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摘要 

 
時間序列分析不僅僅是一個預測工具，更

重要的是能揭露疾病傳播的本質。針對台灣水

痘的傳播在 2006-12 年間的疫情，本研究藉由

各行政區的時間序列分析與時間模型的建立，

比較分析在不同空間的行政區之時間自我相

關行為的差異性，並推論歸納可能的原因，進

而提供疾病管制參考方向。我們發現：1.時間

序列模型真實反應在不同年齡群的疫情行為

的差異；2.疫情的行為不但決定於地域，也決

定於都市化程度，甚至於其它因素。 

關鍵詞：時間序列分析、水痘、空間相關、年

齡、都市化 

 

Abstract 
 

Time-series analysis is not only able to 

provide forecasts, but also, more essentially, 

to reveal the nature of disease spreading 

behaviors. In this study, as an example, 

Taiwan chickenpox epidemics during 

2006-2012 were investigated and compared 

using time-series analysis among eight 

administrative regions of Taiwan. We found 

that: 1. time-series models factually reflected 

different behaviors between age groups; 2. 

the behavior of an epidemic was not only 

affected by spatial factors, but also by degree 

of urbanization, and even other non-spatial 

factors. 

Keywords: ARMA, chickenpox, spatial relation, 

age, urbanization. 

 

1. 前言 

    在台灣，水痘是一個很常見的傳染病，水

痘是帶狀疱疹病毒，是一種猝然發作的全身性

疾病，一開始會先微燒、顫抖、腹痛，肌肉關

節酸痛約 2~5天。在水痘復原之後，會潛伏在

寄主的神經節中，避免被免疫系統摧毀。水痘

的傳染方式主要是經由皮膚直接接觸、飛沫或

空氣傳染，或是接觸到帶狀泡疹的水疱也會造

成傳染，若是經由水疱液和黏膜分泌物感染的

物器也會造成間接傳染，痂皮則不具傳染性，

二次感染機會也很小。 

 傳染病的傳播通常是和時間相關。所以利

用時間序列的研究可發現現在和過去在時間

上的關係，分析變數所隱藏的行為特性；或在

不同的空間中，比較傳播行為在時間序列上的

差異性，提供傳染病管控的重要資訊。本研究

是利用時間自我迴歸 AR 模型(Autoregressive 

models)建模與分析[3]，在時間上觀察水痘的傳

染對不同年齡群及不同空間的行為特性。為了

探討不同行政區之間(可能地理上或都市行為

上相鄰或相似）存在的差異性，我們使用同樣

的建模條件與前置處理，對各行政區分別進行

建模，最後並予以比較；基於時間序列的數學

特性，我們對不同年齡群與不同空間之時間序

列模型的異同點作出可能的推論，並進而提出

對台灣地區水痘疾病管制的參考策略。 
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2. 方法 

2.1自我回歸移動平均模型 

自 我 回 歸 移 動 平 均 模 型 (ARMA, 

Autoregressive Moving Average models)是一通

用的時間序列模型，由Wold's theorem可知：

任何穩定的統計現象皆可以 ARMA模型表示，

是一極適合用以描述自然界的現象的模型。

ARMA 包含了兩種不同的統計行為：1. 自我

迴歸程序(autoregressive process)；2.移動平均程

序 (moving-average process) [1][2][3]。 

ARMA(p,q)是一個自我迴歸 p 階及移動平

均 q 階的時間序列模型，可表示如下式

[1][2][3]： 
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其中 Xt為時間序列變數， t 為統計雜訊， i 為

自我回歸係數， j 為移動平均係數。 

傳染性疾病傳播的主要行為應屬自我迴歸

的統計程序[4]，本研究也使用 AR模型進行分

析。AR 模型的所有移動平均的效應均不存在

（ j 全為０），並可表示如下式[1][2][3]： 
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2.2分析流程 

傳統上，時間序列模型的建立分為三個階段：

模型鑑定、參數估計、診斷檢定[1] [2] [3]。 

在這三個階段開始前，須先判斷序列資料

的統計穩定性，此為 ARMA 建模的前提[3]；

若不穩定，則需視以下個別的情形進行建模前

的前處理－－1.長期大趨勢：以一次到數次差

分移除；2.週期性或季節性變化：以重覆週期

進行差分，移除週期性； 3.非常態分布

（non-Gaussian distribution)的資料：進行轉換

使 之 常 態 化 [3] （ 如 ： The Box-Cox 

Transformation [5]）。 

計算自我相關係數 (ACF, Autocorrelation 

Function)和偏自我相關係數 (PACF, Partial 

Autocorrelation Function)是 ARMA分析的重要

工具。ACF可以先看出此時間序列的初步的時

間自我相關特徵，PACF可以決定模型的階次。

當 ACF 的指數呈遞減(exponentially decaying)

而 PACF 的 p 期後切斷(cut-off)，此模型為 AR

模型；ACF的 q期後切斷而 PACF的指數呈遞

減，此模型為MA模型；若 ACF和 PACF的都

呈現遞減，此模型為 ARMA 模型[1][2][3]。 

序列在相隔 k 的兩個時間點的自我相關係

數 ACF(即k)的定義則如下式所示， 
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其中 var 為變異數，cov表示共變異。 

建模的第一步為模型鑑定；透過 ACF 和

PACF的行為，我們可決定模型的型態與階次。

模型確定後，便可進行參數估計；一般而言，

我們利用最小平方法來估計最佳的參數值，而

此過程通常為非線性的，是非常費時的；然而

對於我們所使用的 AR 模型而言，只需使用

Yule-Walker 方程式，即可快速取得線性解[3]。

最後一步則為診斷檢定，有許多統計量值可讓

我們估計模型的合適度，如：AICC, BIC[6] [7]

等等；如果模型過於複雜或適合度不足，必須

回頭重新調整型態與階次後，再進行參數估計，

直到滿足需求為止。本研究資料的分析與建模

流程如圖一所示。 

圖一 台灣地區水痘 2006~12 年疫情之時間序

列 ARMA建模過程 

 

2.3 資料來源 

  本研究的資料來源是衛生福利部疾病管制

屬。根據 2006~12年的水痘的疾病數，主要取

地區的週資料，每年各 53 週。因本研究的需

要，所以把行政區域劃分為台北區、台北新北

區、北區、中區、南區、台南區、高屏區、高

雄區；而東部和離島的病例數太少，在統計上



不具意義，因而不列入分析中。此外，我們取

2008年中的病例年齡分 19歲以下和 19歲以上

的年週的資料分別進行建模分析。 

 

2.4分析平台—ITSM2000 

我們使用的時間序列軟體為ITSM2000(An 

Interactive Time Series Modeling Package)，此軟

體由Brockwell與Davis在2000年開發。功能主

要是資料檢視、轉換、分析、參數估計、計算

ACF、PACF，預測和建立ARMA的模型[3]。 

 

3. 結果 
本研究分析的地區以行政區域劃分，分為

八區。因在 2011 年縣市合併，所以 2006~10

年的台中縣併入台中市，台南縣併入台南市，

高雄縣併入高雄市，原本的台北縣改為為新北

市。八區分別定義如下： 

1. 台北區--台北市、新北市、基隆。 

2. 新北台北--台北市、新北市。 

3. 北區--桃園縣、新竹(縣市)、苗栗縣。 

4. 中區--台中市、彰化縣。 

5. 南區--台南市、嘉義(縣市)、雲林縣。 

6. 台南--台南市。 

7. 高屏--高雄市、屏東縣。 

8. 高雄--高雄市。 

原始資料經過一階差分後，移除平均值，

並以 ITSM2000 計算 ACF 和 PACF。再經由判

斷 ACF及 PACF的行為，決定選用二階 AR模

型，即 AR(2)；隨後分別估計出相對應的第一

參數和第二參數，如下： 

為第二參數為第一參數，其中

模型為範例：台北區
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本研究主要探討在不同地區或年齡層的差異

性，以此兩參數進行比較並作出統計推論。 

 

3.1以地區分(第一參數) 

 

 

 

 

 

 

 

 
圖二 2006~12年，八個地區模型的第一參數 

 

3.2 以地區分(第二參數) 

 

 



 

 

 

 

 

 
圖三 2006~12年，八個地區模型的第二參數 

    

3.3以年齡群分 (第一參數) 

 
圖四 2008 年兩個年齡群(19 歲以前和 19 歲以

後)在不同區域(1:台北區 ,2:台北新北市 ,3:北

區,4:中區,5:南區,6:台南,7:高屏,8:高雄)的模型

第一參數 

3.4 以年齡群分(第二參數) 

 
圖五 2008 年兩個年齡群(19 歲以前和 19 歲以

後)在不同區域(1:台北區 ,2:台北新北市 ,3:北

區,4:中區,5:南區,6:台南,7:高屏,8:高雄)的模型

第二參數 

 

4. 討論 
水痘的潛伏期大約是兩週的時間，且具有

高度傳染性，水痘的互相傳染率可高達 85%，

但痊癒後即免疫。以下分別討論前節結果中的

彼此異同及可能的推論。第一參數關連到前一

週，第二參數是關連到兩週前。以下分述 2008

年不同年齡群的模型比較，與 2006~12年各分

區的模型間的交叉比較。 

 

4.1 不同年齡群的模型 

    以圖四和圖五來比較，討論如下。 

一般而言，19 歲以前無論是在第一參數

（時間遲延一週）或第二參數（時間遲延二週）

都較 19 歲以後較大，即 19 歲以前的病例數改

變量在兩週內的關連性較 19 歲以後為大，此

原因應為 19 歲以前病例多數以就學為主，使

群聚感染更容易，且部分成年者在少年期已免

疫，二次感染的機會很低。 

19 歲以前的第二參數在台北區、台北新北

及南區都有很大的正值，我們推論在這三區的

第二週關連是很大的，應以適當的管制措施

（建議感染者至少停學五天）以降低或斷絕此

疾病的時間關連性，減少擴散的可能。 

北區、中區及台南（即桃、竹、苗、中、

彰、及台南市）19 歲以前與以後，在模型上幾

乎沒有差別；這可能是與人口結構的類似有

關。 

此外，南區和台南在 19 歲前後的第二參數

相差甚大，主要的差異應是南區尚包含雲林和

嘉義這兩個縣市，而台南市為都會區，所以導

致較大的變化。 

 

4.2 不同地區的模型 

在所有地區，第一參數全為負值，而第二

參數僅有少部分地區在某幾年是負值；亦即前



一週疫情變化對於本週疫情的變化是負向的；

兩週前疫情變化對於本週的影響也是負向的；

由此特性看來，此疫情並不易擴大。 

在所有地區，在 2006~08年間，第一參數

幾乎全為遞減（愈來愈負），即前一週疫情變

化對於本週疫情變化的影響是愈來愈大，而且

是負向的，也就是 2006~08年間，每年的疫情

消弭的速度是愈來愈快；但在 2008或 2009 年

起，多數地區的此一參數為大幅正向反彈，疫

情在前後一週的關連性大增，疫情漸漸失去穩

定控制。2008~09 年當中有金融風暴和 H1N1

疫情發生，導致願意看診的人數不多，或是施

打疫苗者的意願下降，才會導致此現象。 

在各區分析結果的觀察中，比較台北區和

台北新北、高屏區和高雄區，和台北區和高屏

區，我們發現空間上相近的區域所呈現出來的

ARMA模型特性較相似；由此可推估各地區在

空間上疫情的相關性。 

我們進一步作了各地模型相似性的分析。

表一的數值為各地區模型的第一參數在

2006~12 的相關性係數，很明顯的，疫情的時

間行為在空間上是有區域性，或區域相關的；

此外，地區的都市化程度也影響很大，如:台北

區雖然在地理上與北區（桃竹苗）近，但時間

上的傳播行為卻與中區(中彰投）較接近；另，

高雄與台南雖然近，但時間上的傳播行為卻背

道而馳，此應與台南高度都市化的區域比例較

低有關。 

 

    下表中所列的數值為相關係數(correlation 

coefficients)，1.0為完全一致，-1.0為完全相反；

格中的淡色表高相似度，深色表低相似度。 

水痘AR模型 

的相關性 
台
北 

新
北
台
北 

北
區 

中
區 

南
區 

台
南 

高
屏 

高
雄 

台北 1.00  0.99  -0.18  0.53  0.34  0.34  -0.08  -0.50  

新北台北 -- 1.00  -0.14  0.51  0.37  0.36  -0.07  -0.50  

北區 -- -- 1.00  0.38  -0.83  -0.28  -0.23  0.09  

中區 -- -- -- 1.00  -0.46  -0.20  -0.02  -0.10  

南區 -- -- -- -- 1.00  0.60  -0.01  -0.37  

台南 -- -- -- -- -- 1.00  -0.78  -0.94  

高屏 -- -- -- -- -- -- 1.00  0.86  

高雄 -- -- -- -- -- -- -- 1.00  

表一 2006 年~2012 年，八個地區模型相似度

分析 

 

5. 結論 
在本研究中，我們以時間序列來分析

2006-2012 水痘時間相關的行為在不同的年齡

群及在不同空間的差異性，從結果與討論中，

我們看到時間序列模型真實反應了不同族群

的疾病傳播行為，這樣的傳播行為差異不僅出

現在年齡差異上，也會出現在生活習慣、民族、

氣候、生活水平等差異上，提供未來使用時間

序列研究者多面向的考量。 

此外，經由不同空間中疾病傳播行為的比

較，我們更進一步發現：疾病傳播的空間分析，

不可僅考慮地理上的距離，其它如：都市化程

度、交通便捷性、人口稠密度等都有很深的影

響。 

經由細心的觀察與分析，時間序列分析提

供給我們的不再只是時間上或數量上的預測，

而是對於疾病管制更有意義的疾病傳播行為

的本質；此一資訊，對如何擬定管制政策、控

制疫情、推行公衛教育、衛生改善是更為關鍵

的與有效的。 
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