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长期以来，天文学家精确的预

测令世人惊讶。预言 3000年 4月 26

日，日全食可观察带，将顺着南美

洲、大西洋和北非一线延伸，这一

预测没有人反对。但试图描述病原

体未来传播的科学家，必须面对非

常大的不确定性。 研究人员既缺乏

关于传染病如何传播的可靠数据，

感染能力的微小差异又可以成倍地

扩大病毒的传播，从而难以预测各

类流行病的严重程度。来自伊利诺

伊大学的Nigel Goldenfeld和他的同

事，最近以伊利诺伊州为例，开发

了一个模型，评估非药物干预时

COVID-19 病毒传播的短期影响。

研究者还探索和量化了模型的局限

性，阐明了它无法预测的场景。他

们使用该模型，向公民、临床医生

和决策者，作出了示范性展示。

用于预测COVID-19扩散的绝大

多数模型是所谓的隔离间模型，它

将群体中的个体分组，纳入隔离

间。最常用的 SIR隔离间是：易感

(S)、感染(I)和移除(R)，R表示死亡

或已康复的群体。其他隔离间可以

包括无症状的、行动受限的(非感染

个体)、检疫隔离、住院和接种疫苗

者。更复杂的COVID-19模型包括：

在SIR动力学之上的附加规则，这些

规则可以解释隔离间的地理依赖定

义，如个人的流动性等。

广泛使用SIR模型来研究COV-

ID-19传播路径的一个令人信服的原

因是：这些模型在复制过去的过程

时，证明了惊人的有效性。但是，

再现已经发生的事情并不意味着模

型可以准确地预测未来——为了使

模型适合过去的数据而获得的参数

值，并不一定适合未来数据。在这

方面，SIR 模型有一些局限性，这

些局限性来自：一是模型无法代表

现实世界的复杂、分布式和异构性

质；二是缺乏准确的数据来训练模

型。虽然这两个问题可以被潜在解

决，但第三个问题不能解决：使用

SIR 模型进行的预测，对分配给模

型的参数初始值的微小变化特别

敏感。这种敏感性不可避免地将

预测能力限制在不远的将来。还

有第四个关键角色，个人和团体对

COVID-19扩散的反应差别。

Goldenfeld 和合作者开始构建

自己的模型时，非常清楚 SIR模型

的优点和局限性。他们为预测

COVID-19 在伊利诺伊州的传播，

进行了量身定做。他们的模型是一

个所谓的感染年

龄变体，它“记

住”一个人何时

到 达 一 个 隔 离

间，然后使用这

个时间来计算经

过一段时间延迟

后移动到下一个

隔离间的可能性。这一特性在大多

数SIR模型中没有。

为了获得模型参数（共有 22

个参数），该小组采用了数值“马

尔可夫链蒙特卡罗”方法。这个方

法可以评估给定参数集与输入数据

的兼容性。为了训练模型，该团队

输入了来自伊利诺伊州公共卫生部

的数据，其中包括 COVID 引起死

亡的每日数量和 COVID 阳性患者

占用重症监护床位的每日数量。使

用这些可靠的数据为预测增加了鲁

棒性。

他们预测，如果不迅速实施居

家命令，感染数量将呈指数增长，

尽管第一次开始研究该模型时，伊

利诺伊州只有19例。预测结果强烈

表明，有必要发布这样一个命令，

这就是伊利诺伊州州长在阅读了他

们的研究结果后所做的决定。SIR

模型预测的一个必要条件是规则

保持不变，与模型包含的规则相

匹配，并且个人都遵循规则。正

如《纽约时报》报道的那样，当

COVID-19 阳性的大学生去参加聚

会和上课，而不是像预设的那样在

宿舍隔离时，Goldenfeld 等人所做

的预测就失败了。

大流行建模的有效性时间尺

度，仍然是一个悬而未决的问题。

我们需要改进病毒建模基础设施，

跟踪病毒感染的全球数据收集系

统，并实时运行模型。这些模型必

须考虑到一个群体改变其行为以应

对危机的能力，以及病原体的特定

生物学特性。

病毒如何传播之不确定性未来
(中国科学院理化技术研究所 戴 闻 编译自 Susanna Manrubia. Physics，November 16，2020 )

“隔离间”模型将个体分组到一个个隔离间，如住院组(左)、

受限组(中)和感染组(右)，然后根据人在隔离间之间的移动

方式，预测病毒将如何传播
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