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【摘要】   目的    预测武汉新型冠状病毒感染肺炎（2019-nCoV）的基本再生数，为其防控和相关政策支持提

供依据。方法    基于包括 “易感态-潜伏态-感染态-移除态”的 SEIR 仓室模型，假设  2020 年  1 月 25 日及以前出

现症状的感染者均属于无干预自由传播期间感染的人员，结合截至 1 月 26 日凌晨已确诊和疑似病例数及国际同

行预测的感染人数，参考  SARS 的流行病学关键参数，对武汉新型冠状病毒感染肺炎的基本再生数进行估计。结果     以
《人民日报》和丁香园发布的新型冠状病毒感染肺炎疫情实时动态数据为基准，估计 2019-nCoV 的基本再生数

在 2.8～3.3 之间；以国外同行预测的感染人数为基准，基本再生数在 3.2～3.9 之间。结论    2019-nCoV 早期致病

传播能力与 SARS 接近或略高于 SARS，属于中高度传染性的传播疾病。迅速切断传播途径，采用及时有效的防控

措施能够较快遏制 2019-nCoV 的进一步蔓延。

【关键词】  新型冠状病毒；基本再生数；流行病学
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【Abstract】 Objectives    To estimate the -

and to provide the support to epidemic preparedness and response. Methods     Based on the susceptible–exposed–infected–
removed (SEIR) compartment model and the assumption that the infection cases with symptoms occurred before January
26, 2020 were resulted from free propagation without intervention, we estimated the basic reproduction number of
2019-nCoV according to the reported confirmed cases and suspected cases, as well as theoretical estimated number of
infected cases by other research teams, together with some epidemiological determinants learned from the severe acute
respiratory syndrome. Results    The basic reproduction number fall between 2.8 to 3.3 by using the real-time reports on the number of
2019-nCoV infected cases from People’s Daily in China, and fall between 3.2 and 3.9 on the basis of the predicted
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新型冠状病毒感染肺炎基本再生数的

预测新型冠状病毒感染肺炎（2019 ）的基本再生数，为其防控和相关政策支持提供依

据。

日凌晨已确诊和疑似病例数及国际同

的流行病学关键参数，对新型冠状病毒感染肺炎的基本再生数进行估计。行预测的感染人数，参考

Preliminary prediction of the basic reproduction number of the novel

 basic reproduction number of the  novel coronavirus (2019 nCoV) andnCoV)   and-

to provide the support to epidemic preparedness and response. 
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number of infected cases from international colleagues. Conclusions    The early transmission ability of 2019-nCoV is
close to or slightly higher than SARS. It is a controllable disease with moderate-high transmissibility. Timely and effective
control measures are able to quickly reduce further transmission.

【Key words】 2019 novel coronavirus (2019-nCoV); Basic reproduction number; Epidemiology

截至  2020 年  1 月 26 日，武汉新型冠状病毒感

染的肺炎（以下简称 2019-nCoV）的全国各地确诊

和疑似病例数仍在快速上升，疾病传播发展趋势尚

无研究进行评估。如何采用合适的模型和数据，评

估 2019-nCoV 流行病动力学的关键参数高低，对于

评价疾病传播能力、预测传播发展趋势具有重要意

义，并能够为制定相应的干预和防控措施提供重要

的数据支持。

基本再生数（basic reproduction number，R0）是

指在一个全是易感染态个体构成的群体中，一个感

染态的个体在恢复之前平均能感染的人数。在流

行病学中，R0>1 表示疾病将爆发，<1 则表示疾病走

向消亡，故 R0 是判断流行病是否爆发的重要条件

之一[1]。但在真实疫情的传播过程中，由于政府干

预政策实施、个体行为改变（戴口罩、减少出行

等）、易感人群数量减少（因患病人数增多或使用

疫苗等）等外在因素影响，不再满足基本再生数定

义的理想模型条件。为刻画流行病随时间的演化

过程，我们将传播过程中某一时刻下（t）平均一个

感染态个体感染的人数定义为有效再生数，记为

Rt。在实际疫情的控制过程中，当 Rt<1 时，即平均

一个感染态个体感染的人数小于 1 时，认为疾病已

被控制同时疾病也将走向消亡。

本文假设 2020 年 1 月 25 日及以前出现症状的

感染者均是在  2019-nCoV 无干预自由传播期间

感染，参考《人民日报》 [2]和丁香园 [3]共同发布的

2019-nCoV 疫情实时动态数据和国际同行特别是美

国东北大学对 2019-nCoV 感染人数的估计结果[4]，

基于包括“易感态-潜伏态-感染态-移除态”的

SEIR 仓室模型计算 2019-nCoV 的基本再生数。

1    资料与方法

1.1    无干预自由传播期的设定

2020 年 1 月 21 日，中国主流媒体开始对 2019-nCoV
的地区间传播进行报道。2020 年 1 月 22 日凌晨

2:40，湖北省人民政府发布《湖北省人民政府关于

加强新型冠状病毒感染的肺炎防控工作的通告》，

同时启动了突发公共卫生事件二级应急响应。在

此之前，普通群众缺乏对 2019-nCoV 的认知渠道和

宣传力度，一般民众尚未做出相关的行为改变（如

戴口罩、勤洗手等）来响应疫情防控，2019-nCoV 的
传播处于无干预自由传播期。

与 2019-nCoV 类似的 SARS 病毒潜伏期中位数

为 6.4 天（95%CI 为 5.2～7.7 天）[5]，同时根据 Chan 等[6]

对 9 位 2019-nCoV 早期确诊病例已知潜伏期的分

析结果显示其平均潜伏期为 5.1 天。因此可近似认

为 2020 年 1 月 25 日及以前确诊的病例几乎都是在

没有有效干预和防控手段的情况下自由感染所

致。而 1 月 25 日（武汉封城）后确诊的病例则不再

符合无干预自由传播的定义。

1.2    建立 SEIR 模型

将  2019-nCoV 早期的自由传播用一个包括

“易感态-潜伏态-感染态-移除态”的 SEIR 仓室模

型来描述[7]。其中 S 代表易感人群，E 代表被感染

后处于潜伏期的人群，I 代表潜伏期之后已具有感

染能力的人群，R 表示已经因为治愈并获得免疫、

被有效隔离、因病死亡等原因已经不对流行病传播

动力学产生影响的人群。

假设一个感染态个体（I 态）与易感染态个体

（S 态）接触，易感染态个体被感染进入潜伏期的概

率（传染率）为 β；一个处于潜伏期的 E 态个体单

位时间内将以概率 γ1 转变为 I 态；一个 I 态个体单

位时间内将以概率  γ 2  转变为  R 态（单位时间为

天）。

显然，SEIR 传播过程可用下述 4 个微分方程进

行描述：
dS (t)

dt
= ¡ ¯S (t) I (t)

N
;

dE (t)
dt

=
¯S (t) I (t)

N
¡ °1E (t) ;

dI (t)
dt

= °1E (t)¡ °2I (t) ;

dR (t)
dt

= °2I (t) ;

其中，S(t)、E(t)、I(t) 和 R(t) 分别表示 t 时刻网络中

处于易感态、潜伏态、感染态和移除态的个体数

目。N 表示系统中个体总数目，且 N=S(t)+E(t)+
I(t)+R(t)。
1.3    基本再生数公式

早期自由传播期感染的人数与总人口相比可

以忽略不计，因此当 t 趋近于 0 时，S(t) 趋近于 N，
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日，新型冠状病毒感截至

不再符合无干预自由传播的定义。
日(武汉“封城”)后确诊的病例则



此时基本再生数 R0 可表示为：

R 0 =

µ
1 +

¸

°1

¶µ
1 +

¸

°2

¶[8]
¸ = ln Y(t)=t

TE = 1=°1 T I = 1=°2

Tg = TE + TI ½ = TE=Tg

其中   是早期指数增长时的增长率，

Y(t)是截至到 t 时刻有症状的感染人数。潜伏期和

感染期可分别表示为  和 ，生成

时间（generation t ime）可近似为序列间隔，即

。记  为潜伏期占生成时间

的比例，则基本再生数可表示为：
R 0 = 1 + ¸Tg + ½(1 ¡ ½)(¸Tg)

2:

2    结果

2.1    基本再生数的关键参数

要估计  R0，关键参数是  λ、ρ 和T g，而  λ 可由

Y(t) 确定。故我们用《人民日报》数据和国外同行

的预测结果来确定 3 个关键参数的上下限。

Y(t) = 2 032 £ 0:695 + 1 408 = 2 820

2.1.1      Y(t) 的上下限　截至  2020 年  1 月  25 日
23:59，《人民日报》报告的 2019-nCoV 疫情实时

动态数据为：确诊 1 408 例，疑似 2 032 例。根据当

前防控实际情况，存在一定比例的有症状的感染态

个体还未被发现[4, 9, 10]。如果暂不考虑此情况，并假

设疑似病例中有 q 的概率处于感染态。初期报导

提到 59 个疑似病例有 41 位最终确诊，因此 q 的参

考值为 41/59=0.695。当 q=0.695 时，则 1 月 25 日被

感染人数为 。

我们认为这是一个非常乐观的估计，考虑到因检测

盒缺乏等不同因素导致各地疫情上报的滞后性，实

际已出现症状的感染人数应当超过 2 820 例。故我

们将此数值作为 Y(t) 下限值。

若以美国东北大学 Chinazzi 等[4]的预测结果为

参考，则在 2020 年 1 月 20 日约有 4 050 例感染者，

在 2020 年 1 月 24 日约有 12 700 例感染者。该研究

主要以武汉出境后在境外被确诊的病患数目进行

估计，因样本量较少，分析逻辑简单，结果出现的

误差可能较大，但具有一定的参考价值。国际上其

他预测结果[7, 8]与 Chinazzi 等[4]接近。Read 等[8]推测

2019-nCoV 实际确诊人数占比仅 5.1%（这里面也包

含还没有出现症状的感染者）。而当我们假设最悲

观情况，即只有 5% 的有症状感染者被检测出来，

则根据截至到 1 月 25 日的确诊人数 1 408 例，2019-nCoV
的有症状感染者约为 28 160 例，恰为乐观情况的

10 倍。虽然我们认为这个数字很可能估计过高，因

此不作为主要参考，但是在做参数敏感性分析的时

候，将其作为 Y(t) 的上限。

我们将第 1 例不明原因肺炎患者的报道时间

2019 年 12 月 8 日设为t=0，实际上这个时间可能略

早于 12 月 8 日，因为可能症状已出现了一段时间

才会就医。将  2019 年  12 月  8 日作为时间起点

（t=0），估计得到的基本再生数可能会略高。以《

人民日报》新型冠状病毒感染肺炎疫情实时动态

数据为基准，则得出 Y(48)=2 820 例；以美国东北

大学报告为基准，则有 Y(43)=4 050 例和 Y(47)=12
700 例。

½(1 ¡ ½)

2.1.2    ρ 值　已有研究结果显示，SARS 传播的 ρ 取
值在 0.5～0.8 之间[5, 11]。在没有更多可参考数据的

情况下，我们设定 2019-nCoV 的 ρ=0.65。在做参数

敏感性分析的时候，我们考虑了  ρ 从  0.5 到  1 的
情。因为  具有对称性，这实际覆盖了所有

可能的 ρ 的取值。

Tg 2 (8; 12)

2.1.3    Tg值　Lipsitch 等[12]对 SARS 传播数据的分析

显示，均值在 8.4 天。Lipsitch 等认为疾病爆发早期

Tg 或许更高（均值为 10.0），建议敏感性分析的 Tg

区间为 。Imai 等[13]认为 Chan 等[6]的结果

预示 2019-nCoV 有更短的 Tg。但我们认为，Chan
等的结果数据量太小且 Imai 等的推断尚不可靠的

缘由（Tg越小基本再生数越小，传播能力越弱），故

我们基于 Tg=8.4 和 Tg=10.0 两个取值进行分析，在

做参数敏感性分析的时候，采用与 Lipsitch 等[12]相

同的 Tg 区间(10, 14）。
2.2    基本再生数计算结果

基于 SEIR 模型估计得到的 R0 和对应的关键参

数取值见表1。
从表1 中可以得出，如果以《人民日报》新型

冠状病毒感染肺炎疫情实时动态数据为基准，R0 约
在 2.8～3.3 之间；如果以美国东北大学的报告为基

准，R0 约在 3.2～3.9 之间。

美国东北大学和  R e a d  等 [ 1 0 ]对  R 0  估计为

3.6～4.0。而本研究结果要高于近期 Imai 等[13]估计

的结果［中位数 2.6（2.1，3.5）］。
2.3    关键参数的敏感性分析结果

Y(48) = 28 016 ½ = 0:5
R0 的 3 个主要参数的敏感性分析结果见图 1。

在最坏的参数条件下（ ， ，

表 1    基于 SEIR 模型的基本再生数和对应的关键参数取值

数据来源 Tg Y(t) t R0

采用《人民日报》动态数据   8.4   2 820 48 2.83

采用《人民日报》动态数据 10.0   2 820 48 3.28

采用美国东北大学理论估计   8.4   4 050 43 3.22

采用美国东北大学理论估计 10.0   4 050 43 3.78

采用美国东北大学理论估计   8.4 12 700 47 3.34

采用美国东北大学理论估计 10.0 12 700 47 3.93
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Tg = 12
Y(48) = 2 820 ½ = 1:0 Tg = 8

），基本再生数估计值为 5.2；在最好的参

数 条 件 下 （ ， ， ） ，

R0 估计值为 2.3。因基本再生数的取值对于生成时

间非常敏感，后期随着流行病学调查数据的丰富，

如能更精确估计生成时间，将得到更准确的 R0 值。

3    讨论

3.1    2019-nCoV 属于属于传染能力中等略偏高的

传染病

根据参数敏感性分析结果，2019-nCoV 基本再

生数在（2.3，5.2）之间，但因上限结果为极限设定，

如果以《人民日报》新型冠状病毒感染肺炎疫情

实时动态数据为基准，R0 应在（2.8，3.3）之间；如

果以美国东北大学的报告为基准，R 0  应在（3.2，

3.9）之间，故我们认为 R0 应在（2.8，3.9）之间。如

果我们以《人民日报》和丁香园联合发布的实时

数据进行计算，2019-nCoV 的 R0 不高于 SARS，甚

至略低于一些研究团队报告的  S A R S  的  R 0 。

Lipsitch 等[12]给出的 SARS 的 R0=（2.2，3.6），Riely 等[14]

给出 SARS 的 R0=2.7（2.2，3.7），但若考虑超级传播

者，则这个均值可上升到  3 .4。Wall inga  等 [ 1 5 ]

给出 SARS 的 R0=（3.1，4.2）。以上数据显示，即便

采用国际上相关研究团队较为悲观的预测感染人

数，2019-nCoV 的 R0 也只是略高于 SARS，属于传

染能力中等略偏高的传染病。很多已知传染病的

R0 估计区间都整体高于 2019-nCoV，例如寨卡病毒

的 R0=（1.4，6.6） [16]，中东呼吸综合症的 R0=（2.0，
6.7）[17]，天花的 R0=（2.5，6.0）[18]。故 2019-nCoV 并
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图 1     基本再生数 3 个关键参数的敏感性分析

横坐标是 t=48 时有症状的感染人数，(a)-(f) 图分别为ρ=0.5、0.6、0.7、0.8、0.9、1时的 R0 分析结果，每个子图中的 5 条曲线从上到下分别

对应Tg=12、11、10、9、8时得出的 R0 值
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不具体特别突出的传染能力，属于传染能力中等略

偏高的传染病。根据我们对抗 SARS 的经验，在这

种疾病传播能力下，政府通过及时有效的防控措施

可以较快抑制传染病的进一步蔓延。

3.2    R0 的结果准确性

根据参数敏感性分析可知，本方法得到的结果

对于生成时间 Tg 最敏感。后期随着流行病学调查

数据的丰富，能够更精确估计生成时间，就可得到

更准确 R0。目前，从不同来源得到的确诊患者数目

相差很大，甚至可差一个数量级，而后期随着确诊

病人回访数据的采集，应该能够对自由传播期间的

感染人数有更准确的判断。由于 2019-nCoV 有相

当比例的病人症状很轻且可以自愈，因为肯定会有

部分患者不在官方确诊和上报的数据中，所以我们

建议谨慎采信基于东北大学报告的结果。虽然我

们的模型假设潜伏期没有传染能力或传染性非常

低，但有可能 2019-nCoV 在潜伏期是具有相当传染

性。因其影响我们在分析全区间 ρ 的取值时已经

考虑在内了，不会对结果造成很大偏倚。

需要特别强调的是，本研究是在数据比较缺乏

前提下的一个初步估计。如何准确估计 2019-nCoV
的基本再生数和有效再生数并预测传播趋势模型，

不仅需要在本模型下更准确知道相关关键参数，更

要对模型本身进行修正，使之更符合实际，如包括

考虑不同年龄和性别的人群易感性的不同和接触

概率的不同、分开考虑医院内的传播和医院外的传

播、考虑区域人口密度和人口流动性对于传播的影

响等[19-22]。

3.3    阻断 2019-nCoV 传播的关键参数

从疾病传播动力学的观点来看，有效再生率

R0=kβD，其中 k 是一个有传染能力的感染者平均每

天与易感人群的可能导致传染的接触数量，β 是每

次接触的传染率，D 是可传播的时间长度。目前我

国政府采用了强有力的防控措施，社会媒体对普通

群众强化宣传如何减少疾病传播和一般人群采用

自我保护措施均能有效降低 k、β、D 值，最终使有

效再生数 Rt 下降到 1 以下。根据我们的结果，如果

k、β、D 值能够降到原来的 1/4，2019-nCoV 就能得

到有效控制。

少出门和不聚会可降低感染者和易感者接触

的机会（k），戴口罩和勤洗手可降低传染率（β），如

果出现疑似症状或者与高危人群有密切接触后，自

己在家隔离或接受医学观察，可缩短传播时间

（D）。目前政府采用交通管制、延长企业开工和学

校开学时间、取消会议和公众聚会也能够有效、尽

快地降低有效再生数。

从目前已经获知信息来看，相当一部分 2019-nCoV
的感染者仅表现为轻微症状，他们原则上具有和健

康人一样的活动能力。有一些初期流行病学调查

结果提示 2019-nCoV 在潜伏期具备一定传染性。

再加上武汉出台防控政策时已错过黄金时间，导致

2019-nCoV 的初期传播势头显得比 SARS 还要凶

猛。但我们认为，只要按照国家部署和各级政府突

发公共卫生事件应急响应，对 2019-nCoV 患者的密

切接触者进行医学观察，对疑似患者（包括潜伏期

和轻微症）患者进行隔离和治疗，采用“小汤山医

院”模式对重症患者进行强化治疗，严防医院感

染，做好自我保护，全面减少和其他人的接触，根

据我们抗击 SARS 的经验，2019-nCoV 将会很快得

到有效控制。

综上所述，本文通过收集 2019-nCoV 在自由传

播状态下的病例数据，采用  SEIR 模型预测得到

2019-nCoV 传播初期的基本再生数略高于 SARS 病
毒，表明 2019-nCoV 属于中高度传染性的传播疾

病。为尽快控制 2019-nCoV 蔓延，需要在切断传染

源、降低传染率和缩短传播时间的各环节进行有效

防控。此外，本文在预测的过程中，采用了与 SARS
传播初期的相关参数，且发现预测得到的基本再生

数对生成时间敏感。未来为了得到更准确的预测

结果，还需更多微观传播的数据对模型和参数进行

调整。
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