
蚊类（Mosquito）属于昆虫纲（Insecta）、双翅目

（Diptera）、长角亚目（Nematocera）、蚊科（Culicidae）。

蚊虫最重要的生态习性是刺叮吸血，从而传播多种

传染病［1-3］。由于全球气候、环境、交通、城市化的变

化以及昆虫自身抗药性等因素，蚊虫等病媒生物对

人类的威胁不断上升，重大病媒生物传播疾病总共

约占全球传染性疾病负担的17%，每年造成70多万

人死亡，其中以蚊虫造成的疾病负担最重［4］。蚊虫

种类多，分布广，适应能力强，易产生抗药性，其侵

害和控制已成为世界关注的焦点。

差分自回归移动平均（differential autoregressive
moving average，ARIMA）模型是由美国统计学家Box
和英国统计学家 Jenkins于 20世纪 70年代初提出

的时间序列分析、预测和控制的方法，又称 Box⁃
Jenkins法，主要用于拟合具有平稳性或者可以被转

换为平稳序列的时间序列，结合了自回归和移动平

均的长处，具有不受数据类型束缚和适用性强的特

点［5-6］，广泛应用在公共卫生领域中的疫情预警预测

等［7-9］，在病媒生物侵害密度领域应用不多。本研究

利用南京地区长期、连续、系统开展的蚊虫侵害横

断面调查数据，运用季节性差分自回归移动平均

（SARIMA）模型进行数据拟合，对本地区蚊虫侵害

数据开展预测研究，为进一步防控蚊媒病和开展爱

国卫生运动提供新的思路和方法。

1 资料和方法

1.1 资料

蚊虫侵害数据来源于江苏省疾病预防控制综

合业务集成平台中的病媒生物监测网络直报系统，

包括监测点编号、监测时间、蚊虫数量等。

1.2 方法

1.2.1 研究变量

以蚊虫密度（D）为主要研究对象，其计算公式

为：D=Nm/（Nl·T），式中：Nm为蚊虫数量，单位为只；

Nl为灯的数量，单位为灯；T为诱蚊小时数，单位为h。
1.2.2 数据处理

以月为时间段，统计2015年1月—2019年12月
南京地区南京蚊虫密度，其中每年的1月、2月和12
月为非蚊虫活动时间，蚊虫密度以 0填充。选择

2015年 1月—2018年 12月数据为训练集，2019年

1—12月数据为验证集。

1.2.3 模型预处理

纯随机性检验：纯随机性检验又称白噪声检

验，是专门用来检验序列是否为纯随机的方法，使

用 Box.test中的 Box⁃Pierce函数进行检验。单位根

检验是对序列是否平稳的检验，一般使用ADF检验
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进行判断。

1.2.4 模型构建

SARIMA是ARIMA中的一种，主要分为季节乘

积和季节相加两种，以季节乘积为多，主要处理序

列的季节效应、长期趋势效应和随机波动之间存在

复杂的交互影响关系。SARIMA乘积模型公式为：

ΦP（BS）φ（B）∇S
D∇xt

d =δ+ΘQ（BS）θ（B）wt，也可以简化

为SARIMA（p，d，q）×（P，D，Q）s，其中，p、d、q分别表

示短期相关模型的自回归、趋势差分、移动平均的

阶数，P、D、Q分别表示季节趋势的自回归、趋势差

分、移动平均的阶数，s表示周期时间间隔。使用

Box.test中的 Ljung⁃Box函数进行残差白噪声检验。

经过残差诊断合格后可以对模型进行预测。

1.2.5 模型评价

选择平均误差（mean error，MSE）、均方根误差

（root mean squared error，RMSE）、平均绝对误差

（mean absolute error，MAE）、平均绝对比例误差

（mean absolute sacled error，MASE）和决定系数R2进

行模型拟合效果的评价。

1.3 统计学方法

研究人员将蚊密度按照时间 2015 年 1 月—

2019年12月进行整理，用Excel2013进行汇总，建立

时间序列，利用R x64 4.0.3软件及下载的 forecast、
tseries包进行统计学分析，P < 0.05为差异有统计学

意义。

2 结 果

2.1 序列概况

绘制 2015—2018年蚊虫侵害数据的时间序列

分解图（图 1），可以看出蚊虫侵害数据时间序列季

节效应较明显，而长期趋势不明显。

2.2 SARIMA模型构建

2.2.1 模型准备阶段

经 Box⁃Pierce 函数进行检验，序列为非白噪

声序列（P < 0.01），经 ADF 检验不平稳（Dickey⁃
Fuller=-2.275，P=0.466），后经一阶差分后ADF检验

平稳（Dickey⁃Fuller=-3.853，P < 0.05）。
2.2.2 SARIMA模型预测

参数判断：分别对 2次差分绘制自相关函数

（auto correlation function，ACF）图和偏自相关函数

（partial ACF，PACF）图，差分后的ACF图和PACF图

见图 2。1阶差分的自相关图非截尾，q考虑取 0，
偏自相关图为 2阶截尾，p考虑可取 1和 2；季节差

分之后的自相关图呈现显著非零，Q考虑取 0，偏自

相关图在 lag12处有 spike，P考虑取 1。利用可能的

参数，分别建立ARIMA（1，1，0）（1，1，0）12或者ARI⁃
MA（2，1，0）（1，1，0）12模型，计算最小信息量准则

（AIC）值，其中前者 AIC=114.57，后者 AIC=113.54，
综合考虑ARIMA（2，1，0）（1，1，0）12模型。

模型诊断：对 ARIMA（2，1，0）（1，1，0）12 进行

Ljung⁃Box残差检测，可以认为该模型残差序列不存

在自相关，为白噪声序列（χ2=0.079，P=0.778）。
模型预测：用 forecast函数预测2019年1—12月
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的蚊虫侵害密度，预测结果见图3。
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图 3 2015年 1月—2018年 12月实际时间序列及 2019年
1—12月预测序列

2.2.3 SARIMA模型评价

SARIMA预测的2019年1—12月结果与实际监

测结果比较见表1。
表1 2019年1—12月时间序列预测与实际监测比较

月份

（月）

01
02
03
04
05
06
07
08
09
10
11
12

预测密度

［只/（灯·h）］
-0.062
-0.064
-0.013
-0.224
-1.439
-2.987
-3.098
-3.959
-2.499
-0.829
-0.245
-0.050

绝对误差

［只/（灯·h）］
-0.062
-0.064
-0.157
-0.324
-0.219
-0.398
-0.842
-0.913
-0.512
-0.017
-0.437
-0.050

—

—

--1.093
--0.591
--0.132
--0.154
--0.214
--0.300
--0.258
--0.020
--0.641

—

实际密度

［只/（灯·h）］
0
0

0.144
0.548
1.658
2.590
3.940
3.046
1.988
0.846
0.681
0

相对误差

根据预测密度和实际密度，计算ME、RMSE、
MAE、MASE和R2。计算如下：ME=0.029 074，RMSE=
0.441 683，MAE=0.332 771，MASE=0.517 030，R2=
0.907。结果表明预测精度较高，预测与监测曲线拟

合见图4。

3 讨 论

蚊虫侵害受到多种因素，如气温、湿度、气压等

气象因素以及植被、水网、土地利用模式等地理因

素的影响。由于不断进行的城市化进程和人员交

通物流持续增强的社会化活动，各种社会性因素也

在影响着蚊虫侵害问题。人民对于日益增长的美

好生活的要求，对于人居环境改善的迫切需求等，

使得蚊虫侵害显然不仅仅是一个疾病预防的问题，

而是逐渐演变成一个公众关注的公共卫生问题，因

此要更加关注蚊虫侵害的现状和未来，更加注重蚊

虫控制的效果评价，更加注重蚊虫和蚊媒病的相关

性研究［10-13］。

蚊虫侵害密度监测是国内开展较为成熟的

横断面研究，方法较为系统和成熟，有长时间的

工作积累和分析方法，但大部分都局限在横断面

分析，如对蚊虫的密度、种群、群落结构和季节消

长进行描述性研究，仅有少部分开展前瞻性的预

测预警研究，方法较为单一。 SARIMA 方法是

ARIMA 模型中对于季节变化趋势较为明显的时

间序列进行研究的方法，相对于简单的 AR 或者

MA 模型，SARIMA 加入了季节性变化因素，使模

型分析更为精准。有学者利用 ARIMA 模型对三

带喙库蚊或白纹伊蚊密度开展过类似研究，预测

的拟合效果均较好，说明ARIMA模型适用于开展

蚊虫侵害预测研究［14-16］。从本研究来看，SARI⁃
MA 对于本地区蚊虫侵害的预测精度较高，决定

系数 R2达到了 0.9以上，预测的成功率大大提升，

对提前进行蚊媒病防制动员和爱国卫生运动具

有前瞻性意义。

但是也要看到 SARIMA 模型仍是一种传统

的线性时间序列模型，预测时仅仅考虑从历史

看未来，而没有加入可能影响未来的各种因素

（如上述所说的气象环境、社会因素等），因此本

研究预测的高峰值与实际高峰值有所差别，所

以这是本研究之后要考虑开展的方向。如气象

因素对于蚊虫密度也有滞后效应，参照肖扬［13］

的研究可以使用分布滞后非线性模型（DLNM）

开展类似研究。对于时间序列中的非线性部分

本文未涉及，参照国内类似研究可以在 ARIMA
的基础上加入支持向量机（SVM）或神经网络模

型等人工智能技术［17-20］，使得预测拟合效果更

加贴近真实值，这样才能真正服务于现实公共

卫生工作需要。
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