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基于马尔可夫模型的传染病传播预测研究
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【摘　要】本文借助马尔可夫模型对传染病传播预测进行了研究。首先，我们对传染病的传播过程进行了

建模，将其抽象为离散状态的马尔可夫模型。接着，应用贝叶斯参数估计方法推断了马尔可夫模型的转移概率

矩阵。最后，借助 Matlab 软件进行了仿真实验，研究结果揭示了疫苗接种和人口流动因素对传染病感染人数的

影响。
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引言

近年来越来越多的传染病毒侵害人类，如 SARS、

禽流感、登革热、埃博拉、MERS、肺炎等，这些病毒

均可通过空气传播，传染病已不仅仅是医学问题，更

是严重的社会问题 [1]。国内外学者对传染病传播预

测的研究主要集中在传染病动力学模型和统计模型两

种。典型的动力学模型包括 SIR 模型 [2-3] 和 SEIR 模型
[4-5]。SIR 模型是一种传染病动力学模型，将人群划分

为易感（Susceptible）、感染者（Infected）和康复

者（Recovered）三个状态。需要注意的是，SIR 模型

是基于简化假设构建的，实际情况中可能存在许多复

杂因素。为了更好地描述潜伏期传染病，人们引入了

“暴露者（Exposed）”状态并改进了 SIR 模型，得到

了 SEIR 模型。SEIR 模型适用于研究具有潜伏期的传

染病，能够更好地描述传染病在人群中的传播过程，

包括潜伏期、感染期和康复期。通过模拟不同参数值

下的 SEIR 模型，可以帮助预测疫情的发展趋势。需要

注意的是，SEIR 模型也是基于简化假设构建的，在实

际应用中需要结合具体情境和数据进行调整和改进。

传染病预测的统计模型主要包括马尔科夫模型 [6-

8]、线性回归模型 [9-10] 和复杂的机器学习模型 [11-12] 以

及贝叶斯统计模型 [13]。马尔科夫链模型是一种离散状

态空间和时间的统计模型，假设与当前的状态有关，

与过去的状态无关。在传染病研究中，可以将人群状

态划分为不同的类别，通过指定状态转移概率来描述

传染病的传播过程。模型在实际应用中需要准确的转

移矩阵。线性回归模型可用于探索传染病与各种相关

因素之间的关系，从而了解这些因素对传染病传播的

影响。线性回归模型操作简便，但需要较大数量的数

据。机器学习模型是一种通过训练数据来识别模式并

得到预测模型的方法。它基于统计学和算法理论，可

以从大量数据中自动学习，并使用所学知识进行决策

或预测。机器学习模型在传染病预测方面具有较高的

精度，但同样需要大量数据。

综上所述，传染病动力学模型是微分方程模型，

对于传染性较低的传染病风险预测比较精确，但对于

传染性较高的传染病传播预测有局限性。马尔科夫模

型是一种离散模型，可以弥补这个不足。考虑到传染

病传播的时序特点，当前时刻患者人数只与上一时刻

患者人数相关，下一时刻患者人数又与当前时刻有着

密切关系，这一特征符合马尔科夫随机过程，因此，

本文采用马尔科夫模型预测传染病的传播。

1 马尔可夫基本理论

马尔可夫理论的核心是马尔可夫性质，即“未来

只与现在有关”，也就是说，给定一个过程当前状态

及历史的所有状态，其未来状态仅依赖于当前状态，

与历史状态无关。这种性质也被称为无后效性或无记

忆性 [14], 马尔可夫模型是一种统计模型，用于描述具

有马尔可夫属性的随机过程。主要内容包括状态空间、

状态转移概率矩阵和初始状态概率。

1.1 状态空间

时间和状态都是离散的马尔科夫过程称为马尔科

夫链 , 简记 : ( ), 0,1, 2,nX X n n= = ， 马尔可夫链

是随机变量 1 2,X X 的一个数列。这些变量的范围，

即他们所有可能取值的集合，被称为“状态空间”.

1.2 转移矩阵及初始概率

在马尔可夫模型中，系统可以在每一步从一

个状态转移到另一个状态，也可以保持当前状态不

变。这种状态的改变被称为转移。由于状态转移具

有随机性，不同的状态改变存在一定的率，这个概

率被称为转移概率。 ( ) ( )i nn P X iπ = = 表示在时刻

n 处于状态 i 的状态概率。 1( )ij n nP P X j X i+= = =
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表示在时刻 n 处于状态 i, 在下一时刻 n+1 处于状

态 j 的概率。也称为一步转移概率矩阵，简称转移

概率或转移概率矩阵记为 ( )ijA P= 。系统初始时刻

0t 的状态概率向量为

，为初始状态概率，则后续传染病状况的预测为：

 

。如果已知系统初始时刻的状态概率向量和状态转移

矩阵 A，就可以计算出任意时刻系统处于各个状态的

概率。

2 贝叶斯估计理论

2.1 后验概率

贝叶斯估计是一种利用贝叶斯定理进行参数估计

的方法。它基于贝叶斯定理，通过将先验知识与观测

数据结合，更新对参数的估计。我们假设参数θ 是随

机变量，根据观测数据 X 可以得到θ 的后验概率分布

( )P Xθ 。其中， ( )P θ 为θ 的先验概率分布，表示我

们对θ 的初始认知； ( )P X θ 为给定θ 条件下观测数

据 的似然函数，表示在已知θ 的情况下，观测数据

出现的可能性。根据贝叶斯定理，我们可以得到θ 的

后验概率分布：
( ) ( )

( )
( )

P X P
P X

P X
θ θ

θ = ，         （1）

其中， ( )P X 为已知的数据信息，贝叶斯估计首

先要确定先验概率分布 ( )P θ ) 和似然函数 ( )P X θ 。

先验概率分布可以基于历史数据或专家判断来确定。

似然函数则是描述参数与观测数据之间关系的模型。

贝叶斯估计能够利用先验信息对参数进行估计，这对

于数据量有限或不完全的情况下尤为重要。通过引入

先验知识，贝叶斯估计可以更准确地估计未知参数，

并有效地处理小样本问题。其次，贝叶斯估计具有很

大的灵活性。用户可以根据具体情况选择不同的先验

分布，并通过后验分布来反映参数的不确定性，通过

后验分布，我们可以了解参数的不确定程度，并获得

置信区间等有关统计量，从而更好地理解和解释结果。

2.2 转移概率的估计

本文利用贝叶斯估计的方法根据传染病感染、康

复、死亡、未感染四个状态的历史数据估计各个状态

的转移概率矩阵。首先确定参数的先验概率分布，本

文假设每个转移概率都服从 Beta(α, β) 分布，其中

α 和 β 是超参数。接下来，根据历史传染病数据，

根据（1）计算每个转移概率的后验概率分布。假设有

n个样本，其中第 i个样本表示在状态 i转移到状态 j

的次数，那么第 i 行的转移概率矩阵的元素可以表示

为

( ) ( ( , )) ( )P j i X i j n mη η= + +∑ ，   （2） 

其中η 是先验中的超参数， ( , )X i j∑ 表示第 i

行中所有转移到状态 j 的次数，m 表示转移概率矩阵

的列数。

3 仿真研究

考虑隔离管控、人口流动因素疫情的影响。分别

对比隔离管控、人口流动前后病毒感染人数的变化。

设置初始状态人口分别为 A0=[1000, 10, 0, 9000] 

( 单位：万人 )，根据 2022 年 1 月至 2022 年 12 月四

个状态的历史数据，利用贝叶斯理论估计各个状态的

转移概率，利用 Matlab（2018a 版本）进行仿真得到

以下结果。

图 1. 隔离管控前后感染人数对比曲线

从图 1 中可以看到隔离管控后的感染人数明显低

于隔离管控前的感染人数，这表明隔离管控对控制传

染病的扩散起着非常重要的作用。这是因为隔离管控

措施可以有效地阻断病毒在人群中的传播链，可以限

制人们出行、聚集和交往的范围，减少接触和交叉感

染的机会，从而降低感染人数，这也是传染病初期最

有效的措施。

从图 2 可以看到人口流动前的感染人数低于人

口流动后的感染人数，因为人口流动往往会导致感染

人数增加的风险。人口流动使得无症状感染者或轻微

症状患者有机会将病毒传播到其他从而导致感染人数

的增加。在人口流动前，感染人数通常相对较低。这

是因为在没有大规模人口流动的情况下，病毒传播的
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机会相对较少。通过采取及时的隔离控制措施，可以

有效遏制病毒传播，从而保持感染人数相对较低。然

而，一旦人口开始流动，例如节假日、旅游季节、商

务出差等情况下，人们可能从一个地区到另一个地区，

这就增加了感染传播的风险。因此，控制人口流动并

配合相应的隔离管控措施是减少传染病传播的重要手

段。

结论

本文利用马尔可夫模型进行了传染病传播风险的

预测。通过对传染病感染人数的预测建模，应用贝叶

斯参数估计方法推断了马尔可夫链的转移概率矩阵。

根据研究结果揭示了疫苗接种和人口迁移等因素对传

染病传播的影响特征。疫苗接种和隔离防控对传染病

感染人数的控制是积极的。它不仅可以直接预防感染，

减少感染者的数量，从而对整个社会的公共卫生健康

产生积极的影响。因此，传染病的控制和预防工作中，

推广和普及疫苗接种以及人口流动管理和监测是非常

重要和有效的措施。这些研究结果为公共卫生政策制

定者提供了重要的参考，并为进一步研究传染病传播

提供了新的思路和方法。
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图 2. 人口流动前后感染人数对比曲线


