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·基础理论与方法·

单纯ARIMA模型和ARIMA．GRNN组合
模型在猩红热发病率中的预测效果比较

朱玉夏结来王静

【导读】探讨单纯求和自回归滑动平均(ARIMA)模型和求和自回归滑动平均模型与广义回

归神经网络(GRNN)组合模型在猩红热发病率研究中的应用。该研究对某市2000--2006年猩红

热月发病率资料建立ARIMA模型，然后将其拟合值作为GRNN的输入，实际值作为网络的输出

训练网络，然后比较两个模型的效果。结果表明，单纯ARIMA模型和组合模型的平均误差率

(MER)分别为31．6％、28．7％；决定系数(砰)分别为0．801、0．872。组合模型的效果要优于单纯

ARIMA模型，可以用于发病率的拟合与预测。

【关键词】 猩红热；自回归滑动平均模型；广义回归神经网络
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【Introduction】 Application of the‘single auto regressive integrated moving average

(灿gIMa)model’and the‘ARIMA．generalized regression neural network(GR-M,O combination

model’in the research of the incidence of scarlet fever．Establish the auto regressive integrated

moving average model based on the data of the monthly incidence on scarlet fever of one city，from

2000 to 2006．The fitting values of the ARIMA model was used as input of the GRNN。and the actual

values were used as output of the GRNN．After仃aining the GItNN，the e饪．cct of the single ARIMA

model and the ARlMA．GRNN combination model Was then compared．The mean error rote

(MER)of the single ARIMA model and the ARIMA—GRNN combination model were 31．6％，28．7％

respectively and the determination toefficient(砰)of the two models were 0．801，0．872 respectively．

The fitting e伍cacy of the ARIMA．GRNN combination model was better than the single ARIMA．

which had practical value in the research on time series data such as the incidence of scarlet fever．

【Key words】 Scarlet fever；Auto regressive integrated moving average model；Generalized

regression neuml network

近年来猩红热发病虽有大幅度下降，但由于

缺乏特异预防措施，控制其流行的任务依然很艰

巨[1]。在疾病的预防控制中，对发病率的预测有着

重要的作用，而发病率的预测方法有多种，本研究以

某市疾病预防控制中心提供的猩红热月发病率资料

进行发病率拟合与预测，首先采用求和自回归滑动
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平均(AⅪMA)模型进行拟合，由于ARIMA模型的

拟合值与实际值有着高度的相关性，所以可以作为

一组训练样本建立广义回归神经网络(GRNN)，建

立ARIMA．GRNN组合模型，探讨单纯ARIMA模型

与组合模型两种方法的可行性，为猩红热的监测和

防治提供科学依据。

基本原理

1．ARIMA模型乜圳：该模型是用于描述非平稳

资料的一种方法，由自回归AR(p)、差分I(d)和滑动

平均MA(q)三个部分组成，模型中p表示模型的自

回归阶数、d表示非平稳资料转化成平稳资料的差

分阶数、q表示模型移动平均阶数，当时间序列资料
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含有季节性变动趋势时建立ARIMA乘积模型。

ARIMA(p，d，q)表达式：
Q(B)Vdx(。)=0(B)a(。)

平(B)=I一啦B一仰2一⋯一‘pPB9

0(B)=1--0。B一0282一·一O母n
其中V表示差分算子，B表示后移算子，a∽属于白

噪声。

(1)模型的识别：ARIMA建模的前提条件是要

求时间序列是平稳的。如果一个时间序列的概率

分布不随时间变化，称为严格的平稳时间序列；如

果时间序列的一、二阶距存在，并在任意时刻均值

是常数、协方差为时间间隔的函数，称为宽平稳时

间序列，一般所谓的平稳是指宽平稳。对于非平

稳的时间序列资料，可以通过差分和数据变换实

现序列的平稳化。通过观察时间序列资料的序列

图(sequence chart)及自相关系数(autoeorrelation

function，ACF)和偏自相关系数(partial

autocorrelation function，PACF)初步判断序列的平

稳性，其中还可以根据ACF、PACF初步确定P、d、q

值。通常先对序列的季节性成分进行识别，再识别

非季节成分。

(2)模型的参数估计：模型的阶数确定后，要对

模型的参数进行估计，参数估计的方法主要有矩估

计法、最小二乘估计法和极大似然估计法等。

(3)模型的诊断：建模后，要对模型进行诊断以

选择最佳模型，对模型进行诊断的指标有决定系数

(砰)、赤池信息准则(AIC)、舒瓦茨(BIC)及舒瓦茨

贝叶斯准则(SBC)，还可以根据残差是否为白噪声

序列等。

2．GRNN[5圳：该网络是径向基函数神经网络的

一个分支，含有输入层、中间层和输出层结构，输入

层到隐含层采用径向基函数变换，而从隐含层到输

出层采用特殊线性变换，其权函数是规范化点积权

函数，是一种新颖有效的前馈式神经网络模型(图

输入
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1)。在训练过程中只需改变光滑因子，来调整各单

元的传递函数，以获得最佳回归估计结果。人为调

节的参数只有一个光滑因子，网络的学习全部依赖

样本，使网络最大限度地避免主观因素对预测结果

的影响。该网络在逼近能力、分类能力和学习速度

上比BP神经网络模型有较强的优势，最后又收敛于

样本量聚集较多的优化回归面，有很好的外推能力；

当样本量很少时，其预测效果也较好，并能处理不稳

定的数据。

GRNN初始化就是对训练样本的学习过程，学

习样本确定，则相应的网络结构和各神经元之间的

连接权值也随之确定，所以网络的训练实际上只是

确定光滑因子的过程。与传统的误差反向传播算法

不同，GRNN的学习算法在训练过程中无需调整神

经元之间的连接权值，而是改变光滑因子，从而调整

各单元的传递函数，获得最佳回归估计结果。光滑

因子。对网络的预测性能影响较大，当光滑因子越

小，网络对样本的逼近性能就越强；而光滑因子越

大，网络对样本数据的逼近过程就越平滑。

(1)学习样本的选择：在建立GRNN神经网络之

前要选择合适的输入与输出样本，即学习样本。学

习样本一般需事先确定，如不够明确，再进行一番筛

选。输人样本必须是对输出样本影响大且能够检测

的样本，另外输入样本互不相关或相关性小，这就是

选择输入样本的两点原则。输出样本代表网络要实

现的功能，其选择相对简单。

(2)数据处理：需要对学习样本进行尺度变换

也称归一化处理，使输入输出样本控制在[0，1]或

[一1，1]之间，数据已位于其区间内，无需再进行归一

化处理。另外在学习样本中随机选取一个或是两个

样本为待估点，用来确定网络的光滑因子。

3．ARIMA．GRNN组合模型：建立组合模型

时[8]，首先是要根据原始数据信息建立ARIMA模

型，利用最优的ARIMA模型，计算每个观察对象的

径向基层 特定的线性层

图1 GRNN结构
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拟合值，很显然每个观察对象的拟合值与实际值之

间存在密切的相关关系。然后将每个观察对象的拟

合值作为输入样本，将实际值作为输出样本，建立一

维输入、一维输出的GRNN，通过GRNN不断的训

练，可以模拟、归纳出输入变量和输出变量之间的关

系。当GRNN训练完成后，可以用于发病率的预

测。ARIMA．GRNN组合模型相当于应用GRNN的

优势对ARIMA模型值进行校正，使结果更符合观察

对象的实际值。

实例分析

1．资料来源：某市2000--2006年猩红热月发病

人数与总人口数是由该市疾病预防控制中心提供，

这样可以精确计算猩红热的发病率，保证了资料的

可靠性。

2．ARIMA模型的建立过程及结果：

(1)模型的识别：绘制猩红热月发病率的序列

图(图2)。可见发病率2000--2004年是一个平稳的

状态，2004--2006年有波动，可能含有异常值，总体

上看资料不平稳，并含有季节趋势。

k
宝
≥

槲
蜒
裂

』卫业业业业业业月
2000 200l 2002 2003 2004 2005 2006侄

时间

图2猩红热月发病率的序列图

绘制猩红热月发病率的ACF、PACF图。从图3

可见前3阶的自相关函数值有意义，随后自相关函

数没有下降为0，反而在11～13阶表现出有意义，说

明序列不平稳或是季节性；从图4可见序列存在l阶

自回归，即为AR(1)；再考虑分别采用不同阶数的差

分及季节差分。所以初步定下ARIMA(1，0，0)、

ARIMA(0，1，1)、AKIMA(1，1，1)、ARIMA(1，0，

0)×(1，O，0)。：、ARIMA(0，1，1)×(1，0，0)m

ARIMA(1，1，1)×(1，0，0)。：6种模型进行发病率的

拟合，并比较模型的效果。

(2)模型的参数估计：模型的阶数确定后，要对

模型的参数进行估计，用SPSS 17．0统计分析软件分

l 2 3 4 5 6 7 8 9 10 1l 12 13 14 15 16

延迟数日

图3猩红热月发病率的ACF图

1 2 3 4 5 6 7 8 9 lO 1l 12 13 14 15 16

延迟数日

图4猩红热月发病率的PACF图

别拟合上述6种模型，计算6种模型的R2、BIC值(表

1)。综合考虑了各项评价指标后最终决定ARIMA

(1，0，0)X(1，0，0)。：模型为最优模型。参数的估计

值如表2。

表1各个模型的R2、BIC值

指标嬲黜岔糌：滕{溉{撇
R2 0．644 0．692 O．629 0．801 0．598 0．690

表2 ARIMA(1，0，0)×(1，0，0)．：模型的参数估计

参数
ARIMA(1。O，0)X(1，O，0)。：

口 f值P值

(3)模型的诊断：ARIMA(1，0，0)×(1，0，0)。：模

型尺2为0．801、BIC为-4．904；残差的ACF、PACF与

Box．Ljung Q为0．408(P=0．408)，可知残差属于白

噪声，用该模型回代2000--2006年月发病率的拟合

值与实际值如图5，可见用模型拟合的值与预测值
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基本吻合。说明建立的模型是可以用来预测猩红热

的月发病率。

1 5 9 1 5 9 1 5 9 1 5 9 I 5 9 I 5 9 1 5 9月

忑石万1丽T-1石万1丽r 1石矿1丽F 1石万年
时间

图5 ARIMA模型的拟合值与实际值的比较

3．组合模型的建立过程及结果：

(1)学习样本的选择：因为用ARIMA模型回代

的每个拟合值与其实际值之间存在密切相关关系，

因此本文以ARIMA模型对2000--2006年月发病率

的拟合值作为输入，实际值作为输出为学习样本，来

训练GRNN神经网络。

(2)数据处理：由于样本数据已位于区间[0，1]，

无需再进行归一化处理。从学习样本中随机选取两

个样本为待估点，用来确定网络的光滑因子。

(3)网络的建立与训练：利用Matlab 7．0软件中

的神经网络工具箱编程构建猩红热月发病率的

GRNN模型。由于光滑因子对GRNN的性能有很大

的影响，所以在学习样本中随机选取两个样本作为

待估点，来确定最优光滑因子。通过对光滑因子的

不同取值进行多次尝试来确定最优值。光滑因子从

0．01开始取值，每次增加一个单位量0．01到0．1，分

别对待估点进行预测，计算待估点预测值与实测值

误差序列的RMSE值，将不同光滑因子对应的

RMSE值绘图6。

0．0l 0．02 0．03 0．04 0．05 0．06 0．07 0．08 0．09 0．10 0．11

光滑斟子

图6不同光滑因子对应的RMSE值
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经过对输出结果的检查发现，光滑因子越小，网

络对样本的逼近性能就越强；光滑因子越大，网络对

样本数据的逼近过程就越平滑。从图6可见当光滑

因子为0．04时，待估点的RMSE值达到最小为

O．0285，所以确定光滑因子为O．04。确定了光滑因

子后，用训练好的GRNN拟合往年发病率，并与实际

值比较，结果如图7。训练网络的程序：

确定光滑因子的程序：

P=[0．09718 O．10329 0．31215 0．10794⋯⋯0．08868]；

T=[O．11519 0．09215 0．34557 0．29950⋯⋯0．15065]；

P_daigudian=【0．07478 0．20882]；

T_daigudian=[0．04304 0．17217]；

for spread=0．01：O．01：O．1；

net=newgrnn(P，T，spread)；

a=sim(net，P daigudian)；

error----a-T_daigudian

end；

用网络预测的程序；

P_yuee=[0．09718 0．10329 0．31215 O．10794⋯⋯

0．20882]；

T ，”Jce)；．yuce=sim(net P

^
k
2
o

槲
堠
越

!§!!§!上．业L三旦L王旦L三旦!§!月
2000 200 I 2002 2003 2004 2005 2006每

时间

图7组合模型的拟合值与实际值的比较

4．精度评价：对于发病率的拟合已结束，用平均

误差率(MER)及帮评价单纯的ARIMA模型与组合

模型的效果，评价结果如表3。

MER=平均误差绝对值／实际值的均值

砰=(SS宴--SS谩)／SS

其中ss为离均差平方和。

表3 ARlMA模型与组合模型的效果比较
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从表3可以看出组合模型的效果要优于单纯的

ARIMA模型，提示组合模型可以用于发病率的拟合

与预测，且模型的效果很好。

讨 论

用于发病率拟合与预测的方法有很多，对猩红

热发病率，沈艳辉等归’对北京市猩红热的发病率采

用单纯ARIMA模型进行拟合与预测。但是ARIMA

模型非线性映射性能弱，传染病的发病影响因素众

多，相互作用又复杂，通常具有一定非线性特征的时

间序列，单纯应用ARIMA模型进行拟合与预测时，

其预测精度不尽人意。为有效地利用各种预测模型

的优点，Bates和Grangerfl们1969年首次提出了组合

预测的理论和方法，将不同的预测方法进行组合，以

求产生较好的预测效果。组合预测综合利用各种单

一预测方法所提供的信息，以适当的加权平均形式

得出组合预测模型，其主要优点是可以对独立、有价

值信息的模型进行合理的综合，求出一个最大程度

利用信息的协调解，从而提高预测精度、可靠性和抗

风险性。

吴伟等n¨用ARIMA与GRNN组合模型对肾综

合征出血热发病率进行研究。总体上讲组合模型

要好于单纯一个模型，确定各个单纯模型的组合权

重是组合模型的核心问题，这样能有效提高预测精

度，GRNN具有函数逼近能力强、学习速度快、对小

样本预测准确、受主观凶素影响的少和预测结果稳

定等特点，所以通过GRNN确定组合权重来进行组

合预测。

本文结果表明组合模型的效果好于单纯的

ARIMA模型，说明组合模型可以用于传染病发病率

的拟合与预测，其预测精度高于单纯的ARIMA模

型。但组合模型的效果要直接受到每个单一模型的

影响¨2|，在本研究中对猩红热的月发病率建立单纯

的ARIMA模型时，发现发病率序列中存在异常点，

这必然影响了ARIMA模型的拟合，这也是影响组合

模型效果的一个原因。再者，判断哪个模型最适合

猩红热发病率的预测，尚需要扩大地区范围、扩大样

本含量进一步探讨。
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