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摘要：　 目前寨卡病毒已在超过 ６５ 个国家和地区传播， 为了估计新加坡寨卡病毒的传播潜力和有

关控制策略的有效性， 首先采用经典的传染病模型并结合累计报告病例数， 借助最小二乘法和

ＭＣＭＣ 方法进行模型参数估计， 寻求拟合累计病例数最佳的参数集合及其相应的置信区间．进而

根据再生矩阵法求得的基本再生数公式，得到了新加坡寨卡爆发的阈值参数 Ｒ０ 的估计值和置信

区间， 通过对比分析验证了新加坡寨卡病毒传播基本再生数的可靠性．之后， 分析了累计病例数

对各个关键参数的敏感性， 探讨针对寨卡病毒传播控制策略的有效性．结果表明： 在对新加坡寨

卡病毒的控制中， 需要通过增加检疫次数和检疫率、对患者进行隔离以及有效地灭蚊， 并且通过

减少疫区的游客数量达到控制疫情的效果．
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引　 　 言

寨卡病毒是由伊蚊属蚊虫叮咬传播的黄病毒，传播途径与登革热和基孔肯雅病毒类似，临
床症状与这两者也是类似的：发热、斑丘疹、关节痛、非化脓性的结膜炎．该病毒最大的危害在

于对孕妇腹中的胎儿发育具有较大影响，可造成新生儿脑部发育不全，患上“小头畸形症” ［１］ ．
近年来寨卡病毒已经在南太平洋和美洲国家随着基孔肯雅病毒的传播路径进行传播，其感染

风险、传播速度和对社会的危害已经受到包括公共卫生部门、疾病控制部门的高度关注．
基本再生数是用来刻画疾病传播程度与风险的重要指标．由于随机因素等的影响， 研究

者通过不确定性分析， 得到了哥伦比亚寨卡病毒在人群中传播的基本再生数 Ｒ０， 其 ９５％的置

信区间为 ２．２～１４．８．每年 ８ 月至 ９ 月为蚊虫活动的旺季， 会导致寨卡病毒的传播潜力变大［２］，
从而导致基本再生数 Ｒ０ 增加．新加坡在 ２０１６ 年 ８ 月 ２７ 日确诊了首例寨卡病毒感染病例， 截

止到当年 ９ 月 １２ 日就已经累计产生了 ３３３ 例确诊病例， 新加坡寨卡病毒的快速集聚性爆发

引发了高度关注．为了研究新加坡寨卡病毒传播的潜力、风险以及针对寨卡传播所采用控制措

施的有效性， 本文通过收集新加坡寨卡病毒的累计病例数， 发展简单可行的数学模型［３⁃５］， 以

避免虫媒数据缺失对模型参数辨识和确定带来的困难．采用包括最小二乘法和 Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ⁃
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Ｍａｒｋｏｖ（蒙特卡洛⁃马尔科夫）链（ＭＣＭＣ）等方法［６］， 对模型中的未知参数进行估计， 进而估计

新加坡寨卡病毒的基本再生数 Ｒ０ 和相应的置信区间．通过参数敏感性分析确定针对寨卡病毒

传播控制所采用的人为干预措施的有效性， 其中包括增加检疫次数和检疫率、对患者进行隔

离与有效地灭蚊， 以及减少疫区的游客数量等．以上的模型分析、参数拟合和控制措施敏感性

分析， 为未来在我国可能的寨卡爆发的控制提供了有益的参考．

１　 模型建立与基本再生数公式

首先介绍如何建立模型能够快速拟合寨卡传播疫情数据， 以及确定模型参数并进行相关

分析．这对突发性传染病的预测与控制是至关重要的．
１．１　 模型建立

由于寨卡病毒和登革热病毒都是黄病毒感染的流行病， 可以参考登革热的传播模型［３］建

立相应的寨卡病毒传播模型．由于登革热的传播由来已久， 相应的数学模型和理论研究已经

非常完整．比如相对复杂的蚊媒传播疾病模型就系统考虑了蚊子对人的叮咬率和水生阶段蚊

子的存活率和死亡率， 以及温度、雨量、蚊子生活史策略等综合因素．如果能有效监测蚊虫的

数量和动态变化规律， 发展相对复杂的多因素模型是可行的［１］， 但这对突发性疾病的预防控

制和策略分析必将带来挑战．
因此短时间内， 我们只需关注疫情数据的发展而忽略蚊虫数量的变化， 而把蚊媒的交叉

感染反映在人与人之间的传播概率上， 从而很大程度上简化了模型且避免了蚊媒数据缺失对

模型参数识别带来的困难．搜集到新加坡寨卡病毒感染病例数的时间为 ２０１６ 年 ８ 月 ２７—９ 月

１２ 日， 天数为 １７ 天， 记时间区间为 Ｔ ＝ ［０，１６］ ．由于天数较短， 因此不考虑因病死亡以及人

口输入的影响， 即假设自然出生率和自然死亡率是相等的［７］， 则总人口 Ｈ ＝ Ｈｓ ＋ Ｈｅ ＋ Ｈｉ ＋ Ｈｒ

为恒定的， 其中 Ｈｓ 表示在 ｔ 时刻未被感染但有可能被寨卡病毒感染的人数， 即易感者类； Ｈｅ

表示已经感染但还没有发病或没有症状的潜伏者类； Ｈｉ 表示在 ｔ 时刻已经被感染并具有传染

力的人数， 即感染者类； Ｈｒ 表示在 ｔ 时刻已经从感染者类移除的人数，即移除者类．由于天数

较短， 因此也不需要考虑温度的变化［８⁃９］ ．设自然出生率等于自然死亡率， 记为 μｈ， 传染率为

βｈ， 从潜伏类转化为易感者类的转化率为 θｈ， 恢复率为 αｈ ．合上述实际考虑以及相应的假设，
得到了如下的寨卡病毒传播模型：
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其中 Ｈｃ 表示累积的病例数， 是为了后面拟合数据方便．
１．２　 基本再生数 Ｒ０

根据基本再生数 Ｒ０ 的再生矩阵计算方法［１０⁃１１］， 模型（１）可写为以下形式：

０７２１ 范　 　 琳　 　 烜　 　 　 唐　 　 三　 　 一



　 　 ｘｉ ＝ Ｆｉ（ｘ） ＋ Ｖ ＋
ｉ （ｘ） － Ｖ －

ｉ （ｘ）， （２）
其中， Ｆｉ（ｘ） 为仓室 ｉ 中新感染的感染率， Ｖ ＋

ｉ （ｘ） 为以各种途径转移到仓室 ｉ 的转换率， Ｖ －
ｉ （ｘ）

为从仓室 ｉ 转移到其他仓室的转换率．令 Ｖｉ（ｘ） ＝ Ｖ －
ｉ （ｘ） － Ｖ ＋

ｉ （ｘ）， 则式（２）可以写为

　 　 ｘｉ ＝ Ｆｉ（ｘ） ＋ Ｖｉ（ｘ）， （３）
其中
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基本再生数的计算公式与模型无病平衡点密切相关．令模型（３）中每个方程的右侧等于

０， 可以得到无病平衡态为 Ｘ０ ＝ （Ｓ０，０，０，０） ．根据文献中的计算公式［１０⁃１１］， 得到如下两个计算

公式：
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其中， Ｆ为非负矩阵， Ｖ为非奇异的 Ｍ⁃矩阵， 即它自身的逆矩阵 Ｖ －１ 为一个非负矩阵， 且计算

得到
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对于本文建立的模型来说， ＦＶ －１ 为模型的下一代矩阵， 则基本再生数 Ｒ０ 可以表示为

　 　 Ｒ０ ＝ ρ（ＦＶ －１）， （４）
其中， ρ 表示矩阵 ＦＶ －１ 的谱半径， 矩阵 ＦＶ －１ 可以表示为如下矩阵：
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简单计算可得矩阵 ＦＶ －１ 的最大特征值

　 　 λｍａｘ ＝
β ｈＳ０θ ｈ

（μ ｈ ＋ θ ｈ）（μ ｈ ＋ α ｈ）
． （５）

因此， 谱半径

　 　 ρ（ＦＶ －１） ＝ λｍａｘ ＝
β ｈＳ０θ ｈ

（μ ｈ ＋ θ ｈ）（μ ｈ ＋ α ｈ）
， （６）

所以基本再生数的表达式为

　 　 Ｒ０ ＝
β ｈＳ０θ ｈ

（μ ｈ ＋ θ ｈ）（μ ｈ ＋ α ｈ）
． （７）

２　 模型在寨卡爆发中的应用

本节根据上面的模型建立和基本再生数的计算公式， 应用最小二乘法和 ＭＣＭＣ 两种方法
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进行比较研究， 对新加坡寨卡病毒的累计病例数进行拟合， 估计相关参数并计算基本再生数

和它 ９５％的置信区间， 然后通过敏感性分析讨论控制策略的有效性．
２．１　 最小二乘法

最小二乘法是根据观测数据以误差的平方和最小为准则， 估计线性或非线性模型中未知

参数的一种基本参数估计方法．基本思路是选择估计量使模型输出与实测数据之差的平方和

达到最小， 从几何意义上讲就是找到与给定数据之间的距离平方和最小的曲线．应用最小二

乘法的关键是估计模型中的未知参数， 之后根据估计出的未知参数和部分确定的参数值（如
平均寿命等）对模型中第五个方程进行求解可得 Ｈｃ 的值， 并与新加坡寨卡病例累积病例数进

行拟合．
在上述步骤的基础上估计基本再生数 Ｒ０，同样需要确定模型中的未知参数．新加坡的人

均寿命为 ８３ 岁，２０１６ 年为 ３６６ 天，因此，自然死亡率 μ ｈ ＝ １ ／ （３６６ × ８３）；恢复率 α ｈ ＝ １ ／ １０［２］ ．
因此根据基本再生数 Ｒ０ 的表达式可以看出，还需要估计出未知参数，即潜伏类转化为易感者类

的转化率 θ ｈ、传染率 β ｈ 以及易感者的初始人数 Ｓ０，基于此就可以估计出基本再生数的值 Ｒ０ ．θ ｈ

和 β ｈ 分别表示潜伏类转化为易感者类的转化率和感染率．因此， 根据具体的生物背景， 这两

个参数的值非负并且小于 １，所以基于这一先验信息， 对这两个参数加以约束， 并适当缩小搜

索范围， 求解这一具有约束条件的参数估计问题．
应用ＭＡＴＬＡＢ 程序中的 Ｆｍｉｎｃｏｎ 命令，估计出来的参数值分别为 θ ｈ ＝ ０．１９４ ０，β ｈ ＝ ０．００５ ９，

Ｓ０ ＝ ２０５．将已知和估计出来的参数值代入基本再生数的计算公式， 可以计算出新加坡寨卡病

毒的基本再生数 Ｒ０， 即 Ｒ０ ＝ １２．０９．通过估计出的未知参数可以得到观测病例数和预测病例数

的拟合曲线以及拟合的条形图［１２⁃１３］， 如图 １ 所示．

（ａ） 拟合曲线图 （ｂ） 拟合条形图

（ａ） Ｔｈｅ ｆｉｔｔｉｎｇ ｃｕｒｖｅ （ｂ） Ｔｈｅ ｆｉｔｔｉｎｇ ｂａｒ ｇｒａｐｈ
图 １　 观测病例数与预测病例数

Ｆｉｇ． １　 Ｔｈｅ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｄａｔａ ＆ ｔｈｅ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｄａｔａ

２．２　 ＭＣＭＣ 方法

ＭＣＭＣ 方法是一种动态的 Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ 方法， 基本步骤是产生随机数， 并使之服从一个概

率分布， 在这个分布上产生随机样本， 且随机样本的产生与Ｍａｒｋｏｖ 链有关．要建立以 π（ｘ） 为

平稳分布的 Ｍａｒｋｏｖ 链， 首先需要选择一个对称的建议分布 ｑ（·，·） ．一般选取建议分布为正

态分布或者均匀分布， 此处选择均匀分布， 由建议分布 ｑ（·，ｘ） 产生一个潜在的转移 ｘ → ｙ，
并定义 ｐ（ｘ，ｙ） ＝ ｐ（ｘ → ｙ） ＝ ｑ（ｘ，ｙ）α（ｘ，ｙ）， α（ｘ，ｙ） 为接受概率， 其定义稍后给出．然后根据
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［０，１］ 均匀分布中产生的随机数 ｕ 来判断在转移点 ｙ 是否进行转移， 即判断这个取样值是否

可以作为下一个取样值

　 　 Ｘ ｔ ＋１ ＝
ｙ，　 　 ｕ ≤ α（ｘ，ｙ），
ｘ，　 　 ｕ ＞ α（ｘ，ｙ） ．{ （８）

若要使 π（ｘ） 为平稳分布， 在有了建议分布后还需要选择接受概率 α（ｘ，ｙ） 使得相应的 π（ｘ）
为平稳分布， 接受概率为

　 　 α（ｘ，ｙ） ＝ １，π（ｙ）ｑ（ｙ，ｘ）
π（ｘ）ｑ（ｘ，ｙ）{ } ， （９）

由此可见， ０ ＜ α ≤１和 ｘ≠ ｙ 成立．则用此方法生成的 Ｍａｒｋｏｖ 链就是以 π（ｘ） 为平稳分布的，
基于此可以进行参数估计和累计病例数的拟合．

通过 ＭＣＭＣ 方法对新加坡寨卡病例数的拟合图和未知参数对应的 Ｍａｒｋｏｖ 链分别见图 ２
（ａ）和图 ３ 所示．由数据的拟合图可以看出预测病例数与观测病例数拟合得很好， 通过图 ３ 可

以看出未知参数值的 Ｍａｒｋｏｖ 链为收敛的， 因此， 此算法是有效的．
若要估计基本再生数 Ｒ０ 的值， 由于在最小二乘法中已经说明自然死亡率 μ ｈ 和恢复率 α ｈ

的值分别为 １ ／ （３６６ × ８３） 和 １ ／ １０， 由计算公式可知需要估计从潜伏类转化为易感者类的转化

率 θ ｈ、 传染率 β ｈ 以及最初的易感者人数 Ｓ０ ．在 ＭＡＴＬＡＢ 中编写上述 ＭＣＭＣ 程序， 经过预热期

后运行 ５００ ０００ 次估计出未知参数的值为 Ｓ０ ＝ ２０７， θ ｈ ＝ ０．２０３ ５， β ｈ ＝ ０．００５ ８，将未知参数的

值代入求出的基本再生数 Ｒ０ 中， 可以得到新加坡寨卡病毒的基本再生数 Ｒ０ ＝ １２．

（ａ） 拟合曲线图 （ｂ） 累计病例数的 ９５％的置信区间

（ａ） Ｔｈｅ ｆｉｔｔｉｎｇ ｃｕｒｖｅ （ｂ） Ｔｈｅ ９５％ ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ ｉｎｔｅｒｖａｌ ｏｆ ｔｈｅ
ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｃａｓｅｓ

图 ２　 寨卡病例累计数（２０１６⁃０８⁃２７—２０１６⁃０９⁃１２）
Ｆｉｇ． ２　 Ｔｈｅ ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｃａｓｅｓ（２０１６⁃０８⁃２７—２０１６⁃０９⁃１２）

应用 ＭＡＴＬＡＢ 计算出新加坡寨卡病毒的基本再生数 Ｒ０ 的 ９５％的置信区间为 １１．８２８ ４ ～
１２．１２９ １， 应用最小二乘法和 ＭＣＭＣ 方法计算出的基本再生数的值分别为 １２．０９ 和 １２， 都在

９５％的置信区间内．根据之前拟合用到的 ＭＣＭＣ 方法， 在 ＭＡＴＬＡＢ 中对新加坡寨卡病毒的累

计病例数的 ９５％的置信区间进行作图［１４］， 可以得到图 ２（ｂ）， 可以看出， 对新加坡累计病例

数拟合得很好、可信度很高．
由此可以看出， 采用最小二乘法和 ＭＣＭＣ 方法， 都能很好地估计模型参数， 得到较好的

拟合结果．但是 ＭＣＭＣ 方法为我们提供了 ９５％的置信区间， 这是最小二乘法不易得到的．
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（ａ） θ ｈ （ｂ） β ｈ

（ｃ） Ｓ０ （ｄ） Ｅ０

图 ３　 估计未知参数的 Ｍａｒｋｏｖ 链

Ｆｉｇ． ３　 Ｔｈｅ Ｍａｒｋｏｖ ｃｈａｉｎｓ ｏｆ ｕｎｋｎｏｗｎ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

３　 敏感性与控制策略有效性分析

以上面参数估计得到的未知参数值和部分已知的参数， 基于本文提出的简单模型，可以

分析基于寨卡病毒传播的多种控制策略的有效性， 进而提出适当的优化控制策略， 达到控制

疫情的目的．为此可以通过累计病例数对各个参数的敏感性分析［１５⁃１６］， 给出如何通过控制措

施来控制寨卡病毒的进一步传播．
首先分析从潜伏期到感染期的转化率 θ ｈ 对累计病例数的影响， 通过参数估计的置信区

间适当改变参数 θ ｈ 的值， 画出累计病例数随 θ ｈ 改变而改变的解曲线［１７］， 观察不同 θ ｈ 对应的

曲线找到累计病例数对此参数的敏感性．若增加检疫次数以及对确诊的潜伏期患者进行隔离

治疗， 则会导致参数 θ ｈ 的减少， 即随着检疫次数、检疫率以及隔离治疗的增加， 会导致潜伏

期到感染期的转化率的减少．从图 ４ 可以看出， 随着潜伏期到感染期转化率的变化， 累计病例

数变化显著， 说明累计病例数对参数 θ ｈ 的变化是敏感的．因此， 增加控制措施中的检疫次数、
检疫率以及隔离治疗是很有必要的．

接下来分析传染率 β ｈ，同样通过变化参数 β ｈ 的值可以画出累计病例数的相应变化曲线，
进而由曲线的变化分析累计病例数对参数 β ｈ 的敏感性．通过隔离感染者以及进行有效地灭蚊

可以有效减少易感者与感染者的间接接触，也就导致了传染率 β ｈ 的减少．从图 ５ 中可以看出，
当参数 β ｈ 变化时会使累计病例数变化，因此，累计病例数对参数 β ｈ 是敏感的且随着 β ｈ 的减

少，累计病例数下降非常明显．也就是说，通过隔离感染者及有效地灭蚊可以达到控制寨卡病

毒疫情的效果．
我们知道，易感人群规模即高危人群数是影响疾病传播的关键因子之一．新加坡观测到的

病例数是集聚性爆发，影响到的人群规模不是很大．但是当易感人群规模发生变化时，会对新

加坡 ２０１６ 年寨卡的爆发产生什么样的影响呢？ 通过画出不同的易感者人数对应不同的累计

病例数曲线可以观察到累积病例数对易感人群的敏感性，如图 ６ 所示．由此可见，减少人口流
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动、控制当地的游客数量，可以使得易感者人数减少，从而使得 Ｓ０ 减少．从图 ６ 中可以看出，累
计病例数是随着易感者人数的变化而变化的，即累计病例数对易感者数量的变化是敏感的．因
此，通过减少人口流动以及控制当地的游客数量，可以达到控制寨卡病毒疫情的效果．

图 ４　 累计病例数对参数 θ ｈ 的敏感性分析 图 ５　 累计病例数对参数 β ｈ 的敏感性分析

Ｆｉｇ． ４　 Ａｎａｌｙｚｉｎｇ ｔｈｅ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｃａｓｅ Ｆｉｇ． ５　 Ａｎａｌｙｚｉｎｇ ｔｈｅ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｃａｓｅ
ｎｕｍｂｅｒ ｔｏ ｐａｒａｍｅｔｅｒ θ ｈ ｎｕｍｂｅｒ ｔｏ ｐａｒａｍｅｔｅｒ β ｈ

图 ６　 累计病例数对参数 Ｓ０ 的敏感性分析 图 ７　 累计病例数对参数 Ｅ０ 的敏感性分析

Ｆｉｇ． ６　 Ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｃａｓｅ Ｆｉｇ． ７　 Ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｃａｓｅ
ｎｕｍｂｅｒ ｔｏ ｐａｒａｍｅｔｅｒ Ｓ０ ｎｕｍｂｅｒ ｔｏ ｐａｒａｍｅｔｅｒ Ｅ０

采用同样的方法可以分析其他参数或其他初始数量比如潜伏者类的初始数量对新加坡

寨卡累积病例数的影响．比如从图 ７ 中可以看出随着潜伏者类初始数量 Ｅ０ 的变化， 累计病例

数的变化是明显的， 因此累计病例数对潜伏者类的变化也是敏感的．所以有效减少潜伏者类

的初始数量， 即通过增加检疫次数及检疫率， 可以达到控制疫情的效果．
因此， 在寨卡病毒的控制过程中， 增加检疫次数以及检疫率、并对检疫到的患者进行隔

离治疗对累计病例数的影响是很明显的； 有效灭蚊和隔离感染者可以减少新加坡寨卡病毒的

累计病例数； 通过减少人口流动以及减少游客数量同样可以达到控制疫情的效果．因此， 当疫

情发生时， 公共卫生部门或疾病控制部门在积极灭蚊的同时增加对当地居民的检疫次数及检

疫率并对检疫到的患者进行隔离治疗、控制人口的流动、减少游客数量等综合控制措施， 可以

更好地控制当地寨卡病毒的疫情和传播．
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４　 结　 　 论

在新加坡的寨卡病毒传播过程中， 确诊感染人数在短短 １７ 天中已经到达了 ３３３ 人， 寨卡

病毒的传播风险与控制不容忽视．本文建立了关于寨卡病毒的简化模型， 结合新加坡寨卡疫

情数据， 利用最小二乘法和 ＭＣＭＣ 方法对未知参数进行估计， 进而得到新加坡寨卡病毒发生

的基本再生数 Ｒ０ ．
本文根据最小二乘法估计出的 θ ｈ ＝ ０．１９４ ０ 和 ＭＣＭＣ 方法估计出的 θ ｈ ＝ ０．２０３ ５ 的值与潜

伏期到感染期的转化率的范围 ０．０８３～０．３３［１８］是相符的．并且， 最小二乘法估计出的参数 β ｈ ＝
０．００５ ９ 和 ＭＣＭＣ 方法估计出的 β ｈ ＝ ０．００５ ８的值， 与参数 β ｈ 的取值范围 ０．００１～０．１［１８］是一致

的．塔希提岛（南太平洋）的总人口为 １７８ １００， 估计出的易感者类为 ４ ９６６； 北风群岛的总人口

为 ３３ １００， 估计出的易感者类为 １ １３１； 莫雷阿岛（法属波利尼西亚）的总人口为 １６ ２００， 估计

出的易感者类为 ４４０； 土阿莫土群岛总人口为 １５ ８００， 估计出的易感者类为 ６１２［１９］ ．这些地区

估计出的易感者人数比当地的总人口少很多， 而本文估计出的新加坡易感者人数同样比总人

口小很多， 这是因为考虑到新加坡当地实际情况， 一方面新加坡为很多岛屿组成， 这就使得

其他岛屿的人口与患病地区人口有效接触变少； 另一方面当寨卡病毒被发现后， 新加坡当地

政府采取了将感染者进行隔离的措施， 这使得很大一部分人口与感染者并未进行有效接触，
从而估计出来的易感者类远小于当地人口总数．

应用最小二乘法和 ＭＣＭＣ 估计出的新加坡的基本再生数分别为 Ｒ０ ＝ １２．０９和 Ｒ０ ＝ １２， 与

南太平洋岛国的基本再生数的取值范围 ２．２～ １４．８［２］ 是一致的．估计出的新加坡寨卡病毒的基

本再生数 Ｒ０ 的值之所以偏大， 一方面是因为新加坡寨卡病毒的爆发是在当年的 ８ 月 ２７ 号到

９ 月 １２ 号， 这段时间为蚊子的活跃时期， 增加了基本再生数的值； 另一方面， 通过分析收集

到的病例数可知新加坡寨卡病毒首例是在东郊的沈氏通道社区发现的， 第二天又确诊了 ４０
例寨卡病毒病例， 感染病例主要集中在新加坡东郊的沈氏通道社区和附近的阿裕尼地区， 该

地区人口集中， 患者集中在当地的一个工地， 这也使得基本再生数 Ｒ０ 偏大．之后对累计病例

数置信区间的画图以及对基本再生数 Ｒ０ 的置信区间的求解得基本再生数 Ｒ０ 的 ９５％置信区间

为 １１．８２８ ４～１２．１２９ １， 这也进一步说明了本文估计出的基本再生数是可靠的．
为了更加有效地对新加坡寨卡病毒的疫情进行控制， 对估计出的参数进行了敏感性分

析， 通过敏感性分析引导当地政府采取相应的有效措施来控制寨卡病毒的疫情．建议在寨卡

病毒的控制过程中， 不仅要通过增加检疫次数和检疫率、对检疫到的患者进行隔离并进行有

效地灭蚊， 而且要通过减少人口流动和减少疫区的游客数量达到控制疫情的效果．上述研究

结果为今后可能的新的疫情爆发控制提供了有益的参考， 具有重要的实际意义．
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