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摘要  疾病的传播除了受疾病自身传播方式的影响之外，传播人群中人与人之间社会关

系也起着举足轻重的作用。本文以 2009 在我国爆发的甲型 H1N1 传染病为例，通过实

际的统计数据构建甲型 H1N1 的传播特征，然后在不同结构的人际关系网络上模拟该疾

病传播过程，进而研究不同的网络拓扑对疾病传播的影响。经过研究发现 Power-law 网

络相比于 K 规则网络更利于疾病的快速传播与消退，具体表现在其持续时间短，每日患

病人数峰值高。今后可针对其他网络拓扑结构以及不同疾病的传播模式进行分析比较，

加深对网络拓扑影响疾病传播的认识与了解。 
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Abstract In this paper we explore the case of H1N1 flu outbreak in 2009 china to extract the 

spreading pattern of this flu. We simulate the whole process in different network to study the topological 

impact. Though our research, we find that the Power-law network has a more rapid response than 

K-rules network, which has a shorter period of spread and a higher peak number of patients. Next, we 

can analyze other network topology and spreading pattern to archive a more depth understands of 

epidemic disease. 
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引言 

科学技术的进步一方面促进了现代公共卫生体系不断完善，使得传染病的威胁被不断减

小；另一方面使得人类社会关系呈现越加复杂化的特性，例如，人员流动频繁，接触范围扩

大，接触特征复杂，这些特性极大地加快了传染病的扩散速度。因此，研究和认识传染病的

传播规律，并依此制定出相应的疾病预防和控制方案，是建立公共卫生的安全的重要和紧迫

的工作。借助计算机强大的数据处理和运算能力，通过建立疾病传播模型，有助于分析受感

染人数的变化规律，揭示疾病传播的时空演变模式[1]，预报传染病高潮的到来，增强防范措

施，最终实现公共卫生领域的平行应急管理[2]。 

迄今为止，研究人员已经提出了多种疾病传播的模型。例如：基于传播动力学模型的

SIR 模型（个体被感染、康复后，具有免疫力)，SIS 模型（个体被感染、康复后，又返回到
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易感状态），这两个模型辅助人们研究疾病传播的临界特性。但是针对传染病的研究仍没有

使人们及时地预警到诸如 SARS、甲型 H1N1 等传染病的大规模流行，而今迅速发展的复杂

网络理论也许可以增进人们对爆发大规模疾病传染机制的认识。 

人类疾病的传播除了受到疾病自身特点的影响，还受到人与人之间的关系的影响。因此，

疾病传播模型主要涉及两个层面的内容：传播网络和传播能力。其中传播网络的特征刻画人

与人之间的关系，在传播过程中体现为接触网络，在模型中体现为底层的复杂网络，其中点

表示个体人，线表示接触人群。传播能力的特征刻画该疾病的传播力，在模型中体现为个体

传播行为。本文主要通过模拟仿真的方法，以 2009 在我国爆发的甲型 H1N1 传染病为例，

通过实际的统计数据构建甲型 H1N1 的传播特征，然后在不同结构的人际关系网络上模拟该

疾病传播过程，进而研究不同的网络拓扑对疾病传播的影响。 

1 疾病传播与复杂网络 

早期对于疾病传播的建模主要考虑疾病本身传播的特性，如疾病的传染强度，潜伏时间，

传染时间，治愈率以及是否自愈者是否可获得抗体等[3,4]。针对不同的疾病特性，存在不同

的传播模型，例如 SIR 模型，SIS 模型，这些理论成果已广泛的应用于公共卫生事件应急，

谣言控制，计算机病毒防护等众多领域。 

随着复杂网络研究的兴起，在理论层面大量复杂网络模型可指导我们预测疾病在不同网

络拓扑中的传播过程，在数据层面大量高质量的社会网络数据可用于疾病传播的分析与验证

中。因此出现了许多专注于网络拓扑结构对疾病传播影响的研究。研究发现网络的拓扑结构

会显著影响整个传播过程，用传播系数阈值这一概念为例，传播系数用来表示疾病的传播能

力。特定的网络拓扑结构存在传播系数阈值，当疾病的传播系数大于或等于该值时，该疾病

将会一直流行下去，并最终感染所有个体；相反，如果传播系数小于该值，该疾病将在爆发

后逐渐消失。如研究[5]的结论，在无标度网络中 ,没有正的传播阈值；研究[6]中考察了多

种网络拓扑对疾病传播行为的影响，分别是：星型网络、随机网络、完全图、超立方体结构，

其中发现 Power Law 网络对初始情况的变化十分敏感。研究[7]中发现对于 Power-law 的边

聚集度越高时，传染病一直流行下去所需的传播系数阈值逐渐降低，这意味着疾病控制的难

度增大，此外还有大量基于复杂网络的疾病传播研究[8-11]。因此，当建立传播模型时，重要

的不仅是考虑疾病本身的传播特性，还要考虑网络的拓扑结构。 

2 模型描述 

疾病传播的过程主要由疾病本身的传播特性与疾病传播目标人群的网络拓扑结构决定

的。因此模型主要需要刻画底层网络拓扑的特征和疾病的传播特征两个方面。疾病本身的传

播特性指的是疾病的传播介质与方式，例如，常见的疾病传播模式有：空气传播，飞沫传播，

接触传播等等。不同的传播介质造成不同传染病的传染力强度存在巨大差异，本文中将根据

甲型 H1N1 流感的特征使用概率的方式描述其传播特性。正如前面介绍的，相同的疾病在不

同的网络拓扑中传播将产生截然不同的过程与结果，这就说明网络拓扑对于疾病传播的重要

影响。本文中将使用现有的网络拓扑结构生成算法得到相应拓扑，并应用于仿真中。 

 

 



 

2.1 疾病传播特征 

人作为疾病传播的最小单元，病毒的传播特征主要体现为个体传播病毒的特征，在模型

中则表现为节点转发病毒的策略。 

根据实际统计数据，个体感染甲型 H1N1 病毒的发展历程包含四个基本状态：易感状态、

潜伏状态、传染状态和免疫状态。易感状态是指为患病的个体；潜伏状态指已经感染，但是

还未表现出症状；传染状态表示表现出症状，具有感染的状态；免疫状态指易感人群感染后，

然后康复具有免疫力的状态。其中潜伏状态和传染状态有一定的重合期，为了模型的简化，

我们忽略这个重合期，即假设这四个状态互不重合，如图 1 所示。 

 

图 1. 甲型 H1N1个体感染的四个基本状态 

 

由潜伏状态转变成传染状态的时间与个体体质、个体所处环境等条件相关，统计数据显

示该时间服从 Weibull 分布，如图 2 所示，其中非常多的被感染人群在第二天就表现出相应

的症状。假设个体最终出现症状的概率为 95%，那么这七天的总和为 95%，然后再针对每

一天，计算处于潜伏状态的个体转换成转成传染状态的概率。 

 

图 2. 潜伏期结束的时间和概率分布 

 

在疾病传播过程中，易感状态、潜伏状态和免疫状态不具备传播特征。处于传染状态的

个体才具备传染力，并且根据传染状态的天数不同，传染力的强度也不同，符合 Gamma 分

布，如图 3 所示，第 3 天的传染力最强，随着时间推移，其传染力逐渐下降，直至第 8 天后

传染力完全消失。若假设一个易感者在与传染状态者接触后患病了，即各天传染力强度为

100%，按照各天强度之间的比例关系，我们可计算出第 3 天的传染力强度为 60%，即在易

感者在传染者患病第一天与其进行一次有效接触后有 60%的几率成为潜伏状态。 

 

图 3. 传染力强度的概率分布 
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2.2 底层网络拓扑的构建 

网络拓扑作为人群间接触网络的抽象表示，在疾病传播中起着至关重要的作用。本文中

分析了两种经典网络拓扑中 H1N1 的传播情况，这两种网络拓扑为 K 规则网络和 Power-Law

网络。其中 K 规则网络中每个节点的邻居边数为 k，该网络结构适合描述群体关系平等的环

境。Power-Law 网络采用 1999 年 Barabasi 和 Albert 提出的无尺度网络模型——BA 模型。

该模型是一个动态增长的模型，其中新加入的节点总是倾向于选择邻居边数已经很大的节点

作为自己的邻居，即形成“穷越穷、富越富”的规律。研究证明 Power-law 网络更能体现代

表真实社交网络的特性。通过比对两种网络中的传播过程及结果，可以从一个侧面了解社会

关系对疾病传播的影响。 

3 仿真实验 

本次仿真实验基于 SIR 模型，使用自行开发的模拟平台。 

3.1 实验平台 

本次实验的仿真目标为小封闭群体中的疾病传播情况，例如某一个大学中的疾病传播情

况。实验中使用的底层网络拓扑规模为 8000 个点，16000 条边，分别代表 8000 个学生，16000

次每天的总体接触次数，实验将分别使用 Power-law 网络和 K 规则网络作为底层拓扑结构进

行模拟；对于疾病的传播模型（详见第二节模型描述），具体的概率参数如表格 1 所示。实

验的初始潜伏者为 1 人，整个模拟过程为 100 天。 

表格 1 传播模型概率取值表 

参数名 数值 

传染概率（顺次为第一天…第八天） 12%,30%,60%,36%,12%,6%,3%,3% 

潜伏转移概率（顺次为第一天,…,第七天） 16%,36%,24%,12%,8%,4%,2% 

3.2 实验结果 

仿真实验的结果如图 4 所示，总体上，甲型 H1N1 流感在两种网络中都将自然消亡，，

整体传播过程呈现钟形曲线，包括缓慢增长，快速爆发，快速下降，缓慢消失等四个过程。 



 

 

图 4. Power-law网络和 K规则网络中新增患者数和现有患者数变化情况 

 

其中 Power-law 网络相比于 K 规则网络具有更快的爆发速度，分析其原因为 Power-law

网络中存在一些含有大量链接的节点，这些节点被感染后，将导致疾病迅速传播（这符合现

实世界中人际关系的特点）。由于基于 SIR 模型，则总的易感人群数量固定，这就导致了快

速爆发后的快速下落，；而 K 网络由于边分布均衡，因此疾病传播过程更加平稳，如表格 2

所示，K 网络有着更长的持续时间及更小的峰值。 

 

表格 2 Power-law网络和 K规则网络传播情况比较 

名称 BA 模型网络 K 规则网络 

持续时间（天） 61 85 

每天患病者峰值 1245 1026 

4 结论 

本文主要通过模拟仿真的方法，利用 2009 在我国爆发的甲型 H1N1 传染病的统计数据

构建疾病的传播特征，模拟疾病在 Power-law 及 K 规则网络中的传播过程。通过比较发现

Power-law 网络中的传播情况与 K 规则网络中疾病传播情况有较大区别，Power-law 网络中

甲型 H1N1 流感具有更快的传播速度与消退速度，表现为持续时间短，患病人数峰值大。今

后需要分析疾病在更多网络拓扑结构中的传播过程并加以对比作为本研究的补充，通过对比

各种不同疾病在这些网络中的传播过程，以便深更入的了解疾病传播的规律与特性。 
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