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Sammanfattning

Nér vaccin och andra medicinska behandlingar inte finns tillgéng-
liga spelar icke-farmaceutiska atgdrder en viktig roll for att minska
spridningen av smittsamma sjukdomar. Under COVID-19 pandemin
var en vanligt forekommande icke-farmaceutisk atgérd att begrénsa
storleken pa sammankomster. Myndigheter genomférde denna atgérd
antingen som rekommendationer till allminheten att inte delta i stora
sammankomster eller som restriktioner i form av ett strikt forbud mot
sammankomster som 6verskred en viss storlek. I detta arbete underso-
ker vi hur begransningar av sammankomsters storlek paverkar forlop-
pet av en epidemi och jamfor de tva strategierna. Med hjilp av en sto-
kastisk epidemimodell, ddr smitta sker vid sammankomster, simulerar
vi epidemier och analyserar antalet smittsamma individer vid epide-
mins topp, tidpunkten fér toppen samt reproduktionstalet Ry. Vidare
anvander vi oss av tva olika sannolikhetsférdelningar fér att modellera
sammankomsternas storlek och jamfor resultaten mellan dessa.

Resultaten visar att rekommendationer dr effektiva i en popula-
tion dér individer vanligtvis deltar i sma sammankomster och mycket
stora sammankomster ar sallsynta. I populationer dar stora samman-
komster ibland intréffar d&r ddremot restriktioner i form av férbud mot
sammankomster 6ver en viss storlek mer effektiva, férutsatt att gran-
sen for storsta tillatna storlek &r tillrdckligt liten. Dessa resultat visar
att fordelningen for sammankomsters storlek har en avgérande roll for
vilken effekt olika strategier far.

*Postadress: Matematisk statistik, Stockholms universitet, 106 91, Sverige.
E-post: elmqvist.maja@gmail.com. Handledare: Mia Deijfen och Daniel Ahlberg.



Abstract

In situations where vaccines and pharmaceutical treatments are una-
vailable, non-pharmaceutical interventions (NPIs) play a crucial role in
reducing the spread of infectious diseases. During the COVID-19 pande-
mic, a commonly used NPI was limiting the size of social gatherings. Aut-
horities implemented this intervention either by recommendations to the
public or by imposing legal restrictions on gatherings exceeding a certain
size. This thesis investigates how limiting gathering sizes affect the course
of an epidemic and compares the effectiveness of these two approaches of
implementation. Using a stochastic epidemic model, in which infections
occur at gatherings, we analyze the number of individuals infected at the
epidemic peak, the timing of the peak and the basic reproduction number,
Ry. Furthermore, we use two different probability distributions to model
the sizes of the gatherings and compare the results of the two distributions.

We find that recommendations are effective when individuals in a po-
pulation typically meet in small groups and very large gatherings are
rare. However, in populations where large gatherings occasionally occur,
imposing a legal restriction on gatherings exceeding a certain size is more
effective, provided that the size limit is sufficiently small. These findings
highlight that the distribution of gathering sizes play a crucial role in
determining the impact of different intervention strategies.



Forord

Jag vill rikta ett stort tack till mina handledare Mia Deijfen och Daniel Ahlberg
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anvénts for att ratta kod samt som bollplank under skrivprocessen.
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1 Inledning

Enligt FN forvintas antalet pandemier och epidemier 6ka i takt med att den
biologiska mangfalden minskar och klimatforindringarna fortskrider (UNRIC,
2020). Under 2000-talet har virlden redan upplevt flera epidemier, sdsom svinin-
fluensan ar 2009 och ebolaepidemin i Véstafrika 2014. En pandemi som troligen
fortfarande ligger folk ndra i minnet &r COVID-19, som resulterade i manga
dodsfall och spreds 6ver stora delar av virlden. Vissa ldnder drabbades hardare
dn andra vilket ledde till en debatt kring vilka atgéirder for att minska smitt-
spridningen som ansags fungera bra och vilka som inte gjorde det.

For att minska smittspridningen av en sjukdom nér vaccin och andra medi-
cinska preparat inte existerar eller finns tillgéingliga anvinds icke-farmaceutiska
atgirder, vilket pa engelska kallas fér non-pharmaceutical interventions (NPIs)
(WHO, 2019, 5.8). Vanliga NPIs inkluderar handhygien, hélla fysiskt avstand till
andra ménniskor, stanna hemma vid symptom samt att undvika stora samman-
komster. Flera studier har genomforts for att undersoka hur olika NPIs paverkar
en smittspridning. Exempelvis har Britton (2021) undersokt hur anvindandet
av munskydd paverkar reproduktionstalet Ry, och Peak m.fl. (2017) har stude-
rat effekterna av karantéin av individer som missténkts ha exponerats av smitta.

I borjan av COVID-19 pandemin var det just icke-farmaceutiska atgirder som
sattes in. For att minska antalet smittade och undvika att sjukvarden 6verbelast-
ades gick Folkhélsomyndigheten i Sverige initialt ut med rekommendationer,
sasom att halla avstand till andra och att undvika stora sammankomster. Des-
sa rekommendationer 6vergick senare till restriktioner i form av férbud mot
allmidnna sammankomster storre &n 500, 50 respektive 8 personer, som infordes
vid olika tidpunkter (Folkhilsomyndigheten, 2024). Eftersom det forvéntas ske
fler epidemier ar det av fortsatt intresse att utvirdera och underscka hur olika
atgéirder paverkar smittspridningen av en sjukdom. Vi kommer dérfoér i detta
arbete att undersoka hur en minskning av sammankomsters storlek paverkar en
epidemi, med fokus pa om det dr nagon skillnad att inféra rekommendationer
eller restriktioner mot en viss storlek av sammankomster.

Vi kommer lata rekommendationer representeras av en minskning av vintevéardet
for sammankomsters storlek och jamfoéra detta med att helt férbjuda samman-
komster av en viss storlek, vilket motsvarar restriktioner. For att undersoka hur
de tva olika tillvigagangssitten paverkar smittspridningen i en population kom-
mer vi att titta pa antalet smittade vid epidemins topp, tidpunkten for denna
topp samt det totala antalet smittade under epidemins férlopp. Vi kommer dven
att undersoka hur detta paverkar reproduktionstalet Ry. For att modellera det-
ta kommer vi att anviinda oss av en epidemimodell framtagen av Ball och Neal
(2022), dér smitta sker under sammankomster. Vidare kommer vi att anvinda
tva olika fordelningar for att modellera sammankomsters storlek och jamfora
deras resultat.



2 Teoretisk bakgrund
2.1 Standard SIR-modell

Vi anvénder oss i detta avsnitt av den beskrivning av en standard SIR-modell
som ges av Andersson och Britton (2000, s.11).

En av de enklaste modellerna av en epidemi &r en sa kallad standard STR-modell.
Modellen utgar ifran att en individ kan vara i tillstanden mottaglig, smittsam
eller tillfrisknad. Modellen har fatt sitt namn av de engelska bendmningarna pa
tillstanden vilka &ar Susceptible, Infectious och Removed. I en standard SIR-
modell antas en population vara av storlek n med m initialt smittade individer.
En given smittad individ antas ha smittsam kontakt med andra individer enligt
en Poissonprocess med intensitet A. Om den smittsamma kontakten &r med en
mottaglig individ blir denna smittad och direkt smittsam. Varje smittad individ
dr smittad under en tidsperiod, I, diar I, 4r en stokastisk variabel som har
en godtycklig fordelning och dr oberoende och likaférdelad med alla smittade
individers sadana perioder. Néir en smittad individ inte lingre dr smittad blir
den tillfrisknad och kan inte lingre sprida smittan vidare. Den kan inte heller
bli smittad igen utan antas vara immun. Flodet mellan tillstanden illustreras i
Figur 2.1. Epidemin tar slut da det inte langre finns nagra smittade individer
i populationen. Alla Poissonprocesser antas vara oberoende av varandra samt
oberoende av tidsperioden da en individ &r smittad.

S |— —— R

(mottaglig) (tillfrisknad)

Figur 2.1: Illustration av dvergangarna mellan tillstanden mottaglig, smittsam
och tillfrisknad.

Antaganden som gors i en standard SIR-modell &r att populationen &r sténgd,
det vill sdga den blir varken storre eller mindre, att den &r homogen samt att
varje individ har lika stor sannolikhet att ha kontakt med alla individer i popu-
lationen. En bortser dven fran faktorer som att individers kontaktmonster kan
dndras, att det kan finnas en latent period da en smittad individ inte for smittan
vidare och att individer kan vara olika mycket mottagliga for smittan.

2.2 Epidemi som forgreningsprocess

En forgreningsprocess dr en process dir en population av individer producerar
barn enligt nagon godtycklig fordelning och dér antalet barn en individ pro-
ducerar under sin livstid dr oberoende av hur manga barn alla andra individer



i populationen ger upphov till. En individs barn ger i sin tur upphov till nya
barn, populationen véxer saledes i generationer. Antalet individer i en genera-
tion beror endast pa antalet individer i generationen innan (Ross, 2019, s.247).

I borjan av en epidemi i en stor population med fa initialt smittade dr sannolik-
heten att tva smittade individer har en smittsam kontakt med samma individ
vildigt liten. Alltsa smittar en smittsam individ mottagliga individer néstintill
oberoende av andra smittsamma individer. De individer som blir smittade smit-
tar i sin tur nya individer och ger upphov till en ny generation smittade. En
epidemi kan saledes i bérjan approximeras som en forgreningsprocess dir vi
istéllet for barn talar om de individer som en smittsam individ smittar. Genom
att approximera boérjan av en epidemin som en forgreningsprocess kan en bland
annat fa ett uttryck for hur manga en smittad individ férvéntas smitta under sin
smittoperiod, vilket ar det som kallas for reproduktionstalet, Ry, samt berikna
sannolikheten att epidemin tar fart (Andersson & Britton, 2000, s.11-12).

Foljande berikningar foljer Ross (2019, s.248-249). Antag att sannolikheten att
en smittad individ smittar j individer under sin smittoperiod &r P;. Vantevirdet
for hur manga nya smittade en smittad individ ger upphov till 4r da

p=">_iP;.
=0

Lat X,, vara antalet smittade i generation n. En kan da visa genom att betinga
pa antalet smittade i generationen innan, X,_1, att E[X,] = pE[X,_1]. Antag
nu att det i borjan av epidemin endast dr en som &r initialt smittad, det vill
siga att Xo = 1. Vi far da att

ElXi]=p
E[Xo] = pE[X1] = p°

E[Xy] = pE[Xp1] = p". (2.1)

Om vi i borjan istéllet har m initialt smittade individer kan vi se dessa som m
stycken oberoende foérgreningsprocesser. Lat X!, X2 ..., X™ vara antalet smit-
tade i generation n for m stycken oberoende forgreningsprocesser. Vi far da
att

EBIX}+ X2+ ..+ XM =EX!+E[X2]+..+ EX"] =mu™, (22)
dér vi i sista steget har anvint oss av (2.1).

Fran (2.1) och (2.2) kan vi se att det férvéntade antalet smittade i generation n
i bada fallen beror pa hur manga individer en smittad individ férvéntas smitta
under sin smittoperiod. Om p < 1 sa géller att ™ — 0 da n — oo, vilket



innebér att det forvintade antalet smittade i generation n gar mot 0. Under
antagandet att X = 1 visar Ross (2019, s. 249-250) att om u < 1, &r sannolik-
heten att populationen (i varat fall epidemin) dor ut lika med 1, medan denna
sannolikhet &r strikt mindre &n 1 om p > 1.

Eftersom p ar vintevirdet for hur manga nya smittade en smittad individ ger
upphov till, &r detta detsamma som reproduktionstalet Ry. Det innebéar att det
endast dr nir Ry > 1 som det finns en sannolikhet strikt storre &n 0 att en
epidemi leder till ett stort utbrott.

2.3 Fordelningar

I detta avsnitt gar vi igenom den geometriska férdelningen och Paretoférdelningen,
som bada kommer att anviindas for att modellera sammankomsters storlek. For
den geometriska fordelningen definieras sannolikhetsfunktionen och for Pare-
tofordelningen dess 6verlevnadsfunktion. Vidare ges dven uttryck for vantevirde
och varians for bada férdelningarna.

2.3.1 Geometrisk férdelning

En fordelning dér sannolikheten for sma vérden dr storre dn stora virden dr den
vilkdnda geometriska fordelningen. Lat X vara en diskret slumpvariabel som &r
geometrisk fordelad, da ges sannolikhetsfunktionen av

P(X =k)=p(1-pFk, k=0,1,2..

dir 0 < p < 1. Vidare dr F[X] = 1]‘%7’ och Var(X) = (lp_zp) (Alm & Britton,
2008, s.90-91). Den geometriska férdelningen &r alltsa exponentiellt avtagande,
vilket medfor att sannolikheten for mycket stora virden pa X snabbt gar mot

noll for alla viarden pa p. Den ségs dérfor vara tunnsvansad.

2.3.2 Paretoférdelning

En fordelning som inte &r lika vélkdnd, men som &ven den kénnetecknas av
storre sannolikhet for sma véirden &n for stora, &r Paretoférdelningen. Det finns
flera varianter av denna fordelning, vilka enligt Arnold (2015, s. 41) utgér en
hierarki av Paretofoérdelningar (I-V) med stigande komplexitet. Den forsta i hi-
erarkin bendmns som den klassiska Paretoférdelningen, eller ocksa Pareto (1),
och &r den fordelning vi kommer att fokusera pa. Fortséttningsvis bendmner vi
den enbart som Paretoférdelningen.

Lat Y vara en kontinuerlig slumpvariabel som &r Paretofordelad, da ges 6verlevna-
dsfunktionen av

Fly)=P(Y >y) = <y> vz (2.3)
1 y<46

)



dér 0, > 0 och kallas for skalparameter respektive formparameter. Vidare ar

oo om O0<a<l, oo om 0O0<a<?2,
ElY] = (e’ ) och Var(y) = 02 )
o—1 om o > m om « > 2,

(Arnold, 2015, s. 41, 48-49).

Paretoférdelningen ar en tungsvansad fordelning, vilket innebér att sannolikhe-
ten for mycket stora virden avtar langsamt. Att Paretoférdelningen &r tungsvan-
sad kan vi se genom att titta pa overlevnadsfunktionen i (2.3), dér sannolikheten
for stora virden pa Y avtar polynomiellt. Hur snabbt svansen avtar beror pa a.
For mindre viarden pa « avtar fordelningens svans langsammare, vilket gér den
mer tungsvansad. For o < 2 dr fordelningen mycket tungsvansad och variansen
odndlig.

3 Modellering

Det ar viktigt att komma ihag att en matematisk modell &r en forenkling av
verkligheten. Vilka parametrar en anvéander och vilka antagande som gors beror
pa vilka egenskaper i modellen en vill understka. Vid modellering maste en
avvagning goras mellan att skapa en modell som &r realistisk och en modell som
ar matematisk enkel att tolka och jamfora. Eftersom vi vill underséka hur en
epidemi paverkas av storleken pa de sammankomster som ménniskor deltar i,
kommer vi att fokusera just pa sammankomsterna. Den modell vi anvéinder oss
av dr utvecklad av Ball och Neal (2022) och beskrivs av dem som An epidemic
modell with short-lived mixing groups. Vi inleder med denna grundmodell och
utokar den sedan med en parallell process bestaende av enbart parvisa traffar
for att fanga att ménniskor i storre utrdckning moéts tva och tva.

3.1 Antaganden

Antaganden som gors i modellen dr att populationen dr konstant, det vill sdga
att vi bortser fran eventuella fodslar, dédsfall, immigration och emigration. Vi
antar dven att populationen &r homogen, vilket innebér att alla individer beter
sig likadant. Det betyder att smittosannolikheten &r densamma for alla indi-
vider samt att alla dr lika benfigna att delta i en sammankomst. Vidare antar
vi homogen blandning inom sammankomsterna, samt att de sker momentant.
Detta innebér att sammankomsterna inte pagar 6ver en tidsperiod utan sker
vid specifika tidpunkter. Slutligen antar vi dven att sannolikheten att smitta
en mottaglig individ under en sammankomst &r oberoende av sammankomstens
storlek.



3.2

Grundmodellen

Modellen bygger pa en standard SIR-modell men dar smitta, istéllet for att
enbart ske mellan tva individer, sker under sammankomster. Populationen dr
av storlek n och varje individ i populationen dr antingen mottaglig, smittsam
eller tillfrisknad /immun.

1.

Varje process startar med m initialt smittsamma individer och inga im-
muna individer. Antalet mottagliga individer i populationen dr dédrav av
storlek n —m.

Sammankomster sker i populationen enligt en Poissonprocess med in-
tensitet nA. Sammankomsternas storlek G &r en stokastisk variabel som
kan anta virdena {2,3,...,n}. Antar G ett virde som &r storre dn den
storsta tillatna storleken pa en sammankomst, g,,qz, stills sammankoms-
ten in. Finns det inte nagon begréinsning pa sammankomsters storlek sitts
Gmaz = . Vantevirdet for G betecknar vi som .

Nér en sammankomst sker véljs G individer slumpmaéssigt likformigt fran
populationen till ssmmankomsten. Om en smittsam individ blir vald till
en sammankomst smittar den varje mottaglig individ som nérvarar i sam-
mankomsten oberoende med sannolikhet 7. Givet att en sammankomst
bestar av ¢ smittsamma individer &r sannolikheten att en given mottaglig
individ i sammankomsten blir smittad saledes 1 — (1 — 7)*. Eftersom sam-
mankomster sker momentant kan en mottaglig individ som blir smittad
under en sammankomst inte fora smittan vidare under samma samman-
komst.

Tiden en individ &r smittsam &r exponentialférdelad med parameter ~.
Nér en individ inte ldngre &r smittsam tillfrisknar den och blir immun.
Individen forblir immun under aterstoden av epidemin.

Processen avslutas néir det inte ldngre finns nagra smittsamma individer
i populationen. Samtliga processer och stokastiska variabler antas vara
oberoende.

Modellen illustreras i Figur 3.1 ddr n = 8, m = 1, 7 = 1 och samtliga sam-
mankomster antas vara av storlek 4. Figuren och exemplet &r inspirerat av ett
exempel av Ball och Neal (2022).
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Figur 3.1: Illustration av en smittspridning i en population med n = 8 indivi-
der, markerade 1,2,...,8, dir individ 5 &r initialt smittad. Sammankomsterna
dr méarkta a till e. Varje individ representeras av en linje som visar vilket av
tillstanden mottaglig (svart), smittsam (rod) och tillfrisknad (gron) en individ
ar i.

3.3 Utokad modell med parallell parvis process

Samtidigt som sammankomster sker i en population av storlek n enligt den
process som beskrivs i avsnitt 3.2, infors i denna uttkade modell en parallell
process med parvisa tréiffar. Eftersom de fordelningar fér sammankomsternas
storlek som viiljs i avsnitt 3.4 inte tillater att vi fritt kan styra sannolikheten for
parvisa traffar, liggs detta istéllet till som en separat process. Syftet med denna
utokning av grundmodellen ar att paskynda effekterna av en stor sammankomst
genom att oka frekvensen av parvisa triaffar. Foljande punkt 1laggs till i modellen:

e Parvisa triffar sker i populationen enligt en Poissonprocess med intensitet
nAp. Nér en parvis traff intréffar valjs tva individer slumpmaéssigt likfor-
migt fran populationen. Om en smittsam och en mottaglig individ viljs
till den parvisa tréiffen smittar den smittsamma individen den mottagliga
med sannolikhet 7.

Notera att dven sammankomster i grundmodellen kan vara av storlek tva, de
skiljer sig dock fran de parvisa traffarna genom att de tillhor en separat process
och kan ha andra smittoparametrar. Samtliga processer och stokastiska variab-
ler &r oberoende. Eftersom Poissonprocesserna fér sammankomster och parvisa
traffar 4r oberoende, sker sammankomster och parvisa traffar i populationen
enligt en Poissonprocess med intensitet n(A + Ap).

11



3.4 Fordelning for sammankomsternas storlek, G

Det finns ingen given férdelning som beskriver hur stora sammankomster méanni-
skor mots i. En kan ténka sig att det dr vanligare att méanniskor mots i sma grup-
per om 2-4 personer medan stérre sammankomster som biobesok, konserter och
sportevenemang sker mer séllan. Tva fordelningar som kan tidnkas fanga detta
beteende &r den geometriska férdelningen och Paretoférdelningen som beskrivs i
avsnitt 2.3.1 respektive 2.3.2. Som tidigare ndmnts dr Paretoférdelningen tung-
svansad, speciellt 4r den mer tungsvansad dn den geometriska férdelningen vars
svans avtar exponentiellt till skillnad fran Paretoférdelningens polynomiella av-
tagning. Det dr darfor av intresse att undersoka bada fallen, det vill sdga nér
fordelningen for G &ar tungsvansad, vilket innebér att mycket stora samman-
komster ibland kan foérekomma och nér den dr tunnsvansad, vilket medfor att
sannolikheten for stora sammankomster &r mycket liten.

Eftersom vi vill undersoka vad som sker nér vintevirdet pa sammankomsters
storlek minskar, vill vi kunna reglera ;. Om G &r Paretoférdelad kan vi inte
justera vantevirdet utan att snart fa odndlig varians, vilket intraffar da o < 2
(se avsnitt 2.3.2). Vi later dirfér G vara summan av tva oberoende stokastiska
variabler, dir ena stokastiska variabelns vantevirde &r fixt samt avgor hur tung-
svansad fordelningen for G &r, och den andra regleras for att styra vintevirdet

Hg-

4 Vianteviardesberikning och parameterval

4.1 Véantevardet for sammankomsters storlek, i,

Som némns i avsnitt 3.4 vill vi kunna justera vantevirdet for G. I detta avsnitt
hérleder vi dérfor ett uttryck for p,. For att gora detta ndr G dr tungsvansad
anvinder vi oss av en sats som ges av DasGupta (2010, s.62). Vi inleder dérfor
avsnittet med att formulera satsen och dérefter ge ett bevis.

Sats 4.1. Lat X wvara en diskret stokastisk variabel som kan anta vdrdena
0,1,2,.... Da dr

E[X] = ip(x > k). (4.1)
k=0

Bewis. Eftersom X ar diskret ar

P(X > k)= i P(X =1).
i=k+1

12



Inséttning av ovanstaende sannolikhet i summan i (4.1) ger oss att

Y PX>k)=> > PX=i).
k=0

k=0i=k+1

Vi utvecklar den yttre summan och far

iP(X:i)+§:P(X:i)+iP(X:i)+....
=1 =2 =3

Detta kan i sin tur skrivas som

1-P(X=1)+2P(X =2)+3P(X =3) +...
:ikP(X:k:)
k=0

dar vi i sista likheten anvinder oss av definitionen av vintevirdet av en diskret
stokastisk variabel. O

Vi hérleder nu p, for de olika férdelningarna av G. I fallet da G &r tungsvansad
later vi G = X +Y diar Y = | Z], det vill séiga heltalsdelen av Z, och Z i sin
tur dr Paretofordelad med skalparameter 6 och formparameter a. Vi later Y
vara heltalsdelen av Z eftersom G &r en diskret stokastisk variabel. Vidare later
vi X vara geometrisk fordelad med parameter p. Vi far da foljande uttryck for
vintevardet av G,

1y = E[G] = E[X +Y] = E[X] + E[Y] = 1%3 +ElY).

Med definitionen av Paretofordelningens éverlevnadsfunktion far vi att

PY >k =P(Z] >k =P(Z>k+1)

=F(k+1) (4.2)
_ <k‘f—1) om k+1>|6],
1 om k+1<|6].

Vi kan nu anvéinda Sats 4.1 och (4.2) for att erhalla ett uttryck for vintevérdet
av Y. Vi far att

B =Bzl =zl =0 =10+ 3 () . 4

k=0 k=|0]

Detta ger oss i sin tur att

_ Bl - _1-p ()
1y = E[G] = E[X] + E[Y] = ; HHH,C_ZL%J(’HJ : (4.4)
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I fallet d& G &r tunnsvansad later vi G = X +Y dir Y = Z + 2 och Z &r
geometrisk fordelad med parameter 8. Detta gor vi eftersom G inte kan anta
véarden som &r mindre dn 2. Vidare dr X fortfarande geometrisk férdelad med
parameter p. I detta fall far vi att

1y = E[G) = B[X] + E[Y] = E[X] + E[Z +2] = . 1-3

|
_|_
+
o
™
&

4.2 Reproduktionstalet, R,

Som tidigare ndmnts dr reproduktionstalet Ry, det forvintade antalet individer
en smittsam person smittar under sin smittoperiod. Genom att approximera
bérjan av en epidemi som en forgreningsprocess hirleder Ball och Neal (2022)
ett uttryck for reproduktionstalet, Ry. De far att

A
Ro = "2 E[G(G - 1)).
Y
Vid berikning av Ry for de olika fordelningarna av GG anvénder vi oss av
ovanstaende uttryck fér Ry samt de tidigare hirledda uttrycken for E[G] = p,,
som ges i (4.4) och (4.5).

4.3 Implementering i kod och val av parametrar

For att simulera modellerna implementerar vi dem i kod i programmerings-
spraket R. Samtliga simuleringar med grundmodellen gors med en population
av storlek n = 10000 ddr antalet initialt smittade & m = 10. Vidare later vi
A=1,7=1/3 och 7 =0.1. Detta betyder att det i snitt sker en sammankomst
per individ per tidsenhet och att en individ &r smittsam i 1/v = 3 tidsenheter,
det dr da rimligt att lata tidsenheten vara dagar. Simuleringar med den uttkade
modellen med en parallell parvis process gors med en populationen av storlek
n = 5000 dér antalet initialt smittade &r m = 10. Vidare &r A\, = 1 och m, = 0.7.

For att Paretofordelningens svans ska avta langsamt och samtidigt ha &ndlig
varians later vi Z vara Paretoférdelad med parametrarna § = 2 och a = 2.1.
Vi berdknar véntevirdet av Y = |Z], vars uttryck ges i (4.3), numeriskt och
far med vara val av parametrar att E[Y] ~ 3.4. For att dven den geometriskt
fordelade stokastiska variabeln Y ska ha samma vintevirde later vi 8 = 0.417.
Om inget annat ndmns &dr det dessa parametrar som anvénts. I ett fall later vi
Z vara Paretoférdelad med parametrar 6 = 2 och a = 1.9 f6r att undersocka vad
som sker vid odndlig varians.

For att undersdka om det &r nagon skillnad pa en epidemis utveckling nér rekom-
mendationer eller restriktioner pa sammankomsters storlek rader i ett samhélle
varierar vi iy 0ch gpqz, Som motsvarar rekommendationer respektive restriktio-
ner. For bada fordelningarna av G simulerar vi epidemier med p1y = 8,6,5 och 4
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utan begrinsningar pa sammankomsters storlek (gma. = 1), samt med gz = 8
och 50 da p, = 8. For varje given uppsdttning parametervérden simulerar vi
100 epidemier, vilket tar cirka 2,5 timmar. Det innebér att det totalt tar Gver
ett dygn att simulera alla fall for varje modell. Eftersom populationen &r stor
och intensiteten for sammankomster och parvisa triaffar beror av populationens
storlek, anvénds en mindre population i den utékade modellen. En population
om 10000 skulle 6ka simuleringstiden markant, eftersom sammankomster och
parvisa traffar sker simultant.

5 Resultat

5.1 Néar ¢ ar tunnsvansad

I Figur 5.1a observerar vi att antalet smittade da epidemin nar sin topp sjunker
samt att epidemins topp forskjuts i tiden da véntevirdet for sammankomsters
storlek blir mindre. Vidare kan vi se i Figur 5.1b att antalet smittade vid epide-
mins topp ser ut att vara detsamma nér maxantalet for sammankomsters storlek
dr 50 som nér pu, = 8 utan begrénsningar i sammankomsters storlek. Diremot
ser vi att antalet smittade vid epidemins topp &r firre samt att toppen sker
senare nir maxantalet for sammankomsters storlek &dr 8. Vi noterar dven att
epidemiférloppen i fallet med ug, = 4 utan restriktioner i Figur 5.1a och fallet
med ptg = 8 och gpar = 8 i1 Figur 5.1b, &r likartade, d&ven om den senare visar
en nagot mer utdragen och senarelagd topp.

Figur 5.1 och 5.2 visar att epidemiférloppen i grundmodellen och den utékade
modellen med en parallell parvis process dr mycket lika. I den utokade modellen
syns dock en nagot tidigare topp.

Vidare resulterade majoriteten av simuleringarna nér G var tunnsvansad i att

andelen initial mottagliga individer som blev smittade, det vill séiga epidemins
slutstorlek, var 1, med nagra fa undantag da denna siffra lag pa 0.98-0.99.
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Antal smittade med olika véntevarden pa sammankomsters storlek

10000~

7500~

Véntevrde, g
— 4
5000 - — 5

Antal smittade

2500-

0 5 10 15 20
Tid

(a) Variation av pug.
Antal smittade med olika férbud pa sammankomsters storlek, g =8

10000~

7500-

Maxantal, gpax
— 8

— 50

— 10000

Antal smittade
g

2500~

0 5 10 15 20
Tid

(b) Variation av gmae.
Figur 5.1: Antal smittade 6ver tid for olika vérden pa g respektive gmqe da G
ar tunnsvansad (se avsnitt 4.1). Varje kurva visar ett interpolerat medelvirde

baserat pa 100 simuleringar av grundmodellen. Det skuggade omradet represen-
terar +1 standardavvikelse.
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Antal smittade med olika véntevarden pa sammankomsters storlek

5000~
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3000- Véntevrde, g

—

Antal smittade

2000~ — 8

1000~

— - |

10 15 20
Tid

(a) Variation av pug.
Antal smittade med olika fdrbud pa sammankomsters storlek, ug =8

5000~
4000-

3000~ Maxantal, gmax

8
— 50

Antal smittade

— 5000
2000~

1000~

10 s 20
Tid

(b) Variation av gmae.

Figur 5.2: Antal smittade 6ver tid vid variation av pg respektive gme. da G
ar tunnsvansad (se avsnitt 4.1). Varje kurva visar ett interpolerat medelvirde
baserat pa 100 simuleringar av den uttkade modellen. Det skuggade omradet
representerar +1 standardavvikelse.

5.2 Nar @ ar tungsvansad

Ett liknande monster som i Figur 5.1 kan #ven observeras i Figur 5.3. Aven hir
forskjuts epidemins topp i tiden och antalet smittade vid toppen minskar nér
vantevardet for sammankomsters storlek blir mindre. Forskjutningen i tiden och
minskningen i antalet smittade dr ddremot inte lika stora som i fallet d& G &r
tunnsvansad. Vi noterar dven i Figur 5.3b att det inte ser ut att vara nagon skill-
nad nér ett forbud pa sammankomster 6ver 50 géiller. Vidare observerar vi, till
skillnad fran nir G &r tunnsvansad, en tydlig skillnad mellan epidemiférloppen
nér p1, = 4 och inget forbud pa sammankomsters storlek géller (se Figur 5.3a)
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och néir g = 8 och gmaz = 8 (se Figur 5.3b). Det senare scenariot visar ett mer
utdraget epidemiférlopp.

Antal smittade med olika vantevarden pa sammankomsters storlek

10000~

7500-

Vantevirde, g

o
2
£ — 4
£ s000- — 5
5 —
g 6
< — 8

2500~

0-
0 5 10 s 20
Tid

(a) Variation av pg.

Antal smittade med olika férbud pa sammankomsters storlek, g =8

10000~

7500~

Maxantal, gmax
— 8

— 50

~— 10000

Antal smittade
g

2500-

0 5 10 15 20
Tid

(b) Variation av gmae-
Figur 5.3: Antal smittade 6ver tid for olika véirden pa p, respektive gmqe da G
dr tungsvansad (se avsnitt 4.1). Varje kurva visar ett interpolerat medelvirde

baserat pa 100 simuleringar med grundmodellen. Det skuggade omradet repre-
senterar +1 standardavvikelse.
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Antal smittade med olika férbud p4 sammankomsters storlek, u, =8

10000~

7500

Maxantal, gmax

5000~ — 50
— 10000

Antal smittade

2500~

Figur 5.4: Antal smittade Over tid for olika virden pa gmq. da G ar tung-
svansad med o#ndlig varians (se avsnitt 4.3). Varje kurva visar ett interpole-
rat medelvirde baserat pa 100 simuleringar med grundmodellen. Det skuggade
omradet representerar £1 standardavvikelse.

Figur 5.4 visar att nér fordelningen for sammankomsters storlek &r tungsvansad
med odndlig varians sker en liten minskning i antalet smittade vid epidemins
topp samt en liten tidsmaéssig forskjutning av toppen niar sammankomster storre
an 50 forbjuds. Vidare kan vi i Figur 5.5 observera ett liknande monster som
i Figur 5.3, med skillnaden att epidemiernas toppar sker nagot tidigare i den
utokade modellen for respektive vérde pa iy och gmaz-

Andelen initialt mottagliga individer som blev smittade var 1 for majoriteten

av simuleringarna nér G var tungsvansad. Nér p, = 8 och gynqe = 8 var denna
andel 0.98 for simuleringar for bade grundmodellen och den utékade modellen.
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Antal smittade med olika véntevarden pa sammankomsters storlek
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Figur 5.5: Antal smittade 6ver tid vid variation av pg respektive gme. da G
ar tungsvansad (se avsnitt 4.1). Varje kurva visar ett interpolerat medelvirde
baserat pa 100 simuleringar med den utokade modellen. Det skuggade omradet
representerar +1 standardavvikelse.

I Tabell 5.1 observerar vi att Ry &r storre ndr G &r tungsvansad jamfort med
nidr G dr tunnsvansad, men att virdet pa Ry i bada fallen blir mindre i takt
med att pg minskar.
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Tabell 5.1: Berdknade vérden pa Ry for olika vérden pa p, da G &r tunnsvansad
respektive tungsvansad (se avsnitt 4.2) med grundmodellen.

tg | G tunnsvansad | G tungsvansad
8 25.4 34.4
6 12.8 21.8
5 8.2 17.6
4 4.9 13.9

6 Diskussion

6.1 Tolkning av resultat

Resultaten visar att en sdnkning av vintevirdet av sammankomsters storlek
minskar markant virdet pa Ry. Vi ser ocksa att R dr storre i fallet da sam-
mankomsters fordelning dr tungsvansad, vilket beror pa att uttrycket for Ry
innehaller andramomentet for fordelningen, och for tungsvansade férdelningar
ar detta storre.

Som visas i Figur 5.1a och 5.3a paverkas en epidemi mer av rekommendationer,
det vill séga en sdnkning av véntevérdet, da fordelningen av sammankomsters
storlek i populationen &r tunnsvansad &n om den dr tungsvansad. Detta beror
pa att &ven om en minskar vintevirdet for sammankomsters storlek sa kommer
det da och da att ske stora sammankomster i det tungsvansade fallet som kan
resultera i att manga blir smittade, vilket paskyndar smittspridningen. Antar
en istéllet att sammankomsternas storlek foljer en tunnsvansad fordelning &r
sannolikheten fér mycket stora sammankomster mycket liten och en minskning
av vantevirdet har storre effekt.

Med anledning av de stora sammankomster som kan ske vid en tungsvansad
fordelning var en tanke att ett forbud pa sammankomster med en storlek Gver
50 skulle ha mer effekt pa en epidemi i en population déir sammankomsters stor-
lek foljer just en tungsvansad fordelning. Figurerna 5.1b och 5.3b visar dock att
det inte ser ut att vara nagon skillnad mellan fordelningarna. I grundmodellen
kan avsaknaden av effekt av ett forbud mot sammankomster med 6ver 50 del-
tagare i det tungsvansade fallet bero pa att populationen #r stor (n = 10000)
och individer viljs till sammankomster slumpmaéssigt likformigt. Sannolikheten
att en given individ blir vald till en viss sammankomst &dr da endast 0.0001.
Detta innebér att sannolikheten att en nyligen smittad individ snabbt deltar i
ytterligare en sammankomst och sprider smittan vidare dr mycket liten. Trots
detta visar simuleringarna pa ett snabbt epidemiférlopp. Vi ser inte heller nagon
skillnad i det tungsvansade fallet vid ett forbud pa sammankomster 6ver 50 i
den utskade modellen (se Figur 5.5a). Den parallella parvisa processen i den
utokade modellen gor att nyligen smittade individer kan fora smittan vidare
snabbare, vilket borde resultera i att antalet smittade néir stora sammankoms-

21



ter som kan medfora att manga blir smittade, féorbjuds, blir ldgre. Eftersom
detta inte avspeglas i resultaten tyder detta pa att andra faktorer kan ha spelat
in. I den utokade modellen undersoker vi diremot en mindre population, vilket
innebér att firre stora sammankomster intréffar eftersom intensiteten for sam-
mankomster och parvisa triffar beror pa populationsstorleken, vilket kan vara
en bidragande faktor.

I fallet nér fordelningen f6r sammankomsters storlek &r tungsvansad med odndlig
varians verkar ett forbud pa sammankomster éver 50 ha en viss paverkan pa epi-
demiforloppet. Andelen sammankomster som #r storre dn 50 dr 0.27% for 100
simuleringar, vilket &r storre #n i fallet med &ndlig varians da denna andel dr
0.15%. En mojlig forklaring till varfér denna restriktion inte tydligt paverkar
epidemins utveckling kan vara att andelen sammankomster som faktiskt be-
grénsas av restriktionen ar for liten for att ge nagon mérkbar effekt.

Gemensamt for bada fordelningarna av sammankomsters storlek ér att en sinkn-
ing av vantevardet har mer effekt dn ett forbud pa sammankomster 6ver 50. Nir
fordelningen for sammankomsters storlek dr tunnsvansad framstar en sénkning
pa véntevirdet till 4 som ungefir lika effektiv for utplaningen av epidemin
som ett forbud mot sammankomster 6ver 8 deltagare. I det tungsvansade fal-
let 4r ddremot ett sadant forbud betydligt mer effektivt &n en sénkning av
vantevirdet. Sammanfattningsvis tyder resultaten pa att rekommendationer
som far individer att generellt delta i mindre sammankomster har storre ef-
fekt pa smittspridningen &n att infora ett féorbud mot sammankomster som
intraffar séllan. Samtidigt kan vi konstatera att ett forbud mot sammankomster
av mindre storlek dr mer effektiva &n rekommendationer, sérskilt i populationer
dér stora sammankomster ibland férekommer.

6.2 Forbittringar och vidareutveckling

Samtliga simulerade epidemier dr 6ver efter endast 30 dagar, flera redan vid 20
dagar, och i néstan alla fall blir alla mottagliga individer smittade. Detta fram-
star inte som en realistisk representation av verkligheten och talar for att valen
av parametrar inte dr optimala. En parameter som har en central roll i smitt-
spridningen &r smittosannolikheten 7 respektive m,. En méjlig férbattring skulle
dérfor vara att variera dessa parametrar och undersdka hur epidemiférloppet
paverkas.

En stor forenkling i grundmodellen dr dessutom antagande att sannolikheten
att en smittsam individ smittar en mottaglig individ under en sammankomst &r
oberoende av sammankomstens storlek. Med de parametrar som anviands kan
till exempel en sammankomst med 500 deltagare leda till att i genomsnitt 50
av dem blir smittade (givet att samtliga &r mottagliga), om endast en smittsam
person deltar (m = 0.1). Samtidigt skulle en sammankomst med 5 personer leda
till att i genomsnitt 0.5 blir smittade under samma forutséttning. Detta innebér
att en enskild stor ssmmankomst kan leda till ett orimligt stort antal smittade,
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vilket tyder pa att vi i modellen 6verskattar smittsamheten i dessa situationer.
En mer realistisk modell skulle dérfor inkludera ett beroende mellan smittosan-
nolikheten och sammankomstens storlek.

Nagot som inte behandlas i detta arbete ar hur ett strikt tak pa sammankoms-
ters storlek, det vill séiga nér vi varierar g,,q., paverkar reproduktionstalet Ry.
Nér sammankomster storre an g¢n,q. stills in paverkas fordelningen for sam-
mankomsternas storlek, vilket i sin tur paverkar Ry, som i detta fall kan skrivas
skrivas som
Ro = 7”P(Gf9’”‘”)E[G(G “1D)|G < gl

For att kunna berédkna Ry i detta fall krdvs déarfor en explicit sannolikhetsfordel-
ning fér sammankomsternas storlek G. Eftersom vi antar att G' dr en summa av
tva oberoende stokastiska variabler, dir bada antingen dr geometriskt fordelade
med olika parametrar eller ddr den ena &r geometriskt férdelad och den and-
ra Paretoférdelad, dr det komplicerat att hirleda en formel for sannolikhets-
funktionen, vilket &r anledningen till varfor Ry inte berdknas i detta fall. En
vidareutveckling vore att antingen med faltning h#rleda sannolikhetsfunktionen
eller utifran simuleringarna skatta vintevirdet och sannolikheten att G < gmaz
for att sedan kunna underscka hur ett forbud mot sammankomster av en viss
storlek paverkar Ry.

En forenkling i modellen ér antagandet om homogen blandning, dér varje smitt-
sam individ antas kunna smitta varje mottaglig individ i en sammankomst med
samma sannolikhet. Detta antagande dr dock inte alltid realistiskt. Vid exem-
pelvis en fotbollsmatch ar det storre sannolikhet att en smittar de som sitter i
néirheten av en #n de som sitter pa andra sidan liktaren. En mojlig vidareut-
veckling av modellen vore darfor att istéllet lata smitta ske pa ett slumpméssigt
nétverk som genereras vid varje ssmmankomst. Varje individ skulle da tilldelas
ett viss antal kontakter inom sammankomsten och smitta sker da endast langst
kanterna.
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