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摘  要 

针对一类改进的SVEIR流感传播动力学模型，探讨了参数估计与拟合方法，并分析了疫苗接种对流感传

播的影响。首先，假设现有确诊病例数遵循泊松分布，通过Bootstrap方法生成时间序列样本，采用马尔

可夫链蒙特卡洛(MCMC)算法实现后验分布的高效采样对模型参数进行估计。随后，为验证模型的有效

性，利用实际流感数据进行检验，结果表明模型能够较好地捕捉流感的传播动态。进一步，通过敏感性

分析，评估了疫苗接种率 v 对基本再生数 0ℜ 和最终感染规模的影响。研究发现，提高疫苗接种率可显著

降低流感的传播风险。 
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Abstract 
For a class of improved SVEIR influenza transmission dynamics model, parameter estimation and 
fitting methods are discussed, and the impact of vaccination on influenza transmission is analyzed. 
First, assuming that the number of confirmed cases follows a Poisson distribution, the Bootstrap 
method is used to generate time series samples, and the Markov Chain Monte Carlo (MCMC) algo-
rithm is used to achieve efficient sampling of the posterior distribution to estimate the model pa-
rameters. Subsequently, in order to verify the effectiveness of the model, actual influenza data were 
used for testing, and the results showed that the model can better capture the transmission 
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dynamics of influenza. Furthermore, through sensitivity analysis, the impact of vaccination rate v  
on the basic reproduction number 0ℜ  and the final infection scale was evaluated. The study found 
that increasing the vaccination rate can significantly reduce the risk of influenza transmission. 
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1. 引言 

流行性感冒(Influenza) (简称“流感”)是流感病毒引起的对人类健康危害严重的急性呼吸道传染病

[1]，呈季节性流行，是《中华人民共和国传染病防治法》规定的丙类传染病[2]。作为一种传染性强、变

异性大的病毒性疾病，给全球公共卫生带来了显著威胁。每年，流感都会导致大量的疾病负担和死亡，

人群普遍易感，尤其是在免疫力较弱的群体中。流感具有明显的季节性流行特点，冬春季节高发。我国

当前正处于流感的季节性流行期，以甲型 H1N1 亚型为主[2]。因此，流感病毒的高变异性使得流感控制

依赖于精确的数学模型和统计分析。 
近年来，基于流行病学数据的流感传播模型逐渐成为流感动态研究和疫苗效果评估的重要工具。这

些模型通常采用微分方程描述流感病毒在人群中的传播过程，并通过参数估计和拟合分析揭示流感流行

的规律及疫苗的防控效力。众多学者从流感病毒的基因结构、疫苗研发、抗病毒药物、流行病学特征、

监测预警系统等多个角度展开研究，并取得了一系列重要进展[3]-[6]。Bedada [3]提出了 SEISINR 数学模

型，用于描述流感在人群中的传播。该模型结合了免疫状态和不同感染阶段的动力学。尽管模型能够较

好地描述流感的传播，但未充分考虑流感病毒变异对传播模式的影响。Ho [4]通过常微分方程构建数学模

型，评估了疫苗策略的效果。研究发现，随着疫苗效力的提高，达到群体免疫所需的疫苗接种率会降低。

Handel [5]综述了流感 A 病毒的数学建模，重点关注病毒动力学、免疫反应及非传染性病毒颗粒等因素。

该文回顾了流感传播建模的研究进展，但没有深入探讨如何结合实际疫苗接种数据对模型进行优化。

Bakhsh [6]通过深度神经网络(DNN)对流感模型进行了优化，解决了传统微分方程模型的非线性问题。但

未结合疫苗接种策略，在疫苗接种优化方面的研究不足。 
现有文献中的流感模型多基于病毒传播动力学，但缺乏对疫苗接种策略的深入分析，尤其是在考虑

不同免疫群体、疫苗覆盖率和免疫衰退等因素时。同时，大多数研究没有结合真实数据，导致模型的预

测能力存在较大偏差。鉴于此，本文考虑疫苗接种对流感传播的影响，并基于真实数据构建了一类具有

疫苗影响的流感模型。 

2. 数据来源 

本文数据来源于中国疾病预防控制中心的流感监测数据[7]，数据包括 2024 年 3 月 17 日~2024 年 10
月 20 日中国累计确诊病例数和现有确诊病例数(见图 1)。 

3. 模型构建及动力学分析 

总人口被分为：易感者、接种疫苗者、暴露者、感染者和恢复者，在时间 t 时的大小分别用 ( )S t 、
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( )V t 、 ( )E t 、 ( )I t 和 ( )R t 表示；我们假设所有参数均为正值。各仓室状态之间的转换和交互的示意图(见
图 2)，仓室状态和参数的传染病学意义总结在表 1 中。 

 

 
(a)                                                    (b) 

Figure 1. Number of existing and cumulative confirmed cases in China from March 17, 2024, to October 20, 2024 
图 1. 2024 年 3 月 17 日~2024 年 10 月 20 日中国现有确诊病例数和累计确诊病例数 
 

 
Figure 2. Schematic diagram illustrating transitions and interactions between 
different compartmental states in influenza transmission 
图 2. 流感传播各仓室状态之间的转换和交互的示意图 

 
根据图 2 中的各类状态的转移图，该模型由下列常微分方程组描述： 
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研究模型的动力学性质首先要确定平衡点，而模型中存在疾病消亡的无病平衡点 
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同时由[8]中定理 2 可得无病平衡点 0P 的局部稳定性。 
根据定理 2 可知，系统(1)的基本再生数 0ℜ 是决定流感流行和消亡的阈值条件。若希望控制流感的流

行可以通过相应的防控措施将基本再生数 0ℜ 降到 1 以下即可。下面结合系统(3)提供的模型进行参数估

计与数据拟合分析，进一步揭示全国流感病的流行趋势。 

4. 参数估计与敏感性分析 

假设观测数据服从泊松分布，通过从参数向量的后验分布 { }, , , ,| |vvy yβ τ β σω = 中采样来校准模型，

其中，后验分布为： 

( ) ( )( ) ( )| | |y
T

f y L Y T fω ω ωΩΩ =∏                               (5) 

先验密度 ( )f ωΩ 是六个单变量先验的联合概率密度函数。由于均匀分布是一种无信息先验分布。故

本文假定变量 ( ), , 1, ,, ~ 0vv Uβ τ β σ 。在参数估计中，我们通过 python 软件共执行了 50,000 次迭代以生成

参数的时间序列数据的样本集。为确保样本的独立性和代表性，将前 20,000 个样本视为 burn-in 期并予

以舍弃，以减少初始条件对后续抽样的潜在影响。剩余的 30,000 个样本用于计算待估参数值，如图 3 所

示。这一过程旨在确保从 MCMC 过程中获得的样本更好地反映参数的后验分布。具体参数估计值见表 1。 
最佳的拟合结果如图 4 所示，将 2024 年 3 月 17 日~2024 年 9 月 1 日数据作为训练数据用于拟合模

型，如图 4(a)所示，我们可以发现，该拟合值可以很好地描述疾病的传播趋势。同时将 2024 年 9 月 8 日~2024
年 10 月 20 日数据作为测试数据，评估了模型的真实性能，如图 4(b)所示。生成拟合 95%置信区间。结

果如图 4(c)所示，我们可以看出拟合值是落在置信区间内的，进一步说明了该模型的可信度。 
偏秩相关系数(PRCC)的分析显示，见图 5。模型参数与响应变量 0ℜ 之间存在不同程度的关联。尤其

值得注意地是，参数 v表现出强烈的负相关性(PRCC = −0.87)，这说明接种疫苗对病毒的有效传染率会起

到很大的作用。同时地，参数 β 、 vβ 、ε 呈现出强烈的正相关性。相对而言，参数 γ 和τ 的 PRCC 值接

近零，且其 P 值(分别为−0.06 和−0.05)未达到统计学显著性水平，表明在多变量背景下它们与响应变量的

关联不具统计学意义。因此，要想让感染患者减少，就需要扩大疫苗的接种率，而且还要提高人们自身

的保护意识。下面分别分析增大易感人群与感染者的接触率及疫苗接种率对感染者数目的影响情况， 
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(a)                                               (b) 

Figure 3. Sampling plot 
图 3. 抽样图 

 

 
(a) 累计确诊病例数拟合图 

 

(b) 累计确诊病例数的拟合验证对比图 
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(c) 累计确诊病例数的 95%置信区间 

Figure 4. Model fitting under optimal parameters and the corresponding 95% 
confidence interval 
图 4. 基于最优参数下，模型拟合情况及对应的 95%的置信区间 

 
Table 1. Parameter values and sources of the model 
表 1. 模型的参数值及来源 

参数 定义 均值 数据来源 
β  感染者接触易感者的传播率 0.2808 参数估计 
v  疫苗接种率 0.0923 参数估计 

vβ  感染者接触疫苗接种者的传染率 0.1000 参数估计 
Λ  人口出生率 0.0677 文献[9] 
µ  自然死亡率 0.0737 文献[9] 
d  因病死亡率 0.237 参数估计 
σ  暴露者转为感染者的速率 0.5000 参数估计 
τ  治疗率 0.1506 参数估计 
ε  疫苗失效率 1 参数估计 
γ  自然康复率 0.1000 参数估计 

 

 
Figure 5. Dependence of the basic reproduction number on key parameters and re-
sults of partial rank correlation coefficient (PRCC) 
图 5. 基本再生数对重要参数的依赖性和偏秩相关系数(PRCC)结果 
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见图 6。由图 6(a)结果可以看出，在相同的时间点，如果疫苗接种率达到 0.5 左右时，累计感染的人数会

发生大幅度减少，同时，图 6(b)表明，随着接触率的增高，累计感染的人数呈现大幅度上升趋势。因此，

在实际疫情防控中，我们不仅要提高疫苗接种的覆盖率和疫苗免疫效果，而且还需要政府的严格管控措

施，特别是提高群众的自我防护意识，感染者要尽量做到不出门，不串门，减少与易感者的接触，进而

降低有效传播率，更好地控制病毒的传播。 
 

 
(a) v 对累计确诊病例数的影响 

 
(b) τ 对累计确诊病例数的影响 

Figure 6. Sensitivity analysis of key parameters 
图 6. 重要参数的敏感性分析 

5. 总结 

本文基于 SVEIR 流感模型，深入研究了疫苗接种对流感传播的影响，并通过马尔可夫链蒙特卡洛

(MCMC)算法对模型参数进行了估计和拟合分析。通过对中国 2024 年流感数据的应用，结果表明，模型

能够较好地反映流感的传播动态。研究发现，提高疫苗接种率显著降低了流感传播的基本再生数，并对

流感疫情的最终规模产生积极影响。 
在进行敏感性分析时，模型参数之间的相关性分析显示，疫苗接种率对流感传播的控制具有重要作
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用，接种率的提高可以有效减少感染者数。同时，易感者与感染者的接触率增加则会导致感染者数量的

显著上升。因此，建议在实际防控过程中，采取多方面的措施，除了加强疫苗接种覆盖率，还需严格限

制感染者与易感者的接触，提升公众防护意识。 
然而，本文的研究也存在一定的局限性。例如，未考虑气候变化、人口流动等因素对流感传播的潜

在影响，且对疫苗接种率提升后的长期影响缺乏进一步的研究。在未来的研究中，可以结合更广泛的数

据进行验证，并考虑外部因素对模型的影响，以增强模型的预测能力。 
总的来说，本文为流感的防控提供了数学模型的支持，并通过数据分析和模型拟合，预测了流感疫

情的发展趋势。为制定有效的防控策略提供了理论依据，特别是在疫苗接种和公共健康干预措施的规划

上。 
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