru prije nego $to dodu na respirator, u modelu vjerojatnost umiranja
na respiratoru obuhvada i vjerojatnost umiranja bez respiratora.
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Donji dio grafa odnosi se na ostale nespecificirane bolesti (koje zahtijevaju respirator
za uspjesno lijeCenje). Zvjezdica s kojom je oznaceno stanje icu nocovidl9 je kratica za ne-
koliko prijelaza: sva stanja osim icu covidl9, dead covidl9 1 dead nocovidl9 mogu prijeci
u to stanje dok jedinke u tom stanju mogu prijeci u stanja dead nocovidl9, susceptible ili
recovered ovisno o situaciji (viSe o tome kasnije, potpoglavlje|3.3).

U modelu nisu uzeti u obzir procesi rodenja ili migracija jer je broj promatranih iteracija
dovoljno malen $to ih ¢ini zanemarivim (vidi poglavlje F).

Svi prijelazi izmedu stanja kao i vremena provedena u svakom stanju su empirijski

utvrdeni (podaci iz medicinskih i znanstvenih ¢lanaka).

3.3 Dinamika

U ovom potpoglavlju opisat éemo dinamiku modela implementiranu u raCunalnom pro-
gramu, te navesti relevantne varijable 1 parametre.

Dinamika je diskretna i sekvencijalna, odnosno u svakoj iteraciji (ekvivalentnoj jed-
nom danu) aZuriraju se stanja svih vrhova u mreZi na sekvencijalan nacin (od prvog do
zadnjeg po redoslijedu koji je fiksiran na pocetku).

Prije pocetka simulacije slijedi inicijalizacija mreZe i stanja: korisnik definira prije-
lazne vjerojatnosti svih stanja, vremena zadrzavanja u svakom, ukupni broj vrhova, broj
respiratora, veli¢inu grozdovzﬂ broj iteracija, itd. Takoder moguce je definirati proizvoljni
broj kategorija (tipova) jedinki i njihove omjere u mrezi (npr. po dobnim skupinama, ¢ija
razlika moze biti drugacija vjerojatnost prezivljavanja bolesti), vidi potpoglavlja[3.4]i[4.2]
za vise detalja.

Nakon inicijalizacije slijedi simulacija; u nultoj iteraciji sve su jedinke u stanju suscep-
tible, ali postoji vjerojatnost (parametar koji postavlja korisnik) s kojom ¢e svaka jedinka, u
svakoj iteraciji, interno podbaciti prijeci u stanje infected. Ovaj proces simulira uvedene
slucajeve odnosno biljezi pocetak pandemije. S pojavom prvih infected jedinki pandemija
se pocinje Siriti medu populacijom na nacin da u svakoj iteraciji, svaka bolesna jedinka,
ima vjerojatnost r zaraziti svakog susjeda unutar grozda. Jedinke koje su zarazene na ovaj
nacin kaZzemo da su eksterno podbacile.

Nakon §to su se azurirala stanja unutar grozdova slijedi kljucan proces koji kontrolira
zarazu izmedu razliitih grozdova: u svakoj iteraciji svaka jedinka ima vjerojatnost p;

da ode na putovanje (na posao, u Skolu, u ducan itd.) i na taj nacin riskira da ju zarazi

97bog jednostavnosti veli¢ina grozdova u mreZi je homogena.
10Interni podbadaj eng. internal failure znaéi da se jedinka zarazi interno neovisno o okolisu.
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neka druga bolesna jedinka na putovanju. Vjerojatnost zaraze za susceptible jedinku na
putovanju je dana formulom
F=k- ﬂ, (3.1)
n
gdje je b ukupan broj bolesnih jedinki na putovanju, n broj svih jedinki na putovanju, a k
obiCan parametar.

Dodatni slu¢aj implementiran u modelu je ponasanje jedinki s barem jednim mild ili
icu-covid19 susjedo takve jedinke, s obzirom da imaju susjeda koji je bolestan i poka-
zuje simptome vrSe oblik samoizolacije i odlaze na putovanje (puno rjede) s vjerojatnosti
p1- p2 gdje je pa vjerojatnost (ne)postivanja preporucenog ponaéanjﬁ Za jedinke koje su
u stanjima mild ili icu covidl9 pretpostavlja se da ne idu (vjerojatnost nula) na putovanje
(prvi jer su bolesni i dovoljno savjesni da ne Sire takvu bolest a drugi jer su doslovno u
bolnici na respiratoru). U potpoglavlju analizirat Ce se situacije gdje ova prepostavka
ne vrijedi. Dodatna pretpostavka u modelu za ranije spomenute jedinke je da gube veze
(bridove) koji ih vezu za svoje susjede unutar grozda dakle ne Sire zarazu ukuc¢anima (prvi
se uspjesno samoizoliraju a drugi su u bolnici na respiratoruﬁ

Prijelazi u stanje icu nocovidl9, vidi sliku [3.2] implementirani su kao interni podbacaj
dakle u svakoj iteraciji proizvoljna jedinka ima neku vjerojatnost da se teSko razboli i
zauzme jedan slobodni respiratoﬂ (slucajne nesrece, druge infektivne bolesti, upale pluca
itd. su tretirane kao interni podbacaj zbog jednostavnosti). susceptible jedinka koja prijede
u ovo stanje 1 prezivi vraca se u susceptible stanje dok se infected, mild 1 recovered jedinke
sve vracaju u recovered stanje nakon ozdravljenja (u ovo spada slu¢aj gdje npr. osoba dode
u bolnicu zbog infartka i onda se otkrije da je COVID-19 pozitivna)

Potrebno je napomenuti joS jedan implementacijski detalj vezan za respiratore: jedinke
u stanjima icu covidl9 i icu nocovidl9 idu “’u bolnicu” i zauzmu respirator, medutim pos-
tojanje bolnice je implicitno; u modelu postoji samo ukupni broj respiratora R i svaka
jedinka u tim stanjima zauzima jedan. Trenutak u kojem broj slobodnih respiratora padne
na nulu 1 umre prva jedinka kojoj treba slobodni respirator, a takvih nema zovemo kolaps

zdravstvenog sustava (klju¢no u simulacijama, poglavlje ).

podsje¢amo da se svi susjedi jedne jedinke nalaze samo unutar njenog grozda.

12, djeluje na p; kao nezavisan dogadaj te §to je p» bliZe 1 to je ponasanje jedinke s bolesnikom i bez
bolesnika u kucanstvu sli¢nije.

3Pretpostavka za mild slu¢ajeve se mozda ne &ini potpuno opravdanom, medutim, provedene simulacije
su pokazale da cak s tom pretpostavkom se vise od 90% jedinki u grozdu razboli nakon prvog infected slucaja
$to odgovara stvarnosti.

147Zbog relevantnosti u modelu se promatraju samo one bolesti koje zahtijevaju koristenje respiratora jer
je to u direktnoj koliziji s potrebama lijecenja teskih COVID-19 bolesnika, novija verzija modela mogla bi
ukljuciti sve bolesti.
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Za kraj spomenimo vjerojatnost prijelaza u stanja dead covidl9 i dead nocovidl9 zbog
inovativnosti. Vjerojatnosti prijelaza iz stanja icu covidl9 u dead covidl9 p. 1 iz stanja

icu nocovidl9 u dead nocovidl9 p,. su promjenjive i dane formulama

R m-+ic
pczl—(l—pc)-exp<—u- p ) (3.2)
. m+ic
Pnczl—(l—Pnc)'eXP<—N' ” ) (3.3)

gdje je m ukupan broj jedinki u stanju mild, ic ukupan broj jedinki u stanjima icu covidl9
i icu nocovidl9, n' ukupan broj zivih jedinki, i je sloban parametar koji kontrolira op-
tereCenje zdravstvenog sustava, a p. 1 pye su prijelazne vjerojatnosti u nultoj iteraciji (prije
pocetka pandemije) koje definira korisnik.

Vjerojatnosti umiranja p. i p,. su vremenski nizovi (promjenjivi u svakoj iteraciji) koji
ovise o opterecenju zdravstvenog sustava (kvaliteta njege dana pojedinacnoj jedinki nuzno
opada s povecanjem broja bolesnika). Razlomak iz formula 1 je zapravo udio
bolesnika (na kucnoj ili bolnic¢koj njezi) u (Zivoj) populaciji. Ukoliko su svi respiratori

zauzeti sljedeca jedinka, kojoj je potreban respirator, umire istog trena s vjerojatnosti 1.

3.4 Parametri modela

Na slici [3.3] vidimo sucelje preko kojeg korisnik (ili neki drugi program) fiksira parametre
modela. Slika prikazuje prave vrijednosti parametara koriStene u simulacijama, detalji u
potpoglavlju Sekcija graph_generation odnosi se na dimenzije i strukturu grafa, fik-
sira se broj grozdova, broj jedinki u svakom grozdu K, kategorije jedinki 1 njthove omjere
([72 28] znaci da postoje dvije kategorije jedinki, 72% jedinki spada u prvu a 28% u drugu
kategoriju). Sekcija simulation brine se o simulaciji: stopping_conditions su uvjeti zaustav-
ljanja programa (maksimalni broj iteracija ili ako je zdravstveni sustav u kolapsu); zatim
slijede parametri: num_icus je broj respiratora R, mu je parametar WU, prob_transmission
je parametar eksterne zaraze r, k_trip je parametar k vezan za putovanja te isolate_clus-
ter_on_known_case, ako je true, aktivira opisani proces samoizolacije jedinki sa mild ili
icu-covid19 susjedom.

Podsekcija initial_params fiksira sve relevantne parametre za stanja i prijelaze (vje-
rojatnosti prijelaza i vremena zadrZavanja) za sve generirane kategorije (u ovom slucaju
dvije). Istaknimo samo da je prob_goes_on_trip vjerojatnost odlazaka na putovanje p; i

prob_m_neighbour_trip candidate vjerojatnost (ne)poStivanja mjera samoizolacije p;.
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"graph_generation": [

{
"num_clusters": 200000,
"num_people_per_cluster": 5,
"category_ratios": [72, 28]
}
1,

"simulation": {

"stopping_conditions": {
"num_days": 1200,
"on_icu_overflow": false

¥s

"num_icus": 200,

"mu": 5,

"prob_transmission": 0.1,

"k_trip": 2.5,

"isolate_cluster_on_known_case": true,
"initial_params": [

"prob_goes_on_trip": 0.3,
"prob_m_trip_candidate": O,
"prob_m_neighbour_trip_candidate": 0.9,
"prob_s_to_i": 0,
"days_i_to_sick": 5,
"prob_i_to_ic": 0.00471,
"days_m_to_r": 11,
"days_ic_to_r_or_m": 10,
"prob_ic_to_d": 0.286,
"prob_to_nic": 0.00000618,
"prob_nic_to_d": 0.36,

"days_nic": 5

"prob_goes_on_trip": 0.3,
"prob_m_trip_candidate": O,
"prob_m_neighbour_trip_candidate": 0.9,
"prob_s_to_i": 0,
"days_i_to_sick": 5,
"prob_i_to_ic": 0.11285,
"days_m_to_r": 11,
"days_ic_to_r_or_m": 10,
"prob_ic_to_d": 0.286,
"prob_to_nic": 0.00000618,
"prob_nic_to_d": 0.36,

"days_nic": 5

}
1,
"events": [
{
"label": "pocela korona",
"day": 15,

"update_params": {

15
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54 "prob_s_to_i": [0.000001, 0.000001]
55 3

56 },

57 {

58 "label": "kraj uvez. korona",

59 "day": 45,

60 "update_params": {

61 "prob_s_to_i": [0, 0]

63 }
64 ]
65 }

66 }

Slika 3.3: Parametri modela.
Podsekcija events je metoda koja omogucava da se vrijednost bilo kojeg parametra
promijeni u nekoj danoj iteraciji (npr. day : 15 znaci da se uvedena promjena odnosi na

sve iteracije nakon 15.).



Poglavlje 4
Simulacije i rezultati

U ovom poglavlju opisujemo provedene simulacije i1 graficki ih demonstriramo. U prvom
potpoglavlju bavimo se utvrdivanjem parametara citirajuci relevantne izvore, opisujemo
provedene simulacije i relevantne promatrane znacajke, a zadnja potpoglavlja prezentiraju
dobivene rezultate.

KoriSteni su programski jezici: C++ (implementacija modela) i Python (prikaz svih
rezultata), vidi dodatak [A]

4.1 Utvrdivanje neslobodnih parametara

Na slici[3.3] vidimo da model zahtijeva veliku koli¢inu parametara. Neki od tih parametara
su slobodni i1 zahtijevaju prostorno pretraZivanje, dok se ostali mogu dobiti iz relevantnih
medicinskih izvora kao i iz znanstvenih &lanaka za COVID-19 boles(]

Slobodni parametri su: vjerojatnost odlaska na putovanje pq, vjerojatnost (ne)
postivanja samoizolacije p;, veli¢ina grozdova K i parametar vezan za smrtnost L.

Parametar eksterne infekcije r i parametar vezan za putovanja k se ne smatraju slo-
bodnima: r je fiksiran na nacin da se, u slucaju nepoduzimanja ikakvih mjera, preko 90%
jedinki u grozdu, Ciji je barem jedan ¢lan zaraZen, razboli; vrijednost je fiksirana na 0.1 Sto
je kasnije potvrdila i studija [15] ﬂ Parametar £ je fiksiran pomocu simulacija: provedeno
je 100.000 simulacija za sve razumne veli¢ine grozdova (2-10) 1 numericki je izraCunat

reprodukcijski broj Ry, odabrana je vrijednost k = 2.5 Ciji se Ry najbolje slaze s raznim

'Napomenimo da je u zadnjih nekoliko mjeseci objavljen niz ¢lanaka vezanih za COVID-19 s ponekad
kontradiktornim informacijama i zakljuccima, stoga sam proces traZenja pravih parametara moZze biti dug
posao koji gotovo uvijek ostavlja prostora dodatnom poboljSanju. Takoder neki parametri ("svojstva” virusa)
jednostavno su jo§ nepoznati jer se radi o novoj bolesti.

2Studija zaklju¢uje da je vjerojatnost zaraze 3%-13% za bliske kontakte.

17
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izvorima iz [20]] El

Ostali parametri vezani za COVID-19 bolest kao 1 parametri vezani za nespecificirane
respiratorne bolesti dobiveni su iz pouzdanih medicinskih izvora: [24]], [22], [[13]], [9], [8],
[14]. Smrtnost COVID-19 bolesti u modelu za generalnu populaciju je fiksirana na 1% a
vjerojatnost obolijevanja od teZeg oblika bolesti koji zahtijeva respirator na 3.5%@ Broj
dana inkubacije (prije pojave simptoma) je fiksiran na 5, broj dana intenzivnog lijeCenja
(respirator) na 10, a broj dana do ozdravljenja od blagog oblika bolesti na 11 (dakle,
za bolesnike na respiratoru od prvih simptoma do potpunog ozdravljenja prode ukupno
10411 = 21 dan). Na slican nacin su fiksirani parametri za nedefinirane bolesti: 5 dana
intenzivnog lijeCenja (na respiratoru) i vjerojatnost umiranja od 36% uz najbolju mogucu
njegu. Sansa obolijevanja je fiksirana na na¢in da su bolni¢ki kapaciteti (u prosjeku) na
ZO%EI, odnosno da u slu¢aju pandemije 80% respiratora moZze biti alocirano za COVID-19

bolesnike.

4.2 Ekstrakcija znacajki

Provedeno je nekoliko simulacija za sve smislene kombinacije slobodnih parametara: vje-
rojatnosti p; i pp unutar segmenta [0, 1], veli¢ina grozda K za sve vrijednosti u skupu
S=1{2,3,...,10}, a parametar u je fiksiran na 5 osim ako nije drugacije navedeno.

Broj jedinki u svim simulacijama je N = 10° (u okvirima komputacijske modéi ali i
dovoljno velik za relevantne zakljucke). Omjeri kategorija jedinki 1 broj respiratora R
prilagodeni su za Hrvatsku; jedinke su podijeljene u dvije skupine: mladi i stariji (>) od
60 godina. U Hrvatskoj 72% pripada prvoj kategoriji, a 28% drugoj [27], stariji od 60
godina smatraju se rizicnom skupinom ¢ija je vjerojatnost obolijevanja od teZeg oblika
bolesti (potreba za respiratorom) uz posljedi¢no ve€u smrtnost; Hrvatska ima ukupno 800
respiratora [28]] i neSto vise od 4 milijuna ljudi pa je u modelu R = 200. Ukupan broj
iteracija (dana) u svim simulacijama je fiksiran na 1200. U svim simulacijama interni
podbacaji (uvezeni slucajevi) za COVID-19 bolest pocinju u 15. 1 zavrSavaju u 45. danu
(drzava npr. zatvori granice odnosno uvede posebne mjere karantene za putnike).

Za svaku uredenu Cetvorku slobodnih parametara promatrano je nekoliko relevantnih

znacajki:

3Ry koji se najéesce nalazi u 95% intervalu pouzdanosti svih spomenutih &lanaka u [20].

Iz ovih postotaka smrtnost pacijenata na respiratoru, uz najbolju mogucu njegu, ispada nesto manja od
30% §to po najnovijim istraZivanjima izgleda optimisti¢no.

U praksi postotak je puno veéi tijekom sezonskih bolesti poput gripe.
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* Vrhunac pandemije: maksimum zbroja jedinki u stanjima infected, mild i icu co-

vid19 (po svim iteracijama se promatra zbroj i odabere maksimum).

* Ukupna smrtnost (COVID-19): broj jedinki u stanju dead covidl9 u zadnjoj itera-

ciji.

* Ukupna smrtnost (nespecificirana): broj jedinki u stanju dead nocovidl9 u zadnjoj

iteraciji.
* Duljina pandemije: broj dana izmedu prve infected i zadnje mild jedinke.

* Duljina kolapsa: broj dana u kojima je zdravstveni sustav u kolapsu. Ako u bilo
kojem danu i proizvoljnoj jedinki treba respirator a svi su popunjeni kazemo da je

sustav u kolapsu (u tom danu).

* Prvi dan kolapsa: broj dana simulacije u kojem se prvi put dogodio kolaps zdravs-

tvenog sustava.

* Relativna promjena (nespecificiranih) smrtnosti: relativna promjena broja umrlih

od nespecificiranih respiratornih bolesti s obzirom na o¢ekivani broj.

* Postotak imunih: postotak Zivih jedinki koje su prebolile COVID-19.

4.3 Prikaz znacajki osnovnog modela

U ovom potpoglavlju prikazujemo sve relevantne znacajke simulacija u ovisnosti o slobod-
nim parametrima. Na x-osi prikazan je parametar p| (u grafovima probability of mobility),
na y-osi parametar p, (u grafovima probability of quarantine misbehaviour), s desne strane
grafova nalazi se legenda. Crna linija oznacava rub kolapsa zdravstvenog sustava: za
vrijednosti parametara s “’lijeve” strane ruba kolaps se nije nikad dogodio, kaZzemo da je
pandemija pod kontrolom, dok se s “desne” strane kolaps dogodio u barem jednom danu.
Za oCekivati je da veca vrijednost p; povlaci vjerojatniji kolaps sustava (veca mobilnost je-
dinki izvan svog grozda), slicno vrijedi za p,. Slijedi graficki prikaz znacajki osnovnog
modela €iji su parametri 1 struktura mreze prethodno opisani.

Slikaf.T|prikazuje znacajku vrhunac pandemije za veli¢ine grozdova od 2 do 10. MozZe
se jasno primijetiti da vrhunac ovisi o veli¢ini grozdova (veéi grozdovi povlace ekstrem-
nije vrhunce), vidimo da scenariji u kojima je pandemija pod kontrolom imaju vrhunac

od otprilike 50.000 jedinki. Suprotno, u najekstremnijim scenarijima vidimo da vrhunac
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Slika 4.1: Znacajka: vrhunac pandemije. Veli¢ine grozdova 2—10.

moZe dosegnuti i do 800.000 jedinki $to govori da u takvim simulacijama u najgorem danu
imamo oko 80% zaraZenih jedinki istovremeno. (ovaj scenariji je svakako mogué, npr. u
gustom gradu od milijun ljudi gdje nikakve mjere nisu poduzete). Pod pretpostavkom da u
normalnim uvjetima svaka osoba izlazi van barem jednom (p; = 1) mozemo vidjeti dai za
najpovoljnije veli¢ine grozdova (2-3) potrebno je prosjecno smanjenje kretanja ljudi za
minimalno 15% (p; = 0.85), ali u stvarnosti za barem 30%, da bi se izbjegao kolapsﬂ
Slika [4.2] prikazuje znaCajku vrhunac pandemije za veli¢ine grozdova od 2 do 25. U
simulacijama s jako velikim grozdovima moZemo uociti iznenadne tranzicije (eng. abrupt
transitions) sustava za jako male razlike u parametrima odnosno sustav pokazuje dvofazno
ponasanje (kontrola pandemije i totalna katastrofa bez medufaza), $to je za ocekivati [[10].
Vidimo takoder da je parametar p, sve manje znacajan za velike grozdove, zaklju¢ujemo
da Zivot u jako velikim zajednicama nije povoljna epidemioloska situacija, a samoizo-

lacija u takvim zajednicama nakon otkri¢a jednog slucaja, vjerojatno nece imati Zeljene

%Crna se linija ruba za veli¢inu grozdova 2 nalazi u intervalu 0.7-0.85 a za veli¢inu grozdova 3 u intervalu
0.45-0.7 (po parametru p;). Za veli¢inu prosjecnog Hrvatskog kucanstva vidi opis slike@ str. 22.
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Slika 4.2: Znacajka: vrhunac pandemije. Veli¢ine grozdova 2-25.

rezultate (bolest se ve¢ jako raSirila).

Slika [4.3] prikazuje znaCajku ukupna smrtnost (COVID-19) za veli¢ine grozdova od 2
do 10. Situacija se jako dobro poklapa sa slikom [{.1] 5to je ocekivano. Vidimo da u sce-
narijima u kojima je pandemija pod kontrolom broj umrlih od COVID-19 bolesti nikad ne
prelazi 5.000 (0.5% populacije) dok se popne na preko 30.000 u najekstremnijim scenari-
jima (vecina onih koji su mogli biti spaseni uz bolni¢ku njegu su umrli jer je sustav bio u
kolapsu).

Slika 4.4 prikazuje znaCajku duljina pandemije za veli¢ine grozdova od 2 do 10. Pri-
mijetimo da se podrucja ekvilibrija, jako duge pandemije ali s relativno niskim vrhuncem
(vidi sliku [4.1)) nalaze jako blizu ruba kolapsa (crvene "mrlje” su jako blizu crne linije).
Uocimo da je takvo ponaSanje prilicno iznenadujuce i da je zdravstveni sustav, barem §to
se tiCe broja respiratora, blizu optimalne tocke.

Pandemije, ako su nekontrolirane, rastu eksponencijalno; u slu¢aju COVID-19 bolesti
u kojoj barem 3% bolesnika zahtijeva intenzivnu njegu, nemoguce je ocekivati od zdravs-

tvenog sustava da primi 80% - 3% = 2.4% cijele populacije. Zdravstveni sustav s takvim
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Base Model, Feature : Total deaths (covid19 related)
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Slika 4.3: Znacajka: ukupna smrtnost (COVID-19). Veli¢ine grozdova 2—10.

kapacitetom bio bi izuzetno skup i uglavnom neiskoriSten osim u uvjetima destruktivnih
pandemija. Ono Sto se moZe ocekivati je upravo otpornost na situacije ekvilibrija, odnosno
endemske situacijeﬂ

Vidimo da se u Hrvatskoj za veli¢inu grozdova 2 i 3 nalazimo u optimalnoj situaciji
(crvene “mrlje” su lijevo od ruba) dok smo za ostale grozdove u suboptimalnoj. Kako
je velicina prosjecnog kuéanstvzﬁ u Hrvatskoj oko 2.8 zakljuCujemo da bi Hrvatska,
uz eventualnu dobru alokaciju dostupnih respiratora, trebala zadovoljiti svoje potrebe kroz
ovu pandemijlﬂ

Slika [4.5] prikazuje zna¢ajku duljina kolapsa za veli¢ine grozdova od 2 do 10. Stepe-
nasti oblik je konstrukt diskretnog reSetkastog pretrazivanja (eng. grid searchﬂ Vidimo

7U onim uvjetima gdje je bolest dovoljno rasirena da se odrZi ali kroz relativno mali i gotovo konstantni
broj slucajeva, bez strmih vrhunaca.

8Podsjetimo se da je veli¢ina grozda u pravilu nesto veéa od veli¢ine kuéanstva jer obuhvaca i druge
eventualne kontatke pod uvjetom da su svakodnevni.

Uz mjere socijalnog distanciranja koje bi drzale pandemiju pod kontrolom.

19Crni rub se ponekad ne poklapa savrseno sa ljubicastom bojom, to je isto konstrukt diskretne resetke,
crni rub je stvoren s finijom reSetkom dakle pouzdaniji je.
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Base Model, Feature : Length of pandemic
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Slika 4.4: Znacajka: duljina pandemije. Veli¢ine grozdova 2—10.

da su scenariji u kojima je zdravstveni sustav najdulje u kolapsu jako blizu ruba, to su
situacije u kojima su poduzete mjere socijalnog distanciranja dovoljno jake da smanje vrhu-
nac pandemije (slikafd.T) ali nedovoljno da izbjegnu kolaps zdravstvenog sustava. Uo¢imo
da je u najekstremnijim situacijama po broju umrlih i vrhuncu pandemije (slike {.1]i [4.3))
duljina kolapsa relativno kratka: odnosno scenariji u kojima pandemija ima katastrofalne
posljedice na srecu kratko traju.

Slika[d.6|prikazuje znaCajku relativna promjena (nespecificiranih) smrtnosti za veli€¢inu
grozdova 4 i vrijednosti parametra u: 5,500 i 50.000. Uoc¢imo da je u scenarijima ko-
lapsa zdravstvenog sustava broj umrlih nevezanih direktno za COVID-19 poveéalﬂi
za 60%-160% od ocekivanog (legendu tumacimo na nacin da broj 0.6 znaci inkrement od
60% a —0.2 znaci smanjenje od 20%). Vidimo da veci parametar i povlaci vece inkre-
mente (crvena boja u grafu s u = 5 predstavlja inkrement od 60% a u grafu s u = 50.000
od 160%). Znacajka je prikazana samo u onim situacijama gdje je pandemija trajala du-
lje od 100 dana (slika #.4), to je dovoljno dug period da rezultati ne ovise o slu¢ajnim

"Formalno, odnosi se na osobe koje su koristile respirator.
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dogadajima (zakon velikih brojeva).

Base Model, Feature : Days in system overload
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Slika 4.5: Znacajka: duljina kolapsa. Veli¢ine grozdova 2—-10.

4.4 Ekstenzije

Bitna pretpostavka (moZda dosad preSucena) osnovnog modela je homogena distribucija
populacije: svaka jedinka je inicijalizirana na slu¢ajan nacin s vjerojatnostima danim iz
kategorijskih omjera; posljedica je da vecina grozdova ima mijeSanu populaciju. Takva
pretpostavka ne mora vrijediti, StoviSe uvodenje nehomogene distribucije odnosno speci-

jaliziranih grozdova moze dodati novo bogatsvo simulacijama.

Specijalizirani domovi

Specijalizirani domovi su ekstenzija u kojoj se odreden postotak grozdova pretvori u tzv.
grozdove specijaliziranih domova. Takvi specijalni grozdovi imaju jednaku veli¢inu kao i

ostali grozdovi u simulaciji, razlika je u tome $to njihove jedinke poStuju mjere viSe od
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Base Model, Feature : Relative shift in deaths (covid19 non-related)
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Slika 4.6: Znacajka: relativna promjena (nespecificiranih) smrtnosti. Veli¢ine grozdova 4, parametar U: 5,
5001 50.000.

prosjeka: vjerojatnost odlazaka na putovanje p;/10, vjerojatnost (ne)postivanja samoizo-
lacije p>/10 gdje su p; i po parametri za ostatak populacije u danoj simulaciji (vjerojatnost
odlaska na putovanje ako u stanju mild je 0, kao i za ostatak populacije, vidi potpoglavlje
B.3)

Rije¢ima: jedinke iz ovih grozdova idu na putovanje puno rjede od ostatka. Zbog
logike 1 jednostavnosti, sve jedinke iz specijaliziranih domova su iz druge kategorije dakle

starije od 60 godina.

Supersiritelji

Supersiritelji (eng. Superspreaders) su ekstenzija u kojoj se odreden postotak grozdova
pretvori u tzv. grozdove superSiritelja. Takvi specijalni grozdovi imaju jednaku veli¢inu
kao i ostali grozdovi u simulaciji, razlika je u tome $to njihove jedinke ne poStuju mjere:
vjerojatnost odlazaka na putovanje p; = 1, vjerojatnost (ne)postivanja samoizolacije p, = 1
i Cak ako su u stanju mild (simptomati¢no bolesni) odlaze na putovanje s vjerojatnosti 1.
Rije¢ima: jedinke iz ovih grozdova idu na putovanje svaki dan Cak i ako su bolesne.
Zbog logike 1 jednostavnosti, superSiritelji su svi iz prve kategorije dakle mladi od 60 go-

dina.

Za obje ektenzije potreban je dodatni parametar sp (eng. special population) ¢ija vrijednost
oznacava broj specijalnih jedinki (koje popunjavaju specijalne grozdoveﬂ Parametar sp

je u grafovima dan kako postotak (%).

I2Npr. ako u ekstenziji Supersiritelji stavimo sp = 10.000, mreZa ée biti inicijalizirana s 990.000 “obi¢nih”
po grozdovima homogeno distribuiranih i 10.000 specijalnih jedinki.
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Prikaz znacajKi ekstenzije specijalizirani domovi

Slika [4.7) prikazuje znaCajku ukupna smrtnost (COVID-19) za veli¢ine grozdova 4 i para-
metar sp dan u postotcima od 0.5% do 28%. Uocimo da veci broj jedinki u specijalizira-
nim domovima povla¢i manju ukupnu smrtnost od COVID-19 bolesti: moZemo primijetiti
povecanu glatkoCu u prostoru parametara pogotovo za sp = 28% (medufaze su jako Siroke
i najektremniji scenariji s 30.000 pada na 14.000 umrlih). Dakle posebno stroga izolacija
osoba starijih od 60 godina, kao rizi¢na skupina, je jako efikasna mjera u borbi protiv
COVID-19 bolesti. Treba napomenuti kako u Hrvatskoj ima malo manje od 20.000 ljudi
u domovima za starije i nemoc¢ne osobe Sto je oko 0.5% populacije. Nazalost kao §to
vidimo taj broj je premali: vecina ljudi iz rizi¢ne skupine mora biti u strozoj izolaciji da bi

rezultati bili zadovoljavajudi.

Domovi Model, Feature : Total deaths (covid19 related)
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Slika 4.7: Znacajka: ukupna smrtnost (COVID-19). Veli¢ine grozdova 4, sp: 0.5%-28%.

Slika [4.8] prikazuje znacajku ukupna smrtnost (COVID-19) za veli¢ine grozdova 2-8 i
parametar sp = 28%. Odnosno promatramo danu znacajku u ovisnosti o veli¢ini grozdova
u najpovoljnijim uvjetima: stroga izolacija cijele populacije starije od 60 godina (28%

Hrvatske populacije). Rezultati su o¢ekivani: puno manje umrlih (usporedi sa slikom §.3).
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Posebno odskace graf koji se odnosi na veli¢ine grozdova 2, ako ga usporedimo s grafom
sa slike[4.3] za istu veli¢inu grozdova vidimo ne samo da je rub kolapsa znac¢ajno pomaknut
udesno nego i1 da u najkatastrofalnijem scenariju ima ukupno 4.000 umrlih od COVID-19
(u usporedbi s preko 20.000 u osnovnom modelu), Sto je vise nego 5 puta manje. Prirodan
zakljucak je taj da bi izolacija starijih osoba bila ucinkovitija u malim zajednicama od

1-3 osobeEl

Domovi Model, Feature : Total deaths (covid19 related)
Cluster size = 2, Special population = 28.00 % Cluster size = 4, Special population = 28.00 %
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Slika 4.8: Znacajka: ukupna smrtnost (COVID-19). Veli¢ine grozdova 2-8, sp = 28%.

Slika [4.9] (gornji dio) prikazuje znaCajku duljina pandemije za veli¢ine grozdova 2-8
i parametar sp = 28%. Opservacije i zakljucci su jako sli¢ni onima vezanih za sliku [4.4]
razlika je u tome S$to u ovoj situaciji zdravstveni sustav izgleda optimalno pozicioniran
za sve veliCine grozdova jednake 6 ili manje (crvene mrlje su lijevo od ruba kolapsa). Ta
opservacija dodatno potvrduje status izolacije starijih osoba i rizi¢nih skupina kao efikasnu
metodu u borbi protiv pandemije.

Slika [4.9] (donji dio) prikazuje znacajku postotak imunih za veli¢ine grozdova 2-8 i

parametar sp = 28%. Vidimo da postotak imunih, pod uvjetom da sustav nije nikad u

I3Npr. izolirane sobe/stanovi sa minimalnim medusobnim kontaktima.
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kolapsu ne prelazi 30%. Promatraju¢i gornji dio iste slike vidimo da je prosjecna duljina
pandemije oko ruba ~ 400 dana, Sto povlaci da su potrebne barem 2 godine da 60% po-

pulacije stekne imunitet, Sto se smatra realisticnim pragom za bolesti poput COVID-19 za
imunitet krda¥| [18].

14Koli¢ina imunih u populaciji postane dovoljno velika da sprije¢i daljnje Sirenje infekcije.
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Domovi Model, Feature : Length of pandemic
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Domovi Model, Feature : Percentage of immune people
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Slika 4.9: Znacajke: duljina pandemije (gore) i postotak imunih (dolje), grozdovi 2-8, sp = 28%.
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Prikaz znacajKi ekstenzije supersiritelji

Slika prikazuje znaCajku duljina pandemije za veli¢ine grozdova 4-10 i parametar
sp = 0.2%. Dakle ve¢ u situaciji gdje samo 0.2% populacije ne poStuje apsolutno nikakve
mjere mozemo primijetiti veliku nestabilnost (podrucja lijevo od ruba imaju nekoliko "mr-
lja” u kojima su pandemije neobi¢no duge) kao 1 kolapse sustava na neocekivanim gotovo
slu¢ajnim lokacijama (crni rub ima neobic¢ne “udubine”). U situacijama gdje se to dogodilo
pogoden je jedan (ili viSe) grozd superSiritelja koji je o€ito dovoljan da promijeni tok pan-
demije na razini cijele nacije/grada. Vidi slucaj u Juznoj Koreji gdje je jedna simptomatska
osoba, tijekom vjerskih okupljanja, zarazila preko 35 drugih osoba i znacajno pogorsala
epidemiolosku situaciju drzave [[19], donji dio slike . 11| (preuzeto s [[16])).

Superspreaders Model, Feature : Length of pandemic
Cluster size = 4, Special population = 0.20 % Cluster size = 6, Special population = 0.20 %
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Slika 4.10: Znacajka: duljina pandemije. Veli¢ine grozdova 4-10, sp = 0.2%.

Slika {.T1] prikazuje znacajku vrhunac pandemije (u logaritamskoj skali) za veli¢ine
grozdova 4-10 i parametar sp = 0.2%. Zakljucujemo da grozdovi superSiritelja ne utjecu
samo na duljinu pandemije nego i na njen vrhunac (jako puno skokova ¢ak i na mjestima
koja nisu vidljiva na slici .10)
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Superspreaders Model, Feature : Peak of pandemic
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Slika 4.11: Gore, znacajka: vrhunac pandemije (log-skala). Veli¢ine grozdova 4-10, sp = 0.2%. Dolje, tijek
COVID-19 pandemije u Juznoj Koreji. Broj ukupno otkrivenih slu¢ajeva (plavo) i broj umrlih (crveno).
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4.5 Vremenski nizovi

U ovom potpoglavlju graficki prikazujemo rezultate pojedinacnih simulacija za dane slo-
bodne parametre (svaki graf je jedna toCka u parametarskom prostoru). Svi grafovi su
podijeljeni u Cetiri podgrafa i organizirani na isti nacin: u gornjem dijelu prikazani su bro-
jevi jedinki u svakom stanju kroz iteracije u obi¢noj skali (lijevo) i1 logaritamskoj skali
(desno); u donjem dijelu je fokus na popunjenost icu jedinica odnosno respiratora (lijevo)
1 broj umrlih (desno). U svim podgrafovima na x-osi nalaze se iteracije (dani), a na y-osi

broj jedinki. Prikazani su samo dani u vremenu trajanja pandemije.

Base Model, Cluster size = 4, P1 = 0.4, P2 = 0.65
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Slika 4.12: Osnovni model, veli¢ina grozdova 4, p; = 0.4 1 p, = 0.65.

Slika [4.12] prikazuje osnovni model za veli¢inu grozdova 4 i parametrima p; = 0.4 i
p2 = 0.65. Saslike[.3|vidimo da se toc¢ka nalazi iznad ruba u podrucju kolapsa. Kolaps se
moze jasno opservirati u donjem lijevom podgrafu gdje broj jedinki na respiratoru doseze
maksimalnu brojku od 200; takvo stanje se zadrzi oko 150 dana Sto ocito predstavlja broj
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dana u kolapsﬂ U donjem desnom podgrafu vidimo situaciju s brojem umrlih gdje se
vrhunac dosegne oko 220. dana i iznosi ~ 60. Vidimo da je 1 broj umrlih koji nisu direktno
povezani s COVID-19 takoder povecan u tom razdoblju. Gornji podgrafovi prikazuju broj
jedinki i u ostalim stanjima: iz logaritamske skale vidimo da je u ovom scenariju ukupni
broj umrlih od COVID-19 bolesti ~ 5.000 i da je 20% populacije steklo imunitet (Sto se

vidi iz obi¢ne skale).

Base Model, Cluster size = 4,P1=08,P2 =08
Standard Plot Logarithmic Plot
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Slika 4.13: Osnovni model, veli¢ina grozdova 4, p; = 0.8 1 p» = 0.8.

Slika [4.13] prikazuje osnovni model za veli¢inu grozdova 4 i parametrima p; = 0.8 i
p2> = 0.8. Sa slike vidimo da se toc¢ka nalazi desno od ruba u podrucju ekstremnog
kolapsa. Kolaps se takoder moze jasno opservirati u donjem lijevom podgrafu, ali u tra-
janju od samo 50 dana. Uoc¢imo kako tijekom vrhunca pandemije COVID-19 bolesnici

preuzimaju gotovo sve respiratoreEl U donjem desnom podgrafu vidimo situaciju s bro-

SPonekad ukupan broj zauzetih respiratora je nesto manji od 200, to nije greska veé¢ proizvod sluajnog
procesa umiranja i skidanja s respiratora (ako svaki dan obavjeStavamo o broju u isti sat moze se dogoditi da

se jedna osoba skine prije nego Sto druga popuni prazno mjesto).
167a vrijeme vrhunca pandemije ima puno vise COVID-19 bolesnika nego ostalih dakle veéa je vierojat-

nost da neko od njih dobije slobodni respirator.
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jem umrlih koja pokazuje stvarno stanje ekstremne katastrofe: vrhunac se dosegne oko 60.
dana 1 prelazi 2.000, takva dnevna koli¢ina umrlih je ogromna uzevsi u obzir da simuli-
ramo s tek N = 10° jedinki. Gornji podgrafovi prikazuju broj jedinki i u ostalim stanjima:
u obi¢nom grafu vidimo tipi¢ne” krivulje koje podsjecaju na SIR model (slika[2.2).

Domovi Model, Cluster size = 2, P1 = 0.78, P2 = 1, S. pop. = 28.0%
1e6 Standard Plot Logarithmic Plot
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Slika 4.14: Specijalizirani domovi model, veli¢ina grozdova 2, p; =0.78, p» = 11 sp = 28%.

Slika [d.14] prikazuje model specijaliziranih domova za veli¢inu grozdova 2 i parame-
trima p; = 0.78, pp = 11isp =28%. Sa slike[d.8]vidimo da se tocka nalazi jako blizu ruba,
ali izvan podrucja kolapsa. Promatrajuci donje podgrafove vidimo da postoje tri trenutka
u kojima su gotovo svi respiratori popunjeni, ali istovremeno broj umrlih je razumno nizak.
Promatrajuéi gornje podgrafove vidimo da je tijekom pandemije, koja je trajala oko godinu
dana, ukupni broj umrlih od COVID-19 bolesti ispod 1.000 ali da je ¢ak 20% populacije
steklo imunitet. Grafovi potvrduju sve izvedene zakljucke slika[4.7, 4.8]i[4.9] odnosno da

je izolacija starijih osoba jako efikasna mjera.
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Superspreaders Model, Cluster size = 8, P1 = 0.2, P2 = 0.1, S. pop. = 0.2%

1e6 Standard Plot Logarithmic Plot
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Slika 4.15: Supersiritelji model, veli¢ina grozdova 8, p; =0.2, pp =0.11sp =0.2%.

Slika {.T3] prikazuje model supersiritelja za veli¢inu grozdova 8 i parametrima p; =
0.2, pp =0.11sp=0.2%. Sa slike vidimo da se tocka nalazi jako blizu ruba iz-
van podrucja kolapsa u zoni “crvene mrlje” odnosno u ekvilibriju. Zaista, interesantna
situacija moze se vidjeti u gornjem desnom podgrafu gdje vidimo jasan ekvilibrij kojeg
ocigledno odrzavaju (zbog relativno Sirokih valova) privremena Sirenja zaraze na grozdove
superSiritelja (koja su se u ovom scenariju pokazala kao nedovoljno jaka da dovedu sustav
u kolaps).

Slika .16 prikazuje model supersiritelja za veli€¢inu grozdova 8 i parametrima p; =
0.2, pp =0.21sp=0.2%. Sa slike vidimo da se toc¢ka nalazi jako blizu ruba u
podrucju kolapsa. Zanimljiv dogadaj moze se primijetiti u gornjem desnom podgrafu oko
120. dana pandemije gdje se pogodi jedan (ili viSe) grozd supersiritelja koji epidemiju od
~ 3.000 aktivnih sluéajevﬂ prebaci na preko 25.000; odnosno, iz podrucja kontrolirane
epidemije, prebaci u stanje kolapsa. “Koljeno” u broju infected slucajeva podsjeca na

donji graf slike 4.11] odnosno na nagli porast slu¢ajeva izazvan jednim supersiriteljem u

177broj crvenih (infected), naranéastih (mild) i smedih (icu covidl9) jedinki.
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Superspreaders Model, Cluster size = 8, P1 = 0.2, P2 = 0.2, S. pop. = 0.2%

1e6 Standard Plot Logarithmic Plot
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Slika 4.16: Supersiritelji model, veli¢ina grozdova 8, p; =0.2, pp =0.21sp = 0.2%.

Juznoj Korejﬂ

18Graf JuZne Koreje prikazuje kumulativan broj (poznatih sluajeva) ipak iznenadni rastuéi trend sluajeva
je karakteristi¢an i usporediv sa simulacijom.
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Zakljucak

U ovom radu provedena je detaljna analiza mogucih scenarija i ishoda COVID-19 pande-
mije s podacima i parametrima koji su prilagodeni stanju u Republici Hrvatskoj.

Promatranjem simulacija zakljucilo se da su bolnicki kapaciteti, i specificno broj res-
piratora, u teoriji dovoljni za adekvatnu njegu svima kojima e biti potrebni, pod uvje-
tom da su implementirane potrebne rigorozne mjere (barem 30% manje kretanja ljudi od
uobicajenog). Najefikasniji uoceni princip suzivota s COVID-19 bolesti je posebna razina
izolacije za rizi¢ne skupine i osobe starije od 60 godina. Nazalost, ¢ak i pod takvim uvje-
tima suZzivot s virusom nece sigurno biti kraci od 2 godine, S$to je minimalno vrijeme do
stjecanja imuniteta krda (uvodenje cjepiva moze skratiti ovaj period).

Uoceno je takoder, da uz loSu politiku i neadekvatnu primjenu mjera ljudi neée samo
umirati zbog COVID-19 nego 1 zbog drugih respiratornih bolesti. Broj umrlih od takvih
bolesti ¢e biti 1 do 160% veci od uobicajenog.

Konacno, kao §to je pokazala situacija u Juznoj Koreji, dovoljan je mali broj (< 1%)
zarazenih ljudi (ili ljudi koji su bili u kontaktu sa zaraZenom osobom) koji ne poStuju mjere
samoizolacije da se epidemioloska slika cijele drZzave brzo promijeni i zdravstveni sustav
dovede u kolaps.

Zanimljivih proSirenja ovog rada ima nekoliko: implementacija situacije da rigoroznije
mjere povlace manju dostupnost bolni¢ke njege i time veu smrtnost za sve ostale bo-
lesti; implementacija cijele ekonomske pozadine koja povlaci niz drugih optimizacijskih

problema i/ili uvodenje imuniteta koji nije doZivotan.
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Dodatak A

Implementacija najbitnijih dijelova

projekta

Implementacija modela, programski jezik: C++.

#include <algorithm>
#include <cstdlib>
#include <fstream>
#include <iostream>
#include <vector>
#include <cmath>
#include <random>

#include “json.hpp”
using json = nlohmann::json;
using RandomGenerator = std :: minstd_rand;

enum class PersonState {
SUSCEPTIBLE, // s
INFECTIOUS, // i

CONFIRMED, // ¢

ICU, // ic

DEAD, // d

IMMUNE, // im
NOCORONAICU, //nic
NOCORONADEAD, // nd

}s

const int NUMSTATES = static_cast<std::

PersonState : :NOCORONADEAD) + 1;

std ::string
switch (state) {
case PersonState :: SUSCEPTIBLE:

return “susceptible”;

case PersonState :: INFECTIOUS:
return “infectious”;

case PersonState :: CONFIRMED:
return “confirmed”;

case PersonState ::ICU:

return Ticu”;

case PersonState ::DEAD:
return “dead”;

case PersonState ::IMMUNE:
return “immune”;

case PersonState ::NOCORONA_ICU:
return “nocorona_icu’”;

case PersonState : :NOCORONADEAD:
return “nocorona_dead”;

underlying_type <PersonState >::type> (

state_to_name (PersonState state) {
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}
// Can't happen.
exit(1);

struct Person {

}s

Person(int id, int category) : id(id), category(category) {}

int id;

int category;

PersonState state = PersonState :: SUSCEPTIBLE;

int days_until_next_state = 0;

// Needed because person can change state from IMMUNE to NOCORANAICU. If
// patient survives ICU then we need to know does it return to IMMUNE or
/1 SUSCEPTIBLE state .

bool is_.immune = false;

struct CategoryParams {

}s

CategoryParams (json params)

prob_goes_on_trip (params[ " prob_goes_on_trip”]),
prob_c_trip_.candidate (params [ " prob_c_trip_candidate™]),
prob_c_neighbour_trip_candidate (

params [ prob_c_neighbour_trip_candidate™]),
prob_s_to_i(params[”prob_s_to_i"]),
days_i_to_c (params[”days_i_to_c”]),
prob_i_to_ic (params[”prob_i_to_ic”]),
days_c_to_im (params[”days_c_to_im”]),
days_ic_to_im_or_c (params[ " days_ic_to_im_or_c”’]),
prob_ic_to_d (params[”prob_ic_to_d”]),
prob_to_nic (params[”prob_to_nic”]),
prob_nic_to_d (params[”prob_nic_to_d”]),
days_nic (params [~ days_nic”]) {}

double prob_goes_on_trip;
double prob_c_trip-candidate;
double prob_c_neighbour_trip_candidate;
double prob_s_to_i;

int days_i_-to_c;

double prob_i_to_ic;

int days_c_to_.im;

int days_ic_to_im_or_c;
double prob_ic_to_d;

double prob_to_nic;

double prob_nic_to_d;

int days.nic;

class Graph;

json simulate (Graph &, json, RandomGenerator &);

class Graph {

public:
Graph(json graph_params, RandomGenerator &generator) {
for (const auto &subgraph_params: graph_params) {

// Generate num_persons. Put each person in one of the categories.

int num_clusters = subgraph_params[”“num_clusters”];

int num_people_per_cluster = subgraph_params[”num_pecople_per_cluster”];

int last_bound = 0;

std :: vector<int> category-bounds;

for (auto &x : subgraph_params[’category_ratios”]) {
last_bound += x.get<int >();
category-bounds.push_back(last_bound);

std ::uniform_int_distribution<> distribution (
0, category._bounds.back() — 1);
for (int i = 0; i < num_clusters; ++i) {
std :: vector<Person> cluster;
for (int j = 0; j < num_people_per_cluster; ++j) {
int x = distribution (generator);
int category = std::upper_bound(
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category_bounds.begin (), category_bounds.end(), x)
— category_bounds.begin();
int id = i * num_people_per_cluster + j;
Person person(id, category);
cluster.push_back(person);

}

clusters .push_back(cluster);

private:
friend json simulate (Graph &, json, RandomGenerator &);
std :: vector<std :: vector<Person>> clusters;

}s

class BoolWithProbability {
public:
BoolWithProbability (RandomGenerator &generator) : generator(generator) {}

bool operator () (double p) {
return distribution(generator) < p;

private:
RandomGenerator &generator;
std::uniform_real_distribution<> distribution {0, 1};

}s

double dying_probability (double p, double mu, double system_load) {
return 1 — (I — p) =* exp(—mu % system-load);

// Returns whether icu overflow happened.
inline bool before_trip_cluster_-update (
std :: vector<Person> &cluster ,
int &num_icus_left ,
const std::vector<CategoryParams> &params_for_categories ,
double prob_transmission ,
double mu,
double system_load ,
BoolWithProbability &bool_with_probability) {
// Count number of infected people that can transmit corona virus in this
/! cluster. We do this only once before calculating transitions of people
// so that all people are in analog position.
int cnt.infectious_persons = 0;
for (const auto &x : cluster) {
if (x.state == PersonState ::INFECTIOUS) {
++cnt_infectious_persons;

}
¥
double p-in_cluster_transmission =
1 — pow(l — prob_transmission, cnt_infectious_persons);:
bool icu_overflow = false;
for (int i = 0; i < cluster.size(); ++i) {
auto &x = cluster[i];
const auto &params = params_for_categories[x.category ];
if (x.state == PersonState :: SUSCEPTIBLE) {

if (bool_with_probability (params.prob_s_to_i) ||
bool_with_probability (p-in_cluster_transmission)) {
X.state = PersonState :: INFECTIOUS;
x.days_until_next_state = params.days_i-to_c;

}

} else if (x.state == PersonState ::INFECTIOUS) {
if (!——x.days_until_next_state) {
// Person became symptomatic so he is either put in isolation or in
/] icu.
if (bool_with_probability (params.prob_i_to_ic)) {
if (!num_icus_left) {
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188 // Person need icu but there are none left so he dies.
189 x.state = PersonState ::DEAD;

190 icu_overflow = true;

191 } else {

192 Xx.state = PersonState ::ICU;

193 x.days-until_next_.state = params.days_ic_-to_.im_or-c;
194 —num-.icus._left;

195 }

196 } else {

197 Xx.state = PersonState ::CONFIRMED;

198 x.days_until_next_state = params.days_c_to_im;

199 }

200 }

201

202 } else if (x.state == PersonState :: CONFIRMED) {

203 if (!——x.days_until_next_state) {

204 Xx.state = PersonState ::IMMUNE;

205 X.is.immune = true;

206 }

207

208 } else if (x.state == PersonState::ICU) {

209 if (!——x.days-until_next_state) {

210 double p-ic-to.d = dying-probability(

211 params. prob_ic_to.d , mu, system_load);

212 if (bool_with_probability (p-ic_to_d)) {

213 // Person died in ICU.

214 Xx.state = PersonState ::DEAD;

215 } else {

216 // Person made it through ICU, so he is now mild case.
217 x.state = PersonState :: CONFIRMED;

218 x.days_until_next_state = params.days_-c_-to_im;

219 }

220 ++num-_icus_left;

221 }

222

223 } else if (x.state == PersonState ::NOCORONAICU) {

224 if (!——x.days-until_next_state) {

225 double p.nic_to.d = dying_probability (

226 params. prob_nic_to_d , mu, system_load);

227 if (bool_with_probability (p_nic_to-d)) {

228 // Person died in ICU of illness that is not corona.
229 x.state = PersonState : : NOCORONA DEAD;

230 } else if (x.is.immune) {

231 x.state = PersonState ::IMMUNE;

232 } else {

233 x.state = PersonState :: SUSCEPTIBLE;

234 }

235 ++num-_icus_left;

236 }

237 }

238

239 if (x.state == PersonState ::IMMUNE ||

240 x.state == PersonState :: SUSCEPTIBLE | |

241 Xx.state == PersonState ::CONFIRMED ||

242 Xx.state == PersonState :: INFECTIOUS) {

243 // Person can require ICU from other illnesses , not only corona.
244 if (bool_with_probability (params.prob_to_nic)) {

245 if (num_icus_left) {

246 if (x.state == PersonState ::CONFIRMED ||

247 x.state == PersonState :: INFECTIOUS) {

248 // If person who had corona went to an icu for unrelated reasons we
249 // presume that he will get over that corona infection during his
250 // time in icu. That does not neccessarily follow from given days
251 /1 for NOCORONAICU state and different stages of corona disease
252 /! from config but simplifies implementation and has almost no
253 // impact on simulation since number of NOCORONAICU people is
254 // expected to be small.

255 X.is_immune = true;

256 }

257 x.state = PersonState : : NOCORONACU;

258 x.days_until_next_state = params.days_nic;

259 —num_icus_left;
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} else {
x.state = PersonSta
icu.overflow = true
}

return icu.overflow;

te : :NOCORONA DEAD;

json simulate (Graph &g, json simulation_config , RandomGenerator &generator) {

BoolWithProbability bool_with_probability (generator);

// Extracting configuration

int n
bool

parameters .

um.days = simulation_config[”stopping_conditions”]["num_days”];

on_icu_overflow =

simulation_config[”stopping_conditions”][7on_icu_overflow”];

int n

um-_icus_left = simulat

ion_.config[“"num_icus”];

double mu = simulation_config["mu”];

double prob_transmission =

double k_trip = simulation_

bool

simulation_config[”“prob_transmission”];

config[ " k_trip”];

isolate_cluster-on_known._case =

simulation_config[”isolate_cluster_on_known_case”];

std ::
auto
for (

vector<CategoryParams>
all_params = simulatio

const auto &params : a

params_for_categories ;
n_config [ initial _params”];

1l_params) {

params_for_categories.emplace_back (params);

std ::

sort(events.begin(), events.end(),

vector<json> events =

simulation_config[“events”];

return x[7day”] < y["day”];

s

auto

event = events.begin()

/! Declaring stats variable

S .

[I(const json &x, const json &y) {

std :: unordered_map<std :: string , std::vector<int>> num_per_state_history;
std ::string stopping_condition = “"num_days”;

int num_days_icu_overflow = 0;

int first_.day_.icu.overflow = —1;

int last_day_icu_overflow = —1;

for (int day = 0; day < num_days; ++day) {

std::cerr << "Simulating day 7 << day << 7/7 << num-.days << “\n”;
bool this_day.icu_overflow = false;
while (event != events.end() && event—>at(’day”) == day) {

auto update_params = event—>at(”update_params”);

for (auto param: update_params.items()) {

}

if (lall_params[0].co
std::cerr << "lInval
exit(l);

}

if (param.value().siz
std::cerr << "lInval
<< 7" in an event
exit(1);

}

for (int i = 0; i< a
all_params[i][param

}

unt (param.key ())) {
id key 7 << param.key () <<

e() != all_params.size()) {
id number of categories for

\n”;

Il_params.size (); ++i) {
.key ()] = param.value()[i];

params_for_categories.clear () ;

f

}

or (const auto &params
params_for_categories

++event;

/1

int

Calculate system-load

cnt_alive_people = 0;

all_params) {
.emplace_back (params);

factor.

key

in an event\n”;

©7 << param.key ()
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int cnt_burden = 0;
for (const auto &cluster : g.clusters) {

for (const auto &x : cluster) {
if (x.state != PersonState ::DEAD &&
x.state != PersonState ::NOCORONADEAD) {
++cnt_alive_people;
}
if (x.state == PersonState ::ICU ||
x.state == PersonState ::CONFIRMED) {
++cnt_burden;
}
}
}
double system_load = (double)cnt_burden / cnt_alive_people;

/! Before “trip” updates.
for (auto &cluster : g.clusters) {
bool cluster-icu_overflow = before_trip_-cluster_update (
cluster ,
num-icus_left ,
params_for_categories ,
prob_transmission ,
mu,
system_load ,
bool_with_probability);
if (cluster_icu_overflow && !this_day_icu_overflow) {
this_day_icu_overflow = true;
++num_days_icu_overflow;
last_day_icu_overflow = day;
if (first_day.icu_overflow == —1) {
first_day.icu_overflow = day;

/! Pick people who go to the trip.
std :: vector<Person#> persons_on-trip;
for (auto &cluster : g.clusters) {

// Check if there is someone with known corona disease in cluster.

bool has_known_corona = false;

for (auto &x : cluster) {

if (x.state PersonState :: ICU ||
x.state == PersonState :: CONFIRMED) {
// It can happen that person gets to NOCORONAICU and already had

// corona. In that case this flag would stay false, however I don't

// think it is a problem since this should happen quite rarely.

has_known_corona = true;
}
}
for (auto &x : cluster) {
const auto &params = params_for_categories[x.category ];
if (x.state == PersonState :: SUSCEPTIBLE ||
x.state == PersonState :: INFECTIOUS ||
x.state == PersonState ::IMMUNE) {
if (!has_known_corona || !isolate_cluster_on_known_case ||
bool_with_probability (params.prob_c_neighbour_trip_candidate)) {
if (bool_with_probability (params.prob_goes_on_trip)) {
persons_on_trip.push_back(&x);
¥
}
}
if (x.state == PersonState ::CONFIRMED) {
/! Person knows that it has corona but it can disobey order for
/] staying home and becomes trip candidate.
if (bool_with_probability (
params. prob_c_trip.candidate * params.prob_goes_on_trip)) {
persons_on_trip.push_back(&x);
}
}
}
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404

405 // Count number of infectious and confirmed people on a trip.
406 int cnt_contagious = 0;

407 for (Person #x: persons_on_trip) {

408 if (x—>state == PersonState :: INFECTIOUS ||

409 x—=>state == PersonState ::CONFIRMED) {

410 ++cnt_contagious;

411 }

412 }

413

414 // Spread infection during the trip.

415 double contagious_ratio = (double)cnt_contagious / persons_on_trip.size();
416 double p_transmission = std ::min(

417 prob_transmission * k_trip * contagious.ratio, 1.0);

418 for (Person =#x: persons_on_trip) {

419 if (x=>state == PersonState :: SUSCEPTIBLE &&

420 bool_with_probability (p-transmission)) {

421 const auto &params = params._for_categories[x—>category |;

422 x—>state = PersonState :: INFECTIOUS;

423 x—>days_until_next_.state = params.days_i_to_c;

424 }

425 }

426

427 // Collecting stats.

428 std :: vector<int> num_per_state (NUM_STATES) ;

429 for (const auto &cluster : g.clusters) {

430 for (const auto &x : cluster) {

431 ++num_per_state [

432 static_cast <std ::underlying_type<PersonState >::type >(x.state)];
433 }

434 }

435

436 // Tterating over all possible states instead of states in num_per_state
437 // map since it is not necessary that all possible states are there, but
438 // we still want to append zero to history vector.

439 for (int j = 0; j < NUMSTATES; ++j) {

440 auto state-name = state_-to-name (static_cast<PersonState >(j));
441 num_per_state_history [state.name ]. push_back(num_per_state[j]);
442 }

443

444 if (this_day_icu_overflow && on_icu_overflow) {

445 stopping_condition = "icu_overflow”;

446 break ;

447 }

448 }

449

450 return {

451 {’stopping_-condition”, stopping-condition},

452 {"num_days_icu_overflow”, num.days_icu_overflow },

453 { first_day_icu_overflow”, first_day_icu_overflow },

454 {"last_day_icu_overflow”, last_day_icu_overflow },

455 {’stats”, num_per_state_history },

456 }s

457 }

458

459 int main(int argc, char =sargv[]) {

460 if (arge != 3) {

461 std:: cerr << "Expected arguments: config_file seed\n”

462 << 7 config_file = path to json configuration file\n”
463 << 7 (see example_config.json for format)\n”
464 << 7 seed = number passed to generator constructor\n\n”;
465 exit(1);

466 }

467

468 std ::ifstream config-stream(argv[l]);

469 json config;

470 config_stream >> config;

471 config_stream.close () ;

472

473 RandomGenerator generator (atoi(argv([2]));

474 Graph g(config[”graph_generation™], generator);

475 auto data = simulate(g, config[”simulation™], generator);
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476 std :: cout << data << "\n";
477 return 0;
478 }
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DODATAK A. IMPLEMENTACIJA NAJBITNIJIH DIJELOVA PROJEKTA

Ekstrakcija znacajki, programski jezik: Python.

from __future_. import print_function
import numpy as np

import json

from multiprocessing import Pool
import datetime

import sys

from argparse import ArgumentParser
from matplotlib import rc

import subprocess

import sys

import os

parser = ArgumentParser ()
parser.add_argument('cluster_sizes ', metavar='cluster_size ', type=int, nargs='+")
parser.add_argument('-np', dest='num_processes ', default=1, type=int,
help="Num of processors to use')
parser.add_argument( '~mu', dest='mu', default=100, type=int,
help="mu parametar in model config')

parser.add_argument( '~k ', dest='k', default=10, type=float, help="k_trip parametar in model config"')

parser.add_argument( '—ext ', dest='ext', default=0, type=int, help='extension type in simulation, 0:base model, 1:

superspreaders , 2:domovi")
parser.add_argument( '—extpop ', dest='extpop', default=0, type=int, help='population in extra subgraph")
parsed = parser.parse_args ()

# LOGICAL STRUCTURE OF THE GRID SEARCH: (keys:elements) is a dictionary , [] is a list.
# cluster_dict : pl_dict : p2_dict : [seed_dict : [list of 8 elements], ratio_of_success_seeds]

# cluster_dict is just logical, implementationally non necessary (we save the whole below structure using

cluster value)
#(we parallelize therefore always only one value cluster.)
pl_dict is a dictionary which contains all values pl
p2_dict is a dictionary which contains all values p2
for each value of p2 we have a list of 2 elements a seed_dict and ratio.of_success_seeds
seed_dict is a dictionary which contains all values seed

for each value of seed we have a list of 5 elements (relevant info we want to keep track of)

* O O

#1 first day of infectious case,2 length of pandemic (first infectious, last mild case),
#3 peak of pandemic (max (infectious+mild+ic) ) 4 peak of pandemic known cases,

#5 total corona deaths, 6 total no_corona deaths

#7 1st day system overload .8 n days in system overload.

# ratio_of_success_seeds is simply the ratio of seeds for which the system is never in fail mode.

def model_cluster_trip (config_file_.name , seed, devnull):
if sys.version_info > (3, 0):
return subprocess.run([”./ model_cluster_trip_.v2”, config_file_name , str(seed)],
stdout=subprocess.PIPE, stderr=devnull).stdout
else:
p = subprocess.Popen([”./ model_cluster_trip.v2”, config_-file.name , str(seed)],
stdout=subprocess .PIPE, stderr=devnull)
return 77 .join(p.stdout.readlines ())

def graph_generation(baseline_icu ,baseline_nodes ,baseline_days ,scale ,scaledays ,ext,cluster_size ,mu,k,extpop):
num-icus=baseline.icu // scale
num_days=baseline_days // scaledays
config_filenames = [
“config_for_grid_search.json”,
“config_for_grid_search_superspreaders.json”,
“config_for_grid_search_domovi.json”]
with open(config_filenames[ext]) as f:
config = json.load(f)
if ext==0:
num_nodes=baseline_nodes // scale
num_clusters=num_nodes // cluster_size

config [~ graph_generation” J[O]["num_people_per_cluster”]=cluster_size
config [~ graph_generation” J[O]["num_clusters”]=num-clusters

if ext==1 or ext==2: # superspreaders model and/or domovi model
num_nodesO=(baseline.nodes —extpop) // scale
num_clustersO=num_nodesO0 // cluster_size
num_nodesl=extpop // scale
num_clustersl=num_nodesl // cluster_size

config [~ graph_generatior [O]["num_people_per_cluster”]=cluster_size

config[“graph_generation” J[0]["num_clusters”]=num_clusters0

config[”graph_generation™]J[1]["num_people_per_cluster”]=cluster_size

46
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70 config [~ graph_generation” J[1]["num_clusters”]=num_clusters]
71 a=config [~ graph_generation” J[0][ "category_ratios”][0]

72 b=config[”graph_generation” J[0][ "category_ratios”][1]

73 if ext==1I:

74 config[”graph_generation”J[0]["category_ratios”][0]=int(max(baseline_nodes=a/(a+b)/scale —num.nodesl ,0)) #

diminish <60 because some are superspreaders

75 config[”graph_generation” J[0]["category_ratios”][1]=int(max(baseline_nodes=b/(a+b)/scale ,0))

76 if ext==2:

77 config[”graph_generation”]J[0]["category_ratios”]J[0]=int(max(baseline_nodes=a/(a+b)/scale ,0))

78 config[”graph_generation”]J[0]["category_ratios”]J[1]=int(max(baseline_nodes=b/(a+b)/scale —num_nodesl ,0)) #

diminish >=60 because some are in domovi

79 config[”simulation”][”stopping_conditions”]["num_days”]=num_days

80 config[”simulation”]["num_icus”]=num_icus

81 config[”simulation”]["mu”] = mu

82 config[”"simulation”]["k_trip”] = k

83 config[”"simulation”]["events 7 ][0]["update_params” ][ " prob_s_to_i”]=[el = scale for el in config[”simulation”]["events

”1[0]1[ "update_params” ][ prob_s_to_-i”]]

84 return config

85

86 def grid.search_parameters (config ,pl,p2,ext, k,mu, cluster-size ,seed,extpop):

87 config[”simulation”J["initial_params”][0][ " prob_goes_on_trip”] = pl

88 config[”simulation”]J["initial_params”][1]["prob_goes_on_trip”] = pl

89 config[”simulation”]J[”initial_params”][0][”prob_c_.neighbour_trip_.candidate”] = p2

90 config[”simulation”]J[”initial_params”][1][”prob_c_neighbour_trip_candidate”] = p2

91 baseline_file_name = " _tmp_config_rgs{}_{}_{}_-{}”

92 extra_param = " _extpop{}”

93 if ext==0:

94 config_file_name = ("tmp/Base” + baseline_file_name + 7.json”).format(

95 k, mu, cluster_size , seed)

96 if ext==1:

97 config-file_name = ("tmp/Superspreaders”™ + baseline_file_.name + extra_param + ~.json”).format(

98 k, mu, cluster_-size , seed, extpop)

99 if ext==2:

100 # >=60 in domovi 10 times more likely to be in quarantine and 10 times more likely not to go on trip.

101 config[”simulation”]["initial_params”][2]["prob_goes_on_trip”] = pl/10

102 config[”simulation”]["initial_params”][2]["prob_c_neighbour_trip_candidate™] = p2/10

103 config-file_name = ("tmp/Domovi” + baseline_file_.name + extra_param + 7.json”).format(

104 k, mu, cluster_size , seed, extpop)

105 return [config, config_file_name]

106

107 def save_json(ext,pl_dict, k, mu, cluster_size , extpop):

108 baseline_file_namel ”_real_grid_search”

109 baseline_file_name2 = 7 _k_trip{}-mu{} _cluster_size {}.json”

110 extra_param = ~_extpop{}”

111 if ext==0:

112 with open((”outputs/base_model/Base” + baseline_file.namel + baseline_-file_name2).format(

113 k, mu, cluster_-size), "w”) as f:

114 json.dump(pl-dict, f, indent=4)

115 if ext==I:

116 with open((”outputs/superspreaders.model/Superspreaders” + baseline_file_namel + extra_param +
baseline-file_.name2 ). format(

117 extpop, k, mu, cluster_size), "w”) as f:

118 json.dump(pl_dict, f, indent=4)

119 if ext==2:

120 with open ((“outputs/domovi_model/Domovi” + baseline_file_.namel + extra_param + baseline_file_name2).format(

121 extpop, k, mu, cluster_size), "w”) as f:

122 json.dump(pl_dict, f, indent=4)

123

124 def f(cluster-size):

125 ext=parsed.ext

126 mu=parsed .mu

127 k=parsed .k

128 extpop=parsed.extpop

129 scale=1

130 scaledays=1

131 config=graph_generation(200,1000000,1200,scale ,scaledays ,ext,cluster_size ,mu,k,extpop)

132 h=5 #put 1 for very precise grid

133 ptrip=np.arange (0,1.00001,0.01xh)

134 pdisobedient=np.arange (0,1.00001,0.01xh)

135 seeds=np.arange (0,1,1)

136 pl-dict={}

137 start = datetime.datetime .now()
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138 devnull = open(os.devnull, 'w')

139 for pl in ptrip:

140 p2-dict={}

141 for p2 in pdisobedient:

142 list_2len =[]

143 seed._dict={}

144 ratio_succ=—1

145 succ=0

146 for seed in seeds:

147 config_list=grid_search_parameters (config ,pl,p2,ext k,mu, cluster_size ,seed,extpop)

148 config=config_list[0]

149 config_file_name=config_list[1]

150 with open(config_file_.name , "w”) as f:

151 json.dump(config, f, indent=4)

152 print ("Running model with params: cluster_size = {:.3f}".format(cluster_size),

153 T, prob_goes_on_trip = {:.3f}7.format(pl),

154 7, prob_c_neighbour_trip_candidate = {:.3f}”.format(p2),

155 "seed = {}”.format(seed), file=sys.stderr)

156 stdout = model_cluster_trip (config-file.name , seed, devnull)

157 output=json.loads (stdout)

158 os.remove(config_file_name)

159 try :

160 beginning_pandemic = next(x for x, val in enumerate(output[”stats”]["infectious™]) if val > 0)

161 except Stoplteration:

162 beginning_pandemic = —1

163 end_pandemic = —1

164 len_pandemic = —1

165 else:

166 beginning_pandemic = next(x for x, val in enumerate(output[”stats”][”infectious™]) if val > 0)

167 end_pandemic = len ((output[”stats” ][ confirmed”])) — 1 — next(x for x, val

168 in enumerate (reversed (output[“stats”][“confirmed™])) if val > 0 )

169 len_pandemic = end.pandemic — beginning_pandemic + 1

170 peak_corona-total = max([sum(x) for x in zip( (output[’stats”]J[7infectious”™]) ,(output[”stats”J[”
confirmed”]),

171 (output[”stats”][7icu”]))])

172 peak_corona_system_load = max([sum(x) for x in zip( (output[”stats”]["confirmed”]), (output[”stats”]J[”
fcu” )1

173 corona_deaths = output[”stats”]["dead”][—1]

174 no.corona_deaths = output[”stats” ][ nocorona_dead”][—1]

175 total_immune = output[”stats” ][ "immune”][—1]

176 n_days_icu_overflow = output["num_days_icu_overflow”]

177 first_day_icu_overflow output[“first_day_icu_overflow”]

178 if n_days_icu_overflow

179 succ=succ+l

180 seed_dict[str(seed)]=[beginning_pandemic ,

181 len_pandemic ,

182 peak_corona-total ,

183 peak_corona_system_load ,

184 corona-deaths ,

185 no-corona-deaths ,

186 n_days_.icu.overflow ,

187 first_day_icu_overflow ,

188 total_immune ]

189 ratio_succ=float (succ/len(seeds))

190 list_2len .append(seed._dict)

191 list_2len .append(ratio_succ)

192 p2-dict[str(p2)]=1list_2len

193 pl_dict[str(pl)]=p2_dict

194 save_json (ext,pl_dict, k, mu, cluster_size , extpop)

195 devnull.close ()

196 end = datetime.datetime .now ()

197 print ("Time elapsed during the calculation:”, end — start)

198 if parsed.num_processes == 1I:

199 print ("Running ONE process”, file=sys.stderr)

200 for cluster_size in parsed.cluster_sizes:

201 f(cluster_size)

202 else:

203 print ("Running {} processes”.format(parsed.num_processes), file=sys.stderr)

204 # This won't work on isabella, because python2 has different API for Pool

205 # object. However, that is fine since we run parallelize our code with SGE

206 with Pool(parsed.num_processes) as p:

207 p.map(f, parsed.cluster_sizes)
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Sazetak

Tema ovog rada je analiza COVID-19 pandemije i njenih mogucih scenarija. Rad je podi-
jeljen u tri logicke cjeline.

U prvoj cjelini (koja se sastoji od prvog i drugog poglavlja) spominju se i opisuju
standardni epidemioloSki modeli. Povijesno su se takvi modeli bazirali na obi¢nim di-
ferencijalnim jednadzbama poput SIR modela i njegovim varijantama. U zadnje vrijeme
zbog sve vecih raCunalnih kapaciteta, sve su €¢eSci u literaturi modeli bazirani na mreZama
u kojima se svaka osoba poistovjecuje s jednim vrhom, a svaki kontakt medu osobama s
jednim bridom. Prednost takvih modela je ocita jer omogucuje simulaciju stvarnih kretanja
1 kontakata osoba u populaciji.

U drugoj cjelini (koja se sastoji od treceg poglavlja) detaljno se opisuje koriSteni mo-
del u radu. Model je inovativan i baziran na jednostavnoj mreZi u kojoj su eksplicitno
ukomponirana kuéanstva (dokazana kao glavni izvor §irenja infekcije). Sirenje bolesti po
generalnoj populaciji ostvareno je preko posebnog slucajnog procesa koji uzima u obzir
uvedene epidemioloske mjere i restrikcije na kretanja. U modelu se promatraju i ostale
(respiratorne) bolesti i njihova interakcija s COVID-19.

U trecoj cjelini (koja se sastoji od Cetvrtog 1 petog poglavlja) prikazuju se rezultati
simulacija. Osnovni koriSteni princip je graficki prikaz znacajki modela poput vrhunca ili
duljine pandemije u ovisnosti o prostoru slobodnih parametara: parametar koji kontrolira
strukturu grafa i parametri vezani za mobilnost i samoizolaciju osoba. Promatrane su i dvije
ekstenzije osnovnog modela koje uvode specijalizirane jedinke Cije ponaSanje odskace od
ostatka. Parametri modela kao i svi zakljucci prilagodeni su za Republiku Hrvatsku.

Kljucne rijec¢i: COVID-19, model, simulacija, slobodan parametar, kolaps zdravstve-

nog sustava.
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Summary

The topic of this work is the analysis of the COVID-19 pandemic and its possible scenarios.
The work is divided into three logical parts.

In the first part (which consists of chapters one and two) the standard epidemiologi-
cal models are described. Historically those models were based on ordinary differential
equation like the SIR model and its variants. Lately, because of more available compu-
ting power, models based on graphs were each person is represented by a vertex and each
contact between people by an edge are more and more common in literature. This appro-
ach has an obvious advantage because it is able to simulate real movements and contacts
between people in a population.

In the second part (which consists of chapter three) the adopted model is described in
detail. The model is innovative and based on a simple graph which explicitly implements
the households (proved to be the main source of spread of the infection). The spread across
the general population is accomplished by a particular random process which takes into
account the adopted epidemiological measures and restrictions on movement. The model
also considers other (respiratory) diseases and their interaction with COVID-19.

In the third part (which consists of chapter four and five) the results of the simulations
are shown. The basic method used to convey this information is plotting the features of the
model such as peak or length of the pandemic against the space of free parameters: one
parameter which controls the structure of the graph and two parameters related to people’s
mobility and self-isolation. Two extensions are also introduced which include specialized
individuals whose behaviour is different from the rest. The parameters of the model and
all the conclusions are adapted to the Republic of Croatia.

Key words: COVID-19, model, simulation, free parameter, health system collapse.
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Zivotopis

Roden sam 23. rujna 1994. u Zagrebu. Godine 2001. preselio sam se s obitelji u Ita-
liju, u Milano, gdje sam zavrSio osnovnu Skolu (Istituto Comprensivo “Ilaria Alpi”) 1
prirodoslovno-matematicku gimnaziju (Liceo Scientifico “Elio Vittorini”’). Tijekom gim-
nazijskih dana doZivio sam pomak u interesima s druStvenih na prirodne znanosti te sam
od 3. razreda sudjelovao na brojnim natjecanjima iz matematike i fizike s nekoliko visokih
plasmana na Skolskoj 1 Zupanijskoj razini a posebno bih istaknuo 10. mjesto na drzavnom
natjecanju iz matematike u 4. razredu.

Godine 2014. vratio sam se u Zagreb i upisao preddiplomski studij Matematike na
Matematickom odsjeku Prirodoslovno-matematickog fakulteta. Titulu sveuciliSnog prvos-
tupnika stekao sam 2017. godine te upisao diplomski studij Matematicka Statistika na

istom fakultetu, te od iste godine primam i stipendiju za izvrsnost Privredne banke Zagreb.
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