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摘  要 

传染病毒的传播是人类健康问题非常重大的挑战，如2003年的SARS、2020年的新冠肺炎等病毒的传播

给全世界造成了严重的伤害，因此研究病毒的传播是当今非常重要的科学问题之一。本文根据病毒传播

的特性构建了基于常微分方程的SALIR模型，模型中重点考虑新冠肺炎病毒传播中无症状感染者的影响。

通过对模型进行数值模拟和分析，发现模型能较好地反映被感染人数增长的一般规律，与真实数据基本

相符。同时，我们还考虑了病毒传播能力对总感染人数的影响，发现病毒传播能力较弱时，不会造成大

面积的感染，而当传染能力超过一定的阈值，病毒就会大面积的爆发。 
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Abstract 
The spread of infectious viruses poses a severe threat to human health. Viruses such as SARS in 

 

 

*通讯作者。 

http://www.hanspub.org/journal/aam
https://doi.org/10.12677/aam.2022.115302
https://doi.org/10.12677/aam.2022.115302
http://www.hanspub.org


周恬恬 等 
 

 

DOI: 10.12677/aam.2022.115302 2851 应用数学进展 
 

2003 and COVID-19 in 2020 have caused serious damage around the world. Therefore, carrying 
out studies on the spread of viruses is one of the most meaningful scientific researches today. Ac-
cording to the properties of virus, SALIR Model based on ODE (ordinary differential equation) was 
constructed. The model focuses on the impact of asymptomatic infections in the spread of 
COVID-19 viruses. Through numerical modeling and analysis of the model, we found that the mod-
el can reflect the general rule of the increase in the number of infected people, which is basically 
consistent with the truthful data. Moreover, we also considered the impact of virus transmission 
capacity on the total number of infected people and found that when the virus is found to be weak 
in transmission, it will not cause widespread infection. However, when the intensity of the infec-
tion exceeds a certain threshold, it will bring the massive outbreak of virus. 
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1. 引言 

2020 年，新冠疫情病毒疾病在世界范围内快速传播，新冠病毒也被证明是世界上有史以来最致命的

疾病之一。这一传染病给全球带来了巨大挑战，扰乱了商业发展，严重影响了国家经济，并给医疗部门

带来了巨大压力。而病毒的传播在数学上可以用传染病模型进行研究，因此，从数学的角度探索病毒传

播的动态，获得对其影响的见解，设计减少或减缓其传播的方法至关重要。 
近期以来，国内许多学者建立了不同的传染病模型来分析新冠病毒的传播并预测其后期发展。有学

者基于最原始的 SIR 模型进行分析研究，如杨雨琦[1]等人用来预测疫情的“拐点”；杨伟宏[2]等人提出

了基于环境感知的 EA-SIR 模型。有学者在传染病的模型上加以改进与延申，如桑茂盛[3]等人建立了 8
个仓室的传染病模型进行研究；郭尊光[4]等人建立了基于 SEIR 空间反应扩散模型；闫慧林[5]等人建立

了一类考虑隔离和治疗措施的 SEIAHRMSqEq 模型；王国柱[6]等人引入了“无症状感染者”的概念，建

立了 SEIADR 模型；谭键滨[7]等人提出可估计未隔离感染者数和时变可再生数的 P-SIHR 概率图模型。

还有学者对新冠病毒的分析有其他的研究，如李瑞松[8]等人通过仿真探索我国和美国在疫情防控手段上

的差异性；刘雅姝[9]等学者对各类模型进行综合评价，寻找描述新冠病毒的最优模型；崔景安[10]等人

提出了一个媒体报道和宣传教育影响下的传染病动力学模型；韦原原[11]等人建立了了一种顾及时空对象

空间相互作用机制的新冠病毒风险评估模型，实现了新冠病毒风险城际传播的关联性、动态性分析。 
当然，国外也有学者通过基于传染病模型来对比研究各个国家各个地区的控制新冠病毒政策的效果，

基于地区特点对不同地区进行预测，如 Marwan Al-Raeei [12]等人通过 SEIR 模型，对中东各国新冠病毒

传播进行分析；Samui [13]等人提出了预测和控制新冠病毒在印度传播动态的分区域模型。也有学者基于

一些特殊的参数分析新冠病毒研究，如 Khan [14]等人提出了一个具有凸发生率的新冠肺炎传染病模型；

Ivorra [15]等人建立了 θ-SEIHRD 模型，考虑了未检测病例的存在、卫生条件、隔离、检疫和追踪。还有

其他国外学者对本次新冠病毒传播也有不同的发现，如 Anirudh [16]等人通过描述不同的数学传染病模型，

对新冠肺炎的预测、上升、扩散和减少进行了简要的研究；Chakraborty [17]等人建立了基于小波的

ARIMA-WBF 模型，用于预测全世界各个新冠肺炎感染国家。 
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就疫情现阶段出现无症状感染者这一现象，在肖井华教授团队[18]的研究中，建立了离散化的 SALIR
常微分方程模型，分析了无症状感染者的感染率对疫情控制的影响。基于该文中的研究，以及其他国内

外学者的研究成果，我们对模型进行分析，建立连续性的 SALIR 常微分方程模型，以此分析在无症状感

染者存在的情况下，患病人数的连续变化情况。在实际情况下，病毒的传播概率对疫情爆发起着决定性

作用，因此我们研究其对总感染人数的影响，这有助于分析采取各项政策对病毒传播进行控制的有效性。 

2. SALIR 常微分方程模型的建立 

随着新冠病毒的扩散与蔓延，病毒也在不断更新换代，久而久之，出现无症状的感染者。由此，基

于对新冠病毒传播的实况了解，本研究建立 SALIR 常微分方程模型，流程如下图 1 所示。 
 

 
Figure 1. Flow chart of SALIR model 
图 1. SALIR 模型流程图 

 
图 1 中，S、A、L、I 和 R 分别表示为易感者、无症状感染者、未被隔离的有症感染者、被隔离的感

染者和治愈者；α 表示易感者成为无症状感染者的概率； β 表示疾病的传播概率； 1γ 表示无症状感染者

恢复的概率； 2γ 表示未被隔离的有症状感染者被隔离的概率； 3γ 表示个体从住院与个人康复或死亡之间

的平均间隔时间的倒数；δ 表示染病死亡率；b 表示自然出生率； 0δ 表示自然死亡率。 
如图 1 所示，在现实中的大部分个体都属于易感人群 S，存在自然出生与自然老去死亡的可能。在

一定区域内，当易感人群与无症状感染者 A 接触时，有αβ 的可能性转换为无症状感染者；或是与未被

隔离的患者 L 相接触时，有 ( )1 α β− 的概率转换为未被隔离的患者。无症状感染者会经过缜密的诊疗判

断，被发现，并会以 1γ 的概率治愈恢复。未被隔离的患者会以 2γ 的概率被发现转化为被隔离的患者 I。
被隔离的患者在进行治愈的过程中将有 3γ 的概率康复转化为治愈者 R。当然也会存在治愈不及时的状况，

被隔离的患者会有 3δγ 的概率死亡，转化为 D。 
除了考虑传染病传播原则之外，为了防止新冠病毒的进一步扩散，国家包括各级政府都会采取措施

进行人为隔离。因此，本文还考虑到政府控制措施的力度。在新冠病毒的传染过程中，实施一些控制措

施，如封城、居家隔离等，此时病毒的传染概率将降至 ( )m t β ，其中 ( )m t 为控制措施的强度。强度越强，

( )m t 的值越小。具体控制措施的强度如下： 
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综上所述，本文建立如下的连续的常微分方程如下： 
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其中， ( )N t 表示 t 时刻相互接触的个体总数，因此 ( ) ( ) ( ) ( ) ( )N t A t S t R t L t= + + + ，则 ( ) ( ) ( )A t L t N t+  
表示易感个体在 t 时刻与处于 A 或 L 状态的个体接触的概率。 

3. 数值模拟与讨论 

当 1 2 30.05, 0.1, 0.9, 0.7, 0.03, 0.3α γ γ γ δ β= = = = = = 时，我们基于中国疫情发展程度与研究的方便

性考虑，就湖北武汉和浙江省的疫情发展进行研究。从 2020 年 1 月 20 日起进行研究新冠病毒控制研究，

其中武汉在 2020 年 1 月 23 日起正式封城，浙江于 2 月 5 日正式封城。根据我们所建立的连续性方程，

由于人口基数较大，自然出生率与自然死亡率在数据拟合中可以忽略不计。 
从图 2 和图 3 中可以看出，我们预测武汉的累计确诊人数死亡人数从一开始的极速增加逐步走向平

稳，每日新增的感染人数呈现先增后减的趋势。而在实际的病毒传染过程中，前期由于对新冠病毒尚未

完全理解，导致病毒传染迅速，感染人数与死亡人数剧增，后期由于当地政府及时有效地采取了控制措

施，每日新增的感染人数武汉的死亡人数也得到控制。 
从图 4 和图 5 可以看出，我们预测浙江的累计死亡人数较少，且趋于一个稳态，但受染病率与控制

强度的影响，每日新增的感染人数仍呈现先增后减的趋势。而在实际的病毒传染过程中，浙江的新冠病

毒传播较晚，且浙江政府响应国家防控要求尽早地进行了一系列的防控措施，使得浙江的新冠病毒传播

控制在一个较低的稳态。 
 

 
Figure 2. Forecast changes of daily new and cumulative deaths in 
Zhejiang province 
图 2. 浙江每日新增和累计死亡预测变化情况 
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Figure 3. Actual changes in daily new and cumulative deaths in 
Zhejiang province 
图 3. 浙江每日新增和累计死亡实际变化情况 

 

 
Figure 4. Forecast changes of daily new and cumulative deaths in 
Wuhan 
图 4. 武汉每日新增和累计死亡预测变化情况 

 

 
Figure 5. Actual changes in daily new and cumulative deaths in 
Wuhan 
图 5. 武汉每日新增和累计死亡实际变化情况 
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从图 6 和图 7 可以对比看出，受到传染病机理与控制强度的共同作用下，两地的累计确诊人数不会

无止尽地增长，到达一定时间后会趋于稳定，实现零增长。从理论数据线与实际数据线对比发现，本文

的模型所进行的拟合得到的数据与真实数据相吻合，特别是在平衡处，真实数据的图像与拟合数据的图

像基本重合。由此，我们可以说明我们建立的 SALIR 常微分模型具有合理性，能较好地反映新冠病毒的

传播规律。 
 

 
Figure 6. Theoretical cumulative number of confirmed cases and actual 
number of cases in Zhejiang 
图 6. 浙江理论的累计确诊人数与实际人数情况 

 

 
Figure 7. The theoretical and actual number of confirmed cases in Wuhan 
图 7. 武汉理论的累计确诊人数与实际人数情况 

 
根据新冠肺炎疫情最新数据查询及服务权威平台和武汉市健康卫生委员会官网的数据，将浙江与武

汉两个的真实稳定数据与拟合的平衡点数据进行对比，如表 1 所示，可以看出浙江省与武汉市的拟合与

真实偏差比都较小，真实数据与拟合数据基本吻合，这进一步说明本文建立的 SALIR 常微分方程模型从

图形与数值都能充分体现新冠病毒的传播规律。 
 

Table 1. Real and calculated data comparison table 
表 1. 两地真实与计算数据对比表 

 浙江真实 浙江计算 偏差比 武汉真实 武汉计算 偏差比 

平衡点 1268 1274 0.4732% 50,005 50,635 1.260% 
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4. 参数 β对总感染人数的影响 

疫情的传染性由其传播概率来进行刻画，传播概率的大小对疫情的扩散起着很大的作用，疾病的

传播概率越小，越有利于疫情的消除与控制。在模型中， β 越小，新冠疫情的传染力越小，因此了解

β 对系统稳定性的影响，有助于疫情的区域制定有效的干预策略。本文对 β 的变化进行分析，取地区

人口总数 1200 万，固定其他参数的值，防止对稳定性分析造成影响，其中取 0.05α = ， 1 0.1γ = ， 2 0.9γ = ，

3 0.7γ = ， 0.03δ = ，这与数据拟合中的参数取值相同。 β 从 0.2 开始，步长设置为 0.005，得到如下

变化图。 
 

 
Figure 8. Curve: Beta and the number of confirmed cases 
图 8. β 与确诊人数关系图 

 
由图 8 可知，随着 β 的量逐步增加，累计确诊人数也在逐步增加，这验证了 β 的实际涵义为疾病的

传播概率。在数值拟合中，本文取 0.3β = ，从上图中可以发现，当 0.3β = 时，累计确诊人数处于一个较

低的稳定状态，说明此时可以采取常规的控制措施，新冠病毒也是可以控制在一定范围内的。但是，当

0.34β = 时，后面图像的增长速率和前面相比发生突增，累计确诊人数出现转折。当 0.34β > 时，累计

确诊人数以一种不可控的趋势疯涨，说明此时必须采取非常强而有力的控制措施才能抑制新冠病毒的传

播，避免造成巨大灾难。因此，要正确地选择行病毒的调控措施，当染病概率不断增大时，政府也要加

强新冠病毒控制强度，防止新冠病毒传播达到不可挽回的余地。 

5. 结论 

本文建立基于常微分方程的 SALIR 模型，结合武汉与浙江两地的新冠肺炎疫情真实数据，确定模型

中的各项参数。通过对模型进行分析和数值模拟，发现病毒感染人数(累计确诊人数)的理论值与真实值基

本吻合，表明 SALIR 模型基本能反映病毒传播的规律。同时，我们对病毒的传染率参数 β 进行分析，发

现当 0.3β < 时，累计确诊人数处于一个较低的稳定状态。而当 0.34β > 时，累计确诊人数以一种不可控

的趋势疯涨，结果表明当病毒的传播能力较强时，必须采取非常严格的防控措施，才能有效地抑制病毒

的迅速蔓延。因此，SALIR 常微分模型对研究新冠肺炎病毒的传播具有较好的理论意义，同时对于新冠

病毒的控制有一定的参考价值。 
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