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บทคดัย่อ 

 

           โรคติดต่อระบบทางเดินหายใจ หมายถึง การติดเช้ือของระบบทางเดินหายใจ ซ่ึงเกิดจากไวรัส

หลายชนิดคือ ไวรัสไขห้วดัใหญ่  ไวรัสพาราอินฟลูเอน็ซ่า ไวรัสอาร์เอส วี ไวรัสอะดิโน การติดเช้ือ

เฉียบพลนัของระบบทางเดินหายใจส่วนบนส่วนใหญ่จะเกิดจากไวรัสไขห้วดัใหญ่ ( influenza virus) 

ประมาณ 70 - 80% ส่วนการติดเช้ือเฉียบพลนัของระบบทางเดินหายใจส่วนล่างนั้น มกัจะเกิดจากไวรัส

อาร์เอส วี ซ่ึงทาํใหห้ลอดลมอกัเสบ การติดเช้ือระบบทางเดินหายใจในเดก็ส่วนใหญ่มกัเป็นชนิด

เฉียบพลนั ซ่ึงมีการติดเช้ือตั้งแต่ช่องจมูกจนถึงถุงลมในปอดโดยมีอาการไม่เกิน 4 สปัดาห์ ปัจจุบนั

แนวโนม้ของการเกิดโรคติดต่ออุบติัใหม่อุบติัซํ้ ามีเพิ่มข้ึนโรคเหล่าน้ีส่วนใหญ่แพร่กระจายทางระบบ

ทางเดินหายใจ การแพร่ระบาดของโรคเป็นไปอยา่งรวดเร็วและกวา้งขวาง  โรคอุบติัใหม่ไดเ้กิดข้ึนมาก

ตั้งแต่ปีคศ.1980 เป็นตน้มา เช่นการเกิดโรคไขห้วดันกในเอเชีย  การระบาดของโรคติดเช้ือระบบทางเดิน

หายใจเฉียบพลนัรุนแรง  (SARS) โรคอีโบลา ( Ebola) และท่ีเกิดข้ึนล่าสุดคือ โรค ทางเดินหายใจ

ตะวนัออกกลาง ( MERS) ก่อใหเ้กิดผลกระทบรุนแรงต่อระบบสาธารณสุขรวมถึงทางดา้นเศรษฐกิจการ

ส่งออกการท่องเท่ียวและการลงทุนในประเทศ ในงานวิจยัน้ีไดมี้การนาํเสนอแบบจาํลองทางคณิตศาสตร์

สาํหรับการระบาดของโรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบทางเดินหายใจแต่ละแบบ ใชว้ิธีการและเทคนิคทาง

แบบจาํลองคณิตศาสตร์วิเคราะห์และสรุปผลท่ีได ้
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ABSTRACT 

 
 
            Respiratory disease refers to respiratory infections. This is caused by many viruses such as 

influenza virus, respiratory syncytial virus. About 70-80%, acute respiratory infection of the upper 

respiratory tract is mainly caused by influenza virus. The acute infection of the lower respiratory tract, 

often caused by respiratory syncytial virus(RSV virus).  Most respiratory infections in children are 

acute. The duration of illness is up to 4 weeks. Currently, trends of emerging respiratory infectious 

diseases are increasing.  The outbreaks of the respiratory diseases are fast and extensive.  

Emerging diseases have been recognized since 1980 such as bird flu in Asia, SARS, Ebola.  

The most recent occurrence is Middle East Respiratory Syndrome (MERS) has serious impacts on the 

health system, including the economy, exports, tourism and investment in the country. In this study, the 

mathematical model of each respiratory disease is formulated and analyzed by using mathematical 

techniques and conclude the results.  
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บทที ่1 

บทนํา 

 

1.1 ความสําคญัและทีม่าของปัญหาทีท่าํการวจัิย 

                  โรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบทางเดินหายใจอนัไดแ้ก่ โรคซาร์ส โรคอีโบลา และโรคเมอร์ส 

เป็นโรคท่ียงัไม่มีวคัซีนและเป็นโรคท่ีมีการระบาดอยา่งรวดเร็ว  และอาจกลบัมาใหม่ไดอี้ก จาก

ขอ้มูลโรคซาร์ส จุดท่ีน่าสนใจท่ีสุดคือการระบาดท่ีเกิดข้ึนท่ีอพาร์ตเมนตแ์ห่งหน่ึงพบวา่มีผูป่้วยคน

หน่ึงเป็นโรคซาร์สและสามารถแพร่เช้ือไปใหค้นอ่ืนท่ีอยูใ่นตึกนั้นไดถึ้ง 321 คนนกัวิทยาศาสตร์

พบวา่ระบบระบายนํ้าเสียท่ีไม่ดีทาํใหเ้กิดละอองนํ้าท่ีมีการปนเป้ือนของอุจจาระข้ึนไปยงัหอ้ง

อาบนํ้าของตึกดว้ยเหตุน้ีการแพร่กระจายของโรคซาร์สในประเทศกาํลงัพฒันาท่ีมีระบบ

สาธารณูปโภคท่ีไม่ดีนั้นอาจจะแตกต่างออกไปจากท่ีเขา้ใจกนัได้ ประเดน็หลกัท่ียงัไม่ทราบกนัของ

การติดต่อสาํหรับโรคอุบติัใหม่ คือระยะเวลาท่ีคนคนหน่ึงจะเป็นโรคข้ึนมาไดห้ลงัจากการติดเช้ือ 

คนท่ีติดเช้ือคนหน่ึงสามารถแพร่กระจายเช้ือไปไดก่ี้คน และระยะเวลาท่ีผูท่ี้ติดเช้ือจะสามารถ

แพร่กระจายเช้ือออกไปได ้สาํคญัยิง่ข้ึนไปอีกคือยงัไม่ทราบแน่ชดัวา่ไวรัสน้ีติดต่อไดอ้ยา่งไร หรือ

มีก่ีคนท่ีมีเช้ือไวรัสเหล่าน้ีอยูโ่ดยไม่แสดงอาการออกมาจนถึงวา่โรคท่ีแฝงตวัอยูด่งักล่าวจะสามารถ

ติดต่อไปหาคนอ่ืนไดห้รือไม่ [1-5] 

        ในปัจจุบนัยงัไม่มีงานวิจยัใดท่ีมีการสร้างแบบจาํลองทางคณิตศาสตร์ท่ีเป็นการสร้าง

แบบจาํลองทางคณิตศาสตร์สาํหรับการระบาดของโรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบทางเดินหายใจท่ีมี

การพิจารณาถึงเวลาท่ีคนคนหน่ึงจะเป็นโรคน้ีข้ึนมาไดห้ลงัจากการติดเช้ือ จาํนวนคนท่ีติดเช้ือ

คนหน่ึงสามารถแพร่กระจายเช้ือไปได ้เวลาท่ีผูท่ี้ติดเช้ือสามารถแพร่กระจายเช้ือออกไปได ้

ปัจจยัการติดต่อของเช้ือไวรัสเหล่าน้ี จาํนวนคนท่ีมีเช้ือไวรัสเหล่าน้ีอยูโ่ดยไม่แสดงอาการ

ออกมา ระยะเวลาท่ีเช้ือโรคน้ีแฝงตวัอยูก่่อนท่ีจะไปแพร่เช้ือใหค้นอ่ืนการมีภูมิคุม้กนั และปัจจยั

อ่ืนๆท่ีเก่ียวขอ้ง ผูว้ิจยัจึงคิดวา่น่าจะเสนอทางเลือกใหม่ในการลดการระบาดของโรคน้ีโดยการ

สร้างแบบจาํลองทางคณิตศาสตร์สาํหรับการแพร่ระบาดของโรคน้ี โดยพิจารณาถึงปัจจยัต่างๆท่ี

เก่ียวขอ้งกบัการระบาดโรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบทางเดินหายใจนาํเสนอแบบจาํลองทาง

คณิตศาสตร์ท่ีสามารถอธิบายการเกิดโรคน้ีได ้เสนอแบบจาํลองข่ายงาน (network model) ท่ี

นาํมาอธิบายการระบาดของโรคท่ีเป็นลกัษณะการแพร่กระจายอยา่งรวดเร็ว (super-spreading) 

หลงัจากนั้นจะนาํผลการวิเคราะห์ท่ีไดม้าทดสอบกบัขอ้มูลจริง สร้างทฤษฎีใหม่ท่ีเก่ียวขอ้ง เม่ือ

ไดผ้ลลพัธ์เป็นท่ีเรียบร้อยแลว้ สรุปผลท่ีได ้และนาํไปประยกุตใ์ชใ้นสถานการณ์จริง ซ่ึงผลลพัธ์

ท่ีไดน้ั้นจะช่วยในการลดการระบาดของโรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบทางเดินหายใจใหน้อ้ยลง ซ่ึง

เป็นประโยชน์ในทางวิทยาศาสตร์การแพทย ์      
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1.2 วตัถุประสงค์ของโครงการวจัิย 

       1.  เพื่อสร้างและพฒันาแบบจาํลองการระบาดของโรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบทางเดินหายใจ 

       2.  เพื่อวิเคราะห์และแสดงถึงปัจจยัท่ีมีผลทาํใหเ้กิดการระบาดของโรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบ 

            ทางเดินหายใจ เพื่อเตรียมพร้อมหากมีการระบาดของโรคติดต่ออุบติัใหม่ซํ้าอีก 

       3.  เพื่อแสดงใหเ้ห็นวา่สามารถนาํความรู้ ทฤษฎีทางคณิตศาสตร์ สถิติ ทฤษฎีการระบาดวิทยา  

            มาประยกุตก์บัวิทยาศาสตร์ทางการแพทยไ์ด ้    

       4.  เพื่อถ่ายทอดเทคโนโลย ีและความรู้ใหม่ๆ สู่ชุมชน 

       5. เพื่อผลิตผลงานวิจยัและนวตักรรมใหม่ เพื่อความเป็นเลิศทางดา้นวิชาการ และเป็นท่ียอมรับ    

           ในระดบัชาติและระดบันานาชาติ 

       6. เพื่อใหส้อดคลอ้งกบัโครงการวิจยักบัยทุธศาสตร์การพฒันาประเทศตามแผน พฒันา 

           เศรษฐกิจ และสงัคมแห่งชาติ ฉบบัท่ี 12 (พ.ศ. 2560-2564) 

 

1.3   ขอบเขตของโครงการวจัิย  

          ศึกษาขอ้มูล ลกัษณะการแพร่ระบาดของโรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบทางเดินหายใจ สร้างและ 

พฒันาแบบจาํลองทางคณิตศาสตร์เพื่อนาํมาอธิบายการแพร่ระบาดโรคเหล่าน้ีโดยพิจารณาถึงปัจจยั 

ต่างๆท่ีเก่ียวขอ้งกบัการระบาดของโรค ตวัอยา่งเช่น เวลาท่ีคนคนหน่ึงจะเป็นโรคน้ีข้ึนมาได ้

หลงัจากการติดเช้ือ จาํนวนคนท่ีติดเช้ือคนหน่ึงสามารถแพร่กระจายเช้ือไปไดเ้วลาท่ีผูติ้ดเช้ือ 

สามารถแพร่กระจายเช้ือออกไปไดปั้จจยัการติดต่อของเช้ือไวรัสเหล่าน้ี จาํนวนคนท่ีมีเช้ือไวรัส 

เหล่าน้ีอยูโ่ดยไม่แสดงอาการออกมา ระยะเวลาท่ีเช้ือโรคน้ีแฝงตวัอยูก่่อนท่ีจะไปแพร่เช้ือใหค้นอ่ืน 

การมีภูมิคุม้กนั และปัจจยัอ่ืนๆท่ีเก่ียวขอ้ง ทาํการวิเคราะห์ดว้ยทฤษฎีทางคณิตศาสตร์ ใชว้ิธีการหา 

คาํตอบเชิงตวัเลขเป็นการทดสอบวิธีการท่ีนาํมาวิเคราะห์ ต่อจากนั้นจะพฒันาการสร้างแบบจาํลอง 

ทางคณิตศาสตร์ของโรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบทางเดินหายใจโดยพิจารณาถึงการระบาดของโรคกบั 

การแพร่กระจายอยา่งรวดเร็ว(super-spreading) โดยการสร้างแบบจาํลองข่ายงาน (network model)  

หลงัจากนั้นนาํเสนอขั้นตอนวิธี Differential Evolution(DE) สาํหรับการตดัสินใจหาค่าพารามิเตอร์ 

เชิงตวัเลขในแบบจาํลองโดยการใชข้อ้มูลท่ีเกบ็ได ้เพื่อเป็นประโยชน์ในการวิเคราะห์ลกัษณะการ 

ระบาดของโรคในคร้ังต่อไปได ้หลงัจากนั้นจะนาํมาทดสอบกบัขอ้มูลจริง สร้างทฤษฎีใหม่ท่ี 

เก่ียวขอ้ง เม่ือไดผ้ลลพัธ์เป็นท่ีเรียบร้อยแลว้ สรุปผลท่ีได ้และนาํไปประยกุตใ์ชใ้นสถานการณ์จริง 

วา่จะสามารถลดและควบคุมการระบาดของโรคเหล่าน้ีใหน้อ้ยลงไดอ้ยา่งไร 
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1.4  ประโยชน์ทีค่าดว่าจะได้รับ 

        จะไดท้ราบถึงปัจจยัท่ีทาํใหเ้กิดการแพร่ระบาดอยา่งรวดเร็วของโรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบ

ทางเดินหายใจพร้อมทั้งทาํใหไ้ดรั้บวิธีการและเทคนิคใหม่ๆ ในการลด และควบคุมการระบาดของ

โรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบทางเดินหายใจ ซ่ึงเป็นประโยชน์อยา่งมากในทางการแพทย ์และ

กระทรวงสาธารณสุข ผลท่ีไดค้าดวา่หน่วยงานท่ีนาํผลการวิจยัไปใชป้ระโยชน์ คือ  สาํนกัระบาด

วิทยา กรมควบคุมโรค กระทรวงสาธารณสุข นอกจากนั้น องคค์วามรู้ท่ีไดจ้ะเป็นองคค์วามรู้ในการ

พฒันางานวิจยัทางดา้นแบบจาํลองสาํหรับโรคระบาดต่อไป  

 

1.5 ระเบียบวธีิการวจัิย 

      1.  ศึกษาขอ้มูลเบ้ืองตน้เก่ียวกบัโรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบทางเดินหายใจ 

     2.  คน้ควา้และรวบรวมขอ้มูลของคนไขโ้รคติดต่ออุบติัใหม่ระบบทางเดินหายใจ 

    3. ศึกษาปัจจยัต่างๆท่ีทาํใหเ้กิดการระบาดของโรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบทางเดินหายใจ 

    4. ศึกษาลกัษณะการแพร่ระบาดของโรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบทางเดินหายใจแต่ละโรค 

    5. สร้างแบบจาํลองทางคณิตศาสตร์สาํหรับการระบาดของโรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบทางเดิน 

         หายใจแต่ละโรค  

      6. พฒันาแบบจาํลองทางคณิตศาสตร์สาํหรับการระบาดของโรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบทางเดิน 

          หายใจแต่ละโรค 

      7.  วิเคราะห์แบบจาํลองทางคณิตศาสตร์สาํหรับการระบาดของโรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบ 

            ทางเดินหายใจแต่ละโรคพร้อมทั้งเขียนผลการวิจยัเพื่อการตีพิมพ ์

       8.  สร้างทฤษฎีใหม่ๆ ท่ีเก่ียวขอ้ง 

       9.  หาคาํตอบเชิงตวัเลข  

      10.  ทดสอบทฤษฎีท่ีสร้างข้ึนมาใหม่ 

      11. วิเคราะห์การกระจายของผูป่้วยโรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบทางเดินหายใจ 

     12.  ทดสอบผลท่ีได ้

     13. สร้างทฤษฎีเก่ียวกบัการแพร่ ระบาดของโรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบทางเดินหายใจ 

     14.  เขียนผลการวิจยั  
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1.6 ทฤษฎหีรือกรอบแนวคดิของโครงการวจัิย  

        1. Standard Dynamical Analysis Method 

2. The equilibrium state 

3. The Routh-Hurwitz criteria 

4. Local asymptotical stability 

       5. Global stability 
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บทที ่2 

โรคติดต่ออุบัติใหม่ระบบทางเดินหายใจ 

 

              โรคติดต่อระบบทางเดินหายใจ เกิดจากการติดเช้ือของระบบทางเดินหายใจ ท่ีสาํคญั

ไดแ้ก่ โรค ไขห้วดัใหญ่ โรคไขห้วดันก โรคซาร์ส โรคอีโบลา และโรคเมอร์ส ลกัษณะโรคแต่ละ

โรคสามารถอธิบายไดด้งัน้ี 

 

         โรคไขห้วดัใหญ่เป็นโรคท่ีเกิดจากเช้ือไวรัสไขห้วดัใหญ่ ( Influenza virus) จาํแนกออกเป็น 3 

ชนิด ไดแ้ก่ ชนิดเอ บี และซี พบมากท่ีสุด คือ ชนิดเอ รองลงมาไดแ้ก่ ชนิด บี และซี  ไขห้วดัใหญ่ 2 

กลุ่มใหญ่ๆ คือ ไขห้วดัใหญ่ตามฤดูกาล และไขห้วดัใหญ่สายพนัธ์ุใหม่ท่ีทาํใหเ้กิดการระบาดทัว่

โลก ไขห้วดัใหญ่ตามฤดูกาลเกิดจากเช้ือไขห้วดัใหญ่ท่ีพบกนัมานานแลว้ แต่เน่ืองจากเช้ือโรค

ไขห้วดัใหญ่มีการเปล่ียนแปลงตวัเองไดต้ลอดเวลา ทาํใหค้นท่ีป่วยเป็นไขห้วดัใหญ่ไปแลว้สามารถ

ป่วยไดอี้กถา้เช้ือมีการเปล่ียนแปลงไปแต่อาการมกัจะไม่รุนแรง ไขห้วดัใหญ่ท่ีทาํใหเ้กิดการระบาด

ใหญ่ หรือในปัจจุบนัเรียกวา่ไขห้วดัใหญ่สายพนัธ์ุใหม่ หรือสายพนัธ์ุ 2009 เกิดจากเช้ือไขห้วดัใหญ่ 

ชนิด H1N1 ท่ีมีการเปล่ียนแปลงจากเช้ือไวรัสH1N1 เดิมมาก ทาํใหค้นส่วนใหญ่ไม่มีภูมิคุม้กนั ทาํ

ใหเ้กิดการระบาดหรือ ติดเช้ือเป็นวงกวา้ง [21] 

 

        โรคไขห้วดันก เป็นโรคท่ีเกิดจากเช้ือไวรัส H5N1 ซ่ึงพบไดใ้นสตัวปี์ก คน้พบคร้ังแรกในช่วง

ตน้คริสตศ์ตวรรษท่ี 19 ในประเทศอิตาลี โรคน้ีระบาดอยา่งหนกัทัว่โลก ไขห้วดันกเร่ิมระบาดคร้ัง

แรกในปี พ.ศ. 2461 ถึง พ .ศ.2463 เรียกวา่ ไขห้วดัใหญ่สเปน ( Spanish Flu) เร่ิมแพร่ระบาดจากฝ่ัง

อาร์กติก และขา้มมาสู่ฝ่ังแปซิฟิกภายในระยะเวลา  2 เดือน มีการประมาณการผูเ้สียชีวิตทัว่โลก

ประมาณ 50-100 ลา้นคน หรือเท่ากบัคนจาํนวน  1 ใน  3 ของประชากรของทวีปยโุรป การระบาด

คร้ังท่ีสองเกิดข้ึนเม่ือปี พ.ศ. 2500 ถึงพ.ศ.2501 เรียกวา่ ไขห้วดัใหญ่เอเชีย ( Asian Flu) มีผูเ้สียชีวิต

ทัว่โลกประมาณ 1-4 ลา้นคน และคร้ังท่ีสามเกิดข้ึนเม่ือปี พ.ศ. 2511 เรียกวา่ ไขห้วดัใหญ่ฮ่องกง 

(Hong Kong Flu) มีผูเ้สียชีวิตทัว่โลกประมาณ 1-4 ลา้นคน ต่อมาเกิดการระบาดข้ึนอีกในแถบเอเชีย

ตะวนัออกเฉียงใต ้โดยเร่ิมตน้ท่ีฮ่องกงในปี พ.ศ. 2540 [22] 

 

         โรคติดเช้ือระบบทางเดินหายใจเฉียบพลนัรุนแรง (Severe Acute Respiratory Syndrome หรือ 

SARS) เร่ิมระบาดคร้ังแรกในประเทศจีน ณ มณฑลกวางตุง้ เม่ือเดือนพฤศจิกายน พ .ศ. 2545 และ

แพร่ระบาดอยา่งรวดเร็ว ขอ้มูลจาก  29 ประเทศทัว่โลกตั้งแต่วนัท่ี 1 พฤศจิกายน พ .ศ. 2545 จน

ส้ินสุดการระบาดเม่ือวนัท่ี 31 กรกฎาคม พ.ศ. 2546 พบผูป่้วยทั้งส้ิน 8,096 ราย เสียชีวิต 774 ราย คิด

เป็นอตัราผูป่้วยเสียชีวิตร้อยละ 9.6 และร้อยละ 21 ของผูป่้วยทั้งหมดเป็นบุคลากรทางการแพทยท่ี์
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ติดเช้ือจากการดูแลผูป่้วย [23] ประเทศไทยพบผูป่้วยท่ีเขา้ข่ายโรคซาร์ส 9 ราย เสียชีวิต  2 ราย [24] 

โรคน้ีจึงทาํใหเ้กิดความกลวัทั้งในกลุ่มประชาชนทัว่ไปและบุคลากรทางการแพทยท่ี์ใหก้ารดูแล

ผูป่้วย การแพร่ระบาดของโรคเป็นไปไดง่้ายและรวดเร็ว ส่งผลกระทบต่อผูป่้วย ผูป่้วยอ่ืน ญาติ

ผูป่้วย และบุคลากรทางการแพทยท์ั้งดา้นร่างกายและจิตใจ ผูป่้วยในระยะแพร่กระจายเช้ือ สามารถ

แพร่เช้ือสู่ผูป่้วยอ่ืน ญาติผูป่้วย และบุคลากรของโรงพยาบาล โดยเฉพาะบุคลากรทางการแพทยท่ี์ให้

การดูแลผูป่้วย ดงัรายงานในประเทศฮ่องกงพบบุคลากรพยาบาลติดเช้ือและเสียชีวิตจากการดูแล

ผูป่้วยโรคซาร์ส[25] ซ่ึงองคก์ารอนามยัโลกถือวา่เป็นภยัคุกคามทางสาธารณสุข 

 

         โรคอีโบล่า (Ebola) เกิดจากเช้ือ Ebola virus ซ่ึงอยูใ่น family ท่ีเรียกวา่ Filoviridaeหลงัจาก

ไดรั้บเช้ือประมาณ 2-21วนั(ระยะฟักตวั) ระยะแรกจะมีอาการไข ้หนาวสัน่ปวดศีรษะอยา่งมาก 

ปวดกลา้มเน้ือ และปวดขอ้ เจบ็คอ อ่อนเพลีย ทอ้งร่วง อาการของโรคจะเป็นมากข้ึนเป็นลาํดบั 

คล่ืนไส ้อาเจียนทอ้งร่วงซ่ึงอาจจะมีเลือดออกทางเดินอาหาร ถ่ายเป็นเลือด ตาแดง มีผืน่นูน ไอ เจบ็

หนา้อก จุกแน่นบริเวณกระเพาะอาหาร นํ้าหนกัลด     มีเลือดออกทางจมูก ปาก ทวาร หู ตา สาํหรับ

ผูท่ี้ไดรั้บเช้ือจะยงัไม่สามารถติดต่อไปยงัผูอ่ื้นหากยงัไม่เกิดอาการ ผูท่ี้ดูแลผูป่้วยอยา่งใกลชิ้ด

สามารถไดรั้บเช้ือจากผูป่้วยได ้สาํหรับบุคลากรทางการแพทยจ์ะติดเช้ือน้ีหากไม่ป้องกนัตวัเองเช่น 

ไม่สวมหนา้กากอนามยั ไม่สวมถุงมือ การแพร่เช้ือจากคนสู่คนของอีโบลามีไดห้ลายวธีิ ส่วนใหญ่

จะแพร่จากคนหน่ึงสู่อีกคนหน่ึงทางการสมัผสัโดยตรง (ผา่นทางเยือ่บุต่างๆเช่น ตา จมูก ปาก และ

แผลท่ีผวิหนงั)โดยผา่นทางการสมัผสัเลือด หรือสารคดัหลัง่เช่น ปัสสาวะ นํ้าลาย เหง่ือ อุจจาระ 

อาเจียน นํ้านม นํ้าเช้ือ จากคนท่ีป่วยผา่นทางเขม็ฉีดยา หรือ syringes ท่ีปนเป้ือนเช้ือสตัวท่ี์ป่วย ทาง

อาหารโดยรับประทานอาหารท่ีมีเช้ือ(อาหารป่า) [26] ขอ้มูล ณ วนัท่ี 28 มิถุนายน 2558 พบวา่ผูป่้วย

โรคติดเช้ือไวรัสอีโบลาจากการระบาดในภูมิภาคแอฟริกาตะวนัตกรวม 27,550 ราย เสียชีวิต 11,235 

ราย สาํหรับสถานการณ์ในประเทศไทย พบผูป่้วยเขา้เกณฑส์อบสวนโรค 7 ราย  

 

           โรคไวรัสโคโรนาสายพนัธ์ุกลุ่มอาการโรคทางเดินหายใจตะวนัออกกลาง ( Middle East 

respiratory syndrome coronavirus, MERS-CoV) เป็นไวรัสสปีชีส์ใหม่ของสกลุ coronavirus เป็น

สาเหตุของโรคทางเดินหายใจตะวนัออกกลาง หรือโรคเมอร์ส พบการรายงานของโรคน้ีคร้ังแรกใน

ปีพ.ศ.2555 หลงัการลาํดบัจีโนมของไวรัสท่ีแยกจากตวัอยา่งเสมหะของผูป่้วยท่ีเจบ็ป่วยในการ

ระบาดของไขห้วดัใหญ่สายพนัธ์ุใหม่ในปี พ.ศ.2555 ช่ือเดิมของไวรัสน้ีคือ ไวรัสโคโรนาสายพนัธ์ุ

ใหม่ ในเดือนมิถุนายน พ.ศ. 2557 มีรายงานผูป่้วยโรคเมอร์สใน 22 ประเทศ ไดแ้ก่ ซาอุดีอาระเบีย 

มาเลเซีย จอร์แดน กาตาร์ อียปิต ์สหรัฐอาหรับเอมิเรตส์ คูเวต ตุรกี โอมาน อลัจีเรีย บงักลาเทศ 

อินโดนีเซีย (ยงัไม่มีการยนืยนั) ออสเตรีย สหราชอาณาจกัร เกาหลีใตแ้ละสหรัฐอเมริกา ผูป่้วยเกือบ

ทุกคนมีความเช่ือมโยงอยา่งใดอยา่งหน่ึงกบัซาอุดีอาระเบีย [27]  การระบาดคร้ังล่าสุดเกิดข้ึนใน
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ประเทศเกาหลีใต ้โดยรายงานเม่ือวนัท่ี 12 มิถุนายน 2558 ระบุวา่มีรายงานผูป่้วยท่ียนืยนัแลว้ 126 

คน เสียชีวิต 13 คน สถานท่ีกวา่ 2 ,300 แห่ง อยูภ่ายใตก้ารเฝ้าระวงั ถือเป็นการระบาดของเช้ือน้ีคร้ัง

ใหญ่ท่ีสุด หากไม่นบัการระบาดภายในซาอุดิอาระเบีย [28] ไวรัสโคโรนามีหลายสายพนัธ์ุ บางสาย

พนัธ์ุเป็นไวรัสท่ีติดเช้ือ อยูบ่ริเวณส่วนตน้ของทางเดินหายใจในคน เป็นสาเหตุอาการโรคหวดั

ทัว่ๆไป แต่มีบางสายพนัธ์ุท่ีติดเช้ือในสตัวเ์ล้ียงและสตัวป่์า เช่น อูฐ และคา้งคาว เป็นตน้ ต่อมา

ไวรัสสายพนัธ์ุน้ีไดมี้การพฒันาจนสามารถแพร่เขา้มาติดเช้ือในคนได ้โดยพบผูป่้วยท่ีติดเช้ือคร้ัง

แรกในประเทศซาอุดิอาราเบีย ในปีพ.ศ.2555 ผูป่้วยมีอาการหนาวสัน่ ไอ หายใจไม่สะดวก ในท่ีสุด

อาจเสียชีวิต อาการของโรคมีความรุนแรงแตกต่างกนัตั้งแต่รุนแรงมากจนถึงรุนแรงนอ้ย และมี

ประมาณร้อยละ 20 ท่ีไม่แสดงอาการเลย การติดเช้ือไวรัสชนิดน้ีปัจจุบนัยงัไม่ทราบแน่นอนวา่

ไวรัสจากสตัวเ์ขา้สู่คนดว้ยวิธีใด และการติดต่อระหวา่งคนเกิดข้ึนไดอ้ยา่งไร แต่มีขอ้มูลวา่การ

ติดต่อมกัเกิดข้ึนภายในครอบครัว และจากในโรงพยาบาล ขอ้มูลปัจจุบนัพบวา่มีผูติ้ดเช้ือเมอร์สทัว่

โลกกวา่ 500 คน เสียชีวิตไปแลว้ 140 คน โดยยงัไม่มียา และวคัซีนท่ีจะใชใ้นการรักษา และป้องกนั

โรคน้ีได ้ไวรัสโรคเมอร์ส เป็นเช้ือไวรัสสายพนัธ์ุใหม่ ท่ีลกัษณะคลา้ยกบั โรคซาร์ส แต่มีความ

รุนแรงมากกวา่ ปัจจุบนัยงัไม่ทราบสาเหตุ กลุ่มเส่ียงท่ีจะไดรั้บเช้ือน้ีคือ ผูเ้ดินทางท่ีมีอาการ ไขไ้อ 

หรือมีนํ้ามูก หรือเจบ็คอ และมีประวติัเดินทางกลบัมาจากประเทศแถบตะวนัออกกลาง เกาหลีใต ้

ในช่วง 14 วนัท่ีผา่นมา ผูป่้วยโรคน้ีจะมีอาการดงัน้ี มีไขไ้อ หายใจหอบ และหายใจลาํบาก อาจมี

ภาวะปวดบวม มีอาการในระบบทางเดินอาหาร เช่น ทอ้งเสีย อาเจียนผูป่้วยบางรายอาจมีภาวะไต

วายร่วมดว้ย ถา้อาการรุนแรง อาจเสียชีวิตจากปอดอกัเสบรุนแรง หรือการทาํงานของอวยัวะต่างๆ 

ลม้เหลว [29-31] องคก์ารอนามยัโลก (WHO: World Health Organization)  รายงานพบผูป่้วยยนืยนั

โรคทางเดินหายใจตะวนัออกกลาง หรือโรคเมอร์ส ณ วนัท่ี 14 กรกฏาคม 2558 จากรายงานผูป่้วย

ทั้งหมด 26 ประเทศ พบผูป่้วยยนืยนั จาํนวน 1 ,368 ราย เสียชีวิต 490 ราย ในประเทศเกาหลีใต ้พบ

ผูป่้วยยนืยนั จาํนวน 186 ราย เสียชีวิต 36 รายโดยเป็นผูป่้วยท่ีเดินทางไปประเทศจีน 1 ราย ศูนย์

ป้องกนัและควบคุมโรคของยโุรป (ECDC: European Centre for Disease Prevention and Control) 

[32] ล่าสุดมีรายงานพบผูป่้วยเป็นโรคเมอร์สในประเทศสหรัฐอเมริกา โดยผูป่้วยเป็นผูท่ี้เดินทาง

กลบัจากประเทศซาอุดิอาราเบีย และยงัพบต่อมาวา่ผูท่ี้ทาํงานใกลชิ้ดกบัผูป่้วยมีภูมิคุม้กนัต่อไวรัส 

โดยไม่มีอาการของโรคแสดงวา่ไวรัสมีการติดต่อระหวา่งคนได ้จึงเป็นท่ีน่าวิตกวา่ไวรัสอาจ

แพร่กระจายออกไปทัว่โลกได ้ถา้ไม่มีการควบคุมท่ีเหมาะสม เน่ืองจากผูเ้ก่ียวขอ้งจาํนวนมากเช่ือวา่

น่าจะมีจาํนวนผูติ้ดเช้ือ และผูป่้วยในประเทศซาอุดิอาราเบียมากกวา่น้ี แต่ไม่มีการเปิดเผยขอ้มูลท่ี

แทจ้ริง ทาํใหข้ณะน้ีประเทศซาอุดิอาราเบีย กาํลงัเร่ิมโครงการทดสอบการติดเช้ือไวรัส ใน

ประชากรอูฐ และสตัวเ์ล้ียงอ่ืนๆทัว่ประเทศ โดยมีขอ้มูลเบ้ืองตน้วา่อูฐน่าจะเป็นพาหะท่ีสาํคญัท่ีสุด

ของเช้ือไวรัสเมอร์ส ในประเทศซาอุดิอาราเบีย  โรคเมอร์สจะมีระยะฟักตวัของโรคอยูท่ี่ 2-14 วนั 

โดยปกติทัว่ไปประมาณ 5-7 วนั หากผูท่ี้เดินทางไปในประเทศท่ีมีการแพร่ระบาดอยา่งเช่น ประเทศ
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ในตะวนัออกกลาง เกาหลีใต ้และกลบัเขา้มาในประเทศไทย เม่ือสงัเกตอาการของตวัเอง ภายใน 14 

วนั อยูดี่ๆ กมี็ไขข้ึ้น มีอาการเหมือนเป็นทางเดินหายใจอกัเสบ หรือไขห้วดั ไปจนถึงเป็นปอดบวมก็

มีความเส่ียงท่ีอาจจะเป็นโรคน้ีได ้ตน้กาํเนิดโรคเมอร์สจากอูฐส่วนใหญ่เป็นโรคอุบติัใหม่ ในระยะ

หลงัๆ แหล่งรังโรค ( Reservior : ท่ีอยูเ่พื่อเจริญเติบโตของเช้ือโรค) จะอยูใ่นสตัวป่์า คา้งคาว ลิง 

เน่ืองจากคนเขา้ไปสมัผสักบัสตัวป่์ามากข้ึน ส่วนโรคเมอร์ส จากการศึกษาขอ้มูลทางพนัธุกรรมใน

คนและอูฐ ช้ีใหเ้ห็นความสมัพนัธ์ระหวา่งเช้ือไวรัสเมอร์สในอูฐและคน จึงเช่ือวา่มีความเป็นไปได้

ท่ีมาจากอูฐและคนท่ีใกลชิ้ดกบัอูฐไดรั้บเช้ือไวรัสน้ีมา การสมัผสั ไอ จาม เหตุแห่งการติดเช้ือ 

ประวติัของผูติ้ดเช้ือบางรายมีประวติัการสมัผสัสตัว ์ด่ืมนํ้านมดิบจากสตัว ์โดยเฉพาะอูฐ จึงอาจเป็น

แหล่งรังโรคท่ีอาจนาํเช้ือมาสู่คน ขณะท่ี การติดเช้ือจากคนสู่คน สามารถแพร่จากเสมหะของผูป่้วย

จากการไอหรือจาม และการสมัผสัใกลชิ้ดกบัผูป่้วยโรคเมอร์ส [33-34] ผูป่้วยส่วนใหญ่เป็นผูสู้งอายุ

เพศชาย โดยเช้ือจะอยูใ่นละอองนํ้ามูกนํ้าลายผูป่้วย ติดต่อไดง่้ายจากการไอจาม โดยผูป่้วยเกือบ

ทั้งหมดร้อยละ 96 มีโรคประจาํตวั 1 โรคหรือมากกวา่ ไดแ้ก่เบาหวาน รองลงมาคือความดนัโลหิต

สูง โรคหวัใจ โรคไต ประเทศท่ียงัพบผูติ้ดเช้ือไวรัสเมอร์สอยา่งต่อเน่ือง หลงัจากเร่ิมมีรายงาน

ผูป่้วยโรคเมอร์ส ตั้งแต่วนัท่ี 20 กนัยายน  2556 เป็นตน้มายงัพบผูป่้วยอยา่งต่อเน่ืองใน 11 ประเทศ 

ไดแ้ก่ จอร์แดน ซาอุดีอาระเบีย กาตาร์ องักฤษ สหรัฐอาหรับเอมิเรตส์ ฝร่ังเศส ตูนีเซีย เยอรมนี 

อิตาลี โอมาน และคูเวต ล่าสุดพบผูท่ี้เสียชีวิตหลงัจากติดเช้ือไวรัสเมอร์สท่ีประเทศฟิลิปปินส์และ

มาเลเซีย ผูป่้วยท่ียนืยนัวา่ติดเช้ือ โรคเมอร์ส โดยทัว่ไปจะมีอาการติดเช้ือในระบบทางเดินหายใจ 

ค่อนขา้งรุนแรงและเฉียบพลนั มีอาการไข ้ไอ หายใจหอบและหายใจลาํบาก ซ่ึงผูป่้วยเกือบทุกราย 

จะมีภาวะปอดบวม นอกจากน้ี ในผูป่้วยอีกจาํนวนมาก จะมีอาการในระบบทางเดินอาหาร ไดแ้ก่ 

ทอ้งร่วง ร่วมดว้ยผูป่้วยบางรายมีภาวะไตวาย ซ่ึงในจาํนวนคร่ึงหน่ึงของผูป่้วยทั้งหมดจะเสียชีวิต 

ส่วนในผูท่ี้มีโรคประจาํตวัซ่ึงทาํใหภู้มิคุม้กนับกพร่อง หรือลดนอ้ยลง การแสดงของโรคอาจมีความ

แตกต่างออกไป ก่อนท่ีจะแสดงอาการป่วยของผูป่้วยบางรายพบวา่ไม่แสดงอาการป่วยใหเ้ห็น จึง

กลายเป็นพาหะนาํโรคและแพร่เช้ือโรคใหผู้อ่ื้นโดยไม่รู้ตวั ปัจจุบนัยงัไม่มีขอ้มูลท่ีแน่ชดัวา่เช้ือ

ไวรัสน้ีกระจายจากคนหน่ึงไปสู่อีกคนหน่ึงไดอ้ยา่งไร แต่พบวา่ผูติ้ดเช้ือส่วนใหญ่มกัจะเป็นกลุ่ม

เหล่าน้ี ผูท่ี้เดินทางเขา้ไปยงัพื้นท่ีท่ีมีการระบาด ผูท่ี้สมัผสัคลุกคลีกบัผูท่ี้มีเช้ือไวรัสเมอร์สในตวั

หรือผูเ้ป็นพาหะ ผูท่ี้สมัผสัคลุกคลีกบัสตัวเ์ล้ียงท่ีมีเช้ือไวรัสในตวั บุคลากรทางการแพทยผ์ูใ้หก้าร

รักษาผูป่้วยโรคเมอร์ส ปัจจุบนัยงัไม่มียา วคัซีน หรือเคร่ืองมือใดๆท่ีจะสามารถรักษาอาการโรคจาก

ไวรัสเมอร์สไดโ้ดยตรง จึงทาํใหผู้ป่้วยมีอตัราการเสียชีวิตสูงมาก (ราว 36% ของผูป่้วย) การ

เปรียบเทียบโรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบทางเดินหายใจแสดงดงัตารางท่ี 1 

 

 

 

รองศาสตราจารย ์ ดร.พนัธนี พงศส์ัมพนัธ์ 
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ตารางที ่1ตารางเปรียบเทียบโรคติดต่อระบบทางเดินหายใจ [35]  

 ไข้หวดัใหญ่ ไข้หวดันก ซาร์ส อโีบลา เมอร์ส 

ลกัษณะโรค เกิดจากการติด

เช้ือไวรัสอยา่ง

เฉียบพลนั มกั

พบผูป่้วยในช่วง

ฤดู 

หนาวเน่ืองจาก

สภาพอากาศท่ี

เยน็ 

 

 

 

 

มกัพบในคนท่ีมี

ประวติัสมัผสักบั

สตัวปี์กท่ีป่วย/

ตายดว้ยโรค

ไขห้วดันก พบ 

การแพร่จากคนสู่

คนไดน้อ้ย 

โรคทางเดิน

หายใจเฉียบพลนั

รุนแรงมีการ 

ติดเช้ือใน

ทางเดินหายใจ

อยา่งรุนแรง 

ร่วมกบัอาการใน

ระบบทางเดิน

อาหาร 

 

โรคติดเช้ือไวรัส

ชนิดเฉียบพลนั

รุนแรง เกิด 

จากเช้ือไวรัส 

อีโบลาซ่ึงอยูใ่น

ตระกลู 

Filoviridae 

family 

ประกอบดว้ย 5 

สายพนัธ์ุ 

การระบาดส่วน

ใหญ่อยูใ่น

ประเทศแถบ 

ตะวนัออกกลาง 

และล่าสุด มีการ

ระบาดท่ีเกาหลี

ใต ้พบการติด

เช้ือจากคนสู่คน

ในวงจาํกดั 

รายงานผูป่้วยท่ี

เสียชีวิต 36 % 

 

 

 

เช้ือก่อโรค เช้ือไวรัสไขห้วดั

ใหญ่ (Influenza 

virus) จาํแนก 

ออกเป็น 3 ชนิด 

ไดแ้ก่ ชนิดเอ บี 

และซี พบมาก 

ท่ีสุด คือ ชนิดเอ 

รองลงมาไดแ้ก่ 

ชนิด บี และซี 

เช้ือไวรัสไขห้วดั

ใหญ่ในสตัวปี์ก 

ติดเช้ือสู่ 

คนได ้ซ่ึงมีหลาย

สายพนัธ์ุ เช่น 

H5N1,H7N9, 

H9N7 เป็นตน้ 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

เช้ือไวรัสโคโร

นา (SARS-CoV- 

like virus) 

เกิดจากเช้ือไวรัส

อีโบลา (Ebola 

virus) 

เช้ือไวรัสโคโร

นา (MERS 

CoV) 
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 ไข้หวดัใหญ่ ไข้หวดันก ซาร์ส อโีบลา เมอร์ส 

อ า ก า ร / 

อาการแสดง 

ไขสู้ง ตวัร้อน 

หนาว ปวดเม่ือย

ตามกลา้มเน้ือ 

มาก โดยเฉพาะท่ี

หลงั ตน้แขน ตน้

ขา ปวดศีรษะ 

อ่อนเพลีย เบ่ือ

อาหาร คดัจมูก มี

นํ้ ามูกใสๆ ไอ

แหง้ๆ บางรายท่ี

มีอาการปอด

อกัเสบ รุนแรง 

จะพบอาการ

หายใจเร็ว 

เหน่ือย หอบ 

หายใจลาํบาก 

อาจเสียชีวิตได ้

มีไขสู้ง ปวด

ศรีษะ ปวดเม่ือย

กลา้มเน้ือ 

อ่อนเพลีย  

มีนํ้ ามูก ไอและ

เจบ็คอ บางรายมี 

อาการตาแดง

ร่วมดว้ย อาการ

แทรกซอ้น 

รุนแรง เช่น ปอด

บวม ระบบ

หายใจลม้เหลว 

โดยเฉพาะในเดก็ 

และผูสู้งอาย ุ

คร่ันเน้ือ คร่ันตวั 

ปวดกลา้มเน้ือ 

และมีไข ้

ต่อมาเกิดอาการ

ของระบบ

ทางเดินหายใจ 

อยา่งรวดเร็ว ซ่ึง

มีทั้งไอ หายใจ

ลาํบาก อาจมี

อาการทอ้งเสีย

ร่วมดว้ย อาการ

จะทรุดลงหลาย

วนัสอดคลอ้งกบั

ท่ีไวรัสในเลือด

ข้ึนสูงหลงัจาก

แสดงอาการได ้

10 วนั 

มีไขสู้ง

ทนัทีทนัใด 

อ่อนเพลีย ปวด

ศีรษะ 

ปวดกลา้มเน้ือ 

และเจบ็คอ ตาม

ดว้ย อาเจียน 

ทอ้งเสีย และมี

ผืน่นูนแดงตาม

ตวั รายท่ีอาการ

รุนแรงและ

เสียชีวิต จะพบมี

เลือดออกง่าย มกั

เกิดร่วมกบัภาวะ

ตบัถูกทาํลาย  

ไตวายหรือ

ก่อใหเ้กิดอาการ

ของระบบ

ประสาท

ส่วนกลาง ช็อก 

และเสียชีวิตได ้

ไข ้ไอ หอบ บาง

ราย มีอาการใน

ระบบทางเดิน

อาหาร และบาง

รายอาจมีอาการ 

ทางระบบ

ทางเดินหายใจ

รุนแรง และถึง

แก่ 

ชีวิตได ้

 

 

 

 

 

 

 

ระยะฟักตวั 1 - 4 วนั 2 - 7 วนั 2 - 10 วนั 2 - 21 วนั 2-14 วนั 

วธีิการแพร่ 

โรค 

เช้ือไวรัสท่ีอยูใ่น 

นํ้ามูกนํ้าลาย หรือ

เสมหะของ 

ผูป่้วย แพร่เช้ือผา่น

การไอ จามรดกนั 

หรือ 

หายใจเอาฝอย

ละอองเขา้ไป หาก

อยูใ่กลผู้ป่้วย 

การสัมผสักบัสัตว์

ป่วยโดยตรง และ

โดย 

ออ้มจากการสัมผสั

ส่ิงคดัหลัง่จากสัตว ์

ท่ี 

เป็นโรค เช่น 

อุจจาระ นํ้ามูก 

นํ้าตา นํ้าลาย 

การติดต่อระหวา่ง

คนสู่คน โดยการ

สมัผสั 

ใกลชิ้ด โรคน้ี

แพร่กระจายทางนํ้า

มูก 

นํ้าลายและวสัดุท่ี

อาจจะปนเป้ือนเช้ือ 

อีกกรณีหน่ึง 

การติดต่อจากคนสู่

คน เกิดจากการ

สัมผสัโดยตรงกบั

เลือดท่ีติดเช้ือ สาร

คดัหลัง่อวยัวะ หรือ

นํ้าอสุจิ ยงัไม่พบ

รายงานการติด 

เช้ือผา่นทาง 

การติดต่อระหวา่ง

สัตวสู่์คนผา่นการ

สมัผสั 

สัตวป่์วย การแพร่

เช้ือระหวา่งคนสู่

คน จะ 

ผา่นทางเสมหะของ

ผูป่้วย จากการไอ 

เป็นตน้  

 

รองศาสตราจารย ์ ดร.พนัธนี พงศส์ัมพนัธ์ 

 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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 ไข้หวดัใหญ่ ไข้หวดันก ซาร์ส อโีบลา เมอร์ส 

 บางรายไดรั้บเช้ือ

ทางออ้มผา่นทาง

มือหรือส่ิงของ

เคร่ืองใชท่ี้

ปนเป้ือนเช้ือ เช้ือ

จะเขา้สู่ร่างกาย

ทางจมูก ตา ปาก 

 

ของสตัวท่ี์ป่วย 

เม่ือสมัผสัสตัว์

ป่วยแลว้มกั 

เอามือมาสมัผสั

กบัหนา้ จมูก 

หรือปากตนเอง 

ทาํใหรั้บเช้ือเขา้

สู่ 

ร่างกาย พบการ 

แพร่จากคนสู่คน

ไดน้อ้ย 

คาดวา่แพร่โดย

พาหะทาง

ส่ิงแวดลอ้ม เช่น 

ละอองฝอยจาก

ท่อนํ้าท้ิง 

หรือจากการ

ขนส่งของเสีย 

ละอองฝอย การ

สมัผสัโดยตรง 

กบัเลือดหรือ

เคร่ืองในของลิง

ท่ีติดเช้ือ หรือ 

เกิดขณะจดัการ

หรือชาํแหละ

สตัว ์

เล้ียงลูกดว้ยนมท่ี

ตาย 

และมกัเกิดจาก

การสมัผสัอยา่ง

ใกลชิ้ดกบัผูป่้วย

โดยมิไดมี้การ

ป้องกนัตนเอง 

โดยเฉพาะอยา่ง

ยิง่ใน

โรงพยาบาล 

วคัซีน มีวคัซีนป้องกนั

โรคไขห้วดัใหญ่ 

มีการ 

ใชว้คัซีนใน

หลายประเทศ 

แต่ประสิทธิภาพ 

ยงัไม่ชดัเจน 

ยงัไม่มีวคัซีน 

และยารักษาท่ี

จาํเพาะ 

การรักษาตาม

อาการแบบ

ประคบัประคอง 

ยงัไม่มีวคัซีน 

และยารักษาท่ี

จาํเพาะ ในรายท่ี 

มีอาการรุนแรง

ตอ้งการการดูแล

อยา่งใกลชิ้ด 

การรักษาตาม

อาการแบบ

ประคบัประคอง 

ยงัไม่มีวคัซีน 

และยารักษาท่ี

จาํเพาะ 

 

              การระบาดโรคเมอร์สท่ีเกาหลีใตถื้อเป็นการแพร่กระจายอยา่งรวดเร็ว ( super-spreading) 

คือ แพร่ระบาดเร็วและจาํนวนมาก จากคนเกาหลีท่ีติดเช้ือจากพื้นท่ีตะวนัออกกลางเขา้มาใน

ประเทศ และมีผูติ้ดเช้ือต่อไปอีกถึง 30 คนในระยะเวลาเพียง 2 สปัดาห์ ประเทศไทยยงัมีความเส่ียง

เช่นเดียวกบัประเทศอ่ืนๆ ท่ีจะพบโรคเมอร์ส รวมทั้งโรคติดต่ออุบติัใหม่ไดเ้สมอ [36] จากการท่ีมีผู ้

เดินทางเขา้-ออกจากประเทศ ทั้งไปและกลบัจากพื้นท่ีติดโรค รวมทั้งการเป็นศูนยก์ลางการแพทย ์

(Medical hub) ซ่ึงจะมีผูป่้วยโรคต่างๆ เขา้มารักษาในโรงพยาบาลของไทย รายงานผูท่ี้เขา้เกณฑก์าร

สอบสวนโรค ตั้งแต่วนัท่ี 1 มกราคม ถึงวนัท่ี 15 กรกฎาคม 2558 จาํนวน 178 ราย โดยในวนัท่ี 15 

กรกฎาคม 2558 มีผูเ้ขา้เกณฑก์ารสอบสวนโรค จาํนวน 2 ราย ทุกรายไดส่้งตรวจทางหอ้งปฏิบติัการ 

ประเทศท่ีพบการระบาดของโรคเมอร์ส ปัจจุบนัพบผูติ้ดเช้ือแลว้ใน  20 ประเทศ ดงัน้ี จอร์แดน 

ซาอุดีอาระเบีย กาตาร์ องักฤษ 12สหรัฐอาหรับเอมิเรตส์ ฝร่ังเศส 12ตูนีเซีย เยอรมนี 12 อิตาลี 12โอมาน คูเวต 
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http://www.%E0%B9%80%E0%B8%81%E0%B8%A3%E0%B9%87%E0%B8%94%E0%B8%84%E0%B8%A7%E0%B8%B2%E0%B8%A1%E0%B8%A3%E0%B8%B9%E0%B9%89.net/%e0%b8%9b%e0%b8%a3%e0%b8%b0%e0%b9%80%e0%b8%97%e0%b8%a8%e0%b8%ad%e0%b8%b1%e0%b8%87%e0%b8%81%e0%b8%a4%e0%b8%a9/
http://www.%E0%B9%80%E0%B8%81%E0%B8%A3%E0%B9%87%E0%B8%94%E0%B8%84%E0%B8%A7%E0%B8%B2%E0%B8%A1%E0%B8%A3%E0%B8%B9%E0%B9%89.net/%e0%b8%9b%e0%b8%a3%e0%b8%b0%e0%b9%80%e0%b8%97%e0%b8%a8%e0%b8%9d%e0%b8%a3%e0%b8%b1%e0%b9%88%e0%b8%87%e0%b9%80%e0%b8%a8%e0%b8%aa/
http://www.%E0%B9%80%E0%B8%81%E0%B8%A3%E0%B9%87%E0%B8%94%E0%B8%84%E0%B8%A7%E0%B8%B2%E0%B8%A1%E0%B8%A3%E0%B8%B9%E0%B9%89.net/%e0%b8%9b%e0%b8%a3%e0%b8%b0%e0%b9%80%e0%b8%97%e0%b8%a8%e0%b9%80%e0%b8%a2%e0%b8%ad%e0%b8%a3%e0%b8%a1%e0%b8%99%e0%b8%b5/
http://www.%E0%B9%80%E0%B8%81%E0%B8%A3%E0%B9%87%E0%B8%94%E0%B8%84%E0%B8%A7%E0%B8%B2%E0%B8%A1%E0%B8%A3%E0%B8%B9%E0%B9%89.net/%e0%b8%9b%e0%b8%a3%e0%b8%b0%e0%b9%80%e0%b8%97%e0%b8%a8%e0%b8%ad%e0%b8%b4%e0%b8%95%e0%b8%b2%e0%b8%a5%e0%b8%b5/
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อียปิต ์ตุรกี อลัจีเรีย อินโดนีเซีย 12 ออสเตรีย จีน 12 ฟิลิปปินส์มาเลเซีย และประเทศไทย (วนัท่ี 18 

มิถุนายน 2558 มีรายงานจากกระทรวงสาธารณสุขวา่พบผูติ้ด เช้ือรา 12ยแรกในประเทศ เป็นชายชาว

โอมาน อาย7ุ5 ปี ท่ีเพิ่งเดินทางเขา้มายงัประเทศไทย)  

[37-39]  

          จากขอ้มูลขา้งตน้พบวา่ประเทศไทยมีความเส่ียงต่อการเกิดโรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบทางเดิน

หายใจไดเ้สมอ งบประมาณท่ีใชใ้นการรักษาผูป่้วยมีเพิ่มข้ึนเร่ือยๆ นอกจากนั้นยงัไม่มีวคัซีนท่ี

สามารถป้องกนัโรคน้ีไดอ้ยา่งมีประสิทธิภาพ  ผูว้ิจยัจึงเห็นวา่ควรจะเสนอแนวทางใหม่ในการลด 

และควบคุมการระบาดของโดยใชเ้ทคนิคการสร้างแบบจาํลองคณิตศาสตร์ 
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http://www.%E0%B9%80%E0%B8%81%E0%B8%A3%E0%B9%87%E0%B8%94%E0%B8%84%E0%B8%A7%E0%B8%B2%E0%B8%A1%E0%B8%A3%E0%B8%B9%E0%B9%89.net/%E0%B8%AD%E0%B8%B4%E0%B8%99%E0%B9%82%E0%B8%94%E0%B8%99%E0%B8%B5%E0%B9%80%E0%B8%8B%E0%B8%B5%E0%B8%A2/
http://www.%E0%B9%80%E0%B8%81%E0%B8%A3%E0%B9%87%E0%B8%94%E0%B8%84%E0%B8%A7%E0%B8%B2%E0%B8%A1%E0%B8%A3%E0%B8%B9%E0%B9%89.net/%E0%B8%AA%E0%B8%B1%E0%B8%87%E0%B8%84%E0%B8%B1%E0%B8%87/
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บทที ่3 

แบบจําลองทางคณติศาสตร์ของโรคติดต่ออุบัติใหม่ระบบทางเดินหายใจและทฤษฎทีีเ่กีย่วข้อง 

 

            การติดเช้ือโรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบทางเดินหายใจเป็นการแพร่กระจายแบบรวดเร็ว( super- 

spreading) [58-60] ในงานวิจยัน้ี ผูว้ิจยัจะพิจารณาการสร้างแบบจาํลองทางคณิตศาสตร์ โดย

พิจารณาการติดเช้ือไวรัสของโรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบทางเดินหายใจ ของประชากร โดย

แบบจาํลองน้ี ผูว้ิจยัสร้างและพฒันาข้ึนมาใหม่ โดยพิจารณาการแพร่ระบาดของเช้ือไวรัสแต่ละ

ชนิดท่ีก่อใหเ้กิดโรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบทางเดินหายใจพร้อมทั้งพิจารณาปัจจยัต่างๆท่ีก่อใหเ้กิด

การระบาดของโรคเหล่าน้ีพร้อมทั้งพิจารณาการแพร่กระจายแบบรวดเร็วของเช้ือไวรัสแต่ละชนิด 

แผนภาพแสดงแนวคิดของตวัแปรท่ีจะนาํมาศึกษารวมทั้งวิเคราะห์ในงานวิจยัน้ีคือ 

 

 

 
รูปท่ี 1 แผนภาพแสดงตวัแปรท่ีใชใ้นงานวิจยัน้ี 

 

 

 

 

เชื้อไวรัสแตละชนิดท่ีกอใหเกิดโรค 

อัตราการแพรระบาดอยางรวดเร็วของเชื้อไวรัสแตละชนิด ระยะเวลาการฟกตัวของเชื้อไวรัสแตละชนิด 

ประชากร 

ประชากรท่ีติดเชื้อแตไม
แสดงอาการแบงเปน 
กลุมยอย 2 กลุมคือ กลุม
ท่ีสามารถแพรระบาดเชื้อ
ไวรัสใหคนอ่ืนไดและกลุม
ท่ียังไมสามารถแพรเชื้อ
ไวรัสได 
ไวรัสได 

ประชากรท่ีติดเชื้อและ
แสดงอาการแบงเปนกลุม
ยอย 2 กลุมคือ กลุมท่ี
สามารถแพรระบาดเชื้อ
ไวรัสใหคนอ่ืนไดและกลุมท่ี
ยังไมสามารถแพรเชื้อไวรัส
ได 
 

ประชากรท่ีฟนไข
และมีภูมิคุมกัน 

ประชากรท่ีติด
เชื้อแลวสามารถ
กลับมาเปนโรคนี้

ไดอีกครั้ง 

ประชากรท่ีเสี่ยง
ตอการติดเชื้อ 

รองศาสตราจารย ์ ดร.พนัธนี พงศส์ัมพนัธ์ 

 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 



แบบจาํลองทางคณิตศาสตร์สาํหรับการแพร่ระบาดอยา่งรวดเร็วของโรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบทางเดินหายใจ 

 
14 

        ในงานวิจยัฉบบัน้ีจะดาํเนินการสร้างแบบจาํลองคณิตศาสตร์โดยการใชร้ะบบสมการเชิง 

อนุพนัธ์มาอธิบายการระบาดของโรคน้ี ตวัแปรท่ีสร้างข้ึนในงานวิจยัฉบบัน้ีสอดคลอ้งกบัรูปท่ี 1 

พร้อมทั้งเพิ่มปัจจยัต่างๆ ท่ีมีผลต่อการระบาดของโรคน้ี ซ่ึงคือ พารามิเตอร์ท่ีคาดวา่จาํเป็นในการทาํ

แบบจาํลองทางคณิตศาสตร์มีดงัน้ี อตัราการเกิดของคน  อตัราการเสียชีวิตของคน จาํนวนประชากร

ทั้งหมด ระยะเวลาการฟักตวัของเช้ือไวรัสแต่ละชนิด อตัราการฟ้ืนไขข้องผูท่ี้เป็นพาหะแต่ไม่แสดง

อาการ (asymptomatic) อตัราการฟ้ืนไขข้องผูท่ี้เป็นพาหะและแสดงอาการ (symptomatic) อตัราการ

ฟ้ืนไขข้องผูท่ี้เคยเป็นโรคน้ี อตัราการเสียชีวิตของบุคคลท่ีเคยเป็นโรคน้ีมาก่อน อตัราความเส่ียงท่ี

ทาํใหส้ามารถติดเช้ือน้ีได ้อตัราการมีภูมิคุม้กนัของคน และอตัราท่ีคนไขท่ี้เป็นโรคน้ีแลว้สามารถ

กลบัมาเป็นโรคน้ีไดอี้กคร้ังหน่ึง จาํนวนคนท่ีติดเช้ือคนหน่ึงสามารถแพร่กระจายเช้ือไปได ้เวลาท่ีผู ้

ท่ีติดเช้ือสามารถแพร่กระจายเช้ือออกไปได ้ปัจจยัการติดต่อของเช้ือไวรัสเหล่าน้ี จาํนวนคนท่ีมีเช้ือ

ไวรัสเหล่าน้ีอยูโ่ดยไม่แสดงอาการออกมา ระยะเวลาท่ีเช้ือโรคน้ีแฝงตวัอยูก่่อนท่ีจะไปแพร่เช้ือให้

คนอ่ืนฯลฯ ต่อจากนั้นสร้างแบบจาํลองทางคณิตศาสตร์ของโรคโดยพิจารณาการแพร่กระจายอยา่ง

รวดเร็ว (super-spreading) โดยใชแ้บบจาํลองข่ายงาน (network model) มาวิเคราะห์ หลงัจากนั้น 

นาํผลท่ีไดม้าทดสอบกบัขอ้มูลจริงสร้างทฤษฎีใหม่ท่ีเก่ียวขอ้ง เม่ือไดผ้ลลพัธ์เป็นท่ีเรียบร้อยแลว้ 

สรุปผลท่ีได ้และนาํไปประยกุตใ์ชใ้นสถานการณ์จริงวา่จะสามารถลดและควบคุมการระบาดของ  

โรคน้ีใหน้อ้ยลงไดอ้ยา่งไร  

 

ทฤษฎทีีเ่กีย่วข้องกบังานวจัิยนีมี้ดังนี ้

               แบบจาํลอง (Model) หมายถึง ตวัแทนของลกัษณะหรือพฤติกรรมของส่ิงท่ีสนใจ ใชใ้น

การนาํเสนอ เพื่อศึกษา หรือเลียนแบบเพื่อใชศึ้กษาปัญหานั้นๆ การจาํลองแบบปัญหาเป็นวิธีการ

หน่ึงท่ีมีประสิทธิภาพอยา่งมากท่ีนาํมาช่วยสาํหรับการศึกษา และวิเคราะห์หาผลลพัธ์  เพื่อนาํไปใช้

สาํหรับการแกปั้ญหาในดา้นต่างๆ  ซ่ึงมีระบบหรือขั้นตอนการทาํงานท่ีมีความยุง่ยากซบัซอ้น การ

จาํลองแบบปัญหาเป็นเคร่ืองมือท่ีจะช่วยในการวิเคราะห์ และตดัสินใจเก่ียวกบัปัญหา

นั้นๆ  แบบจาํลองทางคณิตศาสตร์สาํหรับการแพทย ์ไดมี้บทบาทอยา่งมากต่อการทาํความเขา้ใจ 

และแกปั้ญหาเก่ียวกบัโรค เพื่อศึกษา วิเคราะห์ และนาํไปสู่การควบคุมการระบาดของโรค การ

สร้างแบบจาํลองทางคณิตศาสตร์เร่ิมมีบทบาทสาํคญัต่อการแกปั้ญหาการระบาดของโรคต่างๆ [40-

44] เช่น โรคไขเ้ลือดออก โรคมาลาเรีย โรคไขห้วดั ฯลฯ  

        การสร้างแบบจาํลองทางคณิตศาสตร์เร่ิมมีบทบาทสาํคญัต่อการแกปั้ญหาการระบาดของ

โรคติดต่อ โดยในศตวรรษท่ี 20 Kermackและ McKerdrick [45] ไดใ้ชแ้บบจาํลองทาง

คณิตศาสตร์แบบ SIR(Susceptible-Infectious-Recovered) อธิบายการเกิดโรคระบาด  

        สาํหรับการศึกษาในกรณีของโรคติดต่อระบบทางเดินหายใจ ไดเ้ร่ิมมีการศึกษาไขห้วดั

ใหญ่ตามฤดูกาลเร่ิมในปี ค.ศ. 1968Rvachev [46] ไดพ้ฒันาแบบจาํลองแบบ spatial-temporal  
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โดยการนาํแบบจาํลองแบบ SIR ศึกษาเช่ือมโยงเขา้กบัการแพร่ระบาดจริงในสหภาพโซเวียต 

โดยการนาํขอ้มูลการแพร่ระบาดในเมืองใหญ่ๆ มาใชศึ้กษากบัแบบจาํลอง  

         ต่อมา Rvachev และคณะ [47]  ไดข้ยายแบบจาํลองของเขาเองโดยการหาค่าผลกระทบจาก

การเดินทางทางอากาศกบัการแพร่ระบาดของเช้ือ   

         ในปี ค.ศ. 1988 Flahault และคณะ [48] ไดท้าํการศึกษาและสร้างแบบจาํลองท่ีสามารถ

นาํมาอธิบายการระบาดของโรคไขห้วดัใหญ่ในฝร่ังเศส ต่อมาพวกเขาและคณะ [49] ได้

ทาํการศึกษาและสร้างแบบจาํลองท่ีสามารถนาํมาอธิบายการระบาดของโรคไขห้วดัใหญ่อีกคร้ัง 

โดยไดท้าํการศึกษาการแพร่ระบาดของโรคไขห้วดัใหญ่ในทวีปยโุรป  

         ในปี  ค.ศ. 2007 Chowell และคณะ [50] ไดเ้ปรียบเทียบการแพร่ระบาดของโรคกบัฤดูกาล

ในสหรัฐอเมริกา ฝร่ังเศสและออสเตรเลีย โดยการประมาณจากค่าสืบพนัธ์ุพื้นฐาน (the basic 

reproductive number) จากขอ้มูล 3 ปียอ้นหลงั ผลท่ีไดแ้สดงใหเ้ห็นวา่การแพร่ระบาดในสาม

ประเทศมีค่าไปในทิศทางเดียวกนัทุกๆปี นอกจากนั้นกมี็ผลงานวิจยัเป็นจาํนวนมากท่ีไดมี้

การศึกษาการสร้างแบบจาํลองทางคณิตศาสตร์การแพร่ระบาดของโรคไขห้วดัใหญ่ และเสนอ

แนวทางในการลดการระบาดของโรคน้ีโดยใชท้ฤษฎีทางคณิตศาสตร์ การวิเคราะห์เชิงตวัเลข  

การพิจารณาค่าสืบพนัธ์ุพื้นฐาน (the basic reproductive number) และใชท้ฤษฎีทางระบาดวิทยา  

         ต่อมา Brian และคณะ [51] ไดท้าํการศึกษาการแพร่ระบาดของโรคไขห้วดัใหญ่สายพนัธ์ุ

ใหม่ เพื่ออธิบายการระบาดของโรคน้ีในอนาคต โดยการอธิบายและควบคุมโรคดว้ยค่าสืบพนัธ์ุ

พื้นฐาน(the basic reproduction number)  Fraser และคณะ [52] ไดใ้ชแ้บบจาํลองทางสถิติกบั

ขอ้มูลการแพร่ระบาดของโรคไขห้วดัใหญ่สายพนัธ์ุใหม่จาก La Gloria ในเมก็ซิโกทาํการหาค่า

สืบพนัธ์ุพื้นฐาน โดยค่าท่ีไดมี้ค่าอยูใ่นช่วง 1.4-1.6  ซ่ึงค่าท่ีไดต้ ํ่ากวา่ค่าสืบพนัธ์ุพื้นฐานของโรค

ไขห้วดัใหญ่ตามฤดูกาลปี ค.ศ.1918-1919 ซ่ึงมีค่าในช่วง 1.4-2.8  

         ในปี คศ. 2008 Derouich [53] ไดศึ้กษาสมการพลศาสตร์สาํหรับการติดเช้ือของคนโดยโรค

ไขห้วดันก มีการนาํเสนอแบบจาํลองทางคณิตศาสตร์ SIR (Susceptible-Infectious-Recovered)ท่ี

ช่วยใหก้ารวิเคราะห์เสถียรภาพและมีการจาํลองดว้ยค่าพารามิเตอร์ท่ีแตกต่างกนั 

         ในปี คศ. 2013 Chong [54] ไดศึ้กษาแบบจาํลองโรคไขห้วดันก โดยไดส้ร้างแบบจาํลองทาง

คณิตศาสตร์การแพร่ระบาดโรคไขห้วดันก ซ่ึงเป็นแบบจาํลอง SIR โดยมีการพิจารณาการติดเช้ือ

จากคนสู่คน 

        ในปี คศ. 2014 ผูว้ิจยัและคณะ [55]  ไดส้ร้างแบบจาํลองทางคณิตศาสตร์ SEIQR (Susceptible-

Exposed-Infectious-Quarantine-Recovered)ของโรคไขห้วดัใหญ่สายพนัธ์ุใหม่ H1N1 โดย

พิจารณาการติดเช้ือซํ้าของบุคคลท่ีเคยป่วยเป็นโรคน้ีมาก่อน หลงัจากนั้นวิเคราะห์แบบจาํลองโดย

ใชท้ฤษฎีการจาํลองเชิงพลวตัมาตรฐานพร้อมทั้งแสดงผลลพัธ์เชิงตวัเลขหาค่าพารามิเตอร์ท่ีสามารถ

ลดการระบาดของโรคน้ีได ้
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           ในปี คศ. 2014 Chowellและคณะ [56] ไดศึ้กษาแบบจาํลองสาํหรับการแพร่กระจายของโรค

เมอร์ส โดยนาํขอ้มูลของผูป่้วยโรคเมอร์ส ท่ีเกิดข้ึนระหวา่งเดือนเมษายนถึงเดือนตุลาคมของปี คศ.

2013 และพิจารณาค่าสืบพนัธ์ุพื้นฐานและความรุนแรงของไวรัสชนิดน้ี 

            ต่อมา Gardner และคณะ [57] ไดศึ้กษาการแพร่ระบาดของโรคเมอร์ส ท่ีพบในคาบสมุทร

อาหรับ ,ยโุรป, อเมริกาเหนือ , เอเชียตะวนัออกเฉียงใต้ , ตะวนัออกกลางและสหรัฐเมริกา โดย

พิจารณาลกัษณะการระบาดและแหล่งท่ีพบโรคน้ี 
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บทที ่4 

                แบบจาํลองทางคณติศาสตร์ของโรคติดต่ออุบัติใหม่ระบบทางเดินหายใจและการวเิคราะห์ 

ในงานวจิยัน้ีไดท้าํการสร้างแบบจาํลองทางคณิตศาสตร์แบบต่างๆและทาํการวเิคราะห์ดงัน้ี 

แบบที ่1  การสร้างแบบจําลองทางคณติศาสตร์สําหรับการระบาดของโรคไข้หวดันกกบักลุ่มอายุ[61] 

In this study, we consider the transmission of avian influenza. For bird, we separate into three types: 

susceptible, exposed and infected groups. For human, we divide into 8 groups; susceptible, exposed, infected, 

recovered juvenile humans, susceptible, exposed, infected and recovered adult humans. 

 
For bird populations 

 
For human populations 
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We define the variables and parameters in the model as follows:  
Sb(t) is the number of susceptible birds at time t,  
Eb(t) is the number of exposed birds at time t,  
Ib(t) is the number of infected birds at time t,  
SJ(t) is the number of susceptible juvenile human at time t,  
EJ(t) is the number of exposed juvenile human at time t,  
IJ(t) is the number of infected juvenile human at time t,  
RJ(t) is the number of recovered juvenile human at time t,  
SA(t) is the number of susceptible adult human at time t,  
EA(t) is the number of exposed adult human at time t,  
IA(t) is the number of infected adult human at time t,  
RA(t) is the number of recovered adult human at time t.  
 

 

 
จากแผนภาพและตวัแปร/พารามิเตอร์ท่ีนิยามไวข้า้งตน้ แบบจาํลองทางคณิตศาสตร์ท่ีนาํมาอธิบายการเกิดโรค

ไขห้วดันกตามกลุ่มอายขุองประชากรแสดงไดด้งัน้ี 
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จากระบบสมการขา้งตน้ ต่อไปจะวิเคราะห์หาจุดสมดุลและหาความเสถียร ไดด้งัน้ี 
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แบบที ่2 แบบจาํลองทางคณิตศาสตร์ของไขห้วดันกเม่ือมีการเดินทางของประชากรจากกลุ่มประเทศท่ีเส่ียง[62]  

 

 
 

รูปแสดงจาํนวนของประชากรท่ีเขา้มาในประเทศไทยตามเช้ือชาติ 
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The total population of Thai human, Hong Kong human and bird are denoted by NT, NK and NB. The Thai 

population is divided into three population groups: susceptible (ST) infected (IT) and recovered (RT) Thai 

populations. The number of susceptible Thai human is increased by new-borne human whereas their 

reduction through natural death and infection. The number of infected Thai population is increased by the 

infection of susceptible Thai population but they diminish by recovery from the disease, natural death and 

disease death. Number of recovered Thai population is increased by recovery of infected person and reduced 

through natural death. The total Thai population is represented by NT=ST+IT+RT. The Hong Kong 

population is divided into three groups: susceptible (SK) infected (IK) and recovered (RK) classes. The 

number of susceptible Hong Kong human is increased by Hong Kong move into Thai and decreased due to 

the infection of susceptible human, natural death and they move out Thai. The number of infected Hong 

Kong human is increased by infection of susceptible Hong Kong population, but they diminished by recovery 

of infected Hong Kong population, natural death, death due to the disease and Hong Kong move out the 

country. The number of recovered Hong Kong human is increased by recovery of infected Hong Kong 

human, reduced by natural death and Hong Kong move out the country. The total Hong Kong population is 

given by NK=SK+IK+RK. The bird population is divided into two population: susceptible and infected bird 

population. The number of susceptible bird population is increased by new-born of bird and decreased by 

natural death. The number of infected bird is increased by infection of susceptible bird and diminished by 

natural death and death due to the disease. A schematic representation of model is shown in Fig.1. We use 

SIR model for human population and SI model for bird population. The variables of our model are defined as 

follows: 

ST (t) be the number of susceptible Thai population at time t; 

IT (t) be the number of infected Thai population at time t; 

RT (t) be the number of recovered Thai population at time t; 

SK (t) be the number of susceptible Hong Kong population at time t; 

IK (t) be the number of infected Hong Kong population at time t; 

RK (t) be the number of recovered Hong Kong population at time t; 

SB (t)  be the number of susceptible bird population at time t; 

IB (t)  be the number of infected bird population at time t; 
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(a) 

 
(b) 

 
(c) 

Fig.1 Flow chart of the dynamics in the model.(a) for the Thai human population, (b) for the Hong Kong 

human population  and (c) for the bird population 

Thai population 

T
T T T B T T

dS (t) CN (t) S (t)I (t) S (t)
dt

= −β −µ          (1) 

T
T T B T T 1 T

dI (t) S (t)I (t) ( )I (t)
dt

= β − µ + γ + α         (2) 

T
T T T T

dR (t) I (t) R (t)
dt

= γ −µ                                   (3)     

Hong Kong population 

K
K K B K K

dS (t) (1 p)K S (t)I (t) ( d)S (t)
dt

= − −β − µ +   (4) 

K
K K B K 2 K K

dI (t) S (t)I (t) ( d )I (t)
dt

= β − µ + +α + γ        (5) 

K
K K K K

dR (t) I (t) ( d)R (t)
dt

= γ − µ +   (6) 

Bird population 
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B
B B B B B B

dS (t) BN (t) S (t)I (t) S (t)
dt

= −β −µ         (7) 

B
B B B B 3 B

dI (t) S (t)I (t) ( )I (t)
dt

= β − µ +α         (8) 

Where T T T TN (t) S (t) I (t) R (t)= + +   ,  K K K KN (t) S (t) I (t) R (t)= + +  and B B BN (t) S (t) I (t)= +  

Table 1:Definitions of parameters in our model. 

Parameters Definitions 

C  Birth rate of Thai human population   

Tβ  Rate at which susceptible Thai human changes to become an infected Thai human 

Tγ  Rate at which infected Thai human changes to become recovered Thai human 

Tµ  Natural death rate of Thai human   

1α  Death rate due to avian influenza of Thai human 

TN  Total Thai human population 

p  Fraction of infectious Hong Kong human when they enter Thailand 

K  Contact rate of avian influenza 

Kβ  Rate at which susceptible Hong Kong human changes to become an infected Hong 

Kong human 

Kγ  Rate at which infected Hong Kong  human changes to become recovered Hong Kong 

human 

Kµ  Natural death rate of Hong Kong human   

2α  Death rate due to avian of Hong Kong human 

d  Rate at which Hong Kong move out the country 

KN  Total Hong Kong population 

B  Birth rate of bird 

Bβ  Rate at which susceptible bird human changes to become an infected bird human 

Bµ  Natural death rate of bird human   

3α  Death rate due to avian of bird human 

BN  Total bird population 
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3. Analytical Solutions 

3.1 Equilibrium Points: 

The standard dynamical method is used for analysis our model. Steady states of our equations are found by 

setting (1)-(8) to zero, then we obtain the steady states: 

(i) The disease free steady state ( )
0

1
( ,0,0, ,0,0, ,0)T B

T K B

P KCN BNE
μ d μ μ

−
=

+
 

(ii) The endemic steady state 1 ( , , , , , , , )* * * * * * * *
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*
* K B
K *
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γ β k P IR
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− +
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+ + + + + +
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   * B
B *

B B B

BNS
β I μ

=
+

             (9g) 

and   
3

* B B
B

B B

μ BNI
β α μ

= − +
+

            (9h) 

3.2 Local asymptotical stability   

 The local stability of each equilibrium point is determined by sign of all eigenvalues. The 

eigenvalues λ  are solutions of the characteristic equation  

3.2.a.  Disease free state : The Jacobian matrix at 0E is shown as in (10) 
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The characteristic equation of the above Jacobian matrix is  
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Where 
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From evaluating all eigenvalues, the real parts of all eigenvalues have negative signs when 0 1R <  
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3.2.b. Disease endemic equilibrium: To define the stability of the endemic equilibrium point 1E  ,we find 

the eigenvalues of Jacobian matrix at 1E  
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The characteristic equation is given by 
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( )( )( )( )( )T2 2 1 1 0* *
K B K K T B T Td β I λ μ d α γ λ μ λ μ β I λ μ α γ λ μ            − − − − − − − − − − − − − − − − − − =           (13) 

Where , , , , , ,* * * * * * *
T T T K K K BS I R S I R S  and *

BI are defined in (9a)-(9h). From evaluation, all eigenvalues have 

negative real parts for 0 1R < ,  
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 where  
( )0

3 3 3

R , ,
( )

 T BB B K B T
K

B B B K B B B B

Bβ NBN β β BN μmax d μ
μ α μ μ μ α μ μ α μ μ

   = + + +  + + +   
 

 3.3 Numerical Solutions 

Table 2: parameters values to endemic state 

parameters Value 

C  0.4 

Tβ  0.05 

Tγ  0.005 

Tµ  1/(75*365) 

1α  0.06 

TN  1000 

p  0.2 

K  2 

Kβ  0.05 

Kγ  0.01 

Kµ  1/(75*365) 

2α  0.5 

d  0.000025 

B  0.1 

Bβ  0.04 

Bµ  1/100 

3α  5 

BN  100 

 

Stability of disease-free state: The values are 30.1, 0.04, 1/100, 5B BB β μ α= = = =  and 1BN = .We obtain: 

1 2 3 4  4.61,   0.512537,   0.0650365,    0.01λ λ λ λ= − = − = − = − 5   0.0025, 3653λ = −  

6 7 8  0.00253653,   0.0000365297,   0.000036, 5297λ λ λ= − = − = − and 0  0.307922R =  . 
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Stability of endemic state: we change the values of total bird population from 1change to be 100 Total Thai 

human population from 10 change to be 1000 Fraction of infectious Hong Kong human when they enter 

Thailand from 0 change to be 0.2 and keep the other values of the parameters the same. We obtain: 

1 2 3 4 50.510062, 0.0873619, 0.0873369, 0.0650365, 0.0399202 0.590175λ λ λ λ λ i= − = − = − = − = − −  , 

6 7 80.0399202 0.590175 , 0.0000615297, 0.0000365297λ i λ λ= − + = − = − and 0 273212R =  . Eigenvalues have to 

be negative real parts and reproductive number is more than one, the equilibrium point will be the endemic 

state,  1E  as shown in fig.2. 
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Fig.2Time series solutions of Susceptible Thai population, Infections Thai population, recovered Thai 

population, Susceptible Hong Kong population, Infections Hong Kong population, recovered Hong Kong 

population Susceptible Bird population and Infectious Bird population. The parameters show in Table 2. 

 

4. DISCUSSION AND CONCLUSION 

 In this study, we constructed the mathematical model of avian influenza when there is the traveling 

of tourists from the risk countries by case H5N1.the results by using standard dynamical modeling [11]. The 

basic reproductive number is denote by R0 . when 

  
( )0

3 3 3

R , ,
( )

B B K B T B T
K

B B B K B B B B

BN β β BN Bβ N μmax d μ
μ α μ μ μ α μ μ α μ μ

   = + + +  + + +   
          (14) 

The quantity  11
0 0R R=  is the basic reproductive number of the disease. It represents the number of 

secondary cases that one case can produce if introduced into a susceptible population[1]. Fig.2 show Time 

series solutions of Susceptible Thai population, Infections Thai population, recovered Thai population, 

Susceptible Hong Kong population, Infections Hong Kong population, recovered Hong Kong population 

Susceptible Bird population and Infectious Bird population. We can see that the solutions approach to the 

endemic state 1(4579,4.5182,614.955,18.3146,3.13464,858.261,125,1.74601)E  When R0 >1 
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Fig.3 plot of the number of infected Thai population and infected Bird population, infected Hong Kong 

population and infected Bird population and susceptible Bird population and infected Bird population 
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แบบที ่3 การสร้างแบบจาํลองของไข ้Swine flu[63] 

              ในงาน้ีไดท้าํการศึกษาแบบจาํลองของโรคไขห้วดัหมูหรือ Swine flu โดยแบ่งประชากรตามกลุ่มอายุ

และประชากรมีการเคล่ือนยา้ยระหวา่งบ่นแต่ละหลงัดงัน้ี  
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ความหมายของพารามิเตอร์ในแบบจาํลองแสดงไดด้งัน้ี 
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ในแบบจาํลองของไขห้วดัหมูน้ี ค่าท่ีไดจ้ะมีความแตกต่างกนัเม่ือค่าจาํนวนคนไขเ้ร่ิมตน้แตกต่างกนั  จาํนวนคน

ของบา้นแต่ละหลงัแตกต่างกนั 

 

แบบที ่4 การสร้างแบบจาํลองง่ายๆสาํหรับโรคระบบทางเดินหายใจทัว่ๆไป [64] 

ในแบบจาํลองน้ีไดพ้ิจารณาการระบาดแบบ SIR กบัโรคระบบทางเดินหายใจทัว่ๆไป 

Mathematical model is applied to describe the transmission of the diseases are occurred long time ago. To 

model the transmission of the disease, we have to know process about the disease and what are its 

transmission cycles. Respiratory disease can transmit between human through contaminated surfaces and 

droppings. To construct the mathematical model, we need to define variables and parameters for describing 

the transmission of this disease. We define the variables as follows: 

)(tS is the number of susceptible human , 

)(tI is the number of infectious human, 

)(tR is the number of recovered human. 

The diagram can be written as 
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Fig.1. Diagram of our model equations. 

From the above diagram, we can have following equations. 

'

'

'

( ) ( ( ) ( ) ( )) ( )
( ) ( ( ) ( ) ( )) ( ) ( ) ( )
( ) ( ) ( ) ( )

h o

h o I

S t B S t I t S t dS t
I t S t I t S t R t A r d I t
R t rI t d R t

β β

β β α

α

= − + −

= + + + − +

= − +       (1) 

where B is the number of  human population at the beginning time, 

hβ is the infection rate of respirator y diseases between human, 

oβ is the infection rate of respirator y diseases from the other factors, 

r is the recovery rate of cases, 

α is the rate at which recovered human become to be infectious human again, 

iA is the initial number of cases, 

d is the natural death rate of human. 

N is the total human. 

 

    2.1. Analytical Results 

The steady states can be found from setting (1) to zero, then the steady states are  

i) The first steady state ),,( *
1

*
1

*
1 RIS  

where 
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and  *
1I is given by 
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where dBABAAdaA i +=+=+= 0321  , ,  

 

ii) The second steady state ),,( *
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and  *
2I is defined by 

 

 

(4) 
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      We analyze the stability of the steady states by looking the sign of all eigenvalues. For the firststeady 

state, we found that all eigenvalues have negative signs when  0 1.R <  

For 0R > 1, all eigenvalues of the second steady state have negative real parts. 0R is defined as  

2
33121

2
331211031

0
)(

)()()(4

rh

hhi

dAdAAAA

drAdAAAArAdBAAA
R

++β−

++β−++ββ+
= . 

 

If all eigenvalues of the steady states have negative real parts, then that steady state will be local stable[14]. 

2.2. Numerical Results. 

We simulate our equations by using numerical method. We consider the behaviors of solutions for the 

different set of parameters as follows: 

 

Table 1.Parameters of our model. 

 

 Parameters  Values  

 hβ   0.00000000006  0.00000000003  

 oβ   0.0000000014 0.0000000007 

 B            100 

 

50 

 a  0.02 0.01 

 hβ   1 5 
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Fig.2. Number of cases for the different Infection rates of respiratory diseases between human. 

 

 

 

Fig.3. Number of cases for the different infection rate of respirator y diseases from the other factors. 
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Fig.4. Number of cases for the different number of  human population at the beginning timeใ 

 

 

Fig.5. Number of cases for the different rate at which recovered human become to be infectious human again. 

 

Fig.6.Number of cases for the different initial number of cases. 
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In this paper, we study the mathematical models for describing the transmission of respiratory disease. S-I-R-

I is used for this study. We analyzed our model by dynamical modeling method. The stability condition is 

used to be guided for reducing the transmission of this disease. The local stability condition of two steady 

states is determined by 0R . If  0R < 1, then the first steady will be stable. The second steady state will be 

stable for  0R > 1. The following figures are the example of numerical results for 0R > 1. 

 

 

     7a)    7b) 

Fig.7.Times series solution behaviors of our model. The parameters are B  =  100, oβ = 0.0000000014, d  = 

1/(365*70), hβ = 0.00000000003, α  = 1/60; iA  := 0; r := 1/15. .1.10 =R  

7a) For respiratory disease cases. 

7b) For the recovered human. 

From fig.7, we can see that when we use the above parameters, the cases can be reduced and also the 

recovered human increased until they converge to the second steady state. 

 

We found that the parameters ,hβ ,oβ ,B , a and iA  are influenced to the number of cases. From fig.2 to 

fig.6, we can see that if the infection rate of respiratory diseases between human, the infection rate of 

respiratory diseases from the other factors, the number of human population at the beginning time, the rate at 

which recovered human become to be infectious human again and the initial number of cases are higher, then 

the number of cases are higher too. 
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แบบท่ี 5 การวิเคราะห์แบบจาํลองทางคณิตศาสตร์ของโรค MERS [65] 
We consider the transmission of coronavirus. A virus in human. We have included the effect of repetitive 

contact and taken into account that people having a prior illness have a higher mortality rate.    
Suppose that the human population N(t) is divided in to five class with ( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( )N t S t E t I t Q t R t= + + + + . 

Where 

− S(t) as being the number of susceptible persons at time, 

− E(t) as the number of exposed persons at time, 

− I(t) as the number of infectious persons at time, 

− Q(t) as being the number of quarantine persons at time,  

− R(t) as being the number of recovered persons at time. 

This model is called a SEIQR (susceptible, exposed, infected, quarantine, and recovered) model. 

ในแบบจาํลองน้ีมีการพิจารณาการสร้างแบบจาํลองทางคณิตศาสตร์ของโรค MERS โดยแผนภาพท่ีแสดงการ

สร้างแบบจาํลองแสดงดงัน้ี 

   

 
 
 
 
 
 
 
 

 
The total number of humans is the sum of the five population groups at t time that is, N(t) = S(t) + E(t) + 

I(t) + Q(t) + R(t)  

Table 1. Definitions of our parameters in our dynamical equations. 

Definition Parameters 
Birth rate of human population ρ  
Total human population at time t  TN  
Natural mortality rate of human population hμ  
Contact rate of virus between the human population CS  
Incubation period of novel corona virus in human 
population 

IP  

mortality rate of human population caused by the disease sd  
rate at which exposed human change to become a 
quarantine human 

b1  

rate at which infections human change to become a 
quarantine human 

b2  

Rate at which quarantine human changes to become a r  
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recovered human 

 

A susceptible human becomes an exposed person if he comes in contact. If CS is the number of contacts a 
human makes with someone who could pass on the novel coronavirus, then CS(E(t)+I(t)) is the number of 
contacts which could result in a person being exposed to the virus.  

We propose the following model for Middle East respiratory syndrome (MERS) disease: 

                 ( ) ( ) ( ) ( ( ) ( ))h
d S t ρN t μ S t CS E t I t
dt

= − − +                  (1) 

                          ( ) 1
1( ) ( ( ) ( )) ( ) ( ) ( )h s

d E t CS E t I t μ d E t E t b E t
dt IP

= + − + − −                                                (2)           

                                             ( ) 2
1( ) ( ) ( ) ( )h s

d I t E t μ d I t b I t
dt IP

= − + −                (3)                 

                                           2 1( ) ( ) ( ) ( ) ( )h
d Q t b I t b E t μ Q t rQ t
dt

= + − −                                                         (4)        

( ) ( ) ( )h
d R t rQ t μ R t
dt

= −           (5)           

Thus 

( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( )d d d d d dN t S t E t I t Q t R t
dt dt dt dt dt dt

= + + + +  

             ( )( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( ( ) ( ))h sρN t S t E t I t Q t R t μ E t I t d= − + + + + − +         (6)           

Since ( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( )N t S t E t I t Q t R t= + + + +  and hρ μ= , then we have 

( )( ) ( ) ( ) s
d N t E t I t d
dt

= − +         (7)           

If the summation of ( )E t and ( )I t  are not equal to zero, the human population will decline. Next, we 
reduce our equations by introducing the new variables. 

( ) ( ) ( ) ( ) ( )( ) , ( ) , ( ) , ( ) , ( ) .
( ) ( ) ( ) ( ) ( )

S t E t I t Q t R tS t E t I t Q t R t
N t N t N t N t N t

= = = = =  

Taking the time derivative of a normalized population ( )( ), ( ), ( ), ( ), ( )S t E t I t Q t R t , then 
( ) 1 1( ) ( ) ( ) ( )
( ) ( ) ( )

d d S t d dS t S t S t N t
dt dt N t N t dt N t dt

= = −         (8) 

( ) 1 1( ) ( ) ( ) ( )
( ) ( ) ( )

d d E t d dE t E t E t N t
dt dt N t N t dt N t dt

= = −        (9) 

( ) 1 1( ) ( ) ( ) ( )
( ) ( ) ( )

d d I t d dI t I t I t N t
dt dt N t N t dt N t dt

= = −     (10) 

( ) 1 1( ) ( ) ( ) ( )
( ) ( ) ( )

d d Q t d dQ t Q t Q t N t
dt dt N t N t dt N t dt

= = −    (11) 

( ) 1 1( ) ( ) ( ) ( )
( ) ( ) ( )

d d R t d dR t R t R t N t
dt dt N t N t dt N t dt

= = −     (12) 
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 Substituting equations (8) - (12) by (7), then we obtain 

  

( )( )1 1( ) ( ) ( ) ( ) ( )
( ) ( ) s

d dS t S t S t E t I t d
dt N t dt N t

= − − +  

            ( )1 ( ) ( ) ( ) ( )
( ) s

d S t d S t E t I t
N t dt

= + +      (13) 

    ( )1( ) ( ) ( ) ( ) ( )
( ) s

d dE t E t d E t E t I t
dt N t dt

= + +       (14) 

    ( )1( ) ( ) ( ) ( ) ( )
( ) s

d dI t I t d I t E t I t
dt N t dt

= + +                        (15) 

    ( )1( ) ( ) ( ) ( ) ( )
( ) s

d dQ t Q t d Q t E t I t
dt N t dt

= + +       (16) 

    ( )1( ) ( ) ( ) ( ) ( )
( ) s

d dR t R t d R t E t I t
dt N t dt

= + +       (17) 

Equations (1) - (5), the dynamical equations of the normalized populations are given by 

( ) ( )( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( )h s
d S t ρ μ S t CS E t I t d S t E t I t
dt

= − − + + +                  (18) 

( ) ( ) ( )1
1( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( )h s s

d E t CS E t I t μ d E t E t b E t d S t E t I t
dt IP

= + − + − − + +              (19) 

( ) ( )1
1( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( )h s s

d I t E t μ d I t b I t d I t E t I t
dt IP

= − + − + +                             (20) 

( )2 1( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( )h s
d Q t b I t b E t μ Q t rQ t d Q t E t I t
dt

= + − − + +                           (21) 

( )( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( )h s
d R t rQ t μ R t d R t E t I t
dt

= − + +                      (22) 

The steady state of our dynamical equations is given as follows: 

(i) the disease free steady state 0 (1,0,0,0,0)E =    

(ii) the endemic steady state * * * * *
1 ( , , , , )E s e i q r=  

Where 

( ) ( ) ( )

( ) ( )

2
1 1* * * *

2
1 1* * * *

1 1(1 ) 2 2 1 4

1 1(1 ) 2 2 (1 ) 4

h s s s h s s

h s h s s h s s s

s e CS μ CS i d d CS d μ CS i d CSd i
IP IP

μ d μ CS i d d μ CS i d CSd i d i
IP IP

− −

− −

     = − + − − − + + − − − + −         
     ÷ − + − − − + + − − − + − +         

    (23) 

( ) ( ) ( )
2

1 1* * * *1 1(1 ) 2 1 4 2h s s h s s se μ CS i d d μ CS i d CSd i d
IP IP

− −
    = − − − + + − − − + −        

     (24) 
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( ) ( ) ( )

( ) ( )

2
1 1* * * *

2
1 1* * * *

1 1(1 ) 2 2 1 4

1 1(1 ) 2 2 (1 ) 4

h s s s h s s

h s h s s h s s s

s e CS μ CS i d d CS d μ CS i d CSd i
IP IP

μ d μ CS i d d μ CS i d CSd i d i
IP IP

− −

− −

     = − + − − − + + − − − + −         
     ÷ − + − − − + + − − − + − +         

    (25) 

Where 

( )( ) ( )

( )

1*
1 2 1 2 1 2 2 1 2

2
2

1 2 1 2 2

1 1 1 10.5

1 1 12

s s s

s h

i d b b b b b b CS d b d b b
IP IP IP IP

CS b b CS b b d b μ
IP IP IP

−       = − + + − + + + + − +      
     

     − + + − + + − − − −          

      (26) 

and *r can be obtained from 

* * * *1r s e i= − − −                       (27) 

The local stability of each steady state is determined by the signs of all eigenvalues. The eigenvalues ( λ ) 

are solutions of the characteristic equation  

( )det 0EJ λI− =                                                 (28) 

where EJ is the Jacobian matrix at the steady state and I is the identity matrix. If all eigenvalues produce the 
negative real parts, then the steady state is local stability.  

The Jacobian is therefore given by 
 

( )

( )

( )
( )

( )

1

2

1 2

( ) ( ) ( ) ( ) 0 0
1

0 ( ) 0 0
( ) ( ) ( )

( )10 ( ) 0 0
( ) ( )

( ) ( )
0 ( ) ( ) 0

( ) ( )
0 ( ) ( )

s h s s

h s
s

s s

h s s
s

s

s
s s

h

s
s s

h

d E t I t μ d S t CS d S t CS

CS μ d b
IP CS d E t

d E t I t d E t
μ d b d I t

d I t
d E t I tIP

d E t I t
b d Q t b d Q t

r μ
d E t I t

d R t d R t r
μ

 + − − −

 − − − −
 +
 + + +
 − − − +
 +

+ +


+ + + − −
 +

−
















 
 

 

For the Disease Free Steady State 0 (1,0,0,0,0)E = ,  disease-free equilibrium, the Jacobian matrix 

becomes 
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1

2

1 2

0 0
10 0 0

10 0 0

0 0
0 0 0

h s

h s

h s

h

h

μ CS CS d

CS μ d b CS
IP

μ d b
IP
b b r μ

r μ

− − − + 
 
 − − − −
 
 
 − − −
 
 − −
 
  

 

We find the characteristic equation of the matrix, we set the determinant of EJ λI− to zero. 

1

2

1

0 0
10 0 0

1 00 0 0

0 0
0 0 0

h s

h s

h s

h h

h

μ λ CS CS d

CS μ d b λ CS
IP

μ d b λ
IP
b r μ r μ λ

r μ λ

− − − − +

− − − − −

=
− − − −

− − − − −
−

 

The characteristic equation is given by 

( ) ( ) ( )2
1 2

1 1 0h s h s h hCS μ CS d b λ μ d b r λ μ λ μ r λ
IP IP

  − + − + − − − − − − − − − − − − − − =  
  

 

The eigenvalues then become 

1 2, hλ λ μ=− 3 hλ μ r=− −  

( )
2

2
4 1 2 1 2 1 2

1 1 1 12 2 2
2 h sλ μ CS d b b CS b b CS b b

IP IP IP

     = − + − − − − − + + − + − +        
 

( )
2

2
5 1 2 1 2 1 2

1 1 1 12 2 2
2 h sλ μ CS d b b CS b b CS b b

IP IP IP

     = − + − − − − + + + − + − +        
 

From calculation, all eigenvalues have negative real parts for 0 1R < , where 

( )
2

2
1 2 1 2

0 2

1 2

1 1
2

1
2 2h s

CS b b CS b b
IP IPR

μ CS d b b
IP

+ + − + − +
=

− − + + +

   
   
   

 
 
 

 

In this paper, we are studying the effects of novel coronavirus effects of changing various on the 
transmission of the Middle East respiratory syndrome. The factors we are interested in are the degree of 
repetitious, the increased death of the humans when infected by the virus, and the degree of quarantine of the 
infectious humans. These may not be the true values. We are interested in the changes in the projections of 
the behaviors of the different time evolutions of the different populations when the values of the parameters 
are changes. 

CASE I We are interested in the endemic steady state of our dynamical equations. The initial values of 

parameters used in this study are   
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1 20.000039, 0.10000, 0.20000, 0.142300, 0.10000, 0.140000h sμ CS IP d b b= = = = = =  and 0.140000r =  

the number of susceptible persons at time, the number of exposed persons at time, the number of infectious 

persons at time, the number of quarantine persons at time and the number of recovered persons at time was 

define as 

( ) 100, ( ) 50, ( ) 10, ( ) 0S t E t I t Q t= = = = and ( ) 10.R t =  

The time evolution of susceptible persons, exposed persons, infectious persons, quarantine persons, 

recovered persons was shown in Fig. 2.  

CASE II We are interested in the endemic steady state of our dynamical equations. The initial values of 

parameters used in this study are   

1 20.000039, 0.10000, 0.20000, 0.142300, 0.10000, 0.280000h sμ CS IP d b b= = = = = =  and 0.140000r =  

the number of susceptible persons at time, the number of exposed persons at time, the number of infectious 

persons at time, the number of quarantine persons at time and the number of recovered persons at time was 

define as 

( ) 100, ( ) 50, ( ) 10, ( ) 0S t E t I t Q t= = = = and ( ) 10.R t =  

 The time evolution of susceptible persons, exposed persons, infectious persons, quarantine persons, 

recovered persons was shown in Fig. 3. 

CASE III We are interested in the endemic steady state of our dynamical equations. The initial values of 

parameters used in this study are   

1 20.000039, 0.15000, 0.20000, 0.142300, 0.10000, 0.140000h sμ CS IP d b b= = = = = =  and 0.140000r =  

the number of susceptible persons at time, the number of exposed persons at time, the number of infectious 

persons at time, the number of quarantine persons at time and the number of recovered persons at time was 

define as 

( ) 100, ( ) 50, ( ) 10, ( ) 0S t E t I t Q t= = = = and ( ) 10.R t =  

The time evolution of susceptible persons, exposed persons, infectious persons, quarantine persons, 

recovered persons was shown in Fig. 4.  
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CASE IV We are interested in the endemic steady state of our dynamical equations. The initial values of 

parameters used in this study are   

1 20.000039, 0.15000, 0.20000, 0.142300, 0.10000, 0.280000h sμ CS IP d b b= = = = = =  and 0.140000r =  

the number of susceptible persons at time, the number of exposed persons at time, the number of infectious 

persons at time, the number of quarantine persons at time and the number of recovered persons at time was 

define as 

( ) 100, ( ) 50, ( ) 10, ( ) 0S t E t I t Q t= = = = and ( ) 10.R t =  

The time evolution of susceptible persons, exposed persons, infectious persons, quarantine persons, 

recovered persons was shown in Fig. 5.  

 

  
Fig. 2. Time evolutions of human population        Fig. 3. Time evolutions of human 

population 

 ( 0.10CS = and 2 0.14b = ).   ( 0.10CS = and 2 0.28b = ).   
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Fig. 4. Time evolutions of human population        Fig. 5. Time evolutions of human 

population 

 ( 0.15CS = and 2 0.14b = ).   ( 0.15CS = and 2 0.28b = ).   

 

     The mathematical model to describe the progression of a disease, we can simulate the time when the 

values of various parameters are different. This would allow us to gain insights into how the epidemic might 

respond to change in the practices which could change the values of the parameters. We consider the 

behaviors when the percentage of contact rate of virus between the human population which are changed, 

that is, CS . We have set 0.10CS = and 0.15CS = , the effective contact rate to create newly decreases. This is 

clearly seen in Figs 2 and 4. Moreover, we consider the behaviors when the rate at which infections human 

change to become a quarantine human which are changed, that is CS . We have set to 2 0.14b = and 2 0.28b = , 

the effective contact rate to create newly decreases. This is clearly seen in Figs 3 and 5. 

 

แบบที ่6 แบบจาํลองทางคณิตศาสตร์ของโรคไขห้วดัโดยพิจารณาฤดูกาล [66] 

ในแบบจาํลองแบบน้ีมีการแบ่งการพิจารณาไขห้วดัโดยแบ่งออกเป็น 3 ฤดูกาลไดแ้ก่ ฤดูหนาว ฤดูร้อน และฤดู

ฝน ดงัน้ี 
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     We normalize our equations to obtain 
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แบบที ่7 แบบจําลองเครือข่ายของโรคไข้หวดั [67] 

 
 In the community, we suppose that there is the school, shop, church, houses, etc.. We assume that there is M 

populations in this community. The movement of people is considered by random process. We random the 

1st person to the Mth person (with uniformly distribution) travel in the community everyday. Each person 

can travel to the school, shop, church, houses, etc. in any day. Each person who lives in any house at the 

beginning time will come back to his/her house at the ending time. At the first day, the infected human can 

be in any places in the community. The population in the considered model consists of 5 population classes 

such as susceptible, exposed, infectious, quarantine and recovered persons. The recovered human can be 

susceptible to the disease again. The variables and parameters of our model are defined in Table I . 
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ระบบสมการและแผนภาพท่ีสอดคลอ้งสามารถสร้างไดด้งัน้ี 

 
 

 
จากระบบสมการขา้งตน้ ใชก้ารจาํลองเลียนแบบโดยใช ้computer simulation ผลไดด้งัน้ี 
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แบบที ่8 การสร้างแบบจําลองของโรคไข้ H1N1 เม่ือพจิารณาการได้รับวคัซีน [68] 

ในแบบจาํลองน้ีไดแ้บ่งประชากรออกเป็น 4 กลุ่ม คือ Susceptible, Exposed, Infectious และ Recovered โดยท่ี

แบ่งประชากรออกเป็นกลุ่มท่ีไดรั้บวคัซีนกบัไม่ไดรั้บวคัซีน 
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สามารถสร้างสมการไดด้งัน้ี 
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แบบที ่9 แบบจําลองการกระจายแบบ superspreading ของ H1N1 [69] 

ในแบบจาํลองน้ีมีการสร้างแบบจาํลองการกระจายแบบ superspreading ของ H1N1 ดงัน้ี 

In this model, we consider the super-spreading and regular spreading of virus. The human is separated into 5 

classes such as susceptible, exposed, regular infected, super-spreading infected and recovered human.   

We define the variables and parameters as follows: 

 S  =  Number of susceptible human population, 

 E  =  Number of exposed human population, 

rI = Number of regular infected human, 

sI = Number of super-spreading infected human, 

R = Number of recovered human population 

 I  = Total infected human population, 

 I = rI  + sI , 

R  = Number of recovered human population, 

b =  Birth rate of human population, 

N = Total human population, 

µ = Death rate of human population, 

β = Transmission rate of virus between human, 

IIP = Incubation time of virus in human, 

p = Probability that a new case will be a regulated infected human, 

(1-p) = Probability that a new case will be a super-spreading infected human,  

1r  =  Recovery rate of a regular infected human, 

2r  =  Recovery rate of a super-spreading infected human. 
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Figure 1. Diagram of our model 

 

From figure1, we can write the dynamical equations as follows: 

I S -S bN S
dt
d

βµ−=                                                            (1)  

p)E-(1/IIP)(1 -E -E p (1/IIP)-I S  E
dt
d µβ=                    (2) 

r1rr I  -I -E p (1/IIP)  I
dt
d rµ=                                         (3) 

s2ss I  -I -E p)-(1 (1/IIP)  I
dt
d rµ=                                  (4) 

R Ir Ir  R
dt
d

s2r1 µ−+=                                                    (5) 

where  

                           
R.IIESN sr ++++=       

 

We suppose that the total population is constant, then the rate of change for total population equals to zero. 

Thus we can have  

0R)IIE(S
dt
dN

dt
d

sr =++++=  or µ=b . 

The reduced equations are found by setting the following normalized variables:  

N
Rr,

N
I

i,
N
I

i,e,
N
Ss s

s
r

rN
E ===== . 

Thus, we can have  
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 )N)s,i(i(-b s
dt
d

sr ++= βµ                                                  (6)  

)Nssirβ(iμ) ((1/IIP)e- e
dt
d

+++=
                                    

(7) 

)1(ri-(1/IIP) p e  ridt
d r+= µ                                               (8) 

)2(si-(1/IIP) p)-(1 e  sidt
d r+= µ                                          (9) 

  With
   

).iie(s1r sr +++−=  

Analytical Results 

i) Steady states: 

Steady states are found from setting the rate of change for each variable to zero. The two steady states are  
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ii) Local stability of steady states: 

The characteristic of each steady state can be determined from the sign of all eigenvalues for each steady 

state. If all eigenvalues have negative real parts, then the steady state will be local stable. 

The eigenvalues are found from solving the characteristic equation:         0)IJdet( =− λ    

where J  is the Jacobian matrix evaluated at each steady state and I is the identity matrix. 
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First steady state: 0E  =  (1,0,0,0).  

Jacobian matrix is given as 

  

The characteristic equation is given as  

0)()( 01
2

2
3 =++++ aaa λλλµλ          (14) 

where 

 N
IIP
1

2 βµ ++=a ,                                                                                         (15) 

11 Nrβ−=a ,  .
IIP

))( N(IIP 1
0

rpa
++

=
µµβ

                                                       (16) 

 

From Routh Hurwitz, the eigenvalues have negative real parts when it satisfies the following conditions [8]. 

i) 02 >a                                                                                                 (17) 

ii) 00 >a                                                                                                  (18) 

iii) 012 aaa > .                                                                                          (19) 

From our evaluations, (17)-(19) are satisfied for 1X0 < , 

where 
 ) (IIP 
N IIP )p1(rX 10 p+

+−
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µµ
β .                                                                          (20) 

Second steady state: 1E  = ( *
s

*
r

** i,i,e,s ) where *
s

*
r

** i,i,e,s  are defined in (10)-(13). 

Jacobian matrix is defined by  
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The characteristic equation is given as  
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By Routh Hurwitz theorem, All four eigenvalues have negative real parts when the following conditions are 

satisfied: 

i) 00,01,03 >>> ccc                                                                                         (26) 
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ii) 0
2
3

2
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After calculations, the endemic steady state will be local stable for 10X > , where 0X  is defined in (20). 

Next section, we will show the numerical results of our model. 

From our analytical results, The threshold condition is defined as  

 ) (IIP 
N IIP )p1(rX 10 p+

+−
=

µµ
β

. 

If 0X  > 1, the endemic steady state will be local stable and the disease free state will be local stable when 

0X  <  1. 

The disease free state means the state which has no individual infectious. We consider the case when there is 

the outbreak of the respiratory disease. Then, we consider the numerical solutions of the endemic areas. The 

parameters in our simulations are as follows: b =  1/(365 x 65) corresponding to the 65 years of life cycle for 

human population, N = 100,µ = 1/(365 x 65) corresponding the equivalence between birth and death rate, 

β = 0.25, p = 0.8 are arbitrary chosen, IIP = 7 satisfy the 7 days of incubation period for the virus,  

1r = 1/14 , 2r  =  1/25 corresponding to the 14 days of recovery for regular infected and 25 days for super-

spreading infected human and  =0X  370,990. 

 

 

 
Figure2. Time series of our model for =0X  370,990. 

 

Next, we consider the numerical simulations of each variable when we decrease the value of 0X . 
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Figure3. Time series of our model for =0X  1758. 

From figure2 and figure3, we can see that the time series of individual variable converges to the endemic 

steady state for both two cases. We note that the time of convergences for the less value of  0X  is longer 

than the great value of .X0  

In this study, we consider the super-spreading and the regular spreading of the virus for the transmission of 

respiratory diseases. The threshold parameter is defined as  
 

 ) (IIP 
N IIP )p1(rX 10 p+

+−
=

µµ
β

. 

If 0X < 1, the disease free steady state will be local stable and the endemic steady state will be local stable 

for 0X  > 1. The geometric mean of 0X is described as the basic reproductive of the disease. This indicates 

the number of secondary cases produced from primary infection. Furthermore, we compare the numerical 

solutions when there are the different values of the transmission rate and the total human population. The 

results are given in the following figures. 
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Figure4. Time series of regular infected  and super-spreading infected human when there is the 

different transmission rate. 

 

           
Figure5. Time series of regular infected  and super-spreading infected human when there is the 

different total human population. 
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Figure6. Time series of regular infected  and super-spreading infected human when there is the 

different super-spreading rate. 

From figure 4, 5 and figure 6, we can conclude that when there is the less transmission rate of virus, the 

infected human will be less but the time of outburst is longer. When there is the total human population is 

higher, the time of outburst is longer. When there is the higher super-spreading rate, the number of super-

spreading infected human will be greater and the longer  time of outburst transmission. 

 

แบบที ่10 แบบจําลองโรค MERS ของประชากรไทยและเกาหล[ี70] 

ในแบบจาํลองน้ีไดอ้ธิบายการสร้างแบบจาํลองของโรค MES ระหวา่งประชากรไทยและเกาหลี ดงัน้ี 
 
 

 
Fig.1 รูปแสดงจาํนวนประชากรเกาหลีใตไ้ปประเทศไทย ปี 2012-2016 
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Fig.2 รูปแสดงจาํนวนของนกัท่องเท่ียวไทยไปเกาหลีใต,้ 2012-2016 

The mathematical model of MERS-Cov was formulated by considering the transmission cycle between two 

population groups (Thai and SouthKorean human). Each group was divided into susceptible (ST), exposed 

(ET), infected (IT),quarantine(QT) and recovered (RT) classes.We assumed that there is no Thai human move 

out the country. 

We denoted the variables of our model as follows:  

ST(t)be the number of susceptible Thai human at time t; 

ET(t)be the number of exposed Thai human at time t; 

IT(t)be the number of infected Thai human at time t; 

QT(t)be the number of quarantine Thai human at time t; 

RT(t)be the number of recovered Thai human at time t; 

SK(t)be the number of susceptible SouthKorean human at time t; 

EK(t)be the number of exposed SouthKorean human at time t; 

IK(t)be the number of infected SouthKorean human at time t; 

QK(t)be the number of quarantine South Korean human at time t; 

RK(t)be the number of recovered SouthKorean human at time t; 

The diagram for the transmission of this disease can be describedas follows: 
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(a) 

 
(b) 

Fig.3. Flow chart of the model(a) for Thai human population 

   (b)forSouthKorean human population 

Rate of change for the number in each class was equivalent to the number entering minus the number 

leaving. The dynamical equations wereas follows: 

The number of susceptible Thai human population was increased by new recruitment, but it was reduced 

through natural death and infection. 

( ) ( ) ( )
( )

1( ) ( )T TT
T T T

T

S t I tdS t AN t d S t
dt N t

α
= − −       (1) 

The exposed Thai human population was increased by the infection of susceptible humans whereas their 

reductions werecaused by infection and natural death. 
( ) ( )
( )

1( ) ( ) ( )T TT
T T T

T

S t I tdE t F d E t
dt N t

α
= − +       (2) 

The infected Thai human population was increased by the infection of exposed and quarantine human. Their 

reductions though quarantine, recovery from the disease, natural death and death due to MERS-Cov. The 

dynamical equation of infected Thai human populationwas 

( ) ( )2 1 2
( ) ( ) ( )T

T T T T T T T T T
dI t F E t Q t d I t

dt
β β γ δ= + − + + +      (3) 

The quarantine Thai human population was increased by the infection of infected human but they diminished 

by infection, recovery from the disease and natural death. The dynamical equation of quarantine Thai human 

population was 

( )1 2 1
( ) ( ) ( )T

T T T T T T
dQ t I t d Q t

dt
β β γ= − + +       (4) 

The recovered Thai human population was increased bythe recovering of infected human and quarantine, but 

their reduction through natural death.The dynamical equation of recovered human population was 

( ) ( )1 2
( ) ( )T

T T T T T T
dR t Q t I t d R t

dt
γ γ= + −        (5) 
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The susceptible SouthKorean human population was increased by new recruitment.Their reductions through 

natural death, they movedout the country and they were infected.The dynamical equation of susceptible 

South Korean human population was 

( ) ( ) ( )
( )

2( ) 1 ( ) ( )K KK
K K

K

S t I tdS t H C d S t
dt N t

α
µ= − − − +      (6) 

The exposedSouthKorean human population was increased by the infection of susceptible humans whereas 

reduction is caused by natural death,SouthKorea move out the country and infection. The dynamical equation 

of exposedSouth Korean human population was  
( ) ( )
( )

2( ) ( ) ( )K KK
K K K

K

S t I tdE t F d E t
dt N t

α
µ= − + +       (7) 

The infected SouthKorean human population was increased by the infection of exposed and quarantine 

human and their reduction though quarantine, recovering from the disease, natural death SouthKorea, move 

out the country and death due to MERS-Cov. The dynamical equation of infected South Korean human 

population was shown as 

( ) ( )2 2 1
( ) ( ) ( )K

K K K K K K K K K
dI t F E t Q t d I t

dt
β γ β µ δ= + − + + + +     (8) 

The quarantine South Korean human population was increased by the infected human who become 

quarantine but diminished by infection, recovery from the disease, move out the country and natural 

death.The dynamical equation of quarantine South Korean human was 

( )1 1 2
( ) ( ) ( )K

K K K K K K
dQ t I t d Q t

dt
β γ β µ= − + + +  .     (9) 

The recovered human was increased bythe recovery of infected and quarantine human, but their reduction 

through natural death and SouthKorean move out the country.The dynamical equation of recoveredSouth 

Korean humanwas shown as  

( ) ( )2 1
( ) ( ) ( )K

K K K K K K
dR t I t Q t d R t

dt
γ γ µ= + − +       (10) 

The total number of Thai human populations was the sum of equations (1)-

(5) ( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( )T T T T T TN t S t E t I t Q t R t= + + + + .      (11) 

The number of SouthKorean human population was the sum of equations (6)-

(10) ( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( )K K K K K KN t S t E t I t Q t R t= + + + + .      (12) 
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Definition of our parameters in our dynamical equations: 

Parameters Definition 

A  Birth rate of Thai human population   

1α  Rate at which susceptible Thai human changed to become an exposed 

Thai human  

TF  Rate at which exposed Thai human changed to become an infected Thai 

human 

1Tβ  Rate at which infected Thai human changed to become quarantine Thai 

human 

2Tβ  Rate at which quarantine Thai human changed to become infected Thai 

human 

1Tγ  Rate at which quarantine Thai human changed to become recovered 

Thai human 

2Tγ  Rate at which infected Thai human changed to become recovered Thai 

human 

Td  Natural death rate of Thai human   

Tδ  Death rate due to MERS-Cov of Thai human 

( )TN t  Total Thai human population  

H  Percentage of South Korea human who were infectious when they enter 

into Thailand 

C  Recruitment rate of South Korean human 

2α  Rate at which susceptible SouthKorean human changed to become an 

exposed Korean human 

KF  Rate at which exposed South Korean human changed to become an 

infected Korean human 

1Kβ  Rate at which infected South Korean human changed to become 
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quarantine Korean human 

2Kβ  Rate at which quarantine South Korean human changed to become an 

infected Korean human 

1Kγ  Rate at which quarantine South Korean human changed to become 

recovered Korean human 

2Kγ  Rate at which infected South Korean human changed to become 

recovered Korean human 

Kd  Natural death rate of South Korean human 

Kδ  Death rate due to MERS-COV of South Korea 

µ  Rate at which South Korea move out the country 

( )KN t  Total South Korean human population  

We can have the following equations:  

( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( )( )( ) ( )T
T T T T T T T T T

dN t BN t S t E t I t Q t R t d I t
dt

δ= − + + + + −
 

( ) ( )( ) ( )T
T T T T T

dN t BN t d N t I t
dt

δ= − −        (13) 

with the assumption TB d= , then we had 
( ) ( )T

T T
dN t I t

dt
δ= −  .        (14) 

WenormalizedThai population class of our dynamical equations (1)-(5) by letting   

( ) ( ) ( ) ( ) ( )( ) ( ) ( ) ( ) ( ), , , ,
( ) ( ) ( ) ( ) ( )

T T T T T
T T T T T

T T T T T

S t E t I t Q t R ts t e t i t q t r t
N t N t N t N t N t

= = = = = . 

Taking the normalized population 

( ) ( )
( )

T
T

T

X t
x t

N t
= , 

We considered 

( ) ( )
( )

( ) ( ) ( ) ( ) ( )

( ) ( ) ( ) ( )

( ) ( ) ( ) ( ) ( )

1 1

1 1 ( ( ))

1 1 ( ( )

T
T

T

T T T
T T

T T T T
T T

T T T T T
T T

X td dx t
dt dt N t

d dX t x t N t
N t dt N t dt

d X t x t I t
N t dt N t

d X t x t i t N t
N t dt N t

δ

δ

=

= −

= − −

= − −

 

( ) ( ) ( ) ( )1 ( )T T T T T
T

d dx t X t x t i t
dt N t dt

δ= +      (15) 
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with the above equations, the dynamical equation of normalized Thai populations wereas follows: 

( ) ( ) ( ) ( )1
( ) ( )T

T T T T T T T
ds t A s t i t d s t s t i t

dt
α δ= − − +      (16) 

( ) ( ) ( ) ( ) ( )1
( ) ( )T

T T T T T T T T
de t s t i t F d e t e t i t

dt
α δ= − + +      (17) 

( ) ( ) ( ) ( ) ( )2 1 2
  ( ) ( )T

T T T T T T T T T T T T
di t F e t q t d i t i t i t

dt
β β γ δ δ= + − + + + +   (18) 

( ) ( )1 2 1
( ) ( ) ( ) ( )T

T T T T T T T T T
dq t i t d q t q t i t

dt
β β γ δ= − + + +      (19) 

( ) ( ) ( )1 2
( ) ( ) ( ).T

T T T T T T T T T
dr t q t i t d r t r t i t

dt
γ γ δ= + − +      (20) 

ThenormalizedKoreanpopulations were found by substituting  

( ) ( ) ( ) ( ) ( )( ) ( ) ( ) ( ) ( ), , , ,
( ) ( ) ( ) ( ) ( )

K K K K K
K K K K K

K K K K K

S t E t I t Q t R ts t e t i t q t r t
N t N t N t N t N t

= = = = = toour dynamical equations. We supposed 

that the total Korean population has constant size. This means that the rates of change for Korean population 

of equations (6)-(10) equal to zero or 0KdN
dt

= . 

Then we obtained the relations: K
K

CN
d µ

=
+

  with the condition 

( ) ( ) ( ) ( ) ( ) 1.K K K K Ks t e t i t q t r t+ + + + =  

With the above equation, the dynamical equations of the normalized population weregiven by 

( )( ) ( ) ( ) ( )2
( ) 1 ( )K

K K K K K
ds t H d s t i t d s t

dt
µ α µ= − + − − +      (21) 

( ) ( ) ( )2
( ) ( )K

K K K K K
de t s t i t F d e t

dt
α µ= − + +       (22) 

( ) ( )2 2 1
( ) ( ) ( )  K

K K K K K K K k K
di t F e t q t d i t

dt
β γ β µ δ= + − + + + +     (23) 

( )1 1 2
( ) ( ) ( )K

K K K K K K
dq t i t d q t

dt
β γ β µ= − + + +       (24) 

 

 

 

 

3. Analytical Solutions 

 

 3.1 Equilibrium Points: 

 To find the equilibrium points, we set the right hand side of equations (16)-(24) equal to zero. We 

got two equilibrium states, the disease free steady state 0 (1,0,0,0,0,1,0,0,0)E =  and the endemic steady state 

* * * * * * * * *
1 ( , , , , , , , , )T T T T T K K K KE s e i q r s e i q=  
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*

*
1( )T

T T T

As
d i α δ

=
+ −

       (25) 

 
*

* 1
* *

1( )( ( ))
T

T
T T T T T T T

A ie
d F i d i

α
δ α δ

=
+ − + −

      (26) 

 
*

* 1
*

2 1

T T
T

T T T T T

iq
d i

β
β γ δ

=
+ + −

       (27) 

 
* 1 1

2 *
* 2 1

*

( )T T
T T

T T T T T
T

T T T

i
d ir

d i

β γγ
β γ δ
δ

+
+ + −

=
−

      (28) 

where *
Ti is the solution of the following equation: 

 * * * *
2 1 2( ) 0T T T T T T T T T T TF e q d i iβ β γ δ δ+ − + + + + =      (29) 

 *
*

2

( 1 )( )K
K

K K

H ds
d i

µ
α µ

− + +
= −

+ +
       (30) 

 
*

* 2
*

2

( 1 )( )
( )( )

K K
K

K K K K

i H de
d F d i

α µ
µ α µ

− + +
= −

+ + + +
      (31) 

 
*

* 1

2 1

K K
K

K K K

iq
d

β
β γ µ

=
+ + +

       (32) 

 * 1

2
K

Zi
Z

=          (33) 

where 
3 2

1 1 2 1 2 1 1 2 1

2 1 1 2 2 1 2 1 2
2

2 2 1 1 2 1 2 1 2

(( )( ( 3 ) ( ( )  ( )
( )) ( ( ) ( 1 )( ) ( )( ))

( ( ) ( ) 2( ) 3

K K K K K K K K K K K K K

K K K K K K K K K K K

K K K K K K K K K K K K K K

Z d d d F
F H

d F

µ β β γ γ δ µ µ β γ µ β γ µ
γ δ µ β γ µ α β γ µ β γ µ γ δ µ

β γ δ γ β γ δ β β γ γ δ µ µ

= − + + + + + + + + + + + + +
+ + + + + − + + + + + + + +

+ + + + + + + + + + + + 2

1 2 1 2

(( 1 )
  2 ))))K K K K K

P α
β β γ γ δ µ

− +
+ + + + + +

 

2
2 2 1 1 2 1 2 1 2 1 2( ( )( ( ) ( )( ) (

2 )))
K K K K K K K K K K K K K K

K

Z d F d dα µ β γ µ β γ µ γ δ µ β β γ γ
δ µ
= + + + + + + + + + + + + + +

+  

3.2 Local asymptotical stability 

 The local asymptotical stability of each steady state was determined from the Jacobian matrix. The 

eigenvalues ( )λ were solutions of the characteristic equations. If all eigenvalues had negative real parts, then 

the steady state were local asymptotical stability [13].  

9 0 , 0,1
iEJ I iλ− = =  

where  9I was the identity matrix dimension 9 9× . 

iEJ was the Jacobian matrix at the equilibrium point iE for 0,1.i =  
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3.2.1The disease free steady state 0E , The Jacobian matrix was given by  

0

* *
1 1
* * * *

1 1
*

1 2 2
* *

1 2 1
* *

2 1
* *

2 2
*

2

( ) 0 ( ) 0 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0

0 2 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0

T T T

T T T T

T T T T T T T

T T T T T T

T

E T T T T T

k

k

T

T T T T

T

T T

T T

K K

K

d i s
i d F i i e

F d i
q d i

J r d i
d i s

i d

α δ α δ
α δ α δ

β γ δ δ β
β δ β γ δ
γ δ γ δ

α µ α
α

− − − − −
− − + +

− − − − +
+ − − − +

= + − +
− − − −

− − *
2

1 2 2

1 2 1

0
0 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0 0

K

K k K K

K k K

K

K K

K

F s
F d

d

µ α
β γ δ µ β

β β γ µ

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 − 
 − − − − −
 

− − − −  

 

2 2
1 2 1 1 2 1 1 1

2
2 1 1 2 2 1 1 1 1 1 2

2
2 1 1 1

( ) ( ( )( ( 2 ) ( )( )) ( )
( ( ( ) ( )( )) ( )( )( (

) ( )( ))))( ) 0,

T K K T T T

K T T T T T T

T T K

d W B T V B G F B G Z
F B V B G F B G W Y B

V B G F B G d

λ β β λ β β β λ λ α λ λ λ λ

α β β β λ λ α λ λ λ λ λ β β

β λ λ α λ λ λ λ µ

− − − − − − − − + − − − + + + + − −

− − − − + − − − + + + + − − − − − −

− + − − − + + + − − − =

 

where 

1

1 2

2 1

1 2

2 1 .

T T

T T T T

T T T

K K

K K K K

K K K

B d F
G d
V d
W d F
Y d
Z d

β γ δ
β γ

µ
β γ δ µ
β γ µ

= +
= + + +
= + +
= + +
= + + + +
= + + +

 

From evaluating all eigenvalues, the real parts of all eigenvalues had negative signs. We usedRouth-Hurwitz 

criteria when 0 1R < . 

1 3 5 7 9
0

2 4 6 8 10

max{ , , , , },T T T T T

T T T T T

D D D D DR
D D D D D

=  

where 

1 2 1 2 1 21 TT K K K T TD F Fα α β β β β+ + +=  

2 1( ) ( ) ( )T VW VY WY V W Y Z G V W Y Z B G V W Y ZD + + + + + + + + + + + + + +=  

1 2 1 2 1 2 1 2 1 1 2 1 23 ( ) ( ) ( ) ( )( ) ( )T K K K K K K T T TT TF V W Y Z F V Z V W BD G F B W Y Zα α β β α β β β β β β+ + + + + + + + + + + + + +=  
4 1( ( ) ( )) ( ( ) ( )

( ))
T GVW GVY GWY VWY WY V W Y G V W Y Z B WY W Y Z V W Y Z

G V
D

W Y Z
+ + + + + + + + + + + + + + + +
+ + +

=  

1 2 1 2

1 2 1 2 1 2 1 2

5 ( ( ) ( )) ( ) ( )
( ( )) ( ( ) ( ) ( ) )

T K K K

T T K K K T

T

T

F WY W Y Z V W Y Z F GV GZ VZ GV GW VW
YZ W Y Z B F G V Z G V W W Z

D
Y

α α β β
β β α β β β β

+ + + + + + + + + + + +
+ + + + + + + +

=
+ + +

 

2 2

6

1 2 1 1

( ( ) ) 1( ( ) ( ( ) ( )))
( )( )

T

K K K T T T

VWYZ G VWY WYZ V W Y Z B VWY WYZ V W Y Z G WY W Y Z V Y
F

D W Z
F α β β α β β

+ + + + + + + + + + +
+

= + + + +
+

 

1 2 1 2 1 2 1 2 1 27

1 2 1 2

( ( ) ) ( ( ( ) )
( ( ) ) ( ( ) ) )

T K K K T TT T T K

K K T T

F VWY WYZ V W Y Z F GVZ GVW WYZ B F GV G V Z
GV G V W WY W Y Z

D α α β β β β β β α
β β β β

+ + + + + + + + + +
+ + + + +

=  

1 2 1 2 1 2 2 1 2 1

2 1 2 1 1 2 2

1 1 2 1

8

9

1

2 1 2

1 2 1 20 1 1 2

( ( ) ( ) ) ( ) ( ( ( ) )
)

( )
( ) ( (

T K K K T T K K K

K T T K T K T

T K K K T T

T K K K T T K

T

T

T

GVWYZ F F V Z V W F Z W B VWYZ G VWY WYZ V W Y Z
F

F VWYZ B F GVZ GVW WYZ
F V F Z W B GVWYZ F

D

D
D

α α β β β β α β β
α β β β β β β

α α β β β β
α α β β β β α

+ + + + + + + + + + + +
+
+ +

+

=

+ +=
+=

2 1 2 )).K KZ Wβ β+

 

3.2For the endemic steady state 1E , the characteristic equation was given by  
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* * * * *
2 1 1 2 1

* * * * * *
1 1 2 1 1

* * *
1 1 2

( )( ( )( ( ) )( ) ( )
( ( ( ) )( 2 )( ) ( ( )

( ))))( (

T T T T T T T T T T T T T T T T T T T

T T T T T T T T T T T T T T T T T T T

T T T T T K K

d i q d i d F i d i
d i d i d F i F d s e s
e i i

δ λ β β δ α δ λ δ λ β γ δ λ

α δ λ β γ δ δ λ δ λ α δ α λ

δ α δ λ β β

− + − − + + − + + − + + − − − + −

− + − + + + + − + + − + + + +

+ − + − *
2 2 1

* *
2 2 1 2

)( ) ( )
( ( ) ( )( )( ))) 0,

K K K K K K K

K K K K K K K K K K K

d F d i d
F s d d F d i d

λ µ α λ µ β γ λ µ

α λ µ λ µ α λ µ β γ δ λ µ

+ + + + + + + − − − − −

+ + − + + + + + + + + + + + =

where

* * * * * * * *, , , , , , ,T T T T T K K Ks e i q r s e i and *
Kq were defined in (25)-(33). From evaluation, all eigenvalues had negative real 

parts for 0 1R > , where 

1 3 5 7 9
0

2 4 6 8 10

max{ , , , , }.T T T T T

T T T T T

D D D D DR
D D D D D

=
 

 

3.3 Numerical Solutions 

In this paper, we simulated the numerical solutions to show the behaviors of population. The values of the 

parameters used in this study were 1 / (75 365)T Kd d= = × correspond to the life cycle 75 years of Thai human 

and South Korean human. 1 / 2TF = satisfied to the 2 days of infected human. 1 1 1 / 30T Kβ β= = correspondedto 

the 30 days of quarantine for Thai human and South Korean human. 1 2 1 1 / 30T T Kγ γ γ= = = corresponded to the 

average recovered time of  30 days in infectious quarantine Thai human and quarantine South Korean 

human. 1 / 8KF = satisfied to the average incubation 8 days for South Korea and 2 1 / 14Kγ = satisfies to the 

average recovered time of 14 days for infectious person. 1 1 / 2.5α = satisfied to the average exposed time of 2.5 

days for susceptible person. 2 1 / 400α = corresponded to the 400 days of exposed for Thai 

human. 1 / 2.7Tδ = corresponded to the average death rate due to MERS-Cov 2.7days of Thai 

human. 1 / 20Kδ = corresponded to the average death rate due to MERS-Cov 20 days of South Korean 

human. 1 / 20µ = was the rate at which South Korean move out the country. 

 

                      
                                             (a)                                          (b) 
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(c) 

Fig.4.(a) Time series solutions of susceptible Thai population, exposed Thai population, infectious Thai 

population, quarantine Thai population and recovered Thai population. (b)Time series solutions of 

susceptible South Korean population, exposed South Korean population, infectious South Korean population, 

quarantine South Korean population and recovered South Korean population and (c) Time series solutions of 

infectious Thai population and infections South Korean population for 0 0.055053.R =  

 
  (a)     (b) 

 
(c) 

Fig.5.(a) Time series solutions of susceptible Thai population, exposed Thai population, infectious Thai 

population, quarantine Thai population and recovered Thai population. (b)Time series solutions of 
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susceptible South Korean population, exposed South Korean population, infectious South Korean population, 

quarantine South Korean population and recovered South Korean population and (c) Time series solutions of 

infectious Thai population and infections South Korean population for 0 10.2297R =  
 We analyzed the model of MERS-Cov disease between Thai and South Korea when there was the 

traveling of South Korean population to Thailand.We considered the effective contact rate of Thai and South 

Korean populations. The moving rate of South Korean to Thailand was considered. The results were found 

by using standard dynamical modeling analysis. The basic reproductive number was defined in the form of 

0R  and it was given by. 

1 3 5 7 9
0

2 4 6 8 10

max{ , , , , }T T T T T

T T T T T

D D D D DR
D D D D D

=  

Fig.4 showedthe numerical solutions of susceptible Thai population, exposed Thai population, infections 

Thai population, quarantine Thai population, susceptible South Korean population, exposed South Korean 

population, infections South Korean population and quarantine South Korean population. We can see thatthe 

disease free steady state of the eight populationsequal to 1,0,0,0,1,0,0and0, respectively.Fig.5 showedthe 

numerical solutions of susceptible Thai population, exposed Thai population, infections Thai population, 

quarantine Thai population, susceptible South Korean population, exposed South Korean population, 

infections South Korean population and quarantine South Korean population. We can see that the endemic 

steady state of the eight populations equal to 0.0769,0.0216,0.0092,0.0243, 0.4855, 0.2198,0.1273 

and0.0241, respectively.From Fig.6to fig.7,we simulated the different values of parameters to see the factors 

effect to the transmission of this disease.Fromour solutions, we can see that whileasusceptible Thai human 

changed to become an exposed Thai human 1( )α wasincreased ( 1 21 / 2, 1 / 4α α= = ) and rate at which South 

Korean population moved out the country 1( )µ was increased( 1 11 / 20, 1 / 30µ µ= = ), thenthe number of MERS-

Cov case was decreased and outburst of MERS-Cov epidemic was shorter as shown in fig.6 and fig7 
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Fig.6.Numerical solution of infected Thai population case when there was the different rate at which 

susceptible Thai human changes to become an exposed Thai human. 

 
Fig.7.Numerical solution of infected South Korean population case when there was the differentrate at which 

South Korean population moved out the country. 

We had investigated the effect of repeated introduction ofMERS in to Thailand by theentering of South 

Korea, some of them were infected with MERS.We had two steady state conditions, disease free condition 

and endemic condition. We can see thatthe Thai cases can lead to the disease free state in the absence of 

entering of disease free South Korea.From the numerical simulations, we can see that MERS can become 

endemic among the Thaiswhen MERS South Korea cases enter in to Thailand. 
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บทที ่5 

สรุป วจิารณ์ และเสนอแนะงานวจิยัในอนาคต 

 

ในงานวิจยัฉบบัน้ีไดศึ้กษาแบบจาํลองทางคณิตศาสตร์เพื่อศึกษา การแพร่ระบาดอยา่งรวดเร็ว

ของโรคติดต่ออุบติัใหม่ระบบทางเดินหายใจ   ในงานวิจยัน้ีไดศึ้กษาและวิเคราะห์แบบจาํลองทาง

คณิตศาสตร์ทั้งหมด 10 แบบดงัน้ี 

แบบท่ี 1  การสร้างแบบจาํลองทางคณิตศาสตร์สาํหรับการระบาดของโรคไขห้วดันกกบักลุ่มอาย ุ               

                [61] 

แบบท่ี 2 แบบจาํลองทางคณิตศาสตร์ของไขห้วดันกเม่ือมีการเดินทางของประชากรจากกลุ่ม    

              ประเทศท่ีเส่ียง[62]  

แบบท่ี 3 การสร้างแบบจาํลองของไข ้Swine flu[63] 

แบบท่ี 4 การสร้างแบบจาํลองง่ายๆสาํหรับโรคระบบทางเดินหายใจทัว่ๆไป [64] 

แบบท่ี 5 การวิเคราะห์แบบจาํลองทางคณิตศาสตร์ของโรค MERS [65] 

แบบท่ี 6 แบบจาํลองทางคณิตศาสตร์ของโรคไขห้วดัโดยพิจารณาฤดูกาล [66] 

แบบท่ี 7 แบบจาํลองเครือข่ายของโรคไขห้วดั [67] 

แบบท่ี 8 การสร้างแบบจาํลองของโรคไข ้H1N1 เม่ือพิจารณาการไดรั้บวคัซีน [68] 

แบบท่ี 9 แบบจาํลองการกระจายแบบ superspreading ของ H1N1 [69] 

แบบท่ี 10 แบบจาํลองโรค MERS ของประชากรไทยและเกาหลี[70] 

แบบจาํลองการระบาดแต่ละแบบกจ็ะพิจารณาถึงปัจจยัต่างๆท่ีเก่ียวขอ้งกบัการระบาดนั้นๆ ไดศึ้กษาถึง

ลกัษณะของผลเฉลยแต่ละกลุ่มประชากร โดยประยกุตว์ิธีการของการจาํลองเชิงพลวตัมาตรฐาน  ซ่ึง

ทาํใหไ้ด ้ เง่ือนไขท่ีจาํเป็นสาํหรับตวัแปร ท่ีทาํใหเ้กิดความเสถียรภายในของจุดสมดุล โดยการใช้

เง่ือนไข Routh-Hurwitz  ตรวจสอบความเสถียรของจุดสมดุล ผลท่ีไดจ้ากทฤษฎี ทาํใหไ้ดชุ้ดของ

ค่าพารามิเตอร์ท่ีสามารถลดการระบาดของโรคได ้ซ่ึงแสดงในรูปของเง่ือนไข ความเสถียร และค่า

สืบพนัธ์ุพื้นฐาน (basic reproductive number) ซ่ึงชุดของพารามิเตอร์แต่ละชุดท่ีไดน้ั้นจะมีผลทาํให้

ลดการระบาดของโรคน้ี จากแบบจาํลองท่ีไดศึ้กษาพบวา่ การท่ีประชากรมีการเดินทาง การท่ีมี

ประชากรจากประเทศกลุ่มเส่ียงเขา้มาประเทศไทย มีผลต่อการระบาดของโรคทางเดินระบบหายใจ 

เน่ืองจากหากมีผูเ้ดินทางจากประเทศกลุ่มเส่ียงเขา้มาประเทศไทย ทาํใหโ้รคน้ีมีการระบาดไดง่้าย

นอกจากนั้นยงัมีแนวทางลดการระบาดอ่ืนๆ อยา่งเช่นวคัซีน เม่ือทาํการวิเคราะห์โดยใชแ้บบจาํลอง

ทางคณิตศาสตร์พบวา่อาจมีส่วนทาํใหส้ามารถลดการระบาดของโรคน้ีได ้

 อยา่งไรกต็ามปัจจยัอ่ืนๆท่ีเก่ียวขอ้งกบั เพศ ภูมิคุม้กนั การด้ือยา ยงัไม่ไดน้าํมาพิจารณาใน

งานวิจยัน้ี งานวิจยัในอนาคตนั้นควรมีการคาํนึงถึงอิทธิพลน้ี  
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ABSTRACT 
 
Avian influenza is caused by influenza virus type A, which is called H5N1. In 2004, an 
epidemic was recognized as the first time in Thailand. After that, there were the reports of the 
sporadic outbreaks in all regions. This disease can be transmitted to human by birds. Human 
can be infected by direct contact from infectious animals by touching the phlegm or biological 
fluid contact with the feces of infectious animals. In this study, we take into account the age 
structure of avian influenza patients. We separated the population into two groups such as 
human and birds. Age structure of human population is separated into two classes; juvenile and 
adult human. The equations are constructed for each class. Standard dynamical modeling 
method is used for analyzing the behaviors of solutions. The stability conditions for the disease 
free equilibrium state and disease endemic equilibrium states are determined. The basic 
reproductive number is found. The numerical solutions are shown for supporting the theoretical 
results and we analyze method for controlling the transmission of avian influenza. The results 
of this study suggest the way for reducing the outbreak of this disease. 
 
Keywords: Basis Reproductive Numbers, Disease Free Steady State, Endemic Steady State, 
Stability. 
 
INTRODUCTION 
 
Avian influenza is caused by influenza virus type A, which is called H5N1. Avian influenza is 
an infectious disease of birds (especially water fowl such as ducks and birds), virus can spread 
to domestic poultry and cause large-scale outbreaks of serious diseases. Some of these H5N1 
viruses have also been reported to cross the species barrier and cause disease or subclinical 
infections in humans and other mammals. Viruses are separated into 2 groups based on their 
abilities to cause disease in poultry: high pathogenicity or low pathogenicity. Highly 
pathogenic viruses result in high death rates (up to 100% mortality within 48 hours) for some 
poultry species. Low pathogencity viruses also cause outbreaks in poultry but they are not 
generally associated with severe disease (World Health Organization, 2011). First infected 
humans were reported in 1997 during a poultry outbreak in Hong Kong SAR (World Health 
Organization, 2012), China. Since its widespread re-emergence in 2003 and 2004, this avian 
virus has spread from Asia to Europe and Africa. It has become entrenched in poultry in some 
countries, resulting in millions of poultry infections, several hundred human cases, and many 
human die from this disease. Outbreaks in poultry have seriously impacted livelihoods, the 
economy and international trade in affected countries. From the above mentioned, we need to 
find the way for reducing the outbreak of Avian Influenza. The data of patients collected from 
Ministry of public health, Thailand indicated that there are the different transmission rates 
between juvenile and adult.  
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Fig1. The data of Thai influenza cases of Thailand. There is no data in year 2007 

 
In 2008, Mohamed and Abdesslam (Mohamed, D., & Abdesslam, B., 2008) studied the 
dynamics of human who be infected by avian influenza, they presented a mathematical model 
and show the stability analysis and simulations with the different parameters. In 201, chong 
Tchuenche and Smith (Nyuk Sian Chong, Jean Michel Tchuenche, & Robert J. Smith, 2013) 
studied the half-saturated incidence rate SI

H I



. The parameter 0   is the transmission rate and 

H is the half-saturation constant, i.e., the density of infected individuals in the population that 
yields 50 % possibility of contracting avian influenza. In this paper, we studied the transmission 
of Avian influenza virus by formulating the mathematical model of avian influenza for bird 
and human populations. The two steady states are obtained, conditions for stabilities of disease 
free and endemic steady states were investigated and showed in the form of basis reproductive 
numbers. The mathematical solutions are shown to support the theoretical solutions. 
 
FORMULATION OF THE MODEL 
 
In this study, we consider the transmission of avian influenza. For bird, we separate into three 
types: susceptible, exposed and infected groups. For human, we divide into 8 groups; 
susceptible, exposed, infected, recovered juvenile humans, susceptible, exposed, infected and 
recovered adult humans. 
 

The transmission diagrams of bird and human populations are shown in fig.2. 
Bird population 

 
 

Human population 

 
Fig.2 Diagram of our model 
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We define the variables and parameters in the model as follows: 
bS (t)  is the number of susceptible birds at time t, 

bE (t)  is the number of exposed birds at time t, 
bI (t)  is the number of infected birds at time t, 
JS (t)  is the number of susceptible juvenile human at time t, 

JE (t)  is the number of exposed juvenile human at time t, 
JI (t)  is the number of infected juvenile human at time t, 

JR (t)  is the number of recovered juvenile human at time t, 
AS (t)  is the number of susceptible adult human at time t, 
AE (t)  is the number of exposed adult human at time t, 

AI (t)  is the number of infected adult human at time t, 
AR (t)  is the number of recovered adult human at time t. 

 
The dynamical equations are described as follows: 
 
Bird population 

 
b

bb b b b
dS B S I d S
dt

       (1.1) 

 
b

b bb b b b
dE S I (F d )E
dt

       (1.2) 

 
b

b b bb b
dI F E ( d )I
dt

        (1.3) 

 
Human population 

 
J

bJ J b J J
dS h1 S I ( d )S
dt

        (1.4) 

 
J

bJ J b J J J
dE S I (F d )E
dt

       (1.5) 

 
J

J J J J J J
dI F E ( d )I
dt

          (1.6) 

 
J

J J J J
dR I ( d )R
dt

         (1.7) 

 
A

bA A b A A
dS h2 S I ( d )S
dt

        (1.8) 

 
A

bA A b J A A A
dE S I E (F d )E
dt

       (1.9) 

 
A

J A A A A A A
dI I F E ( d )I
dt

                              (1.10) 

 
A

J A A A A
dR R I d R
dt

                   (1.11) 
where the parameters are defined in table1. 
 

Table 1. The definitions of parameters for our model 
Symbol Description 
B  bird inflow 

bd  Natural death rate of birds 
b  death rate due to avian strain in birds 

b  rate at which susceptible bird change to be exposed bird 
bF  incubation rate of avian influenza in birds 

h1  juvenile human recruitment rate 
bJ  transmission rate of avian influenza from birds to juvenile human population 
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JF  incubation rate of avian influenza in juvenile human population 
J  recovery rate of juvenile human 
J  death rate due to avian strain in juvenile human 

Jd  Natural death rate of juvenile human 
  rate at which juvenile change to be adult human population 
h2  adult human recruitment rate 

bA  transmission rate of avian influenza from birds to adult human population 
AF  incubation rate of avian influenza in adult human population 
A  recovery rate of adult human 
A  death rate due to avian strain in adult human 

Ad  Natural death rate of adult human 
 
ANALYSIS OF THE MATHEMATICAL MODEL 
Equilibrium Points 
 
Setting (1.1)-(1.11) to zero, then the equilibrium points are given by: 
 
i) The disease free state: J

1
b J A J

d h2 (h1 h2)B h1E ( ,0,0, ,0,0,0, ,0,0,0)
d d (d )d

  


 
 

ii) The endemic disease state: * * * * * * * * * * *
2 b b b J J J J A A A AE (S ,E ,I ,S ,E ,I ,R ,S ,E ,I ,R )  

*
b *

bb b

BS
I d


 

 
*

* b b
b *

b b bb b

B IE
(F d )( I d )




  
 

b b*
b

bb b b b

BF dI
(d F )(d )

 
  

 

*
J *

bJ b J

h1S
I ( d )


  

 
*

* bJ b
J *

J J bJ b J

h1 IE
(F d )( I d )




    
 

*
* bJ J b

J *
J J J J J bJ b J

h1 F II
( d )(F d )( I d )




        
 

*
* bJ J J b

J *
J J J J J J bJ b J

h1 F IR
( d )( d )(F d )( I d )

 


       
 

*
* bJ b J

A * *
bA b A bJ b J

h1 h2( I d )S
( I d )( I d )

   


    
 

*
* bJ bA bJ b

b *
* J J A bA b

A *
A A J bJ

J

b

h1 (h1 h2( II
d F d IE

d F

d ))( )

( ) d I( )

       

 





  

 
 

 
* * *

bJ b bA b bJ b J
A * *

J J bA b A bJ J b

* A A J J J J J
A *

A A A bJ b J

h1 I I (h1 h2( I d ))F
F d I d h1 F I

F d ( d )(F d )I
( d )( I d )

      
 

       
     


    

 

* * *
bJ b bA b bJ b J

A * *
J J bA b A bJ J b

*
* bJ b J A A J J J J JA

A * * *
A bA b A bJ b J A A A A bJ b J

h1 I I (h1 h2( I d ))F
F d I d h1 F I

h1 h2( I d ) F d ( d )(F d )R
d ( I d )( I d ) d ( d )( I d )

         
  

       
             

    
            

 

 


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Local Stability 
 
The local stability of equilibrium point is determined by the sign of eigenvalues for each 
equilibrium state. If signs of the real parts all equilibrium points are negative, then that 
equilibrium point will be locally asymptotically stable. 
 

 Let * * * * * * * * * * *
1 b b b J J J J A A A AE (S ,E ,I ,S ,E ,I ,R ,S ,E ,I ,R ) .If 0R 1 the disease free state 1E  is globally asymptotically 

stable in  
11

b b b J J J J A A A A b J A
b J A

B h1 h2(S ,E , I ,S ,E , I ,R ,S ,E , I ,R ) : N , N , N
d dd

  
      

  .
 

 Let * * * * * * * * * * *
2 b b b J J J J A A A AE (S ,E ,I ,S ,E ,I ,R ,S ,E ,I ,R ) .If 0R 1 the endemic diseases state 2E  is locally 

asymptotically stable in  
11

b b b J J J J A A A A b J A
b J A

B h1 h2(S ,E , I ,S ,E , I ,R ,S ,E , I ,R ) : N , N , N
d dd

  
      

  .
 

i) Disease free state J
1

b J A J

d h2 (h1 h2)B h1E ( ,0,0, ,0,0,0, ,0,0,0)
d d (d )d

  


 
,the characteristic equation is  

1E 11J I 0   
or 

0 0 0 *( * ) 0 0 0 0 0 0
0 0 0 ** ( ) 0 0 0 0 0
0 0 0 00 ( ) 0 0 0 0
0 0 0 00 0 ( ) 0 0 0
0 0 0 *0 0 0 ( * ) 0 0
0 0 00 0 0 * ( ) 0

0 0 0 0 ( )
0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0 0

bJ JbJ b J

bJ JbJ b J J

J J J J

J J

bA AbA b A

bA b A A

A A A J

A

β Sβ I d μ
β Sβ I d F μ

F γ ψ d μ
γ d μ

β Sμ β I d
βμ β I d F

μ F γ d ψ
μ γ

  

  

   

 

 

 

  

*
0 0 0 0

0 0 0

0 * 0 *

0 * *

0 0

0bA A

A

bb bb b

b bb bb b

b b b

S

d

S d S

S F d S

F d

 

 





  

 







 

Then the characteristic polynomial of the above Jacobian matrix is 
2 2 b b

b bb b b b bA J A A J J A A A J J A
b b

B B( d ) ( d ) ( d F )( d F )(( d F )( d )( d ) F ( B ))( d )( d ) 0
d d
  

                                  (3.1) 
The eigenvalues are given by 

1 A 2 J 3 A A 4 J J 5 A A A 6 J J Jd , d d F d, , ,F d d,= - = = = =                    
The remaining eigenvalues are the solutions of 

b bb b b
b

b
b

b

b
b

B B( d F )( d )( d ) F ( B ) 0
d d
 

             
  

or  3 2
1 2 3A A A 0           (3.2) 

where 
 b

bb1 b
b

BA 3d F
d


                    (3.2a) 

 b b
b bb b b b b

b
2 b

2 BA 3d 2d F 2d F 2B
d
 

                (3.2b) 

 b bb b b b b b b
2

3
b

2
bd (d F )(d ) B(d (d F ) )A

d
      

               (3.3c) 
 
We determine the conditions of 1 2 3 4 5, , , ,     and 6 to have negative real part by using Routh-
Hurwitz criteria (Leah, E.K. ,1998). 

1 1det H A 0      (3.3) 
2 1 2 3det H A A A 0      (3.4) 

2
33 1 2 3det H A A A A 0      (3.5) 

Condition (3.3) is always true because all terms in (3.2a) are positive. 
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Fig.3 The parameter spaces for the disease-free equilibrium point which satisfy the 

Routh-Hurwitz criteria (3.4)-(3.5). The values of parameters are 
bb b b

1 1 2.5B 1500,d , 7,F ,
100 7 200000

        

 
ii) Endemic disease state * * * * * * * * * * *

2 b b b J J J J A A A AE (S ,E ,I ,S ,E ,I ,R ,S ,E ,I ,R ) , the characteristic equation is  
 

0 0 0( ) 0 0 0 0 0 0
0 0 0( ) 0 0 0 0 0
0 0 0 00 ( ) 0 0 0 0
0 0 0 00 0 ( ) 0 0 0
0 0 00 0 0 ( ) 0 0

0 0 0 ( ) 0
0 0 0 0 ( )
0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0 0

bJ JbJ b J

bJ JbJ b J J

J J J J

J J

bbA b A

bA b A A

A A A J

A

β Sβ I d μ
β Sβ I d F μ

F γ ψ d μ
γ d μ

βμ β I d
μ β I d F

μ F γ d ψ
μ γ















   

   

    

  

  

  

   

0 0 0
0 0 0 0

0 0 0

0 0

0

0 0

0
A A

bA A

A

bb b b

b bb b

b b b

S
β S

d

S d S

S F d S

F d



  

  

 

 

   

  

 





     (3.6) 

 
2 2

3 2 2 b bb b bb b b
b bb b b b b bA A A A bA

b b bb b b b b b b b bb
2 2

b b b bb b b bb b b b

b b bb b b b b b b b b

Bd F Bd FBF d( d )( d F )( d ( ) )(d d F d d F
(d F )(d ) (d F )(d ) (d F )(d )

Bd F BF 2Bd F BF
(d F )(d ) (d F )(d ) (d F )(d )

 
                

         

       
   

        

b b 2 2 2b
bb b

b bb b b b b b

2
b b b3b

J J J J bJ A A J J J J
b bb b b b b b b

BF 2d F
(d F )(d ) (d F )(d )

BF BF d)( d )( d F )( d ( ) )( d )( d ) 0
(d F )(d ) (d F )(d )

  
       

     

 
                           

      

 
1 Ad   , 2 A Ad F    , 3 A A Ad      , 4 Jd    , 5 J Jd F     , 6 J J Jd     

b bbJ bJ
7 J

bb b b b

BF dd
(d F )(d )

 
     

  
 

7 have negative real parts when 
bb bJ bJ

J
bb b bb

d BFd
(d F )(d )

 
  

  
 

b bbA bA
8 a

bb b b b

BF dd
(d F )(d )

 
    

  
 

8 have negative real parts when 
bb bA bA

a
bb b bb

d BFd
(d F )(d )

 
 

    
 
The remaining eigenvalues are the solutions of 

2 22
3 2 2 b b b bbb b b b bbb b b b b

b bb b b b b b
b b b b bb b b b b b b b b b b b b b b

2
b b b 2 2 2b b

bb b
b bb b b b b b

Bd FBd Bd B 2Bdd d d d
(d )(d ) (d )(d ) (d )(d ) (d )(d ) (d )(d )

B B 2d
(d )(d

F F F FF F
F F F F F

F F
) (d )(d )

F
F F

      
         

         

    
       

   

2
b 3b

bb b b

B
(d )(d

F
)

0
F

 
 






 

or 3 2
1 2 3A A A 0       

where 
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b b
bb b1

bb b b

2
b b bb b b b

2
b b bb b b b b b b b b

b bb b b b b3

BFA 2d F
(d F )(d )

2Bd F BF BFA
(d F )(d ) (d F )(d ) (d F )(d )

A d (d F )(d ) BF


   

 

  
  

     

     

 

 
We can see that 1 2 3 4 5, , , ,     , 6 7,  and 8  have negative real parts. We use Routh-Hurwitz criteria 

 1 1det H A 0       (3.7) 

 2 1 2 3det H A A A 0       (3.8) 

 
2

33 1 2 3det H A A A A 0       (3.9) 
Condition (3.7) is always true because all terms are positive. 
 
 

 
Fig4. The parameter spaces for the endemic equilibrium point which satisfy the Routh-
Hurwitz criteria. The values of the parameter are   B 2,000  , b

1d
20

 , b
1F
7

 , b
2.5

200000
  , b 4  . 

 
Numerical Results 
 

The value of parameters in our model 
Description Parameter Sample Values 

 Natural death rate of birds bd  0.005 per day 
death rate due to avian strain in birds b  5 per day 
rate at which susceptible bird b  0.000002 per day 
incubation rate of avian influenza in 
birds 

bF  0.142857 per day 

Disease free 
bird inflow B  1,000 per day 
Endemic 
bird inflow B  2,000  per day 
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Fig 5. Numerical solutions of our model for 0R 1  the parameters are
bb b bB 1000,d 0.005, 5, 0.000002,F 0.142857       and 0R 0.0422871  

 
Fig.6 Numerical solutions of our model, for 0R 1 the parameters are 

bb bbB 2000, 0.000025,d 0.005, 4,F 0.4       and 0R 6.4881  
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DISCUSSION AND CONLUSION 
 
In this study, we constructed the mathematical model of avian influenza. The model equation 
is constructed for each human class. Standard dynamical modeling method is used for 
analyzing the behaviors of solution. The basic reproductive number is defined by 0R  where 

b b
0

bb b b b

BFR
d (d F )(d )




 
. 

For 0R 1 the disease-free equilibrium state is stable and the endemic equilibrium is stable where 
0R 1  

From Fig.4, we can see that the solutions approach to the disease equilibrium state 
1E (12516,0,0,0,313893,0,0,0,200000,0,0) where 0R 1 . 

Fig.5 Time series solutions of susceptible, exposed, infected and recovered juvenile population 
and susceptible exposed infected and recovered adult population, susceptible, exposed and 
infected birds, where 0R 1  
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Fig.7 Bifurcation diagram of the solution of equation (1.1)-(1.11) the parameters are 

b b bB 2000,d 0.005,F 0.4, 4      
 
The bifurcation diagrams of equation (1.1)-(1.11) are shown in fig.6. We can see that when

0R 1 , 1E will be stable and for 0R 1 , 2E will be stable. If the reproductive number is greater than 
one, the normalized susceptible exposed, infected, recovered populations, susceptible exposed 
infected, recovered adult humans. From the mathematical model of the avian influenza, 
controlling the epidemic model is effective and practical for the application of Mathematical 
to show numerical results of the mathematical model in accordance with the conditions of the 
outbreak and epidemic disease under the conditions without chronic conditions which could 
control the outbreak. 
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Abstract 

In this paper, we propose a SEIQR network model incorporating the 
age structure of human population for swine flu to study an epidemic 
network distribution. The human population is divided into three 
groups such as 1-10 years, 11-20 years and more than 20 years, 
respectively. The SEIQR network model contains people and public 
places, we suppose that the people move to any public places by 
random process. The numerical simulation of the disease transmission 
is presented with assumptions that there is one exposed person and one 
infected person in each age group at the first day. The results show the 
time distribution of exposed, infected and quarantined human dealing 
with different situations. 

1. Introduction 

Swine flu was found to be caused by an influenza A virus, designated 
influenza H1N1. An outbreak of swine flu began in the early of 2009, it was 
first detected in Mexico and then rapidly spread around the world. The WHO 
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announced the pandemic alert level at phase 6. It is characterized by the 
spread of virus between human in at least two countries in the world health 
organization (WHO) region [1]. The swine flu cases are found in Mexico, the 
United States and Canada, respectively. The total report of swine flu cases 
worldwide more than 213 countries was 622,482 [2] and swine flu deaths 
have reached a total of 16,931 [3]. The newest virus that caused swine flu is 
influenza A H3N2v that began as an outbreak in 2011. The “v” in the name 
means the virus is a variant that normally infects only pigs but has begun to 
infect humans [4]. 

Epidemic network models were proposed in many research works. 
Pongsumpun and Tang [5] formulated the dynamical model of P. vivax 
malaria between villages and houses to see the network distribution of this 
disease. They simulated the consequences of changing the number of 
villages, number of houses in each village, contact rates and relapse rates. 
Their results showed the time distributions of infected and dormant human 
when different values of several parameters are used. Jumpen et al. [6] 
proposed an SEIQR-SIS epidemic network model to study the disease 
transmission in the adaptive social network. They simulated the pandemic 
influenza on adaptive network with people nodes and hub nodes. They found 
that the network parameters such as hub radius, contact radius and visiting 
probability are significant effect on the disease spread. Pongsumpun et al. [7] 
analyzed the epidemic spread of an SEIR model via a contact infection 
process to obtain the infection wave solutions. They showed the distribution 
of the infection waves for the different ranges of parameters. Changpuek et 
al. [8] modified SEIQR model for describing the transmission of swine flu by 
considering the effect of age group in the human population for the 
transmission of this disease. We showed the local stability analysis of the 
equilibrium states and presented the numerical results. We examined the 
global stability of the equilibrium states by constructing Lyapunov functions 
and established the conditions for these equilibrium states [9]. 

In this paper, the network transmission of swine flu incorporating the age 
structure of human population based on SEIQR (susceptible-exposed-
infected-quarantined-recovered) is proposed in Section 2. In Section 3, we 
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present the simulations of the model to see the time distributions of this 
disease when different situations are used. We show the maximum number of 
exposed, infected and quarantined individuals, the day at which each 
individual group reaches to the maximum and the day at which each group 
tends to the steady state for each situation. In the last section, we compare the 
results of the simulations for different number of public places and people by 
considering the epidemic peak and the length of epidemic outburst. 

2. Transmission Model 

We formulate a transmission model of swine flu by introducing age 
structure into the SEIQR model and study the network distribution of this 
disease. The SEIQR network model contains people and public places, we 
suppose that there are P public places and N people. Each day, the people 
move to any public places by random process, i.e., random the 1st person to 
Nth person visit between the 1st place and Pth place (with uniformly 
distribution). The probability for each person to visit each place is 
equivalent. We assume that at the first day, there are one exposed person and 
one infected person in each age group. 

In our model, the human population is divided into three age groups such 
as group of the people 1-10 years, 11-20 years and more than 20 years, 
respectively. Each group has constant size and it is sub-divided into five 
classes, i.e., S, individuals susceptible to the disease; E, individuals who are 
latently infected (exposed); I, infectious individuals; Q, isolated or 
quarantined individuals; and R, individuals who have recovered and immune 
to the disease. The variables in our model are defined as follows: 

,, itSF  ,, itEF  ,, itIF  ,, itQF  itRF ,  represent the numbers of susceptible, 

exposed, infectious, quarantined and recovered persons of the first age group 
in place ith after visited at day t, respectively. 

,, itSS  ,, itES  ,, itIS  ,, itQS  itRS ,  represent the numbers of susceptible, 

exposed, infectious, quarantined and recovered persons of the second age 
group in place ith after visited at day t, respectively. 
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,, itST  ,, itET  ,, itIT  ,, itQT  itRT ,  represent the numbers of susceptible, 

exposed, infectious, quarantined and recovered persons of the third age group 
in place ith after visited at day t, respectively. 

N is the total number of persons, P is the total number of public places 
and T is the ending time. 

The dynamics of human populations are given by: 
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( ) ,,,,, itititit ITfecETkISIT +−+=Δ  (13) 

,,,,, itititit gQTeITkQSQT −+=Δ  (14) 

.,,,,, ititititit gQTfITdETkRSRT +++=Δ  (15) 

The other parameters are defined in the following table: 

Table 1. List of parameters for model 
Parameters Definitions 

k The rate at which the first age group pass into the second age 
group and also the second age group pass into the third age 
group 

1a  The average number of adequate contacts of the first age 
group which is equal to nσθ1  

2a  The average number of adequate contacts of the second age 
group which is equal to nτθ2  

3a  The average number of adequate contacts of the third age 
group which is equal to nωθ3  

321 ,, θθθ  The probability of catching the disease per contact to the 
infected/exposed person of the first age group, the second 
age group and the third age group 

nnn ωτσ ,, The average number of people contacted by each person per 
day of the first age group, the second age group and the third 
age group 

c The rate at which the exposed individuals E become the 
infected individuals I 

e The rate at which the individuals leave the infective 
individuals I for the quarantined individuals Q 

d, f, g The rate at which individuals in the E, I and Q classes 
recover from the disease 
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3. Numerical Examples 

The simulations of the model are calculated to see the time distributions 
of this disease. First situation, we assume that there are 20 public places, the 
time distributions of exposed, infected and quarantined humans for the 
different number of persons in this situation are shown in the following 
figures: 

  
 (a) (b) 

 
(c) 

Figure 1. The time distribution for 200=N  persons: (a) exposed human, 
(b) infected human, and (c) quarantined human. The solid line represents the 
average outputs from 20 runs of simulation. The parameters in our model are 

( ),103651 ×=k  ,91=c  ,71=d  ,51=e  ,71=f  ,7.0=g  ,201 =a  

,252 =a  ,153 =a  ,20=P  .350=T  
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 (a) (b) 

 
(c) 

Figure 2. The time distribution for 300=N  persons: (a) exposed human, 
(b) infected human, and (c) quarantined human. The solid line represents the 
average outputs from 20 runs of simulation. The parameters are same as 
Figure 1. 

We simulate the time distribution of exposed, infected and quarantined 
human with the four different numbers of persons: ,200=N  ,300=N  =N  
400 and .500=N  For each N, we run 20 times and find the average. The 
following figures show the average of time distributions of exposed, infected 
and quarantined humans, respectively. 
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 (a) (b) 

 
(c) 

Figure 3. The average of time distribution for various number of persons: 
,200=N  ,300=N  400=N  and .500=N  The figures are (a) exposed 

human, (b) infected human, and (c) quarantined human. 

Figure 3 compares the average outputs of time distribution for exposed, 
infected and quarantined human population obtained from the model with 
four different numbers of persons. Figure 3(a) shows the maximum number 
of exposed individuals and the day at which reaches maximum: ,200=N  the 
maximum around 18 persons at 17 days and tend to steady state at 90 days; 

,300=N  the maximum around 27 persons at 18 days and tend to steady 
state at 140 days; ,400=N  the maximum around 34 persons at 19 days and 
tend to steady state at 170 days; and ,500=N  the maximum around 41 
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persons at 21 days and tend to steady state at 190 days. Figure 3(b) shows the 
maximum number of infected individuals and the day at which reaches 
maximum: ,200=N  the maximum around 5 persons at 19 days and tend to 
steady state at 85 days; ,300=N  the maximum around 8 persons at 20 days 
and tend to steady state at 125 days; ,400=N  the maximum around 10 
persons at 21 days and tend to steady state at 145 days; and ,500=N  the 
maximum around 13 persons at 24 days and tend to steady state at 215 days. 
Figure 3(c) shows the maximum number of quarantined individuals and the 
day at which reaches maximum: ,200=N  the maximum around 1 persons at 
22 days and tend to steady state at 70 days; ,300=N  the maximum around 
2 persons at 23 days and tend to steady state at 130 days; ,400=N  the 
maximum around 3 persons at 23 days tend to steady state at 300 days; and 

,500=N  the maximum around 3 persons at 26 days and tend to steady state 
at 315 days. 

Second situation, we assume that there are 500 persons, the time 
distributions of exposed, infected and quarantined humans for the different 
number of public places in this situation are shown in the following figures: 
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 (a) (b) 

 
(c) 

Figure 4. The time distribution of human for 10=P  public places: (a) 
exposed human, (b) infected human, and (c) quarantined human. The solid 
line represents the average outputs from 20 runs of simulation. The 
parameters in our model are ( ),103651 ×=k  ,91=c  ,71=d  ,51=e  

,71=f  ,7.0=g  ,201 =a  ,252 =a  ,153 =a  ,500=N  .350=T  
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 (a) (b) 

 
(c) 

Figure 5. The time distribution of human for 15=P  public places: (a) 
exposed human, (b) infected human, and (c) quarantined human. The solid 
line represents the average outputs from 20 runs of simulation. The 
parameters are same as Figure 4. 

We simulate the time distribution of exposed, infected and quarantined 
human with the four different numbers of public places: ,10=P  ,15=P  

20=P  and ,25=P  respectively. For each P, we run 20 times and find the 
average outputs. The following figures show the average outputs of time 
distributions of exposed, infected and quarantined humans, respectively. 
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 (a) (b) 

 
(c) 

Figure 6. The average outputs of time distribution of human for various 
number of public places: ,10=P  ,15=P  20=P  and :25=P  (a) exposed 

human, (b) infected human, and (c) quarantined human. 

Figure 6 compares the average outputs of time distribution of exposed, 
infected and quarantined human obtained from the model with four different 
numbers of public places. Figure 6(a) shows the maximum number of 
exposed individuals and the day at which reaches maximum: ,10=P  the 
maximum around 150 persons at 12 days and tend to steady state at 80 days; 

,15=P  the maximum around 84 persons at 17 days and tend to steady state 
at 130 days; ,20=P  the maximum around 41 persons at 21 days and tend to 
steady state at 175 days; and ,25=P  the maximum around 18 persons at 26 
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days and tend to steady state at 200 days. Figure 6(b) shows the maximum 
number of infected individuals and the day at which reaches maximum: 

,10=P  the maximum around 43 persons at 15 days and tend to steady state 
at 180 days; ,15=P  the maximum around 25 persons at 19 days and tend to 
steady state at 200 days; ,20=P  the maximum around 13 persons at 23 
days and tend to steady state at 215 days; and ,25=P  the maximum around 
6 persons at 31 days and tend to steady state at 265 days. Figure 6(c) shows 
the maximum number of quarantined individuals and the day at which 
reaches maximum: ,10=P  the maximum around 12 persons at 16 days and 
tend to steady state at 150 days; ,15=P  the maximum around 7 persons at 
21 days and tend to steady state at 200 days; ,20=P  the maximum around 
3 persons at 25 days and tend to steady state at 215 days; and ,500=N  the 
maximum around 2 persons at 32 days and tend to steady state at 275 days. 

4. Conclusion 

In this paper, we compared the results of our simulations when the 
number of persons and the number of public places are different. For the first 
situation, the number of public places is fixed and the number of persons is 
varied as shown in Figure 3. We can see that the greater number of persons 
produce the higher epidemic peak and length of epidemic outburst. It can be 
interpreted that the higher number of persons can cause of the higher 
population density per unit area and greater contact transmission then the 
disease can be spread easier. For the time of the epidemic peak is not much 
difference: the time of the exposed individual peak is between 17 and 21 
days, the time of the infected individual peak is between 19 and 24 days and 
the time of the quarantined individual peak is between 22 and 26 days. For 
the second situation, the number of persons was fixed and the number of 
public places was varied as shown in Figure 6. We can see that the higher 
number of public places produce the lower epidemic peak but the length of 
epidemic outburst and the time of the epidemic peak are higher. It caused by 
the population density per unit area and contact transmission of the higher 
number of public places are lower, therefore the disease can be gradually 
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spread and take longer time to reach the epidemic peak which make longer of 
epidemic outburst. As we see in Figure 3 and Figure 6, the peaks of the 
exposed individuals for both situations are higher than the peaks of the 
infected individuals because some exposed individuals recover before they 
become infectious. Similarly, the peaks of the infected individuals for both 
situations are higher than the peaks of the quarantined individuals because 
some infected individuals recover before they become the quarantined 
individuals. 
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Abstract: Respiratory diseases can easily transmit between people. In this study, we formulate the simple 

model S-I-R-I (Susceptible-Infectious-Recovered-Infectious) for describing the transmission of this disease. 

The model is analyzed by using dynamical modeling method. After that, we simulate our equations by using 

numerical method. The numerical solutions are found to confirm our analytical results. Analysis of 

parameters are given. 

 
Key words: Dynamical modeling method, model, numerical method, respiratory diseases, simulation. 

 
 

1. Introduction 

Respiratory diseases are caused by several types of viruses such as influenza virus, Para influenza virus, 

Respiratory syncytial virus etc. Almost cases of respiratory diseases caused by influenza virus [1]. Influenza 

virus has two types; types A and types B. The emerging infectious disease incidence has increased every 

year. These diseases are occurred via the respiratory tract. The spread of the disease is rapid and extensive. 

Emerging diseases have occurred since 1980, as the bird flu in Asia. The outbreak of severe acute 

respiratory infections (SARS) disease, Ebola, Middle East respiratory syndrome (MERS) caused serious 

effects on the health system. Most respiratory diseases, ie. SARS and Ebola, there is no vaccine. These 

diseases has spread rapidly and may infect again. Respiratory Disease Caused by an infection of the 

respiratory tract. Avian influenza virus has many subtypes but there are only some strains can infect human 

such as H5N1, H7N3, H7N7, H7N9, and H9N2 [2]. There was one elderly woman from  Jiangxi Province, 

China, died of pneumonia in December 2013 from the H10N8 strain, the first human was confirmed to be 

died by that strain [3]. Most avian flu cases are a result of either handling dead infected birds or from 

contact with infected fluids. It can also be transmitted through contaminated surfaces and droppings. Most 

birds have only a mild form of the H5N1 strain, once domesticated birds such as chickens or turkeys are 

infected, it can die because the birds are often in closed contact. Because of low hygiene conditions, there is 

a large threat of this disease in Asia. This disease can be easily transmitted from birds, human-to-human 

transmission is more difficult without prolonged contact [4]. Some strains of avian influenza are present in 

the intestinal tract of large numbers of shore birds and water birds, but these strains are rarely caused 

infection [5]. SARS is a viral respiratory disease of zoonotic origin caused by the SARS coronavirus 

(SARS-CoV). The outbreak is occurred between November 2002 and July 2003 in Southern China. There 

were about 8,096 cases and 774 deaths reported from 37 countries [6]. The most cases from Hong Kong [6] 

(9.6% fatalityrate) according to the World Health Organization (WHO) [7]. There is no cases of SARS have 

been reported worldwide since 2004 [8]. In 1968, Rvachev [9] developed the spatial-temporal model by 
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using SIR model to study the connection of SIR model with the real epidemic situation in Soviet Union. After 

that, Rvachev et al. extended their model by finding the effect of air travel with the transmission of this 

disease [10]. In 9188, Flahault et al. [11] studied and formulated the mathematical model describing the 

transmission of Influenza in France. After that [12], they studied and constructed mathematical model 

describing the transmission of influenza in Europe. In 2014, Chowell et al. [13], studied the transmission 

model of Mers by considering the data of Mers during April and October 2013, the basic reproduction 

number and disease severity. 

In this study, we analyze the simple model for describing the transmission of respiratory diseases and 

numerical results are found to show the behaviors of solutions. 

2. Transmission Model 

Mathematical model is applied to describe the transmission of the diseases are occurred long time ago. To 

model the transmission of the disease, we have to know process about the disease and what are its 

transmission cycles. Respiratory disease can transmit between humanthrough contaminated surfaces and 

droppings. To construct the mathematical model, we need to define variables and parameters for describing 

the transmission of this disease. We define the variables as follows: 

)(tS  is the number of susceptible human , 

)(tI  is the number of infectious human, 

)(tR  is the number of recovered human. 

The diagram can be written as 

 

 
Fig. 1. Diagram of our model equations. 

 

From the above diagram, we can have following equations. 
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                   (1) 

 
where B is the number of  human population at the beginning time, 

hβ  is the infection rate of respirator y diseases between human, 

oβ  is the infection rate of respirator y diseases from the other factors, 

r  is the recovery rate of cases, 

  is the rate at which recovered human become to be infectious human again, 

iA  is the initial number of cases, 

d  is the natural death rate of human. 
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N  is the total human. 

2.1. Analytical Results 

The steady states can be found from setting (1) to zero, then the steady states are  

1) The first steady state ),,( *
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We analyze the stability of the steady states by looking the sign of all eigenvalues. For the first steady 

state, we found that all eigenvalues have negative signs when 0 1.R   

For 0R > 1, all eigenvalues of the second steady state have negative real parts. 0R  is defined as  
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If all eigenvalues of the steady states have negative real parts, then that steady state will be local stable 

[14]. 

2.2. Numerical Results 

We simulate our equations by using numerical method. We consider the behaviors of solutions for the 

different set of parameters as follows: 

 

 
Fig. 2. Number of cases for the different Infection rates of respiratory diseases between human. 

 

 
Fig. 3. Number of cases for the different infection rate of respirator y diseases from the other factors. 

 

 
Fig. 4. Number of cases for the different number of human population at the beginning timeใ. 

0

20

40

60

80

100

0 2E-11 4E-11 6E-11 8E-11

N
um

be
r o

f c
as

es
 

Infection rate of respiratory diseases between 
human 

0

20

40

60

80

100

0 5E-10 1E-09 1.5E-09

N
um

be
r o

f c
as

es
 

Infection rate of respirator y diseases from the 
other factors, 

0

20

40

60

80

100

0 50 100 150

N
um

be
r o

f c
as

es
 

Number of  human population at the beginning 
time 

International Journal of Bioscience, Biochemistry and Bioinformatics

121 Volume 7, Number 2, April 2017

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 



  

 
Fig. 5. Number of cases for the different rate at which recovered human become to be infectious human 

again. 

 

 
Fig. 6. Number of cases for the different initial number of cases. 

 

Table 1. Parameters of Our Model 

Parameters Values 

hβ  0.00000000006  0.00000000003 0.000000000006 

oβ  0.0000000014 0.0000000007 0.00000000014 

B 100 50 25 
a 0.02 0.01 0.01 

hβ  1 5 10 

 

 
a)                   b) 

Fig. 7. Times series solution behaviors of our model. The parameters are B = 100, oβ  = 0.0000000014, d = 

1/(365*70), hβ  = 0.00000000003,   = 1/60; iA  := 0; r := 1/15. .1.10 R  a) For respiratory disease cases. 

b) For the recovered human. 
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3. Conclusion 

In this paper, we study the mathematical models for describing the transmission of respiratory disease. 

S-I-R-I is used for this study. We analyzed our model by dynamical modeling method. The stability condition 

is used to be guided for reducing the transmission of this disease. The local stability condition of two steady 

states is determined by 0R . If 0R < 1, then the first steady will be stable. The second steady state will be 

stable for 0R > 1. The following figures are the example of numerical results for 0R > 1. 

From Fig. 7, we can see that when we use the above parameters, the cases can be reduced and also the 

recovered human increased until they converge to the second steady state. 

We found that the parameters ,hβ  ,oβ  
,
B , a and iA  are influenced to the number of cases. From Fig. 

2 to Fig. 6, we can see that if the infection rate of respiratory diseases between human, the infection rate of 

respiratory diseases from the other factors, the number of human population at the beginning time, the rate 

at which recovered human become to be infectious human again and the initial number of cases are higher, 

then the number of cases are higher too. 
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Abstract—Influenza is occurred around the world. It caused 

by influenza virus. The types of influenza can affect people 
such as type A, B and C. The influenza virus can spread 
though the air from coughs or sneezes between people. It can 
be found in all age of human. In this study, we formulate the 
network model for the transmission of influenza virus. The 
numerical simulations are given to see the influence of each 
parameter.The mathematical method is used in this paper. The 
discussion of each parameter is given. 
 

Index Terms—Community, influenza, model, network. 
 

I. INTRODUCTION 
An infectious disease is usually found around the world 

such as influenza. It was found long time ago. Influenza 
virus has three types,ie. Type A, B and C. Type A has 11 
different serotypes such as H1N1, H2N2, H3N2, H5N1, 
H7N7, H1N2, H9N2, H7N2, H7N3, H10N7, H7N9 [1]-[2]. 
Influenza A has more common than the other types. The 
symptoms of influenza patients are high fever, runny 
nose, sore throat, muscle pains, headache and coughing. 
Usually, the person who infect the influenza virus can have 
symptoms after two days of infection [3]. First influenza 
pandemic occurred in 1918. We called as Spanish flu 
pandemic type A influenza, H1N1 subtype. That pandemic 
lasted from 1918 to 1919. There were about 50 to 100 
million people. That pandemic has been described as "the 
greatest medical holocaust in history" and may have killed 
as many people as the Black Death [4]. After that, the 1957 
flu pandemic or Asian flu (type A influenza, H2N2 subtype 
was happened in China. This pandemic outbreak was 
occurred in early 1956 until 1958, which is the H2N2 
subtype of influenza A. 

Worldwide deaths were varying depending on source, 
ranging from 1 million to 4 million people. The pandemic in 
1968-1970 or Hong Kong flu was relatively mild compared 
to the Spanish flu. This flu had 2 flu pandemics. It was 
caused by H3N2 strain of influenza A virus which derived 
from H2N2. This flu affected mainly the elderly and killed 
approximately one million people in the world [5]-[6]. Then 
there was the 2009 flu pandemic or swine flu. Dr. Margaret 
Chan, the director of WHO, announced that the world now 
at the start of 2009 influenza pandemic. At that time, there 
were 74 countries and about 30,000 confirmed cases have 
been reported. According to the data in the United States, 
mostly patients were young people. The outbreak in Mexico 
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was originated; the number of deaths was over 180 people 
and the number of patients was 1,614 persons. In 2009, 
when H1N1 flu outbreak reached Thailand, the Ministry of 
Public Health assured the Thai people by announcing 
measures to prevent the spread of H1N1 and establishing 
the H1N1 Flu Prevention and Control Center. The report on 
9 May 2009 in Thailand showed that the first suspected case 
of the H1N1 flu, who was a person who had traveled back 
from Mexico. At that time, Thailand became the 31st 
country in the world with reported cases of the H1N1 flu [7]. 
In 1988, Flahault et al. [8] studied and formulated the 
mathematical model describing the transmission of 
influenza in France. After that, they [9] modified the 
mathematical model describing the transmission of 
Influenza in Europe. In 2007, Chowell et al. [10] compared 
the transmission of Influenza with season in United States, 
France and Australia by using reproductive number. In 2013, 
Chong [11] studied the avian influenza by using SIR 
(Susceptible-Infectious-Recovered) model. In 2014, 
Pongsumpun et al. [12] formulated the SEIQR (Susceptible-
Exposed-Infectious-Quarantine-Recovered) model by 
considering the repetitive contact of H1N1 flu. In this study, 
we formulate the dynamical model of influenza virus in the 
community by using SEIQR model to see the distribution of 
the disease. The numerical solutions of our model are given 
to see the influence of each parameter to the transmission of 
this disease.  

 

II. MATHEMATICAL EQUATIONS 
In the community, we suppose that there is the school, 

shop, church, houses, etc.. We assume that there is M 
populations in this community. The movement of people is 
considered by random process. We random the 1st person to 
the Mth person (with uniformly distribution) travel in the 
community everyday. Each person can travel to the school, 
shop, church, houses, etc. in any day. Each person who lives 
in any house at the beginning time will come back to his/her 
house at the ending time. At the first day, the infected 
human can be in any places in the community. The 
population in the considered model consists of 5 population 
classes such as susceptible, exposed, infectious, quarantine 
and recovered persons. The recovered human can be 
susceptible to the disease again. The variables and 
parameters of our model are defined in Table I . 

 
TABLE I: THE VARIABLE AND PARAMETERS IN OUR MODEL 

variable/parameter Definition 
Sht,i Number of susceptible human in 

the ith place at day t 
Eht,i Number of exposed human in 

the ith place at day t 
Iht,i Number of infectious human in 
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the ith place at day t 
Qht,i Number of quarantine human in 

the ith place at day t 
Rht,i Number of recovered human in 

the ith place at day t 
IP Incubation period of virus in 

human 

ia  Distance between the ithplace in 
the community 

  
The transmission rate of virus 
between human 
 

d The rate at which the exposed 
human can be recovered 
 

  The rate at which the infectious 
human can be recovered 

  The rate at which the infectious 
human can be quarantined 

  The rate at which the quarantine 
human can be recovered 

n The total number of places in 
the community 

M The total number of human in 
the community 

 
The diagram of our model can be described in the 

following figure: 
The diagram of human population is shown in Fig. 1. The 

dynamical change of human populations can describe as the 
following equations: 

 
it,it,it,it,it, Rh c)Ih(EhSh Sh   ia         (1) 

 

it,it,it,it,it,it, dEhEh
IP
1-)Ih(Ehh     Eh  Sai                    

(2) 

                                                            

it,it,it,it, IhIhEh
IP
1      Ih                (3) 

 
it,it,it, Qh Ih       Q                       (4) 

 

   it,it,it,it,it, Rh cEh dQh Ih       Rh       (5) 
 

 
Fig. 1. Diagram of our model. 

 

 Fig. 2. Simulation outputs of our model. The parameters used in this study 
are IP = 5 days, ia  =200 metres, 

1,000  M 10, n  ,6/1 1/20, 1/14,   ,7/1  d . 

 
Fig. 3. Simulation outputs of our model. The parameters used in this study 
are IP= 5 days, =0.00005, d=, 7/ 1, a=1/14, =, 6/ 1,n=10, M=1,000.  

 

Fig. 4. Simulation outputs of our model. The parameters used in this study 
are IP = 5 days,  = 0.00005, 

1/ 7,    1/14, 1/20, 1/ 6,  n  10, = 200 metres id  a           

 
Fig. 5. Simulation outputs of our model. The parameters used in this study 

are IP = 5 days,  = 0.00005
1,000  M metres, 200 =10, n  ,6/1 1/14,   ,7/1    ad i . 

 

III. NUMERICAL SIMULATIONS 
In this section, we simulate our mathematical equations 

by using numerical analysis. Simulations output of our 
model are evaluated to see the distribution of the disease. 
The time distributions of exposed and infectious human for 
the different situations are shown in the following figures. 

 

IV. DISCUSSION AND CONCLUSIONS 
Mathematical models are used for studying the behaviors 

of population. In this study, we formulate the dynamical 
model of influenza to study the network distribution of 
community. We simulate the model outputs for the different 
set of parameters. The time series of exposed human and 
infectious human are shown from fig.2 to fig.6. The contact 
rate of influenza virus, the distance between places in the 
community, total population, quarantine day and number of 
places in the community are considered to be different to 
see how the parameters effect to the behaviors of population. 
From Fig. 2 to Fig. 6, we will see that the epidemic size is 
higher when there is the higher contact rate, the closer place 
in the community, the greater number of total population, 
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the less number of quarantine day and the less number of 
places in the community. The outburst of epidemic are 
longer when there is the higher contact rate, longer distance 
between places, the greater total population, the higher 
quarantine day and the less number of places. The results of 
this study should introduce the parameters influencing the 
behaviors of population in the community. 
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Abstract—A model for the transmission of H1N1 virus in a 
constant human population is studied. Swine flu is a 
respiratory disease caused by viruses that infect the 
respiratory tract of pigs, resulting in nasal secretions, a 
barking cough, decreased appetite, and listless behavior. Swine 
flu produces most of the same symptoms in pigs as human flu 
produces in people. H1N1 influenza epidemic reported severe 
disease caused by a co-infection of dengue virus and influenza 
H1N1. Both dengue fever and influenza have a wide range of 
clinical presentations with many overlapping features, and 
overlap hinders the differentiation of the two diseases. In this 
paper, we develop the mathematical model which can describe 
the transmission of this disease. The standard dynamical 
modelling method is used for analyzing the model. The 
simulation outputs for the different set of parameters are given 
in this paper. The results of this study should introduce the 
way for reducing the outbreak. 

 
Index Terms—H1N1, SEIR model, transmission model, 

vaccination. 
 

I. INTRODUCTION 
Swine influenza is an infection caused by any one of 

several types of swine influenza viruses. Swine influenza 
virus (SIV) or swine-origin influenza virus (S-OIV) is any 
strain of the influenza family of viruses that 
is endemic in pigs. As known as H1N1, H1N2, H2N1, H911, 
H3N1, H3N2 and H2N3 [1], [4], [5], [10]-[12]. Swine flu is 
a respiratory disease caused by viruses that infect the 
respiratory tract of pigs, resulting in nasal secretions, a 
barking cough, decreased appetite, and listless behavior. 

Swine flu produces most of the same symptoms in pigs as 
human flu produces in people. Swine flu can last about one 
to two weeks in pigs that survive. Swine influenza virus was 
first isolated from pigs in 1930 in the U.S. and has been 
recognized by pork producers and veterinarians to cause 
infections in pigs worldwide [1], [4], [5], [9], [11], [14]. 

 In a number of instances, people have developed the 
swine flu infection when they are closely associated with 
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pigs, likewise, pig populations have occasionally been 
infected with the human flu infection. In most instances, the 
cross-species infections (swine virus to man; human flu 
virus to pigs) have remained in local areas and have not 
caused national or worldwide infections in either pigs or 
humans. Unfortunately, this cross-species situation with 
influenza viruses has had the potential to change. The eight 
RNA strands from novel H1N1 flu have one strand derived 
from human flu strains, two from avian (bird) strains, and 
five from swine strains. 

In the 2009, H1N1 influenza epidemic, countries such as 
Nicaragua, Puerto Rico, and India reported severe disease 
caused by a co-infection of dengue virus and influenza 
H1N1. Both dengue fever and influenza have a wide range 
of clinical presentations with many overlapping features, 
and overlap hinders the differentiation of the two 
diseases.[1], [2], [5]-[8], [12], [15], [16]. 

In this study, we formulated the dynamic model of H1N1 
influenza virus by effect of vaccination to the transmission 
model and analyzed the parameters in our model. Then, we 
develop the transmission of dengue fever and influenza by 
formulating the mathematical models. We used SEIR model 
for analyzing and finding the method to decrease the 
outbreak of this disease. We studied the transmission of 
dengue fever and influenza in Thailand by effect of 
vaccination [1]-[4], [7], [8], [12], [15]. 

 

II. MATHEMATICAL MODEL 
 In this study, we start with the mathematical model for 

Swine flu (H1N1) of population. The first assumption is that 
the human population can be separated into 4 classes in 
human population and 3 vector population which are 
succeptibles (S), exposed (E) infectious (I) and recovered (R) 
for human population. Succeptibles (S), exposed (E) 
infectious (I) for vector population. Based on the transfer 
diagram which is shown in Fig. 1, we will show the 
formulation of the SEIR epidemic model which is in a 4 
dimensional system for human population and 3 
dimensional system for vector population. [2], [3], [7], [8], 
[16]. 

 

 
Fig. 1. Dynamical transmission of human and mosquito populations with 

effect of vaccination.  
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Virus 
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The variables and parameters of our model can be 
described in the following table. 

 
TABLE I: THE VARIABLES AND PARAMETERS OF OUR MODEL 
Variables 
/Parameters Definitions 

uS  Number of unvaccinated susceptible 
human to the transmission of H1N1 
virus 

uE  Number of unvaccinated exposed 
human to the transmission of H1N1 
virus 

uI  Number of unvaccinated infectious 
human to the transmission of H1N1 
virus 

R  Number of recovered human  

vS  Number of vaccinated susceptible vector 
to the transmission of H1N1 virus 

vE  Number of vaccinated exposed vector to 
the transmission of H1N1 virus 

vI  Number of vaccinated infectious vector 
to the transmission of H1N1 virus 

  Birth rate of human 

TN  Total number of human 

vN  
Total number the vector population 

uf  Fraction of newborn unvaccinated 

  Death rate of human 

  Transmission rate of H1N1 virus 

IIP  Number of Incubation for virus  

  Recovery rate of H1N1 virus 

  Efficiency of vaccine 

 
From Fig. 1, mathematical model for Swine flu (H1N1) 

can be described in the following linear system of ordinary 
differential equations. 

From Table I, we considered the dynamics of Swine flu 
(H1N1) model at the disease free and endemic states. The 
values for the parameters used in this study.  
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The total human population, TN  is 

RIES uuu  [12, 13, 14]. The equations for the 

human compartment are the following equation (1) and The 
total population of vector population, vvvv IESN  . 

We assume that there are the constant total number of 
human populations and of vector populations. Therefore rate 
of change for total human and vector populations are 
equivalent to zero. Thus, the birth rate of human and death 
rate are equivalent. 
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Then, we have the reduced equations as follows: 
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where uuu IESR  1 . 

The equilibrium points are found by setting the right hand 
side of equation (3) equal to zero. By doing this, equilibrium 
points are obtained as follows. 

 A. The disease free equilibrium is the equilibriums point 

without infection. )0,0,0,0,(0


ufE   

B. The endemic equilibriums is the equilibrium point 
with infection. 
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 The local stability of each equilibrium point is 
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determined by considering the sings of real parts of all 
eigenvalues. The eigenvalues )( are the solutions of the 
characteristic equation. 

0 IJ   where J is the Jacobian matrix at the 

equilibrium point. I is the identity matrix dimension 5X5. 
If the real parts of all eigenvalues )(  are negative then 
that equilibrium state is locally stable [7,8,9,11,12,13]. 

i) The disease free state )0,0,0,0,(0


ufE  , the 

characteristic equation is given by 
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We check the stability of endemic equilibrium state by 

using the Routh-Hurwitz conditions (6), the results are 
given in Fig. 3. 
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Fig. 2. The parameter spaces for disease free state equilibrium state which 
satisfies the Routh-Hurwitz conditions with the value of parameters: 
respectively, for with 054
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ii) The endemic state ),,,,(1 vvuuu IEIESE  , the 
characteristic equation is given by 
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We obtained the characteristic equation, 
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We check the stability of endemic equilibrium state by 
using the Routh-Hurwitz conditions (8), the results are 
given in Fig. 3. 
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Fig. 3. The parameter spaces for endemic disease equilibrium state which 
satisfies the Routh-Hurwitz conditions with the value of parameters: 
respectively, for with 054
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We have checked both disease free equilibrium and 
endemic equilibrium solutions which both cases are local 
asymptotically stable when R0 < 1 for disease free 
equilibrium state and R0 > 1 for endemic equilibrium state. 
The R0 value is obtained as following [2], [5], [8], [14]-[16]: 
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III. RESULTS AND DISCUSSION 
The transmission of H1N1 virus disease in this study is 

based on the SEIR model. We considered the dynamics of 
SEIR model at the disease free and endemic states. The 

values for the parameters used in this study are shown in 
Table II. The numerical results are shown in Fig. 2 and Fig. 
3 below. 

 
TABLE II: PARAMETERS USED IN SIMULATION FOR SEIR MODEL 

Parameters 
Biological meaning 

Value 

  
Birth rate of human )74*365(/1  per day 

uf  Fraction of newborn 
unvaccinated 

0.0714 per day 

  Death rate of human )74*365(/1  per day 

  
Transmission rate of H1N1 
virus 

0.0001 - 0.9 per day 

IIP  Number of Incubation for 
dengue virus  

1/((1+3)/2) per day 

  Recovery rate of H1N1 virus 
0.2 per day 

  
Efficiency of vaccine 

0.01 – 0.9  

 

   
(a)                                                   (b) 

   
                                   (c)                                                 (d)  

      
    (e) 

Fig. 4. Time series of susceptible human to the transmission of H1N1 virus 
(a), exposed human to the transmission of H1N1 virus(b), infectious human 
to the transmission of H1N1 virus(c), exposed vector to the transmission of 
H1N1 virus (d) and infectious vector to the transmission of H1N1 virus (e). 
We can see that the solutions equation approach to the disease free 
equilibrium state. (0.0714,0,0,0,0) When R0 = 0.00374. 
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(a)                                                   (b)  

 
(c)                                                    (d)  

 
(e) 

Fig. 5. Time series of susceptible human to the transmission of H1N1 
virus(a) , exposed human to the transmission of H1N1 virus(b), infectious 
human to the transmission of H1N1 virus(c), exposed vector to the 
transmission of H1N1 virus(d) and infectious vector to the transmission of 
H1N1 virus (e). We can see that the solutions equation approach to the 
endemic equilibrium state. (0.0012, 0.0000002043, 0.0024, 17032.2, 
0.00000002053) When R0 = 11.29. 

 

 

(a)                                          (b)  

   

                                        (c)                                            (d)  

   
                                       (e)                                      (f) 

                                                              

 
(g) 

Fig. 6. The trajectories of dengue disease for the solutions equation 
approach to the endemic equilibrium state onto (Su, Eu) (a), (Su, Iu) (b), 

(Su, Ev) (c), (Eu, Iu) (d), (Eu, IV) (e), (Iu, Iv) (f), (Su, Iv) (g). 

 

IV. CONCLUSIONS 
For the purposes of this study, we formulated and 

analyzed the transmission of a SEIR model by considering 
the effects of vaccination to the transmission of H1N1 virus. 
We obtained the basic reproductive number R 0, when R 0 < 
1, and we found that the trajectory solution as approached to 
the disease free equilibrium state as shown in Fig. 4. When 
R 0 > 1, the trajectory solution as approached to the endemic 
equilibrium state as shown in Fig. 5 and Fig. 6. Numerical 
simulations showed that the effectiveness of the influenza is 
in fact effective for controlling the spread of SEIR, the 
results are shown in Table II. The existence of oscillations 
around the endemic equilibrium E2 are depend on the 
eigenvalue with imaginary part different from zero. For the 
simulation shown in Fig. 5 and fig. 6, the imaginary part of 
the complex roots is approximately 0.00101765 which can 
estimate the period of the oscillations by means of the 
solutions of the linearized system that is obtained as 
2π/0.00101765 17.01 years. This value is the 
approximation to the period of the solutions [9], [11]-[14]. 
We can see that the disease can be reduced when the 
parameters satisfied to the conditions given in the above 
section. 
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Abstract 
 
Coronavirus (MERS-Cov) caused the occurrence of Corona. First infected case was reported in 
2012 during a poultry outbreak in Saudi Arabia. After that, there were the reports of the sporadic 
outbreaks in all regions. In this study, we considered the transmission cycle between two 
population groups: Thai and South Korea. Each population group was divided into susceptible, 
exposed, infected, quarantine and recovered groups. The behaviors of the solutions were obtained 
using a standard dynamical modeling method. The stability conditions for the disease free 
equilibrium state and disease endemic equilibrium states were determined. The basic reproductive 
number R0 is obtained. When R0<1, the disease-free state was locally asymptotically stable. If 
R0>1, the endemic equilibrium state was locally asymptotically stable. The numerical solutions 
were shown for supporting the theoretical results. We found that when we decreased 1α (the rate 

of susceptible Thai human changes to become an exposed Thai human and 1µ (the rate at which 
South Korean population moved out the country), the number of coronavirus case was decreased 
and outburst of coronavirus epidemic was shorter. 
 
Keywords: Basic reproductive number, mathematical models, MERS, stability, standard 
dynamical modeling theorem 

 
 

1. Introduction 
 
The Ministry of Public Health, Thailand had declared Middle East Respiratory Syndrome or 
MERS as a dangerous communicable disease. MERS was caused by coronavirus [1]. First infected 
case of MERS-Cov was reported in Saudi Arabia during a poultry outbreak in 2012 [2, 3]. After 
that, there were the reports of the sporadic outbreak in all regions. In 2016, an epidemic was 
recognized as the first time occurrence in Thailand. The first case is a traveler, a male from Oman. 
On 12 June 2015, South Korean confirmed 126 infectious cases with coronavirus and 10 deaths 
[4]. On 24 January 2016, Thailand confirmed Middle East respiratory syndrome coronavirus 
(MERS-Cov) disease in a traveler, the second case in the country in the last seven months [5]. 
Globally cases of this disease had been reported in some countries. On 16 May 2016, World 
Health Organization (WHO) confirmed infectious cases with coronavirus (MERS-Cov) of 1,723  
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laboratory, including at least 628 deaths from 27 countries [1, 6, 7]. Coronavirus (MERS-Cov) had 
been infected to human and outbreak in many countries. The corona virus transmitted from camel 
to human and human to human. The pandemic corona virus can be transmitted to human by camel. 
Human can be infected by direct contact with animals. Human can be also infected through 
biological fluid contact, hospital setting, family cluster and closed contact cluster. In human, the 
virus incubated for 2 to 14 days before symptoms appear. Typical symptoms of corona virus 
included fever, shortness of breath and cough. Pneumonia was also a common presentation [1]. 
There were many tourists who travel between Thai and South Korea, thus there were the high risk 
of infections between Thai and South Korean with coronavirus. The numbers of South Korean 
tourists travel to Thailand from 2012 to 2016 were shown in Figure 1. Figure 2 shows the numbers 
of Thai tourists traveled to South Korea. We can see that there were many South Korean traveled 
to Thailand. Thus, in this study, we formulated the mathematical model of MERS considered the 
moving of South Korean to Thailand. 
 

 
 

Figure 1. Number of South Korean tourist to Thailand, 2012-2016 [8]. 
 

 
 

Fiure 2. Number of Thai tourist to South Korea, 2012-2016 [9]. 
 
 Small et al. [10] formulated the mathematical model for describing the transmission of 
SARS virus and a stochastic small-world network model. Their model studied the behaviors of 
solutions by using numerical simulations. In 2013, Chowell et al. [3] used dynamical transmission 
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model describing the progression of MERS-Cov cases that incorporated community and hospital 
compartments, and distinguished transmission by zoonotic cases and secondary cases. In 2016, 
Yong and Owen [11] studied the transmission of MERS-Cov in two areas and formulated SISI 
model. They used the next generation matrix method to evaluate the basic reproductive number 
and analyzed the sensitivity of the model. In this paper, we considered the transmission cycle 
between two population groups: Thai and South Korea. Each population group was divided into 
susceptible, exposed, infected, quarantine and recovered classes. The standard dynamical 
modeling method was used for analyzing our model [12] 

 
 

2. Formulation of the model 
 
The mathematical model of MERS-Cov was formulated by considering the transmission cycle 
between two population groups (Thai and South Korean human). Each group was divided into 
susceptible (ST), exposed (ET), infected (IT), quarantine (QT) and recovered (RT) classes. We 
assumed that there is no Thai human move out the country. 
We denoted the variables of our model as follows: 
ST(t) is the number of susceptible Thai human at time t; 
ET(t) is the number of exposed Thai human at time t; 
IT(t) is the number of infected Thai human at time t; 
QT(t) is the number of quarantine Thai human at time t; 
RT(t) is the number of recovered Thai human at time t; 
SK(t) is the number of susceptible South Korean human at time t; 
EK(t) is the number of exposed South Korean human at time t; 
IK(t) is the number of infected South Korean human at time t; 
QK(t) is the number of quarantine South Korean human at time t; 
RK(t) is the number of recovered South Korean human at time t; 
The diagram for the transmission of this disease can be described as shown in Figure 3: 
 

 

(a) 

 

(b) 
 

Figure 3. Flow chart of the model (a) for Thai human population (b) for South Korean human population 
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Rate of change for the number in each class was equivalent to the number entering minus the 
number leaving. The dynamical equations were as follows: 
The number of susceptible Thai human population was increased by new recruitment, but it was 
reduced through natural death and infection. 

            ( ) ( ) ( )
( )

1( ) ( )T TT
T T T

T

S t I tdS t AN t d S t
dt N t

α
= − −             (1) 

The exposed Thai human population was increased by the infection of susceptible humans 
whereas their reductions were caused by infection and natural death. 

            ( ) ( )
( )

1( ) ( ) ( )T TT
T T T

T

S t I tdE t F d E t
dt N t

α
= − +             (2) 

The infected Thai human population was increased by the infection of exposed and quarantine 
human. Their reductions though quarantine, recovery from the disease, natural death and death due 
to MERS-Cov. The dynamical equation of infected Thai human population was  

   ( ) ( )2 1 2
( ) ( ) ( )T

T T T T T T T T T
dI t F E t Q t d I t

dt
β β γ δ= + − + + +            (3) 

The quarantine Thai human population was increased by the infection of infected human but they 
diminished by infection, recovery from the disease and natural death. The dynamical equation of 
quarantine Thai human population was  

   ( )1 2 1
( ) ( ) ( )T

T T T T T T
dQ t I t d Q t

dt
β β γ= − + +             (4) 

The recovered Thai human population was increased by the recovering of infected human and 
quarantine, but their reduction through natural death. The dynamical equation of recovered human 
population was  

   ( ) ( )1 2
( ) ( )T

T T T T T T
dR t Q t I t d R t

dt
γ γ= + −              (5) 

The susceptible South Korean human population was increased by new recruitment. Their 
reductions through natural death, they moved out the country and they were infected. The 
dynamical equation of susceptible South Korean human population was 

           ( ) ( ) ( )
( )

2( ) 1 ( ) ( )K KK
K K

K

S t I tdS t H C d S t
dt N t

α
µ= − − − +             (6) 

The exposed South Korean human population was increased by the infection of susceptible 
humans whereas reduction is caused by natural death, South Korea move out the country and 
infection. The dynamical equation of exposed South Korean human population was  

   ( ) ( )
( )

2( ) ( ) ( )K KK
K K K

K

S t I tdE t F d E t
dt N t

α
µ= − + +             (7) 

The infected South Korean human population was increased by the infection of exposed and 
quarantine human and their reduction though quarantine, recovering from the disease, natural 
death South Korea, move out the country and death due to MERS-Cov. The dynamical equation of 
infected South Korean human population was shown as 

           ( ) ( )2 2 1
( ) ( ) ( )K

K K K K K K K K K
dI t F E t Q t d I t

dt
β γ β µ δ= + − + + + +            (8) 

The quarantine South Korean human population was increased by the infected human who 
become quarantine but diminished by infection, recovery from the disease, move out the country 
and natural death. The dynamical equation of quarantine South Korean human was 

   ( )1 1 2
( ) ( ) ( )K

K K K K K K
dQ t I t d Q t

dt
β γ β µ= − + + +             (9) 
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The recovered human was increased by the recovery of infected and quarantine human, but their 
reduction through natural death and South Korean move out the country. The dynamical equation 
of recovered South Korean human was shown as  

   ( ) ( )2 1
( ) ( ) ( )K

K K K K K K
dR t I t Q t d R t

dt
γ γ µ= + − +           (10) 

The total number of Thai human populations was the sum of equations (1)-(5)  
   ( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( )T T T T T TN t S t E t I t Q t R t= + + + +           (11) 
The number of South Korean human population was the sum of equations (6)-(10)  
   ( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( )K K K K K KN t S t E t I t Q t R t= + + + +           (12) 
 
Definition of our parameters in our dynamical equations: 

Parameters Definition 

A  Birth rate of Thai human population   
1α  Rate at which susceptible Thai human changed to become an exposed Thai 

human  
TF  Rate at which exposed Thai human changed to become an infected Thai 

human 
1Tβ  Rate at which infected Thai human changed to become quarantine Thai 

human 
2Tβ  Rate at which quarantine Thai human changed to become infected Thai 

human 
1Tγ  Rate at which quarantine Thai human changed to become recovered Thai 

human 
2Tγ  Rate at which infected Thai human changed to become recovered Thai 

human 
Td  Natural death rate of Thai human   

Tδ  Death rate due to MERS-Cov of Thai human 
( )TN t  Total Thai human population  

H  Percentage of South Korea human who were infectious when they enter into 
Thailand 

C  Recruitment rate of South Korean human 
2α  Rate at which susceptible South Korean human changed to become an 

exposed Korean human 
KF  Rate at which exposed South Korean human changed to become an infected 

Korean human 
1Kβ  Rate at which infected South Korean human changed to become quarantine 

Korean human 
2Kβ  Rate at which quarantine South Korean human changed to become an 

infected Korean human 
1Kγ  Rate at which quarantine South Korean human changed to become 

recovered Korean human 
2Kγ  Rate at which infected South Korean human changed to become recovered 

Korean human 
Kd  Natural death rate of South Korean human 

Kδ  Death rate due to MERS-COV of South Korea 
µ  Rate at which South Korea move out the country 

( )KN t  Total South Korean human population  
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We can have the following equations:  

( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( )( )( ) ( )T
T T T T T T T T T

dN t BN t S t E t I t Q t R t d I t
dt

δ= − + + + + −
 

          ( ) ( )( ) ( )T
T T T T T

dN t BN t d N t I t
dt

δ= − −           (13) 

with the assumption TB d= , then we had 

    ( ) ( )T
T T

dN t I t
dt

δ= −             (14) 

We normalized Thai population class of our dynamical equations (1)-(5) by letting 

( ) ( ) ( ) ( ) ( )( ) ( ) ( ) ( ) ( ), , , ,
( ) ( ) ( ) ( ) ( )

T T T T T
T T T T T

T T T T T

S t E t I t Q t R ts t e t i t q t r t
N t N t N t N t N t

= = = = = . 

Taking the normalized population 

( ) ( )
( )

T
T

T

X t
x t

N t
= , 

We considered 

( ) ( )
( )

( ) ( ) ( ) ( ) ( )

( ) ( ) ( ) ( )

( ) ( ) ( ) ( ) ( )

1 1

1 1 ( ( ))

1 1 ( ( )

T
T

T

T T T
T T

T T T T
T T

T T T T T
T T

X td dx t
dt dt N t

d dX t x t N t
N t dt N t dt

d X t x t I t
N t dt N t

d X t x t i t N t
N t dt N t

δ

δ

=

= −

= − −

= − −

 

   ( ) ( ) ( ) ( )1 ( )T T T T T
T

d dx t X t x t i t
dt N t dt

δ= +           (15) 

with the above equations, the dynamical equation of normalized Thai populations were as follows: 

              ( ) ( ) ( ) ( )1
( ) ( )T

T T T T T T T
ds t A s t i t d s t s t i t

dt
α δ= − − +           (16) 

           ( ) ( ) ( ) ( ) ( )1
( ) ( )T

T T T T T T T T
de t s t i t F d e t e t i t

dt
α δ= − + +           (17) 

             ( ) ( ) ( ) ( ) ( )2 1 2
  ( ) ( )T

T T T T T T T T T T T T
di t F e t q t d i t i t i t

dt
β β γ δ δ= + − + + + +          (18) 

        ( ) ( )1 2 1
( ) ( ) ( ) ( )T

T T T T T T T T T
dq t i t d q t q t i t

dt
β β γ δ= − + + +           (19) 

              ( ) ( ) ( )1 2
( ) ( ) ( ).T

T T T T T T T T T
dr t q t i t d r t r t i t

dt
γ γ δ= + − +           (20) 

The normalized Korean populations were found by substituting  

( ) ( ) ( ) ( ) ( )( ) ( ) ( ) ( ) ( ), , , ,
( ) ( ) ( ) ( ) ( )

K K K K K
K K K K K

K K K K K

S t E t I t Q t R ts t e t i t q t r t
N t N t N t N t N t

= = = = = to our dynamical equations. 

We supposed that the total Korean population has constant size. This means that the rates of 
change for Korean population of equations (6)-(10) equal to zero or 0KdN

dt
= . 

Then we obtained the relations: K
K

CN
d µ

=
+

  with the condition 

( ) ( ) ( ) ( ) ( ) 1.K K K K Ks t e t i t q t r t+ + + + =  
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With the above equation, the dynamical equations of the normalized population were given by 

     ( )( ) ( ) ( ) ( )2
( ) 1 ( )K

K K K K K
ds t H d s t i t d s t

dt
µ α µ= − + − − +          (21) 

   ( ) ( ) ( )2
( ) ( )K

K K K K K
de t s t i t F d e t

dt
α µ= − + +           (22) 

  ( ) ( )2 2 1
( ) ( ) ( )  K

K K K K K K K k K
di t F e t q t d i t

dt
β γ β µ δ= + − + + + +          (23) 

   ( )1 1 2
( ) ( ) ( )K

K K K K K K
dq t i t d q t

dt
β γ β µ= − + + +           (24) 

 
 

3. Analytical Solutions 
 
3.1 Equilibrium Points: 
To find the equilibrium points, we set the right hand side of equations (16)-(24) equal to zero. We 
got two equilibrium states, the disease free steady state 0 (1,0,0,0,0,1,0,0,0)E =  and the endemic 
steady state * * * * * * * * *

1 ( , , , , , , , , )T T T T T K K K KE s e i q r s e i q=  

    *
*

1( )T
T T T

As
d i α δ

=
+ −

           (25) 

     
*

* 1
* *

1( )( ( ))
T

T
T T T T T T T

A ie
d F i d i

α
δ α δ

=
+ − + −

           (26) 

    
*

* 1
*

2 1

T T
T

T T T T T

iq
d i

β
β γ δ

=
+ + −

           (27) 

          

* 1 1
2 *

* 2 1
*

( )T T
T T

T T T T T
T

T T T

i
d ir

d i

β γγ
β γ δ
δ

+
+ + −

=
−

           (28) 

where *
Ti  is the solution of the following equation: 

   * * * *
2 1 2( ) 0T T T T T T T T T T TF e q d i iβ β γ δ δ+ − + + + + =           (29) 

    *
*

2

( 1 )( )K
K

K K

H ds
d i

µ
α µ

− + +
= −

+ +
           (30) 

       
*

* 2
*

2

( 1 )( )
( )( )

K K
K

K K K K

i H de
d F d i

α µ
µ α µ

− + +
= −

+ + + +
           (31) 

    
*

* 1

2 1

K K
K

K K K

iq
d

β
β γ µ

=
+ + +

           (32) 

              * 1

2
K

Zi
Z

=             (33) 

where 
3 2

1 1 2 1 2 1 1 2 1

2 1 1 2 2 1 2 1 2
2

2 2 1 1 2 1 2 1 2

(( )( ( 3 ) ( ( )  ( )
( )) ( ( ) ( 1 )( ) ( )( ))

( ( ) ( ) 2( ) 3

K K K K K K K K K K K K K

K K K K K K K K K K K

K K K K K K K K K K K K K K

Z d d d F
F H

d F

µ β β γ γ δ µ µ β γ µ β γ µ
γ δ µ β γ µ α β γ µ β γ µ γ δ µ

β γ δ γ β γ δ β β γ γ δ µ µ

= − + + + + + + + + + + + + +
+ + + + + − + + + + + + + +

+ + + + + + + + + + + + 2

1 2 1 2

(( 1 )
  2 ))))K K K K K

P α
β β γ γ δ µ

− +
+ + + + + +

 

2
2 2 1 1 2 1 2 1 2 1 2( ( )( ( ) ( )( ) (

2 )))
K K K K K K K K K K K K K K

K

Z d F d dα µ β γ µ β γ µ γ δ µ β β γ γ
δ µ
= + + + + + + + + + + + + + +

+  
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3.2 Local asymptotical stability 
The local asymptotical stability of each steady state was determined from the Jacobian matrix. The 
eigenvalues ( )λ were solutions of the characteristic equations. If all eigenvalues had negative real 
parts, then the steady state were local asymptotical stability [13]. 

9 0 , 0,1
iEJ I iλ− = =  

where 9I was the identity matrix dimension 9 9× . 

iEJ was the Jacobian matrix at the equilibrium point iE for 0,1.i =  

3.2.1 The disease free steady state 0E , The Jacobian matrix was given by  

0

* *
1 1
* * * *

1 1
*

1 2 2
* *

1 2 1
* *

2 1
* *

2 2
*

2

( ) 0 ( ) 0 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0

0 2 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0

T T T

T T T T

T T T T T T T

T T T T T T

T

E T T T T T

k

k

T

T T T T

T

T T

T T

K K

K

d i s
i d F i i e

F d i
q d i

J r d i
d i s

i d

α δ α δ
α δ α δ

β γ δ δ β
β δ β γ δ
γ δ γ δ

α µ α
α

− − − − −
− − + +

− − − − +
+ − − − +

= + − +
− − − −

− − *
2

1 2 2

1 2 1

0
0 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0 0

K

K k K K

K k K

K

K K

K

F s
F d

d

µ α
β γ δ µ β

β β γ µ

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 − 
 − − − − −
 

− − − −  

 

2 2
1 2 1 1 2 1 1 1

2
2 1 1 2 2 1 1 1 1 1 2

2
2 1 1 1

( ) ( ( )( ( 2 ) ( )( )) ( )
( ( ( ) ( )( )) ( )( )( (

) ( )( ))))( ) 0,

T K K T T T

K T T T T T T

T T K

d W B T V B G F B G Z
F B V B G F B G W Y B

V B G F B G d

λ β β λ β β β λ λ α λ λ λ λ

α β β β λ λ α λ λ λ λ λ β β

β λ λ α λ λ λ λ µ

− − − − − − − − + − − − + + + + − −

− − − − + − − − + + + + − − − − − −

− + − − − + + + − − − =

 

where 
1

1 2

2 1

1 2

2 1 .

T T

T T T T

T T T

K K

K K K K

K K K

B d F
G d
V d
W d F
Y d
Z d

β γ δ
β γ

µ
β γ δ µ
β γ µ

= +
= + + +
= + +
= + +
= + + + +
= + + +

 

From evaluating all eigenvalues, the real parts of all eigenvalues had negative signs. We used 
Routh-Hurwitz criteria when 0 1R < . 

1 3 5 7 9
0

2 4 6 8 10

max{ , , , , },T T T T T

T T T T T

D D D D DR
D D D D D

=  

where 
1 2 1 2 1 21 TT K K K T TD F Fα α β β β β+ + +=  

2 1( ) ( ) ( )T VW VY WY V W Y Z G V W Y Z B G V W Y ZD + + + + + + + + + + + + + +=  
1 2 1 2 1 2 1 2 1 1 2 1 23 ( ) ( ) ( ) ( )( ) ( )T K K K K K K T T TT TF V W Y Z F V Z V W BD G F B W Y Zα α β β α β β β β β β+ + + + + + + + + + + + + +=  

4 1( ( ) ( )) ( ( ) ( )
( ))

T GVW GVY GWY VWY WY V W Y G V W Y Z B WY W Y Z V W Y Z
G V

D
W Y Z
+ + + + + + + + + + + + + + + +
+ + +

=  

1 2 1 2

1 2 1 2 1 2 1 2

5 ( ( ) ( )) ( ) ( )
( ( )) ( ( ) ( ) ( ) )

T K K K

T T K K K T

T

T

F WY W Y Z V W Y Z F GV GZ VZ GV GW VW
YZ W Y Z B F G V Z G V W W Z

D
Y

α α β β
β β α β β β β

+ + + + + + + + + + + +
+ + + + + + + +

=
+ + +

 

2 2

6

1 2 1 1

( ( ) ) 1( ( ) ( ( ) ( )))
( )( )

T

K K K T T T

VWYZ G VWY WYZ V W Y Z B VWY WYZ V W Y Z G WY W Y Z V Y
F

D W Z
F α β β α β β

+ + + + + + + + + + +
+

= + + + +
+

 

1 2 1 2 1 2 1 2 1 27

1 2 1 2

( ( ) ) ( ( ( ) )
( ( ) ) ( ( ) ) )

T K K K T TT T T K

K K T T

F VWY WYZ V W Y Z F GVZ GVW WYZ B F GV G V Z
GV G V W WY W Y Z

D α α β β β β β β α
β β β β

+ + + + + + + + + +
+ + + + +

=  
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1 2 1 2 1 2 2 1 2 1

2 1 2 1 1 2 2

1 1 2 1

8

9

1

2 1 2

1 2 1 20 1 1 2

( ( ) ( ) ) ( ) ( ( ( ) )
)

( )
( ) ( (

T K K K T T K K K

K T T K T K T

T K K K T T

T K K K T T K

T

T

T

GVWYZ F F V Z V W F Z W B VWYZ G VWY WYZ V W Y Z
F

F VWYZ B F GVZ GVW WYZ
F V F Z W B GVWYZ F

D

D
D

α α β β β β α β β
α β β β β β β

α α β β β β
α α β β β β α

+ + + + + + + + + + + +
+
+ +

+

=

+ +=
+=

2 1 2 )).K KZ Wβ β+

 
3.2.2 For the endemic steady state 1E , the characteristic equation was given by  

* * * * *
2 1 1 2 1

* * * * * *
1 1 2 1 1

* * *
1 1 2

( )( ( )( ( ) )( ) ( )
( ( ( ) )( 2 )( ) ( ( )

( ))))( (

T T T T T T T T T T T T T T T T T T T

T T T T T T T T T T T T T T T T T T T

T T T T T K K

d i q d i d F i d i
d i d i d F i F d s e s
e i i

δ λ β β δ α δ λ δ λ β γ δ λ

α δ λ β γ δ δ λ δ λ α δ α λ

δ α δ λ β β

− + − − + + − + + − + + − − − + −

− + − + + + + − + + − + + + +

+ − + − *
2 2 1

* *
2 2 1 2

)( ) ( )
( ( ) ( )( )( ))) 0,

K K K K K K K

K K K K K K K K K K K

d F d i d
F s d d F d i d

λ µ α λ µ β γ λ µ

α λ µ λ µ α λ µ β γ δ λ µ

+ + + + + + + − − − − −

+ + − + + + + + + + + + + + =

where * * * * * * * *, , , , , , ,T T T T T K K Ks e i q r s e i and *
Kq were defined in (25)-(33). From evaluation, all eigenvalues had 

negative real parts for 0 1R > , where 

1 3 5 7 9
0

2 4 6 8 10

max{ , , , , }.T T T T T

T T T T T

D D D D DR
D D D D D

=
 

 
3.3 Numerical Solutions 
In this paper, we simulated the numerical solutions to show the behaviors of population. The 
values of the parameters used in this study were 1 / (75 365)T Kd d= = × correspond to the life cycle 
75 years of Thai human and South Korean human. 1 / 2TF = satisfied to the 2 days of infected 
human. 1 1 1 / 30T Kβ β= = corresponded to the 30 days of quarantine for Thai human and South 
Korean human. 1 2 1 1 / 30T T Kγ γ γ= = = corresponded to the average recovered time of 30 days in 
infectious quarantine Thai human and quarantine South Korean human. 1 / 8KF = satisfied to the 
average incubation 8 days for South Korea and 2 1 / 14Kγ = satisfies to the average recovered time 
of 14 days for infectious person. 1 1 / 2.5α =  satisfied to the average exposed time of 2.5 days for 
susceptible person. 2 1 / 400α =  corresponded to the 400 days of exposed for Thai human. 

1 / 2.7Tδ =  corresponded to the average death rate due to MERS-Cov 2.7 days of Thai human. 
1 / 20Kδ =  corresponded to the average death rate due to MERS-Cov 20 days of South Korean 

human. 1 / 20µ =  was the rate at which South Korean move out the country. 
 
 

4. Discussion 
 
We analyzed the model of MERS-Cov disease between Thai and South Korea when there was the 
traveling of South Korean population to Thailand. We considered the effective contact rate of Thai 
and South Korean populations. The moving rate of South Korean to Thailand was considered. The 
results were found by using standard dynamical modeling analysis. The basic reproductive number 
was defined in the form of 0R  and it was given by. 

1 3 5 7 9
0

2 4 6 8 10

max{ , , , , }T T T T T

T T T T T

D D D D DR
D D D D D

=  

Figure 4 shows the numerical solutions of susceptible Thai population, exposed Thai population, 
infections Thai population, quarantine Thai population, susceptible South Korean population, 
exposed South Korean population, infections South Korean population and quarantine South 
Korean population. We can see that the disease free steady state of the eight populations equal to 
1,0,0,0,1,0,0 and 0, respectively. Figure 5 shows the numerical solutions of susceptible Thai 
population, exposed Thai population, infections Thai population, quarantine Thai population, 
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susceptible South Korean population, exposed South Korean population, infections South Korean 
population and quarantine South Korean population. We can see that the endemic steady state of 
the eight populations equal to 0.0769, 0.0216, 0.0092, 0.0243, 0.4855, 0.2198, 0.1273 and 0.0241, 
respectively. From Figure 6 to Figure 7, we simulated the different values of parameters to see the 
factors effect to the transmission of this disease. From our solutions, we can see that while a 
susceptible Thai human changed to become an exposed Thai human 1( )α was increased                  
( 1 21 / 2, 1 / 4α α= = ) and rate at which South Korean population moved out the country 1( )µ was 
increased( 1 11 / 20, 1 / 30µ µ= = ), then the number of  MERS-Cov case was decreased and outburst 
of MERS-Cov epidemic was shorter as shown in Figures 6 and 7. 
 

 
                                        (a)               (b) 

 
       (c) 

 
Figure 4. (a) Time series solutions of susceptible Thai population, exposed Thai population, 
infectious Thai population, quarantine Thai population and recovered Thai population. (b)Time 
series solutions of susceptible South Korean population, exposed South Korean population, 
infectious South Korean population, quarantine South Korean population and recovered South 
Korean population a nd (c) Time series solutions of infectious Thai population and infections 
South Korean population for 0 0.055053.R =  
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           (a)                   (b) 

 
(c) 

 
Figure 5. (a) Time series solutions of susceptible Thai population, exposed Thai population, 
infectious Thai population, quarantine Thai population and recovered Thai population. (b)Time 
series solutions of susceptible South Korean population, exposed South Korean population, 
infectious South Korean population, quarantine South Korean population and recovered South 
Korean population and (c) Time series solutions of infectious Thai population and infections 
South Korean population for 0 10.2297R =  
 

 
 
Figure 6. Numerical solution of infected Thai population case when there was the different rate at 
which susceptible Thai human changes to become an exposed Thai human. 

55 
เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 



CAST Vol.18 No.1 Jan.-Apr. 2018 

 
 
Figure 7. Numerical solution of infected South Korean population case when there was the 
different rate at which South Korean population moved out the country. 

 
 

5. Conclusions 
 
We had investigated the effect of repeated introduction of MERS in to Thailand by the entering of 
South Korea, some of them were infected with MERS. We had two steady state conditions, disease 
free condition and endemic condition. We can see that the Thai cases can lead to the disease free 
state in the absence of entering of disease free South Korea. From the numerical simulations, we 
can see that MERS can become endemic among the Thais when MERS South Korea cases enter in 
to Thailand. 
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