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摘  要 

针对疫情的实时监控和预测困难等问题，本文采用爬虫技术爬取大量疫情数据，采用大数据分析处理技

术对疫情数据源进行清洗与聚类统计，采用SEIR模型与遗传算法对疫情变化趋势进行预测，采用Vue.js
与Echarts进行可视化展现，以实现疫情监控与预测。 
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Abstract 
In view of the difficulties in real-time monitoring and prediction of the epidemic situation, this paper 
uses crawler technology to crawl a large number of epidemic data, then uses big data analysis and 
processing technology to clean and cluster the epidemic data sources, and uses SEIR model and 
genetic algorithm to predict the trend of the epidemic situation, Vue.js Visual display with Echarts 
to realize epidemic monitoring and prediction. 
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1. 引言 

当前，全球新冠肺炎疫情状况高烧不退，并且可能在未来较长的时间内持续存在，如果能实时的监

控疫情分布并且预测其变化趋势，那么对疫情防控，及其策略的调整，有着重要的参考价值。因此一款

能够实时、直观、全方位的监控疫情，并且能够动态预测疫情变化的系统非常有必要。 
就目前来看，市场上有一些针对疫情可视化展现与预测的系统或平台，但是存在系统功能单一，或

是在疫情可视化展现和预测方法上的问题或缺陷。 
从疫情数据可视化方面来看，当前，权威的疫情消息，都由各地卫建委每天以文字的形式发布，信

息往往缺乏全面性和直观性，容易引起视觉疲劳，无法直观的掌握疫情严重程度，以及与周边地区的疫

情对比情况，这降低了用户的敏感度，不利于疫情防控的全面进行。 
从疫情变化趋势预测方面来看，因为在疫情发展初期，疫情传播动力学研究建模过程中，缺乏足够

的原始数据，所以较难对疫情发展态势进行准确预测。再加上证据表明不易被有效隔离的潜伏期患者具

有较强的病毒传播能力，而研究人员之前建立的疫情传播动力学模型忽略了潜伏期患者导致的传播风险。 
综上，尽管目前已经提出了众多的疫情发展趋势预测方法，但疫情的变化往往受国家政策、人民防

控意识、地区医疗水平等难以量化因素影响，且不同地区的情况各不相同，这就导致传统的预测方法难

以令人满意的效果，当前阶段仍有必要对 COVID-19 疫情传播规律进行研究，这对疫情的态势分析和防

控指导等有着现实意义。 
为更好的服务于疫情防控，本文围绕“疫情可视化监控”与“疫情发展趋势预测”展开。 
对于疫情可视化监控，系统提供了“疫情分布大屏”，它能直观的查看世界疫情点状分布图，用户

可以指定日期并查看详细到市区的累计确诊、现有确诊、死亡人数、治愈人数的疫情分布地图。不仅如

此，为了让用户直观地比较不同地区的疫情数据，系统还提供了以国家或省份/市区划分的疫情统计表格，

以便对不同地区的疫情数据进行横向比较。 
对于疫情发展趋势预测，系统提供了“开放性疫情预测模型”，利用大数据和 DE 差分算法对全球

的大规模疫情数据进行参数寻优，并把最优参数导入 SEIR (疫情预测模型)模型进行预测拟合。从而得到

了各地区的感染人数预测、治愈人数预测、床位警示预测。不仅如此，为了保证模型的普适性，系统开

放了模型中部分参数，用户可根据本地情况对参数调整并查看调整后的预测结果。 

2. 总体设计 

结合功能需求，系统设计了四大功能模块，分别是数据获取、数据分析、后台服务、前台页面。通

过四个功能模块组成系统，以实现疫情可视化监控和预测功能，系统总体功能设计如图 1 所示。 

3. 数据获取模块设计 

3.1. 数据爬取 

为了爬取大量的疫情数据，必须充分考虑到爬虫在爬取数据中可能遇到的各种问题，例如反爬虫、
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网络连接超时、爬取耗时过长等。因此为系统设计了基于 Python 语言的 Scrapy [1]爬虫框架的爬虫代码。

Scrapy 框架是基于 Python 语言的爬虫框架，Scrapy 爬虫框架与传统爬虫框架(如 Requests、Urllib)相比，

有着诸如爬取效率高、异步请求、非阻塞等特点，并且可以基于配置省略大量需要手写的功能代码，例

如 IP 代理、随机延时请求、失败重试等功能。 
结合具体所需爬取的疫情数据，得到数据爬取流程，如图 2 所示。 
 

 
Figure 1. Overall system function diagram 
图 1. 系统总体功能图 

 

 
Figure 2. Data crawling process 
图 2. 数据爬取流程图 

3.2. 数据清洗 

考虑到系统爬取的疫情数据源分为国内中文数据和国外英文数据，为了方便用户查看疫情数据，必

须将外源英文数据进行中文翻译处理。因此为系统设计了基于 Python 语言的 translate 框架的文本翻译代

码，translate 是一个用 python 编写的简单而强大的翻译工具，支持多个翻译提供商，能够轻松的将输入

的文本翻译成所需语言的文本。 
结合系统所需数据的格式要求，得到数据清洗算法步骤如下。 
Step1：加载数据库中的疫情源数据； 
Step2：创建用于匹配英文的正则表达式对 regex； 
Step3：创建 translate 实例对象 trans； 
Step4：迭代疫情源数据，设置迭代对象为 Itemi； 
Step5：使用 regex 对 Itemi 进行判断，如果是英文数据则转至 Step6，否则转至 Step7； 
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Step6：使用 trans 对象对 Itemi 进行中文翻译处理； 
Step7：保存 Itemi 对象到数据库中。 

4. 数据分析模块设计 

4.1. 疫情数据聚类统计 

因为爬取的疫情源元数据在地区层面上较为分散，例如含有区/市、省/州，国家等层级，为了得到各

层级的准确统计数据，则必须对整体数据按照不同层级进行聚类统计处理。并且考虑到疫情数据量巨大，

且系统对数据处理效率上要求较高。因此系统选用了 Spark [2]作为大数据处理分析框架，Apache Spark
是专为大规模数据处理而设计的快速通用的计算引擎。Spark，拥有 Hadoop MapReduce 所具有的优点；

但不同于 MapReduce [3]的是——Job 中间输出结果可以保存在内存中，从而不再需要读写 HDFS，在内

存计算下，Spark 比 Hadoop [4]快许多。 

4.2. 疫情预测 

4.2.1. 疫情预测模型 
SEIR [5]是人工智能领域解决传染病预测等问题的重要数学模型。可通过研究传染病的传播速度，空

间范围，传播途径，动态机制等问题，指导传染病的有效防治。基于传染病模型进行推广生成传染病动

态模型，是开展理论定量研究的重要方法。本文引用的 SEIR 传染病模型，在人群划分和转换方面的关系

如图 3 所示。 
 

 
Figure 3. The relationship of the SEIR model 
图 3. SEIR 模型关系图 

 
该模型对易感者人数的控制如公式(1)所示： 

( ) ( )d d 1 qS t c cq S I E Sρ β ρ β θ λ= − + − + +                          (1) 

公式(1)中 q 是隔离比，β 是感染的概率，c 是接触率，ρ 是有效接触系数，通常是一个固定值为 1，
cρ 是有效接触率。易感者的转化率分别为 S、孤立的易感者 Sq、孤立的潜在的 Eq和潜在的 E，为公式中

(1)的 ( )1cq β− 、 cρ 的 ( )1q qβ − 和 ( )1c qρ β − 。考虑到非孤立感染者 I 和潜伏者 E 对易感者的影响，敏

感者已经从隔离中释放出来，Sq重新转化为 S，θ 是潜在感染者与感染者传播能力的比率。假设潜伏期的

患者与那些已经表现出症状的患者具有相同的传染性，即 1θ = 。λ 是隔离释放率，其值为 1/14，隔离持

续时间为 14 天。 
模型整体动力学方程构造如公式(2)所示： 
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在公式(2)中，σ 为潜伏者向感染者的转化速率，取 1/7(潜伏期为 7 天)，α 为病死率， Iδ 是感染者

的隔离速率， Iγ 是感染者的恢复率。 qδ 是隔离潜伏者向隔离感染者的转化速率， Hγ 是隔离感染者的恢复

速率。 
而在真正使用中发现，由于 2 月 12 日起，湖北省等地区改变新增确诊病例的统计方式，将临床诊断

病例计入新增病例中，使得官方公布的新增病例大幅上升。统计方式的改变导致官方公布的数据高于原

文献中的理论模型预测结果。考虑前后的统计方法不同，因此对模型参数进行适当修正。通过考虑部分

非二次确诊病例的计入导致平均感染系数较低，以及总病例数增大导致接触系数增大，需要引入一种动

态调整参数的方式，使用动态寻优后的修正 SEIR 模型计算感染人数理论结果。 

4.2.2. 参数寻优算法 
差分进化算法(Differential Evolution, DE)又称微分进化算法，是一种求解最优化问题的进化算法。因

为进化算法对于最优化问题的要求极少，所以被视为一种后设启发式算法。虽然后设启发式算法适用于

多种最优化问题，但是并不保证可以找到全局最优解。 
差分进化算法被使用在多维度实数编码的最优化问题。因为此算法不使用问题的梯度信息，故可解

不可微分的最优化问题。也因此，差分进化算法可用于不连续的，噪声的，随着时间改变的最优化问题。 
差分进化算法类似遗传算法，包含变异，交叉操作，淘汰机制。本质上说，它是一种基于实数编码

的具有保优思想的贪婪遗传算法[6]。而差分进化算法与遗传算法不同之处，在于变异的部分是随选两个

解成员变量的差异，经过伸缩后加入当前解成员的变量上，因此差分进化算法无须使用几率分布产生下

一代解成员[7]。 
算法的原理采用对个体进行方向扰动，以达到对个体的函数值进行下降的目的，同其他进化算法一

样，差分进化算法不利用函数的梯度信息，因此对函数的可导性甚至连续性没有要求，适用性很强。同

时，算法与粒子群优化有相通之处，但因为差分进化算法在一定程度上考虑了多变量间的相关性，因此

相较于粒子群优化在变量耦合问题上有很大的优势。由于差分进化算法在连续域优化问题的优势已获得

广泛应用，并引发进化算法研究领域的热潮。 
DE 差分进化算法经典的策略算子如公式(3)所示： 

( )1 2 3
i i i iv x F x x= + × −                                     (3) 

公式(3)中 x1、x2、x3是从当前种群中选择的三个个体，i 表示第 i 个基因位，而 F 是一个量化因子，

可用于控制新生个体与父代个体 x1之间的差别。由于在 DE 算子中参考的父代个体较多，新产生的后代

子个体与原有的父代个体之间的差别也较大，所以在全局搜索能力上有不俗的表现，经常被用于处理复

杂优化问题，以避免算法陷入局部最优。 
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针对模型参数的动态优化问题，本文利用 DE 差分进化算法根据真实数据来对模型的参数进行动态

优化，使模型得出的预测效果更符合实际发展情况。 
具体算法步骤： 
Step1：初始化种群控制参数：种群规模 pop_size,最大进化次数 max_Iterate; 

( ) ( ){ }, , ,0 | 0 ; 1, 2, , ; 1, 2, ,L U
i i j i j i jX x x x i NP j D≤ ≤ = =                      (4) 

公式(4)中， iX 是第个 i 个体，j 表示第 j 维。 

( ) ( )( ), , , ,0 0,1L U L
i j i j i j i jx x rand x x= + −                               (5) 

公式(5)中 ,
L
i jX 和 ,

U
i jX 分别为第 i 维的下界和上界，rand(0,1)表示在区间[0, 1]上的随机数。 

Step2：随机初始化 cn 个类簇中心，并生成初始种群 Chrom，对每个类簇中心使用公式(3)计算各样

本的隶属度，以及用公式(3)计算每个个体的适应度值，其中 1,2, , pop_sizei =  ； 
Step3：设置进化迭代参数 Iterate = 0； 
Step4：对种群 Chrom 进行选择、交叉、变异等遗传操作，对新产生的个体使用公式(4)、(5)计算 cn

个类簇中心，各样本的隶属度，并用公式(3)计算每一个体的适应度值 if 。若 i if F> ，则新个体替换旧个

体；否则，以概率 ( )( )exp i iP F f T= − 。接受新个体，抛弃旧个体； 
Step5：令 Iterate = Iterate+1。若 Iterate < max_Iterate，则转至 Step4；否则执行 Step6； 
Step6：令 1i iT J T −= ∗ 。若 i endT T> ，则转至 Step3；否则，执行 Step7； 
Step7：输出最优解。 
由此，得到 cn 个不同簇间疏散，同簇内密集的类簇。 

5. 后台服务模块设计 

为了方便的读取数据分析模块统计与预测的数据结果，同时给用户在前台页面良好的响应体验，后

台服务应该满足与数据分析模块有良好的兼容与对接能力，同时能满足一定的高并发条件下的性能要求。 
因此系统后台服务选用了 Java 语言编写的 SpringBoot [8]框架，SpringBoot 框架拥有项目快速搭建、

与主流框架无配置集成、云计算天然集成等特点，这使得后台服务能够轻松地对接本系统的大数据框架，

进而在快速完成开发的前提下，还能够轻松的读取大数据模块处理的结果。 
本文采用的 SpringBoot 架构设计如图 4 所示。 

 

 
Figure 4. SpringBoot background framework design 
图 4. SpringBoot 后台框架设计图 
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6. 前台服务模块设计 

环绕式页面布局 

环绕式布局它是在界面设计中最灵活的布局之一。环绕布局将内容分成多个有意义的部分，不仅充

分的利用了屏幕空间，还能让用户一目了然的了解页面所包含的内容。 
本系统前台页面采取的布局方式为环绕式布局，设计图如图 5 所示，其中具体布局块解释如下： 
① 放置标题。 
② 放置数据地图。 
③ 放置疫情确诊人数。 
④ 中放置全球国家(地区)目录，点击目录在区域②的地图上显示该国疫情情况，由于医院数据量大，

区域有限所以设置一个滚动条可以下拉查看更多数据。 
⑤ 放置当前时间信息。 
⑥ 放置根据国家(地区)搜索详情疫情的搜索栏。 
⑦ 放置一个日历，主要用于根据日期在区域展示全球各地区当天的疫情情况。 
⑧ 放置一个折线直方图，展示某地区当月每日疫情变化情况。 
⑨ ⑩ ⑪ ⑫ 分别放置四个按钮，使区域②分别展示这四个疫情指标的分布情况。 
 

 
Figure 5. Page layout design 
图 5. 页面布局设计图 

7. 项目实现 

根据上述总体设计和关键技术实现逻辑，完成系统全部代码的编写。并将编写的程序台部署在 Linux
服务器上运行。通过测试该系统实现了系统需求的基本功能。即用户可点开浏览器便可查看到系统页面，

具体实现效果如图 6 至图 7 所示。 
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Figure 6. Large screen of epidemic visualization 
图 6. 疫情可视化大屏界面图 
 

 
Figure 7. Epidemic prediction interface 
图 7. 疫情预测界面图 

8. 总结 

系统以更好的实现疫情数据可视化监控与发展预测为开发目的，使用了 Scrapy 爬虫框架爬取了大量

疫情数据源，使用了 Spark 大数据处理框架清洗并聚类统计了大量疫情数据，重点讨论了在疫情发展预

测分析中 SEIR模型的使用，在模型初始化参数上，系统使用DE差分进化算法并结合大量真实疫情数据，

针对不同地区，拟合出其最优的模型初始化参数，从而得到了更好的预测拟合效果，为利用大数据技术

实现疫情可视化监控和普适性的疫情模型预测提供实现的方法与思路。 
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