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ABSTRACT 
 

The global outbreak of the Coronavirus Disease 2019 (COVID-19), characterized 
by its rapid and severe transmission, has significantly impacted not only public health 
but also disruptions to the economy, society, and people's lifestyles. This thesis focuses 
on studying the transmission behavior of COVID-19 in contained spaces such as buildings, 
meeting rooms, or public transportation systems, where population density is high and 
the risk of viral spread is elevated. A simulation model of the transmission behavior was 
developed using MATLAB. 

The purpose of this research is to understand the transmission behavior in 
contained spaces. The population is categorized into four groups: Healthy, Sick, Immune, 
and Deaths. The model incorporates initial population size, simulated space dimensions, 
and population movement within the areas.  Four factors were tested:  the infection 
distance, the duration of infection ( time until recovery and immunity) , the number of 
infected individuals entering the area, and the impact of creating barriers within the area. 
The impact of these factors on the four population groups was analyzed and 
summarized. 

The study found that reducing the duration of infection ( time until recovery 
and immunity) resulted in the highest number of remaining healthy individuals (Healthy 
=  82)  and the lowest number of deaths (Deaths =  19) .  The second most effective 
measure was creating barriers to divide the area, which resulted in 81 healthy individuals 
and 25 deaths. This study aims to further understand the transmission behavior of COVID-
19 in contained spaces, providing insights for developing effective prevention and control 
measures. 
 
Keywords: COVID-19, outbreak, contained space, transmission behavior  
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บทที่ 1  

บทนํา 

1.1 ความเปนมาและความสําคัญของปญหา 
การแพรระบาดของโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 หรือโรคโควิด 19 (Coronavirus disease 

2019: COVID-19) ซึ่งเกิดจากเช้ือไวรัส SARS-CoV-2 ไดกอใหเกิดวิกฤตดานสาธารณสุขครั้งใหญของ
โลกในศตวรรษที่ 21 การระบาดเริ่มตนขึ้นในเดือนธันวาคม พ.ศ. 2562 ในเมืองอูฮ่ัน มณฑลหูเปย 
สาธารณรัฐประชาชนจีน โดยมีรายงานกลุมผูปวยปอดอักเสบรุนแรงที่ไมทราบสาเหตุจํานวนหน่ึง ซึ่ง
สวนใหญมีประวัติเก่ียวของกับตลาดขายสงอาหารทะเลและสัตวสดในเมืองอูฮ่ัน ตลาดแหงน้ีเปนแหลง
คาขายสัตวปาและสัตวทะเลหลากหลายชนิด ซึ่งอาจเปนแหลงแพรเช้ือจากสัตวสูมนุษย (Zoonotic 
Transmission) ได จากการศึกษาพบวาเช้ือ SARS-CoV-2 มีลักษณะทางพันธุกรรมใกลเคียงกับไวรัสใน
คางคาว ทําใหเกิดขอสันนิษฐานวาไวรัสดังกลาวอาจมีตนกําเนิดจากสัตวกอนจะกลายพันธุและแพรสู
มนุษย 

การแพรกระจายของไวรัสเกิดขึ้นอยางรวดเร็วทั้งในประเภทจีนและภูมิภาคตาง ๆ ทั่วโลก ใน
วันที่ 13 มกราคม 2563 ประเทศไทยรายงานผูปวยนอกประเทศจีนเปนครั้งแรก สงสัญญาณเตือนถึง
การแพรระบาดขามพรมแดน ทางการจีนจึงประกาศปดเมืองอูฮ่ันในวันที่ 23 มกราคม 2563 เพ่ือ
ควบคุมการแพรระบาด อยางไรก็ดี มาตรการดังกลาวไมสามารถหยุดย้ังการแพรกระจายของไวรัสไดทัน 
เน่ืองจากเช้ือสามารถแพรจากคนสูคนไดงายผานทางละอองฝอย (Droplet Transmission) และการ
สัมผัสใกลชิด 

องคการอนามัยโลก (World Health Organization: WHO) ประกาศให COVID-19 เปนโรค
ระบาดใหญทั่วโลก (Pandemic) เมื่อวันที่ 11 มีนาคม พ.ศ. 2563 เน่ืองจากมีจํานวนผูติดเช้ือ ผูปวย 
และผูเสียชีวิตเพ่ิมขึ้นอยางรวดเร็ว ปจจุบันจากขอมูลขององคการอนามัยโลก (WHO) ณ วันที่ 2 มีนาคม 
พ.ศ. 2567 มีผูติดเช้ือสะสมทั่วโลก 777,594,331 คน และผูเสียชีวิต 7,089,989 คน โดยการระบาด
เกิดขึ้นใน 240 ประเทศ [1] 

การระบาดของ COVID-19 ในชวงเริ่มตนไดสรางความต่ืนตระหนกและความไมแนนอนใหกับ
ประชาคมโลก เน่ืองจากเปนโรคใหมที่ยังไมมีการรักษาหรือวัคซีนที่เฉพาะเจาะจง ความรุนแรงของโรค
และอัตราการแพรเช้ือที่สูงสงผลใหระบบสาธารณสุขในหลายประเทศประสบภาวะลมเหลว ขาดแคลน
อุปกรณทางการแพทย และไมสามารถรองรับผูปวยไดทัน สิ่งเหลาน้ีสะทอนใหเห็นถึงความสําคัญของ
การศึกษาวิจัยเพ่ือทําความเขาใจธรรมชาติของไวรัส พัฒนาวิธีการปองกัน และหาแนวทางรักษาที่มี
ประสิทธิภาพ 
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 การศึกษาพฤติกรรมการระบาดของ COVID-19 ในพ้ืนที่จํากัด ที่มีการควบคุมจํานวน
ประชากรและขนาดของพ้ืนที่ในการจําลอง เชน ในอาคาร หองประชุม หรือระบบขนสงสาธารณะ 
เน่ืองจากพ้ืนที่เหลาน้ี มีประชากรหนาแนนและมีโอกาสสูงที่ไวรัสจะแพรกระจายไดงาย โดยทําการสราง
แบบจําลองพฤติกรรมการระบาดของโรค ดวยโปรแกรมคอมพิวเตอร MATLAB กําหนดขนาดพ้ืนที่ใน
การจําลอง และกลุมประชากรออกเปน 4 กลุม คือ กลุมผูที่ไมติดเช้ือ (Healthy) กลุมผูปวยติดเช้ือ 
(Sick) กลุมที่หายจากโรคและมีภูมิคุมกัน (Immune) และกลุมผู เสียชีวิต (Deaths) และใหกลุม
ประชากรตาง ๆ เคลื่อนที่แบบสุมในพ้ืนที่จําลอง โดยทําการทดสอบปจจัย 4 แบบ ไดแก ระยะหางที่ทํา
ใหติดเช้ือ ระยะเวลาติดเช้ือ (ผูปวยติดเช้ือหายจากโรคและมีภูมิคุมกัน) จํานวนผูปวยติดเช้ือที่เขามาใน
พ้ืนที่จําลอง การสรางกําแพงเพ่ือแบงก้ันพ้ืนที่จําลอง ทําการสรุปวิเคราะหปจจัยที่สงผลตอการ
แพรกระจายของไวรัส เพ่ือนํามาใชเปนแนวทางการเตรียมความพรอมวางแผนรับมือสถานการณการ
แพรระบาดของโรคติดเช้ือในระยะเริ่มแรก และแนวทางในการออกแบบมาตรการปองกันและควบคุม
โรคที่เหมาะสมไดอยางมีประสิทธิภาพ 
 

1.2 วัตถุประสงคการวิจยั 
1.2.1 เพ่ือสรางแบบจําลองพฤติกรรมการระบาดของ COVID-19 ในพ้ืนที่จํากัด  
1.2.2 เพ่ือจําลองและวิเคราะหพฤติกรรมของกลุมประชากรในพ้ืนที่จําลอง 
1.2.3 เพ่ือทดสอบปจจัยที่สงผลตอการแพรกระจายของไวรัส 
1.2.4 เพ่ือสรุปและวิเคราะหปจจัยที่สงผลตอการแพรกระจายของไวรัส 

 

1.3 ขอบเขตของการวิจยั 
1.3.1 ออกแบบและพัฒนาแบบจําลองการแพรระบาดของโรค COVID-19 โดยใชโปรแกรม 

MATLAB 
1.3.2 กําหนดขนาดพ้ืนที่ในการจําลองเปนพ้ืนที่ขนาดเล็ก เชน หองประชุม  
1.3.3 กําหนดกลุมประชากรออกเปน 4 กลุม ไดแก กลุมผูที่ไมติดเช้ือ (Healthy) กลุมผูปวย

ติดเช้ือ (Sick) กลุมที่หายจากโรคและมีภูมิคุมกัน (Immune) และกลุมผูเสียชีวิต (Deaths) 
1.3.4 กําหนดใหกลุมประชากรในพ้ืนที่จําลอง เคลื่อนที่แบบสุม 
1.3.5 ทดสอบปจจัยที่สงผลตอการระบาดของโรค จํานวน 4 แบบ ไดแก ระยะหางที่ทําใหติด

เช้ือ ระยะเวลาติดเช้ือ จํานวนผูปวยติดเช้ือที่เขามาในพ้ืนที่จําลอง การสรางกําแพงเพ่ือแบงก้ันพ้ืนที่
จําลอง 

1.3.6 สรุปและวิเคราะหขอมูลจากการทดสอบเพ่ือระบุปจจัยที่มีผลกระทบมากที่สุดตอการ
แพรระบาด 
 
 



 

13 

1.4 ขั้นตอนการวิจัย 
1.4.1 พัฒนาแบบจําลองการแพรระบาดของโรคโดยใชโปรแกรม MATLAB 
1.4.2 จําลองพ้ืนที่ และกําหนดกลุมประชากรออกเปน 4 กลุม ไดแก กลุมผูที่ไมติดเช้ือ 

(Healthy) กลุมผูปวยติดเช้ือ (Sick) กลุมที่หายจากโรคและมีภูมิคุมกัน (Immune) และกลุมผูเสียชีวิต 
(Deaths) 

1.4.3 จําลองการเคลื่อนที่แบบสุมของกลุมประชากรในพ้ืนที่จําลองเพ่ือศึกษาพฤติกรรมการ
แพรระบาด 

1.4.4 ทดสอบและวิเคราะหผลของระยะหางที่ทําใหติดเช้ือ ระยะเวลาติดเช้ือที่มีตอการฟน
ตัวและสรางภูมิคุมกันของผูปวย จํานวนผูปวยติดเช้ือที่เขามาในพ้ืนที่จําลองตอการแพรระบาด 

1.4.5 ศึกษาและวิเคราะหผลของการสรางกําแพงเพ่ือแบงกั้นพ้ืนที่ (Partitioning) ตอการ
ควบคุมการแพรระบาด 

1.4.6 สรุปและวิเคราะหปจจัยที่สงผลกระทบตอการแพรระบาดของโรค COVID-19 
 

1.5 ประโยชนท่ีคาดวาจะไดรบั 
1.5.1 ไดแบบจําลองทางคณิตศาสตรและคอมพิวเตอรที่สามารถใชศึกษาพฤติกรรมการแพร

ระบาดของโรคติดเช้ือในพ้ืนที่จํากัด ซึ่งสามารถนําไปปรับใชกับการวิจัยโรคติดเช้ืออ่ืน ๆ ในอนาคต 
1.5.2 ทําใหทราบขอมูลเชิงลึกเก่ียวกับปจจัยตาง ๆ ที่สงผลตอการแพรกระจายของไวรัสใน

พ้ืนที่จํากัด เชน ระยะหางที่ทําใหติดเช้ือ ระยะเวลาติดเช้ือ จํานวนผูปวยเริ่มตน และการแบงกั้นพ้ืนที่ 
1.5.3 เพ่ิมความตระหนักและความเขาใจเก่ียวกับพฤติกรรมการแพรระบาดของโรคในพ้ืนที่

จํากัด ซึ่งชวยใหประชาชนและหนวยงานตาง ๆ ปรับเปลี่ยนพฤติกรรมเพ่ือปองกันตนเองไดดีย่ิงขึ้น 
1.5.4 เพ่ือใหหนวยงานที่เก่ียวของสามารถออกแบบนโยบาย มาตรการปองกันและควบคุม

โรคที่เหมาะสมกับบริบทของพ้ืนที่และประชากร 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

 

บทที่ 2 

ทฤษฎีและงานวิจัยที่เก่ียวของ 

งานวิจัยน้ี เปนการนําเสนอการศึกษาพฤติกรรมการระบาดของโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 
ในพ้ืนที่จํากัด เชน อาคาร หองประชุม หรือระบบขนสงสาธารณะ เน่ืองจากพ้ืนที่เหลาน้ี มีประชากร
หนาแนนและมีโอกาสสูงทีไ่วรัสจะแพรกระจายไดงาย โดยทําการสรางแบบจําลองพฤติกรรมการระบาด
ของโรคโควิด 19 ดวยโปรแกรมคอมพิวเตอร MATLAB วิเคราะหปจจัยที่สงผลกระทบตอพฤติกรรมการ
ระบาดของโรคในกลุมประชากรแตละประเภท เพ่ือนํามาใชเปนแนวทางในเตรียมความพรอมวางแผน
รับมือสถานการณการแพรระบาดของโรคติดเช้ือในระยะเริ่มแรก และแนวทางในการออกแบบมาตรการ
ปองกันและควบคุมโรคที่เหมาะสมไดอยางมีประสิทธิภาพ โดยในบทน้ีจะกลาวถึงทฤษฎีและงานวิจัยที่
เกี่ยวของ 
 

2.1 ไวรัสโคโรนา และ SARS-CoV-2 
ไวรัส (Virus) เปนจุลินทรียที่มีขนาดเล็กมาก โดยมีขนาดประมาณ 20–300 นาโนเมตร 

โครงสรางของไวรัสแตกตางจากสิ่งมีชีวิตอ่ืน ๆ เน่ืองจากไมมีเย่ือหุมเซลล (Cell membrane) และโป
รโตพลาสซึม (Protoplasm) จึงไมจัดเปนเซลล (Cell) แตเรียกไดวาเปนอนุภาค ไวรัสไมสามารถ
มองเห็นไดดวยตาเปลาหรือกลองจุลทรรศนทั่วไป ตองใชกลองจุลทรรศนอิเล็กตรอนเทาน้ันจึงจะ
สังเกตเห็นได 

ไวรัสมีลักษณะคลายกาฝากที่ตองอาศัยเซลลของสิ่งมีชีวิตอ่ืน (Host) เพ่ือการเจริญเติบโต
และเพ่ิมจํานวน โดยสามารถแพรพันธุหรือถายทอดสารพันธุกรรมจากรุนหน่ึงไปยังอีกรุนหน่ึงได โดย
ปกติไวรัสจะไมติดตอขามสายพันธุ ยกเวนในกรณีที่ไวรัสเกิดการกลายพันธุ การติดเช้ือไวรัสสามารถทํา
ใหเกิดการเปลี่ยนแปลงตาง ๆ ในเซลลของสิ่งมีชีวิตอ่ืนได เชน ทําใหเซลลตาย เกิดการรวมตัวของเซลล 
หรือเปลี่ยนแปลงคุณสมบัติของเซลล สงผลใหกอโรคไดทั้งในพืช สัตว มนุษย และสิ่งมีชีวิตอ่ืนที่มีเซลล [2] 

 

 

รูปที่ 2.1 ขนาดของไวรัสเปรียบเทียบกับจุลินทรียชนิดอ่ืน ๆ [3] 
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โครงสรางและสวนประกอบของไวรัส ประกอบดวย 4 สวน คือ 
1. แกนกลาง (Core)  

 เปนกรดนิวคลีอิก (Nucleic acid) ซึ่งอาจเปนดีเอ็นเอ (Deoxyribonucleic acid: DNA) 
หรืออารเอ็นเอ (Ribonucleic acid: RNA) โดยมีไดทั้งรูปแบบเสนเด่ียว (Single Strand) และเสนคู 
(Double Strand) ขึ้นอยูกับชนิดของไวรัส ดังน้ัน กรดนิวคลีอิกในไวรัส สามารถแบงไดเปน 4 แบบ 
ไดแก ดีเอ็นเอเสนเด่ียว ดีเอ็นเอเสนคู อารเอ็นเอเสนเด่ียว และอารเอ็นเอเสนคู กรดนิวคลีอิกเหลาน้ี   
ทําหนาที่ควบคุมการสรางสวนประกอบตาง ๆ ของไวรัส และเปนตัวกลางในการถายทอดลักษณะทาง
พันธุกรรม 

2. แคปซิด (Capsid)  
 เปนโครงสรางโปรตีนที่หุมรอบกรดนิวคลีอิก ทําหนาที่ปกปองกรดนิวคลีอิกและชวยในการ
เกาะติดกับเซลลโฮสต 

3. เปลือกหุม (Envelope)  
 เปนช้ันหุมที่ประกอบดวยโปรตีน คารโบไฮเดรต และไขมัน ซึ่งหอหุมแคปซิดไวรัสอีก
ช้ันหน่ึง ไวรัสที่มีช้ันเปลือกหุมน้ีเรียกวา ไวรัสที่มีเปลือกหุม (Enveloped Virus) ในขณะที่ไวรัสบางชนิด
ไมมีช้ันเปลือกหุม เรียกวา ไวรัสที่ไมมีเปลือกหุม หรือไวรัสเปลือย (Naked Virus)  

4. สไปค (Spike)  
 เปนโครงสรางโปรตีนที่ย่ืนออกมาจากช้ันเปลือกหุม ทําหนาที่ชวยในการเกาะติดกับตัวรับ
บนผิวเซลลโฮสต และในบางชนิดยังทําหนาที่กระตุนระบบภูมิคุมกันของรางกายอีกดวย [4] 
 

 
 
รูปที่ 2.2 โครงสรางของไวรัสที่ไมมีเปลือกหุม (Naked virus) และไวรัสที่มีเปลือกหุม (Enveloped virus) 
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ไวรัสโคโรนา (Coronavirus) เปนไวรัสมีสารพันธุกรรมเปนอารเอ็นเอ (RNA Virus) และมี
ขนาดใหญที่สุด โดยคําวา "โคโรนา" (Corona) มาจากภาษาละตินวา "Crown" ซึ่งแปลวา "มงกุฎ" 
เน่ืองจากเมื่อสองดูไวรัสชนิดน้ีผานกลองจุลทรรศนอิเล็กตรอน จะเห็นกลุมคารโบไฮเดรตที่ย่ืนออกมา
เปนปุม (Spikes) รอบอนุภาคไวรัส มีลักษณะคลายมงกุฎที่ลอมรอบอยู 

ไวรัสโคโรนา เปนไวรัสที่มีเปลือกหุม (Enveloped Virus) ลักษณะรูปรางกลมหรือรูปไข โดย
มีขนาดเสนผานศูนยกลางประมาณ 120-160 นาโนเมตร และมีสารพันธุกรรมเปนอารเอ็นเอชนิดเสน
เด่ียว (Single-stranded RNA Virus) 
 

 
 

รูปที่ 2.3 รูปรางของไวรัสโคโรนาจากกลองจุลทรรศนอิเลก็ตรอน 

 

 
 
รูปที่ 2.4 โครงสรางและสวนประกอบของไวรัสโคโรนา 
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ไวรัสโคโรนาถูกคนพบครั้งแรกเมื่อป พ.ศ. 2503 (ค.ศ. 1960) เปนกลุมไวรัสที่กอโรคในสัตว
เลี้ยงลูกดวยนม สัตวปก และมนุษย โดยสามารถทําใหเกิดการติดเช้ือในระบบทางเดินหายใจได ต้ังแต
ระดับไมรุนแรงจนถึงระดับรุนแรงและเสียชีวิต 

สายพันธุของไวรัสโคโรนาที่สามารถกอโรคในมนุษยไดมีอยูทั้งหมด 7 สายพันธุ แบงออกเปน 
2 กลุมหลัก คือ สายพันธุที่กอโรคไมรุนแรง จํานวน 4 สายพันธุ และสายพันธุที่กอโรครุนแรง จํานวน   
3 สายพันธุ รายละเอียดดังน้ี 

1. สายพันธุที่กอโรคไมรุนแรง จํานวน 4 สายพันธุ ไดแก 
1.1 Human Coronavirus 229E (HCoV-229E) 
1.2 Human Coronavirus NL63 (HCoV-NL63) 
1.3 Human Coronavirus OC43 (HCoV-OC43) 
1.4 Human Coronavirus HKU1 (HCoV-HKU1) 
สายพันธุ เหลาน้ีมักทําใหเกิดการติดเช้ือในระบบทางเดินหายใจสวนบน (Upper 

Respiratory Tract Infection) และกอใหเกิดอาการคลายไขหวัดธรรมดาในมนุษย 
2. สายพันธุที่กอโรครุนแรง จํานวน 3 สายพันธุ ไดแก 

2.1 Severe Acute Respiratory Syndrome Coronavirus (SARS-CoV) 
ไวรัสซารส-โควี (SARS-CoV) เปนสาเหตุของโรคทางเดินหายใจเฉียบพลันรุนแรง 

หรือโรคซารส (SARS) พบการระบาดครั้งแรกในสาธารณรัฐประชาชนจีนระหวางป พ.ศ. 2545–2546 
หรือ ค.ศ. 2002–2003 เช้ือไวรัสสายพันธุน้ีทําใหเกิดอาการปอดบวมอักเสบรุนแรง รวมกับภาวะหายใจ
ลําบาก และแพรระบาดไปทั่วโลกอยางรวดเร็ว โดยมีผูติดเช้ือมากกวา 8,000 ราย และมีอัตราการ
เสียชีวิตสูงถึงรอยละ 10 

2.2 Middle East Respiratory Syndrome (MERS-CoV) 

ไวรัสเมอรส-โควี (MERS-CoV) เปนสาเหตุของโรคทางเดินหายใจตะวันออกกลาง 

หรือโรคเมอรส (MERS) พบการระบาดครั้งแรกในราชอาณาจักรซาอุดีอาระเบีย ในป พ.ศ. 2555 หรือ

ค.ศ. 2012 เช้ือไวรัสน้ีทําใหเกิดโรคปอดอักเสบชนิดรุนแรง และมีอัตราการเสียชีวิตสูงถึงรอยละ 40 

2.3 Severe Acute Respiratory Syndrome-Coronavirus-2 (SARS-CoV-2) 

ไวรัสซารส-โควี-2 (SARS-CoV-2) เปนเช้ือไวรัสโคโรนาสายพันธุใหมที่ถูกคนพบที่

นครอูฮ่ัน มณฑลหูเปย สาธารณรัฐประชาชนจีน ในปลายป พ.ศ. 2562 หรือ ค.ศ. 2019 นับเปนเช้ือ

ไวรัสโคโรนาสายพันธุที่ 7 ที่กอโรคในมนุษย โดยแยกเช้ือไดจากผูปวยที่มีอาการปอดอักเสบคลายโรค

ซารส [5] 

 
 
  
 



 

18 

2.2 การแพรระบาดของไวรัสโคโรนาสายพันธุใหม SARS-CoV-2 
การแพรระบาดของโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 (Coronavirus disease 2019: COVID-19) 

เริ่มตนขึ้นในเดือนธันวาคม พ.ศ. 2562 หรือ ค.ศ. 2019 ในเมืองอูฮ่ัน มณฑลหูเปย สาธารณรัฐประชาชน
จีน ทางศูนยควบคุมและปองกันโรคแหงสาธารณรัฐประชาชนจีน (China CDC) ไดแจงองคการอนามัย
โลก (WHO) เก่ียวกับกรณีผูปวยปอดอักเสบที่ไมทราบสาเหตุเมื่อวันที่ 31 ธันวาคม 2562 ตอมาในวันที่ 
7 มกราคม 2563 นักวิทยาศาสตรจีนสามารถระบุสาเหตุของโรค เกิดจากเช้ือไวรัสโคโรนาสายพันธุใหม 
และเมื่อวันที่ 11 มกราคม 2563 ไดมีผูเสียชีวิตรายแรกจากไวรัสชนิดน้ีที่สาธารณรัฐประชาชนจีน 
หลังจากน้ัน การระบาดของโรคไดขยายตัวอยางรวดเร็ว จากจุดเริ่มตนในจีนเพียงประเทศเดียว ก็
แพรกระจายไปยังประเทศและภูมิภาคตาง ๆ ทั่วโลก 
 

 
 
รูปที่ 2.5 ลําดับเหตุการณชวงเริ่มตนในการระบาดของโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 [6] 
 
 การแพรกระจายของไวรัสเกิดขึ้นอยางรวดเร็วทั้งในจีนและตางประเทศ เมื่อวันที่ 13 
มกราคม 2563 ไดมีรายงานพบผูปวยนอกประเทศจีนเปนครั้งแรก ซึ่งตรวจพบที่ประเทศไทย สง
สัญญาณเตือนถึงการแพรระบาดขามพรมแดน และทางการจีนมีประกาศปดเมืองอูฮ่ันในวันที่ 23 
มกราคม 2563 เพ่ือควบคุมการแพรระบาด 
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เมื่อวันที่ 30 มกราคม พ.ศ. 2563 องคการอนามัยโลก (WHO) ประกาศใหการระบาดของ
ไวรัสโคโรนาสายพันธุใหม เปนภาวะฉุกเฉินทางสาธารณสุขระหวางประเทศ (Public Health 
Emergency of International Concern: PHEIC)  

ตอมาในวันที่ 11 กุมภาพันธ พ.ศ. 2563 คณะกรรมการระหวางประเทศวาดวยอนุกรมวิธาน
ของไวรัส (The International Committee on Taxonomy of Viruses: ICTV) มีการประกาศช่ือของ
ไวรัสอยางเปนทางการวา ไวรัสซารส-โควี-2 (Severe Acute Respiratory Syndrome-Coronavirus-
2: SARS-CoV-2) เน่ืองจากมีความใกลเคียงทางพันธุกรรมกับไวรัสที่กอใหเกิดโรคซารส (SARS) 

องคการอนามัยโลก (WHO) ไดกําหนดช่ือเรียกโรคติดเช้ือจากไวรัสชนิดดังกลาววา  
Coronavirus disease 2019 (COVID-19) โดยช่ือน้ีมีที่มาจาก 

CO  มาจาก Corona 
VI  มาจาก Virus 
D  มาจาก Disease 
19  แทนป ค.ศ. 2019 ซึ่งเปนปที่พบการระบาดครั้งแรก 
กระทรวงสาธารณสุขของประเทศไทย ไดเรียกช่ือโรคน้ีวา โรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 หรือ 

โรคโควิด 19 [7] 
ในวันที่ 11 มีนาคม พ.ศ. 2563 องคการอนามัยโลกไดประกาศใหโรคโควิด 19 เปนโรค

ระบาดใหญทั่วโลก (Pandemic) เน่ืองจากไวรัสไดแพรกระจายไปยังกวา 100 ประเทศทั่วโลกภายใน
เวลาอันสั้น และมีจํานวนผูติดเช้ือ ผูปวย และผูเสียชีวิตเพ่ิมขึ้นอยางรวดเร็ว ปจจุบันขอมูลจากองคการ
อนามัยโลก ณ วันที่ 2 มีนาคม พ.ศ. 2567 มีจํานวนผูติดเช้ือสะสมทั่วโลก 777,594,331 คน และ
จํานวนผูเสียชีวิต 7,089,989 คน การระบาดเกิดขึ้นใน 240 ประเทศ โดยมีอัตราการเสียชีวิตรอยละ 
0.91 [8] 
 

 
 
รูปที่ 2.6 โครงสรางของไวรัสซารส-โควี-2 (SARS-CoV-2) 
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โครงสร า งของไวรั สซาร ส - โค วี -2  (SARS-CoV-2 )  จั ด เปน ไวรั สแบบโพลิมอรฟ ก 
(Polymorphic) หมายความวา ขนาดของอนุภาคไวรัสแตละอนุภาคอาจแตกตางกัน โดยมีขนาดต้ังแต 
50-150 นาโนเมตร จากการศึกษารหัสพันธุกรรมและการวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทดทั้งหมดในจีโนม 
(Whole Genome Sequencing) ของไวรัสซารส-โควี-2 (SARS-CoV-2) พบวา ไวรัสชนิดน้ีมีลําดับ     
นิวคลีโอไทดประมาณ 29,903 คูเบส เมื่อวิเคราะหความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการ (Phylogenetic Tree) 
พบวาไวรัสซารส-โควี-2 มีความใกลเคียงกับไวรัสซารสของคางคาวที่พบในประเทศจีน (Bat SARS-like 
Coronavirus ZC45) ประมาณรอยละ 89 และมีความใกลเคียงกับไวรัสซารสของมนุษย (SARS-CoV) 
ประมาณรอยละ 79 

ในปจจุบัน นักวิทยาศาสตรเช่ือวาไวรัสซารส-โควี-2 (SARS-CoV-2) มีตนกําเนิดมาจากเช้ือ
ไวรัสโคโรนาในคางคาว ซึ่งเกิดการกลายพันธุจนกลายเปนไวรัสซารส-โควี-2 อยางไรก็ตาม ยังไมมี
หลักฐานชัดเจนวาสัตวตัวกลาง (Intermediate Host) ที่ทําใหเช้ือไวรัสจากคางคาวแพรมาสูมนุษยคือ
สัตวชนิดใด โดยในอดีตพบวา ไวรัสซารส-โควี (SARS-CoV) มีชะมด (Palm Civet) เปนสัตวตัวกลาง 
และไวรัสเมอรส-โควี (MERS-CoV) มีอูฐหนอกเดียว (Dromedary Camel) เปนสัตวตัวกลาง [9] 
 

2.3 อาการของโรคตดิเชือ้ไวรัสโคโรนา 2019 
โรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 (COVID-19) เปนโรคติดเช้ือทางเดินหายใจที่เกิดจากไวรัส

ซารส-โควี-2 (SARS-CoV-2) เมื่อเซลลปอดติดเช้ือไวรัสน้ีอยางสมบูรณ ผูปวยจะมีอาการเบ้ืองตนคลาย
โรคไขหวัดใหญ (Influenza-like illness) ซึ่งประกอบดวยอาการที่ไมจําเพาะ เชน มีไข (อุณหภูมิ 37.5 
องศาเซลเซียสขึ้นไป) ไอแหง หายใจลําบาก ปวดหัว ปวดกลามเน้ือ ครั่นเน้ือครั่นตัว อาการทางระบบ
ทางเดินหายใจ บางรายอาจพบอาการอ่ืน ๆ เชน จมูกไมไดกลิ่น ลิ้นไมรับรส ตาแดง ผื่นขึ้น หรือทองเสีย 
ในกรณีที่อาการรุนแรง อาจพบปอดอักเสบรวมกับอาการเหน่ือยหอบ หายใจลําบาก หรือหายใจเร็ว 
อาการของโรคโควิด 19 มีไดต้ังแตระดับไมแสดงอาการ (Asymptomatic) ไปจนถึงระดับรุนแรงและ
เสียชีวิตได เชน ปอดอักเสบรุนแรง (Pneumonia)  

สัดสวนความรุนแรงของอาการผูปวยโควิด 19 จําแนกไดดังน้ี 
รอยละ 80 ของผูปวยมีอาการเล็กนอย คลายไขหวัดธรรมดาหรือไขหวัดใหญ และสามารถ

หายไดเองโดยไมตองใชยาตานไวรัส 
รอยละ 14 ของผูปวยมีอาการหนักจากปอดอักเสบ หายใจผิดปรกติ  
รอยละ 5 ของผูปวยมีอาการวิกฤติ เชน การหายใจลมเหลว ช็อคจากการปวยรุนแรง   
รอยละ 1-2 ของผูปวยเสียชีวิตหลังจากมีอาการหนัก มักเกิดขึ้นในกลุมผูสูงอายุและผูที่มีโรค

ประจําตัว เชน โรคหัวใจ ความดันโลหิตสูง เบาหวาน ภูมิตานทานตํ่า หรือโรคมะเร็ง [10] 
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รูปที่ 2.7 อาการของโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 (COVID-19) [11] 
 

2.4 ระบาดวทิยากับโรคตดิเชื้อไวรสัโคโรนา 2019 
จุดประสงคของระบาดวิทยา (Epidemiology) มี 4 ขอดังน้ี 
1. เพ่ือวัดความถี่ของการเกิดโรค บอกจํานวนของการเกิดโรค 
2. เพ่ือประเมินการกระจายของโรค ไดแก ใครเปนโรค (Who) เกิดโรคที่ไหน (Where) และ

เกิดโรคเมื่อไหร (When) 
3. เพ่ือต้ังสมมติฐานเกี่ยวกับสาเหตุและปจจัยปองกัน 
4. เพ่ือระบุปจจัยของการเกิดโรค นําไปสูการทดสอบทางสมมติฐานโดยใชการศึกษาทาง

ระบาดวิทยา 
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นิยามของระบาดวิทยา คือ การศึกษาการกระจาย และปจจัยที่เก่ียวของกับภาวะสุขภาพใน
กลุมประชากรหน่ึง ๆ และนําไปประยุกตใชเพ่ือควบคุมปญหาสุขภาพ มีความหมายดังน้ี  

1. การกระจาย (Distribution) หมายถึง การเกิดโรคของผูปวย แบงตามเวลา สถานที่ และบุคคล 
2. ปจจัย (Determinants) หมายถึง สาเหตุทั้งหมดและปจจัยตอการเกิดโรค ทั้งทางกายภาพ 

(Physical) ชีวภาพ (Biological) สังคม (Social) วัฒนธรรม (Cultural) และพฤติกรรม (Behavioral) 
3. ภาวะสุขภาพ (Health-Related States) หมายถึง การวินิจฉัยโรคหน่ึง ๆ หรือสาเหตุของ

การเสียชีวิต พฤติกรรมที่เกี่ยวของกับสุขภาพ เชน การสูบบุหรี่ การรับประทานวิตามินขณะต้ังครรภ 
4. กลุมประชากรหน่ึง ๆ (Specified Population) หมายถึง กลุมที่สามารถวัดได กําหนด

จากสถานที่ เวลา ลักษณะทางประชากร (Demographics) และลักษณะอ่ืน ๆ  
5. การประยุกต (Application) หมายถึง การวิเคราะห การสรุป การกระจาย และการใช

ขอมูลทางระบาดวิทยาอยางทันเวลา เพ่ือปกปองสุขภาพของประชากร 
 
วิธีการทางระบาดวิทยา แบงออกเปน 2 วิธี ไดแก 
1. ระบาดวิทยาเชิงพรรณนา (Descriptive Epidemiology) เปนการศึกษารูปแบบของ

เหตุการณสุขภาพ และความถี่ของการเกิดโรคในกลุมประชากรในแงของบุคคล สถานที่ และเวลา มี
จุดประสงคเพ่ือระบุปญหาสําหรับการศึกษาตอไป เพ่ือวางแผน การใหบริการ และประเมินการบริการ
ทางดานสุขภาพ 

2. ระบาดวิทยาเชิงวิเคราะห (Analytic Epidemiology) เปนการศึกษาเกี่ยวกับความสัมพันธ
ระหวางปจจัยเสี่ยงและโรค มีจุดประสงคเพ่ือหาวา ทําไมอัตราการเกิดโรคจึงสูง (หรือตํ่า) ในประชากร
น้ัน ๆ [12] 
 

จากแนวทางการศึกษาของระบาดวิทยากับขอมูลโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 นํามาสรุปได 
3 ประเด็นหลัก ดังน้ี 

1. ปจจัยที่ทําใหเกิดโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 (COVID-19) มีสาเหตุหลักจาก 
 1.1 การติดตอผานฝอยละอองขนาดใหญ (Respiratory Droplet) จากผูปวยติดเช้ือ เชน 
การไอ จาม พูดคุย ตะโกน หรือรองเพลงเสียงดัง เมื่อผูที่อยูใกลชิด (ภายในระยะไมเกิน 2 เมตร) การสูด
หายใจเอาละอองฝอยเหลาน้ีเขาไป เช้ือไวรัสจะเขาสูทางเดินหายใจและทําใหเกิดการติดเช้ือได 
 1.2 การสัมผัสวัตถุ พ้ืนผิวที่ปนเปอนเช้ือ แลวนําเขาสูรางกายโดยไมต้ังใจ โดยผูสัมผัสอาจ
นําเช้ือเขาสูรางกายผานการขย้ีตา แคะจมูก หรือสัมผัสปากสวนที่เปนเน้ือเย่ือออน อยางไรก็ตาม 
ชองทางน้ีมักไมทําใหเกิดการระบาดเปนกลุมกอนอยางรวดเร็ว 
 1.3 การรับฝอยละอองขนาดเล็ก (Airborne) ซึ่งอาจเกิดขึ้นเมื่อมีการทําหัตถการบางอยาง
ในผูปวยที่ทําใหเกิดฝอยละอองเสมหะขนาดเล็ก (Aerosolized Generation Procedure) เชน การใส
หรือถอดทอชวยหายใจ การพนยา การดูดเสมหะผานทางทอชวยหายใจ และการชวยฟนคืนชีพ เปนตน 
ชองทางน้ีมีความเสี่ยงสูงในการแพรกระจายเช้ือไวรัสในสถานการณเฉพาะทางแพทยหรือการ
รักษาพยาบาล [13] 
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รูปที่ 2.8 ระยะหางของการแพรกระจายเช้ือไวรัสซารส-โควี-2 ผานฝอยละอองขนาดใหญ [14] 
 

ผลจากการสัมผัสกับเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 (COVID-19) หากไดรับเช้ือเขามาอาจสงผลให
เปนพาหะของเช้ือ หมายถึงผูที่รับเช้ือโรคแตไมเกิดการติดเช้ือ มักเกิดจากการสัมผัสเช้ือผานมือ หรือ
กลายเปนผูติดเช้ือ ซึ่งสามารถตรวจพบไดผานการตรวจเลือด โดยแบงเปน 2 ประเภท ไดแก ผูติดเช้ือที่
ไมมีอาการ และผูปวยติดเช้ือที่มีอาการ ซึ่งอาจมีอาการนอยไปจนถึงอาการรุนแรง [15] 

การทราบปจจัยเหลาน้ีชวยใหหนวยงานสาธารณสุขกําหนดมาตรการปองกันได เชน การสวม
หนากากเพ่ือลดการกระจายเช้ือ การใชยาฆาเช้ือทําความสะอาดพ้ืนผิวตาง ๆ เพ่ือลดการสะสมของเช้ือ 

 
2. ระยะของโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 (COVID-19) จากการศึกษาระบาดวิทยาของโรค

โควิด 19 ทําใหกําหนดระยะของโรคได ดังน้ี 
2.1 ระยะแฝงตัว (Latent period) หรือระยะกอนมีอาการ เปนระยะที่ยังไมมีอาการ แต

สามารถตรวจพบเช้ือไดผานการตรวจคัดกรอง เชน การตรวจ RT-PCR โดยทั่วไปจะอยูที่ 3-5 วัน 
2.2 ระยะฟกตัว (Incubation period) เปนชวงเวลาต้ังแตตรวจพบเช้ือจนถึงเริ่มแสดง

อาการ โดยเฉลี่ยอยูที่ 4–6 วัน หรืออาจนานถึง 14 วัน ในระยะน้ี ผูติดเช้ือสามารถแพรเช้ือไดต้ังแต 2-3 
วันกอนแสดงอาการ เน่ืองจากระยะฟกตัวของแตละคนอาจแตกตางกัน จึงควรกักตัวอยางนอย 14 วัน
ทันทีหลังเสี่ยงรับเช้ือ 

2.3 ระยะแพรเช้ือ (Infectious period) เปนชวงที่ผูติดเช้ือสามารถแพรเช้ือใหผูอ่ืนได โดย
สวนใหญโรคโควิด-19 จะเริ่มแพรเช้ือได 2-3 วันกอนแสดงอาการ และสามารถแพรเช้ือไดนานถึง 8-10 วัน 

2.4 ระยะเจ็บปวย (Illness) หรือระยะเวลาในการรักษาตัว เปนชวงเวลาที่ผูติดเช้ือแสดง
อาการจนถึงชวงที่ไมแสดงอาการอีกตอไป โดยทั่วไปจะอยูที่ 10 วัน หรือมากกวาน้ัน อาการของโรคอาจ
มีไดต้ังแต ไมแสดงอาการ (Asymptomatic) ไปจนถึงอาการนอย ปานกลาง รุนแรง หรือเสียชีวิต ขึ้นอยู
กับปจจัยตาง ๆ เชน อายุ โรคประจําตัว เปนตน 
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การศึกษาระยะของโรคชวยใหหนวยงานที่เก่ียวของสามารถแจงเตือนประชาชนใหปองกัน
ตนเอง สังเกตอาการ และปฏิบัติตามมาตรการกักตัว 14 วัน เพ่ือรอดูระยะฟกตัวของโรค จากรูปที่ 2.9 
เปนการแสดงลําดับการเกิดระยะของโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 

 

 
 
รูปที่ 2.9 ลําดับการเกิดระยะโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 (COVID-19) [16] 
 

3. วิธีการกระจายเช้ือ 
 การแพรกระจายเช้ือของโรคโควิด 19 เกิดขึ้นผาน ฝอยละอองขนาดใหญ (Respiratory 

Droplet) เชน การไอ จาม พูดคุย ตะโกน หรือรองเพลงเสียงดัง เมื่อผูที่อยูใกลชิด (ภายในระยะไมเกิน 
2 เมตร) สูดหายใจเอาละอองฝอยเหลาน้ีเขาไป เช้ือไวรัสจะเขาสูทางเดินหายใจและทําใหเกิดการติดเช้ือ
ได นอกจากน้ี การทราบวาผูติดเช้ือสามารถแพรเช้ือไดแมใน ระยะฟกตัวที่ยังไมมีอาการ ชวยใหเขาใจ
การแพรกระจายของโรคไดดีย่ิงขึ้น 

 การทราบวิธีการกระจายเช้ือชวยใหเจาหนาที่สาธารณสุขออกมาตรการควบคุมโรคได เชน
การหลีกเลี่ยงพ้ืนที่ชุมชน การหลีกเลี่ยงการสัมผัสใกลชิด การสวมหนากากอนามัย การสอบสวนโรคเพ่ือ
ระบุแหลงระบาดและกลุมเสี่ยง มาตรการเหลาน้ีมีสวนสําคัญในการควบคุมและปองกันการแพรกระจาย
ของโรคโควิด 19 
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2.5 แบบจําลองทางคณิตศาสตรของโรคระบาด 
 แบบจําลองทางคณิตศาสตรของโรคระบาด SIR Model (Susceptible – Infected – 
Recovered) คิดคนโดย Kermack W.O. และ Mckendrick A. G. [17] แบงประชากรออกเปน 3 กลุม 
ดังน้ี 
 Susceptible (S)  เปนกลุมคนที่มีโอกาสติดเช้ือ 
 Infected (I) เปนกลุมคนที่ติดเช้ือ 
 Recovered (R) เปนกลุมคนที่หายจากโรคและมีภูมิคุมกัน  
 

 
 

รูปที่ 2.10 แผนภาพแบบจําลองทางคณิตศาสตร SIR Model 
 

จากรูปที่ 2.10 จะไดสมการพ้ืนฐานของแบบจําลองทางคณิตศาตร SIR Model ดังตอไปน้ี  
 

  
d𝑆𝑆
dt

=  𝛽𝛽𝛽𝛽𝛽𝛽
𝑁𝑁

  (2.1) 

 
สมการ 2.1 หมายถึง อัตราการเปลี่ยนแปลงของกลุมที่มีโอกาสติดเช้ือ (S) ตอหนวยเวลา 

  
d𝐼𝐼
dt

=  𝛽𝛽𝛽𝛽𝛽𝛽
𝑁𝑁
− 𝛾𝛾𝛾𝛾 (2.2) 

 
สมการ 2.2 หมายถึง อัตราการเปลี่ยนแปลงของกลุมที่ติดเช้ือ (I) ตอหนวยเวลา 

 

  
d𝑅𝑅
dt

=  𝛾𝛾𝛾𝛾 (2.3) 

 
สมการ 2.3 หมายถึง อัตราการเปลี่ยนแปลงของกลุมที่มีภูมิคุมกัน (R) ตอหนวยเวลา 

  

โดยที่  𝜇𝜇 คือ อัตราการเกิดของประชากร  

  𝛽𝛽 คือ อัตราการแพรเช้ือ  

 𝛾𝛾 คือ อัตราการหายปวย  

 𝑁𝑁 คือ จํานวนประชากรทั้งหมด (𝑁𝑁 = 𝑆𝑆 + 𝐼𝐼 + 𝑅𝑅) 
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คาระดับการติดเช้ือพ้ืนฐาน (Basic Reproductive Number: 𝑅𝑅0) หมายถึง คาเฉลี่ยจํานวน
ผูติดเช้ือรายใหมที่ไดรับเช้ือจากผูปวยรายแรก ๆ หรือคาที่ใชบอกวาในประชากรที่ไมมีภูมิคุมกันและไมมี
การควบคุมโรค คน 1 คน จะแพรเช้ือใหผูอ่ืนไดเฉลี่ยก่ีคน คาน้ีสามารถแสดงไดผานสมการทางระบาด
วิทยา และใชเปนตัวช้ีวัดความสามารถในการแพรกระจายของโรคได แสดงไดดังสมการน้ี 
 

  𝑅𝑅0 = 𝛽𝛽
𝜇𝜇+𝛾𝛾

 (2.4) 

 

โดยที่ 𝑅𝑅0 > 1 แสดงวา จํานวนผูปวยจะเพ่ิมขึ้น และมีการระบาดของโรคเกิดขึ้น และ 

𝑅𝑅0 < 1 แสดงวา จํานวนผูติดเช้ือลดลง และโรคจะถูกควบคุมใหหมดไปในที่สุด 
 
ภูมิคุมกันหมู (Herd Immunity) หมายถึง ภาวะที่ประชากรสวนใหญในสังคมมีภูมิคุมกันตอ

โรค โดยมีสัดสวนของคนที่มีภูมิคุมกันสูงพอที่จะปองกันการแพรระบาดของโรคไมใหเกิดขึ้นอีกใน
อนาคต ภูมิคุมกันหมูสามารถเกิดขึ้นไดสองทาง คือ 

1. การหายจากโรคตามธรรมชาติ ซึ่งทําใหรางกายสรางภูมิคุมกันขึ้นมา 
2. การไดรับวัคซีน 
ภูมิคุมกันหมูมักแสดงเปนเปอรเซ็นต (%) และสามารถคํานวณไดจากสมการทางระบาดวิทยา 

เพ่ือประเมินสัดสวนประชากรที่จําเปนตองมีภูมิคุมกันเพ่ือหยุดการแพรระบาดของโรค 
 

  𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻 𝐼𝐼𝐼𝐼𝐼𝐼𝐼𝐼𝐼𝐼𝐼𝐼𝐼𝐼𝐼𝐼 = 1 − (1 𝑅𝑅0⁄ ) (2.5) 
  

2.6 งานวิจัยท่ีเก่ียวของ 
เทียนสิริ เหลืองวิไล และคณะ [18] งานวิจัยน้ีนําเสนอการใชแบบจําลอง Susceptible-

Infectious-Recovered-Dead หรือ SIR/D เพ่ือมาวิเคราะหสถานการณการติดตอของโรคโควิด 19 ใน
ประเทศไทย โดยใชขอมูลของสถานการณโรคโควิด 19 ที่เกิดขึ้นจริงในประเทศไทย จนถึงวันที่ 14 
เมษายน พ.ศ. 2563 มาวิเคราะหพฤติกรรม และดําเนินการทําประมาณการแบบถดถอยที่ไมเปนเชิงเสน
เขากับระบบสมการเชิงอนุพันธลําดับที่หน่ึง จํานวน 4 สมการ เพ่ือหาคาตัวแปรที่ยังไมทราบคาใน

แบบจําลอง SIR/D ที่มีทั้งสิ้น 4 ตัวแปร คือ 𝑆𝑆(0),𝛽𝛽,𝛼𝛼 และ γ ซึ่งนําขอมูลของสถานการณโรคโค

วิด 19 ที่เกิดขึ้นจริงในประเทศไทย มาใชเปนคาเริ่มตน จํานวน 3 ตัวแปร คือ 𝐼𝐼(0),𝑅𝑅(0) และ

 𝐷𝐷(0) จากน้ันทําการแกสมการเชิงอนุพันธทั้ง 4 สมการ เพ่ือทํานายสถานการณการแพรกระจายโรค
โควิด 19 ในประเทศไทย    จากกระบวนการวิเคราะหไดพบวา จํานวนผูติดเช้ือโควิด 19 ทั้งหมดใน
ประเทศไทย จะมีจํานวนทั้งสิ้น 2,803 คน โดยจํานวนผูติดเช้ือรายใหมจะลดลงจนเขาใกลศูนย เมื่อ
ประมาณกลางเดือนพฤษภาคม พ.ศ. 2563 
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อิทธิเทพ นวาระสุจิตร และคณะ [19] งานวิจัยน้ีนําเสนอการใชแบบจําลองทางคณิตศาสตร 
SIR มาวิเคราะหสถานการณการติดตอของโรคโควิด-19 ในประเทศไทย รวมถึงการวิเคราะหความ
เสถียรภาพของตัวแบบ โดยการจําลองคาพารามิเตอรที่แตกตางกัน เพ่ือคาดการณจํานวนผูติดเช้ือโรคโค
วิด-19 และ  ใชสมการโลจิสติกสเพ่ือดูแนวโนมผูติดเช้ือรายใหม เพ่ือควบคุมจํานวนผูติดเช้ือใหเพียงพอ
ตอวัคซีนที่จะเขามาในอนาคต โดยใชขอมูลจาก กรมควบคุมโรค กระทรวงสาธารณสุข ชวงวันที่ 15 
ธันวาคม พ.ศ. 2563 ถึง 28 กุมภาพันธ พ.ศ. 2564 มาแทนคาพารามิเตอรตาง ๆ โดยใชวิธีการเชิง

ตัวเลขในการคํานวณผานโปรแกรมคํานวณ MATLAB ผลการวิจัยพบวา เมื่อ 𝑅𝑅0 = 2.7 ซึ่งเกิดขึ้นใน
การระบาดระลอกแรก ถาไมมีมาตรการปองกัน ใด ๆ เกิดขึ้น จํานวนผูติดเช้ือจะสูงถึง 78,901 ราย แต
เมื่อมีมาตรการตาง ๆ เชน การเวนระยะหาง การสวมหนากากอนามัย ลางมือบอย ๆ และการล็อกดาวน

ในพ้ืนที่เสี่ยง เปนตน จะพบวา 𝑅𝑅0 จะมีคาลดลง ซึ่งจะทําใหจํานวนผูติดเช้ือรายใหมมีจํานวนลดลงดวย 
ธนาภรณ จันทรทอง และคณะ [20] งานวิจัยน้ีไดทําการศึกษาผลเชิงตัวเลขของแบบจําลอง

การระบาดของโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา (โควิด-19) โดยแบงประชากรออกเปน 7 กลุม ไดแก ผูที่เสี่ยงตอ
การติดเช้ือ ผูที่เช้ือฟกตัวแตไมสามารถถายทอดเช้ือได ผูที่เสียชีวิตจากการติดเช้ือ ผูที่ติดเช้ือและ
สามารถถายทอดเช้ือได ผูที่หายจากการติดเช้ือ ผูที่ไดรับการฉีดวัคซีน และผูติดเช้ือที่ถูกคัดแยก ใน  การ
วิเคราะหเสถียรภาพจุดสมดุลของแบบจําลอง โดยการแกระบบสมการเชิงอนุพันธ พบวามีจุดสมดุล 2 
จุด ไดแก จุดสมดุลที่อิสระจากโรค และจุดสมดุลที่โรคคงอยู จากการศึกษาพบวา หากคาระดับการติด
เช้ือพ้ืนฐาน นอยกวา 1 จุดสมดุลที่อิสระจากโรคจะเปนจุดที่มีเสถียรภาพเชิงเสนกํากับ ในทางกลับกัน 
หากคาระดับการติดเช้ือพ้ืนฐาน มากกวา 1 จุดสมดุลที่โรคคงอยูจะเปนจุดที่มีเสถียรภาพเชิงเสนกํากับ 
แบบจําลองน้ีสามารถนําไปประยุกตใชกับสถานการณการระบาดจริงได เน่ืองจากแบบจําลองทาง
คณิตศาสตรสามารถชวยพยากรณจํานวนผูติดเช้ือและระยะเวลาของการระบาดได ซึ่งจะเปนประโยชน
ตอหนวยงานที่เกี่ยวของในการกําหนดนโยบายหรือแนวทางการปองกันโรคที่เหมาะสมตอไป 

จุฑารัตน โพธ์ิหลวง และ ณัฐกาญจน นําพันธุวิวัฒน [21] งานวิจัยน้ีมีวัตถุประสงคเพ่ือพัฒนา
และวิเคราะหเสถียรภาพของแบบจําลองเชิงคณิตศาสตรสําหรับการแพรระบาดของโรคไขหวัดใหญใน
กรุงเทพมหานคร รวมทั้งศึกษาผลของการสวมหนากากอนามัยที่มีตอการแพรระบาดตามฤดูกาล โดยใช
แบบจําลอง SEIR ซึ่งแบงประชากรออกเปน 4 กลุม ไดแก ประชากรที่เสี่ยงตอการติดเช้ือ ประชากรที่
ติดเช้ือแลวอยูในระยะฟกตัวแตไมแสดงอาการ ประชากรที่ติดเช้ือและสามารถแพรเช้ือได และประชากร

หายจากการติดเช้ือและมีภูมิคุมกัน จากผลการศึกษาพบวา เมื่ออัตราสวมหนากากอนามัย (∅) 

เพ่ิมขึ้น คาระดับการติดเช้ือพ้ืนฐาน (𝑅𝑅0) จะลดลง ในชวงฤดูกาลที่มีการแพรระบาดสูง เชน ฤดูฝน

และฤดูหนาว ซึ่งมีอัตราการสัมผัสเช้ือสูง คา 𝑅𝑅0 > 1 แสดงวามีการระบาดของโรคเกิดขึ้น การเพ่ิม
อัตราการสวมหนากากอนามัยสงผลใหจํานวนประชากรในกลุมที่ติดเช้ือและสามารถแพรเช้ือไดลดลง
อยางมีนัยสําคัญ จนเขาสูจุดสมดุลที่มีการแพรระบาดของโรค ในชวงฤดูกาลที่มีการแพรระบาดตํ่า เชน 

ฤดูรอน ซึ่งมีอัตราการสัมผัสเช้ือตํ่า คา 𝑅𝑅0 < 1 แสดงวาไมมีการระบาดของโรคเกิดขึ้น และการสวม
หนากากอนามัยไมสงผลตอการปองกันโรคไขหวัดใหญในสถานการณน้ี การศึกษาน้ีช้ีใหเห็นวาการสวม
หนากากอนามัยมีบทบาทสําคัญในการลดการแพรระบาดของโรคไขหวัดใหญ โดยเฉพาะในชวงฤดูกาลที่
มีการระบาดสูง



 

 

บทที่ 3 

วิธีดําเนินการวิจัย 

3.1 เครื่องมือท่ีใชในการวิจัย 
MATLAB (Matrix Laboratory) เปนภาษาโปรแกรมระดับสูงและสภาพแวดลอมการคํานวณ

เชิงตัวเลขที่พัฒนาโดย MathWorks โดยถูกออกแบบมาเพ่ือการคํานวณทางคณิตศาสตร การวิเคราะห
ขอมูล การสรางแบบจําลอง และการพัฒนาแอปพลิเคชัน MATLAB มีความสามารถในการจัดการ    
เมทริกซและอารเรยไดอยางมีประสิทธิภาพ ทําใหเปนเครื่องมือที่นิยมใชในวงการวิทยาศาสตร วิศวกรรม 
และการวิจัย 
 

3.2 ขั้นตอนในการดําเนนิงาน 
วิทยานิพนธน้ี เปนการนําเสนอการศึกษาพฤติกรรมการระบาดของโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 

2019 ในพ้ืนที่จํากัด เชน ในอาคาร หองประชุม หรือระบบขนสงสาธารณะ เน่ืองจากพ้ืนที่เหลาน้ี มี
ประชากรหนาแนนและมีโอกาสสูงที่ไวรัสจะแพรกระจายไดงาย โดยทําการสรางแบบจําลองพฤติกรรม
การระบาดของโรค COVID-19 ดวยโปรแกรมคอมพิวเตอร MATLAB มีขั้นตอนดังน้ี 

3.2.1 ศึกษาความรูเกี่ยวกับโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 และพฤติกรรมการรับเช้ือ การแพร
เช้ือของโรค 

3.2.2 ศึกษาแบบจําลองทางคณิตศาสตรของโรคระบาด SIR Model และ SIR/D Model 
3.2.3 ออกแบบและสรางโปรแกรมจําลองการระบาดของโรค COVID-19 ดวยโปรแกรม

คอมพิวเตอร MATLAB 
3.2.4 กําหนดขนาดพ้ืนที่ในการจําลอง จํานวนประชากรเริ่มตน และแบงกลุมประชากร

ออกเปน 4 กลุม คือ กลุมผูที่ไมติดเช้ือ (Healthy) กลุมผูปวยติดเช้ือ (Sick) กลุมที่หายจากโรคและมี
ภูมิคุมกัน (Immune) และกลุมผูเสียชีวิต (Deaths)  

3.2.5 กําหนดใหกลุมประชากรตาง ๆ เคลื่อนที่แบบสุมในพ้ืนที่จําลอง 
3.2.6 กําหนดคาตัวแปร และทดสอบปจจัยที่สงผลกระทบตอพฤติกรรมการระบาด 4 แบบ 

ไดแก ระยะหางที่ทําใหติดเช้ือ ระยะเวลาติดเช้ือ (ผูปวยติดเช้ือหายจากโรคและมีภูมิคุมกัน) จํานวน
ผูปวยติดเช้ือที่เขามาในพ้ืนที่จําลอง และการสรางกําแพงเพ่ือแบงกั้นพ้ืนที่จําลอง 

3.2.7 วิเคราะหและสรุปปจจัยที่สงผลกระทบตอพฤติกรรมการระบาดของโรคในพ้ืนที่จํากัด 
ของกลุมประชากรแตละประเภท 
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3.3 ขั้นตอนการศึกษาวิจัย 
เพ่ือการศึกษาโปรแกรมแบบจําลองพฤติกรรมการระบาดของโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 

(โรคโควิด 19) ในพ้ืนที่จํากัด ในคอมพิวเตอรโดยใชโปรแกรม MATLAB เพ่ือนํามาใชเปนแนวทางใน
เตรียมความพรอมวางแผนรับมือสถานการณการแพรระบาดของโรคติดเช้ือในระยะเริ่มแรก และการ
ออกแบบมาตรการปองกันและควบคุมโรคที่เหมาะสม โดยมีลําดับขั้นตอนการศึกษาวิจัย ดังน้ี 
 

ไมครบถวน

ครบถวน

ไมผาน

เริ่มตน

ศึกษาขอมูลและงานวิจัยท่ีเก่ียวของ 
พฤติกรรมการระบาดของโรค COVID-19

เก็บบันทึกผลการทดสอบ

วิเคราะห สรุปผลการทดสอบ

ผาน

ส้ินสุด

สรางแบบจําลองทางคณิตศาสตรดวย
โปรแกรม MATALB

ทดสอบแบบจําลอง

ทดสอบปจจัยตาม
เงื่อนไขที่กําหนด

 
 
รูปที่ 3.1 ผังงาน (Flowchart) ขั้นตอนการศึกษาวิจัย 
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3.4 ขั้นตอนการออกแบบโปรแกรมการจําลอง 
หลังจากศึกษาขอมูลความรูเก่ียวกับโรคโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 (โรคโควิด 19) และ

งานวิจัยที่เก่ียวของ จึงนํามาออกแบบโปรแกรมจําลองพฤติกรรมการระบาดของโรคในพ้ืนที่จํากัด ดวย
โปรแกรมคอมพิวเตอร MATLAB โดยสามารถเขียน Flowchart ขั้นตอนการทํางาน ไดดังน้ี 

No

Yes

START

Set Parameters:
n, birth, mortality, virulence, 
duration, infect, barrier etc.

No

Stop == 0END

Count individuals:
Healthy, Sick, Immune, Deaths

mod (t, speed) == 0 
Update agent positions, display 
time, population and census

Yes

Sick == 0 or t >= tmax
Yes

No

t <= epidemic*duration
AND mod(t, infect)==0

Add new Sick individuals at (1, 1)
Yes

Update agent positions: A.x, A.y, A.u, A.v
Increment time: t = t + 1

Bounce agents off walls and central barrier
Calculate pairwise distances (d)

No

No

0 < d < virulence Healthy individual becomes Sick
Yes

No

rand < birth * n / 100 Add new Healthy individuals
Yes

No

nv = sick+immune
rand < mortality * nv / 10

Remove Sick or Immune 
individuals

Yes

No

Change Sick individuals to
Immune after duration  

 

รูปที่ 3.2 Flowchart โปรแกรมจําลองพฤติการณการระบาดของโรค 
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จาก Flowchart ในรูปที่ 3.2 นํามาเขียนเปนโคดโปรแกรม MATLAB เพ่ือจําลองพฤติกรรม
การระบาดของโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 (โรคโควิด 19) ในพ้ืนที่จํากัด มีขั้นตอนการทํางานดังน้ี 

 
Step 1: กําหนดคาตัวแปรตาง ๆ ที่ใชในการทดลอง ขนาดของพ้ืนที่ในการจําลอง วิธีการ

เคลื่อนที่แบบสุมของกลุมประชากร (ฟงกชัน randu) 
 
 ฟงกชัน randu - สรางตัวเลขสุมในชวง [-1, 1] สําหรับกําหนดตําแหนงและ
ความเร็วของแตละบุคคล 

 

 เน่ืองจากงานวิจัยน้ี เปนการศึกษาพฤติกรรมการระบาดของโรคในพ้ืนที่จํากัด เชน 
หองประชุม หรือระบบขนสงสาธารณะ กําหนดใหจํานวนประชากรเริ่มตน มีคา 100 คน (n = 100) 
และมีขนาดพ้ืนที่ในการจําลองเปนสี่เหลี่ยมจัตุรัส โดยกําหนดคาตัวแปรตาง ๆ ที่ใชในการทดลอง ใน
โปรแกรมจําลองพฤติกรรมการระบาดของโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 (โรคโควิด 19) ในพ้ืนที่จํากัด มี
รายละเอียดตามตารางที่ 3.1 ดังน้ี 
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ตารางที่ 3.1 กําหนดคาตัวแปรตาง ๆ ที่ใชในการทดลอง 

ตัวแปร สัญลักษณ คาตัวแปร อางอิง 
จํานวนประชากรเริ่มตน 
ชวงเวลาการเพ่ิมผูปวยใหม 
อัตราการเพ่ิมของประชากร 
อัตราการตายของประชากร 
ระยะหางที่ทําใหติดเช้ือ 
ระยะเวลาการติดเช้ือ 
ระยะเวลาของการแพรระบาด 
ความยาวของกําแพง (แบงพ้ืนที่จําลอง) 

n 
infect 
birth 

mortality 
virulence 
duration 
epidemic 
barrier 

100 
10 

0.020 
0.090 
0.020 

35 
10 

0.000 

Assumed 
Assumed 
Assumed 
WHO [1] 
Assumed 
WHO [1] 
 WHO [1] 
Assumed 

 
 
 Step 2: นับจํานวนประชากรของแตละประเภท โดยแบงกลุมประชากรออกเปน 4 กลุม 
ไดแก กลุมผูที่ ไม ติดเช้ือ (Healthy), ผูปวยติดเช้ือ (Sick), กลุมผูที่หายจากโรคและมีภูมิคุมกัน 
(Immune) และกลุมผูเสียชีวิต (Deaths) พรอมทั้งกําหนดสัญลักษณของกลุมประชากรแตละประเภท 
ที่แสดงบนโปรแกรมจําลอง ดังตารางที่ 3.2  
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ตารางที่ 3.2 กําหนดสัญลักษณของกลุมประชากรที่ใชทดลอง 

กลุมประชากร สัญลักษณ 
ผูที่ไมติดเช้ือ (Healthy) 
ผูปวยติดเช้ือ (Sick) 
ผูที่หายจากโรคและมีภูมิคุมกัน (Immune) 
ผูเสียชีวิต (Deaths) 

จุดสีนํ้าเงิน 
จุดสีแดง 

วงกลมสีเขียว 
ไมแสดงผล 

 
การแสดงผลหนาตางโปรแกรมจําลองพฤติกรรมการระบาดของโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 

(โรคโควิด 19) โดยแสดงจํานวนและสัญลักษณของกลุมประชากรแตละประเภท ดังรูปที่ 3.3  
 

 
 
รูปที่ 3.3 หนาตางแสดงผลการจําลองพฤติกรรมการระบาดของโรค 
 
 

Step 3: ตรวจสอบเง่ือนไข ถาระยะเวลาทดลองถึงคาที่กําหนด (tmax = 10000) และผูปวย
ติดเช้ือมีคาเปน 0 (Sick = 0) ใหสิ้นสุดการทดลอง 
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Step 4: ตรวจสอบเง่ือนไข เพ่ิมผูปวยติดเช้ือเขามาใหมตามชวงเวลาที่กําหนด ใหปรากฎที่
มุมขวาบนของพ้ืนที่การทดลอง 

 

 
 
 Step 5: เก็บคาตําแหนงของกลุมประชากรแตละประเภท ถากลุมประชากรเดินชนขอบหรือ
กําแพงแบงกั้นพ้ืนที่ ใหกระเด็นออกจากขอบและกําแพง 
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Step 6: ตรวจสอบเง่ือนไขการติดเช้ือ (virulence) ถามีผูปวยติดเช้ือ (Sick) อยูใกลกับผูที่ไม
ติดเช้ือ (Healthy) จะทําการเปลี่ยนมาเปนผูปวยติดเช้ือ (Sick) 

 
 
 

Step 7: ตรวจสอบเง่ือนไขอัตราการเพ่ิมของประชากร (birth) เพ่ือเพ่ิมบุคคลใหมเขามาใน
พ้ืนที่จําลอง 

 
 
 

Step 8: ตรวจสอบเง่ือนไขอัตราการตายของประชากร (mortality) เพ่ือลบจํานวนผูปวยติด
เช้ือ (Sick) หรือผูที่หายจากโรคและมีภูมิคุมกัน (Immune) ตามอัตราการตายของประชากร และใช
ฟงกชัน n_callback ในการเพ่ิมหรือลดจํานวนประชากร 
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 Step 9: การเปลี่ยนจากผูปวยติดเ ช้ือ (Sick) มาเปนผูที่หายจากโรคและมีภูมิคุมกัน 
(Immune) หลังจากครบกําหนดระยะเวลาการติดเช้ือ (duration) 

 



 

37 

3.5 ขั้นตอนและวิธีการทดสอบ 
จากการออกแบบโปรแกรมจําลองพฤติกรรมการระบาดของโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 

(โรคโควิด 19) ในพ้ืนที่จํากัด ดังกลาวขางตน จะทําการทดสอบโปรแกรมจําลองฯ เพ่ือเก็บรวบรวม
ขอมูลมาเปนคาพ้ืนฐาน (Baseline) ของกลุมประชากรแตละประเภท และทําการทดลองปรับเปลี่ยน
คาตัวแปรของปจจัย 4 แบบ ไดแก ระยะหางที่ทําใหติดเช้ือ (virulence), ระยะเวลาการติดเช้ือ 
(duration), ชวงเวลาการเพ่ิมผูปวยรายใหม (infect) ที่เขามาในพ้ืนที่จําลอง และความยาวของกําแพง 
(barrier) เพ่ือแบงก้ันพ้ืนที่จําลองออกเปน 2 สวน ผลลัพธที่ไดนํามาสรุปวิเคราะหปจจัยที่สงผลกระทบ
ตอพฤติกรรมการระบาดของโรคของกลุมประชากรแตละประเภท 
 
ตารางที่ 3.3 กําหนดคาตัวแปรของปจจัยทั้ง 4 แบบ เพ่ือเปรียบเทียบการทดสอบโปรแกรมจําลอง 

ปจจัย 
การทดสอบที่ 1 

คาตัวแปร
เริ่มตน 

การทดสอบที่ 2 
เพิ่มระยะหางที่
ทําใหติดเชื้อ 

การทดสอบที่ 3 
ลดระยะเวลา
การตดิเชื้อ 

การทดสอบที่ 4 
เพิ่มผูปวย 

เขามาในพื้นที ่

การทดสอบที่ 5 
เพิ่มกําแพง 
แบงพื้นที ่

ระยะหางที่ทําใหติดเชื้อ 
ระยะเวลาการตดิเชื้อ 
ชวงเวลาการเพิม่ผูปวยใหม 
ความยาวของกาํแพง 

0.020 
35 
10 

0.000 

0.040 
35 
10 

0.000 

0.020 
17 
10 

0.000 

0.020 
35 
20 

0.000 

0.020 
35 
10 

0.900 

 
จากตารางที่ 3.3 นํามาอธิบายขั้นตอนและวิธีการทดสอบโปรแกรมจําลองพฤติกรรมการ

ระบาดของโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 (โรคโควิด 19 ในพ้ืนที่จํากัด โดยการทดสอบจะสิ้นสุด เมื่อใน
พ้ืนที่การจําลองไมมีผูปวยติดเช้ือเหลืออยู (Sick = 0) หรือถึงเวลาที่กําหนด (tmax = 10000) แลวทํา
การบันทึกขอมูลจํานวนประชากรและระยะเวลาในการทดสอบ โดยมีรายละเอียดดังน้ี 

การทดสอบที่ 1 กําหนดคาตัวแปรเริ่มตน จํานวน 4 ตัวแปร ไดแก ระยะหางที่ทําใหติดเช้ือ มี
คาเปน 0.020 (virulence = 0.020), ระยะเวลาการติดเช้ือ มีคาเปน 35 (duration = 35), ชวงเวลา
การเพ่ิมผูปวยรายใหม มีคาเปน 10 (infect = 10) และความยาวของกําแพง มีคาเปน 0 (barrier = 
0.000) 

การทดสอบที่ 2 กําหนดคาตัวแปร “ระยะหางที่ทําใหติดเช้ือ (virulence)” เพ่ิมขึ้น จากเดิม
มีคาเปน 0.020 (virulence = 0.020) เพ่ิมขึ้นเปน 0.040 (virulence = 0.040) โดยอีก 3 ตัวแปร มีคา
เทาเดิม (duration = 35, infect = 10, barrier = 0.000) 

การทดสอบที่ 3 กําหนดคาตัวแปร “ระยะการติดเช้ือ (duration)” ลดลง จากเดิมมีคาเปน 
35 (duration = 35) ลดลงเปน 17 (duration = 17) โดยอีก 3 ตัวแปร มีคาเทาเดิม (virulence = 
0.020, infect = 10, barrier = 0.000) 

การทดสอบที่ 4 กําหนดคาตัวแปร “ชวงเวลาการเพ่ิมผูปวยใหม (infect)” เพ่ิมขึ้น จากเดิมมี
คาเปน 10 (infect = 10) เพ่ิมขึ้นเปน 20 (infect = 20) โดยอีก 3 ตัวแปร มีคาเทาเดิม (virulence = 
0.020, duration = 35, barrier = 0.000) 
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การทดสอบที่ 5 กําหนดคาตัวแปร “ความยาวของกําแพง (barrier)” เพ่ิมขึ้น จากเดิมมีคา
เปน 0.000 (barrier = 0.000) เพ่ิมขึ้นเปน 0.900 (barrier = 0.900) โดยอีก 3 ตัวแปร มีคาเทาเดิม 
(virulence = 0.020, duration = 35, infect = 10) โ ดย ใช ฟ ง ก ชั น  make_barrier และฟ ง ก ชั น 
barrier_callback เพ่ือสรางกําแพงแบงกั้นพ้ืนที่ในการจําลองออกเปน 2 สวน และเวนชองวางตรงกลาง
ใหกลุมประชากรสามารถมีปฏิสัมพันธกันได 
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รูปที่ 3.4 หนาตางแสดงผลการจําลองพฤติกรรมการระบาดของโรค โดยแบงกั้นพ้ืนที่จําลอง 
 

จากรูปที่ 3.4 แสดงผลหนาตางโปรแกรมจําลองพฤติกรรมการระบาดของโรคติดเช้ือไวรัส   
โคโรนา 2019 (โรคโควิด 19) ในพ้ืนที่จํากัด ที่มีการสรางกําแพงกั้นแบงพ้ืนที่จําลองออกเปน 2 สวน โดย
สามารถกําหนดความยาวกําแพงได และเวนชองวางตรงกลางใหกลุมประชากรที่มีการเคลื่อนที่แบบสุม 
สามารถมีปฏิสัมพันธกันได 

 

3.6 การเปรียบเทียบโปรแกรมจําลอง COVID-19 กับแบบจําลอง SIR/D Model 
แบบจําลอง SIR/D Model (Susceptible-Infectious-Recovered-Dead) ในงานวิจัยคุณ

เทียนสิริ เหลืองวิไล และคณะ [18] เปนแบบจําลองทางคณิตศาสตรของโรคโควิด 19 ในประเทศไทย ที่
แบงกลุมประชากรออกเปน 4 กลุม และมีความสัมพันธดังรูปที่ 3.5 

 
 
รูปที่ 3.5 แผนภาพความสัมพันธของประชากรแตละกลุมของแบบจําลอง SIR/D 
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แบงกลุมประชากร ในแบบจําลอง SIR/D Model ออกเปน 4 กลุม ดังน้ี 
1. กลุมคนที่มีความเสี่ยงในการติดโรค (Susceptible: S)  
2. กลุมคนติดเช้ือ (Infectious: I) 
3. กลุมคนหายปวยจากโรคโควิด 19 (Recovered: R) 
4. กลุมผูเสียชีวิตจากโรคโควิด 19 (Death: D) 

 
จากรูปที่ 3.5 นํามาเขียนสมการอนุพันธจํานวน 4 สมการ เพ่ือใชในการอธิบายจํานวน

ประชากรในแตละกลุมของโรคโควิด 19 ดังน้ี 
 

  
d𝑆𝑆
dt

= − 𝛽𝛽
𝑁𝑁
𝐼𝐼𝐼𝐼 (3.1) 

 
สมการ 3.1 หมายถึง อัตราการเปลี่ยนแปลงของกลุมคนที่มีความเสี่ยงในการติดโรค (S) ตอ

หนวยเวลา 
 

  
d𝐼𝐼
dt

=  𝛽𝛽
𝑁𝑁
𝐼𝐼𝐼𝐼 − 𝛾𝛾𝛾𝛾 − 𝛼𝛼𝛼𝛼 (3.2) 

 
สมการ 3.2 หมายถึง อัตราการเปลี่ยนแปลงของกลุมคนติดเช้ือ (I) ตอหนวยเวลา 
 

  
d𝑅𝑅
dt

=  𝛾𝛾𝛾𝛾 (3.3) 

 
สมการ 3.3 หมายถึง อัตราการเปลี่ยนแปลงของกลุมคนหายปวยจากโรคโควิด 19 (R) ตอ

หนวยเวลา 
 

  
d𝐷𝐷
dt

=  𝛼𝛼𝛼𝛼 (3.4) 

 
สมการ 3.4 หมายถึง อัตราการเปลี่ยนแปลงของผูเสียชีวิตจากโรคโควิด 19 (D) ตอหนวย

เวลา 
ในงานวิจัยดังกลาว นําขอมูลรายงานสถานการณโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 ณ วันที่ 4 

เมษายน พ.ศ. 2563 ของกรมควบคุมโรค มาเปนจํานวนผูปวยยืนยันติดเช้ือ 𝐼𝐼(0) = 2067, ผูที่รักษา

หายจากโรค 𝑅𝑅(0) = 674, ผูเสียชีวิตจากโรค 𝐷𝐷(0) = 20 และไดผลลัพธคาตัวแปรอัตราการแพร

เช้ือ 𝛽𝛽 = 0.2169, อัตราการหายปวย  𝛾𝛾 = 0.0267, อัตราการตาย 𝛼𝛼 = 6.5353x10-4 และคาเริ่มตน

ของคนที่มีความเสี่ยงในการติดโรคโควิด 19 𝑆𝑆(0) = 2762 โดยที่ 𝑁𝑁 คือ จํานวนประชากรทั้งหมด 

(𝑁𝑁 = 𝑆𝑆 + 𝐼𝐼 + 𝑅𝑅 + 𝐷𝐷) สรุปคาตัวแปรตาง ๆ จากแบบจําลอง SIR/D Model ไดดังตารางที่ 3.4 
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ตารางที่ 3.4 คาตัวแปรตาง ๆ ของแบบจําลอง SIR/D Model 

ตัวแปร สัญลักษณ คาตัวแปร 
จํานวนประชากรทั้งหมด 
กลุมคนทีม่ีความเสี่ยงในการติดโรค  
กลุมคนติดเช้ือ 
กลุมคนหายปวยจากโรคโควิด 19  
กลุมผูเสียชีวิตจากโรคโควิด 19 
อัตราการแพรเช้ือ 
อัตราการหายปวย 
อัตราการตาย 

𝑁𝑁 
𝑆𝑆(0) 
𝐼𝐼(0) 
𝑅𝑅(0) 
𝐷𝐷(0) 
𝛽𝛽  
𝛾𝛾 
𝛼𝛼 

5523 
2762 
2067 
674 
20 

0.2169 
0.0267 

6.5353x10-4 

 
งานวิจัยของเทียนสิริ เหลืองวิไล และคณะ [18] เปนการใชแบบจําลอง SIR/D Model 

(Susceptible-Infectious-Recovered-Dead) มาวิเคราะหสถานการณการติดตอของโรคโควิด 19 ใน
ประเทศไทย โดยในแบบจําลองใชสมการอนุพันธ จํานวน 4 สมการ มาออกแบบและอธิบายแนวโนม
จํานวนประชากรทั้ง 4 กลุม ดังน้ี กลุมคนที่มีความเสี่ยงในการติดโรค (Susceptible: S), กลุมคนติดเช้ือ 
(Infectious: I), กลุมคนหายปวยจากโรคโควิด 19 (Recovered: R) และกลุมผูเสียชีวิตจากโรคโควิด 19 
(Death: D) เพ่ือทําการทํานายสถานการณการแพรกระจายของโรคโควิด 19 ในประเทศไทยจาก 

ในสวนวิทยานิพนธฉบับน้ี เปนการศึกษาพฤติกรรมการระบาดของโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 
2019 (โรคโควิด 19) ในพ้ืนที่จํากัด โดยออกแบบโปรแกรมการจําลองดวยโปรแกรมคอมพิวเตอร 
MATLAB และมีขอบเขตการวิจัย กําหนดใหพ้ืนที่ในการจําลองมีขนาดเล็ก เชน ในอาคาร หองประชุม 
หรือระบบขนสงสาธารณะ รถโดยสารประจําทาง รถไฟ เครื่องบิน และทําการทดสอบโปรแกรมจําลองฯ 
เพ่ือเก็บรวบรวมขอมูลมาเปนคาพ้ืนฐาน (Baseline) ของกลุมประชากรแตละประเภท และทําการ
ทดลองปรับเปลี่ยนคาตัวแปรของปจจัย 4 แบบ ไดแก ระยะหางที่ทําใหติดเช้ือ (virulence), ระยะเวลา
การติดเช้ือ (duration), ชวงเวลาการเพ่ิมผูปวยรายใหม (infect) ที่เขามาในพ้ืนที่จําลอง และความยาว
ของกําแพง (barrier) เพ่ือแบงก้ันพ้ืนที่จําลองออกเปน 2 สวน ผลลัพธที่ไดนํามาสรุปวิเคราะหปจจัยที่
สงผลกระทบตอพฤติกรรมการระบาดของโรคโควิด 19 ในพ้ืนที่จํากัด ในกลุมประชากรแตละประเภท 
เพ่ือนํามาใชเปนแนวทางการเตรียมความพรอมวางแผนรับมือสถานการณการแพรระบาดของโรคติดเช้ือ
ในระยะเริ่มแรก และแนวทางในการออกแบบมาตรการปองกันและควบคุมโรคที่เหมาะสมไดอยางมี
ประสิทธิภาพ 

จากการเปรียบเทียบโปรแกรมจําลอง COVID-19 ของงานวิจัยฉบับน้ี กับแบบจําลอง SIR/D 
Model ในงานวิจัยของเทียนสิริ เหลืองวิไล และคณะ [18] รายละเอียดตามตารางที่ 3.5 สรุปไดวา 
แบบจําลอง COVID-19 และแบบจําลอง SIR/D Model มีขอแตกตางคอนขางมาก จึงไมสามารถนํา
คาตัวแปร และผลการเปลี่ยนแปลงของกลุมประชากร มาเปรียบเทียบกันได 
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ตารางที่ 3.5 เปรียบเทียบโปรแกรมจําลอง COVID-19 กับแบบจําลอง SIR/D Model 

รายละเอียด โปรแกรมจําลอง COVID-19 แบบจําลอง SIR/D Model 
โครงสราง Agent-Based Model (ABM) 

จําลองพฤติกรรมของแตละบุคคล  
 

Compartmental Model 
 

กลุมประชากร 1. ผูที่ไมติดเช้ือ (Healthy) 
2. ผูปวยติดเช้ือ (Sick) 
3. ผูทีห่ายจากโรคและมีภูมิคุมกัน 
(Immune) 
4. ผูเสียชีวิต (Deaths) 

1. กลุมคนที่มคีวามเสี่ยงในการติดโรค 
(Susceptible)  
2. กลุมคนติดเช้ือ (Infectious) 
3. กลุมคนหายปวยจากโรคโควิด 19 
(Recovered) 
4. กลุมผูเสียชีวิตจากโรคโควิด 19 
(Death) 
 

ขั้นตอนการ
ทํางาน 

มีการกําหนดเง่ือนไขตาง ๆ เชน 
- การจําลองการเคลื่อนที่ของบุคคลและ
ปฏิสัมพันธระหวางบุคคล 
- การแพรเช้ือเกิดขึ้นเมื่อบุคคลสองคนอยู
ใกลกันในระยะที่กําหนด (virulence) 
- การเปลี่ยนสถานะจาก Sick เปน 
Immune เกิดขึ้นหลังจากที่บุคคลปวย
เปนระยะเวลาหน่ึง (duration) 
 

- ไมมกีารจําลองการเคลื่อนที่หรือ
ปฏิสัมพันธระหวางบุคคล  
- ใชสมการเชิงอนุพันธ (Ordinary 
Differential Equations: ODEs) เพ่ือ
อธิบายและคํานวณการเปลี่ยนแปลงของ
กลุมประชากรแตละประเภท 
 

การแสดงผล แสดงผลแบบ Real-Time  
โดยแสดงตําแหนงและสถานะของแตละ
บุคคลบนพ้ืนทีจ่ําลอง และแสดงกราฟ
จํานวนบุคคลในแตละสถานะ  
(Healthy, Sick, Immune, Deaths) 
 

แสดงผลเปนกราฟ  
โดยแสดงการเปลี่ยนแปลงของประชากร
ในแตละกลุม (S, I, R, D) ตามเวลา 

วัตถุประสงค 
ของการใชงาน 

การศึกษาการแพรกระจายของโรคใน
ระดับบุคคล และผลกระทบของ
พฤติกรรม เพ่ือทดสอบมาตราการตาง ๆ 
เชน การเวนระยะหางทางสังคม 
(Social Distancing)  
หรือการกักตัว (Quarantine)  

การศึกษาการแพรกระจายของโรคใน
ระดับประชากร และการทํานายแนวโนม
การแพรระบาดในภาพรวม 



 

 

บทที่ 4 

ผลการวิเคราะหขอมูล 

 วัตถุประสงคและขอบเขตของงานวิทยานิพนธน้ี เปนการนําเสนอการศึกษาพฤติกรรมการ
ระบาดของโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 (โรคโควิด 19) ในพ้ืนที่จํากัด เชน ในอาคาร หองประชุม หรือ
ระบบขนสงสาธารณะ รถโดยสารประจําทาง รถไฟ เครื่องบิน เน่ืองจากพ้ืนที่เหลาน้ี มีประชากร
หนาแนนและมีโอกาสสูงที่ไวรัสจะแพรกระจายไดงาย โดยทําการออกแบบจําลองพฤติกรรมการระบาด
ของโรคโควิด 19 ดวยโปรแกรมคอมพิวเตอร MATLAB ดังรูปที่ 4.1  

กําหนดขนาดพ้ืนที่ในการจําลอง และกลุมประชากรออกเปน 4 กลุม คือ กลุมผูที่ไมติดเช้ือ 
(Healthy), กลุมผูปวยติดเช้ือ (Sick), กลุมที่หายจากโรคและมีภูมิคุมกัน (Immune) และกลุมผูเสียชีวิต 
(Deaths) โดยใหกลุมประชากรตาง ๆ เคลื่อนที่แบบสุมในพ้ืนที่จําลอง และกําหนดคาตัวแปรตาง ๆ ตาม
ตารางที่ 4.1 จากน้ันทําการทดสอบโปรแกรมจําลอง เพ่ือเก็บรวบรวมขอมูลมาเปนคาพ้ืนฐาน 
(Baseline) ของกลุมประชากรแตละประเภท  

No

Yes

START

Set Parameters:
n, birth, mortality, virulence, 
duration, infect, barrier etc.

No

Stop == 0END

Count individuals:
Healthy, Sick, Immune, Deaths

mod (t, speed) == 0 
Update agent positions, display 
time, population and census

Yes

Sick == 0 or t >= tmax
Yes

No

t <= epidemic*duration
AND mod(t, infect)==0

Add new Sick individuals at (1, 1)
Yes

Update agent positions: A.x, A.y, A.u, A.v
Increment time: t = t + 1

Bounce agents off walls and central barrier
Calculate pairwise distances (d)

No

No

0 < d < virulence Healthy individual becomes Sick
Yes

No

rand < birth * n / 100 Add new Healthy individuals
Yes

No

nv = sick+immune
rand < mortality * nv / 10

Remove Sick or Immune 
individuals

Yes

No

Change Sick individuals to
Immune after duration  

รูปที่ 4.1 Flowchart โปรแกรมจําลองพฤติการณการระบาดของโรค 
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ตารางที่ 4.1 กําหนดคาตัวแปรตาง ๆ ที่ใชในการทดลอง 

ตัวแปร สัญลักษณ คาตัวแปร อางอิง 
จํานวนประชากรเริ่มตน 
ชวงเวลาการเพ่ิมผูปวยใหม 
อัตราการเพ่ิมของประชากร 
อัตราการตายของประชากร 
ระยะหางที่ทําใหติดเช้ือ 
ระยะเวลาการติดเช้ือ 
ระยะเวลาของการแพรระบาด 
ความยาวของกําแพง (แบงพ้ืนที่จําลอง) 

n 
infect 
birth 

mortality 
virulence 
duration 
epidemic 
barrier 

100 
10 

0.020 
0.090 
0.020 

35 
10 

0.000 

Assumed 
Assumed 
Assumed 
WHO [1] 
Assumed 
WHO [1] 
 WHO [1] 
Assumed 

 

4.1 ผลการทดสอบโปรแกรมจําลอง COVID-19 
ผลการทดสอบโปรแกรมจําลอง COVID-19 ที่จําลองพฤติกรรมการระบาดของโรคติดเช้ือ

ไวรัสโคโรนา 2019 (โรคโควิด 19 ในพ้ืนที่จํากัด ที่ใชคาตัวแปรตามตารางที่ 4.1 โดยการทดสอบจะ
สิ้นสุดลง เมื่อในพ้ืนที่การจําลองไมมีผูปวยติดเช้ือเหลืออยู (Sick = 0) หรือถึงเวลาที่กําหนด (tmax = 
10000) แลวทําการบันทึกขอมูลจํานวนประชากรและระยะเวลาในการทดสอบ 
 

 
 
รูปที่ 4.2 หนาตางแสดงผลของโปรแกรมจําลอง COVID-19 ดวยคาตัวแปรที่กําหนดเริ่มตน 
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รูปที่ 4.3 กราฟแสดงผลการทดสอบโปรแกรมจําลอง COVID-19 ดวยคาตัวแปรที่กําหนดเริ่มตน  
 

จากรูปที่ 4.2 แสดงผลของการทดสอบโปรแกรมจําลองพฤติกรรมการระบาดของโรคโควิด 
19 ในพ้ืนที่จํากัด ดวยคาตัวแปรตามตารางที่ 4.1 หลังจากสิ้นสุดการทดลองที่เวลา 422 (Time = 422) 
และผูปวยติดเช้ือ (จุดสีแดง) มีคาเปน 0 (Sick = 0) ผลลัพธที่ไดคือ ผูที่ไมติดเช้ือ (จุดสีนํ้าเงิน) มีคาเปน 
62 (Healthy = 62), ผูที่หายจากโรคและมีภูมิคุมกัน (วงกลมสีเขียว) มีคาเปน 21 (Immune = 21) 
และผูเสียชีวิต (ไมแสดงสัญลักษณ) มีคาเปน 58 (Deaths = 58)  
 จากหนาตางผลการทดสอบ เมื่อนํามาแสดงผลในรูปแบบกราฟ ดังรูปที่ 4.3 จะเห็นไดวา ผูที่
ไมติดเช้ือ (Healthy) จะลดลงจนถึงจุดหน่ึงแลวเขาสูจุดสมดุล ในขณะที่กลุมประชากรอ่ืน ๆ ไดแก 
ผูปวยติดเช้ือ (Sick), ผูที่หายจากโรคและมีภูมิคุมกัน (Immune) และผูเสียชีวิต (Deaths) จะเพ่ิมขึ้น
จนถึงจุดหน่ึงแลวเขาสูจุดสมดุล 

จากการทดสอบที่ 1 ของโปรแกรมจําลองพฤติกรรมการระบาดของโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 
2019 (โรคโควิด 19) ในพ้ืนที่จํากัด ดวยคาตัวแปรที่กําหนดเริ่มตน ผลลัพธที่ไดจํานวนของกลุม
ประชากรแตละประเภท นํามาเปนขอมูลคาพ้ืนฐาน (Baseline) เพ่ือทําการเปรียบเทียบผลการทดสอบ
ที่มีคาปรับเปลี่ยนคาตัวแปร ที่เปนปจจัยสงผลตอพฤติกรรมการระบาดของโรคโควิด 19  

กําหนดตัวแปรที่สนใจ 4 ตัวแปร ไดแก ระยะหางที่ทําใหติดเช้ือ (virulence), ระยะเวลาการ
ติดเช้ือ (duration), ชวงเวลาการเพ่ิมผูปวยรายใหม (infect) ที่เขามาในพ้ืนที่จําลอง และความยาวของ
กําแพง (barrier) เพ่ือแบงกั้นพ้ืนที่จําลองออกเปน 2 สวน 
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กําหนดคาตัวแปรที่เปลี่ยนแปลงไป ตามตารางที่ 4.2 เพ่ือนําผลลัพธที่ไดนํามาสรุปวิเคราะห
ปจจัยที่สงผลกระทบตอพฤติกรรมการระบาดของโรคในกลุมประชากรแตละประเภท ที่สามารถนําไปใช
เปนแนวทางการเตรียมเตรียมความพรอมวางแผนรับมือสถานการณการแพรระบาดของโรคติดเช้ือใน
ระยะเริ่มแรก และแนวทางในการออกแบบมาตรการปองกันและควบคุมโรคที่เหมาะสมไดอยางมี
ประสิทธิภาพ 

ตารางที่ 4.2 กําหนดคาตัวแปรของปจจัยทั้ง 4 แบบ เพ่ือเปรียบเทียบการทดสอบโปรแกรมจําลอง 

ปจจัย 
การทดสอบที่ 1 

คาตัวแปร
เริ่มตน 

การทดสอบที่ 2 
เพิ่มระยะหางที่
ทําใหติดเชื้อ 

การทดสอบที่ 3 
ลดระยะเวลา
การตดิเชื้อ 

การทดสอบที่ 4 
เพิ่มผูปวย 

เขามาในพื้นที ่

การทดสอบที่ 5 
เพิ่มกําแพง 
แบงพื้นที ่

ระยะหางที่ทําใหติดเชื้อ 
ระยะเวลาการตดิเชื้อ 
ชวงเวลาการเพิม่ผูปวยใหม 
ความยาวของกาํแพง 

0.020 
35 
10 

0.000 

0.040 
35 
10 

0.000 

0.020 
17 
10 

0.000 

0.020 
35 
20 

0.000 

0.020 
35 
10 

0.900 

 

4.2 ผลการทดสอบเพิ่มระยะหางท่ีทําใหติดเชื้อ 
การทดสอบที่ 2 กําหนดคาตัวแปร “ระยะหางที่ทําใหติดเช้ือ (virulence)” เพ่ิมขึ้น จากเดิม

มีคาเปน 0.020 (virulence = 0.020) เพ่ิมขึ้นเปน 0.040 (virulence = 0.040) โดยอีก 3 ตัวแปร มีคา
เทาเดิม (duration = 35, infect = 10, barrier = 0.000) ผลลัพธที่ได มีดังน้ี 

 

รูปที่ 4.4 หนาตางแสดงผลของโปรแกรมจําลอง COVID-19 ที่เปลี่ยนคาตัวแปรระยะหางที่ทําใหติดเช้ือ 
(virulence) จากเดิมมีคาเปน 0.020 เพ่ิมขึ้นเปน 0.040 
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รูปที่ 4.5 กราฟแสดงผลการทดสอบโปรแกรมจําลอง COVID-19 ที่เปลี่ยนคาตัวแปรระยะหางที่ทําให

ติดเช้ือ (virulence) จากเดิมมีคาเปน 0.020 เพ่ิมขึ้นเปน 0.040 
 

จากรูปที่ 4.4 เปนการทดสอบที่ 2 เพ่ิมระยะหางที่ทําใหติดเช้ือ (virulence) จากเดิมมีคาเปน 
0.020 เพ่ิมขึ้นเปน 0.040 โดยใชคาตัวแปรจากตารางที่ 4.2 ผลลัพธที่ไดจากการทดสอบโปรแกรม
จําลองพฤติกรรมการระบาดของโรคโควิด 19 ในพ้ืนที่จํากัด หลังจากสิ้นสุดการทดลองที่เวลา 386 
(Time = 386) และผูปวยติดเช้ือ (จุดสีแดง) มีคาเปน 0 (Sick = 0) คือ ผูที่ไมติดเช้ือ (จุดสีนํ้าเงิน) มีคา
เปน 23 (Healthy = 23), ผูที่หายจากโรคและมีภูมิคุมกัน (วงกลมสีเขียว) มีคาเปน 15 (Immune = 
15) และผูเสียชีวิต (ไมแสดงสัญลักษณ) มีคาเปน 102 (Deaths = 102) 

เมื่อนําผลการทดสอบที่ 2 มาแสดงในรูปแบบกราฟ ดังรูปที่ 4.5 จะเห็นไดวา ผูที่ไมติดเช้ือ 
(Healthy) จะลดลงอยางรวดเร็วตามระยะเวลาทดลองและเขาสูจุดสมดุลในชวงทายของการทดลอง 
ในขณะที่กลุมประชากรอ่ืน ๆ ไดแก ผูปวยติดเช้ือ (Sick), ผูที่หายจากโรคและมีภูมิคุมกัน (Immune) 
และ ผูเสียชีวิต (Deaths) จะเพ่ิมขึ้นมากกวา และใชระยะเวลาทดลองนอยกวา เมื่อเปรียบเทียบกับผล
การทดสอบที่ 1 ที่กําหนดคาตัวแปรเริ่มตน (Baseline) 
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4.3 ผลการทดสอบลดระยะเวลาการติดเชื้อ 
การทดสอบที่ 3 กําหนดคาตัวแปร “ระยะการติดเช้ือ (duration)” ลดลง จากเดิมมีคาเปน 

35 (duration = 35) ลดลงเปน 17 (duration = 17) โดยอีก 3 ตัวแปร มีคาเทาเดิม (virulence = 
0.020, infect = 10, barrier = 0.000) ผลลัพธที่ได มีดังน้ี 
 

 
 

รูปที่ 4.6 หนาตางแสดงผลของโปรแกรมจําลอง COVID-19 ที่เปลี่ยนคาตัวแปรระยะการติดเช้ือ 
(duration) จากเดิมมีคาเปน 35 ลดลงเปน 17 

 
จากรูปที่ 4.6 เปนการทดสอบที่ 3 ลดระยะการติดเช้ือ (duration) จากเดิมมีคาเปน 35 

ลดลงเปน 17 โดยใชคาตัวแปรจากตารางที่ 4.2 ผลลัพธที่ไดจากการทดสอบโปรแกรมจําลองพฤติกรรม
การระบาดของโรคโควิด 19 ในพ้ืนที่จํากัด หลังจากสิ้นสุดการทดลองที่เวลา 199 (Time = 199) และ
ผูปวยติดเช้ือ (จุดสีแดง) มีคาเปน 0 (Sick = 0) คือ ผูที่ไมติดเช้ือ (จุดสีนํ้าเงิน) มีคาเปน 82 (Healthy = 
82), ผูที่หายจากโรคและมีภูมิคุมกัน (วงกลมสีเขียว) มีคาเปน 21 (Immune = 21) และผูเสียชีวิต    (ไม
แสดงสัญลักษณ) มีคาเปน 19 (Deaths = 19) 
 



 

49 

 
 
รูปที่ 4.7 กราฟแสดงผลการทดสอบโปรแกรมจําลอง COVID-19 ที่เปลี่ยนคาตัวแปรระยะการติดเช้ือ 

(duration) จากเดิมมีคาเปน 35 ลดลงเปน 17 
 

เมื่อนําผลการทดสอบที่ 3 มาแสดงในรูปแบบกราฟ ดังรูปที่ 4.7 จะเห็นไดวา ผูที่ไมติดเช้ือ 
(Healthy) ลดลงนอยมาก จนเกือบเปนเสนตรง ในขณะที่กลุมประชากรอ่ืน ๆ ไดแก ผูปวยติดเช้ือ 
(Sick), ผูที่หายจากโรคและมีภูมิคุมกัน (Immune) และผูเสียชีวิต (Deaths) จะเพ่ิมขึ้นเล็กนอยและมีคา
ใกลเคียงกัน และในการทดลองครั้งน้ี ใชระยะเวลานอยที่สุด 
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4.4 ผลการทดสอบเพิ่มผูปวยใหมเขามาในพื้นท่ีจําลอง 
การทดสอบที่ 4 กําหนดคาตัวแปร “ชวงเวลาการเพ่ิมผูปวยใหม (infect)” เพ่ิมขึ้น จากเดิมมี

คาเปน 10 (infect = 10) เพ่ิมขึ้นเปน 20 (infect = 20) โดยอีก 3 ตัวแปร มีคาเทาเดิม (virulence = 
0.020, duration = 35, barrier = 0.000) ผลลัพธที่ได มีดังน้ี 
 

 
 

รูปที่ 4.8 หนาตางแสดงผลของโปรแกรมจําลอง COVID-19 ที่เปลี่ยนคาตัวแปรชวงเวลาการเพ่ิมผูปวย
ใหม (infect) จากเดิมมีคาเปน 10 เพ่ิมขึ้นเปน 20 

 
จากรูปที่ 4.8 เปนการทดสอบที่ 4 เพ่ิมชวงเวลาการเพ่ิมผูปวยใหม (infect) จากเดิมมีคาเปน 

10 เพ่ิมขึ้นเปน 20 โดยใชคาตัวแปรจากตารางที่ 4.2 ผลลัพธที่ไดจากการทดสอบโปรแกรมจําลอง
พฤติกรรมการระบาดของโรคโควิด 19 ในพ้ืนที่จํากัด หลังจากสิ้นสุดการทดลองที่เวลา 436 (Time = 
436) และผูปวยติดเช้ือ (จุดสีแดง) มีคาเปน 0 (Sick = 0) คือ ผูที่ไมติดเช้ือ (จุดสีนํ้าเงิน) มีคาเปน 70 
(Healthy = 70), ผูที่หายจากโรคและมีภูมิคุมกัน (วงกลมสีเขียว) มีคาเปน 15 (Immune = 15) และ
ผูเสียชีวิต (ไมแสดงสัญลักษณ) มีคาเปน 80 (Deaths = 80) 
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รูปที่ 4.9 กราฟแสดงผลการทดสอบโปรแกรมจําลอง COVID-19 ที่เปลี่ยนคาตัวแปรชวงเวลาการเพ่ิม

ผูปวยใหม (infect) จากเดิมมีคาเปน 10 เพ่ิมขึ้นเปน 20  
 

เมื่อนําผลการทดสอบที่ 4 มาแสดงในรูปแบบกราฟ ดังรูปที่ 4.9 จะเห็นไดวา ผูที่ไมติดเช้ือ 
(Healthy) จะลดลงจนถึงจุดหน่ึงแลวเขาสูจุดสมดุล ในขณะที่กลุมประชากรอ่ืน ๆ ไดแก ผูปวยติดเช้ือ 
(Sick), ผูที่หายจากโรคและมีภูมิคุมกัน (Immune) เพ่ิมขึ้นเล็กนอยและมีคาใกลเคียงกัน และผูเสียชีวิต 
(Deaths) จะเพ่ิมขึ้นแบบสมการเชิงเสน  
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4.5 ผลการทดสอบการแบงก้ันพื้นท่ีจําลอง 
การทดสอบที่ 5 กําหนดคาตัวแปร “ความยาวของกําแพง (barrier)” เพ่ิมขึ้น จากเดิมมีคา

เปน 0.000 (barrier = 0.000) เพ่ิมขึ้นเปน 0.900 (barrier = 0.900) โดยอีก 3 ตัวแปร มีคาเทาเดิม 
(virulence = 0.020, duration = 35, infect = 10) โ ดย ใช ฟ ง ก ชั น  make_barrier และฟ ง ก ชั น 
barrier_callback เพ่ือสรางกําแพงแบงกั้นพ้ืนที่ในการจําลองออกเปน 2 สวน และเวนชองวางตรงกลาง
ใหกลุมประชากรสามารถมีปฏิสัมพันธกันได ผลลัพธที่ได ดังน้ี 
 

 
 

รูปที่ 4.10 หนาตางแสดงผลของโปรแกรมจําลอง COVID-19 ที่เปลี่ยนคาตัวแปรความยาวของกําแพง 
(barrier) จากเดิมมีคาเปน 0.000 เพ่ิมขึ้นเปน 0.900 

 
จากรูปที่ 4.10 เปนการทดสอบที่ 5 เพ่ิมความยาวของกําแพง (barrier) จากเดิมมีคาเปน 

0.000 เพ่ิมขึ้นเปน 0.900 เพ่ือแบงก้ันพ้ืนที่การจําลองออกเปน 2 สวน แตยังมีชองวางตรงกลางให
สามารถเดินทางถึงกันได โดยใชคาตัวแปรจากตารางที่ 4.2 ผลลัพธที่ไดจากการทดสอบโปรแกรมจําลอง
พฤติกรรมการระบาดของโรคโควิด 19 ในพ้ืนที่จํากัด หลังจากสิ้นสุดการทดลองที่เวลา 382 (Time = 
382) และผูปวยติดเช้ือ (จุดสีแดง) มีคาเปน 0 (Sick = 0) คือ ผูที่ไมติดเช้ือ (จุดสีนํ้าเงิน) มีคาเปน 81 
(Healthy = 81), ผูที่หายจากโรคและมีภูมิคุมกัน (วงกลมสีเขียว) มีคาเปน 10 (Immune = 10) และ
ผูเสียชีวิต (ไมแสดงสัญลักษณ) มีคาเปน 25 (Deaths = 25) 
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รูปที่ 4.11 กราฟแสดงผลการทดสอบโปรแกรมจําลอง COVID-19 ที่เปลี่ยนคาตัวแปรความยาวของ

กําแพง (barrier) จากเดิมมีคาเปน 0.000 เพ่ิมขึ้นเปน 0.900 
 

เมื่อนําผลการทดสอบที่ 5 มาแสดงในรูปแบบกราฟ ดังรูปที่ 4.11 จะเห็นไดวา ผูที่ไมติดเช้ือ 
(Healthy) ลดลงนอยมาก จนเกือบเปนเสนตรง ในขณะที่กลุมประชากรอ่ืน ๆ ไดแก ผูปวยติดเช้ือ 
(Sick), ผูที่หายจากโรคและมีภูมิคุมกัน (Immune) และผูเสียชีวิต (Deaths) จะเพ่ิมขึ้นเล็กนอยและมีคา
ใกลเคียงกัน  
 

4.6 สรุปผลการทดสอบ 
จากการทดสอบโปรแกรมจําลองพฤติกรรมการระบาดของโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 

(โรคโควิด 19) ในพ้ืนที่จํากัด ดวยคาตัวแปรที่กําหนดเริ่มตนตามตารางที่ 4.1 ผลลัพธที่ไดจํานวนของ
กลุมประชากรแตละประเภท นํามาเปนขอมูลคาพ้ืนฐาน (Baseline) เพ่ือทําการเปรียบเทียบผลการ
ทดสอบที่มีคาปรับเปลี่ยนคาตัวแปร ที่เปนปจจัยสงผลตอพฤติกรรมการระบาดของโรคโควิด 19  

กําหนดตัวแปรที่สนใจ 4 ตัวแปร ตามตารางที่  4.2 ไดแก  ระยะหางที่ทําให ติดเช้ือ 
(virulence), ระยะเวลาการติดเช้ือ (duration), ชวงเวลาการเพ่ิมผูปวยรายใหม (infect) ที่เขามาใน
พ้ืนที่จําลอง และความยาวของกําแพง (barrier) เพ่ือแบงกั้นพ้ืนที่จําลองออกเปน 2 สวน ผลการทดสอบ
สรุปไดดังน้ี 
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ตารางที่ 4.3 สรุปผลการทดสอบ 

การทดสอบ 
จํานวน 

ผูที่ไมติดเช้ือ 

จํานวนผูที่หาย
จากโรคและมี

ภูมิคุมกัน 

จํานวน
ผูเสียชีวิต 

ระยะเวลา 
ในการทดสอบ 

การทดสอบที่ 1 
คาตัวแปรเริ่มตน 

62 21 58 422 

การทดสอบที ่2 
เพ่ิมระยะหางที่ทําใหติดเช้ือ 

23 15 102 386 

การทดสอบที่ 3 
ลดระยะเวลาการติดเช้ือ 

82 21 19 199 

การทดสอบที่ 4 
เพ่ิมผูปวยเขามาในพ้ืนที ่

70 15 80 436 

การทดสอบที่ 5  
การแบงกั้นพ้ืนที ่

81 10 25 382 

 
นําขอมูลจํานวนประชากรแตละกลุม ไดแก ผูที่ไมติดเช้ือ (Healthy), ผูที่หายจากโรคและมี

ภูมิคุมกัน (Immune) และผูเสียชีวิต (Deaths) มาแสดงผลเปรียบเทียบในรูปแบบกราฟ ในรูปที่ 4.12 

 

รูปที่ 4.12 กราฟเปรียบเทียบจํานวนประชากรจากการทดลองปรับเปลี่ยนคาตัวแปรตาง ๆ ในโปรแกรม
จําลอง COVID-19 
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ทดสอบแบบจําลองพฤติกรรมการระบาดของโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 (โรคโควิด 19) 
ในพ้ืนที่จํากัด ดวยคอมพิวเตอรโดยใชโปรแกรม MATLAB โดยทําการปรับเปลี่ยนคาตัวแปรตาง ๆ ที่
สนใจ 4 ตัวแปร ไดแก ระยะหางที่ทําใหติดเช้ือ (virulence), ระยะเวลาการติดเช้ือ (duration), 
ชวงเวลาการเพ่ิมผูปวยรายใหม (infect) ที่เขามาในพ้ืนที่จําลอง และความยาวของกําแพง (barrier) เพ่ือ
แบงกั้นพ้ืนที่จําลองออกเปน 2 สวน  

ผลการทดสอบจะเห็นไดวา ปจจัยที่สงผลกระทบตอพฤติกรรมการระบาดของโรคโควิด 19 
ในพ้ืนที่จํากัด มากที่สุดเปนอันดับหน่ึง คือ การทดสอบที่ 3 “ลดระยะเวลาติดเช้ือ (duration)” จากเดิม
มีคาเปน 35 (duration = 35) ลดลงเปน 17 (duration = 17) ผลลัพธที่ได ผูที่ไมติดเช้ือคงเหลือมาก
ที่สุด มีคาเปน 82 (Healthy = 82), ผูที่หายจากโรคและมีภูมิคุมกัน มีคาเปน 21 (Immune = 21) 
เทากับการทดสอบที่ 1 ที่เปนคาต้ังตน (Baseline) และผูเสียชีวิตลดลงนอยที่สุด มีคาเปน 19 (Deaths 
= 19)  

ปจจัยที่สงผลกระทบตอพฤติกรรมการระบาดของโรคโควิด 19 ในพ้ืนที่จํากัด อันดับที่สอง 
คือ การทดสอบที่ 5 “ความยาวของกําแพง (barrier)” จากเดิมมีคาเปน 0.000 (barrier = 0.000) 
เพ่ิมขึ้นเปน 0.900 (barrier = 0.900) โดยสรางกําแพงแบงกั้นพ้ืนที่ในการจําลองออกเปน 2 สวน และ
เวนชองวางตรงกลางใหกลุมประชากรสามารถมีปฏิสัมพันธกันได ผลลัพธที่ได ผูที่ไมติดเช้ือ มีคาเปน 81 
(Healthy = 81), ผูที่หายจากโรคและมีภูมิคุมกัน มีคาเปน 10 (Immune = 10) และผูเสียชีวิต มีคา
เปน 25 (Deaths = 25) 

สวนของการทดสอบที่ 2 “ระยะหางที่ทําใหติดเช้ือ (virulence)” จากเดิมมีคาเปน 0.020 
(virulence = 0.020) เพ่ิมขึ้นเปน 0.040 (virulence = 0.040) และการทดสอบที่ 4 “ชวงเวลาการเพ่ิม
ผูปวยใหม (infect)” จากเดิมมีคาเปน 10 (infect = 10) เพ่ิมขึ้นเปน 20 (infect = 20) สงผลใหมี
ผูเสียชีวิตสูงมาก มีคาเปน 102 และ 80 ตามลําดับ 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

 

 

บทที่ 5 

สรุปผลการวิจัย และขอเสนอแนะ 

5.1 สรุปผลการวิจัย 
วิทยานิพนธฉบับน้ี เปนการศึกษาพฤติกรรมการระบาดของโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 

(โรคโควิด 19) ในพ้ืนที่จํากัด โดยออกแบบโปรแกรมการจําลองดวยโปรแกรมคอมพิวเตอร MATLAB 
ขอบเขตการวิจัย กําหนดใหพ้ืนที่ในการจําลองมีขนาดเล็ก เชน ในอาคาร หองประชุม หรือระบบขนสง
สาธารณะ รถโดยสารประจําทาง รถไฟ เครื่องบิน เน่ืองจากพ้ืนที่เหลาน้ี มีประชากรหนาแนนและมี
โอกาสสูงที่ไวรัสจะแพรกระจายไดงาย ทําการทดสอบโปรแกรมจําลอง โดยกําหนดคาตัวแปรเริ่มตน 
เพ่ือเก็บรวบรวมขอมูลจํานวนกลุมประชากรแตละประเภทมาเปนคาพ้ืนฐาน (Baseline) สําหรับ
เปรียบเทียบการทดสอบตาง ๆ จากน้ันทําการทดสอบปรับเปลี่ยนคาตัวแปรของปจจัย 4 แบบ ไดแก 
ระยะหางที่ทําใหติดเช้ือ (virulence), ระยะเวลาการติดเช้ือ (duration), ชวงเวลาการเพ่ิมผูปวยราย
ใหม (infect) ที่เขามาในพ้ืนที่จําลอง และความยาวของกําแพง (barrier) เพ่ือแบงกั้นพ้ืนที่จําลอง
ออกเปน 2 สวน ผลลัพธที่ไดนํามาสรุปและวิเคราะหปจจัยที่สงผลกระทบตอพฤติกรรมการแพรระบาด
ของโรคโควิด 19 ในพ้ืนที่จํากัด ในกลุมประชากรแตละประเภท  

ผลการวิจัยสรุปไดวา ปจจัยที่สงผลกระทบมากที่สุดเปนอันดับหน่ึง ของพฤติกรรมการระบาด
ของโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 ในพ้ืนที่จํากัด คือ การลดระยะเวลาติดเช้ือ (duration) จากเดิมมีคา
เปน 35 (duration = 35) ลดลงเปน 17 (duration = 17) ผลลัพธที่ได ผูที่ไมติดเช้ือคงเหลือมากที่สุด 
มีคาเปน 82 (Healthy = 82), ผูที่หายจากโรคและมีภูมิคุมกัน มีคาเปน 21 (Immune = 21) ซึ่งมีคา
เทากับการทดสอบแรกที่เปนคาพ้ืนฐาน (Baseline) และผูเสียชีวิตลดลงนอยที่สุด มีคาเปน 19 (Deaths 
= 19)  

ปจจัยที่สงผลกระทบรองลงมาเปนอันดับสอง ของพฤติกรรมการระบาดของโรคโควิด 19 ใน
พ้ืนที่จํากัด คือ การเพ่ิมความยาวของกําแพง (barrier) จากเดิมมีคาเปน 0.000 (barrier = 0.000) 
เพ่ิมขึ้นเปน 0.900 (barrier = 0.900) โดยในโปรแกรมแบบจําลอง ไดทําการสรางกําแพงแบงกั้นพ้ืนที่
ในการจําลองออกเปน 2 สวน และเวนชองวางตรงกลางใหกลุมประชากรสามารถมีปฏิสัมพันธกันได 
ผลลัพธที่ได ผูที่ไมติดเช้ือ มีคาเปน 81 (Healthy = 81), ผูที่หายจากโรคและมีภูมิคุมกัน มีคาเปน 10 
(Immune = 10) และผูเสียชีวิต มีคาเปน 25 (Deaths = 25) ในสวนของปจจัยเรื่อง การลดระยะหางที่
ทําใหติดเช้ือ (virulence) จากเดิมมีคาเปน 0.020 (virulence = 0.020) เพ่ิมขึ้นเปน 0.040 (virulence 
= 0.040) และการเพ่ิมผูปวยใหมเขามาพ้ืนที่จําลอง (infect)” จากเดิมมีคาเปน 10 (infect = 10) 
เพ่ิมขึ้นเปน 20 (infect = 20) สงผลใหมีผูเสียชีวิตสูงมากเมื่อเทียบกับปจจัยอ่ืน มีคาเปน 102 และ 80 
ตามลําดับ 
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การแพรระบาดของไวรัสโคโรนา 2019 ไดสงผลกระทบอยางกวางขวางตอทุกมิติของ
ชีวิตประจําวัน ทั้งในดานการเดินทาง การทองเที่ยว การคา และเศรษฐกิจ สิ่งเหลาน้ีไดนําไปสูการ
เปลี่ยนแปลงวิถีชีวิตเดิมสูรูปแบบใหมที่เรียกวา New Normal เน่ืองจากปจจัยภายนอกที่เขามากระทบ 
ทําใหแบบแผนและแนวทางปฏิบัติที่สังคมเคยคุนชินตองปรับตัวเขาสูมาตรฐานใหมที่ไมเคยเผชิญมากอน 
ประโยชนของงานวิจัยน้ี เพ่ือนํามาเปนแนวทางสําหรับการเตรียมความพรอมและวางแผนรับมือ
สถานการณการแพรระบาดของโรคติดเช้ือในระยะเริ่มแรก รวมถึงการออกแบบมาตรการปองกัน 
ควบคุมโรค และเฝาระวังการแพรระบาด เชน การฉีดวัคซีนปองกัน ชวยเพ่ิมโอกาสในการลดระยะเวลา
การติดเช้ือ มาตรการกักตัว และการหลีกเลี่ยงพ้ืนที่ชุมชน มาตรการเหลาน้ีชวยควบคุมและปองกันการ
แพรระบาดของโรคติดเช้ือไวรัสโคโรนา 2019 (COVID-19) ไดอยางมีประสิทธิภาพและเหมาะสมกับ
สถานการณ 
 

5.2 ขอเสนอแนะท่ีไดจากการวิจัย 
 งานวิจัยครั้งน้ี ยังขาดการศึกษาที่นําแบบจําลองไปประยุกตใชกับการระบาดของโรคติดเช้ือ
ไวรัสโคโรนา 2019 (COVID-19) ในสถานการณการแพรระบาดจริง เน่ืองจากคาตัวแปรตาง ๆ ที่นํามาใช
ในแบบจําลองน้ี เปนคาสมมติฐานขึ้นบางสวน เพ่ือที่จะจําลองพฤติกรรมการแพรระบาดของโรค ดังน้ัน 
จึงควรระมัดระวังในการแปลผลและนําผลการศึกษาไปใชงานตอไป 
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function covid19 
 
    % Parameters in the control panel. 
    n = 100;           % Initial population size 
    infect = 10;       % Interval between new sick individuals 
    birth = .020;      % Birth rate 
    mortality = .090;  % Mortality rate 
    virulence = .020;  % Infectious distance 
    duration = 35;     % Time of infection 
    speed = 1;         % Interval between display updates 
    barrier = .900;     % Barrier length 
     
    % Fixed parameters 
    bw = .02;          % Barrier width 
    ms = 24;           % Marker size for plotting 
    epidemic = 10;      % Durations per epidemic 
    stepsize = .03;    % Step size for agent movement 
    tmax = 10000;       % Maximum simulation time 
    fontsize = 9;      % Font size for GUI 
    fontname = get(groot,'fixedwidthfontname');  % Fixed-width font for GUI 
 
    % --------------------------------------------------------- 
     
    A = [];            % Structure to store agent data (positions, types, etc.) 
    data = [];         % Data for plotting (counts over time) 
    deaths = 0;        % Death count 
    figs = gcf;        % Handle for the current figure 
    n0 = n;            % Initial population size 
     
    % ---------------------------------------------------------  
 
    % Function to generate uniform random numbers in the range [-1, 1] 
    randu = @(n,m) 2*rand(n,m)-1;   
 
    % --------------------------------------------------------- 
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    % If the function is called with an argument, generate a thumbnail and return 
    if nargin == 1 
        thumbnail  
        return 
    end 
     
    % --------------------------------------------------------- 
     
    % Initialize the GUI and get handles for pause, stop, and census controls 
    [paws, stop, census] = init_gui;   
    % Start the simulation by calling the restart callback 
    restart_callback;                  
     
    % ---------------------------------------------------------  
 
    % Main simulation loop 
    while get(stop, 'value') == 0 
        % Census: Count the number of individuals in each category 
        count = histc(A.type, 1:3);  % Healthy (1), Sick (2), Immune (3) 
        count(4) = deaths;           % Add deaths to the count 
         
        % Update display every 'speed' time steps 
        if mod(t, speed) == 0 
            for k = 1:n 
                % Update the position of each agent on the plot 
                set(A.p(k), 'xdata', A.x(k), 'ydata', A.y(k)); 
            end 
            % Display the current time step and population size 
            xlabel(sprintf('Time: %d', t)); 
            title(sprintf('Population: %d', n)); 
            % Update the census display with the current counts 
            set(census, 'string', num2str(count, '%3d')); 
            drawnow limitrate;  % Refresh the display 
        end 
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        % Skip the rest of the loop if there are no more sick individuals, 
 
        % the simulation is paused, or the maximum time is reached 
        if (t > 0 && count(2) == 0) || get(paws, 'value') == 1 || t >= tmax 
            continue; 
        end 
      
        % Store data for plotting if the simulation has started 
        if t > 0 
            data(:, end+1) = count;  % Append current counts to the data matrix 
        end 
             
        % Introduce new sick individuals at regular intervals 
        if t <= epidemic * duration && mod(t, infect) == 0 
            introduce_sick; 
        end 
 
        % Time step: Move agents based on their velocity 
        A.x = A.x + stepsize * A.u; 
        A.y = A.y + stepsize * A.v; 
        t = t + 1;  % Increment time step 
         
        % Bounce off the sides of the simulation area 
        k = find(abs(A.x) > 1 - stepsize); 
        A.x(k) = sign(A.x(k)) * (1 - stepsize); 
        A.u(k) = -A.u(k); 
         
        k = find(abs(A.y) > 1 - stepsize); 
        A.y(k) = sign(A.y(k)) * (1 - stepsize); 
        A.v(k) = -A.v(k); 
 
        % Bounce off the central barrier 
        k = find(abs(A.y) >= (1 - barrier) & abs(A.x) < 2 * bw); 
        A.x(k) = 2 * bw * sign(A.x(k)); 
        A.u(k) = -A.u(k); 
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        % Possibly infectious encounters 
        z = A.x + A.y * 1i;  % Represent positions as complex numbers 
        d = triu(abs(z - z.'));  % Calculate pairwise distances 
        [r, q] = find(0 < d & d < virulence);  % Find pairs within infectious distance 
        for k = 1:length(r) 
            rk = A.type(r(k));  % Type of the first individual in the pair 
            qk = A.type(q(k));  % Type of the second individual in the pair 
            if rk == 2 && qk == 1  % If the first is Sick and the second is Healthy 
                A.type(q(k)) = 2;  % The Healthy individual becomes Sick 
                set(A.p(q(k)), 'color', colors(2));  % Update the color to red 
                A.t(q(k)) = t;  % Record the time of infection 
            end 
            if qk == 2 && rk == 1  % If the second is Sick and the first is Healthy 
                A.type(r(k)) = 2;  % The Healthy individual becomes Sick 
                set(A.p(r(k)), 'color', colors(2));  % Update the color to red 
                A.t(r(k)) = t;  % Record the time of infection 
            end 
        end 
         
        % Births: Introduce new Healthy individuals at a rate determined by birth rate 
        if rand < birth * n / 100 
            narg = findobj('tag', 'n+'); 
            n_callback(narg); 
        end 
                  
        % Deaths: Remove Sick or Immune individuals at a rate determined by mortality 
rate 
        nv = count(2) + count(3);  % Number of Sick and Immune individuals 
        if rand < mortality * nv / 10 
            narg = findobj('tag', 'n-'); 
            n_callback(narg, nv); 
        end 
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        % Sick -> Immune: After 'duration' time steps, Sick individuals become Immune 
        f = (A.type == 2) & (A.t < t - duration); 
        A.type(f) = 3;  % Change type to Immune 
        set(A.p(f), 'marker', 'o', ...  % Update marker to a circle 
            'markersize', ms / 4, ...  % Reduce marker size 
            'linewidth', 1, ...  % Set line width 
            'color', colors(3));  % Change color to green 
    end 
    close(figs);  % Close the figure when the simulation ends 
     
    % --------------------------------------------------------- 
 
    function restart_callback(~, ~) 
        % Reset the simulation to its initial state 
        axis([-1 1 -1 1]);  % Set the axis limits 
        axis square;  % Make the axis square 
        noticks;  % Remove axis ticks 
        t = 0;  % Reset time 
        n0 = n;  % Reset initial population size 
        shg;  % Bring the figure to the front 
         
        drawnow limitrate;  % Refresh the display 
        cla;  % Clear the axes 
        make_barrier(barrier, bw);  % Redraw the barrier 
        t = 0;  % Reset time 
        deaths = 0;  % Reset death count 
        data = zeros(4, 0);  % Reset data for plotting 
        narg = findobj('tag', 'n+'); 
        % Initialize agent positions, velocities, types, and graphics pointers 
        A.x = randu(n, 1);  % Random initial x positions 
        A.y = randu(n, 1);  % Random initial y positions 
        A.u = randu(n, 1);  % Random initial x velocities 
        A.v = randu(n, 1);  % Random initial y velocities 
        A.type = ones(n, 1);  % All agents start as Healthy 
        A.t = zeros(n, 1);  % Initialize infection times to zero 
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        A.p = zeros(n, 1);  % Initialize graphics pointers 
        c = colors(1);  % Set color to blue for Healthy individuals 
        for k = 1:n 
            % Plot each agent as a blue dot 
            A.p(k) = line(A.x(k), A.y(k), ... 
                'linestyle', 'none', ... 
                'marker', '.', ... 
                'color', c, ... 
                'markersize', ms); 
        end 
    end 
 
    function [paws, stop, census] = init_gui 
        % Initialize the GUI controls 
        if isequal(get(gcf, 'name'), 'covid19-1') 
            clf;  % Clear the figure if it already exists 
        else 
            set(gcf, 'name', 'covid19-1', 'numbertitle', 'off');  % Set figure name 
        end 
 
        % Add a restart button 
        uicontrol('style', 'pushbutton', ... 
            'units', 'normal', ... 
            'position', [.86 .85 .10 .05], ... 
            'background', 'w', ... 
            'string', 'restart', ... 
            'fontsize', fontsize, ... 
            'fontweight', 'bold', ... 
            'callback', @restart_callback); 
 
        % Add a pause toggle button 
        paws = uicontrol('style', 'toggle', ... 
            'units', 'normal', ... 
            'position', [.86 .75 .10 .05], ... 
            'background', 'w', ... 
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            'string', 'pause', ... 
            'fontweight', 'bold', ... 
            'fontsize', fontsize); 
         
        % Add a plot button 
        uicontrol('style', 'push', ... 
            'units', 'norm', ... 
            'position', [.86 .65 .10 .05], ... 
            'string', 'plot', ... 
            'background', 'w', ... 
            'fontsize', fontsize, ... 
            'fontweight', 'bold', ... 
            'callback', @plot_callback); 
 
        % Add a close toggle button 
        stop = uicontrol('style', 'toggle', ... 
            'units', 'norm', ... 
            'position', [.86 .55 .10 .05], ... 
            'string', 'close', ... 
            'background', 'w', ... 
            'fontweight', 'bold', ... 
            'fontsize', fontsize); 
   
        % Add a frame and text for the census display 
        types = 'healthy sick immune deaths'; 
        uicontrol('style', 'frame', ... 
            'units', 'normal', ... 
            'position', [.835 .20 .155 .25], ... 
            'background', 'w'); 
        uicontrol('style', 'text', ... 
            'units', 'normal', ... 
            'position', [.84 .22 .09 .21], ... 
            'fontname', fontname, ... 
            'fontsize', fontsize, ... 
            'fontweight', 'bold', ... 
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            'background', 'w', ... 
            'horiz', 'left', ... 
            'string', types); 
        census = uicontrol('style', 'text', ... 
            'units', 'normal', ... 
            'position', [.938 .22 .05 .21], ... 
            'fontname', fontname, ... 
            'fontsize', fontsize, ... 
            'fontweight', 'bold', ... 
            'background', 'w', ... 
            'horiz', 'right', ... 
            'string', num2str(zeros(4, 1), '%3d')); 
 
        % Add parameter controls for n, infect, birth, mortality, virulence, duration, 
speed, barrier 
        parm(n, 'n: %d', @n_callback, 1); 
        parm(infect, 'infect: %d', @infect_callback, 2); 
        parm(birth, 'birth: %5.3f', @birth_callback, 3); 
        parm(mortality, 'mortality: %5.3f', @mortality_callback, 4); 
        parm(virulence, 'virulence: %5.3f', @virulence_callback, 5); 
        parm(duration, 'duration: %d', @duration_callback, 6); 
        parm(speed, 'speed: %d', @speed_callback, 7); 
        parm(barrier, 'barrier: %5.3f', @barrier_callback, 8); 
    end 
 
    function label = parm(val, fmt, callback, pos) 
        % Create a parameter control with a label and +/- buttons 
        label = uicontrol('style', 'text', ... 
            'units', 'normalized', ... 
            'position', [.015 1.0 - .11 * pos .187 .05], ... 
            'fontsize', fontsize, ... 
            'fontweight', 'bold', ... 
            'horiz', 'left', ... 
            'userdata', fmt, ... 
            'string', sprintf(fmt, val)); 
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        name = fmt(1:find(fmt == ':') - 1); 
        pm = '+-'; 
        for j = 1:2 
            % Add +/- buttons for adjusting the parameter value 
            uicontrol('string', pm(j), ... 
                'fontsize', fontsize, ... 
                'units', 'normalized', ... 
                'fontweight', 'bold', ... 
                'position', [.13 - .05 * j 0.96 - .11 * pos .04 .04], ... 
                'background', 'white', ... 
                'userdata', label, ... 
                'tag', [name pm(j)], ... 
                'callback', callback); 
        end 
    end 
 
    function display_parm_value(arg, val) 
        % Update the displayed value of a parameter 
        label = get(arg, 'userdata'); 
        fmt = get(label, 'userdata'); 
        set(label, 'string', sprintf(fmt, val)); 
    end 
 
    function introduce_sick 
        % Introduce a new Sick individual 
        n = n + 1;  % Increase the population size 
        narg = findobj('tag', 'n+');     
        display_parm_value(narg, n);  % Update the displayed population size 
        A.type(n) = 2;   % Set the new individual's type to Sick 
        A.x(n) = 1;      % Place the individual in the upper right corner 
        A.y(n) = 1; 
        A.u(n) = -rand;  % Set a random velocity 
        A.v(n) = -rand; 
        A.t(n) = t;      % Record the current time step 
        A.p(n) = line(A.x(n), A.y(n), ...  % Plot the individual as a red dot 
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            'linestyle', 'none', ... 
            'marker', '.', ... 
            'color', colors(2), ... 
            'markersize', ms); 
    end 
   
    function n_callback(arg, ~) 
        % Callback for increasing or decreasing the population size 
        if get(arg, 'string') == '-' 
            if n == 1 
                return;  % Cannot decrease below 1 
            end 
            if nargin > 1   % Limit to Sick or Immune individuals 
                j = find(A.type > 1); 
                if isempty(j) 
                    return; 
                end 
                k = j(ceil(rand * length(j)));  % Randomly select a Sick or Immune individual 
            else 
                k = 1 + floor(rand * n);  % Randomly select any individual 
            end 
            delete(A.p(k));  % Remove the individual from the plot 
            A.type(k) = [];  % Remove the individual's type 
            A.x(k) = [];     % Remove the individual's x position 
            A.y(k) = [];     % Remove the individual's y position 
            A.u(k) = [];     % Remove the individual's x velocity 
            A.v(k) = [];     % Remove the individual's y velocity 
            A.t(k) = [];     % Remove the individual's infection time 
            A.p(k) = [];     % Remove the individual's graphics pointer 
            n = n - 1;       % Decrease the population size 
            deaths = deaths + 1;  % Increment the death count 
        else % '+' 
            n = n + 1;  % Increase the population size 
            A.type(n) = 1;   % Set the new individual's type to Healthy 
            A.x(n) = randu(1, 1);  % Set a random x position 
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            A.y(n) = randu(1, 1);  % Set a random y position 
            A.u(n) = randu(1, 1);  % Set a random x velocity 
            A.v(n) = randu(1, 1);  % Set a random y velocity 
            A.t(n) = t;      % Record the current time step 
            A.p(n) = line(A.x(n), A.y(n), ...  % Plot the individual as a blue dot 
                'linestyle', 'none', ... 
                'marker', '.', ... 
                'color', colors(1), ... 
                'markersize', ms); 
        end 
        display_parm_value(arg, n);  % Update the displayed population size 
    end 
 
    function v = plus_or_minus(v, d, pm) 
        % Adjust a parameter value using +/- buttons 
        if get(pm, 'string') == '+' 
            if v < .999 * d 
                v = v + d / 10; 
            elseif v < 10 * d 
                v = v + d; 
            else 
                v = v + 10 * d;                                 
            end 
        elseif v > 0 
            if v > 10 * d 
                v = v - 10 * d; 
            elseif v > d 
                v = v - d; 
            elseif d ~= 1  
                v = max(0, v - d / 10); 
            end 
        else 
            % v = v; 
        end        
        display_parm_value(pm, v);  % Update the displayed parameter value 



 

73 

    end 
 
    function infect_callback(pm, ~) 
        % Adjust the interval between new Sick individuals 
        infect = plus_or_minus(infect, 10, pm); 
    end 
 
    function birth_callback(pm, ~) 
        % Adjust the birth rate 
        birth = plus_or_minus(birth, .01, pm); 
    end 
 
    function mortality_callback(pm, ~) 
        % Adjust the mortality rate 
        mortality = plus_or_minus(mortality, .01, pm); 
    end 
 
    function virulence_callback(pm, ~) 
        % Adjust the infectious distance 
        virulence = plus_or_minus(virulence, .01, pm); 
    end 
 
    function duration_callback(pm, ~) 
        % Adjust the time steps to become immune 
        duration = plus_or_minus(duration, 10, pm); 
    end 
 
    function speed_callback(pm, ~) 
        % Adjust the time interval between display updates 
        speed = plus_or_minus(speed, 1, pm); 
    end 
 
    function barrier_callback(pm, ~) 
        % Adjust the length of the central barrier 
        if get(pm, 'string') == '-' 
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            if round(100 * barrier) <= 90 
                barrier = barrier - .10; 
            else 
                barrier = barrier - .01; 
            end 
        else 
            if barrier >= 1 
                % do nothing 
            elseif round(100 * barrier) >= 90 
                barrier = barrier + .01; 
            else 
                barrier = barrier + .10; 
            end 
        end 
        display_parm_value(pm, barrier);  % Update the displayed barrier length 
        make_barrier(barrier, bw);  % Redraw the barrier 
    end 
 
    function make_barrier(barrier, bw) 
        % Draw the central barrier 
        bx = [bw bw -bw -bw]; 
        by = [1 1 - barrier 1 - barrier 1]; 
        grey = [.9 .9 .9]; 
        delete(findobj('type', 'patch'));  % Remove any existing barrier 
        patch(bx, by, grey);  % Draw the barrier on the top half 
        patch(bx, -by, grey);  % Draw the barrier on the bottom half 
    end 
 
    function color = colors(n) 
        % Define colors for Healthy (Blue), Sick (Red), Immune (Green circle), Deaths 
(Purple) 
        blue = [0 0 1];      % Healthy 
        red = [1 0 0];       % Sick 
        green = [0 1 0];     % Immune 
        purple = [0.5 0 0.5];% Deaths 
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        clrs = [blue; red; green; purple]; 
        if nargin == 1 
            color = clrs(n, :);  % Return the color for the specified type 
        else 
            color = clrs;  % Return the entire color matrix 
        end 
    end 
 
    function noticks 
        % Remove ticks from the axes 
        set(gca, 'xtick', [], 'ytick', []); 
        box on;  % Draw a box around the plot 
    end 
 
    function thumbnail 
        % Generate a thumbnail for the simulation 
        n = 5 + ceil(rand * (n - 20));  % Randomly reduce the population size 
        ms = 16;  % Reduce the marker size 
        barrier = rand;  % Randomize the barrier length 
        restart_callback(true);  % Restart the simulation with the new parameters 
        set(A.p(1:ceil(n / 3)), 'color', colors(2));  % Set some individuals to Sick 
    end 
 
    % --------------------------------------------------------- 
 
    function plot_callback(~, ~) 
        % Generate a plot of the simulation data 
        fig1 = gcf;  % Get the current figure handle 
        pos1 = get(gcf, 'pos');  % Get the current figure position         
        fig2 = figure('units', get(fig1, 'units'));  % Create a new figure 
        figs(end + 1) = fig2;  % Store the new figure handle 
        pos1(1) = 0.1 * pos1(3);  % Adjust the position of the new figure 
        pos2 = pos1; 
        pos2(1) = pos1(1) + 1.1 * pos1(3); 
        set(fig1, 'pos', pos1);  % Set the position of the original figure 
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        set(fig2, 'pos', pos2);  % Set the position of the new figure 
        set(fig2, 'numbertitle', 'off', ...  % Set the new figure's name 
            'name', ['covid19-' num2str(length(figs))]); 
        figure(fig2);  % Switch to the new figure 
 
        % Plot the data 
        hold on;  % Allow multiple plots on the same figure 
        plot(data(1, :), 'b', 'linewidth', 2);  % Healthy: Blue line 
        plot(data(2, :), 'r', 'linewidth', 2);  % Sick: Red line 
        plot(data(3, :), 'g', 'linewidth', 2);  % Immune: Green line 
        plot(data(4, :), 'color', [0.5, 0.2, 0.8], 'linewidth', 2);  % Deaths: Purple line 
        hold off; 
 
        % Set x-axis limits and font size 
        set(gca, 'xlim', [1 size(data, 2)], 'fontsize', fontsize); 
     
        % Add labels 
        xlabel('Times');  % Add x-axis label 
        ylabel('Number of individuals');  % Add y-axis label 
 
        % Add a legend 
        legend({'healthy', 'sick', 'immune', 'deaths'}, ... 
                'location', 'best');  % Place the legend in the best location 
 
        % Switch back to the original figure 
        figure(fig1); 
    end 
end 
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