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  摘 要:目的 探讨河南地区家庭聚集性幽门螺杆菌(Hp)感染预测模型构建与验证。方法 选取2022年

1月至2023年8月在该院进行体检的240例来自河南地区不同家庭的 Hp感染者(建模组)作为研究对象,根

据病理检测研究对象家中是否出现家庭聚集性Hp感染而将其分为发生组97例及未发生组143例,收集其临

床资料,进行危险因素分析并构建列线图预测模型。另选取2023年9月至2024年3月在该院进行体检的110
例来自河南地 区 不 同 家 庭 的 Hp感 染 患 者 作 为 验 证 组,收 集 其 临 床 资 料,对 列 线 图 预 测 模 型 进 行 验 证。
结果 两组家庭最高文化程度、共同生活人数、家庭年收入、公筷使用、分餐、外出就餐频率及家庭成员合并胃

部疾病占比比较差异有统计学意义(P<0.05)。多因素分析显示,患者家庭最高文化程度、共同生活人数、家庭

年收入、公筷使用、分餐、外出就餐频率及家庭成员合并胃部疾病为独立危险因素。列线图预测模型的曲线下

面积为0.728(95%CI:0.663~0.793),灵敏度为0.701,特异度为0.657,截断值为0.417,列线图预测模型拟

合度较好(χ2=5.532,P>0.05)。结论 构建河南地区家庭聚集性Hp感染预测模型可有效识别高风险患者,
对其日常生活习惯提出修改建议,降低家庭聚集性Hp感染发生率,具有较高的临床应用价值。
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Abstract:Objective To

 

explore
 

the
 

construction
 

and
 

verification
 

of
 

prediction
 

model
 

for
 

family
 

clustering
 

of
 

Helicobacter
 

pylori
 

(Hp)
 

infection
 

in
 

Henan
 

province.Methods A
 

total
 

of
 

240
 

patients
 

with
 

Hp
 

infection
 

from
 

different
 

families
 

in
 

Henan
 

province
 

who
 

underwent
 

physical
 

examination
 

in
 

a
 

hospital
 

from
 

January
 

2022
 

to
 

August
 

2023
 

(modeling
 

group)
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

study
 

objects.According
 

to
 

the
 

pathological
 

detec-
tion

 

of
 

whether
 

family
 

cluster
 

Hp
 

infection
 

occurred
 

in
 

the
 

families
 

of
 

the
 

subjects,they
 

were
 

divided
 

into
 

the
 

occurrence
 

group
 

(97
 

cases)
 

and
 

the
 

non-occurrence
 

group
 

(143
 

cases),and
 

their
 

clinical
 

data
 

were
 

collected.
Risk

 

factors
 

were
 

analyzed
 

and
 

a
 

nomogram
 

prediction
 

model
 

was
 

constructed.In
 

addition,110
 

Hp
 

infected
 

pa-
tients

 

from
 

different
 

families
 

in
 

Henan
 

province
 

who
 

underwent
 

physical
 

examination
 

in
 

the
 

hospital
 

from
 

September
 

2023
 

to
 

March
 

2024
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

verification
 

group,and
 

their
 

clinical
 

data
 

were
 

collected
 

to
 

verify
 

the
 

prediction
 

model
 

of
 

the
 

nomogram.Results There
 

were
 

statistically
 

significant
 

differences
 

in
 

the
 

highest
 

level
 

of
 

education,number
 

of
 

people
 

living
 

together,annual
 

household
 

income,use
 

of
 

serving
 

chop-
sticks,meal

 

separation,frequency
 

of
 

eating
 

out
 

and
 

the
 

proportion
 

of
 

family
 

members
 

with
 

stomach
 

diseases
 

between
 

the
 

two
 

groups
 

(P<0.05).Multivariate
 

analysis
 

showed
 

that
 

the
 

highest
 

level
 

of
 

family
 

education,
the

 

number
 

of
 

people
 

living
 

together,the
 

annual
 

household
 

income,the
 

use
 

of
 

serving
 

chopsticks,separate
 

meals,the
 

frequency
 

of
 

eating
 

out,and
 

family
 

members
 

with
 

stomach
 

disease
 

were
 

independent
 

risk
 

factors.
The

 

area
 

under
 

the
 

curve
 

of
 

the
 

prediction
 

probability
 

of
 

the
 

nomogram
 

prediction
 

model
 

was
 

0.728
 

(95%CI:
0.663—0.793),the

 

sensitivity
 

was
 

0.701,the
 

specificity
 

was
 

0.657,and
 

the
 

cutoff
 

value
 

was
 

0.417.The
 

no-
mogram

 

prediction
 

model
 

had
 

a
 

good
 

fit(χ2=5.532,P>0.05).Conclusion The
 

prediction
 

model
 

of
 

family
 

clustering
 

of
 

Hp
 

infection
 

in
 

Henan
 

province
 

can
 

effectively
 

identify
 

high-risk
 

patients,make
 

suggestions
 

for
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their
 

daily
 

living
 

habits,and
 

reduce
 

the
 

incidence
 

of
 

family
 

clustering
 

of
 

Hp
 

infection,which
 

has
 

high
 

clinical
 

application
 

value.
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  幽门螺杆菌(Hp)是一类革兰阴性螺旋杆菌,可
侵扰人胃黏膜,通过粪口或口口途径传播,引起慢性

胃炎、胃溃疡,也与胃淋巴瘤和胃癌甚至胃外疾病如

直肠癌相关,是Ⅰ类致癌物[1-2]。Hp感染者约占全球

人口的一半以上,但其感染存在明显区域差异,即发

展中国家感染率高于发达国家,我国目前 Hp感染率

约为49.6%,不同区域的感染率也存在明显差异[3]。
流行病学研究显示Hp感染,主要以家庭为基础的传染

性疾病,具有家庭集聚性,但是家庭层面的感染状况,风
险因素和传播模式有待阐明,考虑到国内传统生活习

惯,结合不同地区感染情况的差异,分析可能导致聚集

性感染的影响因素,为感染控制和管理策略提供参考,
减轻相关疾病负担[4-5]。本研究拟以来自河南地区不同

家庭检测出Hp感染患者作为研究对象,探讨河南地区

家庭聚集性Hp感染的危险因素并构建感染预测模型,
为Hp感染防控提供参考。现报道如下。
1 资料与方法

1.1 一般资料 参照肯德尔对多因素分析样本量估

算的方法,即样本量可取变量数目的10~20倍,本研

究最多同时纳入14个变量,考虑一定的失访率及本

院实际情况,样本量最终确定为240例[6]。选取2022
年1月至2023年8月在本院进行体检的240例来自

河南地区不同家庭的 Hp感染患者(建模组)作为研

究对象,其中男115例、女125例;年龄15~78岁、平
均(44.58±17.80)岁;根据病理检测研究对象家中是

否出现家庭聚集性Hp感染而将其分为发生组97例,
其中 男 45 例、女 52 例,年 龄 15~77 岁、平 均

(43.65±16.25)岁,未发生组143例,其中男70例、
女73例、年龄16~78岁,平均(45.42±18.30)岁。
另选取2023年9月至2024年3月在该院进行体检并

治疗的110例 Hp感染患者作为验证组,其中男54
例、女56例;年龄18~81岁、平均(44.92±18.36)
岁。两组 一 般 资 料 比 较 差 异 无 统 计 学 意 义(P>
0.05)。纳入标准:(1)符合文献[7]中的 Hp感染相

关诊断标准;(2)参考文献[8]的同类型研究,以患者

家中 Hp感染人数≥2人为出现家庭聚集性 Hp感

染;(3)与家庭成员在河南地区长期居住;(4)思维清

晰,可进行语言交流;(5)依从性良好。排除标准:(1)
最近4周曾服用抗菌药物、胃酸抑制剂类药物;(2)妊
娠期或哺乳期女性;(3)合并胃肠道手术史。本研究

已通过本院医学伦理委员会审批通过,所有参与者及

其家属均知情并签署知情同意书。
1.2 临床资料收集方法 收集患者临床资料,包括

患者家庭最高文化程度、常住地、共同生活人数、家庭

年收入、饮用水源、碗筷清洗、共用餐具、公筷使用、分

餐、外出就餐频率、饭前便后洗手习惯、家庭成员合并

胃部疾病、家庭成员5年内做过胃镜、家庭成员近1
年胃肠道不适症状的情况,临床资料搜集途径包括从

医院病例系统中调取及向患者进行询问调查。
1.3 统计学处理 采用SPSS21.0、R4.2.1统计软

件处理数据,符合正态分布的计量资料以x±s表示,
采用独立样本t 检验;计数资料以例数和百分率表

示,行χ2 检验;采用二元Logistic回归分析构建列线

图预测模型,采用受试者工作特征(ROC)曲线的曲线

下面积(AUC)进行预测效果评估,采用校准曲线评估

校准度,采用决策曲线分析(DCA)评估列线图预测模

型临床获益情况,以ROC曲线和校准曲线行列线图

预测模型的内部验证,以验证组患者作为验证集行列

线图预测模型的外部验证。P<0.05表示差异有统

计学意义。
2 结  果

2.1 两组临床资料比较 两组家庭最高文化程度、
共同生活人数、家庭年收入、公筷使用、分餐、外出就

餐频率及家庭成员合并胃部疾病占比比较差异有统

计学意义(P<0.05)。见表1。
2.2 河南地区家庭聚集性 Hp感染的多因素分析 
将表1单因素分析中差异有统计学意义的相关因素

[家庭聚集性 Hp感染(赋值:是=1,否=0)、家庭最

高文化程度(赋值:高中及以下=1,大专及以上=0)、
共同生活人数(赋值:≥4人=1,<4人=0)、家庭年

收入(赋值:<10万=1,≥10万=0)、公筷使用(赋
值:无=1,有=0)、分餐(赋值:否=1,是=0)、外出就

餐频率(赋值:≥2次/周=1,<2次/周=0)、家庭成

员合并胃部疾病(赋值:有=1,无=0)]代入二元Lo-
gistic回归分析。多因素分析显示,患者家庭最高文

化程度(OR=2.176,95%CI:1.124~4.212,P=
0.021)、共同生活人数(OR=2.152,95%CI:1.075~
4.309,P=0.030)、家庭年收入(OR=2.411,95%
CI:1.182~4.918,P=0.016)、公 筷 使 用(OR=
2.005,95%CI:1.096~3.667,P=0.024)、分 餐

(OR=2.346,95%CI:1.155~4.767,P=0.018)、外
出就餐频率(OR=2.173,95%CI:1.149~4.108,
P=0.017)及家庭成员合并胃部疾病(OR=3.891,
95%CI:1.630~9.285,P=0.002)为独立危险因素。
见表2。
2.3 构建河南地区家庭聚集性 Hp感染的列线图预

测模型 以影响河南地区家庭聚集性 Hp感染的多

因素分析结果为基础构建列线图预测模型。通过列

线图预测模型对每个独立危险因素按最上方的评分

标尺评分,根据所有纳入因素的总分向下绘制一条垂
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直线,对应“家庭聚集性 Hp感染”所在横轴上数值即

河南地区家庭聚集性 Hp感染的风险预测值。列线图

预测模型公式:Logit(P)=0.777×家庭最高文化程

度+0.767×共同生活人数+0.880×家庭年收入+
0.695×公筷使用+0.853×分餐+0.776×外出就餐频

率+1.359×家庭成员合并胃部疾病—3.298。见图1。

表1  两组临床资料比较[n(%)]

项目 发生组(n=97) 未发生组(n=143)
 

χ2 P

家庭最高文化程度 4.772 0.029

 高中及以下 77(79.38) 95(66.43)

 大专及以上 20(20.62) 48(33.57)

常住地 0.356 0.837

 城市 46(47.42) 70(48.95)

 城镇 24(24.74) 38(26.57)

 农村 27(27.84) 35(24.48)

共同生活人数 4.711 0.030

 <4人 71(73.20) 121(84.62)

 ≥4人 26(26.80) 22(15.35)

家庭年收入 4.374 0.037

 <10万 80(82.47) 101(70.63)

 ≥10万 17(17.53) 42(29.37)

饮用水源 0.263 0.877

 自来水 65(67.01) 100(69.93)

 纯净水 28(28.87) 37(25.87)

 井水 4(4.12) 6(4.20)

碗筷清洗 0.067 0.796

 流动水 67(69.07) 101(70.63)

 静水 30(30.93) 42(29.37)

共用餐具 0.121 0.728

 是 83(85.57) 120(83.92)

 否 14(14.43) 23(16.08)

公筷使用 6.488 0.011

 有 27(27.84) 63(44.06)

 无 70(72.16) 80(55.94)

分餐 4.732 0.030

 是 16(16.49) 41(28.67)

 否 81(83.51) 102(71.33)

外出就餐频率 7.220 0.007

 ≥2次/周 34(35.05) 28(19.58)

 <2次/周 63(64.95) 115(80.42)

饭前便后洗手习惯 1.297 0.255

 有 75(77.32) 119(83.22)

 无 22(22.68) 24(16.78)

家庭成员合并胃部疾病 7.477 0.006

 有 19(19.59) 11(7.69)

 无 78(80.41) 132(92.31)

家庭成员5年内做过胃镜 1.431 0.232

 有 23(23.71) 44(30.77)

 无 74(76.29) 99(69.23)
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续表1  两组临床资料比较[n(%)]

项目 发生组(n=97) 未发生组(n=143)
 

χ2 P

家庭成员近1年胃肠道不适症状 0.396 0.529

 有 35(36.08) 46(32.17)

 无 62(63.92) 97(67.83)

表2  影响河南地区家庭聚集性 Hp感染的多因素分析

因素 β SE Waldχ2 P OR
95%CI

下限 上限

家庭最高文化程度 0.777 0.337 5.319 0.021 2.176 1.124 4.212

共同生活人数 0.767 0.354 4.688 0.030 2.152 1.075 4.309

家庭年收入 0.880 0.364 5.855 0.016 2.411 1.182 4.918

公筷使用 0.695 0.308 5.092 0.024 2.005 1.096 3.667

分餐 0.853 0.362 5.557 0.018 2.346 1.155 4.767

外出就餐频率 0.776 0.325 5.704 0.017 2.173 1.149 4.108

家庭成员合并胃部疾病 1.359 0.444 9.372 0.002 3.891 1.630 9.285

2.4 南地区家庭聚集性 Hp感染的列线图预测模型

效果 以约登指数达到最大值时所对应的预测概率,
通常被选为该列线图预测模型的截断值。列线图预

测模型的AUC为0.728(95%CI:0.663~0.793),灵

敏度为0.701,特异度为0.657,截断值为0.417,列线

图预测模型拟合度较好(χ2=5.532,P>0.05)。见表

3、图2。

图1  河南地区家庭聚集性 Hp感染的风险列线图预测模型

表3  河南地区家庭聚集性 Hp感染的列线图预测模型中各变量的预测价值

预测变量 AUC
95%CI

下限 上限
约登指数 截断值 灵敏度 特异度

预测概率 0.728 0.663 0.793 0.358 0.417 0.701 0.657

家庭最高文化程度 0.565 0.492 0.638 0.130 0.500 0.794 0.336

共同生活人数 0.557 0.482 0.632 0.114 0.500 0.268 0.846

家庭年收入 0.559 0.486 0.632 0.119 0.500 0.825 0.294

公筷使用 0.581 0.508 0.654 0.163 0.500 0.722 0.441

分餐 0.561 0.488 0.634 0.122 0.500 0.835 0.287

外出就餐频率 0.577 0.503 0.652 0.155 0.500 0.351 0.804

家庭成员合并胃部疾病 0.559 0.484 0.635 0.119 0.500 0.196 0.923
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图2  河南地区家庭聚集性 Hp感染的ROC曲线

2.5 列线图预测模型验证 以建模组ROC曲线与

校准曲线对列线图预测模型进行内部验证,结果显示

ROC 曲 线 的 AUC 为 0.728(95%CI:0.663~
0.793),其灵敏度为0.701,特异度为0.657,校准一

致性较好。DCA评估列线图预测模型的临床获益情

况,可知当预测概率阈值为0.20~1.00时,临床净收

益率均大于“全干预”和“不干预”方案,提示模型具有

较好的临床适用性;使用验证组进行外部验证,验证

组 ROC 曲 线 结 果 显 示 AUC 为 0.791(95%CI:
0.699~0.883),其灵敏度为0.581,特异度为0.940,
且其校准曲线也贴近标准曲线,校准一致性较为良

好。DCA评估列线图预测模型的临床获益情况,可
知大部分情况下临床净收益率最高。见图3。

  注:A为建模组的校准曲线;B为建模组的DCA;C为验证组的校准曲线;D为验证组的ROC曲线;E为验证组的DCA。

图3  河南地区家庭聚集性 Hp感染的列线图预测模型验证

3 讨  论

  Hp的流行病学研究显示,其家庭传染率显著高

于个人传染率,夫妇及亲子间常可检测出形态、特性

及免疫学相似的Hp菌种[9]。家庭聚集性Hp感染特

性表明,推进 Hp防控工作,不能单纯从常规防控方

法入手,而应更多关注家庭聚集性 Hp感染,尽可能

切断细菌家庭传播途径。目前国内 Hp防控政策以

家庭单位为基础[10]。本研究对于河南地区家庭聚集

性Hp感染的因素分析,有利于为制订以地区及家庭

为单位的Hp防控方案提供参考,具重要现实意义。
本研究结果显示,两组家庭最高文化程度、共同

生活人数、家庭年收入、公筷使用、分餐、外出就餐频

率及家庭成员合并胃部疾病占比比较差异有统计学

意义(P<0.05)。对于家庭最高文化程度,该因素可

能原因为受教育程度更高的患者对于日常生活习惯、
病菌传染原理、疾病防控等普遍有着更深的认识,更
容易为降低Hp感染风险而改变生活习惯,也可带动

其家人,降低家庭聚集性的发生率[10]。另外,高文化

程度患者在自身 Hp感染后更能充分认识风险,并为

治疗Hp感染及避免传染作出行动,与XIE等[11]研究

结果相似。对于共同生活人数,可能与 Hp传染特性

相关,Hp主要依靠口口或粪口传播,在家庭日常生活

中其传播风险极大,与周显祝[12]研究结果一致。父母

均为阳性患者的子女 Hp阳性率明显更高,当家庭共
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同生活人数较多时,家庭聚集性 Hp感染的概率也就

越大[13]。对于家庭收入,一方面,当家庭收入较低时,
家庭成员会更容易忽视 Hp感染的风险,另一方面,
该因素与家庭最高文化程度相关,即家庭收入较低时

其最高文化程度也较低,患者会容易忽视日常生活习

惯及生活饮食带来影响[14-15]。对于公筷使用及分餐

情况均与患者的日常生活习惯直接相关,即可认为实

行分餐制及推广公筷使用可有效降低家庭聚集性 Hp
感染风险,与李春霞等[16]研究一致。对于外出就餐频

率,可能因部分地区未形成公筷使用意识,与他人共

餐时明显增加 Hp经口口途径交叉传播的概率,此
外,餐厅餐具消毒效果是否达标及一次性餐具卫生程

度等也会对外出就餐时Hp感染风险产生明显影响,该
结果与国内外学者研究结果一致[10,17]。对于家庭成员

合并胃部疾病,该因素可能因 Hp高传播率,家庭成员

餐具共享,所以出现家庭聚集性Hp感染的风险明显上

升,与周举坤等[18]研究结果一致。
CHEN等[19]研究提到,列线图预测模型ROC曲

线的AUC为0.5~0.7、0.7<AUC≤0.9和AUC>
0.9时,分别判断为预测效果较低、中等和极好。本研

究构建的列线图预测模型的 ROC曲线的 AUC为

0.728(95%CI:0.663~0.793),其灵敏度与特异度分

别为0.701与0.657,预测概率的截断值为0.417,说
明列线图预测模型对于河南地区家庭聚集性 Hp感

染有较好预测效果,可用于临床上高风险患者的识

别,具有较高临床价值。但本研究为单中心研究,所选

样本量少,部分因素不容易控制如家庭成员饮食习惯和

卫生条件等,故仍需加大样本量筛选出较优质的病例进

一步试验,甚至需要结合多中心行综合试验,并进一步

关注模型的多重共线性,以增加试验的准确性。
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