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２００９年加拿大Ｈ１Ｎ１疫情的ＡＲＩＭＡ模型预测与分析
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摘　要：２００９年初，世界各地先后发生了甲型 Ｈ１Ｎ１流感．针对加拿大２００９年疫情，建立了恰当的ＡＲＩＭＡ模型，以实

现每日 Ｈ１Ｎ１疫情的预测．经过实证分析，预测的绝对误差在１１％以内，总的平均误差是８．３９％，该模型成功地对加拿大

２００９年疫情进行了预测．

关键词：ＡＲＩＭＡ模型；Ｈ１Ｎ１疫情；预测；加拿大；时间序列分析

中图分类号：Ｏ２１２．１　　　　　　 文献标志码：Ｂ

甲型 Ｈ１Ｎ１流感为急性呼吸道传染病，其病原体是一种新型的甲型 Ｈ１Ｎ１流感，在人群中传播．早期

被称为猪流感．２００９年３月，墨西哥和美国先后发生甲型 Ｈ１Ｎ１流感，其病毒为Ａ型流感病毒［１］．据国家

卫生部通报，截至２０１０年１月１０日，中国内地已有１２４　７６４例甲型 Ｈ１Ｎ１流感确诊病例，其中７４４例死
亡．为有效预防流感的爆发，应用时间序列分析中的差分自回归移动平均模型（Ａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅ　Ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ
Ｍｏｖｉｎｇ　Ａｖｅｒａｇｅ，ＡＲＩＭＡ）对全球 Ｈ１Ｎ１流感最为严重的几个国家的疫情进行分析，预测出加拿大的

Ｈ１Ｎ１疫情变化情况，以便对中国的疫情防治提供统计学方面的依据．

１　资料与方法
１．１资料来源
资料来源于新华网由世界卫生组织发布的有关国家和地区甲型 Ｈ１Ｎ１流感疫情数据，获取了２００９年

５月５日到６月２０日加拿大 Ｈ１Ｎ１流感确诊病例的人数［２］．

１．２方法原理
对５月５日到６月１５日的数据进行预测，并用６月１６日到６月２０日加拿大 Ｈ１Ｎ１流感确诊人数进

行模型的检验．
２０世纪６０年代，美国学者Ｂｏｘ和英国统计学者Ｊｅｎｋｉｎｓ提出了一整套关于时间序列分析、预测和控

制的方法，称为Ｂｏｘ－Ｊｅｎｋｉｎｓ建模方法［３］或自回归移动平均（Ａｕｔｏ　Ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ　Ｍｏｖｉｎｇ　Ａｖｅｒａｇｅ，ＡＲＭＡ）

模型．ＡＲＭＡ模型中一种比较成熟的模型，只适合平稳时间序列的短期预测．对于非平稳序列，需先对其
进行差分，将非平稳序列转化为平稳序列，因此文中应用ＡＲＩＭＡ（ｐ，ｄ，ｑ）模型，其中ｄ为差分阶数，ｐ为
自回归阶数，ｑ为移动平均阶数［４］．模型的具体表达式为：
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２－…－θｑＢｑ之间无公共因子．该研究
在ＳＰＳＳ１６．０中进行数据处理．

２　时间序列分析
２．１数据预分析

ＡＲＩＭＡ建模的基本思路就是先通过ｄ阶差分后变成平稳序列，然后利用ＡＲＭＡ模型对差分后的平稳
序列建模．一个平稳的时间序列应符合以下３个条件：均数不随时间变化；方差不随时间变化；自相关系数只
与时间间隔有关［５］．实际上，大多数用初始数据建立的时间序列都是不平稳的，所以在建模之前应该先验证时
间序列的平稳性，并将不平稳序列转化为平稳序列．常见的序列平滑的方法有差分法、季节性差分法、中心移
动平均法、向前移动平均法等．ＡＲＩＭＡ模型采用差分法将时间序列平滑化．

图１　时间序列Ｘ（ｔ）的线性图

２．２模型建立和检验
通过ＳＰＳＳ１６．０可得到时间序列的线性图（见

图１）．从线性图可以看出，序列Ｘ（ｔ）具有一定的趋
势性．
应用ＳＰＳＳ１６．０可以得到时间序列Ｘ（ｔ）的样本

自相关系数图（见图２，３）．
首先对序列进行一阶差分，将非平稳序列转化

为平稳序列．初步确定时间序列的模型为 ＡＲＩＭＡ
（ｐ，１，ｑ）．应用ＳＰＳＳ１６．０，ＡＲＩＭＡ（３，１，２）模型的参
数估计结果如表１所示．从ｔ统计量的显著性可以
看出，此模型的自回归模型系数不显著，所以有必要
对模型结构进行改进，降低自回阶的阶数．

图２　时间序列Ｘ（ｔ）的样本自相关系数图 图３　时间序列Ｘ（ｔ）的相关偏相关系数图
表１　ＡＲＩＭＡ（３，１，２）参数估计

　估计 　标准差 ｔ 　显著性
滞后１　 １．１２　 ０．１８１　 ６．１７　 ０．０００

ＡＲ 滞后２ －０．２９　 ０．００６ －４５．５０　 ０．０００
滞后３　 ０．１７　 ０．１８１　 ０．９２　 ０．３６３
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续表

估计 标准差 ｔ 显著性

差分 １　 １　

ＭＡ
滞后１　 １．２１　 ０．２８　 ４．３１　 ０．０００
滞后２ －０．２３　 ０．２５ －０．９３　 ０．３５７

　　经改进后，指定模型的结构为ＡＲＩＭＡ（１，１，１）．改进后的模型参数如表２所示．从表２可以看出，改进
后此模型的自回归系数是显著的．

表２　ＡＲＩＭＡ（１，１，１）参数估计

估计 标准差 ｔ 显著性

ＡＲ 滞后１　 １．００　 ０．００１　 １　３３６　 ０．０００
差分 １　 １
ＭＡ 滞后１　 ０．９９　 ０．０４　 ２２．３９　 ０．０００

　　改进后的模型的残差序列的自相关图形和偏相关图形如图４所示．图４中的２个图形都没有显著的
趋势特征（拖尾或截尾），故可以初步判断这个改进模型是比较恰当的．图５描绘了实际观测序列和模型拟
合序列的变化趋势，从２条曲线高度接近可以推断改进模型较为合理．

图４　ＡＲＩＭＡ模型残差的相关函数图 图５　ＡＲＩＭＡ模型拟合图形

２．３预测
利用ＡＲＩＭＡ（１，１，１）模型对加拿大６月１６日到６月２０日 Ｈ１Ｎ１流感确诊人数进行预测，其结果见

表３．
表３　加拿大Ｈ１Ｎ１确诊人数预测结果

时间 实际值 预测值 相对误差／％
６月１６日 ３　５２０　 ３　８７８．４　 １０．１
６月１７日 ４　０４９　 ３　８９４．４　 ３．８
６月１８日 ４　０９５　 ４　４１９．５　 ７．９

时间 实际值 预测值 相对误差／％
６月１９日 ４　９０５　 ４　４０８．１　 １０．１
６月２０日 ５　７１０　 ５　２９０．５　 ７．３

　　经计算，ＡＲＩＭＡ（１，１，１）平均相对误差为７．８４％．预测的平均相对误差低于５％的达１ｄ（总预测时间
为５ｄ），预测的平均相对误差在５％～１０％的有２ｄ．此模型的预测结果出现较大误差的主要原因是新华
网公布的数据没有及时更新，从２００９年５月５日到６月２０日４６ｄ中有３６ｄ的数据是２ｄ或２ｄ以上
相同．
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３　结语
模型的不足：（１）统计数据的口径不一致．由于世界各国所在位置不同，存在一定的时差，因此数据统

计的时间上有一定的差别．（２）部分数据没有及时更新，统计有误．加拿大连续几天的流感确诊人数没有变
化，随后１ｄ人数突然变大，这主要是由于数据没有及时更新所致．（３）模型是通过加拿大 Ｈ１Ｎ１流感确诊
人数间接来预测世界各国的 Ｈ１Ｎ１流感的变化情况，同时也可以借鉴该方法预测世界各国的具体情况，但
其他国家的具体情况的预测方法还有待进一步研究．

Ｈ１Ｎ１流感是近年来对人类影响最为严重的病毒之一，对全人类的生命安全造成了极大的威胁．对

Ｈ１Ｎ１流感的发病趋势建立时间序列模型，可以较好地对全球 Ｈ１Ｎ１流感的发病进行预测与监测．研究显
示，ＡＲＩＭＡ模型能较好地用于 Ｈ１Ｎ１流感的短期预测，根据预测数据有针对性地开展防治工作，有助于
加强疾病预防控制工作．
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