COVID - 19
PROGNOZY DtUGOTERMINOWE

Koronawirus 2019-nCoV to wirus nalezgacy do rodziny koronawirusoéw (coronaviridae).
Koronawirusy wystepujg u zwierzat i powodujg u nich rézne choroby (uktadu
oddechowego, uktadu pokarmowego, watroby, uktadu nerwowego), wiele zakazen
przebiega tez bezobjawowo. Wirusy te czesto mutujg i majg duzg zdolnos¢ do zakazania
nowych gatunkéow. Wszystkie poznane dotad koronawirusy powodujace zakazenia u ludzi
sq wirusami, ktére wywotujg objawy ze strony uktadu oddechowego, bardzo rzadko ze
strony innych uktadow i narzadow. Mozliwe, ze oprdocz zakazenia uktadu oddechowego u
dzieci do 12. miesigca zycia mogg wywotywac biegunke. Do 2019 roku poznano 6
wirusow powodujacych zakazenia u ludzi. Cztery z nich (229E, OC43, NL63, HKU1) sg
przyczyng przeziebienia o tagodnym przebiegu. Dwa pozostate (wirusy SARS i MERS)
mogq prowadzi¢ do zagrazajacej zyciu ostrej niewydolnosci oddechowej. Koronawirus
2019-nCoV jest wirusem odpowiedzialnym za obecng epidemie zakazen ukfadu
oddechowego, ktora rozpoczeta sie w Wuhan, w Chinach i tam po raz pierwszy zostat
zidentyfikowany w grudniu 2019 roku.

Pacjenci z potwierdzonym zakazeniem koronawirusem 2019-nCoV mieli objawy
zakazenia uktadu oddechowego, takie jak:

e gorgczka,
e kaszel (raczej suchy),
e dusznosé.

Na podstawie danych udostepnionych przez Gtéowny Inspektorat Sanitarny (GIS) przeprowadzono
modelowanie epidemii dwodch predkosci. Wydzielono zakazenia zwigzane ze stuzbg zdrowia, w tym
zakazenia pacjentow w szpitalach i pacjentéw opieki dtugoterminowej oraz personel medyczny, ze wzgledu
na inne mozliwosci redukcji kontaktéw w tym sektorze. Pozostate zakazenia zostaty potgczone w jednej
grupie, biorac pod uwage, ze ogniska pozamedyczne nie sg wyodrebnione w dostepnych danych.

Przyjeto zatozenia, ze pacjenci szpitalni nie maja kontaktéw z osobami poza szpitalami i przebywaja w
szpitalu Srednio 5,3 dni, zas pacjenci w opiece dtugoterminowej przebywajg tam stale. Personel medyczny
pozostaje w grupie "medycznej", ale kontaktuje sie z pozostatymi osobami w populacji ogdlne;j.

Analiza parametrow modelu i predykcji wskazuje na:

o dobrg kontrole epidemii w kompartmencie stuzby zdrowia

e ponad dwukrotny wzrost parametru 62 opisujgcego intensywnos$¢ transmisji w kompartmencie
pozostatej populacji

e mniej optymistyczne prognozy niz w modelu SEIR, ktory nie bierze pod uwage wygaszenia ognisk
w stuzbie zdrowia


https://www.mp.pl/pacjent/gastrologia/objawy/50644,biegunka
https://www.mp.pl/pacjent/grypa/przeziebienie/61668,przeziebienie
https://www.mp.pl/pacjent/pediatria/choroby/ukladoddechowy/144131,niewydolnosc-oddechowa
https://www.mp.pl/pacjent/reumatologia/objawy/175394,goraczka
https://www.mp.pl/pacjent/pulmonologia/objawy/70135,kaszel
https://www.mp.pl/pacjent/pulmonologia/objawy/70470,dusznosc

Etap llla Etap Il

Dzignna liczba przypadkdw
o -

Ty,
_‘ﬁ?_o_o?mt— Ll )
P A s Y i ol A I YV =
Pl . o S o Sl <O I Sl S < I S SO < L S S O Ll o
B I -l i Sl Ll L e i

== [agrozy Pazostale

Diagroey (Srednia 7 dni) == Shuzba zdrowia

Rysunek 1. Dzienne liczby przypadkéw w modelu dwéch predkosci. Kropkami oznaczono obserwowane
liczby przypadkow zwigzanych ze stuzbg zdrowia i pozostatych przypadkdéw (zrédto danych: Gtéwny
Inspektorat Sanitarny), a takze taczng liczbe wszystkich rozpoznan. Linie ciggte odpowiadaja predykcji z
modelu estymowanego dla dwdch okreséw danych (pierwszy od 06.04 do 05.05, a drugi od 05.05 do
21.05). Dla obu grup przyjeto ten sam parametr 0-1=3,5, pozostate parametry dotyczgce poziomu
kontaktéw (81, B2) oraz czasu do rozpoznania (y1-1, y2-1) zostaty wyestymowane na podstawie danych.
Predykcja tacznej liczby zachorowan jest obliczona jako suma predykcji dla kompartmentu stuzby zdrowia
i kompartmentu pozostatej populacji.

4.Prognozy dtugoterminowe: wptyw zmniejszenia liczby testow na
dynamike epidemii

Wczesne wykrywanie przypadkéw poprzez testowanie i wyszukiwanie oséb z kontaktu jest jednym z
kluczowych dziatan podejmowanych w celu ograniczania epidemii.

W przedstawionej ponizej analizie przyjeto nastepujgce zatozenia:

e Ewentualna poszerzona strategia testowania obejmie osoby o podobnym ryzyku zakazenia, tj.
odsetek wynikéw dodatnich pozostaje na podobnym poziomie.

e Zostaje utrzymany ten sam poziom kontaktéw spotecznych (nie uwzgledniamy efektu
rozluZnienia restrykgji).

e Uwzgledniono scenariusze zmniejszenia testowania w okresie majéwki i albo stopniowy powrét
do poprzedniego trendu, albo pozostanie na poziomie ok. 9200.
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Rysunek 1. Analizowane scenariusze testowania w kierunku COVID-19. Dane o liczbie wykonywanych
badan na podstawie danych publikowanych przez Ministerstwo Zdrowia sg oznaczone kropkami.
Nastepnie przedstawiono liczbe testéw wedtug trzech scenariuszy: 1) Obecny trend - liczba testéw
wzrasta podobnie jak dotychczas az do osiggniecia putapu 25 000 testow dziennie (maksymalna zdolnosé
systemu w chwili obecnej), bez uwzglednienia spadku w okresie majéwki; 2) Spadek do 9200 i wzrost
zgodnie z trendem - liczba testéw spada do 9200 2 maja i nastepnie wzrasta podobnie jak dotychczas az
do osiggniecia putapu 25 000 testow dziennie; 3) Spadek do 9200 i brak wzrostu - liczba testéw po okresie
majéwki pozostaje na poziomie 9200 badan dziennie.

5.Prognozy dfugoterminowe: ewolucja wspoétczynnika reprodukcji
RO

Bardzo istotnym parametrem jest bazowy wspétczynnik reprodukcji RO, ktéry okresla ilu nowych
osobnikéw zostanie zarazonych przez jednego chorego. Jezeli wspdtczynnik RO > 1 to epidemia sie
rozwija, natomiast w przypadku, gdy RO < 1 to epidemia wygasa.

Wartosci Ro estymowane w oparciu o rézne odcinki danych wykazuja duze zréznicowanie. Zwtaszcza
estymacje na ostatnich odcinkach danych wskazujg duzy wptyw okresowych wahan liczby rozpoznan. Ro
estymowane na odcinkach krétszych niz okres wahan wykazujg duzg zmiennos¢ (krzywe znacznie ponizej
wartosci 1 oraz krzywe znacznie powyzej wartosci 1).
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Rysunek 1. Zmiennos$¢ Ro w zalezno$ci od przedziatu czasowego danych uzytych do estymacji
parametrow. Kazda krzywa przedstawia zmieniajgce sie estymacje Row przedziale od 25.03 do 06.05.
Wartosc¢ dla wybranego punktu jednej z dziesieciu krzywych to oszacowanie Ro uzyskane na podstawie
danych z okresu odpowiadajgcemu kolorowi krzywej do daty odpowiadajgcej wartosci na osi poziome;j
wykresu.

&
&
*

= S -.__/\\' L - w
o - & ——
r - e a L
& -
E / . . Loe oM .
1
2 . e
g - .-'Il-p " " 1
B IFARE
m ~
2 - =
2 .
2 ./(" *
&
100 P
o
=%
B
o P Al ¥
o+ = o " & G o o o > o o o e &

& K3

o
&
£

3
=
3
k]
£

&

W
=

b
£

Rysunek 2. Mozemy przypuszczac, ze w znacznym stopniu réznice w szacowanej wartosci Ro mogg
wynikac z lokalnych w czasie wydarzen. W sytuacji, gdy epidemia jest w stanie endemicznym, zaréwno



modele jak i sama dynamika epidemii jest bardzo wrazliwa na zaburzenia (np. lokalnie wystepujace
ogniska). W tej sytuacji uzycie danych z jak najdtuzszego okresu czasowego, jednoczesnie ksztattem
odpowiadajgcym mozliwym przebiegom krzywych zadanych przez model SEIR, jest najlepszym
rozwigzaniem, minimalizujgcym mozliwe ryzyko btednej prognozy. Model SEIR nie pozwala na szybkg
zmiane wypuktosci krzywej zachorowan. Biorac to pod uwage, na podstawie Rys. 2 oraz uwzgledniajac
termin wprowadzenia restrykcji, wykorzystano do estymacji okres zaczynajacy sie 25.03. Na Rys. 3

przedstawiono wyniki tej estymacji, ktore wskazujg na stabilizacje wspétczynnika Ro na poziomie 1 (stan
endemiczny).
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Rysunek 3. Prognoza zmian Ro dla Polski.

Zrédto:  https://covid19.mimuw.edu.pl/ewolucja.html
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