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摘要: 【目的】新冠肺炎是一种传染性疾病，具有高传染性，可在全球范围内传播，发病率和死亡率都很高，

给全球公共卫生带来了巨大负担。由于流行病波的非平稳性和复杂性，对这种现象进行建模具有挑战性。很少

有数学模型可以使用，因为流行病数据通常不是正态分布的。【方法】本文描述了一种新的生物系统可靠性方

法，特别适用于多区域环境和卫生系统，在足够长的时间内观察，从而对高致病性病毒爆发概率进行可靠的长

期预测。传统的多区域过程时间观测统计方法不能有效地处理大区域维数和不同区域观测之间的相互相关性。

在这项研究中，选择了世界所有国家每天记录的新冠肺炎患者人数。【结果】数学算例中典型的流感流行阈值

约为当地人口的 20%，则未来 100 年记录和预测的新冠肺炎感染率均低于 1.4%。【结论】这项工作旨在对最

先进的方法进行基准测试，这使得从动态观察到的患者人数中提取必要的信息成为可能，同时考虑到相关的地

域映射。本文提出的方法开辟了准确预测多区域生物系统流行病爆发概率的可能性。 
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Abstract: [Objectives] Novel coronavirus disease 2019 (COVID-19) is a contagious disease with high 

transmissibility to spread worldwide with considerable morbidity and mortality and presents an enormous burden on 

worldwide public health. Due to the non-stationarity and complicated nature of epidemic waves, it is challenging to 

model such a phenomenon. Few mathematical models can be used because epidemic data are generally not normally 

distributed. [Methods] This paper describes a novel bio-system reliability approach, particularly suitable for multi-

regional environmental and health systems, observed over a sufficient period of time, resulting in a reliable long-term 

forecast of the highly pathogenic virus outbreak probability. Traditional statistical methods dealing with temporal 

observations of multi-regional processes do not have the advantage of dealing efficiently with extensive regional 

dimensionality and cross-correlation between different regional observations. For this study, new COVID-19 daily 

numbers of recorded patients in all 195 world countries were chosen. [Results] In the mathematical example, typical 

influenza epidemic thresholds are about 20% of the local population, COVID-19 infection rates predicted for any 
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world country in given day for the next 100 years were found less than 1.41%. [Conclusions] This work aims to 

benchmark state of the art method, which makes it possible to extract the necessary information from dynamically 

observed new daily patient numbers, while taking into account relevant territorial mapping. The method proposed in 

this paper opens up the possibility of accurately predicting epidemic outbreak probability for multi-regional biological 

systems. 

Keywords: COVID-19; Epidemic Outbreak; Reliability; Probability Forecast; Dynamic System; Public Health; 

Mathematical Biology 

 

1 引言 

新冠肺炎和其他近期类似流行病的统计方面在现

代研究界受到广泛关注[1-8]。一般来说，使用传统的

理论统计方法计算现实的生物系统可靠性因子[1-12]

和实际流行条件下的爆发概率是相当具有挑战性的

[13-24]。后者通常是由于许多程度的系统自由度和控

制动态生物系统的随机变量，分布在广阔的地形上。

原则上，复杂生物系统的可靠性可以通过足够的测量

或直接的蒙特卡罗模拟直接准确地估计。然而，对于

新冠肺炎，唯一可用的观察数字受到 2020 年初的限

制。受后一种论点的启发，作者为生物和卫生系统引

入了一种新的可靠性方法，以更准确地预测和管理流

行病爆发。他的研究重点是世界的新冠肺炎[25-31], 

重点关注同一气候带内不同国家之间的相互关系。

Gondauri 等[32]研究不同国家病例的新冠肺炎病毒传

播情况。选择整个世界是因为其新冠肺炎起源以及广

泛的健康观察和在线相关研究[33-45]。 

生命周期数据或极值理论(EVT)的统计建模在医

学或工程学中很普遍。例如，Gumbel 使用 EVT 来估

计各种人群的人口状况 [46, 47] 。 Aarssen[48] 和

Galambos[49]的研究分别论证了关于预期寿命上限支

持和反对。通常在这些领域撰写的论文假定从指数分

布获得的参数双变量寿命分布以获得统计相关数据

[50-53]。Romeo[54]提出了一种新方法，该方法使用

了幂方差函数 copulas（例如，Clayton、Gumbel 和

Inverse Gaussian copulas）、条件采样和用于生存分

析的数值逼近。Beisel 等[55]论证了 EVT 已被用于预

测进化遗传学中的突变，并进一步从 EVT 中开发一

个可能性框架，用于确定突变的适应度效应。Joyce

等[56]在此 EVT 理论的基础上，使用 Beta-Burr 分布

确定适应度效应。而 Kristensen 等[57]讨论了使用双

变量逻辑回归模型，然后将其用于访问患有行走障碍

的多发性硬化症患者以及用于视觉识别的认知实验。

最后， Chen 等[58]的研究使用了 EVT 来估计世界爆

发流感的概率，展示了 EVT 预测流行病的潜力。同

样，Thomas 等[59]使用 EVT 来预测和检测流感流行

的异常情况。由于没有太多的统计研究来预测流感或

传染病爆发或传播的可能性，本文提出的多维可靠性

方法将能够更好地洞察和预示疾病的传播。 

2 模型的建立 

在本文中，流行病的爆发被视为可能在任何时间

发生在特定国家的任何地区的意外事件，因此空间传

播被考虑在内。此外，引入特定的无量纲因子𝜆来预

测后者在任何时间、任何地点的流行病风险。 

生物系统受到遍历性环境的影响。另一种选择是

将过程视为依赖于特定的环境参数，其时间变化可以

单独建模为遍历过程。 

从公共网站检索 2020 年 2 月至今世界所有国家的

新冠肺炎发病率数据[60]。由于这个有价值的数据集

是每个世界地区的，所考虑的生物系统可以被视为具

有高度相互关联的区域成分/维度的多自由度（MDOF）

动态系统。在最近的研究中，Chu[9]使用线性对数模

型来预测新冠肺炎的发展。 

请注意，虽然这项研究的目的是通过预测来减少

未来流行病爆发的风险，但它只关注每日登记的患者

人数，而不是症状本身。Sudre 等[61]研究了长期持续

的新冠肺炎症状，即所谓的“长期新冠肺炎”及其风险

因素，并讨论了是否有可能在初期预测该疾病。

Elizabeth 等[8]研究了新冠肺炎致死相关因素，并量化

了一系列与新冠肺炎致死相关的临床因素。图 1 介绍

了世界各国家的地图. 
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图 1 世界的地图 

Figure 1 Map of the World with COVID-19 cases 

在足够长的时间间隔(0, 𝑇)，测量的 MDOF 健康

响应向量过程为𝑅(𝑡) = (𝑋(𝑡), 𝑌(𝑡), 𝑍(𝑡),… )。整个时

间跨度 (0, 𝑇)上的一维全局最大值表示为, 𝑋𝑇
max =

max0≤𝑡≤𝑇 𝑋(𝑡) , 𝑌𝑇
max = max0≤𝑡≤𝑇 𝑌(𝑡) , 𝑍𝑇

max =

max0≤𝑡≤𝑇 𝑍(𝑡) , …. 

足够长的时间𝑇主要是指相对于动态系统自相关

时间的较大值。令𝑋1, … , 𝑋𝑁𝑋为过程𝑋(𝑡)离散单调递增

时刻𝑡1
𝑋 < ⋯ < 𝑡𝑁𝑋

𝑋 在 (0, 𝑇)的时间局部最大值 

对于其他 MDOF 响应分量，类似的定义如下。为

简单起见，所有分量，因此它的最大值被假定为非负数。

𝑇𝑇𝑋1, … , 𝑋𝑁𝑋𝑋(𝑡)𝑡1
𝑋 < ⋯ <

𝑡𝑁𝑋
𝑋  (0, 𝑇) 𝑌(𝑡), 𝑍(𝑡),…𝑌1, … , 𝑌𝑁  𝑍1, … , 𝑍𝑁 𝑅(𝑡) 

目标是准确估计系统故障概率，即超越概率： 

1 − 𝑃 = Prob(𝑋𝑇
max > 𝜂𝑋  ∪  𝑌𝑇

max > 𝜂𝑌  ∪  𝑍𝑇
max > 𝜂𝑍  ∪  … )                                       (1) 

𝑃 =∭ 𝑝𝑋𝑇max, 𝑌𝑇max, 𝑍𝑇max,…(𝑋𝑇
max, 𝑌𝑇

max,  𝑍𝑇
max, … )

(𝜂𝑋,𝜂 ,𝜂  ,… )

(0,0,0,,… )
𝑑𝑋𝑇

max𝑑𝑌𝑁 
max𝑑𝑍𝑁𝑧

max…                       (2) 

𝑃是响应分量𝜂𝑋 , 𝜂𝑌 , 𝜂𝑍 ,...的临界值不超过的概率；

∪表示逻辑统一运算«or»;和𝑝𝑋𝑇max, 𝑌𝑇max, 𝑍𝑇max,…是整个时

间跨度(0, 𝑇)上全局最大值的联合概率密度。 

然而，由于后者的高维度和可用数据集的限制，

直接估计后者的联合概率分布是不可行的。更具体地

说，当𝑋(𝑡)超过𝜂𝑋，或𝑌(𝑡)超过𝜂𝑌或𝑍(𝑡)超过𝜂𝑍等时

刻，系统被视为立即失效。固定失效水平𝜂𝑋, 𝜂𝑌, 𝜂𝑍 ,...

当然，当然对于𝑅(𝑡)的每个一维响应分量都是独立的，

如 𝑋𝑁𝑋
max = max * 𝑋𝑗   𝑗 = 1,… , 𝑁𝑋+ = 𝑋𝑇

max , 𝑌𝑁 
max =

max * 𝑌𝑗   𝑗 = 1,… ,𝑁𝑌+ = 𝑌𝑇
max ,  𝑍𝑁𝑧

max = max * 𝑍𝑗   𝑗 =

1,… , 𝑁𝑍+ = 𝑍𝑇
max 

现在，局部最大值时刻[𝑡1
𝑋 < ⋯ < 𝑡𝑁𝑋

𝑋   𝑡1
𝑌 < ⋯ <

𝑡𝑁 
𝑌   𝑡1

𝑍 < ⋯ < 𝑡𝑁 
𝑍 ]以单调非递减的顺序排列成一个单

一 的 合 并 时 间 向 量 𝑡1 ≤ ⋯ ≤ 𝑡𝑁 。 注 意 𝑡𝑁 =

max * 𝑡𝑁𝑋
𝑋 , 𝑡𝑁 

𝑌 ,  𝑡𝑁 
𝑍 , … +,𝑁 = 𝑁𝑋 +𝑁𝑌 +  𝑁𝑍 + … 。在这

种情况下，𝑡𝑗表示 MDOF 结构响应分量的局部最大值
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𝑋(𝑡)或𝑌(𝑡)，或𝑍(𝑡)等。这意味着具有𝑅(𝑡)的时间记

录，只需连续并同时筛选一维响应分量局部最大值，

并 记 录 其 超 过 MDOF 极 限 向 量 

( 𝜂𝑋, 𝜂𝑌, 𝜂𝑍, . . . )的任何分量𝑋, 𝑌, 𝑍, …。在合并的时间向

量𝑡1 ≤ ⋯ ≤ 𝑡𝑁之后，将局部一维响应分量最大值合并

为一个时间非递减向量𝑅⃗ = (𝑅1, 𝑅2, … , 𝑅𝑁)。即，每个

局部最大值𝑅𝑗，是实际遇到的局部最大值对应于 X(t)

或 Y(t)，或 Z(t)等。最后，引入统一的极限向量

（(𝜂1, … , 𝜂𝑁 )，每个分量𝜂𝑗都是𝜂𝑋, 𝜂𝑌或𝜂𝑍等，取决于

𝑋(𝑡)或𝑌(𝑡),或𝑍(𝑡)等中的哪一个对应于当前运行指数𝑗

的局部最大值 

现在，引入缩放参数0 < 𝜆 ≤ 1，人为地同时降低

所有响应分量的极限值，即新的 MDOF 极限向量

( 𝜂𝑋
𝜆 ,  𝜂𝑌

𝜆, 𝜂𝑧
𝜆, . . . )，其中 𝜂𝑋

𝜆 ≡ 𝜆 ∙ 𝜂𝑋 , ≡ 𝜆 ∙ 𝜂𝑌 , 𝜂𝑧
𝜆 ≡ 𝜆 ∙

𝜂𝑍 ,...[62]。引入统一的极限向量(𝜂1
𝜆, … , 𝜂𝑁

𝜆  )，每个分

量为𝜂𝑗
𝜆，𝜂𝑋

𝜆 , 𝜂𝑌
𝜆 或𝜂𝑧

𝜆，以此类推。后者自动将概率

𝑃(𝜆)定义为𝜆的函数，从公式(1)中可以看出𝑃 ≡ 𝑃(1)。 

不超过概率𝑃(𝜆)可以估计如下 

𝑃(𝜆)  = Prob*𝑅𝑁 ≤ 𝜂𝑁
𝜆 , … , 𝑅1 ≤ 𝜂1

𝜆+ 

= Prob{𝑅𝑁 ≤ 𝜂𝑁
𝜆  | 𝑅𝑁−1 ≤ 𝜂𝑁−1

𝜆 , … , 𝑅1 ≤ 𝜂1
𝜆+ ⋅ Prob*𝑅𝑁−1 ≤ 𝜂𝑁−1

𝜆 , … , 𝑅1 ≤ 𝜂1
𝜆+ 

= ∏ P𝑁
𝑗=2 rob*𝑅𝑗 ≤ 𝜂𝑗

𝜆 | 𝑅𝑗−1 ≤ 𝜂1𝑗−
𝜆 , … , 𝑅1 ≤ 𝜂1

𝜆+ ⋅ Prob(𝑅1 ≤ 𝜂1
𝜆)                             (3) 

在下文中，概述了基于条件的串联近似背后的原

理，第一个近似是一步记忆近似，因此与马尔可夫链

近似有一些相似之处。然而，需要强调的是，这种第

一近似并不等同于这样的近似[63]。在实践中，相邻

的𝑅𝑗之间的依赖性是不可忽视的；因此，引入了下一

步（将被称为条件水平𝑘 = 1）记忆近似法 

Prob*𝑅𝑗 ≤ 𝜂𝑗
𝜆 | 𝑅𝑗−1 ≤ 𝜂𝑗−1

𝜆 , … , 𝑅1 ≤ 𝜂1
𝜆+ ≈ Prob*𝑅𝑗 ≤ 𝜂𝑗

𝜆 | 𝑅𝑗−1 ≤ 𝜂𝑗−1
𝜆 +                    (4) 

对于2 ≤ 𝑗 ≤ 𝑁（条件等级 𝑘 = 2）。公式（4）引入的近似值可以进一步表示为 

Prob*𝑅𝑗 ≤ 𝜂𝑗
𝜆 | 𝑅𝑗−1 ≤ 𝜂𝑗−1

𝜆 , … , 𝑅1 ≤ 𝜂1
𝜆+ ≈ Prob*𝑅𝑗 ≤ 𝜂𝑗

𝜆 | 𝑅𝑗−1 ≤ 𝜂𝑗−1
𝜆 , 𝑅𝑗−2 ≤ 𝜂𝑗−2

𝜆 +             (5) 

其中3 ≤ 𝑗 ≤ 𝑁（将称为条件水平𝑘 = 3），以此类

推不同条件水平𝑘的取值[64]。目的是及时监测本地首

先发生的每个独立故障，从而避免串联的本地相互关

联的超出。 

公式（5）提出了统计独立性假设的后续改进。

后一种近似以更高的精度捕获相邻最大值之间的统计

依赖性效应。由于初始 MDOF 过程𝑅(𝑡)被假定为遍历

的 ， 因 此 是 平 稳 的 ， 概 率 𝑝𝑘(𝜆) ≔ Prob{𝑅𝑗 >

𝜂𝑗
𝜆 | 𝑅𝑗−1 ≤ 𝜂𝑗−1

𝜆 , 𝑅𝑗−𝑘+1 ≤ 𝜂𝑗−𝑘+1
𝜆 +，对于𝑗 ≥ 𝑘将独立

于 𝑗但仅取决于条件𝑘。因此，不超过概率可以近似为

平均条件超过率方法 [65] 

𝑃𝑘(𝜆) ≈ exp ( − 𝑁 ∙ 𝑝𝑘(𝜆)) , 𝑘 ≥ 1.            (6) 

注 意 ， 公 式(6)来 自 于 公 式(1)， 通 过 忽 略

Prob(𝑅1 ≤ 𝜂1
𝜆) ≈ 1得到的，由于设计失效概率必须很

小，也假设𝑁 "𝑘。公式(6)类似于众所周知的平均上交

率方程超过概率[62, 65]。条件参数𝑘有明显的收敛性 

𝑃 = lim𝑘→∞ 𝑃𝑘(1)   𝑝(𝜆) = lim𝑘→∞ 𝑝𝑘(𝜆)    (7) 

注意，对于 𝑘 = 1的公式（6）变成一个众所周知

的非超限概率关系，其平均上行速率函数为 

𝑃(𝜆)  ≈ exp ( − 𝜈+(𝜆) 𝑇)  𝜈+(𝜆) = ∫ 𝜁𝑝𝑅𝑅̇(𝜆, 𝜁)𝑑𝜁
∞

0
 (8) 

其中𝜈+(𝜆)表示上述由缩放的 MDOF 系统响应

(
𝑋

𝜂𝑋
,
𝑌

𝜂 
,
𝑍

𝜂 
, … )组合而成的非维向量𝑅(𝑡)的响应水平𝜆

的平均上交率。公式（8）中平均上交率由 Rice 公式

[66]给出，𝑝𝑅𝑅̇是(𝑅, 𝑅̇)的联合概率密度，𝑅̇是时间导

数𝑅′(𝑡)。公式（8）依赖于泊松假设，即高𝜆水平（在

本文中是𝜆 ≥ 1）的上交事件可以被假定为是独立的。

后者可能不适用于窄带响应和更高级别的动力系统，

这些系统在不同的维度上表现出串联故障，随后是由

极端事件之间的内在相互依赖性引起的，表现为在集

合向量𝑅⃗ = (𝑅1, 𝑅2, … , 𝑅𝑁)内出现高度相关的局部最大

值集群。 

上文中，已经使用了平稳性假设。然而，所提出

的方法也可以处理非平稳情况。对于非平稳情况，在

𝑚 = 1, . . ,𝑀个季节性流行情况的散点图，每个短期季

节性状态的概率为𝑞𝑚，所以∑ 𝑞𝑚
𝑀
𝑚=1 = 1。接下来，

让我们介绍一下长期方程 

𝑝𝑘(𝜆) ≡ ∑ 𝑝𝑘(𝜆,𝑚)
𝑀
𝑚=1 𝑞𝑚            (9) 
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𝑝𝑘(𝜆,𝑚)与公式(7)中的函数相同，但对应于一个

特定的短期季节性流行状态，数字为𝑚。 

请注意，作者在前几年成功验证了针对各种一维

动态系统的建议方法的准确性[62, 64]。 

下面简单介绍下外推法[62, 65]，作为失效概率分

布尾部外推的基础，渐近为 Gumbel 分布类型。后一

种方法假设在一般情况下外推所需的参数函数类可以

建模为类似于 Gumbel 分布和一般极值(GEV)分布之间

的关系。 

从采样时间序列中观察到的可用极值并不一定构

成渐近分布，或者至少证明它们是真正渐近的是一项

不平凡的任务。这意味着将我们感兴趣的领域扩展到

亚渐近水平的相关性。上面介绍的函数通常在尾部是

规则的，特别是对于𝑝𝑘(𝜆) 𝜆接近和超越 1.更准确地说，

对于 𝜆 ≥ 𝜆0，分布尾部的行为类似于 exp*−(𝑎𝜆 +

𝑏)𝑐 + 𝑑+其中 𝑎, 𝑏, 𝑐, 𝑑是适当拟合的常数，用于适当的

尾部截断𝜆0值。因此，可以得到 

𝑝𝑘(𝜆) ≈ exp*−(𝑎𝑘𝜆 + 𝑏𝑘)
𝑐𝑘 + 𝑑𝑘+, 𝜆 ≥ 𝜆0    (10) 

接下来，通过绘制ln*ln(𝑝𝑘(𝜆)) − 𝑑𝑘+ 与 ln(𝑎𝑘𝜆 +

𝑏𝑘)，通常可以观察到几乎完美的线性尾部行为。 

通过最小化以下误差函数 F，在对数水平上进行

优化是很有帮助的，相对于四个参数𝑎𝑘 , 𝑏𝑘 , 𝑐𝑘 , 𝑝𝑘 , 𝑞𝑘

而言 

𝐹(𝑎𝑘, 𝑏𝑘 , 𝑐𝑘 , 𝑝𝑘 , 𝑞𝑘) = ∫ 𝜔(𝜆)
𝜆1
𝜆0

*ln(𝑝𝑘(𝜆)) − 𝑑𝑘 +

(𝑎𝑘𝜆 + 𝑏𝑘)
𝑐𝑘+2𝑑𝜆, 𝜆 ≥ 𝜆0               (11) 

其中 𝜆1 为合适的分布尾部截断值，即最显着的波

高值，置信区间宽度仍可接受。参数𝑎𝑘 , 𝑏𝑘 , 𝑐𝑘 , 𝑝𝑘 , 𝑞𝑘

的最佳值也可以使用 NAG 数值库中包含的顺序二次

规划(SQP)方法来确定[65]。 

权 重 函 数 𝜔 可 以 定 义 为 𝜔(𝜆) = *lnCI+(𝜆) −

lnCI−(𝜆)+−2，其中(CI−(𝜆),  CI+(𝜆))是一个置信区间

(CI)，由模拟或测量数据集的经验估计[62, 64]。当参

数𝑐 = lim𝑘→∞ 𝑐𝑘等于 1 或接近于 1 时，分布就接近于

Gumbel 分布。 

对于任何一般的遍历波高或风速过程，可以假设

超过阈值𝜆的条件超标序列构成泊松过程；但是，通

常是非同质的。因此，对于接近 1 的𝜆水平，𝑝𝑘(𝜆)的

p-%置信区间(CI)的近似极限可以如下给出 

CI±(𝜆) = 𝑝𝑘(𝜆)(1 ±
𝑓(𝑝)

√(𝑁−𝑘+1)𝑝𝑘(𝜆)
) .           (12) 

其中 𝑓(𝑝)是根据逆正态分布估计的，例如

𝑓(90%) = 1.65, 𝑓(95%) = 1.96。其中 N 是在分析向

量𝑅⃗ 中组装的局部最大值的总数。 

3 世界的新冠 COVID-19 

流感样流行病的预测长期以来一直是流行病学和

数学生物学关注的焦点。众所周知，公共卫生动态是

一个高度非线性的多维和空间互相关动态系统，分析

起来总是具有挑战性。以前的研究使用了多种方法来

模拟流感样病例。本节说明了上述方法的效率，该方

法使用应用于现实生活中的新冠肺炎数据集的新方法，

呈现为新的每日记录的感染患者时间序列，分布在大

范围内。 

新冠肺炎和流感是具有高度传播性的传染病，可

在全世界范围内传播，具有相当高的发病率和死亡率。

它们最常在秋末、冬季和初春季节性地发生，主要在

冬季达到其流行的高峰。由甲型和乙型流感病毒引起

的季节性流感流行通常每年发生在温带地区的冬季，

给全世界的公共卫生带来了巨大的负担，据世界卫生

组织（WHO）称[2]，全世界每年约有 300-500 万例严

重疾病和 25-50 万例死亡。为了统一所有三个测量的

时间序列𝑋, 𝑌, 𝑍, …，进行了以下的缩放: 

𝑋 →
𝑋

𝜂𝑋
, 𝑌 →

𝑌

𝜂 
, 𝑍 →

𝑍

𝜂 
, …             (13) 

使所有三个响应都是无量纲的，并且具有相同的

失效限制等于 1。失效限制𝜂𝑋, 𝜂𝑌, 𝜂𝑍, …,，或者换句话

说，流行病阈值，不是明显的选择。最简单的选择是，

不同的国家设定的失效限制等于相应国家人口占当地

人口的百分比，基本上使𝑋, 𝑌, 𝑍,…等于每个国家每天

感染的百分比。 

接下来，将三个测量时间序列中的所有局部最大

值合并为一个时间序列，方法是保持时间非递减顺序：

𝑅⃗ = (*𝑋1, 𝑌1, 𝑍1, … +,… , *𝑋𝑁, 𝑌𝑁, 𝑍𝑁, … +),其中每个集合 

{𝑋𝑗 , 𝑌𝑗 , 𝑍𝑗 , … }是根据这些局部最大值出现的非递减次数

进行排序。 

图 2 以 195D 向量𝑅⃗ ,表示每天新记录的病人数量，

由相应区域人口中每百万人口中的每日新增患者人数

组成，按公式（13）进行缩放。请注意，向量𝑅⃗ 是由

具有不同流行病背景的不同区域成分组成的。索引𝑗只

是在非递减的时间序列中遇到的局部最大值的运行索

引。 



6 Gaidai Oleg  等：通过多维可靠性方法预测未来世界新冠肺炎  

 

http://www.wjoms.com 

 

图 2 以 195D向量𝑅⃗ 表示的每日新记录患者数量占相应区域人口

的百分比 

Figure 2 Number of new daily recorded patients as 195D vector 𝑅⃗ . 
Scaled by Eq. (12) in percent of corresponding country 

population 

 

图 3 𝑝𝑘(𝜆)向临界水平(用星号表示)的 100 年回报水平外推占当

地人口的百分比，虚线表示外推的 95%C，横轴为当地人

口的百分比 

Figure 3 100 years return level extrapolation of 𝑝𝑘(𝜆)  towards 

critical level (indicated by star) in percent to local 

population. Extrapolated 95% CI indicated by dotted 

lines. Percentage of local population on horizontal axis 

图 3 显示了根据公式（10）对流行病爆发的 100

年回归期的推断，由水平虚线表示，并在一定程度上

超越了，使用𝜆 = 3 ∙ 10−3%临界值，横轴为当地人口

百分比。虚线表示根据公式（11）推断的 95%置信区

间。根据公式(6)中的𝑝(𝜆)与公式（1）中的目标失效

概率1 − 𝑃直接相关。因此，根据公式(6)可以估算出

系统失效概率1 − 𝑃 ≈ 1 − 𝑃𝑘(1)。注意，在公式(6)中，

𝑁对应于统一响应向量𝑅⃗ 中局部极大值的总数。由于出

现了与𝑘有关的收敛，故条件参数𝑘 = 5已经足够，见

公式（7）。图 3 显示了合理狭窄的 95%CI，后者是所

提方法的一个优点。 

典型的流感流行阈值约为当地人口的 20%[51]，

未来 100 年记录和预测的新冠肺炎感染率均低于 1.4%。

请注意，在这项研究中，仅研究了每日新增的患者人

数，而不是累计人数。 

请注意，上述方法新颖，但由于其能够对卫生系

统多维度进行处理，并根据非常有限的数据集进行准

确的外推，故可以有效地利用可用的测量数据集。需

要注意的是，图 3 中的预测无量纲𝜆水平（星号表示），

代表未来几年世界任何地区发生疫情的概率。 

4 结论 

传统的时间序列卫生系统可靠性分析方法并不具

备有效处理拥有高维度和不同系统响应之间交叉相关

的系统的优势。该方法的主要优点是能够研究高维非

线性动力系统的可靠性。 

尽管算例简单，但本研究成功地提供了一种新颖

的多维建模策略和理论方法来实施流行病的预测。已

经讨论了如何正确设置每个国家的流行病学警报限值

（故障限值）。 

本 文 以 世 界 各 国 家 记 录 的 新 冠 肺 炎 病 例

（2020.1.22-2022.4.6）数据集，构建了一个全维度

(195D)模型。将该方法作为一个多维实时系统应用于每

日新增患者人数。文中给出了该方法背后的理论推理。

注意，直接使用测量或蒙特卡罗模拟进行动态生物系

统可靠性分析是有吸引力的，然而，动态系统的复杂

性及其高维性要求开发具有强鲁棒性和准确的技术，

以处理有限的数据集，尽可能有效地利用可用数据。 

主要结论为：如果世界当地环境和流行病学条件

下的公共卫生系统管理得当。预测 100 年重现期风险

水平为 1. 4%，因为每日新增患者占当地流行病爆发

人群的百分比较低。因此，在当前的国家卫生管理条

件和动态清零政策下，新冠肺炎不会对中国卫生系统

构成任何未来威胁。 

本研究旨在进一步开发一种通用、稳定且直观的

多维可靠性方法。本文介绍的方法之前已通过应用到

广泛的仿真模型进行验证，适用于一维系统响应，通

常可以获得非常准确的预测，测量和数值模拟的时间

序列响应都可以进行分析。结果表明，所提出的方法
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产生了合理的置信区间。因此，所提出的方法可能成

为各种非线性动态生物系统可靠性研究的合适工具。

最后，此方法可应用许多公共卫生系统，所呈现的新

冠肺炎示例不会以任何方式限制新方法的适用范围。 
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