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切勿“前后不一”——单因素分析筛选变量时变量应与多因素分析所用变量相同。

在统计分析的过程中，当结局存在多个影响因素的时候，我们常常需要借助多因素分析的方法得
到每个因素的独立效应。对于这类分析，临床流行病学经典的做法是先通过单因素分析，初步筛
选出可能有意义的变量(不同的研究者推荐的初筛界值略有差异，通常为p<0.1，
p<0.15或p<0.2)。经过初筛后，再将
①初筛p值符合上述标准，或是②p值大于上述界值但是临床或之前的研究中认为该因素确为结
局影响因素的指标，将这两类指标纳入多因素分析进一步验证是否有效应，并估计效应大小。

在这一过程中，涉及了两类分析手段的过渡，就是从单因素分析到多因素分析。在多数临床研究
中，如果样本量足够负担多因素分析时，单因素分析往往只用作初步变量筛选，而不作为最终的
结论。不少研究者也习惯接受这样的看法，但是您的单因素分析真的用对了么?这里面有个至关
重要的问题，就是
您的单因素分析、多因素分析中，自变量(影响因素)和因变量(结局变量)的尺度是否是一致的?

举个例子，假设我们想研究我国成年社区居民中血清总胆固醇(TG)过高的危险因素，初步纳入
了BMI、家族史、年龄、性别等指标。此时，反应肥胖的BMI可能是TG过高的危险因素，假设我
们最关心的结局是TG是否达到或超过了有临床意义的高值。毕竟TG一般意义上的增高似乎临床
意义也不大，只有达到了一个水平(比如大于5.98mmol/L)才会有临床意义。这也就意味着，在最
终分析的时候，研究者很可能会将TG作为一个二分类变量，使用logistic回归进行多因素分析。

此时问题就来了，我们手里有TG的实际水平(连续变量)，还有BMI的实际水平(连续变量)。我们
在通过单因素分析筛选变量的时候，是否还能直接分析TG水平和BMI水平之间的相关性呢?此时
不少研究者会觉得“没问题啊?不都是这两个变量么?”其实不然，作为连续变量的TG从信息量上
看与二分类变量TG已经不一样了，二分类变量的信息量少了很多;此外从临床意义上看，TG水平
与BMI水平之间存在相关，与BMI在TG是否异常升高两组间是否存在差异，这已经是两个完全不
同的任务了。当然，单纯从统计分析的过程考虑，连续变量间相关的假设检验与两组间均数的比
较，两者的p值已经不是一回事儿了。总之，

直接点儿说，多因素分析用什么样的变量，单因素分析就要用完全相同的指标来筛选变量。
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同理，BMI也可以从连续变量变为二分
类变量。如果我们
最终要纳入多因素分析(logistic回归)的是BMI的连续变量，则在最开始的单因素分析中，我们就
应该把BMI视为连续变量来处理
，展示BMI在TG高低两组间的平均水平，并比较BMI水平在TG组间的差异(t检验或非参数检验)
。但如果我们最终关心的是肥胖与否是否会影响TG水平及效应大小，也就是logistic回归的时候
要将BMI超标与否
这个二分类变量代入模型，此时单因
素分析的时候我们也要
将BMI作为分类变量处理——单因素分析与多因素分析中变量的形式保持一致。

此外，上述说法仅限于基于临床流行病学传统思路的数据探索和分析。其实近年来越来越多的方
法学专家都逐渐接受了一个看法，就是在建立统计学模型的过程中，建立一个每个变量都有统计
学意义的模型并不一定最好，更重要的是建立一个理论上完整和正确的模型。毕竟当一个理论上
对结局非常关键的因素，即便没有统计学意义，把它剔除在模型之外也会影响其他指标效应大小
的估计。因此在通过模型筛选变量的同时，我们一定不要忽略模型本身的合理性。

更多 统计方法 请访问 https://www.iikx.com/news/statistics/
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