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【摘要】现有偏倚风险评估工具主要针对传统两两比较 Meta 分析，难以全面评估网

状 Meta 分析所特有的偏倚风险来源。为此，Lunny 等研究者研发了针对网状 Meta 分析偏倚

风险来源的评估工具（Risk of Bias in Network Meta-analysis，RoB NMA），专用于评估网状

Meta 分析在干预选择与网络结构、效应修饰因素以及统计分析等层面可能带来的偏倚。本

文旨在解读 RoB NMA 工具的制订背景、条目内容以及评价流程，为国内研究人员使用该工

具提供参考。
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【Abstract】Existing risk of bias assessment tools are primarily designed for traditional pairwise Meta-
analysis and fail to comprehensively evaluate the unique sources of bias risk inherent in network Meta-analysis. 
Therefore, Lunny and others developed a tool the Risk of Bias in Network Meta-analysis (RoB NMA), designed 
specifically to evaluate potential biases in network Meta-analysis arising from aspects such as intervention 
selection and network structure, effect modifiers, and statistical analysis. This article aims to interpret the 
development background, item content, and evaluation process of the RoB NMA tool, providing reference and 
guidance for domestic researchers of its application.
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随着临床证据的快速增长，临床实践与最新

研究证据间的脱节问题日益突出。循证医学的

问世满足了严格评估和综合现有证据的需要。

基于高质量随机对照试验（randomized controlled 

trial，RCT）的系统评价和 Meta 分析被认为是循

证医学的最高级别证据，其中传统的两两比较

Meta 分析已在临床医学、公共卫生等多个领域得

到广泛应用，但其适用范围常受干预措施数量的

影响 [1-2]。

网 状 Meta 分 析（network Meta-analysis，

NMA） 作 为 传 统 Meta 分 析 方 法 的 拓 展， 相 较

于传统 Meta 分析仅进行两种干预的直接比较，

NMA 可以通过整合同一证据网络中的直接与间接

证据，同时对多种干预措施进行比较，提高结果

的可比性 [3-9]。此外，NMA 还可生成干预措施效

果的相对排序，提供有价值的决策信息 [8, 10]。但

证据综合过程中往往也会伴随偏倚的产生 [11- 12]，

NMA 自身设计和分析的复杂性在保证了证据质

量的同时也面临着一定的偏倚风险，如纳入研

究人群或干预组合不合理、效应修饰因素分布不

均、统计模型选择不当、选择性报告等，都可

能导致 NMA 结果偏离真实。目前对系统评价和

Meta 分析中偏倚的评估往往局限于系统评价整体

层面的偏倚，如 ROBIS（risk of bias in systematic 

reviews）工具和 AMSTAR 2（a measurement tool to 

assess systematic reviews 2）[13-16]，或对所纳入研究

的偏倚风险进行评估的 RoB 2（revised Cochrane 

risk of bias tool for randomised trials）工具 [17-18]，及

对证据缺失偏倚风险进行评估的 ROB-ME（risk 

of bias due to missing evidence） 工 具、ROB-MEN

（risk of bias due to missing evidence in network 

Meta- analysis） 工 具 等 [19-22]， 都 不 能 完 全 覆 盖

NMA 特有的偏倚来源。

针对上述特有问题，Lunny 等 [23] 通过文献

综述、潜在需求调查、德尔菲调查和用户调研等

方法，收集并整理了 NMA 潜在偏倚来源，并经

多轮讨论形成条目框架，于 2025 年制定出针对

NMA 的偏倚风险评估工具 RoB NMA（risk of bias 

in network Meta-analysis）。本文旨在对 RoB NMA

工具进行系统解读，以助国内研究者准确应用，

提升 NMA 研究质量。

1  RoB NMA工具简介与评估方法

1.1  评价标准
RoB NMA 工具由干预措施和网络几何结构、

效应修饰作用和统计合成 3 个领域共计 17 个条

目组成，具体内容见表 1。每个条目有五种评定

结果，分别为：是（true，T），表示无明显偏倚（低

偏倚风险）；可能是（probably true，PT）、可能

否（probably false，PF），表示存在未明确潜在

偏倚或偏倚调整不完全、尚不清楚是否对评价产

生影响，但存在一定选择倾向性的情况；否（false，

F），表示有明确偏倚问题（高偏倚风险）；无

信息（no information，NI），表示根据现有信息

尚不能做出倾向性判断。面对信息不足时，RoB 

NMA 工具鼓励评估者尽量做出倾向性判断（“可

能是”“可能否”），而非频繁使用“无信息”

选项，以增强评估的区分度。

1.2  适用范围
RoB NMA 工具目前针对的是干预性 NMA。

对于诊断试验准确性或预后因素的 NMA，因偏

倚来源不同，不属于 RoB NMA 工具适用范围。

RoB NMA 工具评估对象是“单项 NMA”，通常

对应 NMA 中的一个网络图，如针对某个结局变
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表1  RoB NMA工具条目信息

Table 1. RoB NMA tool item information
领域 条目 选项

1. 干预措施和网状图

1.1 NMA中纳入的所有干预措施及对照，对于整个目标人群而言，均为合理的替代方案

T/PT/PF/F/NI
1.2 所有的干预措施均已包含在网络中

1.3 网络中所有干预措施均被正确划分至相应节点

1.4 所有比较的干预措施都通过适当的研究内比较链相互连接

2. 效应修饰因素

2.1 网络中不同直接比较的结果定义和时间点相似

T/PT/PF/F/NI

2.2 网络中不同直接比较的受试者特征（效应修饰的患者特征）相似

2.3 网络中不同直接比较的研究特征（效应修饰的试验特征）相似

2.4 若条目2.1、2.2、2.3被判断为“F”或“PF”，分析是否恰当地考虑了网络中效应修饰因

素差异

3. 统计合成

3.1 分析遵循了各研究内的随机化原则

T/PT/PF/F/NI

3.2 未发现存在发表偏倚或其他选择性报告偏倚

3.3 所有预先计划的分析都已报告，且仅报告了这些分析，或若存在偏离则已给予合理解释

3.4 纳入原始研究中的偏倚水平较低或已在综合分析中予以处理

3.5 对于多臂试验采用了适当的方法进行处理

3.6 在比较组内效应量的同质性或异质性假设方面，研究采用了适当的模型假设

3.7 同一效应的直接证据与间接证据间无显著不一致

3.8 若3.7为“F”或“PF”：直接和间接证据间的不一致性已得到充分处理

3.9 若采用贝叶斯分析，所用先验分布设置是合适的

领域层面风险

对干预措施及网状图中整体偏倚风险的评估

LR/SC/HR对效应修饰因素的整体偏倚风险评估

对统计合成领域整体偏倚风险评估

整体偏倚风险
NMA 结果的整体偏倚风险

LR/SC/HR
NMA 结论的整体偏倚风险

注：T.是；PT.可能是；PF.可能否；F.否；NI.无信息；LR.低风险；SC.有一定风险；HR.高风险。

量的 NMA。如果一个 NMA 对多个结局或亚组进

行了多项 NMA，则需要分别对每项 NMA 进行

偏倚风险的评估。另外，RoB NMA 工具仅聚焦

于 NMA 本身的偏倚风险，而不直接评价整篇研

究的其他方面偏倚风险。开发团队建议将 RoB 

NMA 工具与现有的偏倚风险工具配套使用，可

先使用 ROBIS 等工具评估系统评价中的一般偏

倚风险 [13]，再用 RoB NMA 评估 NMA 特有偏倚，

从而更全面评估系统评价的偏倚风险。

1.3  评估流程
1.3.1  准备工作

采用 RoB NMA 工具对 NMA 进行评估之前，

评估者应通读系统评价全文，并预先标注提取

RoB NMA 关注的关键信息，如研究网络构建方

法、研究纳入的干预措施、研究所关注的结局指

标、研究受试者关键基线特征和研究所采用的统

计方法等。

1.3.2  逐条评估
评估者应按照 RoB NMA 所包含的 3 个领域

17 个信号问题对所评估的 NMA 逐条做出评估并

记录理由。开发者建议在填写工具时提供简短文

字说明或直接引用原文佐证每个判断，以保证评

估透明和可追溯性。此外，应注意评估过程中的

逻辑关联问题，部分条目仅在前序相关问题被判

断为“F”或“PF”时才需进行后续评估。如在

表 1 中 2.1、2.2、2.3 被判断为“F”或“PF”，

即网络中存在效应修饰因素差异时，才继续评估

2.4 是否对该差异进行了适当的处理。另外，3.9

仅在 NMA 网络中使用了贝叶斯方法时才适用，

否则应标记为“不适用”。

1.3.3  领域层面风险评估
在每个域内信号问题判断完成后，应对每个

领域的偏倚风险进行初步的综合判定。具体分为

低偏倚风险（low risk of bias，LR）、有一定风险

（some concerns，SC） 高 偏 倚 风 险（high risk of 

bias，HR）三个等级。判定原则与 RoB 2 工具类

似，即仅当该领域所有信号问题均无明显偏倚风

险时，可判断为“LR”；若有一项或多项条目显

示 NMA 存在潜在的未充分处理偏倚问题，且不

明确是否会影响干预效应，则应判断为“SC”；
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若某领域有关键问题为“F”，显示出重要的偏

倚问题，则应判断为“HR”。

1.3.4  结果和结论偏倚风险评估
NMA 结果偏倚风险评估主要考察 NMA 提供

的相对效应估计值是否可信。对分析结果的偏倚

风险需综合 RoB NMA 各领域评估结果（如干预

选择、效应修饰因素控制）、系统评价质量（如

研究筛选偏倚）及 NMA 方法学严谨性（如全局 /

局部不一致性分析、不可传递性评估）进行权衡。

结果偏倚可判定为 LR/SC/HR。

NMA 结论偏倚风险主要考察 NMA 作者在

论文中对结果的解释和陈述是否客观公正，是

否正确处理了评估中确定的局限性。即使 NMA

结果本身的偏倚风险低，作者的倾向性解读仍

然可能引入偏倚。常见的结论偏倚有：过度强

调结果的统计学显著性而忽略了实际的临床意

义、选择性引用部分结果支持作者立场等。若

所比较的干预效果处于高偏倚风险，在得出结

论时作者系统处理了这些偏倚风险，或所比较

的干预效果处于低偏倚风险，整体结论偏倚风

险可判断为“LR”。如果由于 NMA 本身的原因，

使结论与原有干预效果偏倚风险产生差异，则

应判断为“HR”。

在 RoB NMA 工具的实际应用中，一般先对

结果的偏倚风险进行评估，再对结论的偏倚风险

进行评估。两者往往具有一定的逻辑关联，若结

果的偏倚风险高，结论的偏倚风险通常也高；若

结果的偏倚风险低，结论的偏倚风险可能低也可

能高。

1.3.5  综合评价
RoB NMA 工具不对文献检索和选择偏倚进行

评估，因此建议先使用 ROBIS 工具系统评价整体

偏倚风险，再用 RoB NMA 工具聚焦于 NMA 部分

的偏倚风险评估。通过综合考量两种工具的评估

结果，可全面反映系统评价的可信度，具体操作

流程见图 1。若无法独立完成两种工具的评估，

在实施 RoB NMA 评估时需特别关注文献检索策

略、纳入排除标准等环节的潜在风险，若发现重

大缺陷应在 RoB NMA 最终判断时进行考量。

2  RoB NMA工具条目解读与应用
本 文 对 RoB NMA 工 具 中 每 个 条 目 进 行 解

读，并根据发表在 BMJ 杂志上题为《Comparative 

effects of drug interventions for the acute management 

of migraine episodes in adults: systematic review and 

network Meta-analysis》的研究 [24] 进行实例解读。

2.1  干预措施和网状图
条目 1：NMA 中纳入的所有干预措施及对照，

对于整个目标人群而言，均为合理的替代方案

解读：本条目主要检验 NMA 中传递性假设

问题。若报告中提及的干预措施均为同一疾病的

可替代方案，即明确限定了受试者的状态或亚组，

使所有纳入试验的受试者在理论上都有可能接受

每种比较干预，则应判断为“T”。若临床判断

患者特征相似，或所有研究均排除了某项禁忌特

征，则应判断为“PT”。若尚不明确是否存在部

分受试者不满足干预实施条件，则应判断为“PF”。

若发现某些干预只适用于特定亚组，而该亚组与

其它研究人群不同质且未被剔除，则应判断为

图1  总体ROBIS和RoB NMA评估流程

Figure 1. Overall ROBIS and RoB NMA assessment process
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“F”。若报告中信息不能充分判断干预措施是

否适用于受试人群，则应判断为“NI”。

实例：研究问题限定为成人门诊急性偏头痛

的一线口服单药，比较对象为安慰剂或活性药，

并排除了组合用药、非口服制剂与急诊场景，给

药途径、处方环境与比较对象在网络内保持一致，

故本条目偏倚风险结果判断为“T”。

条目 2：所有的干预措施均已包含在网络中

解读：本条目主要评估 NMA 中的完整性问

题，指预先定义的干预措施是否在 NMA 中完整

体现，有无基于预期结果排除干预情况。若 NMA

中干预措施无任何不当排除，与现有常见方案一

致，则应判断为“T”。若有干预措施被排除，

且理由正当，则应判断为“PT”。若有干预措施

被排除，但尚不明确排除是否影响，则应判断为

“PF”。若有证据表明某些结局相关的干预被不

当排除，则应判断为“F”。若报告缺乏是否完

全纳入干预的信息，即当前不支持判断 NMA 网

络完整性，则应判断为“NI”。

实例：研究将干预措施限定为经监管机构许

可的口服单药，作者基于临床实践指南与可传递

性假设事先给出两项排除：阿片类用药与急诊场

景。排除的干预措施均为事先设定且理由正当，

故本条目判断为“PT”。

条目 3：网络中所有干预措施均被正确划分

至相应节点

解读：本条目主要评估 NMA 中干预措施分

组的合理性，即是否正确将干预措施映射为 NMA

中合适网络节点。若报告中明确提示被合并的干

预措施在预期效果中无显著性差异，采取了合理

的检验方法，有充足证据支持合并，则应判断为

“T”。若存在合并，缺乏充足证据判断合并是

否合理，但在临床上判断认为预期效果差异不大，

则应判断为“PT”。若合并存在明显不合理情

况，将不同预期效果的干预错误合并，则应判断

为“F”。若存在合并，缺乏充足证据判断合并

是否合理，但在临床上判断认为预期效果可能存

在差异，则应判断为“PF”。若报告信息不足以

支持判断，则判断为“NI”。

实例：研究主分析以具体口服单药为节点，

在许可口服剂量范围内合并不同剂量，后续剂量

相关敏感性分析结果未改变主要结论，故本条目

判断为“T”。

条目 4：所有比较的干预措施都通过适当的

研究内比较链相互连接

解读：本条目主要评估 NMA 中网络结构是

否完全连通及连通方式的可靠性。若 NMA 中所

有网络均已连通，或有网络节点断开但仅针对连

通子网络中的干预措施进行了分析，则应判断为

“T”。若为取得感兴趣的间接证据而增加了额

外干预或借助外部证据连接了网络，则应判断为

“PT”。若作者通过非常规手段连通网络，如将

网络与非 RCT 的观察性数据或专家意见等连接，

则应判断为“PF”。若存在孤立比较、不连贯比

较且未说明处理方法，或 NMA 中存在单臂研究，

则应判断为“F”。若现有信息不足以支持判断

网络结构是否正确连接，则应判断为“NI”。此

外，若多臂研究处理不当也可造成不当连通问题，

见后续“统计合成”领域中条目 5 范畴。

实例：研究中报道“所有干预均至少有一项

安慰剂对照试验，且多数网络连通性良好”。在

主要结局对应的网络中，安慰剂充当了连接度最

高的节点，确保不同药物之间存在可追溯的研究

内比较链条，故本条目判断为“T”。

2.2  效应修饰因素
条目 1：网络中不同直接比较的结果定义和

时间点相似

解读：本条目主要评估 NMA 中采用的结局

指标和随访时点是否一致，是否满足比较组间可

交换性。若 NMA 明确只分析某个统一的结局及

时间点，或比较的结局及时间点相似，差异不足

以影响干预效果，则应判断为“T”。若研究所

比较的结局及时间点存在一定差异，但有证据显

示差异不足以影响干预效果，则应判断为“PT”。

若研究所比较的结局及时间点不完全一致存在一

定差异，且有证据显示差异可能会影响干预效果，

则应判断为“PF”。若研究所比较的结局及时间

点存在明显差异，且差异明确会影响干预效果，

则应判断为“F”。若现有信息不足以判断研究

结局和时间点是否一致，则应判断为“NI”。

实例：研究将主要结局统一为 2 h 无痛与

2~24 h 持续无痛，时间窗与定义在各对比组间

一致。在此框架下比较耐受性、安全性等结局，

并通过多项敏感性分析未发现违背传递性假设证

据，故本条目判断为“T”。

条目 2：网络中不同直接比较的受试者特征
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（效应修饰的患者特征）相似

解读：本条目主要评估 NMA 中受试者基线

特征在网络不同比较中的均衡性，如年龄、性别、

疾病严重程度、伴随疾病等。若研究所比较的受

试者在关键特征的分布上一致或相似，则应判断

为“T”。若研究所比较受试者在关键特征的分

布上有差异，但经临床判断差异对结局效应影响

可能不大，为合理相似，则应判断为“PT”。若

研究比较受试者在关键特征的分布上有差异，但

经临床判断差异对结局效应可能存在一定影响，

为不合理相似，则应判断为“PF”。若存在某些

已知可能影响结局效应的特征显著不平衡，则应

判断为“F”。若现有受试者特征信息不足以支

持判断，则应判断为“NI”。

实例：研究纳入群体均为门诊、ICHD 诊断

的急性偏头痛成人患者。作者预先将平均年龄、

女性比例、基线头痛强度以及是否持续使用预防

用药界定为潜在效应修饰因子，并在各直接比较

间比较其分布，同时采用贝叶斯网络 Meta 回归

及多项敏感性分析测试其稳健性，故本条目判断

为 “T”。

条目3：网络中不同直接比较的研究特征（效

应修饰的试验特征）相似

解读：本条目主要评估 NMA 中研究层面的

特征在网络不同比较中的均衡性，如随机化类型、

盲法实施、医疗环境、地区、随访方案等。若各

比较试验特征基本均衡，无显著系统差异，则判

断为“T”。若各比较试验特征存在一定差异，

但经临床判断为合理差异，可能对结局效应无明

显影响，则应判断为“PT”。若各比较试验特征

存在一定差异，且经临床判断为不合理差异，可

能对结局效应产生明显影响，则应判断为“PF”。

若各比较试验特征存在显著差异并可能影响干预

相对效果，则应判断为“F”。若现有试验特征

信息不足以支持判断，则应判断为“NI”。

实例：研究对干预进行了前瞻性限定与排除，

两项主要结局均在不允许补救或额外对症用药的

条件下评估，整体减少了共同干预差异。但各试

验对预防用药的允许与否仍可能存在残余差异，

提示有一定风险，故判定为“PT”。

条目4：若条目1、2、3被判断为“F”或“PF”，

分析是否恰当地考虑了网络中效应修饰因素差异

解读：本条目为条件性条目，仅当前面一个

或多个条目被判断为“F”或“PF”时才进行评

估，若条目 1、2、3 均判断为“T”，代表未发

现明显效应修饰差异，则本条目可判断为“不适

用”。若任一条目被判断为“F”或“PF”，则

应重点查看作者在结果部分是否进行 Meta 回归、

分层分析等方法调整并报告结果。如果有，则评

估其方法是否合理、是否有足够数据支持。对于

患者或研究的特征，若要在 NMA 中建模一般需

要大量试验支撑，因此如果 NMA 中网络很小，

Meta 回归可能无法进行。若作者选用合理的统计

方法成功调整了效应修饰因素，或经敏感性分析

显示差异对结局效应无影响，调整后的结果稳定

或改善了其一致性，则应判断为“T”。若只进

行了部分调整仍存在未调整效应修饰因素，或结

局效应分析不充分，则应判断为“PT”。若作者

虽然识别了差异但未进行调整，只在讨论中提示

这一局限，则偏倚仍存在，或作者未发现或探索

效应修饰因素差异，则应判断为“PF”或“F”。

若现有信息不足以支持判断，则应判断为“NI”。

实例：研究在条目 1、2、3 中未被判断为“F”

或“PF”，且作者仍通过网络 Meta 回归与多项

敏感性分析探查并处理了潜在修饰差异，故本条

目偏倚风险判断为“不适用”。

2.3  统计合成
条目 1：分析遵循了各研究内的随机化原则

解读：本条目主要评估 NMA 分析方法是否

尊重各 RCT 内部的随机对照比较，即在分析框架

中对每项研究赋予一个单独的固定效应参数，以

确保每项研究的组内比较不被跨研究直接合并，

从而保留原研究随机化的优势。若研究明确显示

NMA 所用方法能保证每项纳入研究的组间比较均

基于研究本身的随机分配，或使用包含固定效应

的模型处理了分组或个体水平的数据，则应判断

为“T”。若作者基于组内对照数据使用了正确

的分析方法，但未能明确所使用模型相关细节。

推测应能满足随机化，但证据略有缺乏，则应判

断为“PT”。若研究使用包含随机效应的模型对

分组水平或个体水平数据进行分析，且不同直接

比较之间的平均结果存在差异，则应判断为“PF”。

若作者采用了错误的方法，如自行合并各试验组

数据再进行比较，没有采用模型分析试验因素，

则应判断为“F”。若现有信息不足以支持判断，

则应判断为“NI”。
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实例：研究在频率学随机效应模型的框架内

基于研究内相对效应开展网络合并，并处理了多

臂试验引入的相关性，对罕见事件采用共同效应

Mantel–Haenszel 方法以保留安全性结局的信息

量。上述方法充分尊重研究内随机化，故偏倚风

险判断为“T”。

条目 2：未发现存在发表偏倚或其他选择性

报告偏倚

解读：本条目评估 NMA 是否存在发表偏倚

或选择性报告偏倚。与“干预措施和网状图”

领域中条目 2 主要关注预先计划的干预有无遗漏

不同，本条目关注过程中有无未纳入的研究或结

果，是否进行了发表偏倚分析。若无证据显示存

在报告偏倚且对 NMA 中研究检索全面，则应判

断为“T”。若有轻微迹象显示进行了排除，但

影响较小或与结局效应可能无关，则应判断为

“PT”。若 NMA 中存在因报告偏倚或选择性排

除而缺失的符合纳入标准的研究且这些缺失研

究在结果上存在系统性不同，或缺失数量过大而

影响结局效应，则应判断为“PF”。若有确切

证据显示 NMA 中存在因发表偏倚或选择性排除，

而对结局效应产生了错误估计的情况，则应判断

为“F”；若现有信息未显示是否存在可能影响

结局效应估计的发表偏倚或选择性排除，则应判

断为“NI”。

实例：研究在讨论中明确说明“无法排除部

分研究缺失或同一研究被重复计入”的可能性，

且未见针对小样本效应或发表偏倚的统计检验结

果。但其检索覆盖了试验注册平台与未发表数据，

并公开数据集，故本条目判断为“PT”。

条目 3：所有预先计划的分析都已报告，且

仅报告了这些分析，或若存在偏离则已予以合理

解释

解读：本条目主要评估 NMA 中是否存在报

告偏倚，理想情况下评价者应参考该 NMA 的研

究方案或 PROSPERO 注册信息进行判断。若方案

基本遵循且无遗漏，则应判断为“T”。若 NMA

较原方案有细小偏离但进行了合理解释，则应判

断为“PT”。若没有足够的信息显示是否严格遵

循原有设计方案，则应判断为“PF”。若明确显

示未遵循原有设计方案，或存在明显选择性，则

应判断为“F”。若现有信息无法判断是否遵循

原因设计方案，则应判断为“NI”。

实例：研究已在 OSF 注册，作者报告了原方

案中的主要分析；对于无法开展的亚组或安全性

分析也做出合理解释，故应评估为“T”。

条目 4：纳入原始研究中的偏倚水平较低或

已在综合分析中予以处理

解读：本条目主要评估组成网络的各项原

始研究本身的偏倚问题。可依据作者是否使用

Cochrane RoB 2 或 ROBINS 等工具评价了纳入的

原始研究质量。若显示所有试验偏倚风险低，或

有少数高风险但进行剔除后不影响结果，则应判

断为“T”。若有部分高风险试验，但信息占比

不大且经分析证明显示对结局效应影响有限，或

进行了统计校正，则应判断为“PT”。若存在相

当比例证据显示高偏倚风险且可能会影响结局效

应，但作者未进行处理，则应判断为“PF”。若

NMA 中部分重要比较主要靠高偏倚研究支撑且并

未进行任何讨论处理，则应判断为“F”。若现

有信息无法判断所纳入原始研究质量，则应判断

为“NI”。

实例：研究对每项纳入 RCT 的主要结局按研

究内层面使用 Cochrane RoB 2 进行风险评估。在

证据整合时采用 CINeMA 程序将各研究的偏倚评

估结果按贡献比例加权汇总，并对低风险研究开

展敏感性分析，故应评估为“T”。

条目 5：对于多臂试验采用了适当的方法进

行处理

解读：目前大多数成熟的 NMA 统计软件都

会自动处理多臂试验相关性，此条目可着重考察

是否有多臂试验或是否自行合并试验数据。若作

者明确采用了适当的分析软件或处理策略对多臂

试验进行了调整，或无多臂试验，则应判断为“T”。

若对于多臂试验处理不详但推断采用了标准模

型，则应判断为“PT”。若多臂研究在数据集中

未被恰当表示，或所采用的方法未充分考虑随机

效应之间的相关性，且未明确说明对该相关性的

处理方式，则应判断为“PF”。对于多臂试验若

有迹象显示错误处理，如将多臂试验当作独立两

臂试验分析，则应判断为“F”。若现有信息不

足以支持判断，则应判断为“NI”。

实例：研究方案中声明对多臂相关性作了恰

当处理，但因正文章节对实现细节报告有限，本

条目判断为“PT”。

条目 6：在比较组内效应量的同质性或异质
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性假设方面，研究采用了适当的模型假设

解读：NMA 在统计模型上需要对干预间效

应的变异性作出假设，常见假设包括固定效应模

型和随机效应模型。若模型选择合理且无证据与

数据冲突，则应判断为“T”或“PT”。若模型

明显不符合数据，如显示异质性显著却使用了固

定效应模型，或模型诊断显示拟合不佳等，则应

判断为“PF”或“F”。若现有信息不足以验证

是否选择并使用了合适的统计模型，则应判断为

“NI”。

实例：研究采用频率学随机效应 NMA 并假

定共同异质性，报告 τ2/I2 值且以敏感性分析与网

络 Meta 回归探查异质性来源。未见与数据冲突，

故本条目判断为“T”。

条目 7：同一效应的直接证据与间接证据间

无显著不一致

解读：本条目主要检查 NMA 一致性假设是

否成立，即网络中直接比较结果和通过网络中其

他路径得到的间接比较结果是否一致。若网络中

不存在或未发现显著不一致，则应判断为“T”。

若网络中可能存在不一致，但经合理探索分析

未发现，则应判断为“PT”。若发现轻微不一

致或检测不一致的测试功效较低，则应判断为

“PF”；若发现不一致，则应判断为“F”。若

现有信息不足以判断网络中一致性情况，则应判

断为“NI”。

实例：研究在全局与局部检验中均提示一些

结局在部分比较上存在直接与间接证据的局部不

一致，如“2 h 无痛约 8%”等。虽经数据复核与

多项敏感性分析后，总体结论较稳健，但不一致

性已被观测，故本条目判定为“PF”。

条目 8：若条目 7 为“F”或“PF”：直接和

间接证据间的不一致性已得到充分处理

解读：本条目为条目 7 后续条目，只有当条

目 7 被判断为“PF”或“F”时才进行评估。当

确认存在不一致情况时，作者应当尝试解释和处

理不一致。若备选处理措施合理并且解释了不一

致来源则应判断为“T”。若进行了处理但仍有

残留不一致未解决，则应判断为“PT”。若识别

出冲突但未有效处理，如与其他研究进行比较或

随机排除原始研究，或未进行处理，则应判断为

“PF”或“F”。若现有信息不足以支持判断是

否进行了处理，则应判断为“NI”。

实例：研究对已识别的不一致性通过数据复

核、机理解释、Meta 回归、限定研究时段及开

展多种敏感性分析等方法进行了处理，结论稳健

但未证实不一致被完全消除，故本条目判断为

“PT”。

条目 9：若采用贝叶斯分析，所用先验分布

设置是合适的

解读：本条目针对使用贝叶斯统计模型开展

NMA 的情况，要求确认贝叶斯先验是否合理，作

者是否进行了先验敏感性分析，且不同先验下结

果是否保持稳定。若 NMA 未使用贝叶斯方法则

本条目可判断为“不适用”。若使用了信息性先验，

且有证据显示先验合理并在敏感性分析中测试了

不同先验影响，即先验对结论无实质影响，则应

判断为“T”。若使用了现成的、非信息性先验，

则应判断为“PT”。若先验设置偏狭窄且无充分

理由，即先验明显左右了结果或先验选择欠妥，

则应判断为“PF”或“F”。若未报告先验细节，

则应判断为“NI”。

实例：研究未使用贝叶斯分析，故本条目不

适用。

2.4  领域层面偏倚风险评估
2.4.1  对干预措施及网状图中整体偏倚风
险的评估

解读：结合领域 1 中信号问题答案，对整体

偏倚风险进行判断。

实例：例文所有条目均无明显偏倚，最终领

域 1 判定为 LR。

2.4.2  对效应修饰因素的整体偏倚风险评 估
解读：结合领域 2 中信号问题答案，对整体

偏倚风险进行判断。

实例：研究主要结局与时间窗在各比较间较

为统一，关键效应修饰因子已事先界定并比较分

布，且以网络 Meta 回归与多项敏感性分析验证稳

健性。共同干预差异总体可控，对可能的残余差

异已通过预设分析与敏感性检验充分探查，领域

2 整体偏倚风险判断为“LR”。

2.4.3  对统计合成领域整体偏倚风险评估
解读：结合领域 3 中信号问题答案，对整体

偏倚风险进行判断。

实例：领域 3 多数信号问题评定为 T/PT，但

研究仍存在未完全消除的局部不一致检验性，因

此最终该领域整体偏倚风险判断为“SC”。
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2.5  整体偏倚风险评估
2.5.1  NMA结果偏倚风险评估

解读：根据信号问题评估，判断该 NMA 中

所得效应估计本身可能受到偏倚影响的程度。主

要取决于对领域 1、2、3 的偏倚风险评估：如果

任一领域存在高偏倚风险，则整体结果判断为

“HR”；若各领域均显示低偏倚风险，则整体结

果判断为“LR”；若整体介于中间情况，则判断

为“SC”。偏倚风险结果反映的是 NMA 提供的

相对效应估计值是否可信。

实例：领域 1 和 2 均提示“LR”，领域 3 提

示“SC”，综合判断结果层面偏倚风险为“SC”。

2.5.2  NMA结论偏倚风险评估
解读：若作者在结论中对结果局限性、不确

定性和潜在偏倚均做了客观说明，研究中未见明

显的倾向性夸大或忽视情况，则结论偏倚风险判

断为“LR”；若作者选择性忽视高偏倚因素或关

键证据，或做出与证据相矛盾的结论，则结论偏

倚风险判断为“HR”；介于两者之间的情况，则

判断为“SC”，表明尚存在一定倾向性可能，但

并未严重影响结论判断。

实例：研究在讨论部分详细阐述了该 NMA

网络结构、合并方式、面临不一致的处理策略，

并承认研究具有部分局限性。此外，研究对短中

期不一致也进行了说明，未出现明显过度解读或

忽视潜在偏倚的情况。综合判断结论层面偏倚风

险为“LR”。

3  结语

RoB NMA 工具为系统评价者和读者提供了一

个系统的框架来评估 NMA 中的偏倚风险。但由

于方法学文献主要以英文撰写，国内研究者在理

解和应用 RoB NMA 工具时可能会遇到一些源于

语言和概念理解的挑战。本文旨在通过本土化解

读，协助研究者理解并使用该工具完善 NMA 研

究的规范度。

在应用 RoB NMA 过程中应避免问题僵化，

如有时评估者面对信息不足，可能倾向于频繁使

用“NI”。但 RoB NMA 指南强调应尽量做出倾

向判断，滥用“NI”会减低评价的区分度。同时

评估者应尽力通过合理推理或咨询临床专家来进

行判断，切忌因作者未提及相关信息就报告“NI”。

对于领域风险判断并非使用“计点法”进行汇总，

而应综合考虑偏倚的严重程度和对结论的影响做

出判断。

RoB NMA 工具通过构建的 17 项结构化信号

条目，为研究者提供可靠的方法支持，可在研究

设计阶段和结果解释环节提供针对性指导，帮助

作者充分揭示研究中存在的潜在局限性与不确定

性。对于决策者而言，参考 RoB NMA 工具评估

结果亦有助于精准识别 NMA 的风险点，在必要

时对结论予以慎重保留或进一步核实。但该工具

仍需多学科研究者持续验证，国内研究者在使用

过程中不应将 RoB NMA 视为一个单纯的评估工

具，更应将其作为设计和执行高质量 NMA 研究

的蓝图。同时，坚持多学科协作，高质量的 NMA

评估和执行离不开方法学家或统计学家与临床领

域专家的紧密合作，并在实践中不断完善其评估

效能。建议未来研究者在实践应用中积极反馈使

用体验，针对性地提出改进建议，共同推动该工

具的迭代升级，使其更好适应 NMA 的评估需求。
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