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狂犬病时空传播模型研究进展
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摘要：　 狂犬病是中国一个重要的公共卫生问题，造成了巨大的社会负担。 为了能够制定出更好的防控措施，需要对狂犬

病的时空分布动态做出分析、判断。 本文综述了近年来空间分析和时空动态模型在研究狂犬病时空传播过程中的应用，
介绍了狂犬病流行病学分析、时空分布状况、空间聚集性、空间自相关性和狂犬病动态传播模型的研究进展。
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　 　 狂犬病是一种由狂犬病毒（ｒａｂｉｅｓ ｖｉｒｕｓ，ＲＡＢＶ）引
起的世界性人兽共患疾病。 人类狂犬病的传染源大多

为家养犬［１－２］，占人类狂犬病传播的 ９５％［３－４］，它的病

死率几乎为 １００％，每年造成全球近 ６ 万人死亡［５］，其
中 ９０％的病例集中在亚洲和非洲［６］。 与其他亚洲国

家相比，中国人类狂犬病发病率相对较高［７］。 在

１９６０—２０１４ 年期间，中国东部和南部地区曾大规模暴

发人类狂犬病疫情，累计报告的人类狂犬病病例超过

１２ 万［８］。 近年来，中国人类狂犬病出现向西部和北部
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地区扩散的趋势［９－１０］，且冬春季节发病数在增加［１１］。
单独采用描述性流行病学方法对疫情资料进行统计分

析，难以对这种现象进行深入的解释，也不能挖掘出产

生这种现象的原因。 为了更好的发挥传染病模型辅助

决策和防控的优势，本文对近年狂犬病时空传播研究

方法进行了回顾性分析。

１　 文献搜索策略和选择标准

在 ＰｕｂＭｅｄ（ｗｗｗ􀆰 ｎｃｂｉ􀆰 ｎｌｍ􀆰 ｎｉｈ􀆰 ｇｏｖ）检索主题中

含 有 “ ｒａｂｉｅｓ ”、 “ ｆａｃｔｏｒ ”、 “ ｍｏｄｅｌ ”、 “ ｓｐａｔｉｏｔｅｍｐｏｒａｌ
ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ”等关键词，２００１ 年至今的文章。 首先检

索到 ４７３ 篇相关的文献；然后根据标题和摘要删除了

部分不满足研究需要的文章，剩下 １５６ 篇文献；最后通

过阅读全文留下 ８２ 篇相关文献，见图 １。 文章筛选的

０２０１ 实用预防医学 ２０２０ 年 ８ 月 第 ２７ 卷 第 ８ 期　 Ｐｒａｃｔ Ｐｒｅｖ Ｍｅｄ， Ａｕｇ． ２０２０， Ｖｏｌ． ２７， Ｎｏ．８



标准是：是否描述了狂犬病的流行病学特征、时空分布

状况、动态变化情况；是否进行了空间分析；是否研究

了病毒在宿主之间以及宿主和人之间的传播；是否进

行了影响因素探测；是否对狂犬病未来传播风险做出

预测。 在万方数据知识服务平台（ ｗｗｗ． ｗａｎｆａｎｇｄａｔａ．
ｃｏｍ．ｃｎ）搜索主题包含“狂犬病”、“流行病学”、“模型”
等关键词的期刊文章，由于大量关于狂犬病的中文文

献都是在对人类狂犬病历史发生情况做流行病学分

析，筛选了与研究主题相关的文献 １６ 篇。

图 １　 文献检索流程图

２　 空间分析

对于空间分析的概念可以有很多种不同的理解。
从流行病学方向考虑，空间分析是对病例的位置进行

空间数据分析的技术，其目的在于准确了解疾病的空

间分布状况。 利用空间分析对狂犬病相关数据进行定

量的研究，可以提取出狂犬病相关数据中所隐含的空

间规律，为狂犬病的防治提供关键信息。 在狂犬病时

空传播研究中常用的空间分析方法包括疾病制图、时
空扫描统计、空间自相关分析方法等。
２􀆰 １　 疾病制图　 在空间流行病学中，疾病制图指将疾

病数据通过地理信息方法进行可视化的过程，它可以

最直观地显示出疾病的空间分布状况，揭示疾病与某

些事物之间的关联。 最经典的应用是 １８５４ 年英国医

生 Ｊｏｈｎ Ｓｎｏｗ 绘制了一张著名的伦敦霍乱暴发时研究

个案的地图（ｇｈｏｓｔ ｍａｐ），第一次揭示了水井和霍乱之

间的关系［１２］。 同样也可以将狂犬病病例数据进行可

视化，分析狂犬病的空间、时间分布特点［１３－１５］。 比如，
将斯里兰卡 １９９９—２０１０ 年所有的动物狂犬病病例数

量以省份为最小单位绘制在地图上时，可以很清晰地

看到绝大部分的病例是在斯里兰卡西部的省份［１６］。
此外，把柱状图和地图结合起来的绘图方式可以更好

的展示狂犬病时空变化趋势。 将 ２００５—２０１２ 年全国

各省的病例进行可视化，结果发现高危地区的发病率

呈现逐年下降的趋势，而低危地区的发病率逐年

增加［１７］。
２􀆰 ２　 时空扫描（聚集性）统计分析　 疾病制图大多以

行政区划为最小单位进行数据统计制图，但是疾病的

传播并不会因为行政边界的出现而中断［１８］。 疾病在

特定的空间范围内是否聚集，可以通过疾病制图获得

直观结果，但是具体呈现的聚集性需要对病例数据进

行进一步的聚集性分析，探测具体危险聚集区域。 常

用的是时空重排扫描统计量方法（ＳａＴＳｃａｎ 软件）进行

时空聚集性分析［１９－２１］，它可用空间、时间或时空扫描

统计来分析空间、时间和时空数据。 ＳａＴＳｃａｎ 可以对

疾病进行地理监测，检测疾病在时间、空间或时空分布

上是随机分布状态还是存在聚焦，并对统计学意义进

行检验；评估疾病聚集危险的统计显著性；进行反复的

时间－周期性疾病监测，探测疾病早期暴发信号。
这种时空扫描统计方法几乎适用于所有类型疾病

的研究。 基于空间扫描统计量，发现了一个以纳米比

亚西北部为中心的动物狂犬病聚集流行［２２］；还发现在

尼日尼亚伊洛林的中央屠宰场及其邻近的露天牛肉市

场存在一个半径为 ３􀆰 ３ ｋｍ 的受狂犬病病毒感染的犬

咬伤病例的空间聚焦［２３］。 此外，将同一地区、两个不

同时间段的空间扫描统计量进行比对，可以观察狂犬

病危险区域的时空变化情况。 通过这种方法，发现巴

西米纳斯吉拉斯州动物狂犬病的危险区域在进一步扩

大［２４］。 如果对同一地区进行长时间的观测，可以对狂

犬病扩散和传播研究有一定的作用。
２􀆰 ３　 空间自相关分析　 “地理学第一定律”由 Ｗａｌｄｏ
Ｔｏｂｌｅｒ 在 １９７０ 年提出，他指出任何事物都是与其他事

物相关的，距离越相近的事物关联更紧密［２５］。 对狂犬

病病例数据进行空间自相关分析，可以确定狂犬病的

发生是否在空间上相关，以及有何种程度的相关性。
空间自相关分析一般分为全局自相关分析和局部

自相关分析。 全局莫兰指数（Ｍｏｒａｎ’ ｓ Ｉ）是从整体上

反映研究区域的空间相关性，它的取值范围是［ －１，
１］，当 Ｉ 值大于零时表示正相关且越接近于 １ 聚集性

越大，小于零时负相关，等于零时是随机现象［２６］。 局

部空间自相关分析是在全局自相关分析没有聚集出现

时，用来检查是否有小的、可能被忽视的聚集，可反映

子区域间的相关程度。 局部自相关分析常用方法是空

间关联局部指标（ｌｏｃａｌ ｉｎｄｉｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｓｐａｔｉａｌ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ，
ＬＩＳＡ），生成 ＬＩＳＡ 聚类图和 Ｍｏｒａｎ 散点图，得到 ４ 种空

间格局，即 ＨＨ（高高）、 ＬＨ （低高）、 ＬＬ （低低）、ＨＬ
（高低） ［２７］。

利用空间分析，得到狂犬病的空间分布状况，可根
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据此结果将空间聚集区域列为狂犬病防控的重点区

域。 此外，在探测狂犬病影响因素的时候也应该重点

关注狂犬病高发区域。 利用 ＬＩＳＡ 统计量的局部指标，
特别是 Ｍｏｒａｎ’ｓ Ｉ 指数进行空间自相关分析，空间聚

类检测显示智利中部地区表现出显著的空间正相

关［２８］，局部空间自相关指标 ＬＩＳＡ 显示阿曼苏丹国的

中北部存在很多狐狸狂犬病聚类［２９］。
疾病制图、时空扫描统计分析、空间自相关分析等

时空分析方法，可以很好地描述狂犬病在三间分布上

的变化。 但是，不足以揭示犬类种群内部的动态和犬

间传播情况。 为了更好地评估狂犬病的传播动态，下
文引入动力学模型进行介绍。

３　 数学动力学模型

人类狂犬病的空间传播大多是由宿主动物的活

动、迁徙等造成的［３０－３１］，犬类狂犬病的暴发常常被认

为是人类狂犬病的源头［３２－３３］。 为了研究狂犬病在宿

主动物之间的传播以及从感染的宿主动物到人的传

播，常常会选择构建了一种数学模型框架来模拟这种

传播动态［３４－３６］。 在研究传染病动态传播特征时，最常

使用的是 １９２７ 年 Ｋｅｒｍａｃｋ 和 ＭｃＫｅｎｄｒｉｃｋ 建立的 ＳＩＲ
传染病动力学模型［３７］。 １９８１ 年，Ａｎｄｅｒｓｏｎ 等第一次将

该模型用来解释狂犬病在狐狸群体中的传播特征［３４］。
ＳＩＲ 模型是对易感（ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ，Ｓ）、感染（ｉｎｆｅｃｔｅｄ，Ｉ）和
恢复（ｒｅｃｏｖｅｒｅｄ，Ｒ）这三种状态之间的人员流动进行

建模。 它的常微分方程如下表示：
ｄＳ
ｄｔ

＝ －β ＳＩ
Ｎ

ｄＩ
ｄｔ

＝ －β ＳＩ
Ｎ
－γＩ

ｄＲ
ｄｔ

＝γＩ

Ｎ＝Ｓ＋Ｉ＋Ｒ
其中，Ｎ 默认为是一个固定的常数。 Ｓ，Ｉ，Ｒ 都分

别代表了相应人群的数量，自然参数 β 表示从易受感

染（Ｓ）到被受到感染（ Ｉ）的概率，而参数 γ 表示从受到

感染（ Ｉ）到恢复（Ｒ）的概率。 人们被感染的比率与被

感染的人数和易受感染的人数成正比。 如果有很多人

被感染，那么易感人群与感染者接触的几率就很高；如
果感染者很少，那么易感人群与感染者接触的机会就

更低。 针对狂犬病独有的特征，比如有 １—３ 个月的潜

伏期，一旦感染发病，病死率为 １００％等，后来有很多

研究添加了暴露（ ｅｘｐｏｓｅｄ， Ｅ） 这一状态，构建 ＳＥＩＲ
模型［３８－３９］。

Ｚｈａｎｇ 等［３８－４０］关于狂犬病在中国传播动态的研究

是基于狂犬病在中国流行的季节性和空间异质性进行

的。 首先，他们加入出生率、免疫接种损失率、受感染

者感染时间的长短、暴露的个体发展为感染类还是易

感类、自然死亡率、疫苗接种率以及与疾病相关的死亡

率等参数，构建犬和人的 ＳＥＩＲ 模型，描述狂犬病在犬

之间的传播以及从犬到人的传播［３９］。 然后，建立人犬

接触扩散模型，研究犬的运动对狂犬病空间传播的影

响［４０］。 最后，用一个具有周期性传播率的 ＳＥＩＲＳ 模型

来研究季节性狂犬病流行［３８］。 研究结果发现中国狂

犬病患病人数正在减少，但是会于 ２０３０ 年达到另一个

峰值；在中国，将控制犬的出生率、增加狂犬疫苗覆盖

率、夏秋季节加强对小学生和儿童的监管、限制犬的活

动等这些行为相结合的方式是一种有效控制人类狂犬

病的措施［３８－４０］。 同时，一个构建狂犬病在犬－中华白

鼬獾－人传播的多宿主共患病模型的研究发现犬与中

华白鼬獾之间的传播、犬的数量、犬只疫苗接种率在狂

犬病的传播中起着重要作用［４１］。
加入接种疫苗（ｖａｃｃｉｎａｔｅｄ，Ｖ）这一状态构建出的

犬狂犬病易感－暴露－感染－接种（ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ－ｅｘｐｏｓｅｄ－
ｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓ－ｖａｃｃｉｎａｔｅｄ，ＳＥＩＶ）数学模型，可以用来确定

哪些参数可以更好地阻止疾病传播［４２］。 在一项关于

中国农村地区家犬狂犬病病毒传播动态的研究中，田
怀玉等利用系统地理学分析和流行病学建模分析方

法，建立 ＳＥＩＶ 数学模型来重建狂犬病病毒在犬间的

流行历史和病犬的种群动态，其结果与人类狂犬病病

例的趋势一致［４２］。 ＷＨＯ 的指导意见以及大量的研究

都表明，对犬类进行大规模的疫苗接种是控制狂犬病

最好的手段［４３－４４］，当至少 ７０％的犬接种疫苗时［４５］，重
大犬类狂犬病疫情就可以预防［４６］。 随着疫苗接种覆

盖率的增加，小疫情暴发的可能性也会降低，而通过降

低犬的密度（如大规模扑杀）来控制犬类狂犬病传播

效果可能是有限的［４７］。 此外，还需要考虑传染病动力

学模型中的暴露过程即犬只之间的接触率［４８－４９］，一般

会构造一种接触网络来模拟狂犬病在犬间的传播，因
此任何影响犬间接触的因素都可能是狂犬病传播的影

响因素［５０－５１］。
构建狂犬病数学动力学模型模拟狂犬病在犬之间

和人－犬之间的传播，模拟不同的防控措施下狂犬病

传播情景，可以直接为狂犬病的防治措施提供参考，如
增加疫苗覆盖率、限制犬的活动等。

４　 结合流行病数据和基因序列的方法

将流行病学和病原体遗传序列数据结合进行系统
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分析，可描述犬狂犬病的时空动态，揭示其空间传播过

程［５２－５５］。 对狂犬病阳性标本进行基因测序，通过疾病

制图的方法将不同的毒株绘制到地图上，以此来分析

狂犬病病毒的传播模式［５６］。 比如，通过基因测序对我

国云南省狂犬病病毒阳性标本进行系统分析，显示当

地存在三个明显分布特征的亚群，对支系的空间分布

状况进行分析，可得到狂犬病的传播扩散模式：随着时

间推移，研究发现狂犬病病毒由东、南部向西、北部传

播，东、西部出现了相同的支系病毒［５６］。 此外，基于系

统地理学方法和流行病学建模的分析除了可以描述、
预测狂犬病的空间传播［５７］、评估可能的影响因素，还
可以评估狂犬病控制效果、为关键流行病学参数的估

计提供支撑［４２］。 一项关于人类活动在动物病原体传

播中作用的研究，通过将空间传播过程和时间序列模

型相结合的方法，描述、预测和控制病原体的空间传

播，研究结果表明人类活动对狂犬病病毒空间扩散的

加剧作用［５７］。 随着方法学的进展病毒遗传序列数据

逐渐成为强有力的证据与基础数据。

５　 狂犬病空间传播的影响因素及风险预警

将公 共 卫 生 数 据 与 计 算 机、 地 理 信 息 系 统

（ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ，ＧＩＳ）技术等结合起来，
不仅可以准确掌握狂犬病发病的时空分布状况、流行

特征，模拟狂犬病的动态传播，还能了解狂犬病发病的

影响因素以及对狂犬病的发生做出预测。 影响因素的

准确探测对于风险评估也具有十分重要的意义，可靠

的风险评估对于有效防控狂犬病疫情具有重要意义。
狂犬病的空间传播受到很多因素的影响。 犬类狂

犬病被发现与人口密度呈正相关［２２，５８］，它的局部传播

也与犬类种群大小和分布模式有关［５９－６１］。 经济发展

被认为是另一个与狂犬病传播相关的人为因素［１０］，狂
犬病在欠发达地区更为普遍［６２－６３］。 离最近道路的距

离也被发现是狂犬病病毒传播的预测因子［６４］，交通可

能促进了犬类狂犬病的传播［５９］。 人类狂犬病的时空

分布与环境因素相关，它与温度呈正相关［６５－６６］，与海

拔高度呈负相关［１０］。 环境因素也对其他哺乳动物狂

犬病的发生起作用，如浣熊和条纹臭鼬［６７－６９］。 河流可

能是狂犬病毒传播的天然屏障［７０］，可以将病毒传播速

度降低 ７ 倍［７１］。 湿地和森林覆盖率与浣熊狂犬病的

传播有关，狂犬病在森林覆盖率高的城镇传播缓

慢［７２－７３］，智利蝙蝠狂犬病报告最多的地方与人口最多

的城市区域重叠［７４］。
用狂犬病的风险因素结合相关模型，可对狂犬病

的未来风险情况做出预测。 由于人类狂犬病发病有明

显的 季 节 性［７５－７８］， 使 用 自 回 归 移 动 平 均 模 型

（ ａｕｔｏｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅ ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ ｍｏｖｉｎｇ ａｖｅｒａｇｅ ｍｏｄｅｌ，
ＡＲＩＭＡ）进行短期预测［７９－８０］，可以预测短期内的发病

数［８１］。 还能采用 ｌｏｇｉｓｔｉｃ 回归模型分析狂犬病感染与

可能因素的关系，并且预测未来一个月的狂犬病风险

情况［８２］。 一个空间风险模型预测：当一只携带有狂犬

病毒的浣熊进入无狂犬病区域的时候，大约 ７０％的无

病区域对浣熊狂犬病有中度到非常高度的易感性［８３］。
利用狂犬病与环境因素之间的关系建立的生态位模型

（ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｎｉｃｈｅ ｍｏｄｅｌ，ＥＮＭ）能够可靠地预测人类狂

犬病的风险［８４］，利用公共报告中的空间数据可以预测

臭鼬狂犬病下一次发生的时间和地点［８５］。
狂犬病被认为与人为因素和环境因素有关，在今

后狂犬病风险预测研究中，应考虑选择一些人为因素

和环境因素，即人口密度、经济发展水平、温度、森林覆

盖等。 预测狂犬病未来的风险趋势，可以预估发病规

模和空间分布，即未来的时空变化趋势。 相应公共卫

生管理部门可以提前对特定的区域做出对应的预防措

施，从源头上控制狂犬病的传播。

６　 展　 望

空间分析的最终目的是根据狂犬病病例数据分布

获得疫情的空间异质性特征；与此同时，对狂犬病未来

高风险区域做出预警。 动力学模型和系统地理分析可

作为关键手段，探索狂犬病的传播模式和影响因素。
时空分布状况、空间聚集性、空间自相关性和能够

模拟狂犬病动态传播的数学模型这些研究都是为制定

公共卫生措施与策略做支撑的，最终的目的是保护人

群的健康与安全。 预防医学在构建“环境－人群－健
康”这一模式的同时，可以考虑使用以上研究方法筛

选潜在的风险因素，见图 ２。

图 ２　 狂犬病时空传播模型研究进展与框架
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　 　 最近十年以来，随着社会经济快速地发展，计算机

技术高速发展，可以对狂犬病流行病学进行进一步的

研究和探索。 在地理信息技术、传染病数学模型的支

撑下，初步完成了狂犬病的时间、空间动态变化研究，
但是目前关于模拟人类狂犬病时空动态变化过程还有

大量问题待解决，例如鲜有研究结合狂犬病的时间、空
间异质性和相关影响因素对未来人类狂犬病的发展做

出精准的预测。 另外，如果能够针对人类狂犬病和犬

类狂犬病同时进行深入关联性研究，对于狂犬病的防

治将起到很好的指导作用。
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