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摘要 目的 严重急性呼吸综合征冠状病毒 2 （SARS-CoV-2）变体往往具有更强的感染力与免疫逃逸能力，目前出现的

SARS-CoV-2变体种类繁多，疫情评估与防控形势严峻。本文希望通过建立模拟病毒传染的理论模型，对SARS-CoV-2及其

变体引起的疫情进行追踪与预测，并对它们的综合传染性进行评估。方法 根据方格传染病模型，对传染持续时间和群体

免疫作用的相互关系进行推导，并在此基础上建立了新型冠状病毒肺炎（COVID-19）疫情感染传播的普遍理论模型，提出

感染力参数A和免疫作用参数B，将传染时间与感染人数的复杂关系公式化，用于预测感染日变曲线。还引入了突变株综合

传染性参数
A
B2 3

，用以定量比较各突变株的综合传染能力，并对感染参数A和B不与地域因素相关的猜想进行了验证。

结果 通过COVID-19疫情传播的理论模型，对病毒步行次数与传染时间做出了较为精准的预测。通过对突变株感染能力

与电性变化的分析，指出了突变株传染性和突变残基电性变化的内在联系。分析了突变株的参数变化，定量比较了各突变

株的综合传染能力，得出了综合传染性排行。还验证了参数A和B只与病毒自身性质、病毒与人体共存的性质相关，而与地

域无关的猜想，并对各爆发地域的防疫水平进行了评估与比较。结论 本文建立了COVID-19疫情传播的理论模型，在预

测疫情持续时间、每日新增感染人数与评估病毒感染力、免疫逃逸能力、综合传染性、地域防疫水平方面具有一定作用，

还根据病毒变异可能导致的参数变化给出了防疫注意事项与相关对策的建议。
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1918 年的流感被认为是人类历史上最致命的

流行病，它感染了当时全球 25% 以上的人口。在

1918 年 6~7 月、1918 年 9~11 月、1919 年 2~3 月期

间，共发生 3 次大流行，每次流行持续 2~3 个

月［1］。2003年的严重急性呼吸综合征（SARS）也

在几个月内来了又去，解释它的来去匆匆对于估计

和控制当前的新型冠状病毒肺炎（COVID-19）疫

情很重要［2］。

严重急性呼吸综合征冠状病毒2（SARS-CoV-2）

属于β冠状病毒属（Betacoronavirus），与严重急性

呼吸综合征病毒（SARS-CoV）、中东呼吸综合征

病毒 （MERS-CoV） 同源，相似性分别为 79% 与

50%［3］，通过刺突蛋白（S蛋白）形成的三聚体与

人血管紧张素转换酶 2 （ACE2）受体结合来识别

并进入人体细胞［4-5］。SARS-CoV感染人体后具有

广泛的临床表现，可使患者出现严重程度不等的各

种症状，包括但不限于发烧、咳嗽、味觉丧失等，

严重者甚至产生肺炎、多器官衰竭等可致人死亡的

重症，具有显著的危害性［6-7］。与SARS-CoV不同

的是，自2019年冬天出现以来，COVID-19疫情并

未同 2003年SARS疫情一样随天气转暖自行退去，

而是迅速席卷全球，感染人数超过3亿，严重威胁

着人类生命安全，对全球经济造成了严重的破坏。

作为RNA病毒，SARS-CoV-2在传播迅猛的同

时，演变出了数种新型突变体。这些突变体往往具

有更强的感染能力，使病毒传播更加迅速，或强化
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其免疫逃逸能力，使疫苗构筑的免疫屏障无法发挥

应有的作用，甚至部分毒株同时具备上述所有特

性。2020年 9月，英国发现新型冠状病毒Alpha变

体，该变体具有 23 个突变位点，关键突变位点

N501Y和 HV69-70使病毒S蛋白与宿主受体ACE2

结合更加紧密，这意味着病毒的传染性大大增

强［8］。事实上，Alpha变体在产生后的几个月里迅

速肆虐欧洲［9］。值得庆幸的是，有研究表明，

Alpha 变体并没有显著影响疫苗的防护效果［10-11］。

而发现自南非的Beta毒株则有所不同，在与Alpha

变体共有N501Y突变位点的同时，其具有K417N/

T突变位点［12］，这大大增强了它的免疫逃逸能力。

南非的一项研究显示，在疫苗接种者中，阿斯利康

疫苗的保护效果平均仅有21.9%［13］，很快，Beta变

体在非洲大陆同样流行起来［14］。显然，SARS-

CoV-2 并没有停下突变的脚步，紧随其后的 Delta

变体，感染能力与免疫逃逸能力兼而有之，正在肆

虐的 Omicron 变体，两种能力更是大幅提升［15］，

COVID-19疫情防控形势日益严峻。

COVID-19 造成严重破坏需要多长时间？如何

及时了解变体，跟上病毒变异的步伐？针对上述问

题，已有SARS-CoV-2刺突蛋白构象转变理论给出

了病毒感染的机制［16］。同时，认为有必要对传染

病的流行和控制进行全面的流行病学研究。

本文提出了基于传染病感染因素及趋势的理论

模型，给出了感染和免疫相互制约的定量表述，论

证了病毒演化所遵循的免疫加强而感染减弱的一般

规律，并提出2个传染病相关参数，感染力参数A、

免疫作用参数B。该模型描述了病毒在传播过程中

的动态变化与感染-免疫相互作用机制，并用于分

析传染终止时间、感染人数与模型的内在联系。通

过使用当下疫情数据进行模拟与验证，我们分析了

SARS-CoV-2的变异以及变异中上述参数的动态变

化，并比较了各突变株的综合传染性。拓展了感染

人数与时间的联系，探究了实际中可能出现的变异

株混合感染情况。通过成比例消除感染力参数A及

免疫作用参数B，并计算观察误差，验证了病毒传

染力参数与免疫作用参数只与毒株自身有关，与地

域无关。

1 材料与方法

1.1 数据收集与统计

本研究从世界卫生组织官网（WHO）列出的需

要关注的变异株（VOC）、需要留意的变异株（VOI）

和先前监视下的变异株（VUM）（https://www.who.

int/zh/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants）中选

取 10株代表毒株（表 1~3），并收集它们主要流行

地区的传染情况用于验证分析，各地区具体每日新

增感染人数（截至 2022年 2月 25日）来源于世界

卫生组织统计数据 （https://covid19.who.int/info），

各地区传染毒株种类构成及占比情况来源于

outbreak.info网站（https://outbreak.info/）。

Table 2 Variants of interest (VOI)

WHO label

Lambda

Pango

lineage

C.37

GISAID clade

GR/452Q.V1

Nextstrain clade

21G

Earliest documented

samples

Peru, 2020.12

Date of designation

2021.6.14

Table 1 Variants of concern (VOC)

WHO label

Alpha

Beta

Gamma

Delta

Omicron

Pango

lineage

B.1.1.7

B.1.351

P.1

B.1.617.2

B.1.1.529

GISAID clade

GRY

GH/501Y.V2

GR/501Y.V3

GK

GRA

Nextstrain clade

20I (V1)

20H (V2)

20J (V3)

21A, 21I

21J

21K, 21L

21M

Additional amino acid

changes monitored

+S:484K

+S:452R

+S: L18F

+S: 681H

+S: 417N

+S: 484K

+S: R346K

Earliest documented

samples

Britain

2020.9

South Africa

2020.5

Brazil

2020.11

India

2020.10

Multiple countries

2021.11

Date of designation

2020.12.18

2020.12.18

2021.1.11

VOI: 2021.4.4

VOC: 2021.5.11

VUM: 2021.11.24

VOC: 2021.11.26
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1.2 基于传染病方格模型的初步研究

传染病方格模型将传染空间视作平面上紧邻的

无数方格（图 1），最初感染的方格（红色）以步

行的方式向四周的方格扩散并占领，即病毒传染。

扩散规则如下：

a. 随机选择一个周边空方格（白色）；

b. 以概率p1占领之（即感染成功，白方格变为

红色）以概率p2+p3禁阻之（即感染失败），p2代表

该方格已有免疫力（用绿色表示，即该处白方格标

为绿色），p3代表该方格已有隔离措施（用黄色表

示，即该处白方格标为黄色）。

假设流行病的传播发生在最近的方格处。在这

Table 3 Variants under monitoring (VUM)

WHO label

Epsilon

Zeta

Iota

Kappa

Pango

lineage

B.1.427/B.1.429

P.2

B.1.526

B.1.617.1

GISAID clade

GH/452R.V1

GR/484K.V2

GH/253G.V1

G/452R.V3

Nextstrain clade

21C

20B/S.484K

21F

21B

Earliest documented

samples

America, 2020.3

Brazil, 2020.4

America, 2020.11

India, 2020.10

Date of designation

VOI: 2021.3.5

VUM: 2021.7.6

Reclassification: 2021.11.9

VOI: 2021.3.17

VUM: 2021.7.6

Reclassification: 2021.8.17

VOI: 2021.3.24

VUM: 2021.9.20

Reclassification: 2021.12.22

VOI: 2021.4.4

VUM: 2021.9.20

Reclassification: 2021.12.29

Fig. 1 Schematic diagram of grid model
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里，被占用的方格被认为是受感染的，未能占用的

方格被认为是免疫感染的（出现概率为p2，即绿色

的方格）或采取隔离措施的方格（出现概率为 p3，

即黄色的方格），而空置的方格（白色的方格）被

认为是那些没有受到流行病影响的方格。采取隔离

措施的方格是指该方格与其最近方格间的社交距离

足够大，这是由于采取了病毒传染的隔离措施，例

如使用口罩等［17］。若病毒传播链由n个步骤组成。

假设流行病的传播发生在有规律的时间间隔 τ，有

传染总时间T = nτ，参数n本质上是传播时间（实

际可理解为步行次数），参数 τ则受毒株种类与地

方防疫强度影响。因为通过疫苗等方式具有免疫力

的人数随着n增加而增加，所以可以假设p2随着时

间n增加，即：

p2 = a + bnβ (a > 0, b > 0, β > 0) （1）

其中，a代表病毒在人群中的初始免疫作用，b代

表随时间增长，病毒免疫作用增加的系数，β则代

表着时间n的一个调节指数。如果隔离措施的强度

是固定的，那么给出常数 c代表 p3，则 p1会随时间

减小，根据p1+p2+p3=1，则有：

p1 = 1 - c - a - bnβ （2）

将上述两个步行规律与公式（1）和（2）结合

起来，通过计算机模拟得到一个正方形范围内被占

用方格的步行占用情况，利用方格步行来模拟传染

病流行，红方格的步行情况即描绘了病毒成功蔓延

的情况，每次蔓延成功率是p1。而绿、黄方格则描

绘了病毒流行过程中被阻断的情况，它们各自的阻

断概率分别为p2、p3，显然，p2+p3代表的就是方格

模型中的禁阻格子。如果步行在 n 的某个阈值停

止，则疾病在该阈值n处得到控制。本文的任务就

是寻找使步行尽早停止的条件［18-19］。

计算机模拟表明，对于 p1存在一定的临界值

pc。当p1<pc时，疾病就应该得到控制。有人通过方

格的步行模拟发现pc=0.59［18-19］。这意味着步数n的

阈值nth满足：

bnβth = 1 - 0.59 - a - c （3）

即当 n>nth时，流行病就已经得到了控制。注

意，nth与步行时间阈值 Tth （感染时间，后实例验

证时单位为天）有关，因为nth = Tthτ 。文中假设β=

1/2，就有：

T th = τb2 (0.41 - a - c) 2 （4）

结合实际流行情况通过网格搜索的方法进行拟

合计算，得到了步行次数 nth的阈值，用于推知疫

情周期的长短，通过和实际情况的对比，证明该模

型基本是正确的。也就是说，疾病的流行和控制与

免疫作用及隔离措施密切相关，而免疫作用中的参

数β取1/2是合理的。从统计理论的角度看，β取1/2

和爱因斯坦的扩散理论正相符合［20］。

然而，方格模型显然过于简单，它的紧邻方格

传播的观念是过于简化的；它用传播次数来代替传

播时间，忽略了 τ的可变化性质；它也没有讨论病

毒的可变异性。在这样的情况下，引出了病毒传染

时间与人数的相对关系并建立了相关普遍理论模

型，通过该模型，可以更精确地量化参数，动态地

预测每日新增感染人数，还通过模型导出了传染终

止时间与疫情拐点之间的关系，可以更便捷地预测

传染终止时间。

1.3 感染人数与传染时间关系的普遍理论

在上面的基础上，提出了传染时间与感染人数

的相对关系：

令 t=nτ时感染人数M（n）遵守方程：
dM
dn = M (A - B n ) （5）

这里A代表感染力，B代表免疫作用。

由公式（5）解得：

M = M0e(An - 2B3 n3 2 ) （6）

解释了 M 从 M0 出发随时间增长，当 n = A2
B2

，

M达到极大，当 n = 9A24B2，M又减小至M0。因此传

染终止的时间为达到极大时间的 9/4倍。公式（6）

给出的曲线可以用实验资料进行严格检验。例如在

今年2月16日爆发的呼和浩特疫情中，感染人数高

峰在月底出现，而传染结束预测在3月中旬，符合

预期结果。

公式（6）也可作：

M = M0e(
A
τ
t - 2B

3τ3 2 t3 2 ) （7）

公式（7）为传染天数与感染人数的相对关系

式，t即为传染天数，以上为普遍理论。

将普遍理论中的参数与方格模拟的参数对应起

来，即A与 0.41 - a - c有关，B与
3b
2 有关，故传

染终止时间为：

T th = τ 9A
2

4B2 = τ (
0.41 - a - c

b
) 2 （8）

A代表着病毒的实际固有感染力，A越大，则
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病毒的感染能力越强。B表示着群体免疫水平，B

越大，则代表群体对此种病毒免疫抵抗能力越强。

现在补充了普遍理论，不仅能求得传染终止时

间，还能对传染的日变曲线进行预测，来和实验资

料比较。在本模型中，可以根据终止时间在达到疫

情极大值点时间9/4倍的理论（公式（6）），便捷地

预测疫情终止的时间；也可以通过相同地域不同毒

株的感染参数变化来比较各毒株的感染能力；在验

证参数A，B只与病毒自身因素相关，与地域因素

无关后，还可以通过相同毒株不同地域的 τ值来比

较各地的防疫水平；最后，在确定毒株在起始地的

标准感染参数和各地的防疫水平后，就可以将标准

参数拟合为适合该地的参数，并将其代入公式，即

使在没有疫情拐点数据的情况下，只要有起始疫情

数据，即可进行动态的感染日变曲线预测。

1.4 病毒的突变分析和多毒株混合传染模型

在病毒传播过程中，随着步数n的增加，概率

p2增大，p1减小。这意味着如果不发生突变或进行

任何治疗，病毒传染的普遍趋势是免疫的增强和感

染数的减少。但是，只要传染还没有停止，病毒变

异的发生就是不可避免的。

因此，本文选取了多种具有代表性的变异毒株

进行突变分析，讨论突变型的氨基酸电性变化对病

毒传染力的影响。依据Le Chatelier 原理与上述理

论分析了突变的方向与理论的参数变化，并给出了

相应的防控举措［21］。

随后，收集了各个国家及地区包含多种无变种

或变种毒株的传染情况，以爆发曲线的一个完整的

涨落作为一个传染周期，收集数据并使用网格搜索

的方法拟合模型参数，以平均偏差最小作为拟合依

据，以得到实际数据的理论模型参数。

同时，考虑到公式（7）是感染人数与传染时

间相对关系的基本公式，它针对了只包含一种毒株

的情况，而现实中往往在一个爆发周期中会出现多

种变异毒株混合，这时再简单套用单种毒株的研究

方法显然是不合理的，并且由于各毒株传染能力的

不同，在传染过程中可能会出现各种类毒株占比变

化甚至相互替代的情况，这可能会造成爆发曲线的

延长甚至双峰的出现。因此，探究多种毒株混合情

况下的传染规律是非常必要的。

为此拓展公式（7），使其更适用于多种毒株混

合传染的情况：

M = M0∑i
ki e(

Ai
τi
t - 2Bi

3τ3 2i t3 2 )
(9)

（∑i
ki = 1)

具体规则如下：

a. i代表毒株种类，通常 i只取2个值，即认为

爆发曲线中主要占比毒株为两支，其余占比较少毒

株可忽略不计；ki为混合比，M0在爆发曲线中的初

值，是已知的。

b. 在拟合各毒株参数时可参考起始地参数，但

应留出 τ变化的误差范围，这里设定未知
A
τ
在参考

A
τ
的±0.03 范围内拟合，未知

2B
3τ3 2 在参考

2B
3τ3 2 的

±0.003范围内拟合；若没有起始地参数可以参考，

则按照原本的拟合规则拟合。

最终通过参数及其组合变化分析了各变异毒株

的感染力、免疫逃逸作用、综合传染性；评估了爆

发地的隔离措施强度与抗体水平。

1.5 同种毒株A、B是否受地域影响的猜想验证

根据上面的理论可以知道，A和B与病毒自身

性质、病毒与人体共存的性质有关。那么A和B是

否与地域有关呢？并且，由于 τ仅受毒株种类以及

当地防疫强度影响，在限定毒株种类的情况下，若

A和B与地域无关，那么A和B与 τ也将是无关的。

这对明确参数意义，探究流行规律具有重要影响。

因此采用以下的方法验证：将待验证地的参数与起

始地参数相比分别消去A与B，得到两个 τ的比值

（设起始地的 τ为 τ1，待验证地的 τ为 τ2，即得到了

两个
τ2
τ1
），由于 τ之比是定值，那么在一定误差范

围内，若两个
τ2
τ1

相等，则可以说明假设成立。

2 结果与讨论

2.1 nth的阈值计算

nth的阈值计算结果如表4~6所示，结果趋势如

图2所示。计算表明，a + c ≥ 0.41时，疫情已经得

到控制，如果传播时间足够长，那么疫情总是可以

控制的（公式（4））。β取1/2是由于随机步行的距离

与步行时间的平方根成正比［22］。从表4~6与图2中

很容易发现，在 β分别取 1/4、1/2、1 的 3 种情况

下，结果相差很大，其中 β取 1/4时千万量级的步

行次数与β取1时十位量级的步行次数均不符合实

际情况，而 β取 1/2时，千位量级的步行次数与波
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动范围则较为符合实际，这也说明了 β取 1/2的合

理性。而对于给定的 b，阈值 nth会随着参数 a+c的

减小而迅速增加。这意味着加强病毒隔离和增加社

交距离（例如增加 c 值）是控制流行病的重要途

径。相反，强度较弱的社会隔离需要更长的时间才

能消除传染病。上述论点与参数b的选择无关，因

为b2和nth在理论中是协调调节的。表5给出的阈值

估计值可用于分析 2003 年 SARS-CoV 和目前

SARS-CoV-2在世界不同地区的流行和控制情况。

Table 5 Threshold of the number of walks nth (β=1/2)

a+c

0.40

0.39

0.38

0.37

0.36

0.35

0.34

0.33

0.32

0.31

nth ( b
0.003 )2

11

44

100

178

278

400

544

711

900

1 111

a+c

0.30

0.29

0.28

0.27

0.26

0.25

0.24

0.23

0.22

0.21

nth ( b
0.003 )2

1 344

1 600

1 877

2 177

2 500

2 844

3 211

3 600

4 011

4 444

a+c

0.20

0.19

0.18

0.17

0.16

0.15

0.14

0.13

0.12

0.11

nth ( b
0.003 )2

4 900

5 378

5 878

6 400

6 944

7 511

8 100

8 711

9 344

10 000

Table 4 Threshold of the number of walks nth (β=1/4)

a+c

0.40

0.39

0.38

0.37

0.36

0.35

0.34

0.33

0.32

0.31

nth ( b
0.003 )4

123

1975

10 000

31 605

77 160

160 000

296 420

505 679

810 000

1 234 568

a+c

0.30

0.29

0.28

0.27

0.26

0.25

0.24

0.23

0.22

0.21

nth ( b
0.003 )4

1 807 531

2 560 000

3 526 049

4 742 716

6 250 000

8 090 864

10 311 234

12 960 000

16 089 012

19 753 086

a+c

0.20

0.19

0.18

0.17

0.16

0.15

0.14

0.13

0.12

0.11

nth ( b
0.003 )4

24 010 000

28 920 494

34 548 272

40 960 000

48 225 309

56 416 790

65 610 000

75 883 457

87 318 642

100 000 000

Table 6 Threshold of the number of walks nth (β=1)

a+c

0.40

0.39

0.38

0.37

0.36

0.35

0.34

0.33

0.32

0.31

nth ( b
0.003 )
3

7

10

13

17

20

23

27

30

33

a+c

0.30

0.29

0.28

0.27

0.26

0.25

0.24

0.23

0.22

0.21

nth ( b
0.003 )
37

40

43

47

50

54

57

60

63

67

a+c

0.20

0.19

0.18

0.17

0.16

0.15

0.14

0.13

0.12

0.11

nth ( b
0.003 )
70

73

77

80

83

87

90

93

97

100
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2.2 传染终止时间的估计

根据理论模型可以简便地估计出疫情中传染终

止的时间。这里的传染终止指感染人数回落至疫情

爆发起点，预测与实际对照结果如表7所示。

可以看到，根据终止时间在达到疫情极大值点

时间9/4倍的理论（公式（6）），推测出了不同种类、

不同地点的疫情终止时间，与实际疫情终止时间对

应的很好，上面提到的今年在中国呼和浩特市爆发

的疫情趋势也印证了该理论。

2.3 病毒突变的电性与参数变化分析

本文从各处收集了SARS-CoV-2的部分突变及

这些突变包含的位点电性变化、感染力变化及免疫

逃逸能力变化，希望探寻病毒突变位点的电性与病

毒感染力、免疫逃逸能力之间的关系，其具体情况

见表8。

Fig. 2 Threshold of the number of walks nth

(a) β=1/4; (b) β=1/2; (c) β=1.

Table 7 Estimated and actual control of infection termination time (d)

Strain type

Original strain type

Zeta

Beta

Lambda

Alpha

Delta

Gamma

Epsilon

Omicron

Virus outbreak site

China

Brazil

South Africa

Peru

Britain

India

Brazil

America

South Africa

Epidemic inflection point

9

34

26

25

27

38

32

22

15

Prediction end point

20

77

59

57

61

86

72

50

34

Actual end point

22

79

54

68

66

80

71

54

37
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病毒S蛋白上的氨基酸突变列于第 4列。表中

O表示中性，P表示正电性，N表示负电性。当突

变中氨基酸的电性有变化，感染性就强，否则就

弱。这是因为电性变化导致 S 蛋白的结构弹性

改变［16］。

免疫逃逸与特定的突变如 K417N、K417T、

E484K和P681H等有关，它依赖于不完全免疫（免

疫力低下）人群的存在。不适当的医疗也会帮助免

疫逃逸。Le Chatelier 原理指出，如果在平衡状态

下对反应施加应力，则平衡将向释放应力的方向移

动。由于药物治疗可以看作是一种施加压力，其倾

向于增加免疫并降低传染性，则药物治疗下的动态

平衡将向相反方向移动。也就是说，突变已经发

生，与野生型相比，突变体对中和抗体的敏感性降

低，病毒感染性更高。这个现象已在最近治疗免疫

抑制个体的SARS-CoV-2突变病毒（刺突蛋白中的

D796H 和ΔH69/ΔV70）的慢性感染过程中被观察

到［23］。免疫逃逸突变一旦被自然选择通过，就会

产生新一轮疫情。免疫逃逸突变的形成是COVID-19

大流行中出现那么多变异的最重要机制［24］。

2.4 变异毒株的感染力群体免疫响应和危害性

本文对无多种变异毒株混合的情况进行了参数

拟合，其中各地区具体每日新增感染人数来源于世

界卫生组织统计数据，参数拟合情况见表9。

这些参数能帮助人们在疫情传播曲线上简便地

发现各毒株种类的固有感染力与群体免疫水平，便

于这些变异毒株得到合理的重视与评估。以南非

Omicron疫情举例，Omicron作为目前世界最为流

行的突变种，一经出现便传播迅猛，席卷全球［15］。

与疫情初期因准备不充足而传播迅速的中国无变种

疫情相比，南非Omicron的
A
τ
显著大于原种，这意

味着Omicron具有超强的感染力，而
B
τ3 2

却并不如

A
τ
般较原种显著增长，一般来说，感染力的增长会

使传染更加迅速，缩短传染需要的时间，τ随之减

小，而现在
B
τ3 2

没有急剧增大，说明Omicron的B

较原种显著减小，这意味着易感人群对Omicron的

免疫响应更为迟钝，Omicron可能进化出了更强的

免疫逃逸能力。与其他突变种的对比也是类似，
A
τ

由于Omicron强大的感染能力显著提高，而
B
τ3 2

则

由于Omicron强大的免疫逃逸能力导致的B减小一

Table 8 Partial mutation of SARS-CoV-2

Place of occurrence of

virus strain

America

Britain

South Africa

Brazil

India

Outbreak time

2020.5

2020.9

2020.10

2020.11

2020.10

Strain type

Epsilon

Alpha

Beta

Gamma

Delta

Mutation

(electrical change)

S13I (O-O)

W162C (O-O)

L452R (O-P)

D614G (N-O)

69-70 del

N501Y (O-N)

P681H (O-P)

D796H (N-P)

D614G (N-O)

K417N (P-N)

E484K (N-P)

N501Y (O-N)

D614G (N-O)

K417T (P-O)

E484K (N-P)

N501Y(O-N)

D614G (N-O)

E484Q (N-O)

L452R (O-P)

P681R (O-P)

D614G (N-O)

Infectivity

weak

Strong

Medium

Very strong

Strong

Immune escape

Strong

Medium strong

Very strong

Strong

Medium
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定程度上抵消了传染速度加快导致的 τ减小，增长

的相对较少。

各混合毒株爆发曲线得到最优拟合参数见

表10。

这些数据便于对一些更复杂的传染情况进行解

释。如美国 2020 年 11 月产生的变异曲线（图 3），

在 2021 年 4 月感染人数几乎回落到爆发前的状态

时，紧接着产生了一次反弹（5月），形成了一个

双峰，这显然不是两个独立的单峰，因为根据第2

个峰最终的位置来看，第1个峰的下降位置还远远

未到谷底，综合美国的传染情况及毒株占比情况来

看，前一个峰是由Epsilon变异株造成的，它是美

国的本土变异株，而在它的传染后期，新传入的

Alpha变异株与本土新变异株 Iota出现在美国，它

们的感染能力显然更强，竞争取代了Epsilon成为

了主要毒株种，并引起了新一轮疫情的反弹［25］。

Table 10 Parameters of mixed variant strains

Place

Philippines

America

South Africa

India

Brazil

Virus outbreak cycle

2021.3.11-2021.5.18

2021.3.17-2021.4.28

2021.6.8-2021.7.20

2021.3.31-2021.5.2

2020.12.27-2021.2.18

Strain type

Alpha

Beta

Alpha

Iota

Delta

Beta

Alpha

Kappa

Gamma

Zeta

A
τ

0.16

0.12

0.12

0.05

0.17

0.18

0.18

0.10

0.09

0.06

2B
3τ3 2
0.017

0.022

0.022

0.007

0.021

0.022

0.018

0.012

0.012

0.005

Table 9 Parameters of variant strains without mixed cases

Strain type

Original strain type

Zeta

Beta

Lambda

Alpha

Delta

Gamma

Epsilon

Omicron

Place

China

America

Britain

Brazil

South Africa

Peru

Britain

Germany

France

Italy

Thailand

India

Britain

Thailand

France

Brazil

America

South Africa

America

India

Britain

Virus outbreak cycle

2020.1.28-2020.2.19

2020.3.27-2020.4.19

2020.3.27-2020.5.12

2020.11.24-2021.2.10

2020.12.9-2021.1.31

2021.3.10-2021.5.12

2020.12.8-2021.2.11

2021.3.9-2021.5.31

2021.3.10-2021.4.29

2021.2.23-2021.4.14

2021.4.13-2021.6.16

2021.5.2-2021.6.18

2021.7.7-2021.7.29

2021.6.27-2021.9.3

2021.7.16-2021.9.6

2021.2.24-2021.5.5

2020.12.27-2021.2.18

2021.11.29-2022.1.10

2022.1.3-2022.2.3

2022.1.3-2022.2.15

2021.12.14-2022.2.7

A
τ

0.17

0.15

0.09

0.07

0.15

0.12

0.15

0.12

0.04

0.11

0.08

0.16

0.13

0.11

0.21

0.09

0.10

0.27

0.22

0.27

0.15

2B
3τ3 2
0.037

0.025

0.013

0.007

0.019

0.015

0.019

0.013

0.006

0.015

0.008

0.018

0.028

0.011

0.027

0.010

0.016

0.039

0.039

0.038

0.021
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疫情后期 τ增大，Epsilon毒株引起的新增感染人数

逐渐减少，而Alpha与 Iota的混合传染在这样大的 τ

下引起了疫情感染人数反弹，也说明了这两者感染

能力较Epsilon更强。

以上比较了同种毒株在不同地区感染参数的变

化，也就是隔离措施、群体免疫水平对病毒传染速

率的影响，也可以用这些参数比较各变异毒株的综

合传染性，依据表 9、10的结果，将参数
A
τ
和

B
τ3 2

消去 τ，就可以得到表示病毒株在人群中的综合传

染性的参数
A
B2 3

，综合传染性是指病毒对易感人群

传染速率与感染成功率的综合评价参数，病毒的感

染能力愈强，群体免疫水平愈低，综合传染性就愈

高。这里采用变异毒株起始地的参数作为该种毒株

参数的代表，其统计数据如表11所示。

根据表 11的计算结果，大致可以将各毒株的

综合传染性按照从大到小的顺序排列起来，依次为

Omicron>Delta>Alpha=Beta>Lambda=Gamma>

Kappa>Zeta>Epsilon>Original strain type。理论规律

与实际情况拟合的比较好。可以看到，中国最开始

的无变种
A
τ
、
B
τ3 2

都很高，但毒株综合传染性却很

低，这显然是由于疫情爆发初期政府没有准备，隔

离措施不完备，免疫水平低造成的 τ很小。这与客

观事实是比较相符的，实际上，在加大了隔离力度

后，中国的疫情得到了显著的、快速的遏制，也有

效避免了本土毒株的进一步变异造成的疫情反弹。

而将之前最广为流行的两变种 Delta 与 Alpha 相比

可以看到，二者的综合传染性参数都很高，这也是

它们如此流行的原因之一，而 Delta 较 Alpha 的
A
τ

更高，这意味着Delta的感染能力更强，感染的条

Fig. 3 Proportion of each virus strain in bimodal part of the United States and the number of new infections per month
The data comes from the outbreak website based on GISAID database (https://outbreak.info/). The histogram part shows the number of new infections

in the United States per month, while the broken line part shows the changes in the types and proportions of various strains in this epidemic.

Table 11 Comparison of parameters of various epidemic
strains

Strain type

Original strain

type

Zeta

Beta

Lambda

Alpha

Delta

Gamma

Epsilon

Kappa

Omicron

Original place

China

Brazil

South Africa

Peru

Britain

India

Brazil

America

India

South Africa

A
τ

0.17

0.07

0.15

0.12

0.15

0.16

0.09

0.10

0.10

0.27

B
τ3 2

0.056

0.011

0.029

0.023

0.029

0.027

0.015

0.024

0.018

0.058

A
B2 3

1.16

1.42

1.59

1.48

1.59

1.78

1.48

1.20

1.45

1.80
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件更低，传染的速率更快；
B
τ3 2

更低，这意味着

Delta的免疫逃逸能力更强，疫苗效用更低。这些

也是Delta在某些地区取代了Alpha作为优势变种，

并引起了新一轮流行的重要原因。

新型变种Omicron目前综合传染性最高，并且

相对来说 τ也较小，这或许是由于当地的防疫措施

未能及时适应新变种的高感染力与高免疫逃逸能力

导致的，同时，高感染人数带来的医疗资源捉襟见

肘可能使得感染人员无法得到及时的检测与救助，

为传染创造了条件。当然，由于感染人数具有不确

定性，可能会造成误差，例如表中Beta与Alpha的
A
τ
、
B
τ3 2

参数相同，但根据实验数据来看，Alpha的

感染能力更强，而 Beta的免疫逃逸能力更强，因

此需要根据其他感染地区的情况，更为全面的评估

突变毒株。

一般来说，病毒的变异会使当前模型中的参数

值发生变化［26］。本模型中病毒变异产生的有害作

用表现为：a. 病毒的变异可能会导致其传染性的增

强，这将直接导致A值的增大；b. 病毒的变异可能

会导致其受机体免疫作用的降低，这将显著降低B

值；c. 这两种变异在隔离水平保持不变的情况下均

会加快传染速率，降低感染一次所需的时间 τ，增

加感染人数，延长疫情终止的时间 Tth，使得疫情

更难控制，周期更加漫长。

2.5 同种毒株A、B不受地域变化影响

在前面上述诸项研究的基础上，还发现同种毒

株在不同地域流行时，参数A，B保持不变。检验

过程见表 12。其中每种毒株的第一行即为起始爆

发地疫情，其参数作为参考参数，τ设为 τ1，其余

行为其他爆发地疫情，其参数作为待验证参数，τ

设为 τ2，与参考参数相比进行验证。

对于同一种突变型在n个地方传播，据观测资

料求得
A
τ
、
B
τ3 2

共2n个参数，从表12看它们不是无

关的，独立的只有 2 + (n - 1)个。这里“2”是公

共的A和公共的B，（n–1）个独立的 τ反映不同地

域中一次传播所需时间的差别。

根据表12的结果来看，绝大部分 τ2/τ1比值的差

值绝对值都是很小的，这说明两种方式得到的 τ2/τ1

差别不大，每一地区有一个固定的 τ，地区的差别

Table 12 Verification that the parameters A and B of the same strain are not affected by regional changes

Strain type

Original strain type

Alpha

Delta

Zeta

Beta

Place

China

America

Britain

Britain

Germany

France

Italy

Thailand

Philippines

America

India

India

Britain

Thailand

France

South Africa

Brazil

Brazil

South Africa

Philippines

South Africa

A
τ

0.17

0.15

0.09

0.15

0.12

0.04

0.11

0.08

0.16

0.12

0.18

0.16

0.13

0.11

0.21

0.17

0.07

0.06

0.15

0.12

0.18

2B
3τ3 2
0.037

0.025

0.013

0.019

0.013

0.006

0.015

0.008

0.017

0.022

0.018

0.018

0.028

0.011

0.027

0.021

0.007

0.005

0.019

0.022

0.022

Ratio to τ1
（Eliminate A）

1.13

1.89

1.25

3.75

1.36

1.88

0.94

1.25

0.83

1.23

1.45

0.76

0.94

1.17

1.25

0.83

Ratio to τ1
（Eliminate B）

1.30

2.00

1.29

2.16

1.17

1.78

1.08

0.91

1.04

0.74

1.39

0.76

0.9

1.25

0.91

0.91

Absolute value

of difference

0.17

0.11

0.04

1.59

0.19

0.10

0.14

0.34

0.21

0.49

0.06

0.00

0.04

0.08

0.34

0.08
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完全表现在 τ的差别上，因而 A、B 与地域无关。

当然，由于各地区疫情毒株组成并不唯一，可能混

杂了少部分其他毒株，是误差的主要来源之一。例

如，在美国Alpha疫情流行过程中，得出的差值绝

对值0.34可以在图3的混合感染情况中得到解释。

目前已知同种毒株在不同地区的 A、B 相同，

那么在排除病毒感染因素后，就可以通过同种毒株

在不同地区流行情况中 τ的水平来评估地方的防疫

状态（表12）。如原种流行区域中的中国、美国与

英国，显然疫情起始国中国的 τ值更小，这是由于

疫情初期，人们对病毒认识不足，防疫水平低，且

没有有效疫苗造成的。而美国较英国 τ值更小，则

可能和当时美国防疫政策放松、美国选举、抗议游

行等相关，各国 τ值在这里的对比鲜明地反映了各

地的防疫状态，与实际情况拟合的较好。再如

Delta 流行区域中的泰国，τ值显著高于起始地印

度，说明其隔离措施较好或疫苗普及度更高；而法

国 τ值则显然低于印度，这或许与复工复产、集会

等带来的感染风险提高有关。

3 结 论

本文依据传染病传播的方格步行模型研究了感

染持续时间和群体免疫作用的关系。在此基础上提

出感染力参数A、免疫作用参数B两个参数，给出

了传染时间与感染人数的关系，可以对感染日变曲

线进行预测。还分析了SARS-CoV-2的突变，提出

氨基酸突变产生的电性变化导致了毒株感染力的变

化。文中还引入了突变株综合传染性参数
A
B2 3

，定

量比较了各突变株的综合传染性，得出综合传染性

排行Omicron>Delta>Alpha=Beta>Lambda=Gamma>

Kappa>Zeta>Epsilon>Original strain type。还论证了

病毒感染能力和群体免疫作用只与病毒自身性质、

病毒与人体共存的性质相关，而与单次传播时间无

关，也与这一突变型在何地域传播无关。

在Omicron变种席卷全球，国内疫情形势严峻

的当下，本文提出的传染病传播模型可以根据毒株

种类与防疫情况，动态地对不同地区每波疫情的持

续时间与感染人数做出较精准的预测，便于当地评

估疫情严重程度及调整防疫状态。同时，该模型可

以根据疫情快速评估各变种的综合传染性，对新变

种的出现具有评估预警作用。

面对病毒变异带来的严峻防疫形势，本文根据

模型中可能的参数变化给出以下建议：

a. 增加疫苗接种的人数，可以提高B值，降低

A值，抵消病毒变异引起的A值升高和B值降低。

b. 严格隔离措施，阻断传播途径，增大 τ值，

可以有效抵消A值的升高与B值的降低。

c. 对免疫力低下人群的医疗必须谨慎，以减少

免疫逃逸为病毒变异提供机会。

同样，本文也存在一些不足，例如未考虑介质

传递病毒导致疫情传播的情况，以及疫情数据采集

不准确、不及时对评估结果会造成一定影响等。之

后的工作将针对这些情况继续优化模型，以获得更

精确的预测结果。
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Graphical abstract

Abstract Objective Many mutant strains of SARS-CoV-2 have stronger infectivity and immune escape

ability. The situation of epidemic evaluation, prevention and control is serious. The aim of the present paper is to

track and predict the infectious transmission of COVID-19 through a theoretical model. Methods Based on the

grid epidemic model, this paper discussed the relationship between the duration of infection and the effect of

group immunity, and on this basis, established the theoretical model of infection transmission of COVID-19. The

infectivity parameter A and the immune effect parameter B are introduced to predict the daily variation curve of

infection. The parameter
A
B2 3

can be used to quantitatively compare the comprehensive infectivity of each mutant,
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and we also test the conjecture that the infection parameters A and B are not related to regional factors.

Results Through the theoretical model of infection transmission of COVID-19, the infectious time was

accurately predicted. By analyzing the infectivity and electrical changes of mutant strains, the internal relationship

between the infectivity of mutant strains and the electrical changes of mutant residues was pointed out. The

parameter changes of mutants were analyzed, and the comprehensive infectivity of each mutant was quantitatively

compared. We also verified the conjecture that parameters A and B are only related to the nature of the virus itself

and the coexistence of the virus and the human body, but not related to the region where the disease occurs and

evaluated and compared the epidemic prevention level of each outbreak region. Conclusion This paper

established a theoretical model of infection transmission of COVID-19, which can predict the duration of the

epidemic, the number of new infections per day, and evaluate the infectivity of the virus, immune escape ability,

comprehensive infectivity, and regional epidemic prevention level. It can also give some suggestions on epidemic

prevention countermeasures according to the possible parameter changes caused by virus variation.
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