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应用 Ｒ 软件的 ｐｏＬＣＡ 程序包实现潜在类别分析
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　 　 【提　 要】 　 目的　 使用 Ｒ 软件的 ｐｏＬＣＡ 程序包进行潜在类别分析ꎮ 方法　 本文将以 Ｄａｙｔｏｎ«Ｌａｔｅｎｔ Ｃｌａｓｓ Ｓｃａｌｉｎｇ
Ａｎａｌｙｓｉｓ»中的数据为例来说明如何运用 Ｒ 软件的 ｐｏＬＣＡ 程序包进行潜在类别分析( ｌａｔｅｎｔ ｃｌａｓｓ ａｎａｌｙｓｉｓꎬＬＣＡ)ꎬ并展示相

关代码运行后的结果ꎮ 结果　 示例数据被分为两个潜在类别ꎬ各类别的概率分别为 ０.８３９、０.１６１ꎮ 结论　 与传统的 ＳＡＳ、
ＳＴＡＴＡ、Ｍｐｌｕｓ 等软件相比ꎬ Ｒ 软件中的 ｐｏＬＣＡ 程序包可以在最佳潜在类别数目未知的情况下顺次进行多个潜在类别数

目的循环并输出最优模型ꎬ同时还可以进行带有协变量的潜在类别分析ꎬ为研究者提供了一种快速又简单便捷的潜在类

别分析方法ꎮ
【关键词】 　 ｐｏＬＣＡ 程序包　 潜在类别分析　 Ｒ 软件　 潜在聚类分析
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　 　 在潜在类别模型( ｌａｔｅｎｔ ｃｌａｓｓ ｍｏｄｅｌꎬＬＣＭ)的基础

上ꎬ出现了潜在类别分析( ｌａｔｅｎｔ ｃｌａｓｓ ａｎａｌｙｓｉｓꎬＬＣＡ)这
一统计方法ꎬ此方法可用于识别群体中具有某些外部

特征的不同亚群ꎬ这些亚群被称为潜在类别ꎮ 潜在类

别分析旨在通过潜在类别变量来解释外显变量之间的

关联ꎬ进而维持外显变量的局部独立性[１]ꎮ 潜在类别

分析在心理学、医学、人文社会科学等领域广泛使

用[２－５]ꎮ Ｒ 软件具备强大的数据处理及绘图功能ꎬ其
下载及使用均免费[６]ꎮ ｐｏＬＣＡ 程序包是 Ｒ 软件专门

用来做潜在类别分析的程序包ꎬ由 Ｄｒｅｗ Ｌｉｎｚｅｒ 和

Ｊｅｆｆｒｅｙ Ｌｅｗｉｓ 等人研发[７]ꎬ版本为 １.６.０ꎬ该程序包采

用的算法是两种基于最大似然估计的迭代算法ꎬ分别

为 ＥＭ( ｅｘｐｅｃｔａｔｉｏｎ ｍａｘｉｍｉｚａｔｉｏｎ) [８] 和 ＮＲ ( ｎｅｗｔｏｎ －
ｒａｐｈｓｏｎ)算法ꎮ 本文以 Ｄａｙｔｏｎ«Ｌａｔｅｎｔ Ｃｌａｓｓ Ｓｃａｌｉｎｇ Ａ￣
ｎａｌｙｓｉｓ»中的数据为例来演示 ｐｏＬＣＡ 程序包的使用方

法[９]ꎮ

模型基本原理

当我们使用其他统计学方法进行分析时ꎬ容易忽

略变量间的关联性ꎮ 潜在类别分析的基本假设是ꎬ可
以用少数互斥的潜在类别变量来解释各外显变量之间

的关系ꎬ使得外显变量能够维持其局部独立性[１０]ꎮ 假

设有 Ａ、Ｂ、Ｃ 三个外显变量ꎬ分别具有 ｉ、ｊ、ｋ 个水平数ꎬ
其彼此之间不相互独立ꎮ 若存在一具有 ｔ 个潜在类别

的潜变量 Ｘꎬ其不仅可以解释 Ａ、Ｂ、Ｃ 三者间的关系ꎬ
且在 Ｘ 的每个类别中ꎬＡ、Ｂ、Ｃ 这三个外显变量能够维

持局部独立性ꎬ即为潜在类别分析ꎬ其数学模型为:
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式中 πＡＢＣ
ｉｊｋ 表示一个潜在类别模型的联合概率ꎬπＸ

ｔ 为潜

在类别概率(ｃｌａｓｓ ｍｅｍｂｅｒｓｈｉｐ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｉｅｓ)ꎬ它表示当

观察变量局部独立时ꎬ潜变量 Ｘ 在第 ｔ 个水平的概率ꎬ
即各潜类别的人数占总体的比例ꎬ各潜在类别概率之

和等于 １ꎮ π􀭵ＡＸ
ｉｔ 为条件概率 ( ｉｔｅｍ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｐｒｏｂａｂｉｌｉ￣

ｔｉｅｓ)ꎬ表示属于第 ｔ 个潜在类别的个体对观察变量 Ａ
的第 ｉ 个水平作出反应的概率ꎬ即潜类别组内的个体

在外显变量上的作答概率ꎬ类似于因子分析中的因子

载荷ꎬ反映潜变量与外显变量间关系的强弱ꎮ 我们可

以根据条件概率ꎬ命名和解释各潜类别ꎮ 各外显变量

的条件概率总和等于 １[１ꎬ １１]ꎮ

ｐｏＬＣＡ 程序包的加载

在 Ｒ 软件中输入下列命令进行程序包的安装及

加载:
ｉｎｓｔａｌｌ.ｐａｃｋａｇｅｓ(" ｐｏＬＣＡ" )
ｉｎｓｔａｌｌ.ｐａｃｋａｇｅｓ(" ｓｃａｔｔｅｒｒｐｌｏｔ３ｄ" )
ｌｉｂｒａｒｙ(" ｓｃａｔｔｅｒｐｌｏｔ３ｄ" )
ｌｉｂｒａｒｙ(" ｐｏＬＣＡ" )
此处同时安装 ｓｃａｔｔｅｒｒｐｌｏｔ３ｄ 程序包是由于 ｐｏＬ￣

ＣＡ 程序包绘图需要 ｓｃａｔｔｅｒｒｐｌｏｔ３ｄ 程序包的辅助ꎬ在
弹出的对话框中选择某个镜像安装(ＣＲＡＮ)ꎬ安装完

成之后使用上述命令加载两个程序包即可ꎮ

数据加载

本文的实例分析采用程序包的示例数据 ｃｈｅａｔｉｎｇ.
ｃｓｖ 来进行示例演示[９]ꎬ该示例数据显示的是 ３１９ 名

大学生的 ＧＰＡ 以及有无 ４ 种作弊行为ꎬ该数据集共有

５ 个 变 量ꎬ 分 别 为 “ ＬＩＥＥＸＡＭ ”、 “ ＬＩＥＰＡＰＥＲ ”、
“ＦＲＡＵＤ”、“ＣＯＰＹＥＸＡＭ”、“ＧＰＡ”ꎬ均为分类变量ꎬ
分别表示:①为了逃避考试而撒谎(ＬＩＥＥＸＡＭ)ꎻ②因

不能按时交论文而撒谎(ＬＩＥＰＡＰＥＲ)ꎻ③购买一篇论

文作为自己的论文上交ꎬ或者在考试前获得了一份试

卷的副本(ＦＲＡＵＤ)ꎻ④考试时抄袭邻座同学的答案
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(ＣＯＰＹＥＸＡＭ)ꎻ⑤平均学分绩点 ( ｇｒａｄｅ ｐｏｉｎｔ ａｖｅｒ￣
ａｇｅꎬＧＰＡ)ꎮ 其中“ＧＰＡ”分为五类:①≤２.９９ꎻ②３.００~
３.２５ꎻ③３.２６ ~ ３.５０ꎻ④３.５１ ~ ３.７５ꎻ⑤３.７６ ~ ４.００ꎮ 有 ４
名学生无法获取 ＧＰＡꎮ 具体数据见 ｈｔｔｐ: / / ｇｉｔｈｕｂ.
ｃｏｍ / ｆｅｎｇｙｕｊｉａ８８ / ｐｏＬＣＡ－ꎮ 需要注意的是ꎬ潜在类别

分析只针对分类变量ꎬ若数据中有连续变量ꎬ则需转化

为分类变量或使用潜在剖面分析( ｌａｔｅｎｔ ｐｒｏｆｉｌｅ ａｎａｌｙ￣
ｓｉｓꎬＬＰＡ)ꎮ 另外ꎬ数据集中不能包含 ０、小数及负值ꎬ
若为二分类变量ꎬ则需将“０”、“１”改为“１”、“２”ꎮ 使

用指令 ｄａｔａ(ｃｈｅａｔｉｎｇ)加载数据ꎬ加载数据后可以使用

指令 ｖｉｅｗ(ｃｈｅａｔｉｎｇ)来查看数据ꎬ还可以使用指令 ｅｄｉｔ
(ｃｈｅａｔｉｎｇ)来编辑数据ꎬ若要导入自己的数据集ꎬ可以

使用指令 ｄａｔａ<－ｒｅａｄ.ｃｓｖ( ｆｉｌｅ.ｃｈｏｏｓｅ())ꎮ

数据分析

加载完数据集之后即可开始数据分析ꎬｐｏＬＣＡ 程

序包的数据分析功能主要通过“ｐｏＬＣＡ()”函数进行ꎬ
该函数可完成无条件的潜在类别分析以及带有协变量

的潜在类别分析ꎮ 下面以示例演示使用该程序包进行

数据分析的过程ꎮ
１.无条件潜在类别分析

若潜在类别数量已知ꎬ则可使用下列命令进行无

条件潜在类别分析:
ｆ < － ｃｂｉｎｄ ( ＬＩＥＥＸＡＭꎬ ＬＩＥＰＡＰＥＲꎬ ＦＲＡＵＤꎬ

ＣＯＰＹＥＸＡＭ) ~１
ｃ２<－ｐｏＬＣＡ( ｆꎬｃｈｅａｔｉｎｇꎬｎｃｌａｓｓ＝ ２ꎬｍａｘｉｔｅｒ ＝ １０００ꎬ

ｇｒａｐｈｓ ＝ ＴＲＵＥꎬｔｏｌ ＝ １ｅ－１０ꎬｎａ. ｒｍ ＝ ＴＲＵＥꎬ ｐｒｏｂｓ. ｓｔａｒｔ
＝ＮＵＬＬꎬｎｒｅｐ＝ １ꎬｖｅｒｂｏｓｅ＝ＴＲＵＥꎬｃａｌｃ.ｓｅ＝ＴＲＵＥ)

命令中ꎬ“ＬＩＥＥＸＡＭ”、“ＬＩＥＰＡＰＥＲ”、“ＦＲＡＵＤ”、
“ＣＯＰＹＥＸＡＭ”为数据集中用于进行潜在类别分析的

外显变量ꎻ~ １ 表示此为不带协变量的无条件潜在类

别分析ꎻｃｈｅａｔｉｎｇ 为数据集ꎻｎｃｌａｓｓ 为潜在类别数量ꎻ
ｍａｘｉｔｅｒ 为最大迭代次数ꎻｇｒａｐｈｓ 为是否在命令运行结

束时对结果进行图形化的展示ꎬ默认值为 ＦＡＬＳＥꎻｔｏｌ
为一个用于判断何时达到收敛的容错值ꎬ当一次迭代

的对数似然函数值( ｌｏｇ－ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ)变化小于 ｔｏｌ 值

时ꎬ考虑已找到最大对数似然函数值ꎬ算法终止ꎻｎａ.ｒｍ
为处理缺失值的方式ꎬＴＲＵＥ 表示缺失值在进行分析

前已从数据集中删除(整行删除)ꎬＦＡＬＳＥ 表示保留缺

失值ꎬｎａ.ｒｍ 的默认值为 ＴＲＵＥꎻｐｒｏｂｓ.ｓｔａｒｔ 为潜在类别

的顺序ꎬ默认值为 ＮＵＬＬꎬ表示潜在类别顺序随机ꎻ
ｎｒｅｐ 为模型估计的次数ꎬ将 ｎｒｅｐ 设置为大于 １ 的值则

会自动寻找对数似然函数的全局最大值ꎬ而不仅仅是

局部最大值ꎻｖｅｒｂｏｓｅ 为是否输出模型拟合的结果ꎬ默
认值为 ＴＲＵＥꎻｃａｌｃ.ｓｅ 为是否计算条件概率的标准误ꎬ
默认值为 ＴＲＵＥꎮ 上述命令的结果见图 １、图 ２ꎬ其中

ｃｌａｓｓ １ / ２ 表示潜在类别 １ / ２ 在各外显变量上的作答概

率ꎬ即条件概率ꎬＰｒ(１)表示未经历过外显变量事件的

概率ꎬＰｒ(２)表示经历过外显变量事件的概率ꎬ根据条

件概率ꎬ可对各类别进行命名和解释ꎬ例如我们发现类

别 １ 中大部分同学未有过作弊行为ꎬ类别 ２ 中大部分

同学曾有过作弊行为ꎬ那么我们可以据此将类别 １ 命

名为非作弊者组ꎬ类别 ２ 命名为作弊者组ꎻＥｓｔｉｍａｔｅｄ
ｃｌａｓｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｈａｒｅｓ 为各潜类别的人数占总体的比

例ꎬ即潜在类别概率ꎻ两个类别潜在类别分析的条件概

率见表 １ꎮ 结果中基于信息理论的赤池信息准则

(ａｋａｉｋｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｒｉｔｅｒｉａꎬＡＩＣ)、贝叶斯信息准则

(Ｂａｙｅｓｉａｎ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｒｉｔｅｒｉａꎬＢＩＣ)、Ｇ２ 值、χ２ 值为评

价模型拟合程度的指标ꎬ ＡＩＣ、ＢＩＣ、Ｇ２ 值、χ２ 值越小ꎬ
表示模型拟合程度越好ꎮ

图 １　 无条件潜在类别分析结果图

图 ２　 无条件潜在类别分析类别概率及条件概率结果图

表 １　 两个类别潜在类别分析的条件概率

外显变量
潜变量

类别 １(％)(非作弊者组) 类别 ２(％)(作弊者组)

ＬＩＥＥＸＡＭ ５７.７ １.７
ＬＩＥＰＡＰＥＲ ５８.９ ２.９
ＦＲＡＵＤ ２１.６ ３.７

ＣＯＰＹＥＸＡＭ ３７.６ １８.２
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　 　 若潜在类别数量未知ꎬ则需循环多个可能数量的

潜在类别ꎬ并最终输出最优模型ꎬ可使用下列命令进行

循环:
ｆ < － ｃｂｉｎｄ ( ＬＩＥＥＸＡＭꎬ ＬＩＥＰＡＰＥＲꎬ ＦＲＡＵＤꎬ

ＣＯＰＹＥＸＡＭ) ~１
ｍａｘ＿ＩＩ <－ －１０００００
ｍｉｎ＿ｂｉｃ <－ １０００００
ｆｏｒ( ｉ ｉｎ １:５){
　 ｌｃ < － ｐｏＬＣＡ::ｐｏＬＣＡ ( ｆꎬ ｃｈｅａｔｉｎｇꎬｎｃｌａｓｓ ＝ ｉꎬ

ｍａｘｉｔｅｒ＝ １０００ꎬ
　 　 　 ｔｏｌ＝ １ｅ－１０ꎬｎａ.ｒｍ＝ＴＲＵＥꎬ
　 　 　 ｎｒｅｐ＝ １０ꎬｖｅｒｂｏｓｅ＝ＴＲＵＥꎬｃａｌｃ.ｓｅ＝ＴＲＵＥ)
　 ｉｆ( ｌｃ ＄ ｂｉｃ < ｍｉｎ＿ｂｉｃ){
　 　 ｍｉｎ＿ｂｉｃ <－ ｌｃ ＄ ｂｉｃ
　 　 ＬＣＡ＿ｂｅｓｔ＿ｍｏｄｅｌ <－ ｌｃ
　 }
}
ＬＣＡ＿ｂｅｓｔ＿ｍｏｄｅｌ
命令中各参数所代表含义如前述ꎬｉ ｉｎ １:５ 表示从

一个潜在类别模型自动循环到五个潜在类别模型ꎬ每
个潜在类别模型拟合结束后均会输出一个的结果ꎬ５
个模型的拟合程度指标见表 ２ꎮ ＬＣＡ＿ｂｅｓｔ＿ｍｏｄｅｌ 表示

输出最优模型ꎬ需要注意的是ꎬ该命令语句是基于 ＢＩＣ
值最小输出的最优模型ꎬ最终模型的确定依然需要综

合 ＡＩＣ 值、Ｇ２ 值、χ２ 值以及专业需要等各方面考虑ꎮ
表 ２　 不同潜在类别模型的拟合程度指标

类别数 ＡＩＣ ＢＩＣ Ｇ２ χ２ 类别概率(％)

１ ９４２.８７６ ９５７.９３７ ６２.５８６ １３６.３４２ －
２ ８９８.０５４ ９３１.９４１ ７.７６４ ８.３２３ １６.１ / ８３.９
３ ９００.４７１ ９５３.１８４ ０.１８１ ０.１８２ ６.４ / ８８.７ / ４.９
４ ９１０.２９０ ９８１.８２９ <０.００１ <０.００１ １２.５ / ７２.０ / ３.９ / １１.６
５ ９２０.２９０ １０１０.６５５ <０.００１ <０.００１ ５１.６ / ３.６ / １４.１ / ２６.２ / ４.５

　 　 注:ＡＩＣ:赤池信息准则ꎻＢＩＣ:贝叶斯信息准则ꎻＧ２:似然比卡方ꎻ
χ２:Ｐｅａｒｓｏｎ 检验卡方值ꎮ

２.带有协变量的潜在类别分析

若要进行带有协变量的潜在类别分析ꎬ则可使用

下列命令进行分析:
ｆ２ < － ｃｂｉｎｄ ( ＬＩＥＥＸＡＭꎬ ＬＩＥＰＡＰＥＲꎬ ＦＲＡＵＤꎬ

ＣＯＰＹＥＸＡＭ) ~ＧＰＡ
ｃｈ２ｃ <－ ｐｏＬＣＡ( ｆ２ꎬｃｈｅａｔｉｎｇꎬｎｃｌａｓｓ ＝ ２ꎬｍａｘｉｔｅｒ ＝

１０００ꎬｇｒａｐｈｓ＝ＴＲＵＥꎬｔｏｌ＝ １ｅ－１０ꎬｎａ.ｒｍ ＝ＴＲＵＥꎬｐｒｏｂｓ.
ｓｔａｒｔ＝ＮＵＬＬꎬｎｒｅｐ＝ １ꎬｖｅｒｂｏｓｅ＝ＴＲＵＥꎬｃａｌｃ.ｓｅ＝ＴＲＵＥ)

ｐｒｏｂｓ.ｓｔａｒｔ < － ｐｏＬＣＡ. ｒｅｏｒｄｅｒ ( ｃｈ２ｃ ＄ ｐｒｏｂｓ. ｓｔａｒｔꎬ
ｏｒｄｅｒ(ｃｈ２ｃ ＄ Ｐꎬｄｅｃｒｅａｓｉｎｇ＝ＴＲＵＥ))

命令中各参数含义如前述ꎬ其中 ~ＧＰＡ 表示协变

量为 ＧＰＡꎬ若有多个协变量ꎬ则可在~之后输入多个协

变量ꎬ例如 ｃｂｉｎｄ(ｄｖ１ꎬｄｖ２ꎬｄｖ３) ~ ｉｖ１＋ｉｖ２＋􀆺􀆺＋ｉｖｎꎻ
ｐｏＬＣＡ.ｒｅｏｒｄｅｒ 命令表示固定前一步潜在类别分析的

数字顺序(类别 １、类别 ２)ꎬｃｈ２ｃ 为上一步潜在类别分

析的结果ꎬＰ 为各类别比例的大小ꎬｄｅｃｒｅａｓｉｎｇ 表示降

序排列ꎻ该命令的结果如图 ３ 所示ꎬ由结果可知 ｐ ＝
０.０３０ꎬβ＝ －０.８４２ꎬ提示以类别 １ 作为参照ꎬＧＰＡ 会影

响个体的类别归属ꎬ且归属到类别 ２ 的可能性较小ꎮ
需要注意的是ꎬ此命令是使用单步法进行分析ꎬ协变量

的纳入和剔除会影响模型估计的结果ꎬ若协变量较多ꎬ
则模型估计结果可能会产生偏差ꎮ

图 ３　 带有协变量的潜在类别分析结果

进行完带有协变量的潜在类别分析后ꎬ可使用下

列命令输出协变量 ＧＰＡ 预测学生作弊行为的图(图
４):

ＧＰＡｍａｔ <－ ｃｂｉｎｄ(１ꎬｃ(１:５))
ｅｘｂ <－ ｅｘｐ(ＧＰＡｍａｔ ％∗％ ｃｈ２ｃ ＄ ｃｏｅｆｆ)
ｍａｔｐｌｏｔ( ｃ ( １: ５)ꎬ ｃｂｉｎｄ ( １ / ( １ ＋ ｅｘｂ)ꎬ ｅｘｂ / ( １ ＋

ｅｘｂ))ꎬｔｙｐｅ＝ " ｌ" ꎬｌｗｄ＝ ２ꎬ
　 ｍａｉｎ ＝ " ＧＰＡ ａｓ ａ ｐｒｅｄｉｃｔｏｒ ｏｆ ｐｅｒｓｉｓｔｅｎｔ ｃｈｅａｔ￣

ｉｎｇ" ꎬ
　 ｘｌａｂ＝ " ＧＰＡ ｃａｔｅｇｏｒｙꎬ ｌｏｗ ｔｏ ｈｉｇｈ" ꎬ
　 ｙｌａｂ＝ " Ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｌａｔｅｎｔ ｃｌａｓｓ ｍｅｍｂｅｒｓｈｉｐ" )
ｔｅｘｔ(１.７ꎬ０.３ꎬ"作弊者组" )
ｔｅｘｔ(１.７ꎬ０.７ꎬ"非作弊者组" )
命令中ꎬｃ(１:５)代表 ＧＰＡ 的五个类别ꎻｅｘｐ(ｙ)表

示 ｅｙꎻｃｈ２ｃ 为上一步潜在类别分析的结果ꎻ ＄ ｃｏｅｆｆ 表
示提取 ｃｈ２ｃ 中 ｃｏｅｆｆ 变量的结果ꎻｍａｔｐｌｏｔ 命令为绘图
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命令ꎬ其中 ｔｙｐｅ＝ " ｌ"表示绘制实线图ꎬｌｗｄ 表示线条宽

度(默认值为 １)ꎬｍａｉｎ 表示图的标题ꎬｘｌａｂ 表示横坐

标名称ꎬｙｌａｂ 表示纵坐标名称ꎮ

图 ４　 ＧＰＡ 预测学生类别归属

３.计算后验概率

可使用如下命令计算每个个体的后验概率:
ｒｏｕｎｄ(ｃｈ２ｃ ＄ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ[１:３１５ꎬ]ꎬ２)
其中 ｒｏｕｎｄ()命令表示将结果四舍五入ꎬ２ 表示保

留两位小数ꎻｃｈ２ｃ 为之前潜在类别分析的结果ꎻ[１:
３１５ꎬ]表示 １ ~ ３１５ 个个体ꎬ若 ｎａ. ｒｍ ＝ ＦＡＬＳＥꎬ则应有

３１９ 个个体ꎮ 该命令结果如表 ３ 所示(由于结果过长ꎬ
本文只展示前 １０ 个个体的结果)ꎬ其中[１ꎬ]表示第一

个个体ꎬ以此类推ꎬ[ꎬ１]表示该个体分到类别 １ 的概

率ꎬ[ꎬ２]表示该个体分到类别 ２ 的概率ꎮ
表 ３　 后验概率计算结果

[ꎬ１] [ꎬ２]

[１ꎬ] ０.９４ ０.０６
[２ꎬ] ０.９４ ０.０６
[３ꎬ] ０.９４ ０.０６
[４ꎬ] ０.９４ ０.０６
[５ꎬ] ０.９４ ０.０６
[６ꎬ] ０.９４ ０.０６
[７ꎬ] ０.９４ ０.０６
[８ꎬ] ０.９４ ０.０６
[９ꎬ] ０.９４ ０.０６
[１０ꎬ] ０.９４ ０.０６

　 　 ４.计算每种组合的人数

可通过下列命令计算出 ４ 个外显变量应答的不同

组合的人数:
ｃｈ２ｃ ＄ ｐｒｅｄｃｅｌｌ
命令中 ｃｈ２ｃ 为之前潜在类别分析的结果ꎬ该命令

结果如表 ４ 所示ꎬ其中 １ 表示未经历过外显变量事件ꎬ
２ 表示经历过外显变量事件ꎬ“人数”表示该组合的人

数ꎮ “预期”表示通过密度估计计算出此种组合预期

的人数ꎮ

讨　 论

目前可用于潜在类别分析的软件有 Ｍｐｌｕｓ、ＳＴＡ￣

ＴＡ、ＳＡＳ 等[１２－１３]ꎬＲ 软件作为一款具有强大统计分析

及绘图功能的免费软件ꎬ受到研究者们的普遍欢迎ꎮ
表 ４　 四个外显变量应答的不同组合的人数

ＬＩＥＥＸＡＭ ＬＩＥＰＡＰＥＲ ＦＲＡＵＤ ＣＯＰＹＥＸＡＭ 人数 预期

１ １ １ １ １ ２０３ ２０２.７１１
２ １ １ １ ２ ４６ ４５.４５７
３ １ １ ２ １ ７ ８.５７２
４ １ １ ２ ２ ５ ２.５３６
５ １ ２ １ １ １３ １３.１１２
６ １ ２ １ ２ ４ ５.５７６
７ １ ２ ２ １ １ １.８７２
８ １ ２ ２ ２ ２ １.１６４
９ ２ １ １ １ １０ ９.０５１
１０ ２ １ １ ２ ３ ５.３０１
１１ ２ １ ２ １ １ ２.０１７
１２ ２ １ ２ ２ ２ １.３５４
１３ ２ ２ １ １ １１ ７.６００
１４ ２ ２ １ ２ ４ ５.１９３
１５ ２ ２ ２ １ １ ２.０６５
１６ ２ ２ ２ ２ ２ １.４１９

本文使用实例展示了如何使用 Ｒ 软件的 ｐｏＬＣＡ 程序

包进行潜在类别分析ꎮ 通过本文的示例可见 Ｒ 软件

相比传统的 Ｍｐｌｕｓ、ＳＴＡＴＡ、ＳＡＳ 等软件具有以下优

点:①分析速度快ꎬ相较于其他软件ꎬ对于较大的数据

集ꎬ可以快速计算出结果ꎻ②操作简单ꎬ其他统计分析

软件需要手动进行多个数量潜在类别的拟合ꎬ而 Ｒ 软

件可以自动循环多个可能数量的潜在类别ꎬ并输出最

佳模型ꎻ③Ｒ 软件具有强大的绘图功能ꎬ用户可根据自

己的需求对图片进行修改ꎮ
另外 ｐｏＬＣＡ 程序包也存在一些缺点ꎬ例如每次分

析的潜在类别的数字顺序都是随机的ꎬ只能通过 ｐｏＬ￣
ＣＡ.ｒｅｏｒｄｅｒ()命令固定类别的数字顺序ꎬ另外ꎬ此程序

包也无法进行带有结局变量的潜在类别分析ꎬ其功能

还需不断完善ꎬ才能满足用户的需求ꎮ
综上所述ꎬＲ 软件的 ｐｏＬＣＡ 程序包分析速度快ꎬ

操作简单ꎬ且能根据用户需求输出优质的结果图ꎬ对数

据量较大ꎬ不希望手动进行多个数量潜在类别拟合的

研究者而言显然是更好的选择ꎮ
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