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Dynamika populacyjna

Metody matematyczne sa coraz czesciej uzywane w opisie proceséw biologicz-
nych, ale zdecydowanie najwiecej zastosowan matematyki wystepuje w dynamice
populacyjnej. Dynamika populacyjna zajmuje si¢ zmianami liczebnosci i rozktadu
osobnikéw w populacji oraz czynnikami, ktore powodujg te zmiany. Pierwsze mo-
dele populacyjne pojawily si¢ w demografii, a nastepnie, duzo pdzniej, w ekologii.
Obecnie dynamika populacyjna obejmuje swoim zasiggiem zjawiska zaréwno w ska-
li mikro jak i makro od populacji genéw (lub jeszcze mniejszych jednostek takich
jak biomolekuly), przez populacje bakterii, komérek (np. nowotworowych), zwie-
rzat i ludzi, czesto z uwzglednieniem ich indywidualnych cech. Badania z dynamiki
populacyjnej znajduja coraz szersze zastosowania w wielu dziatach wspoétczesnej
biologii i medycyny, miedzy innymi w ekologii, epidemiologii, fizjologii, genety-
ce i onkologii. Szybki rozwoj technik biologii molekularnej i genetyki powoduje
pojawianie si¢ olbrzymiej ilosci danych, ktore wymagaja matematycznej analizy
i budowania odpowiednich modeli.

Ro6znorodnosé zastosowan powoduje, ze w dynamice wystepujg rozmaite typy
modeli. Generalnie modele mozna podzieli¢ na modele deterministyczne i mode-
le stochastyczne. W obu grupach mozna wyrézni¢ modele generacyjne (kiedy ba-
damy kolejne pokolenia osobnikéw) oraz modele z czasem ciaglym, kiedy interesuje
nas zmiennos$¢ populacji w czasie. W opisie modeli generacyjnych wystepuja funk-
cje lub bardziej skomplikowane transformacje opisujace relacje miedzy kolejnymi
pokoleniami osobnikéw. Modele z czasem ciaglym to gltéwnie réznego typu rowna-
nia rézniczkowe — zwyczajne, czastkowe, z opdznionym parametrem oraz procesy
stochastyczne i rownania stochastyczne.

Naszym celem bedzie przeglad modeli i metod matematycznych dynamiki po-
pulacyjnej. Bedziemy zajmowacé sie¢ gtéwnie tzw. modelami modutowymi, ktoére
opisuja pewne elementy oddzialywan w przyrodzie i zwykle po odpowiednich mo-
dyfikacjach wchodza w sktad modeli specyficznych proceséw biologicznych. Pokaze-
my rowniez, jak ogdlne metody stosuje sie w konkretnych zagadnieniach: dynami-
ka erytrocytow, cykl komérkowy, skracanie telomerow, rozklad genéw w genomie
i ekspresja genéow. Rozpoczniemy od zasad modelowania matematycznego w biolo-
gii i przegladu modeli klasycznych (w tym model Volterry—Lotki i model rozwoju
epidemii Kermacka—McKendricka). Duzo miejsca poswiecimy klasycznemu mode-
lowi McKendricka struktury wiekowej populacji, waznemu ze wzgledu na olbrzymia
game zastosowan i uogélnien. Przedstawimy réowniez perspektywy dalszego rozwoju
tej dziedziny, w szczegdlnosci zwiazane z modelami indywidualnymi.

Osoby zainteresowane poglebieniem wiedzy o modelowaniu matematycznym
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w biologii zachgcam do lektury ksiazek Forys [1], Murray’a [3], Thieme [4] oraz
opracowania [2] i manuskryptu [5].
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