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【摘要】借助计算机实验模拟方法是预警和控制流行病传播的一个重要研究手段。该文以SIS和SIR两种经典传播模型为

例，详细地介绍了利用同步更新方法和异步更新方法模拟流行病的传播过程，并比较了两种模拟方法的时空复杂度、联系及

差异性。理清两种不同的计算机模拟方法不仅有助于加深对传播动力学的认识，还有助于提出和发展新的理论框架。 
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Abstract  Computer simulating method is an important analytical tool to predict and control epidemic 

spreading dynamics. In this recitation, taking the classical susceptible-infected-susceptible (SIS) and susceptible- 
infected-removed (SIR) spreading dynamics as two specific examples, we describe in detail the simulation 
processes of synchronous and asynchronous updating methods to simulate epidemic spreading. In addition, the time 
and space complexity of the two kinds of updating methods are also compared, and the correlations and differences 
between them are investigated. Clarifying the different simulated methods can not only help to understand the 
spreading dynamics but promote further development of theoretical methods. 
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从14世纪的黑死病到SARS、H1N1，以及最近

的埃博拉病毒(Ebola)，流行病的传播时刻威胁着人

类的生命安全，同时也给社会发展带来了巨大的经

济损失[1-4]。一直以来，来至各个领域的专家和学者

都致力于研究流行病传播机制、预警和防控[5-8]。其

中，及时准确地预警流行病传播是控制流行病大规

模爆发的关键。针对流行病的特有传播途径、传播

速率、潜伏期和行为响应等性质建立恰当的传播模

型是预警流行病传播的第一步。如易感态-感染态

(SI)模型可以描述艾滋病和埃博拉病毒这类爆发突

然且尚缺有效治疗手段的流行病，易感态-感染态-

恢复态(SIR)模型用以描述水痘和麻疹这类患者能

完全康复并获得终身免疫力的流行病，易感态-感染

态-易感态(SIS)模型则可以描述感冒和淋病这类康

复患者可能再次被感染的传染病[9]。这些经典的传

播模型只能在一定程度上反应真实流行病的内在特

性，更准确地描述模型需要在此基础上考虑个体的

年龄、性别、行为特性以及心理变化等因素所带来

的影响。在现代流行病建模过程中，学者们利用复

杂网络来描述传播路径底层结构。其中，节点表示

个体，连边表示个体之间的各种关系。研究发现中

心节点的存在导致许多实际网络并不存在流行病爆

发阈值[10-12]。借助复杂网络来研究流行病的内在传

播机制开启了现代流行病传播的新纪元[12-15]。 
在现代流行传播研究中，大多数学者采用理论分

析和计算机模拟相结合的方法揭示流行病传播机制、

预警及其控制。他们从网络的宏观结构(如网络结构异

质性)[10-12,17-20]、中尺度结构(如社区结构)[21-23]以及
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微观结构角度(如节点度、边权大小)[24-27]出发分析不

同结构特性对流行病传播速度[24,28]、传播可预测性
[29-30]、传播范围[17,25]和爆发阈值[31-34]的影响，并确

定影响传播的关键节点[35-39]，进一步还原流行病传

播路径，寻找流行病传播源[40-41]等。对于全球范围

的流行病爆发，学者们发现现代交通网络起着至关

重要的作用。最近，文献[42]发现全球流行病传播到

达时间并不是取决于两地的实际距离，而关键在于

两地之间的有效距离长度。在流行病的控制研究中，

学者们从网络的全局和局域结构出发设计有效的流

行病免疫策略[43]。例如，根据网络全局结构提出的

目标免疫[44]，基于网络局域结构信息的熟人免疫[45]

以及信息驱动的免疫[46-48]等策略在控制疾病传播方

面都有较好的效果。 
值得注意的是，关于流行病传播的理论分析方

法通常会涉及一些基本假设。例如，异质平均场理

论假设度相同的节点之间不存在任何差异，并且相

邻节点的状态是相互独立的[10]。这些基本假设将直

接导致理论预测与实际传播过程之间存在一定的差

异，甚至得到截然不同的结论。面对错综复杂的流

行病传播过程，这些基本假设极大地制约了理论方

法的广泛运用。因此，经典的理论方法很难描述真

实的流行病传播，进而阻碍了人们对真实流行病传

播的认识。幸运的是，计算机模拟方法很大程度上

能够弥补理论分析过程中的这些不足。一方面，在

利用计算机模拟流行病传播时无需做出多余的假

设，从而保证了流行病传播过程的准确性；另一方

面，计算机模拟可以更适用于结构复杂、规模庞大

的社会系统，并能够综合考虑实际社会因素对流行

病传播的影响。正是由于这些优点，计算机模拟方

法已成为研究流行病传播不可替代的手段。 
同步更新(synchronous updating method)和异步

更新(asynchronous updating method)是动力学研究中

两种最为常用的计算机模拟方法。然而，对于同一

动力学过程，这两种模拟方法在更新节点状态时的

差异性可能会导致动力学过程在定量和定性上的差

异[49-51]。例如，文献[52]发现运用同步方法来更新元

胞自动机囚徒困境博弈模型会导致网格中的合作

与背叛交替出现，但采用异步更新方法则不会出

现合作个体。现有研究中，已有许多文献致力于

介绍如何利用各种理论方法来分析流行病传播动

力学[16,53-55]，对于计算机模拟流行病传播过程却甚

少提及，使得人们对如何准确地模拟流行病传播缺

乏必要的认识和理解。鉴于此，本文将首先基于SIS

和SIR传播模型详细介绍同步更新方法和异步更新

方法的具体实现步骤，继而讨论两种更新方法对流

行病传播动力学的影响，并对两种方法之间的区别

与联系进行分析。最后，对本文进行总结和展望。 

1  计算机模拟方法 
同步更新和异步更新的差异性源于人们看待实

际动力学过程的角度有所不同[50]。若从一个长时间

尺度上来观察事物的动态变化，不难发现所有个体

都在同时地更改自己的状态，这也就蕴含着事物的

状态改变是同步更新的。换个角度，若关注于连续

时间变化，并且每个瞬间只允许一个事件发生，就

会发现不同节点的状态更新是异步进行的。实际生

活中，所有事物的状态演化都发生在同一时间尺度

上，即同步更新。但并不是所有事物的状态都在某

个时刻发生改变，这就意味着异步更新是连续时间

的离散近似。本文将以经典的SIS和SIR流行病传播

模型为例来详细阐述同步更新和异步更新方法在流

行病传播模型中的应用。 
对于SIS流行病传播模型，节点在每个时刻只能

处于易感态(S)或感染态(I)。易感态节点表示未被流

行病感染的个体，且可能被感染；感染态节点表示

已经被流行病感染且具有传播能力。每一时间步内，

每个感染态节点以概率 λ 尝试感染它的所有易感态

邻居节点，然后以概率 γ 恢复成易感态。 
对于SIR流行病传播模型，任意时刻节点只能处

于易感态(S)或感染态(I)或恢复态(R)。易感态节点表

示未被流行病感染的个体，且可能被感染；感染态

节点表示已经被流行病感染且具有传播能力；恢复

态节点则表示曾感染流行病且完全康复。与SIS模型

类似，每一时间步内，每个感染态节点以概率 λ 尝

试感染它的邻居易感态节点，并以概率γ 变为恢复态。 
1.1  同步更新方法 

同步更新方法主要思想是：每个节点根据它们

自己及其邻居节点的上一步状态来更新自己的当前

状态，所有节点的状态更新过程都在单位时间内同

时完成[10-12]。对于SIS流行病传播，初始时刻随机选

择或按照某种策略选择 0ρ 比例的节点作为感染态

节点，其余节点都处于易感态。用队列 1Q 存放当前

步具有感染能力的节点(即上一时间步的未恢复感

染节点及其感染节点)，队列 2Q 存放当前步新感染的

节点。首先，将初始时刻感染的所有节点存放在队

列 1Q 中。接下来，每一时间步的传播过程按以下步

骤进行： 
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1) 遍历队列 1Q 中的感染态节点，每个感染态节

点以概率 λ 尝试感染它的所有易感态邻居节点。若

成功感染它的易感态邻居，则将新感染的易感态节

点存放到队列 2Q 中； 
2) 以概率γ 恢复队列 1Q 中的节点，并将恢复成

功的节点从队列 1Q 中移除； 
3) 将队列 2Q 中的节点存放至队列 1Q 中，表示

它们在下一个时刻具有感染能力，并清空队列 2Q 中

的所有元素； 
4) 更新系统时间 1t t→ + ，并重复步骤1)～4)

直到 maxt t= 或者系统中没有感染态节点为止。 
SIR传播模型同步更新方法与SIS完全类似，更

新过程终止的条件是系统中不再有感染态节点。 
关于同步更新方法的时空复杂度，除了需要

( )O N E+ 空间存储图的邻接表外，模拟SIS或SIR流
行病传播过程还需要 ( )O N 的额外空间来存储队列

1Q 和 2Q 。其中， N 和 E 分别表示网络中的节点和

边数量。因此，同步更新方法的空间复杂度为

( )O N E+ ，模拟过程中需要额外空间大小为 ( )O N 。

单位时间内(即平均访问所有节点一次所需时间)，遍
历队列 1Q 及其邻居节点的所需时间为 ( )O k N 。然

而，大多数实际网络都是稀疏网络，即网络平均度

k N ，从而单位时间内感染过程的时间复杂度

近似为 ( )O E 。对于恢复过程和更新感染节点状态，

需要的时间复杂度为 ( )O N 。综合来看，利用同步更

新单位时间步的时间复杂度为 ( )O E 。 
1.2  异步更新方法 

在异步更新方法的实现过程中，节点独立地更

新其状态，并且它的邻居节点在其更新状态时能观

察到它的新状态[53]。异步更新方法广泛地运用于各

种动力学模拟，包括投票模型、博弈、阈值模型和

传播模型等。Gillespie算法是异步更新方法中典型的

代表方法，模拟了生物化学中的有效反应过程，以

及马尔科夫动力学过程和泊松过程[56-58]。在实现

Gillespie算法的过程中，最为重要的就是如何给每个

时间步赋予发生过程和时间更新步长。假设系统中

有 N 个独立的随机离散过程，每个过程发生的概率

为 iβ ， 1,2, ,i N= 。对于泊松过程，在 t 时刻发生

事件 i 的概率为： 
i

i N
β

∏
β

=               (1) 

式中， 1

1

N

k
k

Nβ β−

=

= ∑ 表示系统中任意一个过程发生

的平均概率。此时，系统时间变为 t t τ→ + ，且时

间τ 服从分布 ( ) e Nf N βττ β −= 。Gillespie算法具 

有很强的普适性和实用性，它不仅仅可以用于模拟

反应过程，还适用于非平衡动力学的模拟[59]。 
本文以经典的SIS传播动力学为例，具体介绍

Gillespie算法。首先，指定队列 1Q 和队列 2Q 。队列 1Q
用于存放所有感染态节点，队列 2Q 用于存放活跃

边。活跃边是指感染态节点与易感态节点相连的边。

然后，在每一时刻按照以下步骤模拟SIS传播过程。 
1) 在队列 1Q 和队列 2Q 中，根据事件发生概率

i∏ 选择一个事件的发生。对于SIS传播模型，恢复

事件发生的概率为 γ ，活跃边发生传播的概率为λ ， 

则事件 i 发生的概率
A E( ) ( )

i
i N t N t

β∏
γ λ

=
+

。其中，

A ( )N t 和 E ( )N t 分别表示在 t 时刻系统中感染态节点

数和活跃边数。 
2) 若选择发生的事件是恢复节点 i ，则：从队

列 1Q 中移除节点 i ；从队列 2Q 中移除节点 i 所连接

的活跃边；在队列 2Q 中添加节点 i 现连接的活跃边，

即添加节点 i 和它的感染态邻居节点 j 的连边到队

列 2Q 中。 
若选择发生的事件是感染节点 i ，则：在队列 1Q

中添加节点 i ；从队列 2Q 中移除节点 i 所连接的活跃

边；在队列 2Q 中添加节点 i 现连接的活跃边，即添

加节点 i 和它的易感态邻居节点 j 的连边到队列

2Q 中。 
3) 更新系统中每个过程的时间为 t t τ→ + ,其

中，
A E

1
( ) ( )N t N t

τ
γ λ

=
+

[60]。重复步骤1)～3)直到时

间 t 达到 maxt 或者系统中没有感染态节点为止。 

SIR模型的异步更新方法也是类似地进行，模拟

结束条件是网络中不再有感染态节点。 
异步更新方法需要 ( )O E 的额外存储空间来暂

储模拟过程中节点和活跃边状态的改变。在单位时

间内(指的是网络中的每个节点平均更新一次状态

的时间)，平均来看网络中的每个感染态节点和活跃

边都会遍历一次，所需时间为 ( )O N E+ 。访问每个

感染态节点或活跃边时都需要更新队列 1Q 和 2Q 这 
一操作所需时间也是 ( )O N E+ 。因此，异步更新方 
法在单位时间内的时间复杂度为 2[( ) ]O N E+ 。 

1.3  参数设置 
对于SIS模型，同步更新方法和异步更新方法都

涉及到时间参数 maxt ， maxt 的设置直接影响最终的传

播结果。这是因为，SIS传播模型存在一个临界传播

概率 cλ 。当传播率 cλ λ≤ 时，感染态节点随时间呈
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指数快速衰减，系统处于吸收态；当传播概率 cλ λ>
时，系统中将一直存在感染态的节点，系统处于活

跃态。然而，网络的淬火无序结构会导致在临界点

附近感染范围呈广延指数或幂律衰减形式，即系统

中将长时间存在感染态节点[61-65]。若设置 maxt 太小，

系统仍然处于弛豫态；若设置 maxt 过大，系统更容易

进入吸收态，导致只有少许模拟过程处于活跃态[66]。

因此，在实现SIS传播过程，设置时间 maxt 至关重要。

根据不同的研究需要，将最大时间设置为 410 ~ 1010
不等(具体设置与 N 和 E 相关)。在流行病传播动力 
学中，国内外学者在设置 maxt 采取了不同的方法。例 
如，设置 maxt = 1 000[67]，或设置 7

max 10t = [64]。 

在计算网络中稳态感染节点平均比例只统计那

些存活的模拟过程[59]，即系统没有到达吸收态。随

着时间t增加，系统处于活跃的概率也就越小，意味

着需要更多的模拟实验实现次数。尤其在临界点附

近，系统处于活跃的概率更小。如何防止系统频繁

地陷入吸收态，只用少量的实验模拟便能得到比较

准确的稳态值呢？这一难题在亚稳态方法

(quasistationary state)中[60,68]得到了很好的解决。亚

稳态方法的主要思想是让系统一直处于活跃态，利

用它曾经经历的状态替换当前状态。值得注意的是，

更新节点状态时既可以运用同步更新方法也可以运

用异步更新方法。在实现过程中需要用队列Q保存

M 个活跃的演化过程。在某一个时间步，若系统转

变为吸收态，则从队列Q中随机选择一个活跃过程

替换当前过程。此外，还需要以概率 repp 更新队列Q
中的过程。经历弛豫时间 rt 后，在 at 个时间步内求

均值得到系统中有 n个感染态节点的概率 nP 。进一 

步得出感染密度为
1

n
n

nP
N

ρ = ∑ 。一般来说，在模

拟过程中队列Q的长度取值 400M = ，替换概率 repp

取为 210− 到 410− 不等(网络越大， repp 越小)，弛豫时

间 6
r 10t = ，平均时间长度 7

a 10t = 。 

文献[69-72]在模拟过程中不允许网络中最后一

个感染态节点恢复来防止系统进入吸收态。这种简

单的处理虽然改变了SIS传播模型，但是对系统的稳

态密度影响很小[70]。利用这种简单的模拟方法，对

SIS传播[71-72] 、非马尔科夫流行病传播[69-70]都做了

系统的研究，最近，又发现这种模拟方法改变了两

个互斥SIS传播动力学过程(即某一时刻节点只能被

两个流行病中的一个感染)：基于单个网络的两个互

斥SIS传播模型中，该模拟方法会使得两个动力学交

替占主导地位[73]，而传统模拟方法导致稳态时最多

只有一个动力学存活[74-75]。由此可见，选择合适的

模拟方法对流行病传播动力学的分析至关重要。 

2  两种更新方法之间的联系与区别 
在计算机模拟过程中，节点状态更新都是离散

时间步骤。在模拟过程中，若每一时间步选择 f 比

例的节点更新其状态，1/ 1N f≤ ≤ ，同步更新方

法和异步更新方法便对应于两种极端的情形[53,76]。

若 1.0f = ，即每个时间步更新所有节点的状态，则

与同步更新过程相同。若 1/f N= ，即每个时间步

平均随机更新一个节点的状态，则与异步更新过程

相同。 
从表1不难看出，同步更新方法的时空复杂度都

比异步更新方法更低。同步更新方法的优势在于能

快速模拟动力学过程(即每个时间步同时改变所有

节点状态)，且易于编写程序；异步更新方法需要逐

个更新系统中节点的状态(即每个时间步只有一个

节点改变其状态)，程序实现较复杂。对现有文献进

行不完全统计，发现若研究只关注于稳态时的感染

密度，往往选择快速、简单的同步更新方法；若研

究关注于动力学演化过程(如局域现象)，往往选择系

统状态改变缓慢的异步更新方法更为合适[16]。 

表1  单位时间步内，同步更新和异步更新方法的时空复杂度 

模拟方法 时间复杂度 额外空间复杂度 

同步更新 ( )O E  ( )O N  

异步更新 2([ ] )O N E+  ( )O E  

 
本文利用前面所介绍的同步更新和异步更新方

法来模拟SIS和SIR流行病传播模型，进一步分析这

两种方法对传播所带来的影响。在图1和图2中，在

平均度 10k = 的ER网络中运用两种方法模拟SIS
和SIR传播，其中，恢复概率为1。发现两种模拟方

法在更新节点状态时的微妙差异导致传播动力学在

定性和定量上都有很大的差异。当 λ 较小时，感染

密度也较小。对于同步更新，每一时间步，所有感

染态节点尝试感染其所有易感态邻居后才可能会恢

复；而对于异步更新，活跃边发生感染和感染态节

点恢复这两种事件是按某种概率随机出现的。这种

不同导致异步更新情况下会有部分感染态节点还未

尝试感染易感态邻居之前就已恢复，而同步更新情

况下将产生更多的新感染态节点，因此具有较小的

爆发阈值。当 λ 较大时，感染密度较大。对于同步

更新而言，因 1γ = 的限制，SIS模型的感染密度会逐
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渐趋于0.5的上限[10]。然而对于异步更新，感染态节

点的增加会产生更多的活跃边，因而感染事件具有

更大的发生概率而更可能先发生，导致新感染态节

点的逐渐增加。相比于SIS模型，SIR的感染态节点

恢复不会减少最终的感染规模，也不能限制同步更

新中感染先发生的优势，从而具有更大的最终爆发

规模。由此可见，两种模拟方法对流行病的爆发阈

值和最终感染密度所带来的定量影响也是不容忽视

的，尤其是在发展和提出新理论方法的过程中需慎

重考虑模拟方法所带来的影响。 
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同步更新 
异步更新 
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ρ(
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图1  在ER网络上同步更新和异步更新模拟SIS模型， 

稳态时传播范围随传播率的变化 

 

0.0 0.1 0.2 0.3 
0.0 

0.2 

0.4 

0.6 

0.8 

1.0 
同步更新 
异步更新 

λ 

R(
∞

) 

 

图2  在ER网络上同步更新和异步更新模拟SIR模型， 

稳态时传播范围随传播率的变化 

3  结 束 语 
针对不同的流行病传播模型，设计出快速、准

确的模拟方法对揭示传播机制，以及预警和控制起

着不可替代的作用。本文以SIS和SIR流行病传播动

力学为例，详细地介绍如何运用同步更新和异步更

新两种常用方法来进行计算机模拟，分析了两种模

拟方法的时空复杂度，并阐述了两种模拟方法之间

的联系与区别，举例讨论了它们对流行病传播范围

和爆发阈值的影响。理清同步更新方法和异步更新

方法不仅仅能加深对动力学本身的认识，还有助于

提出和发展一些更加准确的理论分析方法。此外，

可以将两种更新方法可以推广到其他流行病传播模

型(如SI，SEIR模型等)，以及其他动力学模型(如阈

值模型，投票模型，博弈等)的实验模拟。 
两种方法在模拟过程中的细微差异对流行病最

终传播范围和爆发阈值会造成定量上的影响。更值

得深思的问题是，对于同一流行病传播模型，不同

的模拟方法是否会对临界值、临界指数和局域现象

等一系列问题有定性或者定量的影响？网络结构包

括度分布异质性、平均度、集群系数、度-度关联、

社区等，也包括退火网络和时序网络等是否会增加

或减小两种模拟方法定量上的差异？亟待更为系统

地探究这两种模拟方法对动力学过程所带来的影

响，尤其是对非平衡动力学过程所带来的影响。 
 
本文研究工作得到电子科技大学优秀博士生学

术支持计划(YXBSZC20131065)的资助，在此表示
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