
ＡＲＩＭＡ 乘积季节模型在惠州市手足口病疫情预测中的应用
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　 　 摘　 要： 目的　 探讨 ARIMA 乘积季节模型在惠州市手足口病疫情预测中作用。 方法　 利用 2008－2018 年惠州市手

足口病月发病率，建立 ARIMA 模型；用该模型预测 2019 年 1－6 月发病率，并以实际发病率评价该模型。 结果 　 模型

ARIMA(2，0，1)(1，1，0)12为最优模型，BIC = 6.087，Ljung⁃Box = 20.195，P = 0.124，模型预测值在实际发病率 95％可信区间范

� 围内。 结论　 ARIMA 模型可较好拟合并预测手足口病月发病率。
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Ａｂｓｔｒａｃｔ： Objective　 To investigate the role of multiple seasonal ARIMA model in epidemic prediction of hand⁃foot⁃
mouth disease (HFMD) in Huizhou city. Methods　 ARIMA model was established using monthly incidence of HFMD in
Huizhou from 2008 to 2018. The incidence of HFMD between January and June 2019 was predicted by ARIMA model and
testified by actual incidence. Results　 ARIMA model (2, 0, 1)×(1, 1, 0)12 was optimal, with BIC=6.087, Ljung⁃Box =20.195,
and P = 0.124. The predictive value of the model was within 95% confidence interval of actual incidence. Conclusion 　

� ARIMA model is better fitting and can predict the incidence of HFMD in Huizhou city.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： ARIMA model; hand⁃foot⁃mouth disease; incidence

　 　 2008 年始手足口病(HFMD)疫情在安徽省阜阳市

发生，随后在全国各地均有流行，HFMD 已成为当今

社会关注的重要公共卫生问题[1]， 2008 年 5 月起

HFMD 纳入丙类传染病[2]，给我国儿童带来严重的健

康威胁和疾病负担。 近年来，越来越多的数学模型在

传染病早期预测中得到广泛应用，当前传染病预警模

型种类较多，包括有传染病动力学模型、神经网络模

型、空间统计学等[3⁃5]，不同的模型有其各自的特点及

适用范围。 1970 年提出了非平稳自回归移动平均求

和模型[6](ARIMA)及建模使用方法，广泛应用于公共

卫生领域。 本研究基于 ARIMA 乘积季节模型对 2019
年 1- 6 月惠州市手足口病发病率的趋势进行预测。

１　 资料和方法

１．１　 一般资料

本研究中所有手足口病数据来自惠州市“传染病

报告信息管理系统”子系统，经漏报调查等回顾性调

查进行质量控制。 人口数据来自《惠州市统计年鉴》。
１．２　 模型基本原理

据惠州市 2008 年 1 月至 2018 年 12 月手足口病

月发病数建立时间序列。 手足口病月发病数时间序

列属于季节性时间序列，故采用乘积季节模型，即
ARIMA(p，d，q )×(P，D，Q)s。 其中 d 为平稳化过程中

差分的阶数，p、q 为自回归和移动平均阶数。 P、Q 为

季节性自回归和移动平均阶数，D 为季节差分阶数，s
为季节周期。
１．３　 统计学处理

利用 SPSS 25.0 统计软件，通过 ARIMA 模型分

析方法建立预测模型，将 2019 年 1－6 月实际发病率与

模型测算出的预测发病率与相对误差(相对误差= | 实
际值－预测值 | /实际值)进行比较，评价模型预测效果。

２　 结果

２．１　 序列平稳化、平稳性检验

绘制 2008 年 1 月－2018 年 12 月惠州市手足口病

发病率时间序列图(图 1) ，该序列为非平稳序列，需利
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图 1　 惠州市手足口病发病率序列图

用季节差分，使序列平稳。 由图 1 可见惠州市手足口

病发病有明显的季节性，惠州市手足口病全年各月均

有病例报告，以 12 个月为流行周期。 每个流行周期

出现 2 个流行高峰，大高峰出现在 5～ 7 月，小高峰出

现在 9～11 月。 差分后的时间序列自相关和偏自相

关函数未见截尾和拖尾现象(图 2、3)，差分后的时间

序列接近平稳，可以构建 ARIMA 乘积季节模型。
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图 2　 原始序列经过一次季节差分后自相关系数图
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图 3　 原始序列经过一次季节差分后偏相关系数图

２．２　 模型识别、模型参数估计和检验

根据差分后序列自相关函数图和偏自相关函数

图，构建合适的 ARIMA 模型。 本研究利用非线性最

小二乘法估计模型参数，模型的拟合优度采用标准化

的贝叶斯准则比较，标准化 BIC 值最小，并结合残差

是否为白噪声、BIC 值的大小、Ljung⁃Box Q 统计量

P>0.05的模型为最优。 为模型初步识别和定阶，需确

� 定 p、d、q 和 P、D、Q 的值。 惠州市手足口病月发病

率序列通过一阶季节性差分后，自相关系数自二阶后

截尾，偏自相关系数截尾，表明该模型应为 AR (2) 过

程，且 d =0，D =1，p =2，q =0，s =12。 根据序列季节化

特征和平稳化处理过程，d = 0，D = 1。 根据自相关函

数图和偏自相关函数图，p = 1，q = 1。 文献报道[7]，季
节模型 P、Q 值较难判断，但参数 P、Q 很少超过 2 阶，
模型形式初步判别为 ARIMA(p，0，q)Ｘ(P，1，Q)，通过

比较模型参数、结合模型的拟合优度、残差以及系数

间的相关性进行估计，采用 Ljung⁃Box 方法检验残差

白噪声，非白噪声模型排除 (表 1)。 经试验，模型

ARIMA(2，0，1) (1，1，0)12标准化 BIC 值(6.087) 最小，
平稳 R2 =0.743，Ljung⁃Box = 20.195，P = 0.124，残差序

� 列的自相关系数及偏相关系数均在 95% 置信区间

内，该模型被选为最优模型(图 4)。

表 1　 备选 ARIMA 模型残差检验及拟合优度比较

序号 模型　 　 　
LB

统计量 P 值
BIC 　 R2

1 ARIMA(2，0，1) (0，1，2) 12 17.157 0.192 6.127 0.745

2 ARIMA(2，0，1) (1，1，0) 12 20.195 0.124 6.087 0.743

3 ARIMA(2，0，1) (1，1，1) 12 17.364 0.183 6.105 0.750

4 ARIMA(2，0，2) (0，1，1) 12 19.302 0.114 6.178 0.732
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图 4　 ARIMA(2，0，1) (1，1，0)12模型自相关和偏相关系数图

２．３　 评价模型预测效果

比较惠州市 2019 年 1－6 月的实际发病率与预测

发病率相对误差，验证模型预测效果 (图 5，表 2) 。 本

研究针对惠州市手足口病预测数据与实际发病情况

区间估计一致，在预测值 95% CI 内。 惠州市 2019 年

1－ 6 月手足口病月发病率预测最小相对误差为

9.95% ，手足口病发病的预测值同实际值之间存在一

定差异，但包括发病高峰在内的基本趋势拟合良好，
提示预测结果可信。
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图 5　 2008－2018 年手足口病月发病率预测图

表 2　 ARIMA 模型实际值与预测值比较(/10 万)

1 月 2 月 3 月 4 月 5 月 6 月

２０１９ 年预测发病率 ２９．２４ １８．１１ １７．２６ ２６．３４ ７４．８６ １０１．８

９５％ＣＩ －８．８０～６７．２８ －２７．４７～６３．７ －２９．１５～６３．６７ －２０．０７～７２．７５ ２８．４３～１２１．２９ ５５．３６～１４８．２５

２０１９ 年实际发病率 ２２．７７ ８．１１ １５．０７ ５１．９９ ９４．４５ １１３．０５

相对误差 ／ ％ ２２．４１８ １２５．３０ １４．５３ ４９．３７ ２０．７４ ９．９５

3　 讨论

动态监测是评估 HFMD 疫情变化的有效方法，
并可提供科学依据以制定精准的防控政策[8]。 惠州

市各级医疗卫生部门加强疫情监测、学校晨检等多措

并举的措施，做到防治 HFMD 的关口前移[9]。 目前，
及时有效地预测、预警 HFMD 发病趋势，是预防控制

工作的重点和难点[10]。
本研究运用 ARIMA 模型对 HFMD 进行短期预

测，把相关因素的效应关联到时间变量中，克服了相

关因素的相互影响[11]，适用于 HFMD 具有明显的季

节特征变化的预测[12]。 本研究利用 2008 年 1 月至

2018 年 12 月 11 年共 132 月惠州市 HFMD 月发病率

资料作为时间序列，通过拟合预测及效果评估等步

骤，建立了 ARIMA(2，0，1) (1，1，0)12为最优模型，从区

间预测看，本预测模型相对误差最低为 6 月份的 9.
95% ，HFMD 发病的预测值同实际值之间存在一定差

异，但 2019 年 1- 6 月 HFMD 实际发病率基本在预测

模型的 95% CI 内，与武汉、宁波、江门市等地[13⁃15]应

用 ARIMA 模型预测当地 HFMD 发病率的结果相似，
其中以江门市预测模型的平均相对误差较小，可能与

各地人口、社会因素等不同有关[16]。 因此，ARIMA 模

型能够在短期内、实际发病趋势无较大波动时，对惠

州市 HFMD 发病率进行了较好的拟合预测， 为

HFMD 疫情变化提供科学依据[17]。 在 HFMD 实际防

控工作中，HFMD 疫情受气候因素、人口流动等诸多

因素影响[18]，因此有学者根据当地的情况，采取组合模

型对 HFMD 发病率进行预测[19]，减少混杂因素干扰，提
高预测准确率，使其具有更高的指导价值。
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