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人感染 H7N9 禽流感的影响因素众多。但多

数病例发病前曾有通过活禽市场与禽类直接接触

史［1］。尽管目前还没有确切证据表明H7N9禽流感

可在人与人之间直接传播［2］，但在人口密度高的地

区，人群会有更频繁的禽鸟交易且更易接触到病原

体。有研究指出 61.3%的人感染H7N9禽流感病例

同时伴有基础疾病［3］，而在空气质量差地区的人群

可能呼吸系统更加脆弱［4］，发病风险更高［5-6］。也有

证据表明寒冷、干燥的气候条件对动物模型中禽流

感病毒传播有增强作用［7］。而量化不同因素对人感

染H7N9禽流感暴发的影响，并进行发病高危区域

预警，可为制定针对性干预措施及其实施提供科学

依据。为此本研究计算活禽市场密度、人口密度、空
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中国人感染H7N9禽流感危险区域
预警识别的研究

顾豪高 张王剑 徐浩 李鹏媛 吴洛林 郭貔 郝元涛 陆家海 张定梅

【摘要】 目的 建立人感染H7N9禽流感发病危险预警模型，识别禽流感暴发高危险区域并

提出预警。方法 收集2013年2月至2014年6月中国地市级人感染H7N9禽流感病例数据及同

期地理、气象数据，通过空间自回归（SAR）模型和广义相加模型（GAM）拟合并量化地理和气象因

素对发病的影响，综合两模型的预测结果建立发病危险预警地图。结果 2014年2月中国人感染

H7N9禽流感的实际发病地区全部位于研究构建的发病危险预测区域内；模型预测了疾病的空间

移动趋势，对2014年4、5月北方地区的新发疫情有准确的预警。结论 建立的模型短期预测准确

度和精确度较好，可应用于疫情监测和预警领域，有助于早期区域预防疫情的流行及暴发。
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【Abstract】 Objective To establish a risk early warning model of human infection with
avian influenza A（H7N9）virus and predict the area with high risk of the outbreak of H7N9 virus
infection. Methods The incidence data of human infection with H7N9 virus at prefecture level in
China from February 2013 to June 2014 were collected，and the geographic and meteorological data
during the same period in these areas were collected too. Spatial auto regression（SAR）model and
generalized additive model（GAM）were used to estimate different risk factors. Afterwards，the risk
area map was created based on the predicted value of both models. Results All the human infections
with H7N9 virus occurred in the predicted areas by the early warning model in February 2014. The
early warning model successfully predicted the spatial moving trend of the disease，and this trend was
verified by two outbreaks in northern China in April and May 2014. Conclusion The established
early warning model showed accuracy and precision in short-term prediction，which might be applied
in the active surveillance，early warning and prevention/control of the outbreak of human infection
with H7N9 virus.

【Key words】 Avian influenza A（H7N9）；Risk factors；Predicting
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气质量达标（API＜100）天数和月平均相对湿度以

及月平均气温 5个变量与人感染H7N9禽流感之间

的相关度，利用针对地理人口因素的空间相关性分

析和对气象因子的时间维度上的非线性分析，量化

各危险因子对疾病发生的影响，建立人感染 H7N9

禽流感预警模型。

资料与方法

1. 数据来源：全国人感染 H7N9 禽流感病例的

发病日期和暴露地点资料（截至2014年6月1日）源

自国家卫生和计划生育委员会网站［8］、WHO网站［9］

和 Flutrackers 论坛［10］。地市级年均人口数量、行政

区域面积、空气质量达标天数等数据来自中国城市

统计年鉴［11］，农贸市场数量来源于高德地图（www.

amap.com），气象资料（2013年2月至2014年1月）包

括月平均气温和月平均相对湿度来自中国气象科学

数据共享服务网（http：//cdc.cma.gov.cn）。

2. 建立模型：本研究采用空间自回归（SAR）模

型［12-14］。并基于最小二乘回归（OLS）基础上的空

间相关性检验，选用空间滞后模型进行分析。其表

达式

y＝ρWy＋x1β1＋x2β2＋x3β3＋ε
式中 y为各地级市发病的空间平滑率（spatial rates，

以邻近地区为单位的发病率计算）；x1、x2、x3代表活

禽市场密度、人口密度和空气质量达标天数 3个危

险因子；ρ为空间回归系数；Wy是空间滞后因变量；

β1、β2、β3为待估参数；ε为随机误差。本研究的空间

分析基于Queen相邻型空间权重矩阵［15］。

采用广义相加模型（GAM）分析气温和相

对空气湿度非线性变量［16］。本研究假定第 t月
人感染H7N9禽流感日报告病例数Yt 近似服从

Poisson分布，期望值为μt。其连接函数为对数

函数，则表达式

Yt～Poisson（μt）

ln（μt）＝f1（x1t）＋f2（x2t）＋f3（seas）
式中Yt是某地级市第 t月的人感染H7N9禽流感

报告病例数；f1（x1t）、f2（x2t）、f3（seas）是自然样条

函数（natural spline）［17］，其中 x1t、x2t分别是对应

地级市第 t月平均气温和平均相对空气湿度，

seas是基于一年中月份的序列数据，以控制模

型的季节性［18］，同时使各地级市的发病例数据

保持时间上的可比性［19］。采用 GeoDa 1.6.5、

R 3.1.1软件计算。

3. 模型整合与危险预测：SAR模型得出的

各地区发病率预测值反映该地区长期存在的发病风

险，而GAM得出的预测值则反映各地区整体发病的

动态趋势。一个地区特定时间的预测发病风险由2

个模型的预测值共同组成（图1）。

将预测的月平均气温及其相对湿度（基于上一

年同期数值）代入 GAM，可得到危险预测值，并与

SAR模型的风险预测值分别标准化后，共同计算最

终的地区发病风险。预测模型的建立是基于前75%

的病例样本量（330 例），并采用后 25%的发病数据

（110例）作为预警模型的验证。

结 果

1. 发病概况：截至 2014年 6月 1日我国人感染

H7N9禽流感疫情除8例定位不详病例，本研究总病

例样本量为440例。用于模型建立的330例（前75%

的病例）其空间分布于55个地级市，主要集中在我国

东部沿海地区（图2）；发病时间呈现双峰分布，即2013

年3、4月和2014年1月有明显的发病高峰（图3）。

图1 我国各地级市人感染H7N9发病风险的双模型计算

图2 2013－2014年我国330例人感染H7N9禽流感
病例的空间分布
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2. 危险因子计算：

（1）SAR模型：对活禽市场密度、人口密度和空

气质量达标天数3个危险因子利用OLS得到其估计

结果（表 1），其中活禽市场密度（P＜0.001）与人口

密度（P＝0.008）对发病的影响有统计学意义。空间

自相关检验结果（表2）显示我国各地级市之间人感

染 H7N9 禽流感发病率存在很强的空间自相关

（Moran’s I＝22.42，P＜0.001）。空间滞后模型估计

结果（表 3）显示，新加入的空间回归系数相关性显

著（P＜0.001）。对模型进行检验，空间滞后残差值

的Moran’s I统计量在检验水平下无正负相关关系

（Moran’s I＝0.04，P＝0.038 0），表明空间滞后模型

已经排除了空间自相关的情况，对数据的空间相关

分布拟合良好。

（2）GAM：本文气温和相对空气湿度2个变量的

平滑自由度选择为 4，季节性平滑自由度选择为 3，

建立的模型能较合理解释潜在风险而不出现过度拟

合。模型的变量曲线拟合结果（表4）显示各变量的

拟合显著。图4显示各变量的曲线拟合情况。月均

气温变量的拟合曲线（图 4Ⓐ）显示气温 5～20 ℃时

曲线拟合值维持在高位；月均相对空气湿度与拟合

值之间的曲线关系（图4Ⓑ）显示高危值集中在50～

65；发病的季节性较为明显，即1－12月逐月下降且

呈近似线性（图4Ⓒ）；为更直观体现2个变量对病例

预测值的共同影响，本研究构建了对病例预测值的

三维图形（图4Ⓓ）。

3. 危险地区预测模型的构建和验证：发病危险

预测（综合以上2个模型）按发病风险的标准差描绘

成标准差地图，实际发病情况（后 25%病例）按发病

例数的具体值描绘成独特值地图（图5）。对比危险

预测地图与实际发病地图发现，2月发病的 26个地

级市全部位于地图的红色危险区域内，预测成功率

为100%；3月的模型预测成功率为86.7%（15个实际

发病城市中有13个位于发病预测危险区域中）；4月

模型预测成功率为 66.7%（18 个实

际发病城市中有 12 个位于发病预

测危险区域中）；5月模型预测成功

率为 63.6%（11 个实际发病城市中

有7个位于发病预测危险区域中）。

讨 论

人感染H7N9禽流感疫情具有

复杂的因果链。从染疫禽类输入、

染疫禽类间病毒扩散，到人群接触

染疫动物、暴露人群感染发病，各环

节中均存在多个危险因素。此外，

人感染H7N9禽流感还受到各地不

同疾病监测水平、实验室检测水平

和健康事业投入等社会因素的影

响。本研究选取活禽市场密度、人

口密度 2个危险因子主要衡量人群

暴露的机会，气温和相对湿度主要

评价病毒扩散的风险，并与空气质

图3 2013－2014年我国330例人感染H7N9禽流感病例的

发病时间分布

表1 采用OLS模型估计我国人感染H7N9禽流感的相关危险因子

变 量

常数项

活禽市场密度(个/平方公里)

人口密度（人/平方公里）

空气质量达标天数

β
-2.177 212e-007

2.185 845e-006

2.804 045e-010

8.012 878e-010

s
2.297 143e-007

5.869 016e-007

1.055 274e-010

6.813 669e-010

t值
-0.947 791 3

3.724 38

2.657 173

1.176 001

P值

0.343 87

0.000 23

0.008 23

0.240 37

表2 OLS模型的空间自相关诊断结果

检验方法

Moran’s I (error)

Lagrange Multiplier (lag)

Robust LM (lag)

Lagrange Multiplier (error)

Robust LM (error)

df
0.728 8

1

1

1

1

统计量

22.419 2

539.488 7

62.085 0

485.172 0

7.768 3

概率

0.000 00

0.000 00

0.000 00

0.000 00

0.005 32

表3 利用空间滞后模型估计我国人感染H7N9禽流感的相关危险因子
变 量

常数项

空间回归系数

活禽市场密度(个/平方公里)

人口密度（人/平方公里）

空气质量达标天数

β
-6.749 415e-008

0.951 83

2.568 521e-007

-1.230 354e-012

2.121 116e-010

s
8.802 348e-008

0.013 571 51

2.249 307e-007

4.044 567e-011

2.612 229e-010

t 值
-0.766 774 4

70.134 4

1.141 917

-0.030 419 91

0.811 994 7

P值

0.443 22

0.000 00

0.253 49

0.975 73

0.416 79

表4 GAM的曲线拟合结果

曲线变量

s(temp)（月平均气温）

s(humid)（月平均相对湿度）

s(seas)（季节性）

df
2.866

2.623

1.320

F值

6.282

2.896

1.536

P值

0.000 343

0.001 788

1.11e-09
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量共同作用于暴露人群的感染和发病。研究中未考

量信息偏倚等社会因素的影响。考虑到我国不同地

区发生人感染H7N9禽流感疫情存在明显的空间及

季节性聚集，本研究将上述发病相关危险因子分别

拟合进入 2个模型，评估空间和时间与发病的相关

性，再将两模型结合作出最终的危险预测模型。

在OLS模型中活禽市场密度、人口密度两变量

与空间平滑发病率表现出显著的相关，回归系数均

为正值。并与Fang等［20］的研究结果一致，表明活禽

市场密度或人口密度较高的地区，人感染H7N9禽

流感发病风险较高，对相关地区应加强疫情防控。

空气质量达标天数与发病情况之间的相关关系并不

明显，可能是该项指标不能精确反映当地实际的空

气质量水平，或是“空气质量”这一变量对发病的直

接作用相对较弱。在空间滞后模型中空间回归系数

有显著相关性，模型拟合度较OLS提高，说明中国

人感染H7N9禽流感疫情具有很强的空间相关性。

但是其他回归系数的显著性均出现绝对值的下降，

表明“活禽市场密度”、“人口密度”对发病的作用在

某种程度上是通过空间邻近关系而表达。

在寒冷（5～20 ℃）和相对空气湿度低（50%～

65%）的条件下，人感染H7N9禽流感发病风险较高，

与以往研究结果相吻合［20-21］。季节性变量显示在一

年中的前 6个月是发病高危月份，可见对于我国大

部分地区而言，冬春季的气温和相对空气湿度是发

病的高危险因素，此期间应更加警惕人感染 H7N9

禽流感疫情的暴发。

本研究将两模型得出的危险预测值标准化后相

加，获得地区的特定发病风险。标准化的过程消除

了两模型预测值之间量纲的差异，将两模型的预测

值相加意味着两者的权重分配均等。在2014年2月

的危险预测地图中3个高发病风险地带与实际发病

聚集地（月病例数＞2例）对应，验证了高发病风险

区域。济宁、菏泽、六安、云浮 4个地级市标记为低

发病风险区域，但与其接壤的所有其他地级市则被

标记为高发病风险区域。实际情况证实无发病的4

个地级市周围出现了不同程度的发病地区，表明该

模型可在短期内准确预测所有的低发病风险区域。

随着时间的推移，模型预测的准确度逐月下降，但仍

能准确预测发病趋势。模型预测我国人感染H7N9

图4 GAM拟合曲线图
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图5 2014年2－5月我国人感染H7N9禽流感危险预测和实际发病情况
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禽流感发病高风险地区逐步从南方向北方移动，而

实际上 2014年 4、5月，在吉林省延边和山东省烟台

地区分别发生1例和2例病例，验证了模型预测的准

确性。

模型中北京地区有4个月一直被标记为高发病

危险预测区域，但实际上始终未出现病例。笔者认

为这是由于北京地区的孤立发病情况在 SAR模型

中赋予了较高的空间权重，而积极的控制措施使疫

情未出现扩散，故该地区其后的发病例数始终为

零。与此相似，在危险预测模型的后3个月中，我国

西部地区由于处于适宜的发病温度和湿度，GAM对

这些地区的预测值增加，标记为高发病危险区域，然

而实际上由于人群暴露风险较低，即使气象条件符

合，也不易发生疫情。

综上所述，本研究拟合出的模型能在短期内较

准确地预测人感染H7N9禽流感发病地区，具有实

用意义。而建立更精确的危险预测模型还有赖于纳

入更多的发病影响因素，以及选择更高的时空分辨

率和更准确的方法。
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