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摘 要:2019年突如其来的新冠肺炎疫情给我国经济社会发展和人民生活带来严重影响.如何科学合理计算

新冠肺炎传播的基本再生数对疫情的控制尤为重要.目前,已有的计算新冠肺炎基本再生数方法大都基于数据辨识

模型参数进而算出其值.给出一种利用数据结合模型直接计算新冠肺炎传播基本再生数的新方法.利用该方法及峰

值数据可以计算基于SIR模型、SEIR模型及SEIAR模型全国、湖北及广东新冠肺炎传播的基本再生数.该方法能反

映基本再生数和新冠肺炎传播相关数据的直接关系.
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自2019年12月首次报道新冠肺炎(COVID-19)感染以来,目前全国有8万多人确诊,3千多人死

亡[1-2].虽然经过全国人民的不懈努力,取得了阶段性胜利.但也付出了极大的代价,目前所有大、中小学校仍

没有开学、部分企业还没复工.全球疫情形式仍不乐观,韩国、日本、伊朗、意大利等国新冠肺炎病例数仍在持

续上升.要想彻底消除该病道路依旧漫长.如何有效控制疫情的传播和蔓延是所有国家共同关心和亟待解决

的问题[3].
数学模型能很好地揭示传染病传播的主要因素和规律.鉴于新冠肺炎(COVID-19)的传播机理,许多学

者利用SIR、SEIR和SEIAR等仓室模型来研究新冠肺炎在中国的传播、预测及控制措施评价[4-7].为疫情的

控制提供了理论和科学评价依据.
基本再生数是指一个病人在平均患病周期内传染的病人数[8].基本再生数的大小和疾病的流行与灭绝

有着必然的联系.一般来说,基本再生数大于1,疾病暴发;否则疾病消亡.新型冠状病毒肺炎(COVID-19)是
一种突发的急性传染病,其初期的增长速度和基本再生数有着必然的联系.如何精确估算新型冠状病毒肺炎

(COVID-19)的基本再生数是众多学者共同关心的问题.目前普遍的方法是通过数据拟合模型中的参数,进
而估计基本再生数.这种方法依赖于数据的数量和初值选取的方法,得到的基本再生数也有很大的差异.本
文利用国家公布有关新冠肺炎(COVID-19)疫情数据,如累计确诊病例、累计治愈人数、潜伏期、平均染病周

期、初值及峰值直接计算新冠肺炎的基本再生数,能克服参数估计带来的误差.该方法是有效分析疾病传播

及流行的新方法.

1 主要结果

1.1 SIR模型

新冠肺炎(COVID-19)是一种急性突发传染病,具有流行时间较短,通过合理治疗可以康复等特点.故
可以将总人口N 分成3种不同的状态:易感类、染病类和康复类,分别用S(t),I(t)和R(t)表示.染病类以
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感染易感类;染病类经过1/γ 天的治疗转化成康复类.这个过程可以用下述方程表示.
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国家健康委员会于2020年1月11日开始正式报道新冠肺炎(COVID-19)病例数,因此可以假设1月10日

为初始时刻0.假设方程(1)带有如下初值

S(0)=S0,I(0)=I0,R(0)=R0.

由文献[8]的方法可以算出模型(1)的基本再生数R0=β
γ .假设新冠肺炎(COVID-19)在T 时刻达到峰值,则

dI
dt|t=T =0且I(T)>0.由模型(1)第2个方程两边消去I(T)得:

S(T)=
N
R0

. (2)

对模型(1)的第2个方程从0到T 积分得:

S0+I0-S(T)-I(T)=γ∫
T

0
I(t)dt. (3)

利用常数变易法求解模型(1)的第1个方程得:
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将(4)式带入(3)式得:
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将(2)式带入(5)式得:
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假设新冠肺炎在中国流行期间,易感人群的初值近似取为S(0)=αN(α 为高危人群的占比),则有如下计算

基本再生数的方法.
定理1 假设初始时刻I0=0,且染病峰值为I(T),则R0 是如下隐式方程的解
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或者已知累计出院数,由下面定理计算新冠肺炎的基本再生数.
定理2 假设初始时刻R0=0,在峰值时刻累计出院人数为R(T),则R0 也可用如下公式计算

R(T)=
Nln(αR0)

R0
. (8)

  由国家疾病与健康委员会网站公布的数据[9]和中国人口统计年鉴数据[10],可以统计得到全国新增新冠

肺炎染病数、累计病例数、新增出院数及累计出院数.进一步计算可得全国、湖北、广东分别于2月17日、2月

18日和2月10日达到峰值59884例、52554例和1008例(见图1).将这些峰值带入(7)式计算出全国、湖
北及广东新冠肺炎传播基本再生数(见表1).

在SIR模型框架下,表1表明随着高危人群易感比例的上升,基本再生数在逐渐减小.在易感高危比例

相同的条件下,广东省的基本再生数要高于全国和湖北.
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1.2 SEIR模型

上一节讨论的模型忽略了疾病的潜伏期.
据报道,新冠状肺炎的潜伏期3~14d,平均潜

伏期为7d.鉴于新冠肺炎潜伏性,许多学者引

入一个潜伏仓室E 表示COVID-19的潜伏状

态.易感个体被感染后,先转化成潜伏类,而后经

过1/q天潜伏期发病.上述新冠肺炎传播过程可

以用如下仓室模型表达.
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表1 新冠肺炎在中国、湖北及广东流行趋势图

Tab.1 ThetrendsofCOVID-19infectioninChina,HubeiandGuangdong

区域 α=0.2 α=0.4 α=0.6 α=0.8 α=1

全国 R0=4.8960 R0=2.4630 R0=1.6465 R0=1.2369 R0=0.9906

湖北 R0=4.5632 R0=2.3422 R0=1.5799 R0=1.1933 R0=0.9593

广东 R0=4.9532 R0=2.4834 R0=1.6576 R0=1.2441 R0=0.9958

  假设模型(9)的初值为S(0)=S0,E(0)=E0,I(0)=I0,R(0)=R0.同样利用文献[8]算出模型(9)基本

再生数表达式为R0=β
γ .注意到,虽然模型(9)包含潜伏仓室但基本再生数的表达式与潜伏期1/q无关.为了

方便,仍用T 表示染病个体达到峰值的时间.利用第一节类似的方法,得到

S0+E0+I0-S(T)-E(T)-I(T)=
N
R0
ln

S0

S(T).
(10)

这里S(T)和E(T)表示在峰值时刻易感者的数量和潜伏者的数量.同理,染病者在达到峰值时̇I|t=T=0.那

么由模型(9)的第3个方程可得E(T)=
γ
q
I(T).将其带入到(10)式得如下定理.

定理3 假设初始时刻I0=E0=0,染病峰值为I(T)和累计出院数为R(T),则R0 是如下隐式方程的
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  注意到1/q表示潜伏期,1/γ 表示病程,则由文献[7]得新冠肺炎的平均潜伏期为7d,平均治疗时间为

10d.故q=1/7,γ=1/10.因此,利用上面的数据和(11)式得出全国、湖北及广东省新冠肺炎传播的基本再生

数(见表2).
表2 全国、湖北及广东新冠肺炎传播基本再生数

Tab.2 BasicreproductionnumberofCOVID-19inChina,HubeiandGuangdong

区域 α=0.2 α=0.4 α=0.6 α=0.8 α=1

全国 R0=2.0117 R0=1.5270 R0=1.2769 R0=1.1153 R0=9.1109

湖北 R0=2.0101 R0=1.5248 R0=1.2734 R0=1.1182 R0=10.7967

广东 R0=2.0118 R0=1.5271 R0=1.2770 R0=1.1156 R0=12.9833

  在SEIR模型框架下,基本再生数与高危易感比例没有严格的单调关系,如果易感人群100%暴露,基本
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再生数维持在一个比较高的水平.在易感比例是80%的情况下,湖北省的基本再生数略高于全国和广东.
1.3 SEIAR模型

另外,有报道认为无症状的新冠状肺炎(COVID-19)病人可以传播新型冠状病毒.因此,引入一个仓室A
来表达无症状的状态,且无症状的个体可以传染易感个体.则含无症状感染状态的新冠肺炎演化过程可表述为
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dt=-β
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,

dE
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N -qE,

dI
dt=pqE-γI,

dA
dt =(1-p)qE-γ1A,
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这里β1 表示无症状个体传染易感者的速率,p 表示潜伏个体转化成染病个体的概率,(1-p)表示潜伏个体

转化成无症状个体的概率,γ1 表示无症状个体康复的概率.假设模型具有初值

S(0)=S0,E(0)=E0,I(0)=I0,A(0)=A0,R(0)=R0.

利用文献[8]得出模型(11)基本再生数的表达式为R0=
pβ
γ +

(1-p)β1

γ1

.

由模型(11)的第1个和第2个方程得
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S0+E0-S(T)-E(T)=q∫
T

0
E(t)dt. (13)

对模型(11)第3和第4个方程两边同时从0到T 积分得

∫
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I(t)dt=
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将(14)式带入(12)式和(13)式得到如下计算基本再生数定理.
定理4 假设初始时刻I0=E0=A0=0,染病峰值为I(T)和累计出院数为R(T),则R0 是如下隐式方

程的解N(α-1)+I(T)+A(t)+R(T)=
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I(T)-R(T)+
γ
p∫

T

0
I(t)dt.S(T),E(T),I(T),A(T)和R(T)表示

在峰值T 时刻易感者、潜伏者、染病者、无症状者和康复者的数量.∫
T

0
I(t)dt表示在峰值时刻累计染病者数量.

根据文献[7],可以选取参数p=0.751和γ1=1/12.同样可以计算出在SEIAR模型下全国、湖北和广东

新冠肺炎传播的基本再生数(见表3).
表3 全国、湖北及广东新冠肺炎传播基本再生数

Tab.3 BasicreproductionnumberofCOVID-19inChina,HubeiandGuangdong

区域 α=0.2 α=0.4 α=0.6 α=0.8 α=1

全国 R0=2.3996 R0=4.7991 R0=7.1987 R0=9.5982 R0=11.998

湖北 R0=1.0957 R0=2.1913 R0=3.2870 R0=4.3826 R0=5.4783

广东 R0=2.1663 R0=4.3326 R0=6.4988 R0=8.6651 R0=10.831

  在SEIAR模型框架下,基本再生数随高危易感比例呈单调上升的关系.在同等比例下,全国的基本再生

数高于广东和湖北.比较这三类模型,显然在SEIAR模型框架下,估计出的基本再生数明显高于SIR和
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SEIR模型.这主要源于SEIAR模型框架下增加了一条由无症状感染者感染易感人群的途径.

2 结 论

本文给出了一种完全结合数据和模型结构估计基本再生数的新方法.无论模型结构如何,基本再生数都

可以利用确诊病例峰值相关数据计算出来,无须再做参数估计.这种方法即可避免参数估计带来的误差,也
可避免估计参数由结构不唯一带来的问题.从本文可以看到,基本再生数的表达式无论是SIR模型、SEIR模

型还是SEIAR模型都和初始值无关,但由定理1至定理4可以看出其和易感人群的初值却有着很大的关

联.随着模型结构的复杂,计算基本再生数需要的参数逐渐增多,计算结果差别较大,说明准确计算基本再生

数和模型的结构有着密切的关系.另外,从表1至表3不难发现,仓室建模如何定义易感人群至关重要.
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ThecomputationalmethodofthebasicreproductionnumberofCOVID-19bydata-driven
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  Abstract:In2019,emergingCOVID-19outbreakhasasevereimpactonthedevelopmentofoursocietyandhumanlife.
HowtoscientificallyandreasonablycomputethebasicreproductionnumberofCOVID-19playsanimportantroleinpresenta-
tionofCOVID-19infection.Recently,theexistingcomputationalmethodofthebasicreproductionnumberforCOVID-19prop-
agationismainlybasedontheparameteridentification.Inthispaper,weproposeanovelapproachtodirectlycomputethebasic
reproductionnumberbyreporteddataofCOVID-19inChina.Applyingsuchanapproachandreportedcasesatpeakarrival
time,weemploySIRmodel,SEIRmodelandSEIARmodeltocalculatethebasicreproductionnumberofCOVID-19infectionin
China,HubeiandGuangdong.Thismethodreflectstherelationshipbetweenthebasicreproductionnumberandreporteddata.
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