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Малярия является опасной болезнью, так как она может привести к серьезным 

осложнениям, включая смерть. Болезнь вызывается паразитом, который передается от 
человека к человеку через укус комара. 

Исследование малярии необходимо, чтобы понять механизмы ее 
распространения и развития, а также для разработки эффективных методов 
профилактики и лечения.  

В данной работе рассматривалась нелинейная динамическая модель, 
позволяющая исследовать изменения в распространении малярии: 

 

­ ��9 = '������ − ¸��� − �÷�R¡�� + î�×� ,×�9 = ÷��R¡�� − �¸� + î� + X��×� ,¡9 = �1 − ¡� Y� �� ×�� + � �
 ×
� Z − �¡,  

где f = 1 соответствует генотипу АА; f = 2 соответствует генотипу AS; �� – количество 
неинфицированных людей генотипа f; ×� – количество зараженных людей генотипа f;  ¡ – это доля комаров с плазмодием;  ¸� – уровень естественной смертности населения; � – доля укусов комаров из расчета количества комаров на человека; ÷� – вероятность 
человека генотипа f заразиться малярией после укуса комара; R – количество комаров 
на человека;  î� – скорость восстановления после малярии людей генотипа f; X� – 
уровень смертности людей генотипа f, вызванный малярией; �� – вероятность 
приобретения комарами плазмодия после укуса человека генотипа f; �(�� – это уровень 
рождаемости людей; '� – доля людей, рожденных с генотипом f. 

При анализе системы (1) следует учитывать важные допущения, которые делают 
модель более реалистичной, такие как учет времени изменения переменных. 
Установлено, что динамическая система имеет несколько временных масштабов и, 
следовательно, может быть приведена к сингулярно возмущенной форме [1–2]. 

В данной работе задача определения оптимальной стратегии лечения малярии на 
основе анализа динамической модели (1) решалась качественными методами теории 
сингулярно возмущенных дифференциальных уравнений. Результаты данного 
исследования были подтверждены численными экспериментами.        
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