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摘　要:目的　分析全国狂犬病疫情的时间分布特征,探讨用自回归移动平均模型(AutoregressiveIntegratedMoving
AverageModel,ARIMA)预测疫情发展趋势的可行性.方法　建立２００４―２０１５年全国狂犬病月度发病率时间序列,用 R３．
３．２软件建立最优 ARIMA模型,对２０１６年１~１１月发病率进行预测,并评价预测效果.结果　２００７年以来我国狂犬病年发

病率呈下降趋势,８~１０月为高峰季节;建立的最优模型为 ARIMA(２,１,１)(２,０,０)１２,其平均绝对标准化误差(ThemeanabＧ
soluteerror,MASE)为０．７５５;２０１６年１~１１月发病率预测结果显示,平均相对误差为１５．６１％.结论　我国狂犬病疫情存在

季节性发病高峰,ARIMA模型能用于我国狂犬病疫情的短期预测.
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Abstract:InordertoanalyzethetemporaldistributioncharacteristicsofhumanrabiesinChinaandexploretheincidence
forecasting,R３．３．２softwarewereusedtoestablishtheoptimalARIMAmodelofmonthlyincidencesfrom２００４to２０１５inChiＧ
na．ThenthemonthlyincidencesfromJanuarytoNovember２０１６wereforecastedwiththemodelandthepredictionaccuracy
wasevaluated．TheannualincidencesofhumanrabiesinChinaweredecreasingtendencysince２００７,andthemonthlyincidence
reachedhighlyduringAugusttoOctober．TheoptimalmodelwasARIMA(２,１,１)(２,０,０)１２ andthemeanabsoluteerror
(MASE)was０．７５５．Themeanrelativeerrorwas１５．６１％ whenpredictingtheincidencesfromJanuarytoNovember２０１６．In
conclusion,thereexistsseasonalvariationforhumanrabiesinChinaandARIMAmodelcanbeappliedfortheshortＧtermforeＧ
casting．
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　　狂犬病是狂犬病病毒感染引起的人兽共患病.
除南极洲外全球各大陆均有病例报告,每年约有６
万例狂犬病死亡,其中超过９５％的死亡在亚洲和非

洲[１].WHO估计约９９％的人狂犬病感染来源为

犬.此病目前无特异疗法,病死率几乎１００％.为

了解我国狂犬病疫情时间分布特征及流行趋势,现
用全国疫情资料进行分析研究.

ARIMA模型即BoxＧJenkins模型.一般形式:

ARIMA(p,d,q)×(P,D,Q)s,其中d和 D分别为

差分和季节性差分次数;p和P分别是自回归(AR)
模型和季节性 AR模型的参数个数;q和 Q 分别是

移动平均 (MA)模型和季节性 MA 模型的参数个

数;S是季节性期数.对有季节性变化的时间序列

应建立 ARIMA(p,d,q)× (P,D,Q)s模型.

１　资料与方法

１．１　资料来源　２００４年１月至２０１６年１１月全国

狂犬病月发病数来自国家卫计委(http://www．
nhfpc．gov．cn/zhuz/index．shtml),２００４－２０１５年全

国人口数据来自国家统计局(http://www．stats．
gov．cn/).
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１．２　分析方法　① 序列建立及特征分析:据月发

病数及人口数计算月发病率,并建立２００４年１月至

２０１６年１２月发病率时间序列.用 LOESS光滑对

序列做季节性分解,同时计算各月的季节指数,据季

节指数确定发病高峰.② 序列的平稳化:用自相关

图、偏自相关图及单位根检验对序列进行平稳性检

验;对非平稳序列用差分法平稳化.平稳序列用

LiungＧBox检验是否为白噪声;对白噪声序列选择

合适的分析方法;对非白噪声序列建立模型.③ 模

型的 识 别 及 建 立:据 平 稳 时 间 序 列 的 自 相 关 图

(ACF)和偏自相关图(PACF),初步估计模型阶数.
按 AIC值最小原则选择最优模型.④ 模型拟合及

评价:根据建立的模型拟合模型参数、绘制残差的

QQ图,检验是否满足正态分布.用 LiungＧBox检

验残差是否满足独立性要求.⑤ 预测:用平均绝对

标准化误差(meanabsoluteerror,MASE)衡量模

型的拟合优度,MASE＜１时模型拟合较好.用建

立的模型预测２０１６年１－１１月全国狂犬病月发病

率,计算预测值和实际值间的相对误差以判断模型

的预测精度.

２　结　果

２．１　疫情概况　２００４年１月至２０１６年１１月的月

发病率时间序列(图１A).用 LOESS光滑对序列

进行季节性分解结果显示,疫情存在明显的季节性,
其中８~１０月为高峰(３２．４％),季节指数分别为

１２７７、１．２８５、１．２２４(图１B);自２００７年后发病率呈

逐年下降趋势(图１C).

２．２　模型识别及建立　用２００４－２０１５年月发病率

数据建立模型.其自相关图(ACF)显示为非平稳

序列,需进行差分(图２).对序列进行１阶差分后,
显示 为 平 稳 序 列 (DickeyＧFuller＝ －９．３５２,P ＜
００１);进行 BoxＧLiung检验显示为非白噪声序列

(C２＝４．９０６,P＝０．０２６８).由于有季节性高峰,故
用 ARIMA(p,d,q)(P,D,Q)１２模型,因此d＝１,D
＝０.据１阶差分序列的 ACF图和 PACF图的图

形类别,逐步选择合适的p、q、P及 D值,以 AIC值

最小者为最优模型,结果显示最优模型为 ARIMA
(２,１,１)(２,０,０)１２,AIC＝－５７．０７.

２．３　模型拟合及评价　对建立的 ARIMA(２,１,１)
(２,０,０)１２进行拟合,所有系数均有统计学意义(表

１).绘制模型残差的 QQ 图显示满足正态分布(图

３).模型残差 ACF图及PACF图显示无明显的相

图１ＧA:月发病率时间分布;图１ＧB:季节效应;图１ＧC:年度趋势

分布;图１ＧD:残差随机波动

Fig．１ＧA:temporaldistributiongraph;Fig．１ＧB:seasonalityeffect

graph;Fig．１ＧC:annualtrend;Fig．１ＧD:residualdistribution

图１　全国狂犬病月发病率序列季节性分解

Fig．１　Theseasonalitydecompositiondiagramofmonthly
rabiesincidencetimeseriesofChina

图２　全国狂犬病２００４－２０１５年月发病率时间序列自

相关图ACF(左)和偏自相关图PACF(右)

Fig．２　Theautocorrelationfunction(ACF,left)andthe

partialautocorrelationfunction(PACF,right)of
themonthlyrabiesincidencesinChina (２００４－
２０１５)

关性(图４);BoxＧLiung检验结果也显示模型残差无

明显的相关性(C２＝０．３３９,P＝０．５６０)、是白噪声

序列.
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表１　ARIMA(２,１,１)(２,０,０)１２模型参数拟合值

Tab．１　ThefittingvaluesofparametersinARIMA(２,１,１)(２,０,０)１２

　　指标index AR１a AR２b MA１c SAR１d SAR２e

系数coefficient ０．６６５ ０．２０２ －０．９８５ ０．４５２ ０．３７２

标准误standarderror ０．０９６ ０．０９８ ０．０３１ ０．０８０ ０．０８６

t值tvalue ６．９２７∗∗ ２．０６１∗ ３．１７７∗∗ ５．６５∗∗ ４．３２６∗∗

　　注释:a和b分别为 AR模型的第１和第２个参数,c为 MA模型的第１个参数,d和e分别是季节性 AR模型的第１和第

２个参数;∗ P＜０．０５;∗∗ P＜０．０１.

图３　ARIMA(２,１,１)(２,０,０)１２模型的残差QQ图

Fig．３　ResidualQQplotofARIMA(２,１,１)(２,０,０)１２

图４　模型残差的自相关图 ACF(左)和偏自相关图

PACF(右)

Fig．４　Theautocorrelationfunction(ACF,left)andthe

partialautocorrelationfunction(PACF,right)of
themodelresidual

２．４　预测 R软件分析结果显示模型 ARIMA(２,１,

１)(２,０,０)１２的 MASE＝０．７５５,此值＜１表明拟合效

果较好.用此模型预测２０１６年１－１１月发病率,结
果相对误差－１７．２５％~６２．４８％,平均相对误差为

１５．６１％(表２).

表２　全国狂犬病２０１６年１－１１月份月发病率预测结果

Tab．２　ThepredictedincidencesofrabiesinChina,fromJan．toNov．,２０１６

月份

Month
实际值

actualvalue
预测值(９５％CI)

predictedvalue(９５％CI)
绝对误差

absoluteerror
相对误差

relativeerror

１ ０．４００ ０．５１１(０．１４６~０．８７５) ０．１１１ ０．２７６

２ ０．３３５ ０．３５５(０~０．７９５) ０．０１９９ ０．０５９

３ ０．２３３ ０．３７８(０~０．８８２) ０．１４５ ０．６２５

４ ０．２１１ ０．３０９(０~０．８５８) ０．０９８ ０．４６５

５ ０．４７３ ０．３９１(０~０．９７５) －０．０８２ －０．１７３

６ ０．３９３ ０．５０１(０~１．１１２) ０．１０８ ０．２７４

７ ０．４２９ ０．４９８(０~１．１３２) ０．０６９ ０．１６０

８ ０．４５８ ０．５７０(０~１．２２２) ０．１１２ ０．２４４

９ ０．５５３ ０．５４３(０~１．２１１) －０．０１０ －０．０１８

１０ ０．５６０ ０．５３７(０~１．２１７) －０．０２３ －０．０４１

１１ ０．３７８ ０．５２１(０~１．２１２) ０．１４３ ０．３７７
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３　讨　论

全球除印度外中国年报告狂犬病死亡最多[１].

５０年代以来,我国人间狂犬病出现３次高峰[２Ｇ３].
第１个高峰５０年代中期年死亡最高达１９００多例.
第２次高峰为８０年代初期,１９８１年死亡７０３７例是

最高年份,８０年代年均死亡５５３７例.第３次高峰

在２１世纪初期,疫情重现快速增长趋势.主要宿主

动物是犬,调查显示 ９３．７４％ 病例的感染来源是

犬[４].广西、贵州、广东、湖南和四川是近年来高发

省份.此病潜伏期数天至≥１年,但多为２０~９０d[２].
可在每年高峰季节到来前的３~４个月,对＜１５岁

儿童、农民及流动人口等高危人群及高危地区,加强

健康教育,提高暴露后的规范处置率,以减少发病.
时间序列分析据该观察值历史数据来预测其发

展趋势,探索其时间分布特征及影响因素.ARIMA
模型应用于经济、工程、气象、水利等众多领域.医

学卫生领域也用于预测疾病发病率、人群寿命、医疗

卫生费用和食物中毒等,还用于研究气候及环境因

素对人群健康的影响[５Ｇ１１].
本研究用２００４年１月至２０１６年１１月全国狂

犬病月发病率数据进行时间序列分析.显示２００７
年以来发病率呈下降趋势,疫情有明显季节性(８~
１０月高峰),与既往报道的时间分布特征类似[２,４].

建立 ARIMA模型至少要有５０ 个时间点或７
~８个周期的数据.本研究用了１４４个数据.通过

数据差分、模型识别,建立最优模型 ARIMA(２,１,

１)(２,０,０)１２.已知该模型的 MASE＝０．７５５,拟合

效果较好.对２０１６年１－１１月发病率预测显示效

果较好,平均相对误差１５．６１％.由于ARIMA模型

预测时是假定事件影响因素无明显变化,因此 ARIＧ
MA模型常用于时间序列数据的短期预测.
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