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摘 　 要:
 

针对新发传染病传播初期缺乏高分辨率的人际接触数据,难以基于接触网络全局结构特性实施传染病早

期预警的挑战,面向多源数据驱动的传染病哨点监测策略研究,提出了一种基于城市接触网络的新发传染病风险

监测框架。 通过整合多源普查和调查数据,构建了映射城市人口结构特征的接触网络,用以模拟特定城市中新发

传染病的传播态势。 基于此,提出了一种“一户一人”的家庭监测策略,该策略不需要预知全局网络结构,仅需少量

哨点样本即可实现接近全人群覆盖的监测效果。 实验结果表明:在疾病低传染性时期(基本再生数为 1. 2),家庭

监测策略与随机监测策略的性能相近,相较于监测整体人群能够降低监测成本。 随着传染病的传染性增加(基本

再生数为 2. 0 和 3. 0),家庭监测策略的早期预警性能仅次于最大连接策略,能够有效感知新发传染病的传播风险,
同时相比随机监测策略,其早期预警时间分别平均提前了 1. 03

 

d(37%)和 0. 69
 

d(53%)。
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　 　 21 世纪以来,未知病原体引起的新发传染病频

现,数次造成全球性的大流行事件,为世界各国公共

卫生安全体系敲响警钟 [ 1- 2] 。 针对新发传染病的风

险监测是制定和评估公共卫生事件预防控制策略的

重要依据。 如何利用多源大数据挖掘技术,结合城

市人群的多场景接触模式,进而科学有效地制定新

发传染病的监测策略以尽早感知疫情风险态势,是
提升应急事件风险管理水平和响应能力过程中亟待

解决的关键问题。
数学建模是理解和预测传染病复杂传播动态的

基础方法 [ 3] ,其中,高精度的混合接触网络被认为

是影响疾病传播模型准确性的重要因素之一 [ 4] 。
通过将多场景(家庭、学校、社区等) 的接触模式映

射到社会化的异质个体传播模型中,可以提高模型

构建的真实性和预测能力。 例如,Mistry 等
 [ 5- 6] 开发

了一种合成接触网络构建方法,能够根据特定区域

的人口普查数据,生成符合现实世界人际接触模式

的接触网络,支持对新发传染病传播趋势的精确模

拟,进而评估相关干预措施的有效性。
然而,高精度人际接触模式依赖于问卷调查及

数字设备追踪等方法 [ 7] ,在重大新发传染病发生的

早期数据获取受限,通常需要消耗大量的人力物力

资源。 哨点监测是一种低成本、持续性的传染病监

测手段 [ 8- 9] ,通过系统地收集和分析特定疾病的监

测数据,能够及时感知疫情传播风险,为预防和控制

疾病的传播与应急资源的分配提供科学依据 [ 10] 。
在新发传染病传播早期,传统监测哨点系统依赖哨

点医院等医卫机构,风险感知方式被动。 相对地,基
于人群特征的监测策略旨在识别易感且具有较高传

播能力的个体,并将其布置为哨点以更早地预知疫

情趋势,能够提升传染病发现及报告的准确性和及

时性,将疫情控制在“萌芽之时,成灾之前” 。 然而,
在缺少详细流行病学流调信息的情况下,基于人群

异质特征的哨点监测策略难以高效实施。 因此,如
何结合城市多源统计数据构建人际接触网络、制定

高效的传染病风险监测策略具有重要研究价值。
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针对以上挑战,本文以 2020 年深圳市人口普查

和调查数据为基础,构建具有城市人口结构特征及

行为规律的接触网络。 并基于以新型冠状病毒感染

为例的新发传染病的早期流行病学特征,建模接触

网络上的个体交互行为,以刻画多场景中的疾病传

播动态。 进一步,本文提出基于家庭接触模式的新

发传染病风险监测策略,实现对新发传染病传播态

势的风险感知与早期预警。

1　 相关工作

随着智慧城市和大数据技术的迅速发展,基于

人际接触模式的接触网络构建为城市新发传染病哨

点监测提供了高效且可行的方案 [ 11] 。 科学地构建

与分析接触网络的统计特征并优化哨点监测策略,
不仅能减轻传染病防控的经济负担,还能在早期感

知疫情传播,实现精确防控,优化应急医疗的资源配

置以阻断传染病在社区的传播 [ 9,12] 。 例如,Herrera
等

 [ 13] 在不同规模的社交网络中评估了最大连接个

体、随机个体、熟人 3 种监测策略的效果,发现监测

性能与网络结构和疾病的基本再生数密切相关。 在

基本再生数较低的情况下,选取网络中节点度较高

的个体作为哨点能最早提供疫情暴发和峰值信息。
然而,该研究假设接触网络的个体同质且具有相同

的接触模式,并且选取的接触网络不能细致刻画特

定区域的人口结构特性,因此忽略了异质个体间交

互行为因素导致的疾病传播模式差异。
家庭环境等人群相对密集的室内空间是新发传

染病扩散的重要场所 [ 14] ,特别是对于高传染性的呼

吸道传染病,即使在社区传播得到控制的情况下,家
　 　 　

庭依然是重要的新增病例来源。 当前,基于接触网

络的哨点监测策略通常假设个体处于均匀同质的接

触环境,而忽略了不同接触模式对监测效果的影响。
此外,针对家庭接触的传染病风险监测研究多依赖

于电子追踪数据,由于非公开商业数据的获取困难

以及隐私保护问题,缺乏在大规模社会网络中利用

城市家庭规模分布进行风险监测的有效性量化研

究 [ 15] 。 因此,如何基于家庭结构考虑哨点监测策略

的有效性 [ 16] ,成为公共卫生事件风险精准监测与应

急管理面临的关键挑战。

2　 基于城市接触网络的新发传染病风险监

测策略

2. 1　 方法框架

针对城市新发传染病的早期传播风险监测的现

实需求,本文利用多源城市数据,提出了基于城市接

触网络的新发传染病风险监测框架,主要由 3 部分

构成:数据驱动的城市接触网络构建、疾病传播动态

模拟、风险监测策略的性能评估。 本文的总体方法

框架如图 1 所示。
2. 2　 城市接触网络的构建

由于传播事件很少能被直接观察和测量,因此

大多数传播模型都基于社会接触假设 [ 17] 。 利用公

开的社会人口特征宏观普查数据和微观调查数据模

拟具有真实世界行为模式的合成人口,是一种在无

法获知流调数据情况下进行疾病传播监测的科学方

法,而多源数据的分布决定了接触网络中个体属性

的分配情况。 本文利用数据驱动的网络构建方法

SynthPops[ 6] 刻画多场景接触模式,基于特定年龄的

　 　 　

图 1　 基于城市接触网络的新发传染病风险监测框架

Figure
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接触模式 [ 7] 在多层网络框架中生成个体及其预期

的接触对象。
为了准确模拟特定地区的人口接触模式,本文

选取深圳市作为研究对象,通过收集多源人口宏观

普查数据和微观调查数据,旨在构建 2020 年深圳市

的高精度个体接触网络。 本文构建了一个反映

2020 年 深 圳 市 人 口 结 构 特 征 的 多 层 接 触 网 络

G(N i,E i) ,其中 i∈ { h, s, w, c} 。 该接触网络包括

10
 

000 名个体(N)及 123
 

109 条边(E) ,网络的接触

层分 别 为 家 庭 层 ( E h = 10
 

823 ) 、 学 校 层 ( E s =
23

 

633) 、 工 作 层 ( Ew = 58
 

613 ) 、 社 区 层 ( E c =
30

 

040) 。 详细数据描述如表 1 所示。
表 1　 深圳市多源人口统计数据

Table
 

1　 Multi-source
 

demographic
 

data
 

of
 

Shenzhen
 

City

数据集 数据描述 数据来源

年龄分布 人口年龄结构分布 文献[18]
户主年龄 家庭户主年龄分布 文献[18]
家庭规模 家庭规模分布 文献[18]
学校规模 学校在校生规模分布 文献[19]
工作规模 工作场所雇员规模分布 文献[19]
入学率 各年龄组入学率分布 文献[20]
就业率 各年龄组就业率分布 文献[20]

接触模式 人口混合模式 文献[7]

　 　 图 2 展示了生成的接触网络在个体年龄分布及

　 　 　

家庭规模分布的模拟结果。 其中,图 2( a)所示接触

网络的年龄分布与普查数据高度近似(肯德尔和谐

系数 = 0. 937,皮尔逊相关系数 p-value< 0. 001) ;同
样地,图 2( b)中模拟网络的家庭规模分布也与普查

数据高度一致(肯德尔和谐系数 = 0. 989,皮尔逊相

关系数 p-value< 0. 001) 。 以上结果表明,所生成的

接触网络在统计分布特征上与真实数据高度吻合,
准确地反映了现实世界城市人口的年龄和家庭规模

分布特性,可为传染病模拟提供接触结构基础。 进

一步地,本文展示了基于接触频率的家庭、学校、工
作场所、社区的接触矩阵,如图 3 所示。

图 2　 生成数据与普查数据的对比
Figure

 

2　 Comparison
 

of
 

generated
 

data
 

with
 

census
 

data

图 3　 多场景下的接触矩阵
Figure

 

3　 Contact
 

matrices
 

in
 

multiple
 

scenarios
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　 　 模拟生成的接触网络在不同场景下呈现出不同

的年龄混合模式,这与现实世界中人们在不同场所

的活动规律和社会结构相符 [ 7] ,其中,家庭、学校、
工作场所、社区中个体平均接触频数分别为 2. 16,
4. 72,11. 93,6. 05。

2. 3　 基于接触网络的个体传播模型构建

基于人口普查及调查数据构建的人际接触网

络,可以有效模拟不同地区新发传染病的早期传播

及其干预措施,并为传染病的监测提供早期预警方

案。 通过将接触网络的每个节点实例化,个体模型

能够在简化的框架内模拟复杂的个体状态变化。
本文构建了一个基于网络的个体传染病传播模型

SEYAR [ 21] ,其中个体存在易感 ( S) 、暴露 ( E ) 、有

症状( Y) 、无症状 ( A) 和恢复 ( R) 这 5 种状态,以

描述传染病的复杂人际传播模式。 本文考虑疾病

在网络化人群中的传播,有症状与无症状个体具

有传染性,其中个体通过在不同场景中的接触而

相互连接 [ 13] ,并基于接触网络中的随机链式二项

式来模拟疾病在密集人群中的传播 [ 22] ,个体传播

模型如图 4 所示。

图 4　 个体状态转移示意图

Figure
 

4　 Schematic
 

diagram
 

of
 

individual
 

state
 

transition

为了深入探究新发传染病在城市人群中的传播

模式,本文选取新型冠状病毒感染作为新发传染病

的典型案例进行研究。 为了确保模型的可靠性和有

效性,本文参考了已有研究中关于早期病毒传播特

征的参数分析结果,并将这些结果作为先验知识用

于确定模型参数,以更准确地模拟病毒传播的动态

过程。 SEYAR 模型的详细参数描述和具体的参数

取值参见表 2。
　 　 传染病个体传播模型中,易感个体 i 以 1 - (1 -

β̂ i)
Inf i 的概率被感染 [ 28] 。 其中,Inf i 表示与易感个体

i 相接触的具有感染性的个体数量; β̂ i 表示与其相

接触个体的加权平均感染率,则

　 　 β i
^ =

βh( Inf
A
h ρ+Inf Y

h ) +β( Inf A
nhρ+Inf Y

nh )
Inf i

。 (1)

式中: Inf A
h 、Inf Y

h 、Inf A
nh 、Inf Y

nh 分别为家庭接触下的无

症状和有症状个体,以及非家庭接触情景下的无症

状和有症状个体; βh 为个体在家庭中的接触感染

　 　 表 2　 个体状态参数

Table
 

2　 Parameter
 

description
 

of
 

individual
 

status

参数 参数描述 参数取值 参数来源

R0 基本再生数
[1. 2,

 

1. 5,
 

2. 0,
 

3. 0]
预设

β 感染率
[0. 01,

 

0. 02,
0. 04,

 

0. 1]
预设

βh 家庭接触感染率 0. 067 文献[23]
αh 家庭继发性感染率 0. 35 文献[24]

σ 暴露状态的转换率 1 / 3 文献[25]
wY 有症状感染者比例 0. 84 文献[26]
wA 无症状感染者比例 0. 16 文献[26]

ρ 无症状感染者传染性 0. 35 文献[27]
γY 有症状感染者恢复率 0. 18 文献[28]
γA 无症状感染者恢复率 1 / 9 文献[23]
In 初始感染人数 1 预设

Δ 增长率 式(4)计算

D 传染性持续时间 式(5)计算
 

P 传染病患病率 式(6)计算
 

率,家庭接触感染率的估算充分考虑了家庭成员之

间的紧密接触程度,这一度量有效地反映了家庭环

境作为高风险场所的特性 [ 23] ,表达式为

βh =
αh

wY

γY

+
wAρ
γA

。 (2)

　 　 易感个体 i 被感染后,将分别以 wYσ 与 wAσ 的

概率由暴露状态转换为有症状状态与无症状状态,其
中无症状个体相对于有症状个体的传染病传染能力

为 βρ。 该模型中已恢复的个体不会被重复感染。
基本再生数 R0 反映一个病例在完全易感人群

中能够产生的病例数 [ 29] ,针对该模型可定义为

R0 = 1 + ΔD; (3)

Δ =
( ln Ipeak - ln In )

T i

; (4)

D = 1
γY

wY( ) + 1
γA

wAρ( ) 。 (5)

式中:Δ 为传染病发生早期的增长率; D 为个体具有

传染性的持续时间。 在流行病的早期阶段,理论上

具有传染性的个体数量会近似以指数增长 [ 25] 。 本

文通过计算新增病例数量从初始阶段 In 到达到峰

值 Ipeak 的对数差,与对应病例数量增长时间 T i 的比

值来确定增长率 Δ。
定义传染病患病率 P 为给定时间段内无症状

和有症状个体总数所占整体人口的比例。 新增病例

数量 I t 刻画了每个时间步内疾病传播的速度。 具体
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地,患病率与新增病例的关系如下所示:

P =
∑ t +D

t
I t

N
。 (6)

式中:N 为接触网络的人口总数。 图 5 分别展示了 R0

为 1. 2,1. 5,2. 0,3. 0 这 4 种场景下传染病的传播动态

曲线,其中阴影部分表示各状态的 95%置信区间。

图 5　 不同基本再生数的传染病传播动态

Figure
 

5　 Infectious
 

disease
 

transmission
 

dynamics
 

with
 

different
 

basic
 

reproduction
 

numbers

2. 4　 风险监测策略

本文关注新发传染病暴发后具有传染性的个

体,通过在接触网络上模拟疾病传播过程并基于风

险监测策略选择重点监测人群子集,进而实现对疾

病风险的早期感知。 由于城市家庭是传染病传播的

密集接触场所,其规模被认为是传染病传播的影响

因素之一 [ 30] 。 基于此,本文结合网络的哨点风险监

测研究中被广泛使用的三种监测策略 [ 13,22] ,提出一

种基于家庭的监测策略。 图 6 为监测策略的示意

图,监测策略定义如下。

图 6　 风险监测策略示意图

Figure
 

6　 Risk
 

surveillance
 

strategy
 

diagram

定义 1 　 最大连接监测策略 ( most
 

connected
 

strategy,
 

MCs) :在接触网络中选择一定量的具有最

多接触的个体,将这些个体作为哨点个体,使用度中

心性排名作为最大连接的节点选择标准。
定义 2 　 随 机 监 测 策 略 ( random

 

strategy,
 

RDs) :在接触网络中随机选择特定比例节点作为哨

点个体。
定义 3 　 熟人监测策略 ( acquaintance

 

strategy,
 

AQs) :首先在接触网络中随机选择一定量的个体,
然后选择一定量的这些个体的熟人 ( 具有最大连

接)作为哨点个体。
定义 4 　 家 庭 监 测 策 略 ( household

 

strategy,
 

HHs) :首先根据多层接触网络的家庭层筛选出规模

较大的家庭。 然后,在每个选定家庭中,选取一位年

龄介于 20 ~ 50 岁,且拥有最多社交接触(具有最大

连接)的成年个体作为监测哨点。
定义 5　 全民监测策略( whole

 

population
 

strate-
gy,

 

WPs) :对接触网络全部个体进行监测。
在图 6 中,粉色、黄色和蓝色阴影分别代表家

庭、学校和工作场所接触。 蓝色节点表示易感个体,
而红色节点则代表不同监测策略所选择的监测子

集。 具体而言,图 6(c)中,紫色节点代表随机选择的

个体,红色节点则为该节点的熟人。 此外,图 6(d)中
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家庭策略中选择的监测哨点多为网络中的桥接节

点,相比于其他监测策略,这些哨点通常拥有更大的

介数中心性。

3　 实验结果及分析

3. 1　 实验设置及评估指标

本文采用动态比例缩放方法 [ 21] ,利用蒙特卡罗

模拟方法,模拟新发传染病在深圳市的接触网络

G(N = 10
 

000,E = 123
 

109)上的传播趋势。 首先,设
定初始感染个体数量 In 为 1 并随机选择种子个体,
随后根据表 2 中的参数分布进行随机抽样。 模拟过

程涵盖 4 种基本再生数场景,分别为 1. 2,1. 5,2. 0
和 3. 0,对应传染病的传染性从低到高的变化。 对

于每种基本再生数,本文根据疾病从初始传播到完

全消失所需时间周期(从模拟开始到感染状态的个

体数量为 0 ) , 进行 100 次成功的疾病传播随机

模拟。
为了评估上述风险监测策略实施过程的性能表

现,本文计算 3 种不同的风险监测目标 [ 13] ,风险监

测策略性能评估指标如图 7 所示。 根据风险监测策

略选择接触网络中的 1%的节点作为监测子集( sub-
set

 

group,
 

SG) ,对比监测子集与整体人群 ( whole
 

population,
 

WP)的性能指标差异,实现对提出的风

险监测策略的有效性评估与分析。

图 7　 风险监测策略性能评估指标

Figure
 

7　 Performance
 

metrics
 

for
 

risk
 

surveillance
 

strategies

定义 6 　 早期预警 ( early
 

warning) 。 定义 TTH
WP

和 TTH
SG 分别为当前 R0 情景下整体人群和监测子集

的传染病患病率达到预警阈值( threshold,
 

TH)的时

间。 本文定义早期预警阈值为人群中具有传染性的

个体比例达到总体的 1%,而早期预警为两者的时

间差值:
EW TH

R0
= TTH

WP - TTH
SG 。 (7)

　 　 定义 7　 峰值时间( peak
 

timing) 。 定义 Tpeak
WP 和

Tpeak
SG 分别为当前 R0 情景下整体人群和监测子集的

患病率达到峰值( peak) 的时间,峰值时间为两者峰

值的时间差值:
PTR0

= Tpeak
WP - Tpeak

SG 。 (8)

　 　 定义 8 　 峰值幅度 ( peak
 

magnitude ) 。 定义

M peak
WP 和 M peak

SG 分别为当前 R0 情景下整体人群和监测

子集的患病率达到峰值时的数值,峰值幅度为两者

的峰值之比:
PMR0

= M peak
WP / M peak

SG 。 (9)

3. 2　 风险监测策略结果及分析

为了分析在不同传播能力条件下的风险监测策

略效果,本文详细对比了 4 种监测策略的早期预警

性能差异,结果如图 8 所示。

图 8　 不同风险监测策略的早期预警对比

Figure
 

8　 Comparison
 

of
 

early
 

warning
 

with
 

different
 

risk
 

surveillance
 

strategies

在图 8 中,误差棒代表 100 次随机模拟的 95%
置信区间,虚线表示对应 R0 的 4 种监测策略的平均

早期预警时间。 当 R0 分别设置为 1. 2,1. 5,2. 0 和

3. 0 时,MCs 展现了最优的监测性能,相比监测整体

人群,其早期预警时间平均提前了 25. 49, 10. 36,
4. 78,1. 99

 

d。 由于 MCs 关注接触网络中具有最多

接触的个体,意味着他们在群体中接触到患病个体

的可能性更高,也更有可能被更早感染 [ 13] 。 MCs 依

赖网络的全局结构特性,而现实世界中高分辨率的

人际接触数据获取受限,因此 MCs 难以得到实际应

用。 当 R0 = 1. 2 时,AQs 监测性能仅次于 MCs,说明

在传播能力较低的情况下,基于熟人网络的监测策

略有效,与既有研究结果相符 [ 8] 。 熟人策略的优越

性在于其利用了网络结构的特点,即“ 朋友悖论” ,
仅需掌握局部网络信息,便能提高选中较高连接度

个体的概率,从而更有效地监测疫情。 当新发传染

病传播速度较慢时,HHs 与 RDs 的性能接近,基于

家庭的监测策略与随机监测策略易受网络结构对疾



82　　　 郑
 

州
 

大
 

学
 

学
 

报
 

(工
 

学
 

版) 2025 年

病传播的影响,当随机选择网络中具有弱连接的叶

子节点作为哨点时,往往难以提前感知疫情的发生。
相比之下,如果疾病的 R0 较低时,MCs 和 AQs 利用

网络结构信息,更有针对性地选择了监测对象,从而

提高监测效率。
随着新发传染病的传播能力逐渐增强,HHs 的

早期预警性能仅次于 MCs,接近了监测接触网络中

最活跃的个体。 在 R0 为 1. 5,2. 0 与 3. 0 时,HHs 达

到了 MCs 监测性能的 92. 2%,80% 和 99. 5%,相比

RDs 的 早 期 预 警 时 间 分 别 平 均 提 前 了 1. 74
 

d
(22%) 、1. 03

 

d( 37%) 和 0. 69
 

d( 53%) 。 该结果表

明,早期预警时间对 R0 高度敏感,随着传播能力的

增加,不同监测策略的预警时间差异将缩小,逐渐趋

于一致。 基于家庭的监测策略关注于网络中的局部

强连接模式(网络社团) ,同时家庭监测哨点呈现强

中介中心性,因此在传染病传播初期,对局部的社团

进行监测有助于快速发现和阻断传染病的传播 [ 30] 。
此外,HHs 通过一户一人的监测方式,仅依赖少量

的样本即可实现近似对人群整体的全覆盖监测。
峰值时间和峰值幅度分别反映了当前监测子集

与整体人群达到疾病发病率峰值的时间差值和相对

比值。 本文对比了上述两种评价指标的性能,结果

如图 9 所示。

图 9　 不同风险监测策略的峰值幅度及峰值时间对比

Figure
 

9　 Comparison
 

of
 

peak
 

magnitude
 

and
 

peak
 

timing
 

with
 

different
 

risk
 

surveillance
 

strategies

当病毒传播能力较低( R0 = 1. 2) 时,MCs 峰值

时间更长且峰值幅度更小,说明相比 MCs 可以更早

感知疾病传播峰值,能够对传染病的开始以及高峰

期提供有效的态势感知,而 HHs 的峰值特征与 RDs
近似。 随着传染病传染性的逐渐增加,HHs 的峰值

幅度以及峰值时间逐渐接近 MCs,如图 9 中点标记

所示,但相较于整体人群能够降低监测成本,可以通

过筛选少数个体,在未知高精度人际接触行为和完

整接触矩阵的前提下实现对新发传染病传播的风险

态势感知。

4　 结论

本文面向新发传染病的早期传播风险预警,将
数据驱动的接触网络构建方法与传染病风险监测策

略相结合,以深圳市为例,构建具有城市人口结构特

征的多场景人际接触网络,并基于新发传染病的流

行病学特性模拟多种接触模式下的疾病传播态势。
进一步,本文提出一种基于家庭的风险监测策略,
在新发传染病风险较高的场景下 ( 基本再生数为

3. 0) ,可以在未了解个人接触行为、未获得大规模

人群流调数据的情况下有效感知新发传染病的早

期传播风险,能够为特定地区的新发传染病早期

预警与防控提供科学的分析依据和技术支持。
本文在提出风险监测策略的同时存在相对局限

性。 首先,接触网络的构建依赖于统计数据的质量,
由于现实世界中不同地区的数据统计能力存在差

异,观测数据中固有的数据缺失、报告延迟造成建模

的不确定性,因此所构建的接触网络可能存在失真

以及结构异常,进而影响疾病传播模拟的准确性和

可靠性。 其次,现有家庭监测策略仅以日常接触人

数为指标筛选监测个体,忽略了家庭成员职业和工

作环境的差异性,可能低估医院等高风险场所中医

疗工作者的潜在感染风险。 此外,本文提出的监测

策略尚未考虑疫情防控政策动态变化的影响,例如

工作场所的开放程度、出行模式限制以及疫苗接种

策略等因素。 因此,在不同干预措施条件下,新发传

染病监测策略的有效性仍需进一步研究。
未来研究将结合高质量、多类别的结构化传染

病电子病历数据,研发更精准、可靠且针对性更强的

新发传染病风险监测策略。 此外,进一步整合政策

实施、疫苗接种、工作场景等异质信息,考虑复杂的

空间接触场景和人口流动模式,将能够模拟更真实

的人类时空接触模式,为新发传染病风险监测策略

优化提供科学见解。
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Abstract:
   

Given
 

the
 

challenge
 

of
 

limited
 

high-resolution
 

human
 

contact
 

data
 

during
 

the
 

early
 

stages
 

of
 

emerging
 

infectious
 

disease
 

outbreaks,
 

it
 

is
 

difficult
 

to
 

implement
 

early
 

warning
 

strategies
 

via
 

the
 

global
 

structural
 

characteristics
 

of
 

contact
 

networks.
 

Multi-source
 

data-driven
 

sentinel
 

surveillance
 

strategies
 

for
 

infectious
 

diseases
 

were
 

the
 

focuses
 

of
 

this
 

study,
 

and
 

a
 

novel
 

framework
 

for
 

emerging
 

infectious
 

disease
 

risk
 

surveillance
 

based
 

on
 

ur-
ban

 

contact
 

networks
 

was
 

proposed.
 

By
 

integrating
 

multi-source
 

census
 

and
 

survey
 

data,
 

a
 

contact
 

network
 

reflecting
 

the
 

characteristics
 

of
 

the
 

urban
 

population
 

structure
 

was
 

constructed
 

to
 

simulate
 

the
 

transmission
 

of
 

emerging
 

infectious
 

disease
 

in
 

specific
 

cities.
 

Based
 

on
 

this,
 

a
 

" one
 

person
 

per
 

household"
 

surveillance
 

strategy
 

was
 

proposed.
 

This
 

strategy
 

leveraged
 

a
 

small
 

number
 

of
 

selected
 

sentinel
 

samples
 

to
 

achieve
 

near-whole
 

population
 

coverage
 

for
 

effective
 

risk
 

surveillance,
 

eliminating
 

the
 

need
 

for
 

prior
 

knowledge
 

of
 

the
 

global
 

network
 

structure.
 

Experimental
 

results
 

demonstrated
 

that
 

during
 

periods
 

of
 

low
 

disease
 

transmissibility
 

( basic
 

reproduction
 

number
 

of
 

1. 2) ,
 

the
 

proposed
 

household
 

surveillance
 

strategy
 

performed
 

at
 

the
 

same
 

level
 

to
 

the
 

random
 

surveillance
 

strategy,
 

while
 

with
 

lower
 

cost
 

compared
 

with
 

surveillance
 

the
 

whole
 

population.
 

As
 

transmissibility
 

increased
 

( basic
 

reproduction
 

number
 

from
 

2. 0
 

to
 

3. 0) ,
 

the
 

early
 

warning
 

performance
 

of
 

household
 

surveillance
 

strategy
 

ranked
 

the
 

second
 

only
 

to
 

the
 

most
 

connected
 

strategy,
 

effectively
 

capturing
 

the
 

transmission
 

of
 

emerging
 

infectious
 

diseases.
 

Notably,
 

it
 

effectively
 

captured
 

the
 

transmission
 

risk
 

of
 

emerging
 

infectious
 

diseases,
 

providing
 

an
 

early
 

warning
 

time
 

of
 

1. 03
 

d(37%)
 

and
 

0. 69
 

d(53%)
 

compared
 

with
 

the
 

random
 

surveillance
 

strategy.
Keywords:

 

contact
 

network;
 

risk
 

surveillance;
 

infectious
 

disease
 

modelling;
 

early
 

warning;
 

big
 

data
 

mining


