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　 　 【提　 要】 　 目的　 探讨智能体模型(ａｇｅｎｔ－ｂａｓｅｄ ｍｏｄｅｌꎬＡＢＭ)在艾滋病流行病学中的应用价值ꎮ 方法　 介绍 ＡＢＭ
的基本原理和模型特点ꎬ基于 ＮｅｔＬｏｇｏ 构建以异质性性行为为主体的人类免疫缺陷病毒(ｈｕｍａｎ ｉｍｍｕｎｏｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙ ｖｉｒｕｓꎬ
ＨＩＶ)传播模型ꎬ在不同 ＨＩＶ 检测频率的条件下估算男男性行为(ｍｅｎ ｗｈｏ ｈａｖｅ ｓｅｘ ｗｉｔｈ ｍｅｎꎬＭＳＭ)中的 ＨＩＶ 流行参数ꎮ
结果　 模拟结果显示随着 ＨＩＶ 检测频率的增加ꎬ年新增感染数和诊断比例明显改善ꎬ且当 ＨＩＶ 检测频率为 １次 /年时ꎬ感
染 ＨＩＶ 并知晓病情的比例为 ９１％ꎮ 结论　 智能体模型适用于具有复杂传播网络的健康体系ꎬ可用于预测疾病传播趋势和

比较不同政策组合的长期健康收益ꎮ
【关键词】 　 智能体模型　 艾滋病　 流行病学　 政策评估

【中图分类号】 　 Ｒ５１１　 　 　 【文献标识码】 　 Ａ　 　 　 　 ＤＯＩ　 １０.１１７８３ / ｊ.ｉｓｓｎ.１００２－３６７４.２０２４.０５.０２１

　 　 构建疾病传播的数学模型能够帮助人们更深入的

洞察传染病的传播动力学以及不同干预策略的潜在效

益[１]ꎮ 在过去的几十年间ꎬ随着国际间的联系日益紧

密ꎬ传染病新发和流行的威胁也在增加ꎮ 流行病学家

致力于借助各种方法工具来预测疫情、制定相应防控

对策ꎬ疾病传播模型的使用越来越受重视[２]ꎮ 传染性

疾病是一个包含大量异质性元素的复杂系统[３]ꎬ常用

的建模方法包括系统动力学、网络分析和智能体建模ꎮ
相比其他两种方法ꎬ智能体建模在构建实时动态系统、
模拟多水平个体间的交互等方面有着独特的优势ꎮ 随

着计算机技术的发展ꎬ集成了易感－感染－恢复( ｓｕｓ￣
ｃｅｐｔｉｂｌｅ－ｉｎｆｅｃｔｅｄ－ｒｅｃｏｖｅｒｅｄꎬ ＳＩＲ)模型和地理信息系

统(ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍꎬ ＧＩＳ)等技术的智能

体模型( ａｇｅｎｔ －ｂａｓｅｄ ｍｏｄｅｌꎬＡＢＭꎬ也称基于主体模

型)在传染病领域取得了长足的发展[４－５]ꎮ 本文将从

基本原理、建模特点等方面介绍 ＡＢＭꎬ并结合艾滋病

防治实例探讨其在动态建模分析中的应用ꎮ

基本原理

ＡＢＭ 是一种通过微观层面上模拟智能体(ａｇｅｎｔ)
的行动ꎬ从而达到复现、表征以及深入理解人群现象的

一种“自下而上”的模拟[６－７]ꎮ ａｇｅｎｔ 是一种智能实体

( ｉｎｔｅｌｌｉｇｅｎｔ ｅｎｔｉｔｉｅｓ)ꎬ可以代表个人或医院、学校等实

体的集合[８]ꎬ智能体不受外部控制ꎬ基于交互规则自

主采取行动ꎮ 经过构建、校准和验证等过程后ꎬａｇｅｎｔ
相互作用而产生传染事件ꎬ局部范围内的互作会产生

人群水平的结果ꎬ如发病率、死亡率以及病毒传播途径

等ꎮ
ａｇｅｎｔ 之间的关系代表社会层面互动的过程ꎬ其行

为会相互干扰( ｉｎｔｅｒｆｅｒｅｎｃｅ)ꎬ这导致了模拟结果是非

独立性的ꎮ 模拟人际互动从而阐明干扰对于系统的影

响是 ＡＢＭ 的预期目标和优势之一ꎮ ＡＢＭ 可以实现

ａｇｅｎｔ 之间关联的产生、解除或重建ꎬ这种具有社会互

动意义的关联会产生系列动态网络结构ꎮ

模型设计和实现

根据 ＡＢＭ 的定义ꎬ建模者需要明确研究目的ꎬ设
定 ａｇｅｎｔ 和相关的交互规则ꎬ同时在特定平台搭建和

运行模拟ꎬ如图 １所示ꎮ 详细建模和分析步骤如下:

图 １　 智能体模型设计和开发流程

１.模型设计

ＡＢＭ 是现实世界抽象的简化ꎬ遵循 Ｒｏｂｅｒｔ Ａｘｅｌ￣
ｒｏｄ 提出的 ＫＩＳＳ(ｋｅｅｐ ｉｔ ｓｉｍｐｌｅꎬ ｓｔｕｐｉｄ)原则[９]ꎮ 建模

者需要基于研究目的构建一个高度简化复杂系统的模

型ꎬ在建模时应纳入相关传播机制ꎬ基于社会生态学理

论的健康行为模型[１０]等概念框架以及因果分析图[１１]

等有助于在建模时确定关键传播过程ꎮ 模拟算法需遵

循以下特征:①个体只能通过在空间和时间上具有共

同定位时相互作用和影响ꎻ②个体的健康状况变化可

预先计算ꎻ③通常包含一个最短潜伏期 Ｄｍｉｎꎮ
ＡＢＭ 由一组代码在特定的计算平台中运行ꎬ编程

语言包括 Ｐｙｔｈｏｎ、Ｊａｖａ 和 Ｃ＋＋等ꎬ其运行速度较快ꎬ建
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模灵活ꎮ 或者基于已经开发的仿真平台ꎬ例如 ＮｅｔＬ￣
ｏｇｏ ( ｈｔｔｐ: / / ｃｃｌ. ｎｏｒｔｈｗｅｓｔｅｒｎ. ｅｄｕ / ｎｅｔｌｏｇｏ / ) 和 Ｒｅｐａｓｔ
(ｈｔｔｐｓ: / / ｒｅｐａｓｔ.ｇｉｔｈｕｂ.ｉｏ / )等ꎬ建模者可基于各自的编

程语言和模板功能进行相关研究ꎬ但会受限于运行速

度和建模深度ꎮ
２.定义 ａｇｅｎｔ 和交互规则

属性是 ａｇｅｎｔ 的特征变量ꎬ可随模拟时间改变(如
疾病状态、年龄等)ꎬ也可保持恒定(如性别)ꎮ ａｇｅｎｔ
群体(Ｎ)中的个体 ｉ＝ １ ꎬ 􀆺 ꎬ Ｎ 被赋值 ｍ＝ １ ꎬ 􀆺 ꎬ Ｍ
一系列属性集合(如性别属性ꎬｍ ＝ １ 代表男性ꎬｍ ＝ ２
代表女性)ꎬ在任一时间步长 ｔ( ｔ＝ １ ꎬ 􀆺 ꎬ Ｔ)ꎬａｇｅｎｔ 集
合可以使用 Ｎ×Ｍ 的矩阵 Ｓｔ 表示:
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(１)

ａｇｅｎｔ 交互行为通常被指定为一组 ｉｆ－ｔｈｅｎ 条件规

则ꎬ个体 ｉ 在任一时间步长 ｔ( ｔ ＝ １ ꎬ 􀆺 ꎬ Ｔ)可与满足

条件的 ａｇｅｎｔ 集合(１ꎬ 􀆺 ꎬ ｉ－１ꎬ ｉ＋１ꎬ 􀆺 ꎬ Ｎ)交互ꎬ从
而以特定概率发生疾病传播事件ꎮ

３.运行模拟

在运行时间步长 Ｔ 后ꎬ建模者可记录和分析属性

变化结果ꎬ如疾病发病率、患病率和死亡率等ꎮ 基于离

散时间线的模型中个体的疾病暴露状态在持续改变ꎬ
如单位时间步长后暴露状态下的 ａｇｅｎｔ 数量为:

Ｅ(０ꎬｔ＋１)＝ λ
Ｓｔ

Ｔｔ
∑
τｍａｘ

τ＝１
Ｉ(τꎬｔ) (２)

其中 τ 代表处于感染期的时间长度ꎮ 多次迭代模

拟可以避免因 ＡＢＭ 的随机性导致的单次输出异常值

的产生ꎮ 目前没有关于运行次数的明确统一指导ꎬ因
而通常会提供变异性相关的数据ꎮ

４.模型校准和验证

模型的校准和验证是一种通过调整可信度低的参

数以保持模型输出与真实经验数据一致性的迭代的过

程[１２]ꎮ 校准后若模型输出和真实世界现象同等复杂ꎬ
将会降低模型的可解释性ꎬ因此需要避免过度拟合

(ｏｖｅｒｆｉｔｔｉｎｇ)ꎮ 用于校准的参数通常是缺乏经验数据

参考或真实性较低的参数[１３]ꎬ用于校准的输出可以使

用疾病相关变量ꎬ如发病率、死亡率等ꎮ

案例应用

本文以男男性行为(ｍｅｎ ｗｈｏ ｈａｖｅ ｓｅｘ ｗｉｔｈ ｍｅｎꎬ
ＭＳＭ)群体中人类免疫缺陷病毒(ｈｕｍａｎ ｉｍｍｕｎｏｄｅｆｉ￣
ｃｉｅｎｃｙ ｖｉｒｕｓꎬＨＩＶ)的动态传播研究为例ꎬ介绍如何通

过 ＮｅｔＬｏｇｏ ６.２.０软件构建 ＡＢＭꎮ
１.模型框架

拟探究ＭＳＭ 群体异质性性行为介导的 ＨＩＶ 感染动

态变化趋势ꎮ ＨＩＶ 的传播与高危性行为及性伙伴亲密关

系的类型有关联[１４]ꎬａｇｅｎｔ 之间通过固定性关系和临时性

关系构建连接ꎬ模型允许存在无交互及多个 ａｇｅｎｔ 同时交

互的情景ꎮ ＮｅｔＬｏｇｏ 建模平台和内部代码见图 ２ꎮ

图 ２　 ＮｅｔＬｏｇｏ 平台建模示意图

　 　 ２.属性及交互规则

单位时间步长被定义为一周ꎮ ａｇｅｎｔ 被赋予 ＨＩＶ
相关的可变疾病状态属性ꎬ包括未感染、感染但未被诊

断、感染且被诊断ꎮ 本例中任一时间步长下的 ａｇｅｎｔ 数

量可使用以下差分方程表示:

Ｓｔ＋１ ＝Ｓｔ－
β ＩｔＳｔ

Ｎ
(３)

􀅰５３７􀅰Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｈｅａｌｔｈ ＳｔａｔｉｓｔｉｃｓꎬＯｃｔ.２０２４ꎬＶｏｌ.４１ꎬＮｏ.５



Ｅ ｔ＋１ ＝Ｅ ｔ＋
β ＩｔＳｔ

Ｎ
－σ Ｅ ｔ (４)

Ｉｔ＋１ ＝ Ｉｔ＋σ Ｅ ｔ (５)
其中 Ｓｔ＋１、Ｅ ｔ＋１和Ｉｔ＋１表示经过一个单位时间步长后

的易感者、感染但未被诊断(潜伏期)和感染且被诊断

的 ａｇｅｎｔ 数量ꎻβ 表示每次无保护性行为的感染概率ꎻ
σ 表示从潜伏期到诊断的转移率ꎬＮ 为研究人口总数ꎬ
相关参数见表 １ꎮ

表 １　 模型主要参数设置及其描述

模型参数 参数值 描述

Ｐｅｒｃｅｎｔ－ｒｅｇｕｌａｒ－ｐａｒｔｎｅｒｓ ６１.９％ ６１.９％的 ＭＳＭ 具有固定性伴侣[１５]

Ａｖｅｒａｇｅ－ｃｏｍｍｉｔｍｅｎｔ ２７２.５(周) 固定性关系的平均持续时间为 ２７２.５周[１６]

Ａｖｅｒａｇｅ－ｃｏｎｄｏｍ－ｕｓｅ １９.９％(１４.１％ ~２７.２％) 固定伴侣关系中的安全套使用概率为 １９.９％[１７]

Ａｖｅｒａｇｅ－ｐａｒｔｎｅｒｓ－ｐｅｒ－ｙｅａｒ １.９２ 在过去六个月中ꎬＭＳＭ 的常规性伴侣平均数量为 ０.９６[１６] ꎬ转换为每年平均 １.９２
个常规性伴侣

Ｐｅｒｃｅｎｔ－ｗｉｔｈ－ｃａｓｕａｌ－ｐａｒｔｎｅｒｓ ４５.４％ ４５.４％的 ＭＳＭ 具有临时性伴侣[１５]

Ａｖｅｒａｇｅ－ｃａｓｕａｌ－ｐａｒｔｎｅｒｓ－ｐｅｒ－ｙｅａｒ ７.５ 过去六个月中ꎬ可以发生临时性关系的 ＭＳＭ 平均拥有 ３.７５ 个临时的性伴侣[１６] ꎬ
转换为平均每年 ７.５个临时性伴侣

Ａｖｅｒａｇｅ－ｃａｓｕａｌ－ｃｏｎｄｏｍ－ｕｓｅ ３０.４％(２０.５％ ~４２.５％) 在临时性行为中安全套的使用概率为 ３０.４％[１７]

Ｔｉｍｅｓ－ｐｅｒ－ｙｅａｒ－ｃａｓｕａｌ－ｈｏｏｋ－ｕｐ １０.６６ 过去六个月中ꎬ与临时性伴侣发生性行为的次数平均值为 ５.３３[１６] ꎬ转换为每年平
均发生临时性行为 １０.６６次

Ｒｉｓｋ－ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ－ａｆｔｅｒ－ｄｉａｇｎｏｓｅ ０.４５ 调查表明约 ４５％的 ＭＳＭ 在知晓感染 ＨＩＶ 后会告知性伴侣[１８]

Ｐｅｒｃｅｎｔ－ｉｎｊｅｃｔ－ｄｒｕｇ ８％ 约 ８％的 ＭＳＭ 在过去 １２个月内有过注射毒品的行为[１７]

Ｉｍｐｏｒｔ－ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ０.０２％ 根据注射吸毒者每年感染的概率为 １１.９％[１８－１９] ꎬ估算得到每周因注射吸毒而感
染的概率约为 ０.０２％

Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ－ｃｈａｎｃｅ － 每次无保护性行为的 ＨＩＶ 感染概率ꎬ用于校准模型

　 　 ３.模型构建与校准

该模型在 ＮｅｔＬｏｇｏ 模型库中的 ＨＩＶ 经性传播

ＡＢＭ[２０]以及 Ｓｃｏｔｔ 等[１８] 的丙型肝炎病毒经性传播

ＡＢＭ 模型的基础上修改完成ꎮ 每次模拟 ５２０ 个单位

时间步长(１０ 年)ꎬ每组参数分别运行 １００ 次ꎮ 使用

ｎｌｒｘ 包在 Ｒ 软件模拟分析ꎬ相应代码见附录ꎮ 模型通

过调整感染概率( ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ － ｃｈａｎｃｅ)使输出的 ＨＩＶ
年发病率校准在 ０ .７０ / １００ ~ １ .２５ / １００ 人年 [２１] ꎮ

４ .运行结果

校准后的模型输出的 ＨＩＶ 患病率和感染概率

见图 ３ꎬ黑色实线代表 ＨＩＶ 患病率中位数ꎬ灰色条

带表示相应的四分位数间距ꎮ ＨＩＶ 患病率从初始

的 １ . ７７０％ 增 至 １０ 年 后 的 １１ . ９６５％ ( ＩＱＲ:
１０ .３９８％ ~ １３ . ０３０％) ꎬ年发病率约为 １ .０２０％ꎮ 校

准后的感染概率呈右偏态分布ꎬ中位感染概率为 ３ .
１０７％( ＩＱＲ:２ .０９０％ ~ ４ . ５９５％) ꎬ以此作为后续分

析的先验分布ꎮ
不同情景下的模拟结果如图 ４ꎬ在 １００００ 人的

ＭＳＭ 模拟队列中ꎬ年新增感染人数随着 ＨＩＶ 检测频

率的增加呈下降趋势ꎬ表明主动进行 ＨＩＶ 检测或定期

大规模筛检可以显著降低 ＨＩＶ 发病率ꎮ 但是当检测

频率为 ２ 次 / ２ 年时ꎬ年新增感染人数的下降趋势减

缓ꎬ在感染并知晓比例随时间的变化趋势中也可观察

到相似结果ꎬ且当 ＨＩＶ 检测频率为 ２ 次 / ２ 年时ꎬ感染

并知晓的人数约占总感染人数的 ９１％ꎬ达到世界卫生

组织 ２０３０规划中的目标ꎬ这提示为控制 ＨＩＶ 流行率ꎬ
可在 ＭＳＭ 人群中每年进行一次 ＨＩＶ 检测ꎮ

图 ３　 ＨＩＶ 患病率趋势图和 ＨＩＶ 感染率的密度直方图
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图 ４　 ＭＳＭ 人群中年新增感染人数和感染并知晓比例随时间变化图

优点与局限性

ＡＢＭ 的优点在于包含多样化属性的 ａｇｅｎｔꎬ可对

影响健康结局的动态过程建模ꎬ从而基于微观层次的

动力学产生宏观层次的复杂结果ꎮ ＡＢＭ 是基于离散

事件的模拟ꎬ可帮助建模者理解复杂系统中的基本过

程[２２]ꎮ ＡＢＭ 更聚焦于个体间的交互过程ꎬ而不仅仅

是变量之间的数学关联ꎮ ＡＢＭ 可以修改微小的 ａｇｅｎｔ
特征、行为、相互作用和疾病参数ꎬ实现真实世界中复

合场景和政策的反事实( ｃｏｕｎｔｅｒｆａｃｔｕａｌ)模拟ꎬ从而为

政策制定者提供更全面的理论依据ꎮ
ＡＢＭ 的主要局限性在于建模时需要满足模型和

参数的简化[９]ꎬ其可信度取决于模型是否充分地捕捉

到现实运作的过程ꎬ且纳入研究的经验数据真实性和

代表性无法保证ꎮ ＡＢＭ 在运行中会追踪和调度大量

ａｇｅｎｔ 交互ꎬ也给 ＡＢＭ 引入巨大的计算和参数负担ꎮ

讨　 论

本研究基于中国大陆 ＭＳＭ 人群的性行为特征相

关研究获取参数ꎬ依托 ＮｅｔＬｏｇｏ 平台构建了时依性

ＨＩＶ 病毒传播 ＡＢＭꎬ以尝试通过模型中的交互作用模

拟 ＨＩＶ 在 ＭＳＭ 人群的传播过程ꎮ 结果表明高危性行

为的多重组合导致了 ＭＳＭ 人群持续升高的 ＨＩＶ 感染

率ꎬ且每年一次 ＨＩＶ 检测可以有效控制 ＨＩＶ 的流行水

平ꎬ模型有效捕捉性行为的异质性和性传播网络的高

度动态特性ꎮ 性传播疾病依赖感染者与易感者的接触

而传播ꎬＡＢＭ 利用行为数据ꎬ生成个体间的性行为或

注射吸毒等接触行为ꎬ使 ＨＩＶ 的模拟贴近实际场景ꎬ
从而更深入的理解复杂传播系统ꎬ为 ＨＩＶ 的防治策略

提供理论基础ꎮ
ＡＢＭ 突出的核心特征包括涌现性(ｅｍｅｒｇｅｎｔ)、随

机性(ｓｔｏｃｈａｓｔｉｃｉｔｙ)和自主适应性( ａｕｔｏｎｏｍｙ)等ꎮ 涌

现性指人群层面的健康结局(发病率、死亡率等)是 ａ￣
ｇｅｎｔ 交互所产生的不同的健康结局的集合ꎬ即将宏观

现象看作各类异质性微观个体交互作用涌现的结果ꎮ
随机性指以随机模拟为基础的 ＡＢＭ 在初始条件下依

据参数均值及其概率分布将不同属性数值随机赋予

ａｇｅｎｔꎮ 自主适应性指暴露在疾病传播风险中的个体

会以改变自身行为的方式极大地改变疾病传播的进

程[２３]ꎬａｇｅｎｔ 可根据当前环境和程序化的交互规则决

定如何行动ꎮ
Ｇｒｉｍｍ 等[２４]在 ２０１０ 年提出了描述 ＡＢＭ 的标准

共识 ＯＤＤ(ｏｖｅｒｖｉｅｗꎬ ｄｅｓｉｇｎ ｃｏｎｃｅｐｔｓꎬ ａｎｄ ｄｅｔａｉｌｓ)ꎬ以
帮助研究者更好的理解和学习 ＡＢＭꎮ 借助系统综述

和 ｍｅｔａ 分析等资源整合相关证据ꎬ合理利用人口普查

数据和使用探索性模型检查结果的敏感性ꎬ可以避免

模型可信度的限制ꎮ
综上ꎬＡＢＭ 通过模拟一段时间内异质性 ａｇｅｎｔ 的

交互ꎬ以疾病状态的转变反映群体健康水平的结局ꎬ通
过对动态、非线性、异质性的时空过程的模拟和探索ꎬ
促进对个体相互之间以及与环境交互方式的理解ꎬ适
用于具有复杂传播网络的 ＨＩＶ 等性传播疾病ꎬ可用于

预测疾病传播趋势和比较不同政策组合的长期健康收

益ꎬ因此对 ＨＩＶ /艾滋病防治具有重要意义ꎮ
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[１９] Ｓｃｏｔｔ Ｎꎬ Ｄｏｙｌｅ ＪＳꎬ Ｗｉｌｓｏｎ ＤＰꎬ ｅｔ ａｌ. Ｒｅａｃｈｉｎｇ ｈｅｐａｔｉｔｉｓ Ｃ ｖｉｒｕｓ
ｅｌｉｍｉｎａｔｉｏｎ ｔａｒｇｅｔｓ ｒｅｑｕｉｒｅｓ ｈｅａｌｔｈ ｓｙｓｔｅｍ ｉｎｔｅｒｖｅｎｔｉｏｎｓ ｔｏ ｅｎｈａｎｃｅ ｔｈｅ
ｃａｒｅ ｃａｓｃａｄｅ [Ｊ] . Ｉｎｔ Ｊ Ｄｒｕｇ Ｐｏｌｉｃｙꎬ ２０１７ꎬ ４７: １０７￣１１６.

[２０] Ｗｉｌｅｎｓｋｙ Ｕ. ＮｅｔＬｏｇｏ ＨＩＶ ｍｏｄｅｌ [Ｚ] . Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｃｏｎｎｅｃｔｅｄ Ｌｅａｒｎ￣
ｉｎｇ ａｎｄ Ｃｏｍｐｕｔｅｒ￣Ｂａｓｅｄ Ｍｏｄｅｌｉｎｇꎬ Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔｅｒｎ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｅｖａｎ￣
ｓｔｏｎꎬ ＩＬ. １９９７. ｈｔｔｐ: / / ｃｃｌ.ｎｏｒｔｈｗｅｓｔｅｒｎ.ｅｄｕ / ｎｅｔｌｏｇｏ / ｍｏｄｅｌｓ / ＨＩＶ.

[２１] Ｚｈａｎｇ Ｌꎬ Ｃｈｏｗ ＥＰＦꎬ Ｊｉｎｇ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. ＨＩＶ ｐｒｅｖａｌｅｎｃｅ ｉｎ Ｃｈｉｎａ: ｉｎｔｅ￣
ｇｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅ ｄａｔａ ａｎｄ ａ ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ｒｅｖｉｅｗ [Ｊ] . Ｔｈｅ Ｌａｎｃｅｔ
Ｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓ Ｄｉｓｅａｓｅｓꎬ ２０１３ꎬ １３(１１): ９５５￣９６３.

[２２] Ａｘｅｌｒｏｄ Ｒ. Ｔｈｅ Ｃｏｍｐｌｅｘｉｔｙ ｏｆ Ｃｏｏｐｅｒａｔｉｏｎ [Ｍ] . Ｐｒｉｎｃｅｔｏｎ Ｕｎｉｖｅｒ￣
ｓｉｔｙ Ｐｒｅｓｓꎬ １９９７.

[２３] Ｃｅｄｄｉａ ＭＧꎬ Ｂａｒｄｓｌｅｙ ＮＯꎬ Ｇｏｏｄｗｉｎ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ. Ａ ｃｏｍｐｌｅｘ ｓｙｓｔｅｍ
ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅ ｏｎ ｔｈｅ ｅｍｅｒｇｅｎｃｅ ａｎｄ ｓｐｒｅａｄ ｏｆ ｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓ ｄｉｓｅａｓｅｓ: Ｉｎ￣
ｔｅｇｒａｔｉｎｇ ｅｃｏｎｏｍｉｃ ａｎｄ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ａｓｐｅｃｔｓ [ Ｊ] . Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ Ｅｃｏｎｏｍ￣
ｉｃｓꎬ ２０１３ꎬ ９０: １２４￣１３１.

[２４] Ｇｒｉｍｍ Ｖꎬ Ｂｅｒｇｅｒ Ｕꎬ Ｂａｓｔｉａｎｓｅｎ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ. Ａ ｓｔａｎｄａｒｄ ｐｒｏｔｏｃｏｌ ｆｏｒ
ｄｅｓｃｒｉｂｉｎｇ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ￣ｂａｓｅｄ ａｎｄ ａｇｅｎｔ￣ｂａｓｅｄ ｍｏｄｅｌｓ [ Ｊ] . Ｅｃｏｌ Ｍｏｄ￣
ｅｌꎬ ２００６ꎬ １９８(１): １１５￣１２６.

附录:
Ｓｙｓ.ｓｅｔｅｎｖ(ＪＡＶＡ＿ＨＯＭＥ＝ " Ｃ: / Ｐｒｏｇｒａｍ Ｆｉｌｅｓ / Ｊａｖａ / ｊｒｅ１.８.０＿２３１" )
ｌｉｂｒａｒｙ(ｎｌｒｘ)
ｎｅｔｌｏｇｏｐａｔｈ <－ｆｉｌｅ.ｐａｔｈ(Ｄ: / ｎｅｔｌｏｇｏ)
ｍｏｄｅｌｐａｔｈ <－ ｆｉｌｅ.ｐａｔｈ(" Ｄ: / ＡＢＭ / ＨＩＶ－１.ｎｌｏｇｏ" )
ｏｕｔｐａｔｈ <－ ｆｉｌｅ.ｐａｔｈ(" Ｄ: / ＡＢＭ / ｏｕｔｐｕｔ / ｔｅｓｔ３" )
ｎｌ <－ ｎｌ(ｎｌｖｅｒｓｉｏｎ ＝ " ６.２.０" ꎬ
　 　 ｎｌｐａｔｈ ＝ ｎｅｔｌｏｇｏｐａｔｈꎬ
　 　 ｍｏｄｅｌｐａｔｈ ＝ ｍｏｄｅｌｐａｔｈꎬ
　 　 ｊｖｍｍｅｍ ＝ １０２４)
ｎｌ＠ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ <－ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ(ｅｘｐｎａｍｅ ＝ " ｔｅｓｔ３－０.５" ꎬ
　 　 ｏｕｔｐａｔｈ ＝ ｏｕｔｐａｔｈꎬ
　 　 ｒｅｐｅｔｉｔｉｏｎ ＝ １ꎬ
　 　 ｔｉｃｋｍｅｔｒｉｃｓ ＝ １ꎬ
　 　 ｉｄｓｅｔｕｐ ＝ " ｓｅｔｕｐ" ꎬ
　 　 ｉｄｇｏ ＝ " ｇｏ" ꎬ
　 　 ｒｕｎｔｉｍｅ ＝ ５２０ꎬ
　 　 ｅｖａｌｔｉｃｋｓ ＝ ｓｅｑ(１ꎬ５２０)ꎬ
　 　 ｍｅｔｒｉｃｓ＝ ｃ(" ｃｏｕｎｔ ｔｕｒｔｌｅｓ ｗｉｔｈ [ｋｎｏｗｎ?] / ｃｏｕｎｔ ｔｕｒｔｌｅｓ ｗｉｔｈ [ ｉｎｆｅｃ￣
ｔｅｄ?]" ꎬ
　 　 　 " ｃｏｕｎｔ ｔｕｒｔｌｅｓ ｗｉｔｈ [ ｉｎｆｅｃｔｅｄ?] / ｃｏｕｎｔ ｔｕｒｔｌｅｓ" ꎬ
　 　 　 " ｃｏｕｎｔ ｔｕｒｔｌｅｓ ｗｉｔｈ [ ｉｎｆｅｃｔｅｄ?]" )ꎬ
　 　 ｃｏｎｓｔａｎｔｓ ＝ ｌｉｓｔ(" ｉｎｉｔｉａｌ－ｐｅｏｐｌｅ" ＝ １００００ꎬ
　 　 　 　 " ｐｅｒｃｅｎｔ－ｒｅｇｕｌａｒ－ｐａｒｔｎｅｒｓ" ＝ １７.１ꎬ
　 　 　 　 " ａｖｅｒａｇｅ－ｐａｒｔｎｅｒｓ－ｐｅｒ－ｙｅａｒ" ＝ １.９２ꎬ
　 　 　 　 " ａｖｅｒａｇｅ－ｃｏｍｍｉｔｍｅｎｔ" ＝ ２７２.５ꎬ
　 　 　 　 " ａｖｅｒａｇｅ－ｃｏｎｄｏｍ－ｕｓｅ" ＝ １９.９ꎬ
　 　 　 　 " ｐｅｒｃｅｎｔ－ｗｉｔｈ－ｃａｓｕａｌ－ｐａｒｔｎｅｒｓ" ＝ ４５.４ꎬ
　 　 　 　 " ａｖｅｒａｇｅ－ｃａｓｕａｌ－ｐａｒｔｎｅｒｓ－ｐｅｒ－ｙｅａｒ" ＝ ７.５ꎬ
　 　 　 　 " ｄｕｒａｔｉｏｎ－ｃａｓｕａｌ－ｐａｒｔｎｅｒｓｈｉｐ" ＝ ２６ꎬ
　 　 　 　 " ｔｉｍｅｓ－ｐｅｒ－ｙｅａｒ－ｃａｓｕａｌ－ｈｏｏｋ－ｕｐ" ＝ １０.６６ꎬ
　 　 　 　 " ａｖｅｒａｇｅ－ｃｏｎｄｏｍ－ｕｓｅ－ｃａｓｕａｌ" ＝ ３０.４ꎬ
　 　 　 　 " ａｖｅｒａｇｅ－ｔｅｓｔ－ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ" ＝ ０.５ꎬ
　 　 　 　 " ｒｉｓｋ－ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ－ａｆｔｅｒ－ｋｎｏｗ" ＝ ０.４５ꎬ
　 　 　 　 " ｉｍｐｏｒｔ－ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ" ＝ ０.０２ꎬ
　 　 　 　 " ａｖｅｒａｇｅ－ｓｙｍｐｔｏｍ－ｓｈｏｗ" ＝ ２５０ꎬ
　 　 　 　 " ａｖｅｒａｇｅ－ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ－ｃｈａｎｃｅ" ＝ ３.１０６７))
ｎｌ＠ ｓｉｍｄｅｓｉｇｎ <－ ｓｉｍｄｅｓｉｇｎ＿ｓｉｍｐｌｅ(ｎｌ ＝ ｎｌꎬｎｓｅｅｄｓ ＝ １００)
ｅｖａｌ＿ｖａｒｉａｂｌｅｓ＿ｃｏｎｓｔａｎｔｓ(ｎｌ) ＃检查变量是否有效

ｐｒｉｎｔ(ｎｌ)
ｒｅｓｕｌｔｓ <－ ｒｕｎ＿ｎｌ＿ａｌｌ(ｎｌ)
ｓｅｔｓｉｍ(ｎｌꎬ " ｓｉｍｏｕｔｐｕｔ" ) <－ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｗｒｉｔｅ＿ｓｉｍｏｕｔｐｕｔ(ｎｌ)
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