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基于随机 SEIR 模型比较不同筛查频率的核酸筛查效果
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摘　 要:为了比较西安疫情期间两种核酸筛查频率的清零效果,提出了改进的随机 SEIR 模型,使用这种模型模拟疫

情的变化过程,然后分析比较一天一次核酸和三天一次核酸两者的清零效果;该模型加入了核酸筛查效果,建立了

考虑核酸筛查的随机 SEIR 模型,然后根据每日社区(不含隔离管控区域)新增患者人数使用线性回归对参数进行

求解,利用小批量随机梯度下降法和余弦调节器对参数的求解过程优化,最后利用参数和模型模拟疫情的发展变

化;对比模型一天一次核酸筛查阳性数量和实际数量,发现两者数量基本一致,所以该随机 SEIR 模型能够较好地

模拟疫情的变化;使用该随机 SEIR 模型模拟一天一次核酸筛查和三天一次核酸筛查,并且计算一天一次核酸筛查

和三天一次核酸筛查的核酸检测成本以及患者(仅计算核酸筛查发现和发病人群)的治疗费用,结果发现社区一天

一次核酸筛查比三天一次核酸筛查拥有更好的清零效果,而且一天一次核酸筛查的成本更低。
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Abstract In
 

order
 

to
 

compare
 

the
 

effects
 

of
 

two
 

nucleic
 

acid
 

screening
 

frequencies
 

of
 

Xi􀆶 an
 

epidemic
 

on
 

reducing
 

the
 

number
 

of
 

community
 

nucleic
 

acid
 

positive
 

patients
 

to
 

zero an
 

improved
 

random
 

SEIR
 

model
 

was
 

proposed.
 

This
 

model
 

was
 

used
 

to
 

simulate
 

the
 

change
 

process
 

of
 

the
 

epidemic and
 

then
 

the
 

effects
 

of
 

once
 

a
 

day
 

nucleic
 

acid
 

and
 

once
 

a
 

three-
day

 

nucleic
 

acid
 

on
 

reducing
 

the
 

number
 

of
 

community
 

nucleic
 

acid
 

positive
 

patients
 

to
 

zero
 

were
 

analyzed
 

and
 

compared.
 

The
 

effect
 

of
 

nucleic
 

acid
 

screening
 

was
 

added
 

to
 

the
 

model and
 

a
 

random
 

SEIR
 

model
 

considering
 

nucleic
 

acid
 

screening
 

was
 

established.
 

Then linear
 

regression
 

was
 

used
 

to
 

solve
 

the
 

parameters
 

according
 

to
 

the
 

number
 

of
 

new
 

patients
 

in
 

the
 

community
 

 excluding
 

the
 

isolation
 

and
 

control
 

areas 
 

every
 

day.
 

Small-batch
 

random
 

gradient
 

descent
 

method
 

and
 

cosine
 

regulator
 

were
 

used
 

to
 

optimize
 

the
 

solving
 

process
 

of
 

the
 

parameters.
 

Finally parameters
 

and
 

models
 

were
 

used
 

to
 

simulate
 

the
 

development
 

of
 

the
 

epidemic
 

situation.
 

Comparing
 

the
 

number
 

of
 

community
 

nucleic
 

acid
 

positives
 

found
 

in
 

the
 

daily
 

nucleic
 

acid
 

screening
 

simulated
 

by
 

the
 

model
 

with
 

the
 

number
 

of
 

community
 

nucleic
 

acid
 

positives
 

actually
 

found it
 

was
 

found
 

that
 

two
 

numbers
 

were
 

basically
 

the
 

same.
 

Therefore the
 

random
 

SEIR
 

model
 

can
 

better
 

simulate
 

the
 

changes
 

of
 

epidemic
 

situations.
 

The
 

random
 

SEIR
 

model
 

was
 

used
 

to
 

simulate
 

the
 

epidemic
 

changes
 

of
 

the
 

two
 

nucleic
 

acid
 

screening
 

frequencies and
 

calculate
 

the
 

nucleic
 

acid
 

detection
 

cost
 

of
 

once
 

a
 

day
 

nucleic
 

acid
 

screening
 

and
 

once
 

a
 

three-day
 

nucleic
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acid
 

screening as
 

well
 

as
 

the
 

treatment
 

cost
 

of
 

patients
 

 only
 

patients
 

detected
 

in
 

the
 

nucleic
 

acid
 

screening
 

and
 

infected
 

population
 

were
 

calculated  .
 

The
 

results
 

show
 

that
 

once
 

a
 

day
 

nucleic
 

acid
 

screening
 

has
 

a
 

better
 

effect
 

of
 

reducing
 

the
 

number
 

of
 

community
 

nucleic
 

acid
 

positive
 

patients
 

to
 

zero
 

than
 

once
 

a
 

three-day
 

nucleic
 

acid
 

screening and
 

the
 

cost
 

of
 

once
 

a
 

day
 

nucleic
 

acid
 

screening
 

is
 

lower.
Keywords Xi􀆶 an

 

epidemic 
 

nucleic
 

acid
 

screening 
 

random
 

SEIR
 

model 
 

optimization
 

algorithm

1　 引　 言
2021 年 12 月西安爆发了大规模的新冠疫情,此次

疫情有 3 个传播链,其中长安大学传播链最为严重,有许

多确诊患者。 政府虽然及时对患者及其接触者进行隔离

观察,最大程度地阻断了疫情传播,但是病毒早已渗入社

区,在对全市的核酸筛查中发现了大批的核酸阳性患者。
西安为了应对日益严重的疫情,将 2021 年 12 月 25—27
日的三日一次全市核酸筛查改为从 28 日开始在雁塔区

等重点地区进行每日核酸筛查。 假设重点地区的筛查结

果科学合理,则以重点地区的筛查代表对全市的筛查,对
西安地区进行一天一次核酸筛查和三天一次核酸筛查的

社区阳性清零效果分析。
从武汉疫情开始就有许多学者对新型冠状病毒的

传播进行研究。 曹盛力等[1] 修改 SEIR 模型,在模型中

考虑潜伏期的传染率和隔离率,然后基于武汉疫情的

实际数据对参数拟合,通过欧拉数值法对 SEIR 模型求

解,最后通过设置不同的参数取值(不同的隔离率等),
分析各种参数取值对武汉疫情的影响;严阅等[2] 在传

染病动力模型中引入时滞过程,用以考虑病毒的潜伏

周期,通过最小二乘法来求取传染系数,模拟疫情发

展;须成杰等[3]通过过滤初始数据,优化初始感染人群

和治愈系数,使得 SEIR 模型对实际的拟合效果更好;
范如国等[4]建立了带有潜伏期的 SEIR

 

模型,设定 3 种

不同潜伏期病毒的情景,对其进行拐点预测,得到了和

实际基本吻合的结果。
上述文献建立了考虑潜伏者传染性[1] 和病毒潜伏

周期[2]等因素的传染病模型,揭示疫情的传播过程,并
使用最小二乘法[3] 等方法来对参数求解,提高模型预

测精度。 从结果来看,这些模型能够很好地预测疫情

变化,并且模拟了各种不同条件[1,4] (设置不同的隔离

率等)下的疫情发展,这表明 SEIR 模型对疫情的发展

具备很好的预测效果。 但是他们没有具体分析某一防

疫措施的效果,所以本文就西安疫情的两种核酸筛查

频率,利用改进的随机 SEIR 模型具体地比较不同核酸

筛查频率的筛查效果。

2　 模型假设
2. 1　 SEIR 模型

SEIR 模型是一种经典的传染病模型,模型将人群

分为易感染者 S(人数为 NS)、感染者 I(人数为 NI )、接
触者 E(人数为 NE )和康复者 R(人数为 NR )。 在模型

中感染者 I 对易感染人群 S 以一定比例接触,这部分人

便转化为接触者 E,接触者 E 再以一定比例的发病率转

变为 I 人群,而发病者 I 人群发病之后被治愈的部分即

为 R 人群,模型假设康复者 R 被治愈之后,体内产生抗

体,不会再被感染,关系图为图 1。

易感染
者S 接触者E 发病者I 康复者R

图 1　 人群转化示意图 1
Fig. 1　 Crowd

 

conversion
 

diagram
 

1

2. 2　 改进的随机 SEIR 模型

文章基于实际疫情传播情况和防控措施,将模型中

的接触者变为已感染的潜伏者,并且考虑隔离和核酸排

查因素,加入未被感染但是被隔离管控的人群 Sq(人数

为 NSq
)、感染并且被隔离管控的人群 Eq(人数为 NEq

)、住

院患者 H(人数为 NH)和社区内总人数 N,并且 N = NS +
NE +NR,模型中暂不考虑死亡人数,关系图为图 2。

αβε

αβε（1-p) γ

αβεp γα(1-β)εp

易感染者S 潜伏者E 发病者I

隔离的易
染者Sq

γ δ λ

κ

ω
ω隔离的潜

伏者Eq

住院患者
H 康复者R

图 2　 人群转化示意图 2
Fig.

 

2　 Crowd
 

conversion
 

diagram
 

2

潜伏者 E 是存在于社区(不含隔离管控区域)中未

被隔离的感染者,I 是已经发病的人,S 是易感染者,I
和 E 以 αβε 的速度对 S 人群进行感染,β 是病毒的传染

概率,α 是接触率,ε
 

是有效接触系数。 西安对社区人

群进行核酸筛查,E 人群做一次核酸检测被发现是阳性

的概率是 w,所以 E 人群转成住院患者 H 的速度是 w,w
参考危重症医学专家王辰 2020 年接受采访时的观点,取
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值 0. 3。 E 人群转为发病者 I 的发病率是 γ,文献[1]认

为在潜伏期为 7
 

d 的情况下,γ = 1
7

,并且在完善的防疫

措施之下,认为 I 被转入医院治疗的概率 δ 是 1。
在发现新患者之后,政府对患者周围的人群进行

隔离管控,设隔离率是 p,那么 Eq 新增的速率是 αβεp,
由 S 到 E 的速率是 αβε ( 1 - p), Sq 的新增速率是

α(1-β)εp。 因为短期内西安并没有对隔离管控区解

封,暂不考虑解封人群对易感染人群 S 的数量影响,所
以 S 人群的减少速率是 αβε+α 1-β( ) εp。

发病者 I 以 δ 的概率被转入医院治疗,潜伏者 E 和

被隔离的潜伏者 Eq 以 w 的速度被发现,所以住院患者

H 的增加人数是 wE+wEq+δI。 住院患者 H 被治愈的概

率是 k,发病者自愈的概率是 λ,所以康复者 R 增加的

人数是 λI+kH。
根据以上可以建立如下微分方程组:
 

dNS

dt
=-(αβε+ε(1-β)αp)NS(NE +NI) / N

dNE

dt
=αβε 1-p( ) NS NE +NI( ) / N-wNE - 1-w( ) γNE

dNSq

dt
=ε(1-β)αpNS(NE +NI) / N

dNEq

dt
=αβεpNS(NE +NI) / N-wNEq

dNH

dt
=wNE +wNEq

+δNI

dNI

dt
=(1-w)γNE -δNI -λNI

dNR

dt
=λNI +kNH

ì

î

í

ï
ï
ï
ï
ï
ï
ï
ï
ï
ïï

ï
ï
ï
ï
ï
ï
ï
ï
ï
ïï

(1)

因为疫情中存在不确定性因素,所以在微分方程

中加入随机扰动项[5] ,先将式(1)变换成式(2):

dNS =(-(αβε+ε(1-β)αp)NS(NE+NI) / N)dt

dNE =(αβε 1-p( ) NS NE+NI( ) / NN-wNE- 1-w( ) γNE)dt

dNSq
=(α(1-β)εpNS(NE+NI) / NN)dt

dNEq
=(αβεpNS(NE+NI) / N-wNEq

)dt

dNH =(wNE+wNEq
+δNI)dt

dNI =((1-w)γNE-δNI -λNI)dt

dNR =(λNI +kNH)dt

ì

î

í

ï
ï
ï
ï
ï
ï

ï
ï
ï
ï
ï
ï

 

(2)

令 φ=αβε(1-P),
 

假设模型中 φ 受到干扰,σ 是布朗运动

的强度,B(t)是标准的布朗运动,则 dφ
~

=φdt+σdB(t)
 

,所

以得到:

dNE =(NS(NE +NI)dφ
~
) / N-wNEdt-(1-w)γNEdt

dNE = (NS(NE +NI)φdt+NS(NE +NI)σdB( t)) / N-

wNEdt-(1-w)γNEdt
加入扰动项之后的随机微分方程为

dNS = ( -(αβε+ε(1-β)αp)NS(NE +NI) / N)dt

dNE = (αβε 1-p( ) NS NE +NI( ) / N-wNE -

　 1-w( ) γNE)dt+σNS NE +NI( ) dB( t) / N

dNSq
= (α(1-β)εpNS(NE +NI) / N)dt

dNEq
= (αβεpNS(NE +NI) / N-wNEq

)dt

dNH = (wNE +wNEq
+δNI)dt

dNI = ((1-w)γNE -δNI -λNI)dt

dNR = (λNI +kNH)dt

ì

î

í

ï
ï
ï
ï
ï
ï
ï

ï
ï
ï
ï
ï
ï
ï

 

(3)

3　 参数求解与赋值

3. 1　 简化参数求解公式

潜伏者 E 的新增速率是 αβε(1 -P),为了简化计

算,令 φ = αβε(1-P),并且由于社区中 N = NS +NE +NR,

NE 和 NR 的数值相对 NS 较小,所以使 NS / NN = 1,则 E

人群的每日变化率可以写为

dNE

dt
= φ(NE +NI) -wNE -(1-w)γNE

潜伏者 E 的数量可以写为

NE i+1 = NE i +φ(NE i +NI i) -wNE i -(1-w)γNE i

为了便于计算,认为在严格的防疫措施之下,感染

者 I 一旦发病就会被立马转变为住院患者 H,不会再对

易感染者 S 产生影响,所以进一步改写为

NE i+1 = NE i +φNE i -wNE i -(1-w)γNE i

则 φ 的求解公式为

φ =
NE i+1

NE i
+w+(1-w)γ-1

 

(4)

因为潜伏者 E 的数量无法直接得到,所以使用社

区实际核酸筛查的阳性患者数量 Yi 代替,潜伏者 E 被

筛查出为阳性患者的概率是 w,并且令 NE i+1 = NE iξ,则

可以得到 ξ =
NE i+1

NE i
=

Yi+1 / w
Yi / w

,将 ξ 带入式(4),得到 ξ = φ-
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w-(1-w)γ+1,最后可以得到 φ 的解为

φ = ξ+w+(1-w)γ-1
 

(5)
3. 2　 线性回归求解参数和求解的优化算法

根据每日新增的社区感染人数 Yi,使用线性回

归[6]求参数 ξ,然后用式(5)求解参数 φ。 首先设置初

始权重 ξ 和偏重 b,ξ 从均值为 0,标准差是 0. 01 的正态

分布中随机采样,b 的初始值设为 0,然后建立损失函

数,通过计算损失函数的梯度和梯度更新公式,让参数

朝着使得损失函数减小的方向更新,并且使用优化算

法对求解过程中的梯度算法和学习率优化,最后设置

合适的超参数(学习率和参数更新次数)得出拟合最优

的权重和偏重。

损失函数为 Loss =
(Yi -yi) 2

2
,其中,Yi 表示第 i 天实

际社区新增阳性患者数量,yi 表示使用权重 ξ 和偏重 b
计算的估计的第 i 天患者人数。

小批量随机梯度下降法挑选一组合适大小的数据

计算梯度,使用这个梯度来更新参数,梯度计算公式为

g j =
∂∑

i∈B j
Loss((xi,ξ j,b j),Yi)

| B j | ∂(ξ,b) j

xi 表第 i-1 天社区实际的新增阳性患者人数,gj 是迭代第

j 次的梯度,Bj 是迭代第 j 次时抽取的数据集的大小。
梯度更新公式为(ξ,b) j+1 = (ξ,b) j -η jg j,η j 是迭代

第 j 次的学习率。
使用余弦调节器调节学习率,优化循环更新参数

的速率,余弦调节器调整学习率公式为

η j =
ηT +η0

2
+

η0 -ηT

2
cos πj

T
余弦调节器以 T 作为周期,设置学习率初始值 η0 和最

终值 ηT,ηj 表示第 j 次参数更新时所用的学习率。
3. 3　 参数估计与赋值

表 1 是参数取值,参数 NE 和 NI 的数值是 12 月 28

日数量,文献[3]的方法,28 日 NE 的初始值由 2021-12
-29—2022-01-04 社区确诊人数加总,并根据每日实

际检测出的阳性人数进行调整。 参数 ξ 使用 3. 2 节的

计算方法,然后利用 2021-12-25—2022-01-06 的社区

核酸筛查阳性数据拟合。 参数 φ 使用计算式(4)得出。
全文数据来源于西安发布官方公众号、西安本地宝(网

址:http: / / xa. bendibao. com / ) 和西安统计局 ( 网址:
http: / / tjj. xa. gov. cn / )。

表 1　 参数取值

Table
 

1　 Values
 

of
 

parameters

参　 数 w φ ξ NE δ NI γ σ

数值 0. 3 0. 12 0. 72 300 1 1 1
7

0. 06

4　 两种筛查频率的效果对比
4. 1　 一天一次核酸筛查和实际筛查清零效果对比

图 3 是一天一次核酸筛查模型的阳性数量和实际

数量的对比图,使用 Matlab 作图。 使用随机 SEIR 模型

(式(3))对疫情仿真,并根据随机 SEIR 模型构造一天

一次核酸筛查仿真公式,用 Matlab 求取微分方程精确

解,仿真社区核酸筛查的阳性患者数量,公式如下:
dNE = φNS NE+NI( ) / N-wNE- 1-w( ) γNE( ) dt+

　 σNS NE+NI( ) dB(t) / N

dNA =wNEdt

ì

î

í

ï
ï

ïï

 

(6)

其中:NA 表示每日社区核酸筛查发现的核酸阳性患者

数量,式(6)中参数使用表 1 的参数数值,并且由于社

区中 N = NS +NE +NR,NE 和 NR 的数值相对 NS 较小,所
以使 NS / N = 1,则式(6)改写为

dNE = φ NE +NI( ) -wNE - 1-w( ) γNE( ) dt+

　 σ NE +NI( ) dB( t)

dNA = wNEdt

ì

î

í

ï
ï

ïï

(7)

图 3 以 2021 年 12 月 29 日作为第一天,从图中可

以发现:实际和模型预测的阳性数量基本一致,实际核

酸筛查的阳性数量在第 7 日归零,而模型在第 7 日附近

数量也在个位数范围内波动,
 

所以随机 SEIR 模型能够

较好地模拟疫情变化。
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图 3　 一天一次核酸筛查和实际筛查的阳性人数对比

Fig.
 

3　 Comparison
 

of
 

the
 

number
 

of
 

positive
 

people
 

between
 

nucleic
 

acid
 

screening
 

once
 

a
 

day
 

and
 

actual
 

screening
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4. 2　 一天一次核酸筛查和三天一次核酸筛查清零效

果对比

文章对比一天一次核酸检测和三天一次核酸检测两

者的社区(排除隔离区和管控区)核酸阳性清零效果,以
2021 年 12 月 29 日作为第一天,使用 Matlab 作图 4。 图 4
一天一次核酸检测阳性数量使用式(7)进行仿真;三天

一次核酸由于第一天和第二天不进行核酸筛查,所以使

用不需要社区筛查效果的随机 SEIR 模型,模型如下:
dNS =(-(αβε+ε(1-β)αp)NS(NE+NI) / N)dt

dNE =(αβε 1-p( ) NS NE+NI( ) / N-γNE)dt+

　 σNS NE+NI( ) dB(t) / N

dNSq
=(α(1-β)εpNS(NE+NI) / N)dt

dNEq
=(αβεpNS(NE+NI) / N-wNEq

)dt

dNH =(wNEq
+δNI)dt

dNI =(γNE-δNI -λNI)dt

dNR =(λNI +kNH)dt

ì

î

í

ï
ï
ï
ï
ï
ïï

ï
ï
ï
ï
ï
ïï

 

则不进行核酸筛查的阳性患者的计算公式为

dNE = (φ NE +NI( ) -γNE)dt+σ NE +NI( ) dB( t)

dNB = 0{ (8)

其中,NB 表示社区筛查的阳性数量,因为不进行核酸筛

查,所以是 0,第三日进行核酸检测的计算公式是式

(7)。 交叉使用式(7)和式(8)对三天一次核酸检测进

行仿真。
图 4 中蓝线是一天一次核酸检测的社区筛查每日

预计阳性人数,红色的“o”表示三天检测一次的第三天

社区筛查阳性人数,因为前两日不进行社区筛查,所以

前两日社区筛查阳性是 0。
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图 4　 不同筛查频率社区阳性需要的清零天数

Fig.
 

4　
 

Number
 

of
 

days
 

required
 

to
 

reduce
 

community
 

nucleic
 

acid
 

positivity
 

to
 

zero
 

for
 

different
 

screening
 

frequencies

从图 4 中观察到:一天一次核酸筛查和三天一次

核酸筛查对降低社区核酸阳性率都有帮助,但是一天

一次核酸筛查社区阳性数量的降低趋势比三天一次

核酸筛查明显很多,并且能在十几天的时间就能够实

现社区阳性清零,而三天一次筛查实现社区阳性清零

需要 40d 左右,所以一天一次核酸筛查的社区清零效

果比三天一次核酸筛查好。
4. 3　 一天一次核酸筛查和三天一次核酸筛查社区潜

伏者 E 数量对比

同时根据两种不同的核酸间隔检测方式,进行社

区潜伏感染者人数估计,一天一次核酸筛查使用式(7)
对潜伏者 E 的数量仿真;三天一次核酸筛查,在不做核

酸筛查的日期里使用式(8),在做核酸筛查的日期使用

式(7),用式(7)和式(8)对三天一次核酸筛查进行潜

伏者 E 的数量仿真,如图 5。 图 5 显示:红线在蓝线的

上方,这表明三天一次筛查预计的潜伏者人数要大于

一天一次筛查的人数,也即在相同的潜伏者初始值情

况下,三天一次核酸筛查将会传染更多的人。 观察图 4
和图 5 可以发现:从 2021 年 12 月 29 日开始,一天一次

核酸筛查大约用 15d 可以实现社区核酸阳性清零,三
天一次核酸筛查则需要大约 40d。
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图 5　 不同筛查频率潜在者 E 的人数变化

Fig.
 

5　 Variations
 

in
 

the
 

number
 

of
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infected
 

person
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screening
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5　 两种筛查频率的成本比较
西安疫情的成本包含治疗患者的费用 C1 和全员

核酸的检测费用 C2 等。 C1 = N1 ∗M1,C2 = N2 ∗M2,N1

是患者人数,N2 是核酸人数,M1 是平均治疗费用,M2

是单人核酸费用。 计算两种方式所产生的累计核酸阳

性患者,这里的核酸阳性患者由社区筛查发现的阳性
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患者和发病者 I 组成(不含隔离管控人群中的阳性患

者)。 从 29 日开始计算,一天一次检测阳性病患的累计

数量是 170 人,三天一次检测阳性病患的累计数量是 573
人,武汉平均治疗一个阳性患者费用为 1. 7 万,所以预计

第一种筛查方式患者治疗费用是 394. 4 万,第二种筛查

方式患者的治疗费用是 974. 1 万,不过西安患者大部分

都是轻症患者,所以实际治疗费用会少。
根据西安发布的公告,从 2021-12-29—2022-01-

05,估计一天一次重点区域检测核酸的累计次数为 4
 

806. 19 万次,陕西核酸单人检测费 38 元,则在全是单人

检测的情况之下,估计费用是 18. 27 亿。 公告表明,2021
年 12 月 27 日全市采样 1

 

231. 70 万人,根据模型三天一

次检测需要清零的天数,估计三天检测一次需累计采样

14
 

780. 4 万次,计算费用大约是 60. 8 亿。
根据上述计算,一天一次检测估计的治疗费用是

394. 4 万,核酸检测费用是 18. 27 亿;三天一次检测估

计的治疗费用是 974. 1 万,核酸检测费用是 60. 8 亿,可
以发现治疗费用和核酸检测费用都是三天一次检测耗

费更多,且三天一次检测的社区清零时间也比一天一

次检测长,清零时间越长,对正常的经济活动所造成的

影响也就更大,经济损失也就越大。
综合考虑,西安的一天一次检测成本更低,社区清

零效果也更好。

6　 结束语
基于西安疫情,对比一天一次核酸和三天一次核

酸的筛查效果,在随机 SEIR 模型中加入核酸筛查效

果,采用线性回归基于实际数据拟合参数,使用 Matlab
得到了一天一次核酸和三天一次核酸两者的清零效果

图。 结果表示:
 

一天一次核酸筛查社区阳性清零大致

需要 15d,三天一次核酸筛查阳性患者清零大致需要

40d,所以一天一次核酸筛查的清零效果好,并且对保

护民众的健康更加有益。 成本的计算结果显示:治疗

成本和核酸费用都是一天一次核酸筛查的更低。
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