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摘要摘要摘要摘要 

目地目地目地目地：：：：本研究之目的在於探討人口旅運動態對於登革熱傳播的影響，分析人

口移動及地理鄰近結構的傳播特徵及評估其區域間之差異。 

方法方法方法方法：：：：本研究以以時間掃描將 2001~2003年在高雄地區之登革熱疫情，區分

成群聚初期和群聚期，進而以群聚初期為初始疫情，透過旅運矩陣與地理鄰

近矩陣模擬群聚期的病例分佈，分析旅運傳播與鄰近擴散的特徵。其次，本

研究利用雙空間延遲地理加權迴歸模型(Dual Spatial Lag with Geographically 

Weighted Regression, DSLGWR)，找出旅運傳播與鄰近擴散因子在登革熱傳

播上的區域差異，這些差異形成各區域的傳播特徵。 

結果結果結果結果：：：：旅運矩陣的模擬結果，能夠解釋大部分群聚期病例的分佈，亦發現高

雄地區的旅運結構可能具有重疊子群，且子群內部的旅運連結強度不同，而

造成有些地區較快受到波及，有些則較慢，旅運連結強度較強的子群(如小港

區及鳳山市)且與前期病例分佈子群重疊大的(前鎮區)會較快受到波及，旅運

連結強度較低的子群(如鼓山、鹽埕與旗津區)以及與前期病例分佈子群幾乎

沒有重疊(如左營與楠梓區)，則較慢波及。鄰近矩陣之模擬結果，則只能解

釋環繞在群聚期前期交通區及其周邊的群集現象。雙空間延遲地理加權迴歸

模型所找到的區域傳播特徵，可以概分為三類: (1) 鄰近擴散傳播為主的地區

為高雄較落後或較早開發的地區，(2) 旅運傳播為主的地區為工業區與新發

展的地區，(3) 兩者影響力差不多的地區，則處在高雄中央的帶狀地帶，此

區人口密集且交流頻繁，新舊社區交雜。 

結論結論結論結論：：：：群聚期前期的地區進行接觸式之鄰近擴散傳播及利用移動的人口將登

革熱逐漸傳播至較遠的社區。以區域傳播特徵搭配病例前期分佈之分析，發

現高雄 2002年的登革熱疫情，主要由人的移動傳播所主導。且人口越多的

地區移動，傳播能力越強。由於區域傳播特徵不同，故防疫策略應要有所差
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Abstract 

Objective: The purpose of the study is to analyze the role of population movement 

in the dengue transmission and to differentiate the diffusion characteristics of the 

epidemic due to population movement and geographic proximity. 

Methods: Temporal scan statistics was used to divide into the initial and clustering 

periods of the dengue epidemic. We then used the disease cases during the initial 

period and the matrices of population travel and geographic proximity to simulate 

the spatial patterns of the clustering period. The dual spatial lag with 

geographically weighted regression was used to identify the spatial heterogeneity 

of diffusion characteristics due to population travel and geographic proximity. 

Results: The results indicated that most of cases during the clustering period can 

be explained by the simulation with the population travel matrix. The areas with 

stronger travel connectivity (ex. Hdisoksng Precinct and Fengshan city) and with 

large overlap of initial period (ex. Chienchen Precinct) were diffused earlier. On 

the other hand, the areas with weaker travel connectivity (ex. Kushan, Yenchen, 

Chiching) and with almost none overlap of initial period (ex. Tsoying, Nantzu 

Precinct) were diffused later. The simulation with the geographic proximity matrix 

can only explain the clustering patterns of the areas and the surroundings where 

cases occurred during the initial period. The regression results indicated that the 

effect of geographic proximity is significant on disease diffusion in the areas with 

early development; effect of population travel is significant in the industrial areas 

and new development areas. Both effects are significant in the central belt areas 

with densely populated of Kaohsiung. 

Conclusion: The patterns of dengue epidemic in 2001-2003 mixed the contagious 

and relocation diffusion due to population travel and was spread by the population 



 

 

 

movement mainly. Therefore, implementation of prevention and control strategies 

should take different diffusion characteristics into further consideration 

Keywords: dengue,  population movement,  temporal scan statistics,  

spatial autocorrelation,  geographically weighted regression 
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一一一一、、、、前言前言前言前言 

1.1 研究背景與動機研究背景與動機研究背景與動機研究背景與動機 

    嚴重急性呼吸道症候群(severe acute respiratory syndrome, SARS)自 2002

年 11 月在中國大陸廣東省開始有感染個案出現，之後香港、越南、新加坡以

及加拿大等國，相繼出現感染病例，短短的三個月內，全球超過 20 個國家受

到感染(黃小娟, 2005; 行政院衛生署疾病管制局, 2010)，及自 2009年 3 月墨西

哥發生的 A 型流感亦在極短的時間爆發全球性的感染，這樣的全球性或是跨洲

際的快速傳播，人口之旅運全球化是肇始之因，也開啟了病毒全球蔓延的序章，

因此，人口移動因子對於傳播疫病的影響，在人傳人的流行病傳播研究方面，

開始了有多方文獻的討論(Lloyd-Smith et al., 2005; Meyers et al., 2005; Colizza 

et al., 2007)。然而人口移動對於蟲媒傳染病的傳播影響，仍是較少被研究的課

題，而隨著全球暖化，在亞熱帶地區冬季低溫逐年上升，有助於蟲媒存活過冬，

若加上移動的人口攜帶病原跨國旅行，那麼境外移入的病例再加上氣候形成的

良好蟲媒發展條件，即有機會形成境內疫情爆發並延長傳播時間，使得近年來，

流行性的蟲媒傳染病逐漸轉成地方性的傳染病(Wu et al., 2007)，且有向溫帶地

區蔓延的趨勢(Rogers et al., 2000)。而影響台灣最嚴重的蟲媒感染病---登革熱，

在過往的文獻中，著重於蚊媒的生態習性研究(Judson, 1967; Yasuno et al., 1970; 

李學進, 1991; Mellor et al., 2000)，進而發展出對應的防疫措施，但是對於移動

人口影響登革熱傳播的情況卻所知不多。 

    登革熱，是一種蚊媒傳染病，人經由攜帶登革病毒的蚊子(埃及斑蚊或白

線斑蚊)叮咬後感染，經過 3~8天潛伏期後發病，在發病前一日到至發病後五

日為「病毒血症期」，在這時期若被蚊媒叮咬，此斑蚊將會感染病毒，病毒會

在蚊體內增殖，經 8-12天後這隻斑蚊即具有傳染力，當它再叮咬人時，即可

將病毒傳給另一人，斑蚊一旦受染終生都會具有傳播力(行政院衛生署疾病管
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制局, 2009)，其傳播特色是「人-蚊媒-人」的一連串交互作用，將登革熱病原

傳播開。 

    登革熱全球的主要發生地在熱帶及亞熱帶有埃及及白線斑蚊分佈之地區，

包括亞洲、中南美洲、非洲及部分太平洋島嶼，並在部分地區如斯里蘭卡、印

度、孟加拉、緬甸、泰國、寮國、高棉、越南、馬來西亞、新加坡、印尼、新

幾內亞、菲律賓、密克羅西亞、大溪地、加勒比海群島，以及若干中南美洲國

家，已生根成為地方性傳染病(行政院衛生署疾病管制局, 2009)；根據世界衛生

組織(World Health Organization, WHO)統計資料顯示，東南亞地區登革熱的確

診病例在 2002~2006年間，比 1985~1989年還多了 66.93%(WHO, 2007)，每年

感染之病例數有逐漸增加的趨勢(圖 1)，而台灣與東亞及東南亞各國的往來十

分頻繁，由 1999年 497萬人次成長到 2009年的 718萬人次(交通部觀光局, 2010)，

而病原可透過移動人口的跨國旅行，傳播至其他國家，故台灣每年登革熱流行

之病毒株，經基因親緣性比對分析均與東南亞病毒株相近(行政院衛生署疾病

管制局, 2009)，顯示台灣的登革熱發生與東南亞地區的登革熱流行有關，因此，

隨著東南亞地區的疫情逐年增溫及國人往來東南亞地區旅遊經商人次的增加，

引入登革熱病毒之風險相對增加許多，從境外移入病例資料來看，台灣的境外

移入病例數從 1990~1994年的年平均 18 人至 2005~2009年的 164.4人(圖 2)，

增加了 8.13倍的境外移入病例(行政院衛生署疾病管制局, 2009, 2010)。 

  今日病原能夠快速的進行跨洲移動，乃由便捷的航空旅行所致，若將同樣

的思維放置在境內的區域感染，病原是否亦透過搭乘運輸工具的人們進行傳播？

透過旅運傳播的影響又有多大？而登革熱除了移動的宿主之外，尚需斑蚊作為

傳播的媒介，環境特徵是影響斑蚊分佈的最主要因子，而環境特徵亦是代表著

人們不同的土地利用方式，譬如：農業、工業、商業、住宅、交通、綠地、空

地等，反映了當地的生活水準和經濟發展程度，由於區域間的發展特色不同，

因此人們在就業、就學、購物與休閒上，會有跨區域的移動情形，而在交通便
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捷與私人運具快速發展下，跨區域移動的速度、頻率與距離都增加不少，本文

欲探討高雄地區之人口旅運是否對於登革熱傳播有影響，若有影響，則進一步

以迴歸模型處理人口旅運在不同地區之傳播能力。 

  登革熱傳播是「環境－人－斑蚊」三方互動下的結果，過去登革熱的研究

多著重在蚊媒的生態習性研究，包含生命週期、棲息環境、覓食與產卵行為

(Judson, 1967; Yasuno et al., 1970; 李學進, 1991)、溫濕度與雨量(Mellor et al., 

2000)對於族群增減的影響、分佈緯度與海拔高度等等，因此可以針對其發展

出對應其習性的防制策略，在台灣登革熱實際的防疫策略，主要是透過控制蚊

媒的密度，如噴藥、滋生源清除或加強社區環境清潔，以中斷傳染途徑，以控

制「環境－人－斑蚊」之環境與斑蚊面向，然而隨著暖化增溫(Githeko et al., 

2000)及境外移入病例增加，耗費在環境及蚊媒管理的資源將會越多，然而投

入如此多之人力物力，南台灣之登革熱疫情卻逐漸生根為地方性傳染病，從

2001年開始年年都有疫情，若能夠了解各區域之旅運傳播對於疫情的影響，

則能進一步加強登革熱防治於「人的傳播途徑」上，以補足現今之防疫缺塊，

在資源有限下，亦增進登革熱防治的效率。 

  



 

資料來源資料來源資料來源資料來源：：：：(WHO, 2007)

圖圖圖圖 1、、、、WHO 的的的的 SEARO

數分佈曲線數分佈曲線數分佈曲線數分佈曲線(1985~2006)及五年移動平均線及五年移動平均線及五年移動平均線及五年移動平均線

資料來源資料來源資料來源資料來源：：：：(行政院衛生署疾病管制局行政院衛生署疾病管制局行政院衛生署疾病管制局行政院衛生署疾病管制局

圖圖圖圖 2、、、、台灣地區登革熱境外移入病例數分佈曲線台灣地區登革熱境外移入病例數分佈曲線台灣地區登革熱境外移入病例數分佈曲線台灣地區登革熱境外移入病例數分佈曲線

均線均線均線均線(MAV(5)) 
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(WHO, 2007) 

SEARO(South-East Asia Regional Office)9國登革熱確診病例國登革熱確診病例國登革熱確診病例國登革熱確診病例

及五年移動平均線及五年移動平均線及五年移動平均線及五年移動平均線(MVA(5)) 

行政院衛生署疾病管制局行政院衛生署疾病管制局行政院衛生署疾病管制局行政院衛生署疾病管制局, 2009) 

台灣地區登革熱境外移入病例數分佈曲線台灣地區登革熱境外移入病例數分佈曲線台灣地區登革熱境外移入病例數分佈曲線台灣地區登革熱境外移入病例數分佈曲線(1990~2009年年年年)

 

 

國登革熱確診病例國登革熱確診病例國登革熱確診病例國登革熱確診病例

 

)及及及及 5 年移動平年移動平年移動平年移動平
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1.2 研究目的研究目的研究目的研究目的 

病原會隨著感染的宿主移動，感染的宿主受到居住地或是往來地的蚊媒叮

咬，使得蚊媒成為病原的攜帶者，病媒蚊再度叮咬其他健康的宿主，使得其他

的宿主受到感染，如此不斷循環，會形成兩種感染型式，一是鄰近式傳播，為

受感染之宿主受到居住地的蚊媒叮咬，使得居住地的蚊媒成為病媒蚊，又再度

叮咬居住地的其他宿主，因此造成病例有鄰近的群聚現象；二是易位式傳播，

為受感染之宿主因上班、上學或其他旅運目地，進行居住地以外的移動，到達

外出地後受到當地的蚊媒叮咬，使得往來地的蚊媒受到感染，蚊媒再度叮咬往

來地之宿主，形成往來地的群聚，因此造成病例之群聚區有跳躍的現象，因此

本研究主要探討人口移動因子對於登革熱傳播的影響，並輔以鄰近式傳播分析，

本研究主要分為兩部分： 

(1) 人口移動人口移動人口移動人口移動與鄰近傳播之與鄰近傳播之與鄰近傳播之與鄰近傳播之登革熱傳播模擬登革熱傳播模擬登革熱傳播模擬登革熱傳播模擬：：：：本文以交通部運輸研究所調

查之高雄都會區日旅次 OD 矩陣(Origin-Destination Matrix, OD Matrix)替代真

實的人口移動資訊，以交通區為起迄旅運單位(詳 3.2交通旅次矩陣與空間單元)，

此日旅次 OD 矩陣包含任一宿主在平常日(星期一到星期五)從居住地為起始點

至返回居住地之所有旅次，因此假設高雄地區之宿主每日的旅運習慣都相同下，

潛在的受感宿主藉由經常性的往返，將病原攜帶至其他交通區，或是健康的宿

主至疫區受到感染，再返回居住地，本文以日旅次 OD 矩陣模擬人口移動的傳

播效果，假設在未考量隨機傳播(stochastic process)下做疾病傳播模擬，同時亦

加入登革熱鄰近傳播模擬，因距離離疫區較近的地區受到疫情的波及機率較距

離遠的高。本文第一部分即分別進行人口移動傳播與鄰近傳播模擬，從中觀察

兩者的傳播特徵，並將模擬結果與實際的病例分佈進行比較，討論旅運傳播與

鄰近傳播能夠解釋的實際病例分佈，與其無法解釋的部分。 

(2) 人口移動與鄰近擴散傳播的區域差異人口移動與鄰近擴散傳播的區域差異人口移動與鄰近擴散傳播的區域差異人口移動與鄰近擴散傳播的區域差異：：：：本文以人口移動傳播與鄰近擴
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散傳播作為登革熱病例在空間上分佈呈現群聚現象的空間結構因子，因此使用

分析空間互動模型的雙空間延遲自迴歸，以處理因為兩因子的空間互動而產生

的病例群聚分佈現象，然而傳染病的傳播並非是穩態的過程，也就是兩因子在

不同區域中影響登革熱傳播的能力是有強弱程度差異的，因此結合區域迴歸模

型中的地理加權迴歸，以處理人口旅運及鄰近擴散因子在登革熱傳播上的區域

差異，這些差異形成各區域的傳播特徵，最後本文依此分析結果提出不同的區

域傳播特徵宜採行之防疫管理策略。 
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二二二二、、、、文獻回顧文獻回顧文獻回顧文獻回顧 

    疾病地理學(Disease geography)是醫學地理學(Medical geography)的一個

分支，應用地理學的概念與方法研究疾病發生的地理區位，與環境和社會文化

間的關係，其中亦有專論傳染病的疾病地理分析，著重於研究流行病的空間分

佈與擴散模式，並思考傳染病和地理環境的關係(Cliff, A. D., 1981; Haggett, 

2000)，傳染病的發生包含病原、宿主及環境，病原能在宿主族群擴散，環境

在其中扮演推波助瀾的角色，其複雜的動態互動效果造成傳染病的流行與再現

(李美慧, 2005)；除了環境的影響，隨著貿易往來日益頻繁與運輸的便捷，平均

每天有一百萬人跨國界移動，而每周有一百萬人在開發中國家與已開發國家間

旅行(Garrett, 1996)，這樣龐大人口的移動使得國家間與區域間不再是獨立無關

的個體(Mayer, 2000)，傳染病的新現與再現都與遷徙與移動的人口有關，因此

了解疾病的在地理上的傳播過程及人的移動在其中扮演的角色至關重要。本文

先回顧了傳播理論與模型，透過環境與人為因子的影響，疾病在空間中會呈現

群聚現象，因此回顧了處理群聚的空間計量方法，最後將焦點放在人口移動的

疾病傳播模型文獻上。 

2.1 傳染病的傳染病的傳染病的傳染病的傳播傳播傳播傳播 

2.1.1傳播理論傳播理論傳播理論傳播理論 

    探討流行病在空間上的傳播過程始於流病學家 Hamer，其後流病的地理空

間移動傳播成為重要的議題(Mollison, 1977; Cliff, AD et al., 1988)。「傳播」其

意指由一點或是起始地向外移動或擴散的過程，其研究核心為瞭解引起傳播的

機制、傳播過程、特徵和流病的空間分佈型態，除了分析疾病如何透過人群在

空間中傳播，學者們還希望能預測未來的可能病例數以及哪裡會是最可能的發
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生地點。傳染病既是透過人群在空間中傳播，那麼瞭解人口交流的範圍與形式，

有助於流病傳播渠道的瞭解，從而可得知目標防疫族群與區域，或是建立免疫

緩衝族群與防疫警戒區(Meade et al., 2000)。

 

圖圖圖圖 3、、、、三種傳播模式三種傳播模式三種傳播模式三種傳播模式：：：： (a)擴張式傳播擴張式傳播擴張式傳播擴張式傳播，，，，(b)易位式傳播易位式傳播易位式傳播易位式傳播，，，，(c)複合式傳複合式傳複合式傳複合式傳播播播播 

分別以分別以分別以分別以 3 個個個個時期時期時期時期(t1、、、、t2、、、、t3)表述傳播特徵表述傳播特徵表述傳播特徵表述傳播特徵 

    重製圖表： Cliff, A. D. (1981), Spatial diffusion ： an historical geography of epidemics in 

an island)community, p.6, New York： Cambridge University Press.  

傳播模式有三種，擴張傳播(Expansion)、易位傳播(Relocation)與複合傳播

(Combined )(圖 3)，擴張傳播是由中心向四周擴散，易位傳播則是不同時期的

傳播中心位移，複合傳播則由上述兩種傳播混合(Cliff, A. D., 1981)。其中擴張

傳播由兩種方式產生，一為接觸式(contagious)，傳播由直接接觸產生，這個過

程距離的因子影響很大，地理學家稱之為「距離摩擦力」，越遠的個體間越不

容易接觸或互動，與距離成反比，因此近鄰的個體或社區較遠地的個體或社區

有較高的接觸機率，因此是由中心向外傳播，另一種是階層式(hierarchical)傳

播，把城市的規模考量近來，若傳染病落在次一級的都市，則由起始地先向下

一層級局部(local)傳播(圖 4、(b))，上一階層的高階城鎮則較慢被傳播(圖 4、(c))，

一旦高層被傳播到則易形成較大範圍的區域(regional)擴散(圖 4、(d)) (Cliff, A. 

D., 1981; Haggett, 2000)。 
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圖圖圖圖 4、、、、階層式傳播階層式傳播階層式傳播階層式傳播 

         (a)起始地起始地起始地起始地，，，，(b)向下一層局部向下一層局部向下一層局部向下一層局部(local)傳播傳播傳播傳播，，，，(c)慢慢向上一層傳播慢慢向上一層傳播慢慢向上一層傳播慢慢向上一層傳播，，，，(d)

向下一層區域向下一層區域向下一層區域向下一層區域(regional)傳播傳播傳播傳播     

重製圖表： Cliff, A. D. (1981), Spatial diffusion ： an historical geography of epidemics in 

an island )community, p.9, New York： Cambridge University Press.     

Kan(2008)認為 2002年的高雄地區登革熱之傳播模式分為兩類，一為接觸

式傳播，通常都離初始感染地一公里以內，這種模式具有快速散佈的特性，二

為易位式傳播，此模式傳播時間可長達 10 周，由南往北感染，病毒由一個群

集點，可跳至好幾個較遠的地區，沒有症狀及輕微症狀的受感染者的活動、旅

運及社交行為是造成易位模式的原因；同時，接觸式傳播亦伴隨著易位式傳播，

因疫區多大於蚊媒的飛行範圍，因此推論登革熱由人傳播的能力更勝於蚊子，

所以，在低人口密度的疫區，傳播速度較低，轉為大疫區的機會也較小。 

    林政宏(2007)提出此波登革熱在台灣地區只有一個明顯的空間群聚核心

區，以接觸傳染為主要傳播的方式；其以 LISA(Local Indicators of Spatial 

Association)分析不同時間剖面的熱點，再將不同時間剖面的資料串連呈動態的
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擴散過程，發現在擴散階段，登革熱是以接觸式擴散為主要方式；在疫情消退

階段，則呈現階層式擴散的型態。(Kan et al., 2008) (林政宏, 2007) 
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2.1.2傳播模型傳播模型傳播模型傳播模型 

    傳染病的研究剛開始時致力於時間序列的探討，譬如流行病的週期

(Hethcote et al., 1981; Aron et al., 1984)、傳播速度(Cliff, A.D. et al., 1982)或預測

(Noah, 1989)，然而可能的感染族群比例，不但會隨個體的屬性，如：年齡、

預防接種歷史、收入或教育程度等改變，亦會受到地理因素的影響，如：土地

利用型態、在地衛生條件或住宅品質等，因此，其後有越來越多的研究加入了

「空間」的探討(Gould, 1993; Grenfell et al., 2001)，僅有時間或空間的單面論

述無法真實呈現疾病的傳播過程，因傳染病的新現與再現是由於土地利用的改

變與人口移動等因子互動的過程(Meade et al., 2000)。 

    傳染病的空間傳播以重力模型(Gravity model)為例(式 1)，其可解釋或預測

區域間傳播的動態過程(Xia et al., 2004; Viboud et al., 2006)，基本的模式是假設

區域族群間的可能互動(F��)與區域的社經質量(Economic mass；M�, M�)相乘成正

比(吸引項)，與區域間的距離(D���)成反比(摩擦項)，反比的次方數(κ)需要校正，

應視區域間的交通網絡是何形式，也就是傳播的途徑是經由陸運、空運還是海

運，又如往來的速率與頻率等都會影響區域間的互動程度，亦影響疾病的傳播

速度、範圍與嚴重程度(Patterson et al., 1983)。 

F�� � G ��������  ------------------------------------------(1) 

   Rabaa (2010)以基因親緣比對近年在越南再現的登革熱疫情，發現無論在城

市或是鄉村病毒型都有很高的多樣性，尤其在相鄰近的地區與中心都市胡志明

市病毒有很高的交換比率，並以人口密度及距離的重力模型呈現的病毒的動態

傳播過程，指出人口移動是最主要的傳播動力，以及人口數要足夠多才足以支

持疫情爆發並傳播至鄉村地區，因此胡志明市是登革疫情的引擎(Rabaa et al., 

2010)。 



 

12 

2.1.3傳染病的傳染病的傳染病的傳染病的空間空間空間空間群聚群聚群聚群聚分析分析分析分析 

    傳播是經由區域、族群與通訊連繫而形成的資訊流、人流與物流進行的過

程(Meade et al., 2000)，因此傳染病往往會形成群聚的現象，空間流病學家在研

究傳染病時，都必須從時間與空間的兩個向度進行討論，並以地圖來呈現病例

的分佈型態、找出的群聚範圍、分析及預測的結果等，群集的現象主要由空間

變化來主導，土地利用的不同加之以屬性相異之人群與地方的互動，都可能使

得病例呈現非隨機的分佈現象(Pfeiffer, 2008)。 

表表表表 1、、、、空間群聚分析工具空間群聚分析工具空間群聚分析工具空間群聚分析工具 

  點資料 面資料 

全域分析 
K 鄰近, Ripley's K, 

GAM 

Moran's I, Geary's 

C 

區域分析 Kulldorff Spatial Scan Local G, LISA 

    空間分析將病例分佈分為三類：均勻、隨機與群聚，而根據資料類型則分

點資料(Point data)與面資料(Aggregated data)，分析模式可分為全域或區域分析

(表 1)，全域分析可得整個研究空間的趨勢，區域分析可獲得空間局部的特性。

在點資料的空間群聚分析方面，最常使用的是可以考量到風險人口(population 

at risk)異質分佈的最鄰近 K(K-nearest neighbor test)(Cuzick, 1990)與可以給出

群聚半徑的 Ripley’s K(Ripley, 1976, 1977)，而時空群聚分析最早由 Knox 發展

出處理時間與空間點資料的群聚分析方法(Knox et al., 1964)，雖有許多缺點，

但 Ederer-Myers-Mantel檢定、Mantel’s 檢定與 Barton’s檢定，都以 Knox 概念

為基礎發展(Pfeiffer, 2008)，使用點資料分析的優點是有精確的病例位置，病

例的地理資訊可以保留，但是不容易處理病例本身及周邊對應的人口學變項與
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環境致病因子，因此面資料的空間統計分析如 Moran’s I (Moran, 1950)與

Geary’s C(Geary, 1954)，可做為空間群聚分析的常用工具，其概念類似皮爾森

相關係數，只是使用的是空間資料，空間資料本身有是否相鄰以及距離遠近問

題，不具有獨立同分佈的特性。 

上述為全域的空間分析方法，大部分的全域分析都無法處理空間非穩態的

問題，且區域的效果在經過加總之後模糊化，因此區域的空間統計模型應運而

生，在面資料方面，Local G及 Local Moran(Anselin, 1995)(又名 Local Indicators 

of Spatial Association, LISA)其只在鄰近限定的區域中衡量空間相依性，其中

LISA 是最廣為使用的方法，因 LISA 除了可以加以分辨相似區是高數值群聚

(High-High)或是低數值群聚(Low-Low)，還可辨別相異區的低高(Low-High)或

高低(High-Low)差異，亦可用來偵測局部的奇異區(Outlier)。然而美中不足的

是面資料是經過加總過後的資料，在分析局部的群聚區域方面，其敏感度低於

Kulldorff(1995)發展的空間掃描分析(Spatial Scan Statistic)，且 LISA 的空間權

重矩陣已預先假設了空間單元相依的方式，空間掃瞄分析則不會受到這種限制，

還能運用其他社經共變數來校正群聚的定義(Hanson et al., 2002)。空間掃瞄分

析由 Openshaw(1987)發展的地理分析引擎(Geographical Analysis Machine, 

GAM)開始，其概念是將研究區域切割出許多網格，以網格交點為中心產生許

多不同半徑的搜尋視窗，比較視窗內的病例數與期望值，期望值是假設病例的

發生服從波瓦松分佈。Kulldorff 則進一步將此概念擴展，不僅比較視窗內的病

例數與期望值，還考量視窗外的病例數與期望值，得到可能然似比值

(Likelihood ratio test)，除了空間的掃描亦可將此法運用在時間掃描及時空掃描

的群聚分析上。(Openshaw, 1987; Kulldorff, 1995) 

    上述的全域或區域的分析法主要運用在群聚的偵測，找出群聚區在空間中

坐落的位置與範圍，接下來就必須搭配迴歸分析，以解釋病例為何有如此之空
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間分佈型態，然而病例的面資料間並不獨立，而是具有空間相依的特性，若使

用傳統的迴歸分析，會使得模式殘差值具有空間關連性，表示模式忽略了未知

的空間結構變數(Marshall, 1991)，使得參數估計產生偏差(bias)，且增加型一錯

誤機率(Dormann, 2007)；空間的關連概念可類比於時間序列資料：收集到的資

料時間間隔近的關連性較強，較遠的關連較低，故空間關連性被視為小區域範

圍的變化，而迴歸模型則是用來解釋大尺度的變化(Cressie, 1989)，因此加入考

量空間結構的迴歸分析，有助於理解流病的空間傳播過程，目前已發展處理空

間關連的模型有自共變數模型(Autocovariate models)、空間特徵向量製圖

(Spatial eigenvector mapping, SEVM)、一般最小平方法(Generalised least squares, 

GLS)、條件自迴歸(Conditional autoregressive models, CAR)、同步自迴歸

(Simultaneous autoregressive models, SAR)、空間一般估計式(Spatial generalized 

estimating equations, GEE)等(Dormann, 2007)，這些處理空間關連的模型都假設

空間是穩態的，也就是所有因子的空間相關結構在整體的研究區域中是恆定不

變的，但這樣的假設在「擴散」的研究主題中是不成立的(Osborne et al., 2007)，

Fotheringham et al. (2002)發展的地理加權迴歸模型(Geographically weighted 

regression)可以用來處理空間的不穩態，亦可以減少具有空間自相關的殘差，

然而空間不穩態並不等於空間自相關，只是兩者有相關，因為空間的相關而產

生反應變數(Response variables)在空間中呈現局部群聚現象，可運用 GWR 捕捉

一些局部的變化，但 GWR本身並不是用來處理空間自相關的工具(Kupfer et al., 

2007)，且 GWR 在區域參數假設檢定尚有侷限(Fotheringham et al., 2002)。

(Marshall, 1991; Dormann, 2007) 
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2.2 人口移動的疾病傳播研究人口移動的疾病傳播研究人口移動的疾病傳播研究人口移動的疾病傳播研究 

2.2.1人的動態移動類別人的動態移動類別人的動態移動類別人的動態移動類別 

在個體動態行為中，Prothero將人的動態移動分為循環移動(Circulatory 

movement)與遷徙移動(Migratory movement)兩類，循環移動是指宿主在一定的

期間會返回住處，遷徙移動則是永久移居他處(Prothero, 1977)，其中循環移動

的時間尺度可以分為一日、一周、數周至一月、數月至季與數季，空間尺度分

為鄰里、都市內部、區域、國內與國際(Chapman et al., 1983)。在國際的尺度

下，現代化的運輸工具縮短了宿主在全球往來的時間，亦縮短了病原體傳播至

他方的時間及改變傳播之動態過程與路徑(Hollingsworth et al., 2007)，在更細

的空間尺度下，人們規律(6 小時至數周)從家到學校讀書、家到工作地點之間

的往返，以及不規律的拜訪親友或旅行，都是重要的病原體傳播模式(Chapman 

et al., 1983)，本研究之人口動態遷移為循環移動的「日」時間尺度，空間尺度

為「都市內部」，以都市內部的日交通旅運資料，分析個體移動對於疾病傳播

的影響。 
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2.2.2傳染病的動態傳播模型傳染病的動態傳播模型傳染病的動態傳播模型傳染病的動態傳播模型 

傳染病的動態傳播研究可以略分為幾類，一類是以微分方程加入邊界條件

求解(Esteva et al., 1998; Derouich et al., 2003; Liu et al., 2007 ; Maidana et al., 

2008; Wei et al., 2008)，探討變數在時間維度上的變化過程，其假設在邊界範圍

以內所有無徵狀及易感宿主(susceptibles)都是均勻混合的(Homogeneous)，意指

每一個宿主移動在空間中每一點都是一樣的頻率且彼此獨立，所以每個宿主受

到感染的機率都相同(Kaplan, 2002)，邊界內的所有變數隱含也是同質性的假設，

這樣自由混合的過程並不符合真實的人群互動，因此經常會獲得流行較嚴重的

結果(Kaplan, 2002; Meyers et al., 2005)，若要將邊界內之變因與族群做更細微

的劃分，會使得方程式數量過多，以致求解困難(Sichman et al., 1998)，此模型

也沒有探討地理上的變異對於變數的影響。 

傳染病動態方程可以結合空間生態學的複合種群模型(Metapopulation 

Model)，即可處理動態方程必須假設研究區域內部所有變數都是均質的問題，

可將研究區域切割為 N 個區塊(patches)，複合種群可以處理兩種以上的族群，

在此假設為人群與蚊群，每個區塊可賦予的不同的人群與蚊群數量，探討人群

在區塊間移動與蚊媒互動造成疾病傳播的結果(Adams et al., 2009)，在流病的

模式裡，增加族群間的接觸，會增強疾病的傳播或引發流行病(Hess, 1996)，唯

模式的缺點需假設區塊內之種群都必須是均質混合，且所有區塊之環境條件皆

相同。 
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2.2.3由下至上的個體移動分析由下至上的個體移動分析由下至上的個體移動分析由下至上的個體移動分析 

    不同於微分方程與複合種群模型的一般性討論，社會網絡學家從個體的動

態行為網絡與網絡結構，探討傳染病的動態傳播過程，這有助於決策者了解下

一個將被傳染的標的及高危險族群，及早做出防備工作。社會網絡其重心放在

分析度指標(Degree Index)，將每一個個體視為節點(node)，個體間若有往來則

在兩節點間連線(edge)，度指標計算每一個節點的連線數量，也就是每一個個

體與其他個體的接觸程度，每一次的接觸都有可能造成病原的傳播，社會網絡

分析若結合統計模型(Lloyd-Smith et al., 2005; Meyers et al., 2005; May, 2006)，

度指標的機率分佈多假設服從冪次法則(Power law：P�i�~i��, 2 � � � 3)，顯示

人群的接觸網絡(Physical contact network)具有厚尾(Heavy tail)的現象，20%的

人群有高度的接觸網絡，其餘 80%的人則屬於低度社交網絡，這與先前假設人

群是均勻接觸的不同，可以修正過高的 Ro 值(Reproductive Rate)(Lloyd-Smith et 

al., 2005)，此研究方法多討論人與人的接觸性傳播疾病，或交通網絡對疾病的

傳播(Hufnagel et al., 2004; Colizza et al., 2007)，而蟲媒傳染病並不是人與人接

觸就會傳染，尚須考量與病媒蚊的接觸網絡，宿主在病媒蚊出現的地方停留的

時間、時間長短與次數，都會影響被病媒叮咬的機率(Stoddard et al., 2009)，分

析更為複雜；此外，亦可將度指標的概念結合多主體模型(Multi-agent 

model)(Eubank et al., 2004)，從個體的尺度由下而上模擬傳播結果，多主體模

型可以根據資料庫，賦予每一個個體社經特徵，並結合土地利用型態估計真實

的個體移動路徑，知道個體「何時」在「哪裡」出現，與多少個體接觸過，進

而推估個體度指標，找出高度連結的節點，除此之外，還能計算地點的度指標，

找出高危險的傳播地區。雖然研究個體的社會網絡，能夠讓決策者找出核心的

傳播族群，然而在實務上這並不容易，欲取得真實的移動資料有違個人隱私，

也不知傳染病的起始節點。  
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2.2.4 人口人口人口人口移動與移動與移動與移動與登革熱登革熱登革熱登革熱傳播傳播傳播傳播 

    Huber(2004)抽樣東南亞各國的病例進行病原基因比對，發現在何志明市

與金邊的基因型差異，低於這兩個都市分別與泰國其他主要城市的差異，Huber

認為人的運輸能夠解釋基因型的分佈(Huber et al., 2004)。    

    Tran和 Raffy(2006)利用微分方程加入以遙測獲得之環境參數，估計蚊媒

族群的動態，宿主及蚊媒分別以被感染的指標進行分群，透過人為模擬與搭配

實際的地景參數呈現地理傳播過程，也提出不同時期的傳播特色，在最早期病

媒將病原傳播至鄰近的地區，之後透過風的傳播，將某些病媒吹至第二鄰近的

區域，而病媒又受到鄰近地區人類的吸引，而進一步傳播至第二鄰近區，在更

後期某些病毒血症期患者移動至其他區域，而形成新的傳播中心(Tran et al., 

2006)。其模式虛假設蟲媒是連續性的傳播，但是這與真實的自然環境並不相

符(Roche et al., 2008)。 

Roche(2008)嘗試以多主體模型模擬蟲媒傳染病的傳播，可惜宿主的移動與

被感染均假設在隨機之下，若能結合個體的社經背景，賦予適當之移動路徑與

社會網絡，加上經由遙測獲得之環境參數，能夠模擬更精確的蟲媒傳染過程。 

在較細之分析尺度下，Stoddard(2009)同時考量日叮咬(day-biting)埃及斑蚊

覓食行為與個體的日常生活移動行為，他估計個體考慮移動後的 Ro 值是不考

慮移動的 2.88倍，而考慮移動之後的地點 Ro 值與該地是否有較多的蚊媒無太

大的關係，這是很有趣的發現，顯見人的移動對於地點以及個體的感染危機都

具有很大的影響力，而蚊媒的多寡則沒有絕對性的關鍵，這與 Kan(2008)研究

高雄地區登革熱傳播所獲之結論雷同：人的傳播能力更勝於蚊子。(Roche et al., 2008) 
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    Rabaa(2010)的登革熱病原之基因型親緣性比對研究，發現無論在城市或

是鄉村病毒型都有很高的多樣性，尤其在相鄰近的地區與中心都市胡志明市病

毒有很高的交換比率，提出人口移動是造成主要的傳播動力。 
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2.3小結小結小結小結  

    綜合上述之文獻討論，以登革熱來說，可歸納出兩類的空間傳播模式，一為

鄰近擴散傳播，由人的小範圍移動及與蚊媒的互動有關，二為易位傳播，乃由病

毒血症期患者的移動行為有關，將登革熱進行遠距離傳播，故本文之登革熱傳播

研究，將此鄰近傳播及人口移動傳播納入考量，在方法上並不採用無法考量空間

變異的微分方程；因為沒有個體的移動資料，故也不採取社會網絡的度分析指標

及複雜系統的多主體模型；本文以鄰近矩陣與旅運矩陣搭配疫情爆發前期的病例

分佈，進行登革熱之傳播模擬。 

由文獻亦得知傳染病的傳播往往會形成群聚的現象，群集的現象主要由屬性

相異之人群與地方的互動交織而成，本文以前述之鄰近因子及人口移動因子帶入

處理空間關連的自迴歸模型中，可將病例之分佈現象進行小範圍的自相關解構並

及大區域的兩因子之競爭結果，然而自迴歸模型假設在空間關連是穩態的，這與

疾病傳播的事實不相符，故而加入使用能夠處理空間非穩態的地理加權迴歸模型，

將兩迴歸模式合併則既能處理兩因子的空間關連，亦能處理其在空間中的非穩態

之傳播影響，因此可以獲得兩因子在區域下的關連解構與競爭結果，而得知兩因

子在各區域中的主導地位。  
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三三三三、、、、研究研究研究研究資料資料資料資料 

3.1 研究區域及登革熱病例研究區域及登革熱病例研究區域及登革熱病例研究區域及登革熱病例 

登革病毒為黃熱病毒(Flavivirus) 亞屬，可分為四種抗原，在台灣埃及斑

蚊及白線斑蚊均是登革熱病毒的媒介昆蟲，人被帶有登革病毒的病媒蚊叮咬而

受到感染，經 3~8天潛伏期後發病，發病前 1 天至發病後 5 天間，病人血液中

有病毒活動，稱之為病毒血症期(viremia)，又稱為可感染期(行政院衛生署疾病

管制局, 2009, 2010)，本研究之確診病例依據衛生署疾病管制局定義：檢體分

離並鑑定出登革病毒、檢體分子生物學核酸檢測陽性、血清學抗原 NS1檢測

陽性或成對血清中，IgM 或 IgG 抗體有陽轉或≧4 倍上升(行政院衛生署疾病管

制局, 2010)。 

本文之研究地區為高雄市及其衛星城鎮高雄縣鳳山市，共 12 個行政區，

542個村里，人口約 181萬(1817135人)，家戶數約 61 萬家(615006家)(行政院

主計處, 2002)，研究面積 194.558平方公里。研究時間為 2001年 5 月 8 日至

2003年 8 月 21 日止，這段期間共有 4774例登革熱確診病例(圖 5)，登革熱自

2001年的第 39 週起病例數增多，並且有過冬的現象，2002年 1 月至 6 月初一

直有個位數的零星病例，其後至 2003年初，爆發台灣 60 年來最大的一波感染

潮，其中 4578例為登革熱(Dengue Fever)及 196例登革出血熱(Dengue 

Hemorrhagic Fever)，94.81%的病例集中在 2002年，本文以時空掃瞄群聚分析，

將研究時間範圍縮小至 2002年 6 月 20 日至 2002年 12 月 17 日 ，共計有 4449

例病例在此群聚期(圖 6)，其中 4268例為登革熱及 181例登革出血熱。 



 

      資料來源資料來源資料來源資料來源：：：：(

      圖圖圖圖 5、、、、2001

 

        圖圖圖圖 6、、、、群聚期登革熱病群聚期登革熱病群聚期登革熱病群聚期登革熱病

        經由群聚掃瞄分析經由群聚掃瞄分析經由群聚掃瞄分析經由群聚掃瞄分析
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(行政院衛生署疾病管制局行政院衛生署疾病管制局行政院衛生署疾病管制局行政院衛生署疾病管制局, 2010) 

2001年年年年~2003年高雄市與鳳山市登革熱病例數年高雄市與鳳山市登革熱病例數年高雄市與鳳山市登革熱病例數年高雄市與鳳山市登革熱病例數

 
群聚期登革熱病群聚期登革熱病群聚期登革熱病群聚期登革熱病例分佈圖例分佈圖例分佈圖例分佈圖          

經由群聚掃瞄分析經由群聚掃瞄分析經由群聚掃瞄分析經由群聚掃瞄分析，，，，定義群聚期定義群聚期定義群聚期定義群聚期 2002.06.20~2002.12.17

 

 

年高雄市與鳳山市登革熱病例數年高雄市與鳳山市登革熱病例數年高雄市與鳳山市登革熱病例數年高雄市與鳳山市登革熱病例數 

2002.06.20~2002.12.17 
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3.2 交通旅次矩陣交通旅次矩陣交通旅次矩陣交通旅次矩陣、、、、后矩陣后矩陣后矩陣后矩陣與空間單元與空間單元與空間單元與空間單元 

    本文的交通旅次資料採用 1998年交通部運輸研究所調查之高雄都會區住

戶旅次資料，調查主要分為三部分：住戶旅次特性調查、屛柵線交通量調查及

周界交通量和路邊訪問調查。旅次特性調查範圍為高雄都會區 23 個行政分區

(高雄市 11 個行政分區和高雄縣 12 個鄉鎮市)，共計 695個村里劃分為 150個

交通分區；其以居住在高雄都會區之普通住戶為對象，且年滿六歲，具有獨自

旅運能力之成員，進行住戶交通旅次特性調查；抽樣方法為「分層比例抽樣法」，

以高雄都會區 23 個鄉鎮市為單一副母體，各副母體以村里為標準，以抽樣比

例 1%~1.5%進行抽樣；問卷調查項目包含家庭成員結構、經濟情況、家庭停車

設施及旅次需求特性。屛柵線及周界交通量調查則是選取重要路段，以人工計

數方式進行車流量調查，路邊訪查為系統抽樣，在車流中每隔 5~10輛中隨機

抽取一輛調查，其目的是為配合住戶旅次調查，以校正家戶抽樣調查之偏差，

而獲得較精確之住戶交通旅次資料。 

    本研究僅使用住戶旅次調查產生之高雄都會區全日旅次起迄分佈矩陣

(Origin-Destination Matrix, OD Matrix)，OD Matrix是由住戶旅次調查之統計量，

除以各交通區的實際抽樣率，產生旅次吸引流動矩陣(Production-Attraction 

Matrix, PA Matrix)，再轉為 OD Matrix，並與實際穿越屏柵線及周界交通量核

對比較，修正原 PA Matrix，再修正原 OD Matrix，此 OD Matrix 是日旅次加總，

「日」代表的是平常日而非假日，也就是一個高雄地區居民在某一個平常日的

一日旅次量與旅次之起訖地點，本文之旅運傳播模擬與人口旅運傳播之區域差

異分析均據此 OD Matrix 為之，其空間加總單元為「交通區」，故本研究為搭

配交通部運輸研究所之住戶交通旅次矩陣，以「交通區」為分析單位，本研究

區因只包含高雄市與高雄縣鳳山市，在此範圍下只包含其中的 109個交通區(圖

7)，故為 109×109 OD Matrix。 
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   后矩陣(Queen Matrix)則是做為探討鄰近擴散模擬與鄰近傳播之區域差異

分析的工具，其鄰近之定義為交通區的邊界只要共點或共邊，即為鄰近交通區，

以圖 7 之 13 號交通區為例，其共邊之交通區為：9、10、12、14 及 16 交通區，

共點之交通區為：8、15 及 17 交通區，共有 8 個交通區符合后鄰近之定義。 
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圖圖圖圖 7、、、、109個交通區分佈圖個交通區分佈圖個交通區分佈圖個交通區分佈圖 

542個個個個村里分成村里分成村里分成村里分成 109個個個個交通區交通區交通區交通區，，，，由交通部運研所提供之對應關係為由交通部運研所提供之對應關係為由交通部運研所提供之對應關係為由交通部運研所提供之對應關係為 

之之之之。。。。  
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四四四四、、、、研究方法研究方法研究方法研究方法與研究假設與研究假設與研究假設與研究假設 

4.1 研究架構研究架構研究架構研究架構 

   研究架構如圖 8 所示，首先利用時空群聚掃描軟體 SatScan(Kulldorff, 2009)

將整波疫情(2001年 5 月 8 日至 2003年 8 月 21 日)切割，以回溯式掃描尋找在

時間維度上具有顯著群聚的群聚期 TC，群聚期之病例分佈行向量為 YC，再以

前瞻式掃描尋找群聚期前期 TP，群聚期前期之病例分佈行向量 YP，本研究假

定登革熱的潛在傳播因子，是透過宿主的移動傳播以及鄰近擴散效應為主，兩

者的特性不同，分別以高雄地區的日交通旅次矩陣代表宿主移動，而鄰近矩陣

代表鄰近擴散，分別與群聚期前期病例分佈 YP 相乘，模擬病例的擴散現象，

若兩因子確為潛在傳播因子，則模擬結果與群聚期病例分佈 YC 的相似程度，

應高於前期 YP 與群聚期 YC 的相似程度，並以模擬病例分佈的變化過程，闡述

兩因子的傳播特性，最後將模擬結果與實際的病例分佈進行比較，討論旅運傳

播與鄰近傳播能夠解釋的實際病例分佈，與其無法解釋的部分。 

    病例群集的現象主要由空間變化來主導，其分佈不是隨機亦非獨立，土地

利用的不同加之以屬性相異之人群與地方的互動，都可能使得病例呈現群集的

分佈現象，而這土地與人共同交織的結果，使得各別交通區具有各自的特徵，

本研究之目的為拆解病例分佈的空間結構，因此不考量其他外生變數的影響，

將日交通旅次矩陣(DO Matrix)及鄰近矩陣(WQ Matrix)帶入雙空間延遲地理加

權自迴歸模型中，可得兩空間延遲參數的地理分佈情形，為提供簡便的參數辨

別，將兩延遲參數分為 5 分位，再合併在一張圖表上呈現，清楚指出各別交通

區之傳播特徵，將特徵概分三類，分別搭配不同的防疫手段，以提供更有效、

更精準的防疫策略。 
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圖圖圖圖 8、、、、研究架構圖研究架構圖研究架構圖研究架構圖 
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4.2 時空掃描群聚分析時空掃描群聚分析時空掃描群聚分析時空掃描群聚分析 

Kulldorff 發展的掃描分析是一種結合不同的機率模型與電腦掃描技術

(Kulldorff, 2009)，用以偵測病例群聚的方法。依據不同的分析目的可以分為回

溯式分析(Retrospective Analysis)及前瞻式分析(Prospective Analysis)，掃描方式

可分為純時間掃描、純空間掃描及時空掃描，機率模型的使用則依據資料特性，

如白努利模型、離散波瓦松模型及時空排列模型(Space-time permutation model)

適用於計數資料，順序模型適用於順序的類別資料，指數模型適用於存活時間

資料(Survival time data)，常態模型適用於連續型資料(表 2)。 

表表表表 2、、、、Kulldorff 的的的的 SatScan軟體的分析類型與機率模型軟體的分析類型與機率模型軟體的分析類型與機率模型軟體的分析類型與機率模型 

分析類型 機率模型 

回溯式 

純空間分析 波瓦松模型 

白努利模型 

時空排列模型*  

(多維)常態模型 

順序模型 

指數模型 

純時間分析 

時空分析 

前瞻式 

純時間分析 

時空分析 

* 時空排列模型只能用於時空分析時時空排列模型只能用於時空分析時時空排列模型只能用於時空分析時時空排列模型只能用於時空分析時 

資料來源資料來源資料來源資料來源：：：：(Kulldorff, 2009)  

以回溯式掃描分析來說，純空間掃描，是以網格節點為中心，若無網格資

料，則以行政區中心點或病例為中心，在二維平面上由 0 逐漸增大視窗(window)

半徑至使用者自訂之最大半徑，掃描視窗的位置與大小十分具有彈性(圖 9)，

另外，掃描視窗可為圓型或是橢圓形，由於橢圓形掃描視窗有不同的形狀與角

度會有較大的 Power，而圓型掃瞄視窗則 Power較低；時空掃描則是在三維空  
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圖圖圖圖 9、、、、純空間掃瞄示意圖純空間掃瞄示意圖純空間掃瞄示意圖純空間掃瞄示意圖 

      以以以以病例病例病例病例或是行政區中心為掃瞄圓心或是行政區中心為掃瞄圓心或是行政區中心為掃瞄圓心或是行政區中心為掃瞄圓心，，，，逐漸擴大掃瞄視窗逐漸擴大掃瞄視窗逐漸擴大掃瞄視窗逐漸擴大掃瞄視窗，，，，比比比比

較所有視窗內外的較所有視窗內外的較所有視窗內外的較所有視窗內外的病病病病例例例例數然似比數然似比數然似比數然似比，，，，找出最大然似比值視窗找出最大然似比值視窗找出最大然似比值視窗找出最大然似比值視窗，，，，即即即即

為最可能群聚為最可能群聚為最可能群聚為最可能群聚。。。。 

間上，逐漸放大二維平面為空間、垂直軸為時間的圓柱型(或橢圓柱)掃描視窗，

垂直軸掃描時間之起始點與結束點都具有彈性(圖 10)；純時間掃描，則是在一

維的軸上，以每一時間點為中心，放大掃描視窗(圖 11)；純空間掃描時，會忽

略病例的時間屬性，純時間掃描時，則會忽略病例的空間屬性。 

時空掃描及純時間掃描除了可做回溯式分析之外，還可做前瞻式分析，兩

者的差異在於，前瞻式掃描的目的是做預警功能，可以偵測病例突然增加的情

況，因此前瞻式掃描時，其時間軸掃描之起始點為彈性，但結束點固定訂為研

究期間之末，因此找到的群聚必定是研究末期存在的群聚(圖 10)；在做前瞻式

掃描時，要不斷的隨著研究期間的向後推移，重複做掃描，可能是以天、周、

月或是年為單位，依照使用者的研究目的可以自訂最小的時間單位。而回溯式

分析研究的是歷史資料，目的是找到已經具有的群聚現象，因此時間軸掃描之 
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圖圖圖圖 10、、、、時空掃瞄分析及前瞻式時空掃瞄分析及前瞻式時空掃瞄分析及前瞻式時空掃瞄分析及前瞻式、、、、回溯式掃瞄分析示意圖回溯式掃瞄分析示意圖回溯式掃瞄分析示意圖回溯式掃瞄分析示意圖 

      時空掃瞄分析以純空間掃瞄為基礎時空掃瞄分析以純空間掃瞄為基礎時空掃瞄分析以純空間掃瞄為基礎時空掃瞄分析以純空間掃瞄為基礎，，，，加上加上加上加上 Z 軸代表研究時間軸代表研究時間軸代表研究時間軸代表研究時間

區間區間區間區間，，，，以圓柱體在以圓柱體在以圓柱體在以圓柱體在 3D 空間中放大掃瞄視窗空間中放大掃瞄視窗空間中放大掃瞄視窗空間中放大掃瞄視窗，，，，比較視窗內外的比較視窗內外的比較視窗內外的比較視窗內外的

病例病例病例病例數然似比數然似比數然似比數然似比。。。。時空掃瞄分析可以選擇前瞻式或回溯式掃瞄時空掃瞄分析可以選擇前瞻式或回溯式掃瞄時空掃瞄分析可以選擇前瞻式或回溯式掃瞄時空掃瞄分析可以選擇前瞻式或回溯式掃瞄，，，，

前瞻式分析無論搜尋的起始時間前瞻式分析無論搜尋的起始時間前瞻式分析無論搜尋的起始時間前瞻式分析無論搜尋的起始時間(A、、、、B or C 點點點點 )為何為何為何為何，，，，都必須都必須都必須都必須

結束於研究期間最末端結束於研究期間最末端結束於研究期間最末端結束於研究期間最末端(D 點點點點)，，，，回溯式掃瞄分析則可由起始的回溯式掃瞄分析則可由起始的回溯式掃瞄分析則可由起始的回溯式掃瞄分析則可由起始的

時間點時間點時間點時間點，，，，向前向前向前向前(!"#####$)或向後或向後或向後或向後(!%&#####)掃瞄掃瞄掃瞄掃瞄。。。。 

起始於結束點都是彈性的(圖 10)。 

這樣的掃描方式會產生無限個掃描視窗，每個視窗都必須進行檢定，若視

窗 z 內之發生率為 p，則視窗外之發生率為 q，Z 為所有視窗 z 之集合，則對

立假設 H1：z ( Z , p , - ，虛無假設 H0： p � q ，然似方程為： 

L�z, p, q� � p01�1 3 p�41�01q5�01�1 3 q��6�41���5�01� ......................(2) 

其中n8與cz是視窗 z 內之個體數目與病例數，C 與 N 為整體研究區的病例



 

數與總個體數，尋找最大的然似方程沒有意義

較大的然似值，因此要找的視窗是擁有一個

採用然似比值(Likelihood ratio test

                      γ � :;<

尋找然似比值�γ�最大

likely cluster)，代表其在所有

生的群聚。而視窗 z 之顯著水準

分配，產生 n 次的模擬結果

似比，得到 n 個虛無假設模擬下的然似比值

下產生之然似比值排序比較

p-value=R/(1+n)。若視窗

圖圖圖圖 11、、、、純時間掃瞄示意圖純時間掃瞄示意圖純時間掃瞄示意圖純時間掃瞄示意圖

      所有的所有的所有的所有的病例病例病例病例將會忽略空間的屬性將會忽略空間的屬性將會忽略空間的屬性將會忽略空間的屬性

在一維的時間軸上在一維的時間軸上在一維的時間軸上在一維的時間軸上

病例病例病例病例數然似比數然似比數然似比數然似比

本研究為探討人口移動對於登革熱傳播的影響
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尋找最大的然似方程沒有意義，因為人數較多的視窗自然會有

因此要找的視窗是擁有一個病例所需的個體數達最小

Likelihood ratio test)，將 H1 之然似方程除以 H0 之然似方程

:;<1(= ,>?@ A�8,<,B�
:;<>CDA�8,<,B�  �p, q ( E0,1G� …………………

最大之視窗 z，最大的然似比值視窗為最可能群聚

代表其在所有(不論位置或大小的)視窗中最不可能是由隨機產

之顯著水準，則經由蒙地卡羅將資料集合以虛無假設下之

次的模擬結果，每模擬一次就能計算出該位置及大小下的視窗然

個虛無假設模擬下的然似比值，則視窗 z 之然似比

比較，假若實際然似比排第 R 個，則該視窗

若視窗 z 之 p-value達顯著水準，則 z 為顯著最可能群聚

純時間掃瞄示意圖純時間掃瞄示意圖純時間掃瞄示意圖純時間掃瞄示意圖 

將會忽略空間的屬性將會忽略空間的屬性將會忽略空間的屬性將會忽略空間的屬性，，，，只以發生的時間先後來做呈現只以發生的時間先後來做呈現只以發生的時間先後來做呈現只以發生的時間先後來做呈現

在一維的時間軸上在一維的時間軸上在一維的時間軸上在一維的時間軸上，，，，任取一時間點放大掃瞄視窗任取一時間點放大掃瞄視窗任取一時間點放大掃瞄視窗任取一時間點放大掃瞄視窗，，，，比較視窗內外的比較視窗內外的比較視窗內外的比較視窗內外的

數然似比數然似比數然似比數然似比，，，，找到最可能的群聚區間找到最可能的群聚區間找到最可能的群聚區間找到最可能的群聚區間。。。。 

本研究為探討人口移動對於登革熱傳播的影響，假設需在大規模的疫情爆

因為人數較多的視窗自然會有

所需的個體數達最小者，因此

之然似方程： 

…………………(3) 

最大的然似比值視窗為最可能群聚(Most 

視窗中最不可能是由隨機產

以虛無假設下之

每模擬一次就能計算出該位置及大小下的視窗然

然似比值與虛無假設

則該視窗 z 之

最可能群聚。  

只以發生的時間先後來做呈現只以發生的時間先後來做呈現只以發生的時間先後來做呈現只以發生的時間先後來做呈現，，，，

比較視窗內外的比較視窗內外的比較視窗內外的比較視窗內外的

假設需在大規模的疫情爆
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發下，才能夠使人口移動的潛在因子發揮效果，因此需將冗長的疫情期間切割，

本文利用純時間掃瞄分析，找出顯著的群聚期間(TC)與群聚期前期(TP)。 

若 X 代表每天發生的病例數，這樣的資料型態適用於波瓦松機率模型，

在整體研究區間共 836天、病例數為 4774例、平均數=5.71(例/天)的條件下，

要尋找最大可能群聚期，首先設定為回溯式分析，將虛無假設假設為

X ��IJK Poisson�λN�t � 1� � 5.71�，在此機率模型下模擬病例分佈 999次，以真實

的病例分佈與虛無假設下模擬的結果，進行視窗內外的真實與模擬病例數比

較：  

 …………….(4) 

  式(4)為機率模型為波瓦松下推導所得之然似比值，C 是研究區域內之總病

例數，c 是視窗內之真實病例數，E[c]是虛無假設下視窗內的病例數期望值，

等於 5.71的倍數，因為視窗的搜尋區間為 t 天(t( E1, 836G)，因此病例數期望值

＝5.71×t，C-c 與 C-E[c]是視窗外的真實病例數與期望值，I()是指標函數

(Indicator function) ，如研究的目的是要找出高數值(High rate)的群聚，則當視

窗內的真實病例數比期望值大時，I()=1 反之為 0，因而可以收集到所有具有高

數值群聚的視窗，再將然似比值進行排列，最大的然似比值視窗為最可能群聚，

最不可能為波瓦松隨機分佈下產生的群聚期間 Tc。  

 

 



 

圖圖圖圖 12

    獲得群聚期之後，再

前期 TP。設定為前瞻式掃瞄

假設為研究期的最後一天

的 n 代表掃瞄區間的平均病例數

的病例數除以天數)，其餘模擬方式與然似比值之求得均與回溯式掃瞄相同

唯前瞻式分析所有的掃瞄視窗都必須包含最後一天

研究期末，具有最不可能為波瓦松隨機分佈下產生的
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12、、、、前瞻式掃瞄尋找群聚期前期示意圖前瞻式掃瞄尋找群聚期前期示意圖前瞻式掃瞄尋找群聚期前期示意圖前瞻式掃瞄尋找群聚期前期示意圖 

再基於已知的群聚期期間，尋找疫情將爆發前的

設定為前瞻式掃瞄，以群聚期的前一天(如圖 12 所示為

假設為研究期的最後一天，虛無假設亦假設X ��IJK Poisson�λN�t � 1
代表掃瞄區間的平均病例數(以圖 12 所示意：n 為 2002/1/2~2002/7/2

其餘模擬方式與然似比值之求得均與回溯式掃瞄相同

前瞻式分析所有的掃瞄視窗都必須包含最後一天，因此可以尋找

最不可能為波瓦松隨機分佈下產生的的顯著群聚期間

疫情將爆發前的群聚期

所示為 2002/07/02)

1� � n�，其中

2002/1/2~2002/7/2所有

其餘模擬方式與然似比值之求得均與回溯式掃瞄相同，

尋找到在自訂之

群聚期間 TP。 



 

4.3 矩陣模擬分析矩陣模擬分析矩陣模擬分析矩陣模擬分析 

    在獲得群聚期間(TC

因子對於登革熱傳播的影響

YP(109×1)與人口移動矩陣及鄰近擴散矩陣相乘

病例分佈之模擬行向量(

中分析兩因子傳播的特徵

通總旅次矩陣，來近似高雄的真實人口移動資料

點共邊作為鄰近的定義。

process)，因此模擬的結果為定值

個交通區之潛在因子，在傳播過程

4.3.1交通旅運矩陣之群聚期模擬交通旅運矩陣之群聚期模擬交通旅運矩陣之群聚期模擬交通旅運矩陣之群聚期模擬

    首先以一個簡單的例子說明

分佈的理論，假設有 3 個交通區

所示： 

圖圖圖圖 13(a)、、、、三個交通區的日旅運圖三個交通區的日旅運圖三個交通區的日旅運圖三個交通區的日旅運圖
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C)與群聚期前期(TP)之後，欲模擬人口移動與鄰近擴散

因子對於登革熱傳播的影響，可將獲得的群聚期前期的病例分佈行向量

與人口移動矩陣及鄰近擴散矩陣相乘，得到兩潛在因子對於群聚期

(YSC與 YQC)，與真實的群聚期病例分佈 Y

傳播的特徵；在人口移動矩陣方面，本研究以高雄地區的全日交

來近似高雄的真實人口移動資料，而鄰近矩陣則以

。本文之模擬不考慮疾病傳播的隨機過程

因此模擬的結果為定值，因此數值的絕對值意義不大，

在傳播過程使得病例分佈的相對變化。 

交通旅運矩陣之群聚期模擬交通旅運矩陣之群聚期模擬交通旅運矩陣之群聚期模擬交通旅運矩陣之群聚期模擬 

以一個簡單的例子說明，本研究以交通旅次矩陣模擬群聚期可能

個交通區 A、B 和 C，彼此的日旅運旅次流量如圖

三個交通區的日旅運圖三個交通區的日旅運圖三個交通區的日旅運圖三個交通區的日旅運圖，，，，(b)旅次旅次旅次旅次 OD 矩陣矩陣矩陣矩陣

欲模擬人口移動與鄰近擴散

可將獲得的群聚期前期的病例分佈行向量

得到兩潛在因子對於群聚期

YC 比較，可從

本研究以高雄地區的全日交

而鄰近矩陣則以后鄰近的共

過程(stochastic 

，著重的是 109

 

矩陣模擬群聚期可能病例

旅次流量如圖 13(a)

   

矩陣矩陣矩陣矩陣 
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    由 A 交通區出發至 B 交通區有 10 人，在 A 出發至 A 有 1 人，A 沒有到 C

交通區的人；同理，由 B 交通區出發至 A 交通區有 1 人，B 至 B 有 5 人，B

至 C 有 5 人；C 交通區沒有人到 A、B 區，只有在 C 交通區內活動。由此往來

關係可以看出 B 交通區是 3 個交通區內往來人次最多的地方，A 交通區則是向

外旅運人次最多，C 交通區則是接受外來的旅運人口，3 地的旅次 OD 矩陣如

圖 13(b)，O 代表出發地點，D 則代表到達地點。假若現在在 A 交通區有一個

登革熱感染病例，透過與旅次 OD 矩陣相乘可獲得： 

  .............................(5)    

  (5)式中[1 1 0]T 第二個元素由 0 轉成 1，代表疾病傳播是由 B 到 A 經由一

個旅行人次，顯示的是疾病的來源地和來源地的旅次量，故透過 OD 矩陣相乘

第 T 期病例分佈行向量，會獲得 T-1 期的疾病來源行向量。 

    反之，若相乘的是 DO 旅次矩陣(=ODT)(式(6))，獲得[1 10 0]T 第二個元素

由 0 轉成 10，代表疾病傳播是由 A 到 B 經由十個旅行人次，顯示的是疾病傳

播目的地和去目的地的旅次量，故透過 DO 矩陣相乘第 T 期病例分佈行向量，

會獲得 T+1 期的疾病擴散行向量。 

……………………(6) 

本文因探究的是登革熱透過旅次進行進一步傳播的動態，故採用交通旅次

矩陣 DO 矩陣，而非原始提供的 OD 矩陣。 
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    以 DO 旅運矩陣進行的群聚期傳播模擬，有以下假設： 

(1) 「交通區內」每個旅次都是潛在的傳播旅次，且傳播能力相同，沒有年齡

及職業等差別。 

(2) 不知旅次目的、旅次路徑及目的地停留時間，只知其起始地及目的地。 

(3) 旅次間是獨立的，互不影響。 

(3) 交通區內之旅次將被分配至何交通區為隨機分配的，舉例：假設某交通區

內之往來交通區有 3 個(甲、乙及丙)，今天黃小姐可能被分派去甲地，明天

可能是丙地，是隨機分派的。 

(4) 假設蚊媒在整體研究區是均勻分佈且在小範圍隨機移動的，且任一宿主在

交通區內也是服從均勻分佈的隨機移動，因此任一交通區只要有一病例，

每一個區內的宿主都會成為潛在的受感染者，並成為潛在的傳播者。 

(5) 在(4)的假設下，每一個交通區只要有感染的旅次到達，該交通區的蚊媒受

到感染而成為潛在之病媒蚊，因此再叮咬該交通區之宿主使其受到感染，

之後潛在的受感宿主再移動到下一旅次目的地，如此反覆進行傳播。 

在上述的假設之下，被傳播的風險指標是以到達該交通區的旅次量總和為

之，然而每一個旅次出發的來源交通區之病例數不同，也就是「交通區間」之

每一旅次所帶之傳播疾病的風險能力不同，因此加入第六個假設： 

(6) 交通區間的旅次傳播力，與該交通區內的感染人數成正比，若感染人數由

1 人增為 n 人，則該交通區的每一旅次傳播疾病能力為原之 n 倍。  

每一個旅次都被賦予傳播力的權重，權重是旅次來源地的感染人數，因此

被傳播的風險指標應以加權旅次量為之(式(7))： 
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……….(7) 

在實作方面，帶入真實的 DO 矩陣(109×109)與群聚期前期的病例分佈行向

量(YP：109×1)相乘，DO×YP＝YSC，而得到經由旅運傳播之模擬的群聚期病例

分佈，然而群聚期的病例分佈可能由不止一次的旅運傳播而得到，在假設旅運

習慣是不變下，本文將 DO 矩陣相乘不同次數，從中分析旅運傳播對於登革熱

疫情發生的特徵。另此矩陣模擬法，由於沒有考量傳播的隨機性，所得到的加

權旅次量所代表的並非估計病例數而是潛在的被傳播風險，因此取 109個交通

區的被傳播風險之相對大小，作為旅運傳播特徵之闡述，並比較在不同次的旅

運傳播下，109個交通區的被傳播風險之變化。  



 

4.3.2鄰近矩陣的群聚期模擬鄰近矩陣的群聚期模擬鄰近矩陣的群聚期模擬鄰近矩陣的群聚期模擬

圖圖圖圖

   若三交通區的相鄰位置如圖

通區有一個感染病例，經由鄰近矩陣擴散可得

 

    式(8)之[1 1 0]T 第一個元素

交通區擴散而來，故透過鄰近矩陣相乘

的疾病擴散行向量。 

    若在式(8)的基礎上，

 

    式(9)之[2 2 1]T 第一及二個元素由

已經具有病例的 AB 交通區會互相震盪

病則由相鄰的 A 交通區擴散而來

量，會獲得 T+2 期的疾病擴散行向量
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鄰近矩陣的群聚期模擬鄰近矩陣的群聚期模擬鄰近矩陣的群聚期模擬鄰近矩陣的群聚期模擬 

圖圖圖圖 14、、、、三個交通區的相鄰位置圖三個交通區的相鄰位置圖三個交通區的相鄰位置圖三個交通區的相鄰位置圖 

若三交通區的相鄰位置如圖 14，則相鄰矩陣WB � V1 1 11 1 01 0 1W
經由鄰近矩陣擴散可得： 

………………………………..

第一個元素由 0 轉成 1，代表 A 交通區的疾病由相鄰的

故透過鄰近矩陣相乘 T 期病例分佈行向量，會獲得

，再進行一次鄰近擴散，則會得到： 

………………………………

第一及二個元素由 1 轉成 2，第三個元素由

交通區會互相震盪，形成更嚴重的感染，而

交通區擴散而來，故透過鄰近矩陣相乘 T＋1 期病例分佈行向

期的疾病擴散行向量。 

W，此時在 B 交

………………………………..(8) 

疾病由相鄰的 B

會獲得 T+1 期

………………………………(9) 

0 轉成 1，代表

而 C 交通區的疾

期病例分佈行向
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    這個模擬有以下之假設： 

(1) 往相鄰的交通區擴散沒有障礙，只要相鄰必定傳播。 

(2) 假設無考量環境因子，且在整個研究區蚊媒是均勻分佈且在小範圍內隨機

移動的，另交通區內之任一個體的內部移動，假設均服從均一分配的隨機

移動，且個體的沒有差異下，故受到蚊媒的叮咬機率相同，可假設傳播的

速率相同，都賦予一倍的速率。 

    在上述的假設之下，相鄰交通區的被傳播風險為由該交通區的鄰近矩陣和

為之，然而交通區的傳播能力並非相同，與該交通區的病例數有關，與旅運模

擬的假設(5)相同，加入第三個假設： 

(3) 交通區的傳播力，與該交通區內的感染人數成正比，若感染人數由 1 人增

為 n 人，則該交通區的傳播疾病能力為原之 n 倍。 

    每一個交通區都被賦予傳播力的權重，權重是該交通區的感染人數，因此

相鄰交通區的被傳播風險指標，應以加權鄰近矩陣和為之(式(10))： 

 

……………(10) 

    在實作方面，帶入真實的 WQ 矩陣(109×109)與群聚期前期的病例分佈行向

量(YP：109×1)相乘，WQ×YP＝YQC，而得到經由鄰近擴散之模擬的群聚期病例

分佈，然而群聚期的病例分佈可能由不止一次的鄰近擴散而得到，本文將 WQ

矩陣相乘不同次數，從中分析鄰近擴散對於登革熱疫情發生的特徵。另此矩陣

模擬法，所得到的加權鄰近矩陣和所代表的是一地的被傳播風險，由於沒有考

量傳播的隨機性，所得到的數值也非代表病例數，因此取 109個交通區的被傳
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播風險之相對大小，作為鄰近式傳播特徵之闡述，並比較在不同次的鄰近傳播

下，109個交通區的被傳播風險之變化。 
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4.4 雙空間延遲地理加權自迴歸雙空間延遲地理加權自迴歸雙空間延遲地理加權自迴歸雙空間延遲地理加權自迴歸 

雙空間延遲地理加權自迴歸模型，為雙空間延遲自迴歸結合地理加權迴歸

的區域迴歸概念，組合而成的模型，它結合了兩個模型的優點，空間延遲變項

可以處理產生空間互動的因子，而區域迴歸模型則使得我們可以得知各變項在

空間分佈上的差異，但由於地理加權迴歸模型的推論理論尚不完備，一般只用

來作為探索工具，參數以傳統的最小平方法估計之。 

本文先介紹單因子的空間延遲自迴歸模型，再推廣至雙空間因子自迴歸，

其後介紹處理空間非穩態的地理加權迴歸模型，再將兩模式合併成一個雙空間

延遲地理加權自迴歸，此模式是本文之實作模型。 

4.4.1雙空間延遲自迴歸雙空間延遲自迴歸雙空間延遲自迴歸雙空間延遲自迴歸 

迴歸模型是一種可以度量準則變數(Response Variable)與獨立變數

(Independent Variable)關係的統計分析方法，在傳統的線性迴歸中，必須假設

誤差項為彼此獨立，不受其他誤差項影響，且其變異數σY都相等，(陳順宇, 1997)，

但這樣的假設在許多流行病的研究中並不成立，以登革熱來說，傳染方式是「人

類—斑蚊—人類」，因此受到感染的患者並不完全是因其個體的屬性而染病，

可能是因周圍的環境屬性或是涉足疫區，無論是何種情形，個體總是透過病媒

蚊互相影響著，絕非彼此獨立，因此感染病例往往具有群聚特性或是某種系統

特性。 

    這種探索空間彼此互動而產生的相關性，一開始是以矩陣交叉相乘

(cross-multiply)形式來度量的(Hubert et al., 1981)，如 Moran’s 

I   Z ∑ ∑ W���y� 3 y]�^y� 3 y]_�`��  ，其中�y� 3 y]�^y� 3 y]_是傳統相關係數的分子式，

可以描述資料的相關程度，但此時的y� 與 y� 在空間上彼此有連結
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(Connection)，連結可以是地理(Physical Geography)上的鄰近，亦可是空間

(Space)上的鄰近，連結關係以W��空間權重矩陣(Spatial weight matrix)來描述，

W��可以是二元(Binary)的對稱矩陣，或是經過列標準化的隨機矩陣(Stochastic 

Weights Matrix)(Wong et al., 2005)，習慣上都是使用隨機矩陣，以使 Moran’s I

介於-1~1，進一步說，Moran’s I 是度量 Y 與其”鄰居”WY 的線性相關程度，

若其值為正，代表 Y 在空間上有相似性，若為負值，則代表 Y 在空間上是相

異性(Wong et al., 2005)；由 Moran’s I延伸，將此度量空間自相關的概念，引

用至空間迴歸分析，可以處理具有空間相依的觀測資料，它意謂著y�會受到定

義的”鄰居”的直接影響，我們稱之為空間延遲模型(Spatial Lag Model)，型式如

下(Ward et al., 2008)： 

Y � ρWY c βX c ε   ε ��IJK N�0, σY� ………..………………….(11) 

    空間延遲參數ρ若為正，代表若 Y 有較高的數值，則其”鄰居”WY 的加權

平均也會有高數值；若ρ為負數，代表 Y 有較高的數值時，其”鄰居”WY 的加

權平均則為較低的數值。 

    空間迴歸模型裡最重要的因子是空間權重矩陣，使用不同”鄰近”定義的空

間權重矩陣，可能會得到不盡相同的迴歸結果(Plumper et al., 2010)，在大部分

文獻中經常被使用的空間權重矩陣可分為兩類，一種是接鄰權重矩陣

(Contiguity Weight Matrix)，包含一階或高階 Rook、后接鄰，還有 K 接鄰

(K-nearest Neighbor)，另一種是地理距離權重矩陣(Distance-based Weight 

Matrix)，使用此種矩陣的假設是：距離近的比距離遠的影響大(Tobler, 1970)，

然而空間相依隨距離增長而下降的程度卻有無限多種，不同次方反比�f
I�4、距

離取對數再反比g f
h4Ii4

或指數遞減 e��kl�m
 等，近年則有使用參數進行權重矩陣

修正的例子(Aldstadt et al., 2004; Baicker, 2005; Rincke, 2010)。空間權重矩陣沒
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有一定的型式，可分成理論驅動(Theory-driven )與資料驅動

(Data-driven)(Anselin, 2002)，依照研究目的進行理論假設或是數個模型比較

(Chi et al., 2008)，比較之準則也沒有一定。 

    上述之空間權重矩陣多為地理上的鄰近，但在社會科學研究裡，地理上的

鄰近不代表空間上的鄰近(Ward et al., 2008)，例如住在兩個國家的同學，雖然

地理上的相距很遠，但可能因為網路通訊的頻繁交往，使得雙方受到對方的影

響多於居住一起的家人，稱之為社會影響(Social Influence)，此社會互動連結

關係亦可以用鄰近矩陣來闡釋(Manski, 1993; Leenders, 2002)；同時，在實務上，

形成空間相依的因素可能不只一種，因此可使用兩個空間權重矩陣來表達兩種”

鄰近”關係(Lacombe, 2004; Beck, 2006; Lin, 2006)，模式如下： 

Y � ρfWfY c ρYWYY c βX c ε   ε ��IJK N�0, σY�……………………….(12) 

    雙空間延遲模型以最大概似估計法估計延遲參數，但要特別注意使用的空

間權重矩陣，必須是有區別(Distinct)的，否則過多重疊的資訊會造成估計的不

穩定，如同傳統迴歸的共線性問題。 
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4.4.2地理加權迴歸地理加權迴歸地理加權迴歸地理加權迴歸 

地理加權迴歸是一種區域空間統計方法(Local Spatial Statistical method)，

它是建立在傳統的迴歸分析之上，處理區域間的空間關係，不同於全域(Global)

的迴歸分析，每個參數只能估計出一個值，地理加權迴歸能表達參數的空間變

異，因此地理加權迴歸必須以圖的方式呈現參數的分佈。全域分析就像是氣象

報告指出台灣地區明天平均氣溫，而區域分析則是將氣溫分成縣市與平地山區，

顯然區域分析能夠得到更細微的資訊，而全域分析只能得到總體趨勢，兩者功

用不同。 

    全域迴歸分析模型如下： 

y� � βn c ∑ βox�o c ε�o     ε ��IJK N�0, σY�………..………………………(13) 

    區域分析將全域參數修改如下(Fotheringham et al., 2002)： 

y� � βn�u�, v�� c ∑ βo�u�, v��x�o c ε�o     ε ��IJK N�0, σY�………….(14) 

        �u�, v��代表第 i 個點的座標，βo�u�, v��是βo�u, v�在 i 點的參數估計值，地理

加權迴歸點(Regression point)可以是資料點(data point)、行政區的中心或是網格

節點等，每一個資料點都會根據其距離迴歸點的遠近(d��)給予不同權重值ω��(圖
15)，距離迴歸點近的權重較高，距離遠的權重低，權重函數的選擇很多，如

均一分佈(Uniform Distribution)、高斯分佈(Gaussian Distribution)、雙平方函數

(Bi-square function)或指數函數等等，地理加權迴歸對於不同權重函數的選擇，

對於估計值的影響不大，但帶寬(Bandwidth)對估計值的影響則相當大，其決定

不同距離的資料點對迴歸點的”影響”有多大(Fotheringham et al., 2002)。 

    參數估計式如下： 
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βu�u�, v�� � �Xvω�u�, v��X��fXv�u�, v��y…………………………….(15) 

    ω�u�, v��是非對角線為 0 的 n×n 矩陣，對角線則是 n 個資料點對應迴歸

點 i 的權重，對每一個迴歸點重複此過程可得βu�u, v� 。參數估計有兩種方

法：一者為固定 Kernal(圖 16(a))，另一者為自動調控 Kernal(圖 16(b))。固

定 Kernal較適用於迴歸點與資料點分佈均勻的情況，否則會如圖所示，迴

歸點落在資料點稀疏的地方，計算上會使得參數估計的標準誤增大，且參

數值較不平滑。自動調控 Kernal則隨著資料點密集稀疏程度改變帶寬，資

料點密度大的帶寬小，密度小的帶寬大，計算之後參數值較平滑。 

    圖圖圖圖 15、、、、空間空間空間空間 Kernal 

       Ri 代表迴歸點代表迴歸點代表迴歸點代表迴歸點，，，，Dj 代表資料點代表資料點代表資料點代表資料點，，，，dij 為迴歸點與資料點的距離為迴歸點與資料點的距離為迴歸點與資料點的距離為迴歸點與資料點的距離，，，，

每個資料點會因與迴歸點距離不同每個資料點會因與迴歸點距離不同每個資料點會因與迴歸點距離不同每個資料點會因與迴歸點距離不同，，，，而對應不同的權重值而對應不同的權重值而對應不同的權重值而對應不同的權重值 Wij ，，，，帶帶帶帶

寬對於每個資料點的權重值有很大的影響寬對於每個資料點的權重值有很大的影響寬對於每個資料點的權重值有很大的影響寬對於每個資料點的權重值有很大的影響，，，，在大帶寬下在大帶寬下在大帶寬下在大帶寬下，，，，距離遠的距離遠的距離遠的距離遠的

資料點的權重值就會比資料點的權重值就會比資料點的權重值就會比資料點的權重值就會比，，，，在帶寬小下的權重值要大許多在帶寬小下的權重值要大許多在帶寬小下的權重值要大許多在帶寬小下的權重值要大許多，，，，這對區域這對區域這對區域這對區域

參數估計值的影響很大參數估計值的影響很大參數估計值的影響很大參數估計值的影響很大。。。。    

重製圖表：Fotheringham, A., C. Brunsdon, et al. (2002). Geographically weighted regression: the 

analysis of spatially varying relationships, John Wiley & Sons Inc. 
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(a)  

 

(b)  

圖圖圖圖 16、、、、(a)固定固定固定固定 Kernal ，，，，(b)自動調控自動調控自動調控自動調控 Kernel 

小黑點為資料點小黑點為資料點小黑點為資料點小黑點為資料點，，，，網格中心為迴歸點網格中心為迴歸點網格中心為迴歸點網格中心為迴歸點，，，，固定固定固定固定 Kernel 不管在迴歸點周圍不管在迴歸點周圍不管在迴歸點周圍不管在迴歸點周圍

的資料點多寡的資料點多寡的資料點多寡的資料點多寡，，，，其帶寬都不改變其帶寬都不改變其帶寬都不改變其帶寬都不改變，，，，自動調控自動調控自動調控自動調控 Kernel 則隨資料點多寡變則隨資料點多寡變則隨資料點多寡變則隨資料點多寡變

動動動動，，，，當離迴歸點的資料點數越多當離迴歸點的資料點數越多當離迴歸點的資料點數越多當離迴歸點的資料點數越多，，，，帶寬越小帶寬越小帶寬越小帶寬越小，，，，資料點數越少帶寬越大資料點數越少帶寬越大資料點數越少帶寬越大資料點數越少帶寬越大，，，，

以期能含納更多的資料點數作參數估計以期能含納更多的資料點數作參數估計以期能含納更多的資料點數作參數估計以期能含納更多的資料點數作參數估計。。。。 

    重製圖表：Fotheringham, A., C. Brunsdon, et al. (2002). Geographically weighted regression: the 

analysis of spatially varying relationships,  

John Wiley & Sons Inc. 

參數的區域標準誤如下(推導過程附錄一)： 

σYw�;,x� �y  CCvσY{ � 55|}|�~���|�~���}
4�EY����������|��G…….………………….(16) 

    因此每一個βu�u�, v��有了對應的σYw�;�,x��y  便可計算 t 值，由於資料點較稀疏

的地方會有較大的標準誤，因此估計值是否具有顯著性，是需要檢驗的，雖然

這個方法不是正式的(目前尚未發展出地理加權迴歸的檢定方法)，但可做為探

索工具。 

    不論是帶寬、不同共變量(Covariate) 的選擇或是與擴展(Extention)模型的

比較，實務上以 AIC(Akaike Information Criterion)做為選擇最適模型的依據，
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AIC 越小代表該模型與真實的分佈最為接近，AIC 的表達如下： 

AIC0 � 2nlog��σ�� c nlog��2π� c n � 4������
4�Y�������…………….…….(17) 

    其中S 為帽子矩陣�Hat Matrix� � X�Xvω�u, v�X��fXvω�u, v�，而ω(u,v)是帶

寬的函數，不同帶寬會獲得的自由度不同，σ�是則是殘差項的標準差，由式(17)

中可知 AIC 是從配適(Goodness-of-Fit)與自由度中來權衡最佳之模式。 
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4.4.3雙空間延遲地理加權迴歸雙空間延遲地理加權迴歸雙空間延遲地理加權迴歸雙空間延遲地理加權迴歸  

雙空間延遲地理加權迴歸結合了雙空間延遲自迴歸與地理加權迴歸的功

能，可以處理形成空間相依的兩種因子，又可以表達參數在地理變異的分佈，

可以幫助我們進一步了解，兩種因子在不同地區的影響情況，模式如下：     

Y � ρf�u, v�WfY c ρY�u, v�WYY c β�u, v�X c ε   ε ��IJK N�0, σY�………(18) 

與雙空間延遲自迴歸只差在參數的部分，前者的參數只估計出一個值，後

者則依迴歸點進行估計，這裡的Wf、 WY是代表影響空間相依的空間權重矩陣。

另一差別是，雙空間延遲自迴歸是以最大概似估計法估計的，但此處則與地理

加權迴歸同是以最小平方法估計，模式改成如下更好理解： 

     Y � ρf�u, v�Yf� c ρY�u, v�YY� c β�u, v�X c ε   ε ��IJK N�0, σY� ………(19) 

將空間延遲項改成Yf�與YY�，視為一般的共變項，V � EYf�, YY�, XG，參數部

分改為φ�u, v� � Eρf�u, v�, ρY�u, v�, β�u, v�G，因此參數估計式及參數標準誤改為

如下： 

φ��u�, v�� � �Vvω�u�, v��V��fVv�u�, v��y ……………………….(20) 

C � �Vvω�u�, v��V��fVv�u�, v��   S � V�Vvω�u, v�V��fVvω�u, v� 

σY��;,x� �y  CCvσY{ � 55|}|�~���|�~���}
4��Y��������^�|�_� ………………………..(21) 

在實作方面，Kan(2008)的研究顯示 2002年的高雄地區登革熱之傳播模式

分為兩類，一為接觸式傳播，通常都離初始感染地一公里以內，二為易位式傳

播，病毒由一個群集點，可跳至好幾個較遠的地區，同時，接觸式傳播亦伴隨

著易位式傳播，因疫區多大於蚊媒的飛行範圍；而 Rabaa (2010)以基因親緣比
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對近年在越南再現的登革熱疫情的研究顯示：在相鄰近的地區與中心都市胡志

明市病毒有很高的交換比率，並指出人口移動是最主要的傳播動力。故而人口

移動及鄰近擴散傳播是登革熱病例呈現空間聚集現象的要因，因此空間自相關

模型的兩個空間權重矩陣，分別以旅運矩陣及鄰近矩陣代表人口移動傳播及鄰

近擴散效果，兩矩陣都沒有經過列標準化，目的是保留各交通區的相對權重及

日總旅次量的數值意含，因旅運資料內隱含了交通區之環境與人口學差異，如

土地利用、人口結構、產業結構等，故而此模型不考量其他共變因子，且無論

是何種變數均無法單獨存在而對病例有所貢獻，譬如以人口密度變數來說，人

口密度高的地區不代表能造成疾病的傳播，尚須加入蚊媒因子的考量，因疫情

之傳播是兩者的動態互動結果，而呈現出的傳播特徵不是鄰近式、易位式就是

兩者的混合式傳播，因此本研究認為應在得到空間延遲參數後，再納入環境及

人口學變因對其做主成分分析，以獲得此二傳播模式是由何種類成分之主導結

果。將式(18)改寫得： 

Y5 � βn�u, v� c ρ���u, v�W�Y5 c ρ���u, v�W��Y5 c ε       

ε ��IJK N�0, σY�….…(22) 

    Y5 為群聚感染期在 109個交通區的病例數行向量，W�為109 � 109去對角

線鄰近矩陣，鄰近關係有共邊或共點者給予權重 1，反之給予 0，ρ���u, v�為

鄰近擴散延遲係數 �109 � 1�，W��為109 � 109去對角線 DO 矩陣，ρ���u, v�為

旅運傳播延遲係數�109 � 1�，本模式使用之旅運及鄰近矩陣都沒有經過列標準

化(Row Standardisation)，絕大多數的研究者(Anselin, 2002; Beck, 2006; Lin, 

2006)都會將空間權重矩陣列標準化，列標準化是指每一列的單元除以該列的

總和，使得每一列的總和都是一，因此空間延遲項(y�: � ∑ W��y��`� )是加權平均

鄰近自變數的結果，這樣做的好處是y:與 y 的數值等級差不多，且使空間延遲

參數ρ的值域在[-1,1]，方便與不同的模式比較。然而這樣做，會改變觀察單位
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間的相對權重(Ward et al., 2008)，使其失去意義，例如：往來高雄市小港區的

交通流量比往來鹽埕區的高，但在列標準化後，兩者之間就毫無差別了。若不

標準化空間權重矩陣，那麼空間延遲項y:是鄰近自變數的加總，將會使得y:與

y 的數值等級差很多，那麼估計的空間延遲參數ρ絕對值會遠小於一，也不能

與其他模型比較，是故我們無法直接將ρ���u, v�與ρ���u, v�的數值直接相比得

知哪一個動力因素或兩者之影響比例，故參數數值的相對排序才是我們所關心

的。 
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五五五五、、、、研究結果研究結果研究結果研究結果 

5.1 群聚期切割群聚期切割群聚期切割群聚期切割 

本研究為探討人口移動對於登革熱傳播的影響，假設需在大規模的疫情爆

發下，才能夠使人口移動的潛在因子發揮效果，因此需將冗長的疫情期間切割，

本文利用純時間掃瞄分析，找出顯著的群聚期間(TC)與群聚期前期(TP)。 

群聚期 Tc 透過 Kulldorff 發展的 SatScan，設定回溯式掃描之純時間分析，

機率模型選擇離散波瓦松，掃描區間為 2001/05/08~2003/08/21，分析單位為

「天」，以蒙地卡羅在虛無假設(X ��IJK Poisson�λN�t � 1� � 5.71�)下模擬 999次，

得到然似比=5699.86、p-value=0.001之最大可能群聚期最大可能群聚期最大可能群聚期最大可能群聚期 TC：：：： 

2002/06/20~2002/12/17(圖 17)，TC 期共計找到 4449個病例(附錄二：SatScan

分析報表(a))，分佈在 109個交通區(群聚病例分佈 YC，圖 18(b))，病例主要落

在前鎮區 68、70、71、72 與 73 交通區和鳳山市 99、100、105、106與 107交

通區，餘落在苓雅區 30 交通區、三民區 51 交通區與左營區 75 交通區。 

群聚期前期，顧名思義要找到在大流行前之少量感染病例開始迅速增加之

期，因此要用前瞻式掃描分析，搜尋在 2002/6/20之前具有顯著上揚的期間，

分析區間 2002/01/02~2002/06/19，分析單位為「天」，機率模型為離散波瓦松，

以蒙地卡羅在虛無假設(X ��IJK Poisson�λN�t � 1� � 0.296�)下模擬 999次，得到然

似比=62.29、p-value=0.001之最大可能群聚期前期最大可能群聚期前期最大可能群聚期前期最大可能群聚期前期 TP：：：： 2002/06/10~2002/06/19 

(圖 17)，TP 共找到 33 個病例，分佈在 109個交通區(群聚前期病例分佈 YP，

圖 18(a))，病例數最多的為前鎮區的 68 交通區，有 20 個病例，再來是鳳山市

的 107交通區有 4 個病例數，前鎮區 71 與苓雅區 21 交通區都有 2 個病例，前

鎮區 72、69、鳳山市 104及小港區 91、92 交通區各有一例，109個交通區中



 

只有 9 個有病例，餘 100

圖圖圖圖 17、、、、最最最最可能群聚期可能群聚期可能群聚期可能群聚期

在設定離散波瓦松之機率模型下在設定離散波瓦松之機率模型下在設定離散波瓦松之機率模型下在設定離散波瓦松之機率模型下

       群聚期群聚期群聚期群聚期 TC：：：：

可能群聚期前期可能群聚期前期可能群聚期前期可能群聚期前期
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100個沒有。 

可能群聚期可能群聚期可能群聚期可能群聚期 TC 與最可能群聚期前期與最可能群聚期前期與最可能群聚期前期與最可能群聚期前期 TP 

在設定離散波瓦松之機率模型下在設定離散波瓦松之機率模型下在設定離散波瓦松之機率模型下在設定離散波瓦松之機率模型下，，，，由回溯式掃描分析由回溯式掃描分析由回溯式掃描分析由回溯式掃描分析

：：：：2002/06/20~2002/12/17；；；；另由前瞻式掃描分析另由前瞻式掃描分析另由前瞻式掃描分析另由前瞻式掃描分析

可能群聚期前期可能群聚期前期可能群聚期前期可能群聚期前期 TP：：：：2002/06/10~2002/06/19 

 

Tc 

TP 

 

由回溯式掃描分析由回溯式掃描分析由回溯式掃描分析由回溯式掃描分析，，，，得到最得到最得到最得到最可能可能可能可能          

另由前瞻式掃描分析另由前瞻式掃描分析另由前瞻式掃描分析另由前瞻式掃描分析，，，，得到最得到最得到最得到最
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(a)  (b)  

圖圖圖圖 18、、、、(a)最可能群聚期前期病例分佈圖最可能群聚期前期病例分佈圖最可能群聚期前期病例分佈圖最可能群聚期前期病例分佈圖 YP 與與與與(b)最可能群聚期病例分佈圖最可能群聚期病例分佈圖最可能群聚期病例分佈圖最可能群聚期病例分佈圖 YC 

         YP 為為為為 2002/06/10~2002/06/19期間期間期間期間，，，，發生之病例分佈圖發生之病例分佈圖發生之病例分佈圖發生之病例分佈圖；；；； 

YC 為為為為 2002/06/20~2002/12/17期間期間期間期間，，，，發生之病例分佈圖發生之病例分佈圖發生之病例分佈圖發生之病例分佈圖。。。。 
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5.2 矩陣模擬群聚期結果矩陣模擬群聚期結果矩陣模擬群聚期結果矩陣模擬群聚期結果 

5.2.1 DO矩陣模擬結果矩陣模擬結果矩陣模擬結果矩陣模擬結果 

  獲得兩個期間的病例分佈之後，將原高雄都會區住戶交通旅次 OD 矩陣轉置

為 DO 矩陣，再與 YP 相乘，得到模擬的群聚分佈 YSC(圖 19)，若 DO 矩陣相乘

兩次再乘 YP，隱含的意義是群聚期的病例分佈是透過旅運進一步的傳播而得

到，以此類推，DO 矩陣相乘三次及四次。將所模擬出的病例分佈，與真實的

病例分佈 YC 做相關係數，如表 3： 

表表表表 3、、、、DO 矩陣模擬之群聚期病例分佈與最可能群聚期病例分佈相關係數表矩陣模擬之群聚期病例分佈與最可能群聚期病例分佈相關係數表矩陣模擬之群聚期病例分佈與最可能群聚期病例分佈相關係數表矩陣模擬之群聚期病例分佈與最可能群聚期病例分佈相關係數表 

CorrCoef. YC p-value 

YP 0.4561 <0.001 

YSC 0.6072 <0.001 

YSC1 0.563 <0.001 

YSC2 0.4664 <0.001 

YSC3 0.3857 <0.001 

*DO×Y P=YSC；；；；DO×DO×YP=YSC1；；；；DO×DO×DO×YP=YSC2；；；；

DO×DO×DO×DO×YP=YSC3 

其中其中其中其中 DO 代表交通區之代表交通區之代表交通區之代表交通區之旅運旅運旅運旅運矩陣矩陣矩陣矩陣，，，，Yc 為群聚期之病例分佈行向量為群聚期之病例分佈行向量為群聚期之病例分佈行向量為群聚期之病例分佈行向量，，，，YP

為群聚期前期之病例分佈行向量為群聚期前期之病例分佈行向量為群聚期前期之病例分佈行向量為群聚期前期之病例分佈行向量，，，，兩者相乘得到的兩者相乘得到的兩者相乘得到的兩者相乘得到的 YSC 代表經由代表經由代表經由代表經由旅運旅運旅運旅運模模模模

擬之可能群聚期病例分佈擬之可能群聚期病例分佈擬之可能群聚期病例分佈擬之可能群聚期病例分佈，，，，分別與分別與分別與分別與 YC 做相關係數做相關係數做相關係數做相關係數(CorrCoef.)。。。。 

表表表表 3 之變數都經過資料轉換之變數都經過資料轉換之變數都經過資料轉換之變數都經過資料轉換，，，，取根號至取根號至取根號至取根號至｜｜｜｜偏態係數偏態係數偏態係數偏態係數｜﹤｜﹤｜﹤｜﹤2，，，，使分佈近似常使分佈近似常使分佈近似常使分佈近似常

態態態態，，，，除除除除 YP 有過多的有過多的有過多的有過多的 0 外外外外。。。。 

    由表 3 得知，尚未進行 DO 矩陣模擬前，群聚期前期病例分佈與群聚期病

例分佈的相關係數有 0.4561，然而在實務上，相關係數若其中一方含有過多的

0，則係數會越趨近 0.5，由 5.1 節得知，YP 含有 100個 0，故而兩者之相關性

應遠低於實務上計算的結果。透過旅次矩陣進行疾病傳染模擬之後，相關係數
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增加至 0.6072，隨著旅次矩陣數次相乘，相關係數值逐漸下降。 

    從圖 19(a)來看，群聚期前期的病例原本分佈在 21、68、71 及 107等交通

區，經由 DO 矩陣擴增到 105個交通區，病例主要集中在前鎮區 61、68~73交

通區，鳳山市靠近前鎮區的 106、107及 104交通區和小港區 91~93交通區，

以此為中心向四方遞減，這些以前期病例分佈為傳播的傳染源，經由 DO 矩陣

模擬的初期傳播，模擬較為嚴重的病例分佈交通區與真實群聚期的交通區重疊

性很高，值得注意的是鼓山區 56、左營區 75 及楠梓區 85 交通區，雖與前期

的感染地區很遠，但仍可經由旅運進行遠距離傳播。 

圖 19(b)顯示群聚期經由旅運的進一步傳播，模擬顯示疫情向南(小港區)

及向東方(鳳山市東北區)蔓延，高雄北邊的左營區 75 與楠梓區 85 交通區仍是

一枝獨秀，顯示這兩區與高雄其他地區往來頻繁。隨著模擬的次數增加，我們

觀察到容易受到感染的交通區開始有呈現分區聚集的現象(圖 19(c)-(e))，例如

小港區全區與前鎮區南方 72、73 交通區；鳳山市 98、99、101與 104交通區；

苓雅區 26、28、新興區 15 交通區；三民區 51 交通區，以上為重度感染機會

的地區，左營區 75、76 及新興區一帶為中度感染區，表示若一直沒有防疫措

施進入，人群不斷的移動，會呈現分區集中的現象，前期病例分佈的資訊會逐

漸消失，呈現的是應是高雄都會區的主要交通區塊。  

    比較模擬圖(圖 19)與群聚期圖(圖 18(b))，前鎮區、苓雅區、三民區、前金

區及鳳山市部分交通區的傳播趨勢有模擬出，左營區則是在三次 DO 矩陣相乘

之後，趨勢才比較明顯，而鼓山、鹽埕及旗津區的模擬效果在四次 DO 矩陣相

乘之後，仍未顯現出來，可能代表高雄地區的交通旅運結構具有重疊子群，且

子群的旅運連結強度不同，前期的病例落在某一子群內，經由旅運矩陣不斷的 
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(a) DO×YP=YSC 

 

(b) DO×DO×YP=YSC1 

 

(c) DO×DO×DO×YP=YSC2 

 

(d) DO×DO×DO×DO×YP=YSC3 
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推送，逐漸推向其他子群；旅運連結強度較強的子群(如小港區及鳳山市)且與

前期病例分佈子群重疊大的(前鎮區)會較快受到波及，旅運連結強度較低的子

群(如鼓山、鹽埕與旗津區)以及與前期病例分佈子群幾乎沒有重疊(如左營與楠

梓區)則較慢波及，故從旅運模擬可窺得此波登革熱疫情由高雄中南部逐步往

北傳播與 Kan(2008)的分析結果相同。 

  

 

 

圖圖圖圖 19、、、、DO 矩陣模擬群聚期病例分佈矩陣模擬群聚期病例分佈矩陣模擬群聚期病例分佈矩陣模擬群聚期病例分佈 

DO 代表交通區之旅運矩陣代表交通區之旅運矩陣代表交通區之旅運矩陣代表交通區之旅運矩陣，，，，YP 為群聚為群聚為群聚為群聚

期前期之病例分佈行向量期前期之病例分佈行向量期前期之病例分佈行向量期前期之病例分佈行向量，，，，兩者相乘得兩者相乘得兩者相乘得兩者相乘得

到的到的到的到的 YSC 代表經由旅運模擬之可能群聚代表經由旅運模擬之可能群聚代表經由旅運模擬之可能群聚代表經由旅運模擬之可能群聚

期病例分佈期病例分佈期病例分佈期病例分佈 

 
(e) DO×DO×DO×DO×DO×YP=YSC4 
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5.2.2 WQ 矩陣模擬結果矩陣模擬結果矩陣模擬結果矩陣模擬結果 

登革熱向鄰近的交通區進行擴散的情形，此處鄰近的定義是交通區之間有

共邊及共點(Queen Contiguity)，得到一個包含自己的鄰近矩陣 WQ，鄰近矩陣

與群聚期前期病例分佈(YP)相乘，得到一次鄰近擴散模擬 YQC，同旅運矩陣模

擬，若鄰近矩陣相乘兩次再乘 YP，隱含的意義是群聚期的病例分佈是透過鄰

近交通區進一步的傳播而得到，以此類推，WQ 相乘多次，將所模擬出的病例

分佈，與真實的病例分佈 YC 做相關係數，參照表 4：        

表表表表 4、、、、WQ 矩陣模擬之群聚期病例分佈與最矩陣模擬之群聚期病例分佈與最矩陣模擬之群聚期病例分佈與最矩陣模擬之群聚期病例分佈與最可能群聚期病例分佈相關係數表可能群聚期病例分佈相關係數表可能群聚期病例分佈相關係數表可能群聚期病例分佈相關係數表 

CorrCoef. YC p-value 

YP 0.4561 <0.001 

YQC 0.583 <0.001 

YQC1 0.5816 <0.001 

 YQC2 0.6092 <0.001 

YQC3 0.5885 <0.001 

   *WQ×YP=YQC；；；；WQ×WQ×YP=YQC1；；；；WQ×WQ×WQ×YP=YQC2；；；；  

    WQ×WQ×WQ×WQ×YP=YQC3 

    其中其中其中其中 WQ 代表代表代表代表 109個個個個交通區之交通區之交通區之交通區之后后后后鄰近矩陣鄰近矩陣鄰近矩陣鄰近矩陣，，，，只要共邊或共點即為鄰近交只要共邊或共點即為鄰近交只要共邊或共點即為鄰近交只要共邊或共點即為鄰近交

通區通區通區通區，，，，Yc 為群聚期之病例分佈行向量為群聚期之病例分佈行向量為群聚期之病例分佈行向量為群聚期之病例分佈行向量，，，，YP 為群聚期前期之病例分佈行為群聚期前期之病例分佈行為群聚期前期之病例分佈行為群聚期前期之病例分佈行

向量向量向量向量，，，，兩者相乘得到的兩者相乘得到的兩者相乘得到的兩者相乘得到的 YQC 代表經由鄰近模擬之可能群聚期病例分佈代表經由鄰近模擬之可能群聚期病例分佈代表經由鄰近模擬之可能群聚期病例分佈代表經由鄰近模擬之可能群聚期病例分佈，，，，

分別與分別與分別與分別與 YC 做相關係數做相關係數做相關係數做相關係數(CorrCoef.)。。。。 

    表表表表 4 之變數都經過資料轉換之變數都經過資料轉換之變數都經過資料轉換之變數都經過資料轉換，，，，取根號至取根號至取根號至取根號至｜｜｜｜偏態係數偏態係數偏態係數偏態係數｜﹤｜﹤｜﹤｜﹤2，，，，使分佈近似使分佈近似使分佈近似使分佈近似    

    常態常態常態常態，，，，除除除除 YP 有過多的有過多的有過多的有過多的 0 外外外外。。。。 

    由表 4 得知，尚未進行鄰近矩陣模擬前，群聚前期的病例分佈與群聚期的

相關係數是 0.4561，進行模擬 3 次鄰近傳播之後，相關係數增加至 0.6092，鄰

近擴散確實是登革熱傳播的一個潛在影響因子，從圖 20 可以得知，經由鄰近
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擴散因素的登革熱傳播是屬於漸進式，由群聚前期病例為中心向外蔓延，隨著

鄰近矩陣相乘次數越多，會以前期病例交通區為中心形成近似二維常態鐘型分

佈，與實際群聚期分佈圖比較，只有中心部位符合實際分佈，周圍的蔓延部分

不符合。 

 

(a) WQ×YP=YQC 

 

(b) WQ×WQ×YP=YQC1 
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(c) WQ×WQ×WQ×YP=YQC2 (d) WQ×WQ×WQ×WQ×YP=YQC3 

圖圖圖圖 20、、、、WQ 矩陣模擬群聚期病例分矩陣模擬群聚期病例分矩陣模擬群聚期病例分矩陣模擬群聚期病例分佈圖佈圖佈圖佈圖 

其中其中其中其中 WQ 代表代表代表代表 109個個個個交通區之交通區之交通區之交通區之后后后后鄰近矩陣鄰近矩陣鄰近矩陣鄰近矩陣，，，，只要共邊或共點即為鄰近交通區只要共邊或共點即為鄰近交通區只要共邊或共點即為鄰近交通區只要共邊或共點即為鄰近交通區，，，， 

YP 為群聚期前期之病例分佈行向量為群聚期前期之病例分佈行向量為群聚期前期之病例分佈行向量為群聚期前期之病例分佈行向量，，，，兩者相乘得到的兩者相乘得到的兩者相乘得到的兩者相乘得到的 YQC 代表經由鄰近模擬代表經由鄰近模擬代表經由鄰近模擬代表經由鄰近模擬

之可能群聚期病例分佈之可能群聚期病例分佈之可能群聚期病例分佈之可能群聚期病例分佈 
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5.3 雙空間延遲地理加權迴歸結果雙空間延遲地理加權迴歸結果雙空間延遲地理加權迴歸結果雙空間延遲地理加權迴歸結果 

    由於雙空間延遲地理加權自迴歸是由最小平方法進行參數估計，因此所有

的變數必須要服從常態分配，變數有病例分佈依變項Y5、鄰近擴散延遲項W�Y5、
旅運傳播延遲項W��Y5及誤差變異數σY，誤差變項尚須符從空間獨立。依變項

與解釋變項均取根號至｜偏態係數｜﹤2，使分佈近似常態，以符合模式之要

求。模式之參數估計採用自動調控 Kernal，權重函數為常態方程，其帶寬會隨

交通區之疏密而變動(附錄四：DSLGWR報表)，研究使用之兩矩陣都沒有列標

準化，目的是保留各交通區間的相對權重，因此估計出的延遲參數數值遠低於

1，且由於矩陣基礎不同，兩種因子不能直接比較，故參數數值的相對排序才

是我們所關心的，下列圖檔(除圖 23)都是以分位數(Quantile) 為表達方式。 

5.3.1雙延遲參數空間雙延遲參數空間雙延遲參數空間雙延遲參數空間分佈圖分佈圖分佈圖分佈圖 

模型結果從圖 21 的鄰近擴散延遲參數�ρ���u, v�)及圖 22 的旅運傳播延遲

參數�ρ���u, v�)空間分佈圖，可看出兩者的區域差異。其中，由圖 21 可看出

ρ���u, v�估計值都大於 0，代表與鄰近交通區呈現正關連，若鄰近交通區發生

疫情本身亦會受到影響，影響的大小由西北向東南方向遞減，且參數之標準誤

則是由北向南遞減，t 值則由前鎮區向北、東、南方遞減，t 值都大於 5.6，雖

然多組假設檢定(Multiple Hypothesis tests)需要經過 Bonferroni Correction調校，

因校正過於保守，故未採取校正，在 p-value=0.05、自由度 106下，對應之 t=2.27，

p-value=0.01、自由度 106對應之 t=2.87，故ρ���u, v�之顯著水準小於α � 0.01。 

 

    從圖 22 可看出，ρ���u, v� 估計值都大於 0，代表旅運往來的交通區間呈

現正關連，往來之交通區發生疫情本身亦會受到影響，影響大小的空間分佈由

東向西方向遞減，參數之標準誤亦由北向南遞減，t 值則由東南向西北方遞減，

t 值都大於 3.02，故ρ���u, v� 之顯著水準亦小於α � 0.01。 
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    由於殘差具有空間意涵，因此其隨機性驗證不能使用卡方適合度檢定，宜

使用空間自相關統計量 Moran’s I闡述，由圖 23觀察，其殘差值分佈相當雜亂，

沒有特定的圖案，Moran’s I= -0.07、p-value=0.30，未達顯著水準(α � 0.01)，

沒有足夠證據宣稱殘差不為隨機分佈，顯示人口旅運移動傳播及鄰近擴散傳播

兩潛在動力因子，對於群聚期病例分佈的解釋能力相當好，模型配適度佳。另

殘差應服從常態分配，以單樣本 Kolmogorov-Smirnov適合性檢定(附錄三：

One-Sample Kolmogorov-Smirnov test報表)，Z=1.08、p-value=0.194，未達顯著

水準(α � 0.01)，沒有足夠證據宣稱殘差不服從常態分佈。 

 

    AICC 是從配適與自由度中來衡量最佳模式之指標，數值越低代表模式越

接近真實，在同時考量旅運傳播與鄰近擴散對病例分佈解釋之模式時，其 AICC

為 514.10，只考量旅運傳播其 AICC 上升至 522.93，和只考量鄰近擴散其 AICC 

最高達 527.67(表 5)，兩者的 AICC 都高於本文之模式，表示病例分佈只由鄰近

擴散解釋的能力最差，若只考量單一之空間自相關因子，旅運傳播因子比鄰近

擴散更佳，表示病例的空間群聚現象更接近旅運傳播的結果，但都不如兩因子

同時考量的解釋能力，表示多數的群聚現象是來自兩者的貢獻，而某些群聚現

象乃由鄰近擴散而得，是旅運傳播無法解釋的，另外的群聚現象是由旅運傳播

所得，無法由鄰近擴散解釋，故本文之雙空間延遲因子模式相較單一空間延遲

因子模式大幅降低 AICC，對病例分佈的解釋能力最佳。  

表表表表 5、、、、模式之模式之模式之模式之 AIC C 比較表比較表比較表比較表 

 
 

旅運傳播與
鄰近擴散

旅運傳播 鄰近擴散

AICc 514.10 522.93 527.67
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(a) ���� , ¡�空間延遲係數分佈空間延遲係數分佈空間延遲係數分佈空間延遲係數分佈 (b) ���� , ¡�標準誤分佈標準誤分佈標準誤分佈標準誤分佈 

(c) ���� , ¡� t 檢定值分佈檢定值分佈檢定值分佈檢定值分佈 

圖圖圖圖 21、、、、(a)���� , ¡�空間延遲參數空間延遲參數空間延遲參數空間延遲參數估計估計估計估計

值值值值，，，，(b)標準誤標準誤標準誤標準誤與與與與(c)檢定值分佈圖檢定值分佈圖檢定值分佈圖檢定值分佈圖 

(a) 登革熱傳播的鄰近空間互動登革熱傳播的鄰近空間互動登革熱傳播的鄰近空間互動登革熱傳播的鄰近空間互動，，，，以以以以

���� , ¡� 空間延遲參數的估計值表空間延遲參數的估計值表空間延遲參數的估計值表空間延遲參數的估計值表

達達達達，，，，延遲效果由西北向東南方向遞延遲效果由西北向東南方向遞延遲效果由西北向東南方向遞延遲效果由西北向東南方向遞

減減減減。。。。 

(b) 估計值之標準誤由北向南遞減估計值之標準誤由北向南遞減估計值之標準誤由北向南遞減估計值之標準誤由北向南遞減，，，，亦由亦由亦由亦由

南向北遞減至高雄市中心區域南向北遞減至高雄市中心區域南向北遞減至高雄市中心區域南向北遞減至高雄市中心區域。。。。 

(c) T 值由高雄西部向四周遞減值由高雄西部向四周遞減值由高雄西部向四周遞減值由高雄西部向四周遞減。。。。 
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(a) �¢!� , ¡�空間延遲係數分佈空間延遲係數分佈空間延遲係數分佈空間延遲係數分佈 

 
(b) �¢!� , ¡�標準誤分佈標準誤分佈標準誤分佈標準誤分佈 

(c) �¢!� , ¡� t 檢定值分佈檢定值分佈檢定值分佈檢定值分佈 

圖圖圖圖 22、、、、(a)�¢!� , ¡�空間延遲參數空間延遲參數空間延遲參數空間延遲參數估計估計估計估計

值值值值，，，，(b)標準誤標準誤標準誤標準誤與與與與(c)檢定值分佈圖檢定值分佈圖檢定值分佈圖檢定值分佈圖 

(a) 登革熱傳播的登革熱傳播的登革熱傳播的登革熱傳播的旅運旅運旅運旅運空間互動空間互動空間互動空間互動，，，，以以以以

�¢!� , ¡� 空間延遲參數的估計值表空間延遲參數的估計值表空間延遲參數的估計值表空間延遲參數的估計值表

達達達達，，，，延遲效果由東向西北方向遞減延遲效果由東向西北方向遞減延遲效果由東向西北方向遞減延遲效果由東向西北方向遞減。。。。 

(b) 估計值之標準誤由北向南遞減估計值之標準誤由北向南遞減估計值之標準誤由北向南遞減估計值之標準誤由北向南遞減，，，，亦亦亦亦

由南向北遞減至高雄市中心區域由南向北遞減至高雄市中心區域由南向北遞減至高雄市中心區域由南向北遞減至高雄市中心區域。。。。 

(c) T 值由東南向西北方遞減值由東南向西北方遞減值由東南向西北方遞減值由東南向西北方遞減。。。。 
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圖圖圖圖 23、、、、雙空間延遲地理加權雙空間延遲地理加權雙空間延遲地理加權雙空間延遲地理加權自自自自迴迴迴迴

歸模式殘歸模式殘歸模式殘歸模式殘差圖差圖差圖差圖 
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5.3.2雙空間延遲參數合併雙空間延遲參數合併雙空間延遲參數合併雙空間延遲參數合併圖圖圖圖 

在傳染病防制上，阻斷傳播途徑是最主要的課題，本文走筆至此，兩種潛

在傳播途徑著實對登革熱傳播有顯著影響，兩者之特性不同，故而會對應不同

的防疫手段，雖然已分別得到兩者影響性的空間分佈，然而在防疫上並不方便

使用，兩個潛在傳播因子各在交通區扮演何種程度的影響，是我們關心的課題，

故本文將兩空間延遲估計係數合併在一張圖表上闡釋，分別將兩參數以 5 分位

數將 109個交通區分成五種程度延遲效果，數值 1 時代表為最後的 20%，表該

交通區在某一因子的空間延遲效果最差，數值為 5 時代表最前的 20%，表示空

間延遲效果最好，。ρ���u, v� 依等級低到高，分別以黃到紅色漸層呈現，

ρ���u, v� 依等級低到高，分別以黃到綠漸層呈現，兩參數合併則將兩種顏色彼

此混合，形成 25 層漸層色系(圖 24)，深紅色代表此交通區易受到鄰近交通區

擴散傳播，但旅運帶來的影響則較低，深綠色代表此交通區易受旅運往來交通

區傳播登革熱，但鄰近交通區帶來的疫病擴散影響較低，越接近黃色，則代表

兩種傳播效果都具有相當的影響。 

 

 

圖圖圖圖 24、、、、���� , �¢!� 25 等級圖等級圖等級圖等級圖 

兩空間延遲參數分別依兩空間延遲參數分別依兩空間延遲參數分別依兩空間延遲參數分別依 5 位數將位數將位數將位數將

係數分五等級係數分五等級係數分五等級係數分五等級，，，，係數最高的前係數最高的前係數最高的前係數最高的前

20%為為為為 5，，，，最低的最低的最低的最低的 20%為為為為 1，，，，可得可得可得可得

5 乘乘乘乘 5，，，，共共共共 25 等級方格等級方格等級方格等級方格。。。。方格內方格內方格內方格內

的數值代表符合該等級之交通區的數值代表符合該等級之交通區的數值代表符合該等級之交通區的數值代表符合該等級之交通區

數量數量數量數量。。。。 

     

    將兩延遲參數依此 25 漸層色對應得圖 25，顯示交通區若是屬於鄰近傳播

因子較強而旅運傳播因子較弱者，會呈現偏紅色；反之若是旅運傳播因子較強
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而鄰近傳播因子較弱，則呈現偏綠色；若兩種因子的影響差不多，則呈現偏黃

色。 

 

表 6 為 25 等級與鄉鎮市、交通區對照表，透過圖表可得知，最易受旅運

傳播的地區落在鳳山市、小港區與楠梓東區(表表表表 6 ���� , �¢!� � 

£�¤, ¥�, �¤, ¦�, �§, ¥�¨)，次一級主要落在前鎮南區、苓雅區、三民東區與楠梓

區(表表表表 6 ���� , �¢!� � £�§, ¦�¨)；最易受鄰近擴散的地區主要在鹽埕區、鼓山區、

前金區、三民西區、新興西區(表表表表 6 ���� , �¢!� � £�¥, ¤�, �¥, §�, �¦, ¤�¨)，次一

級主要落在新興東區、苓雅西區、三民中西區(表表表表 6 ���� , �¢!� � £�¦, §�¨)；而

受到中度旅運及中度鄰近擴散影響的地區主要為前鎮中區、苓雅中區、三民中

區、左營區與楠梓西區(表表表表 6 ���� , �¢!�  �  £�§, ©�, �©, ¦�, �©, ©�, �©, §�, �¦, ©�¨�。 

表表表表 6、、、、���� , �¢!�等級與交通區對照表等級與交通區對照表等級與交通區對照表等級與交通區對照表 

 

圖圖圖圖 25、、、、���� , �¢!�等級分佈圖等級分佈圖等級分佈圖等級分佈圖 

兩空間延遲參數分別依兩空間延遲參數分別依兩空間延遲參數分別依兩空間延遲參數分別依 5 位數將參數位數將參數位數將參數位數將參數

估計值分五等級估計值分五等級估計值分五等級估計值分五等級，，，，估計值最高的前估計值最高的前估計值最高的前估計值最高的前

20%為為為為 5，，，，最低的最低的最低的最低的 20%為為為為 1，，，，交通區若交通區若交通區若交通區若

是屬於鄰近傳播因子較強而旅運傳播是屬於鄰近傳播因子較強而旅運傳播是屬於鄰近傳播因子較強而旅運傳播是屬於鄰近傳播因子較強而旅運傳播

因子較弱者因子較弱者因子較弱者因子較弱者，，，，會呈現偏紅色會呈現偏紅色會呈現偏紅色會呈現偏紅色；；；；反之若是反之若是反之若是反之若是

旅運傳播因子較強而鄰近傳播因子較旅運傳播因子較強而鄰近傳播因子較旅運傳播因子較強而鄰近傳播因子較旅運傳播因子較強而鄰近傳播因子較

弱弱弱弱，，，，則呈現偏綠色則呈現偏綠色則呈現偏綠色則呈現偏綠色；；；；若兩種因子的影響若兩種因子的影響若兩種因子的影響若兩種因子的影響

差不多差不多差不多差不多，，，，則呈現偏黃色則呈現偏黃色則呈現偏黃色則呈現偏黃色。。。。 
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    所有的交通區依照等級予以表列所有的交通區依照等級予以表列所有的交通區依照等級予以表列所有的交通區依照等級予以表列，，，，反白的區塊代表的是群聚期病例數反白的區塊代表的是群聚期病例數反白的區塊代表的是群聚期病例數反白的區塊代表的是群聚期病例數

達前達前達前達前 28%的交通區的交通區的交通區的交通區，，，，粗體數字則為群聚期前期的交通區粗體數字則為群聚期前期的交通區粗體數字則為群聚期前期的交通區粗體數字則為群聚期前期的交通區，，，，前期病例分佈幾前期病例分佈幾前期病例分佈幾前期病例分佈幾

乎落在乎落在乎落在乎落在旅運旅運旅運旅運影響因子較大的交通區影響因子較大的交通區影響因子較大的交通區影響因子較大的交通區，，，，而經由而經由而經由而經由旅運旅運旅運旅運的傳播之後的傳播之後的傳播之後的傳播之後，，，，群聚期的病群聚期的病群聚期的病群聚期的病

例分佈也多集中在例分佈也多集中在例分佈也多集中在例分佈也多集中在旅運旅運旅運旅運影響因子較大的交通區影響因子較大的交通區影響因子較大的交通區影響因子較大的交通區。。。。 

   

  

NNNN
Wq DO 鄉鎮市鄉鎮市鄉鎮市鄉鎮市 Wq DO鄉鎮市鄉鎮市鄉鎮市鄉鎮市 Wq DO鄉鎮市鄉鎮市鄉鎮市鄉鎮市

苓雅區 31 前鎮區 63 69696969 71717171 72727272 前金區 10 11

三民區 46 47 旗津區 90 新興區 14 16 17

楠梓區 81 三民區 41 45 48 苓雅區 18 19 20 21212121
小港區 91919191 94 楠梓區 86 三民區 34 37 38 40

96 97 98 99 100 101 苓雅區 22 23 25 27 鼓山區 53 54

102 104104104104 105 106 108 109 三民區 50 51 左營區 76

小港區 92929292 93 95 前鎮區 65 67 新興區 13

鳳山市 103 左營區 74 75 77 78 79 鼓山區 55

苓雅區 30 楠梓區 87 88 旗津區 89

楠梓區 82 83 3 2 前鎮區 61 62 64 新興區 15

苓雅區 26 28 29 苓雅區 24 三民區 39

三民區 44 49 52 三民區 42 43 鹽埕區 1 2 3 4 5

前鎮區 66 68686868 70 73 前金區 6 7 8 9

左營區 80 新興區 12

楠梓區 84 85 三民區 32 33 35 36

鳳山市 107107107107 鼓山區 56 57 58 59 60

5 1

交通區交通區交通區交通區 交通區交通區交通區交通區

群聚期病例數前28%交通區

群聚期前期交通區

4 2

4 1

5 2

3 4

4 3

2 5

2 4

2 3

交通區交通區交通區交通區

1 5

鳳山市

3 3
1 4
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六六六六、、、、研究討論研究討論研究討論研究討論 

6.1 矩陣模擬結果討論矩陣模擬結果討論矩陣模擬結果討論矩陣模擬結果討論 

6.1.1DO矩陣模擬結果討論矩陣模擬結果討論矩陣模擬結果討論矩陣模擬結果討論 

本研究運用旅運矩陣與鄰近矩陣模擬方法，分別偵測出登革熱的傳播足跡，

旅運移動的人口能將登革熱傳播至較遠的地區，往來旅運人次越多的交通區被

傳播的風險就越高，且經由旅運矩陣模擬，可以概略預測將被傳播的地區，而

預先採取防疫措施。在旅運模擬的過程，隨著 DO 矩陣持續相乘，與群聚期分

佈的相關係數反而逐漸下降，可能的原因是： 

(1) 不是每一個旅次的感染機會是均等的 

由於 DO 矩陣隱含著不同交通區的土地利用、人口結構及產業結構，以小

港區來說，其與鄰近的幾個交通區，相互間有很大的旅次量，因小港區有臨海

工業區、第二港口及小港機場的設置，有大量的工作機會和出入境旅客，旅次

量較其他交通區多出許多，但小港區內有的交通區是以住宅區為主，居住人口

密集且多，有的交通區則是工廠用地，因此，不是每一個旅次的感染機會是均

等的，但旅運矩陣模擬時，必須假設任一「交通區內」每個旅次的傳播能力相

同，沒有年齡及職業等差別，因此旅次量越高代表該交通區被傳染機率越高，

因此 DO 矩陣會將前期的病例在部分交通區過度的放大(圖 19)，如：小港區、

新興區與楠梓區；而部份交通區則低估了旅次傳播的影響，如：鼓山區與左營

區。 

旅次依目的可略分為四類：家－工作、家－學校、家－其他及非家旅次，

但旅運矩陣是以「交通區」為單位的「日」旅次加總，各別旅次的資訊被模糊

化，不知各別旅次的目的、起始時間、停留時間，更不知旅次的路徑(Stoddard 

et al., 2009)，因此無法與各地蚊媒指數、蚊媒覓食時間搭配校正，不能選取有
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效的傳播旅次。 

(2) 防疫措施已進入 

    DO矩陣模擬之群聚期是假設在無外力干擾的狀態下，人的移動與蚊媒叮

咬不斷的互動循環而形成傳播現象，然而實際的情況是，在疫情發生之後，衛

生單位必有防疫措施以阻止疫情擴大，譬如大量的噴藥以殺死病媒蚊，因此在

8 月到達疫情高峰期之後，周感染人數便逐漸遞減，但 DO 矩陣之相乘是基於

上一次的感染基礎之下，因此潛在的感染人數會隨著矩陣的相乘而逐漸增加，

這是與實際情況相當不符合的。 

(3) 病毒血症期與抗體 

    病人在發病前一天至發病後五天為病毒血症期，具有感染斑紋的能力，癒

後則對該型病原具有抗體，不會再被同型病原感染，若以此病人為發病之第一

人，至下一個病例發生最快 10天最慢約 31天(行政院衛生署疾病管制局, 2009)，

因此群聚期的切割若以一周或是兩周為單位，較能捕捉登革熱傳播在時間上的

動態過程，然而本研究之群聚期的掃描分析，只以時間軸為考量，未加入空間

上的群聚分析，因此群聚掃描找到的群聚期相當的長，長達 6 個月

(2002/06/20~2002/12/17)，這麼長的時間許多病例已逐漸痊癒，不會再對蚊媒

提供病原，而模擬時卻無法隨著時間逐步剔除具有抗體之病例，所以矩陣越乘

數值越大，這是群聚期間太長的缺點。  

(4) 被傳播交通區未必有蚊媒 

旅運矩陣的傳播是假設在蚊媒是均勻分佈的情況下，事實上蚊媒有特定的

喜好環境，絕不可能是均勻分佈的，因此有的被傳播交通區在沒有足夠的蚊媒

下，就不可能成為下一期傳播的種子區，因此 DO 矩陣越乘，將會越偏離可能
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的病例分佈趨勢，這也是為何有的交通區間的旅次量很大，可是卻沒有成為主

要的感染區，如部分的三民區與苓雅區。  
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6.1.2WQ 矩陣模擬結果討論矩陣模擬結果討論矩陣模擬結果討論矩陣模擬結果討論 

登革熱的近距離擴散傳播，應與蚊媒的棲息圈和在地居民的小範圍活動有

關(Tran et al., 2006; Kan et al., 2008; Rabaa et al., 2010)，蚊媒一生的飛行範圍約

涵蓋其出生地 840公尺直徑範圍內(Reiter et al., 1995)，一旦受到感染則終生都

有傳播能力，且病毒還能傳染至子代(魏凰樑, 1991)。當受輕微或無症狀之宿主

在住家附近活動時，受到當地蚊媒叮咬，使得蚊媒成為帶有病毒之病媒蚊，而

病媒蚊在其一生的活動範圍內，經由多次的叮咬行為將病毒帶至其他宿主，此

模式不斷循環，形成在地的群聚感染。因此鄰近擴散與蚊媒及在地居民的互動

有關，每個交通區之個體風險值一定不相同，然而在以鄰近矩陣模擬時，假設

只要是鄰近交通區都賦與一倍的擴散權重，無考量蚊媒的分佈是具有異質性的，

受到在地環境影響很大，且每個交通區的居民活動性質可能不同，人口密度亦

不同，實際的蔓延速度應有差異而非等速蔓延。 

研究使用之鄰近權重乃為共邊共點之八鄰近矩陣，然而交通區面積劃分差

異甚大，最小的 6.6 萬平方公尺，最大的 1504.4萬平方公尺，有的交通區很多

鄰居，有的很少甚至沒有(圖 27)，有些交通區的中心位置離很近，有的卻差很

遠，因此在鄰近傳播上有些一次只能傳小範圍，有些卻可以傳很大範圍(圖 26)，

非常不合理，因此鄰近權重應以兩兩交通區中心的”距離”作為衡量的依據較為

適切，譬如距離反比或平方反比等。 
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圖圖圖圖 26、、、、交通區行交通區行交通區行交通區行政劃分不均圖政劃分不均圖政劃分不均圖政劃分不均圖 

 

圖圖圖圖 27、、、、八鄰近的鄰近個數直方圖八鄰近的鄰近個數直方圖八鄰近的鄰近個數直方圖八鄰近的鄰近個數直方圖 
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6.2 雙空間延遲參數雙空間延遲參數雙空間延遲參數雙空間延遲參數綜合討論綜合討論綜合討論綜合討論 

在雙空間延遲自迴歸中，本文將兩參數的空間分佈合併呈現(圖 25)，因此

可以得知每一個交通區兩因子的強弱關係，在紅色的交通區中主要是鄰近傳播，

而受到旅運傳播影響較低，這些地區如鼓山、新興、鹽埕、旗津及左營區西部，

均是高雄早期發展地區，老舊的房舍、缺乏污水下水道設施、土地使用破碎、

雨水下水道淤積等，提供較佳的蚊媒孳生環境，且由於居住環境品質不佳，使

得住民暴露風險增高，因此一旦有病例在此區發生，很容易造成群聚感染，防

疫策略應著重在環境清潔、孳生源清除，並多向居民宣導衛教。 

 

而綠色的交通區主要是旅運傳播，鄰近擴散的影響較低，這些地區多集中

在鳳山市、小港區、左營東區與楠梓東區，四區確實有大量的通勤人口，鳳山

市做為高雄市的衛星城市，其於民國 61 年始成為縣轄市，左營東區因高鐵站、

台鐵左營站與捷運站三鐵共構，開始有新市鎮的開發，二者的發展較晚，環境

較不易提供蚊媒孳生，而楠梓與小港都是工業區，工廠周邊的環境維護較有系

統，也不易造成蚊媒孳生，同時其亦有較佳的都市規劃與污水下水道設施，這

些因素較不易提供蚊媒滋生環境，也減少住民的暴露風險，這些地區若是發生

疫情，應多為宿主在其他交通區受到感染引起，一旦有病例發生，其實並不易

在當地發展成群聚感染，在防疫策略上應要加強診所、衛生所、地區醫院的通

報。 

 

偏黃色的交通區代表兩種傳播因子都有影響，主要是分佈在前鎮、苓雅、

三民、新興、左營中區與楠梓西區，呈現帶狀分佈，這些地區是高雄人口密集

的都會區，交通人口往來頻繁且新舊屋舍交雜，疫情在此區發生，不但有足夠

的蚊媒與夠多的人口移動，在兩因子交互作用之下，認為前期病例若是落入此

區較易引起疫情爆發，在防疫策略上，此區的應列為平時最主要的監測區，每
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一次進行蚊媒指數的抽樣調查時，此區一定要有較多的抽樣單位，一旦有病例

發生，必須同時著重環境滋生原清除工作與加強通報系統。 

 

從前述得知，病例的落點位置很重要，因為區域的傳播特徵不同，以本次

疫情為例，前期的病例幾乎落在綠色區塊(表 6)：小港、前鎮區與鳳山市，此

區主要以旅運傳播為主，鄰近傳播為輔，搭配 DO 矩陣模擬圖(圖 22)觀看，主

要傳播對象仍是綠色區域的小港、前鎮區、鳳山市以及遠處黃色的左營區 75

及 76、黃色的三民區、黃綠色的苓雅區及橘黃色的新興區，與群聚期分佈對

照吻合度相當高，而推論旅運傳播是此波疫情的主要動力因子，而位於紅色區

域的 89、58 應是少數病例進入之後，因此區住民有較高的暴露風險，即造成

群聚感染。同時，前期感染期的偵測非常重要，宜搭配前瞻式群聚掃描分析尋

找即將爆發的疫情。 

 

根據研究結果，提出防疫的流程(圖 28)，首先以前瞻式掃瞄偵測要爆發之

疫情，標示病例的落點位置，再搭配個交通區的傳播特徵，若位於紅色的鄰近

 

圖圖圖圖 28、、、、登革熱防疫的流程圖登革熱防疫的流程圖登革熱防疫的流程圖登革熱防疫的流程圖 
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擴散區，則立即加強環境清潔與滋生源清除，若位於綠色的旅運傳播區，及加

強診所、衛生所、地區醫院的通報及當地病媒指數的監視，並透過旅運矩陣，

預測下一階段病例的主要落點交通區，若位於黃色區域，同時加強環境清潔與

滋生源清除及通報系統，亦以旅運矩陣預測下一階段的病例主要落點區。 

Kan(2008)提出的：登革熱由人傳播的能力更勝於蚊子，在低人口密度的

疫區，傳播速度較低，轉為大疫區的機會也較小。本研究認為低人口密度的疫

區未必不會轉成嚴重疫區，譬如鼓山區與旗津區即是，其環境特徵反而容易因

為少量的病例移入，即造成大量的群聚感染。 

林政宏(2007)發現在擴散階段，登革熱是以接觸式擴散為主要方式。本研

究認為其空間單元太大，而獲此結論，其實在疫情的擴散過程，即同時有接觸

式及階層式擴散，接觸式擴散是人的在地移動與病媒的互動結果，而階層式則

是潛在的受感者攜帶病原進行跨區域移動，譬如工作、上學及購物等，而使得

高雄主要的交通區被傳播風險較高。 

   Rabaa (2010)發現在中心都市胡志明市病毒有很高的交換比率，提出人

口移動是造成主要的傳播動力，且人口數要足夠多才足以支持疫情爆發並傳播

至鄉村地區。本研究進一步將得到的空間延遲參數，分別與人口密度與人口數

作迴歸分析(圖 29)，發現人口密度對兩參數均無解釋能力(圖 29(a)、(c))，而人

口數對兩參數有 25%以上解釋變異的能力(圖 29(b)、(d))，旅運傳播嚴重的地

方傾向發生在人口數較多的地區，顯示越多人口數的地方越有能力移動傳播，

而呼應胡志明市有很高的病毒交換率；而鄰近擴散嚴重的地方傾向發生在人口

數較少的地區，故本研究可進一步指出，鄰近擴散可能主要是決定於蚊媒的傳

播力，也意味著人口數少的地區有較合適的滋生環境。 



 

(a) 

(c) 

圖圖圖圖 29、、、、

(a)、、、、(b)之縱軸為鄰近擴之縱軸為鄰近擴之縱軸為鄰近擴之縱軸為鄰近擴散延遲參數散延遲參數散延遲參數散延遲參數，，，，(c)、、、、(d)

(b)、、、、(d)之橫軸為交通區之人口數之橫軸為交通區之人口數之橫軸為交通區之人口數之橫軸為交通區之人口數 
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 (b) 

 (d) 

、、、、雙空間延遲參數對人口密度及人口數散佈圖雙空間延遲參數對人口密度及人口數散佈圖雙空間延遲參數對人口密度及人口數散佈圖雙空間延遲參數對人口密度及人口數散佈圖 

(d)之縱軸為旅運傳播延遲參數之縱軸為旅運傳播延遲參數之縱軸為旅運傳播延遲參數之縱軸為旅運傳播延遲參數，，，，(a)、、、、(c)之橫軸為交通區之人口密度之橫軸為交通區之人口密度之橫軸為交通區之人口密度之橫軸為交通區之人口密度

 

 

之橫軸為交通區之人口密度之橫軸為交通區之人口密度之橫軸為交通區之人口密度之橫軸為交通區之人口密度(人人人人/平方公尺平方公尺平方公尺平方公尺)，，，，
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6.3 研究限制研究限制研究限制研究限制 

    本研究的限制可略分為二類：(1)研究資料與(2)研究方法  

(1) 研究研究研究研究資料方面資料方面資料方面資料方面：：：： 

因取得是經過加總的日旅次資料，旅次的社經資料、旅次目的與起迄時間

均無所得，否則可經由其他相關資料交叉分析，進一步篩選出具有實際傳播力

的旅次，則在模擬旅運傳播及帶入迴歸模型時會更具有說服力。 

又旅次資料為 1998年交通部運研所大規模訪查所得，用來處理 2002年發

生的登革熱疫情，可能會有部分誤差，唯 1998年至 2002年間，高雄都會區並

無重大交通工程完工，故假設住民在這段期間的旅行習慣並無過大的改變。 

病例資料方面，無徵狀及輕微徵狀的個體可能不會就醫，因此會造成真實

病例的低估現象。  

(2) 研究方法方面研究方法方面研究方法方面研究方法方面：：：： 

本文使用之模型無將高雄與屏東及台南的往來影響計算在內，另外境外旅

客的影響亦無包含，高雄都會區被當作是一封閉地區來處理。 

作群聚掃描分析時，僅以時間軸作為登革熱群聚期的依據，未考量病例在

空間上的群聚分佈，乃因 SatScan軟體無法負荷將近 5000筆的資料量同時尋找

時空群聚，若能找到替代性的方法，尋找時間上與空間上的群聚期，能更有助

於探討人口旅運傳播與鄰近擴散對登革熱傳播的影響。 

    本文使用之雙空間延遲地理加權迴歸必須使用面資料，因此所有的資訊必

須經過加總，且必須依照交通分區的行政界線來分割資料，會有可調整地區單

元(MAUP)的問題，且每一個交通區內將被視為均一分佈(Uniform distribution)，

使得交通區的內部差異無法顯現，雖然 109個單位在傳統的統計上已算是大樣
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本，但那是在樣本可重複抽樣且每一個樣本值都是獨立同分佈(independent and 

identically distributed)的情況下，而地理空間單位不具有獨立也無法重複抽樣，

越小的單位越多的空間樣本數，可使得統計值的估計更為精確，亦可以呈現更

細緻的空間差異(Fotheringham et al., 2002)。 

    使用迴歸分析時應小心解釋變數間的相關性，變數間的共線性會影響係數

的估計有偏差，即使在全域迴歸時解釋變數完全不具有相關性，然而同樣的變

數在使用地理加權迴歸時，仍會有局部共線性(Wheeler, D., 2005)，而本研究的

兩空間延遲解釋變數在全域迴歸時 VIF=1.47，雖然共線性不高，但仍會增加區

域參數估計不穩定性與參數標準誤的膨脹，可以使用脊迴歸(Ridge Regression)

進一步改良偏差的參數估計(Wheeler, D. C., 2007)。   
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七七七七、、、、結論結論結論結論與與與與建議建議建議建議 

7.1 研究發現研究發現研究發現研究發現 

    本文首先以時間掃描分析，將 2001~2003年在高雄地區發生之登革熱疫情

切割出群聚期和群聚期前期，再透過旅運矩陣與鄰近矩陣搭配群聚期前期病例

分佈進行群聚期病例分佈之模擬，分析旅運傳播與鄰近擴散的特徵，發現旅運

矩陣的模擬結果，能夠解釋大部分群聚期病例的分佈，亦發現高雄地區的旅運

結構可能具有重疊子群，且子群內部的旅運連結強度不同，而造成有些地區較

快受到波及，有些則較慢，旅運連結強度較強的子群(如小港區及鳳山市)且與

前期病例分佈子群重疊大的(前鎮區)會較快受到波及，旅運連結強度較低的子

群(如鼓山、鹽埕與旗津區)以及與前期病例分佈子群幾乎沒有重疊(如左營與楠

梓區)則較慢波及。鄰近矩陣之模擬結果，則只能解釋環繞在群聚期前期交通

區及其周邊的群集現象。總合來說，群聚期前期的交通區同時進行接觸式之鄰

近擴散傳播及一邊利用移動的人口將登革熱逐漸傳播至較遠的社區。 

    其次，本研究利用雙空間延遲地理加權迴歸模型(Dual Spatial Lag with 

Geographically Weighted Regression)，找出旅運傳播與鄰近擴散因子在登革熱

傳播上的區域差異，這些差異形成各區域的傳播特徵，防疫工作應依傳播特徵

而有區域上的差異，概分為三類：鄰近擴散傳播為主的地區為高雄較落後或較

早開發的地區，防疫上要加強環境清潔與孳生源清除及衛生教育宣導，旅運傳

播為主的地區為工業區與新發展的地區，防疫上要加強醫生、衛生所與學校的

通報，兩者影響力差不多的地區，則處在高雄中央的帶狀地帶，此區人口密集

且交流頻繁，新舊社區交雜，故此區之防疫最為重要，平常即要對此區加強病

媒指數監測，一旦有病例落在此區，容易造成疫情爆發。 

    最後，搭配區域傳播特徵與病例前期分佈之分析，提出高雄 2002年的登
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革熱疫情，主要由人的移動傳播所主導，且人口越多的地區移動傳播的能力越

強。  
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7.2 研究建議與展望研究建議與展望研究建議與展望研究建議與展望 

期望未來的研究，能將跨出入高雄的旅次與境外旅次的影響納入考量；也

能進一步取得更詳盡的旅次背景資料，進一步篩選出具有實際傳播力的旅次，

並將八鄰近矩陣改為以距離衡量的鄰近權重矩陣，重新再作一次矩陣模擬與雙

空間延遲自迴歸分析，旅次矩陣方面可分拆為四種旅次特性：家－工作、家－

學校、家－其他與非家旅次，分析哪一種旅次特性對於登革熱傳播影響較大。 

另本文使用的病例包含境內感染與境外感染，並未將其分別分析，未來可

將境外病例發生的時間與地點，與境內感染病例發生的時間與地點分析比較，

因經基因親源比對，國內的病毒株與東南亞相近，因此國內疫情流行應與境外

移入病例的控管不當有關，應尋求有效的境外病例控管方法，在源頭即能有效

抑制，或許能省下更多的人物力。  

蚊媒指數資料因是抽樣調查的結果，有許多遺漏數據(Missing data)，可以

搭配遙測資料與現有的蚊媒指數比對，對遺漏數據進行估算，或許能對蚊媒與

移動人口的互動關係有更深入的探討。 

在 6.2 節的討論中，本文分別將雙空間延遲參數對人口密度與人口數進行

迴歸分析，未來亦可以環境變項與其他人口學等變數對雙空間延遲參數進行成

分分析(ρWQ, ρDO)=X β+ ε，找出形成兩因子的主要成分為何?則可以在交通區之

三種傳播特徵的防疫基礎下，再尋找核心傳播族群與地區，譬如說：鄰近傳播

的主要成分為低人口數、40 年以上屋齡與家庭主婦，則在傳播特徵以鄰近擴

散為主的交通區(紅色區域者)中，優先進行低人口數社區與 40 年以上屋齡之社

區清潔與孳生源清除，和該區域之家庭主婦的登革熱防疫教育宣導，必能提供

更精準與有效的防疫策略。   
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附錄附錄附錄附錄 
 

附錄一附錄一附錄一附錄一：：：：地理加權迴歸參數的區域標準誤推導過程地理加權迴歸參數的區域標準誤推導過程地理加權迴歸參數的區域標準誤推導過程地理加權迴歸參數的區域標準誤推導過程 

yª � Sy  ,   S � X�XvW�u, v�X��fXvW�u, v�   

βu�u�, v�� � Cy  , C � �XvW�u�, v��X��fXv�u�, v�� 

Var�βu�u�, v��� � CCvσY ,   σY � «�y� 3 y¬��Y
�

/�n 3 2tr�S� c tr�SvS�� 

     RSS � �y 3 yª�Y � yv�I 3 S�v�I 3 S�y 

     E�RSS� � �n 3 E2tr�S� c tr�SvS�G�σY 

° σY{ � yv�I 3 S�v�I 3 S�yn 3 E2tr�S� c tr�SvS�G     
σYw�;,x� �y  CCvσY{ � CCvyv�I 3 S�v�I 3 S�yn 3 E2tr�S� c tr�SvS�G 
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附錄二附錄二附錄二附錄二：：：：SatScan分析報表分析報表分析報表分析報表 

(a) 群聚期 Tc 分析報表 

 

(b) 群聚期前期 TP分析報表 
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附錄三附錄三附錄三附錄三：：：：One-Sample Kolmogorov-Smirnov test報表報表報表報表 
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附錄四附錄四附錄四附錄四：：：：DSLGWR 報表報表報表報表 

 

 

  

 

 

 

 

NAME VALUE DESC
Neighbours 109
ResidualSquares 648.11
EffectiveNumber 4.61
Sigma 2.49
AICc 514.10
R2 0.55
R2Adjusted 0.53
Dependent Field 0 YC
Explanatory Field 1 WQYC
Explanatory Field 2 DOYC

TRAF_CODELOCALR2 PREDICTEDINTERCEPT C1_WQYC C2_DOYC RESIDUAL STDERRORSTDERR_INTSTDERRC1_WSTDERRC2_DSTDRESID T_C1 T_C2
1 0.52 3.16 1.94 7.83E-03 1.48E-06 1.53 2.44 0.48 1.28E-03 4.70E-07 0.63 6.14 3.15
2 0.52 3.73 1.95 7.80E-03 1.49E-06 2.27 2.47 0.48 1.27E-03 4.66E-07 0.92 6.16 3.20
3 0.52 3.28 1.95 7.78E-03 1.50E-06 -0.12 2.45 0.48 1.26E-03 4.62E-07 -0.05 6.18 3.24
4 0.53 3.32 1.92 7.75E-03 1.53E-06 -2.32 2.45 0.48 1.25E-03 4.58E-07 -0.95 6.20 3.33
5 0.53 2.85 1.93 7.72E-03 1.54E-06 1.62 2.45 0.48 1.24E-03 4.55E-07 0.66 6.21 3.38
6 0.52 3.65 1.92 7.81E-03 1.50E-06 -0.48 2.47 0.48 1.27E-03 4.67E-07 -0.20 6.15 3.22
7 0.53 3.39 1.91 7.73E-03 1.54E-06 -1.65 2.46 0.48 1.25E-03 4.57E-07 -0.67 6.20 3.38
8 0.53 3.95 1.90 7.80E-03 1.52E-06 0.63 2.47 0.48 1.27E-03 4.67E-07 0.26 6.15 3.26
9 0.53 3.20 1.89 7.74E-03 1.55E-06 -1.78 2.46 0.48 1.25E-03 4.59E-07 -0.72 6.18 3.38
10 0.54 2.67 1.88 7.70E-03 1.57E-06 -0.43 2.46 0.48 1.24E-03 4.53E-07 -0.18 6.20 3.47
11 0.54 4.28 1.88 7.66E-03 1.59E-06 -1.63 2.46 0.48 1.23E-03 4.49E-07 -0.66 6.22 3.54
12 0.53 4.34 1.87 7.78E-03 1.54E-06 1.32 2.45 0.48 1.27E-03 4.65E-07 0.54 6.15 3.31
13 0.53 3.64 1.87 7.72E-03 1.57E-06 -1.64 2.47 0.48 1.25E-03 4.58E-07 -0.67 6.18 3.43
14 0.54 3.81 1.86 7.66E-03 1.60E-06 -2.40 2.47 0.48 1.23E-03 4.50E-07 -0.97 6.20 3.55
15 0.54 5.57 1.83 7.72E-03 1.59E-06 -2.41 2.36 0.48 1.26E-03 4.61E-07 -1.02 6.15 3.45
16 0.54 4.23 1.83 7.67E-03 1.61E-06 -1.59 2.46 0.48 1.24E-03 4.55E-07 -0.64 6.17 3.53
17 0.54 4.68 1.84 7.64E-03 1.62E-06 -2.68 2.45 0.48 1.23E-03 4.50E-07 -1.09 6.19 3.60
18 0.54 2.85 1.90 7.67E-03 1.57E-06 -0.40 2.45 0.48 1.23E-03 4.49E-07 -0.16 6.23 3.50
19 0.54 2.73 1.89 7.63E-03 1.59E-06 1.63 2.45 0.48 1.22E-03 4.44E-07 0.67 6.24 3.58
20 0.54 5.24 1.87 7.62E-03 1.61E-06 -0.24 2.44 0.48 1.22E-03 4.44E-07 -0.10 6.23 3.63
21 0.54 4.40 1.85 7.60E-03 1.62E-06 1.34 2.47 0.48 1.22E-03 4.44E-07 0.54 6.22 3.66
22 0.55 5.68 1.82 7.59E-03 1.65E-06 -0.99 2.44 0.48 1.23E-03 4.46E-07 -0.40 6.19 3.69
23 0.55 4.21 1.83 7.57E-03 1.65E-06 0.15 2.47 0.48 1.22E-03 4.43E-07 0.06 6.21 3.74
24 0.55 5.04 1.79 7.62E-03 1.65E-06 -1.30 2.46 0.48 1.24E-03 4.52E-07 -0.53 6.15 3.65
25 0.55 4.72 1.78 7.56E-03 1.68E-06 -2.27 2.47 0.48 1.23E-03 4.47E-07 -0.92 6.16 3.76
26 0.55 8.00 1.78 7.51E-03 1.70E-06 0.42 2.46 0.48 1.22E-03 4.41E-07 0.17 6.17 3.85
27 0.55 3.18 1.76 7.59E-03 1.68E-06 -1.45 2.44 0.48 1.24E-03 4.54E-07 -0.59 6.12 3.70
28 0.55 8.17 1.74 7.49E-03 1.73E-06 -1.39 2.37 0.48 1.22E-03 4.46E-07 -0.59 6.12 3.87
29 0.55 4.52 1.71 7.51E-03 1.73E-06 2.34 2.47 0.48 1.24E-03 4.53E-07 0.95 6.07 3.83
30 0.56 5.48 1.73 7.44E-03 1.75E-06 4.77 2.46 0.48 1.22E-03 4.42E-07 1.93 6.12 3.96
31 0.56 6.74 1.67 7.41E-03 1.79E-06 -1.65 2.46 0.49 1.23E-03 4.51E-07 -0.67 6.03 3.98
32 0.51 2.87 1.89 7.76E-03 1.52E-06 2.69 2.44 0.47 1.27E-03 4.67E-07 1.10 6.09 3.25
33 0.52 4.13 1.92 7.83E-03 1.49E-06 -0.52 2.46 0.48 1.28E-03 4.72E-07 -0.21 6.12 3.15
34 0.52 3.33 1.83 7.68E-03 1.58E-06 0.67 2.46 0.46 1.26E-03 4.60E-07 0.27 6.09 3.43
35 0.52 4.22 1.86 7.73E-03 1.55E-06 -0.90 2.47 0.47 1.26E-03 4.63E-07 -0.37 6.11 3.35
36 0.52 4.77 1.88 7.77E-03 1.54E-06 -1.61 2.47 0.47 1.27E-03 4.65E-07 -0.65 6.13 3.30
37 0.52 4.99 1.80 7.64E-03 1.62E-06 -0.99 2.47 0.46 1.25E-03 4.57E-07 -0.40 6.09 3.55
38 0.53 3.81 1.82 7.67E-03 1.60E-06 2.02 2.47 0.47 1.26E-03 4.59E-07 0.82 6.11 3.49
39 0.53 2.44 1.84 7.72E-03 1.57E-06 -1.44 2.44 0.47 1.26E-03 4.62E-07 -0.59 6.13 3.41
40 0.53 4.04 1.82 7.70E-03 1.60E-06 -1.80 2.47 0.47 1.26E-03 4.60E-07 -0.73 6.13 3.47
41 0.54 5.14 1.72 7.52E-03 1.71E-06 0.52 2.47 0.47 1.24E-03 4.55E-07 0.21 6.04 3.77
42 0.54 5.22 1.77 7.61E-03 1.66E-06 -1.61 2.47 0.47 1.25E-03 4.57E-07 -0.65 6.09 3.63
43 0.54 4.13 1.76 7.63E-03 1.66E-06 -0.13 2.47 0.48 1.25E-03 4.59E-07 -0.05 6.11 3.61
44 0.54 6.23 1.70 7.48E-03 1.73E-06 -2.36 2.43 0.47 1.24E-03 4.54E-07 -0.97 6.01 3.82
45 0.55 4.94 1.70 7.51E-03 1.73E-06 0.26 2.47 0.48 1.25E-03 4.57E-07 0.10 6.03 3.79
46 0.55 5.73 1.66 7.41E-03 1.78E-06 -1.99 2.47 0.47 1.24E-03 4.55E-07 -0.81 5.95 3.92
47 0.55 4.48 1.63 7.41E-03 1.80E-06 0.21 2.47 0.49 1.25E-03 4.60E-07 0.09 5.94 3.92
48 0.52 4.40 1.71 7.51E-03 1.70E-06 2.31 2.45 0.46 1.25E-03 4.53E-07 0.94 6.01 3.76
49 0.53 3.92 1.66 7.45E-03 1.75E-06 -0.45 2.47 0.46 1.25E-03 4.52E-07 -0.18 5.96 3.87
50 0.53 5.40 1.75 7.56E-03 1.67E-06 -0.51 2.47 0.46 1.25E-03 4.54E-07 -0.20 6.06 3.68
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TRAF_CODELOCALR2 PREDICTEDINTERCEPT C1_WQYC C2_DOYC RESIDUAL STDERRORSTDERR_INTSTDERRC1_WSTDERRC2_DSTDRESID T_C1 T_C2
51 0.53 5.16 1.74 7.54E-03 1.69E-06 5.42 2.45 0.46 1.25E-03 4.54E-07 2.21 6.06 3.72
52 0.53 4.99 1.69 7.47E-03 1.73E-06 -0.75 2.47 0.46 1.24E-03 4.52E-07 -0.30 6.00 3.83
53 0.51 3.42 1.78 7.62E-03 1.62E-06 -0.59 2.46 0.46 1.26E-03 4.59E-07 -0.24 6.02 3.54
54 0.51 3.88 1.82 7.67E-03 1.58E-06 -1.64 2.46 0.46 1.27E-03 4.61E-07 -0.67 6.06 3.43
55 0.49 3.24 1.83 7.69E-03 1.56E-06 0.50 2.46 0.46 1.28E-03 4.66E-07 0.20 6.00 3.35
56 0.49 3.65 1.90 7.76E-03 1.50E-06 -0.05 2.47 0.47 1.29E-03 4.72E-07 -0.02 6.01 3.18
57 0.50 3.47 1.94 7.82E-03 1.47E-06 1.63 2.46 0.47 1.29E-03 4.75E-07 0.66 6.06 3.08
58 0.49 4.47 1.96 7.82E-03 1.45E-06 2.46 2.47 0.47 1.30E-03 4.79E-07 0.99 6.02 3.02
59 0.52 3.29 1.99 7.81E-03 1.46E-06 0.58 2.46 0.48 1.27E-03 4.68E-07 0.24 6.16 3.13
60 0.53 2.97 1.95 7.75E-03 1.51E-06 -0.52 2.44 0.48 1.25E-03 4.57E-07 -0.21 6.21 3.31
61 0.54 6.80 1.89 7.57E-03 1.62E-06 -4.80 2.46 0.48 1.21E-03 4.38E-07 -1.95 6.25 3.69
62 0.55 3.95 1.86 7.56E-03 1.64E-06 -0.08 2.46 0.48 1.21E-03 4.38E-07 -0.03 6.24 3.74
63 0.55 6.81 1.85 7.50E-03 1.67E-06 -3.06 2.37 0.48 1.21E-03 4.35E-07 -1.29 6.22 3.83
64 0.55 4.64 1.85 7.57E-03 1.64E-06 -0.28 2.47 0.48 1.22E-03 4.40E-07 -0.11 6.22 3.73
65 0.55 6.30 1.82 7.53E-03 1.67E-06 -1.51 2.47 0.48 1.21E-03 4.39E-07 -0.61 6.21 3.80
66 0.55 6.24 1.80 7.49E-03 1.70E-06 2.24 2.47 0.48 1.21E-03 4.38E-07 0.91 6.19 3.88
67 0.55 4.64 1.84 7.53E-03 1.66E-06 -1.99 2.47 0.48 1.21E-03 4.37E-07 -0.81 6.22 3.79
68 0.55 10.57 1.78 7.43E-03 1.73E-06 5.18 2.37 0.48 1.21E-03 4.36E-07 2.19 6.16 3.97
69 0.55 11.02 1.82 7.48E-03 1.69E-06 -2.90 2.40 0.48 1.21E-03 4.36E-07 -1.21 6.20 3.88
70 0.55 9.21 1.77 7.43E-03 1.74E-06 0.93 2.45 0.48 1.21E-03 4.37E-07 0.38 6.15 3.97
71 0.55 6.64 1.86 7.49E-03 1.67E-06 3.60 2.46 0.48 1.21E-03 4.36E-07 1.47 6.21 3.82
72 0.55 9.62 1.84 7.47E-03 1.68E-06 3.11 2.43 0.48 1.21E-03 4.35E-07 1.28 6.20 3.87
73 0.55 12.97 1.82 7.43E-03 1.70E-06 -3.38 2.30 0.48 1.21E-03 4.37E-07 -1.47 6.16 3.90
74 0.50 3.39 1.69 7.54E-03 1.69E-06 0.48 2.44 0.46 1.29E-03 4.65E-07 0.20 5.86 3.64
75 0.50 3.37 1.73 7.59E-03 1.65E-06 8.04 2.46 0.46 1.29E-03 4.66E-07 3.27 5.90 3.54
76 0.49 5.58 1.78 7.64E-03 1.60E-06 -1.97 2.46 0.46 1.28E-03 4.66E-07 -0.80 5.95 3.44
77 0.51 3.78 1.74 7.57E-03 1.66E-06 -0.46 2.47 0.46 1.26E-03 4.57E-07 -0.19 5.99 3.63
78 0.52 3.72 1.75 7.57E-03 1.66E-06 -0.41 2.47 0.46 1.25E-03 4.55E-07 -0.17 6.04 3.64
79 0.51 3.84 1.69 7.54E-03 1.69E-06 -1.84 2.44 0.46 1.28E-03 4.61E-07 -0.75 5.91 3.68
80 0.52 3.04 1.68 7.50E-03 1.71E-06 0.57 2.46 0.46 1.26E-03 4.56E-07 0.23 5.94 3.76
81 0.51 1.90 1.56 7.41E-03 1.81E-06 -0.90 2.41 0.48 1.31E-03 4.73E-07 -0.37 5.65 3.82
82 0.51 2.64 1.59 7.43E-03 1.79E-06 -1.64 2.44 0.48 1.30E-03 4.69E-07 -0.67 5.72 3.81
83 0.51 1.93 1.61 7.45E-03 1.76E-06 -0.52 2.42 0.47 1.29E-03 4.65E-07 -0.21 5.79 3.80
84 0.51 3.12 1.64 7.49E-03 1.74E-06 -0.88 2.46 0.47 1.29E-03 4.65E-07 -0.36 5.81 3.73
85 0.50 4.32 1.63 7.49E-03 1.74E-06 -2.08 2.37 0.47 1.30E-03 4.70E-07 -0.88 5.75 3.70
86 0.50 2.50 1.66 7.53E-03 1.71E-06 -0.26 2.44 0.47 1.30E-03 4.71E-07 -0.11 5.78 3.63
87 0.49 2.17 1.68 7.57E-03 1.68E-06 -2.17 2.42 0.47 1.32E-03 4.76E-07 -0.89 5.74 3.53
88 0.49 3.71 1.71 7.59E-03 1.66E-06 -0.71 2.45 0.47 1.31E-03 4.72E-07 -0.29 5.81 3.51
89 0.54 3.50 1.95 7.65E-03 1.55E-06 5.66 2.46 0.48 1.22E-03 4.44E-07 2.30 6.26 3.50
90 0.55 3.33 1.88 7.50E-03 1.65E-06 5.44 2.45 0.48 1.21E-03 4.37E-07 2.22 6.20 3.77
91 0.56 9.43 1.75 7.34E-03 1.78E-06 -0.21 2.44 0.49 1.21E-03 4.41E-07 -0.09 6.06 4.03
92 0.55 7.88 1.79 7.35E-03 1.75E-06 -1.56 2.24 0.49 1.22E-03 4.44E-07 -0.70 6.04 3.95
93 0.55 6.16 1.82 7.40E-03 1.72E-06 0.08 2.46 0.49 1.21E-03 4.39E-07 0.03 6.12 3.91
94 0.55 5.01 1.73 7.29E-03 1.81E-06 -0.65 2.45 0.50 1.22E-03 4.48E-07 -0.26 5.96 4.04
95 0.55 4.50 1.82 7.38E-03 1.72E-06 -2.06 2.43 0.49 1.22E-03 4.45E-07 -0.84 6.05 3.87
96 0.56 6.24 1.56 7.26E-03 1.90E-06 0.24 2.46 0.50 1.25E-03 4.65E-07 0.10 5.80 4.08
97 0.56 6.56 1.51 7.11E-03 1.97E-06 0.79 2.46 0.51 1.25E-03 4.67E-07 0.32 5.68 4.23
98 0.56 7.68 1.63 7.33E-03 1.84E-06 1.21 2.40 0.49 1.23E-03 4.52E-07 0.50 5.96 4.08
99 0.56 10.30 1.59 7.22E-03 1.90E-06 1.23 2.34 0.49 1.23E-03 4.50E-07 0.53 5.89 4.21
100 0.56 7.60 1.54 7.12E-03 1.96E-06 4.02 2.42 0.50 1.23E-03 4.55E-07 1.66 5.78 4.30
101 0.56 10.79 1.66 7.33E-03 1.83E-06 -3.72 2.32 0.49 1.22E-03 4.45E-07 -1.60 6.01 4.11
102 0.56 7.56 1.65 7.27E-03 1.85E-06 0.86 2.46 0.49 1.21E-03 4.44E-07 0.35 5.99 4.18
103 0.56 5.01 1.75 7.43E-03 1.75E-06 1.48 2.43 0.48 1.21E-03 4.39E-07 0.61 6.14 3.98
104 0.56 13.18 1.71 7.35E-03 1.80E-06 -4.82 2.35 0.49 1.21E-03 4.39E-07 -2.05 6.07 4.10
105 0.56 12.10 1.74 7.36E-03 1.78E-06 5.25 2.33 0.48 1.21E-03 4.38E-07 2.25 6.10 4.06
106 0.56 11.41 1.77 7.38E-03 1.75E-06 7.46 2.41 0.48 1.21E-03 4.37E-07 3.10 6.12 4.01
107 0.55 16.68 1.81 7.44E-03 1.71E-06 1.21 2.21 0.48 1.20E-03 4.35E-07 0.55 6.17 3.93
108 0.56 5.59 1.60 7.18E-03 1.91E-06 -0.59 2.45 0.49 1.22E-03 4.47E-07 -0.24 5.89 4.27
109 0.56 9.50 1.67 7.27E-03 1.84E-06 -7.26 2.21 0.49 1.21E-03 4.41E-07 -3.28 6.00 4.17


