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·循证医学中的医学统计学问题·

对于分布呈明显偏峰分布或分布末端无确切

数值及分布类型不明的资料（如疾病的潜伏期、患

者的住院天数、人体中重金属元素的含量、大气中

某污染物的日平均浓度等），一般用中位数描述资

料的平均水平。 对于这样的资料，秩和检验是对样

本所代表的总体的分布位置（即分布重心）进行检

验，如果要通过假设检验对比样本所代表总体中位

数是否相等时，秩和检验方法就不合适，此时应选

择基于中位数的统计推断 ［1］。 目前的教材不突出讲

授中位数置信区间的估计和假设检验方法。本文结

合实例介绍中位数置信区间的估计和假设检验，以

满足实际应用的需要。

1 总体中位数置信区间的估计

对于某个来自非对称分布总体的随机样本，样

本中位数可以作为总体中位数的点估计值，这种方

法简单，但是不能考虑抽样误差的影响，很难评价

准确度。 中位数置信区间的估计可以解决这些问

题。此外还可以根据两总体中位数置信区间是否重

叠来推断两个总体中位数是否相等。
中位数置信区间的估计方法主要有以下几种。

1．1 样本中位数置信区间上下限百分位的专用公

式 ［2］

上限百分位＝

（1）
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下限百分位＝

（2）

（1）和（2）式中：n 表示样本含量；Zα 由置信度决定，
Z0．05＝1．96，Z0．01＝2．58。 根据公式（1）和（2）算 得 两 个

百分位数，乘以样本含量 n 便得到总体中位数置信

区间上下限所在的位次。然后把原始资料按自小到

大排序，便可求得中位数的置信区间；也可利用百

分位数计算公式计算中位数的置信区间。
1．2 样本含量 n 较大情况下置信区间的估计 ［3］

（1）当样本量 n 较大时（n＞20），计算总体中位

数的 1－α 置信区间上下限的位次公式为：

（3）

其 中 ：Zα 为 标 准 正 态 分 布 的 双 侧 界 值 ，Z0．05＝1．96，
Z0．01＝2．58。 S1、S2 分别表示置信区间上下限的位次，
这里 S1 为 S1

*取整。 将原始资料按自小到大排序，
便可求得总体中位数的置信区间。这种计算方法适

用于未分组的原始数据。
（2）当样本 含 量 很 大（如 n＞100），同 时 资 料 为

分组的频数表资料时，用（3）式方法计算比较繁琐。
这种情况下，可以采用正态近似法计算总体中位数

的 1－α 置信区间，公式为：

，95％置信区间＝M±1．96SM （4）

其中，SM 为样本中位数的标准误， fM 为中位数所在

组段的频数。
例 1［4］ 从某工厂随机抽取 35 名工人，测得尿

氟含量（mg ／ L），数据如下：
0．88 1．14 1．40 1．40 1．64 1．68 1．72
1．90 2．00 1．35 1．22 1．58 1．65 1．77
1．25 1．88 1．98 1．79 0．95 0．90 1．50
1．90 1．96 2．05 2．20 2．15 2．38 1．00
1．25 1．43 1．45 2．36 2．34 1．68 2．33

试计算该厂工人尿氟含量中位数的 95％置信区间。
方法 1：根据中位数置信区间的百分位专用公

式 得：上 限 百 分 位＝0．658 1，下 限 百 分 位＝0．341 9。
所以置信区间上限所在位次为 0．658 1×35＝23．03，
取 整 数 为 23；置 信 区 间 下 限 所 在 位 次 为 0．341 9×
35＝11．97，取整数为 12。 把原始资料按从小到大的

顺 序 排 列 ，便 得 总 体 中 位 数 的 95％置 信 区 间 为

（1．43，1．88）mg ／ L。

方法 2： ，故置信区间上、

下限的位次分别为 S1＝12，S2＝24。 对原始资料排序

后 ， 便 得 总 体 中 位 数 的 95％ 置 信 区 间 为

（1 ．43 ，1．90）mg ／ L。
方法 3：将例 1 的数据编制频数表（表 1）：

M＝1．68mg／L， mg ／ L

95％置信区间：M±1．96SM＝1．68±1．96×0．105 6，
即为：（1．47，1．89）mg ／ L。

对比三种计算方法得到的中位数 95％置信区

间，三者的计算结果有一定的出入，其中方法 1 和

方法 2 计算的结果比较接近，方法 3 计算的结果与

另外两种出入相对较大。 因为方法 3 适用于大样

本，本例样本含量 n＝35，尚不是很大 的 样 本，故 本

例不提倡使用方法 3。 随着样本量的增加，三者的

计算结果将趋于一样。 对于样本量比较小的抽样

（如 n＜20），可以用查表法（基于二项分布 理 论）推

断总体中位数的 1－α 置信区间 ［3］。 此外，对于单个

样本总体中位数 1－α 置信区间的估计， 上下限位

次的计算可以借助符号检验法、Wilcoxon 符号秩和

检验法 ［5］。

2 中位数的假设检验

2．1 两个大样本资料中位数的假设检验———Z 检

验方法［6］

大样本计算中位数标准误的公式为：

（5）

上式中 n 为样本含量，由 a 和 b 计算得到的 c1 和 c2
是两个百分位序， 可以算出 c1 位序的百分位数 d1

和 c2 位序的百分位数 d2，SM 为中位数的标准误。
基于两大样本的中位数 M1 和 M2 的 Z 检验公

式为：

（6）

Z 为标准正态分布统计量。
例 2［7］ 某研究者欲比 较 A、B 两 菌 种 对 小 鼠

表 1 尿氟含量频数表

尿氟值（mg ／ L）

0．5～
1．0～
1．5～
2．0～
合计

f1
3
10
14
8
35

∑f1
3
13
27
35
－

累计频率（％）

8．57
37．14
77．14
100．00

－
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巨噬细胞吞噬功能的激活作用，将 43 只小鼠随机

分为两组， 用常规巨噬细胞吞噬功能的检测方法，
获得两组的吞噬率（％），数据见表 2。 判断两组的

吞噬率是否居于相同水平。

表 2 不同菌种对小鼠巨噬细胞的吞噬率

64．0
70．0
95．0
64．0

45．0
56．0
56．0
57．0

66．0
76．0
60．0
93．0

64．0
66．0
66．0
66．0

70．0
63．0
67．0
73．0

70．0
71．0
74．0
74．0

51．0
51．0
54．0
54．0

70．0
70．0
70．0
59．0

62．0
68．0
68．0
61．0

61．0
61．0
71．0
87．0

89．0
91．0
93．0

A 菌 组（24 只） B 菌 组（19 只）

两个样本来自的总体为偏峰分布，用中位数描

述两组的平均水平：M1＝66．0％，M2＝68．0％。 以下是

两个中位数的假设检验。
（1）建立假设，确定检验水准

H0：两个总体的中位数相等（M1＝M2）
H1：两个总体的中位数不相等（M1≠M2）
α＝0．05
（2）计算检验统计量 Z 值

甲村：

乙村：

Z 检验：

（3）确定 P 值，作出统计推断

Z＝0．319＜1．96，按 α＝0．05 水准，P＞0．05，不拒绝

H0，可以认为两组的吞噬率相同。
2．2 两个小样本资料中位数的假设检验———超越

检验［5］

把 两 个 样 本 的 观 察 值 混 合 后 从 小 到 大 排 序 ，
“非交叉重叠”部分观察值的个数称为超过数。所谓

超越检验，就是根据超过数的多少推断两总体的分

布位置（即变量值的倾向性）是否相同。这是一种快

速的检验方法，适用于计量资料或顺序资料。
一样本观察值中小于另一样本最小值的个数

称为左侧超过数。而大于另一样本最大值的个数称

为右侧超过数。 左、右侧超过数可能分属于两个样

本，也可能属于一个样本。
对于两中心位置比较的超越检验的基本步骤

为：①将两个样本观察值按由小到大排序，计算左、
右侧超过数。 ②计算检验统计量 S：当左、右侧超过

数分属于不同样本 时，S 等 于 两 侧 超 过 数 之 和；属

于 同 一 样 本 时 ，S 等 于 两 侧 超 过 数 之 差 （取 绝 对

值）。 ③按两样本含量 n1 和 n2（n1＜n2）查表，若 S≥
Sa，则 P＜α；若 S＜Sa，则 P＞α，按 事 先 规 定 的 检 验 水

准作出统计推断。
例 3 ［8］ 某 医 师 为 研 究 血 铁 蛋 白 与 肺 炎 的 关

系，随机抽查了肺炎患者和正常人若干名，并测得

血铁蛋白（ug ／ L）含量，问肺炎患者与正常成年人平

均血铁蛋白含量是否居于相同水平？

（1）建立假设，确定检验水准

H0：肺炎患者和正常人血铁蛋白含量的中位数

相同（M1＝M2）
H1：肺炎患者和正常人血铁蛋白含量的中位数

不同（M1≠M2）

α＝0．05
（2）计算检验统计量 S，确定 P 值，作出统计推断

将两组观察值按从小到大排序（如上），左侧超

过数为 1，右侧超过数为 4，属于同一个样本，故 S＝
4－1＝3。 N1＝10，n2＝16，查“两中心位置差别检验用 S

李济宾，等． 中位数的置信区间和假设检验

肺炎患者 31 68 174 199 237 238 457 492 515 599
正常人 34 43 43 44 47 47 47 52 54 68 95 132 172 177 277 294

％
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界 值 表”得，双 侧 检 验 S0．05＝8，S＜S0．05，故 P＞0．05，按

α＝0．05 的检验水准，不拒绝 H0，可以认为肺炎患者

与正常人血铁蛋白含量的平均水平相同。
当 n1 或 n2 超过 “两中心位置差别检验用 S 界

值 表 ”范 围 的 时 候 ，可 按 公 式 直 接 计 算 单 侧 P 值

（取 大于等于 S 的累计概率）， 取双侧 P 值时应乘

以2。

（7）

（8）

（9）

以例 3 计算， p＝ ＝0．384 6， 单侧 P＝0．241，P＞

0．05，结论相同。
2．3 中位数比较的 χ2 检验法［9］

基本思想：如果各组样本数据对应的总体分布

相同，则各组资料合并后计算所得的中位数的上下

每组样本应各有一半数目。 基于这样的假设，可以

检验中位数上下各组观察值数目的差异是否有统

计学意义，从而作出统计推断。
计算步骤：①将各样本资料混合后按由小到大

排序；②求混合后数据的中位数（Md）；③对每组样

本 分 别 计 算 超 过 混 合 资 料 的 中 位 数 的 数 目，记 为

m1，m2，…，mp；④用 m1，m2，…，mp 和 n1，n2，…，np 列

出 2×C 表格（表 3）；⑤用 χ2 检验法或确切概率法，
对 2×C 表进行检验。

以例 2 中的数据为例，得表 3 所示中位数检验表。

（1）建立假设，确定检验水准

H0：两组吞噬率的中位数相同（MA＝MB）
H1：两组吞噬率的中位数不同（MA≠MB）
α＝0．05
（2）计算检验统计量，确定 P 值，作出统计推断

两组数据混合后的中位数为 66．0％。 得表 4 所

示 2×2 表。

由 SPSS 计 算 得 χ2＝0．196，ν＝1，P＝0．658＞0．05，
按 α＝0．05 水准，不拒绝 H0。 所以，可以认为两组的

吞噬率的中位数相同。 而以例 3 中的数据，用中位

数的 χ2 检验法， χ2＝5．850，P＝0．016＜0．05， 按 α＝0．05
水准，拒绝 H0，接受 H1。 比较发现，对于大样本的资

料， χ2 检验法与 Z 检验的结果基本一致，而对于小

样本的资料， χ2 检验法和小样本中位数超越检验的

结论矛盾。 可见，中位数的 χ2 检验法对样本量也有

一定的要求，一般大样本情况下结论比较可靠。 此

外， 对于多组样本中位数的比较，Z 检验和超越检

验将不再合适，此时只能选用 χ2 检验法。
中位数检验方法与秩和检验方法均属于非参

数检验的范畴，但是它们检验的侧重点不一样。 中

位数检验方法直接比较两组的中位数，而秩和检验

是检验样本所代表的总体分布重心是否相同。本文

针对基于中位数的置信区间的计算和假设检验，旨

在让大家辨清秩和检验与中位数检验的异同，以供

广大医学和卫生统计工作者参考之用。在实际工作

中应根据研究的目的，采取相应的检验方法。
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表 3 中位数检验用 2×C 表

样 本

取值＞Md

取值≤Md

合计

A
m1

n1－m1

n1

B
m2

n2－m2

n2

……

……

……

……

P
mp

np－mp

np

合 计

n1＋n2＋…＋np－c
c

n1＋n2＋…＋np

表 4 两组吞噬率的分布

样本

取值＞66．0％
取值≤66．0％

合计

A 菌组

11（11．7）

13（12．3）

24

B 菌组

10（9．3）

9（9．7）

19

合计

21
22
43

［1］

［2］

［3］

［4］

［5］

［6］

［7］

［8］

［9］
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