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〔摘要〕　目的／意义 系统梳理基于互联网数据的传染病预测模型相关研究，助力实现传染病监测关口前
移，为构建传染病智慧化立体防治体系提供参考。方法／过程 对ＷｅｂｏｆＳｃｉｅｎｃｅ核心数据库和中国知网收录
的近２０年基于互联网数据的传染病监测预警研究发展历程及研究方向进行梳理，分析当前主要问题与挑
战，总结常见预测模型及其优化方向。结果／结论 互联网传染病监测研究呈监测疾病多样化、数据来源精细
化和专业化等趋势。由于互联网数据的复杂性和不确定性，现有模型大多仅适用于短时或实时预测。通过

构建组合模型、加强多源数据融合、完善关键词与影响因素选择等方式，可进一步优化模型，加强拟合效

果和预测能力。

〔关键词〕　传染病监测预警；流行病情报学；预测模型；搜索引擎；互联网
〔中图分类号〕Ｒ－０５８　　 〔文献标识码〕Ａ　　 〔ＤＯＩ〕１０３９６９／ｊｉｓｓｎ１６７３－６０３６２０２４０２００６

ＲｅｓｅａｒｃｈＰｒｏｇｒｅｓｓｏｆｔｈｅＩｎｆｅｃｔｉｏｕｓＤｉｓｅａｓｅＰｒｅｄｉｃｔｉｏｎＭｏｄｅｌｓＢａｓｅｄｏｎＩｎｔｅｒｎｅｔＤａｔａ　
ＨＥＱｉｌｅ１，ＺＨＡＮＧＪｉｎｙａｏ１，ＷＵＺｈｕｏｃｕｎ１，ＹＡＮＧＹｕｑｉｎｇ１，ＺＨＡＯＷｅｉ２，ＨＵＨｏｎｇｐｕ１

１ＩｎｓｔｉｔｕｔｅｏｆＭｅｄｉｃａｌＩｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ，ＣｈｉｎｅｓｅＡｃａｄｅｍｙｏｆＭｅｄｉｃａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ＆ＰｅｋｉｎｇＵｎｉｏｎＭｅｄｉｃａｌＣｏｌｌｅｇｅ，Ｂｅｉｊｉｎｇ１０００２０，Ｃｈｉｎａ；２Ｂｅｉｊｉｎｇ

ＣｈｕｉｙａｎｇｌｉｕＨｏｓｐｉｔａｌ，Ｂｅｉｊｉｎｇ１０００２２，Ｃｈｉｎａ

〔Ａｂｓｔｒａｃｔ〕　Ｐｕｒｐｏｓｅ／ＳｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅＴｈｅｐａｐｅｒｓｙｓｔｅｍａｔｉｃａｌｌｙｒｅｖｉｅｗｓｒｅｌｅｖａｎｔｒｅｓｅａｒｃｈｏｎｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓｄｉｓｅａｓｅｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｍｏｄｅｌｓｂａｓｅｄ

ｏｎｉｎｔｅｒｎｅｔｄａｔａ，ｈｅｌｐｓｔｏｒｅａｌｉｚｅｔｈｅａｄｖａｎｃｅｍｅｎｔｏｆｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓｄｉｓｅａｓｅｓｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅ，ａｎｄｐｒｏｖｉｄｅｓｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓｆｏｒｔｈｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｏｆｉｎｔｅｌｌｉ

ｇｅｎｔｔｈｒｅｅ－ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌｐｒｅｖｅｎｔｉｏｎａｎｄｔｒｅａｔｍｅｎｔｓｙｓｔｅｍｏｆｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓｄｉｓｅａｓｅｓ．Ｍｅｔｈｏｄ／ＰｒｏｃｅｓｓＴｈｅｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｈｉｓｔｏｒｙａｎｄｒｅｓｅａｒｃｈ

ｄｉｒｅｃｔｉｏｎｏｆｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓｄｉｓｅａｓｅｓｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅａｎｄｅａｒｌｙｗａｒｎｉｎｇｂａｓｅｄｏｎｉｎｔｅｒｎｅｔｄａｔａｃｏｌｌｅｃｔｅｄｉｎｔｈｅｃｏｒｅｄａｔａｂａｓｅｏｆＷｅｂｏｆＳｃｉｅｎｃｅａｎｄ

ＣＮＫＩｉｎｔｈｅｐａｓｔ２０ｙｅａｒｓａｒｅｒｅｖｉｅｗｅｄ，ｍａｊｏｒｅｘｉｓｔｉｎｇｐｒｏｂｌｅｍｓａｎｄｃｈａｌｌｅｎｇｅｓａｒｅａｎａｌｙｚｅｄ，ａｎｄｃｏｍｍｏｎｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｍｏｄｅｌｓａｎｄｔｈｅｉｒ

ｏｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎｄｉｒｅｃｔｉｏｎｓａｒｅｓｕｍｍａｒｉｚｅｄ．Ｒｅｓｕｌｔ／ＣｏｎｃｌｕｓｉｏｎＴｈｅｓｔｕｄｙｏｎｉｎｔｅｒｎｅｔｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓｄｉｓｅａｓｅｓｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅｓｈｏｗｓｔｈｅｔｒｅｎｄｏｆｄｉｖｅｒ

ｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇｄｉｓｅａｓｅｓ，ｒｅｆｉｎｅｍｅｎｔａｎｄｓｐｅｃｉａｌｉｚａｔｉｏｎｏｆｄａｔａｓｏｕｒｃｅｓ．Ｄｕｅｔｏｔｈｅｃｏｍｐｌｅｘｉｔｙａｎｄｕｎｃｅｒｔａｉｎｔｙｏｆｉｎｔｅｒｎｅｔｄａｔａ，

ｍｏｓｔｏｆｔｈｅｅｘｉｓｔｉｎｇｍｏｄｅｌｓａｒｅｏｎｌｙｓｕｉｔａｂｌｅｆｏｒｓｈｏｒｔ－ｔｅｒｍｏｒｒｅａｌ－ｔｉｍｅｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ．Ｂｙｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｎｇａｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｍｏｄｅｌ，ｓｔｒｅｎｇｔｈｅｎｉｎｇ

ｍｕｌｔｉ－ｓｏｕｒｃｅｄａｔａｆｕｓｉｏｎ，ｉｍｐｒｏｖｉｎｇｔｈｅｓｅｌｅｃｔｉｏｎｏｆｋｅｙｗｏｒｄｓａｎｄｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇｆａｃｔｏｒｓ，ｔｈｅｍｏｄｅｌｃａｎｂｅｆｕｒｔｈｅｒｏｐｔｉｍｉｚｅｄａｎｄｔｈｅｆｉｔｔｉｎｇ

ｅｆｆｅｃｔａｎｄｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｃａｐａｃｉｔｙｃａｎｂｅｓｔｒｅｎｇｔｈｅｎｅｄ．

〔Ｋｅｙｗｏｒｄｓ〕　ｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓｄｉｓｅａｓｅｓｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅａｎｄｅａｒｌｙｗａｒｎｉｎｇ；ｅｐｉｄｅｍｉｃｉｎｔｅｌｌｉｇｅｎｃｅ；ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｍｏｄｅｌ；ｓｅａｒｃｈｅｎｇｉｎｅ；ｉｎｔｅｒｎｅｔ

〔修回日期〕　２０２４－０１－１６

〔作者简介〕　何琪乐，硕士研究生，发表论文５篇；通信作者：胡红濮，研究员，博士生导师。

〔基金项目〕　国家社会科学基金重点项目 （项目编号：２２ＡＺＤ０８９）；国家社会科学基金重大项目 （项目编号：２２＆ＺＤ１４１）；

中国医学科学院医学与健康科技创新工程 （项目编号：２０２２－Ｉ２Ｍ－１－０１９）。

·２３·

医学信息学杂志　２０２４年第４５卷第２期　　　　　　　　　　　　ＪＯＵＲＮＡＬＯＦＭＥＤＩＣＡＬＩＮＦＯＲＭＡＴＩＣＳ　２０２４，Ｖｏｌ．４５，Ｎｏ．２



１　引言

对传染病进行监测预警是控制其传播的重要

手段。传统传染病监测主要依靠各级医疗机构、

疾控中心和监测哨点医院等构成的监测网，虽然

准确性高但监测速度通常滞后于传播速度，且应

对新发传染病时数据来源较少。基于 ＷｅｂｏｆＳｃｉ
ｅｎｃｅ核心期刊数据库和中国知网，以 ＴＳ＝ （（ｅｐｉ
ｄｅｍｉｃＡＮＤ（ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇＯＲｓｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅＯＲｆｏｒｅｃａｓｔ
ＯＲｐｒｅｄｉｃｔＯＲｗａｒｎｉｎｇ）ＡＮＤ（ｉｎｔｅｒｎｅｔＯＲ“ｓｅａｒｃｈ
ｅｎｇｉｎｅ”ＯＲ“ｓｏｃｉａｌｍｅｄｉａ”））ＯＲ“ｅｐｉｄｅｍｉｃｉｎｔｅｌｌｉ
ｇｅｎｃｅ”）和 （主题 ＝ （传染病 ＯＲ流行病）ＡＮＤ

（监测 ＯＲ预测 ＯＲ预警）ＡＮＤ（“搜索引擎”ＯＲ
“大数据”ＯＲ“互联网”））ＯＲ（主题 ＝ “信息流
行病学”）为主题词检索式，对 ２００１—２０２２年发
表的基于互联网数据的传染病预测相关文献进行

检索，查得英文文献 ８６４篇，中文文献 １６２篇。
分析检索结果发现，互联网数据可用于传染病监

测预警已成为研究共识［１］，且相关论文发表数量

趋势，见图１。在既往研究基础上，本研究从基于
互联网数据的传染病监测预警研究发展历程、应

用场景、常见预测模型、主要问题与挑战、发展

趋势等方面进行探讨，旨在为进一步建立基于大

数据、人工智能等新技术的智慧公共卫生应急管

理模式提供参考依据。

图１　２００１—２０２２年国内外基于互联网数据的传染病预测相关论文发表数量趋势

２　基于互联网数据的传染病监测预警应用
场景

　　互联网传染病监测数据源可分为搜索引擎结
构化数据和社交媒体文本数据。基于搜索引擎数

据的研究主要开展基于关键词检索指数和传染病

上报数据的时差相关性分析，构建不同滞后期的

复合关键词及搜索指数［２－３］。文本数据主要来源

于推特、微博等社交媒体。在前期文献检索的基

础上，补充结合文献计量主题词相关结果，统计

２００１—２０２２年国内外热点疾病相关论文年发表数
量，共计２７２篇，分类绘制气泡图，圆圈直径大
小反映论文数量的多少，见图 ２。分析可得，流
感、肺结核、艾滋病、登革热、埃博拉、寨卡、

乙型病毒性肝炎 （乙肝）等疾病为研究热点。

图２　２００１—２０２２年国内外各传染病相关论文

发表数量及趋势

流感是最早将网络搜索数据纳入监测系统的传

染病，以谷歌流感趋势最具代表性。但由于其准确

性会受到用户搜索行为、传染病季节性等因素影

响，其预测的流感发病率高于美国疾控中心的实际

报告值［４］。ＬｕｏＹ等［５］融合多来源搜索数据预测

２００９年甲型Ｈ１Ｎ１流感的流行规模，发现较单一搜
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索引擎的拟合效果更优；ＭａｕｒｉｃｉｏＳ等［６］以医学专

业网站ＵｐＴｏＤａｔｅ及医学专业词汇作为数据源和关键

词预测流感，发现专业网站可靠性更强。搜索数据

融合地理位置及环境因素可进一步获得较理想的监

测效果。ＧｌｕｓｋｉｎＲＴ等［７］提出谷歌登革热趋势，发

现在高流行地区和登革热传播适宜气候中准确性更

高；ＺｈｏｕＸ等［８］分别拟合并比较动态模型和线性回

归模型在不同地域层次上的肺结核监测能力；唐家

博［９］以手足口病为监测预警对象，对互联网和气象

数据进行挖掘。

３　基于互联网的传染病预测模型种类与比较

３１　简单回归预测模型

多元线性回归是常见的简单回归模型之一。

ＢｏｄｎａｒＴ等［１０］将其用于流感监测，发现可以通过为

每个检索关键词分配不同权重减少干扰词汇产生的

噪声。但解释变量之间可能有多重共线性，且向后

剔除变量时会减少原数据信息。

３２　时序预测模型

３２１　统计学模型　常用于互联网数据传染病监

测的统计学模型包括自回归移动平均 （ａｕｔｏ－ｒｅ

ｇｒｅｓｓｉｖｅｉｎｔｅｇｒａｔｅｄｍｏｖｉｎｇａｖｅｒａｇｅ，ＡＲＩＭＡ）模型和

动态线性模型 （ｄｙｎａｍｉｃｌｉｎｅａｒｍｏｄｅｌ，ＤＬＭ）。ＡＲＩ

ＭＡ可将非平稳的时间序列平稳化，将因变量对其

滞后值和随机误差项的现值和滞后值进行回归，有

效提取具有季节性和趋势性的数据中的线性信息，

但对非线性、无规律、波动大的数据和长期预测效

果较差［１１］。ＤＬＭ是一种高斯线性状态空间模型，

可用于对非平稳时间序列进行建模，包括测量方程

和状态方程。测量方程可以根据某时刻的参数向量

描述此时对应的因变量，状态方程可以建立该时刻

的参数向量和下一时刻的参数向量之间的联系，从

而进行预测［１２］。

３２２　传统机器学习模型　 （１）随机森林 （ｒａｎ

ｄｏｍｆｏｒｅｓｔ，ＲＦ）。是对多个弱分类器进行组合的有

监督学习，具有较高准确性和泛化性能［１３］。ＡｍｉｎＳ

等［１４］通过分析２０１７—２０１９年推特中关于疾病情绪

的社交媒体文本，监测登革热和流感，并发现 ＲＦ
在提高准确度、精度、召回率等方面均优于比较模

型。张金宇［１５］以２０１７—２０１９年登革热流行情况为

研究对象，发现 ＲＦ预测效果整体较好，但不足以

预测发病高峰。这可能是由于 ＲＦ虽然能更好地削

弱异常值对结果的影响，但导致差异度小的正确决

策被淹没。（２）极端梯度提升 （ｅＸｔｒｅｍｅｇｒａｄｉｅｎｔ

ｂｏｏｓｔｉｎｇ，ＸＧＢｏｏｓｔ）。是一种基于决策树的提升算

法，使用多个分类树和回归树来学习输入变量和结

果之间的非线性和复杂关系，可以更灵活地调整更

多参数，整体上寻求最优解，在一定程度上避免过

度拟合［１６］。ＭｅｎｇＤ等［１７］针对手足口病建立了 ＲＦ

和ＸＧＢｏｏｓｔ预测模型，发现从整体来看，ＸＧＢｏｏｓｔ

较ＲＦ模型具有更好的预测能力。（３）支持向量机
回归 （ｓｕｐｐｏｒｔｖｅｃｔｏｒｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ，ＳＶＲ）。特点是通过

非灵敏损失函数测量拟合优度，而非使用常规的二

次损失函数 （均方差）。ＡｒａｍａｋｉＥ等［１８］在进行流

感相关推特文本分析时发现，ＳＶＲ具有最高精度和

最短训练时间。但黄泽颖［１９］发现多元线性回归模型

相较于 ＳＶＲ能更好地拟合 ２０１３—２０１８年 Ｈ７Ｎ９亚

型禽流感新增病例数且预测精度更高。

３２３　深度学习模型　深度学习是机器学习领域

中的新方向，其概念源于人工神经网络。人工神经

网络模型擅长拟合复杂函数，形成非线性映射关系

并行处理海量信息［２０］。 （１）ＢＰ神经网络 （ｂａｃｋ

ｐｒｏｐａｇａｔｉｏｎｎｅｕｒａｌｎｅｔｗｏｒｋｓ，ＢＰ）。是一种广泛使用

的神经网络模型，可以学习和存储大量无需用数学

方程准确描述的输入 －输出映射关系［２１］。王若

佳［２２］使用ＢＰ模型，通过融合百度指数预测流感暴

发。从拟合结果看，ＢＰ神经网络的拟合效果比

ＳＶＲ更好，但拟合效果不等同于预测精度。此外，

ＢＰ模型很难引进时间维度，仅能使用当期搜索信息

估计当期流感状况，故被称为临近预警模型。 （２）

广义回归神经网络 （ｇｅｎｅｒａｌｉｚｅｄｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎｎｅｕｒａｌｎｅｔ

ｗｏｒｋ，ＧＲＮＮ）模型是一种基于数理统计的径向基

函数网络，可以任意精度逼近非线性函数，解决了

ＢＰ神经网络局部最优的问题。ＧＲＮＮ的非线性映射
能力和学习速度很强，且结构简单、收敛速度快，

在传染病预测中得到广泛应用［２３］。杨德志［２４］建立
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ＧＲＮＮ模型和 ＢＰ神经网络模型，发现 ＧＲＮＮ的拟
合和预测效果更好。（３）长短期记忆神经网络
（ｌｏｎｇｓｈｏｒｔ－ｔｅｒｍｍｅｍｏｒｙ，ＬＳＴＭ）模型是一种特殊
的递归神经网络，可预测长时间滞后的时间序列，

处理非线性成分并进行误差校正［２５］。黄鹏［２６］发现

ＬＳＴＭ模型相较于ＡＲＩＭＡ模型更适合用于乙类传染
病预测研究；ＰａｒｗｅｚＭＡ等［２７］使用推特活动即时预

测当周发病率，证实了 ＬＳＴＭ模型在预测误差最小
情况下的有效性。

３３　模型比较

总结既往研究发现，常见模型大多考察数据间

的线性关系，非线性模型涉及人工神经网络常用模

型，见表１。由于搜索数据与真实数据之间关系的
复杂性和较强的不确定性，在选择建模时应重点关

注非线性模型，以获得更好的拟合效果和预测能

力。此外，大多数模型仅适用于短时或实时预测，

实现长时间段的预测较困难。

表１　基于互联网数据的传染病预测常见模型比较

模型类型 适用性 优势 劣势

自回归移动平均

（ＡＲＩＭＡ）模型

能有效提取具有季节性与趋势性的

时间序列中的线性信息，较好预测

出时间序列的自相关性和季节性

结构简单、易于实现，预测精度较高 理想假设较多、要求严格，对非线性

数据、无规律、波动大的数据进行长

期预测时，效果欠佳

动态线性模型

（ＤＬＭ）

可用于对非平稳时间序列进行建模 更容易应用于不同类型的时间序列，

且在新数据可用时不需要新的识别

和建模周期

大型数据集计算成本高，对主观假设

敏感，且存在过拟合风险

随机森林 （ＲＦ） 一系列树模型的集合，可解决分类

问题及回归问题

精确度和泛化性能较高，不易陷入

过拟合，抗噪能力强

对发病高峰预测不足

极端梯度提升

（ＸＧＢｏｏｓｔ）

使用多个分类和回归树，以Ｂｏｏｓｔ集

成的方式学习输入变量和结果之间

的非线性关系

处理回归问题精度高，能充分利用

多变量的潜在特征

处理趋势性不明显的传染病时表现不

突出，可解释性较差

支持向量机回归

（ＳＶＲ）

以支持向量机作为数据挖掘方法处

理时间序列分析问题

对异常值具有鲁棒性，决策模型可

以轻松更新，具有出色的泛化能力

和预测精度

在每个数据点的特征数量超过训练数

据样本数量时表现不佳；当数据集有

更多噪声时会出现目标类重叠

ＢＰ神经网络模型 拟合复杂函数，形成非线性映射关

系并行处理海量信息

无需用数学方程描述映射关系 难以引进时间维度，仅能预测当期状

况，且易陷入局部最优

广义回归神经网络

（ＧＲＮＮ）模型

是建立在数理统计基础上的径向基

函数网络，理论基础是非线性回归

分析，适用于小样本场景

非线性映射能力和学习速度强，网

络结构简单，收敛速度快

空间复杂度高，测试样本全部的训练

样本都要参与计算

长短期记忆神经网

络 （ＬＳＴＭ）模型

是一种特殊的递归神经网络，适用

于自然语言处理、长期依赖关系和

时序模式

善于处理和预测长时间滞后的时间

序列，能处理非线性成分并进行误

差校正，较好地处理多变量问题

复杂性高，训练和推理速度相对较慢，

调参困难，预测结果有时难以解释

３４　主要问题与挑战

虽然利用互联网信息进行传染病监测具有实时

快速、数据源丰富、自动化程度高等优势，但仍存

在很多不足。一是目前国内算法模型创新和疾病种

类相对较少，多数研究仅使用２～３种模型预测方

法，在关键词选择及变量合成方面也偏主观；从预

测时间跨度来看，大多数模型仅适用于短时间预

测。二是国内研究数据来源较单一，且存在较多混

杂因素。互联网搜索行为可能会受到媒体报道、传

染病季节性、互联网用户数量、文化差异、语言等

因素影响，因此，基于搜索引擎的传染病预测仅能
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体现相关性，无法完全替代传统监测［２８］。

４　模型优化与发展趋势

４１　构建组合模型

为弥补上述不足，可采用构建组合模型的方式

提高预测精度。ＳｕＫ等［２９］将季节性 ＡＲＩＭＡ模型和

ＸＧＢｏｏｓｔ模型相结合，构建具有自适应权重调整机

制的ＳＡＡＩＭ模型；赖晓蓥等［３０］构建ＡＲＩＭＡ－ＬＳＴＭ

－ＸＧＢｏｏｓｔ加权组合模型，在预测精度上有较大提

升；魏麟等［２３］提出 ＣＥＥＭＤ－ＧＲＮＮ组合模型，精

度更高、稳定性更强。

４２　多源数据融合与加强

融合多源数据，包括各搜索引擎数据、社交网

络数据，以及其他来源如智能穿戴设备数据、气象

数据等，可提高模型的鲁棒性和泛化能力。ＳｕＫ

等［２９］收集重庆市流感样疾病历史百分比、气象数

据、百度搜索指数和新浪微博数据等多源数据进行

预测；ＡｎｗａｒＭ等［３１］同时使用谷歌和推特数据以提

高模型准确率。

４３　关键词与影响因素选择优化

关键词选择可能存在主观判断带来的局限性，

因此改进选词方法对今后研究具有重要意义，应不

断扩展可选词的范围、提高相关性和特异性。此

外，地理位置因素 （当地人口规模、生活习惯、互

联网普及率等）对相关性影响较大，将来可在不同

行政区的不同水平进行分层分析，以提供更有针对

性的建议。

５　结语

传染病影响范围广泛，处置不及时可能造成严

重损失。利用互联网数据对流行性疾病进行监测具

有重要现实意义。由于其快速方便且成本低廉，在

针对准确率进一步优化后，可作为传统监测网络的

重要补充，辅助各地区疾控中心分析传染病的流行

特征，从而制订相关防治策略和应急措施。
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１３　ＴＡＮＰＮ，ＳＴＥＩＮＢＡＣＨＭ，ＫＵＭＡＲＶＩｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎｔｏｄａ

ｔａｍｉｎｉｎｇ［Ｍ］．Ｃｈｅｎｎａｉ：ＰｅａｒｓｏｎＥｄｕｃａｔｉｏｎＩｎｄｉａ，２０１６．

１４　ＡＭＩＮＳ，ＵＤＤＩＮＭＩ，ＡＬＳＡＥＥＤＤＨ，ｅｔａｌＥａｒｌｙｄｅｔｅｃ

ｔｉｏｎｏｆｓｅａｓｏｎａｌｏｕｔｂｒｅａｋｓｆｒｏｍｔｗｉｔｔｅｒｄａｔａｕｓｉｎｇｍａｃｈｉｎｅ

ｌｅａｒｎｉｎｇａｐｐｒｏａｃｈｅｓ［Ｊ］．Ｃｏｍｐｌｅｘｉｔｙ，２０２１（３）：１－１２．

１５　张金宇基于气候和媒介及百度指数的多时间尺度登革

热预测研究 ［Ｄ］．广州：广东药科大学，２０２０．

１６　ＺＨＯＵＹ，ＬＩＴ，ＳＨＩＪ，ｅｔａｌＡＣＥＥＭＤＡＮａｎｄＸＧ

ＢＯＯＳＴ－ｂａｓｅｄａｐｐｒｏａｃｈｔｏｆｏｒｅｃａｓｔｃｒｕｄｅｏｉｌｐｒｉｃｅｓ［ＥＢ／

ＯＬ］．［２０２４－０１－１６］．ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗｈｉｎｄａｗｉｃｏｍ／ｊｏｕｒ

ｎａｌｓ／ｃｏｍｐｌｅｘｉｔｙ／２０１９／４３９２７８５／．

１７　ＭＥＮＧＤ，ＸＵＪ，ＺＨＡＯＪＡｎａｌｙｓｉｓａｎｄｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｆｈａｎｄ，

ｆｏｏｔａｎｄｍｏｕｔｈｄｉｓｅａｓｅｉｎｃｉｄｅｎｃｅｉｎＣｈｉｎａｕｓｉｎｇＲａｎｄｏｍ

ＦｏｒｅｓｔａｎｄＸＧＢｏｏｓｔ［Ｊ］．Ｐｌｏｓｏｎｅ，２０２１，１６（１２）：

ｅ０２６１６２９．

１８　ＡＲＡＭＡＫＩＥ，ＭＡＳＫＡＷＡＳ，ＭＯＲＩＴＡＭＴｗｉｔｔｅｒｃａｔｃｈｅｓ

ｔｈｅｆｌｕ：ｄｅｔｅｃｔｉｎｇｉｎｆｌｕｅｎｚａｅｐｉｄｅｍｉｃｓｕｓｉｎｇＴｗｉｔｔｅｒ［Ｃ］．

Ｅｄｉｎｂｕｒｇｈ：Ｔｈｅ２０１１ＣｏｎｆｅｒｅｎｃｅｏｎＥｍｐｉｒｉｃａｌＭｅｔｈｏｄｓｉｎ

ＮａｔｕｒａｌＬａｎｇｕａｇｅＰｒｏｃｅｓｓｉｎｇ，２０１１．

１９　黄泽颖基于百度指数的传染病预测精准性探索———以

广东省Ｈ７Ｎ９亚型禽流感为例 ［Ｊ］．中国人兽共患病学

报，２０２０，３６（１１）：９６２－９６８．

２０　毛健，赵红东，姚婧婧 人工神经网络的发展及应用

［Ｊ］．电子设计工程，２０１１，１９（２４）：６２－６５．

２１　黄丽ＢＰ神经网络算法改进及应用研究 ［Ｄ］．重庆：

重庆师范大学，２００８．

２２　王若佳 融合百度指数的流感预测机理与实证研究

［Ｊ］．情报学报，２０１８，３７（２）：２０６－２１９．

２３　魏麟，朱素玲，胡晓斌基于 ＣＥＥＭＤ－ＧＲＮＮ组合模

型的ＨＩＶ感染病例数预测 ［Ｊ］．现代预防医学，２０２２，

４９（６）：９６９－９７４．

２４　杨德志广义回归神经网络在乙肝发病数时间序列预测中

的应用 ［Ｊ］．计算机应用与软件，２０１３，３０（４）：２１７－２１９．

２５　ＷＡＮＧＧ，ＷＥＩＷ，ＪＩＡＮＧＪ，ｅｔａｌＡｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｆａｌｏｎｇ

ｓｈｏｒｔ－ｔｅｒｍｍｅｍｏｒｙｎｅｕｒａｌｎｅｔｗｏｒｋ：ａｂｕｒｇｅｏｎｉｎｇｍｅｔｈｏｄｏｆ

ｄｅｅｐｌｅａｒｎｉｎｇｉｎｆｏｒｅｃａｓｔｉｎｇＨＩＶｉｎｃｉｄｅｎｃｅｉｎＧｕａｎｇｘｉ，Ｃｈｉ

ｎａ［ＥＢ／ＯＬ］．［２０２４－０１－１６］．ｈｔｔｐｓ：／／ｅｕｒｏｐｅｐｍｃｏｒｇ

／ａｒｔｉｃｌｅ／ｐｍｃ／６５１８５８２．

２６　黄鹏基于机器学习的乙类传染病预测模型研究与实现

［Ｄ］．成都：电子科技大学，２０１９．

２７　ＰＡＲＷＥＺＭＡ，ＡＢＵＬＡＩＳＨＭ，ＪＡＨＩＲＵＤＤＩＮＪＡｓｏｃｉａｌ

ｍｅｄｉａｔｉｍｅ－ｓｅｒｉｅｓｄａｔａａｎａｌｙｔｉｃｓａｐｐｒｏａｃｈｆｏｒｄｉｇｉｔａｌｅｐｉｄｅ

ｍｉｏｌｏｇｙ［Ｃ］．Ｍｅｌｂｏｕｒｎｅ：２０２０ＩＥＥＥ／ＷＩＣ／ＡＣＭＩｎｔｅｒｎａ

ｔｉｏｎａｌＪｏｉｎｔＣｏｎｆｅｒｅｎｃｅｏｎＷｅｂＩｎｔｅｌｌｉｇｅｎｃｅａｎｄＩｎｔｅｌｌｉｇｅｎｔ

ＡｇｅｎｔＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ（ＷＩ－ＩＡＴ），２０２０．

２８　王若佳，李培基于互联网搜索数据的流感监测模型比较

与优化 ［Ｊ］．图书情报工作，２０１６，６０（１８）：１２２－１３２．

２９　ＳＵＫ，ＸＵＬ，ＬＩＧ，ｅｔａｌＦｏｒｅｃａｓｔｉｎｇｉｎｆｌｕｅｎｚａａｃｔｉｖｉｔｙｕ

ｓｉｎｇｓｅｌｆ－ａｄａｐｔｉｖｅＡＩｍｏｄｅｌａｎｄｍｕｌｔｉ－ｓｏｕｒｃｅｄａｔａｉｎ

Ｃｈｏｎｇｑｉｎｇ，Ｃｈｉｎａ［ＥＢ／ＯＬ］．［２０２４－０１－１６］．ｈｔｔｐｓ：／／

ｗｗｗｔｈｅｌａｎｃｅｔｃｏｍ／ａｒｔｉｃｌｅ／Ｓ２３５２－３９６４（１９）３０５４６－

８／ｆｕｌｌｔｅｘｔ．

３０　赖晓蓥，钱俊ＡＲＩＭＡ－ＬＳＴＭ－ＸＧＢｏｏｓｔ加权组合模型

在肺结核发病趋势预测的研究 ［Ｊ］．现代预防医学，

２０２１，４８（１）：５－９．

３１　ＡＮＷＡＲＭ，ＫＨＯＵＲＹＤ，ＡＬＤＲＩＤＧＥＡＰ，ｅｔａｌＵｓｉｎｇ

ＴｗｉｔｔｅｒｔｏｓｕｒｖｅｉｌｔｈｅｏｐｉｏｉｄｅｐｉｄｅｍｉｃｉｎＮｏｒｔｈＣａｒｏｌｉｎａ：ａｎ

ｅｘｐｌｏｒａｔｏｒｙｓｔｕｄｙ［Ｊ］．ＪＭＩＲｐｕｂｌｉｃｈｅａｌｔｈａｎｄｓｕｒｖｅｉｌ

ｌａｎｃｅ，２０２０，６（２）：
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ｅ１７５７４．

关于 《医学信息学杂志》启用
“科技期刊学术不端文献检测系统”的启事

　　为了提高编辑部对于学术不端文献的辨别能力，端正学风，维护作者权益，《医学信息学杂志》已正式启用 “科技

期刊学术不端文献检测系统”，对来稿进行逐篇检查。该系统以 《中国学术文献网络出版总库》为全文比对数据库，可

检测抄袭与剽窃、伪造、篡改、不当署名、一稿多投等学术不端文献。如查出作者所投稿件存在上述学术不端行为，本

刊将立即做退稿处理并予以警告。希望广大作者在论文撰写中保持严谨、谨慎、端正的态度，自觉抵制任何有损学术声

誉的行为。

《医学信息学杂志》编辑部

·７３·
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