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总结

我们研究渐近⾏为，当  的⼈⼝很⼤ 由SIR类型系统建模的流⾏病需要达到顶峰。我们发现
，在哪⾥  是有效接触率，  感染者停⽌感染的速度。

SIR模型

    考虑[4，p。75]流⾏病的经典模型

在哪⾥  是可能被感染的⼈数，  感染⼈数  因传播，分娩，治愈或死亡⽽被转移的⼈数；以及 
假定总⼈⼝不变。考虑初始条件

我们将假设 。

    可以在图1中找到⼀个⽰例。我们选择了 ，  每天和 每天。这对应于平均感染时
间  4天且可重现 （该术语和表⽰法来⾃[5，p。102]）。在没有声称是现实的情况下，这些值
与在没有⼲预措施来减少流⾏病的假设情况下所发现的冠状病毒的值处于相同的数量级[3]。

图1. SIR模型的仿真。
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    通过结合第⼀和  第三等式，众所周知[4，p。76]，我们找到了微分系统的第⼀积分：

在哪⾥ 。在第⼀个⽅程中，我们发现

图1中的流⾏病⾼峰对应于 ，这是从第⼆个等式 。注意 正在减少单调。我们推论
是流⾏⾼峰的时间，即

所以

摆姿势 。所以

流⾏病⾼峰的渐近⾏为

    让我们寻找增加 。对于 ，我们注意到

⻩⾦附近 ，我们有
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    现在让我们寻找减少 。为了⼀切 ， 。我们也有  对于所有 。
我们推断出⼀切  和所有 ，
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我们遇到了形式的合理部分  与  和 。它分为简单的元素，例如
。因此，原语是 。所以

右边的成员等于  什么时候 。由于它与上⾯获得的上限相同，因此我们得出以下结
论：  什么时候 。

    在图1的⽰例中，  ⼏天 天。近似值看起来不错。在图2中，我们改变了⼤⼩
 ⼈⼝以及参数 ，带有 固定的。我们注意到  有时⾼估，有时低估 。

图2.⽇期⽐较  ⽤公式（1）的积分计算的流⾏病⾼峰（实线），  （虚线），具体
取决于 ，何时  从10到  对于三个参数值  如 。

    注意  是从那时起开始流⾏的增长率，因为  ⾼，  和 。可以从流⾏病学数据
估计该⽐率。知道总⼈⼝ ，因此我们可以预测疫情⾼峰的⽇期。在实践中，⼈⼝均匀混合模型所依据的假设
在⼀个国家规模上仍然值得怀疑，⽽在⼀个城市规模上则更少。

    从历史上看，Kermack和McKendrick通过假设可重复性来近似SIR系统 接近1，导致⼩流⾏病。发展有限
，他们得出了⼀个明确可解的Riccati⽅程，因此

在哪⾥ ，  和  根据参数以特别复杂的⽅式表达⾃⼰ ，  和 （例如参见[1]）。流⾏⾼峰发⽣在
。让我们顺便指出，据我们所知，从未严格证明过近似（2），这就是为什么我们在⾮正式符号的上

⽅和下⽅使⽤ 。现在假设  前⾯⼩ 。在这种情况下，
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（例如参见[2]）。⽤  趋于⽆穷⼤，所以我们有  最后 。我们发现相同的渐近⾏为。我们
基于公式（1）的分析对所有  不仅是为了  接近1。
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A.  Hillion (1986) Les Théories mathématiques des populations. Presses Universitaires de France,  Paris.
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