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【【摘要】】 观察性研究是获取真实世界证据的重要途径，但由于缺乏随机化分组，不同组间的特征差异使结果易受混

杂偏倚的影响。传统的分层分析和多因素回归在协变量较多时控制混杂效果有限。倾向性评分匹配通过估计个体

接受干预的倾向性评分进行匹配，将倾向值相近的个体在处理组和对照组间进行配对，从而平衡协变量分布、降低混

杂干扰。近年来，倾向性评分匹配已在慢性病管理与药物效果评价、卫生政策和健康服务评估、疫苗效果人群差异研

究和远程医疗评价等领域广泛应用。本文简述倾向性评分在观察性研究中的常见匹配方式和应用场景。
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methods and applications
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【【Abstract】】 Observational studies are important approaches for obtaining real-world evidence. However， 
due to the lack of randomized allocation， differences in baseline characteristics between groups often 
introduce confounding bias， which may distort the results. Traditional stratified analyses and multivariable 
regression models have limited ability to control confounding when multiple covariates are involved. 
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Propensity score matching estimates the probability of receiving an intervention based on observed 
covariates， then matches individuals with similar propensity scores between treatment and control groups， 
thereby balancing covariate distributions and reducing confounding. In recent years， propensity score 
matching has been widely applied in various fields， including chronic disease management and drug 
effectiveness evaluation， public health policy and health service assessment， vaccine effectiveness studies 
focusing on population disparities， and evaluations of telemedicine interventions. This review summarizes 
common matching methods and application scenarios of propensity score matching in observational studies.
【【Key words】】 propensity score matching （PSM）； observational studies； confounding factors
* This work was supported by the Shanghai Municipal Science and Technology Major Project (ZD2021CY001) and the Key Disciplines 

Project of Shanghai Municipal Three-year Action Plan (2023 ‒ 2025) for Strengthening Public Health System Construction (GWVI-

11.1-03).

观察性研究在公共卫生领域具有重要地位。

相 较 于 高 成 本 的 随 机 对 照 试 验（randomized 
controlled trial，RCT），观察性研究纳入标准相对宽

松，能更好反映真实世界的人群特征，结论外推性

更好［1］，特别在伦理或实践条件下难以实施 RCT 的

情境中，观察性研究往往成为获取循证依据的主要

手段。然而由于缺乏随机化分组，观察性研究常面

临混杂偏倚的影响，不同组间的基线特征（如人口

学特征、疾病史、健康行为等）的分布可能存在系统

差异，导致对分组因素和结局的分析受潜在混杂因

素的干扰［2］。传统的分层分析和多因素回归虽能在

一定程度上控制混杂，但当协变量数量过多或组间

差异较大时，其调整能力有限，残余混杂的影响难

以完全消除［3］。倾向性评分匹配（propensity score 
matching，PSM）是一种近年来广泛应用于观察性研

究的统计方法，其主要思想是通过倾向性评分在不

同组间进行匹配，使两组的可观测协变量分布达到

近似平衡，减少混杂偏倚，使处理效应的估计更接

近无偏［4］。本文将对目前观察性研究中 PSM 的常

用方式与具体应用进行阐述。

基 本 概 念 倾向性评分（propensity score）由

Rosenbaum 和 Rubin 在 1983 年提出［5］。对于每一研

究个体，倾向性评分  e(xi ) 的定义为该个体  i 在观

测协变量为  x 时分组到处理组 (Zi = 1 ) 的条件概

率，即 e ( xi) = Pr (Zi = 1|Xi = xi)，若分组变量 Zi 与给

定的观测协变量  xi 相互独立，则对于每一个观测协

变量  xi，其分配到某一组的概率可表示为：

Pr(z1，，zn

|
|
|||| x1，，xn )=∏i = 1

n
[e ( )xi

Zi

] [ ]1 - e ( )xi

Zi 

倾向性评分将多维协变量信息转换成表示个

体接受处理的倾向强弱的概率函数，不同组间倾向

性评分相近的个体可视为协变量基本均衡。因此，

将不同组间倾向性评分相近的个体进行匹配，可以

平衡处理组和对照组的多个协变量，使效应估计更

接近无偏。

PSM 的应用基于若干前提假设［5］。其关键假

设是：（1）条件独立假设。在控制了所有已观测的

协变量 X 后，处理分配 T 与潜在结果 Y 独立。即所

有重要的混杂因素都必须已被测量并包含在模型 X
中。（2）共同支撑或重叠性。处理组与对照组的倾

向性评分分布应具有足够的重叠区域，使每个处理

个体都能在对照组中找到可比对象。若倾向性评

分的分布重叠不足，大量样本因无匹配对象被排

除，会降低效应估计的外部有效性。

PSM 的实现流程 PSM 的实现包括 4 个核心

步骤：（1）数据预处理与协变量选择；（2）倾向性评

分模型估计；（3）匹配策略与执行；（4）匹配质量评

估与结果检验。第二步与第三步的模型选择与匹

配设计是 PSM 实现的关键步骤，可直接影响匹配结

果的平衡性与分析的有效性。

协变量选择与倾向评分模型估计 PSM 协变

量的选择一般遵循“必要充分原则”，尽可能纳入所

有影响分组和结局的已观测混杂因素，常见协变量

包括人口学特征、社会经济水平、疾病严重程度等。

对于变量较多的研究，可采用逐步筛选法、LASSO
法或专家共识法确定最终协变量集。

倾向性评分模型估计旨在估计个体接受处理

的概率估计值。最常用方法为逻辑回归模型：

logit ( P(T = 1| X )) = β0 + β1 X 1 +βn β n

假定处理概率与协变量呈线性对数关系，结果
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易于解释。近年来，研究者也常采用广义加性模

型、随机森林等机器学习方法，提高非线性和高维

数据下估计的精度与稳健性［6］。模型构建后，可通

过 ROC 曲线、AUC 值等检验拟合优度，并比较处理

组与对照组倾向值分布的重叠情况。

匹配策略选择 目前国内外研究常见的 PSM
策略主要分为贪婪匹配（greedy matching）和最优匹

配（optimal matching）两大类［7］。贪婪匹配按顺序逐

个匹配处理组个体，不保证全局最佳但计算快速、

实 现 简 单 ，包 括 最 近 邻 匹 配（nearest neighbor 
matching）、卡钳匹配（caliper matching）等；最优匹配

则通过整体优化算法，使匹配对的距离总和或不平

衡度达到全局最优，计算量较大但匹配平衡性更

佳，如最优完全匹配（optimal full matching）。另外，

部分方法如马氏距离匹配法（Mahalanobis metric 
matching）和核匹配（kernel matching）并不完全归属

于这两类，而是基于不同的距离度量或加权原则构

建，常作为贪婪匹配和最优匹配的补充，用于提高

匹配精度与样本利用率。

最近邻匹配  最近邻匹配法是目前最常用的

PSM 方法。对于每个处理组个体，该方法从对照组

中选择倾向性评分最接近者作为匹配对，可分为不

放回（每个对照只能用一次）或有放回（允许一个对

照个体匹配多个处理个体）两种形式。该方法简单

直观，便于实现和结果解释。缺点是当处理组与对

照组倾向值差异较大时，可能造成“不良匹配”引入

剩余混杂偏倚［8］。此外，不放回匹配的结果可能受

处理组匹配顺序影响，有放回匹配虽缓解了此问

题，但某些高相似度的对照易被重复使用，增加后

续分析的复杂性。

卡钳匹配法  卡钳匹配又称半径匹配（radius 
matching），指在最邻近匹配的基础上，设定一个最

大允许的倾向值评分差异，即卡钳宽度（caliper）或

允许半径（radius），常用推荐阈值为倾向性评分标准

差的 0.2~0.25 倍。仅当处理组个体与对照组个体

的倾向性评分差在该阈值以内才允许进行匹配，否

则视为无法匹配而舍弃［9］。卡钳匹配能有效避免倾

向值相差过大，降低残余混杂。当处理组和对照组

倾向值评分存在长尾分布或重叠不多时，卡钳匹配

可提高匹配的精度，但可能导致样本损失，影响结

果代表性。

马氏距离匹配法  马氏距离由印度统计学家

P.C.Mahalanobis 提出，考虑各协变量之间的相关

性，是一种衡量各观测点之间标准化协方差距离的

统计量［10］。通过计算处理组与对照组的马氏距离，

选择马氏距离最接近者进行匹配，常与卡钳匹配法

结合使用，即先限定卡钳范围，再在范围内选择马

氏距离最小者。该方法的优势是兼顾了倾向性评

分之外的协变量平衡，缺点在于计算复杂，结果不

易解释，且需假定协变量的分布情况，在多分类变

量的场景应用受限。

核匹配  核匹配是一种基于加权的非参数匹

配方法，通过核函数计算所有对照个体的权重，倾

向性评分距离越小的权重越大，距离越大则权重

越小，形成一个加权平均的虚拟对照组合值［11］。

核匹配能充分利用所有样本信息，避免单个匹配

产生的随机误差，常用于大样本研究。局限在于

纳入远距离样本可能引入残余偏倚，此外核匹配

须考虑核函数和带宽，参数不当会影响结果的平

衡性。

最优完全匹配  最优完全匹配的基本思想是

整体最优化，将所有样本分配到一系列匹配集中，

每个匹配集内包含至少一名处理个体和一名对照

个体，并通过最优化过程使各匹配组的全局距离总

和最小化［12］。该方法的优点是充分利用所有样本，

在全局上达到最佳平衡，适用于样本量较大且处理

组与对照组倾向性评分分布重叠良好的情况。缺

点是算法复杂，计算量大且结果分析相对复杂，需

要对不同匹配集中的个体权重进行计算。

匹配质量评估与软件实现 匹配完成后还需

要对协变量进行平衡性诊断，常用指标如标准化平

均差（standardized mean differences，SMDs），可反映

处理组与对照组各协变量差异程度，匹配后各变量  
SMD<0.1 通常视为平衡良好；倾向值分布重叠率

和核密度图可用于直观比较两组倾向值分布的重

叠程度，判断匹配样本在倾向空间的可比性。

PSM 目前已广泛集成于主流统计软件中。R
语言中常用包如 MatchiIt、optmatch、matching，可实

现从倾向性评分估计、匹配执行到平衡性可视化的

全 过 程 ；Stata 软 件 可 通 过 psmatch2 与 teffects 
psmatch 等命令进行匹配与加权分析；Python 中可

利用 psmpy 和 CausalML 等库进行自动化匹配和可

视化。这些工具的应用显著提升了 PSM 的可操作

性，使其在公共卫生、临床流行病学及健康政策研

究中进一步推广。倾向性评分匹配的整体流程

见图 1。
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PSM 在观察性研究中的应用 

慢性病管理与药物效果评价 尽管 RCT 是临

床治疗和药物效果评价的金标准，慢性病管理措施

和药物治疗方案的效果评价在真实世界中大量依

赖观察性研究数据［13］。由于医师常基于患者病情

严重程度、共病状况等因素选择不同治疗管理方

案，不同处理组患者的结局可能受基线风险差异的

影响［14］。PSM 通过在研究设计阶段计算每位患者

接收某治疗的倾向概率并进行匹配，可减轻混杂偏

倚并提高观察性研究的内部有效性。

一项奥地利的队列研究评估了糖尿病管理计

划的长期有效性，通过最近邻匹配法对年龄、性别、

经济水平、糖尿病病程等基线特征进行匹配，结果

显示 PSM 控制混杂因素后，糖尿病管理项目仍与患

者生存质量改善和随访期内的医疗成本降低相

关［15］。美国一项研究分析了联合血小板单抗与单

独使用抗凝剂的出血风险差异，基于年龄、既往出

血史、肝肾功能、消化系统疾病等变量构建倾向性

评分并进行匹配，减少了因患者病情差异导致的混

杂偏倚，使结果更加稳健［16］。Myles 等［17］评估了术

中单次使用地塞米松对患者慢性术后疼痛的长期

风险，采用 PSM 和逆概率加权，平衡了不同组间患

者手术类型、术前状态、用药情况等方面的差异，降

低了已知混杂因素对术后疼痛结局的干扰。

公共卫生政策与健康服务评价 卫生政策和

健康服务在实施时难以实现随机化，政策常在特定

地区或人群中推广，与未实施人群在经济社会和健

康状况上存在系统差异，例如评估医疗保险覆盖扩

大政策时，参保者往往收入更高、健康状况更好［18］。

PSM 可构建可比对照组，平衡已知混杂的干扰，还

可结合敏感性分析评估未观测混杂的影响，进一步

增强效应的可信度。

美国一项研究分析了孕产妇导乐护理服务对

不同州产妇剖腹产率和产后抑郁情况的影响，采用

1∶1最邻近匹配对导乐护理服务组和对照组进行匹

配，以平衡母亲年龄、种族、社会经济状态、医院类

型等混杂因素。研究通过 PSM 减少了由于个体因

素（如经济能力）带来的选择偏倚，使组间的结果差

异更能反映护理服务本身的真实效果［19］。 Bezie
等［20］在撒哈拉以南的非洲地区使用 PSM 评估产前

保健与医疗机构分娩政策对新生儿死亡率的影响。

研究采用倾向评分计算不同基线特征孕妇接受产

前保健和医疗机构的可能性，并在对照组中进行卡

钳匹配。结果显示，产前护理与医疗设施分娩与新

生儿死亡率显著下降相关，政策干预的效应在控制

多种基线特征后依然显著。进一步敏感性分析显

示，结果对未测混杂的影响不敏感，表明该研究结

论具有稳健性。以上两项研究均通过 PSM 控制了

经济水平和医疗资源可及性等混杂因素，使比较组

在可测协变量上趋于可比，为公共卫生政策效果评

估和决策提供了更可靠的科学依据。

疫苗效果评估与人群差异研究 疫苗效果评

价常利用人群队列、医疗数据库和公共卫生监测数

据评估疫苗在真实世界中的有效性和潜在偏倚。

疫苗观察性研究中，自愿接种疫苗的人往往具有更

高的健康意识和健康基础状况，这种“健康志愿者”

偏倚可能导致疫苗效果被高估［21］。PSM 可根据人

口统计学特征和共病情况等协变量进行匹配，平衡

已知混杂因素，从而更可靠地评估疫苗对不同群体

健康结果的影响。

美国一项研究采用 PSM 方法评估类风湿关节

炎患者接种重组带状疱疹疫苗的有效性，匹配了社

会人口学特征、生活方式、医疗服务利用、共病和用

药等协变量，结果显示接种疫苗组带状疱疹发病风

图 1　倾向性评分匹配流程图

Fig 1　Flowchart of propensity score matching
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险和全因死亡率显著降低，该保护效果在 50~64岁

年龄组、女性以及白人和非裔患者中更为突出［22］。

法国学者利用 PSM 评估 65岁以上人群中高剂量四

价流感疫苗的效果，将高剂量组和标准剂量组按年

龄、性别、接种时间和地区进行匹配，发现高剂量疫

苗组流感相关住院率较标准剂量组降低约 3.3%，但

非流感住院率反而更高，提示可能存在剩余混杂，

高剂量疫苗或许应优先接种更体弱多病的老年

人［23］。虽然 PSM 可能存在剩余混杂或选择偏好，但

能有效减少已知混杂的干扰，为评估疫苗对脆弱群

体的健康效益和免疫策略制定提供重要参考。

远程医疗与数字健康干预评价 远程医疗与

数字健康干预在近年来快速普及，成为提升医疗可

及性的重要途径［24］。与传统临床干预不同，患者是

否接受远程医疗服务常受个人偏好、地理条件、电

子设备使用能力等因素影响，且地区间应用差异较

大，实践中常难以实现随机化分组。PSM 为此类研

究提供了可行的准实验方法，通过在观察性数据中

构建平衡对照组，平衡两组间已知混杂因素，近似

模拟随机化过程。一项多国前瞻性队列研究利用

PSM 评估远程医疗在术后伤口评估中的应用效

果［25］。远程组与常规随访组按手术类型、年龄、基

线感染风险等变量进行匹配。匹配前远程组患者

总体更年轻且手术创伤更轻，匹配后各协变量 SMD
<0.1，提示协变量平衡较好。两组在术后伤口感染

检出率上无显著差异，但远程评估显著缩短评估等

待时间并降低了往返成本，在不降低安全性的前提

下提升了随访效率。德国一项针对慢性心力衰竭

患者的队列研究同样采用 PSM 匹配年龄、性别、心

衰分级、既往住院史等变量，结果显示远程干预组

的全因死亡率和心衰再入院率显著降低，且远程组

患者自我管理依从性和生活质量评分均显著提

高［26］。PSM 在真实世界的远程医疗与数字健康干

预研究中，有助于减少患者健康意识、疾病严重度

差异、医疗服务可及性等导致的混杂，为评估数字

健康干预安全性与有效性提供了更可靠的证据。

未来研究可结合 PSM 与时间序列分析等方法，进一

步探索远程医疗对长期健康结局和卫生系统负担

的影响。表 1 总结了观察性研究中 PSM 的应用

场景。

结 语 作为一种控制混杂偏倚的准实验设计

方法，PSM 在观察性研究中发挥了重要作用。近年

来，随着因果推断框架的发展，PSM 逐渐被应用于

模拟 RCT，以更系统地设计和分析观察性数据，从

而在非随机环境下逼近 RCT 的推断效力。通过平

衡处理组与对照组间协变量分布，PSM 可有效减少

已观测混杂因素的干扰，提高因果效应估计的可信

度与解释性。然而，PSM 仍存在一定局限，比如无

法控制残余混杂，严格匹配导致样本量下降、外推

性受限。基于 PSM 的结果仍属于观察性研究的结

论，其因果推断的强度依赖于“无未测混杂”假设的

合理性。目前，PSM 已广泛应用于慢性病管理与药

物干预、公共卫生政策与健康服务评估、疫苗效果

和远程医疗评价等领域，为循证医学和公共卫生决

策提供更多参考。未来可进一步结合因果推断和

机器学习等方法，提高对未测混杂的稳健性，优化

倾向评分模型构建和匹配效率。
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