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流行病学研究常关注某现象随时间变化的特

征，如青少年的生长发育特征、患者病情变化等，这

类数据通常称为追踪数据。对于这类资料，常用方

法是重复测量方差分析、生长曲线模型、多水平模型

等。尽管这些方法可以有效地对总体趋势进行描

述，但存在一定局限，即假定总体发展趋势相同。而

这一假定在现实中往往不能满足，许多现象随时间

变化，趋势具有异质性，如对于青少年体格发育，一

部分人群发育很快，而另一部分人发育较慢，有的人

一开始较慢而后期变快。对此采用上述方法就不能

很好地描述这种趋势及差异。

为解决这一问题，不少学者开发了一些新方法，目

前较为常用的是轨迹分析模型（trajectory model）［1，2］，

该法可以针对不同发展趋势的亚组进行描述和拟

合。本文对轨迹分析模型进行简要介绍，并结合实

例说明该方法在流行病学研究中的具体应用。

基本原理

假定 Yi＝｛yi1，yi2，yi3，…，yit｝表示第 i 个体在第 t

时间点上的一个纵向观测序列值，P（yi）表示 yi的概

率。由于轨迹分析模型假定总体中存在 j个潜在的

发展趋势不同的亚组，因此

P（yi）＝
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其中，πj 表示第 j组的概率，P j（Yi）表示在假定组成员

（membership）属于 j组这一条件下Yi的概率。

该模型同时假定在确定了组成员属于 j组的条

件下，随机变量 yit（t＝1，2，…，T）是相互独立的。

因此

P j（Yi）＝
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应根据数据的类型确定 p jt（yit）的形式。本研究变量

为脂肪量，为具有一定范围的定量资料，因此可定义

为删截正态分布（censored normal distribution）。

总体上，轨迹分析模型的主要目的是探索总体

中包含有多少发展趋势不同的亚组，并确定各亚组

的发展轨迹。该模型通过估计在给定亚组 j组成员

条件下yit的条件概率分布函数，确定个体发展轨迹。

轨迹分析模型的关键是确定恰当的亚组数目

以及各亚组的形状，通常可根据以下几个指标来确

定［3］：①贝叶斯信息标准（BIC），BIC值越接近 0，表

示模型拟合越好。②贝叶斯因子对数值，该值近似
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等于2个比较模型BIC差值的2倍。一般该值＞6表

示有很强的证据，可以接受复杂模型；该值＜2时，

表明不足以接受复杂模型，应采用简单模型。③平

均验后分组概率（AvePP），该指标反映了根据轨迹

分组后的亚组内成员与该轨迹的符合程度，通常＞

0.7为可接受的标准。

轨迹分析模型目前可通过SAS软件的 proc traj

过程来实现，该过程是由 Jones等［4］开发的宏程序，

专门用于分析异质性发展轨迹。

实例分析

本研究数据来自于一项针对发育期女生脂肪量

的长期追访研究，该研究对一群10岁的女生测量其

脂肪量，并分别于2、4、6年后分别再次测量，以观察

脂肪量变化情况。本例从中随机选出60例4次观测

均完整的数据作为本次实例分析用。

首先从研究对象中随机抽取了6例受试者的数

据，绘制其脂肪量随时间变化的趋势。不同研究对

象的发展趋势各有不同（图 1），提示可能存在异质

性。因此可以考虑采用轨迹分析模型寻找不同发展

趋势的亚组。

考虑到本研究数据较少，并结合实际情况，分别

对 1、2、3 组的模型进行拟合（≥4 组情况未探索）。

其 BIC 值分别为-820.30、-735.62、-707.09，3 组的

BIC值比单组、2组升高的值远远＞6，可以较明显地

看出分3组拟合效果最佳。而且从AvePP来看，3组

的验后概率分别为 0.98、0.99、1.00，提示分 3组效果

较好。

表1给出了3个亚组各参数的估计结果，图2给

出了3个亚组的发展轨迹及各组的比例。各亚组发

展轨迹的拟合均从高阶（3阶）开始，高阶不显著时，

则继续拟合低阶项。拟合结果显示，第1组的3阶和

2阶均无统计学意义，直线趋势有统计学意义。第2

组和第 3组的 3阶均无统计学意义，而 2阶和 1阶均

有统计学意义。

第1组人群占了绝大多数（73.3%），反映了正常

女生的脂肪增长情况，称为正常脂肪组。这一亚组

初始脂肪量最低（intercept＝7.18487），但一直呈直

线上升趋势（slope＝0.09998）。

第2组人群占23.3%，这一人群呈二次曲线发展

趋 势 ，称 为 偏 高 脂 肪 组 。 初 期 脂 肪 量 较 高

（intercept＝16.57769），后 2 年 呈 直 线 上 升 趋 势

（linear slope＝0.29637），但 2 年后增长速度下降

（quadratic slope＝-0.00230）。

第 3 组人群比例最低，仅为 3.3%，这部分人虽

然少，但代表了某些发育较为特殊的女生，称为超

高 脂 肪 组 。 这 一 亚 组 初 期 脂 肪 量 便 很 高

（intercept＝28.077 96），而且上升速度较快（linear

slope＝0.406 75），但到 4 年后增长速度开始下降

（quadratic slope＝-0.00329）。

讨 论

轨迹分析模型在有的领域也称为潜分类增长模

型（LCGM），其原理就是假定总体存在异质性，可分

为多个潜在的亚组或类别，目的是探索各亚组的发

展轨迹，并结合专业知识分别赋予各亚组较为实际

的含义名称。

图1 6名观测对象脂肪量随时间变化的趋势

表1 3个亚组各参数的估计结果

亚组

1

2

3

参数

intercept

linear

intercept

linear

quadratic

intercept

linear

quadratic

参数估计

7.184 87

0.099 98

16.577 69

0.296 37

-0.002 30

28.077 96

0.406 75

-0.003 29

sx

0.431 42

0.008 89

0.945 30

0.054 72

0.000 60

2.489 22

0.144 63

0.001 59

t值
16.654

11.252

17.537

5.416

-3.815

11.280

2.812

-2.071

P值

0.000 0

0.000 0

0.000 0

0.000 0

0.000 2

0.000 0

0.005 3

0.039 5

图2 3个亚组的脂肪量发展轨迹图
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轨迹模型的分析是一个动态过程，要得到一个

最佳模型，不仅需要确定亚组数目，还需要确定各亚

组的发展轨迹形状。通常情况下，亚组的确定需同

时考虑统计学评价指标和专业知识。如本分析案例

中，不管是从统计学还是专业来看，单组都不是最佳

选择。如果分4组，结果主要是把第1组人群又分两

类（结果未列出），形状完全一致，只是截距的不同，

从专业上来看，并无太多实际意义。因此本例最终

选择分为3种发展轨迹。

各亚组形状的确定通常先从高阶开始，如果高

阶参数统计学意义不显著，则去掉高阶，继续拟合低

阶参数。为了保证模型的简洁性，无统计学意义的

高阶参数应从模型中剔除，但线性参数不管其统计

学意义是否显著，一般都应包含在模型中［3］。

轨迹分析模型可以较好地拟合异质性总体，该

模型假定总体内存在不同发展轨迹的亚组，但在同

一亚组内假定是同质的，即假定同一亚组内的个体

具有相同的截距和斜率。这一假定有时在实际中难

以满足，针对这一问题，Muthén和Muthén等［5］提出

了增长混合模型（GMM），该模型可以看作是轨迹分

析模型的扩展，它允许同一亚组内个体的增长参数

（截距、斜率等）存在变异。由于增长混合模型允许

同一亚组内存在个体变异，因此其拟合指标往往优

于轨迹分析模型，但由此也带来估计的复杂。实际

应用中，通常可先对数据采用轨迹分析模型确定亚

组及轨迹形态，然后可观察各亚组内的个体是否相

对同质，如果形态大致相同，则采用轨迹分析模型即

可。如果发现同一亚组内个体异质性较大，可进一

步采用增长混合模型进行拟合。

轨迹分析模型在国外不少领域已取得较好应

用，尽管有学者提出了该模型在应用中的一些局限

性［6］，但该模型仍是一个积极发展的领域，而且不断

有新的研究成果出现［7］。目前轨迹分析模型已可以

通过 SAS 软件的 proc traj 过程及 M-Plus 软件来实

现，相信在今后会有更广泛的推广和应用空间。
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