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摘  要 

随着2020年新冠肺炎疫情在全球范围内的爆发，全球面临了前所未有的挑战。本文旨在研究各国采取的

防疫措施的有效性，并探讨有效的防疫措施对疫情控制、经济复苏和人民生命安全的重要性。本文基于

新冠肺炎预测模型选择及防疫能力评价，采用多种分析方法进行研究和分析。首先，本文采用时间序列

ARIMA模型对疫情进行分析预测，并利用经典的传染病动力学模型，加入潜伏患者和死亡概率，建立

SEIRD模型对疫情进行预测。接着，采用多种机器学习模型与滚动预测方法相结合，提升模型的精确度，

并通过平均绝对误差(MAE)度量模型的预测精度。然后，利用多变量LSTM对疫情进行预测，并基于LSTM
深度学习和多种机器学习的基础上建立赋权组合模型的方法，得到更为精准的预测模型。最后，本文基

于多元线性回归模型分析感染率的影响因素，考虑人口密度分布的情况下，量化评价我国各个区域的防

疫能力，并从不同角度提出疫情防控工作的可行性建议，形成精细的防疫模式。本文研究结果表明，有

效的防疫措施可以有效控制疫情的传播，减少患者数量和死亡率，并为经济复苏提供了条件。此外，基

于多种分析方法和模型选择，本文提出了更为有效的疫情预测模型和防疫能力评价模型，为应对未来的

传染病疫情提供了重要的参考依据。 
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Abstract 
The outbreak of COVID-19 in 2020 has posed unprecedented challenges to the world on a glob-
al scale. This article aims to investigate the effectiveness of epidemic prevention measures tak-
en by different countries, and explore the importance of effective epidemic prevention meas-
ures in controlling the epidemic, promoting economic recovery, and ensuring people’s safety. 
This article conducts research and analysis through various analytical methods based on the 
selection of COVID-19 forecasting models and the evaluation of epidemic prevention capabili-
ties. Firstly, this article utilizes a time series ARIMA model to analyze and predict the epidemic, 
and incorporates latent patients and mortality rates into the classical infectious disease dy-
namics model to establish the SEIRD model for epidemic forecasting. Furthermore, a combina-
tion of various machine learning models and rolling forecasting methods is used to improve the 
accuracy of the model, and the Mean Absolute Error (MAE) is used to measure the predictive 
accuracy of the model. Subsequently, the epidemic is predicted using multivariate LSTM, and a 
weighted combination model is established based on LSTM deep learning and various machine 
learning methods to obtain a more accurate predictive model. Finally, this paper analyzes the 
influencing factors of infection rate based on the multiple linear regression model, quantitatively 
evaluates the epidemic prevention capabilities of various regions in China considering popula-
tion density distribution, and proposes feasible suggestions for epidemic prevention and control 
from different perspectives, forming a refined epidemic prevention mode. The research results 
of this paper indicate that effective epidemic prevention measures can effectively control the 
spread of the epidemic, reduce the number of patients and mortality, and provide conditions for 
economic recovery. In addition, based on multiple analysis methods and model selection, this 
paper proposes more effective epidemic prediction models and epidemic prevention capacity 
evaluation models, providing important reference for coping with future infectious disease epi-
demics. 
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1. 引言 

COVID-19 疫情自 2020 年全球爆发以来[1]，对全球经济和人民的生命安全造成了极大的威胁。随着

疫情的不断发展，各国政府采取了各种防疫措施来应对疫情，然而这些措施的有效性并不相同。因此，

本文通过新冠肺炎预测模型选择和防疫能力评价，对各国防疫措施的有效性进行了研究和分析。 
本文采用时间序列 ARIMA 模型对疫情进行了分析预测[2]。在经典的传染病动力学模型下，本文

结合潜伏患者和死亡率等因素，建立了 SEIRD 模型对疫情进行预测。此外，本文还使用多种机器学习

模型与滚动预测方法相结合，从而提高模型的精度，并通过平均绝对误差(MAE)来度量模型的预测精

度。最后，本文还采用多变量 LSTM 模型对疫情进行预测，并在 LSTM 深度学习和多种机器学习的基

础上建立了赋权组合模型，以得到更加准确的预测结果。本文还分析了感染率的影响因素，并采用多
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元线性回归模型分析各区域的防疫能力。在考虑人口密度分布的情况下，本文量化评价了我国各个区

域的防疫能力，并从感染率的影响因素的不同角度提出了疫情防控工作的可行性建议，形成了一种精

细的防疫模式。结果表明，有效的防疫措施可以有效控制疫情的传播，减少患者数量和死亡率，并为

经济复苏提供了条件。在本文所采用的预测模型中，赋权组合模型的预测效果最好。因此，我们可以

得出结论，通过综合运用时间序列分析、传染病动力学模型、机器学习算法和多元线性回归模型等方

法，可以有效预测疫情，并评估各国防疫措施的有效性。另外，本研究还分析了各国在疫情期间采取

的不同防疫措施的有效性，并结合 SEIRD 模型的预测结果进行评估。结果显示，一些措施如限制人员

流动、加强社交距离等能够有效控制疫情传播，而一些措施如禁止公共聚集、关闭商业场所等虽然能

够减少疫情传播，但对于经济影响较大。此外，一些措施如检测、隔离和追踪确诊病例等也被证明是

有效的防疫手段。 
综合分析结果，本研究认为，有效的防疫措施可以有效控制疫情的传播，减少患者数量和死亡率，

并为经济复苏提供了条件。因此，各国应当继续加强防疫措施，包括但不限于限制人员流动、加强社

交距离、加强检测和隔离等，以确保疫情得到控制，并在逐步恢复经济的过程中采取有效的措施，以

避免出现二次爆发。另外，本研究提出了一些针对感染率影响因素的建议，如加强公共卫生意识，提

高人们的健康素养等。总之，本研究通过多种预测模型和评价方法，对新冠肺炎疫情进行了全面研究

和分析，为各国在防疫措施上提供了有益的参考，对于应对突发公共卫生事件具有一定的指导意义。

同时，本研究还发现了一些有价值的问题，如各种防疫措施的有效性和经济影响等，这些问题值得进

一步深入研究。 

2. 预测方法 

我们采用 SERID、机器学习和 LSTM 分别预测疫情，根据得到的结果综合分析，选择一个最好的模

型来预测疫情。 

2.1. SEIRD 预测 

在已有的新冠疫情预测模型成果基础上，我们通过大量搜集和阅读本课题相关资料和数据，针对不

同模型进行了相关的优化，主要对四个方面进行了研究： 

2.1.1. 传统 SEIR 模型 
SEIR 是在 SIR 模型上面进行改进。SIR 是易感者 S 被传染者 I 所感染，然后被治愈好称为移除者 R(即

治愈好不会在被感染的和死亡的)。在此基础上，如果所研究的传染病有一定的潜伏期，与病人接触过的

健康人并不马上患病，而是成为病原体的携带者，归入 E 类[3]。此时可以建立微分方程： 

d
d
S r SI
t N

β
= −                                       (1) 

d
d
E r SI E
t N

β σ= − −                                     (2) 

d
d
I E I
t

σ γ= −                                       (3) 

d
d
R I
t

γ=                                         (4) 

守恒关系 ( ) ( ) ( ) ( )S t E t I t R t+ + + =人口总数。 
根据查阅资料设置初始参数，绘制出以下的 SEIR 图，见图 1： 
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Figure 1. The conventional SEIR model 
图 1. 传统 SEIR 模型 

2.1.2. 基于改进后的 SEIRD 模型 
根据疫情期间的报告，存在着很多潜伏患者传染人的事件，所以传统的 SEIR 解决不了这类问题，所

以我们基于 SEIR 上加上潜伏期患者感染易感者的概率 β2和每天患者接触的人 r2，所以得到每天潜伏期

患者传染 2 2r ES
N
β

人。在此之外，在疫情严重的时候，死亡人数也很多，为了方便研究，在 SEIR 上加上

了死亡概率 p，得到每天死亡人数 p [4] [5]。 
以下为符号说明，以及根据查询的资料设置参数，然后确定概率参数、设计 SEIRD 模型。 
建立微分方程： 

2 2d
d

r ESS r SI
t N N

ββ
= − −                                    (1) 

2 2
2

d
d

r ESE r SI E E
t N N

ββ σ γ= − + −                                (2) 

d
d
I E I pI
t

σ γ= − −                                      (3) 

1 2
d
d
R I E
t

γ γ= +                                       (4) 

d
d
D pI
t
=                                          (5) 

综合分析每个参数，并根据实际情况，给出每个符号的初值，见表 1。 
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Table 1. Symbol notation 
表 1. 符号说明 

符号 涵义解释 初值设定 

S 易感者 9999 

E 潜伏者(病毒存在潜伏期) 0 

I 感染者 1 

R 康复者 0 

β 易感者被感染者感染成潜伏者的概率 0.1 

β2 易感者被潜伏者感染成潜伏者的概率 0.03 

σ 潜伏者变为感染者的概率(有自愈的情况) 0.14 

γ1 感染者康复的概率 0.81 

γ2 潜伏者康复的概率 0.05 

r 一个感染者在一天内遇见的人 10 

r2 一个潜伏者在一天内遇见的人 20 

N 一个地区的总人数 10000 

p 死亡的概率 0.02 
 

采集印度的COVID-19感染者统计数据进行探索性分析，将COVID-19感染者统计数据和采用SEIRD
模型模拟的结果进行对比，从数据走势可看出，实际数据曲线趋势与 SEIRD 曲线趋势相同，表明 SEIRD
模型能够有效反映 COVID-19 感染者数量的发展趋势。COVID-19 存活时间为 2~14 d，将平均潜伏期定

为符合报道的 7 d，死亡率设置为 2%。在采取严格的防控措施下，感染者数量峰值显著降低，疫情高峰

更早地到来。采用 SEIRD 模型，对重新调优后的模拟感染者曲线进行网格搜索，寻找最优参数。实验得

出，β = 0.1、β2 = 0.03、σ = 0.14、γ1 = 0.81、γ2 = 0.05，这条曲线拟合效果最好[6] [7]。 
如下，得出模型示意图，如图 2： 

 

 
Figure 2. Diagram of the model 
图 2. 模型示意图 

 

则根据以上的参数绘制的 SEIRD 图，见图 3。 
分析该模型的特点，在 23 天的时候感染者达到最大值，然后第 50 天的时候疫情已经比较平稳，

此时几乎没有或者很少的人被感染。从图上得知，在 21 天的时候潜伏者的数量达到最大值，到感染

者达到峰值有 2 天的时间，说明新冠潜伏者可能就是在患病的第二天就开始传染[8] [9]。综合考虑，

得出结论： 
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Figure 3. The SEIRD model 
图 3. SEIRD 模型 

 

1) 控制 r 和 r2，即控制感染者和潜伏者接触到的人，所以需要疫情需要将感染者和潜伏者重点隔离。 
2) 控制 β和 β2，即加强预防疫情，戴口罩，多消毒[10] [11]。 
3) 减小 σ和增大 γ2，即减小潜伏期患者升级为患者的概率和治愈概率。根据研究表明潜伏者增加身

体素质能力，保持乐观积极向上的态度，能增加自愈的能力。 
4) 加大 γ1，即增大患者治愈的概率。政府医院需要加大对患者的治愈能力[12] [13] [14]。 

2.2. 机器学习预测 

作为数据处理和预测的工具，机器学习算法具备自动学习和提高预测准确率的能力，无需手动调整

参数和特征。它可以快速地处理大规模数据，对海量数据进行分析和处理，从而提高数据处理的效率和

质量。此外，机器学习算法可以处理非线性关系和复杂的数据结构，并捕捉数据之间的关系，从而提高

预测的准确性。这种算法可以应用于多个领域，如金融、医疗、交通等。在这些领域中，它可以提高预

测的准确性和效率，减少人工干预和错误率，为决策提供更加科学的依据。因此，我们选择机器学习算

法作为我们的数据处理和预测工具[15]。 

2.2.1. 数据来源和预处理 
本研究使用了来自中国卫生部的官方数据，包括每日确诊病例数、每日治愈病例数、每日死亡病例

数、每日新增疑似病例数等数据。这些数据是从 2020 年 1 月 1 日开始的，并持续更新到疫情结束。在数

据处理方面，我们首先对数据进行了清洗，包括去除缺失值、异常值和重复值。然后，我们对数据进行

了可视化分析，以更好地了解疫情的发展趋势和规律。最后，我们使用 Python 编程语言将数据进行了特
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征工程和标准化处理，以便于机器学习算法的应用。 

2.2.2. 机器学习算法 
本研究使用了三种机器学习算法来预测中国新冠肺炎疫情的结果，分别是线性回归、决策树和支持

向量机。 
线性回归是一种广泛应用于预测的算法，它建立了一个线性模型来预测输出变量和输入变量之间的

关系。在本研究中，我们将每日新增确诊病例数作为输出变量，将每日新增疑似病例数、每日治愈病例

数和每日死亡病例数作为输入变量进行建模和预测。 
决策树是一种基于树形结构的分类和回归算法，它将数据集分成一些小的子集，并生成树形结构，

其中每个叶子节点代表一个类别或一个数值。在本研究中，我们将每日新增确诊病例数作为输出变量，

将每日新增疑似病例数、每日治愈病例数和每日死亡病例数作为输入变量进行建模和预测。 
支持向量机是一种用于分类和回归的机器学习算法，它利用高维空间中的超平面将数据分成两个类

别或预测一个数值。在本研究中，我们将每日新增确诊病例数作为输出变量，将每日新增疑似病例数、

每日治愈病例数和每日死亡病例数作为输入变量进行建模和预测。 

2.2.3. 预测感染人数 
我们使用了三种机器学习算法来预测每日新增确诊病例数，并将预测结果与实际数据进行比较。结

果表明，支持向量机算法的预测效果最好，其均方根误差为 0.2829，决定系数为 0.87。线性回归算法的

预测效果次之，其均方根误差为 0.3159，决定系数为 0.81。决策树算法的预测效果最差，其均方根误差

为 0.4756，决定系数为 0.62。 
利用支持向量机预测得到的结果，见图 4，图 5。 
虽然机器学习的结果能反映出新增人数的大致的趋势，但是预测的误差比较大，说明机器学习还需

要再进一步的改进。 
 

 
Figure 4. Prediction of support vector machine on the training set 
图 4. 支持向量机在训练集上的预测 
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Figure 5. Prediction of support vector machine on the test set 
图 5. 支持向量机在测试集上的预测 

2.2.4. 结论与建议 
本研究使用机器学习算法预测了中国新冠肺炎疫情的发展趋势，并分析了影响疫情发展的因素。我们建

议政府加强人口流动管控，优化交通状况，增加医疗资源投入，并制定更加有力的政策措施来应对疫情。 
此外，我们也需要继续研究和改进机器学习算法，以提高预测的准确性和可靠性。同时，我们需要

更加深入地分析不同地区的疫情发展规律和影响因素，以制定更加精细化、有针对性的防控措施，保障

人民身体健康和社会稳定[16] [17] [18]。 

2.3. LSTM 预测 

由于 CNN (卷积神经网络)的特征检测层通过训练数据进行学习，所以在使用 CNN 时，避免了显示

的特征抽取，而隐式地从训练数据中进行学习；再者由于同一特征映射面上的神经元权值相同，所以网

络可以并行学习，这也是卷积网络相对于神经元彼此相连网络的一大优势。卷积神经网络以其局部权值

共享的特殊结构在语音识别和图像处理方面有着独特的优越性，其布局更接近于实际的生物神经网络，

权值共享降低了网络的复杂性，特别是多维输入向量的图像可以直接输入网络这一特点避免了特征提取

和分类过程中数据重建的复杂度。LSTM 则是特殊的 CNN，其具有按时间顺序扩张的特性，在后文的感

染人数预测方面具有更好的优越性。 

2.3.1. LSTM 介绍 
长短时记忆网络(Long short-term memory, LSTM)是一种循环神经网络(Recurrent neural network, RNN)

的特殊变体，具有“门”结构，通过门单元的逻辑控制决定数据是否更新或是选择丢弃，克服了 RNN 权

重影响过大、容易产生梯度消失和爆炸的缺点，使网络可以更好、更快地收敛，能够有效提高预测精度。

它具有记忆功能，所以适合预测时间序列。由遗忘门，输入门，输出门构成。 
首先将数据切分，如图 2~6，将数据切分为 i 个样本，时间步长为 14，每一个时间步长表示为 xt，即

有 1 2 14, , ,x x x 。并且每个时间步长为 3，即[传染率，治愈数，死亡数]。总结起来这个数据集的格式变为
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(i,14,3)，见图 6。 
 

 
Figure 6. The principle of data splitting 
图 6. 数据切分原理 
 

LSTM 的运行原理，见图 7。 
 

 
Figure 7. Operating principle of LSTM 
图 7. LSTM 运行原理 

 

a) 遗忘门 
遗忘门决定了来自上一时间步的单元状态 Ct-1中的多少信息需要忘掉，见图 8 

 

 
Figure 8. The memory loss gate 
图 8. 遗忘门 
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其中遗忘门输入的是上一状态的隐藏状态，也就是上一时间步的结果 ht-1和当前时间步 xt。σ表示激

活函数，作用是将值映射到 0~1 之间。Wf是权重，bf是偏置。 
最后将得到的结果 ft乘以上一步单元状态 Ct-1。这里的 ft的范围是在[0,1]。当 ft趋近于 0 时，表示忘

记所有记忆，同理趋近于 1 时，保留所有记忆。 
b) 输入门 
输入门的原理和遗忘门一样。输入门决定了当前处理的时间步中多少信息需要加入到当前的单元状

态 Ct中。见图 9。 
 

 
Figure9. Input gate 
图 9. 输入门 

 
根据输入的 ht-1和 xt得到 it，it的范围也是在[0,1]。同理可以得到 tC ，这里的 tanh 也是一个激活函数，

将值映射到[−1,1]之间。最后，见图 10，将得到的 tC 与输入门的输出值 it 相乘，并与经过遗忘门处理的

来自上一步的单元状态(ftCt-1)相加，作为下一个时间步的单元状态 Ct。 
 

 
Figure10. Obtain a new cell state 
图 10. 得到新的单元状态 

 
c) 输出门 
输出门决定当前单元状态 Ct中的多少信息作为处理当前时间步的输出值 yt与隐藏状态的值 ht。见图

11。 
 

 
Figure11. Output ht 
图 11. 输出 ht 
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2.3.2. 数据清洗，切割数据 
结合图 6，我们选取印度的数据，假设时间段为 14 天，即时间步长等于 14，介绍 LSTM 多变量模型

的实际操作步骤： 
1) 按照训练集：仿制滚筒模型，首先选取第 1 天到第 14 天每天传染率、治愈数、死亡数作为第一

个混合的训练集，第 15 天的感染数作为测试集；第 2 天到第 15 天每天传染率、治愈数、死亡数作为第

二个混合的训练集，第 16 天的感染数作为测试集，一直怎样往复下去，直至第 i 个训练集。 
2) 使用训练好的 LSTM 模型对第 i+1 天到 i+14 天新增确诊进行预测。 
3) 对预测的结果和真实的结果计算 MSE 误差(均方误差)。 
4) 重复以上步骤，选取不同的时间步长，计算出误差，最后找到最小的误差，最为最终的时间步长。 

2.3.3. 调参 
调整参数时，采用 GridSearchCV 网格搜索寻找 LSTM 模型最优参数，以及手动调节训练的步长。 
1) batch_size 的选择。batch_size 定义为一次训练所选取的样本数。batch_size 的大小影响模型的优化

程度和速度。同时其直接影响到 GPU 内存的使用情况，假如你 GPU 内存不大，该数值最好设置小一点。

对 batch_size 在 5 到 32 中进行网格搜索，得到最好的 batch_size 为 6 最好。 
2) 迭代次数的选择。首先假定迭代次数为 300。按照上述样本和 batch_size 等于 6 进行训练，得到

的训练集的误差和测试集的误差，见图 12。 
 

 
Figure12. Loss graph for 300 iterations 
图 12. 迭代 300 次的损失图 

 

loss 是训练数据上的损失，衡量模型在训练集上的拟合能力。val loss 是在测试集上的损失，衡量的

是在未见过数据上的拟合能力，也可以说是泛化能力。模型的真正效果应该用 val loss 来衡量。从图中可
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得，模型在迭代 125 次时就已经最优了，所以更新到迭代 125 次重新训练，见图 13。 
 

 
Figure13. Loss graph for 125 iterations 
图 13. 迭代 125 次的损失图 

 

总结，该模型最好的参数选择：batch_size 为 6；迭代次数为 125。 

2.3.4. 预测 
最后得到 batch_size 为 6；迭代次数为 125 的模型重新训练，对模型进行预测。如图 14。 
观察其结果，可得该效果很好，充分的反映了预测的趋势。则我们可以利用该模型对未来走势的预测。 

3. 总结 

综上，将所有模型计算出的误差(MSE, MAE)进行汇总，这里并没有考虑 SEIRD 模型，因为 SEIRD
模型得到的结果并不能很好反映对未来的预测(太依赖于对参数的取值)，仅用于理论研究更好，而机器学

习和 LSTM 得到的结果，见表 2。 
 
Table 2. Error 
表 2. 误差 

模型 MSE MAE 

决策树 0.4756 0.2678 

线性回归 0.3159 0.1645 

支持向量机 0.2829 0.1409 

LSTM 0.0122 0.0849 
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综上，根据得到的误差分析，LSTM 模型比较好，所以我们将采用 LSTM 模型对印度的疫情预测，

结果预测出在未来印度的疫情，会受到新冠疫苗的接种，应急药品和应急设备设施储备的增加，疫情的

监控和预警这些措施的影响后呈下降趋势，新增人数会愈来愈少[19] [20]，见图 14。 
 

 
Figure14. LSTM prediction results 
图 14. LSTM 预测结果 
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