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［摘要］　海军大型战斗舰艇作为一种重要的海上作战平台，内部空间紧凑，编制人员密集，一旦发生传染病极易

流行。因此，选择适用于该环境的传染病预测模型对卫生防疫工作的顺利开展非常重要。本文介绍了 4 个经典的传

染病动力学模型，总结了各类仓室模型及其关键特征，并就常见的几种实际模拟需求展开讨论，以期能帮助相关卫勤

人员应对诸如新型冠状病毒肺炎疫情防控等卫生防疫工作中的挑战。
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［ Abstract ］ As important combat platforms, large warships have the characteristics of compact internal space and 
dense personnel. Once infectious diseases occur, they are very easy to spread. Therefore, it is very important to select suitable 
forecasting models for infectious diseases in this environment. This paper introduces 4 classic dynamics models of infectious 
diseases, summarizes various kinds of compartmental models and their key characteristics, and discusses several common 
practical simulation requirements, helping relevant health personnel to cope with the challenges in health and epidemic 
prevention such as the prevention and control of coronavirus disease 2019.
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传染病不仅严重威胁军队成员的生命安全，而

且严重阻碍部队战斗力的生成。我军一直坚持“预

防为主”的卫生方针，建立、健全了各级卫生防疫

机构，强化了对传染病的管理机制。但在 2003 年

应对严重急性呼吸综合征（severe acute respiratory 
syndrome，SARS）和 2019 年至今抗击新型冠状

病毒肺炎（coronavirus disease 2019，COVID-19）
疫情的过程中，我军的疫情防控工作仍面临巨大挑

战。在面对已经出现或潜在发生的传染病时，负责

卫生防疫工作的卫勤人员只有在短时间内做到对疫

情发展态势的现况理解和初步预测，才能给出可行

的应对方案。目前虽然我军已建立了集疫情信息采

集、分析、预报和控制为一体的军队疾病预防控制

机构，但针对特殊机动单元的任务执行群体，具有

较高参考价值的预测模型仍十分缺乏。

海军大型战斗舰艇作为一种重要的海上作战
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图 1　逻辑斯蒂曲线示例（环境最大容纳量常数Nm ＝ 1）
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平台，内部空间紧凑，编制人员密集，一旦发生传

染病极易流行。在执行出海任务的过程中，除了靠

码头补给和靠帮补给，舰艇人员内外的流动几乎是

停滞的，这种封闭的环境导致舰艇本身承载的舰员

和官兵群体天然地构成了典型的传染病仓室模型

结构。也就是说，舰上人员可被划分为若干个类别

（仓室），每个人都必然处于一种疾病状态（如潜

伏状态、感染状态、易感状态等），海军大型战斗

舰艇上发生传染病的场景非常适合通过数学手段建

立仓室模型，以便相关卫勤人员更好地研究传染病

的传播动力学过程。

1　经典的传染病预测模型

1.1　马尔萨斯（Malthus）模型 /S 模型　马尔萨斯

模型是由英国人口和统计学家托马斯·罗伯特·马

尔萨斯（Thomas Robert Malthus）牧师于 1798 年

提出的一种人口数学模型［1］

dN(t)
dt ＝rN(t)，N(t＝t0)＝N0  （1）

其中，r代表出生率，假定为常数，或称为生命系数；

N(t) 为 t 时刻的人口数量。

可得式（1）的解为

N(t)＝N0e
r(t－t0) （2）

如果 r＞0，则人口增长将会按照指数规律无限

增长。若将 t 以 1 年或 10 年为单位离散化，则人口

总数按以 er 为公比的等比数列增加。这就是马尔

萨斯人口指数增长模型，简称马尔萨斯模型。在用

于传染病建模时，因该模型只有单一的易感人群变

量，故有学者称其为 S 模型［2］。

当人口数量不大时，生存空间和资源非常充

裕，人口总数确实可能呈现指数增长，此时上述模

型能够很好地说明人口总数的增长情况。但当人口

总数很大时，指数增长的线性模型无法反映出环境

条件的限制，也无法给出在受到这一限制时可供养

人数的上限值。

在将该模型用于模拟传染病的流行时，可以假

设在外执行任务的某舰艇总人数为 n，初始时刻 t0

共有 i0 人感染疾病，t 时刻感染的人数为 i(t)。假设

每例感染者在单位时间内都会将疾病传染给 k 人，

且此病患者既没有死亡也不会康复，则有与式（1）
相同的模型，并得到式（2）的解。式中假设为常

数的 r 在医学上可被称为该传染病在此舰艇环境中

的传染强度。

同理可知，在舰艇总人数较少的情况下，马尔

萨斯模型可被用于预测流行初期的感染人数，但随

着时间的推移，它将越来越偏离实际情况。

1.2　逻辑斯蒂（logistic）模型 /SI 模型　在马尔萨

斯模型的式（2）中，模型以 er 为公比呈几何级数

无限增长，所以会脱离实际。很明显，对传染病流

行而言，在现存健康总人数固定的情况下，感染者

数量的无限增长是不可能的。1834 年，比利时数学

家皮埃尔·弗朗索瓦·韦胡斯特（Pierre Francois 
Verhulst）在马尔萨斯模型的基础上，提出了受限

条件下的人口增长模型，之后他又引入了逻辑斯蒂

增长模型、逻辑斯蒂方程等重要概念［3］。

为了避开马尔萨斯模型无限制的假设，韦胡

斯特引入了环境最大容纳量常数 Nm（也常用 K 表

示），用于表示自然资源条件所能容纳的最大人

口数，并假设其净相对增长率为 r（1－N(t)/Nm）。

也就是说，相对增长率随 N(t) 的增加而降低，而当

N(t) → Nm 时，净增长率→ 0。此时人口增长的方程

变为

dN
dt ＝r(1－ N

Nm
)N （3）

这就是由韦胡斯特命名的经典逻辑斯蒂方程。其

中 r 可称为内禀自然增长率（intrinsic rate of natural 
increase），即在空间、食物等资源无限制的条件

下种群所能达到的最大增长率，这个常数反映了种

群的内在特征。

设初值条件 t＝t0，N＝N0，则式（3）的解为

N(t)＝
Nm

1＋Nm
N0

－er(t－t0)  （4）

这就是著名的逻辑斯蒂模型。从示例模型图（图 1） 
可以看出，逻辑斯蒂曲线呈 S 形。
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当 Nm 与 N 相比非常大的时候，rN2/Nm 与 rN

相比就非常小，此时即恢复到近似无限制的马尔

萨斯模型；反之，则 rN2/Nm 的存在感越强，环境的

限制就越能产生作用，人口总数的增长速度就会更

快地下降。因此，逻辑斯蒂模型也称为增长阻滞 
模型。

逻辑斯蒂模型通常分为开始期、加速期、转

折期、减速期和饱和期 5 个时期。在开始期，个体

数量少，密度增长缓慢，也称为潜伏期；随着个体

数量的增加，密度的增长加速，进入加速期；当个

体数量达到饱和数量的一半时，密度增长速度升至

顶峰，随后立刻下降，即转折期；在减速期，个体

数量继续增加，但密度的增长速度变慢；在饱和期，

个体数量达到了环境最大容纳量，无法继续增加。

用于传染病场景时，逻辑斯蒂模型可有效地区

分易感者和感染者，因此也被称为 SI 模型。它是

最简单的传染病模型，设定所有个体一旦感染就永

远处于感染的状态。但即便是单纯模拟人口的变

化，在实际社会中影响人口变化的因素也很多，如

老龄化进程、性别比的变化、年龄结构等，这使得

逻辑斯蒂模型仍存在诸多不完美之处。

在逻辑斯蒂模型的基础上，若假设已经康复的

人并不能获得免疫力，则他们又成了易感人群，这

就构成了易感 -感染 -易感（susceptible-infected-
susceptible，SIS）模型。这种模型有一定的应用范

围，但始终受逻辑斯蒂模型的人群状态限制，与实

际情况存在差距。

1.3　易感-感染-恢复（susceptible-infected-recovered，
SIR）模型　苏格兰生物化学家威廉·奥格威·克

马 克（William Ogilvy Kermack） 与 流 行 病 学

家安德森·格雷·麦肯德里克（Anderson Gray 
McKendrick）在 1927［4］、1932［5］和 1933 年［6］发

表了一系列文章，共同提出了 SIR 模型。SIR 模型

引入了新的变量，更加适用于描述传染病发展的

整体趋势，成为研究传染病动力学的经典模型。

COVID-19 疫情暴发以来，该动力学模型已被广泛

应用于传染病流行规律的探索、传染病数学模型的

构建及传染病预测和控制等工作中［7-10］。

在 SIR 模型中人群可分为 3 类：（1）易感人

群 / 易感者，是在某时刻尚未感染疾病但存在感染

风险的人群，数量记为 S(t)；（2）已感染人群 / 感
染者，是在某时刻已经被感染且自身成为一类传染

源的人群，数量记为 I(t)；（3）已痊愈人群 /恢复者，

是在某时刻已经得到合理治疗并康复的人群，数量

记为 R(t)。
若 t 时刻的总人数为 N(t)，则有

N(t)＝S(t)＋I(t)＋R(t) （5）

SIR 模型的建立基于 3 个假设：（1）忽略动

力学因素，人口数量始终保持恒定，即 N(t)＝K；

（2）假定易感者在接触感染者后会被传染，在 t 时
刻，易感者的数量与一例感染者能传染的易感者数

量呈正相关，其比例系数为 β，则被传染的人数为

βS(t)I(t)；（3）存在一个时刻 t，此时恢复者与感

染者数量成正比，其比例系数为 γ，则单位时间内

恢复者数量为 R(t)＝γI(t)。由此可以得到人群类别

的发展过程（图 2）。

图 2　易感 -感染 -恢复模型结构

S：易感人群/易感者；I：已感染人群/感染者；R：已痊愈人群/

恢复者．

S I R

SIR 模型的微分方程组为

dI
dt＝βSI－γI （6）

dS
dt＝－βSI （7）

dR
dt ＝γI （8）

由 此 可 得，感 染 者 的 数 量 I＝(S0＋I0)－S＋ 

(1/σ)ln(S/S0)，其中被感染者接触的人数为 σ＝β/γ。
以上即为最原始的 SIR 模型。

与基于逻辑斯蒂模型建立 SIS 模型一样，如

果假设感染者即便痊愈仍然无法获得长久的免疫

力，即令痊愈者在经过一段时间之后回归到易感

人群，此时可以拓展出易感 -感染 -恢复 -易感

（susceptible-infected-recovered-susceptible，SIRS）
模型。

海军舰艇在执行任务尤其是长远航任务的过

程中，总人数是相对固定的；官兵的轮岗频率相对

固定，且同时在 1～2 个餐厅就餐，在没有设隔离

制度的情况下，其感染者接触率也较为稳定。因

此，针对痊愈后可获得长期免疫的传染病人群，或

虽无法获得长期免疫但仍处于免疫保护的发展阶段

的恢复者，就可以采用基础的 SIR 模型进行预测。

第 9 期．齐　亮，等．海军大型战斗舰艇传染病预测模型选择
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SIR 模型没有纳入对检疫工作的考虑。检疫是

对曾与感染者或感染环境接触并有可能感染而成为

传播者的人所采取的管理措施。作为卫生防疫工作

的重要内容之一，检疫的目的是防止可能的潜在传

播者在传染病的潜伏期向外传播疾病。SIR 模型需

要加入尚未发病的感染者，才能更加接近实际情况。

1.4　易感 -暴露 -感染 -恢复（susceptible-exposed- 
infected-recovered，SEIR）模型　SEIR 模型是目前

传染病研究最常用的模型，其被广泛运用的原因在

于它可以清晰地描述传染病传播的动态逻辑关系，

并在合适参数下能够给出相对准确的传播趋势预

测。在 COVID-19 疫情发生后，已有许多应用该模

型进行预测的研究［11-13］。

SEIR 模型将人群分为 4 类，在 SIR 模型的 3
类人群之外增加了暴露者 / 潜伏者这一变量，数量

记为 E(t)。总人数 N 仍旧是所有类别人数之和，即

N＝S＋E＋I＋R。健康人群的比例为 S/N。

SEIR 模型的微分方程为

dS
dt＝－rβI S

N  （9）

dE
dt ＝rβI S

N －αE （10）

dI
dt＝αE－γI （11）

dR
dt ＝γI （12）

其中，r 代表一例感染者接触的人数，β代表未感

染者变成潜伏者的概率，γ代表感染者最终痊愈变

成恢复者的概率，α代表潜伏者变成感染者的概

率。由此得到该模型人群类别的发展过程（图 3）。

infected-asymptomatic-dead-recovered，SEIADR）

模型来实施疫情预测［12］；也有学者采用自适

应 权 重 的 粒 子 群（particle swarm optimization， 

PSO）算法对 SEIR 模型进行反演计算，构建了

PSO-SEIR 模型［14］。

2　仓室模型

以上 4 种经典模型都将总体人群分成了不同

的虚拟仓室，传染病的传播就好像是使人们从一个

仓室“进入”另一个仓室，因此都是典型的仓室模

型。其基本思路是将人群划分为若干个类别（仓

室），用来代表处于不同疾病状态的人群，然后采

用数学手段建立这些变量的动力学方程，研究传染

病的传播动力学过程［15］。严格地讲，仓室模型概

念的提出源于经典 SIR 模型。

SIR 模型是最常见、最简单的仓室模型，大部

分复杂模型都源于 SIR 模型。该模型更适于模拟人

传人的疾病，如麻疹、风疹和流行性腮腺炎等。在

经典模型的基础上，学者们建立了种类丰富的模型

库，可根据不同的舰艇类型、不同的预测时长、不

同的传播阶段、不同的危险程度进行模型选择。

仓室模型通常用常微分方程构建，是确定性

的，也有随机性的框架，且随机性本身可以让模型

更加贴近复杂的现实情况。

为了理清各类仓室模型的适用范围，本文总结

了各类仓室模型及其关键特征（表 1），以期能帮

助相关卫勤人员选择适合海军舰艇环境及其任务场

景的传染病预测模型，更好地应对 COVID-19 疫情

等卫生防疫工作中的挑战。

3　实际模拟需求和模型选择

对基础模型的选择，必须综合考虑海军大型战

斗舰艇的舰船特征、任务属性、人员组成等因素。

除了舰艇相关因素，所要模拟的疫情发展阶段及传

染病本身具备的传播特征也应予以重视。针对海军

大型战斗舰艇常见的实际模拟需求，以下几种模型

更可能被选用。

（1）针对海军大型战斗舰艇已经出现或可能

存在潜在“零号病人”的情景进行建模，仅需使用

马尔萨斯模型或逻辑斯蒂模型即可。“零号病人”

指第 1 个感染并开始散播病原体的患者，在流行病

调查中常被称为初始病例或标识病例，对“零号病

图 3　易感 -暴露 -感染 -恢复模型结构

S：易感人群/易感者；E：暴露者/潜伏者；I：已感染人群/感染

者；R：已痊愈人群/ 恢复者；β：S 变成E 的概率；α：E变成I 的

概率；γ：I最终痊愈变成R的概率．

S β α γE I R

虽然 SEIR 模型引入了潜伏者这一变量，大大

增强了与现实生活的相似性，但对 COVID-19 这

类包含无症状感染者的传染病，传统的 SEIR 模

型仍然需要改进，以满足更加复杂的现实应用需

求。例如，有的模型增加了无症状感染者和病

死者这 2 个新的变量，构建易感 -暴露 -感染 -

无 症 状 感 染 -病 死 -恢 复（susceptible-exposed-
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人”的细致调查可为病因分析、预测、控制措施的

选择、预警机制的建立提供宝贵信息。如果舰艇获

知自身满足潜在暴露条件（如物资补给、人员轮

换等）的时间是在暴露完成之后，且潜在“零号病

人”的检疫工作并未立即执行，相关卫勤人员应当

立刻建立初期无资源限制的病例增长模型。此时建

立预测模型的实际作用主要是尽快明确舰艇自持能

力受疫情影响的最大程度，从而做好充足的卫勤管

理准备。

表 1　传染病仓室模型类型及关键特征描述

模型名称 仓室划分 人群流动过程 关键特征 文献研究模型示例

逻辑斯蒂

模型

2 类仓室 : ①易感人群 ; ②感

染人群

①→② 只区分感染者和易感者 2
类人群

如今已不再被用于传染病研究

SIS模型 2 类仓室 : ①易感人群 ; ②感

染人群

①→②→① 不纳入长期免疫人群 丙类传染病 : 流行性感冒［16］;
普通感冒［16］

SIR模型 3 类仓室 : ①易感人群 ; ②感

染人群; ③痊愈人群

①→②→③ 纳入常见的 3 类人群 , 符
合大多数传染病的基本

现实情况

几乎覆盖所有传染病类型, 包
括COVID-19［7-10］

SIRD模型 4 类仓室 : ①易感人群 ; ②感

染人群; ③痊愈人群; ④病死

人群

①→②→③或④ 痊愈人群具备一定的免

疫力

乙类传染病: COVID-19［17］; 其
他传染病 : 埃博拉出血热［18］;
附带社区结构建模［19］

SIRS模型 3 类仓室 : ①易感人群 ; ②感

染人群; ③痊愈人群

①→②→③→① 不考虑免疫的作用, 痊愈

的人再次进入易感状态

更常见于复杂网络研究［20］、计

算机病毒研究［21］

SIRV模型 4 类仓室 : ①易感人群 ; ②感

染人群; ③痊愈人群; ④接种

人群

①→②→③或①→④ 从易感人群中分出免疫

接种人群

乙类传染病: COVID-19［22］; 酸
菌线状病毒 1 型［23］; 附带非线

性发病率和接种率［24］

SEI模型 3 类仓室 : ①易感人群 ; ②潜

伏人群; ③感染人群

①→②→③ 不包含对康复过程的考虑 乙类传染病: 登革热［25］; 犬疥

螨病［26］

SEIS模型 3 类仓室 : ①易感人群 ; ②潜

伏人群; ③感染人群

①→②→③→① 类似SEIR 模型 , 但人群

无法获得免疫力

乙类传染病: 感染性腹泻病［27］; 
附带潜伏期高低极值［28］

SEIR模型 4 类仓室 : ①易感人群 ; ②潜

伏人群; ③感染人群; ④痊愈

人群

①→②→③→④ 纳入对潜伏期的考虑 乙类传染病: COVID-19［11-13］、

结核病［29］; 附带干预策略［30］

SEIRS模型 4 类仓室 : ①易感人群 ; ②潜

伏人群; ③感染人群; ④痊愈

人群

①→②→③→④→① 允许痊愈人群返回到易

感状态, 即其免疫力是有

时效性的

乙类传染病:COVID-19［31］; 附
带非线性发病率［32］

MSIR模型 4 类仓室 : ①母体被动免疫

人群; ②易感人群; ③感染人

群; ④痊愈人群

①→②→③→④ 纳入由母乳带来的被动

免疫婴儿群体

乙类传染病: COVID-19［33］、病

毒性肝炎［34］

MSEIR模型 5 类仓室 : ①母体被动免疫

人群; ②易感人群; ③潜伏人

群; ④感染人群; ⑤痊愈人群

①→②→③→④→⑤ 在SEIR 模型基础上考虑

到被动免疫因素

水痘［35］; 附带二次感染［36］、接

种的年龄结构［37］

MSEIRS
模型

5 类仓室 : ①母体被动免疫

人群; ②易感人群; ③潜伏人

群; ④感染人群; ⑤痊愈人群

①→②→③→④→ 
⑤→①

在MSEIR 模型基础上考

虑到痊愈人群免疫力的

短时效性

下呼吸道感染［38］

携带者状态

模型

4 类仓室 : ①易感人群 ; ②感

染人群; ③痊愈人群; ④病原

体携带人群

①→②→③或④ 纳入持续具备感染能力

但不发病的人群

乙类传染病: 结核病、伤寒［39］

SIS：易感-感染-易感；SIR：易感-感染-恢复；SIRD：易感-感染-恢复-病死；SIRS：易感-感染-恢复-易感；SIRV：易感-

感染-恢复-接种；SEI：易感-暴露-感染；SEIS：易感-暴露-感染-易感；SEIR：易感-暴露-感染-恢复；SEIRS：易感-暴露-感

染-恢复-易感；MSIR：母体抗体保护-易感-感染-恢复；MSEIR：母体抗体保护-易感-暴露-感染-恢复；MSEIRS：母体抗体

保护-易感-暴露-感染-恢复-易感；COVID-19：新型冠状病毒肺炎.
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（2）如果检疫工作已顺利开展，传染病在海

军大型战斗舰艇环境中传播的关键因素就是传播接

触数量和频率，此时应当选用基础 SEIR 模型。式

（9）、（10）中的 r 代表了一例感染者接触的人

数，在检疫不出差错的情况下应当是 0。一旦检疫

工作不到位，r 就会随着人员的流动模式迅速发生

变化。例如，若检疫目标进入战位，则该战位轮值

频率和人数进入模型，成为重要参数；若检疫目标

进入餐厅，则就餐规模和就餐时长成为关键影响因

素。此时建立预测模型的作用，是利用预测结果为

检疫工作失效或低效情况下应急方案的制定提供核

心参数，重点在于补救，而非计划。

（3）如果长远航任务时间较长，疫情传播已经

越过了初期阶段，而在舰艇环境中病原体的迭代受

限，则纳入了接种工作的易感 -感染 -恢复 -接种

（susceptible-infected-recovered-vaccinated，SIRV）

模型或允许痊愈者返回易感人群的易感 -暴露 -

感 染 - 恢 复 - 易 感（susceptible-exposed-infected-

recovered-susceptible，SEIRS） 模 型 将 会 是 更 好

的选择。在面对疫情防控的持久战时，病例清零

任务的优先度将让位于战斗力的维护和保持。以

COVID-19 为例，在病原体迭代的时间框架下，任

务时间极有可能已经相对地拉长到了某种程度，使

舰艇环境微缩成人与病原体长期共存的小世界。模

型中的时间跨度可被灵活控制和调整，而此时建模

预测的目标就是通过模拟各类现实的干预方法，选

出可令疫情起伏程度降至最低的卫生防疫措施。

综上所述，梳理和分析各类传染病模型十分有

必要。海军大型战斗舰艇在执行任务尤其是长远航

任务的过程中会面临诸多与其他军兵种截然不同的

卫勤保障难题，一旦遭遇重大疫情，卫勤指挥和计

划工作常常因缺少定量研究途径、没有定量结果支

撑等现实困难而受到阻碍，严重影响卫生防疫、药

材补给等后续工作的开展。卫勤人员可通过充分利

用灵活多样的模拟平台和应用程序得到更好的数据

支持，从而在相关卫勤工作中实施覆盖面更广的措

施、制定针对性更强的方案、做出准确度更高的 

决策。
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