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福建省人感染 H7N9 禽流感病例对照研究*

陈光敏，郑奎城，谢剑锋，欧剑鸣，谢忠航，黄峥

【摘    要】目的  探索福建省人感染 H7N9禽流感发病危险因素，以期为制定和调整防控策略提供科学指导。方法  采
用病例对照研究方法，连续地收集 2014年 11月 — 2017年 10月确诊共 75个病例，运用多因素 logistic回归分析危
险因素。结果   病例和对照组在性别、年龄组、城乡和体质指数（BMI）构成方面无统计学差异。单因素分析提示
36个因素与发病相关，经多因素逐步 logistic回归分析显示：患肺部疾病（OR = 4.95）、糖尿病（OR = 4.46）、暴露活禽
市场（OR = 3.66）、暴露使用机械脱毛摊点（OR = 5.78）、触摸家禽笼舍（OR = 5.77）、暴露野鸟排泄物（OR = 2.77）是
人感染 H7N9禽流感危险因素；经常洗手（OR = 0.07），可使发病风险降低，得到的回归方程对训练样本预测一致率
为 89.40 %，拟合优度良好（C = 0.90）。结论  患肺部疾病、患糖尿病、暴露活禽市场、暴露使用机械脱毛摊点、家禽
笼舍、野鸟排泄物是福建省人感染 H7N9禽流感的危险因素；经常洗手是保护因素。
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Risk  factors  for  human  infection  with  avian  influenza  A  (H7N9)  virus  in
Fujian province, China: a case-control study
CHEN Guang-min,   ZHENG Kui-cheng,   XIE Jian-feng,   et al (Institute of Health Emergency, Fujian Provincial Key
Laboratory  for  Zoonosis  Research, Fujian  Provincial  Center  for  Disease  Control  and  Prevention, Fuzhou, Fujian
Province 350001, China)

【Abstract】 Objective   To explore risk factors of human infections with avian influenza H7N9 in Fujian province and to
provide  evidences  for  developing  and  adjusting  related  control  strategies.  Methods    We  collected  the  data  on  75
pathogenically  confirmed  human  avian  influenza  H7N9  infection  cases  with  census  registration  of  Fujian  province  from
November 2014 to October 2017. Residence (housing estate or village) and age (± 3 years) group-matched controls (n = 300)
were  also  selected  simultaneously.  Multivariate  logistic  regression  was  performed  to  analyze  potential  risk  and  protective
factors for human H7N9 avian influenza infection. Results   There were no significant differences in gender and body mass
index (BMI) index between the cases and the controls. Univariate analysis resulted in 36 factors associated with human avian
influenza  infection.  Stepwise  multivariate  logistic  regression  revealed  following  factors  for  human  avian  influenza  H7N9
infection: pulmonary disease (odds ratio [OR]  = 4.95),  diabetes (OR = 4.46),  exposure to live poultry market (OR = 3.66),
exposure to poultry epilation sites (OR = 5.78), contact with poultry cage (OR = 5.77), and exposure to wildfowl feces; the
regression  analysis  also  demonstrated  that  regular  hand-washing  (OR  =  0.07)  may  reduce  the  risk  of  the  infection.  The
concordance rate for the prediction of regression equation on training samples was 89.40%, indication a fair goodness of fit of
the  model  (C  =  0.90). Conclusion    Among  residents  in  Fujian  province,  pulmonary  disease,  diabetes,  exposure  to  live
poultry  market,  exposure  to  poultry  epilation  sites,  contact  with  poultry  cage,  and  exposure  to  wildfowl  feces  are  the  risk
factors for human infections with avian influenza H7N9 and regular hand-washing may be a protective factor.
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自 2013年 3月，我国长江三角洲首次发现人感染

H7N9禽流感病例，当月福建省也报告了本地首例人

感染 H7N9禽流感病例，截至目前疫情经历了多个流

行阶段，没有发现明显停止迹象[1]。本研究于 2014年

11月 — 2017年 10月在福建省连续收集 75个病例，

探测福建省人感染 H7N9禽流感发病的可能危险因

素，以期为制定和调整防控策略提供科学指导。

1   对象与方法

1.1    对象　（1）病例组 连续地收集 2014年 11月 — n = (uα/2
√

2pq+

2017年 10月，现住址为福建省的人感染 H7N9禽流

感实验室确诊病例，含外地报告本地，不含港澳台，

不含本地报告外地病例，病例中明确为活禽从业人

员不予纳入病例组。（2）对照组 运用成组设计的病

例对照研究，采用随机数字法选取与病例在同一小

区或自然村居住时间  ≥ 6个月；年龄差异在  ± 3岁

以内的社区非病例为对照。（3）样本量估计 参照外

省同类研究 [2]，对照组暴露率 26.7 %，OR值 3.4，双
侧 α = 0.05，β = 0.10，运用成组设计样本量计算公式

得两组分别需要 60个样本，测算公式：  
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p0q0+ p1q1)2/(p1− p0)2。

1.2    方法　先征得受访对象知情同意，再采用自制

的问卷开展调查，主要收集人口学特征、卫生行为

习惯、患慢性病情况和禽类暴露情况等。洗手情况

判定：经常洗手（ ≥ 5次/d）、偶尔洗手（3～4次/d）、
很少洗手（1～2次/d）。吸烟情况：吸烟者根据世界

卫生组织（World Health Organization，WHO）定义 [3]

指一生中连续或累积吸烟 ≥ 6个月者；现在吸烟 [3]

指符合“吸烟者”定义，且在发病前 30 d内吸过烟的

人；现已戒烟指每天连续吸烟至少 6个月，调查时

已不再吸烟  > 30 d；从不吸烟是指未达到 WHO定

义吸烟者以外的人员。

1.3    统计分析　采用 Epi Data 3.1软件双录入，用

SAS 9.2软件开展相应的统计分析及假设检验。将

单因素分析筛选出的危险因素进行无序多因素

logistic回归分析，拟合回归方程。检验水准取双侧

α =  0.05，P <  0.05，回归模型因素筛选 α出  =  α入  =
0.05，P <  0.05，拟合优度判断采用一致性指数法

（index of concordance，C）。

2   结　果

2.1    基本情况（表 1）　2014年 11月 — 2017年

10月，成功收集 75个病例，300个对照的流行病学

资料，覆盖所有设区市和平潭综合实验区，占同期

86例病例的 87.21 %。病例与对照组在年龄中位数、

年龄组构成、性别构成、城乡构成和体质指数（body
mass index，BMI）构成方面均无统计学差异。在是否

本人回答问卷方面病例组要低于对照（病例组 49.3 %，

对照组 88.00 %，χ2 = 56.64，P < 0.01），但病例组中非

本人回答和本人回答的问卷在患慢性病、市场接触

情况和家养禽类等信息无统计学差异（χ2 = 1.60，P =
0.21；χ2 = 1.25，P = 0.26；χ2 = 0.35，P = 0.55）。

2.2    单因素分析

2.2.1   基础疾病情况（表 2）　BMI异常（BMI ≥ 28或 <
18.5）、患慢性病、患肺部疾病、糖尿病、慢性肝脏疾

病、慢性支气管炎病例组高于对照，有统计学意义，

可能是发病的危险因素。患高血压病 2组没有统计

学意义。

表 1   福建省人感染 H7N9禽流感病例和对照组基本特征

因素
病例组（75例） 对照组（300人）

χ2 值 P 值
n 率（%） n 率（%）

年龄中位数 57   56   0.37    0.71

性别   0.16    0.69

　男性 54 72.00 209 69.67

　女性 21 28.00   91 30.33

年龄组（岁）   0.14    0.93

　<  30   8 10.67   30 10.00

　30～59 31 41.33 131 43.67

　 ≥  60 36 48.00 139 46.33

城乡构成   0.02    0.88

　城市 33 44.00 135 45.00

　农村 42 56.00 165 55.00

本人应答 37 49.33 264 88.00 56.64 < 0.01

BMI（kg/m2）   0.93    0.63

　18.5 ≤  BMI <  24 31 41.33 156 52.00

　BMI <  18.5   8 10.67   27   9.00

　24 ≤  BMI <  28 22 29.33   92 30.67

表 2   福建省人感染 H7N9禽流感病例和对照组健康状况单因素分析

因素
病例组（75例） 对照组（300人）

χ2 值 P 值 OR 值 95 % CI
n 率（%） n 率（%）

BMI异常（BMI ≥  28或 <  18.5） 22 29.33 52 17.33     5.45    0.02   1.98 1.11～3.54

患慢性病 40 53.33 90 30.00   14.12 < 0.01   2.64 1.58～4.43

患肺部疾病 12 16.00   6   2.00   25.74 < 0.01   9.33   3.38～25.81

患慢支   9 12.00   4   1.33   20.40 < 0.01 10.09   3.02～33.76

患哮喘   0   0.00   3   1.00 a    1.00   1.01 1.00～1.02

患肺结核   2   2.67   0   0.00 a    0.04   0.97 0.94～1.01

患糖尿病 16 21.33 20   6.67   14.87 < 0.01   3.80 1.86～7.76

患高血压 19 25.33 68 22.67     0.24    0.62   1.16 0.64～2.08

患肿瘤   2   2.67   3   1.00 a    0.26   2.71   0.45～16.53

患心脏病   6   8.00 11   3.67     2.60    0.11   2.28 0.82～6.39

患肾脏病   2   2.67   1   0.33 a    0.10   8.19   0.73～91.58

患慢性肝病   3   4.00   1   0.33 a    0.03 12.46   1.28～121.53

患类风湿病   0   0.00   3   1.00 a    1.00   1.01 1.00～1.02

服用免疫抑制剂   1   1.33   0   0.00 a    0.20   0.99 0.96～1.01

　　注：a 为 Fisher精确概率法。
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2.2.2   市场暴露情况（表 3）　暴露活禽市场（含停

留、未停留和农贸市场活禽摊点）提示可能是危险

因素。暴露活禽摊点为开放性、设宰杀点、设置机

械脱毛和正在机械脱毛提示可能是危险因素，而半

密闭活禽摊点暴露 2组无统计学差异（P = 1.00）。
在活禽市场摊点直接禽类或摊点物品也可能是危

险因素。暴露接触统一屠宰的鲜禽（白条禽）2组之

间没有统计学差异，提示可能不是危险因素。

2.2.3   家庭禽类暴露情况（表 4）　暴露家养禽、暴露

家养鸡、鸭提示可能是危险因素。直接接触家养禽和

其中的捕捉家禽、给家禽喂药，非直接接触家养禽和

其中给家禽投食、触摸家禽笼舍、打扫清理家禽禽舍

提示可能是危险因素。而家中出现病死禽、在家宰

杀市场买回的活禽、围观宰杀过程、家中购买摊点

现杀的活禽和接触接触家中买回的鲜杀活禽、接触

家中冰冻禽两组间没有统计学差异。家中购买生

鲜禽（白条禽）、接触过购买的生鲜禽（白条禽）和家

中购买过冰冻禽病例组比例要明显低于对照组。

表 3   福建省人感染 H7N9禽流感病例和对照组活禽市场暴露单因素分析

因素
病例组（75例） 对照组（300人）

χ2 值 P 值 OR 值 95 % CI
n 率（%） n 率（%）

暴露活禽市场 48 64.00 98 32.67 24.78 < 0.01 3.66 2.16～6.22

活禽摊点停留 22 29.33 29   9.67 19.75 < 0.01 3.88 2.07～7.26

路过摊点未停留 25 33.33 50 16.67 10.42 < 0.01 2.50 1.42～4.41

农贸市场活禽摊点 19 25.33 21   7.00 21.16 < 0.01 4.51   2.28～8.93

活禽摊点特征

半密闭摊点   1   1.33   7   2.33 a    1.00 0.57 0.07～4.67

开放性摊点 22 29.33 21   7.00 29.48 < 0.01 5.51 2.83～10.74

设宰杀点 20 26.67 23   7.67 21.34 < 0.01 4.38 2.25～8.52

摊点设机械脱毛 15 20.00   9   3.00 a < 0.01 8.08   3.38～19.33

正在机械脱毛 10 13.33   7   2.33 a < 0.01 6.44   2.36～17.55

禽类或物品接触情况

直接接触活禽 10 13.33   7   2.33 a < 0.01 6.44   2.36～17.55

接触摊点物品 13 17.33 17   5.67 11.10 < 0.01 3.49 1.61～7.56

鲜禽暴露情况

停留生鲜禽摊点   6   8.00 45 15.00   2.50    0.11 0.49 0.20～1.2

农贸市场鲜禽摊点   5   6.67 36 12.00   1.75    0.19 0.52   0.20～1.38

路边鲜禽摊点   1   1.33   5   1.67 a    1.00 0.80   0.09～6.93

超市鲜禽接触   0   0.00   7   2.33 a    0.35 1.02   1.01～1.04

直接接触鲜禽   2   2.67 16   5.33 a    0.55 0.49   0.11～2.16

接触鲜禽摊点物品   6   8.00 43 14.33   2.12    0.15 0.52   0.21～1.27

　　注：a 为 Fisher精确概率法。

表 4   福建省人感染 H7N9禽流感病例和对照组家庭禽类暴露情况

因素
病例组（75例） 对照组（300人）

χ2 值 P 值 OR 值 95 % CI
n 率（%） n 率（%）

暴露家禽 33 44.00 71 23.67 12.38 < 0.01 2.53 1.49～4.30

　鸡 26 34.67 63 21.00   6.19    0.01 2.00 1.15～3.46

　鸭 18 24.00 40 13.33   5.22    0.02 2.05 1.10～3.84

　鸽子   3   4.00   0   0.00 a    0.01 0.96 0.92～1.01

散养   6   8.00 19   6.33   0.27    0.60 1.29 0.50～3.34

家禽接触情况

　直接接触禽类 21 28.00 27   9.00 19.41 < 0.01 3.93 2.07～7.46

　接触羽毛   8 10.67 17   5.67   2.41    0.12 1.99 0.82～4.80

　捕捉 10 13.33 14   4.67   7.52    0.01 3.14 1.34～7.39

　喂药   8 10.67   6   2.00 a < 0.01 5.85   1.96～17.42
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2.2.4   其他禽类暴露和卫生与行为习惯（表 5）　暴

露于野鸟、野鸟排泄物、暴露禽类职业人员可能是

危险因素。经常洗手、常用肥皂/洗手液洗手可能是

疾病的保护因素。吸烟率对照高于病例组（ χ2 =
12.27，P < 0.01）。暴露活禽加工餐馆、访问有家养

禽家庭和接触过发热病人 2组间没有统计学差异。

2.3    多因素逐步 logistic 回归分析（表 6）　根据单

因素分析结果，以人感染 H7N9禽流感发病作为因变

量，将单因素分析有统计学意义的变量作为自变量。

采用多因素逐步 logistic回归分析，模型构建（α出 = α入 =
0.05，P < 0.05）。其中 8个因素仍有意义纳入回归模型，

分别为：患肺部疾病（X1）、糖尿病（X2）、暴露活禽市

场（X3）、暴露使用机械脱毛摊点（X4）、经常洗手（X5）、

ln[p/(1 − p)] =

1.13 + 0.80X1 + 0.75X2 + 0.65X3 + 0.88X4 + 0.88X5 +

0.51X6 − 1.31X7 − 0.62X8

触摸家禽笼舍（X6）、暴露野鸟排泄物（X7）和现在吸

烟（X8）。通过模型拟合得到回归方程： 

，拟合方程对训练样本预测

一致率为 89.40 %，不一致率为 8.7 %，模型拟合优度

良好（C = 0.90），故认为筛选出的 8个因素是用于预

测福建省人感染 H7N9禽流感相对最优因素。

续表 4

因素
病例组（75例） 对照组（300人）

χ2 值 P 值 OR 值 95 % CI
n 率（%） n 率（%）

　非直接接触 29 38.67 53 17.67 15.49 < 0.01 2.94 1.69～5.10

　投食 28 37.33 49 16.33 16.22 < 0.01 3.05 1.74～5.34

　触摸家禽笼舍 18 24.00 23   7.67 16.44 < 0.01 3.80 1.93～7.50

　清理禽舍 19 25.33 28   9.33 14.01 < 0.01 3.30 1.72～6.31

　拾蛋   3   4.00 21   7.00 a    0.44 0.55 0.16～1.91

　换水   6   8.00 17   5.67 a    0.43 1.45 0.55～3.81

　围观宰杀   4 5.33   9   3.00 a    0.30 1.82 0.55～6.08

　出现病死家禽 10 13.33   0   0.00 a < 0.01 0.87 0.79～0.95

在家接触市场来源禽

　在家宰杀市场禽   4 5.33 22   7.33   0.37    0.54 0.71 0.24～2.13

　在家围观宰杀市场禽   4 5.33   7   2.33 a    0.24 2.36 0.67～8.28

　家中购买过杀好鲜禽 13 17.33 79 26.33 2.63    0.11 0.59 0.31～1.12

　接触家中购买的鲜杀禽 13 17.33 79 26.33 2.63    0.11 0.59 0.31～1.12

　家中购买过生鲜禽   6   8.00 92 30.67 15.97 < 0.01 0.20 0.08～0.47

　触过家中购买的生鲜禽   3   4.00 40 13.33 5.15    0.02 0.27 0.08～0.90

　家中购买过冰冻禽   3   4.00 43 14.33 5.95    0.01 0.25 0.08～0.83

　接触家中购买的冰冻禽   2   2.67 24   8.00 2.64    0.10 0.32 0.07～1.36

　　注：a 为 Fisher精确概率法。

表 5   福建省人感染 H7N9禽流感病例和对照组其他暴露和行为习惯单因素分析

因素
病例组（75例） 对照组（300人）

χ2 值 P 值 OR 值 95 % CI
n 率（%） n 率（%）

其他禽类暴露

　暴露野鸟 33 44.00   94 31.33   4.30    0.04   1.72 1.03～2.89

　暴露野鸟排泄物 23 30.67   54 18.00   5.90    0.02   2.02 1.14～3.57

　公园野鸟暴露   0   0.00     3   1.00 a    1.00   1.01 1.00～1.02

　暴露活禽加工餐馆   1   1.33   15   5.00   1.97    0.16   0.26 0.03～1.98

　访问有家养禽家庭 16 21.33   45 15.00   1.77    0.18   1.54 0.81～2.91

　暴露禽类职业人员 14 18.67   17   5.67 13.37 < 0.01   3.82 1.79～8.17

　接触发热病人   3   4.00     9   3.00 a    0.71   1.35 0.36～5.10

行为习惯

　经常洗手（ ≥ 5次/d） 18 24.00 233 77.67 78.08 < 0.01   0.09 0.05～0.16

　常用肥皂/洗手液   5   6.67 122 40.67 30.97 < 0.01   0.10 0.04～0.27

　现在吸烟 11 14.67 107 35.67 12.27 < 0.01   0.31 0.16～0.61

　　注：a 为 Fisher精确概率法。
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3   讨　论

本研究以福建省人感染 H7N9禽流感确诊病例

为病例组，以社区人口为对照研究发病危险因素，

具有地域特色，病例和对照组在性别、年龄组构成、

城乡构成和 BMI构成方面都均衡可比。研究对象

涵盖所有设区市和平潭综合实验区，病例组占同期

报告确诊病例数的 87.21 %，具有一定的代表性。

逐步多因素 logistic回归分析得到，暴露活禽市

场、暴露使用机械脱毛摊点都是人感染 H7N9禽流感

发病的独立危险因素，暴露统一屠宰的鲜禽（白条禽）

市场暴露没有提示风险，与国内同类研究结果一致[4]。

因此活禽市场仍是感染 H7N9禽流感重要来源[2, 4 – 7]，

活禽市场在疾病传播过程中起到了病毒汇集、增

殖、储存、杂交、变异和传播放大等作用[8 – 9]。主要

依据如下：1是活禽市场禽类来源渠道复杂、多种活

禽混合在同一市场销售容易造成交叉污染，活禽市

场外环境和禽类标本不仅检出 H7N9还存在 H5N1、
H9N2等多种禽类病毒亚型[10 – 11]，病毒间存在杂交

和变异可能。2是 H7N9病毒已出现珠江三角和长

三角病毒 2个分支[12]，说明病毒不断与当地其他禽

类感病毒亚型重配。3是广东地区已在活禽市场或病

例中分离到突变的高致病 H7N9禽流感病毒 [13 – 14]，

部分病毒耐药位点也出现突变提示对现有的抗病

毒治疗药物出现耐药可能 [14 –  15]。4是人间 H7N9
疫情暴发存在接触活禽市场时间依赖关系[16]，季节

性干预策略可以大大降低疫情暴发的规模。5是大

部分病例有活禽市场暴露史[2, 5, 7 – 8, 16]，从病例和活

禽市场标本分离的病毒存在高度同源 [17 – 18]。本研

究发现的暴露使用机械脱毛摊点除接触传播外可

能与机械脱毛比传统手工脱毛方式更容易产生气

溶胶有一定关系，美国疾病预防控制中心（Centers
for Disease Control and Prevention，CDC）和埃默里大

学模拟体外的自然感染，验证 H7N9（LPAI）在人类

支气管上皮细胞（Calu-3）中都具有高度传染性 [19]。

因此，活禽市场仍是人感染 H7N9禽流感重要来源，

努力减少活禽市场接触对于防止长期流行是至关

重要，规范管理和关闭活禽市场是控制疫情的有效

措施[16, 20]，但考虑到人民群众消费习惯短时间内较

难改变，因此加强市场管控是当前重要的替代手

段，保持活禽市场清洁，落实零存栏，加强活禽摊点

建设做好脱毛机与销售窗口物理隔离，加强禽类摊

点从业人员防护措施。并加大宣传教育力度，逐步

推进禽类统一宰杀白条上市，减少活禽暴露等对防

控人感染 H7N9禽流感非常必要。

暴露触摸家禽笼舍是福建省人感染 H7N9禽流

感发病的独立危险因素。本研究发现福建省家庭

禽类养殖达23.67 %，高于国内其他研究水平（14.12 %）[4]，

触摸家禽笼舍可能与直接到携带病毒的禽类和受

病毒污染的环境有关，接触禽笼舍与清理打扫卫生

容易形成扬尘和病毒气溶胶等增加感染发病风险。

本研究还发现暴露野鸟排泄物是可能感染的危险因

素与国内研究不同[4, 21]，该因素可能具有福建省地域

特点。1是福建省暴露于野鸟等野禽的比例为 31.33 %
要高于国内其他省份（14.71 %）[4]，可能与福建省山

区多森林覆盖率高，气候适宜野鸟生存 [22]，增加暴

露概率。2 是 H7N9禽流感病毒最早就起源于野禽

再传播给家禽 [23]。福建省广大农村地区家禽养殖

较高，且存在散养现象，增加野禽和家禽混合概率，

可能会继续演绎野禽病毒感染到家禽的可能性，应

进一步加强散养禽类管理，加强病原学监测等工

作。暴露禽类职业人员也提示是危险因素，国内研

究发现禽类从业人员 H7N9禽流感抗体滴度要高于

普通人群，提示禽类从业人员是高危人群，应采取

必要的防护措施[4]。

患肺部疾病、患糖尿病是人感染 H7N9禽流感

发病的危险因素，与国内研究患慢性病中的肺部疾

病、糖尿病和肝脏疾病可能会使机体更容易感染流

感发病风险的结果相似 [4, 24]，因此要做好患高危慢

性病等重点人群防控工作。患高血压病并不会增

加发病风险，与国内同类研究相同 [2, 4 –  5, 21]。经常

洗手（OR = 0.07，95 % CI = 0.04～0.16）是人感染H7N9

表 6   病例对照研究多因素逐步 logistic回归分析

变量 β S ¹x Wald χ2 值 OR 值 95 % CI P 值

常数项    1.13 0.51   4.97    0.03

患肺部疾病    0.80 0.33   5.88 4.95   1.36～18.00    0.02

患糖尿病    0.75 0.25   8.62 4.46   1.64～12.09 < 0.01

暴露活禽市场    0.65 0.19 11.89 3.66 1.58～7.66 < 0.01

暴露使用机械脱毛摊点    0.88 0.29   9.06 5.78   1.84～18.13 < 0.01

触摸家禽笼舍    0.88 0.25 12.72 5.77   2.20～15.12 < 0.01

暴露野鸟排泄物    0.51 0.20   6.42 2.77 1.26～6.08    0.01

经常洗手 – 1.31 0.19 46.76 0.07   0.04～0.16 < 0.01

现在吸烟 – 0.62 0.22   8.21 0.29   0.12～0.67 < 0.01
　　注：a 为 Fisher精确概率法。
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禽流感的保护因素，国内同类研究也得出相似结果，

认为肥皂或洗手液能够使 H5N1流感病毒失活 [4]。

但吸烟降发病风险也可能是研究中出现的混杂偏倚，

主要分析如下：（1）国内相关研究尚未很好证实吸

烟在人感染 H7N9禽流感发病中所起的保护作用和

保护机制；（2）国内同类研究发现调查过程中病人

可能隐瞒某些不良卫生习惯，如吸烟等[4]。因此，正

在吸烟是否为人感染 H7N9禽流感发病的保护因

素，研究不够充分，机制尚不明确，仍需要进一步研究。

本研究具有一定的局限性：（1）病例对照研究

中纳入 75例病例，其他在本研究开始之前的病例

和部分无法配合调查的病例未纳入，可能存在选择

偏倚，研究结果外推时受限。（2）本研究病例组与

对照组在年龄、性别和现住址等因素上均无统计学

差异，而前期研究年龄、性别和农村可能是发病的

影响因素，因此在危险因素筛选中可能将上述因素

排除在外而影响研究结果。（3）相关信息收集都在

发病之后的一段时间进行，可能存在回忆偏倚。（4）是
病例组中本人回答率和对照组存在差异。虽然通

过分析病例组中非本人回答和本人回答的问卷在

患慢性病、市场接触情况和家养禽类等信息没有统

计学差异。但非本人回答的信息可能会存在其他细

节方面的信息偏倚。（5）病例和对照样本量还是偏

小，部分人群中频率低的因素，受到统计检验效能

影响可能没能纳入模型，制约了关联性分析。（6）能
存在混在偏倚，本研究采用成组设计的病例对照研

究，尽管采用多因素分析模型处理，但仍有可能无

法完全排除可能的混杂因素，因此在结论外推时仍

需谨慎。
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