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Abstract 
Ebola virus is a deadly infectious disease, which seriously endangers human life and safety. Ac-
curate prediction of the development trend of an infectious disease is of significant importance 
for the timely allocation and mobilization of relevant medical resources, developing reasonable 
strategies, as well as solving the problem of experience dependence in emergency treatment 
of the health sector. In order to effectively deal with the spread of the virus, this paper intro-
duces three different methods to establish the prediction model of the Ebola virus transmission 
process, i.e. the probability model, the disease development course model and the system dy-
namics model. Through data mining of the time series variables in the disease spreading history, 
we can establish our predicting model based on the spreading rules of Ebola epidemic disease. 
Through the Ebola epidemic prediction model, we can make predictions on the future spread of 
the virus and simulate different control strategies under different scenarios to explore for the 
most effective measures. Therefore, through this research, we can provide effective technical 
support and suggestions for epidemic countries in Ebola disease management and to improve 
the public health emergency response ability. In addition, the proposed models of this paper al-
so take some realistic factors, such as the difficulty degree of drug distribution and the medical 
service level in different epidemic areas into account to make improvements on the original 
model, which help the models to be more realistic in the simulation of the Ebola virus spreading 
process. 
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摘  要 

埃博拉病毒是一种致命性的传染性疾病，严重危及人类的生命安全。准确预测传染病的发展趋势，对于

及时配置和调集相关医疗资源、制定合理应对策略，解决卫生部门在应急处理中的经验误区有至关重要

的意义。为有效控制该病毒的扩散，本文采用不同的方法建立埃博拉病毒传播预测模型，分别包括概率

模型、病程发展模型和系统动力学模型。通过对该病毒的扩散历史中相关时序变量进行研究，寻找其传

播规律，构建埃博拉传染病预测模型，可以对该病毒的未来传播情况做出预测，并对不同防控干预措施

进行模拟仿真，检测不同措施的效果，为疫情区所在国家制定有效应对方案，健全公共卫生体系，为相

关部门提高应急管理能力提供技术支撑和相关建议。此外，本文所构建的模型将一些现实影响因素，如

药品配送难易程度，疫情区卫生服务水平等因素考虑在内，对模型进行改进，从而更为真实的模拟埃博

拉病毒的蔓延扩散过程。 
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1. 引言 

埃博拉病毒(或称埃博拉出血性发热)是一种由埃博拉病毒引起的人类和灵长类动物疾病。埃博拉病是

一种致命性的病症，其致死率高达 90%。这种疾病主要可以导致人类和灵长类动物(如猴子，大猩猩和黑

猩猩)感染，其传播途径为，人类通过野生动物感染该病毒，并且在人与人之间进行传播。埃博拉首次出

现在 1976 年，由于经常爆发在偏远地区，因此并没有引起太大的影响。但是最近爆发的埃博拉病毒感染

却发生在西非一些人口密集的市区，并于 2014 年 3 月发现第一例感染者，随后从几内亚开始，跨越国界

蔓延到塞拉利昂和利比里亚，又通过空中传播到尼日利亚，并由陆路传播到塞内加尔。这次爆发的埃博

拉病毒感染事件是继 1976 年埃博拉被发现以来最大的一次感染事件，也是最复杂的一次，此次爆发导致

病例数量快速增长而且死亡率很高[1]，并已引起国际社会各方的高度重视。 
针对埃博拉病毒的近期较大规模爆发，各国都在研制相应的疫苗或者治疗药物以尽快遏制该病毒的

蔓延。在所有应对政策中，对传染病蔓延和发展态势的预测是疫情处置当中的重要一环，研究传染病传

播规律，并进行预测与风险评估，有助于在疫情发展早期为公共卫生部门制定防控策略和科学配置应急

资源提供辅助决策支持，能够对应急物资调配，应急措施制定，人群疏导等政策制定提供重要指导，也

为其他国家的防疫部署提供借鉴[1]。 
由于传染病种类(如非典，甲流等)较多，近些年来传染病爆发频率逐步上升，目前与流行病预测相关
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的研究已经较为丰富。针对西非所爆发的埃博拉疫情，美国 CDC 制作出埃博拉病毒扩散仿真工具

EbolaRsponse [2]并利用该工具对埃博拉疫情的未来发展趋势进行预测，由于此工具所能考虑到的各种影

响因素较少，模型较为简单，所得预测结果与实际值相比偏高[3]。文章接下来将对现有研究进行梳理和

总结。 
从研究内容上说，现有预测研究主要包括三大类型，一是对传染病的病程发展进行阶段划分并且构

建模型，常见的有 SIR，SIRT 等；二是对传染病疫情发展规律进行研究，包括对各种病理参数进行估计，

如基本再生数[3] [4]，潜伏期长度[4]-[7]及概率分布和传染期长度及概率分布[2] [4] [8]，发病率[2]，死亡

率估计[2]等；三是对传染病爆发过程进行仿真模拟，研究人群的行为和政策措施的效果。 
从预测研究的模型上进行分类，主要包括病程发展模型，时间序列模型和仿真模拟模型。其中病程

发展模型已经较为成熟，从最初提出来的 SIR [9] [10]模型，到 SEITR [4]模型，后来又发展到 SEIHFR [5]
模型。其中 Chowell 采用 SEIR 病程发展模型，主要引入了控制措施如对病人进行隔离等来研究该措施对

感染者的接触传播率的影响[4]。在此基础上，Legrand 将该模型进一步细化，根据埃博拉病毒的特性和

传播机理将传染期的病例分为社区中的感染者(I)、医院中的感染者(H)、未入葬死尸传染源(F)这三个类型，

也就是 SEIHFR 模型[1] [5]，而这种分类与西非的医疗条件和当地习俗较为切合[1]，并在美国 CDC 构建

的埃博拉传播建模工具中也得到应用[2]。这些研究传播规律的微分方程模型[11]-[13]也称为仓室模型，

并且已经在传染病预测研究中得到广泛应用[4] [5] [14]。而时间序列建模方法在传染病预测领域也有很多

应用，如吴家兵等探讨了应用时间序列 ARIMA 模型鉴定传染病发病率预测的可行性[15]。魏珊采用时间

序列分解法，对我国乙类法定报告传染病近八年来的发病趋势和发病季节性进行验证和探索[16]。 
目前较为著名的埃博拉传染病预测和仿真模拟模型有美国 CDC 发布的疫情模拟工具 EbolaResponse 

[2]，其建模中也用到了前面所提到的仓室模型。此外，EpiFast [17]和 EpiSimdemics [18]建模平台采用了

Agent建模方法，并基于社会接触网络构建，并且由于ABM建模方法的特殊优势，这两个平台能够赋予

模型中的个体更多现实特征。其中 Agent 建模方法在很多病毒扩散模型中有很多应用[19]-[21]。对于其他

仿真模型，如系统动力学(System Dynamics)仿真在传染病模拟和预测中的应用也很多，如 Mecoli 等采用

系统动力学模型对蚊媒疾病的传播进行模拟仿真，来研究相关疾病控制策略的有效性[22]。Huang 等建立

系统动力学模型区别不同年龄组的人群对川崎病流行病进行研究，并进而模拟医疗推进措施对该疾病发

展趋势的影响[23]。 
综合以上论述，现有研究对于传染病的病理规律和相关参数的估算研究较为充足，但是与非药物干

预措施的有效性相关的研究明显不足，而且大多数研究在模型设置上比较简单，没有考虑疫情区的很多

实际影响因素对疫情发展，应急物资调配等的影响。本文采用三种不同的建模方法(概率模型、病程发展

模型、系统动力学模型)来对埃博拉病毒的发展态势进行模拟和预测，并根据疫情区的现实情况来对模型

进行改进，以最大化模拟现实情景，从而比较不同方法和模型的优劣以及在实践中的意义。值得注意的

是，传统的数值模型(包括概率模型和 SIR 病程模型)不能捕捉到除数据含义以外的其他属性特征，而系

统动力学模型综合了数值模型和概念模型的优势，能够处理非线性多元数据及复杂的多属性混合系统，

探究事物发展的内在机理，研究传染病在传播过程中与系统内各影响因素之间的作用关系。 
此外，由于仿真模型能够很好的模拟不同政策措施对疫情发展的影响，可以根据现实政策环境的变

化不断对模型进行修正，而系统动力学模型作为一种专门分析研究复杂反馈系统动态行为的系统科学方

法，在实际应用中更为简便，而且在政策模拟中能够发挥其显著的优势。因此通过对埃博拉病毒的特定

传播机理进行分析，本文建立埃博拉系统动力学仿真模型研究不同疾控措施(包括药物措施与非药物措施)
对疫情发展的影响，从而为以后的研究提供参考，也为相关部门制定最优疾控策略提供技术支持。 
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2. 模型框架 

首先，根据现有文献资料，传染性疾病的传播过程一般经过三个状态，即由最初的几例染病患者，

通过接触等方式传播给其他易感人群，并且随着染病人数的增多，传染病进入爆发状态，传播速率加

快，而后这些已经染病的患者经过一定的感染期长度转入移除状态(康复状态或者死亡状态)，传染病进

而由爆发状态转入衰减状态。本文的分析框架正是围绕着易感人群–染病人群–移除人群这一传播机

理展开。 
其次，从世界卫生组织官方网站可以获取埃博拉病毒扩散相关时序数据，通过对数据的整理和分析，

挖掘数据的模式特征和本质特征，并综合不同的数据类型，选取合适的模型。本文通过对时序单元数据

进行整合形成多元数据，从而实现了由数值模型(包括概率模型和 SIR 病程模型)向仿真模型(系统动力学

模型)的过渡。不同模型各有其不同的优势和劣势，在实际应用中可以根据不同需要进行选择。 
最后，基于所构建的不同模型，可以分别完成对埃博拉病毒扩散时序数据的预测，检验和比较不同

应对措施的效果，并将成果应用到科学研究以及疾病防控实践之中，健全公共卫生体系，提高相关部门

公共卫生管理能力。 
通过以上分析，本文的框架图如图 1 所示。 

 

 
Figure 1. The framework of the paper 
图 1. 文章框架图 
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3. 概率模型 

3.1. 模型设计 

相对于经典的 SIR 埃博拉病毒模型需要建立一系列复杂的方程式而言，我们寻求到一种更为简便的

方法，那就是通过计算概率来解决对该病毒传播的预测问题。因此，我们首先建立一个概率模型，来寻

求易感人群的感染率与疫情严重程度之间的关系；其次加入药物措施干预，研究其对疫情传播的影响。

针对药物干预措施，我们考虑添加一个最优的药品配送中心，并进而将配送药品至不同区域的难易程度

考虑在内。该模型的假设条件如下： 
1) 一个地区中患病人群普及率与本地区的易感人群的被感染概率之间的关系满足指数函数关系。 
2) 制药厂对研发投资的能力是固定的。 
3) 药品生产之后都是首先送到药品配送中心，然后再由配送中心送往各个疫情区。 
4) 药品配送的难易程度由一个难度系数来评估。药品配送中心与配送地点的距离越远，该难度系数

就越小。该难度系数的值处于 0 与 1 之间。 
5) 假设每个地区的人口总数是固定的，也就是说不考虑由出生、死亡、人口迁入与迁出等因素带来

的人口数量变化。 
6) 有且只有一个药品配送中心站点。 

3.2. 变量 

模型Ⅰ所涉及的变量如下： 
1) 地区 i ( 1, 2, ,i n=  )的患病人群普及率为 iρ ； 
2) 药品每周供给的总数量为 C，配送到每个地区的不同药品数量为 Ci； 
3) 每个地区所现有的健康人群(易感人群)被感染的可能性或者感染概率为 iI ； 
4) 药品配送难度系数为 λ ，每个地区的难度系数用 iλ 表示； 
5) 不同国家的人口总数为 Ai； 
6) 疫情区的患病人口数量为 B，不同地区的患病者人数为 Bi； 
7) 药品投入之后，易感人群的被感染概率为 I ′，不同疫情区用 iI 表示； 
8) 由 M 代表药品配送中心位置，其坐标表示为(x, y)； 
9) 用 mi 代表不同疫情区，坐标表示为(xi, yi)； 
10) 用 G 代表配送中心与各疫情区的距离之和的最小值。 
该模型旨在通过最优的药品配送系统来使所有地区的易感人群的感染数量 P 达到最小，即： 

( )
1

min
n

i i i
i

P I A B
=

′= ∗ −∑                                  (1) 

3.3. 模型构建 

从世界卫生组织官方网站获取的相关数据，我们可以拟合出一个地区易感人群被感染的概率 iI 与该

地区患病者普及率 iρ 之间的关系方程，即 ( )i iI f ρ= 。 
针对埃博拉病毒的药品生产出来之后，世界药品协会根据不同疫情区的疫情严重程度来配送不同数

量的药品。加入药物措施干预之后，易感人群的被感染概率 iI 降低，这意味着易感人群中被感染者的数

量 nP 下降。假定制药厂每周可提供的药品生产总数量是 C，并且所有的药品都会被分配到不同的疫情区，

那么有如下关系式： 1 2 3 nc c c c c= + + + +  
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此外，送往不同疫情区的药品数量由不同疫情区的病患数量所决定，因此有： 

1

i
i n

i
i

B
c C

B
=

= ∗
∑

                                     (2) 

因此，我们假定抗病毒药品投入使用以后，不同疫情区易感人群的被感染概率可以表示为： 

( )2 2
1 1

1 1i i i
i i i i

I I f
c c

ρ
λ λ
   

′ = ∗ = ∗  + +   
                           (3) 

其中不同疫情区药品配送难度系数 iλ 由疫情区和药品配送中心的距离决定。 

3.4. 结果分析 

根据 WHO 官网数据，我们对利比里亚，塞拉利昂和几内亚这三个国家的病例数和死亡人数进行统

计，并分别对易感人群的被感染概率与疫情区患病人群比例(患病人群普及率)之间的关系进行拟合，得出

不同国家相应的拟合方程。其中 1 1 1 1 1 1, , , , ,I I A B Cρ ′ 代表利比里亚国家的相关变量， 2 2 2 2 2 2, , , , ,I I A B Cρ ′ 代表

塞拉利昂国家的相关变量， 3 3 3 3 3 3, , , , ,I I A B Cρ ′ 代表几内亚国家的相关变量，拟合结果如下： 
利比里亚： 2

1 1 12.65781 0.0141324 0.00926538I ρ ρ= + +  (图 2)。 

塞拉利昂： 2
2 2 23.07443 0.572518 0.00272695I ρ ρ= − + +  (图 3)。 

几内亚： 2
3 3 30.826962 0.00761192 0.0230747I ρ ρ= + +  (图 4)。 

然后，我们可以根据公式(2)得出配送至这三个地区的不同药品数量： 

利比里亚： 1
1 3

1
i

i

BC C
B

=

= ∗
∑

；塞拉利昂： 2
2 3

1
i

i

BC C
B

=

= ∗
∑

；几内亚： 3
3 3

1
i

i

BC C
B

=

= ∗
∑

 

据公式(3)，我们可以得出这三个疫情区的易感人群被感染概率(假设不同疫情区难度系数同为 1)： 

利比里亚： 1 1 2
1

1
1

I I
C
 

′ = ∗  + 
；塞拉利昂： 2 2 2

2

1
1

I I
C
 

′ = ∗  + 
；几内亚： 3 3 2

3

1
1

I I
C
 

′ = ∗  + 
 

最后，我们可以根据公式(1)得到三个区域总的易感人群中被感染人数 P： 

( )
1

min
n

i i i
i

P I A B
=

′= ∗ −∑                                  (4) 

3.5. 模型改进 

在 3.3 所介绍的基本模型中，当寻找最优配送中心地点的时候，没有考虑不同疫情区的具体情况所

带来的影响，因此，在该改进模型中将会把这一重要因素考虑进来。假设： 
1) 不考虑药品配送运输途中的地势地形问题，也就是说，假设在配送中心与疫情区收货地点之间的

运输路线是直线。 
2) 假设每个疫情区所报道的患病者人数是准确的。 
3) 其他假设与 3.1 中基本模型的假设相同。 
用 ( ),Z m n= 代表药品配送中心的坐标，即锚定区域的重心位置。该改进模型建立了一个囊括每个疫

情区的多边形区域。根据重心算法的特征，三角形的重心位置满足三个顶点到重心的距离之和为最小。

同样的，假设该模型中，多边形的所有顶点与重心的距离之和为最小。因此，在该模型中，药品配送中

心的位置就是此处所建立的多边形的重心位置。 
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Figure 2. The probability model of Liberia 
图 2. 利比里亚概率模型 

 

 
Figure 3. The probability model of Sierra Leone 
图 3. 塞拉利昂概率模型 

 

 
Figure 4. The probability model of Guinea 
图 4. 几内亚概率模型 
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假设该多边形具有 E 条边，利用基本模型与改进模型中所设置的变量，我们可以得到重心的位置为： 

1 1,

n n

i i
i i

x y
m n

E E
= == =
∑ ∑

                                   (5) 

考虑到不同疫情区的具体情况，我们定义一个权重值，即：
 

1

i
i n

i
i

B

B
µ

=

=
∑

                                       (6) 

因此，我们可以获得改进模型的重心位置 ( ),Z m n′ ′ ′=  

1

n

i
i

x
m

E

µ
=′ =
∑

                                      (7) 

1

n

i
i

y
n

E

µ
=′ =
∑

                                      (8) 

接下来，由 iγ 代表不同疫情区和药品配送中心的距离，由 iR 代表药品配送中心和不同疫情区的真实

地理距离。因此，在基本模型中提到的不同疫情区药品配送难度系数 iλ 可以表示为： 

( )e i iR r
iλ

 − − =                                      (9) 

根据基本模型中的公式(3)，不同疫情区的易感人群被感染概率可以表示为： 

( ) ( )2 2

1 1
1 e 1i i

i i i R r
i i i

I I f
C C

ρ
λ  − − 

  
′  = ∗ = ∗   + +   

                       (10) 

4. 病程发展模型 

4.1. SIR 模型 

病毒的扩散过程是一个非常复杂的过程，会受到很多社会因素的限制和影响，例如，传染病患者的

数量，传染速率，出生率，死亡率，疾病预防意识强弱，个体差异等等。为了简化这个问题，我们利用

经典的传染病扩散模型，SIR 模型来研究，该模型只需考虑易感人群(S)、染病人群数量(I)以及移除人群

(R)这三个变量。该模型的假设条件如下： 
假定模型中总的人口数量不变。此外，根据埃博拉病患者的特征，染病者在病毒潜伏期并不会表现

出任何症状，这类人群并不能被准确识别，因此我们将这部分处于传染病潜伏期的人群归类到易感人群

中，这样我们就得到下面经典的埃博拉传染病扩散模型。 

4.2. 变量 

该模型变量包括：易感人群 S(t)、染病人群 I(t)、移除人群(病愈后康复者或者死亡者)R(t)、接触传播

率 β ，康复率ν 。其中接触传播率 β 是由易感人群到感染者的转移速率，粗略来说就是，易感人群在与

感染者的一次接触中可能患病的概率。康复率ν 是由感染者到康复者的转移速率，如果感染者患病期限

(平均传染期长度)用 D 表示，那么 1 Dν = ，意思就是一个感染者在 D 单位时间里得到一次康复。 
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4.3. 模型构建 

( ) ( ) ( ) ( )

( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( )

( ) ( ) ( )

d
,

d
d

,
d

d
d

S t
t S t I t

t
I t

t S t I t t I t
t

R t
t I t

t

β

β ν

ν


= −




= −



=


                           (11) 

将方程组(11)转化为如下差分方程的形式： 

( ) ( ) ( ) ( ) ( )
( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( )( )
( ) ( ) ( ) ( )

,
S t t S t t S t I t t
I t t I t t S t I t t I t t

R t t R t t I t t

β
β ν

ν

 + ∆ − = − ∆


+ ∆ − = − ∆
 + ∆ − = ∆

                     (12) 

该模型由 Kermack 和 Mckendrick 二人共同于 1927、1932 和 1933 年发表的 3 篇运用微分方程方法研

究传染病在人群中传播规律的论文构成[11]-[13]，该模型假定人群是均匀混合的，且疫情持续时间较短。

该系统是一个非线性系统，并且不存在一个通用的解析解。然而，通过推导分析还是可以得到一些显著

的结果。 

4.4. 结果分析 

首先由世界卫生组织官方网站获取相关数据，然后对数据进行处理： 
步骤一：根据公式(12)，我们对每一组数据求出每个时间点对应的接触传播率 β 和康复速率ν 。然后

我们通过一个指数方程拟合出满足 β 和ν 这两个参数的一般方程。 
步骤二：计算出染病人群 ( )I t 以及死亡病例的人数。其中由于实际数据中，现阶段的康复者人数很

小，大部分患者都会死亡，因此 ( )R t 代表死亡病例人数。 
步骤三：搜集从 2014 年 3 月 22 日以来的患病者人数和死亡病例的人数。由于从该时间点开始阶段

的数据及其不稳定，数据的准确性难以保证，而从真实数据趋势图(图 5)可以看出从第 147 个数据点(即
2014 年 8 月 16 日)开始，数据稳定性较好，因此，我们将该时间点视为我们原始数据的起点。 

采用指数方程形式对数据进行拟合，可以得到接触传播率： 

( )exp 20.5057540236838 0.0184404386355749xβ = − −  

其中 x 代表从计数点(2014 年 3 月 22 日)开始的天数。通过假设检验，F = 381。将接触传播率的拟合结果

曲线和真实数据进行比较，如图 6 所示。 
同样采用指数方程形式对数据进行拟合，可以得到康复率： 

( )exp 0.900916186073122 0.0181671404876365xν = − −  

通过假设检验，F = 67。将康复率拟合结果和真实数据进行比较，得出图 7。 
据此，我们可以根据差分方程(12)对感染者病例数进行预测。例如，到 2015 年 3 月 1 日，染病人群

数量达到 22653，死亡病例人数(移除人群)达到 9390。 
同样的，根据以上介绍的思想与方法，我们可以预测几内亚，利比里亚，塞拉利昂等国家的埃博拉

病毒传播情况，因为这三个国家中患病者数量非常庞大。而还有一些国家例如尼日利亚，塞内加尔，美

国，西班牙，马里，英国等国家，由于感染者数量比较小，没有再出现新的感染病例，我们暂且认为这

些国家的疫情处于稳定状态。 



关关，武佳倩 
 

 
57 

 
Figure 5. The fitting results of contact transmission rate 
图 5. 接触传播率拟合结果 

 

 
Figure 6. The comparison between fitting results and actual value of 
contact transmission rate 
图 6. 接触传播率拟合结果与实际值对比图 

 

 
Figure 7. The comparison between fitting results and actual value of recovery rate 
图 7. 康复率拟合结果与实际值对比图 
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1) 几内亚(图 8，图 9) 

( )
( )

exp 17.3653688439591 0.0120902504030869 , 33

exp 2.52685428968888 0.00789912205048595 , 23

x F

x F

β

ν

= − − =

= − − =
 

据此，我们可以依据差分方程(12)来预测几内亚感染者的人数。例如，至 2015 年 3 月 1 日，感染者

病例达到 3001，而死亡者人数达到 2110。 
2) 利比里亚(图 10，图 11) 

( )
( )

exp 14.3760721938058 0.0230516874862239 , 267

exp 0.165612138377423 0.0227109153066923 , 235

x F

x F

β

ν

= − − =

= − =
 

据此结果，我们可以预测利比里亚的病毒感染情况，例如，到 2015 年 3 月 1 日，感染者病例为 8772
例，死亡人数为 3846 例。 

3) 塞拉利昂(图 12，图 13) 

( )
( )

exp 17.0878334100021 0.0113703213067393 , 37

exp 2.31867866276625 0.0137630765622423 , 65

x F

x F

β

ν

= − − =

= − − =
 

因此，可用该结果来预测塞拉利昂的病毒感染情况，例如，至 2015 年 3 月 1 日，感染者人数达到

10,908 人，而死亡病例的人数为 3507 人。 

4.5. 改进模型：SIRT 模型 

在 SIR 模型中，模型假设总的人口数量保持不变，是一个封闭的仓室模型。而在现实情景中，疫情

爆发时期依然存在着人口数量的流动，因而此处改进的模型将人口的迁入与迁出因素也考虑进来。目前，

所有的国家对移居人口和感染者都采取了相对较好的隔离措施，假定移居人口不携带埃博拉病毒，得到

如下的改进模型： 

( ) ( ) ( ) ( ) ( )

( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( )

( ) ( ) ( )

d
,

d
d

,
d

d
d

S t
t S t I t T t

t
I t

t S t T t I t t I t
t

R t
t I t

t

β

β ν

ν


= − +




= + −



=


 

其中 ( )T t 代表迁居到该国的人数。然而，当埃博拉病毒爆发之时，由于无法获知每个国家移居的人口数

量，因此暂时无法模拟测算该模型。 

5. 系统动力学模型 

5.1. 因果回路图 

根据埃博拉病毒的传播和蔓延特征，绘制出系统的因果回路图，如图 14 所示。 
B1：易感人群的数量越多，潜在的可以被感染的人越多，感染速率就越大；感染速率越大，越多未

受感染的人成为染病的人，从而未受感染的人越少。这是一个平衡回路，它使得感染速率不会一直上升，

从而使得传染病的传播具有 S 型增长特征，在染病人群达到峰值以后，感染速率将会下降。 
R1：染病人群越多，就有越多的人可以去传染给那些还处在健康状况的易感人群，感染速率就会升

高；而感染速率越高，就会使更多的人从易感人群成为染病人群。这是一个加强型回路，它在传染病开 
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Figure 8. The comparison between fitting results and actual value of 
contact transmission rate in Guinea 
图 8. 几内亚接触传播率拟合结果与实际值对比图 

 

 
Figure 9. The comparison between fitting results and actual value of 
recovery rate in Guinea 
图 9. 几内亚康复率拟合结果与实际值对比图 

 

 
Figure 10. The comparison between fitting results and actual value of contact 
transmission rate in Liberia 
图 10. 利比里亚接触传播率拟合结果与实际值对比图 
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Figure 11. The comparison between fitting results and actual value of 
recovery rate in Liberia 
图 11. 利比里亚康复率拟合结果与实际值对比图 

 

 
Figure 12. The comparison between fitting results and actual value of contact 
transmission rate in Sierra Leone 
图 12. 塞拉利昂接触传播率拟合结果与实际值对比图 

 

 
Figure 13. The comparison between fitting results and actual value of recovery 
rate in Sierra Leone 
图 13. 塞拉利昂康复率拟合结果与实际值对比图 
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Figure 14. Causal feedback loop diagram of Ebola virus infectious system 
图 14. 埃博拉病毒传播系统因果反馈回路图 

 
始时使易受感染的人数增加越来越快，从而使得传染病的传播在初期呈现出指数增长的模式。 

B2：染病人群数量越多，移除该系统的人数也就越多，由于埃博拉病毒致死率较高，移除人群主要

是死亡人群；死亡的人越多，染病人群的数量就开始下降，这样使得移除速率不会一直升高。这也是一

个平衡回路，它控制了染病人群的数量不会一直增加。 

5.2. 系统流图 

根据因果回路图绘制出系统流图。如图 15 所示。 
埃博拉病毒爆发的初期阶段，只有小部分人患病，大部分都是健康人群，属于潜在的易感人群(S)，

染病人群(I)的数量虽然很少，但是由于 R1 加强回路的影响，大量的易感人群，通过接触等方式感染病毒，

从而转为了染病人群，推动感染速率(IR)升高，导致染病人群数量急剧指数上升(图 15 中所侧箭头所示)。 
随着染病人群的数量(I)越来越高，那些患病者经历平均传染期长度(DT)之后，成为移除人群(R)，大

部分埃博拉病患者会死亡，从而使得一大部分染病者转移成为死亡人群(图 15 中右侧箭头所示)，移除速

率表示为 RR。 
其主要方程式如下： 

( ) ( ) ( )
0

0. . d
t

t
LEVEL S t S t RATE IR t t= − ∫                           (13) 

( ) ( ) ( ) ( )( )
0

0. . . d
t

t
LEVEL I t I t RATE IR t RATE RR t t= + −∫                    (14) 

( ) ( ) ( )
0

0. . d
t

t
LEVEL R t R t RATE RR t t= + ∫                          (15) 

( ) ( )( ) ( )IR t VC I t Num S t= ∗ ∗                              (16) 

( ) ( )RR t I t DT=                                    (17) 

( ) ( ) ( )Num S t I t R t= + +                                 (18) 

其中，方程(13)、(14)、(15)是三个状态变量 LEVEL 对速率变量 RATE 的积分方程，而方程(16)、(17)是速

率变量的表达式，接触得病速率(VC)、人口总数(Num)以及平均感染期长度(DT)都是辅助变量。 

5.3. 政策模拟 

埃博拉病毒爆发之后，随着对该病的认识与研究的深入，政府及卫生部门将会采取相应的应对措施，

一般来说分为药物措施和非药物措施(如隔离)。其中药物措施中又包括预防药物(如疫苗)和治疗药物。由

于用于治疗的药物研发所需时限较长，且在整个传染病发展过程中属于较为被动的应对措施，因此，本

文着重研究时效较短且用途较为广泛的药物应对措施——疫苗接种。 
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Figure 15. Flow diagram of Ebola virus infectious system 
图 15. 埃博拉病毒传播系统流图 

5.3.1. 药物措施–接种效果模拟 
通过对易感人群进行疫苗接种，感染速率能够得到很好控制，从而能够避免传染病的大规模爆发。

但是该措施在具体实施过程中仍然面临着一些现实困难。由于在传染病爆发阶段，短期的疫苗需求量急

剧增长，疫苗的配送(lamda)和供应(VS)难度会相应增加，同时由于每日接种能力和容量(Nma)有限，整个

疫情区的医疗资源将会十分紧张，疫苗接种速率(VV)会受到限制，这些因素都将影响接种措施的实际效

果。 
此外，疫苗研制和应用初期，资金投入较大，对于成本较高的疫苗可以通过控制疫苗接种人群的比

例，达到疾病传播控制和成本节约的双重目标。具体来说，当一个地区的已接种人群占人口总数的比例

(PI)降到一定程度时，接触感染速率(VC)已经很低，从而能够大大降低感染速率，即便不对所有易感人群

进行接种，传染病也能够得到有效的控制。接种措施下的系统流图如图 16 所示。 
接种措施下的主要方程如下： 

( ) ( )
( )( ) ( )

0
min ,

IM t Num PI
VV t

VS t Nma IM t Num PI
≥=  <

                      (19) 

( ) ( ) ( )( )121VS t lamda I t Num w Supply
−

= + ∗ ∗ ∗                       (20) 

其中方程式(19)表示，当该地区总人口接种比例超过预定的成本控制比例阀值(PI)时，已经接种的人群比

例已经很高，大部分人已经不会再被感染，传染病将会无法流行起来，此时停止接种，接种速率为零，

可以有效节约总的疫苗成本；而当接种比例未达到该预定阀值时，疫苗接种速率(VV)将受限于当地卫生

服务能力的最高容量(Nma)和疫苗供应速率(VS)的大小。 
方程式(20)表示疫苗供应速率(VS)由该地区人口占总的疫情人口的比重(w)、疫苗的总供给量(Supply)、

疫苗配送难度系数(lamda)、以及该地区疫情严重程度(即染病人群比例( ( )I t Num ))共同决定。 
通过对接种比例阀值(PI)、疫苗配送难度系数(lamda)以及每日接种最大容量(Nma)的取值进行多种情

景设定，选取不同应对策略进仿真分析，可以比较不同策略的优劣和效果，有助于传染病最优控制策略

的制定。其中增加疫苗购买资金投入可以提高接种比例阀值(PI)；提高卫生服务能力(包括调集医务人员，

增扩接种场地等)可以提高每日接种最大容量(Nma)；投入资金改善医疗资源配送条件(如增派直升机空运

疫苗，购买冷藏贮存设备等)可以降低疫苗配送难度系数(lamda)。 

5.3.2. 非药物措施–隔离效果模拟 
相对于药物控制措施来说，非药物措施如隔离具有成本低，操作简便等优点，在传染病防控管理中

具有广泛应用。首先，隔离就是将具有传染性的染病患者隔离到一定的空间中，避免与外界(易感人群)
接触，从而降低感染速率(IR)和染病人群(I)总数，控制传染病的大规模扩散和传播。即便如此，当传染病

爆发较为迅速和突然的状况下，短期内对医疗医护人员和隔离所需空间场地(Space)、医疗工具等的需求 
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Figure 16. Flow diagram of Ebola virus infectious system in vaccination scenario 
图 16. 采用接种措施下的埃博拉病毒传播系统流图 

 
将会急剧增长，因此在实际应用中，这些因素往往会对隔离措施的效果，即隔离速率(QR)有很大影响。

从节约成本的角度考虑，通过设定每天隔离染病人群的不同比例(PQ)可以模拟出最优比例，从而达到节

约成本和控制传染病传播的目标。隔离措施下的系统流图如图 17 所示。 
隔离措施下的主要方程设定如下： 

( ) ( ) ( ) ( ) ( )( )
0

0. . . . d
t

t
LEVEL I t I t RATE IR t RATE RR t RATE QR t t= + − −∫              (21) 

( ) ( ) ( )
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LEVEL Q t Q t RATE QR t t= + ∫                          (22) 

( ) ( ) ( )( )( ) ( )IR t VC I t Q t Num S t= ∗ − ∗                          (23) 

( ) ( ) ( )( )RR t I t Q t DT= +                                (24) 

( ) ( ) ( )
( ) ( )( ) ( ) ( )

0
min , 1

Q t I t PQ
QR t

I t PQ VA Qma Q t I t PQ
≥=  ∗ + ∗ <

                 (25) 

其中，方程式(21)代表状态变量染病人群(I)对流率变量的积分，其中感染速率(IR)为流入速率变量，移除

速率(RR)及隔离速率(QR)为流出速率变量。 
方程(23)代表感染速率(IR)由接触得病速率(VC)及未隔离染病人群(I-Q)决定。方程(24)代表隔离措施

下，移除速率由隔离染病人群(Q)和未隔离染病人群(I-Q)的总数及平均感染期长度(DT)决定。 
方程(25)表示，当隔离比例已经达到预定阀值比例(PQ)时，停止隔离；否则，将继续实行隔离，隔离

速率(QR)受到当地医疗条件如医务人员队伍和隔离场地的限制，因此将由每天规定比例的隔离人群和每

天最高隔离人数容量(Qma)两者中的较小者决定。其中，每天隔离人数容量将会因政府资金投入和医疗资

源调配能力提高而得到改善，改善状况由新增医疗资源速率(VA)代表。 
通过对隔离比例阀值(PQ)、新增医疗资源速率(VA)的取值进行多种情景设定，选取不同应对策略进

仿真分析，可以比较不同策略的优劣和效果，从而制定出最优的传染病传播控制系统。 

6. 模型比较与评价 

1) 概率模型 
该模型的优势有如下三个方面： 
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Figure 17. Flow diagram of Ebola virus infectious system in isolation scenario 
图 17. 采用隔离措施下的埃博拉病毒传播系统流图 

 
① 数据获取容易。在上文所提到的 SIR 模型和系统动力学模型中，诸如处于潜伏期人口的数目，移

居人口的数量，接触得病速率等无法直接获取，但是在概率模型 II 中，我们只需要感染者数据和总的人

口数目，并且各疫情流行区之间的协调也很容易搜集。 
② 简捷性。相比于上文所提到的 SIR 模型和系统动力学模型，概率模型很容易计算和理解，不需要

计算复杂的差分方程和使用仿真软件，这种模型思想简单。 
该模型的缺点有以下几点： 
① 模型仅仅考虑只存在一个药品配送中心的情况，没有考虑成本、药品的数量、生产的速度和很多

其他因素。 
② 只考虑了由患病者比例来决定疫情严重程度，实际上，在不同地区，由埃博拉病毒引发的灾难的

严重程度系数应该将诸如经济环境、人口密度、受该病毒影响的区域面积等因素考虑进去。然而，如果

这样考虑将很难决定准确的系数，因此我们只是简单将感染率作为系数来进行研究。 
2) 病程发展模型 
该模型的优势有如下四个方面： 
① 该模型是基于大量数据建立的。由于拟合出来的方程，结合了很多地区的众多数据点，数据的轻

微波动不会给最终结果造成显著的影响。 
② 本节中的 SIR 模型是由传统的模型改进得到的，因此该模型具有很高的可信赖度。 
③ 模型构建中所选取的数据相对比较稳定。模型舍弃了埃博拉病毒突然爆发时最初阶段的数据点。

因此，我们模拟的数据结果与真实结果相比误差幅度较小。 
该模型的缺点有以下几点： 
① 为了简化该问题，SIR 模型没有考虑一部分变量，例如总人口中出生率和死亡率(包括患病死亡和

自然死亡)的影响、以及每个疫情区所在国家控制疫情传播的能力的差异。 
② 模型假定药品生产速度完全满足不同疫情区对药物的需求。如果现实中药品生产速度远低于理想

水平，那么我们需要更深入的优化研究。 
③ 埃博拉病毒可能对新药物存在抗药性。在我们的模型中，假定药物疗效保持在稳定状态。然而，

在现实中，埃博拉病毒自身的变异可能会带来更多的问题。 
3) 系统动力学模型 
该模型的优势有： 
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① 系统动力学作为一种复杂的反馈性系统，能够很好的模拟非线性，高阶次，多重反馈和时间延迟

的复杂时变社会系统。 
② 能够非常方便的对不同政策措施进行模拟，将众多现实因素(如医疗服务水平，疫苗供应速度，

政府调配资源的能力，政府资金投入能力等)考虑在内，实现数据的多元化。 
③ 可以通过表函数的形式对某些无规律性变量进行建模，因此数据更为真实。 
④ 提供因果回路图、系统流图以及政策仿真流图，便于梳理逻辑，思路清晰直观。 
该模型的缺点有： 
① 前期梳理工作较重，需要绘制各种图形。 
② 需要搜集大量数据，有些辅助变量如疫苗配送难度系数，新增医疗资源速率等数据难以获得。 
③ 需要准确识别变量之间的因果关系，建立一系列的方程，工作量较大。 

7. 结论 

传染病的爆发和蔓延对人类的生命构成严重威胁，做好对传染病的预测，有助于在疫情发展早期为

公共卫生部门制定科学合理的防控策略和优化应急资源配置提供辅助决策支持，为公共卫生决策提供重

要的参考依据。本文首先对以往传染病发展趋势预测的相关研究进行梳理，总结不同方法的优势与不足，

然后基于历史资料和数据，构建不同的预测模型，并根据现实情况对其进行改进，从而最大程度的模拟

现实情景中埃博拉病毒的传播过程，最后对一些重要防控措施，如接种预防、调配医疗资源和隔离传染

源等措施的有效性进行仿真模拟。 
通过对比，本文所构建的三个模型各有优劣，其中概率模型通过寻找疾病的传播规律，建立患病人

群普及率与易感人群的感染概率之间的关系，并能够利用这种关系来预测未来感染者的数量，从而决定

对抗病毒药品的需求。该模型虽然简单但是不够精确。而病程发展模型历经多年的发展和改进已经非常

成熟，构成了流行病学的基石，该模型是基于大量数据拟合得出，具有较高的稳定性和可信度，能够很

好的模拟和预测传染病的发展过程和趋势，为流行病学提供了重要的技术参考。由于考虑到疫情区人口

数量的流动问题，文章在 4.5 节对原有的封闭式仓室模式进行改进，并提出 SIRT 模型。最后，在以上两

个模型的基础上，又构建了埃博拉病毒传播系统动力学模型，将众多现实影响因素考虑在内，弥补了前

两个模型的很多不足之处，进而更为真实的模拟埃博拉的传播过程，并对不同干预措施的有效性进行情

景仿真，寻求最优的传染病控制策略。 
综上所述，本文所构建的模型能够进一步细化现有传染病模型，考虑到更多现实影响因素，从而更

真实的反映埃博拉病毒的扩散过程，其中通过对不同防控干预措施的效果进行仿真，能够为相关部门提

供最优控制决策支持和技术指导，而不同模型中对现实因素的考虑也能够为今后的研究提供参考。然而，

现实中仍然有很多需要考虑的因素，其中规律性变量例如抗病毒药品的疗效，药品配送中心的位置和当

地国家的经济环境等因素，是未来我们继续对模型进行进一步优化的努力方向。 
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