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摘要    为更好揭示传染病流行的个体受感染-发病-就诊-康复的时空过程变化模式以及区

域之间的信息流与物质流的传播网络结构特征, 基于 2002~2003年中国SARS病例数据, 选

取 SARS 流行的三个典型空间位置信息: 工作单位或住址、发病地点以及报告单位, 从感

染个体和空间区域两个角度来探索病毒感染扩展的输入与输出传播机制, 定义并探讨了

北京市SARS传播输入-输出流(In-Out Flow)的概念与流行病学特征. 采用空间统计分析方

法和网络特征分析方法, 探索了北京市外部输入-输出流的高风险时空热点以及网络结构

特征, 并对北京市内部输入-输出流传播网络的空间自相关性与异质性、时空演化规律以

及网络结构特征进行了全面分析. 结果表明: (1) 外部输入流集中在山西和广东, 而外部

输出流较为分散, 主要是广东以及山东等北部省份, 且防控措施重点应分别是 SARS 爆发

的早中期与初期; (2) 内部输出病例在整体区域上存在显著正自相关性特征, 高危人群集

中在 20~60 岁的医务与民工等中青年人群; (3) 市中心区的若干区县是 SARS 传播高风险

热点区域, 西北方位市郊是次级高风险区域, 而东北方位市郊则相对安全; (4) 在内部传

播网络中各区县节点存在显著小世界特征且具有信息流和物质流的异质性特征, 市郊通

州区与昌平区是潜在的高风险热点区域, 顺义区与怀柔区等节点承载了极低的物质流和

信息流信息, 是相对的低风险冷点区域. 基于输入-输出流的探索与分析更有助于揭示

SARS 流行过程中的潜在时空演化特征与规律, 可为应急决策与防控措施提供更有效的 

理论依据.  
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各类纷繁复杂的传染病伴随着人类的发展和演

化, 在发展历史上人类曾多次面对过各种危害极其

严重的已知或未知传染病的威胁, 近年来影响比较

大的传染病爆发包括 2003 年春天的非典型性肺炎

(Severe Acute Respiratory Syndrome, SARS)及 2009年

4 月在全球范围内蔓延的甲型 H1N1 流感. SARS 全称

严重急性呼吸系统综合症, 是一种因感染冠状病毒而

导致的新型呼吸道传染病, 以发热、干咳、胸闷、呼

吸系统衰竭等为主要症状, 具有极强的感染传播性, 

其传播途径主要是近距离飞沫传播、接触患者的呼吸

道分泌物及密切空间接触传播. 据国家卫生部统计, 

中国大陆出现 SARS 疫情的省份共有 26 个, 就每日

疫情与累计报告临床诊断与疑似病例情况来看 , 

SARS 病例的数量分布存在着显著的地区差异. 确诊

病例与疑似病例都主要集中在北京、广东、山西、内

蒙古、天津、河北等省份, 其中尤以广东和北京为重. 

多数省份的首次病例是由广东、北京和香港等地区输

入的, 主要是在上述几个地区学习、务工、出差、旅

游的返乡人员. SARS 疫情的突发流行是 21 世纪人类

面临的第一次公共卫生全球性流行事件, 近年来大

量研究学者从病理学、流行病学、卫生统计学和空间

信息科学等各个领域对 SARS 的病毒特征、传播机

制、时空分布和防控措施等方面进行了深入全面的研

究. SARS 的传播过程是新型传染性病毒与资源、环

境、社会、经济等多因素复杂综合作用的结果, 对

SARS 时空传播规律的定量研究可以深入认识 SARS

在时空尺度上的潜在传播机制, 解释各类影响因素

对 SARS 流行的驱动作用, 评价 SARS 疫情在区域和

人群上的感染风险, 为 SARS 传播的防控应急措施提

供理论支持, 同时也是未来未知新型突发性传染病

的应急措施和分析研究的科学依据.  

目前针对 SARS 疫情时空传播规律的研究主要

可以分为以下几类: (1) 传播过程数学模型的理论建

模, 主要是基于经典确定性 SIR模型或随机性模型对

SARS 过程进行理论建模[1,2], 计算基本再生数 R0 和

有效再生数 Rt
[3], 分析疾病传播过程的动力学机制[4,5]

等. (2) 流行病学数据的数理统计分析, 例如采用经

典数理统计方法对 SARS 疫情的时序病例、密切接触

者与控制措施等进行定量分析[6,7]. (3) 流行病学数据

的时空分布特征与空间统计分析, 包括对 SARS 病例

在时空尺度上分布特征的探索分析[8], 利用空间统计

方法对 SARS 疫情的空间自相关性和异质性特征进

行分析[9~11], 以及采用多种时空统计分析方法相结合

的元模型来探索 SARS 疫情的空间模式、时序变化与

驱动因素[12]. (4) 基于网络动力学模型的疾病传播过

程的模拟与预测 , 例如利用系统动力学 (System 

Dynamics)和多智能体系统 (Multi-Agent System)对

SARS 传播过程进行模拟分析[13,14], 基于小世界网络

(Small-World Network) 或 无 标 度 网 络 (Scale-Free 

Network)来模拟 SARS 病毒的传播机制[15,16]. (5) 影

响因素的定量分析与评价, 主要是针对 SARS 疫情传

播的密切接触、人口、社会经济等各类影响因素进行

定量分析与等级评价 [17~21]. 从研究尺度来看, 上述

(1)~(3)类研究都属于从宏观角度研究统计意义上的

疾病传播规律与结果; (4)类研究是从微观角度研究

个体与区域之间的传播特性, 反映疾病在宏观区域

内的传播结果; (5)类研究是从宏观角度探索影响因

素对疾病传播的驱动作用.  

上述 SARS 疫情时空传播规律的各类研究方法

有着以下三点不足之处: (1) 一般时空分析方法是将

SARS疫情的时间信息和空间信息各自分离进行分析, 

侧重点仅是时间与空间两个维度的叠加, 其研究趋

势应是对时间、空间、疾病因子与传播影响因素等多

维数据集的协同分析[12]; (2) 疫情数据主要以确诊感

染者或密切接触者为主, 缺乏对个体在受感染-发病-

就诊-康复传播过程中的空间位置时序变化的关注与

解译; (3) 在 SARS 传播过程中, 个体之间的病毒扩

散机制以及区域之间的疾病传播交互模式, 将形成

一个动态的有向扩散网络, 已有研究缺少对 SARS 传

播网络的结构特征解释与定量分析. 另外, 北京市是

中国 SARS 流行期间疫情最严重的省级区域, 且其应

急处置和防控措施具有及时性和高效性特点, 再者

北京作为中国的首都, 与世界各地和全国各省均有

着密切交互, 以北京作为 SARS 时空传播规律的研究

区域具有显著的示范特征与现实意义.  

基于以上考虑, 本文以 2002~2003 年期间中国

SARS 流行的感染病例数据为基础, 定义并解释了北

京市 SARS 传播输入-输出流(In-Out Flow)的概念与

流行病学特征, 采用空间统计分析方法和网络特征

分析方法, 对北京市 SARS 传播的输入-输出流的流

行病学特征进行解释, 探讨了北京市与其他省级区

域之间的疾病传播的空间自相关性与异质性以及时

空演化规律, 并对北京市内部的疾病传播网络进行

了全面的时空演化分析与网络特征分析. 与基于单
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一感染病例或密切接触者的时空分析方法相比, 针

对输入-输出流的探索与分析, 更有助于揭示 SARS

流行过程中的潜在时空演化特征与规律, 可为应急

决策与防控措施提供更有效的理论依据.  

1  数据处理与修复 

1.1  时空数据处理原则 

原始实验数据来源于军事医学科学院微生物流

行病研究所, 主要依据 SARS 感染者的个体病例属性, 

发病时间范围从 2002 年 11 月 16 日至 2003 年 5 月

10 日, 共计 5497 例确诊感染者数据(注: 此为 SARS

流行末期的流行病学调查数据, 与最终精确统计数

字有着极少量误差). 流行病学病例属性包括性别、年

龄、职业、户籍、工作单位或住址、发病地点、报告

单位、发病时间、入院时间、确诊时间等信息内容. 本

文研究的SARS传播输入-输出流主要针对感染病例的

常住、发病与就诊三个空间位置信息进行特征分析, 

因而选取了至少有一个空间位置信息包含了“北京市”
的病例数据, 其中工作单位或住址、发病地点、报告

单位分别涉及“北京市”的原始数据共计 873 例、1972

例与 1874 例. 图 1 分别表示三类空间位置信息涉及

“北京市”的原始病例数据的时序变化情况, 由此可

知, 三类位置信息对应 SARS 感染人数的整体变化趋

势较为一致, 均在 3 月初进入稳定增长阶段, 中期快

速增长至 4 月中下旬达到高峰值, 然后后期至 5 月上

中旬迅速下降直至完全消失. 其中发病地点和报告

单位对应的变化趋势极其一致, 表明 SARS 传播期间

北京市内部的感染病例基本保持发病地与就诊地的

一致性, 而工作单位或住址对应的变化趋势有所差

异, 表征的是常住地为北京的感染者人数在全国各

地的变化, 故总体会少于前两者的新增病例人数变

化, 且在 SARS 流行前期就已经有零散的新增病例.  

原始 SARS 流行病学病例数据是以数据表形式

进行存储的, 其中时间信息是以 TimeDate 格式进行

描述, 可以直接用于定量分析, 而三个空间位置信息

均是以普通 Text 文本格式存储, 并且存在记录尺度

不统一等问题. 因而, 本文在进行 SARS 传播时空数

据处理时, 遵循了以下三个原则: (1) 将三类空间位

置信息转换为统一空间尺度(省/直辖市/自治区), 同

时将涉及“北京市”的空间位置信息转换为统一区/县

尺度; (2) 剔除原始三类空间位置信息中至少有两项

是缺失值或无法解译值的病例数据, 也即保证选用

的数据至少包含完整的两项空间位置信息; (3) 选取

三类空间位置信息涉及“北京市”的病例数据. 采取

感染病例的发病时间作为 SARS 时空数据的时间信

息, 其空间信息涉及三类空间位置信息, 依据上述三

条空间化处理原则, 采用人工校正匹配方法将三类 

 

 

图 1  2003 年北京市 SARS 感染病例日新增人数变化曲线(居住地/发病地/就诊地) 
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空间位置信息与全国行政区划地图和北京市行政区

划地图进行地名匹配, 剔除至少有两项无效空间信

息之后, 得到全国范围内 5483 例数据, 进一步选取

涉及“北京市”的病例数据共计 2037 例.  

1.2  缺失数据修复方案 

全国范围内初步有效的 5483 例 SARS 病例数据

中, 时间信息是完整有效的, 而三类空间信息中, 除

完备的发病地点信息之外, 工作单位或住址以及报

告单位信息分别有着 2831例和 69例缺失或语义不详

情况, 此外其他性别、年龄、职业等属性也存在少量

数据缺失情况. 因而在后续分析之前, 先对缺失数据

进行修复以保证数据完整性. 数据修复方案主要基

于两方面考虑, 一是首要保证各行政单元各类属性

数据的分布一致性, 二是附加考虑各行政单元人口

分布的相对影响作用.  

针对存在缺失情况的某一属性数据(如工作单位

或住址), 假设某地区 i 的已有属性数据总数为 ni, 其

人口数量为 pi, 则所有地区的已有属性数据以及人口

数量的总和分别为 i
i

N n  与 .i
i

P p   那么对于

地区 i, 其已有属性数据和人口数量相对比率分别为 

 / / ,i i i i
i

n N n n     (1) 

 , / / .i pop i i i
i

p P p p     (2) 

设置一个调节参数 α, 用以表示已有属性数据以

及人口数量之间的相对调整系数, 则对应于地区 i 的

数据修复概率与累计修复概率分别为 

 ,(1 ) ,i i i pop       (3) 

 
1

.
i

i i   (4) 

对于某个具体缺失属性数据, 给定一个[0, 1]之

间的随机数 rand, 判定 rand 位于的具体区间[i-1, i], 

则将 Θi 对应的位置信息赋予该缺失属性数据.  

基于保持原始数据的空间分布特征为主的考虑, 

设置调节参数 = 0.2, 采用上述修复方案, 对原始缺

失属性数据进行修复. 北京数据的修复结果比较理

想, 对于工作单位或住址与报告单位的缺失数据修

复相似率达到 99.68%和 99.77%, 主要由于整体缺失

数据比例较少且各地区之间的数据分布差异较少 , 

而对于全国数据, 报告单位的缺失数据修复相似率

达到 99.99%, 因为缺失数据比例极小, 而工作单位

或住址的缺失数据比例较大, 但修复相似率仍达到

98.22%.  

2  输入-输出流的定义与解释 

在传染病传播特征规律与时空模拟的研究中 , 

研究人员往往关注的是传染病的某一特定空间位置

信息(如感染者发病地点), 然而健康人群从受到病毒

感染到出现症状再到就诊的过程中, 会出现潜伏期

和就诊期的阶段, 也将会对应于不同的空间信息(如

受感染地点→发病地点→就诊地点). 输入-输出流

(In-Out Flow)主要针对传染病受感染者在疾病流行

期间的空间信息变化过程, 探索不同尺度下的区域

单元之间的疾病传播输入-输出的扩散蔓延机制. 下

面以北京市 SARS 传播为例, 介绍 In-Out Flow 的定

义与解释.  

选取 SARS流行的三个典型空间位置信息: 工作

单位或住址(S1)、发病地点(S2)以及报告单位(S3). 其

中, S1 可以认为是受感染者的主要常驻地点, 因为人

群的两个最重要地点信息即为家庭居住地和工作单

位; S2 近似表示人群的感染地点, 因为一般传染病潜

伏期较短且被感染的时间和地点信息较难获取, 因

而采用发病地点来近似代替受感染地点; S3 表示受

感染者的就诊地点, 一般也即由医疗单位进行向上

报告. SARS 传播 In-Out Flow 可以针对不同区域在不

同空间尺度上描述病毒感染扩展的传播机制. 从感

染个体角度来看, 病毒扩展源自健康者与感染者之

间的空间接触(飞沫等呼吸道分泌物接触), 个体的常

驻活动地点延伸至受病毒感染地点, 再到出现症状

的发病地点, 再到就诊治疗的报告地点; 从空间区

域角度来看, 某区域与其他外部区域之间以及其内

部各子区域之间, 均存在着病毒输入和输出的扩散

过程.  

针对北京市 SARS 传播过程 , 定义其 In-Out 

Flow 包括外部流与内部流两种类型. 其中, 外部流

是指北京市与其他同等尺度的区域(省/直辖市/自治

区)之间的输入-输出, 而内部流是指北京市各区县之

间的输入-输出. 在外部流中, 输入(Input)是指非北

京市常住人群选择在北京市进行就诊治疗的病例 , 

进而依据感染者的发病地点是否在北京, 又可细分

为一类输入 (Primary Input)和二类输入 (Secondary 

Input); 输出(Output)是指北京市常住人群选择在非
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北京市区域进行就诊医疗的病例, 类似依据感染者

发病地点是否在北京, 也可细分为一类输出(Primary 

Output)和二类输出(Secondary Output). 在内部流中, 

感染病例的工作单位或住址、发病地点与报告地点均

位于北京市, 其输入与输出定义方式保持一致, 只是

区域对象是北京市内的各区县(如朝阳区). 北京市

SARS 传播的 In-Out Flow 可用下列逻辑表达式进行

描述:  

 

Outter Input: S1 'Beijing' AND S3

Primary: S2 'Beijing'
                    'Beijing' ,

Secondary: S2 'Beijing'




  

 
(5)

 

Outter O put: S1 'Beijing' AND S3

Primary: S2 'Beijing'
                       'Beijing' ,

Secondary: S2 'Beijing'

ut 


  

(6)
 

Inner Input: S1 'Chaoyang' AND S3' Chaoyang',   (7) 

Inner Output: S1 'Chaoyang' AND S3 'Chaoyang'.  (8) 

在上述 In-Out Flow 的逻辑定义下, 北京市在

SARS 传播过程中, 一方面与其他各省直辖市之间发

生病例感染-就诊的输入与输出, 另一方面内部各区

县之间也存在病例感染-就诊的交互过程. 如图 2 所示, 

在时间序列上, 外部流是以北京市为中心的输入-输

出流, 而内部流是北京市各区县之间形成了输入-输

出流的有向加权网络.  

SARS 传播 In-Out Flow 侧重于疾病扩散过程中

的人群常住、发病与就诊等空间位置信息, 直接反映

了病毒传播过程的特征机制. 从流行病学角度来看, 

外部流反映的是北京市与其他省直辖市之间的病例

感染-就诊的交互过程, 内部流则是北京市各区县之

间的输入-输出机制; 输入流反映了非北京常住人群

受感染后在北京就诊的情况, 输出流则表征了北京

常住人群在其他区域就诊的情况. 根据各类型内部

和外部的输入与输出的定义, 可进行相应流行病学

解释如表 1 所示.  

3  流行病学分析 

北京市于 2003 年 1 月 14 日和 2002 年 12 月 1

日分别出现第一例外部输入和输出病例, 截至 5 月

10 日, 总外部输入病例共计 1024 例, 一类和二类 
 

 

图 2  北京市 SARS 传播输入-输出流的定义框架 
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表 1  北京市 SARS 传播输入-输出流的流行病学解释 

 类型 特征 流行病学解释 

外部 

一类输入 
非北京常住人群, 在北京地区受

到感染, 并在北京进行就诊治疗 

受 SARS 病毒感染的人群来自其他省市, 但由于出差旅游等原因在北京受到

感染, 并且就近选择在北京市进行治疗. 此类输入病例直接受到地区发达程

度与交通便利行等因素干扰, 是从外部控制北京 SARS 流行的主要对象 

二类输入 
非北京常住人群, 在非北京地区受

到感染, 但在北京进行就诊治疗 

受感染者常住地与受感染地均位于其他省市, 但基于医疗设施等因素的考

虑, 选择在北京进行治疗. 病毒传播可能会持续整个空间转移过程, 此类

输入病例是从外部流动输入人群进行北京 SARS 预防控制的重点对象 

一类输出 
北京常住人群, 在非北京地区受

到感染, 并在非北京地区进行就

诊治疗 

受感染者是北京常住人口, 但由于出差旅游等在外地受到感染并选择在外

地进行就诊, 病毒扩散得到及时遏止. 但对于北京, 应作为在 SARS 流行

期间外出人群的主要控制对象, 是病毒向外部扩散的控制措施的主要依据 

二类输出 
北京常住人群, 在北京地区受到

感染, 但在非北京地区进行就诊

治疗 

受感染者是北京常住人口, 在北京受到感染, 但由于某些原因选择在外地

进行就诊. 病毒传播将持续整个以北京为起始的空间转移过程, 此类输出

病例是从内部流动输出人群进行北京 SARS 预防控制的重点对象 

内部 

输入 
北京常住人群在北京发病并接

受治疗 . 在某区县进行就诊治

疗, 但是在其他区县受到感染 

疾病扩散过程完全位于北京内部. 输入病例表征了某区县的病毒传播汇聚

程度, 是从流动输入人群进行北京内部 SARS 预防控制的重点对象 

输出 
北京常住人群在北京发病并接

受治疗. 在某区县受到感染, 但
是在其他区县进行就诊治疗 

疾病扩散过程完全位于北京内部. 输出病例表征了某区县的病毒传播扩散

程度, 是从流动输出人群进行北京内部 SARS 预防控制的重点对象 

 
输入病例分别为 1012 例和 12 例. 总外部输出病例共

计 237 例, 一类和二类输出病例分别为 191 例和 46

例. 内部病例共计 853 例, 首例出现在 SARS 流行开

发爆发的 3 月下旬. 从各类病例的空间分布特征(图

3(a))来看, 北京外部输入病例主要来自广东(121 例)

与北京周围的若干省份, 主要是河北(52 例)、山东(69

例)、山西(70 例)、河南(68 例)等省份, 其他中部省份

较为均匀, 而东北与西北省份较少; 北京外部输出病

例较多集中在广东(90 例), 其次是河北(36 例)、山西

(32 例)与内蒙古(17 例), 而其他省份均仅有零星输出

病例(小于 10 例). 从各类病例的时序变化(图 3(b))来

看, 北京外部输入病例从 3 月初开始出现, 在 4 月初

进入爆发阶段直至 4 月下旬达到日增病例数的高峰, 

随之进入衰减直至消失; 内部病例与外部输入病例

基本保持一致的变化趋势, 说明北京 SARS 流行期间

外部输入和内部传播病例的贡献度基本持平, 而内

部病例在 4 月下旬有着短期的骤减趋势, 可能由于隔

离控制措施在初期对于病毒内部扩散有着显著效果; 

外部输出病例出现较早, 且变化趋势基本保持平稳, 

即使在 4 月的严重流行期间, 输出病例的日增人数也

基本保持在 10 例左右. 基于以上分析可得出几点启

示: (1) 北京 SARS 流行主要由外部输入病例和内部

病例所组成, 前者主要来自与北京周围省份以及广

东; (2) 北京外部输出病例整体较少, 且大多集中在

广东、河北、山西与内蒙古; (3) 外部输入输出的二

类病例所占比例分别为 1.17%和 19.4%, 表明北京输

入病例大多是在北京当地发病并就诊治疗, 而输出

病例的部分感染者在发病至就诊过程中发生了空间

位置转移, 整体病例人数虽较少, 但在空间传播过程

中却比输入病例带来的感染风险要更高; (4) 北京内

部的隔离控制措施对于内部病例的感染扩散有着一

定效果, 但针对外部输入与输出病例的防控还需更

为大规模的严厉措施.  

通过对北京 SARS 的外部输入输出病例的性别、

年龄段与职业的构成特征分析(图 4), 男性与女性输

入输出病例基本持平 , 构成比分别为 53%/47%和

56%/44%, 男性人群的受感染风险略高; 输入与输出

病例的年龄集中在 20~50 岁和 20~40 岁, 平均年龄分

别为 38.09 与 35.47 岁; 输入病例的职业属性较多集

中在家政/家务/服务人员、离退休人员、公务/商务/

职员以及医疗卫生行业人员, 占比例达 47.36%; 输

出病例的职业属性主要集中在民工/农民/工人、家政/

家务/服务人员以及教师/学生/保育人员, 占比例达

54.43%. 从人口流动特点来看, 以青壮年为主的外来

务工人员成为北京输入病例的主要来源, 其主要就

业范围集中在建筑业/服务业/餐饮业等, 其次由离退

休人员所组成的外来旅游人员以及因防控措施而调

度的医务人员也占一定比例, 再者以中年为主的外

来商务人员也是输入病例的主要构成因素, 造成输

入病例的平均年龄偏高; 输出病例的组成除常规的

流动人群之外, 还包括了一定程度的以学生为主的

教育行业人员.  
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图 3  北京 SARS 输入输出病例的时空模式 
(a) 外部输入输出病例的空间分布; (b) 外部输入输出病例与内部病例的时序变化 

4  SARS 传播 In-Out Flow 的时空特征分析 

4.1  空间自相关性分析方法与网络特征分析方法 

现代空间统计分析方法源自于 Tobler 地理学第

一定律, 即“地理空间中要素或现象都是关联相似的, 

且邻近的要比远距离的区域或现象更相似”[22], 主要

核心是揭示与空间位置相关的区域化变量的空间依

赖、空间关联与空间自相关特征. 空间统计分析的关

键是解释地理学第一定律中的两个核心概念, 即“关

联”与“邻近度”, 一般意义上的“关联”是指变量在空

间上的分布具备相似性, 而“邻近度”是指区域具备

邻接边或依据单元中心的距离, 若考虑增加时间维 



胡碧松等: 疾病传播输入输出流的时空特征分析 
 

1506 

 

图 4  北京 SARS 输入输出病例的属性构成特征 
(a) 输入病例/性别/年龄; (b) 输出病例/性别/年龄; (c) 输入病例/职业; (d) 输出病例/职业 

度 , 还可将传统的“空间邻近度”扩展为“时空邻近

度”[23]. 目前空间统计分析方法中用以评价地理要素

全局空间自相关性的指标主要包括 Moran’s I[24], 

Geary’s C[25]与 Getis’s G[26]等, 评价局部空间自相关

性的指标主要包括 Local Moran’s I, Local Geary’s C, 

LISA(Local Indicator of Spatial Association)[27], 以及

Getis’s G*[28]与 Moran Scatterplot[29]等. 在空间自相关

性分析基础上, 热点探测分析可以寻找研究区内时

空尺度上的异常聚集子区域, 揭示疾病时空分布的

高风险区, 主要有 Spatial Scan Statistics[35], Nearest 

Neighbor Hierarchical Clustering[30], Geographical 

Detector[31]等方法. 

北京市 SARS 传播输入-输出流在不同空间尺度

下可以描述北京与各区域之间的疾病传播演化机制. 

在外部流中, 各省直辖市之间形成了以北京为中心

的有向集聚网络; 在内部流中, 北京各区县之间形成

了交互式有向网络. 输入流与输出流表征了感染病

例的流向以及病例数的转移量, 承载了信息流与物

质流的双重转移信息, 形成了一个复杂的有向加权

网络. 与传统规则网络和随机网络相比, 复杂网络能

更为准确地描述真实世界中的各类网络特征, 尤其

自小世界网络模型[32]和无标度网络模型[33]的理论提

出, 复杂网络的研究更进入了白热化的阶段. 一般而

言, 描述复杂网络的拓扑结构特征变量包括度分布

(Degree Distribution)、特征路径长度 (Characteristic 

Path Length)、聚类系数(Clustering Coefficient)、介数

(Betweenness Centrality)等. 

本文选取全局与局部 Moran’s I 指数、Moran 散

点图、扫描统计方法(Scan Statistics)以及网络度分布

与聚类系数指标, 定量分析北京市 SARS 传播输入-

输出流的时空特征.  

4.1.1  Moran’s I 指数与 Moran 散点图 

全局 Moran’s I 指标用于评价区域化变量在整体

地理空间上的自相关性特征, 其计算公式如下[24]:  

 1 1

2

1 1 1

( )( )

,
( )

n n

ij i j
i j

n n n

ij i
i j i

n w x x x x

I
w x x

 

  

 






 
 (9) 

其中, n 是研究区域所有子区域的数量, xi 与 xj 分别为

Administrator
高亮
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区域 i 和 j 的变量属性值, x 为整体研究区域变量属

性值的均值, wij表示区域 i和 j的空间临近关系, 一般

基于空间拓扑关系或区域中心点距离权值来衡量 , 

如区域 i 和 j 存在共同的边界线或其中心点距离小于

某阀值 d时, 则认为区域 i和 j是邻接的, 其 wij=1, 反

之不邻接, 其 wij=0. 也有其他临近关系的定义规则, 

如依据人口规模、医疗规模、城市结构等属性排序进

行临近关系的定义[12].  

空间关联的局部指标 LISA 可以揭示区域化变量

的局部异常聚集状况与局部不稳定性特征 , 局部

Moran’s I 指标是典型的 LISA, 其计算公式为[27] 

 1 1

2

1

( ) ( )

,
( )

n n

i ij j i ij j
j j

i n T

i
i

n x x w x x nz w z

I
z z

x x

 



 
 



 


 (10) 

其中, xi, xj与 wij的定义与式(9)相同, zi=xi ,x  zj=xj ,x  

zT=(z1, z2, …, zn). 
wij组成空间邻接矩阵 W, 以(Wz, z)为坐标点即可

绘出 Moran 散点图[29]. 横纵坐标轴将散点图分割成

四个象限, 代表了局部区域的不同空间关联形式: (1) 

高-高聚集(H-H); (2) 低-高聚集(L-H); (3) 低-低聚集

(L-L); (4) 高-低聚集(H-L).  

4.1.2  空间/时空扫描统计方法 

空间/时空扫描统计是由 Kulldorff 提出的热点

(Hotspot)探测方法, 可针对疾病流行等时空数据进行

快速有效的统计分析与热点探测. 其基本原理是采

用对数似然比 LLR(Log Likelihood Ratio)作为疾病暴

发的评价指标, 建立零假设和备择假设, 依次以每个

区域质心为圆心, 生成一系列半径由零到规定上限

逐渐变化的同心圆, 计算每个圆形区域内的患病概

率的 LLR, 取最大若干值所在的圆形区域为暴发热

点备选区域, 采用蒙特卡罗方法对热点备选区域依

次进行显著性检验, 通过检验的便是探测到的热点

区域[35,36]. 空间扫描统计的 LLR 计算方法一般依据

泊松模型(Poisson)、贝努利模型(Bernoulli)、序数模

型(Ordinal)、指数模型(Exponential)等, 例如在贝努利

模型中 LLR 的计算方法如下[35,36]:  
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其中, Z 是一个由圆心坐标和圆半径坐标组成的三维

向量, nZ与nG分别是扫描圆形区域和总研究区域的实

测发病数, (Z)与(G)是扫描圆形区域和总研究区域

的人口数.  

时空扫描统计的基本方法是时空重排 (Space- 

time permutation)模型[37], 其基本原理与空间扫描统计

类似, 所不同的是, 时空重排模型中采用的是扫描圆柱, 

圆柱的底面是扫描圆, 圆柱的高代表时间序列. 对于整

个研究区域, 假定区域 z 在第 d 天的病例数观测值是

Czd, 总病例数观测值为 C, 扫描圆柱 A 的病例数观测

值是 CA. 圆柱 A 基于无效假设下的病例数期望值为 

 
( , )

.A zd
z d A

 


   (12) 

当病例数在空间 z 上的总和∑z∈ACzd 和与在时间 d

上的总和∑d∈ACzd 均小于总病例数的观测值 C 时, 扫描

圆柱A的病例数观测值CA近似服从均值为A的Poisson

分布 . 采用 Poisson 广义似然比 GLR(Generalized 

Likelihood Ratio)作为圆柱 A 疾病爆发的评价指标. 

GLR 的计算如下[37]:  

 
( )

GLR .
A AC C C

A A

A A

C C C
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 (13) 

4.1.3  网络度分布与聚类系数 

节点的度描述的是与其相连接的边数, 有向网

络中节点的度又可分为出度 (out-degree)和入度

(in-degree). 网络度分布 p(k)表示度数为 k 的节点数

目占总节点数目的比例, 或表示在网络中任意选出一

个度数为 k 的节点的概率. 度分布是对网络进行分类

的重要依据指标, 根据特定的度分布可以将网络进行

不同的分类[34]. 节点 i 的聚类系数 Ci定义为与其相连

接的 ki个节点之间实际的边数 Ai与最多边数之比[32]:  

 .
( 1) / 2

i
i

i i

A
C

k k



 (14) 
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网络的聚类系数 C 用以描述网络中与同一节点

直接相连的节点之间的连接关系, 也即网络中点与

点之间集结成簇的趋势, 一般用所有节点聚类系数

的平均值来衡量[32]:  

 
1

.i
i

C C
N

   (15) 

对于 SARS 传播输入-输出流形成的有向加权网

络, 各区域之间的输入与输出流描述的是病毒扩散

过程的空间连接信息, 可用出度和入度的分布函数

来表征各区域的病毒扩散范围的风险因素. 在标准

聚类系数的计算公式中, 节点之间的连接边仅描述

了区域之间的 SARS 传播信息流, 为描述其物质流信

息, 对节点聚类系数 Ci 的计算公式进行了扩充调整:  

 * Cas Cas ,
i NA A

i j j
j j

C     (16) 

其中, AN是网络边数总数, Casj为边 j所承载的物质流量

(输入或输出病例数). 调整后节点聚类系数 Ci
*描述了

与节点 i 相连接的其他节点之间的物质流汇聚程度, 也

直接表示了 SARS 传播输入-输出流的小世界聚集性质.  

4.2  外部 In-Out Flow 的时空特征分析 

4.2.1  时空热点探测分析 

采用空间统计分析软件 SatScan(http://www. 

satscan.org/)计算得出 2003 年北京市 SARS 传播输入

输出流的热点区域情况, 分别采用贝努利模型和时

空重排模型进行纯空间与时空探测. 为统一输入与

输出病例的时间属性, 将分析的时间范围定为 2003

年 1 月 20 日至 2003 年 5 月 10 日, 共计 16 周, 其中

输入病例的作用范围仅是 2003 年 3 月 8 日至 2003 年

5 月 10 日(第 9~16 周). 时空重排模型的时间步长为

自然周, 最大空间与时间扫描半径分别为包含 50%

的病例总数以及包含 50%的传播时长.  

由表 2 知, 外部输入病例来源较为集中, 主要热

点风险区域依次为山西和广东, 相对风险系数 RR 值

分别是 2.73 和 2.02; 外部输出病例的首要热点风险

区域是广东, RR值为 9.23, 次要热点区域包括以内蒙

古和青海为中心的北部区域, RR 值分别为 4.88 和

2.12. 如图 5 所示, 北京 SARS 传播的外部防控重点

应一方面集中排除隔离由山西和广东迁移的输入病

例, 另一方面要控制内部病例与广东以及北部区域

的迁移输出. 考虑时空尺度上的异常热点状况, 其结

论稍有不同, 由表 2 和图 6 知, 外部输入病例的主要

热点区域仍然是山西, 时间范围是第 9~12 周, 检验

统计量达到 3.8387, 而福建、重庆、吉林等次要热点

区域的时间范围基本都保持在一周左右; 外部输出

病例的主要热点区域仍是广东, 时间范围是第 3~10

周, 检验统计量为 22.6499, 次要热点区域包括以山

东与西藏为中心的北部区域, 其检验统计量分别为

10.2125和 5.1414, 前者时间范围是第 13~16周, 后者

时间范围仅维持一周左右.  

由以上分析可得出如下启示: (1) 北京的外部输

入-输出流具有典型的差异性, 输入流较为集中, 而

输出流的辐射范围较广, 包括广东以及北部若干省

份; (2) 输入流的主要高风险区是山西, 但时间范围仅

持续约 4 周, 其次是另一个 SARS 疫情重区广东; (3) 

输出流的主要高风险区是广东, 时间范围持续达 8 周

左右, 其次是以山东和内蒙古为中心的北部区域, 但

其时间范围仅持续约 4 周; (4) 北京与外部省份之间

的疾病传播防控措施应有所区分与侧重, 在 SARS 病

毒扩散初期(3 月前), 应侧重北京至广东输出病例的

隔离控制, 而在病毒爆发的早期(3 月), 应重点关注

山西和广东的输入病例, 而在病毒爆发的中后期(3

月后), 应侧重北京至山东等省份输出病例的控制 . 

整体而言 , 针对外部输入病例的防控措施重点在

SARS 爆发的早中期, 且集中在山西和广东两地, 而

针对外部输出病例的防控措施重点应在 SARS 爆发

的初期, 且集中在广东以及山东等北部省份.  

4.2.2  网络结构特征分析 

针对 2003 年 1 月 20 日至 2003 年 5 月 10 日(16

周)期间北京市 SARS 传播外部输入-输出流, 分别计

算其输入流与输出流对应的入度与出度分别为

Din=29 和 Dout=21, 表明北京的 SARS 输入病例涉及

省份基本已经覆盖全国, 而输出病例涉及范围较少, 

但其各自的风险范围却有所区别, 输入流的度数较

高但风险较为集中, 主要是山西和广东两地, 而输出

流的度数不高但风险却较为分散, 包括广东以及山

东等大部分北部省份. 以周为单位, 分别计算北京的

入度与出度的时序变化趋势(图 7), 可发现: (1) 出度

出现较早, 基本在 1 月下旬就存在北京至外地的输入

病例, 而入度在 SARS 爆发的初期即 3 月上旬才开始

出现; (2) 出度的时序变化较为平缓, 在 SARS 爆发

的中后期即 4 月份, 其值基本保持在 5~15, 而在早初 
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图 5  外部输入-输出流的热点区域空间分布 
(a) 输入病例; (b) 输出病例 
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表 2  外部输入-输出流的热点探测结果 

SARS 模型 
热点区域 

热点类型 中心点 包含区域 半径(km) 时间(周) LLR P ODE 
RR/检验 
统计量 

输入病例 

贝努利模型 
一类 山西  0  25.2469 ≈0 2.61 2.73 

二类 广东  0  22.4257 ≈0 1.90 2.02 

时空重排 
模型 

一类 山西  0 9~12  0.5700 2.12 3.8387 

二类 福建  0 16~16  0.7600 3.15 3.2718 

二类 重庆  0 9~9  0.9800 7.83 2.3732 

二类 吉林 辽宁 393.87 15~15  0.9800 1.80 2.3371 

输出病例 

贝努利模型 

一类 广东  0  102.4074 ≈0 6.10 9.23 

二类 内蒙古 河北/天津/山西 737.08  58.9547 ≈0 3.36 4.88 

二类 青海 甘肃 494.22  2.5995 0.5790 2.06 2.12 

时空重排 
模型 

一类 广东 
香港/澳门/广西/ 

湖南 
502.84 3~10  ≈0 2.55 22.6499 

二类 山东 
天津/江苏/河北/ 

河南等 
994.43 13~16  0.0001 1.46 10.2125 

二类 西藏 青海/新疆/甘肃 1337.49 16~16  0.1090 8.70 5.1414 

 
 

 

图 6  外部输入-输出流的热点区域时序变化 

 

期其值基本在 5 以下, 表明北京至外地的输出流辐射

范围较小; (3) 入度在第 9周即 3月初才出现, 但其初

值即达到 14 左右, 并且很快扩大到 25~30, 即输入流

辐射范围在较短时间内即覆盖全国; (4) 入度的时序

变化有着明显的转折点, 在 3 月期间由初值 14 减少

为 7 而后又迅速上升至最大值, 表明在 SARS 爆发初

期北京针对外部输入病例的防控措施较为有效, 在

两周左右的时间有着显著效果, 控制了外部输入流

的扩散, 但由于疾病爆发强烈或防控措施失效等可

能原因, 输入流迅速扩散至全国范围.  

 

图 7  北京市外部输入-输出流的度分布时序变化 
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4.3  内部 In-Out Flow 的时空特征分析 

4.3.1  全局空间自相关特征分析 

针对北京市 SARS 传播的内部输入输出病例数据, 

利用空间统计分析软件 OpenGeoDa(http://geodacenter. 

asu.edu/ogeoda/), 基于距离阀值构建北京市各区县的

空间邻接矩阵, 计算得出 2003 年北京市内部输入病

例与自传播病例(当地发病且当地就诊)数据的全局

Moran’s I 指数分别为 0.0477 和 0.0048, 不具备空间

自相关性特征, 而内部输出病例数据的全局 Moran’s 

I 指数为 0.2370, 依据零假设 H0 进行 999 次 Monte 

Carlo 随机模拟得到 Moran’s I 的期望值 E(I)=0.0588, 

标准差 Sd=0.1387, 检验统计量 Z-Score=(IE(I))/Sd= 

2.1327, P=0.031<0.05, 表明输出病例在整体区域上

存在显著正自相关性特征. 以上可有如下解释: (1) 

北京市内部自传播病例较多在当前发病区县里就近

进行就诊治疗, 因而不具备显著空间相关性; (2) 内

部输入病例受到自传播病例的干扰影响, 丢失了本

应具备的空间自相关性; (3) 内部输出病例反映了各

区县自身疾病爆发与流行的状况以及发病-就诊的转

移模式, 在一定程度上与空间邻近度和各区县的影

响因素有关联, 因而表现出显著正相关性.  

再进一步考虑内部输出病例的性别、年龄段与职

业的影响作用, 以及内部输出病例空间相关性的时

序变化(2003 年 3 月 23 日至 2003 年 5 月 10 日, 共 7

周), 同样以全局 Moran’s I 指数进行评价计算, 结果

如表 3与图 8所示, 可知: (1) 女性病例的空间自相关

性特征略强于男性病例, 与整体 SARS 病例的性别分

布情况恰好相反, 但都基本保持持平; (2) 年龄处于

20 岁以下或 60 岁以上的病例的空间自相关性特征较

弱且不具备显著性, 在 20~60 岁范围的病例中, 随着

年龄的增大, 其空间自相关性特征增强; (3) 工人/农

民/民工与医疗卫生行业人员两类人群的空间自相关

性特征都较强, 后者由于从事医疗服务行业, 受院内

感染的影响较多, 而前者属于典型城市流动人群, 其

活动范围与模式较为规律, 因而其空间自相关性表

现更为显著; (4) 内部输出病例的空间自相关性特征

在 SARS 流行的初期表现不明显, 因为此期间新增病

例的感染途径较多且隔离控制措施的主要是医院 ; 

而在第 3~6 周(4 月 6 日至 5 月 3 日)的 SARS 流行高

峰期, 新增病例急剧增多, 且由于隔离控制措施而主

要集中在院内感染和家庭感染, 因而表现出较强的

空间自相关性特征且程度基本保持一致; 在 SARS流

行后期, 新增病例急剧减少, 感染途径仍然主要是院

内和家庭感染, 因而具备较高的空间自相关性, 但由

于病例总数较少导致其特征不具备显著性.  

基于上述分析, 北京市 SARS传播内部防控措施

重点应放在发病-就诊模式的内部输出病例上, 尽量

减少由于治疗产生的空间转移过程而导致的病毒扩

散程度, 无性别差异地对待中青年高风险感染人群

的隔离与控制, 同时重点监测并控制工人/农民/民工

与医疗卫生行业人员两类人群, 在流行高峰期应对 
 
 

 

图 8  内部输出病例全局 Moran’s I 的时序计算结果 
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表 3  不同类型内部输出病例的全局 Moran’s I 计算结果 a) 

内部输出病例 Moran’s I 
Monte Carlo 模拟结果(999 次) 

标准差 Z 统计量 P 

性别 
男 0.2253* 0.1450 1.9593 0.0380 

女 0.2264* 0.1467 1.9441 0.0340 

年龄 

(  , 20] 0.1450 0.1273 1.6009 0.0610 

(20, 40] 0.1758* 0.1399 1.6769 0.0450 

(40, 60] 0.2172* 0.1460 1.8904 0.0340 

(60,  ) 0.1891 0.1433 1.7299 0.0560 

职业 

医疗卫生行业人员 0.2084* 0.1492 1.7909 0.0460 

家政/家务/服务人员 0.0766 0.1298 1.0431 0.1170 

工人/农民/民工 0.2258* 0.1401 2.0314 0.0360 

离退休人员 0.0486 0.1413 0.7601 0.1870 

a) *表示空间自相关性是显著的(P<0.05), E(I)=0.0588 

 
医院和家庭两类主要感染途径采取重点防控措施.  

4.3.2  局部空间自相关特征分析 

与全局空间自相关特征分析相对应, 针对 2003 年

北京市 SARS 传播内部输出病例, 采用局部 Moran’s I

这一典型 LISA 指标以及 Moran 散点图来探测其内部

传播的时空演变特征 . 利用空间统计分析软件

OpenGeoDa 进行内部传播病例的风险区域分析, 再

根据具备显著全局空间自相关性的若干属性(性别/年

龄/职业), 分别探索其局部自相关性特征与风险等级. 

从所有内部输出病例的 Moran 散点图(图 9(a))和风险

类型分布图(图 9(b))可知, 北京内部输出病例的高风

险区域主要集中在城市中心区域, 包括海淀区、朝阳

区、东城区、西城区与丰台区等, 而位于城市中心的

崇文区、宣武区、石景山区以及位于西北方位昌平区

等属于次风险区域, 相对安全的低风险区是位于市

郊东北方位的密云县, 其他区域由于病例数较少等

可能原因而不具备局部空间自相关性. 内部输出病

例的高风险与次风险区域皆在城市中心区形成了显

著集聚状况, 仅向西北方位的少部分市郊区域产生

的病毒高危扩散, 而东北方位的市郊区域属于相对

安全的低风险区, 说明北京 SARS 传播整体防控措施

较为显著, 在保证控制高风险传播局限于城市中心

区域的同时, 应加强对西北方位若干市郊区域的防

控, 而考虑资源有限的前提下可适度降低对东北方

位市郊区域的防控措施程度.  

从图 9(c)和(d)可知, 女性病例的风险区域分布

要强于男性病例, 这与性别分布的全局空间自相关

性特征保持一致, 两者的高风险区域分布基本一致, 

而男性病例的风险区域分布相对更为集中. 从图 9(e)

和(f)可知, 20~40 岁人群的高风险区域集中在市中心

两三个行政区且基本没有风险扩散的趋势, 而 40~60

岁人群的高风险区域基本覆盖了市中心大部分行政

区, 且对西北方位和东南方位的市郊区域有着明显

的高危扩散趋势, 说明针对青年人群的隔离控制措

施效果相对较为显著, 而中年人群的空间热点分布

基本与整体保持一致, 是 SARS 流行病毒传播的主体. 

从图 9(g)和(h)可知, 医疗卫生行业人员的高风险区

域集中在市中心少数区域且仅向东南方位有较弱程

度的扩散趋势, 说明针对院内感染的控制措施非常

显著, 而工人/农民/民工人群的热点区域主要集中在

市中心大部分区域, 且有着固定模式的扩散趋势, 属

于 SARS 传播的高风险人群.  

考虑北京市具备显著局部空间自相关性特征的

若干区县在 SARS 流行期间的风险类型演化机制, 由

表 4 可知: (1) 市中心区的海淀区、朝阳区与东城区

是 SARS 传播高风险热点区域, 且在整个流行期间, 

仅在最初 2~3周内表现相对安全, 之后持续保持高风

险传播状况; (2) 整体表现为高风险的东城区与丰台

区, 在风险等级上经历了低-高-低的变化过程, 且其

高风险持续阶段位于流行中后期; (3) 市中心区的崇

文区与宣武区基本持续表现为低-高区域, 表明其受 
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图 9  各区县内部输出病例风险类型的空间特征 

(a) Moran 散点图(所有内部输出病例). 风险类型图: (b) 所有内部输出病例; (c) 男性病例; (d) 女性病例; (e) 20<年龄≤40 的病例; (f) 40<年龄

≤60 的病例; (g) 医疗卫生行业的病例; (h) 工人/农民/民工职业的病例 

表 4  各区县内部输出病例风险类型的时序演化过程 a) 

区县 
时间 

整体风险 
第 1 周 第 2 周 第 3 周 第 4 周 第 5 周 第 6 周 第 7 周 

密云县 0 → 0 → 0 → 0 → 4 → 4 → 0 → 4 
昌平区 0 → 0 → 2 → 2 → 2 → 2 → 2 → 2 
顺义区 2 → 0 → 0 → 0 → 0 → 0 → 0 → 0 
海淀区 0 → 0 → 1 → 1 → 1 → 1 → 1 → 1 
朝阳区 1 → 0 → 1 → 1 → 1 → 1 → 1 → 1 

石景山区 0 → 2 → 2 → 0 → 0 → 0 → 0 → 2 
丰台区 0 → 2 → 2 → 0 → 0 → 1 → 0 → 1 
大兴区 0 → 0 → 0 → 0 → 2 → 2 → 2 → 0 
崇文区 2 → 2 → 2 → 2 → 2 → 2 → 2 → 2 
东城区 0 → 0 → 2 → 1 → 1 → 1 → 2 → 1 
西城区 2 → 2 → 1 → 1 → 1 → 1 → 1 → 1 
宣武区 2 → 0 → 2 → 2 → 2 → 2 → 2 → 2 

a) 0-非显著区域; 1-高-高区域(热点); 2-低-高区域; 3-高-低区域; 4-低-低区域. 始终为非显著自相关性的区域: 延庆县/怀柔区/平谷区/

门头沟区/通州区/房山区 
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高风险区所包围, 为次级热点区域; (4) 市中心区的

石景山区仅在流行初期表现为低-高区域, 西北方位

的市郊昌平区在流行中后期皆表现为次级热点区域; 

(5) 唯一表现为冷点区域的密云县仅位于流行中后

期的两周范围内, 其他非显著区域在整个时序上仅

有短暂的次级热点区域的表现形式 . 综上北京市

SARS传播防控重点应在整个流行期内首要关注市中

心的海淀区、朝阳区与东城区的病毒扩散情况, 其次

是市中心区的崇文区与宣武区; 在流行初期同时侧

重市中心的石景山区; 在流行中后期侧重东城区与

丰台区以及西北方位的市郊昌平区, 同时可适当减

轻对东北方位市郊的密云县的防控程度.  

4.3.3  内部传播网络特征分析 

基于 2003 年北京市 SARS 传播内部输入、输出

与自传播病例数据, 构建北京市 SARS 内部传播网络

(图 10). 该网络是一个双向加权网络, 节点是北京市

18个行政区县, 连接边代表某节点的SARS病例的输

入与输出, 两节点之间最多有着两条有向连接边, 其

方向代表 SARS 病例的输入或输出方向, 其权重值为

两节点之间输入或输出病例的数量. 此外该网络中

还存在着环结构, 即某些节点有着与自身相连接的

边, 表示自传播病例的数量与方向信息. 由于内部传

播网络的封闭性, 该网络的出度与入度总数均为 149, 

平均度为 8.2778, 表明存在 SARS 病例输入输出交互

的区县个数平均值约为 8 个. 整体网络的聚类系数 C

和 C*值分别为 0.4288 和 0.3143, 表明北京市 SARS

内部传播网络的信息流比物质流的聚集程度要更高, 

即相对于存在病例输入输出交互的区县数量而言 , 

输入输出病例数量更多地存在与少数区县之间.  

自行编码计算每个区县节点的度数与聚类系数, 

如表 5 所示, 可得出以下几点重要启示: (1) 除了市

中心区的若干区县存在高值的入度与出度之外, 市

郊通州区与昌平区也有着大量的输入输出节点, 是

潜在的高风险区域, 且其聚类系数 Ci 和 Ci
*值均不低, 

表明其邻接节点之间较易形成局部小世界疾病爆发

区域, 应整体予以重点防控; (2) 内部传播的输入输

出交互的信息流存在一定异质性特征, 即某区县病 

 
 

 

图 10  北京市 SARS 内部传播网络示意图 
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表 5  各区县节点的度分布与聚类系数 

区/县 入度 出度 Ci Ci* 

昌平区 17 11 0.3860 0.6389 

朝阳区 16 13 0.4167 0.5522 

崇文区 10 9 0.6556 0.5885 

大兴区 5 9 0.6000 0.0903 

东城区 12 10 0.5606 0.5862 

房山区 10 6 0.5778 0.4338 

丰台区 14 12 0.4176 0.4924 

海淀区 13 12 0.4103 0.3623 

怀柔区 0 6 0.0000 0.0000 

门头沟区 1 4 0.0000 0.0000 

密云县 1 3 0.0000 0.0000 

平谷区 2 2 0.5000 0.0012 

石景山区 7 8 0.6429 0.3927 

顺义区 2 10 0.0000 0.0000 

通州区 15 10 0.4190 0.5428 

西城区 9 12 0.5417 0.2696 

宣武区 12 9 0.5909 0.6249 

延庆县 3 3 1.0000 0.0821 

 
 

例输入与输出节点个数不一致, 如市郊顺义区、怀柔

区、门头沟区和密云县的输入节点个数仅为 0~2 个, 

而输出节点个数却为 3~10 个, 又如市郊通州区和房

山区的输入与输出节点个数分别为 10~15 个以及

6~10 个, 这表明各区县在风险程度上有着信息流异

质差别, 在隔离防控措施上应予以区别对待, 分别对

区县病例输入和输出给予不同程度的防控措施, 将

有效减少资源成本提高防控效率; (3) 大部分区县的

Ci 和 Ci
*值均保持一致, 表明在北京市 SARS 内部传

播网络中存在较大程度上的小世界聚集特征, 即少

数区县承载了大部分 SARS 传播输入输出的信息流

与物质流信息; (4) 少数区县的Ci和Ci
*值存在一定异

质性特征, 如延庆县、大兴区和平谷区的 Ci 值分别高

达 1.0000, 0.6000 和 0.5000, 而其 Ci
*值仅分别为

0.0821, 0.0903 和 0.0012, 表明此三个区县所邻接的

其他节点之间虽有很高的信息流交互, 但承担的物

质流却极低, 说明它们周围的小世界应是相对冷点

区域; (5) 顺义区、怀柔区、门头沟区和密云县的 Ci

和 Ci
*值均为零, 表明以其为中心的局部网络中没有

形成小世界特征, 同时基本没有承载物质流信息, 可

视为 SARS 传播的绝对冷点区域, 降低其防控措施强

度可有效减少资源成本.  

5  讨论与总结 

传染病时空传播特征与规律的研究涉及了流行

病学、空间信息科学、空间统计分析、社会学、人类

学等多个学科领域, 大量研究成果已对传染病的传播

机制、时空分布、防控措施等做出了详尽的解释与建

议, 但仍然有很多未解谜团, 以已有的传染病流行为

基础的回顾性分析可以较全面地分析解译该传染病的

病毒机理与时空传播规律, 也为未来新型传染病爆发

流行的预防与控制提供良好的理论支持与措施建议. 

以 2003 年的中国 SARS 流行为例, 充分暴露了我国流

行病学研究的不足以及突发公共卫生事件应急处置措

施的局限, 同时也引发了国内外学者对于流行病学研

究的大量关注与投入. 时至今日, 关于 SARS 传播规

律的研究已初具一定规模与成效, 但对于个体在受感

染-发病-就诊-康复传播过程的时空演化规律以及个体

与区域之间形成的动态有向传播网络仍缺乏充分的认

识和解释. 本文提出的SARS传播输入-输出流的概念, 

可有效解释 SARS 传播个体位置的时空演化机制, 以

及动态有向传播网络的信息流与物质流特征信息, 进

而基于2003年中国SARS感染者的个案病例时空属性

数据, 利用空间统计分析方法与网络特征分析方法, 

对北京市 SARS 传播的流行病学特征、外部流的时空

传播规律与热点区域特征、以及内部流的时空传播特

征与网络结构特征进行了全面的分析与研究, 并依据

相应的分析结果对北京市 SARS 流行的防控措施提出

相应的建议与评价. 本文的研究思路是从一个全新的

角度去解释传染病的时空传播规律, 与关于传染病流

行的一般研究中的单一空间位置属性相比, 可以更好

揭示 SARS 流行的时空传播机制, 为传染病时空传播

规律的研究提供较好的新型理论思路与实践手段, 研

究成果更深入了揭示了北京市 SARS 流行的特征与规

律, 也为未来其他突发传染病的防控措施提供了更有

益的理论支持.  

致谢 感谢审稿人提出的修改意见. 
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