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基于大数据分析的宠物源人畜共患病流行特征与
智慧检疫监管体系创新

张智铭Ǔ黄石雄Ǔ黄佳丽Ǔ杜慧妍
东莞市万江农业技术服务中心Ǔ广东Ǔ东莞Ǔ523000

摘Ȟ要：宠物养殖规模不断扩充，加大了人畜共患疾病的风险，这对公共卫生安全形成了严峻考验，我国现在在

这个方面还存在不足状况，主要表现在数据散乱，很难把各种信息整合起来，传统的检疫方法难以应对日益更新的

形势，我们用大数据分析方法，对宠物源人畜共患病的流传特点展开全面探究，努力创建起新型的智慧化检疫监管体

系，首先是经过回顾文献和解读政策来决定研究框架；然后整合多种数据类型，从而制定出一套科学而又严谨的数据

处理步骤；用描述性统计以及空间计量经济学模型对这些疾病流传的主要驱动因素和其在时空上的分布规律予以深入

分析；最后依靠像物联网，人工智能，区块链之类的最新科学技术，来设计出具有及时监测，动态警示并且精确干预

这样一些功能的综合性智慧检疫方案，以完善宠物疫病的防控机制并维持公众的健康安全。
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1��研究背景与问题提出

人畜共患病就是能在人类和脊椎动物之间自然流传

的病症，这种疾病表现出突发，蔓延快，防范困难等特

点，其中最具代表性的品种包含猴痘，慢性耗费性疾病

（CWD），艾滋病（HIV）等等。先就猴痘而言，虽说
主要流行区位于非洲中西部，但到了2022年5月以后，
这种疾病在欧洲，美洲以及大洋洲等非典型疫区多处爆

发，这就显示出跨大陆散播的风险明显加大[1]。我国目前

在针对宠物源人畜共患类疾病的科研和防控方面面临着

许多难题，各种数据比较分散，而且不同资料之间数据

格式不统一，所以很难形成一个完整的分析框架，传统

的检疫监督手段大多依靠人工汇报和定点检查，这些方

式时效性不强，也不够智能，很难符合宠物四处乱窜，

疫情蔓延迅速的实际情况[2]。要解决这些问题，必须依

靠大数据技术来整合公共卫生，动物防疫，社区管理等

诸多方面的信息，然后建立起一种跨部门协同操作的智

能化检疫监督系统，这样就可以明显改善人畜共患类疾

病的早期预警性能，持续监控效率和整体综合水平。在

这样的背景下，我们着重分析宠物源人畜共患病的流行

特征，并构建起智慧检疫体系，梳理国内外传染病传播

模型以及数据驱动决策领域的最新研究成果，融合物联

网、人工智能、区块链等前沿技术来创建合适的动态监

测并实施智能预警的方案[3]。

2��文献综述与理论基础

就流行病学方面来说，已有研究证明，这类传染病

的突然爆发和流传表现出明显的空间-时间差异特征，它

的传播状况会受到动物迁徙行动，生存环境条件以及社

会经济情况等诸多因素的综合作用影响[4]，针对猴痘这

种传染病而言，欧美地区近些年频繁发生的群体性疫情

显示，它或许借助新的流传途径来跨越地域界限传给更

多的人，而且还潜藏着死灰复燃的风险[5]。研究饮食方式

与慢病联系的过程中，学者们借助大规模人群数据来找

出特定饮食模式带来的影响机理，并以此给国家营养方

案的设计给予了真实例证[6]；这种方法同样可用于宠物传

染病的研究当中，把过去发生的疫情状况，小动物的行

为路线和社会互动信息融合起来做预测分析，从中找到

高危迹象并设置起早期警报系统，在这几年里混合建模

技术更新带来的变化明显加强了针对复杂病发过程解析

和防治改进的能力提高情况。这种分层建模策略有助于

更真实地还原宠物疫病在城市化区域内的扩散过程，并

支持政策制定者进行情景推演与资源调配优化。知识建

构理论也为理解疫病防控系统的演化提供了哲学基础。

Knorr-Cetina等人的研究强调科学知识并非静态存在，而
是在具体的社会情境中不断被“制造”出来的。

3��数据来源、方法与分析模型

在大数据分析应用于宠物源人畜共患病的研究中，

数据来源的多样性和方法体系的科学性是确保研究结果

可靠性的关键因素。传统的疫病监测数据往往存在碎片

化、滞后性强等问题，难以满足动态风险评估与精准防

控的需求[7]。为克服这一局限，本文综合整合了多源异构

数据，包括官方发布的动物疫病报告、宠物流动轨迹信

息以及部分开放数据平台提供的相关统计资料。在数据
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采集方面，研究借鉴了面向发展中国家的开源数据收集

系统设计理念，采用基于移动终端和云平台的数据录入

工具，提高了数据获取的效率和准确性[8]。针对流行病学

研究中对文本数据（如新闻报道、社交媒体讨论等）的

依赖，本文也参考了从媒体资料中提取社会历史数据的

方法，强化了非结构化数据在疫情趋势研判中的作用[9]。

在分析模型构建方面，本研究采用了多种统计与计算模

型，以揭示疾病传播的潜在规律。其中，描述性统计方

法用于初步识别疫病的发生频率、区域分布特征及时间

变化趋势；基于空间计量经济学的时空建模技术则被用

来刻画不同地理单元之间的疫病扩散路径，并评估环境

与社会因素的影响强度[10]。同时，考虑到生物数据分析

中常见的计数型数据特性，研究引入edgeR等基于负二项
分布的差异表达分析方法，以识别高风险区域或时间段

内的异常信号[11]。

4��宠物源人畜共患病的流行特征分析

宠物源人畜共患病的流行特征受多种因素影响。近

年来，随着我国宠物饲养数量的快速增加，犬、猫等宠

物作为人畜共患病的潜在宿主，其引发的疾病传播风

险日益受到关注。例如，布鲁氏菌病（布病）作为一种

典型的人畜共患病，在畜牧地区广泛流行，且近年来在

部分城市区域也出现散发病例，提示宠物可能在疾病传

播中扮演新角色[12]。虽然布病主要通过家畜传播，但随

着城市宠物与农村养殖动物的流动性增强，宠物可能成

为新的传播媒介之一。流行病学研究发现，人与宠物的

密切接触，特别是在家庭、宠物医院和流浪动物收容场

所等环境中，增加了病原体跨物种传播的可能性。在城

市中，由于养宠人群密集，加之部分宠物未按规定接种

疫苗，导致某些人畜共患疾病在特定人群中呈现上升趋

势。同时，宠物流动性的增强，例如跨省交易、线上领

养等行为，也进一步加剧了病原体的扩散风险。另一方

面，大数据和流行病建模技术的应用为宠物源人畜共患

病的流行特征分析提供了新视角。通过整合疫病报告、

宠物移动轨迹、社会经济数据和环境变量，研究人员能

够更准确地识别疾病传播的时空特征与风险因素。在气

候与环境因素方面，气温、湿度、土地利用变化等也对

宠物源疾病的流行产生影响。温暖潮湿的环境有利于某

些病原体的存活与传播，如寄生虫卵和真菌类病原体。

城市化进程中绿地减少、野生动物栖息地改变等因素，

也可能促进病原体在宠物与野生动物之间的循环传播。

5��智慧检疫监管体系设计与创新研究

在当前宠物源人畜共患病防控面临数据碎片化和监

测体系不完善的背景下，构建一个基于大数据分析的智

慧检疫监管体系成为当务之急。这一新型体系不仅需要

整合多源异构的数据资源，还应融合物联网、人工智能

与区块链等新兴技术，以实现对宠物疫病的实时监测、

智能预警与精准干预。从数据整合的角度来看，智慧检

疫监管体系应当充分利用现代信息技术的优势，将来自

不同渠道的信息进行有效整合。这种跨领域的数据融合

有助于形成全面而深入的理解关于宠物源人畜共患病的

流行特征及其潜在风险因素。借助于先进的数据分析工

具和技术，如机器学习算法和深度学习模型，可以从海

量数据中挖掘出有价值的知识，从而支持更准确的风险

评估和预测。在技术应用方面，物联网技术的应用能够

极大地增强系统的感知能力。通过部署传感器网络，可

以实时监控宠物的生活环境条件，并及时获取相关健康

信息；同时，利用移动设备或穿戴式装置跟踪个体宠物

的行为模式变化，有助于早期发现异常情况并采取相应

措施。另一方面，人工智能技术则可以在数据分析过程

中发挥重要作用，比如通过对历史病例的学习自动识别

出可能导致疾病爆发的关键变量，或者开发出能够辅助

诊断决策支持系统。区块链技术因其去中心化、不可篡

改等特点也被视为保障信息安全的重要手段之一，在确

保数据真实性的同时还能促进各方之间的信任建立。最

后但同样重要的是，为了保证整个智慧检疫监管体系的

有效运行，还需要建立健全相应的法律法规框架及标准

规范体系。这包括明确各参与方的责任分工、制定严格

的数据隐私保护政策以及设立合理的激励机制等措施。

只有这样，才能确保所有参与者都能够积极地参与到这

个生态系统中来，并且共同维护其健康发展。
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