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多维网状结构：流行病学病因研究的

一种思路与方法

杨廷忠 !"#$% !"&’("&&)

*+构想依据：近年来国内学者对恶性肿瘤和心血管病等
慢性疾病病因的流行病学研究已经做了不少的探索和卓有

成效的工作，对这些疾病的控制起到了积极的作用。对于疾

病的病因已有多种认可的解释模型：三角模式、轮状模式、树

状模式和网状模式等［*］。对恶性肿瘤和心血管病等慢性疾

病而言，其中涉及社会、行为和心理因素且具有举足轻重的

作用，各种因素不但与疾病发生联系而且因素之间也相互关

联和相互衔接，实际上疾病是多种因素相互作用而导致的结

果。所以用网状模型描述这些疾病的发生与存在比较符合

实际情况。我们认为病因因素与疾病的联系呈多维网状结

构。这个结构是一个整体。在这个结构中，因素与因素、因

素与疾病间相互关联、前后衔接；在这个结构中，既有单个因

素的连接点又有多个因素的交汇点；在这个结构中，疾病可

以不是终点。就病因因素而言，它们不但具有直接作用，而

且还具有间接作用；不但具有主效应作用，而且还可具有反

馈作用；特别是可能还有支配若干因素的潜在因子存在。

图 *显示遗传、个性、社会因素、心理压力、行为和冠心
病间呈现出多维网状结构的关系。各种因素在多个维度上

相互关联。值得强调的是模型中 ,个行为因素后面有一个
潜在因子在支配着，这个潜在因子就是心理压力，它是这些

行为因素的根，是十分重要的行为源病因因素。只要将此得

以控制，这些行为因素就有可能在某些程度上得以控制，这

对于疾病的预防具有非常重要的作用。从疾病的预防效果

而言，干预措施应指向某些因素的系统根基。多维网状结构

模型是一种整体思维方法，而目前流行病学危险因素分析的

方法则将每个因素与疾病的关系孤立地看待，这样各种因素

对致病作用的位点和性质就难以识别，对实施干预带来了很

大困难。同时只重视末梢而忽略根基的思维方法决定了干

预效果的低效性。

-+实际操作：多维网状构架不但具有解释实际问题的合
理性，而且具有可操作性。在病因研究中往往涉及到一些社

会、行为、心理变量，这些变量的测量和测量误差估计是一个

棘手的问题。因为它们大多是一些抽象的概念，往往变异性

大，测量难以把握，甚至被认为这种研究缺乏可靠性。其中

很多变量本身无法直接被观察，需要用其他的多重测量来表
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达。目前流行病学研究对于这一问题的处理办法通常有两

种，一是使用一些现成的测量工具，但现有的测量工具十分

有限，难以适应对于各种疾病的研究，更不能表述研究者活

跃的思维，使其只局限于分析若干个变量与某些疾病之间的

关系；二是直接用某一测量项目表达某一概念，但这种做法

的误差非常大。如饮酒行为应由饮酒的频率、量和种类多重

属性来决定，显然任何单一的测量难以准确反映饮酒行为的

概念。行为的测量应建立在概念的准确把握和严格的实施

上。将多重变量测量的理念和操作纳入到多维网状结构模

型中去可以较好地解决这一问题。不但应考虑如何应用若

干个测量项目准确地表达某一变量的属性，而且应将这部分

内容作为整个结构的有机部分进行整体思考和判断。至于

最终测量效果，应用结构方程模型还可以做出估计。

图! 遗传、个性、社会因素、心理压力和行为与
冠心病间的多维网状结构关系

分析和检验多维网状结构可使用结构方程模型统计方

法。该方法由两部分构成，第一部分为测量模型，说明潜变

量和测量变量间的关系。用两个方程来表示：!（ " > *）?! !

（# > $）"!（$ > *）@"（ " > *），%（ & > *）? ! %（ & > ’）"#
（’ > *）@$（ & > *）。式中 ! 和 % 分别为内生测量变量和外生
测量变量所构成的向量（ " > *）和（ & > *）；! ! 和! % 分别为 !
对!和 % 对#的因子负荷矩阵（# > $）和（ & > ’）；!为内生
潜变量所构成的向量（$ > *）；!为外生潜变量所构成的向量
（’ > *）；"和$分别为 ! 和 % 的测量误差所构成的向量（ " >
*）和（ & > *），它们被假定与#和%不相关并且它们之间也互
不相关。第二部分为潜变量模型，表示外生潜变量和内生潜

变量之间的因果关系。其形式为：!（$ > *）? (（$ > $）"!
（$ > *）@&（$ > ’）"#（’ > *）@%（$ > *）。式中 ( 为内生
潜变量对内生潜变量｛!｝效应系数的$ > $ 矩阵，&为外生
潜变量（#）对内生潜变量｛!｝效应系数的 A > $矩阵，最后一
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项为残差项构成的向量（! ! "），它被假定接近于 #并与!不
相关。模型的拟合优度检验使用如下指标：$%&为拟合优度
指数，表示由模型能够解释的变异和共变异，其值在 # 和 "
之间，在#’(以上时表示方程拟合良好。)$%&为考虑了自由
度后的 $%&，其值通常 * #’+时表明拟合良好。,-,为均方根
残差，表示平均拟合度的残差测量，其值 . #’"时表明拟合良
好。似然比!

/检验无显著性表明观察和预测的共变异矩阵

差别不明显，方程拟合良好；值得注意的是，在大样本条件下

即使其他指标拟合情况很好，很小的差别会使!
/ 值变得显

著，故对该指标的要求不必很严格。参数评价使用 " 检验
法，群内比较使用标准参数，群间比较使用非标准参数［/，0］。

结构方程模型运算可以在 1211统计软件的 3&1,43程序上进
行或在 1)1软件 5)3&1模块的 461程序上进行。461编程
首先指明 5)3&1模块，再在 ,78语句中列出各变量（标号）矩
阵，结果变量在前，原因变量在后；第一层次运算负荷值和路

径参数，第二层次运算误差参数［9］。

0’应用实例：应用对江苏省铜山县 9所中学 :0/名高中
男生吸烟和饮酒行为为期 9个月的干预资料［;］。在此我们
根据行为学的理论假设了心理控制源、吸烟、饮酒和口的活

动与情绪失调关系的网状结构模型。人口学特征、家庭背景

变量作为混杂变量来设计。吸烟以每周吸的支数来报告，

按 . "支、"支、/支和 * /支编码。饮酒行为以每月饮的有
效次数来报告，按 . "、" < /、0 < 9和 * 9个有效次编码；口的
活动用吃零食和咬异物两项测量来表达；心理控制源变量纳

入分析的为内源性（&）、有势力的他人（2）和机遇（5）量表得
分；情绪状态纳入分析的为情绪失调评分（=->）。以上变量
和项目的测量见文献［;］。吸烟和饮酒状态在干预前后测
量，其他变量在干预后测量。纳入分析的变量均为干预末测

得值。统计分析使用 1)1软件上 5)3&1模块上 461程序进
行［9］。分两步进行，第一步分析吃零食和咬异物测量对口的

活动的表达。模型拟合满意（$%&：#’(+0 ?，)$2&：#’(:0 9，

!
/ @ :’:?，# * #’#;），两因子负荷值检验均在#’#"水平上显
著。第二步分析外源变量和内源变量之间的关系。方程拟

合满意（$%&：#’((" "；)$%&：#’(:; ?，!
/ @ 0#’?(，# * #’#;），结

果见图 /。各变量平均数和标准差分别为：&：/+’+#，?’9;；2：

//’+?，:’#+；5："(’0#，+’+/；=->：9(’?+，0"’#0；吸烟："’/"，
#’?9；饮酒："’;/，#’+9；吃零食：#’0:，#’9+；咬异物：#’/:，
#’99。
图 /只显示了主效应模型，各种关系的相反作用加入模

型后，方程的拟合不理想，有待于进一步探索。在这里结构

方程模型表述了若干个变量与情绪失调之间较复杂的关系，

显示了各路径间的主效应方向。心理控制源直接或通过吸

烟和饮酒对情绪失调产生作用，吸烟和饮酒引起情绪失调，

而后者又可引起口的活动。由此可见，在这几种行为中，吸

烟和饮酒是情绪失调的因；而咬异物和吃零食是情绪失调的

果，可以理解为机体对情绪失调的行为调节方式。如将观察

期间吸烟和饮酒启动或戒除变量指标代替图 /中的吸烟和
饮酒变量指标（两种状态的分类见文献［;］），这种关系也成
立。如果使用目前在病因研究中普遍应用的流行病学危险

因素研究的方法探讨以上关系，只会获得心理控制源、吸烟、

饮酒、咬异物、吃零食等因素与情绪失调关联的信息，而联系

的内在机制则无法得知。

9’评述：多维网状病因研究模型应该建立在符合实际的
理论构思和严格的变量测量之上。全面了解所要研究疾病

的研究现况，深刻领会相关的理论，深思熟虑的思考和论证，

使研究更为严密并富有理论与实际意义。如果无任何理论

依据和实际工作的基础就直接建构模型，这种模型除了提供

统计学相关的意义外，别无任何帮助。同样没有准确的数据

为基础，就不会产生较理想的结构模型。使用结构模型的优

势在于对于潜在变量的认识和评价，这对于慢性病的病因研

究颇为重要。显然，得到支配与疾病有关联的若干因素的根

要比单纯寻求各因素与疾病的关联更为重要。对于病因潜

在变量的统计分析首先要看若干病因因素之间有无关联，然

后再分析这种联系能否被一个共同因子所解释及这一个因

子是否导致疾病的发生。由于这一过程是一种验证的方法，

而不是探索的手段，故这一方法的使用应该在其他流行病学

病因研究方法的基础之上进行。既然称这种病因研究策略

是多维网状结构，结构中所涉及的要素间不但呈上下左右空

间关系且呈前后的时间关系，故这一方法所要求的应为纵向

观察研究，作为适用这一病因研究策略分析的结构方程模型

"、#为测量误差，$为因聚负荷值，! 为路径参数值，$ 为相关系数

图! 根据实例模拟的心理控制源、吸烟、饮酒和口的活动与情绪失调关系的网状结构模型
初始的设计也是针对这类资料的。当然有些横向资料在逻 辑上具有纵向资料的性质，如，父母吸烟与子女吸烟的关系，
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故没有必要刻板地看待这一问题。通过横断面资料依据有

关变量逻辑上的因果关系检验建立的模型，也许会为病因研

究提供某些线索和为进一步的纵向研究打下基础。多维网

状结构是一种因果关系模型。在这个模型中，有些变量只影

响其他变量，而不受另一些变量的影响，常见的是一些人口

学和社会变量；而有些变量则处于以上两种情况，常见的是

一些心理、行为变量；过去我们常将疾病作为只受其他变量

影响的变量来处理，实际上很多情况下疾病对其他变量有反

向作用，正如图 !所示；明确这一点对于认识疾病发生的机
制大有裨益。

结构方程模型最初的设计主要针对连续变量的分析，特

别是结构中的出口变量应为连续变量。但在流行病学病因

研究中常常为分类变量。现已发展出适合于分类资料的结

构分析模型，其基本思路是对分类变量 " 进行标准化处
理［#］。同时可以采取变通的办法，如果出口变量为分类变

量，可以在此变量上连接某个或某些连续变量，使其变为中

间变量。也可采取分步分析策略，但这样做的缺陷在于可能

使整个模型的拟合优度有所下降。所要指出的是结构方程

模型分析能够用若干个指标对模型的拟合优度做出估计，这

种估计是表示模型对数据总拟合度测量的统计学意义，而不

能用来判断模型的质量和模型的理论及实际意义。模型能

对测定误差做出估计当然很好，但关键还是实际测量中的控

制。最后要强调的是应用结构方程模型得出的结论只能用

来排除不能用以肯定。
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黄金海岸沙门菌引起食物中毒的调查

孙凤琪 计国欣

!&&C年 U月，从广州市海珠区某制衣厂食物中毒病人粪
便中分离出 !(株黄金海岸沙门菌，此菌型在国内首次检出。
流行病学调查：U月 !(日下午 #时，该厂有 D’人在厂内

擅自开设的食堂就餐，当晚 !E 时就餐者陆续出现呕吐、腹
胀，次日病情加重，继发出现腹泻、高热、肌肉疼痛等症状。

先后有 DE例中毒病人住院治疗，占就餐人数的C’$UY。病人
中除有白细胞、中性白细胞升高外，还出现脱水、电解质失

衡。经抗感染及对症治疗 ! Z D M全部治愈出院。
细菌分离鉴定：按国家标准 !&C’ 年《食品卫生检验方

法》（微生物学部分）进行，同时挑取菌落在营养琼脂平板上

作者单位：’!E%CC 广州市海珠区卫生防疫站微生物检验科（孙凤

琪）；中国药品生物制品检定所（计国欣）

作沙门菌 V)!噬菌体裂解试验，经 DU[培养 ( Z # ;，被 V)!沙
门菌属噬菌体裂解。该菌株为革兰阴性杆菌，有动力，在 11
琼脂平板上菌落呈圆形，外观光滑、湿润、无色半透明，菌落

中心呈黑色，中等大小。生化反应符合沙门菌。

血清学鉴定：!#(种沙门菌属诊断血清由卫生部兰州生
物制品研究所生产（有效期内使用）。采用玻片凝集试验，沙

门菌属 0Z F群“V”多价诊断血清凝集（!），生理盐水对照阴
性。“V”因子血清 #，C凝集（!），“\”因子血清第一相!凝集
（!），第二相 ,，]血清凝集（"），]阴性，@血清凝集（!）。
其抗原式为 #，CP!P ,，@。该菌株经中国药品生物制品检定所
复核证实为黄金海岸沙门菌，检定菌号 D’%#。
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