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摘 要:使用传染病传播动力学模型预测重大新发突发传染病时，极易发生因早期统计数据与实际不符以及对
传播特征的认识不足等原因而造成参数估计偏差，导致预测、分析结果不准确。本文结合新冠疫情肺炎传播特
征改进 SEIＲ模型，提出了考虑无症状感染者、自愈人群以及无效接触人群的多阶段 SEIＲr 模型，并使用批量梯
度下降算法进行参数学习，针对不同场景下的多个国家与地区的传播过程进行预测。实验结果表明，SEIＲr模型
拟合用数据更少，对数据质量要求更低，预测效果更好;而基于有限早期数据的多阶段模型能有效刻画新发突发
传染病防控和治疗手段不断优化的过程，具有较好的拟合预测效果和通用性。
关键词: SEIＲr模型; COVID-19 趋势预测;传染病传播动力学;参数估计
中图分类号: N945． 12 文献标识码: A 文章编号: 2097-0145( 2022) 04-0024-08 doi: 10． 11847 / fj． 41． 4． 24

Improving COVID-19 Prediction:
A Multi-stage SEIＲr Model Using Limited Data from Early Stage

SAI Bin1，SONG Bing1，TAN Suo-yi1，OU Chao-min1，ZHOU Tao2，ZHANG Wei3，LU Xin1

( 1． College of Systems Engineering，National University of Defense Technology，Changsha 410073，China; 2． Big Data
Ｒesearch Center，University of Electronic Science and Technology of China，Chengdu 611731，China; 3． West China
Biomedical Big Data Center，West China Hospital，Sichuan University，Chengdu 610041，China)
Abstract: Traditional compartment models of infectious diseases are often limited in predicting emerging major contagious
diseases with parameter estimation error and inaccurate predictions and analysis，largely due to the lack of reliable epide-
miological data and that the knowledge of the transmission mechanism and treatment is unclear in the early stages of the
outbreak． In this article，we propose a modified SEIＲ model based on the transmission mechanism of COVID-19，
SEIＲr，considering the asymptomatic infections，self-healing populations，and invalid contacts，model the spreading of
COVID-19 in different cities and countries． The batch gradient descent algorithm is used to learn the model’s parame-
ters． Experimental results indicate that SEIＲr model yields improved prediction with less fitting data and has lower
requirements for data quality; the multi-stage model based on limited early data has better prediction performance and
universality，which can effectively characterize the evolution of COVID-19 mitigation measurements and treatment options．
Key words: SEIＲr model; trend projections for COVID-19; epidemic spread dynamics; parameter estimation

1 引言

2019 年 12 月 8 日，湖北省武汉市发现不明原
因引起的肺炎，后被证实该疾病由新型冠状病毒
( SAＲSCoV-2) 引起，2020 年 2 月 12 日世界卫生组
织( WHO ) 将由这一类病毒引起的疾病命名为
COVID-19。与 SAＲS不同，COVID-19 潜伏期具有一

定的传染性，并且存在大量无症状感染者［1，2］，这
给疫情防控工作带来了巨大挑战。截至 2022 年 6
月 10 日，全球COVID-19感染人数已超 5． 117 亿
例，累计死亡人数超 632． 8 万［3］，众多国家的社会
和经济因此遭受了巨大损害，人类社会也因此面临
着前所未有的挑战。当前我国疫情处于平稳态势，
但仍存在着反弹风险，坚持“外防输入，内防反弹”
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的总策略，减少疫情对社会各方面的影响，研究如
何根据疫情形势制定防疫措施具有重要意义。在
面对突发传染病时，掌握疫情发展态势，合理有效
的防疫政策能够控制疫情发展，将影响降到最低，
也能够最大程度地保障社会各方面的正常运转。
由此可见，准确合理地预测传染病发展趋势，提前
规划应对措施或制定防控策略，才能最大化地实现
“动态清零”策略。

自疫情暴发以来，基于传染病传播动力学模型
分析与预测 COVID-19 的传播特征及发展趋
势［4 ～ 6］成为了研究人员的主流研究方法。在疫情
发生初期，Wu等［5］通过使用中国疾病预防控制中
心发布的 2019 年 12 月 31 日到 2020 年 1 月 28 日
期间医学统计数据，结合官方航空指南的每月航班
预订数量与腾讯位置大数据得到的人口流动数据
构建 SEIＲ 模型，估计得到 COVID-19 的基本再生
数为 2． 68( 95%Crl 2． 47 ～ 2． 86) ，疫情倍增时间为
6． 4 天，推断 COVID-19 在中国内地主要城市的感
染人数将呈现指数增长并预测武汉市将在 2020 年
1 月 25 日会有 75815 位新冠肺炎感染患者。Zhou
等［6］基于 2020 年 1 月 25 日前的已有的医学统计
数据及国际同行估计的感染人数，参考 SAＲS 流行
病的参数构建 SEIＲ模型估计 COVID-19 基本再生
数，得出 COVID-19 基本再生数在 2． 9 ～ 3． 2 之间
的结论。Shen 等［7］基于新冠疫情的传播机制，考
虑了防控措施，建立传染病传播动力学模型，预测
出 COVID-19 暴发规模将在 2020 年 2 月 5 日到达
峰值。Tang等［8］基于似然估计和模型仿真的估计
结果表明，武汉市的控制繁殖数可能高达 6． 47
( 95%CI 5． 71 ～ 7． 23) ，该文章也预测了在最严格
的管控措施下，中国内地将于 2020 年 1 月 23 日起
的两周内达到疫情峰值最小。王聪等［9］利用文
献［10］统计的最新流行病学数据估计疫情早期基本
再生数，结果显示武汉市在 2020 年 1 月 21 日前后
的传染病参数 Ｒ0 为 2． 55( 95%CI 2． 55 ～ 2． 65) 。

可见，基于病理学的传染病传播动力学模型的
COVID-19 基本参数信息分析与疫情发展态势预测
研究对新冠肺炎流行因素的掌握以及防控策略和
措施的制定具有重要作用，并且对于早期疫情的控
制具有指导性作用。随着互联网及大数据等技术
的迅猛发展，也有学者将 SEIＲ 模型结合人口迁徙
网络或机器学习等方法研究传染病的传播机
制［11 ～ 13］，例如，Yang 等［11］基于对潜伏期患者具有
感染性的考虑优化了 SEIＲ 模型，并结合 LSTM 深
度学习方法进行建模，预测得到中国内地的疫情规

模将于 2020 年 2 月 28 日到达顶峰，然后在 4 月底
逐渐平缓。Jia 等［12］利用手机定位大数据分析人
口流动时空特征，然后基于疫情暴发前武汉输入到
全国各地的人口流动数据，构建了“时空风险源模
型”，该模型最多可以提前两周预测出新冠疫情暴
发的时间、强度和地理分布。谭索怡等［14］对北京
市 COVID-19 的密切接触者进行数据分析时发现，
新增密切接触者的增长率与 5 ～ 6 天后的新增确诊
病例增长率变化趋势一致，由此推断中国内地新增
确诊人数在 2020 年 2 月 13 日左右开始出现下行。
但是，由于在疫情暴发初期医学检测能力不足，以
及对新型冠状病毒肺炎传播机制、传播能力认知的
不足，导致了研究人员在进行 COVID-19 疫情动力
学建模研究时缺乏足够的医学统计数据以及对新
冠肺炎传播机制的错误认识，因此难以准确估计疫
情发展态势［5，8，15］。

随着 COVID-19 相关特性研究的不断深入，有
研究表明 COVID-19 的潜伏期患者也具有感染
性［16，17］，并且存在无症状感染者［17，18］，而大量已有
的建模预测研究忽略了这些特征。所以，考虑到各
种实际情况时，一般都需要在传统 SEIＲ 模型上进
行必要的修改以贴合新冠肺炎实际传播情况，例
如，北大统计学团队的 Yan 等［19］细分人群种类建
立 vSIADＲ模型估计有效再生数并对各国疫情进
行波次划分，研究了 25 个国家的控制措施对
COVID-19传播的效果; López 和 Ｒodo 等［20］改进
SEIＲ模型建立了 SEIQＲDC 模型解释了潜伏期的
感染传播情况。魏永越等［21］开发 SEIＲ ( + CAQ)
动态模型较为准确地预测了中国内地主要疫区的
累计确诊病例数。然而，由于没有全面考虑到疫情
传播特征与机制以及对疾病的认识的动态变化造
成的防控、诊断及治疗的优化等问题，以上研究方法
存在或预测准确率低，或没有全面考虑 COVID-19
传播特征，或用于拟合数据多、预测周期短等问题。
因此，在面对重大新发突发传染病时，构建更为合理
的传播动力学模型，采用多阶段建模方法预测疫情
发展趋势并分析传染病传播机制势在必行，这将有
利于相关部门制定更为科学合理的防控措施，各地
医疗卫生机构提前做好应急准备工作，有效提升疫
情防控效率。

为解决上述问题，本文在综合考虑 COVID-19 的
传播特性的基础上，构建了多阶段 SEIＲr 模型预测
COVID-19传播趋势，并基于国内外不同阶段真实医
学统计数据进行实证分析，验证了模型的有效性、可
靠性及普适性。其主要创新点如下: ( 1)充分考虑了
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COVID-19 传播特性，即潜伏期患者传染性与自治
愈等特点，增强了传染病传播动力学模型的稳健
性。( 2) 创新性地应用了梯度下降算法进行参数
估计，提升了传播动力学模型参数估计的有效性。
( 3) 增加了对模型输入初始医学统计数据初始值
的估计，降低了模型对前期数据的质量要求。本文
提出的方法和模型具有很好的可解释性，可以为相
关部门制定科学合理的疫情防控措施提供一定的
理论支撑。

2 模型与仿真

2． 1 SEIＲr模型建模
经典的 SEIＲ模型将人群分为了 S( 易感者，未

感染但存在感染风险人群) 、E ( 潜伏者，感染但不
不具有传染性的未发病状人群) 、I ( 感染者，已发
病的具有传染性人群) 以及 Ｒ ( 康复者，指病愈或
因病死亡人群 ) 4 类。然而，据现有研究表明:
COVID-19的潜伏期人群具有传染性，且由于疫情
初期检测力度不足导致部分无症状患者和自治愈
人群被选择性忽略了; 另外，现实情况下并不是每
个人与病毒携带者接触后就一定会被感染。因此，
E类人群中存在一定比例的无症状感染者、自治愈
人群以及无效接触者，他们将直接从潜伏期人群中
移除出去。

dS( t)
dt = － βI( t) S( t)N － k·βE( t) S( t)

N
dE( t)
dt = βI( t) S( t)N + k·βE( t) S( t)

N －αE( t) － μE( t)

dI( t)
dt =αE( t) － γI( t)

dＲ( t)
dt = γI( t)

dr( t)
dt = μE( t)

S( t) +E( t) + I( t) +Ｒ( t) + r( t) =





















N

( 1)

根据此次 COVID-19 疫情的特征，本文做出如
下假设:

( 1) 假设考察地区的人口总量 N 不变，即不考
虑人群生死及迁移等种群动力因素。

( 2) 假设考察期间，病毒不发生变异，疫情防
控政策维持相对稳定，即保证传染率不发生变化。

( 3)假设 COVID-19的传染率为 β，则在 t时刻单
位时间内被感染者感染的人数为 β·I( t) S( t) /N( t)。

( 4) 考虑潜伏期人群具有传染能力，其传染能
力为感染者的 k倍( k ＜ 1) 。

( 5) 假设 S 与病毒携带者接触后可以转变为
无症状、无效接触、自治愈和感染但未被确诊四类
人群中的一种，其中前三类人群将以速率 μ 从 E
中移除成为 r类，感染未确诊人群将以速率 α转为
感染者 I，最终被移除成为 Ｒ 类。则在 t 时刻由感
染者转为康复者的人数 Ｒ( t) = γ·I( t) ;由潜伏者
转为移除者的人数 r( t) = μ·E( t) 。

基于以上假设，本文构建了考虑疫情防控措施
影响的 SEIＲ模型———SEIＲr模型，图 1 为 SEIＲr模
型的示意图。模型的微分方程表达式如公式 ( 1 )
所示，微分方程中的各个参数的取值参考及其具体
含义参照表 1。

S
Susceptible

E
Exposed

I
Infected

R
Removed

r
recovered

μ E

Eα IγEI kβ β+

图 1 SEIＲr模型示意图

2． 2 参数设计与估计方法
利用传染病传播模型进行仿真预测的必要前

提是得到有效的参数值，在本模型中需要求解的参
数包括 β、k、μ、α、γ。由于 α 和 γ 分别是潜伏期患
者发病速率 ( 平均潜伏时长 Te 的倒数) 与平均康
复速率( 平均治愈时长 Td 的倒数) ，二者受医疗资
源与诊疗水平限制，本文假设短时间内二者为常
量。据 Li等［22］，Guan 等［23］估计，Te 与 Td 分别约
为 5． 4 天与 13 天，故 α = 1 /5． 4，γ = 1 /13。因此，
待估参数还有 β、k、μ。此外，为进一步提高 SEIＲr
模型的预测效果，本文在估计上述未知参数的同时
通过梯度下降算法自动调整微分方程输入初始值
S( 0) 、E( 0) 、I( 0) 、Ｒ( 0) ，从而有效克服因疫情暴
发初期对新发传染病认知不足造成的数据统计偏
差和数据不足等问题。

为有效、准确估计模型参数，本文采用批量梯
度下降算法［24］进行参数估计，各参数值在梯度下
降算法拟合优化过程中损失函数最小时取得。梯
度下降算法的损失函数如下

Loss =∑
n

i = 1
( ŷi － yi )

2+ λ∑
n

i = 1
θ2i ( 2)

其中∑
n

i = 1
( ŷi － yi )

2 代表实际值与预测值间的均方

误差 MSE，λ∑
n

i = 1
θ2i 为 L2 正则项( 可以有效避免过

拟合问题) ，θi 代表 β，k，μ，α，γ等待拟合参数。
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3 实证分析

3． 1 数据来源
本文所采用的用于模型拟合与预测的真实医

学统计数据包含国内和国外两部分。其中国内数
据获取于中国国家卫生健康委员会官方网站［25］及
各地方卫生健康委员会官方网站的每日疫情通报
数据，国外数据主要来源于美国霍普金斯统计的各
国每日累计确诊人数、累计死亡人数以及累计治愈
人数等流行病学数据［26］。由于本文研究模型的假
设条件之一为传播环境稳定，故武汉数据取 2020
年 1 月 23 日宣布“封城”以后进行研究，其他疫区
的医学统计数据均取自于 2020 年 1 月 24 日全国
各地实施公共卫生安全一级响应措施以后。同理，
本文所研究的国外的医学统计数据也均取自于传
染病传播环境相对稳定之后的数据。用于模型拟
合的数据为疫情前期 10 天左右的每日现有确诊人
数，其余数据用于检验模型拟合效果。
3． 2 武汉疫情预测分析

首先，考虑到疫情初期病毒检测水平的不足而
造成确诊病例数堆积，2020 年 2 月 12 日中国卫生
健康委员会首次将临床诊断病例纳入统计导致武
汉市当天累计确诊人数激增［27］，这使得武汉市在

该日前后两天统计数据出现明显断层。为消除数
据问题造成的预测偏差，本文对 2020 年 2 月 12 日
新增加的临床诊断病例进行平均平滑处理，将其平
均分配到 1 月 23 日至 2 月 12 日期间，图 2a 为数
据处理前后的对比图。然后，我们利用梯度下降算
法迭代运算 5000 次对平滑处理后得到的每日确诊
人数进行拟合，估计相应的传播动力学参数。
SEIＲr 模型参数初始值设定以及通过批量梯度下
降算法拟合得到的结果如表 1 所示。

武汉市现有确诊人数的预测如图 2b 所示，图
中绿色圆圈为参数拟合用数据，其余真实数据( 黑
色圆圈) 作为对比评价 SEIＲr 模型预测效果，最终
得到了 Ｒ2 = 0． 975 的拟合优度。从拟合得到的结
果可见:①武汉市每日现有确诊人数的预测结果与
实际基本符合;②潜伏期人群相较于感染期人群的
传染率不高，约为感染者的 20%左右，这与中国-
世界卫生组织新型冠状病毒肺炎( COVID-19) 联合
考察报告［17］所描述的“感染者在出现症状前 1 ～ 2
天才能检测到核酸病毒判断潜伏期患者在出现症
状 1 ～ 2 天才具有传染性”的研究是相吻合的;
③从图2c可以看出后期治愈速率是大于 1 /13 的，
从而导致疫情进度存在 10 天左右的滞后，这与医
疗资源与诊疗手段的更新相关。
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图 2 武汉市疫情预测
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表 1 武汉市 SEIＲr模型参数设置详情

详情

参数
含义 初始值 参数设置依据 拟合结果 MCMC抽样

N 舱室中的接触人数 2000000 文献［28］ 2001272 －

S( 0) 初始易感染人群 1997455 S = N － E － I － Ｒ 1998364 －

E( 0) 初始潜伏期人群 1500 估计值 1502 －

I( 0) 初始感染人群 991 湖北省卫健委数据再平滑处理 1349 －

Ｒ( 0) 初始移除类人群
( 包括治愈与死亡)

54 湖北省卫健委数据 57 －

β 易感者与感染者的接触速率 4． 5 按经验随机取值 4． 308 1． 023

k k·β表示易感者与潜伏期人群的接触速率 1 按经验随机取值 0． 202 0． 015

μ
潜伏期人群中的无效接触、无症状感染、

自治愈人群转化为 r的速率
2． 9 按经验随机取值 3． 236 0． 079

α
潜伏期人群被检测为
感染者的检测速率

1 /5． 4 文献［22，23］ 1 /5． 4 1 /5． 4

γ 感染者被治愈速率 1 /13 文献［23］ 1 /13 1 /13

从结论③中可以看出，随着各界对 COVID-19 认
知水平的提高，武汉市针对 COVID-19 的诊断与治疗
效果存在显著提升，然而在新冠肺炎暴发初期发表的
论文［5 ～8，15］基本都忽略了该因素对 COVID-19发展态
势的影响，这也导致其预测 COVID-19 的发展趋势与
实际情况存在较大的偏差。本文考虑改变后期
( 2020 年 2 月 27 日以后) 参数进行仿真模拟预测
疫情发展态势以验证我们的推测，当后期治愈速率
更新为 1 /10 时的预测效果最佳，其拟合优度提升
到 Ｒ2 = 0． 996，和图 2d所示。

为进一步验证 SEIＲr 模型的预测效果和批量
梯度下降算法可靠性，本文使用控制变量法进行了
必要的对比试验。首先进行了马尔科夫蒙特卡洛
方法( MCMC) ［29］和批量梯度下降算法的参数估计
效果对比实验:为保证与批量梯度下降算法参数一
致，MCMC 确定模型输入初始值以及参数 α 和 γ
与梯度下降算法一致的基础上，使用了 8000 次
NUTS采样，最终确定 k、μ、β 三个参数值，预测值
如表 1 所示。结果表明，与批量梯度下降相比，
MCMC仅能估计三个参数，且估计精度与抽样次数
相关，抽样次数越多则精度越高;估计参数的预测效
果如图 2( f) 所示，批量梯度下降方法的结果显然优
于 MCMC方法。然后是 SEIＲ和 SEIＲr 的模型预测
效果对比实验: 在该实验中两模型的参数估计方法
均采用批量梯度下降算法迭代运算 5000 次对武汉
市 1月 23日至 3 月 2 日期间的每日确诊人数进行

拟合并得到模型参数，然后将参数代入相应模型进
行仿真实验，预测效果如图 2( e) 所示。结果表明，
SEIＲ模型存在疫情峰值时间预测偏早，疫情峰值偏
高等问题，SEIＲr模型预测效果显然比传统 SEIＲ模
型更好。
3． 3 国内主要地区疫情预测

为了验证模型的普适性，本文用同样的方法对国
内的广东、河南、湖南、重庆、浙江等地区在 2020 年 1
月 24日至 2020年 2月 3日期间，以及上海在 2022年
3月11日至2022年6月10日期间每日现有确诊人数
进行拟合，从而得到相应的传染病传播动力学方程的
参数。与 2020 年原始新冠病毒特性不同的是，此轮
上海疫情是由变异毒株———“奥密克戎”引起，据复旦
大学研究成果表明，其平均潜伏期时长和在院治疗时
长分别为 1．2天和 5．6天［30］。因此，上海疫区的参数
α与 γ分别设置为 1 /1．2和 1 /5．6。

通过仿真预测得到的结果如图 3 中的红色实
线所示，各地区拟合优度也都在 90%以上，与武汉
市情况类似，国内其他地区的后期治愈速率同样得
到了提升，治愈速率更新后的拟合效果如图 3 中的
蓝色实线所示( 其中 2022 年上海疫情仅用单阶段
模型即可得到相对准确可靠的拟合结果) 。这表
明，在传染病传播环境稳定的条件下，SEIＲr 模型
的预测精度和准确性具有可靠性;随着人们对病毒
认识的提高和诊疗水平的提升，使得 COVID-19 患
者的平均治愈速率能够提升并维持相对稳定。
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图 3 中国主要地区疫情发展趋势预测

3． 4 国外疫情趋势拟合与预测
为了进一步验证模型的普适性，本文挑选了传

染病传播环境都是较为稳定的意大利、德国、日本、
瑞士四个国外疫区疫情发展趋势进行预测。其中
意大利和德国均采取了类似于中国的 封城 措施，
意大利在 2020 年 3 月 4 日宣布全国学校停课，
3 月 8 日实施“封城”措施，德国则是在3 月 16 日
由总理默克尔正式宣布实施“紧急防疫措施”。而
日本则是在 4 月 7 日实行“软封城”措施，该措施
更多地是依靠居民的自觉性。瑞士实行的是“群
体免疫政策”，政府没有采取任何强制措施对
COVID-19进行限制。

使用同样的方法对国外数据进行参数估计并
预测疫情发展趋势，参数设置与预测结果如表 2 与
图 4 所示。实验结果显示，各国实际与预测每日现
存确诊人数之间的拟合优度均在 0． 97 以上。这表
明，基于前期的公布的少量医学统计数据，利用梯
度下降算法对 SEIＲr模型求解，也可以有效预测国
外疫情发展趋势。

进一步，本文对比了上述四个国家拟合所得的
传播动力学模型参数。可以看出，实施“群体免

疫”政策的瑞士传染率最高;而意大利的防控措施
效果较好，其传染率是所有国家中最低的; 德国和
日本的传染率较为相近;意大利与瑞士的检测速率
与治愈速率均较小，本文推断这是由于意大利感染
人数较多所致，瑞士则是因为实行“群体免疫”政
策而导致的检测水平滞后，康复周期变长; 但两参
数值在第二阶段是有增大的，这进一步佐证了“随
着对疾病认知的提高，医疗资源也必将得到优化”
的观点。

图 4d 为意大利疫情趋势预测结果，该结果所
用的拟合数据为 3 月 21 至 4 月 5 日之间的每日现
有确诊人数。为说明使用近期数据能够更好地预
测疫情发展的变化趋势，本文使用不同时期的数据
对意大利疫情趋势进行预测，其结果如图 5 所示。
由图 5 可见，随着参数学习所用的医学统计病例数
所处时间段的推移，SEIＲr 模型预测准确率不断提
升;从总体上来看，前期预测结果较实际医学统计
数据高但各时间段所推测出的疫情峰值与实际日
期均高度重合。这有可能是由于意大利在疫情初
期存在检测力度不足而导致前期公布的每日现有
确诊人数偏低。
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表 2 国外疫情 SEIＲr模型拟合结果

国家 β k μ 第一阶段 α 第二阶段 α 第一阶段 γ 第二阶段 γ

德国 3． 632 0． 695 4． 213 1 /5． 4 1 /5． 4 1 /14 1 /14
日本 3． 357 0． 0303 3． 108 1 /5． 4 1 /5． 4 1 /14 1 /14
意大利 3． 025 0． 416 3． 017 1 /12 1 /10 1 /15 1 /13
瑞士 4． 766 0． 412 3． 086 1 /10 1 /8 1 /16 1 /13
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图 5 不同拟合数据下的意大利疫情预测结果

4 结论与展望

本文结合 COVID-19传播特征提出了一种考虑
潜伏期患者传染性、感染期人群自治愈能力、无症状

感染者以及无效接触人群的 SEIＲr模型。模型基于
疫情早期少量医学统计数据，使用批量梯度下降算
法估计传播动力学参数及初始感染人数从而预测疫
情发展趋势。研究得到以下的结论: ( 1) 本文的各项
实验结果表明，通过估计模型初始值可以有效克服
因早期医学统计数据误差以及对传播特征的错误理
解等原因而造成预测偏差问题。( 2) 相较于传统
SEIＲ模型，SEIＲr 模型假设更贴合 COVID-19 实际
传播情况，实现了对国内外多个地区的疫情发展趋
势的精准预测，其拟合优度提高到了 0． 95 以上。
( 3) 相较于基于统计学的 MCMC抽样的参数估计方
法，梯度下降算法具有更好的拟合效果，能够为其他
传播动力学参数估计提供有效借鉴。

基于本文相关研究结果，得到的传染病防控管
理启示有: ( 1) 从源头抓起，坚决管制隔离病毒携带
者和密切接触者，防止疫情扩散。( 2) 降低传播率
β，舆论引导民众做好个人防护措施，政府加大监管
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力度，切断病毒传播途径。( 3) 提高参数 α的值，在
条件允许的情况下，适当增加核酸检测强度，及时发
现病毒携带者，尽早隔离。( 4) 提高治愈速率 γ，加
大相关科研的投入，研发疫苗和治疗药物，提升医疗
资源配置，以应对大规模的疫情反弹风险。
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