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　　［摘要］　目的　应用乘积季节自回归移动平均（ｓｅａｓｏｎａｌａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅｉｎｔｅｇｒａｔｅｄｍｏｖｉｎｇａｖｅｒａｇｅ，ＳＡＲＩＭＡ）模型对肺

结核发病率进行预测研究，探讨其可行性并为肺结核病的防治工作提供科学依据。方法　应用ＥＶｉｅｗｓ７．０．０．１软件对我国

２００４年１月至２０１２年１２月的肺结核逐月发病率建立乘积ＳＡＲＩＭＡ模型并进行拟合，选取２０１３年１月至１２月肺结核发病率

数据评价模型的预测性能。结果　建立的ＳＡＲＩＭＡ（２，０，２）×（０，１，１）１２模型能较好地拟合既往时间段内肺结核的发病率，

对２０１３年１月至１２月肺结核发病率的预测与实际发病率趋势基本吻合，平均误差绝对值为０．４１６９９２，平均误差绝对率为

５．３５０８％。结论　乘积ＳＡＲＩＭＡ模型能较好地模拟和预测肺结核发病率在时间序列上的变动趋势，将其应用于肺结核发

病预测是可行的，具有推广应用前景。
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　　世界卫生组织（ＷＨＯ）于２０１５年１０月２８日发

布的《２０１５年全球结核病报告》中指出，２０１４年结

核病在全球范围夺去了１５０万人的生命，仍然是最

严重的公共卫生威胁之一［１］；ＷＨＯ估算我国２０１４

年新发肺结核人数为９３万，仅次于印度和印度尼西

亚位，居全球第３位
［１］。虽然我国近年来逐步形成

了由点到面、由局部到整体、由基层到中央的网络监

测系统，但由于我国地域广阔、监管机构复杂、监测

资料不完善等因素，缺少有效的预测预警分析手段，

未能有效掌控肺结核病的发病趋势，使得该病防治
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工作处于被动的局面［２３］。建立最优肺结核发病预

测模型是正确预测肺结核发病水平、合理分配卫生

资源和持续有效地开展肺结核病预警工作的重要前

提。近年一些学者利用传染病监测数据建立自回归

移 动 平 均 （ａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ ｍｏｖｉｎｇ

ａｖｅｒａｇｅ，ＡＲＩＭＡ）预测疫情的发病率，取得了理想的

预测效果［４５］。本研究在时间序列分析基础上，采用

乘积季节ＡＲＩＭＡ（ｓｅａｓｏｎａｌＡＲＩＭＡ，ＳＡＲＩＭＡ）模型

对我国２００４年１月至２０１３年１２月的肺结核逐月发

病率进行拟合和预测，以期证明逼近准确的肺结核发

病率预测可以量化对该病防治的决策。

１　资料和方法

１．１　资料来源　原始数据来源于中华人民共和国

国家卫生和计划生育委员会发布的２００４年１月至

２０１３年１２月的全国法定传染病疫情概况以及国家

统计局发布的２００４年至２０１３年人口统计资料。

１．２　研究内容　通过研究发现我国肺结核月发病

率序列的自相关系数明显有一个周期步长为１２个

月的强相关性，因此尝试采用时间序列分析法，对我

国２００４年１月至２０１２年１２月的肺结核发病率原

序列做周期步长为１２个月的一阶季节差分变换，建

立多个乘积ＳＡＲＩＭＡ（狆，犱，狇）×（犘，犇，犙）狊模型，

对肺结核逐月发病率进行拟合，通过时间序列特征

分析、模型识别、参数估计及检验、模型诊断筛选出

最优预测模型，并选取２０１３年１月至１２月肺结核

发病率数据以评价模型的预测性能。

１．３　研究方法

１．３．１　理论与模型介绍　如果一个时间序列｛犢狋＝

狔狋－μ，狋＝１，２，３，…｝满足如下模型
［６］：

（１－犔）犱（１－犔狊）犇犢狋＝
θ（犔）Θ（犔）ε狋
（犔）Φ（犔）

　　则称其为季节周期狊的乘积ＳＡＲＩＭＡ（狆，犱，狇）×

（犘，犇，犙）狊模型。其中：

　　　（犔）＝１－１犔－…－狆犔
犘，

θ（犔）＝１－θ１犔－…－θ狆犔
犘，

Φ（犔）＝１－Φ１犔狊－…－Φ狆犔
犘狊，

Θ（犔）＝１－Θ１犔狊－…－Θ狆犔
犙狊

　　分别是狆阶自回归过程犃犚（狆）的自回归算子、

狇阶移动平均过程犕犃（狇）的移动平均算子、犘阶季

节自回归算子、犙阶季节移动平均算子。

１．３．２　序列的平稳性检验、模型的识别与参数估

计　只有对于平稳时间序列，才可以使用自回归过

程和移动平均过程。对于非平稳时间序列，可以尝

试通过差分变换将其变为平稳时间序列。表现在上

述模型中，就是差分的阶数犱、季节周期狊和季节差

分的阶数犇 的选择问题。序列的平稳性检验通常

有以下６种：ＡＤＦ检验、ＤＦＧＬＳ检验、ＰＰ检验、

ＫＰＳＳ检验、ＥＲＳ检验、ＮＰ检验。至于自回归的阶

数狆、季节自回归的阶数犘、移动平均的阶数狇以及

季节移动平均的阶数犙的选择，一般是通过观察样

本的相关图和偏相关图，根据其特点，初步为模型定

阶。模型的定阶可能需要反复尝试并根据模型检验

和拟合的结果进行选择，并没有一个普遍适用的做

法［７］。初 步 确 定 模 型 的 阶 数 后，使 用

ＥＶｉｅｗｓ７．０．０．１软件对模型参数进行估计。

１．３．３　模型的检验与诊断　检验的内容主要包括：

一是模型参数估计时对参数的检验；二是对模型的

残差序列进行白噪声检验，以确保残差序列中不再

包含还可以改进模型估计的有用信息。

１．３．４　模型的预测　经过检验的模型，可以用于预

测。对于ＳＡＲＩＭＡ模型，预测一般分为样本内预测

和样本外预测［８］。样本内预测又可以分为静态预测

和动态预测。静态预测是指在预测时如果需要用到

滞后期的数据，用真实数据代入；动态预测是指在预

测时如果需要用到滞后期的数据，则用先前的预测

数据代入，这相当于只用序列一开始的几个数据，预

测其后所有的结果。因此，与静态预测相比，动态预

测的效果通常要差。样本外预测，如果是多期预测，

则只能用动态预测，如果是用静态预测，最多只能预

测样本外的第一个时期。对模型预测结果的评估主

要依据以下４个指标：误差均方根（ＲＭＳＥ）、平均绝

对误差（ＭＡＥ）、平均相对误差绝对值（ＭＡＰＥ）、

Ｔｈｅｉｌ不等系数（ＴＩＣ）。

本研究将全部观测分为两部分，一部分作为样本

内数据（２００４年１月至２０１２年１２月的肺结核发病率），

用于模型的参数估计、识别及诊断，另一部分用于样本

外预测（２０１３年１月至１２月肺结核发病率），并与实际

观测比较，以考察模型的实用性及预测性能。

１．４　统计学处理　应用Ｅｘｃｅｌ记录数据资料和模

型预测结果；应用ＥＶｉｅｗｓ７．０．０．１进行ＳＡＲＩＭＡ

模型的参数估计、模型拟合及检验。

２　结　果

２．１　时间序列特征分析　从样本内月发病率时间
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序列｛犐犚狋，狋＝１，２，…１０８｝的自相关系数（图１）明显

可以看出该序列存在周期步长为１２个月的强相关

性，所以本研究尝试对原序列做周期步长为１２个月

的一阶季节差分变换，使样本内数据发病率序列

犇（犐犚，０，１２）趋于平稳（图２）。季节差分后序列平

稳性检验结果显示，在平稳性１％水平下不能拒绝

犇（犐犚，０，１２）是平稳序列。

图１　样本内数据发病率序列的自相关系数

犉犻犵１　犃犆犳狌狀犮狋犻狅狀狅犳犻狀犮犻犱犲狀犮犲狉犪狋犲狊犲狇狌犲狀犮犲犻狀狋犺犲狊犪犿狆犾犲犱犪狋犪

ＡＣ：Ａｕｔｏｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ；ＰＡＣ：Ｐａｒｔｉａｌｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ；Ｐｒｏｂ：犙ｓｔａｔｉｓｔｉｃｖａｌｕｅｉｓｇｒｅａｔｅｒｔｈａｎｔｈｅｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙｏｆｔｈｅ犙ｖａｌｕｅｏｆｔｈｅｓａｍｐｌｅｃａｌｃｕｌａｔｉｏｎ

图２　原序列经季节差分后的自相关系数

犉犻犵２　犃犆犳狌狀犮狋犻狅狀狅犳狅狉犻犵犻狀犪犾狊犲狇狌犲狀犮犲狑犻狋犺狊犲犪狊狅狀犪犾犱犻犳犳犲狉犲狀犮犲

ＡＣ：Ａｕｔｏｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ；ＰＡＣ：Ｐａｒｔｉａｌｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ；Ｐｒｏｂ：犙ｓｔａｔｉｓｔｉｃｖａｌｕｅｉｓｇｒｅａｔｅｒｔｈａｎｔｈｅｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙｏｆｔｈｅ犙ｖａｌｕｅｏｆｔｈｅｓａｍｐｌｅｃａｌｃｕｌａｔｉｏｎ

２．２　模型识别　对平稳化处理后的发病率序列建立乘

积ＳＡＲＩＭＡ（狆，犱，狇）×（犘，犇，犙）狊模型，根据样本相关

图和偏相关图的特点反复试验，为模型定阶。

（１）做周期步长为１２个月的一阶季节差分变

换，观察季节差分后的自相关系数图中 ＡＣ值和

ＰＡＣ值（图２），发现图形的时点基本都在可信区间

内，因此根据季节差分后自相关系数图的特点，初步

确定模型形式为ＳＡＲＩＭＡ（狆，０，狇）×（犘，１，犙）１２和

ＳＡＲＩＭＡ（狆，１，狇）× （犘，１，犙）１２。

（２）一般情况下，狆、狇以及犘、犙的识别较难，超

过２阶的情况很少
［９］，因此，通过观察季节差分后

的自相关系数图中ＡＣ和ＰＡＣ，初步确定犘＝２，

狇＝１
［１０］。狆、狇及犘、犙采取０、１、２组成的不同参数

组合从低阶到高阶对模型进行反复调试和检验，确

·１７９·
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定３个备选模型：ＳＡＲＩＭＡ（２，０，２）×（０，１，１）１２；

ＳＡＲＩＭＡ（１，０，１）×（０，１，１）１２；ＳＡＲＩＭＡ（０，１，１）×

（０，１，１）１２。最后根据模型参数估计、残差序列的白

噪声检验结果及拟合优度进行综合判断，筛选出最

优预测模型。

２．３　模型参数估计及检验　（１）用ＥＶｉｅｗｓ７．０．０．１

分析样本内数据后实现备选模型的参数估计

（表１），由此可见备选模型的参数估计均具有统计

学意义。（２）参数估计之后，对模型的残差序列进

行白噪声检验，以确保残差序列中不再包含还可以

改进模型估计的有用信息（表２）。根据各滞后期

犙Ｓｔａｔ的犘值，检验结果认为残差之间不存在相关

性，即备选模型的残差序列是白噪声序列。（３）备

选模型拟合优度统计量比较显示，备选模型

ＳＡＲＩＭＡ（２，０，２）×（０，１，１）１２的赤池信息准则

（ＡＩＣ）和Ｓｃｈｗａｒｚ贝叶斯信息准则（ＳＢＣ）值相对较

小（表３），说明该模型与序列的拟合度最好。

表１　备选模型参数估计及检验

犜犪犫１　犘犪狉犪犿犲狋犲狉犲狊狋犻犿犪狋犻狅狀犪狀犱狋犲狊狋狅犳犪犾狋犲狉狀犪狋犻狏犲犿狅犱犲犾狊

Ｖａｒｉａｂｌｅ
ＳＡＲＩＭＡ（２，０，２）×（０，１，１）１２

Ｃ ＡＲ（１） ＡＲ（２） ＭＡ（１） ＭＡ（２）ＳＭＡ（１２）

ＳＡＲＩＭＡ（１，０，１）×（０，１，１）１２

Ｃ ＡＲ（１） ＭＡ（１）ＳＭＡ（１２）

ＳＡＲＩＭＡ（０，１，１）×（０，１，１）１２

ＭＡ（１） ＳＭＡ（１２）

Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ －０．２６６－０．１５６ ０．７４８ ０．２８７ －０．７１３ －０．８６８ －０．２３２ ０．８６０ －０．７８１ －０．８３９ －０．６７５ －０．８６５

Ｓｔｄ．Ｅｒｒｏｒ ０．０４６ ０．０５７ ０．０６４ ０．０９０ ０．０９３ ０．０３１ ０．０５５ ０．０３９ ０．０８２ ０．０４７ ０．０７２ ０．０３０

狋Ｓｔａｔｉｓｔｉｃ －５．７８９－２．７１３１１．７２９ ３．１８５ －７．７０６ －２７．５６７ －４．２３７２２．１４７ －９．５４５－１７．８３９ －９．４０３ －２９．１６１

Ｐｒｏｂ ０．０００ ０．００８ ０．０００ ０．００２ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００

　　ＳＡＲＩＭＡ：Ｓｅａｓｏｎａｌａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅｉｎｔｅｇｒａｔｅｄｍｏｖｉｎｇａｖｅｒａｇｅ；Ｃ：Ｃｏｎｓｔａｎｔ；ＡＲ：Ａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅｐａｒａｍｅｔｅｒｓ；ＭＡ：Ｍｏｖｉｎｇａｖｅｒａｇｅ

ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ；ＳＭＡ：Ｓｅａｓｏｎａｌｍｏｖｉｎｇａｖｅｒａｇｅｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

表２　备选模型残差序列的白噪声检验

犜犪犫２　犠犺犻狋犲狀狅犻狊犲狋犲狊狋犳狅狉狉犲狊犻犱狌犪犾狊犲狉犻犲狊狅犳犪犾狋犲狉狀犪狋犻狏犲犿狅犱犲犾狊

Ｔｏｌａｇｓ
ＳＡＲＩＭＡ（２，０，２）×（０，１，１）１２

ＡＣ ＰＡＣ 犙Ｓｔａｔ Ｐｒｏｂ

ＳＡＲＩＭＡ（１，０，１）×（０，１，１）１２

ＡＣ ＰＡＣ 犙Ｓｔａｔ Ｐｒｏｂ

ＳＡＲＩＭＡ（０，１，１）×（０，１，１）１２

ＡＣ ＰＡＣ 犙Ｓｔａｔ Ｐｒｏｂ

６ ０．０４２ －０．０２６ ６．７９０ ０．３４１ －０．０１４ －０．０１９ ０．８９１ ０．９８９ －０．０４１ －０．０５９ ２．１５７ ０．９０５

１２ －０．０７２ －０．０３５ ９．６８０ ０．６４４ －０．０３８ －０．０４０ ３．０９８ ０．９９５ －０．００９ －０．０４０ ４．１４７ ０．９８１

１８ －０．０９２ －０．０９２ １１．５９３ ０．８６８ －０．０７２ －０．０８４ ４．１０６ １．０００ －０．０３８ －０．０６１ ４．７３７ ０．９９９

２４ －０．２５５ －０．２６４ ２９．４４４ ０．２０４ －０．１０５ －０．１５１ １１．９０１ ０．９８１ －０．０７８ －０．１４７ ９．１３０ ０．９９７

　　ＳＡＲＩＭＡ：Ｓｅａｓｏｎａｌａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅｉｎｔｅｇｒａｔｅｄｍｏｖｉｎｇａｖｅｒａｇｅ；ＡＣ：Ａｕｔｏｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ；ＰＡＣ：Ｐａｒｔｉａｌｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ；Ｐｒｏｂ：犙ｓｔａｔｉｓｔｉｃｖａｌｕｅｉｓ

ｇｒｅａｔｅｒｔｈａｎｔｈｅｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙｏｆｔｈｅ犙ｖａｌｕｅｏｆｔｈｅｓａｍｐｌｅｃａｌｃｕｌａｔｉｏｎ

表３　备选模型拟合优度统计量

犜犪犫３　犌狅狅犱狀犲狊狊狅犳犳犻狋狊狋犪狋犻狊狋犻犮狊狅犳犪犾狋犲狉狀犪狋犻狏犲犿狅犱犲犾狊

ＳＡＲＩＭＡ（２，０，２）×（０，１，１）１２ ＳＡＲＩＭＡ（１，０，１）×（０，１，１）１２ ＳＡＲＩＭＡ（０，１，１）×（０，１，１）１２

ＡＩＣ １．９２５６６３ ２．０９４２４３ ２．２４７８３１

ＳＢＣ ２．０８８００１ ２．２０１７７４ ２．３０１５９７

　　ＳＡＲＩＭＡ：Ｓｅａｓｏｎａｌａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅｉｎｔｅｇｒａｔｅｄｍｏｖｉｎｇａｖｅｒａｇｅ；ＡＩＣ：Ａｋａｉｋｅｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｒｉｔｅｒｉｏｎ；ＳＢＣ：Ｓｃｈｗａｒｚｂａｙｅｓｉａｎｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

ｃｒｉｔｅｒｉｏｎ

２．４　模型诊断　经过对备选模型的定阶、参数估

计、残差序列白噪声检验及采用ＡＩＣ和ＳＢＣ衡量模

型与序列的拟合度比较，最终选择我国肺结核发病

率的预测模型为ＳＡＲＩＭＡ（２，０，２）×（０，１，１）１２，模

型表达式为：

!１２犐犚狋＋０．２６６８＝

　 　
（１－０．２８６８４８犔＋０．７１２９６４犔２）（１＋０．８６８３１２犔１２）ε狋

（１＋０．１５５７５８犔－０．７４８１犔２）

　　其中犐犚狋是发病率，!１２表示滞后期为１２的一

阶差分，
!１２犐犚狋＝犐犚狋－犐犚狋－１２，犔狊是滞后算子，

犔狊ε狋＝ε狋－狊

２．５　模型验证与预测　模型验证：由图３可见，

ＳＡＲＩＭＡ（２，０，２）×（０，１，１）１２模型样本内静态预

测、样本内动态预测与肺结核实际发病数的拟合程

度较好，实际值均在预测区间（９５％ＣＩ）以内，且预测

趋势与实际趋势基本吻合，符合本次建模要求。

模型预测：利用建立的ＳＡＲＩＭＡ（２，０，２）×（０，１，１）１２

模型，预测２０１３年１月至１２月发病率。由图４可见，

２０１３年１月至１２月发病率真实值均在该模型预测区

间（９５％ＣＩ）以内，且预测趋势与实际趋势基本吻合。

由表４可见该模型预测值误差绝对值在０．０３６６７３～

１．２３９３９３，误差绝对率在０．４０８４５４％～１６．１７９％。

平均误差绝对值为０．４１６９９２，平均误差绝对率为

５．３５０８％，提示该模型具有较好的预测性能。

·２７９·



第８期．胡晓媛，等．基于乘积ＳＡＲＩＭＡ模型的肺结核发病率预测

图３　犛犃犚犐犕犃（２，０，２）×（０，１，１）１２模型样本内静态预测拟合图（犃）和动态预测拟合图（犅）

犉犻犵３　犜犺犲犳犻狋狋犻狀犵犮犺犪狉狋狅犳狊狋犪狋犻犮犳狅狉犲犮犪狊狋（犃）犪狀犱犱狔狀犪犿犻犮犳狅狉犲犮犪狊狋（犅）犻狀狋犺犲狊犪犿狆犾犲犫狔犛犃犚犐犕犃（２，０，２）×（０，１，１）１２犿狅犱犲犾

ＩＲ：Ｉｎｃｉｄｅｎｃｅｒａｔｅ；ＩＲＦ：Ｉｎｃｉｄｅｎｃｅｒａｔｅｆｏｒｅｃａｓｔｖａｌｕｅ；ＳＥ：Ｓｔａｎｄａｒｄｅｒｒｏｒ；ＳＡＲＩＭＡ：Ｓｅａｓｏｎａｌａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅｉｎｔｅｇｒａｔｅｄｍｏｖｉｎｇａｖｅｒａｇｅ

图４　犛犃犚犐犕犃（２，０，２）×（０，１，１）１２模型样本外动态预测拟合图

犉犻犵４　犜犺犲犳犻狋狋犻狀犵犮犺犪狉狋狅犳犱狔狀犪犿犻犮犳狅狉犲犮犪狊狋狅狌狋狊犻犱犲狋犺犲狊犪犿狆犾犲犫狔犛犃犚犐犕犃（２，０，２）×（０，１，１）１２犿狅犱犲犾

ＩＲ：Ｉｎｃｉｄｅｎｃｅｒａｔｅ；ＩＲＦ：Ｉｎｃｉｄｅｎｃｅｒａｔｅｆｏｒｅｃａｓｔｖａｌｕｅ；ＳＥ：Ｓｔａｎｄａｒｄｅｒｒｏｒ；ＳＡＲＩＭＡ：Ｓｅａｓｏｎａｌａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅｉｎｔｅｇｒａｔｅｄｍｏｖｉｎｇａｖｅｒａｇｅ

表４　犛犃犚犐犕犃（２，０，２）×（０，１，１）１２模型对２０１３年肺结核发病率的预测结果

犜犪犫４　犛犃犚犐犕犃（２，０，２）×（０，１，１）１２犿狅犱犲犾犻狀狆狉犲犱犻犮狋犻狅狀狅犳狆狌犾犿狅狀犪狉狔狋狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊犻狀犮犻犱犲狀犮犲狅犳２０１３

Ｍｏｎｔｈ
Ａｃｔｕａｌ

ｖａｌｕｅ

Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ

ｖａｌｕｅ

Ａｂｓｏｌｕｔｅ

ｅｒｒｏｒｖａｌｕｅ

Ａｂｓｏｌｕｔｅｅｒｒｏｒ

ｒａｔｅ（％）
Ｍｏｎｔｈ

Ａｃｔｕａｌ

ｖａｌｕｅ

Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ

ｖａｌｕｅ

Ａｂｓｏｌｕｔｅ

ｅｒｒｏｒｖａｌｕｅ

Ａｂｓｏｌｕｔｅｅｒｒｏｒ

ｒａｔｅ（％）

２０１３．１ ７．６６０５０３ ６．４２１１１０ １．２３９３９３ １６．１７９０００ ２０１３．７ ８．３４３４５１ ８．３００３３５ ０．０４３１１６ ０．５１６７６５

２０１３．２ ６．５８３４２６ ６．９２３４１８ ０．３３９９９０ ５．１６４３３２ ２０１３．８ ７．８６７２３２ ７．９９６２３３ ０．１２９０００ １．６３９７１３

２０１３．３ ９．２２６６５９ ９．７３３２６８ ０．５０６６１０ ５．４９０７２０ ２０１３．９ ７．７３２５９７ ７．５５４３５９ ０．１７８２３８ ２．３０５０２１

２０１３．４ ８．９４３８６８ ９．４４６７７６ ０．５０２９１０ ５．６２２９５９ ２０１３．１０ ７．３６７７１７ ６．７５０８２４ ０．６１６８９３ ８．３７２９１９

２０１３．５ ８．９７８４８２ ８．９４１８０９ ０．０３６６７３ ０．４０８４５４ ２０１３．１１ ７．４６６２６８ ７．１８１０３０ ０．２８５２３８ ３．８２０３５６

２０１３．６ ７．７５６６２９ ８．６０２６１０ ０．８４５９８０ １０．９０６５４０ ２０１３．１２ ７．３９９３９１ ７．１１９５２６ ０．２７９８６５ ３．７８２２７１

　　ＳＡＲＩＭＡ：Ｓｅａｓｏｎａｌａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅｉｎｔｅｇｒａｔｅｄｍｏｖｉｎｇａｖｅｒａｇｅ

·３７９·
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３　讨　论

建立最优预测模型，提高预测准确性，对于肺结

核病防治工作意义重大。在肺结核流行趋势的预测

中，数学模型起着极其重要的作用。目前有多种数

学模型被应用于传染病预测，如灰色预测模型、马尔

科夫链预测模型［１１］、回归模型［１２］、神经网络模型

（ＡＮＮ）
［１３］、ＡＲＩＭＡ模型等

［１４］。其中ＡＲＩＭＡ模型

是对有时间性变动的序列提取季节趋势建立模型的

方法，其精确度较高，是传染病时间序列预测模型中

最重要的手段［１５］。因此，对于肺结核发病率的预

测，采用乘积ＳＡＲＩＭＡ模型是较为理想的。

本研究基于样本内数据，通过时间序列特征分析、

模型识别、模型参数估计及检验、模型诊断建立最优预

测模型———乘积ＳＡＲＩＭＡ（２，０，２）×（０，１，１）１２模型。

预测结果显示２０１３年１月至１２月发病率真实值均

在该模型预测区间（９５％ＣＩ）以内，且预测趋势与实

际趋势基本吻合，平均误差绝对值为０．４１６９９２，平

均误差绝对率为５．３５０８％，提示该模型对肺结核发

病趋势进行了较准确的跟踪和预测，能较好地模拟

和预测肺结核发病率在时间序列上的变动趋势，可

以为肺结核的控制和管理提供量化参考依据。

乘积ＳＡＲＩＭＡ模型是在样本内数据发病率序

列趋于平稳的基础上较好地拟合了历史数据，是精

度较高的短期预测方法。当用于长期预测时，应根

据监测数据调整模型的各项参数。若序列太短，则

可靠性较差。在时间序列预测模型中，对于模型的

定阶，没有固定的统一的规则可以严格遵循，因此，

模型的定阶过程存在一定的主观性，需要摸索和试

错。如果环境因素或其他影响发病率的外界因素发

生较大的变化或突变，则原来时间序列的内部规律

会受到冲击和破坏，预测模型的外推（样本外的预

测）可能不再有效。

乘积ＳＡＲＩＭＡ模型是从数据上反映肺结核发

病率的发展趋势，可以为肺结核的防治工作提供数

据参考依据，建议有关部门在制定具体肺结核防控

策略时还应考虑其他综合因素的影响。
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