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［摘　要］目的：探讨贵州省少数民族地区家庭结构与乙肝感染家庭聚集性的关系。方法：采用多阶段整群
随机抽样的方法，从贵州省少数民族地区抽取１１１５户家庭１６２９人进行调查，并采集５ｍＬ静脉血，检测乙肝五
项指标；采用二分类非条件Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归模型分析，评估不同家庭结构和乙肝感染家庭聚集性关系。结果：３代
同堂家庭乙肝感染家庭聚集性率最高（５６８％），隔代家庭 ＨＢＶ感染率最高（５７７％），不同家庭结构乙肝感染
家庭聚集性差异有统计学意义（χ２＝３８９８３，Ｐ＜００１）；Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归分析在调整相关危险因素后结果显示，与传
统家庭相比，隔代家庭（ＯＲ＝２５４４，９５％ＣＩ为１２５４～５１６０）、３代同堂家庭（ＯＲ＝３９８４，９５％ＣＩ为２４９７～
６３５７）、一起生活的人有 ＨＢｓＡｇ阳性（ＯＲ＝７３７９，９５％ＣＩ为 ４７４１～１１４８５），是乙肝感染的危险因素（Ｐ＜
００５）；接种过乙肝疫苗（ＯＲ＝０４４８，９５％ＣＩ为０２０７～０９７２）、过去一年家庭总收入≥３００００元（ＯＲ＝０４０８，
９５％ＣＩ为０２０２～０８２５）是家庭聚集性的保护因素（Ｐ＜００５）。结论：贵州省少数民族地区隔代家庭和３代同
堂家庭是乙肝感染家庭聚集性的高危人群。
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　　乙型病毒性肝炎（ＨＢＶ）感染是全球较为严重
的公共卫生问题之一［１］，尤其是发展中国家，乙型

病毒性肝炎仍是疾病负担的重要原因之一［２］。国

内外研究均显示乙肝流行呈现出家庭聚集性，但原

因尚未明确［３］。有调查显示，贵州省少数民族地

区乙肝感染存在家庭聚集性［４］，并且长期居住在

少数民族地区是乙肝感染的危险因素［５］，但贵州

省少数民族地区乙肝感染家庭聚集性原因仍不明

确。家庭结构是家庭成员的构成及其相互作用、相

互影响的状态，以及由这种状态形成的相对稳定的

联系模式［６］，有研究表明，不同家庭结构的家庭支

持既可以促进健康［７］，但也可能对健康行为产生

负面影响［８］。与全国经济发展水平相比，贵州省

少数民族地区经济较为落后，由于外出务工等原

因，空巢老人和留守儿童较多，导致家庭结构特殊，

但不同家庭结构与乙肝感染家庭聚集性关系的研

究极少。为此，本次研究从家庭结构的角度分析其

对乙肝感染家庭聚集性的关系，为乙肝的综合防控

提供科学依据。

１　对象与方法

１１　对象
资料来源于２０１３年贵州省少数民族地区乙型

病毒性肝炎流行病学研究（科技部“十二五”国家

科技支撑计划项目），采用多阶段整群随机抽样

的方法，从贵州省少数民族聚居县抽取８个行政
村，随机抽取居住在该地区≥６个月的 １１１５户
１６４０名常住居民作为调查对象，实际所得样本
１６２９人。
１２　调查方法
１２１　问卷调查　问卷自行设计，由经过培训的

调查员面对面询问研究对象人口学基本情况（性

别、年龄、民族等）、家庭情况（家庭人口数、过去一

年家庭总收入、一起生活的人有无 ＨＢｓＡｇ阳性及
乙肝疫苗接种史等）。

１２２　血清学检测及相关指标判定　抽取调查对
象空腹静脉血５ｍＬ，采用ＤＲ６６０８时间分辨荧光免
疫分析仪对调查对象血液样本进行检测。乙型肝

炎病毒表面抗原定量测定试剂盒、乙型肝炎病毒表

面抗体定量测定试剂盒、乙型肝炎病毒ｅ抗原检测
等试剂盒均购自广州市达瑞抗体工程技术有限公

司，所有试剂均在有效期内使用。乙肝血清学指标

判定标准为：乙肝表面抗原（ＨＢｓＡｇ）≥０４ＩＵ／ｍＬ
为阳性；乙肝表面抗体（ＨＢｓＡｂ）≥１０ＩＵ／ｍＬ为阳
性；乙肝核心抗体（ＨＢｃＡｂ）≥０９ＰＥＩＵ／ｍＬ为阳
性；乙肝ｅ抗体（ＨＢｅＡｂ）≥０２ＰＥＩＵ／ｍＬ为阳性；
乙肝ｅ抗原（ＨＢｅＡｇ）≥０５ＰＥＩＵ／ｍＬ为阳性。检
测操作程序及结果判定均严格按照试剂盒说明书

进行。接种过乙肝疫苗的人群，除了 ＨＢｓＡｂ阳性
以外任何≥１项阳性即为 ＨＢＶ感染；没有接种过
乙肝疫苗的人群，指标任何≥１项阳性即为 ＨＢＶ
感染［９］。家庭聚集性：一个家庭内出现≥２例ＨＢＶ
感染的调查者判定为具有家庭聚集性［１０］。通过查

阅文献，家庭结构分为以下几类［１１］。空巢家庭：已

婚无子女夫妇或年轻的未婚子女选择向外流动，把

老人独自留在当地；隔代家庭：部分家庭因夫妻外

出务工但不能把子女带入城市生活，选择把子女留

给父母看管；三代同堂家庭：由祖辈、父辈和孙辈三

代共同生活的家庭［１２］；传统家庭：已婚夫妇或已婚

夫妇和子女共同生活的家庭。

１３　统计学处理
使用 ＥｐｉＤａｔａ３０２建立数据库，使用 ＳＰＳＳ

１９０软件进行数据分析，采用率和构成比进行统
９５６
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计描述，率（或构成比）比较的单因素分析采用 χ２

检验，多因素分析用二分类Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归模型，检验
水准α＝００５。

２　结果

２１　调查对象基本情况
本次调查人群乙肝感染率为 ５０６％（８２５／

１６２９），ＨＢｓＡｇ阳性率为８３％（１３６／１６２９），１１１５
户家庭中有１３２户存在乙肝感染家庭聚集性。８２５

名乙肝感染居民中，有４８４名居民来自传统家庭，
有２１４名居民来自空巢家庭，７８名居民来自隔代
家庭，１４８名居民来自三代同堂家庭。４种家庭结
构中，乙肝感染家庭聚集性率最高的是三代同堂家

庭（５６８％），最低的是传统家庭（２９５％）；ＨＢＶ感染
率最高的是隔代家庭（５７７％），最低的是三代同堂
家庭（４８６％）。不同家庭结构基本情况比较见表
１，结果显示，不同家庭结构之间，年龄构成、民族构
成、家庭年收入、有无家庭聚集性差异具有统计学

意义（Ｐ＜００５）。

表１　不同家庭结构研究对象基本情况比较
Ｔａｂ．１　Ｔｈｅｇｅｎｄｅｒ，ａｇｅ，ｙｅａｒｌｙｉｎｃｏｍｅ，ｅｔｈｉｃｇｒｏｕｐ，ｆａｍｉｌｙａｇｇｒｅｇａｔｉｏｎａｎｄＨＢＶ

ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｉｎｆｏｕｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｆａｍｉｌｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ

　因素
家庭结构

空巢家庭（ｎ，％） 隔代家庭（ｎ，％） 三代同堂（ｎ，％） 传统家庭（ｎ，％） χ２ Ｐ

性别

３３９５ ０３３５
　男 １０８（２５７） ３３（７９） ６９（１６４） ２１０（５００）
　女 １０６（２１０） ４５（８９） ７９（１５７） ２７４（５４４）
年龄（岁）

４１２８９９ ００００

　９～１９ ０（００） ３９（３３１） １６（１３６） ６３（５３４）
　２０～３９ ０（００） ５（２５） ４３（２１２） １５５（７６４）
　４０～５９ ６１（１９９） ３（１０） ３０（９８） ２１２（６９３）
　≥６０ １５３（５１５） ３１（１０４） ５９（１９９） ５４（１８２）
过去１年家庭总收入（元）

２５４９０ ０００２

　＜５０００ ９３（３１４） ２２（７４） ３４（１１５） １４７（４９７）
　５０００～９９９９ ６１（２８９） ７（３３） ３３（１５６） １１０（５２１）
　１００００～２９９９９ ３２（１７２） ９（４８） ３２（１７２） １１３（６０８）
　≥３００００ １３（１９７） ３（４５） １７（２５８） ３３（５００）
民族

　苗族 ７２（１８８） ５１（１３３） ５１（１３３） ２１０（５４７）

５５８８６ ００００
　侗族 １９（４６３） １（２４） ６（１４６） １５（３６６）
　布依族 １０３（２４１） １６（３７） ８８（２０６） ２２１（５１６）
　水族 ２０（２８２） １０（１４１） ３（４２） ３８（５３５）
有无家庭聚集性

３８９８３ ００００
　有 ６６（２０５） ２９（９０） ８４（２６１） １４３（４４４）
　无 １４８（２４６） ４９（８１） ６４（１０６） ３４１（５６６）
是否感染ＨＢＶ

２１３１ ０５４６
　是 １１１（２３７） ４５（９６） ７２（１５４） ２４０（５１３）
　否 １０３（２２６） ３３（７２） ７６（１６７） ２４４（５３５）

２２　乙肝感染家庭聚集性单因素分析
对家庭人口数≥２人的调查对象进行单因素

分析，结果见表２，不同家庭结构、家庭人口数、过
去１年家庭总收入不同、是否接种乙肝疫苗、一起
生活的人有无 ＨＢｓＡｇ阳性的居民，家庭聚集性差
异有统计学意义（Ｐ＜００５），男女之间乙肝感染家

庭聚集性差异无统计学意义（Ｐ＞００５）。
２３　乙肝感染家庭聚集性多因素分析

多因素非条件 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归分析结果见表 ３，
结果显示以传统家庭为对照，隔代家庭和３代同堂
家庭是贵州省少数民族地区乙肝感染家庭聚集性

的危险因素，以过去一年家庭总收入 ＜５０００元为

０６６
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对照组，收入≥３００００元为保护因素，一起生活的
人有ＨＢｓＡｇ阳性是危险因素，接种过乙肝疫苗是
家庭聚集性的保护因素。

表２　乙肝感染家庭聚集性单因素分析
Ｔａｂ．２　ＯｎｅｆａｃｔｏｒＣｈｉｓｑｕａｒｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｆａｍｉｌｙ

ａｇｇｒｅｇａｔｉｏｎｏｆＨＢＶｉｎｆｅｃｔｉｏｎ

　因素
有无家庭聚集性

有（ｎ，％） 无（ｎ，％） χ２ Ｐ

家庭结构

３８９８３ ００００

　空巢家庭 ６６（３０８）１４８（６９２）
　隔代家庭 ２９（３７２） ４９（６２８）
　三代同堂家庭 ８４（５６８） ６４（４３２）
　传统家庭 １４３（２９５）３４１（７０５）
性别

０２５４ ０６１４
　男 １５０（３５７）２７０（６４３）
　女 １７２（３４１）３３２（６５９）
家庭人口数（ｎ）

１２２４４９ ００００

　２ １８８（２８７）４６８（７１３）
　３ ６０（３２３）１２６（６７７）
　≥４ ７４（９０２） ８（９８）
过去１年家庭总收入（元）

１７４３１ ０００１

　＜５０００ ９７（３２８）１９９（９７２）
　５０００～９９９９ ９４（４４５）１１７（５５５）
　１００００～２９９９９ ５２（２８０）１３４（７２０）
　≥３００００ １５（２２７） ５１（７７３）
是否接种乙肝疫苗

８１０５ ０００４
　是 １６（２０３） ６３（７９７）
　否 ３０６（３６２）５３９（６３８）
一起生活的人有无

　ＨＢｓＡｇ阳性

８８７５４ ００００
　有 １０５（６７７） ５０（３２３）
　无 ２１７（２８２）５５２（７１８）

２４　不同家庭结构 ＨＢＶ感染影响因素的多因素
分析

对乙肝感染影响因素做不同家庭结构的 Ｌｏ
ｇｉｓｔｉｃ回归，将没有统计学意义的因素剔除隔代家
庭变量后，结果见表４，一起生活的人有 ＨＢｓＡｇ阳
性对３种家庭结构都是乙肝感染的危险因素；在传
统家庭中，过去一年家庭总收入≥１００００元是
ＨＢＶ感染的保护因素，其中以家庭人口数２人为
对照组，家庭人口数３人是乙肝感染的保护因素；
但对于３代同堂家庭，以家庭人口数３人为对照
组，家庭人口数４人是乙肝感染的危险因素；接种
过乙肝疫苗在传统家庭和３代同堂家庭中都是乙
肝感染的保护因素。

３　讨论
随着社会经济的发展，农村地区家庭结构也在

发生变化，农村家庭留守儿童、空巢老人现象越来

越普遍，可能成为影响社会稳定和公共卫生的重要

问题［１３］，贵州省所处经济相对落后的西南地区，少

数民族地区外出务工人口较多，导致该地区家庭结

构特殊，且存在乙肝感染家庭聚集性［４］。既往对

乙肝研究很少从家庭结构角度分析家庭聚集性，因

此探索两者之间关系对乙肝防治具有重要意义。

本次研究发现，在四种家庭结构中，３代同堂家庭
乙肝感染家庭聚集性率（５６８％）最高，可能是因
为３代同堂家庭人口数一般较多，有研究发现，
家庭人口数越多，发生乙肝感染家庭聚集性风险越

表３　乙肝感染家庭聚集性影响因素非条件Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归分析
Ｔａｂ．３　ＵｎｃｏｎｄｉｔｉｏｎａｌｌｏｇｉｓｔｉｃｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇｆａｃｔｏｒｓｏｆｆａｍｉｌｙａｇｇｒｅｇａｔｉｏｎｏｆＨＢＶｉｎｆｅｃｔｉｏｎ
因素 Ｂ Ｓ．Ｅ． Ｗａｌｄχ２ Ｐ ＯＲ（９５％ＣＩ）
常量 －１２９８ ０１７２ ５６６８０ ００００ ０２７３
家庭结构

　传统家庭（参照组） １０００
　空巢家庭 －００９４ ０２０８ ０２０３ ０６５２ ０９１０（０６０５～１３７０）
　隔代家庭 ０９３４ ０３６１ ６６９５ ００１０ ２５４４（１２５４～５１６０）
　三代同堂家庭 １３８２ ０２３８ ３３６３０ ００００ ３９８４（２４９７～６３５７）
过去一年家庭总收入（元）

　＜５０００（参照组） １０００
　５０００～９９９９ ０６５７ ０２０５ １０２８３ ０００１ １９２９（１２９１～２８８１）
　１００００～２９９９９ －０３８１ ０２２９ ２７７３ ００９６ ０６８３（０４３６～１０７０）
　≥３００００ －０８９７ ０３５９ ６２２７ ００１３ ０４０８（０２０２～０８２５）
一起生活的人有无ＨＢｓＡｇ阳性
　无（参照组） １０００
　有 １９９９ ０２２６ ７８４００ ００００ ７３７９（４７４１～１１４８５）
是否接种过乙肝疫苗

　否（参照组） １０００
　是 －０８０２ ０３９５ ４１２７ ００４２ ０４４８（０２０７～０９７２）
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表４　不同家庭结构ＨＢＶ感染多因素非条件Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归分析
Ｔａｂ．４　ＭｕｌｔｉｆａｃｔｏｒｕｎｃｏｎｄｉｔｉｏｎａｌｌｏｇｉｓｔｉｃｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆＨＢＶｉｎｆｅｃｔｉｏｎｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｆａｍｉｌｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ
家庭结构 因素 Ｂ Ｓ．Ｅ． Ｗａｌｄχ２ Ｐ ＯＲ（９５％ＣＩ）
传统家庭 一起生活的人有无ＨＢｓＡｇ阳性

　无（参照组） １０００
　有 １５１１ ０３２９ ２１２１９ ００００ ４５３２（２３７９～８６３１）
过去一年家庭总收入（元）

　＜５０００（参照组） １０００
　５０００～９９９９ ００２２ ０２７３ ０００７ ０９３６ １０２２（０５９９～１７４５）
　１００００～２９９９９ －０６４５ ０２７５ ５５０５ ００１９ ０５２５（０３０６～０８９９）
　≥３００００ －１１４６ ０４４６ ６６１６ ００１０ ０３１８（０１３３～０７６１）
是否接种过乙肝疫苗

　否（参照组） １０００
　是 －２９４９ ０７６８ １４７３９ ００００ ００５２（００１２～０２３６）
家庭人口数（ｎ）
　２（参照组） １０００
　３ －０７７８ ０２８９ ７２４１ ０００７ ０４５９（０２６１～０８１０）
　４ －１１１３ ０６８５ ２６４０ ０１０４ ０３２９（００８６～１２５８）

空巢家庭 一起生活的人有无ＨＢｓＡｇ阳性
　无（参照组） １０００
　有 ２３９１ ０５５０ １８９０５ ００００ １０９２９（３７１９～３２１１６）

三代同堂家庭 一起生活的人有无ＨＢｓＡｇ阳性
　无（参照组） １０００
　有 １１３０ ０５０８ ４９５６ ００２６ ３０９６（１１４５～８３７５）
家庭人口数（ｎ）
　３（参照组） １０００
　４ １１５６ ０３９６ ８５３２ ０００３ ３１７６（１４６３～６８９７）
　５ １３１１ ０７３６ ３１７１ ００７５ ３７１１（０８７６～１５７１３）
是否接种过乙肝疫苗

否（参照组） １０００
　是 －１７８１ ０７３４ ５８８０ ００１５ ０１６９（００４０～０７１１）

高［４］，所以导致了三代同堂家庭聚集率较高，提示

三代同堂家庭是乙肝感染家庭聚集性的高危人群。

研究还发现，在４种家庭结构中，隔代家庭ＨＢＶ感
染率（５７７％）最高，可能是由于在隔代家庭中，青
壮年长期在外打工，老人和儿童缺乏医疗保健意

识［７，１４］，对乙肝的防范意识不强，导致 ＨＢＶ感染
率较高。

　　本次单因素和多因素分析结果均表明，一起生
活的人有ＨＢｓＡｇ阳性是乙肝感染家庭聚集性的危
险因素，与黎健等的研究结果类似［１５］，同时也是

ＨＢＶ感染的危险因素，提示乙肝可能会通过家庭
成员之间密切接触水平或垂直传播［１６－１８］，从而形

成家庭聚集性，提示对于家中有乙肝患者的家庭成

员，卫生部门应该重点加强乙肝检查，从而减少家

庭聚集性的发生。本次分析还发现，接种过乙肝疫

苗是家庭聚集性的保护因素，也是传统家庭和３代

同堂家庭 ＨＢＶ感染的保护因素，说明接种乙肝疫
苗是预防乙肝感染和减少家庭聚集性的有效

措施［１９－２１］。

以传统家庭为对照，隔代家庭（ＯＲ＝２５４４，
９５％ＣＩ为 １２５４～５１６０）、３代同堂家庭（ＯＲ＝
３９８４，９５％ＣＩ为２４９７～６３５７）是贵州省少数民
族地区乙肝感染家庭聚集性的独立危险因素。在

３代同堂家庭 ＨＢＶ感染多因素分析中，以家庭人
口数３人为对照组，家庭人口数４人是乙肝感染的
危险因素，说明 ３代同堂家庭因为家庭人口数较
多，家庭成员之间接触多，感染乙肝风险较高，更容

易形成家庭聚集性。多因素分析结果显示，收入较

高不仅是家庭聚集性的保护因素，还是传统家庭乙

肝感染的保护因素，说明随着收入增加，家庭成员

用于医疗保健费用也随之增加［２２］；而在隔代家庭

中，可能由于经济原因，青壮年长期在外打工，老人
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和儿童自我预防保健意识不高，增加了乙肝感染家

庭聚集性的形成。

综上所述，贵州省少数民族地区中，缺乏预防

保健意识的隔代家庭和家庭人口数较多的三代同

堂家庭是乙肝感染家庭聚集性的高危人群，特别是

家中存在乙肝患者的家庭，应该加强对家庭成员的

乙肝筛查，同时要加强对隔代家庭居民预防乙肝的

健康教育，以及乙肝疫苗接种的宣传，提升居民自

我预防保健意识，减少贵州省少数民族地区乙肝感

染家庭聚集性。
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