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【摘要】 本文的目的是介绍m∶n配对设计二值资料一水平多重Logistic回归分析方法。首先，介绍了需要了解的基本概

念；其次，介绍了构建此类回归模型的基本原理；最后，通过一个实例介绍了使用 SAS实现计算的全过程。在此过程中，获得了

如下四点启示：其一，有必要确保所获得的科研资料是值得分析的；其二，有必要基于定量自变量产生派生变量；其三，有必要

同时采用“逐步法”“前进法”和“后退法”筛选自变量；其四，有必要采用多种方法评价不同回归模型对资料的拟合优度。
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【Abstract】 The purpose of this paper was to introduce the approach of multiple Logistic regression analysis for the binary data

collected from the m∶n paired design. Firstly，the basic concepts that need to be understood were introduced. Secondly，the basic
principle of constructing such regression model was presented. Finally，the whole process of computing with SAS was shown by an
example. In this process，the following four useful enlightenments had been obtained：① it was necessary to ensure that the scientific
research data obtained were worth analyzing；② it was necessary to generate the derived variables based on quantitative independent
variables；③ it was necessary to adopt the“stepwise method”“forward method”and“backward method”to screen the independent
variables at the same time；④ it was necessary to use several approaches to evaluate the goodness of fit of the different regression
models.

【Keywords】 M∶N paired design；Derived variable；Conditional probability；Likelihood function；Iterative computation

1 基本概念

1. 1 引言

在涉及“病例对照”的配对设计中，若病例数目

相对较少，而对照数目比较多，研究设计者倾向于

采取“1∶2”或“1∶r”的配对形式。然而，当病例和对

照的数目都较多时，为了增大样本含量，提高研究

的效率，研究设计者可能倾向于选择“m∶n”的配对

形式。这里的“m”和“n”都是大于等于 1的正整数，

而且，在各个“匹配组”中，“m”和“n”最好取相同的

数值，但也可取不同的数值。显然，后者更符合实

际工作的需要。

1. 2 合理确定配对条件

本期科研方法专题的第三篇文章提出了提高

配对设计质量的六个要领，研究设计者在进行科研

设计时，务必高度重视“合理确定配对条件”；除此

之外，还应有足够大的样本含量以及较好的样本代

表性。

1. 3 重视产生派生变量

当自变量中有定量变量时，应重视产生派生变

量（即取对数、平方根、平方、立方和交叉乘积项

等），将原有自变量和派生自变量（还包括基于多值

名义或有序自变量产生的哑变量）全部纳入“自变项目基金：国家高技术研究发展计划课题资助（2015AA020102）
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量筛选”；筛选自变量时，应尽可能多采取一些筛选

策 略 ，至 少 应 包 括“前 进 法 ”“后 退 法 ”和“逐

步法”［1-7］。

1. 4 关于本文的题目

本文的题目可能稍显“冗长”，其最精简的表述

为“条件 Logistic回归分析”。之所以采用现在这个

题目，是希望把“设计类型（指‘M∶N配对设计’）”“资

料类型（指‘二值资料’）”“水平数（指‘一水平’）”“自

变量数目（指‘多重’）”和“回归分析类型（指‘Logistic
回归分析’）”都一目了然地呈现出来。

2 回归模型的构建

M∶N配对设计二值资料一水平多重 Logistic回
归分析的基本原理与 1∶1及 1∶r配对设计相同，只是

由于每个匹配组中的病例数和对照数都有可能大

于 1，并且不同匹配组中的受试对象数可能不相等，

条件概率及条件似然函数的形式会比前两者略微

复杂［8-9］，现简述如下。

设共有 h个匹配组，编号为 1~h；第 i个匹配组

中有mi例病例和ni例对照，共（mi+ni）例受试对象，编

号为 1，2，…，mi，mi+1，mi+2，…，mi+ni，其中前mi例代

表病例，后 ni例代表对照；因变量取值为 1代表病

例，取值为 0代表对照；自变量的个数为 p，编号为

1~p；自变量的观测值用 x111表示，下标中的第一个

数字代表匹配组号，第二个数字代表受试对象的

组内编号，第三个数字代表自变量的编号；向量

Xit = ( xit1，xit2，⋯，xitp )表示第 i个匹配组中第 t个受

试对象自变量的观察值。

在第 i个匹配组内的（mi+ni）个受试对象中有mi
名病例的条件下，恰好前mi个受试对象属于病例组

的条件概率见式（1）：

Pi=
∏
t=1

mi

P (Xit|Y=1 )∏
t=mi+1

mi+ni
P (Xit|Y=0 )

∑
j

[∏
tj=1

mi

P (X( j )
itj
|Y=1 )∏

tj=mi+1

mi+ni
P (X( j )

itj
|Y=0 ) ]

（1）

式（1）中分子为当前样本出现的概率，分母为

各种可能组合情况下的概率之和，所谓各种可能组

合，是指（mi+ni）个受试对象中有mi名病例的所有可

能组合共有Cmi
mi + ni种。t表示受试对象的实际编号，tj

表示第 j种可能组合下受试对象的新编号，X( j )
itj
为相

应编号为 tj的自变量观察值向量。

根据Bayes原理对式（1）进行转换，将式（2）中的

Logistic回归模型表达式代入式（1）后化简得到式（3）：

P (Y=1|Xit )=Pi (Y=1|Xit )= 1
1+exp [ -( β0i+∑

k=1

p

βk xitk ) ]
（2）

Pi =
∏
t = 1

mi exp(∑
k = 1

p

βk xitk )

∑
j
∏
tj = 1

mi exp(∑
k = 1

p

βk x( j )itj k )
（3）

综合 h个匹配组，得到总的条件似然函数

见式（4）：

L =∏
i = 1

h ∏
t = 1

mi exp(∑
k = 1

p

βk xitk )

∑
j
∏
tj = 1

mi exp(∑
k = 1

p

βk x( j )itj k )
（4）

有了条件似然函数，就可对其取对数变换，然

后对其中的未知参数求偏导数，可获得联立方程

组。进而采取合适的非线性迭代算法，可求得参数

的估计值。

【说明】配对设计二值资料一水平多重 Logistic
回归模型的求解（包括参数估计、假设检验、拟合优

度评价等）非常复杂，一般需要借助统计软件来实

现，因篇幅所限，此处从略。

3 实例分析

3. 1 问题与数据

【例1】为探索分娩体重小于胎龄儿的原因，收集

226例产妇的资料［8］。其中 47例产妇分娩体重小于

胎龄儿，179例产妇分娩体重正常儿。对产妇的年龄

（A）进行配对，分析初潮年龄（X1）、身高（X2）、孕期是

否补铁（X3）、孕期是否补钙（X4）和孕期是否补锌（X5）
与体重小于胎龄儿的关系。令体重小于胎龄儿为 1
（Y=1）、正常体重儿为 0（Y=0）；服用过相应营养素补

充剂赋值为 1（X3=1，X4=1，X5=1）、未服用过相应营养

素补充剂赋值为0（X3=0，X4=0，X5=0）。见表1。
表1 分娩体重小于胎龄儿影响因素的m∶n配对病例对照研究资料

id
1
2
3
…

224
225
226

Y
1
1
1
…

0
0
0

A
20
20
20
…

30
30
30

X1
14
14
14
…

12
12
13

X2
162
158
165
…

168
152
150

X3
1
0
0
…

0
0
0

X4
1
0
0
…

0
0
0

X5
1
0
0
…

0
0
0

注：因篇幅所限，详细数据见文献［8］
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3. 2 分析策略

3. 2. 1 仅依据题中的自变量并采取三种方法筛选

自变量

3. 2. 1. 1 变量说明

设Y为因变量（体重是否小于胎龄儿），“Y=1”
代表体重小于胎龄儿、“Y=0”代表正常体重胎龄儿。

再设 age=A，即把“age（年龄）”视为一个计量自变

量，同时，A（年龄）又是一个“配对标记变量”或“分

层变量”；X1和X2是另外两个计量变量；X3、X4和X5
都是“二值变量”。

3. 2. 1. 2 SAS数据步程序

利用以下SAS数据步程序，可创建SAS数据集a：
data a；
infile'D：\sastjfx\data10_4. txt'；
input id Y A X1-X5 @@；

age=A；
run；

【说明】先将题中的全部数据按 226行 8列输入

计算机，并以文件名“data10_4. txt”存储在D盘文件

夹名为“sastjfx”之内。8列变量名依次为：“id Y A
X1-X5”，其中，“id”为“编号”，即受试对象的编号，

id=1、2、3、…、226；其他变量的含义如题中所述。

数据文件的格式为“文本文件”，其内的第 1行就是

第 1位受试对象的数据，绝对不能输入“变量名”。

“age=A；”是一个赋值语句，即产生一个新变量 age，
其各行的数值与变量A相同。

3. 2. 1. 3 SAS过程步程序

需要调用 LOGISTIC过程，采用逐步法、前进法

和后退法筛选自变量的结果相同，故仅呈现后退法

对应的程序如下：

proc logistic data=a descending；
model Y=age X1-X5/selection=backward sls=0. 05；
strata A；
run；
quit；

【说明】“descending”选项是要求给出“Y=1”（即

体重小于胎龄儿）发生概率的计算结果，否则，给出

“Y=0”（即体重正常）发生概率的计算结果；“strata A；”
语句表示以“年龄（A）”为“配对标记”或“分层变

量”，表明将创建配对设计二值资料多重 Logistic回
归模型。

3. 2. 1. 4 主要输出结果

主要输出结果见式（5）：

P (Y = 1) = e-0.1563X2
1 + e-0.1563X2 （5）

反映模型对资料的拟合优度的一个指标“-2L=
174. 159”，df=1。“-2L”是“-2倍的对数似然函数的

值”，自由度相同时，此值越小，表明所对应的模型

对资料的拟合优度越高。

3. 2. 2 增加由计量自变量产生派生自变量并采取

三种方法筛选自变量

3. 2. 2. 1 增加由计量自变量产生派生自变量

data b；
set a；

w1=age*age；w2=age*X1；
w3=age*X2；w4=X1*X1；
w5=X1*X2；w6=X2*X2；
w7=age*age*age；w8=X1*X1*X1；
w9=X2*X2*X2；w10=log10（age）；

w11=log10（X1）；w12=log10（X2）；

w13=exp（age）；w14=exp（X1）；

w15=exp（X2）；w16=w13/（1+w13）；

w17=w14/（1+w14）；w18=w15/（1+w15）；

w19=1/age；w20=1/X1；w21=1/X2；
run；

【说明】在数据集 a的基础上，增加 21个派生自

变量 w1-w21，创建数据集 b。其中，有些是平方变

换（如w1、w4、w6），立方变换（如w7、w8、w9），交叉乘

积变换（如 w2、w3、w5），对数变换（如 w10-w12），指

数变换（如 w13-w15），Logistic变换（如 w16-w18），

倒数变换（如w19-w21）。

3. 2. 2. 2 SAS过程步程序

采用逐步法和前进法筛选自变量的结果相同，

模型中仅保留 w3，其“-2L=176. 585”，df=1，略差于

前面的拟合效果，程序从略。而采用后退法，结果

有了一定的改善，其程序如下：

proc logistic data=b descending；
model Y=age X1-X5 w1-w21/selection=backward sls
=0. 05；
strata A；
run；
quit；
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3. 2. 2. 3 主要输出结果

主要输出结果见式（6）：

P (Y=1)= eZ
1 + eZ （6）

在式（6）中，Z=-1. 2264X2+0. 1377w2-0. 1186w4+
0. 00334w6

反映模型对资料的拟合优度的一个指标“-2L=
167. 015”，df=4。

若将前面过程步的“model”语句中“w1-w21”修
改成“w1-w9”，其他保持不变，则主要输出结果

见式（7）：

P (Y=1)= eZ
1 + eZ （7）

上 式 中 ，Z=-0. 9729X2+0. 1083w2-0. 00438w8+
0. 000011w9。

反映模型对资料的拟合优度的一个指标“-2L=
166. 860”，df=4。

比较模型（6）与（7）可知：后者稍微优于前者。

3. 3 拟合优度比较

3. 3. 1 依据“-2L”进行比较

模型（5）与（7）中所含参数数目不等，两者中何

者为优？可采用以下方法进行假设检验：

含参数少的模型的“-2L”与含参数多的模型

的“-2L”之差，服从自由度为 df的 χ2分布。这里，

df=df多 - df少，本例中，df=4-1=3。
χ2 = 174.159 - 166.860 = 7.299，df=3
查 χ2值表，得：χ20.05( 3 ) = 7.815，因 7. 299<7. 815，

说明 P>0. 05。就本例而言，含 4个自变量的模型

（7）并未明显优于仅含1个自变量的模型（5）。

3. 3. 2 依据kappa值比较

可以分别基于模型（5）和（7）计算出“预测概

率 P̂”，它是将各受试对象的自变量的取值代入模

型计算出来的，它代表“Y=1”发生的概率。于是，当

“P̂”大于某个“界值Pc”时，可判断该个体属于“Y=1”，
否则，判断该个体属于“Y=0”。这样就可以获得一

个预测的二值结果变量Yhat，它的取值为 0或 1。接

下去，就可以做出一个关于“Y”与“Yhat”的交叉频数

表。见表2。
由表 2可以计算出两种情况下的“kappa值”（即

反映模型与资料吻合程度或一致性高低的统计指

标），此值越大，说明模型与资料越吻合。

按常理，应取Pc = 0.5，但此时kappa值并不够高。

对于模型（5）而言，Pc = 0.32时，kappa=0. 3470
为最大值，P<0. 0001（说明总体 kappa值不为 0）；而

对于模型（7）而言，经尝试，Pc = 0.35时，kappa=
0. 3989为最大值，P<0. 0001（说明总体 kappa值
不为0）。

由此可知，模型（7）稍优于模型（5）（注意：此处

不便对两个kappa值进行假设检验）。

基于 SAS计算出表 2中与模型（5）对应结果所

需要的SAS程序如下：

proc logistic data=a descending；
model Y=X2；strata A；
output out=aaa1 p=prob；

run；quit；
data bbb1；
set aaa1；
if prob>0. 32 then yhat=1；
else if prob<=0. 32 then yhat=0；

proc freq data=bbb1；
tables y*yhat/agree；test kappa；

run；
基于 SAS计算出表 2中与模型（7）对应结果所

需要的SAS程序如下：

proc logistic data=b descending；
model Y=X2 W2 W8 W9；strata A；
output out=aaa2 p=prob；run；quit；
data bbb2；
set aaa2；
if prob>0. 35 then yhat=1；
else if prob<=0. 35 then yhat=0；

proc freq data=bbb2；
tables y*yhat/agree；test kappa；

run；
4 讨论与小结

4. 1 讨论

对配对设计二值资料构建一水平多重 Logistic
回归模型，不能计算ROC曲线下的面积AUC，故不

能基于此比较不同模型对资料的拟合优度。基于

“-2L”数值比较不同模型对资料的拟合优度时，不

表2 基于模型（5）和（7）计算得到的交叉频数表

Y
0
1

例 数

模型（5）Yhat： 0
154
24

1
25
23

模型（7）Yhat： 0
160
24

1
19
23
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够直观，灵敏度也不够高。由模型导出的“kappa
值”来比较不同模型对资料的拟合优度，仅是一种

尝试，且不便进行不同模型对应的 kappa值的假设

检验。

当资料中含有较多计量自变量时，产生派生自

变量在一定程度上有利于构建出具有较高拟合优

度的回归模型；当自变量中有“多值名义或有序变

量”时，应产生“哑变量”，且应将来自每个原变量的

“多个哑变量”视为一个“整体”（其所有“水平”的回

归系数之和等于 0），实现的方法是在 LOGISTIC过

程步中使用“class语句”（参见本期科研方法专题第

二篇文章）；对自变量中的“二值变量”不必产生派

生变量，因为那些派生自变量没有实用价值。

筛选自变量时，应尽可能采用多种策略，如“逐

步法”“前进法”和“后退法”。当全部自变量数目较

多时，往往有可能获得拟合效果不同的回归模型［1］。

4. 2 小结

本文介绍了m∶n配对设计二值资料一水平多

重 Logistic回归分析的基本原理，并通过一个实例，

介绍了使用SAS软件实现统计分析的全过程。获得

了如下四点启示：其一，有必要确保所获得的科研

资料是值得分析的；其二，有必要基于定量自变量

产生派生变量；其三，有必要同时采用“逐步法”“前

进法”和“后退法”筛选自变量；其四，有必要采用多

种方法评价不同回归模型对资料的拟合优度。

由基本常识可知，能否获得非常理想的统计分

析结果，仅在较小的程度上取决于所采用的统计分

析方法和实现分析的策略。真正起决定性作用的

是研究设计是否科学、严谨和完善；研究过程是否

依据标准操作规程、是否有严格的质量控制措施；

数据是否精准、可靠，是否具有重现性，它们才是决

定所获得的数据是否值得分析，以及分析结果是否

真实揭示了研究问题内在客观规律的重要基础。
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