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基于改进遗传算法的 COVID-19 传染病模型参数反演 

李佳琴，李虎飞 

北方民族大学数学与信息科学学院  宁夏银川 

【摘要】本文研究了 COVID-19 传染病模型的参数反演问题，首先建立 COVID-19 无症状感染者传染

病的 SEAIRD 模型，其次，利用反问题法将模型转化为目标函数的最小问题，利用改进的遗传算法获取模

型参数，最后对参数进行了敏感性分析. 结果表明，改进的遗传算法对新冠肺炎疫情模型的参数反演效果

良好。 
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Parameter inversion of COVID-19 infectious disease model based on improved genetic algorithm 
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【Abstract】In this paper, parameter inversion of COVID-19 infectious disease model is studied. Firstly, the 

SEAIRD model of infectious disease in asymptomatic COVID-19 infected persons was established. Secondly, the 

inverse problem method is used to transform the model into the minimum problem of the objective function, and 

the improved genetic algorithm is used to obtain the model parameters. Finally, the sensitivity of the parameters 

was analyzed. The results show that the improved genetic algorithm is effective in parameter inversion of the novel 

coronavirus epidemic model. 
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1 引言 

自 2019 年底以来，新型冠状病毒肺炎（COVID 

-19）疫情在世界许多国家和地区肆虐[1,2]。截至 2023

年 2月 6日，全球有 7.54亿确诊病例，681万人死亡。

疫情的蔓延严重影响了社会的正常发展和人民生活。

显然，新冠肺炎疫情对全世界都造成了灾难性的影响。 

流行病学，包括新冠肺炎、艾滋病、疟疾等，近

年来这些疾病的动态演变受到越来越多的关注[3,4]。

为了预测 COVID-19 的全球传播趋势，学者们采用了

不同的模型结构，分析了疫情传播的基本特征，帮助

政府做出应对病毒传播的决策。Carcione 等[5]使用改

进的 SEIR 模型获得了一种意大利流行病的情景。

Ivorra 等[6]构建了一种适应 COVID-19 特征的新的

θ-SEIHRD 模型，考虑了未发现的感染者和 COVID 

-19 控制措施的效果。Rapolu 等[7]提出了 SEIR-D 模

型，得到了印度部分地区、意大利伦巴第和俄罗斯莫

斯科的时变参数计算结果。随着对新型冠状病毒疫苗

的深入研究和易感人群免疫力的提高，在感染者中出

现的无症状感染越来越多。参考文献[8,9]显示，对无

症状人群的监测检测是预防 COVID-19 传播的关键

策略。杜克大学实施了 SARS-CoV-2 监测项目，使用

汇总检测监测无症状患者，并对有症状者[10]进行个人

检测。因此，评估无症状 COVID-19 在无症状感染者

中的流行率和传染性对于了解疾病的总体流行率至

关重要[11,12]，有必要建立更多针对无症状感染者的传

染病模型，并深入开展传染病模型的参数研究。 

传染病模型中有许多参数，如感染者的隔离率、

感染者的恢复率、感染的概率等，这些参数有时难以

测量或直接获得。因此，当利用传染病动力学的数学

模型来反映各种疾病的传播机制，确定该模型的参数

是非常重要的。反问题[13,14]是模型参数控制的关键问

题。研究反问题的方法可以成功地应用于传染病的研
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究，使流行病学家和公共卫生专家能够对流行病进行

预测。Stevens 等[15]对复杂COVID-19 模型控制的逆问

题进行了全面的计算研究。这些研究为具体的

COVID-19 逆问题提供了重要的见解，并为数学生物学

和其他不同应用领域的逆问题的类似分析提供了指导。

通过求解反问题得到的模型参数称为参数反演[16,17]。

Liu 等[18]提出了考虑中国疫情防治措施的 QSEIR 模

型，该模型的参数采用统计方法进行估计，然后根据

中国的疫情预防策略对疫情情况进行预测。Marinov

等[19]解决了 SIR 传染病模型中传播率和去除率随时

间变化的反演问题。Godio 等 [20]建立了应用于

SARS-CoV-2 传播的广义 SEIR 模型，并采用粒子群

优化方法寻找模型参数，以提高 30 天预测的可靠性，

从以上文献可以看出，关于无症状感染者 COVID-19

传染病模型参数反演的研究仍较少。因此，本文研究

了考虑无症状感染者的 COVID-19 传染病模型的参

数反演问题。 

2 COVID-19 传染病模型建立 

大部分关于传染病的研究都是基于经典的传染

病模型，Krivorotko
[21]基于 SEIR 模型提出了 SEIR-D

模型， 
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其中 S（t）、E（t）、I（t）、R（t）和 D（t）

分别表示 t 时刻易感人数、暴露人数、感染人数、恢

复人数和死亡人数， I 表示感染者与易感个体之间

的感染传播， E 表示潜伏期人群与易感人群之间的

感染传播， 表示感染率， 表示再感染率， 表

示潜伏期的恢复率，表示感染病例的治愈率，为

致死率。 

目前已证实 COVID-19 传染病对全人群易感，传

播速度和致病性较强。我们知道无症状感染因素可以

是感染源，并刺激身体的免疫反应。为了预测和控制

传染病模型的准确性，基于 SEIR-D 建立了无症状感

染者的 SEAIRD 模型，该模型主要由 6 个非线性常微

分方程组成，其中 A（t）表示 t 时刻无症状感染者，

参数及符号取值范围与描述如表 1 所示。 
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3 基于精英保留策略的 GA 的参数反演 

GA
[22]最早于 1975 年由荷兰提出，从生物世界的

进化规律演化而来的一种随机搜索方法，以自动获得

和引导优化后的搜索空间，从而自适应地调整搜索方

向。然而，当适应度函数选择不当时，该算法可能收

敛于局部最优而不是全局最优。因此，加入了精英保

留策略[23]，将进化过程中出现的最佳个体直接复制到

下一代，而无需配对交叉。现有的研究从理论上证明

了具有精英保留的标准遗传算法是全局收敛的。因此，

本文选择了具有精英保留策略的遗传算法来解决目

标函数的最小值问题，从而弥补了适应度函数不能达

到全局最优的问题。 

传染病动力学的研究对象是性质随时间变化的

非平衡动态系统。系统在一般由微分方程表示的状态

空间中按照一定的规律演化。传染病的数学模型可以

总结如下： 
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将模型写成向量形式： 
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本文总假定函数 ( , )F t Y 在R 上连续，且关于Y

满足 Lipschitz 条件，即存在一个常数 0C  ，使得

( , ) ( , )F t Y F t Y C Y Y   。根据常微分方程理论可知，

方程（1）的解存在且唯一。 
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表 1 参数描述 

参数 描述 取值范围 

I  有症状感染的感染概率 （0，1） 

A  无症状感染的感染概率 （0，1） 

I  暴露者向感染人群转变的概率 （0，1） 

A  暴露者向无症状感染人群转变的概率 （0，1） 

I  感染者恢复概率 （0，1） 

A  无症状感染者恢复概率 （0，1） 


 病死率 （0，1） 

  恢复者再次成为易感者概率 （0，1） 

p
 无症状感染者比例 0.58 

 

根据常微分方程的理论，得到了等式的解（1）

是存在的和唯一的。为了克服“不适定”的困难，需要

在反问题求解中需要附加相关的解信息。因此，反问

题的任务是根据所提供的相关信息，尽可能多地恢复

原问题，然后得到了反问题的稳定近似解。为了求得

未知参数向量q ，给定一个附加测量： j 时间点上的

解，即 rjtYtY jj ,,2,1,))(,),(( 61  
。在这种情况

下，参数反演问题被简化为最小化目标函数问题。我

们所需要的就是最小化以下的目标函数，此时将参数

反问题化为最小化目标函数问题，即求得以下目标函

数的最小值： 
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其中 ( , )i jY t q 是以 q 为参数求解原问题获得的

相应计算值，然后利用优化后的遗传算法得到目标函

数方程式（3）的最优解。具体的步骤如图 1 所示。 

4 模型实证与疫情分析 

本节使用世界卫生组织正式发布的每日新确诊

病例数、累计确诊病例数、每日新增死亡病例数和累

计死亡病例数。选择俄罗斯地区作为代表，给出了俄

罗斯的初步数据： 
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其中，俄罗斯总人口为 145912022N  ，所需

的参数向量 
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参数反演数据来自于2022.02.01-2022.04.30时期

的俄罗斯公共资源。通过 Matlab 对 2022.05.01-2022. 

06.01 期间的智能算法下的预测值与确诊病例和死亡

病例的真实值进行比较。 

图 2 为每天新病例的拟合值、预测值和真实值的

比较。从图 2 中可以看出，改进后的遗传算法对确诊

病例的拟合相对稳定，初值和峰值的变化趋势与真实

值基本一致。从过去 30 天的预测来看，改进的 PSO

算法和遗传算法的预测曲线是叠加的。图 3 为总案例

的拟合值、预测值和真实值的比较。结果表明，改进

后的遗传算法和 PSO 算法对总体情况具有良好的拟

合效果。但从近 30 天的预测结果来看，改进后的遗

传算法的预测曲线与实际值基本一致。累计死亡病例

的拟合值、预测值和真实值的比较如图 4 所示。从图

4 中不难看出，遗传算法的曲线与实值曲线更一致，

说明改进后的遗传算法的拟合和预测明显优于 PSO

算法。在图 5 中还可以发现，随着迭代次数的增加，

改进后的遗传算法的自适应值比 PSO 算法更早达到

最低值。同时，结果表明，改进后的遗传算法比 PSO

算法在拟合时间和预测时间上都更接近真实值。 

最后，两种优化方法下的重构参数（取平均值后）

如表2所示。通过拟合和预测数据集，分析了SEAIRD

参数的行为。与其他参数相比，可以看出改进的遗传

算法反演后的恢复概率接近于俄罗斯的实际恢复率。

结合图 2-4，也可以看出，改进后的 GA 对 COVID-19

传染病模型的参数更加准确。 
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图 1 算法流程图 

  

图 2 每日最新确诊病例的拟合值、预测值与真实值的对比图  图 3 累计确诊病例的拟合值、预测值与真实值的对比图 
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图 4 累计死亡病例的拟合值、预测值与真实值的对比图          图 5 GA 与 PSO 的迭代次数与适应度值关系图 

表 2 改进的遗传算法和 PSO 算法下的重构参数表 

 I  A  I  A  
   

GA 0.0116 0.052 0.5362 0.1623 0.055 0.2035 

PSO 0.0834 0.1512 0.8236 0.1571 0.1094 0.5739 

 

5 参数敏感性分析 

参数敏感性分析[24]是通过适当地改变参数对模

型进行仿真，并观察数值结果对目标函数的影响，

目标函数的变化越大，该参数就越敏感，反之亦然。

本文通过计算半相对灵敏度的方法对参数进行灵敏

度分析。为了控制反问题求解的稳定性和预测的质量，

估计参数 q 对模型函数的敏感性是很重要的[25-26]。 

为了计算其半相对灵敏度，我们需要确定参数向

量的观测模型量  ),( IAY （其中，模型解
 ),,,,,( DRIAESY ）的相对灵敏度，模型解对参 

数 kq 的半相对灵敏度由表达式： k
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雅可比矩阵，
f

q



 是上式方程右侧参数的导数。初始

条件为 .0
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这意味着任何初始条件下的零 

矩阵都不是所有估计参数的函数。这就给出了

关于敏感性作为时间的函数的信息。对于参数组合，

我们在 t 中（在 2L 空间中）取一个范数来确定最敏

感的参数（见表 3）： 

一般来说，
2

( )i
k

k

x t
q

q



 越小，参数 kq 对变量的影响 

越小。从表中可以看出， A 和 A 的变化对变量 A

和 I 的影响较大，结果表明，暴露人群转化为无症

状感染者的概率和无症状感染者的康复情况对确诊

病例的影响较大。 

参数敏感性分析表明，该模型的参数 A 和 A

对数据变化的敏感性最低。也就是说，随着反问题

的解决，这些参数的确定更加稳定。参数 I 和 对

数据变化最为敏感。因此，有必要开发一种正则化

算法来控制敏感参数的质量。 

 

表 3 参数敏感性 

变量 参数 
2

)(
qk

qk

txi





 

A+I I  98.87 

A+I A  184.96 

A+I I  78.18 

A+I A  241.16 

A+I 
 104.72 

A+I   54.48 
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6 结论 

随着传染病的发展，对传染病模型的参数反演引

起了人们极大地关注。本文对新冠肺炎传染病

COVID-19 进行了两类研究，一类是传染病数学模型

的建立，另一类是对模型进行参数反问题的研究。 

首先，考虑无症状感染者可能成为感染源并且可

以刺激身体的免疫反应，建立带有无症状感染者的传

染病模型对流行病发展的研究是合理的、必要的。其

次，利用改进的智能算法对所提的模型进行参数反演。

对比 2022 年 2 月 1 日至 4 月 30 日俄罗斯真实确诊病

例和死亡数据与改进 GA 下的拟合值，很明显可以看

出拟合效果良好。对比 2022 年 5 月 1 日至 6 月 1 日

所得参数解的预测值与真实值趋势基本一致。同样也

说明参数解对模型的预测有意义。最后，对参数进行

了敏感性分析，进一步验证了参数对模型的重要性作

用。相信传染病反演得到的参数解对未来传染病预测

以及传播机理的研究会起到良好的作用。 
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