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倾向指数

第二讲 倾向指数常用研究方法
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倾向指数(编者注：国内有学者译为倾向评分)方法最主

要作用是通过均衡暴露组和对照组间的协变量分布来控制组

间偏倚““。通过倾向指数调整，倾向指数相同或相近的两个

研究对象，虽然可能拥有不同的特征变量，但进入倾向指数模

型调整的多个特征变量之间总体上是均衡的。在第一部分已

经介绍了倾向指数方法的概念和研究步骤，这部分将主要介

绍倾向指数的常用方法，并比较几种常用的倾向指数方法。

倾向指数主要研究方法包括匹配、分层和协变量调整等。

1．匹配法：倾向指数匹配法在医学研究中应用最为广

泛。传统匹配是从对照中选出与暴露组特征相近的个体进

行配对，常用的方法是马氏距离(Mahalanobis distance)匹配，

即用马氏距离来评价个体特征相近的程度，马氏距离排除了

变量间相关性的干扰，消除了量纲，但马氏距离夸大了变异

微小的变量作用，而且不适用于协变量较多的情况¨J】。而

倾向指数可以综合表示多个协变量共同作用的结果，克服了

马氏距离匹配的缺点。

倾向指数匹配是在通过模型估计倾向指数后，从对照组

中选出与暴露组倾向指数相同或相近的个体进行配对，以达

到均衡组问协变量的目的。从匹配范围上，倾向指数匹配法

可分为局部匹配(10cal algorithms)和全局匹配(global

algorithms)。所谓局部匹配，也称最近可用匹配(nearest

available neighbor matching)。是指暴露组从第一个个体开

始，在对照组中寻找倾向指数与其最接近的个体，直到暴露
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组所有个体都有匹配的个体，其优点在于匹配集的最大化，

最大程度保留了研究样本的信息。如果在最近匹配的基础

上加一个限制条件，即暴露组与对照组个体倾向指数差值在

事先设定的某范围内才能进行匹配，就是卡钳匹配(caliper

matching)。卡钳的设定会影响匹配集的样本量，卡钳值越

大，能够完成匹配的个体越多，匹配集就越大，但是可能会产

生一些不良匹配(bad matches)，也就是倾向指数差值较大的

暴露组和对照组个体形成匹配，会增大估计处理效应的偏

倚；反之，卡钳设置过小，会减少匹配样本，降低估计处理效

应的准确性。Cochran和Rubin研究，卡钳值取两组倾向指

数标准差的60％可以减少86％一91％的偏倚，取两组倾向指

数标准差的20％可以减少98％一99％的偏倚。Austin[61通过

蒙特卡罗模拟比较了研究者实际应用中经常选用的卡钳值：

模拟试验分别将卡钳值设为两组倾向指数标准差的20％、

60％，或者直接将两组个体倾向指数匹配的最大绝对差值分

别设定为0．005、0．01、O．02、0．03和0．1。研究结果表明最合适

的卡钳值是取两组倾向指数标准差的20％或者取两组间倾

向指数绝对差值(卡钳值)为0．02或0．03。

全局匹配法是把匹配问题转化为运筹学中网络流

(network flows)问题[7】，把暴露组和对照组个体看作节点

(node)，把匹配转化为求最小化节点间的总距离，不保证每

个处理都能找到最优的匹配，也就是说，与暴露组个体匹配

的对照组个体倾向指数的差值并不是最小的。但是能保证匹

配集倾向指数总体差值的最小化，这个优势是其他匹配方法

无法比拟的。全局匹配法不需要设定卡钳或者半径，但是当

数据为海量时，需要建立巨大的距离矩阵，影响执行效率，所

以在实际应用中并不常见。也有研究者把全局匹配转化为

指派问题(assignment problem)来处理[1]。

此外，局部匹配还存在是否允许放回(replacement)的问
题。所谓允许放回，指在匹配过程中允许重复利用对照，允

许放回使匹配样本倾向指数总体差异最小化。在卡钳匹配

中，允许放回能匹配更多个体，增大匹配数据集，同时也能在

一定程度上减少不良匹配，特别是在对照组个体倾向指数只

有少部分与暴露组相近时。例如，暴露组个体倾向指数都很

高，而对照组只有一部分与其接近，如果强行匹配，结果中会

有很多倾向指数差值较大的不良匹配陋1。但如果允许放回，

在选择分析方法时需要考虑匹配后对照组内包含重复个体，

是否应该在分析中考虑对照组个体缺乏独立性的特点，以及

选用何种统计方法来进行分析等问题都存在争议，有待进一

步验证和讨论‘“，所以在实际应用中，一般不允许放回，即

一旦一对个体匹配完成，对照组个体就不会被考虑做重复
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配对。

2．分层法：传统分层法根据协变量把样本分层，通过分层

来抵消因为组间某个或某些协变量不均衡对研究结果的影

响，在层内进行组间比较。在实际应用中，传统分层法存在一

些问题：首要问题是当变量增多时，层数成指数趋势显著增

加，例如每个变量都是二分类，分层后，n个变量会产生出2“

层，可能有部分层不含暴露组或者对照组个体，导致该层内无

法估计处理效应，所以当协变量很多时，传统分层法并不适

用；还有一个问题是分层的变量只能是分类变量，而不适用于

连续性变量，如果把连续性变量转化为分类变量进行分层，会

损失研究样本的信息，从而影响对处理效应的估计。

倾向指数分层法是把倾向指数作为分层的惟一标准，通

过模型估计倾向指数后，确定倾向指数界值的范围，然后按

倾向指数分为若干区间，视区间为层进行分析，层内组问协

变量分布应该是均衡的，将各层处理效应赋予权重后相加来

估计处理效应，并检验各层内暴露组和对照组闯每个协变量

的均衡性“⋯。分层法也可以做层内比较，层内比较的结果可

以很直观、简洁地用直方图来表示。

倾向指数分层法在应用中要注意的问题是分层数和权

重的设定。可以通过比较层内组间倾向指数的均衡性来检

验所选定的层数是否合理，如果层内组问倾向指数是不均衡

的，说明分层数可能不够，需要增加层数。权重衡量各层处

理效应估计对总体处理效应估计的作用大小，一般由各层样

本占总样本量的比例来确定，也有研究者认为通过倾向指数

分层后，最高层和最低层组问处理分配是不均衡的，如果用

样本比例来确定权重，在估计总体处理效应时会增大偏倚，

建议用各层内处理效应方差的倒数来确定权重o“。倾向指

数分层法与传统分层法相比，优点在于协变量的增多不会影

响层数，因此可以应用于协变量很多的情况，也不受协变量

类型的影响。根据文献研究““，如果协变量为连续性变量，

五层均等分层法，即按倾向指数把样本平均分为五层，能减

少90％以上的偏倚，这也是分层法中最常用的方法。

3．协变量调整：匹配和分层法主要用于均衡组间协变

量，使组间具有可比性。而协变量调整法是把倾向指数引入

模型，直接作为回归分析的一个协变量，或者把代表多个协

变量的倾向指数作为回归分析的惟一协变量，以结局变量为

应变量来构建模型，估计处理效应。

4．评价：倾向指数匹配法、分层法和协变量调整法在医

学研究中都有不同程度应用，其中倾向指数匹配法应用最为

广泛。倾向指数匹配法应用广泛有以下一些原因：首先。以

往的实际应用和理论研究表明，在不遗漏混杂因素的情况

下，倾向指数匹配法能得到处理效应的无偏估计，但是无论

选择何种倾向指数模型，分层法都会产生处理效应的有偏估

计，匹配法比分层法能更大程度地减少偏倚。第二，倾向指

数匹配法对协变量的均衡能力优于分层法“⋯，组间协变量能

得到更好的平衡，即使运用五层均等分层法，分层后组间协

变量在最高层和最低层也可能是不平衡的。第三，倾向指数

匹配法能直接比较匹配数据集暴露组和对照组间协变量的

均衡性，从而确定暴露组和对照组间的可比性，与其他方法
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相比更为直观，而分层法只能在层内比较，不能直接比较研

究样本的均衡性，协变量调整法则无法比较。第四，针对倾

向指数匹配法的灵敏度检验方法已经提出并应用，灵敏度检

验用来分析潜在混杂因素引起的偏倚对估计处理效应产生的

影响，而针对倾向指数协变量调整和加权法的灵敏度检验还

没有实质性的进展”1。第五，协变量调整法是基于模型的分

析，它要求建模正确，增加了结果的不确定性，丧失了倾向指

数方法易于理解、结果便于解释的特点，这是倾向指数方法与

传统多元方法的最大区别，雨匹配法和分层法不需要建模。

第六，Rubin研究表明在暴露组和对照组间协变量方差不齐的

情况下，协变量凋整法可能会增加偏倚，而组间协变量方差不

齐在观察性研究中很常见，所以协变量调整法要谨慎运用H】。

倾向指数分层法和协变量调整法的优势是没有损失样

本，最大限度地保留了原有信息，这也正是匹配法的缺点，匹

配后因为排除了无法匹配的样本而减少了样本量，如果暴露

组和对照组间样本量差别较大，可能会造成匹配样本占原始

样本的比例过小，从而改变样本特征，会降低估计处理效应

的准确性。
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