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基于支持向量机模型的河南艾滋病发病率预测鄢
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摘要：目的 探索适合于河南省艾滋病发病趋势的预测模型，准确、快速地预测未来发病变化趋势，为制定

艾滋病预防控制的策略和措施提供参考依据。方法 收集河南省 2000～2014年艾滋病发病率数据，采用支持

向量机模型建立其发病率预测模型。其中 2000～2013年发病率数据为训练样本，2014年发病率数据为检验样

本。以平均相对误差作为预测效果的评价指标。并用该模型对河南省 2015～2019年艾滋病的发病率进行预测。

结果 建立的支持向量机模型的平均相对误差为 0.5512%。经预测，河南省 2015～2019年艾滋病的发病率分

别为 0.85/10万、1.84/10万、1.64/10万、1.30/10万、2.01/10万。结论 支持向量机模型有较高的预测精度及较

小的预测误差，适用于河南省艾滋病的发病率预测。
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Forecast of incidence of AIDS in Henan Province based on
support vector machine鄢
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Abstract: Objective To explore a model for forecasting acquired immunodeficiency syndrome (AIDS) in
Henan Province, and accurately and quickly predicting the future trend of AIDS, so as to provide reference
for AIDS prevention and control. Methods Data of AIDS incidence in Henan Province from 2000 to 2014 were
collected. The incidence prediction model was established using support vector machine. The data from 2000
to 2013 were taken as training samples, and the data of 2014 were used as testing sample. Average relative
error was used to evaluate the effect of prediction. Then the model was utilized to predict the incidence of
AIDS in Henan Province from 2015 to 2019. Results The average relative error of the established support
vector machine model was 0.5512% . It is predicted that the incidences of AIDS in Henan Province from
2015 to 2019 are 0.85/105, 1.84/105, 1.64/105, 1.30/105 and 2.01/105 respectively. Conclusions Support vector
machine model has high prediction accuracy and small error, and is suitable for AIDS prediction in Henan
Province.

Keywords: acquired immunodeficiency syndrome; support vector machine; Henan Province; prediction;
model
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艾滋病（acquired immunodeficiency syndrome，

AIDS）是一种全身性免疫缺陷性传染病，是我国重

大的公共卫生问题[1]。河南省是我国艾滋病疫情较

重的省份之一，人类免疫缺陷病毒感染者人数在全

国位居第 2位[2-3]。在艾滋病的预防控制中，疾病预

测起着非常重要的作用。近年来，学者们探索用不同

方法进行艾滋病发病趋势的预测，主要有神经网络、

灰色模型及马尔科夫模型等[4-7]。神经网络模型的缺

陷是收敛速度慢、易陷入局部极小点，灰色模型和马

尔科夫模型普遍存在预测精度低的问题。而支持向

量机模型具有很好的泛化能力，在解决小样本、非线

性及高维模型识别问题中具有先天的优势，它能有

效利用高维特征空间，利用计算机学习理论分析问

题，使问题得到最优解[8-9]。

1 资料与方法

1.1 支持向量机的基本原理

支持向量机是基于统计学习理论、研究小样本情

况下的机器学习规律的一种方法，以结构风险最小化

为思想，在使样本训练误差最小化的同时又缩小模

型泛化误差的上界，从而提高模型的泛化能力[10]。它

被广泛用于模式识别、分类、回归、图像分析、药物设

计及食品质量控制等方面[11]。在疾病预测方面主要

利用的是支持向量机的回归算法，该方法可以将非线

性问题通过非线性变换映射到某个高维特征空间，

在高维空间中完成线性回归，求得最优分类面。在分

类面中引入合适的核函数可以代替高维空间中复杂

的内积运算，从而实现线性回归。

1.2 方法

1.2.1 预测方案及数据的预处理 本研究采用的预

测方案为数据序列预测，即把河南省艾滋病的年发病

率看作连续的时间序列，其变化规律已蕴含于其中。

采用支持向量机建立起反映该变化规律的模型，从

而对未来数据进行预测。因此，建立模型需获得河南

省艾滋病的历史发病率数据，该数据主要来源于河南

省卫生统计年鉴及河南省统计局。

为避免因为输入输出数据差别而造成预测误差

较大，需对数据进行归一化处理，把所有数据都转化

为 0～1之间的数值[12]。峰值法是常用归一化方法之

一，即用每年的艾滋病发病率除以比每个数据都大

的 1个数据，该数据即为峰值。

1.2.2 参数的确定 核函数的引入避免复杂的高维

运算，其在支持向量机中是解决非线性问题的关键，

是由线性到非线性之间的桥梁[13]。常用的核函数有

多项式核函数、高斯径向基核函数及多层感知器核

函数等。本研究中采用的是高斯径向基核函数，其宽

度取值为 0.25。惩罚因子 C=20，ε不敏感函数取值

为 0.00001。

1.2.3 模型的训练及仿真预测 以 2000～2013年

的发病率数据来训练模型，以 2014年的发病率数据

来检验模型，采用新陈代谢预测法。即以每 3年的发

病率数据构成 1个原始时间序列，预测第 4年的发病

率，而每当新加入 1个数据，则舍弃原来序列最前端

1个数据。预测的效果以相对误差的绝对值来评价，

即（预测发病率 -实际发病率）/实际发病率×100%。

所得预测值需进行反归一化处理，即预测值×峰值。以

上运算在 Matlab 7.0软件中实现。

2 结果

利用所建立的模型对 2003～2014年的发病率

进行仿真预测。其平均预测误差为 0.5512%，其中训

练样本的平均预测误差仅为 0.0033%，预测值和真

附表 河南省艾滋病发病率的真实值、预测值（反归一化）及相对误差绝对值

年份 发病率真实值（1/10万）预测值（1/10万） 相对误差 /% 年份 发病率真实值（1/10万） 预测值（1/10万） 相对误差 /%

2000年 0.14 - - 2010年 1.58 1.5800 0.0022

2001年 0.41 - - 2011年 1.86 1.8600 0.0019

2002年 0.40 - - 2012年 3.40 3.3999 0.0018

2003年 0.24 0.2400 0.0146 2013年 3.03 3.0299 0.0020

2004年 1.35 1.3499 0.0045 2014年 3.05 2.8494 6.5784

2005年 2.35 2.3500 0.0015 2015年 - 0.8519 -

2006年 2.28 2.2800 0.0015 2016年 - 1.8390 -

2007年 2.44 2.4400 0.0014 2017年 - 1.6434 -

2008年 1.91 1.9100 0.0018 2018年 - 1.3020 -

2009年 1.96 1.9599 0.0031 2019年 - 2.0122 -
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实值吻合度非常高，预测误差较小。检验样本处的实

际发病率为 3.05/10万，预测发病率为 2.85/10万，相

对误差为 6.5784%，较为理想。经该模型预测，河南

省 2015～2019 年的艾滋病发病率分别为 0.85/10

万、1.84/10万、1.64/10万、1.30/10万、2.01/10万。见

附表和附图。

3 讨论

对于艾滋病的流行趋势来说，其影响因素错综

复杂，包括人口、经济、行为及环境等。目前，我国尚

没有充分开展艾滋病相关影响因素数据资料的监测

和收集，因此，通过分析各影响因素来建立艾滋病的

预测模型比较困难。而影响因素的综合作用却反映

在了历史发病率数据当中，因此通过分析艾滋病的

历史年发病率数据来建立预测模型，预测其未来发

生发展趋势可行。在众多预测模型中，支持向量机

模型的主要优势在于：其建立在结构风险最小化的原

则上而不是基于错误率，且能在极小的训练样本下

表现出极高的分类稳定性[14]。该模型可将变量集映射

到高维特征空间中并进行正确区分，以解决小样本、

非线性及低维空间不易区分的难题[15]。因此，本研究

采用支持向量机模型来建立河南省艾滋病的发病率

预测模型。

所建立的模型在仿真预测样本点的平均相对误

差为 0.5512%，检验样本的预测误差为 6.5784%，尤

其在训练样本处的平均预测误差仅为 0.0033%，均

满足中期预测（1～5年预测期）相对误差控制在

10%～20%的要求[16]。该模型的建立能够为及时、准

确预测河南省艾滋病发生发展趋势，为制定河南省

艾滋病的预防控制提供理论参考。经该模型预测，河

南省在 2015～2019年的发病率呈现为先下降后上

升的趋势，仍然保持在较高的发病水平，因此，对河

南省艾滋病的监测、预防工作仍需加强。
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附图 河南省艾滋病实际发病率与预测发病率曲线
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