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３ＧＣＲＫＰ等耐药率数据构建灰色预测ＧＭ（１，１）模型。用后验差比犆值和小误差概率犘 值评估模型精度，用相对

误差和级比偏差评估模型拟合效果，并用２０１９—２０２０年数据对模型预测效果进行验证。最终根据模型对２０２１—
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好，可在细菌耐药管理领域推广应用。
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　　细菌耐药已成为威胁人类健康最重要的公共卫生

问题之一。耐药性变化或已成为细菌变异的自然过程

之一，随着时间的推移，细菌不断发展出抵抗、逃避或

保持对多种类抗菌药物抵抗机制［１］。细菌耐药率的增

加不仅会引起更高的疾病发病率和死亡率，而且会导

致更长的住院时间和更高的治疗费用［２３］。研究［４］表

明，我国每年约２７．４５％的住院患者发生耐药菌感

染或定植，其中１５．７７％为多重耐药菌，２０１７年我国

因细菌耐药性造成的社会经济负担约为７７０亿美

元，占国内生产总值的０．３７％，其中５７０亿美元与

多重耐药菌有关。目前，世界各国主要通过对细菌

耐药情况进行长期、动态地监测和分析，不断提升对

细菌耐药性变迁的预警能力，并有针对性的加强对

医疗、农业、环境等各领域抗菌药物使用的监管与指

导，从而遏制细菌耐药率不断升高的现象［５］。世界

卫生组织（ＷＨＯ）认为加强抗菌药物管理及细菌耐药

性监测是做好多重耐药菌防控的重要途径［６７］，我国

已建立较为完善的从国家、各省份到各级医疗机构的

细菌耐药监测网络，以充分掌握细菌耐药性的流行规

律和传播特征，从监测结果来看，我国细菌耐药率仍

然保持较高水平，细菌耐药防控形势依然严峻［８９］。

为充分掌握细菌耐药性流行传播的系统规律和

动态特征，定量分析是非常实用的方法，即通过构建

反映细菌耐药性动态特征的数学模型，对动态特征

进行分析、总结，并对未来的发展趋势进行预测，从

而寻求预防和控制耐药细菌传播的最佳策略。由于

本次研究是基于我国２０１４—２０２０年全国多重耐药

菌监测数据，具有时间序列性、样本量小、建模信息

少等特点，传统的建模方法很难达到较好的预测效

果，相比之下，灰色预测ＧＭ（１，１）模型可能是一种

有效的替代方法，ＧＭ（１，１）模型是灰色系统理论中

最主要的单变量预测模型，是研究小数据、信息贫乏

的不确定性问题的有效途径，可以对含有时间序列

的原始数据进行处理，发现和掌握事物发展的规律，

对未来的状态做出科学的定量预测，具有较高的预

测精度［１０］，已广泛应用于自然科学和社会经济等各

个领域。本研究主要通过构建灰色预测ＧＭ（１，１）

模型对我国几种常见细菌的耐药率进行预测，并进

一步分析细菌耐药特征的变化趋势，为完善细菌耐

药防控措施提供一定的数据支持，同时也将灰色预

测模型介绍到医院感染防控领域，为医院感染防控

提供一种可供选择的定量分析方法。

１　资料与方法

１．１　数据来源　本研究数据源自全国细菌耐药监

测网（ＣＡＲＳＳ，ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃａｒｓｓ．ｃｎ／），该平台由

国家卫生健康委组建，１０００多所成员单位，数据上报

率超过９９％。各成员单位所有革兰阳性菌和革兰阴

性菌的临床分离株均采用统一方案进行收集和测定，

根据美国临床和实验室标准化协会（ＣＬＳＩ）标准进行

报告，数据真实可靠、可信度高。本次研究主要选取

２０１４—２０２０年各年度全国细菌耐药监测报告（简要

版）中总体耐药率或检出率较高的几种细菌，如耐甲

氧西林金黄色葡萄球菌（ＭＲＳＡ）、耐碳青霉烯类铜

绿假单胞菌（ＣＲＰＡ）和鲍曼不动杆菌（ＣＲＡＢ）、耐第

三代头孢菌素的大肠埃希菌（３ＧＣＲ犈．犮狅犾犻）和肺炎

克雷伯菌（３ＧＣＲＫＰ）等进行分析预测。

１．２　研究方法　本研究通过对２０１４—２０１８年全国

细菌 耐 药 监 测 报 告 中 ＭＲＳＡ、ＣＲＰＡ、ＣＲＡＢ、

３ＧＣＲ犈．犮狅犾犻、３ＧＣＲＫＰ等细菌耐药率数据构建灰

色预测ＧＭ（１，１）模型，并用后验差比犆值和小误差

概率犘值评估模型精度，用相对误差和级比偏差评

估模型拟合效果。用２０１９—２０２０年耐药率数据验

证ＧＭ（１，１）模型的预测效果。最终根据所建模型

对２０２１—２０２３年 ＭＲＳＡ、ＣＲＰＡ、ＣＲＡＢ、３ＧＣＲ犈．

犮狅犾犻和３ＧＣＲＫＰ等５种细菌的耐药率进行预测，并

基于预测结果分析细菌耐药率变化趋势。应用

ＳＰＳＳａｕ在线分析软件进行模型建立、预测和拟合

精度检验。

１．３　灰色预测模型的建立与计算方法　ＧＭ（１，１）

模型主要是对原始数据作数据处理，对生成新的数

据序列构建微分方程模型，获得微分方程的时间相

应函数，再一次累减过程计算，最终获得原始序列模
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拟值。具体建模过程如下［１１］：

（１）假设原始序列：犡
（０）＝｛狓

（０）（１），狓
（０）（２），…

狓
（０）（狀）｝，狓

（０）（犽）≥０，犽＝１，２，…，狀。

（２）通过对原始序列依次进行一阶累加，获得

１ＡＧＯ序列犡
（０），犡

（１）＝｛狓
（１）（１），狓

（１）（２），…狓
（１）

（狀）｝，其中狓
（１）（犽）＝∑

犽

犻＝１
狓
（０）（犻），犽＝１，２，…，狀。

（３）计算犡
（１）的紧邻均值生成序列：狕

（１）＝（狕
（１）

（１），狕
（１）（２），…，狕

（１）（狀）），其中，狕
（１）（犽）＝

１

２
（狓

（１）（犽）

＋狓
（１）（犽－１）），犽＝２，３，…，狀；称狓

（０）（犽）＋犪狕
（１）（犽）

＝犫为ＧＭ（１，１）模型的基本型（犽＝２，３，…，狀），其

中－犪为发展系数，犫为灰色作用量。

（４）利用最小二乘法对犪，犫进行参数估计，获得

犪

［］犫 ＝（犅犜犅）－１犅犜犢

犅＝

－狕
（１）（２）　１

－狕
（１）（３）　

…　…　 …

－狕
（１）（狀）　

熿

燀

燄

燅１

犢＝

狓
（０）（２）

狓
（０）（２）

…　…

狓
（０）（狀

熿

燀

燄

燅）

（５）在获得犪，犫参数估计值后，再代入ＧＭ（１，

１）模型的白化方程，即
犱狓

（１）

犱狋
＋狓

（１）＝犫
＾，求解该微分

方程即可获得ＧＭ（１，１）模型（基本型）的时间响应

序列：狓
（１）（犽＋１）＝（狓

（０）（１）－
犫
＾


）犲－犽＋

犫
＾


．犽＝０，１，

…，狀。

（６）由于上述时间响应序列为原始序列的一次

累加序列，因此需再进行逆还原（一次累减过程）方

可最终获得原始序列模拟值：狓＾
（０）（犽＋１）＝狓＾

（１）（犽＋

１）－狓＾
（１）（犽）。

１．４　模型拟合效果评价　为检验ＧＭ（１，１）模型的

可靠性和预测准确性，需要对该模型进行拟合效果

检验，若模型拟合度高，则可以认为模型预测误差

小，模型可用于外推。若两者拟合度低，需对原始数

据通过平移转换或残差修正后重新建立预测模型。

通常可根据小误差概率犘值、后验差比犆值以及残

差检验判断灰色预测模型的拟合效果，这些统计量

在分析软件中均可获得。后验差比犆值和小误差

概率犘 值常用于模型精度等级检验，模型精度等级

判断标准见表１。模型残差检验用于检验模型拟合

效果，主要指标包括相对误差和级比偏差，两个指标

数值均越小越好，＜０．１说明达到较高要求，０．１～

０．２可以认为基本达到要求。

表１　灰色预测ＧＭ（１，１）模型精度等级判断标准

犜犪犫犾犲１　Ｓｔａｎｄａｒｄｓｆｏｒｐｒｅｃｉｓｉｏｎｇｒａｄｅｓｏｆｇｒｅｙｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ

ＧＭ （１，１）ｍｏｄｅｌ

模型精度 后验差比犆值 小误差概率犘值

较高 ＜０．３５ ＞０．９５

合格 ＜０．５０ ＞０．８０

勉强合格 ＜０．６５ ＞０．７０

不合格 ≥０．６５ ≤０．７０

２　结果

２．１　预测模型　分别对 ＭＲＳＡ检出率以及ＣＲ

ＰＡ、ＣＲＡＢ、３ＧＣＲ犈．犮狅犾犻、３ＧＣＲＫＰ检出率时间序

列数据构建微分方程模型，通过计算可获得每个模

型的发展系数－犪和灰作用量犫的参数估计值，见

表２，并最终获得５个ＧＭ（１，１）模型的回归方程分

别为：

ＭＲＳＡ灰色预测ＧＭ（１，１）模型：狓
（１）（犽＋１）＝

－７．２６１犲－０．０５０７ｋ＋７．６２１

ＣＲＰＡ灰色预测ＧＭ（１，１）模型：狓
（１）（犽＋１）＝

－４．６０６犲－０．０５０８ｋ＋４．８６２

ＣＲＡＢ灰色预测ＧＭ（１，１）模型：狓
（１）（犽＋１）＝

－２７．８０８犲－０．０２１７ｋ＋２８．３７８

３ＧＣＲ犈．犮狅犾犻灰色预测ＧＭ（１，１）模型：狓
（１）（犽

＋１）＝－１６．２７５犲－０．０３６８ｋ＋１６．８７２

３ＧＣＲＫＰ灰色预测ＧＭ（１，１）模型：狓
（１）（犽＋１）

＝－９．０５７犲－０．０４０８ｋ＋９．４２６

表２　ＧＭ（１，１）模型参数估计值和预测精度检验

犜犪犫犾犲２　Ｐａｒａｍｅｔｅｒｅｓｔｉｍａｔｉｏｎｖａｌｕｅａｎｄｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｐｒｅｃｉｓｉｏｎ

ｔｅｓｔｏｆＧＭ （１，１）ｍｏｄｅｌ

ＧＭ（１，１）模型 犪估计值 犫估计值
后验差比

犆值

小误差

概率犘值

ＭＲＳＡ预测模型 ０．０５０７ ０．３８６４ ０．００７３ １．０００

ＣＲＰＡ预测模型 ０．０５０８ ０．２４７０ ０．０２９０ １．０００

ＣＲＡＢ预测模型 ０．０２１７ ０．６１５８ ０．３３０１ ０．８００

３ＧＣＲ犈．犮狅犾犻预测

模型

０．０３６８ ０．６２０９ ０．０１０２ １．０００

３ＧＣＲＫＰ预测

模型

０．０４０８ ０．３８４６ ０．０２５９ １．０００
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２．２　５种细菌耐药率ＧＭ（１，１）预测模型拟合效果

　根据表１模型精度判定标准，对 ＭＲＳＡ、ＣＲＰＡ、

ＣＲＡＢ、３ＧＣＲ犈．犮狅犾犻、３ＧＣＲＫＰ等５种细菌耐药率

建立的ＧＭ（１，１）模型，其拟合精度等级均较高，具

体各模型的后验差比犆值和小误差概率犘 值见表

２。由表３可见，所有模型的相对误差值和级比偏差

均＜０．１，说明所有预测模型均有较高的拟合效果。

表３　５种细菌耐药率ＧＭ（１，１）预测模型残差检验结果

犜犪犫犾犲３　ＲｅｓｉｄｕａｌｔｅｓｔｒｅｓｕｌｔｓｏｆＧＭ （１，１）ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｍｏｄｅｌｓｆｏｒｄｒｕｇｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｒａｔｅｓｏｆｆｉｖｅｔｙｐｅｓｏｆｂａｃｔｅｒｉａ

年份

ＭＲＳＡ耐药率

相对误差

（％）
级比偏差

ＣＲＰＡ耐药率

相对误差

（％）
级比偏差

ＣＲＡＢ耐药率

相对误差

（％）
级比偏差

３ＧＣＲ犈．犮狅犾犻耐药率

相对误差

（％）
级比偏差

３ＧＣＲＫＰ耐药率

相对误差

（％）
级比偏差

２０１４ ０　 －　 ０　 －　 ０　 －　 ０　 －　 ０　 －　

２０１５ ０．２６４ ０．０４４ １．８３９ －０．０８６ １．１７７ ０．０５５ ０．３３５ ０．０２５ ０．７９８ ０．０２９

２０１６ ０．８１６ ０．０１１ ２．７７３ ０．０４５ ２．６４７ ０．０３８ ０．１４０ －０．００５ ０．７５８ －０．０１６

２０１７ ０．７２１ －０．０１５ ０．４４８ －０．０２４ １．８８４ －０．０４７ ０．７９９ －０．００７ １．１２８ －０．００４

２０１８ ０．２３２ ０．００９ １．４８３ －０．０１９ ０．３０５ ０．０２１ ０．６４１ ０．０１４ １．１１６ ０．０２２

２．３　根据模型对细菌耐药率进行预测　根据建立

的灰色预测ＧＭ（１，１）模型，可计算２０１９—２０２３年

各多重耐药菌的耐药率预测值，见表４。除２０２０年

３ＧＣＲ犈．犮狅犾犻耐药率预测值与实际值的绝对误差为

２．７％以外，其他４种细菌２０１９、２０２０年耐药率预测

绝对误差均在２％以内，部分预测误差可控制在１％

以内。可以认为本研究建立的所有ＧＭ（１，１）模型

预测误差均较小，模型可用于外推预测。结合图１

可见，总体上２０１４—２０２３年，我国 ＭＲＳＡ、ＣＲＰＡ、

ＣＲＡＢ、３ＧＣＲ犈．犮狅犾犻、３ＧＣＲＫＰ５种多重耐药菌的

耐药率呈下降趋势，根据预测２０２３年其耐药率分别

可降低至２３．９％、１５．２％、５０．２％、４３．８％、２６．１％。

表４　ＧＭ（１，１）预测模型预测的各多重耐药菌耐药率及实际耐药率（％）

犜犪犫犾犲４　ＤｒｕｇｒｅｓｉｓｔａｎｔｒａｔｅｓａｎｄａｃｔｕａｌｒｅｓｉｓｔａｎｔｒａｔｅｓｏｆＭＤＲＯ５ｐｒｅｄｉｃｔｅｄｗｉｔｈＧＭ （１，１）ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｍｏｄｅｌｓ（％）

年份
ＭＲＳＡ耐药率

实际值 预测值

ＣＲＰＡ耐药率

实际值 预测值

ＣＲＡＢ耐药率

实际值 预测值

３ＧＣＲ犈．犮狅犾犻耐药率

实际值 预测值

３ＧＣＲＫＰ耐药率

实际值 预测值

２０１４ ３６．０ ３６．０ ２５．６ ２５．６ ５７．０ ５７．０ ５９．７ ５９．７ ３６．９ ３６．９

２０１５ ３５．８ ３５．９ ２２．４ ２２．８ ５９．０ ５９．７ ５９．０ ５８．８ ３６．５ ３６．２

２０１６ ３４．４ ３４．１ ２２．３ ２１．７ ６０．０ ５８．４ ５６．６ ５６．７ ３４．５ ３４．８

２０１７ ３２．２ ３２．４ ２０．７ ２０．６ ５６．１ ５７．２ ５４．２ ５４．６ ３３．０ ３３．４

２０１８ ３０．９ ３０．８ １９．３ １９．６ ５６．１ ５５．９ ５３．０ ５２．７ ３２．４ ３２．０

２０１９ ３０．２ ２９．３ １９．１ １８．６ ５６．０ ５４．７ ５１．９ ５０．８ ３１．９ ３０．８

２０２０ ２９．４ ２７．９ １８．３ １７．７ ５３．７ ５３．６ ５１．６ ４８．９ ３１．１ ２９．５

向后１期（２０２１） － ２６．５ － １６．８ － ５２．４ － ４７．２ － ２８．３

向后２期（２０２２） － ２５．２ － １６．０ － ５１．３ － ４５．５ － ２７．２

向后３期（２０２３） － ２３．９ － １５．２ － ５０．２ － ４３．８ － ２６．１
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注：Ａ为 ＭＲＳＡ；Ｂ为ＣＲＡＢ；Ｃ为ＣＲＰＡ；Ｄ为３ＧＣＲ犈．犮狅犾犻；Ｅ为３ＧＣＲＫＰ。

图１　５种细菌耐药率模型拟合及预测效果图
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３　讨论

细菌耐药监测数据表明，我国仍然是受细菌耐

药威胁最严重的国家之一，细菌耐药性依然高水平

流行。但是，通过本次研究发现，总体上我国细菌耐

药性呈现不断降低的趋势，ＭＲＳＡ、ＣＲＰＡ、ＣＲＡＢ、

３ＧＣＲ犈．犮狅犾犻、３ＧＣＲＫＰ耐药率分别从２０１４年的

３６．０％、２５．６％、５７．０％、５９．７％、３６．９％降低至

２０２０年的２９．４％、１８．３％、５３．７％、５１．６％、３１．１％。

同时根据本研究预测，到２０２３年上述５种耐药菌的

耐药 率 可 分 别 降 至 ２３．９％、１５．２％、５０．２％、

４３．８％、２６．１％，说明经过多年努力，我国在细菌耐

药性防控方面成效显著。这种下降趋势可能与以下

方面有关：其一，各级政府部门对医疗卫生、农业、环

境等领域抗菌药物的生产、流通、应用等各个环节持

续强化监督管理。其次，我国建立完善的国家层面、

省级层面和医疗机构层面的三级感染监测控制体

系，逐步实现全国范围内医疗机构感染前瞻性目标

监测，不断规范抗菌药物的合理使用，如２０１９年国

家卫生健康委《关于进一步加强医疗机构感染预防

与控制工作的通知》，明确规定逐步实现全国范围内

医疗机构感染前瞻性目标监测，并通过动态分析感

染病原菌菌谱和耐药趋势变化，规范抗菌药物的合

理使用等。第三，医院层面细菌耐药性监测网的全

面建设，医疗机构实验室对细菌耐药性的监测能力

和药敏鉴定水平不断提升，能够为临床医生合理选

择治疗方案和抗感染策略起到重要保障作用［１２１３］。

虽然通过模型预测发现我国多种细菌耐药性有

不断下降的趋势，但必须清醒的认识到我国的细菌

耐药性仍处于高位流行的水平，中国仍然是抗菌药

物消费大国，与国外相比，抗菌药物的可及性和销售

量依然较高，关于抗菌药物使用的循证依据尚未完

全被卫生专业人员广泛接受等事实［８］。其次在临床

抗菌药物的管理方面仍然局限于临床教育、行政命

令和监督检查为主，需要进一步探索适当的激励措

施，以达到长期、有效、可持续性改善抗菌药物管理

现状的目标［１４］。

时间序列预测是指利用前期的数据信息预测系

统未来值的过程，文献中常用的基于统计模型和人

工智能方法的时间序列分析对于非线性问题的预测

并不准确，更重要的是它们需要大量的训练样本来

提供信息从而构建模型，无法用于对小样本、贫信息

数据的建模［１５］，而灰色系统理论的建模优势正好弥
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补了此缺陷，ＧＭ（１，１）是灰色系统中最基本的预测

模型，是灰色系统理论体系中的最重要方法之一，其

模型表达方式为一阶方程和单变量，可以对含有时间

序列的原始数据进行处理，该模型对样本含量和概率

分布无严格要求［１６］，因此在对建模信息少、样本量小

的数据序列进行预测时，具有较高的应用价值［１７］。

在本研究中，针对２０１４—２０２０年细菌耐药率的时间

序列，已知的仅为耐药率和时间，其他影响因素的信

息依然未知，显然，灰色预测ＧＭ（１，１）模型是合适

的。结果表明，本次建立的所有模型其精度等级和

拟合效果均较好，能够准确预测耐药率，说明建立的

ＧＭ（１，１）模型在实践中是可信、有效的，能够为各

级卫生行政部门和医疗机构及时研判细菌耐药分布

情况和流行趋势，为及时调整防控策略和干预措施

提供科学依据和数据支持，同时卫生管理人员和医

务工作者还能够根据最新的监测数据及时更新预测

模型，以便进行长期分析与预测。

本文介绍的ＧＭ（１，１）模型作为一种实用的决

策工具，在国内外医疗卫生领域已得到广泛应用，如

在传染病防控、慢性病管理、职业健康管理、流行病

学研究等方面均有文献报道［１８２１］。同时，该模型在

医院感染防控方面，如对医疗机构各类医院感染发

生率、多重耐药菌感染率、手卫生依从率以及医疗废

物管理等预测和高风险因素探索等方面或亦有重要

价值。
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