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• 新冠肺炎防治专栏 • 

应用“房室模型”动力学认识新型冠状病毒肺炎（COVID-19）爆发期的传播规律 
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摘  要：新型冠状病毒肺炎（COVID-19）从 2020 年 1 月下旬开始大规模爆发，COVID-19 动力学建模的相关报道认为建立

合适的数据收集体系并科学处理海量的信息对于疫情控制非常重要。不论是从理论上还是在实践中，该类非线性流行性疾病

的传播和治疗都受到多种因素、多个层面以及不同防控措施的影响。在确证了存在“人传人”的传播途径之后，分析武汉“封

城”后 1～40 d 我国以及全球疫情大爆发初期的感染人群数据确诊病例和新增病例的数据变化规律。我国迅速采取了“封城”

“隔离”和“带口罩”等控制病毒传播的措施，并取得阶段性成功。为科学判定传染病危害程度，提出简化的“传播相”和

“处置相”的“二房室”模型，并基于国内和国际疫情数据予以分析。病毒传播速度研究传播爆发期的动力学分析对控制疫

情爆发更具有实际意义。全球防疫咨询中心和世界卫生组织（WHO）的总确诊人数和现有确诊人数的传播速率（Kt）和倍

增时间（tt2/1）基本变化不大。研究发现全球传播 tt2/1 均明显短于我国的 6.27～7.02 d，表明全球的传播速率明显高于我国。

注意到意大利、西班牙和伊朗 3 个国家总确诊人数的Kt、tt2/1和死亡率均与全球数据有明显差异。特别是死亡率明显高于全球水平，

分别为 9.57%、6.59%、7.86%，约为全球的 2 倍，是我国的 3 倍。因此，研究认为处理好传播途径和控制传播速率是关键。 
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Abstract: Since the outbreak of coronavirus disease 2019 (COVID-19) on a large scale in late January 2020, the relevant reports of 

COVID-19 dynamics modeling found that it was very important to establish an appropriate data collection system and scientifically 

deal with massive information for epidemic control. No matter in theory or in practice, the transmission and treatment of virus infected 

persons with the kind of nonlinear epidemic diseases are affected by various factors, multiple levels, and different prevention and 

control measures. After confirming the transmission route of ―human-to-human transmission‖, the data change rules of confirmed cases 

and new cases of infectious population in China and in the early stage of the outbreak 1 — 40 d after the closure of Wuhan were 

analyzed. China has quickly adopted measures to control the spread of the virus, such as "city closure", ―isolation‖, and ―wearing 

masks‖, and has achieved phased success. In order to scientifically determine the degree of harm of infectious diseases, a simplified 

"two-compartment" model of "transmission phase" and ―disposition phase‖ is proposed and analyzed based on domestic and 

international epidemic data. It is more practical to study the speed of virus transmission and the dynamics analysis to control the 
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outbreak. According to data from the Global Epidemic Prevention Consulting Center and WHO, the growth rate (Kt) and doubling time 

(tt2/1) of the total number of confirmed cases and the number of confirmed cases from the two sources have little change. The study 

found that the global propagation doubling time is significantly shorter than 6.27 — 7.02 d in China, indicating that the global 

propagation rate is significantly higher than that in China. Kt, tt2/1, and mortality rate of the total number of confirmed cases in Italy, 

Spain, and Iran are obviously different from the global data. The special mortality rate is significantly higher than the global level, with 

9.57%, 6.59%, and 7.86%, respectively, which is almost twice that of the world. Therefore, the study believes that it is the key to deal 

with the transmission pathway and control of the transmission rate. 

Key words: COVID-19; transmission dynamics; SIR compartment model; SARD model; ―two compartment‖ dynamics  

 

数学模型成为解释传染病流行病学的一种重要

模式，通过建立合理的数学模型对传染性疾病发展

趋势和控制的预后进行预测和研究，能够为整体防

控决策的制定和评估提供非常有价值的工具[1-7]，同

时也为认识传染性疾病流行规律和面对复杂因素而

采取适当的干预措施提供了极大的帮助。新型冠状

病毒肺炎（COVID-19）出现，并在 2020 年 1 月下

旬开始大规模爆发，从网上检索到 COVID-19 动力

学建模计算的相关报道，这为传染病的防控提供了

一定的帮助和参考[8-14]。然而如何建立合适的数据

收集体系并科学地处理海量的信息，是目前面临的

实际困难。理论上和实践中，该类非线性流行性疾

病病毒感染者的传播和治疗受到了多种因素、多个

层面以及防控措施的影响，如不同年龄结构、不同

人群基础健康状况不同，见图 1、2，数据均来源于

中国疾病预防控制中心。人群的敏感程度、症状是

否出现、症状的轻重程度、机体免疫能力也存在显

著的差异，另外还包括病原生物学、病毒进化、人

类行为因素等的影响。 

世界疫情正在向着尖峰型曲线形态发展的概率

上升。居高不下的死亡率和快速上升的确诊率，其

原因推断为检测不足，世界疫情数量仍有低估，还

与患者没法得到检测和认定有关，整体疫情还在迅 

 

图 1  COVID-19 死亡率与年龄的关系 

Fig. 1  Relationship between mortality of COVID-19 and age 

 

图 2  COVID-19 死亡率与基础疾病的关系 

Fig. 2  Relationship between mortality of COVID-19 and 

basic disease 

速上升期，高峰仍然在前。这一切都预示一个全球

疫情的爆发正在到来。疫情的最终结束，第一取决

治疗药物的研发，第二取决于疫苗研发成功。因此

疫情变化将影响世界控制疫情发展的时间。世界卫

生组织（WHO）面对疫情形势，认为只有全球、各

国政府和社会大众高度协作，通力合作，才能缩短

疫情时间，减少疫情损失。 

1  经典传染病动力学数学模型 

1.1  SIR 房室模型 

传染病建模计算早在 20 世纪初在黑死病流行

时，SIR 房室模型是用于流行病动力学研究的经典

的和最基本的模型，为传染病动力学的研究奠定了

基础。 

该“房室模型”的基本假设：一是人群混合良

好，所有接触者都有相同的可能性；二是只需记录

不同状态或区域的宿主数量。典型状态下宿主可划

分为：（1）易感染者是指尚未患病但缺乏免疫力、

与感染者接触容易受到感染的人群；（2）感染者是

已经受到疾病感染的人群，并且可以传播给易感染

者；（3）恢复者（或移除）是死亡或因为病愈而具

有免疫力的人；（4）暴露者为“已接受到感染”，但

未被感染；（5）病毒（菌）携带者为“被感染”能
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够传播疾病，但传播概率不确定。 

基于以上分析，该模型中把传染病流行范围内

的人群分成 3 类：（1）S 类为易感者（Susceptible），

指未得病者，并缺乏免疫能力，与感病者接触后容

易受到感染，此数值难以准确估算；（2）I 类为感

病者（Infective），它可以传染给 S 类成员；（3）R

类为移出者（Removal 或 Recovered）是指被隔离者

和因病愈而具有免疫力的人。在若干假设下，模型

导出 S、I、R 3 个函数的微分方程组。根据已有数

据得到的拟合曲线并外延，进行疫情预测。 

通过多种形式的传染病模型研究时，其模型结

构和方法的选择应由所研究问题和信息的来决定，

一些简单和复杂的数学模型模型已被证明可用于研

究疾病动态、预测疾病发展趋势，进而影响控制政

策的制定。但是，SIR 模型只能对疫情进行定性预

测，很难给出准确的预测值。很多传染病学者提出

了其他更加复杂的模型，并尝试将建模计算数据与

病例统计数据进行更好的拟合，然而这并不是件容

易的事情。 

根据已有数据得到的拟合曲线并外延，进行疫

情预测。由于传染病模型可能有多种形式来研究，

其结构和方法应由研究问题和信息的可利用性决

定，简单和复杂模型已被证明可以了解疾病动态、

预测疾病趋势，并可以影响政策的控制。但是，其

只能对疫情进行定性预测，给出定量预测值困难，

或偏差大。很多传染病学者提出了其他模型或更复

杂模型，尝试建模希望计算数据与病例统计数据拟

合更接近。 

1.2  SARD 模型 

在 SARS 期间，利用数学模型得出了传染病增

长率、传染病倍增时间和基本再生数（R0），R0 定

义为在无另外感染的人群中，一个病例在其传染期

间平均可传染的病例的预期数量。对于由一人传至

另一人的间隔时间，使用的信息先验分布是基于

SARS 由一人传至另一人的间隔时间（均值为 8.4±

3.8）[15]。在此次疫情初期，利用 MATLAB 软件

（MathWorks）对潜伏期、由一人传至另一人的间隔

时间、增长率和 R0 进行分析。如估计 R0＝2.2，这

意味着每例患者平均将感染传给了另外 2.2 人。如

估计 R0＝3，这意味着每例患者平均将感染传给了

另外 3 人，平均潜伏期为 5.2 d，95%置信区间（CI），

为 4.1～7.0，潜伏期为 12.5 d。在初期，倍增时间为

7.4 d。由一人传至另一人的平均间隔时间为 7.5 d

（CI，5.3～19），R0估计为 2.2（95%CI，1.4～3.9）[16]。 

有研究的目标是寻找疫情关键函数的解析解，

参考前人的模型，有作者反复思考和在计算机上定

量计算试验，提出传染病动力学 SARD 新型模型，

并提出痊愈率（γ）是逻辑回归函数，一个大胆但合

理的假设[17]，模型中 4 个函数，S、A、R、D 有解

析解，并用于 COVID-19 疫情定量分析和预测。 

SARD 模型中 4 个函数 S、A、R、D，分别称

为易感者、累计感病者、累计痊愈者、累计死亡者。

现有感病者函数 I 不包括在模型方程内。SARD 模

型中 γ 和死亡率（δ）定义如下： 

累计痊愈者 R＝γ×A 

累计死亡者 D＝δ×A 

每日新增感病 B＝当天累计感病者 A 数－前天累计感

病者 A 数 

现有感病者 I＝A－R－D 

这里SARD模型中的 γ与SIR模型中定义不同。

在若干假设下，推导得到 SARD 模型中的 4 个函数

S、A、R、D 的一阶微分方程组。求解 A 的一阶微

分方程，得到了累计感病者函数 A 的解析解，是逻

辑回归函数。另外，本模型提出一个大胆但合理的

假设，γ 也是逻辑回归函数。δ 可以采用疫情数据的

线性函数拟合，得到 δ 函数的两个参数。线性函数

一次方系数等于零，对应为 δ 采用疫情数据平均值。 

因此，采用 SARD 模型，选取传染病疫情 5～

11 d 的累计感染者A、痊愈者 R 和死亡者 D 的数据，

在传染病疫情期间的关键数据全部可以计算得到，

并可进行定量疫情预测，给出累计感染者 A、新增

感染者 B、痊愈者 R、死亡者 D 以及现有感病者每

天数量。采用 SARD 模型计算也可计算得到疫情的

其他参数。如 R0，只要知道传染者传染周期就可计

算得到。R0＝β/γ≈传播率/恢复率，为完全易感人群

中平均原发病例引起的平均继发病例数。R0＝1 时的

流行病阈值即易感物的比例必须超过（γ/β－R0－1），

R0 必须足够小，否则就可能出现疾病传播。 

1.3  SARD 模型用于 COVID-19 早期疫情分析 

2019 年 12 月 COVID-19 流行病爆发以来，国

内外的流行病、统计学及其他专业学者进行了大量

建模计算和疫情分析预测。利用 SARD 模型，计算

得到 COVID-19 流行病疫情主要数据与通报数接

近，表明模型适用于这类流行病的分析。因而定量

预测疫情发展趋势数比较可靠。 

1.3.1  湖北疫情分析  湖北地区建模计算采用 2 月
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13～17 日（5 d）数据，预测累计感染者总数 65 000

人，相对偏差 3%。在 1 月 24～26 日的 3 d 内 R0＝

3.6±0.3。但是，在 2 月 12～13 日期间，R0＜1，

偏差 1 d。传染周期选用 12 d。预测现有确诊人数拐

点区在 2 月 17～19 日，最大人数 5 万人，偏差 3%。

疫情末期痊愈率达 96.3%左右。预测死亡人数 2 300

人左右。 

1.3.2  湖北以外疫情分析  建模计算采用 2 月 4～

14 日（11 d）数据。（1）预测累计感染者总数 13 000

人，相对偏差 3%。（2）在 1 月 24～26 日的 3 d 内

R0＝2.8±0.3。在 2 月 6～7 日，R0＜0，日期偏差 1 d。

传染周期选用 12 d。（3）疫情预期在 3 月 6～7 日走

向尾声，那时现有确诊人数小于 500 人。很多地级

市现有确诊人数将清零。（4）疫情末期痊愈率达

98.6%左右也偏高，而预测死亡人数 140 人左右则

偏低。 

通过 SARD 模型计算，就可计算得到早期的

R0。从已经发表的论文中看出，选用疫情早期通报

数据，计算得到的 R0往往偏差大。R0是传染病群体

生物学的重要参数，它取决于病原微生物在个体宿

主循环周期、病原微生物释放数量与期限、病原微

生物抵抗力、传染程度、宿主行为、卫生条件和干

预、群体免疫状况等影响。R0受社会因素、自然因

素和病原微生物的生物学特性影响。因此同一种病

在不同的国家和不同的时期及同一国家内均不同。

以不同作者基于数据来源所计算的，或从不同研究

分析所得资料相同疫情得到的 R0的差异大。 

2  “二房室”模型的基本概念 

“房室”（compartment）动力学数学模型是许多

动力学研究的常用模型，如药动学的“一房室”（one 

compartment）模型、“二房室”（two compartment）动

力学、“三房室”（three compartment）动力学模型

等“多房室”药物动力学研究。是否也可以广泛应

用于传染病流行的动力学模式分析值得探讨。 

任何病原体会直接或间接在不同个体之间直接

传播、在不同种属（动物与人，人与人）的宿主间

传播，或在环境中长期存活，人群在病毒接触过程

中，一部分人群感染后出现一定时间的潜伏时间，

以一定速率感染后发病、疾病进程和危害程度不同，

有的获得免疫而不发病，有的治疗后能痊愈，有的

病情加重，甚至死亡。在疫情爆发后，敏感人群（S）

感染后使一部分人成为感染者（I），一部分人获得

免疫或自愈和治愈（R），这 3 部分人数随着时间幻

化形成如图 3 的变化规律。而衡量病毒感染的感染

人数的变化是认识其传播速度和康复的基本曲线。

本文主要研究疫情爆发期感染者的快速增长的曲线

变化规律。 

以上变化过程及其规律分析可以用“二房室”

动力学模型来模拟，将全过程简化成病毒“传播相”

（transmission phase）和“处置相”（disposition phase），

见图 4。 

 

图 3  病毒感染后的 S、I、R 随时间变化的曲线 

Fig. 3  Time - varying curves of S, I, and R with viral infection 

 

图 4  “二房室”模型的表述 

Fig. 4  Description of two-room model 

在传播相，由于潜伏期后进入爆发期，其感染

人数会快速增长，利用高峰值之前的数据计算其传

播速率和倍增时间。高峰值后进入处置相，其感染

人数随着部分患者自愈、治愈或死亡，所剩余人数

在渐渐减少，用此模型分析获得处置速率和治愈速

率或死亡率。通过此模型可以简便地获得感染传播

和处置的有关信息，有利于认识流行病的发展规律，

也可以用于预测和预后分析。 

一般经过一定时间的潜伏期如 2 周，开始病毒

感染和传播。图 5 为流行病传播病例数和感染后经
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过治疗处置的病例数随时间变化的示意图。当无防

控干预时，传播速度极快，很快达到传播峰值时间

（tmax1）和出现大量患者（Cmax1），高峰过后大部人

具有群体免疫水平，而一部分患者由于无免疫能力

而死亡，所存患者数量也快速减少。当有强大防控

干预时，传播速度较慢，达到传播峰值时间（tmax2）

延长，感染人数减少，其峰值明显低于无防控干预

条件下的人数（Cmax2），高峰过后大部人获得救治，

康复出院，获得免疫能力，死亡数量也随之减少。 

 

图 5  流行病传播随时间变化的示意图 

Fig. 5  Schematic of the spread of an epidemic over time 

这两种情况下的感染人数随时间的变化规律，

在传播爆发期的传播过程，病毒感染后被感染人数

和处置过程中实际人数的指数函数关系，它由两部

构成： 

dct/dt＝−KTCt  

dc/dt＝KTC0－KeC 

可以认为任何时候的感染人数可用以下指数方

程表示： 

Ct=A（e−KTt－e−Ket） 

如何去控制传染病传播中的关键事件，面临的

困难包括感染病例的低报告率、防控措施影响因素、

以及对人对病毒认识和应对措施的理解，如何评估

其在人与人之间传播的可能性，同时分析其进化为

致病性更高菌株的风险性能力。还有许多因素如日

趋严重的抗菌素耐药、人类间相互联系的频繁、人

口增加和流动、城市化与环境和土地使用的变化以及

人们行为等因素都给传染性疾病的防控带来挑战。 

提高对传染病以及生态系统中的传播动力学的

理解是解决问题的关键，它不同于随机混合的简单

假设。在基于不完整的数据（如敏感人群数量和处

置过程的多因素变化）进行模型参数的预测，或是

将模型结果与实际观察结果比较，均显示现有模型

的有不足之处。笔者认为根据确诊人数和新增人数

的病例数与传播时间的关系，还可以引入传播速率

（Kt）和传播倍增时间（tt2/1）两个参数。这两个参

数同样可以评价发病率、死亡率和治愈率为基础的

疫情监管系统的科学性。在感染爆发期，感染人数

增值速度远远大于治愈和死亡速度时，其 Kt 可以简

化认为是传播量（C）与时间（t）的函数（dc/dt＝

KtC），Kt 计算公式为： 

Kt＝[(lnC2)－(lnC1)]/(t2－t1) 

或 Kt＝2.302 6 [(lgC2)－(lgC1)]/(t2－t1) 

tt2/1 是衡量传播速度的另一参数，可用以下公式

计算：  

tt2/1＝0.693/Kt 

3  应用“二房室”模型计算 Kt和 tt2/1 

3.1  武汉“封城”后 1～40 d 确诊病例和新增病例

的数据变化规律 

国家卫生健康委员会公布的武汉“封城”后的

1 月 23 日—3 月 2 日的 40 d 的每日累计确诊病例人

数和新增人数的动态变化数据见表 1。按 10 d 为 1

个周期安排数据，发现每个周期与前个周期的最后

1d 比较均出现 1 个谷值。经过此谷后又开始，其新

增人数又按顺序增长，图 6 和图 7 能看到这个谷值

的出现。是否可以认为其病毒传播规律为 10 d 一个

周期呢？ 

有关流行病学者和公众非常关心拐点问题。流

行病统计学通常把现有确诊人数最大日作为拐点，

现有确诊人数在最大日期的前后一天，差别比较小，

另外流行病统计数量也有一定偏差。根据 2020 年 1

月 23 日武汉“封城”后，国家卫生委员会发布的 1

月 23日—3月 2日 40 d的每日累计确诊病例人数见

图 8。从此曲线可见，“封城”后 10 d 出现明显的确

诊人数较快上升的第 1 个拐点，到 30 d 出现确诊人

数平稳上升的第 2 个拐点。30～40 d，确诊人数呈

现平台状态，新增确诊人数日渐减少。对不同时间

区间（2 月 2 日—2 月 16 日和 2 月 17 日—3 月 2 日）

各 2 周的累计确诊人数，现有确诊人数、治愈人数

和死亡人数（其中现有确诊人数为累计确诊人数减

去累计死亡患者和累计治愈人数之差）4 项进行统

计分析，按本文给出的方法计算传播的 Kt、tt2/1、死

亡率或治愈率，见表 2。 

由表 2 发现总确诊人数在前 2 周的 Kt 为 0.110 

5/d，其传播人数的 tt2/1 为 6.27 d。由于后期治疗及

时、得当，特别是中医用药治疗介入，确诊人数增 
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表 1  武汉“封城”后 1～40 d 确诊病例和新增病例的数据变化规律 

Table 1  Changes in the data of confirmed and new cases 1～40 d after the closure of Wuhan 

t/d 
01-23—02-02 02-02—02-11 02-12—02-21 02-21—03-01 

确诊数 新增数 确诊数 新增数 确诊数 新增数 确诊数 新增数 

0  1 287   444 13 931 13 001 42 708 28 777 74 672 31 964 

1  1 353    66 15 014  1 083 44 725  2 017 75 997  1 325 

2  1 475   645 17 341  3 410 59 885 17 177 76 936  2 264 

3  2 704  1 874 24 435 10 504 63 936 21 228 77 048  2 376 

4  4 515  3 685 28 060 14 229 66 492 23 784 77 059  2 387 

5  5 974  5 144 28 985 15 154 68 584 25 876 77 271  2 549 

6  6 480  5 650 31 261 17 430 70 933 27 731 77 787  3 115 

7  9 809  8 979 37 198 23 367 72 528 27 825 78 201  3 529 

8 11 791 10 961 40 198 26 367 74 185 31 477 78 959  4 287 

9 13 831 13 001 42 708 28 777 74 672 31 964 79 251  4 579 

 

 

图 6  武汉“封城”后 1～10 d、11～20 d、21～30 d 和 31～40 d 新增病例数据图 

Fig. 6  Data chart of new cases 1 — 10 d ,11 — 20 d, 21 — 30 d, and 31 — 40 d after the closure of Wuhan  

 

图 7  武汉“封城”后 1～10 d、11～20 d、21～30 d 和 31～40 d 确定病例数据图 

Fig. 7  Data chart of confirmed cases 1 — 10 d ,11 — 20 d, 21 — 30 d, and 31 — 40 d after the closure of Wuhan 
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图 8  武汉“封城”后 1～40 d 确诊病例变化曲线 

Fig. 8  Curve of confirmed cases 1～40 d after closure of Wuhan 

速放慢，4 周的 Kt 为 0.059 8/d。由 2 周的治愈率

20.58%，提高到 4 周的 55.47%。在 2 周和 4 周的死

亡率分别 2.51%、3.64%。 

3.2  全球疫情大爆发初期的感染人群数据的分析 

根据 WHO 和全球防疫咨询中心（Global 

Consultation and Prevention Center）网上公布的全球

2020 年 1 月 21 日—2020 年 3 月 23 日的数据，对确

认感染人数和死亡人数进行分析。图 9 显示全球（不

含中国外）累计确诊人数与现有确诊人数的关系。

图 10 显示全球（不含中国外）累计死亡人数与累计

治愈人数的关系。 

根据 WHO 和全球防疫咨询中心网上公布的全

球 2020 年 3 月 9 日—3 月 23 日的全球（不含中国 

表 2  02-02—03-02 日中国疫情实时通报数据统计 

Table 2  Statistics of China’s epidemic report in real time from 02-02 to 03-02 

预测项目 时间 人数（n1、n2） Kt/d
−1 tt2/1/d 死亡率或治愈率/% 

总确诊人数 02-02—02-16（2 周） 15 014 70 533 0.110 5  6.27  

02-02—03-01（4 周） 15 014 80 151 0.059 8 11.74  

现有确诊人数 02-02—02-16（2 周） 13 752 54 739 0.098 7  7.02  

02-02—03-01（4 周） 13 752 32 652 0.030 8 22.35  

治愈人数 02-02—02-16（2 周）   331  1 425 0.104 3  6.64 20.58 

02-02—03-01（4 周）   331 44 462 0.175 0  3.96 55.47 

死亡人数 02-02—02-16（2 周）   328  1 770 0.062 0 11.18  2.51 

02-02—03-01（4 周）   328  2 912 0.077 9  8.89  3.64 

 

 

图 9  全球（不含中国）累计确诊人数与现有确诊人数的关系 

Fig. 9  Relationship between accumulative and existing 

confirmed cases in the whole world except China 

外）的数据。对不同时间区间的累计确诊人数，现

有确诊人数、治愈人数和死亡人数（其中现有确 

 

图 10  全球（不含中国）累计死亡人数与累计治愈人数的关系 

Fig. 10  Relationship between accumulative death cases and 

accumulative cure cases in the whole world except China 

诊人数为累计确诊人数减去累计死亡病人和累计治

愈人数之差）4 项进行统计分析，见表 3。 
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表 3  WHO 和全球防疫咨询中心公布的 03-09—03-23 日的数据统计 

Table 3  Statistics of data published by WHO and Global Consultation and Prevention Center from 03-09 to 03-23 

全球国家 预测项目 
时间 

Kt tt2/1 死亡率或治愈率/% 
03-09 03-23 

全球防疫咨询中心 确诊人数 26 000 235 000 0.157 2 4.41  

现有确诊人数 21 000 215 000 0.166 1 4.17  

治愈人数  4 000  24 000 0.127 9 5.42 11.16 

死亡人数   880  10 200 0.175 0 3.96  4.34 

世界卫生组织 确诊人数 24 727 330 000 0.185 1 3.74  

死亡人数   484  14 510 0.242 8 2.85  4.35 

意大利 确诊人数  7 375  63 927 0.154 3 4.49  

死亡人数   366   6 077 0.200 6 3.46  9.51 

西班牙 确诊人数   589  33 089 0.287 7 2.41  

死亡人数    17   2 182 0.346 8 1.99  6.59 

伊朗 确诊人数  7 161  23 049 0.083 4 8.31  

死亡人数   237   1 812 0.145 2 4.77  7.86 

 

从表 3 中可以看到来源于全球防疫咨询中心和

WHO 的资料，两来源的总确诊人数和现有确诊人

数的 Kt 和 tt2/1 基本变化不大，分别为 0.157 2/d 和

4.41 d、0.185 1/d 和 3.74 d。但是，其 tt2/1 均明显短

于我国的 6.27～7.02 d，表明全球的传播速率明显高

于我国 42%～80%，说明其传播速率明显快于中国。

其死亡率分别为 4.34%、4.35%，也比我国的高

20%～30%。 

注意到意大利、西班牙和伊朗 3 个国家的总确

诊人数的 Kt、tt2/1 和死亡率均与全球数据有明显差

异。特别是死亡率明显高于全球水平，分别为

9.57%、6.59%、7.86%，约为全球的 2 倍，是我国

的 3 倍。 

4  讨论 

4.1  传播速度是判断感染危害的重要因素 

判断传染病危害的 4 个主要因素——病原体、

传播途径、传播能力和死亡率都存在不同程度的不

确定性。在比较乐观的情况下某 1 个因素不确定，

在不乐观的情况下则可能 4 个因素都不确定。在这

次 COVID-19 疫情中，病原体被确定了，但其他 3

个因素到目前为止都还有不同程度的不确定性。公

共卫生系统的一个主要任务是及时控制住各种危害

人类的病原体在人间的流行，不要形成危害社会的

重大疫情，形成严重的公共卫生危机。面对该疫情，

武汉“封城”以后出现明显转机是值得肯定的。在

此后的近 40 d，有效地防控局面，在很大程度上降

低了传播速度和对公众的危害。不同国家对 WHO

的“警钟”得到重视程度的差异，也反映了拖到今

年 3 月所形成的 COVID-19 疫情在全球大流行的结

果。 

4.2  中国采取的“封城”“隔离”和“口罩”在防

控中的作用 

病原体传播途径的确定也是能否控制传染病危

害的关键一环。在忽视了要去防止“人传人”的时

候，并没有认识到“封城”“隔离”和“口罩”在控

制快速传播中的重要性；特别是在交通快速发达的

流动社会给快速传播提供了条件；还有科学技术的

发展，对处置传染病也会带来不同的结果，依据 100

年前人们对传染病传播的认识来评价和预测，其中

的未知数影响结果的可靠性，甚至出现失误。在流

行病学领域，判断一个传染病的传播能力通常是采

用 R0，即在一个封闭条件下，没有外力介入和所有

人都没有免疫力的情况下，一个感染到某种传染病

的人，会传染给多少人的平均数。  

4.3  基于疫情判断，控制传播速度是第一要素 

防止传染病危害的决策主要考虑对疫情性质

（传染性、危险性）判断、防控措施和治疗实施 3

件事的特征认知，不同国家、民族和文化背景因素

有着巨大的差别，甚至截然不同。但对传染病危害

程度的判断特别需要考虑 4 个因素：病原体、传播

途径、传染能力和死亡率的科学判定极具挑战性。

新冠病毒肺炎的 R0目前有不同的数值，有人说“3”，
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在早期说是“2”，在爆发期更大，如果没有控制，

该传染病会以指数方式传播的数学模型处理，会有

不同可能的数值。有外国专家认为，这个病在感染

初期最具传染性，特别是刚出现症状的 2～3 d，但

新冠病毒感染者 7 d 之后传染力会急剧降低。还需

要强调的是，传染力将随着外力介入的时间和强弱

发生巨大的变化，尽管治疗决策中，由于人体和疾

病的复杂性、人类知识以及医疗技术等方面的局限

性。因此按照治疗方案实施的效果是不确定的，可

能有效，也可能无效；可能出现副作用，也可能不

出现副作用。特别是 2 月以来，对患者“应收尽收”

和中医药的介入，其决策付诸临床实践，改变了医

生和患者还要面对的不确定性。也就是说，针对诊

断清楚的疾病，大大提高防控效率。 

4.4  死亡率是判断传染病危害大小的决定因素 

如果一种传染病的致死率很低，那么就不一定

花费巨大的人力和物力去进行控制，反之则需要下

大力气。世界许多国家的府官员和流行病专家一直

把 COVID-19 疫情的死亡率等同于季节流行性感冒

的死亡率。然而传染病的死亡率高低是一个复杂的

问题，涉及到许多方面。国家的卫生资源和水平显

然是很重要的。德国卫生部长施潘就认为，在德国

COVID-19 的死亡率将在 0.1%～0.7%，美国在 1%

左右。本文通过 WHO 和国际数据库提供的信息，

计算得到意大利高达 10%，伊朗和西班牙的病死率

也攀升至 6%以上的结果。疾病的进程变化也是需

要考虑的。我国在 2%～3%，而 COVID-19 重症比

例至少是 10%～20%。死亡率随着传染病的传播程

度会发生改变。它与各国各地区的医疗水平和年龄

结构和基础健朗状况有关。 

5  结语 

基于疫情判断，控制传播速度是第一要素。在

交流、交通快速发达的流动社会给快速传播提供了

条件。认知“人传人”之后，我国“封城”“隔离”

和“口罩”在控制快速传播的措施严。也就是说，

对传染病危害程度的判断特别需要考虑 4 个因素：

病原体、传播途径、传染能力和死亡率的科学判定，

处理好传播途径和控制传播速率是关键。所以，本

文重点研究放在图 1 所示传播爆发期的动力学曲线

上升速率的分析。提出简化的“传播相”和“处置

相”的“二房室”模型。 

全球防疫咨询中心和WHO 的总确诊人数和现有

确诊人数的 Kt和 tt2/1基本变化不大，分别为 0.157 2/d

和 4.41 d、0.185 1/d 和 3.74 d。但是，其 tt2/1均明显

短于我国的 6.27～7.02 d，表明全球的传播速率明显

高于我国 42%～80%。其死亡率分别为 4.34%、

4.35%，其死亡率也比我国高 20%～30%。注意到意

大利、西班牙和伊朗 3 个国家总确诊人数的 Kt、tt2/1

和死亡率均与全球数据有明显差异。特别是死亡率

明显高于全球水平，分别为 9.57%、6.59%、7.86%，

约为全球的 2 倍，是我国的 3 倍。这些差异与我国采

用多种隔离措施和中医药介入等综合治疗措施有关。 
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