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Одной из наиболее актуальных проблем современной медицины связана с потерей 
чувствительности бактерий к действию антибиотиков. Огромные средства выделяются на 
разработку новых препаратов для борьбы с болезнетворными микроорганизмами, однако 
бактерии  быстро  к  ним  приспосабливаются.  Выявление  механизма  резистентности 
бактерий к действию антибиотиков является важнейшей медицинской проблемой. Этим 
объясняется актуальность математического моделирования указанного явления.    

Для  описания  процесса  лечения  антибиотиками  зараженного  организма  была 
предложена  математическая  модель,  представляющая  собой  систему  нелинейных 
дифференциальных  уравнений.  Она  описывает  эволюцию  неоднородной  популяции 
бактерий, часть из которых чувствительна к антибиотикам, а часть – устойчива к их 
действию.  При этом антибиотик  может  быть бактерицидного,  бактериостатического 
или смешанного действия. Кроме того, учитываются мутации бактерий. 

К  сожалению,  параметры  модели  не  поддаются  экспериментальному 
определению.  В  этой  связи  осуществляется  идентификация  модели  на  основе 
результатов  измерения  численности  бактерий.  Для  численного  решения  задачи 
применяются генетические алгоритмы, эффективность которых обусловлена высокой 
зашумленностью имеющихся экспериментальных данных.
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