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Мотивация и цель: Динамика популяций многих биологических видов характери-

зуется последовательными мутациями, в результате которых возникают новые ге-

нотипы видов. Типичными примерами такого процесса являются динамика попу-

ляции ВИЧ инфекции и эпидемии Ковид 19 [1, 2]. Аналогичные процессы наблю-

даются в динамике популяций раковых клеток [3, 4]. Так, например, в результате 

последовательных мутаций возникают 64 раковые и предраковые клетки подже-

лудочной железы [5]. Представленная в работе математическая модель динамики 

популяции с последовательными мутациями основывается на следующих предпо-

ложениях. 

1. Множество генотипов является бесконечно большим, и каждому генотипу 

присваивается номер 𝑥 из множества [0, +∞). 

2. Показатели роста генотипа зависят от времени. 

3. Динамика плотности численности генотипов описывается логистическим 

уравнением, в котором предельная численность популяции зависит от вида 

(номера) генотипа. 

4. Последовательные мутации и появление новых генотипов происходят с 

заданной скоростью 𝑣(𝑡) ≥ 0, 𝑡 ≥ 0. 

5. Наряду с последовательными мутациями возникают обратимые мутации 

малой интенсивности [6]. 

Предложенная модель не учитывает случайный характер постоянно возникающих 

мутаций. Однако большинство этих мутаций носят тупиковый характер и в про-

цессе эволюции реализуются лишь те мутации, которые способствуют успешному 

выживанию видов. 

Результаты: В работе показано, что при сделанных предположениях динамика 

популяции с последовательными изменениями генотипов описывается краевой за-

дачей для уравнения потока, которая во многих случаях допускает точные анали-

тические решения. 

Предложенная модель допускает обобщение на случай, когда имеется несколько 

независимых ветвей последовательных мутаций генотипов. 
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Motivation and Aim: Population dynamics of many biological species is characterized 

by consecutive mutations that result in emergence of new genotypes. Typical examples 

of such process include population dynamics of HIV infections and Covid-19 epidemic 

[1, 2]. Similar processes are observed in population dynamics of cancer cells [3, 4]. For 

example, as a result of consecutive mutations of pancreatic cells 64 types of cancer and 

pre-cancer cells emerge [5]. In this work the mathematical model of population dynam-

ics with consecutive mutations is based on the following assumptions. 

1. The set of genotypes is infinitely large, and each genotype is given a number 𝑥 

from [0, +∞). 

2. The growth rate of genotypes depends on time. 

3. The dynamic of density of the number of genotypes is described by a logistic 

equation where the population limit depends on the number of a genotype. 

4. Consecutive mutations and emergence of the new genotypes happen with a 

given speed 𝑣(𝑡) ≥ 0, 𝑡 ≥ 0. 

5. In addition to the consecutive mutations a reverse mutations of low intensity 

appear [6]. 

The proposed model does not account for the randomness of constantly appearing mu-

tations. Nevertheless, the majority of such mutations are dead ends, and in the process 

of evolution only mutations with facilitate the successful survival of the species actual-

ize. 

Results: In this work it is shown that following these assumptions the population dynam-

ics with consecutive mutations of genotypes is described with boundary value problem 

for continuity equation, which in many cases has analytical solutions. 

The proposed model allows generalizations for describing cases with multiple independ-

ent branches of consecutive mutations. 
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