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【摘要】考虑复杂人流网络的统计特征和 SI传播模型，该文基于实证数据构建了新型冠状病毒肺炎在湖北省和 4个省

传播和扩散的 P-SI模型。基于实证数据的研究分析表明，P-SI模型能够根据各省感染 COVID-19情况拟合每天新增感染人

数的变化趋势。此外，P-SI模型能够根据 4省 2020年 1月 23日前的感染情况预测 2020年 1月 24日后的每天新增感染人

数。该模型有助于理解 COVID-19的传播特性，为阻断传播源，遏制疫情扩散，制定有效的防控措施提供决策依据。
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Abstract　The  statistical  characteristics  of  the  human  mobility  among  different  cities  in  the  spreading  of
COVID-19  can  be  described  by  SI  spreading  model.  P-SI  models  are  presented  to  investigate  how  COVID-19
spreads  or  diffuses  in  Hubei  and  the  other  4  provinces.  Based  on  empirical  data,  some  experiments  are  then
conducted under the framework of the P-SI models. The experimental results demonstrate that the P-SI models can
describe  the  number  of  daily  new  infected  people  caused  by  COVID-19  in  Hubei  and  the  other  4  provinces
according  to  the  empirical  data.  In  addition,  the  P-SI  models  can  also  predict  the  number  of  daily  new  infected
people in the other 4 provinces after 1/24 according to the empirical data before 1/23. The P-SI models are steps
toward the understanding of COVID-19’s spreading characteristics, which provides supports to isolate the source of
COVID-19, to prevent and slow down the spreading of COVID-19, and to roll out effective measures for COVID-
19’s prevention and control.
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利用实证数据对流行病传播过程进行建模分析

有助于深入分析流行病传播的内在机制，预测传播

范围，为进行有效的流行病防控提供重要依据[1-3]。

由于缺乏对新型冠状病毒肺炎 (COVID-19)传播机

制的了解，且没有针对新型冠状病毒 (SARS-CoV-
2)的疫苗，自 COVID-19确诊以来，确诊规模不断

扩大[4]。据国家卫生健康委员会官方网站的疫情通

报数据显示，截止至 2020年 3月 2日 24时，累计

报告确诊病例 80 151例，累计死亡病例 2 943例。

世界卫生组织官网宣布，将 COVID-19疫情列为国

际关注突发公共卫生事件。疫情的爆发不仅给各地

医疗公共卫生机构[5-7]，以及科学界带来了巨大挑

战，还使各行各业直接面临停工停产的严峻考验。

尽管在国家和各地政府的努力下，疫情蔓延的势头

在一定程度上受到遏制[8]，但限于对 COVID-19传
播机制的认知，有关疫情可能持续的期限、近期出

现拐点的可能性和可以采取的最有效防控措施等问

题仍莫衷一是。因而，在缺乏确切的治愈手段和疫 
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苗的情况下，对 COVID-19的传播机制进行解构分

析，能帮助准确研判疫情的传播途径和扩散范围，

以便及时干预，科学防治，精准施策，最大限度降

低疫情的影响。

引发 COVID-19的 SARS-CoV-2是一种新型病

毒，各领域的专家学者在短时间内做了大量的研究

工作，为深入分析病毒的特性和 COVID-19的传播

机制提供了第一手资料。除针对 COVID-19病理学

及发病机理的研究[9-10] 外，科研工作者及时追踪每

天疫情的进展及病例动态，进而对 COVID-19疫情

的发展态势进行预测和分析。研究工作主要集中在

预估新增病例和死亡人数[11-13]、COVID-19传染机

制的研究 [14-16]、人员流动对疫情传播的影响 [17-19]、

隔离和疑似病例对疫情的影响[20]、估计疫情在境外

的发展趋势[21-22]、未来疫情防控工作中对医疗卫生

服务的需求[23] 等。

目前，学者们对 COVID-19的研究已取得了进

展，然而，对于病毒传播过程的模型设计还有待完

善。本文试图从实证数据出发，结合 COVID-19传
播的特点，提出了 P-SI模型。该模型考虑了省际

流动人群对每天新增感染 COVID-19病例的影响，

能够刻画一个省内每天新增感染 COVID-19病例的

变化趋势。本文用 2019年 12月 31日−2020年 1
月 30日的实证数据拟合出 P-SI模型，该模型可以

描述湖北省 3个阶段的 COVID-19传播情况。此

外，本文还发现用另一个相同的 P-SI模型可以描

述其他 4省的 COVID-19传播过程。用实证数据检

验拟合的模型能够描述各省每天新增感染 COVID-
19的人数。在此基础上，以 2020年 1月 23日为

分界点，将分界点前的实证数据视为训练集，拟合

各省的 P-SI模型。在修正了拟合模型的参数后，

本文发现拟合模型能够对分界点后的每天新增病例

人数作辅助预测，其预测出各省感染 COVID-19的
动态情况与实证数据相符。

1　P-SI模型

本文基于实证数据对 COVID-19的传播过程进

行建模，并运用该模型对每天新增感染人数作预

测。经典 SI模型利用传播机制的微分方程模拟传

染病的感染爆发过程，在地区总人数不变的情况下

设定感染率模拟感染过程[24-26]。本文则在经典模型

的基础上，结合流动人口的变化情况构建 P-SI模
型对 COVID-19传播过程进行模拟预测。

根据 COVID-19传染性较强的特点[27-28]，本文

将人群分为两类：易感人群 (S)、感染人群 (I)。易

感人群为暴露在公共场合下的所有人，感染人群

为 COVID-19的确诊病例。鉴于 COVID-19随流动

人口传播，导致相关省份 COVID-19病例在短时间

内急剧增加，故在构建模型时加入流动人口因素。

为构建一个简单而有效的模型，先作如下假设：

假设 1：其他 4省在传播初期流动到湖北省的

人群均视作易感人群 (实证数据的信息与此假设一

致)。在湖北省受到感染人群能流动到其他省，已

流动到其他 4省的感染人群不再进行省际流动。

假设 2：从湖北省流向其他 4省的人员均视作

当天抵达所属省。

1.1　基于湖北省实证数据拟合的 P-SI模型

将 2020年 12月 31日−1月 23日的湖北省视

为一个开放系统，有客居人口及流动人口这两部分

人群。这两部分人群最终未滞留在湖北省，均于

2020年 1月 23日前回到所属省。

S H (t) IH (t)

S iH (t)

S Ho (t)

IHo (t)

客居人口是指原本属于其他 4省，但又长期客

居在湖北省的人口。在湖北省 (H)COVID-19传播

期间，定义在第 t天客居人口中易感人群的数量为

，感染人群的数量为 。流动人口是指从外

省经过湖北省，短期逗留后又离开湖北省的人口。

类似地，定义第 t天流动人口中由省 i流动到湖北

省的易感人群数量为 ，由湖北省流动到其他

省的易感人群数量为 ，由湖北省流动到其他

省的感染人群的数量为 。

PHo (t)

∆IH (t)

如果引入人口流动率 和每天新增感染

COVID-19人数 ，便能构建如图 1所示的传

播模型。
 
 

客居人数
SH(t)

流入人数
S
iH(t)

流出人数

SHo(t)、IHo(t)

湖北

S I

参数

λH    ,   εH

图 1    湖北省 P-SI模型示意图
 

 

S H (t) =
M∑

i=1

S iH (t−1)+ [1−PHo (t)] [S H (t−1)−∆IH (t)]

(1)

IH (t)= [1−PHo (t)] IH (t−1)+[1−PHo (t−1)]∆IH (t) (2)

PHo (t)

S Ho (t)

PHo (t) [S H (t−1)−∆IH (t)]

式中，人口流动率 刻画了第 t天从湖北流动

到外省人口的比率；M是除湖北外其他省的总数。

相对应地，第 t天离开湖北省的易感人数 为

，离开湖北省的感染人数
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IHo (t) PHo (t) IH (t−1)+PHo (t)∆IH (t)为 。

∆IH (t)

IH (t−1)

∆IH (t)

∆IH (t) IH (t−1)

每天新增感染 COVID-19人数 主要由前

一天的感染人数 决定。这是因为 COVID-19
主要通过人与人之间的接触传播[29]，COVID-19的
扩散范围主要由病毒携带者的生活圈大小决定。鉴

于 COVID-19有潜伏期，本文认为在 COVID-19传
播早期，某些受到感染的人并不会马上发病。因

此，每天新增感染 COVID-19人数 在早期的

增长速度应该比较缓慢。此外，湖北省并非是一个

封闭系统，人员流动也较为频繁，因而在短期内，

感染人数的增加并不会对湖北省这几个城市的易感

人群造成显著影响。基于上述考虑，本文建立每天

新增感染 COVID-19人数 与感染人数

的线性模型：

∆IH (t) = λHIH (t−1)+εH (3)

式中，参数 λH 是传染率，表示由感染人群将病毒

通过朋友圈传给易感人群，并导致该省新增COVID-19
的重要参数；εH 则是一个误差常数。

1.2　基于 4省实证数据拟合的 P-SI模型

S i (t) Ii (t)

S Hi (t) IHi (t)

本文将浙江、安徽、陕西和广东这 4省视作半

开放系统，一旦有人员从湖北省返回其中某个省，

便不再离开。而原本就在 4省的人员也不离开所属

省。因而，这 4省有常驻人口以及流入人口这两部

分人群。常驻人口包含两部分：一部分是易感人群

，另一部分则是感染人群 。同样地，本文

定义的流入人口也包含两部分：一部分是易感人群

，另一部分则是感染人群 。不同省的流

入人口总和应与湖北流动到各省的总人数一致：

M∑
i=1

S Hi (t) = S Ho (t) (4)

M∑
i=1

IHi (t) = IHo (t) (5)

PiH (t)

∆Ii (t)

如果引入人口流动率 和每天新增感染

COVID-19人数 ，便能构建如图 2所示的

COVID-19模型。
  

S I

参数

λ
i1, λi2, εi

4省
常驻人数
S
i
(t)

流入人数
SHi(t)+IHi(t)

图 2    4省 P-SI模型示意图 

S i (t) = S Hi (t−1)+ [1−PiH (t−1)][S i (t−1)−∆Ii (t)]
(6)

Ii (t) = IHi (t−1)+ Ii (t−1)+∆Ii (t) (7)

PiH (t)式中，人口流动率 刻画了 COVID-19感染初

期的第 t天由从外省流动到湖北人口的比率。

∆Ii (t)

IC
i (t−1)

S i (t−1)

Ii (t−1) IC
i (t−1)

IB
i (t−1)

每天新增感染 COVID-19人数 主要由前

一天具有传染性的感染 COVID-19人数 和

易感人数 决定。具有传染性的感染人群是

指处于开始发病至被确诊的时间范围内的病例。定

义这部分群体主要是考虑到湖北外地区的病例处于

潜伏期和无症状期的感染能力较弱，而当病人被确

诊后，往往就直接被医院隔离，被隔离的病例便不

具备传染性。根据掌握的病例情况，计算出病例由

开始发病日期至确诊日期间平均为 6.29天 (约为

6天)，与有关文献提供的病例传染的有效性时间相

符[8]。感染人数 除去 后的剩余人数为

，这部分感染人群不具备传染性。

IC
i (t−1)

∆Ii (t)

S i (t−1) IC
i (t−1)

考虑到在 COVID-19传播中后期，具有传染性

的感染人数 快速增加，式 (3)所描述的新增

感染人数缓慢增加的模型已不再适用这一情形。一

方面，与感染人员接触的易感人群很快会受到传

染；另一方面，易感人群间彼此接触的社交行为也

为间接传染带来了可能性。此时，由于省内的人员

不再向外流动，如果控制不当，COVID-19会在有

限的易感人群中迅速扩散。基于上述考虑，本文建

立每天新增感染 COVID-19人数 与易感人数

和具有传染性的感染人数 的模型：

∆Ii (t) = λi1IC
i (t−1)S i (t−1)+λi2S 2

i (t−1)+εi (8)

λi1 λi2 λi1

λi2

式中，参数 和 均为传染率； 表示该省由感

染人群直接传染给易感人群的传染率； 是指因易

感人群之间彼此接触时可能发生传染的间接传染

率；εi 则是一个误差常数。

∆Ii IC
i

IB
i

在进行模型拟合前，把实证数据中的 573例感

染人员每天的状态进行分类统计。把湖北省及其

他 4个省每天的每 1例人员分别归入到新增感染

COVID-19人数 、具有传染性的感染人数 、不

具有传染性的感染人数 或易感人数 Si。从而，便

可统计出每天分布在各省的新增感染 COVID-19的
总人数、已感染的总人数以及仍处于易感状态的总

人数。基于上述归类，将各省的数据分别代入式

(3)和式 (8)，再用Matlab中的 nlinfit函数求得对应

的参数，完成模型的拟合。

1.3　基于 4省实证数据的 P-SI辅助预测模型

基于构建的 P-SI模型，本文利用 4省中早期

的感染情况来预测后期的感染情况。尽管 COVID-19
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的传播行为可以用式 (8)来描述，但由于 COVID-19
传播行为的特征在不同时期并不相同，以中早期

的 COVID-19传播数据拟合的 P-SI模型显然不适

合用于预测后期的 COVID-19传播行为。于是，本

文考虑对拟合的 P-SI模型加以修正，主要修正模

型中的参数，使修正后的 P-SI模型与实证数据反

映的真实情境相符。

η = (εi, λi1, λi2)T

本文通过变更方向和设置步长来修正参数。首

先，将 P-SI模型中的参数列成 1个 3维向量的形

式： ，接着设置修正的方向和步

长。引入 1个方向矩阵 Φ：

Φ =



−1 −1 −1
−1 −1 1
−1 1 −1
−1 1 1

1 −1 −1
1 −1 1
1 1 −1
1 1 1


(9)

Φi

Φi

Φi

κ = (κ1, κ2 , κ3 )

λi1 λi2

β, β ∈ βκ

方向矩阵 Φ中的任意一行均与参数向量 η中

的元素一一对应，任取第 i行元素形成向量 ，向

量 可视作向量 η的修正方向。如向量 η能依次按

照方向矩阵 Φ中的所有行向量 变化，相当于对

向量 η的所有可能方向做了遍历。有了确切的修正

方向后，还需设置修正步长。将步长的设置分为

2项：第 1项是根据上述参数向量 η中每个元素本

身的取值大小来定义的 1个 3维向量 。

根据拟合的结果，4个省拟合得到的参数 εi 分布在

区间 (−3, 1)内，参数 和 分布在区间 (0.000 8,
0.02)内。基于此，定义向量元素 κ1=1，κ2 和 κ3 则

在区间 [0.001，0.005]之间变化。另 1项为调节常

数   (0,  10)。修正的步长便以 来定义。于

是，按照式 (10)计算得到调整后的参数向量为：

η′ = η+βΦT
i κ (10)

接着，按照更新后的模型来预测某省后期的感

染情况。根据假设 1，已流动到其他省的感染人群

不再进行省际流动，这段时期内本省的总人数稳

定，变化的是每个人处于易感或感染状态。所以，

可以按照式 (6)和式 (7)将训练集中最近的感染人

数 Ii 和易感人数 Si 更新为模型所需的初始感染人

数 Ii 和易感人数 Si。然后，将这两个初值和修正后

的参数代入式 (11)计算出每天新增感染人数为：

∆Ii (t) = λ
′
i1IC

i (t−1)S i (t−1)+λ
′
i2S 2

i (t−1)+ε
′
i (11)

λ
′
i1 λ

′
i2 η′式中，参数 和 是向量 中的元素，均为修正后

ε
′
i η′

∆Ii

的传染率； 也是向量 中的元素，是修正后的误

差常数。按此思路，可以依次推测出传播后期每天

新增感染人数 、感染人数 Ii 和易感人数 Si。

2　实证分析

2.1　数据简介

本文选取了在浙江、安徽、广东、陕西 4省发

现的 573例 COVID-19感染人员进行研究。数据覆

盖的时间从 2019年 12月 31日−2020年 1月 30
日，包含了感染人员进入湖北省的日期，离开湖北

省的日期、发病日期、就诊日期和确诊日期。其

中，有部分人员长期在湖北省居住，并在 2020年
1月 30日前返回上述 4省，累计 163人。部分人

员在返回上述 4省期间，曾在湖北省短期停留，累

计 252人。还有部分人员没有去过湖北省，一直在

上述 4省，累计 158人。本文对这 3类人员做了统

计，如表 1所示。本文在使用 P-SI模型拟合湖北

省 和 4省 的 COVID-19传 播 过 程 时 ， 用 的 是

2020年 12月 31日−1月 30日的完整数据。
 
 

表 1    实验统计数据
 

日期 客居数 流动数 留原省数

2019.12.31−2020.01.23 161 242 72
2020.01.24−2020.01.30 2 10 86

 
 

实证数据中每个病例都有确切的发病日期，但

个别数据缺少确诊日期或仅登记了就诊日期，这为

准确定义每个病例发病后所具备传染性的有效时间

带来了不确定性。为准确估算每个病例传染性的有

效时间，对所有登记了就诊日期和确诊日期的病例

做了统计，发现从就诊日期至确诊日期的平均值

为 3.845 2天 (约为 4天)，从发病日期至确诊日期

的平均值为 6.291 0天 (约为 6天)。本文分 2种情

况为缺少确诊日期的病例推算确诊日期，对登记了

就诊日期的病例按延后 4天推算出确诊日期，同时

对没有登记就诊日期记录的病例按延后 6天推算出

确诊日期。从而可为每个病例定义发病日期至确诊

日期为具备传染性的时间段。

以 2020年 1月 23日湖北武汉“封城”作为分

界点，对各省感染的数据进行划分，将 2019年
12月 31日−2020年 1月 23日的 4省数据划分为训

练集，将 2020年 1月 24日−1月 30日的 4省数据

划分为测试集。

2.2　辅助预测模型的评价标准

由于国家卫生健康委员会和各地方政府每天都
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会公布有关疫情和感染情况的实时通报，可以掌握

实证数据 573例感染人员的实时状态。在拟合出

P-SI辅助预测模型后，实际可以得到大量与 2019
年 12月 31日−2020年 1月 23日期间感染情况相

符的模型。为了从中选出最符合实际情况模型，根

据 2020年 1月 24日与 1月 25日 2天的实时通报

中公布的新增感染 COVID-19人数，仅保留拟合模

型中预测得到的 2020年 1月 24日与 1月 25日这

两天每天新增感染 COVID-19人数与实际最接近的

模型。于是，本文便能得到有限个较为理想的 P-
SI辅助预测模型，从而再用这些模型预测 2020年
1月24日−1月30日4省感染COVID-19的总体情况。

2.3　模型拟合

本文根据掌握的 573位感染人员的数据，分别

对湖北省及其他 4个省的 COVID-19传播模型进行

拟合。由于湖北省武汉市于 2020年 1月 23日当

日 10:00开始“封城”，湖北省其他城市也采取了

严格的措施，大部分客居人员和流动人员大都在

“封城”前回到自己所属省。本文便以 2019年
12月 31日−2020年 1月 23日期间在湖北长期客居

和短期停留人员的感染情况数据来拟合湖北省的

COVID-19传播模型。将统计信息代入式 (3)，便

可求解得出参数 λH=0.526 1和参数 εH=0.349 9。拟

合结果如图 3所示。
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i
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 实际人数

拟合人数

图 3    湖北省每天新增感染 COVID-19人数拟合图
 

 
图 3中空心方块标记的曲线描述了湖北省每天

新增感染 COVID-19人数，空心圆圈标记的曲线则

是根据拟合的传播模型计算得出每天新增感染

COVID-19人数。从空心方块标记的曲线变化趋势

看，传播分为 3个阶段：第 1阶段是 2019年
12月 31日−2020年 1月 8日，为病毒传播的最初

期。每天的新增感染人数在该阶段相对较少。第

2阶段是 2020年 1月 9日−1月 15日，为病毒传播

的平稳期。每天的新增感染人数在该阶段有所上

升，并伴有微小波动。第 3阶段是 2020年 1月
16日−1月 23日，为病毒传播的爆发期。每天的新

增感染人数在该阶段急剧增加，达到顶峰。后因所

有客居人员或流动人员均在湖北省采取严厉措施前

回到所属省，所以湖北省的感染人数随人员的离开

而降低了。

拟合曲线的变化趋势与实际曲线大体相同，能

大致地将每天新增感染 COVID-19人数描绘出来，

在图中能够明显区分出 3个阶段的变化。同时拟合

曲线能将某些日期上新增感染人数的波动体现出

来。如空心方块标记的曲线展示出了 2020年 1月
4日、1月 9日、1月 16日人数的上升，以及在

1月 18日先下降，在 1月 19日又上升等变化趋

势。空心圆圈标记的曲线也都较好地描绘了类似变

化趋势，只是在日期上可能会有 1～2天的时间

差。这主要是因为用于拟合的数据量有限，会带来

一些误差。

λi1 λi2

λi1

λi2

λi1 λi2

λi1 λi2

以 2019年 12月 31日−2020年 1月 30日间在

湖北短期停留人员和没有去过湖北人员的感染情况

数据来拟合 4个省的 COVID-19传播模型。本文

将 4组统计信息代入式 (8)，便可求解得出对应的

4组参数。其中浙江省的参数 =0.003  4， =
0.002 3，参数 εi=−1.646 2；安徽省的参数 =0.007 9，
=0.000  8， 参 数 εi=0.275  7； 陕 西 省 的 参 数

=0.010 2， =0.008 3，参数 εi=−0.726 1；广东

省的参数 =0.019 0， =0.015 5，参数 εi=−2.517 8，
结果如图 4所示。

图 4a～4d中空心方块标记的曲线依次描述浙

江、安徽、陕西、广东 4个省每天新增 COVID-
19实际感染人数，空心圆圈标记的曲线则是根据

拟合的传播模型计算得出每天的新增感染人数。从

空心方块标记的曲线的变化趋势看，传播的最初期

和平稳期内新增感染人数并没有显著变化，在

2020年 1月 16−1月 18日开始进入 COVID-19传
播的爆发期。前期感染人数变化不显著的原因是当

时感染源主要在湖北武汉，由少量离开湖北到外省

的流动人员携带 SARS-CoV-2至所属省，引发

COVID-19初期传播。由于从湖北省到这 4个省乘

坐高铁，只需 1天即可抵达。在武汉“封城”前，

携带 SARS-CoV-2的感染人员陆续返回所属省，大

量输入病例进入该省，COVID-19也随之传播。因

而，4省的爆发期与湖北省的非常接近。在 4省的

爆发期，新增感染人数达到峰值以后曲线陡然下
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降。一方面是因为本文仅追踪了有限的实证数据，

其中涉及的易感人群已大都受到了感染，将来可能

被感染的易感人群成为了极少数，所以新增感染人

数也接近于 0。另一方面是因为各省均已加大了防

控力度，限制了 COVID-19的传播渠道和速度，新

增感染人数也相应地得到了一定的控制。
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b. 安徽省每天新增感染COVID-19人数拟合图

c. 陕西省每天新增感染COVID-19人数拟合图 d. 广东省每天新增感染COVID-19人数拟合图

图 4    4个省每天新增感染 COVID-19人数拟合图
 

 

空心圆圈标记的拟合曲线能够大致地刻画每天

新增感染人数的变化趋势，尤其刻画了最初期及平

稳期新增感染人数保持平稳的趋势，而在爆发期人

数急剧攀升和人数陡然下滑的变化趋势也与实际情

况大体相符。以浙江省为例，可以观察到，该省的

实际新增感染人数在 2020年 1月 15日前较为平

稳，在 1月 16日以后便迅速上升，在 1月 21日到

达峰值后，在 22日略有下降，在 1月 23日再次攀

升后便立即下降。相应地，空心圆圈标记的拟合曲

线同样在 2020年 1月 16日以后迅速上升，在

1月 23日到峰值后便立即下降。该拟合曲线较为

平滑，尽管没能刻画真实情况中的一些细微变化，

如：局部峰值，先降后升的变化，或在日期上存

在 1～2天的偏差等情况，但总体上能够反映该省

每天新增感染 COVID-19情况。其他 3个省的拟合

曲线总体上也比较符合实际情况。可见，用同 1个
模型能够模拟 4个省的 COVID-19传播过程。

2.4　模型预测

∆Ii

∆Ii

按 1.3、2.1和 2.2节的思路将 4个省的实证数

据划分为训练集和测试集，依次运用各省的训练集

数据拟合出 P-SI模型的相关参数。以 2020年 1月
23日的感染人数 Ii 和易感人数 Si 为初始信息，将

其代入式 (8)推测出 1月 24日的新增感染人数

，更新当天的感染人数 Ii 和易感人数 Si，以此

类推，得到 1月 25日的每天新增感染人数 ，感

染人数 Ii 和易感人数 Si。

∆Ii

在产生了多组模型后，对照 2020年 1月 24日−
1月 25日两天的新增感染 COVID-19实际人数，

按每个省分别选取了预测结果最接近实际情况的

4个模型，并以之对 2020年 1月 24日−1月 30日
感染 COVID-19的情况进行了预测。将预测结果展

示在图 5上，可以从图 5看到预测得到新增感染人

数 、感染人数 Ii、易感人数 Si 与实际人数之间

的差异。同时，从上述 16个模型得到预测结果最
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接近每天新增感染 COVID-19人数的 4个模型的参 数，列于表 2。
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图 5    4省 2020年 1月 24日以后的预测结果趋势图
 

 
 
 

表 2    4省的 P-SI模型修正后的参数
 

参数\省份 浙江 安徽 陕西 广东

λi1 0.002 9 0.000 2 0.000 4 0.000 4
λi2 0.003 2 0.010 6 0.005 2 0.021 4
εi −1.820 5 1.633 4 1.394 0 0.399 1

图 5a～5l依次展示了模型对浙江、安徽、陕

∆Ii西和广东 4省每天新增感染人数 、感染人数

Ii 和易感人数 Si 的预测情况。以浙江省为例，图中

由空心方块标记的曲线描述了该省每天实际新增感

染人数、感染人数和易感人数，由空心圆圈、空心

三角形、空心倒三角形和空心菱形标记的曲线则分

别对应参数 β取不同值时所得到的预测结果。根据
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∆Ii

∆Ii

∆Ii

图 5a，可以发现由空心方块标记的曲线描绘的每

天实际新增感染人数 在 2020年 1月 25日前和

1月 28日后单调下降，而在 1月 26日和 1月
27日间有一个先增后降的过程。P-SI模型预测的

每天新增感染人数 是一条单调下降的曲线，与

实际情况较为接近，但没有能预测出该省在

2020年 1月 26日和 1月 27日间感染人数的波

动。图 5b和图 5c则是根据预测到的每天新增感染

人数 求得的感染人数 Ii 和易感人数 Si 变化趋

势。从感染人数 Ii 和易感人数 Si 的变化趋势来

看，预测结果本来与实际情况略有偏差，只因模型

未能预测到 2020年 1月 26日和 1月 27日新增感

染人数的一个上升波动，加大了预测的易感人数

Si 以及感染人数 Ii 与实际人数的偏差量，但总体的

变化趋势较为一致。

根据 4个省的预测趋势图，可以看出尽管预测

模型对每天新增感染人员的波动情况还不能准确刻

画，而没有掌握 2020年 1月 23日流动人员入省的

信息对感染人数 Ii 和易感人数 Si 的预测存在一定

影响，如造成了广东省在 2020年 1月 24日预测的

新增感染人数与实际情况出现了些许偏差，且这部

分偏差致使后期对当地感染人数的预测偏差逐渐加

大。但该辅助预测模型对每个省的感染情况的描述

还是大致符合实际的。此外，预测得到的各省的参

数彼此间存在差异，体现了 COVID-19在各省传播

扩散的速度和程度有所不同。

3　结 束 语
本文以 4省 573例感染 COVID-19的病患信息

研究了 COVID-19在湖北省及 4省的传播特性。基

于 2019年 12月 31日−2020年 1月 30日的实证数

据，本文以湖北省作为研究区域构建了 P-SI模
型。该模型考虑综合考虑了客居人口及流动人口

对 COVID-19传播的影响。本文还构建了另一个

P-SI模型，可以同时描述另外 4省人员每天新增感

染 COVID-19的实际情形。本文分别用实证数据对

湖北省及 4省的模型进行拟合，拟合的曲线能够反

映各省每天新增感染人数，且能描述各省 COVID-
19在不同时期的情况。在此基础上，本文还利用

2019年 12月 31日−2020年 1月 23日的实证数据

预测了 4省 2020年 1月 24日以后每天新增感染人

数及对应省的总体感染情况。实验结果说明，P-
SI辅助预测模型能够预测出每天新增感染人数，

同时，能够辅助研判各省的总体感染情况。

尽管本文构建的 P-SI模型能够刻画 COVID-
19的传播过程，但现有的模型还并不完善。该模

型没有考虑病毒在人体内有潜伏期的因素。本文没

有深入分析感染的流动人员对传播过程的影响。此

外，在实际情况下，每天新增感染人数的变化趋势

并不平滑，该模型对不平滑的情况难以预测。本文

的研究仅仅局限于一个小样本，而各省市的真实病

例情况更加复杂，需要更加精细的模型来客观描述

实际情形。这些问题将在以后的工作中再做专门的

研究。
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