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[摘要]  表面上突如其来的 SA RS 本质上却有极规律的内在发展演化机制, 遵从初始缓慢增长、加速、减速

和稳定终止四个阶段总体道路, 自然和社会生活领域众多事件演化都符合这一规律, 因而可以运用广义的

L ogistic生长模型进行描述。基于先期流行的广东 SARS 感染病例数据, 以及尚未结束的北京、全国 2003 年

SARS 流行统计数据, 借助于最优化分析技术, 运用广义的 Log istic生长模型对该事件演化特征参量进行了辨识;

在此基础上, 又借助于广义生长模型的特例 ) ) ) Gompertz 函数进行了演化过程的预测, 并与其他生长模型结果

进行了比较。研究表明, 生长模型模拟结果均与实际数据有很好的一致性, 可以用来预测事件的发生演化过程,

此次 SA RS 事件堪称生长模型的经典实例。
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1  前言

在SARS流行初期, 即从宏观上研究其发生、

发展、演化规律并进行预测分析, 对于防治传染性

疾病大规模流行的战略决策、稳定社会秩序具有重

要意义。笔者基于生物学领域生长预测模型, 以广

东、北京、全国 SARS流行数据为例, 初步分析了

SARS流行的一般规律, 并进行了预测分析, 供有

关方面参考、探讨。

2  特征参量辨识

特征参量主要指此次 SARS 感染累计人数、爆

发峰值时间和终止时间、爆发峰值时刻的总感染人

数及当日感染人数。这些都是系统发展演化的特征

参量, 对于局势判断极为重要。

广义的 Logistic生长模型可以表示为[ 1] ,
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式中, r 是增殖系数; A, B, C是正的实常数; N

是状态变量, 为时间的函数; K 是饱和值。此模

型表现形式一般为 N - t 空间中呈现不同形式的 S

型曲线, 对应初始缓慢增长、加速、减速和稳定四

个阶段, 反映了一般生命历程, 但是不存在解析

解。

一般地, 随系统演化内部驱动机制不同, 曲线

拐点位置会不同, 各阶段持续时间、速率也不同。

其特征参量中峰值爆发状态变量 N ( t) inf (在拐点

上) 为
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  针对不同的生命演化系统, 相应于式 ( 1) 存

在多个变种表达[ 2, 3]。

首先进行数据预处理:

1) 运用线性内插的方法, 将北京 4月 19日至

4月 25日公布的截至每日晚 8时的 SARS 累计感

染人数, 转换为截至每日上午 10时的等效数据,

以便于与以后所有公布的每日上午 10时数据一致。

2) 考虑到每日报告新增病例在随后公布的数

据中又有排除, 因此一律将排除病例数从最近的累

计报告病例数中减掉, 并由累计病例数推算每日实

际新增病例数, 以保证数据准确性和累计数据的非

降性。

基于可以利用的并且首先进入稳定期的广东,

以及将进入稳定期的北京、全国每日累计确诊

SARS人数序列, 运用优化算法, 设定残差平方和

最小为目标函数, 特征参量 r , A, B, C, K 为控

制变量, 约束条件为K > N ( t) , N ( t )为最近一次

累计感染人数,按式( 1)进行参数识别。

模拟结果均表明, 无论是地区性还是全国性的

SARS流行都很好地遵从生长曲线 (表 1、图 1、

图 2)。但是, 由于广东和全国公布的数据为峰值

爆发时间以后的序列, 因此由这些短序列 (特别对

于广州) 还不能预测到全部的特征参量, 尤其是对

应于式 ( 2)、式 ( 3) 和式 ( 4) 的特征量。对于北

京, 采用已公布的所有数据序列 ( 2003年 4月 19

日 ) 2003年 6月 12日) , 采用广义的 Logist ic生长

模型进行拟合, 所得特征参量为 N ( t ) inf = 953,

( dN / dt ) max = 118, t inf= 10108。结合表 1, 即说

明最终的感染人数将为 2 527 人, 峰值爆发时间是

4月 28日, 峰值爆发时的累计感染人数为 953 人,

其时每日最大感染人数为 118人。

表 1  广东、北京、全国 SARS广义的 Logistic生长模型特征参量辨识

Table 1  The predicted results of characterist ic parameters of the generalized Logist ic grow th model for

Guangdong, Beijing and Mainland China 2003 SARS

类别
特征参量

r A B C K *
残差平方和 数据源

广东 4165E- 10 312619 1 49115992 115 61414578 1 516 19818312 2003- 04- 26~ 06- 12

北京 5610571 011137 316489 110612 2 527 7 66810275 2003- 04- 19~ 06- 12

全国 48611013 - 011255 1218255 116362 5 355 4 48218816 2003- 04- 26~ 06- 12

* 截至 2003- 06- 12广东、北京、全国实际累计感染 SRAS人数分别为: 1511, 2523, 5328

  应当说明的是, 上述模拟结果都应当视为期望

值, 并且对于北京和全国 SARS 而言, 其误差来源

主要是由 4月 26日以前的最初几日统计数字准确

度较差造成的。相对来说, 由于笔者没有全部掌握

广东前期 SARS 流行数据, 其计算结果不够理想,

但就饱和值来说, 还是可以的。

3  过程预测

上述广义的 Logist ic生长模型, 由于不能通过

积分给出N ( t )的解析解, 因此尽管它能较精确描

述与自然生命历程有关的系统演化特征, 但是不能

直接用于过程预测。

作为广义的 Logistic生长模型的特例, 历史上

先后发展了多种预测模型, 例如早期的指数模型、

Verhulst - Pearl 模 型、 Gompertz 模 型、 Von

Bertalanf fy 模型、Richards模型、Weibull模型以及

Morgan- M ercer- Flodin模型等。对于一个事件演

化的预测, 最终运用或发展何种预测模型, 最好的

办法是首先对宏观趋势作估计, 再经过各主要模型

模拟, 兼顾选择残差平方和最小者作为过程预测模

型, 但是始终不要认为残差平方和最小者一定是最

好的预测模型。
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( a) 每日 SA RS 感染人数实际值与计算值比较 (北京)

( b) SARS 感染累计人数N( t)实际值与计算值比较 (北京)

图 1  SARS广义的 Logistic生长模型 (北京)

Fig11  A realizat ion of the g eneralized Logist ic growth model of Beijing 2003 SARS

( a) 每日 SA RS 感染人数实际值与计算值比较 (全国)

( b) SARS 感染累计人数N( t)实际值与计算值比较 (全国)

图 2  SARS广义的 Logistic生长模型 (全国)

Fig12  A realization of the generalized Logistic grow th model of Mainland China 2003 SARS

25第 8期 王建锋: SARS 流行预测分析  



  经比较, 采用 Gompertz 函数[ 4] 进行过程预测

效果较好。Gompertz 函数是典型的 S 型曲线, 对

应于生命历程同样有 4 个阶段: 初始缓慢增长阶

段、加 速 阶 段、减 速 阶 段、稳 定 阶 段。超

Gompertz函数或广义 Gompertz函数为

dN
dt = lim

By 0

rN

K
BC

K
B
- N

B

B

C

= rN ln
K
N

C

,

(5)

当 C= 1 时, 上式即是经典的 Gompertz 函数, 其

解为

N ( t ) = K
N 0

K

e
- rt

。 (6)

  经典的 Gompertz 函数也可以由如下的

Richards增长方程, 通过右边除以 B, 接着取 By 0

的极限值得到

dN
d t

= rN 1-
N
K

B

。 (7)

式 ( 6) 拐点处的N ( t) inf和 t inf值分别为

N inf = K e- 1
, (8)

t inf =
ln ln

K
N 0

r
。 (9)

  有时, 经典的 Gompertz 函数也可用下列代数

式直接给出:

N ( t ) = K exp(1 - aex p(- bt ) ) , (10)

式中 b为群集系数。

  此外, 笔者也分别运用了如下 Pearl 模型、

Von Bertalanf fy 模型、修正指数模型:

N ( t ) =
K

1 + aexp(- bt )
, (11)

N ( t ) = K 1 -
1
3

ex p[- a ( t - b ) ]
3

, (12)

N ( t ) = K + ab
t。 (13)

  上述各式特征参量中饱和值 K 的确定可采用

两种方法:

1) 首先由广义的 Log ist ic 生长模型, 经优化

处理得到 (约束条件: K > N ( t ) , N ( t )为最近一

次累计感染人数) , 再代入上述各式, 再次用无约

束优化算法, 求得参量 a, b, c 等。

2) 直接运用各模型函数, 视所有模型参量

K , a, b , c等为变数, 经约束优化求解得到, 其

中约束条件为K > N ( t) , N ( t )为最近一次累计感

染人数。

注意, 所有优化算法中, 目标函数均为残差平

方和最小。这两种方法所得过程模拟结果, 将因参

量不同而不同, 但一般差别不会太大, 可以接受。

k 值也可以因为采取了不同防治策略而为时变
[ 5]
。

亦即采用不同的外部干预形式, 事件演化的道路将

极为不同。

* 修正指数模型不属于生长模型, 而是增长模型, 在不具备前期观

测数据时, 可以用来确定饱和值和达到饱和值的时间点。这里, 尤

其适合于广东 SARS数据列的预测; 对于北京 SARS, 仅使用峰值

爆发时间后数据列, 即 2003- 04- 26~ 2003- 06- 12

上述各模型预测结果见表 2、图 3 ( K 不固

定) , 结果显示经典 Gompertz模型预测效果最好,

并且预测曲线趋于稳定由快到慢的顺序依次为:

Pearl模型> Von Bertalanffy 模型> Gompertz 模型

> 修正指数模型。

表 2  广东、北京、全国 SARS几个生长模型模拟结果

T able 2  The predicted results of Guangdong , Beijing

and M ainland China 2003 SARS using g row th models

生长模型
广东

( 200314126 ) 6112)

北京

( 200314126) 6112)

全国

( 200314126) 6112)

Pearl模型

a 011371 810982 314952

b 011074 011917 011544

K 1 52911039 2 52310000 5 40411002

Von Bertalanffy模型

a 011247 011338 011276

b - 1617865 617905 - 213612

K 1 51613183 2 52310000 5 38516542

Gompert z模型

a 011277 219422 0182524

b 011099 011388 0112768

K 1 51419714 2 53710379 5 442185

修正指数模型*

a - 18011327 - 184413256 - 319211477

b 018518 018978 018946

K 1 51614740 2 56013934 5 40418864

  下面以经过预处理的北京 SARS全部观察数据

( 2003- 04- 19~ 2003- 06- 12) 为例, 介绍经典

Gompertz模型过程预测结果。

首先运用广义的 Log ist ic 生长模型调优得到的

饱和值 K = 2 527, 直接辨识经典 Gompertz函数式

( 6) 中的参量得 r= 011458, 其中 N 0= 105, 此时

残差平方和为 36 40411042, 并且如以四舍五入计,

6月 11 日事件将结束。另外的特征参量为:

N ( t) inf= 929161, t inf= 7194, 后者对应于爆发峰

值时间 4月 26日。
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图 3  SARS感染累计人数N( t)实际值与各模型预测值比较

Fig13  Predicted populat ion size of Beijing 2003 SARS using different

models and optimization projects

  如果对式 ( 10) 中的所有参量进行辨识, 如表

2所示, 则得 K = 2 537, a= 219422, b= 011388,

此时残差平方和为 22 52916951, 并且如以四舍五

入计, 6月 13日事件将结束。

经典 Gompertz 函数模拟结果见表 3, 可以看

出与实际数据较吻合。

4  结论

1) SARS感染累计的人数演化过程总体上可以

划分为初始缓慢增长、加速、减速和稳定四个阶

段, 遵从广义生长模型。

2) 就实际效果而言, 为了能运用具有准确性、

一致性的数据进行较高精度预测, 卫生突发事件的

统计数字及时、全面、准确地公布极其重要。

3) 根据最新发展情况, 适时更新预报非常重

要 (如可以运用 Bayesian Method以及耦合时变参

数[ 5] )。预测结果的准确性有赖于决不放松警惕,

不出现 /反弹0。对于复杂的长期发展过程, 需要

运用分段函数进行预测。

4) 生长模型预测中, 原始数据的预处理很重

要; 预测的峰值爆发点、饱和值、趋稳时间与实际

事件过程的吻合程度, 可作为判断生长模型预测结

果满意与否的标志。

5) 对于具有四阶段的生长过程, 为了做出较

好的预测, 所需要的数据列的长度及所要求数据列

覆盖哪些生长阶段仍需要做进一步研究。深入理解
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事件发展过程的物理机制, 是发展合适预测模式的

关键, 如广义的流行病模型 ( SIR) 是有前景

的
[ 5]
。进一步工作应以疑似、确诊、排除 (包括

排除、治愈、死亡) 三者协同演化为主线建立合适

的模型。

致谢: 感谢王仁铎教授、张钧锋博士对本文的
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表 3  经典 Gompertz函数模拟结果

Table 3  The predicted results of Beijing 2003 SARS using Gompertz funct ion

No. 日期

每日感染人数 累计感染人数

实际 K = 2 526 K 不限 实际
预测

( K 不限)

No. 日期

每日感染人数 累计感染人数

实际 K = 2 526 K 不限 实际
预测

(K 不限)

1 19- Apr 105 162 105 105 196 29 17- M ay 15 17 19 2420 2407

2 20- Apr 96 73 77 279 273 30 18- M ay 14 15 16 2434 2424

3 21- Apr 102 89 91 381 364 31 19- M ay 3 13 14 2437 2438

4 22- Apr 109 104 104 490 469 32 20- M ay 7 11 13 2444 2451

5 23- Apr 113 117 115 603 583 33 21- M ay 0 10 11 2444 2462

6 24- Apr 117 126 122 720 706 34 22- M ay 12 9 10 2456 2471

7 25- Apr 124 132 127 844 833 35 23- M ay 9 8 8 2456 2480

8 26- Apr 144 135 129 988 963 36 24- M ay 25 7 7 2490 2487

9 27- Apr 126 135 129 1114 1091 37 25- M ay 9 6 6 2499 2493

10 28- Apr 85 132 126 1199 1218 38 26- M ay 5 5 6 2504 2499

11 29- Apr 148 127 122 1347 1339 39 27- M ay 8 4 5 2512 2504

12 30- Apr 93 121 116 1440 1455 40 28- M ay 2 4 4 2514 2508

13 1- M ay 113 113 109 1553 1564 41 29- M ay 3 3 4 2517 2512

14 2- M ay 83 105 101 1636 1665 42 30- M ay 3 3 3 2520 2515

15 3- M ay 105 96 93 1741 1758 43 31- M ay 1 2 3 2521 2518

16 4- M ay 62 88 86 1803 1844 44 1- Jun 1 2 2 2522 2520

17 5- M ay 94 79 78 1897 1922 45 2- Jun 0 2 2 2522 2523

18 6- M ay 63 71 70 1960 1992 46 3- Jun 0 2 2 2522 2524

19 7- M ay 89 64 63 2049 2056 47 4- Jun 0 1 2 2522 2526

20 8- M ay 87 57 57 2136 2112 48 5- Jun 0 1 1 2522 2528

21 9- M ay 41 50 51 2177 2163 49 6- Jun 0 1 1 2522 2529

22 10- M ay 50 44 45 2227 2208 50 7- Jun 1 1 1 2523 2530

23 11- M ay 38 39 40 2265 2248 51 8- Jun 0 1 1 2523 2531

24 12- M ay 39 34 35 2304 2284 52 9- Jun 0 1 1 2523 2532

25 13- M ay 43 30 31 2347 2315 53 10- Jun 0 1 1 2523 2532

26 14- M ay 23 26 28 2370 2343 54 11- Jun 0 0 1 2523 2533

27 15- M ay 18 23 24 2388 2367 55 12- Jun 0 0 1 2523 2533

28 16- M ay 17 20 21 2405 2388 56 13- Jun 0 0 0 2523 2533
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Predicting SARS for Guangdong, Beijing and Mainland

China 2003 Cases

Wang Jianfeng

( I nstitute of Mechanics, Chinese A cademy of Sciences, Beij ing 100080, China)

[ Abstract]  T he study is aimed at choosing a bet ter predictive model for the accurate description of SARS in

Guangdong, Beijing and M ainland China in 2003. Observat ion and g eneral experience have show n a sigmoid

type of curve consisted of four phases comparable to the phases of the SARS growth in 2003: an init ial lagging

period, a period of accelerating chang e, a period of decelerat ing change, and a stationary period. In order to

model the SARS system, a generalized Logist ic grow th function has been adopted in the paper. With the

of ficially published data, the main features of evolution of the SARS populat ion size have been obtained using the

g eneralized Logist ic growth model by opt imizing technique. T hen, for get t ing evolutionary process prediction,

several classical S-models such as the Pearl, the Gompertz, Von Bertalanf fy, and Richards are tested. The

pract ice of calculations has found that the Gompertz model gives the most accurate results w here f it ting criteria

are est im ated as residual sum of squares ( RSS) .

[ Key words]  SARS; generalized Log ist ic grow th model; Gompertz funct ion; predict ion; optimizat ion
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