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Om publikationen 
Folkhälsomyndigheten presenterar en analys av risken för klusterutbrott av covid-
19 under hösten och vintern 2021 genom att simulera smittspridning i hypotetiska 
nätverk. Dessa nätverk efterliknar sociala nätverk som kopplar samman människor 
i kedjor där smittspridning kan ske mellan personer som har kontakt med varandra. 
Vi undersöker hur olika nivåer av vaccinationstäckning påverkar risken för 
klusterutbrott i tre olika typer av sociala nätverk. Denna tekniska rapport är en 
bilaga till rapporten, Risk för ökad smittspridning och nationella och regionala 
klusterutbrott under hösten och vintern 2021. 

Arbetet har utförts vid enheten för analys. 
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Enhetschef, enheten för analys 
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Ordlista 
Nod En individ 

Grad Antal vänner eller kontakter som en nod (individ) har 

Kant Sammanfogar två noder och symboliserar en kontakt eller vänskap 
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Bakgrund 
Denna tekniska rapport är en bilaga till rapporten Risk för ökad smittspridning och 
nationella och regionala klusterutbrott under hösten och vintern 2021.  

I denna analys undersöker vi risken för klusterutbrott av covid-19 under hösten och 
vintern 2021 genom att simulera smittspridning i hypotetiska nätverk. Dessa 
nätverk efterliknar sociala nätverk som kopplar samman människor i kedjor där 
smittspridning mellan personer som har kontakt med varandra kan ske. En individ 
betecknas nod och en relation eller kontakt mellan två individer betecknas kant. 
Antalet kanter en nod har kallas dess grad.  

Vi undersöker hur olika nivåer av vaccinationstäckning påverkar risken för 
klusterutbrott i tre olika typer av sociala nätverk. De tre typerna av nätverk skiljer 
sig framförallt åt avseende värdet på en så kallad klustringskoefficient; hur 
klustrade nätverken antas vara. Vidare varierar vi fördelningen av vaccination i 
nätverket, från slumpmässigt till vänskapsstyrt. I det senare fallet bestäms 
sannolikheten att vara vaccinerad av huruvida ens kontakter är vaccinerade eller 
inte.  
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Metod 
För att analysera risken för klusterutbrott av covid-19 under hösten och vintern 
2021 har vi simulerat smittspridning i hypotetiska nätverk. Vi har tagit fram tre 
typer av nätverk och två vaccinationsmetoder att tillämpa på nätverken för att 
exemplifiera skillnaden i smittspridning. Vi kommer även variera 
vaccinationstäckningen för att illustrera skillnaden i risk för nya utbrott vid olika 
vaccinationstäckningar.  

Nätverken har genererats så att deras gradfördelningar ska vara så lika som möjligt, 
men att nätverken skiljer sig från varandra med avseende på hur kanterna fördelas 
mellan noderna.  

På dessa nätverk kommer i ett första steg en smitta spridas till dess att 30 % av 
noderna har smittats. Den nivån valdes baserat på resultaten från den 
antikroppsstudie som gjordes vecka 9-10 (se Länk till beskrivning av 
antikroppsstudie). Enligt undersökningen hade 20,7 % av den studerade 
populationen antikroppar SARS-CoV-2. Sedan räknade vi upp denna andel. De 
smittade noderna i nätverket motsvarar i verkligheten både rapporterade fall och 
obekräftade fall, vilket innebär att mörkertalet är medräknat. 

Därefter, i ett andra steg, lägger vi till vaccination på noderna i nätverket, enligt 
vald vaccinationstäckning och vaccinationsmetod. Vi tar inte hänsyn till om 
noderna är immuna sedan tidigare eller inte, utan sannolikheten att bli vaccinerad 
är densamma.  

I ett tredje steg plockas alla noder bort som har immunitet från tidigare infektion 
eller vaccination, eller från båda. Kvar finns då ett nätverk bestående av endast 
mottagliga noder. På det återstående mottagliga nätverket kommer vi upprepade 
gånger (10 000) låta en smitta med 2,1 gånger högre infektivitet än i det första 
steget, spridas i nätverket genom att slumpmässigt infektera en enda nod. Vi valde 
en infektivitet som skulle efterlikna smittsamheten hos Delta-varianten, vi antar att 
Delta är 2,1 gånger mer smittsam än varianten som cirkulerade före Alpha. I vissa 
fall kommer smittan snabbt dö ut, när enbart en eller ett fåtal noder smittats, medan 
en större spridning sker i andra fall. 

Resultaten kommer presenteras som andel av alla 10 000 iterationer där ett utbrott 
skedde. Ett utbrott definieras som att minst 5 % av noderna i nätverket av 
mottagliga noder ska ha smittats när spridningen upphör. Gränsvärdet 5 % är 
godtyckligt valt och kan varieras i framtida analyser. Vi anger även medelstorleken 
på dessa utbrott.  

All analys har gjorts i R (version 3.6.2) med paketet igraph (v. 1.2.6) för att 
generera nätverk och paketet epinet (v. 2.1.8) för att sprida SEIR-smitta på 
nätverken.  

https://www.folkhalsomyndigheten.se/publicerat-material/publikationsarkiv/p/pavisning-av-antikroppar-efter-genomgangen-covid-19-i-blodprov-fran-oppenvarden-delrapport-1/
https://www.folkhalsomyndigheten.se/publicerat-material/publikationsarkiv/p/pavisning-av-antikroppar-efter-genomgangen-covid-19-i-blodprov-fran-oppenvarden-delrapport-1/
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Nätverk  
Tre typer av nätverk genereras. Det som skiljer dessa nätverk åt är  

1. Deras klusterkoefficient. Klusterkoefficienten av ett nätverk är sannolikheten 
att två noder, som båda är sammankopplade till en tredje, är sammankopplade 
med varandra: att de bildar en triangel.  

2. Hur sammankopplade olika delar av nätverken är.  

Alla nätverk har ungefär samma gradfördelning med medelgrad på ca 10 kontakter, 
vilket är det viktade medelvärdet av antal kontakter från POLYMOD-studien (Joël, 
Niel et al. 2008) för Sveriges population år 2020. Se Tabell 1 för en 
sammanfattning av de tre nätverkens egenskaper.  

I styckena härnäst beskriver vi hur nätverken är uppbyggda. Vi ger illustrationer av 
hur nätverken kan se ut i Figur 1, vi gör detta för mindre nätverk än de vi utfört 
analysen på eftersom nätverk med många tusen noder är svåröverskådliga. I slutet 
på detta stycke, i Figur 2, visar vi de studerade nätverken.  

Figur 1. Illustration av hur nätverken skiljer sig åt. Här har vi genererat nätverk med färre 
antal noder och kanter men med samma metod som de analyserade nätverken. 

 

Kluster 
Det första nätverket skapas så att det har enskilda stora kluster/nätverk som är löst 
sammankopplade. Nätverket Kluster består av 60 egna nätverk där  

• N1 = 15 innehåller n1 = 400 noder med medelgrad 8, 

• N2 = 15 innehåller n2 = 200 noder med medelgrad 14, 

• N3 = 30 innehåller n3 = 100 noder med medelgrad 10. 

Varje delnätverk är genererat enligt Watts-Strogatz-modellen, med en så kallad re-
wiring-sannolikhet på 0,1 (Watts and Strogatz 1998).  

Nätverken kopplas ihop på följande vis: först väljs slumpmässigt ett delnätverk av 
de 60, säg att det innehåller n noder. Alla noder i detta nätverk får ett ID från 
[1,…n] och vi sparar vilka noder som har kontakt med vilka noder. Sedan väljs ett 
andra nätverk slumpmässigt av de resterande 59, säg med m noder. Dessa noder får 
ett ID från [n – 10, n – 9, … , n, n + 1, … , n + m – 10 ]. Sedan väljs ett tredje 
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nätverk slumpmässigt av de resterande 58, som kopplas ihop med det andra på 
samma vis. På detta vis tvingar vi löst ihop alla nätverk. Nätverket kommer bestå 
av 11 410 noder (N1 * (n1 – 10) + N2 * (n2 – 10) + N3 * (n3 – 10) + 10). 

Kluster + slumpmässiga noder 
Till det nätverk vi benämner Kluster adderar vi 10 % noder med samma 
gradfördelning som i det redan existerande nätverket. Kanterna från dessa nya 
noder kopplas slumpmässigt samman med de existerande noderna. För att 
nätverkets totala gradfördelning inte ska förändras för mycket (varje ny tillagd nod 
med 𝑥𝑥 kanter som kopplas på nätverket kommer göra att 𝑥𝑥 andra noder får en vän 
till, det vill säga, deras grad ökar med 1) kommer varje nod som får en ny kontakt 
av de slumpmässigt tillagda att förlora en av sina tidigare kontakter. Detta nätverk 
Kluster + slumpmässiga kommer därför ha totalt 10 % fler noder än Kluster.  

Slumpmässiga (Konfigurationsmodellen) 
Den sista typ av nätverk skapas med hjälp av konfigurationsmodellen och kan ses 
som det helt slumpmässiga nätverket (Newman 2003). Med 
konfigurationsmodellen anger man antal noder och önskad gradfördelning, sedan 
skapas ett nätverk genom att kanter mellan noder placeras ut slumpmässigt. Vi 
använder gradfördelningen från nätverket Kluster. 

Tabell 1. Sammanfattning av nätverkens egenskaper 

Nätverkstyp Antal 
noder 

Kluster-
koefficient 

Minimum 
antal 
kontakter 

Median 
antal 
kontakter 

Medel 
antal 
kontakter  

Max 
antal 
kontakter 

Kluster  11 410 0,3567 4 9 10,29 26 

Kluster + 
slumpmässig 

12 551 0,2068 3 9 10,06 26 

Slumpmässig 11 410 0,0009 4 9 10,29 26 

 

Figur 2. Nätverk som analyserna görs på, där inga noder plockats bort. 
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Vaccinationsmetod  
Vi använder två vaccinationsmetoder. Den ena är helt slumpmässig vilket innebär 
att varje nod inom ett nätverk har samma sannolikhet att vaccineras. Den andra 
vaccinationsmetoden baseras på hur många av en nods vänner som är vaccinerade 
och kallas i denna rapport vänskapspreferens. Den bakomliggande hypotesen är att 
människors val gällande att vaccinera sig eller inte vaccinera sig påverkas av de val 
som våra vänner gör, samt att vi väljer vänner som liknar oss själva. I denna metod 
vaccineras först två slumpmässigt valda personer och sedan är sannolikheten för 
varje nod att vaccineras lika med andelen av dennes kontakter som är vaccinerade. 
Detta upprepas till dess att önskad vaccinationstäckning är nådd.  

I Figur 3 visas exempel på fördelning av vaccinerade personer i de tre olika 
nätverken när metoden vänskapspreferens använts. 

Figur 3. Exempel på fördelning av vaccinerade personer när metoden vänskapspreferens 
tillämpas på de tre typerna av nätverk. De röda noderna symboliserar vaccinerade noder 
och grå ovaccinerade. De svarta noderna är de två första noderna som vaccineras. 

 

Vaccinationstäckning 
I Tabell 2 presenteras de nivåer av vaccinationstäckning i befolkningen som antas 
för att beräkna andel av alla noder som vaccineras i nätverken. I åldersgruppen 16-
69 år varierar vi vaccinationstäckningen mellan 50 % och 75 % för att undersöka 
effekten av olika nivåer av vaccinationstäckning i olika nätverk. Även om vi 
Sverige som helhet har en viss vaccinationstäckning kan den vara lägre i vissa 
delar av landet eller i vissa nätverk.  

Tabell 2. Vaccinationsgrad i befolkningen som används för att beräkna andel noder som 
vaccineras i nätverken.  

Vaccinationstäckning 
0-15 år 

Vaccinationstäckning 
16-69 år 

Vaccinationstäckning 70 år 
och äldre 

0 % 50 % / 65 % / 75 % 90 % 

Vaccinationen antas vara 95 % effektiv. Det innebär att 5 % av de vaccinerade 
noderna inte betraktas som vaccinerade i analysen. I analysen tar vi endast hänsyn 
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till vaccinationens effekt på infektion och inte på svårighetsgrad av sjukdom. I 
resultaten presenteras därför endast infekterade utan uppdelning i svårighetsgrad. 

I Tabell 3 visas hur stor andel av hela befolkningen som antas vara vaccinerad vid 
de olika vaccinationstäckningarna för individer 16-69 år.  

Tabell 3. Andel av befolkningen (16-69 år) som vaccineras. 

Vaccinationstäckning 
16-69 år 

Vaccinationstäckning 
hela befolkningen (hela 
nätverket) 

50 % 47 % 

65 % 57 % 

75 % 63 % 

Smittspridningsmodell 
Vi använder en så kallad SEIR-modell för att simulera smittspridningen. Det 
innebär att en nod antingen kan vara mottaglig (eng. susceptible), smittad men i 
den icke-smittsamma latensperioden (eng. exposed), smittsam (eng. infectious) 
eller tillfrisknad och immun (eng. recovered eller removed).  

En mottaglig nod kan enbart smittas om den är sammankopplad via en kant till en 
smittsam nod. En nod som smittas befinner sig först i latensperioden i 5,1 dagar 
och är sedan smittsam i snitt 5 dagar (1/γ = 5), detta eftersom tiden man är 
smittsam antas vara gammafördelad med väntevärde 5 dagar och varians 0,025 
dagar.  

För att få fram en infektivitet β att använda på alla nätverk använder vi oss av det 
vi vet om konfigurationsmodellen. Låt µ och σ2 beteckna gradfördelningens 
väntevärde och varians. En slumpmässig nod i början av epidemin har i snitt σ2/µ + 
µ - 1 mottagliga noder kopplade till sig (Newman 2003). Då gäller att:  

Figur 4. Ekvation som beskriver hur vi får fram infektiviteten β givet ett R0 

 

Ur detta kan vi få ut en infektivitet β givet ett R0.  

Vid de första skattningarna av reproduktionstalet som gjordes vid 
Folkhälsomyndigheten, under våren 2020, varierade värdet kraftigt (mellan 0,9 och 
6) och dess varians var stor. I början av pandemin testades framförallt individer 
som återvände från riskområden, vilket troligen gav en överskattning av 
reproduktionstalet. Vi har därför valt att anta att R0 = 2. Individers beteende har 
förändrats och provtagningen har ökat sedan pandemins start, därför minskar vi 
infektiviteten till 80 %. Denna infektivitet används för den första spridningen i 
nätverken, vid den andra spridningen, efter vaccination, använder vi en infektivitet 
som är 2,1 gånger högre för att representera variant Deltas högre smittsamhet. 
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Resultat 
Vi låter en smitta spridas på nätverken där 30 % av noderna redan smittats och där 
vaccination genomförts. I Tabell 4 visas hur stor andel av hela befolkningen som 
antas vara mottagliga efter smittspridning och vaccination i nätverken, det vill säga 
den andel som saknar immunitet och som kan infekteras i det sista steget i 
simuleringen. Samma andel kommer finnas kvar i de tre nätverken då alla andra 
noder tagits bort, eftersom de inte kan infekteras. 

Tabell 4. Andel mottagliga personer, eller noder, efter smittspridning och vaccination. 

Vaccinationstäckning 
som andel av 16-69 år 

Andel mottagliga kvar  

50 % 39 % 

65 % 32 % 

75 % 28 % 

Resultaten av smittspridningen på de mottagliga nätverken presenteras som den 
andel av 10 000 simuleringar som genererar utbrott och presenteras i Tabell 5 till 
Tabell 10. Vi anger även medelstorleken på utbrotten, det vill säga den 
genomsnittliga andelen infekterade noder när simuleringen är klar i de simuleringar 
där fler än 5 % infekterades, samt 95 % konfidensintervall för medelstorleken 
enligt percentilmetoden. Vi presenterar först resultaten för vaccinationsmetoden 
vänskapspreferens, i fallande ordning av vaccinationstäckning. Först visar vi 75 % 
vaccinationstäckning i åldersgruppen 16-69 år i Tabell 5, därefter 65 % 
vaccinationstäckning i Tabell 6 och sist 50 % vaccinationstäckning i Tabell 7. I 
Tabell 8, Tabell 9 och Tabell 10 presenterar vi resultaten för slumpmässig 
vaccination. 

Resultaten från analysen visar att en slumpmässig vaccinering genomgående 
genererar färre utbrott. En förklaring till det resultatet är att en slumpmässig 
vaccinering skapar färre stora ovaccinerade kluster än vaccinering enligt 
vänskapspreferens-metoden. För slumpmässig vaccinering ser vi att lägre 
vaccinationstäckning medför en ökad risk för utbrott och att storleken på utbrotten 
blir större. För vaccination enligt vänskapspreferens och nätverket slumpmässiga 
enligt konfigurationsmodellen gäller samma sak: lägre vaccinationstäckning 
innebär högre sannolikhet för utbrott och utbrotten blir större. Däremot gäller inte 
detta samband lika starkt för vaccination enligt vänskapspreferens och nätverket 
kluster, sannolikheten för ett utbrott är ungefär detsamma vid de olika 
vaccinationstäckningarna (69,9 %, 67,2 % och 72,2 %) men med en något högre 
risk vid lägre vaccinationstäckning. Även vid vaccination enligt vänskapspreferens 
och nätverket kluster + slumpmässiga anas en ökande risk för utbrott vid lägre 
nivåer av vaccinationstäckning, dock inte lika tydligt.  

När vi jämför de olika nätverken givet vaccination enligt vänskapspreferens ser vi 
att nätverket kluster har störst risk för utbrott och att storleken på utbrotten är störst 
(med undantag för 50 % vaccinationstäckning av 16-69). För de högre nivåerna av 
vaccinationstäckning genererar nätverket kluster + slumpmässiga oftare utbrott än 
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nätverket slumpmässiga, men ju lägre vaccinationstäckning desto mer lika blir 
resultaten i nätverkstyperna kluster + slumpmässiga och slumpmässiga.  

Tabell 5. Vaccinationsmetod: vänskapspreferens. Vaccinationstäckning 75 % av 16-69. 

Nätverkstyp Utbrott (%) Medelstorlek 
utbrott 

95 % 
Konfidensintervall 

Kluster  69,9 % 56,4 % 7,0 – 63,7 % 

Kluster + 
slumpmässig 

30,9 % 29,0 % 7,6 – 38,4 % 

Slumpmässig 17,4 % 18,1 % 5,6 – 28,8 % 

 

Tabell 6. Vaccinationsmetod: vänskapspreferens. Vaccinationstäckning 65 % av 16-69.  

Nätverkstyp Utbrott (%) Medelstorlek 
utbrott  

95 % 
Konfidensintervall 

Kluster  67,2 % 57,2 % 5,3 – 62,6 % 

Kluster + 
slumpmässig 

46,6 % 46,7 % 40,4 – 52,0 % 

Slumpmässig 36,4 % 36,6 % 29,0 – 43,1 % 

 

Tabell 7. Vaccinationsmetod: vänskapspreferens. Vaccinationstäckning 50 % av 16-69.  

Nätverkstyp Utbrott (%) Medelstorlek 
utbrott 

95 % 
Konfidensintervall 

Kluster  72,2 % 40,2 % 5,4 – 50,4 % 

Kluster + 
slumpmässig 

50,8 % 51,3 % 45,5 – 56,3 % 

Slumpmässig 55,6 % 55,8 % 52,0 – 59,3 % 

 

Tabell 8. Vaccinationsmetod: slumpmässig. Vaccinationstäckning 75 % av 16-69. 

Nätverkstyp Utbrott (%) Medelstorlek 
utbrott 

95 % 
Konfidensintervall 

Kluster  0,96 % 6,5 % 5,0 – 7,8 % 

Kluster + 
slumpmässig 

0,07 % 5,9 % 5,2 – 6,8 % 

Slumpmässig 2,4 % 7,4 % 5,1 – 13.0 % 
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Tabell 9. Vaccinationsmetod: slumpmässig. Vaccinationstäckning 65 % av 16-69.  

Nätverkstyp Utbrott (%) Medelstorlek 
utbrott 

95 % 
Konfidensintervall 

Kluster  4,2 % 6,7 % 5,1 – 9,4 % 

Kluster + 
slumpmässig 

2,3 % 7,4 % 5,1 – 12,1 % 

Slumpmässig 18,7 % 19,2 % 6,3 – 28,7 %  

 

Tabell 10. Vaccinationsmetod: slumpmässig. Vaccinationstäckning 50 % av 16-69.  

Nätverkstyp Utbrott (%) Medelstorlek 
utbrott 

95 % 
Konfidensintervall 

Kluster  16,1 % 9,3 % 5,3 – 16,7 % 

Kluster + 
slumpmässig 

22,2 % 22,2 % 7,1 – 31,0 % 

Slumpmässig 44,9 % 44,8 % 39,8 – 49,4 % 

De breda konfidensintervallen i nätverket av typ Kluster, när vaccination sker med 
metod vänskapspreferens, förklaras av att utfallet i dessa simuleringar blev ganska 
binärt. De utbrott som sker, det vill säga när mer än 5 % smittas, blir antingen små, 
i intervallet 5 % - 10 %, eller stora, i intervallet 55 % – 65 %. Detta illustreras i 
Figur 5 där fyra histogram illustrerar hur ofta det blir utbrott av olika storlek vid 
vaccinationstäckning 75 % av personer i åldersgruppen 16-69 år, bilden till vänster 
i den övre raden visar det binära utfallet. För histogram som visar frekvensen av 
utbrott vid vaccinationstäckning 65 % se Figur 6 och för 50 % se Figur 7. 
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Figur 5. Histogram som visar hur ofta utbrott av olika storlek sker vid vaccinationstäckning 
75 %. Övre raden visar vaccinationsmetod vänskapspreferens, till vänster i ett 
Klusternätverk och till höger i ett Kluster + slumpmässigt nätverk. Nedre raden visar 
vaccinationsmetod slumpmässig. 
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Figur 6. Histogram som visar hur ofta utbrott av olika storlek sker vid vaccinationstäckning 
65 %. Övre raden visar vaccinationsmetod vänskapspreferens, till vänster i ett 
Klusternätverk och till höger i ett Kluster + slumpmässigt nätverk. Nedre raden visar 
vaccinationsmetod slumpmässig. 
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Figur 7. Histogram som visar hur ofta utbrott av olika storlek sker vid vaccinationstäckning 
50 %. Övre raden visar vaccinationsmetod vänskapspreferens, till vänster i ett 
Klusternätverk och till höger i ett Kluster + slumpmässigt nätverk. Nedre raden visar 
vaccinationsmetod slumpmässig. 

 

För att presentera enskilda utbrott visas nedan två exempel på simuleringar som 
genererade utbrott. Figur 8 visar antal nya smittade per dag i en av 10 000 
simuleringar. Nätverket är av typ Kluster + slumpmässiga och vaccinationsmetod 
är vänskapspreferens. Figur 9 visar antal nya smittade per dag vid en 
utbrottssimulering i ett klusternätverk av med vaccinationsmetod 
vänskapspreferens. 
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Figur 8. Antal nya smittade per dag i en simulering som genererade ett utbrott i ett nätverk 
av typ Kluster + slumpmässiga med vaccinationsmetod vänskapspreferens. 

 

Figur 9. Antal nya smittade per dag i en simulering som genererade ett utbrott i ett nätverk 
av typ Kluster med vaccinationsmetod vänskapspreferens. 
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Diskussion 
Analyserna innehåller en stor grad av osäkerhet och skall tolkas som en teoretisk 
analys av risk för klusterutbrott under olika förutsättningar och inte som prognoser.  

Av de tre nätverkstyperna bedömer vi att Kluster + slumpmässig mest efterliknar 
verklighetens sociala nätverk. Det helt slumpmässiga nätverket skapar alldeles för 
få trianglar och är inte likt ett socialt nätverk. Detta nätverk inkluderades i analysen 
för att illustrera vikten av att ha nätverk som liknar sociala nätverk, eftersom 
resultaten blir väldigt olika beroende på vilket nätverk som används.  

Vad beträffar vaccinationsmetod bedömer vi att vänskapspreferens mest efterliknar 
verkligheten, speciellt eftersom de genererade nätverken inte är åldersuppdelade 
och därmed sprider ut ovaccinerade barn och ungdomar på ett annat sätt än i 
verkligheten där de klustras, i skolor till exempel. Vi inkluderar detta för att belysa 
hur mycket fördelningen av ovaccinerade påverkar risken för utbrott och även 
storleken på dessa när de inträffar. Med en slumpmässig vaccination blir risken för 
utbrott mycket mindre eftersom det bildas färre ovaccinerade kluster. 

Sammanfattningsvis pekar analyserna på en betydande risk för klusterutbrott i 
ovaccinerade grupper under höst och vinter och att dessa utbrott kan bli relativt 
stora, i medeltal infekteras 30 % - 50 % av de mottagliga personerna i nätverken. 
Slutsatsen baseras huvudsakligen på resultat i nätverkstypen Kluster + 
slumpmässigt som vi bedömer som den mest troliga nätverkstypen. I analyserna 
börjar smittspridningen genom att en enda nod smittas. Om flera noder smittas 
samtidigt kommer spridningsprocessen gå snabbare.  
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