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摘  要 

2020年3月12日，世界卫生组织宣布新型冠状病毒肺炎是一种大流行病。如何对流行性传染病有关大流

行病或流行病进行界定一直是备受关注的问题。本文通过选用历史上已被确认为大流行病或流行病的传

染病，依据大流行病严重程度评估框架建立分类体系，利用主成分分析法提取主成分，并建立系统聚类

与二分类Logistic回归分析模型分别对于这些传染病进行定性定量分类研究，为流行性传染病的界定提

供一种思路。 
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Abstract 
On March 12, 2020, the World Health Organization (WHO) declared COVID-19 a pandemic. How to 
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define pandemics or epidemics related to diseases has been a matter of great concern. This paper 
selects infectious diseases that have historically been identified as pandemics or epidemics and 
establishes a classification system based on the framework for assessing the severity of pandemics, 
principal component analysis is used to extract principal components, and establish systematic 
clustering and dichotomous Logistic regression analysis model for the qualitative and quantitative 
classification of these infectious diseases. It provides a way of thinking for the definition of epi-
demic infectious diseases. 
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1. 引言 

在漫长的人类历史发展过程中，人类曾遭遇过数不清的传染病的侵扰。2020 年初，新型冠状病毒引

发的病毒性肺炎席卷全球。3 月 12 日，世界卫生组织(World Health Organization)宣布，新型冠状病毒肺

炎(COVID­19)是一种大流行病(Pandemic)。关于流行性传染病的术语，“Pandemic”、“Epidemic”和

“Endemic”之间的界定条件是较为模糊的，即便是一些医学专家也会较为频繁地错误使用，这是因为随

着时间的推移，对于某一种传染病的传播流程或多或少的都会产生影响，造成了这些术语的定义也是时

常变动的。因此，建立一个合理的流行性传染病级别的分类模型，对于世界卫生组织及时地向世界公布

信息，降低传染病带来的损失就显得尤为重要。 

2. 文献综述 

对于流行病这一词语，最早可追溯于 Homer 的《Odyssey》中，该词后来由 Hippocrates 赋予了医学

意义[1]。到 17 世纪初，“流行病(Epidemic)”和“地方病(Endemic)”这两个词用于指代人口水平发生疾

病的对比条件，“流行病(Epidemic)”发病状况广泛，“地方病(Endemic)”发病率低[2]。亚特兰大疾病

控制中心对于“流行病(Epidemic)”做出大致如下的定义：在特定地区或特定人群中发生的疾病、伤害或

其他健康状况比预期的状况要严重。通常情况下，这些病例被推定为有共同原因或以某种方式相互关联

[3]。Porta 和 Miquel 对大流行病(Pandemic)的定义是：一种跨越国际边界的大规模流行病，通常影响到全

世界范围的人民[4]。William C. Shiel Jr.对于“地方病(Endemic)”的定义是：这种疾病传播过程具有特定

人口，环境或区域的特征，但频率相对较低[5]。 
对于流行病的界定条件，国内的相关研究较国外的较少。国外的学者们提出了一种大流行病严重

程度评估框架(PSAF)，它使用象限来评估大流行病的传播率和临床严重程度，并将其合并为一个总体

影响来对于一种传染病是否为大流行来进行评估[6]。传染病的传播率可以通过可获得的数据来进行衡

量，这些数据包括地区感染率，感染人数以及感染的地区数等[7]。临床严重程度也可以通过多种措施

进行计算，包括病死率，传染病的医学机理等[8]。在 2014 年，美国疾病控制和预防中心(CDC)将 PSAF
作为其官方大流行严重程度评估工具[9]。同时，它也是 CDC 在 COVID-19 大流行时国家大流行战略中

列出的官方评估工具[10]。 
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3. 研究目的及意义 

本文的研究目的是在新型冠状病毒肺炎大流行病的背景下，基于历史上已经被定义过为大流行病或

流行病的传染病，建立合理的这二者的分类体系以及模型，从而对于大流行病和流行病进行定性和定量

分类分析，为未来对于某一种传染病的界定提供一种研究方向。 

4. 流行病和大流行病的分类体系的构建 

4.1. 分类指标的选取 

根据国外现有的研究方案，即大流行严重程度评估框架(Pandemic Severity Assessment Framework)中
提出的两个主要因素来确定大流行病的影响。首先第一个主要因素是临床严重程度，即有关传染病感染

能力的严重程度。第二个主要因素是传输率，即某种传染病是多么容易的进行人传人传播。基于以上两

个主要因素，选取如下指标构建评价体系(表 1)： 
 
Table 1. Epidemic and pandemic classification systems 
表 1. 流行病和大流行病的分类体系 

分类体系 主要因素 分类指标 

流行病和大流行病的分类体系 

临床严重程度 

病死率 

表面存活时间 

潜伏期 

谷歌点击搜索量 

传输率 

基本传染数 

全球感染人数 

传染病流行期 

影响国家地区数量 

4.2. 分类指标的解释 

4.2.1. 临床严重程度 
• 病死率(Casefatality rate，简称 CFR)：表示在一定时期内，因患某种疾病死亡的人或动物数量占患病人

或动物总数的比例，该指标用于衡量疾病所造成的严重性评估。 
• 表面存活时间(Survival time on surfaces)：表示病毒离开宿主细胞在介质表面可以存活的时间，在这段

时间内，它可以感染一个新的宿主，该指标可以衡量疾病难以被消灭的程度。 
• 潜伏期(Incubation period)：是一般疾病在发展过程中的一定阶段，这一阶段是从致病刺激物侵入机

体或机体发生作用起，到机体出现反应或开始呈现症状时止，该指标可以衡量疾病难以被发现的程

度。 
• 谷歌点击搜索量(Google hits)：是指在谷歌搜素引擎上，对于某一种疾病的搜索点击量，该指标可以衡

量该疾病对于民众的严重影响程度。 
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4.2.2. 传输率 
• 基本传染数(Basic reproduction number，简称 R0)：是指在流行病学上，指在没有外力介入，同时所有

人都没有免疫力的情况下，一个感染到某种传染病的人，会把疾病传染给其他多少个人的平均数，该

指标可以衡量该流行病难以控制的程度，R0 的数字越大，表示流行病越难以控制。 
• 全球感染人数(Global infections)：是指在某一时间内，某种已知病毒或未知病毒的全球感染人数。该

指标可以衡量疾病的传输能力。 
• 传染病流行期(Epidemic period)：是指在某一特定时间内，动物的发病量或发病率超过正常水平，该时

期发病数量大，波及范围广。 
• 影响国家或地区数量(Number of countries or regions affected)：是指某种疾病在发病过程中的所到达的

国家或地区数，该指标可以衡量该疾病的传输能力。 

5. 研究方法与步骤 

5.1. 基于主成分分析的变量特征提取 

5.1.1. 模型的基本思想简介 
主成分分析是采取一种数学降维的方法，其所要做的就是设法将原来众多具有一定相关性的变量，

重新组合成一组新的相互无关的综合变量来代替原来的变量[11]。本文中利用主成分分析法对于流行病和

大流行病的分类体系中的分类指标进行重新组合，从而获得新的综合变量，即完成变量的特征提取。 

5.1.2. 模型的建立 
首先对于所取得的原始数据进行标准化处理，假设样本的观测数据矩阵如下所示： 

11 12 1

21 22 2

1 2

p

p

n n np

x x x
x x x

x x x

 
 
 =
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 
  





   



X                                      (1) 

因此，可以按照如下的方法对于原始数据进行标准化处理： 

( )
( )* 1, 2, , ; 1, 2, ,ij j

ij

j

x x
x i n j p

Var x

−
= = =                               (2) 

接下来，计算样本间的相关系数矩阵，则对于标准化后的相关系数矩阵为： 
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其中， 
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利用得出的相关系数矩阵 R ，计算其对应的特征值 ( )1 2, , , pλ λ λ 和相应的特征向量： 

( )( )1 2, , , 1, 2, ,i i i ipa a a i p= = a                              (5) 
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接着，计算主成分的贡献率，这里的贡献率指的是某个主成分的特征值所占全部特征值合计的比重： 
主成分的贡献率计算公式为： 

( )
1

1, 2, ,i
p

kk

i p
λ
λ

=

=
∑

                                   (6) 

累积贡献率计算公式为： 

( )1

1

1, 2, ,
i

kk
p

kk

i p
λ

λ
=

=

=∑
∑

                                 (7) 

计算主成分载荷，其计算公式为： 

( ) ( ), , 1, 2, ,ij i j i ijl p z z e i j pλ= = =                             (8) 

得到各主成分载荷后，按照如下公式进行进一步计算，得到各主成分的得分： 

1 11 1 12 2 1

2 21 1 22 2 2

1 1 2 2

p p

p p

m m m mp p

z l x l x l x

z l x l x l x

z l x l x l x
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
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

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







                              (9) 

利用原始数据经过处理后的得到各主成分得分后，便可选择这些贡献率大的主成分，作为流行病和

大流行病的分类依据变量。 

5.2. 基于系统聚类分析的定性分类处理 

5.2.1. 模型的基本思想简介 
系统聚类分析的基本思想是首先将每个样本单独聚为一类，再对样本间的“距离”进行确认，最后

在依据样本间的距离进行有层次的聚类，即距离进的先聚类，距离远的后聚类，所以这种聚类方法又叫

做层次聚类，不断地对此过程进行重复，直到每种类型都聚集到合适的类中[12]。本研究利用主成分分析

法提取出的主成分，将所收集到的 n 种历史上已被确定的流行病或大流行病进行层次聚类，即完成这 n
种传染病的定性分类处理。 

5.2.2. 模型的建立 
首先将所获取的 n 个样本单独定义成 n 类，确定样本距离的计算公式，在本文中，选取了欧氏距离

进行研究，其计算公式为： 

( )2
1

p
ij ik ikkd x x

−
= −∑                               (10) 

其中， ijd 为样本 ix 与 jx 之间的距离。 
利用上述公式，将距离最近的两个样本合成一类，剩余样本合成另一类，此时为 1n − 类，重复操作，

直到样本最后被聚为一类。经历上述操作，便可以得到样本传染病定性分类后的结果。 

5.3. 基于二分类 Logistic 回归分析的定量分类处理 

5.3.1. 模型的基本思想简介 
二分类 Logistic 回归分析又被称作二项 Logistic 分析，其可以非常有效的对于数据进行二分类处理
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[13]。同时，其对于结果的解释比较容易理解，利用二分类 Logistic 回归，将所收集到的传染病样本进行

定量分类处理。 

5.3.2. 模型的建立 
设P为某种传染病是流行病的概率，P的取值范围为(0, 1)，则1 P− 表示该种疾病是大流行病的概率。

首先对于 P 进行 Logit 转换，即对
1

p
p−
取自然对数 ln

1
p

p−
作为因变量，建立线性回归方程： 

0 1 1ln
1 p p

p x x
p

β β β= + + +
−

                                (11) 

以上即为二分类 Logistic 模型，根据上式，我们便可以得到： 

( )
( )

0 1 1

0 1 1

exp

1 exp
p p

p p

x x
P

x x

β β β

β β β

+ + +
=

+ + + +





                             (12) 

上式中， 0β 表示常数项， ( )1,2, ,i i pβ =  表示回归系数， ix 表示第 i 个变量矩阵[14]。 
基于以上处理，便可以得到样本疾病定量分析后的结果。 

5.4. 研究步骤 

本文中的模型建立与数据处理是建立在 SPSS 24.0 版本上的。以下是本文对于所收集的 32 种历史上

已被确定的流行病或大流行病进行分类判别的步骤： 
第一步：将对应收集好的 32 种疾病的数据指标利用 SPSS 软件中的“降维”操作处理，对于结果选

取累积贡献率大于 85%的 n 个主成分，并计算对应的主成分得分。 
第二步：利用第一步所得到的主成分，利用 SPSS 软件中的“分类”功能，将所收集的 32 种疾病聚

类合适后为止。 
第三步：利用第一步所得到的主成分，选取共线性较弱的主成分，利用 SPSS 软件中的“回归”功

能，经过实验选取最优分类结果，即为分类结果正确率较高的方法为止。 
经过以上三个步骤，我们便可以得到较优的对于某种疾病是流行病或大流行病的分类结果，最后，

我们利用已经被判定为大流行病的新型冠状病毒肺炎对于模型的合理性进行验证。 

6. 数据的来源及预处理 

本文中所选用的疾病以及数据来源于世界卫生组织(World Health Organization)、美国疾病预防控制中

心(Centers for Disease Control and Prevention)以及 Knoema 数据库等。根据前文解释定义的 8 项指标，本

文收集了已被定义为流行病或者大流行病的 32 种疾病的数据。 
由于某些传染病的数据指标较难以统计，因此我们对于部分统计量的数据以估计量代替样本数据的

方法作为实验数据进行分析。 

7. 实证分析 

首先我们对于原始数据利用主成分分析法进行分析，通过 KMO 和巴特利特的检验后，KMO 的值为

0.851，接近于 1，说明所使用的原始数据适合提取主成分。同时巴特利特球形度检验中的 Sig 值为 0.000，
小于显著性水平 0.05，拒绝原假设，说明变量间存在相关关系。同时，利用 SPSS 软件做出原始数据的

碎石图如图 1 所示。 
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Figure 1. Gravel map 
图 1. 碎石图 

 

通过碎石图，我们可以看到前三个主成分后，特征值点的走势逐渐趋于缓平，因此，我们可以选取

前三个成分作为主成分进行分析。 
 

Table 2. The total variance of the interpretation 
表 2. 总方差解释 

成分 总计 初始特征值 
方差百分比 累积% 总计 提取载荷平方和 

方差百分比 累积% 总计 旋转载荷平方和 
方差百分比 总计 

1 5.020 62.754 62.754 5.020 62.754 62.754 3.811 47.642 47.642 

2 1.403 17.541 80.294 1.403 17.541 80.294 2.286 28.574 76.216 

3 0.714 8.924 89.218 0.714 8.924 89.218 1.040 13.002 89.218 

4 0.348 4.350 93.568       

5 0.236 2.945 96.513       

6 0.131 1.640 98.153       

7 0.100 1.250 99.403       

8 0.048 0.597 100.000       

 
通过总方差解释表 2，前三个主成分的累积贡献率可以达到 89.218%，大于 85%，说明选取前三个主

成分便包含了原始数据 89.218%的信息，选取前三个主成分便可以说明问题。得到每种传染病的三个主

成分后，绘制其两两分类散点图如图 2 所示。 
由图 2 可知，FAC1_1 与 FAC2_1 之间的共线性较弱，且对于结果的分类情况较好，因此，选用 FAC1_1

与 FAC2_1 作为变量进行系统聚类分析，利用 SPSS 软件做出如图 3 所示谱系图。 
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Figure 2. Classification scatter plot 
图 2. 分类散点图 
 

 
Figure 3. Pedigree map 
图 3. 谱系图 

 

根据谱系图的分类结果，可以看到，除去单独为一类的霍乱后，其余的传染病可以归为以下两大类： 
• 第一大类别传染病(10 项)：鼠疫、季节性流感、西班牙流感、猪流感、水痘、严重急性呼吸综合征、

艾滋病、麻疹、疟疾、禽流感。 
• 第二大类别传染病(21 项)：球菌性脑膜炎、淋巴丝虫病、梅毒、天花、黄热病、大肠弯曲杆菌、棘球

蚴病、结核病、腮腺炎、猩红热、基孔肯亚热、麻风、蠕虫病、白喉、埃博拉病毒、沙门菌、MRSA、

脊髓灰质炎、伤寒、寨卡病毒、登革热。 
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其中，对于分类结果，第一大类别传染病中，大流行病占比 80%，流行病占比 20%；第二大类别中，

大流行病占比 4.8%，流行病占比 95.2%。由此，可以说明对于所收集的 32 种传染病类别的定性分析结果

较好。 
由于前文分析 FAC1_1 与 FAC2_1 的共线性较弱，所以选用这两个变量作为解释变量，利用 SPSS

软件的回归功能建立二分类 Logistic 模型进行传染病分类的定量分析，在分别使用向前步进(似然比)与向

后步进(似然比)后，得到如下的模型拟合度对比表： 
 
Table 3. Comparison of model fit 
表 3. 模型拟合度对比表 

指标 
方法 

向前：LR 向后：LR 

−2 对数似然 15.449 12.663 

考克斯-斯奈尔 R 方 0.506 0.547 

内戈尔科 R 方 0.728 0.787 

 
表 3 的作用是检验模型拟合度的高低。−2 对数似然的值越小，表示模型的拟合程度越好；考克斯-

斯奈尔 R 方和内戈尔科 R 方代替了线性回归中的 R 方，这两个指标的数值越接近于 1，说明模型最终的

拟合程度越好。由表 3 得到的结果，向后：LR 方法的−2 对数似然值较向前：LR 方法小，而考克斯-斯
奈尔 R 方和内戈尔科 R 方更接近于 1，所以，使用向后：LR 方法使得模型的拟合程度提高。 
 
Table 4. H-L test randomness table 
表 4. H-L 检验随机性表 

步骤 1 
分类 = Pandemic 分类 = Epidemic 

总计 
实测 期望 实测 期望 

1 2 2.862 1 0.138 3 

2 3 2.590 0 0.410 3 

3 3 2.340 0 0.660 3 

4 1 0.874 2 2.126 3 

5 0 0.126 3 2.874 3 

6 0 0.084 3 2.916 3 

7 0 0.050 3 2.950 3 

8 0 0.035 3 2.965 3 

9 0 0.025 3 2.975 3 

10 0 0.013 5 4.987 5 

 
表 4 为 H-L 检验随机性表，从表种所得到的结果可以看到，分类 = Pandemic 与分类 = Epidemic 这

两种情况下的实测值与观测值大致相等，此种结果便可认为模型的分类准确率较高，即模型的拟合程度

较优。由此，便可得到模型的拟合结果如表 5 所示。 
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Table 5. Fitting results 
表 5. 拟合结果 

 B 标准误差 瓦尔德 自由度 显著性 Exp(B) 
Exp(B)的置信区间 

下限 上限 

FAC1_1 −3.086 1.062 8.440 1 0.004 0.046 0.006 0.366 

FAC2_1 −0.990 0.731 1.834 1 0.176 0.372 0.089 1.557 

常量 2.401 1.137 4.457 1 0.035 11.029   

 
表 5 是模型的拟合最终结果，从表中可以得到 FAC1_1 和常量的差异显著性 P 值均小于 0.05，具有

统计学意义，因此，最终的二分类 Logistic 模型拟合方程为： 

( )Logit 2.401 3.086 FAC1_1P = − ∗                              (13) 

对于拟合得到的模型，可以对于未来某种传染病是否为大流行进行预测。即当预测值小于 0.5 时，

则该传染病为大流行病；当预测值大于 0.5 时，则该传染病为流行病；选用新型冠状病毒肺炎的数据带

入模型验证，经历上述步骤，计算得到的对应 FAC1_1 的值为 0.92177，带入到式(13)中，得到如下结果： 

( )Logit 2.401 3.086 0.92177 1.1073 0.5P = − ∗ = − <  

由上述计算结果，依据结论，可以判断新型冠状病毒肺炎属于大流行病。 

8. 结语 

本文通过选用历史上已被确认为大流行病或流行病的传染病，根据大流行严重程度评估框架构建分

类指标进行数据统计，利用主成分分析法提取主成分，分别建立系统聚类模型进行定性分类和二分类

Logistic 回归分析模型进行定量分类，最后利用新型冠状病毒肺炎进行结果的验证。本文模型对于未来某

种传染病的分类界定提供了一种思路，有利于医疗机构可以更好地应对疫情，从而降低因传染病带来的

损失。 
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