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摘 要：传染病的传播对公众健康、经济发展、社会稳定产生重大危害，并且在不同感染形势信息和社会关系影响

下个体的传染病防护行为呈现出复杂多样化特征。因此，本文在个体的邻居信息、二级邻居信息和全局感染形势

信息影响下，提出了基于社会关系和相似性模仿的个体防护行为转变与疾病传播的多层网络共演化模型，融入政

府对传染病传播的阈值干预因素，研究了传染病感染形势信息与易感者-感染者-易感者（Susceptible-Infected-Sus‐

ceptible，SIS）传染病模型的动态交互作用。最后，利用微马尔可夫链（Microscopic Markov Chain， MMCA）分析了

不同模型参数下最终人群状态的比例和传播阈值。研究表明：增加个体对局部传染病信息的感知，政府加大对传

染病的管控力度、降低对传染病的管控阈值，可以有效降低感染者比例并提高传染病传播爆发阈值。
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Abstract: The spread of infectious diseases poses significant threats to public health, economic development, and social stability. Un‐

der the influence of different infection situation information and social relations, individual infectious disease prevention behavior 

presents complex and diversified characteristics. Therefore, under the influence of individual neighbor information, secondary neigh‐

bor information and global infection situation information, this paper proposes a multi-layer network co-evolution model of individu‐

al protection behavior transformation and disease transmission based on social relations and similarity imitation behavior, and inte‐

grates the threshold intervention factors of government on infectious disease transmission, and studies the dynamic interaction be‐

tween infectious disease infection situation information and SIS infectious disease model. Finally, MMCA (micro scopic Markov 

chain) is used to analyze the proportion of final crowd state and propagation threshold under different model parameters. The re‐

search shows that increasing individuals' perception of local infection information, along with stronger government control over in‐

fectious diseases and lower control thresholds, can effectively reduce the final proportion of infected individuals and raise the trans‐
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0 引言 

传染病不仅对个人健康构成严重威胁，而且对整个社会乃至全球的公共卫生安全都有重大影

响［1-2］。为了制定高效的传染病传播遏制策略，考虑医学因素（如传播率、感染率、康复率和死亡率

等）对疾病传播动态影响至关重要，但与传染病相关的非医学因素（如戴口罩、政府管控和信息传

播等）对疾病传播动态的干预也不可或缺。这些非医学因素在不同的传染病模型中得到了广泛研

究，使得传染病的传播特性得到了更深入的认识，为政府卫生部门制定策略提供了重要参考。

Chen 等［3］为评估新型冠状病毒（COVID-19）暴发期间政府实施的各种法规和政策对控制疫情的影

响，引入了一个扩展的易感者 -潜伏者 -感染者 -恢复者（Susceptible-Exposed-Infected-Recovered，
SEIR）模型，并使用迭代滤波集合调整卡尔曼滤波器（Iterative Filtering-Ensemble Kalman Filter，IF-
EAKF）算法进行模型推断。Wang 等［4］为研究媒体报道对 COVID-19 传播的影响，建立一个具有

隔离和免疫策略的传染病模型，得出了控制繁殖数和最终规模，并通过偏秩相关系数（Partial Rank 
Correlation Coefficient，PRCC）的敏感性分析，讨论了根据媒体覆盖率的行为变化常数对 COVID-19
传播的影响。Sun 等［5］构建了一个带有媒体信息变量饱和治疗函数的 SEIR 模型，计算了系统的基

本繁殖数和平衡点，并证明了无病平衡的全局稳定性。Buonomo 等［6］提出了一个基于信息依赖的

社会距离的易感者-潜伏者-感染者-恢复者（Susceptible-Infected-Recovered，SIR）行为模型，研究了

个体行为与无意识暴露于传染导致的过度暴露于感染之间的相互作用。Zhou 等［7］引入了将疫情

演变、政府应对措施和物流流程相结合的疫情管理框架，为在不同地理区域分配有限的医疗资源

提供了见解。Boulaaras 等［8］考虑了所有潜在的人际传播实例，构建了一个新颖的 SEIR 模型，研究

了地方病和无病平衡的局部和全局稳定性。Wang 等［9］在不同社会接触方式和年龄结构的前提下

构建了 SEIR 模型，提出了疫情防控和疫苗接种的最优策略。Ye 等［10］提出了一个异质性疾病-行

为-信息传播模型，研究了感染风险受到信息扩散、行为改变和疾病传播的影响。Sun 等［11］提出了

一个将斑块间的旅行和易感个体的行为变化纳入考虑的双斑 SIR 模型，说明了基本繁殖数与旅行

修正基本繁殖数之间的关系，并得出了疾病在斑块中持续存在的条件。

尽管现有研究结合信息扩散、媒体覆盖率或行为改变等非医学因素探讨了传染病传播的动态

特征。不可忽视的是，在疾病传播中人们的防护意识或防护措施往往受到邻居感染形势信息的影

响，个体对邻居感染形势信息的感知及其形成的自我防护策略与传染病传播的共演化动态仍未被

充分揭示。在传染病研究领域，使用复杂网络理论的建模方法越来越受到关注，通过将个人、社区

或组织抽象为节点，将其互动关系表示为边，研究人员通过复杂网络理论捕捉疾病在人群传播中

错综复杂的连接模式，为传染病传播的动态机制研究提供了新的见解。Feng 等［12］构建了一个信

息扩散和流行病在符号网络上传播的双层网络模型，并且假设个体间的信息接受率会因正负关系

而变化，个体的预防强度也会随着局部和全局疾病比例的不同而不同。Sun 等［13］研究了群体内资

源扩散对两层高阶网络中疾病传播的影响。研究结果表明，扩大 2-simplexes 上的资源分散可以抑

制传染病的传播和爆发。Li 等［14］考虑传染病信息响应以及个体差异，在双层网络上建立了一个多

信息传染病传播模型。Huang 等［15］研究了人们面临无症状感染时更相信社会影响还是更相信风

险认知，建立了一个多层网络拓扑结构中的传染病模型。Guo 等［16］研究了多重网络中意识扩散对

传染病爆发的影响，发现社区信息比对传染病阈值的影响有两个阶段，导致最终传染病规模不同。

Nian 等［17］通过引入一个包含异质性社会影响和采用阈值的非马尔可夫模型以研究社会信息传播

的复杂性，并基于边缘的广义区隔理论进行了理论分析。Zhang 等［18］构建了一个双层元种群网络

模型，探讨了群体共享的信息传播对疫情空间传播的影响。

889



48（5） 2025山西大学学报（自然科学版）

目前，学者们愈发聚焦于复杂网络理论视角下信息传播、群体感知等因素对传染病扩散的影

响机制。然而尤为关键的是，社群内部紧密相连的社区结构、家庭纽带以及广泛的社会关系在疾

病传播历程中扮演着核心角色，因为这些紧密相连的群体成员间更易于相互传递风险。同时，社

会个体间存在的相似性在风险感知和疫情防护行为上显著影响着疾病预防策略的采纳以及疫情

相关信息在群体的传播模式。若模型构建忽略了这些关键要素，可能会难以精准捕捉现实情境中

疾病与信息传播的复杂特性，进而妨碍制定出行之有效的干预措施。因此，深入开展基于社会关

系网络、个体相似性及从众行为等因素的个体防护行为与传染病传播的网络建模与分析，对于指

导实践、提升公共卫生响应效率具有迫切且重大的现实意义。本文主要贡献如下：（1） 根据个体

的邻居、二级邻居和全局流行病形势信息得到个体不同的流行病防护类型，结合三类社会关系及

社会属性相似性，研究了个体流行病防护类型从众的传播动态。（2） 将政府干预个体行为考虑到

多层网络模型中，根据传染病扩散形势引入阈值模型来管控个体防护行为。（3） 利用微马尔可夫

链（Microscopic Markov Chain，MMCA）分析传染病阈值，并分析了不同模型参数下最终人群状态的

比例和传播阈值。

1 模型的建立 

在社交网络中个体之间通过各种关系相互连接（包括家庭、朋友和同事、邻居或者日常接触到

的陌生人），由于社会从众心理的存在，人们对于流行病传播期间的防护措施很大程度上受到日常

社会关系网络的影响。戴口罩、洗手、拉开社交距离和接种疫苗等保护措施虽然是降低疾病传播

可能性的重要干预措施，但是这些措施的有效性在很大程度上取决于是否被广泛采用和遵守。公

共卫生干预措施、个体保护行为的程度以及群体防护动态等各种因素也会共同影响疫情的发展

趋势。

本文考虑个人防护行为与传染病传播之间的动态交互行为，建立了一个多层耦合传染病模

型［19-21］（如图 1 所示）。G代表政府管控，C（宽松），W（平衡），P（警惕）代表个体不同保护措施，S
（易感染者），I（感染者）代表流行病个体感染的状态。层内连边颜色代表不同的社会关系，蓝色代

表“亲人”关系，黑色代表“朋友”关系，黄色代表“其他”关系。在传染病传播过程中，个体 i可能因为

周围的流行病形势信息产生不同类型的保护措施，假设这些信息来源于三类：自己的邻居感染比例

In、二级邻居感染比例 Isn 和全局流行病的感染比例 I tot。令 Fi(t )代表个体 i对上述三类流行病形势信

息加权（权值分别为 x， y， 1 - x- y）得到的当前流行病形势信息的总体感知，假设个体 i的防护类

型 E ∈{C， W， P}由 Fi(t )值得到。其中，C（宽松）代表不连贯地或完全不遵守保护措施的个体。W
（平衡）代表大多遵循防护指导方针，但只在需要时或感觉风险较高时才采取某些预防措施。P（警

惕）指高度谨慎并严格遵守防护措施的个体。假设个体在感染层状态为 I，则防护状态为 P（警惕）， 
所建立的多层网络上下节点一一相连，代表同一个体的不同状态。Fi(t )的表达式（1）如下：

Fi(t )=xIn (t )+ yIsn (t )+ (1 -x- y) I tot(t )， （1）
ì

í

î

ïïïï

ï
ïï
ï

0 ≤Fi( )t ≤ 0.20， E=C

0.20 <Fi( )t ≤ 0.50， E=W

0.50 <Fi( )t ， E=P

其中 Ii(t )代表节点 i的邻居集合感染比例，Isn (t )代表节点 i的二级邻居（即邻居的邻居）平均感染

比例，I tot(t )代表全局总体感染比例。计算公式如下：

Ii(t )= Li(t ) /Ni， Isn (t )=Lsn (t ) /Nsn， I tot(t )= I (t ) / ( I (t )+S (t ) )， （2）
其中 Li(t )为 i的邻居中的感染个数，Ni 为节点 i的邻居个数，Lsn (t )为二级邻居中的感染个数，Nsn

为节点 i的二级邻居个数。 I (t )为当前时间点全局感染人数。
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同时，定义个体 i的社会网络关系，本文把节点之间的关系分为三种：亲人、朋友、其他。根据

现实世界的经验，假设两个节点间的连边是上述关系的概率分别为 0.10，0.30，0.60。在流行病传

播过程中，人们往往会受到周围人（如亲戚、朋友或密切接触者）的行为和保护措施的影响， 模仿

他们观察到的卫生习惯，这种模仿可能是出于亲密性、从众性或遵守群体规范的愿望。假设个体

间的不同关系类型对于防护措施模仿的影响力不同，在网络中节点关系为亲人、朋友、其他的影响

权值为Mij=1.00 或 0.80 或 pij。其中，关系为“其他”的权值 pij 使用 Pearson 相关系数来表示，假设个

体有不同的社会属性 xi，具有的社会属性相似项越多，则个体 i越容易受到该个体的影响，这通过

一组向量来表示［22］：

Si= [ x1， x2， x3， x4， x5 ]。
假设 x1 ∈{0， 1， 2}分别代表三个年龄组（如青年、中年、老年等，这作为主要社会流动群体，不

同年龄段的人对流行病重视程度不同，相同年龄段的人更容易模仿其行为），x2 ∈{0， 1， 2， 3}代表

个体不同最高受教育水平（如小学、初中、大学、大学以上等，对流行病有不同程度的科学理解和防

护措施遵循），x3 ∈{0， 1， 2}代表不同财富水平（如低收入人群、中等收入人群、高收入人群等，产生

不同标准及效用的防护），x4 ∈{0， 1}代表不同性别（如男性、女性，有不同的防护意识强度），

x5 ∈{0， 1}代表是否主体民族（相同族群的人生活及行为方式更为相似）。假设 xi 的每个值随机分

配到节点，则权值 pij 的计算公式为：

pij= ρ (Si， Sj)=
cov ( )Si， Sj
σSiσSj

。 （3）

假设第一层之间的不同类型保护措施都可以相互转变，考虑到个体间社会关系对 i产生的不

同影响力，结合节点 i的邻居状态比例，可以得出在 t时刻节点 i由W状态转变为 P、C或者保持为

W状态的概率分别表示为：

pwp=
∑j
B ijMijEj

P

∑j
B ijMij

， pwc=
∑j
B ijMijEj

C

∑j
B ijMij

， pww= 1 - pwc- pwp， （4）

其中 B ij 为邻接矩阵，j ∈ Ni 为 i的邻居，pij 表示节点 i和节点 j间的相互影响力权值，pwp 为节点 i由

W状态到 P状态的转移概率，pwc 为节点 i由W状态到 C状态的概率，pww 为节点 i由W状态保持不

变的转移概率。EP
j ∈{0， 1}代表节点 i的邻居 j的保护类型是否为 P，若为 P则 EP

j = 1，否则为 0，
EC
j 同理。其余状态转移概率 ppw， ppc， ppp， pcw， pcp， pcc 将以类似的方式表示，则第一层内的状态转移

情况如图 2 所示。

引入政府对于个体行为的管理干预层，这一层代表着政府制定、发布或者实施的传染病管控

措施，将根据当下的传染病形势来管控个体防护措施，即对个体防护行为层进行干预。假设 mi(t )
为随当前传染病形势下浮动的实际管控强度值，wi(t )为政府调控个体行为的阈值函数。mi(t )和

图1　不同保护措施下传染病多层演化网络

Fig.  1　Multi-layer evolutionary network of infectious diseases under different protective measures
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wi(t )表示为：

mi( )t = 1/ ( )1 + e-δ ( )Itot( )t - 0.5 ， wi( )t =H [ ]θ- I tot( )t ⋅mi( )t ， （5）
其中 δ ∈ [ 0， 1 ] 为政府控制措施强度，θ ∈ [ 0， 1 ] 为政府干预阈值，H (x) 是 Heaviside 阶跃函数。当

x> 0 时，H (x) = 1；当 x≤ 0 时，H (x) = 0。当传染病形势小于阈值时，即政府认为当前传染病形

势可控，个体行为受到政府对于个体正常的传染病管控措施，个体 C和个体W以概率wi(t )转变为

个体 P；当传染病形势大于阈值时，即政府认为当前传染病形势较为严峻，将采取严格的管控措

施，所有个体会转化为个体 P。

第二层为传染病的物理传播层，个体可能处于 S和 I两种状态之一。S状态个体以 β的感染率成

为 I状态，且 S个体受行为意识层影响，处于状态 P和W的感染率低于状态C，记为 β= βC，βW = β ⋅ k1， 
βP= β ⋅ k2，其中 k1，k2 为衰减因子，并且 0 ≤ k2 < k1 < 1。I状态的个体以 μ概率恢复成为 S状态。

2 模型分析 

接下来，利用 MMCA 来研究个体防护行为与流行病传染病传播之间的相互作用。设 B= (bij)
为邻接矩阵。在时间步长为 t时，pCSi (t )，pPSi (t )，pWSi (t )，pPIi (t )代表四种不同状态的比例。接下来将

利用马尔可夫链方法对传染病爆发阈值进行求解，计算表达式如下

qCi (t)=∏ j[ ]1 - bij pPIj ( )t βC ，

qWi (t)=∏ j[ ]1 - bij pPIj ( )t βW ，

qPi (t)=∏ j[ ]1 - bij pPIj ( )t βP 。
（6）

根据模型机理，可以给出各状态的状态转移树如图 3。由此获得各状态的转移方程：

图2　个体防护措施的从众行为转变

Fig.  2　The transformation of herd behavior in individual protective measures

图3　各状态的概率转移树

Fig.  3　Probability transfer tree for each state
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pCSi ( )t+ 1 = pCSi ( )t ( )1 - pcw- pcp wi( )t qCi ( )t + pPSi ( )t ppcwi( )t qCi ( )t +
pWSi ( )t pwcwi( )t qCi ( )t + pPIi ( )t ppcwi( )t μ ，

pPSi ( )t+ 1 = pCSi ( )t pcw ( )1 -wi( )t qPi ( )t + pCSi ( )t ( )1 - pcw- pcp ( )1 -wi( )t qPi ( )t + pCSi ( )t pcpqPi ( )t +
pPSi ( )t ( )1 - ppc- ppw qPi ( )t + pPSi ( )t ppw ( )1 -wi( )t qPi ( )t + pPSi ( )t ppc ( )1 -wi( )t qPi ( )t +
pWSi ( )t pwpqPi ( )t + pWSi ( )t pwc ( )1 -wi( )t qPi ( )t + pWSi ( )t ( )1 - pwc- pwp ( )1 -wi( )t qPi ( )t +

pPIi ( )t ( )1 - ppc- ppw μ+ pPIi ( )t ppw ( )1 -wi( )t μ+ pPIi ( )t ppc ( )1 -wi( )t μ ，
pWSi ( )t+ 1 = pCSi ( )t pcwwi( )t qWi ( )t + pPSi ( )t ppwwi( )t qWi ( )t +
pWSi ( )t ( )1 - pwc- pwp wi( )t qWi ( )t + pPIi ( )t ppwwi( )t μ ，

pPIi ( )t+ 1 = pCSi ( )t pcwwi( )t ( )1 - qWi ( )t + pCSi ( )t pcw( )1 -wi( )t (1 - qPi ( )t )+ pCSi ( )t pcp( )1 - qPi ( )t +
pCSi ( )t ( )1 - pcw- pcp wi( )t ( )1 - qCi ( )t + pCSi ( )t ( )1 - pcw- pcp ( )1 -wi( )t ( )1 - qPi ( )t +

pPSi ( )t ppwwi( )t ( )1 - qWi ( )t + pPSi ( )t ppw( )1 -wi( )t ( )1 - qPi ( )t + pPSi ( )t ppcwi( )t ( )1 - qCi ( )t +
pPSi ( )t ppc ( )1 -wi( )t ( )1 - qPi ( )t + pPSi ( )t ( )1 - ppc- ppw ( )1 - qPi ( )t + pWSi ( )t pwp( )1 - qPi ( )t +

pWSi ( )t pwcwi( )t ( )1 - qCi ( )t + pWSi ( )t pwc ( )1 -wi( )t ( )1 - qPi ( )t +
pWSi ( )t ( )1 - pwc- pwp wi( )1 - qWi ( )t + pWSi ( )t ( )1 - pwc- pwp ( )1 -wi( )t ( )1 - qPi ( )t +

pPIi ( )t ppwwi( )t ( )1 -μ + pPIi ( )t ppw ( )1 -wi( )t ( )1 -μ +
pPIi ( )t ppcwi( )t ( )1 -μ + pPIi ( )t ppc ( )1 -wi( )t ( )1 -μ + pPIi ( )t ( )1 - ppc- ppw ( )1 -μ  。

（7）

由所有状态的概率和为 1，可以得到 pCSi (t ) + pPSi (t ) + pWSi (t ) + pPIi (t ) = 1。当系统到达稳态时，

则 pPIi ( t+ 1)t→ +∞ = pPIi ( t )t→ +∞ = pPIi ，同 理 对 于 pCSi (t+ 1)， pPSi (t+ 1)， pWSi (t+ 1)， qCi (t )qWi (t )， qPi (t )，
在传染病爆发阈值附近，节点被感染的概率接近于零，由此得到 pPIi = ∈ i << 1，类似的方程

qCi (t )， qWi (t )， qPi (t )可以近似为：

qCi (t )= qCi ≈ 1 - βC∑bij pPIj (t )= 1 - ηi C，
qWi (t )= qWi ≈ 1 - βW∑bij pPIj (t )= 1 - ηi W，
qPi (t )= qPi ≈ 1 - βP∑bij pPIj (t )= 1 - ηi P，

（8）

其中 ηi C = βC∑bij pPIj (t )， ηi W = βW∑bij pPIj (t )， ηi P = βP∑bij pPIj (t )。
由方程（7）和方程（8）忽略高阶O (εi)项（高阶无穷小项），得到

pCSi = pCSi (1 - pcw- pcp)wi+ pPSi ppcwi+ pWSi pwcwi ，
pPSi = pCSi pcw (1 -wi)+ pCSi (1 - pcw- pcp) (1 -wi)+ pCSi pcp+ pPSi (1 - ppc- ppw)+

pPSi ppw (1 -wi)+ pPSi ppc (1 -wi)+ pWSi pwp+ pWSi pwc (1 -wi)+ pWSi (1 - pwc- pwp) (1 -wi) ，
pWSi = pCSi pcwwi+ pPSi ppwwi+ pWSi ( )1 - pwc- pwp wi ， （9）

μεi= pCSi pcwwiηi W+ pCSi pcw (1 -wi) ηi P+ pCSi pcpηi P+ pCSi (1 - pcw- pcp)wiηi C+
pCSi (1 - pcw- pcp) (1 -wi) ηi P+ pPSi ppwwiηi W+ pPSi ppw (1 -wi) ηi P+ pPSi ppcwiηi C+

pPSi ppc (1 -wi) ηi P+ pPSi (1 - ppc- ppw) ηi P+ pWSi pwpηi P+ pWSi pwcwiηi C+
pWSi pwc (1 -wi) ηi P+ pWSi (1 - pwc- pwp)wiηi W+ pWSi (1 - pwc- pwp) (1 -wi) ηi P 。

将方程（9）的前三项代入最后一项，整理方程（9）得到

μεi= pPSi ηi P+ pWSi ηi W+ ηi C pCSi ， （10）
将方程（8）代入方程（10）得到

μεi= ( pPSi βP+ pWSi βW+ βC pCSi )∑bijεj， （11）
由于 β= βC， βW = β ⋅ k1， βP = β ⋅ k2，代入方程（11）计算得到
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μεi= β ( pPSi k2 + pWSi k1 + pCSi )∑bijεj， （12）
将方程（11）以矩阵形式表示，可以得到：

∑
j

ì
í
î

ü
ý
þ

( )pPSi k2 + pWSi k1 + pCSi bji-
μ
β
αji εj= 0， （13）

其中 αij 是单位矩阵的元素。

设矩阵 M的每个元素 pPSi k2 + pWSi k1 + pCSi 将方程（13）的解转化为求解矩阵 M的特征值。将

Δmax (M ) 表征为矩阵M的最大特征值，可以得到该模型的流行阈值为：

βUc = μ
Δmax (M )。 （14）

3 仿真结果 

在本节中，将利用蒙特卡罗（Monte Carlo，MC）模拟来验证 MMCA 分析结果的准确性，并分析

传染病传播和传染病阈值。双层网络设置如下：个体行为层和传染病传播层，每层都使用无标度

网络，假设都有 1 000 个节点，k = 10。下层的节点与上层对应的节点相连，利用 MMCA 和 MC 的

计算结果通过 100 次实验平均获得。假设初始状态易感者 S和感染者 I的初始比例为 98% 和 2%，

初始参数如下：β= 0.50，k1 = 0.70，k2 = 0.20，δ= 0.50，θ= 0.10，μ= 0.50，x= 0.50，y= 0.25。
图 4 为个体各种状态的比例，均为 t时间该状态的数目/总节点数。图 4（a）描述了不同的防护

类型 C、W、P比例随时间变化图，C状态个体数量占大多数，其次是W状态，三类流行病防护状态

相互补充，达到模型一种相对平衡的状态。图 4（b）是易感者-感染者-易感者（Susceptible-Infected-
Susceptible，SIS）层个体状态变化图，可以看出整 S-I状态的比例在一定时间后达到稳定状态。

图 5 为 MMCA 理论结果与 MC 模拟结果的对比。图 5（a）和图 5（b）分别为感染衰减因子 k1、k2

在不同数值下对应的最终状态感染者个体的比例。实验表明：MMCA 与 MC 模拟结果具有很好的

一致性。由图可以看出，当感染衰减因子越低，即现实情况中个体防护做得越好，最终感染比例较

低。因此，政府呼吁个体做好更好的防护措施非常有必要。

当 δ= 0.20，0.50，0.80 时，在不同 β下对应的最终平衡状态 I、C、W、P比例见图 6。由图 6（a）可

以看出随着 δ增大，最终状态下感染者的比例减小。图 6（b）为最终状态 C、W、P个体比例，可以

看出随着 δ增大，最终状态下 C状态个体减少，这说明了政府对于个体防护措施管控强度的影响。

随着 β增大，C状态个体减少，W、P状态个体在不断增大。由图可以看出，随着政府管控措施的增

大，其最终感染比例较图 7—图 9 更低，因此强化对于个体防护措施的管控，能够更为有效遏制住

流行病的传播。

图4　随时间 t不同状态个体的稳定性

Fig.  4　Stability of individuals in different states over time t
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当 μ = 0.20，0.50，0.80 时，在不同 β下对应的最终平衡状态 I、C、W、P比例，如图 7 所示。由图 7
（a）可以看出随着 μ增大，最终状态下感染者的比例明显减小。图 7（b）为最终状态 C、W、P个体比

例，可以看出随着 β增大，C状态个体迅速减少，W、P状态个体在不断增大，随着 μ增大，最终状态下

的 C状态个体增大，并且W、P个体相对更少。由图 7 可以看出，随着 μ增大，最终感染者比例也出

现巨大的差异，因此及时救治感染者、减少感染群体数量能够有效降低稳定状态下的感染比例。

当 θ= 0.05，0.10，0.15 时，在不同 β下对应的最终平衡状态 I、C、W、P比例，如图 8 所示。由图 8
（a）可以看出随着 θ增大，最终状态下感染者的比例升高，说明政府在流行病未蔓延开前进行管控

有利于降低稳定状态下的感染者比例。图 8（b）为最终状态 C、W、P个体比例，可以看出随着 θ减
小，平衡状态下的 C状态个体数增大，并且相对图 6 和图 9 的值也更高。这充分说明了当政府管控

阈值降低时，在平衡状态下个体需要进行更高级别的防护措施现象越少，P状态也相对较小。随

着 β增大，C状态个体减少，W、P状态个体在不断增大。

当 y= 0.10，0.25，0.40 时，在不同 y下对应的最终平衡状态 I、C、W、P比例，如图 9 所示。由图 9
（a）可以看出随着 y增大，即个体对于自己的二级邻居情况的感染情况更加重视，最终状态下感染

者的比例降低，这说明个体对于局部流行病形势的重视并且及时采取更有效的保护措施有利于总

体流行病的防控。图 9（b）为最终状态 C、W、P个体比例，可以看出随着 β增大，C状态个体减少，

图5　MMCA与MC的分析结果比较

Fig.  5　Comparison of analytical results of MMCA and MC

图6　当δ= 0. 20，0. 50，0. 80时，系统稳定时各状态比例

Fig.  6　Proportion of each state when the system is stable when δ= 0.20， 0.50， 0.80
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W、P状态个体在不断增大。随着 y增大，最终状态下的 C状态个体增大，并且W、P个体相对更

少，这说明了对于局部流行病意识的增大并且及时做好防护，有利于流行病形势的防控，个体需要

图7　当μ = 0.20， 0.50， 0.80时，系统稳定时各状态比例

Fig.  7　Proportion of each state when the system is stable when μ = 0.20， 0.50， 0.80

图8　当θ= 0.05， 0.10， 0.15时，系统稳定时各状态比例

Fig.  8　Proportion of each state when the system is stable when θ= 0.05， 0.10， 0.15

图9　当y= 0.10，0.25， 0.40时， 系统稳定时各状态比例

Fig.  9　Proportion of each state when the system is stable when y=0.10，0.25， 0.40
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进行严格防护措施的现象越少。

图 10 展示了不同参数对感染者比例影响的相图。由图可以看出，随着 μ值增大，感染者比例

减小，随着 y值增大，感染者比例减小，随着 θ值增大，感染者比例增大，随着 δ值增大，感染者比例

减小。这与图 6—图 9 的结果相一致，由此表明政府应当在流行病传播期间加强对于个体防护措

施的管控，督促人们进行戴口罩、保持社交距离等，并且及时救治患病者也将使具有重复感染性病

菌的最终群体状态感染比例降低。

图 11 展示了不同参数对传染病传播阈值的影响。由图可以看出：随着 μ增大，阈值将增大。

由图 11（a）可以看出，随着 x增大，阈值增大，随着 y增大，阈值增大。这说明增大个体对于局部疫

情信息的感知将对传染病传播有抑制作用。由图 11 （b）可以看出，随着 θ增大，阈值减小，随着 δ
增大，阈值增大。这说明政府层面设立及时设置合理的风险预警阈值、加强对个体在传染病传播

过程中的管控有利于抑制传染病传播。

4 结论 

在流行病传播期间，不同类型的信息影响着人们对流行病的看法、风险评估和应对流行病的

方式，从众现象也影响着人们采取的防护措施。同时，政府的干预对于管理个人行为至关重要，它

可以实施封锁、隔离和公共卫生运动等政策，强制或鼓励采取保护行动。因此，本文考虑了个体的

邻居感染形势信息下的不同防护类型，基于三类社会关系和社会属性相似性的从众行为，结合政

府的干预行为，研究了个体传染病防护与传染病传播之间的动态交互作用。结果表明：通过增加

个体对局部流行病形势信息的感知，政府强化对传染病的管控力度、降低对传染病的管控阈值，可

以有效控制流行病的最终感染者比例并提高传染病爆发阈值。本文所建立起基于社会网络及相

似性的模型未对参数的不确定性进行讨论（如相似性影响权值、社会关系类型的比例值、个体对于

图10　不同y，θ，δ，μ参数下的感染者比例相图

Fig.  10　Scaled phase diagram of I states at different y, θ, δ, μ
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当前流行病形势信息的判断等），人们的社交关系以及流动性可能会发生变化，并且对于个体相似

性的从众行为刻画也不够充足（如权威影响、个体独立性等），此外在流行病传播过程中会接触到

包括社交媒体、专家意见和谣言等各类信息，这些都可能影响流行病的动态发展，未来可以考虑融

入这些情景进行研究。
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