
 

 

具有活跃节点的多层网络作用下

时滞 SEQS模型分析

曹铃苓1，杨宏春1，高雅纯1，张    虎1，杨    春2，付传技1*

（1. 电子科技大学 物理学院，成都 611731；2. 电子科技大学 数学学院，成都 611731）

摘要　疾病传播的研究使得对疫情分布和发展的预测更为准确。现有的疾病传播模型对不同城市间流动人口对疾病传播

造成的影响研究较少，为此，该文提出了具有活跃节点的多层网络作用下的时滞 SEQS（Susceptible-Exposed-Quarantined-
Susceptible）模型。其中，时滞 SEQS重点研究疾病潜伏期、恢复期及恢复后可再次感染等特性对传播行为的影响，模型中

每层静态网络表示不同城市的社交网络，活跃节点表示城市间流动人口，活跃节点的存在使得该多层网络具有时变性，同时

模型引入检测机制，以隔离态节点为中心，对在其检测半径内的邻接节点进行检测。研究表明，该模型的传播行为最终演化

状态存在 3种主要模式：稳态、周期性振荡和非周期性振荡，在能有效降低疾病传染率的情况下，划定精准检测范围可有效

控制疾病大规模传播。
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Abstract　The study of disease transmission is of great significance to make more accurate prediction of the
epidemic dynamics.  Most  of  the existing disease transmission models  are  based on single-layer  networks and do
not consider the coupling effect between multi-layer networks. In this paper, a Susceptible-Exposed-Quarantined-
Susceptible (SEQS) model with time delay under the action of multi-layer networks with active nodes is proposed.
A  time-delayed  SEQS  model  is  used  to  simulate  a  disease  that  has  an  incubation  period  as  well  as  a  recovery
period,  and  can  be  reinfected  after  recovery.  The  static  network  in  the  multi-layer  network  represents  the  social
network  of  different  cities,  and  the  active  nodes  represent  the  floating  population  between  cities.  Because  of  the
existence of active nodes, the multiple layer network is time-varying, and a detection mechanism is introduced to
detect the adjacent nodes within the detection radius with the isolated node as the center. Research show that the
final evolution state of the propagation curve of the model has three modes: steady state, periodic oscillation, and
non-periodic oscillation, also show that determining the accurate detection range can effectively control the large-
scale spread of the disease, when the rate of disease transmission can be effectively reduced.
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在人类文明发展的历程中，鼠疫、疟疾、艾滋

病、甲型 H1N1流感、新型冠状病毒感染等疾病已

经掠夺了许多人的生命，给社会造成了巨大的损

失，疾病传播的研究有利于加深人们对疾病传播规

律的认识，能够更精准地预测疫情分布和发展，为

政府制定更低成本的防疫政策提供理论基础。

按疫情传播规律，很多病毒在传播过程中不断

进化，当一波感染高峰过后，大多数人会获得一些

对当前病毒有效的抗体，但随着病毒的进化，获得

的抗体会逐渐失去对变异毒株的免疫能力，导致新 
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一轮感染高峰的到来，这个过程的发展具有极大的

随机性与复杂性。

文献 [1]于 1927年提出了确定性仓室疾病传

播数学模型的一般理论后，多个疾病传播模型被提

出，主要有 SI、SIS、SIR等[2-3]。 早期的疾病传播

模型假定人与人的接触是随机等概率的，但充分

混合模型 [4] 不能准确地描述真实的社交网络。文

献 [5]提出了 ER随机网络，为复杂网络的发展奠

定了基础，然而许多真实世界网络的连接既不是完

全规则的也不是完全随机的[6]，文献 [7]提出的小

世界（Small-World）网络，以及文献 [8]提出的

BA无标度（Scale-Free）网络，极大地推动了复杂

网络的发展。在此基础上，基于复杂网络接触结构

的疾病传播模型被不断提出，如退火网络（Annealed
Networks）疾病传播模型[9]、淬火网络（Quenched
Networks）疾病传播模型[10] 等。

目前，不同城市间流动人口对疾病传播造成的

影响研究较少。本文以具有活跃节点的多层网络[11-16]

模拟各城市内部的人员接触情况以及不同城市之间

的人员流动，结合新型冠状病毒具有潜伏期的传播

特点[17]，构建了具有时滞[18] 的 SEQS模型，通过对

其传播模式的研究，分析在不同条件下传播达到峰

值及稳态的特点，对疫情发展预测提供数学支撑，

为个体调整防疫策略以避开感染高峰提供参考价

值，同时也为相关部门及机构提前做好医疗资源配

置提供理论基础。

 1　方法

 1.1　具有活跃节点的多层网络模型

整个系统由多层静态网络与活跃节点共同组

成，静态网络中的节点（以下称为静态节点）连边

关系不会随着时间的推移而变化，并且每层静态网

络相互独立，即属于不同层的静态节点之间不存在

连边，而活跃节点随着时间的变化随机在各个静态

网络层之间迁移，并随机与所到达层的静态节点连

边。活跃节点与当前所属网络层的静态节点断开连

边，进入到新的网络层，与新网络层的静态节点建

立连边，这一过程称为活跃节点的“跃迁”。活跃

节点的这一特性使得整个系统具有时变性[19]，用该

多层网络可以较好地模拟不同城市间的人员流动情

况，不同的网络层代表不同的城市，层中的静态节

点表示长时间不会进行跨城市活动的人群，而活跃

节点则模拟需要时常往返不同城市的人群。如图 1

m

t

t+1

所示，白色节点表示静态节点，深色节点表示活跃

节点。整个多层网络中共有 个活跃节点，如活跃

节点 1在 时刻下处于第一层网络中，并与其中两

个静态节点有连边，而在 时刻下，跃迁到了第

二层网络，并重新与当前网络中的静态节点连边，

其他活跃节点的跃迁过程与之类似。
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图 1    活跃节点的“跃迁”说明图 
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设整个多层网络一共有 层，每层网络含有

个静态节点，整个多层网络有 个活跃节点（一

般情况下城市间流动人口占每个城市常住人口的比

例很小，即 ），每层网络可以用一个无权无

向连通图表示，对于第 层（ ）网

络对应的图记为 ，其中 代表第 层网

络的节点集， 代表第 层网络的连边集。对于整

个多层网络模型，则有

。 表示整个多层网络； 表示整个多层网

络的节点集； 表示整个多层网络的连边集。整个

多层网络的邻接矩阵记作 ，

其中 表示第 层网络的邻接矩

阵，由于每层网络含有 个静态节点，以及整个多

层网络一共有 个活跃节点，每一层网络中最多含

有 个节点，为了数学上描述方便，故设 的

维度为 ，其中 代表全部活跃节点

数，如果某时刻活跃节点在 层，则可以和该层静

态节点产生连边，如果不在该层，则该节点处于未

被激活的状态，是孤立节点。在这种规定下，对任

意层的邻接矩阵 可表示为下式：

Ad =
(
ai j
)
(n+m)×(n+m)

=

 Bd Cd

CT
d 0

 (1)

Bd d

n×n Cd d

式中， 表示第 层网络的静态网络结构，其维度

为 ； 描述第 层网络中活跃节点与该层静态
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n×m节点的连边关系，其维度为 。这些矩阵中的矩

阵元为 1说明存在连边。而活跃节点与活跃节点之

间默认不存在连边，这是因为在模型中活跃节点所

占比例较小，而活跃节点联系紧密的情况比较少，

如旅游团，这种情况可以把一个团体当成一个活

跃节点。因此，为了简化模型，忽略活跃节点内部的

连边。

 1.2　时滞 SEQS模型

如果不施加干预和控制，新型冠状病毒的传播

从短期来看是一个 SEIR模型，从中长期来看是一

个 SEIRS模型，其中 S、E、I、R分别表示易感

（Susceptible）态节点、潜伏（Exposed）态节点、

感染（Infective）态节点和恢复（Removed）态节

点[20]。结合新型冠状病毒的传播特性与现实因素，

建立一个时滞 SEQS模型来模拟其传播行为。其

中 Q（Quarantine）态是为了模拟现实中的隔离

态，Q态的来源有两种情况：一是 E态经过一定时

间凸显病症后自动转变为 I态后被隔离；二是 E态

还未发病但是通过检测被确诊为 I态后被隔离。

在该时滞 SEQS模型中做了一个理想化假设，

从 E态到 I态的转变是个突变，在一个时间步内完

成，有明确的界线，但现实中有些疾病 E态与 I态
很难明确划分，如无症状感染者。因此在本模型中

引入一种理想的隔离机制，即一旦发现 I态节点就

及时隔离，因此本模型中的 E态实际包含了现实中

未能及时隔离的感染个体（包含未能及时发现和故

意隐瞒的感染个体），故本模型中 E态的传染能力

是真正的 E态与未被及时隔离的 I态的平均。而及

时被隔离的 I态就转变为 Q态，无法传染 S态。值

得注意的是，Q态与传统的 R态的区别在于，R态

的移除是由于死亡或者是获得免疫，而 Q态的移

除是由于隔离，但是 Q态与 R态在传播过程中起

到的动力学作用其实是等效的。

β

tE

tE

时滞 SEQS模型的节点状态转移关系如图 2所
示。当 S态节点的邻接节点中存在 E节点时，该

S态节点将以概率 被感染，如果被成功感染该节

点将从 S态转为 E态；而 E态节点则有两种途径

转变为 Q态节点：1）E态节点的感染时间达到

（潜伏期）后，将自动转变为 Q态节点，这一过

程模拟现实被感染的潜伏个体经过潜伏期后由于病

症凸显而被确诊为感染个体；2）E态节点的感染

时间并未达到潜伏期 ，但由于该节点被检测，并

且被检测成功，该 E态节点则被动转变为 Q态节

γ

tQ

点，检测成功概率为 。Q态节点在其感染时间达

到 （恢复期或者隔离期）后，将恢复成 S态节点

继续参与传播。

 
 

γ

β tE

tQ

S E Q

图 2    节点状态转移图
 

 

r

γ

检测机制将在多层网络中出现 Q态节点时被

激活，以 Q态节点为中心，与该中心节点的距离

小于检测半径 的节点会被检测，如果被检测的节

点处于 E态，将有概率 被检测成功，而检测成功

的 E态节点将会转为 Q态节点。传染机制、隔离

机制与检测机制的具体实现过程在 1.3小节中将进

行详细说明。

在平均场近似下，模型对应的微分方程组为：

ds(t)
dt
= q(t− tQ)−βs(t) ⟨k⟩e(t)

de(t)
dt
= βs(t) ⟨k⟩e(t)−γe(t) ⟨k⟩q(t)− (1−γ)tE e(t− tE)

dq(t)
dt
= γe(t) ⟨k⟩q(t)+ (1−γ)tE e(t− tE)−q(t− tQ)

s(t)+ e(t)+q(t) = 1
(2)

γe(t) ⟨k⟩q(t)

tE

(1−γ)tE e(t− tE)

式中， 为每次检测成功的部分，而检测

未成功的部分，在其转为潜伏态的天数达到潜伏期

后自然转变为感染态，即这部分节点每一次检测

都未能成功，因此用 表示。从该动

力学方程组可以得到系统的演化信息。

 1.3　实验说明

D = 5

n = 10 000

m = 10

tE = 5

tQ

r β γ

多层网络的层数设定为 ，既能模拟现实

多城市人员流动情况，又不会带来过重的计算负

担，每层网络中静态节点数量为 ，活跃节

点个数为 ，选择 BA无标度网络作为各层网

络中的静态网络结构，以模拟现实的社交网络，参

考新型冠状病毒特性，潜伏期设定为 。本文

进行了多组实验，以对比在不同的恢复期 、检测

半径 下，传染概率 与检测成功率 对疾病传播过

程的影响。每次模拟实验所迭代的时间步为 500，
每组参数下重复实验 20次，最终的结果为这 20次
重复实验结果的平均。具体的实验步骤如下。

A = (A1, A2, · · · , Ad, · · · , AD)

Ad
(
1 ⩽ d ⩽ D,d ∈ N+

)
d (n+m)× (n+m)

1）设置矩阵 储存整

个多层网络的结构，其中 为第

层网络的邻接矩阵，其维度为 ，如
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S (D+1)×n

i ⩽ D
(
i ∈ N+

)
S si j

(
1 ⩽ j ⩽ n, j ∈ N+

)
i

j si j = 0

si j = 1 si j = 2

i = D+1 si j
(
1 ⩽ j ⩽ m, j ∈ N+

)
j

m n

m < j ⩽ n, j ∈ N+ si j

T (D+1)×n

S T

T

T

T

T

式 (1)。设置状态矩阵 、维度为 ，记录多

层网络中所有节点的状态，当 时，状

态矩阵 的对应元 表示第 层网络

中第 个静态节点所处的状态， 表示易感态，

表示潜伏态， 表示感染态；而当

时， 表示第 个活跃节点

所处的状态（与静态节点相同），由于活跃节点数

量 远小于一层网络中静态节点的数量 ，因此当

时， 没有意义，其值设为 0。设

置时间矩阵 、维度为 ，记录多层网络中

所有节点所处状态的时间，活跃节点与静态节点的

区分与状态矩阵 相同，S态节点其在时间矩阵 的

对应元一直为 0，当节点由 S态转为 E态时，其在

时间矩阵 的对应元初始值设置为 1，该节点处于

潜伏态的时间加 1，其在时间矩阵 的对应元也加

1；当节点由潜伏态转为感染态时，其在时间矩阵

的对应元初始值设置为−1，该节点处于感染态的

时间加 1，其在时间矩阵 的对应元减 1。

i j S
si j T ti j

2）在多层网络中随机选取一个静态节点设置

为初始感染节点，设该初始感染节点所处位置为第

层网络的第 个静态节点，将状态矩阵 中对应元

和时间矩阵 中对应元 设置为 1。
m3）将 个活跃节点随机分配到各层网络并与

所属网络层中的静态节点随机连边。

β

S T

4）遍历多层网络中所有 E态节点的 S态邻居

节点，以概率 对其进行传染，若传染成功，分别

将状态矩阵 与时间矩阵 中对应元设置为 1。

T tE

S

tE

5）遍历多层网络中所有 E态节点，若其时间

矩阵 中对应元等于潜伏期 ，则将其转为 Q态，

即将状态矩阵 中对应元设置为 2，将时间矩阵中

对应元设置为−1；若并未达到潜伏期 ，则将时间

矩阵中对应元加 1。

T tQ

S T

tQ

6）遍历多层网络中所有 Q态节点，若其时间

矩阵 中对应元绝对值等于恢复期 ，则将其转为

S态，即将状态矩阵 与时间矩阵 中对应元都置

0；若并未达到恢复期 ，则将时间矩阵中对应元

减 1。

r

γ

S T

7）判断是否启动检测机制，若存在 Q态节

点，则遍历搜索与 Q态节点距离小于检测半径 的

节点，对其进行检测，检测成功率为 ，若检测成

功，将该检测成功的节点转为 Q态节点，其状态

矩阵 中对应元设置为 2，时间矩阵 中对应元设置

为−1；若不存在 Q态节点，则跳过这一步。

8）重复执行步骤 3）～步骤 7），直至迭代结束。

θ

θ

t

上述步骤中，步骤 3）为活跃节点的跃迁，步

骤 4）～步骤 6）为疾病传播阶段，步骤 7）对应

检测机制，需要注意的是这里的检测机制理想地认

为不存在误判的情况，即将 S态节点错误地判断

为 E态节点。每次迭代结束后，记录当前时刻的患

病节点比例 ，即 E态节点与 Q态节点比例之和，

500次迭代结束后，获得患病节点比例 随着时间

步 的演化曲线，而在每组参数下进行 20次重复实

验，将这 20次重复实验获得的演化曲线进行平

均，便得到最终的传播曲线。

 2　结果与讨论

根据实验所获得的一系列传播曲线，本文将从

两个方向分析所得的结果。

tQ1）总结传播模式，分析恢复期 的改变对传

播模式的影响。

r

2）检测机制的引入将对疾病的传播起到抑制

作用，分析检测半径 的取值对抑制效果的影响。

 2.1　传播模式

 2.1.1　系统演化最终状态模式

根据最终演化状态的不同，可以将传播模式分

为 3类。

θ t1）患病节点比例 随着时间步 的演化曲线达

到稳态，如图 3a所示。

θ t2）患病节点比例 随着时间步 的增加出现周

期性振荡，如图 3b所示。

θ t3）患病节点比例 随着时间步 的增加出现无

周期性振荡，如图 3c所示。

tQ tQ = 0

tQ

tQ = 1

tQ

实验发现这 3种传播模式的主要影响因素为恢

复期 ，当恢复期 时，传播曲线可以达到稳

态，而随着恢复期 的增大，开始出现稳态消失的

传播曲线，当恢复期 时，振荡呈现明显的周

期性，而随着恢复期 增大到 5时，振荡周期性消

失，为了排除这种现象的偶发因素，图 3c为 50次
重复实验的平均结果。

实验表明，恢复期的长短对系统最终状态模式

有着重要的影响。其原因可能在于，模型中 Q态

节点并不参与传播过程（即处于隔离恢复期），所

以恢复期的长短会直接影响参与传播过程的节点

数，当这部分患病节点同时康复时，导致 Q态节

点数量发生突变，这就是系统最终状态存在振荡的

主要原因。
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图 3    3种最终演化状态的传播曲线
 

 

tQ

β γ

tQ = 1 β γ

β γ

除了恢复期 对传播曲线的最终演化状态有主

要影响外，传染概率 与检测成功率 也影响着最

终演化状态的模式。当 时，只有在 和 都极

大时，才会出现周期性振荡如图 3a所示，其余情

况下最终演化状态仍然能够达到稳态，如图 4所
示。其原因是，在 与 都极大时，同样会导致在

短时间内 Q态节点数量大大增加，由于这部分节

点受到控制，间接降低了系统中 S态节点的染病风

险，这同样导致系统最终状态出现振荡。
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γ=0.5, β=0.5
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tQ = 1 γ = 0.5、β = 0.5图 4     时，在 的传播曲线
 

 

 2.1.2　时间演化模式

tQ = 0在系统能够达到稳态的情况下（如 ），

本文进一步研究系统疾病传播的中间演化过程存在

哪些不同的模式。根据中间演化过程的不同，可以

将传播模式分为 2类。

θ t1）患病节点比例 随着时间步 的增加而增加

直至达到稳态，如图 3a所示。

θ t2） 随着时间步 的增加先增加后下降直至达

到稳态，如图 5所示。
 
 

0

0.2

0.4

θ

0 100 200 300 400 500

t

γ=1.0, β=0.3

tQ = 0 γ = 1.0、β = 0.3图 5     时，在 的传播曲线
 

 

β

γ

而图 5在到达稳态前出现峰的原因也能从演化

方程，即式 (2)得出。当 较大时，会导致迭代最

初阶段 E态节点数迅速增加，这个阶段由于潜伏期

的存在，系统启动检测机制的概率较小，从而系统

中累积了大量 E态节点，如果 也较大，这些 E态

节点中的大部分会在短时内集中转变为 Q态节

点，这导致在这段时间系统检测范围大大增加，从

而迅速降低了 S态节点被感染的概率，导致后续系

统中患病节点数量的快速下降。快速下降达到稳态

的原因是，传染概率对患病节点的增加与检测成功

率对患病节点的控制达到了动态平衡。

为了进一步探究这两种模式的影响因素，记传
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p =maxtθ(t)

θ

s =
500∑

t=401

θ (t)/100

p s δ = p− s

δ β γ

tQ = 0 δ− (β,γ)

tQ = 1,5 δ− (β,γ)

播曲线的峰值为 ，令传播曲线的最后

100个时间步的患病节点比例 的平均值为传播曲

线的最终演化状态，记为 ，令传播

曲线峰值 与最终演化状态 的差值为 ，作

与传染概率 、检测成功率 的关系图。图 6为当

恢复期 时， 的二维相图，这印证了上

文对出现两种不同中间演化过程的分析，恢复期

时， 的变化规律与之类似。
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δ− (β,γ)图 6     的二维相图
 

 

 2.2　检测半径

γ

r

r

r

r β

γ

r = 1

p1 s1 r = 2

p2 s2

∆p = p1− p2 ∆s = s1− s2

∆p− (β,γ) ∆s− (β,γ)

检测机制的引入无疑对疾病的传播过程起到了

抑制作用，显然检测机制的强弱由检测成功率 与

检测半径 共同决定，而在现实生活中，检测成功

率往往取决于当前医疗科技发展水平，并不会轻易

发生改变，但检测半径 是人为制定的，因此在这

里讨论检测半径 对疾病的抑制效果的作用。在检

测半径 分别为 1和 2时，对传染概率 与检测成功

率 进行遍历，对所获得的传播曲线分别从中间演

化过程与最终演化状态两方面进行对比。记检测半

径 时，传播曲线峰值和最终演化状态分别为

与 ；检测半径 时，传播曲线峰值和最终演

化状态分别为 与 ；两者的峰值之差记为

，最终演化状态之差记为 。

的二维相图和 的二维相图分别如

图 7a和图 7b所示。

β γ

r = 1,2

可以看出并不是所有情况下增大检测半径就能

够有效抑制疾病的传播，如图 7所示，当传染概率

小于某一值（约为 0.2）时，无论检测成功率 取

值如何，检测半径 的中间演化过程与最终演

化状态都相差不大。这可能是因为在传染概率比较

小时，E态节点较少，因此增大检测半径对筛选

E态节点的效果提升不大。这一结果也说明，如果

能通过接种疫苗、戴口罩等方式显著降低疾病传染

率就能在一定范围精准检测的基础上有效控制疾病

的大规模流行。
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图 7    二维相图
 

 

 3　结束语

本文研究了一个在具有活跃节点的多层网络作

用下的时滞 SEQS模型。活跃节点的跃迁给多层网

络赋予时变性，用以模拟不同城市间的流动人口，

而具有潜伏期和恢复期的时滞 SEQS模型用以模拟

现实生活中具有潜伏期且恢复后还能被继续感染的

疾病。对该模型传播模式的分析有利于预测不同变

异毒株带来的感染高峰期，对于个人而言，可以调

整自我防疫策略以避开感染高峰期。而改变活跃节

点比例以及增加活跃节点之间连边对整个系统的影

响将在后续工作中进行探究。
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