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摘　要： 给出了一个动态社会接触网络生成算法，基于该算法可得到同时具有无标度和小世界特性的网络模
型；在讨论 Ｈ１Ｎ１ 病程发展模型及传播参数的基础上，运用该模型对疫情在隔离、随机免疫、目标免疫和熟识者
免疫四种控制措施下的发展趋势开展了仿真研究。 仿真结果表明，目标免疫在上述四种控制措施中效能最高。
模型算法与仿真结果对于传染病的社会传播控制有一定的理论和实践意义。
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0　引言
探索传染病的社会传播机理，寻找有效的控制措施具有重

要现实意义。 然而，由于作为传染病社会传播载体的社会动力
系统的复杂性，使得人们无法观测到传染病的实际社会传播过
程，也无法进行社会实验观察。 运用模型逼近现实，基于模型
开展仿真实验，寻找有效的控制措施是目前研究传染病传播防
控问题的一条重要途径。 传染病传播建模是由来已久的科学
问题。 Ｋｅｒｍａｃｋ等人［１］于 １９２７年基于平均场理论首次提出用
于描述恢复后具有免疫能力类传染病传播的 ＳＩＲ模型。 此后，
广大科学工作者根据传染病本身的特点，先后提出一系列的传
染病动力学模型，如用于描述未知传播机理类传染病的 ＳＩ 模
型、用于描述恢复后不具备免疫能力类传染病的 ＳＩＳ 模型、潜
伏期具有传播能力类传染病的 ＳＥＩＲ模型等［２，３］ 。 尽管基于平
均场的动力学模型能够在相当程度上表达传染病社会传播的

主要特征，但所有易感人群都具有相等被感染概率的完全连通
假设与实际情况并不完全相符［４］ 。 同时，动力学模型研究的
一个重要结论是［５，６］ ：存在临界值 λc。 当传染率 λ＞λc，传染

病能够在人群中长期存在，并波及大量个体；当 λ＜λc 时疾病

会以指数速率迅速消亡。 实证研究表明，麻疹、性病等许多疾
病一般只波及少量个体，但能在人群中长期存在［７，８］ 。 这个
问题长期困扰平均场理论对于传染病传播动力学的研究。
随着小世界网络［９］和无标度网络［１０］的发现， Ｐａｓｔｏｒ唱Ｓａｔｏｒ唱

ｒａｓ等人［１１］首先对传播临界值的存在提出了质疑，并在无标度
网络上研究了 ＳＩＳ类传染病的传播动力学。 研究结果表明，对
于任意有限的传染率λ，传染病都将在网络中长期存在，从而
λc≡０。 这个结论很好地解释了上述平均场理论无法解释的现
象，进一步引起了对传染病在复杂网络上的传播动力学研究的
热潮。

２００３年 ＳＡＲＳ疫情的发生，为复杂网络研究传染病传播提
供了很好的应用背景。 Ｍｉｃｈａｅｌ［１２］基于小世界网络和香港的
ＳＡＲＳ数据，研究了 ＳＡＲＳ的传播机理。 林国基等人［１３］基于小

世界网络研究了控制措施对于 ＳＡＲＳ的影响，认为负反馈机制
将有效抑制 ＳＡＲＳ蔓延。 杨洪勇等人［１４］基于复杂网络研究了

禽流感病毒传播，对控制措施进行了有效性分析等。 然而，这
些基于复杂网络的传染病动力学研究所采用的网络模型大多
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为静态小世界网络。 而最新研究表明，社会接触网络具有无标
度的统计特征［１５，１６］ 。 因此，建立同时具有小世界和无标度共
同特征的动态社会接触网络模型显得十分必要。

基于上述问题，本文首先给出了一个网络生成算法，得到
同时具有小世界和无标度特点的动态社会接触网络模型；然后
在讨论 Ｈ１Ｎ１病程发展模型及传播参数的基础上，基于该模型
考察了隔离、随机免疫、目标免疫和熟识者免疫四种常用控制
措施的控制效果，给出了控制建议。 本文给出的模型对于其他
传染病的社会传播建模具有普遍意义，仿真结果对于 Ｈ１Ｎ１ 疫
情的防控实践有一定的参考价值。

1　网络
1畅1　网络的定义

现实世界中的许多复杂系统都可以用网络来描述［１７，１８］ 。
网络定义为一组节点和边构成的集合 G ＝（V，E）。 其中，节点
V表示构成系统的元素，边 E表示元素之间的相互作用关系。
在网络中，相互作用的两个节点 V 间有边相连，且可以根据作
用的大小赋予边权ω。 连接两点间的最短路径包含的边的条
数为两点间的平均路径 le，v。 对任意节点而言，有边相连的节
点叫邻居节点，邻居数量为 N（v） ＝｛｛u｝：eu，v∈E｝；拥有的连
线数目称为节点的度 dv。 所有相邻节点之间边的数目与最大
可能连线数目的比例称为节点的簇系数 Cv：

Cv ＝
｜EN（ v） ｜

｜N（ v） ｜（ ｜N（ v） ｜－１）
２

（１）

1畅2　网络测度
网络中节点和边的统计量称为网络测度，用于区分不同的

结构特征的网络。 典型的网络测度有度分布 p（k）、平均簇系
数 C、平均距离 L等。 其中：

p（ k） ＝
dv

∑ v∈V｜dv ＝k
（２）

C ＝１
n ∑

n

i ＝１
Ci （３）

L ＝ １
１／２n（n ＋１）

∑
e≥v

le，v （４）

作为复杂网络的两个经典模型，小世界网络是指与随机网
络相比，具有大的簇系数和小的平均路径。 无标度网络指的是
度分布呈现幂律分布形式 p（k）∝k －α，k ＞k０ 的网络。 大量实证
研究表明，无标度和小世界是复杂网络的普遍特征［９ ～１０，１５ ～１８］ 。

1畅3　连线规则
不同的连线规则，可以得到不同结构特征的网络模型。 总

结网络的连线规则，主要有以下四种：
ａ）完全连通。 如果网络中所有节点相互之间都存在连

线，这样的网络称为完全连通网络，即所有个体之间都存在相
互作用关系，这便是经典的平均场理论假设［１ ～８］ 。

ｂ）按规则连线。 网络中节点间连线的方式按照确定的规
则进行，形成规则网络［１９］ 。

ｃ）以概率连线。 节点间连线与否随机确定，所得到的网
络称为随机网络［２０］ 。

ｄ）按照某种自组织方式连线。 连线方式根据网络的特点
由一定的规则和随机因素共同决定，体现确定性和随机性的共
同特点，这样的网络称为复杂网络［９，１０］ 。

2　动态社会接触网络模型
2畅1　动态社会接触网络

对传染病社会传播建模，可将个体看做网络节点，人际间
的接触关系看做网络的边，形成随时间变化而边不断演化的网
络，称为动态社会接触网络。 建立描述疾病传播的动态社会网
络模型，关键是确定网络的连线规则。 笔者认为，动态社会接
触网络是按照某种自组织的方式连线，体现个体每天接触模式
的确定性、聚集性和随机性特点的网络。 个体每天与固定的人
群如家人、同事接触体现确定性接触关系；个体进行购物、就餐
等社会活动过程中与特定的人群接触（服务员等），体现聚集
性特点；个体在进行确定性活动或聚集性活动过程中还与其他
人群具有随机接触的概率，如交通过程等。 其中，确定性接触
相对稳定，表现在边不随时间演化删减；随机接触则完全随机
化，由随机概率决定连接存在与否；而聚集接触既具有随机性
也具有确定性，如个体购物活动肯定会与服务员发生接触，而
与哪些服务员接触则具有随机性。

2畅2　模型算法
假设节点总数固定为 N，给定模型算法如下：
ａ）初始化。
（ａ）赋潜在度。 取 k′←（p（k′）／２m２ ） －１／α为每个节点赋潜

在度。 其中 p（k′）为（０，１）上的随机数。
（ｂ）以小世界网络刻画确定性连接。 ①每个节点与其相邻

的 D＝２d个节点相连线，成为一维有限规则网络，赋予边权为
ω１；②以概率 p１ 改写每条连线，随机选择连线的一个端点并将
其随机放置在另一个位置上，不允许重复连线及自身与自身连线。

ｂ）在每个步长内，
（ａ）随机连接。 以概率 p２ 为每个节点随机选择一个未连

线的节点相连，赋予连接权重ω２。
（ｂ）聚集性连接。 对每个节点以概率 p３ 按择优概率∏

（k′i） ＝k′i ／∑j k′j 任意选择一个节点，若节点间无边，建立链

接，赋予边权为ω２；若节点间有边存在，则搜索彼此的邻居节
点，从邻居节点间随机选择一对无边的节点建立连接，赋予边
权为ω２。

（ｃ）删除所有边权为ω２ 的连接，重新执行（ａ）（ｂ）步。

2畅3　模型确认
借鉴 Ｂａｒａｂáｓｉ等人在文献［２１］中的推理结果，取度指数α

＝３。 仿真中节点数 N＝１０ ０００，取 m ＝６，d ＝２，ω１ ＝１，ω２ ＝０．
５，p１ ＝p２ ＝０．１，p３ ＝０．４，独立计算 １００次后取平均值得到的网
络集聚系数 C＝０．３１６ ４，与同等规模的随机网络集聚系数 Cｒａｎｄ
＝３ ×１０ －４相比，模型具备典型的小世界网络特征。 同时，得到
网络的度分布及其双对数图如图 １所示。

由图 １（ａ）可以看出，当 k≥４ 时，p（k）∝k －α。 取其双对
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数进行线性回归，得度指数α＝３．９７７（图 １（ｂ））。 由此得出，
由上文中给出的算法能够生成同时具有小世界和无标度特点

的网络。

3　H1N1 传播
3畅1　H1N1病程发展模型

病程发展模型用来描述病例状态变化的过程。 由于目前
没有证据表明 Ｈ１Ｎ１ 患者治愈后是否具有完全免疫能力［２２］ ，
本文假设所有个体都不具备免疫能力，从而将病例的病程发展
过程表示为易感（ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ）—暴露（ ｅｘｐｏｓｅｄ）—传染（ ｉｎｆｅｃ唱
ｔｉｏｕｓ）—恢复／死亡（ｄｅａｄ／ｒｅｃｏｖｅｒ）四个阶段，如图 ２ 所示。 易
感者一旦被感染，进入暴露状态（潜伏期，无症状），潜伏期具
有一定的传播能力。 患者经过潜伏期间进入传染期（有症状）
后，大部分再次成为易感者，少数死亡。

图 ２表示，易感者一旦被感染，便进入潜伏期，经过 T１ 时

间后进入传染期，再经过 T２ 时间后概率 F死亡，其余康复为易

感者。 潜伏期后期及整个传染期间，病例具备传染能力［２３］ 。
易感者与具有传播能力的病例接触一次被传染的概率为λ。

3畅2　传播参数
１）潜伏期 T１　根据目前的研究结果，甲型 Ｈ１Ｎ１ 流感潜

伏期为 １ ～７天，多数为 １ ～４ 天［２３］ 。 本文考虑确定性和随机
性的共同作用，取潜伏周期 T１ ～N（４ｄ，３ｄ）的高斯分布，d表示
仿真步长。

２）传染期 T２ 　目前甲型 Ｈ１Ｎ１ 流感治愈情况平均为 ７

天［２３］ ，取传染周期 T２ ～N（７ｄ，２ｄ）的高斯分布。
３）接触传播率λ　根据目前已有研究中估计的甲型 Ｈ１Ｎ１

流感基本传染数 R０ ＝１．４［２４］ ，即一个感染者在一个病程周期
内平均传播 １．４个易感染者。 本文假设病例在潜伏期的最后
２d具有传染性，则病例的传播周期平均时间长度为 ９d，而病例
每个步长的接触数为网络平均度 ４，故取每次与易感人接触的
传播概率取值为 ０．０３８。

４）死亡率 F　由于目前中国尚未有死亡病例，笔者采用美
国的疫情数据［２５］ ，运用 Ｇｈａｎｉ 等人［２６］提出的死亡率估计方

法，得到 Ｈ１Ｎ１ 死亡率为 ０．１９９％，其 ９５％的置信区间为（０．
１４４％，０．２７６％）。

3畅3　控制措施
为了运用模型研究合理的疫情控制策略，考虑四种控制措

施，即隔离、随机接种、目标接种和熟识者接种。 隔离是对有症
状的病例进行孤立的一种控制策略，本文主要考虑病例从发现
症状后到医院就诊的平均时间延迟 Tl 对疫情发展的影响；随
机免疫是将所有易感染者集中起来随机选择比例 Pr 进行免疫

接种；目标免疫是将网络中度大的节点优先进行免疫；熟识者
免疫是将与病例有过接触关系的节点进行免疫。

3畅4　仿真实验
运用第二章中讨论的模型及 ３畅２ 节中的传播参数，对隔

离、随机免疫、目标免疫和熟识者免疫四种控制措施在不同强
度下的疫情发展趋势进行仿真。 仿真采用 Ｒｅｐａｓｔ Ｓｉｍｐｈｏｎｙ［２７］

工具实现，随机初始 １例 Ｈ１Ｎ１病例，然后随步长批量运行 １００
次取平均值统计模型中累计感染病例，得到在上述四种控制措
施下疫情的发展趋势如图 ３所示。

由图 ３（ａ）表明，当隔离时间延迟 Tl ＜１ｄ的情况下，疫情
很快得到控制；当 １ｄ＜Tl ＜３ｄ时，疫情以相对缓慢的速度扩散
开来；而当 Tl ＞３ｄ的条件下，病例的隔离对于疾病的传播基本
没有影响。 参考 ２００３年北京 ＳＡＲＳ疫情从发现症状到医院就
诊的时间间隔的中位数为 １ 天［２８］ ，那么在这种隔离强度下，
Ｈ１Ｎ１疫情将缓慢地蔓延开来，必须寻找其他更为有效的控制
措施。 随机免疫的效果如图 ３（ｂ）所示，当免疫比例 Pr 为 ２５％
时，几乎没有对疾病的传播构成影响，随着免疫比例上升到
５０％左右才能将疾病控制下来。 对于目标优先免疫策略如图
３（ｃ）所示，在本模型中对于度为 ９ 以上的所有节点进行免疫，
就可以有效阻止疾病的传播；而本模型中度大于 ９的节点占节
点总数的 １．３％，从这个角度来看，目标免疫比随机免疫的效
能高很多。 图 ３（ｄ）体现了在时间延迟 １ ＜Tl ＜３ 时，对病例接
触过的邻居节点进行免疫后的传播效果。 可以看出，熟识者免
疫只是在一定程度上遏制了疾病的传播速度，但并没有完全控
制住疾病的传播，这可能与 Ｈ１Ｎ１潜伏期即具有传播性和就医
时间延迟紧密相关。
从仿真结果可以看出，上述四种控制措施在一定程度上都

能对 Ｈ１Ｎ１的传播起到抑制作用。 其中隔离、随机免疫和目标
免疫三种措施在一定的条件下都可以完全将疫情控制下来，隔
离要求隔离时间延迟 Tｌ ＜１ ｄ，以北京 ２００３ 年 ＳＡＲＳ的隔离强
度为参照标准，隔离措施不可取。 在接种资源短缺的情况下，
随机免疫比目标免疫效能更高，也更容易操作，如可对医务工
作者、商场服务员等潜在度高的人群优先免疫。 这表明，在运
用多种控制措施的疫情防控实践中，目标免疫策略应该优先考
虑。 此结论与ＷＨＯ对 Ｈ１Ｎ１疫情免疫指南相一致［２９］ 。

4　结束语
本文简要回顾了疾病传播建模方法，给出了一个基于复杂

网络理论的动态社会接触网络模型。 该模型具有小世界与无
标度的双重统计特性，能够更合理地反映人际间的动态交互过
程。 在确定 Ｈ１Ｎ１病例病程发展模型基础上，讨论了疫情的基
本传播参数，进而运用本文提出的模型对 Ｈ１Ｎ１ 疫情在隔离、
随机免疫、目标免疫和熟识者免疫四种免疫措施下的传播趋势
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开展了仿真研究。 研究结果表明，目标免疫在上述免疫措施最
优，在疫情的防控中应该优先考虑。 本文给出的模型对于其他
疾病的传播建模具有普遍意义，运用模型得出的仿真结果对
Ｈ１Ｎ１疫情的防控有一定的指导作用。

由于传染病传播载体是复杂的人类社会动力系统，系统中
个体数量巨大，人际间的交互过程异常复杂，这是疾病传播建
模面对的主要问题。 由于受计算能力的限制，本文中模拟的个
体数量还相对较小（１０ ０００），也没有考虑更为复杂的交互规
则，如个体在具有明显症状的情况下，可能会改变常规行为方
式，同时对 Ｈ１Ｎ１疫情传播参数也作了简化处理。 随着研究的
深入，将对模型进一步完善，使得网络中的节点成为具有学习
与决策能力的智能个体，同时开展大规模的仿真计算，实现对
传染病疫情更为精确的预测。
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