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　　［摘要］　目的　探讨单纯自回归滑动平均（ａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅｉｎｔｅｇｒａｔｅｄｍｏｖｉｎｇａｖｅｒａｇｅ，ＡＲＩＭＡ）模型与ＡＲＩＭＡ和非线

性自回归（ｎｏｎｌｉｎｅａｒａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅ，ＮＡＲ）组合模型在细菌性痢疾预测中的应用。方法　利用江苏省２００４年１月至２０１５

年２月的细菌性痢疾数据作为拟合样本，以２０１５年３月至２０１６年５月的数据作为预测样本；建立的模型分别为单纯

ＡＲＩＭＡ模型和ＡＲＩＭＡＮＡＲ组合模型，然后根据２个模型的平均绝对误差（ｍｅａｎａｂｓｏｌｕｔｅｅｒｒｏｒ，ＭＡＥ）、均方误差

（ｍｅａｎｓｑｕａｒｅｅｒｒｏｒ，ＭＳＥ）和平均绝对百分比误差（ｍｅａｎａｂｓｏｌｕｔｅｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｅｒｒｏｒ，ＭＡＰＥ）比较模型的效果，其值越小

模型效果越好。结果　在模型的拟合阶段，单纯ＡＲＩＭＡ模型的 ＭＡＥ、ＭＳＥ和 ＭＡＰＥ分别为０．１７７５、０．０８１４和

０．１８４７，ＡＲＩＭＡＮＡＲ组合模型分别为０．０９４１、０．０２９５和０．１０４６。在模型的预测阶段，单纯ＡＲＩＭＡ模型的ＭＡＥ、

ＭＳＥ和ＭＡＰＥ也分别大于ＡＲＩＭＡＮＡＲ组合模型。结论　ＡＲＩＭＡＮＡＲ组合模型对于江苏省细菌性痢疾发病率

时间序列的预测效果优于单纯ＡＲＩＭＡ模型。建议尝试使用ＡＲＩＭＡＮＡＲ组合模型预测细菌性痢疾的发病率。
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　　细菌性痢疾是由不同种类的志贺菌引起的一种

肠道感染性疾病，其典型症状包括发热、腹痛、里急

后重，以及排含黏液、脓血的稀便等［１］。在我国，细

菌性痢疾给人群的健康带来了巨大的挑战。尽管在

·５１３１·
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过去的１０年中细菌性痢疾在我国的发病率和死亡

率均呈逐年下降趋势，但其发病率一直居于法定报

告传染病的前列。根据全国疾病监测系统报道，

２０１２年全国共有２０万例细菌性痢疾患者，年发病

率高达１５．２９／１０万
［２］。过去的十几年间，江苏省细

菌性痢疾发病率有了较大幅度的下降，但因为流行

因素广泛存在，加之耐药现象严重、流行菌型不断变

迁，且无有效的菌苗预防，细菌性痢疾仍有小规模暴

发的可能性，对其防控仍面临严峻挑战［３］。近年来

对于各种传染病流行规律的研究已经成为热点，尤其

是对各种疾病预测方法的研究逐渐受到重视。本研

究基于江苏省２００４年１月至２０１６年５月细菌性痢疾

发病数据，构建单纯自回归滑动平均（ａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅ

ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄｍｏｖｉｎｇａｖｅｒａｇｅ，ＡＲＩＭＡ）模型与 ＡＲＩＭＡ

和非线性自回归（ｎｏｎｌｉｎｅａｒａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅ，ＮＡＲ）组合

模型 （ＡＲＩＭＡＮＡＲ组合模型）来预测细菌性痢疾

的发病率，然后比较两种模型的拟合和预测效果，探

讨两种模型的可行性，为细菌性痢疾的监测和防治

提供依据。

１　资料和方法

１．１　资料来源　数据资料来源于江苏省卫生和计

划生育委员会公布的全省法定报告传染病疫情概况

以及胡建利等［３］公开发表的论文内容。人口资料来

自于２００４年至２０１５年江苏省统计年鉴。

１．２　方法　采用时间序列分析方法对２００４年１月

至２０１６年５月江苏省居民细菌性痢疾的发病率进

行分析，其中以２０１５年３月之前的发病率数据作为

拟合样本建立模型，以２０１５年３月至２０１６年５月

的发病率数据作为预测样本比较预测效果。

利用Ｓｔａｔａ１２．０软件建立ＡＲＩＭＡ模型进行时

间序列分析。应用 ＭＡＴＬＡＢＲ２０１４ａ软件中时间

序列建模工具构建ＡＲＩＭＡＮＡＲ组合模型，通过实

证研究评价２种模型的预测效果。

ＡＲＩＭＡ模型是由Ｂｏｘ和Ｊｅｎｋｉｎｓ于２０世纪

７０年代初首次提出的用于时间序列分析的方法，该

方法能够很好地使用时间序列的过去值和现在值预

测未来值［４］。在ＡＲＩＭＡ（狆，犱，狇）×（犘，犇，犙）狊模型

中，ＡＲ是自回归，狆为自回归阶数；ＭＡ为移动平

均，狇为移动平均阶数，犱为差分的次数；犘、犙分别

为季节性自回归和移动平均阶数，犇为季节性差分

次数［４］。

ＡＲＩＭＡ模型的建立分为４个基本步骤：（１）数

据平稳化和模型识别；（２）参数估计；（３）模型诊断；

（４）模 型 预 测。利 用 偏 自 相 关 函 数 （ｐａｒｔｉａｌ

ａｕｔｏｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｆｕｎｃｔｉｏｎ，ＰＡＣＦ）和自相关函数

（ａｕｔｏｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｆｕｎｃｔｉｏｎ，ＡＣＦ）确定狆和狇。应用

赤池信息准则（Ａｋａｉｋｅｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｒｉｔｅｒｉｏｎ，ＡＩＣ）

与贝叶斯信息准则（Ｂａｙｅｓｉａｎｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｒｉｔｅｒｉｏｎ，

ＢＩＣ）比较备选ＡＲＩＭＡ模型，ＡＩＣ与ＢＩＣ值最小的

模型为最优乘积季节ＡＲＩＭＡ模型
［４］。

建立ＡＲＩＭＡＮＡＲ组合模型预测发病率的步

骤分为３步。第１步，构建单纯ＡＲＩＭＡ模型用于

线性数据的预测。第２步，单纯ＡＲＩＭＡ模型预测

产生的残差部分（非线性结构）使用ＮＡＲ模型进行

预测。公式表示如下：狔狋＝狔^狋＋ε狋，狔狋表示随时间狋

变化的实际发病率，狔^狋表示由ＡＲＩＭＡ模型预测的

发病率，ε狋表示由ＡＲＩＭＡ模型预测产生的残差。

第３步，由于ε狋通常呈非线性，所以ＡＲＩＭＡ模型并

不能对其解释，但是ＮＡＲ模型可以对其进行很好

的解释。为了建立模型，将本研究中使用的江苏省

细菌性痢疾发病率数据分为７５％的训练样本、１５％

的验证样本和１０％的预测样本。训练ＮＡＲ网络采

用ＬＭ（ＬｅｖｅｎｂｅｒｇＭａｒｑｕａｒｄｔ）训练算法进行神经网

络学习。最后通过多次试验确定隐层神经元数和延

迟阶数。最终模型性能的选用还要根据误差自相关

曲线、时间序列响应图、拟合模型数据以及平均绝对

误差（ｍｅａｎａｂｓｏｌｕｔｅｅｒｒｏｒ，ＭＡＥ）、均方误差（ｍｅａｎ

ｓｑｕａｒｅｅｒｒｏｒ，ＭＳＥ）和平均绝对百分比误差（ｍｅａｎ

ａｂｓｏｌｕｔｅｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｅｒｒｏｒ，ＭＡＰＥ）来综合判断。决定

选择最终模型后再进行模型的预测输出及其检测。

２　结　果

２．１　时间序列的识别　２００４年１月至２０１６年５月

江苏省细菌性痢疾发病率（１／１０万）的时间序列见

图１Ａ，由图可见细菌性痢疾发病率随着时间呈现下

降趋势，同时也呈明显的季节性趋势，每年的１２月

至次年的２月是发病的低峰期，而７月至８月是发

病的高峰期。使用２０１５年３月之前的发病率数据

拟合ＡＲＩＭＡ模型，对发病率进行一般差分和季节

差分。经过差分后的时间序列曲线如图１Ｂ。尽管

发病率数据时间序列经过差分后还有些波动，但相

·６１３１·
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比差分前的数据序列已经实现平稳性，均值在０附

近波动，且幅度 很 小。采 用 ＡＤＦ（ａｕｇｍｅｎｔｅｄ

ＤｉｃｋｅｙＦｕｌｌｅｒ）单位根检验得到狋＝－１４．７０８（犘＜

０．０００１），拒绝差分后的数据序列存在单位根的假

设，提示序列具有良好的平稳性。因此采用乘积季

节ＡＲＩＭＡ（狆，１，狇）×（犘，１，犙）１２模型。

图１　２００４年１月至２０１６年５月江苏省细菌性痢疾逐月发病率（犃）、一阶差分和一阶季节性差分的数据序列（犅）

犉犻犵１　犕狅狀狋犺犾狔犻狀犮犻犱犲狀犮犲狅犳犫犪犮犻犾犾犪狉狔犱狔狊犲狀狋犲狉狔（犃）犪狀犱犱犪狋犪狊犲狇狌犲狀犮犲犪犳狋犲狉犪狅狀犲狅狉犱犲狉狋狉犲狀犱犱犻犳犳犲狉犲狀犮犲

犪狀犱狅狀犲狅狉犱犲狉狊犲犪狊狅狀犪犾犱犻犳犳犲狉犲狀犮犲犻狀犑犻犪狀犵狊狌犘狉狅狏犻狀犮犲犫犲狋狑犲犲狀犑犪狀．２００４犪狀犱犕犪狔２０１６

２．２　ＡＲＩＭＡ模型的建立　分析差分后发病率时

间序列的ＡＣＦ和ＰＡＣＦ（图２），可见滞后１期的自

相关系数和偏自相关系数都超过了２倍的标准差，

除此之外，滞后９期、１２期、２４期等的自相关系数或

偏自相关系数超过了２倍的标准差。提示差分后的

序列仍存在季节效应。但是通常犘 和犙 的取值

不大于２，而后分别取值构建模型，拟合的有统计学

意义的模型为５个（表１）。在５个备选模型中，

ＡＲＩＭＡ（１，１，１）×（０，１，０）１２的ＡＩＣ值和ＢＩＣ值最

小，分别为２２．９８０６和３１．７１８５。而且 ＡＲＩＭＡ

（１，１，１）×（０，１，０）１２模型各参数的估计值差异均有

统计学意义（犘＜０．０５），故最后选取ＡＲＩＭＡ（１，１，１）×

（０，１，０）１２为最优模型（表２）。图３为残差的

Ｂａｒｔｌｅｔｔ白噪声检验结果，所有的蓝点都在置信区间

内，所以残差为白噪声序列。

图２　细菌性痢疾发病率一阶差分和一阶季节性差分后的序列自相关（犃）和偏自相关（犅）图

犉犻犵２　犃狌狋狅犮狅狉狉犲犾犪狋犻狅狀（犃）犪狀犱狆犪狉狋犻犪犾犪狌狋狅犮狅狉狉犲犾犪狋犻狅狀（犅）狅犳犫犪犮犻犾犾犪狉狔犱狔狊犲狀狋犲狉狔犻狀犮犻犱犲狀犮犲

犪犳狋犲狉犪狅狀犲狅狉犱犲狉狋狉犲狀犱犱犻犳犳犲狉犲狀犮犲犪狀犱狅狀犲狅狉犱犲狉狊犲犪狊狅狀犪犾犱犻犳犳犲狉犲狀犮犲

ＭＡ：Ｍｏｖｉｎｇａｖｅｒａｇｅ；ＳＥ：Ｓｔａｎｄａｒｄｅｒｒｏｒ

表１　犃犚犐犕犃（狆，１，狇）×（犘，１，犙）１２备选模型

犜犪犫１　犃犾狋犲狉狀犪狋犻狏犲犃犚犐犕犃（狆，１，狇）×（犘，１，犙）１２犿狅犱犲犾狊

Ｍｏｄｅｌ ＡＩＣ ＢＩＣ

ＡＲＩＭＡ（０，１，２）×（０，１，０）１２ ３４．８６６３ ４３．６０４２

ＡＲＩＭＡ（１，１，１）×（０，１，０）１２ ２２．９８０６ ３１．７１８５

ＡＲＩＭＡ（０，１，１）×（０，１，０）１２ ３８．４７４１ ４４．２９９４

ＡＲＩＭＡ（１，１，０）×（０，１，０）１２ ４０．１４７４ ４５．９７２７

ＡＲＩＭＡ（２，１，０）×（１，１，１）１２ ４０．８５６１ ５８．３３２１

　　ＡＲＩＭＡ：Ａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ ｍｏｖｉｎｇａｖｅｒａｇｅ；ＡＩＣ：

Ａｋａｉｋｅｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｒｉｔｅｒｉｏｎ；ＢＩＣ：Ｂａｙｅｓｉａｎｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｒｉｔｅｒｉｏｎ

表２　犃犚犐犕犃（１，１，１）×（０，１，０）１２模型的参数估计

犜犪犫２　犘犪狉犪犿犲狋犲狉犲狊狋犻犿犪狋犻狅狀狅犳

犃犚犐犕犃（１，１，１）×（０，１，０）１２犿狅犱犲犾

Ｐａｒａｍｅｔｅｒ βｖａｌｕｅ 狋ｖａｌｕｅ 犘ｖａｌｕｅ

ＡＲ（１） ０．５８ ８．９８ ＜０．０００１

ＭＡ（１） －１．０２ －１７．１６ ＜０．０００１

　 　ＡＲＩＭＡ：Ａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ ｍｏｖｉｎｇａｖｅｒａｇｅ；ＡＲ：

Ａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅ；ＭＡ：Ｍｏｖｉｎｇａｖｅｒａｇｅ
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图３　拟合模型残差序列的犅犪狉狋犾犲狋狋白噪声检验

犉犻犵３　犆狌犿狌犾犪狋犻狏犲狆犲狉犻狅犱狅犵狉犪犿狅犳犅犪狉狋犾犲狋狋

狑犺犻狋犲狀狅犻狊犲狋犲狊狋狅犳犳犻狋狋犻狀犵犿狅犱犲犾狉犲狊犻犱狌犪犾狊狊犲狉犻犲狊

２．３　ＡＲＩＭＡＮＡＲ组合模型的建立　使用２０１５

年３月之前的发病率数据进行ＡＲＩＭＡＮＡＲ组合

模型拟合。以ＡＲＩＭＡ（１，１，１）×（０，１，０）１２模型

拟合时间序列之后的残差为ＮＡＲ模型的输入来拟

合模型，发现隐层神经元个数为１１和延迟阶数为３

的ＮＡＲ模型为最优模型。ＮＡＲ的预测效果可以

通过误差图和误差自相关图进行观察。拟合模型后

的残差自相关图显示，只有在延迟阶数为０时残差

自相关系数超过９５％置信区间，其他自相关系数都

在置信区间内，围绕０值波动（图４）。由此说明

ＮＡＲ模型预测点之间的预测误差相关性是非线性

的，相关程度也较小，使得ＮＡＲ模型的预测点不会

因为其上一个预测点的误差较大而产生较大的误

差，所以拟合的模型是理想的。图５所示误差图中

竖直方向的黄色线段表示实际值与预测输出值之间

的差值，线段越少越短表示ＮＡＲ模型的预测效果

越好。ＮＡＲ模型的误差图所示的训练样本、验证样

本和预测样本中的误差随时间的变化都非常小，由

此说明此ＮＡＲ模型为最优模型。

图４　犃犚犐犕犃犖犃犚组合模型拟合后残差的

自相关系数的９５％置信区间

犉犻犵４　９５％犆狅狀犳犻犱犲狀犮犲犻狀狋犲狉狏犪犾狅犳犲狉狉狅狉

犪狌狋狅犮狅狉狉犲犾犪狋犻狅狀狅犳犃犚犐犕犃犖犃犚犿狅犱犲犾

ＡＲＩＭＡ： Ａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅ ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ ｍｏｖｉｎｇ ａｖｅｒａｇｅ； ＮＡＲ：

Ｎｏｎｌｉｎｅａｒａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅ

图５　犃犚犐犕犃犖犃犚组合模型拟合后不同样本的残差

犉犻犵５　犚犲狊犻犱狌犪犾狊狅犳犱犻犳犳犲狉犲狀狋狊犪犿狆犾犲狊狅犳犃犚犐犕犃犖犃犚犿狅犱犲犾

ＡＲＩＭＡ：Ａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅｉｎｔｅｇｒａｔｅｄｍｏｖｉｎｇａｖｅｒａｇｅ；ＮＡＲ：Ｎｏｎｌｉｎｅａｒａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅ

２．４　模型比较和预测　为了比较单纯ＡＲＩＭＡ模

型与ＡＲＩＭＡＮＡＲ组合模型的拟合效果和预测

效果，以２０１５年３月之前的发病率数据作为拟

合样本检验２种模型的拟合效果，以２０１５年３月

·８１３１·
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至２０１６年５月的发病率数据作为预测样本检验

２种模型的预测效果。从图６可以看出２种模型

的拟合值和预测值都非常接近实际值，说明２种

模型对细菌性痢疾发病率的时间季节性趋势拟

合良好。但是很难直观地从图６判断２种模型的

优劣，所以采用 ＭＡＥ、ＭＳＥ和 ＭＡＰＥ评价２种

模型的拟合效果和预测效果（表３）。不管是在模

型拟合阶段还是在模型预测阶段，ＡＲＩＭＡＮＡＲ

组合模型的ＭＳＥ、ＭＡＥ和ＭＡＰＥ均小于ＡＲＩＭＡ模

型。可见ＡＲＩＭＡＮＡＲ组合模型对于结果的预测效

果更逼近实际值，精度更高，证明此预测模型在预测

细菌性痢疾中的应用是有效的。

图６　犃犚犐犕犃和犃犚犐犕犃犖犃犚组合模型的拟合值与实际值

犉犻犵６　犉犻狋狋犲犱狏犪犾狌犲狊狊犻犿狌犾犪狋犲犱犫狔犃犚犐犕犃犪狀犱

犃犚犐犕犃犖犃犚犿狅犱犲犾狊犪狀犱犪犮狋狌犪犾狏犪犾狌犲狊

ＡＲＩＭＡ：Ａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅ ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ ｍｏｖｉｎｇ ａｖｅｒａｇｅ； ＮＡＲ：

Ｎｏｎｌｉｎｅａｒａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅ

表３　犃犚犐犕犃和犃犚犐犕犃犖犃犚模型对细菌性痢疾发病率的预测值（１／１０万）

犜犪犫３　犘狉犲犱犻犮狋犻狀犵狏犪犾狌犲狊狅犳犃犚犐犕犃犪狀犱犃犚犐犕犃犖犃犚犿狅犱犲犾狊犳狅狉犫犪犮狋犲狉犻犪犾犱狔狊犲狀狋犲狉狔（１／１０００００）

Ｍｏｄｅｌ
Ｆｉｔｔｉｎｇｐｈａｓｅ

ＭＡＥ ＭＳＥ ＭＡＰＥ

Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｐｈａｓｅ

ＭＡＥ ＭＳＥ ＭＡＰＥ

　ＡＲＩＭＡ ０．１７７５ ０．０８１４ ０．１８４７ ０．１１８７ ０．０２９７ ０．１８７２

　ＡＲＩＭＡＮＡＲ ０．０９４１ ０．０２９５ ０．１０４６ ０．０５８５ ０．００７３ ０．１０８３

　　ＡＲＩＭＡ：Ａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅｉｎｔｅｇｒａｔｅｄｍｏｖｉｎｇａｖｅｒａｇｅ；ＮＡＲ：Ｎｏｎｌｉｎｅａｒａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅ；ＭＡＥ：Ｍｅａｎａｂｓｏｌｕｔｅｅｒｒｏｒ；ＭＳＥ：Ｍｅａｎｓｑｕａｒｅ

ｅｒｒｏｒ；ＭＡＰＥ：Ｍｅａｎａｂｓｏｌｕｔｅｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｅｒｒｏｒ

３　讨　论

预测作为一种早期监测的形式，对于传染病的

预防控制以及制定有效的控制策略起到了很好的作

用。有许多学者应用各种数学模型对细菌性痢疾开

展了预测研究［５８］，但是由于细菌性痢疾的流行与细

菌菌型的变异、耐药菌的出现、有效疫苗的缺少、社

会经济因素和自然环境变化等均有密切联系，并且

这些影响因素具有复杂性和不确定性［８］，在现实工

作中很难将这些因素的相关资料收集全面，因而导

致不能做出准确的预测。时间序列分析法可以很好

地克服这些难题，该分析方法充分利用历史数据随

时间变化的规律以及数据之间的关系，把各种可能

影响疾病的未知因素和已知因素统一蕴含在时间变

量中，建立时间序列模型对未来进行预测。

本研究选用江苏省２００４年１月至２０１６年５月

细菌性痢疾的发病数据构建了２种模型———单纯

ＡＲＩＭＡ模型和ＡＲＩＭＡＮＡＲ组合模型。验证结

果提示ＡＲＩＭＡ模型预测时的误差比拟合时还小，

预测效果较好。类似的，国内学者应用ＡＲＩＭＡ模

型预测的细菌性痢疾发病率与实际值也较为接近，

都在预测值的置信区间范围内［９１１］。这充分体现了

ＡＲＩＭＡ模型对呈线性结构的数据序列的良好解释

能力，但是其对呈非线性结构的数据，如对ＡＲＩＭＡ

模型拟合时间序列之后的残差解释力极其微弱。刘

文东等［５］尝试应用反向传播（ＢＰ）神经网络预测痢疾

发病率，其ＭＡＥ为０．０７９２，高于本研究的０．０５８５。

究其原因可能是由于ＢＰ神经网络算法实质上是非

线性优化问题的梯度算法，从而忽略掉时间序列数

据的线性结构部分。孙小宇等［６］分别应用温特斯法

模型及多层感知器模型预测细菌性痢疾的发病率，

其ＭＡＰＥ分别为０．２６６７和０．４７１７，都明显高于本

次研究的ＭＡＰＥ（０．１０８３）。ＧＭ（Ｇｒｅｙｍｏｄｅｌ）模型

也被学者用来预测细菌性传染病发病率，但是其预

测效果要劣于ＡＲＩＭＡ模型，可能是由于ＧＭ 模型

更适用于无波动或波动较小的时间序列，ＡＲＩＭＡ

模型更适用于波动较大的时间序列［７］。本研究中

ＡＲＩＭＡ模型拟合时间序列之后的残差呈非线性结

构，对于此种数据，人工神经网络对其解释力很强。

作为动态神经网络的时间序列预测工具———ＮＡＲ

能够敏锐地捕捉到数据的非线性部分变异。在建立

的ＡＲＩＭＡＮＡＲ组合模型中延迟阶数被确定为３

时模型最优，这提示某个时间点发病数据的残差依

赖于前３个点的值，并且ＡＲＩＭＡＮＡＲ组合模型

中，拟合样本和预测样本的误差都比单纯ＡＲＩＭＡ

模型小。具体表现为：拟合样本的 ＭＡＥ、ＭＳＥ、

ＭＡＰＥ分别下降到０．０９４１、０．０２９５、０．１０４６；预测

样本的 ＭＡＥ、ＭＳＥ、ＭＡＰＥ分别下降到０．０５８５、

·９１３１·
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０．００７３、０．１０８３。本研究结果提示开发和应用

ＡＲＩＭＡＮＡＲ组合模型预测细菌性痢疾是一种有

效的方法。

神经网络用于传染病的时间序列预测是近年的

研究热点，一些采用神经网络的混合模型如

ＡＲＩＭＡＮＡＲ和ＡＲＩＭＡ广义回归神经网络已应

用于血吸虫病、出血热和结核病的预测［１２１４］。作为

动态神经网络之一的ＮＡＲ模型对非线性时间序列

数据有很好的记忆功能，它的输入包含了网络之前

输出的反馈，能准确反映数据时间序列的动态性质，

较静态神经网络有更精确的预测性能。当用

ＭＡＴＬＡＢＲ２０１４ａ软件对动态时间序列进行预测

时，ＮＡＲ是一个很好的选择，因为ＮＡＲ能够实现

对训练样本更准确的学习。本研究对数据的建模采

用了ＭＡＴＬＡＢＲ２０１４ａ神经网络时间序列ＧＵＩ工

具箱。ＧＵＩ工具箱由可视化菜单构成，构建ＮＡＲ

模型只需要通过设定不同的隐层神经元个数和延迟

阶数来反复调试确定最终模型，但是具体的预测过

程无法解释［１５］。

本研究证实，ＡＲＩＭＡ模型与ＮＡＲ模型结合建

立的组合模型对江苏省细菌性痢疾发病趋势的预测

效果优于单纯的ＡＲＩＭＡ模型。这提示在以后的疾

病预测中，应该深入研究各种组合模型的使用价值。

但是影响细菌性痢疾疫情的环境和自然因素多是随

机的，这将会对模型的稳定性带来影响。另外，不同

地区的细菌性痢疾的流行规律很可能不一样，这也

为模型的实际应用带来挑战。所以，在构建模型时

要因时因地的不断加入新的实际数据进行新拟合，

从而实现高精度的动态预测。
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