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基于307例宫颈癌患者临床特征的
生存状态预测分析*
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摘要:通过探索宫颈癌患者的临床特征与生存状态之间的关系,构建准确可靠的生存状态预

测模型,可以为宫颈癌的预防、诊断和治疗提供新的思路和方法。本文基于TCGA数据库307
例宫颈癌患者的临床随访数据,运用Spearman相关性分析探讨宫颈癌临床特征的相关性,首
次运用因子分析探究了宫颈癌临床特征的基本结构,并提出基于因子分析的二元Logistic回

归生存状态预测模型。模型预测总精度为84.2%,召回率为84.2%,精确度为81.0%,模型的

AUC值为0.861,该模型在分类任务上表现良好,具有较高的预测能力和可靠性。
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  宫颈癌是常见女性生殖系统恶性肿瘤之一。调查研究发现,尽管通过接种 HPV疫苗、早期筛

查、手术治疗等方法使得宫颈癌患者病死率大大降低,但是其发病率和死亡率均居女性恶性肿瘤的高

位,且近年来有年轻化趋势,严重威胁女性的生命健康和生活质量[1]。在许多卫生系统薄弱的国家和

地区,宫颈癌仍保持着较高的发病率和死亡率[2-3]。全球每年约有57万例宫颈癌新发病例,大约有

25万女性死于宫颈癌,其中80%的死亡病例分布于发展中国家[4-5]。世界卫生组织(WHO)在2020
年发布了《加速消除宫颈癌全球战略》,得到了全球多个国家的响应和支持。我国印发了《加速消除宫

颈癌行动计划(2023—2030年)》,加快推进我国宫颈癌消除进程,保护和促进广大妇女健康[6-7]。近

年来,在筛查、预防和治疗宫颈癌方面已经取得巨大进展,但防治之路仍任重而道远。辛雪焕[8]认为

有大量宫颈癌患者发现时已处于晚期,或者部分患者出现复发和转移,治疗效果差,且晚期宫颈癌患

者的5年生存率仍然较低,生存状态预测是目前研究的热门课题。
改善患者生存结局仍然是临床诊疗实践的核心目标。经过长期临床观察和临床研究发现,即便

临床分期相同的患者,生存预后亦存在显著个体化差异[9-10]。所以迫切需要建立个体化生存预测模

型,以便尽早评估患者预后不良的概率,为临床医生制定相应诊疗方案提供参考。张美琴等[11]发现

35岁以下年轻妇女宫颈癌的临床分期、淋巴管是否累及和宫颈肌层浸润深度是影响预后的独立因

素。Rajeevan等[12]对HPV-16阳性的妇女探究CIN3的危险因素,发现高龄、抽烟和高病毒载量等

是危险因素。彭俊等[13]通过对90例年轻宫颈癌患者临床特征及术后复发和预后相关因素分析,发
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现临床分期、宫颈浸润深度和盆腔淋巴结转移是影响研究组和对照组5年生存率的共同因素。此外,

Wu等[14]研究发现,绝经、家族肿瘤史和阴道清洁度都对 HPV感染有影响。Wright等[15]发现随着

肿瘤分级的升高,患者的5年生存率逐步下降。Jeong等[16]提出淋巴结转移也是宫颈癌最重要的预

后因素,最近被纳入国际妇产科联合会(HGO)分期系统。Kahn等[17]通过随机数生成器从潜在的对

照组患者中随机选择,得出宫颈癌更有可能是绝经前、当前或以前的吸烟者。Macios等[18]针对细胞

学正常但HPV感染情况未知的妇女探讨宫颈癌的危险因素,得到阴道微生物感染、抽烟和宫颈形状

与宫颈癌有关的结论。孙君华等[19]研究表明,中青年宫颈癌患者死亡与FIGO分期、分化程度、组织

学分级、淋巴结转移情况等因素有关。
宫颈癌临床数据的复杂性主要体现在相关因素的交错和非线性关系。但是,几乎所有临床肿瘤

研究首选的生存分析方法,仍然选择使用以传统线性假设为基础的Cox比例风险回归模型(CPH)。
临床实践中潜在风险因素与死亡率的非线性相关现象更为普遍,有待发掘和研究。因子分析将具有

错综复杂关系的对象综合为少数几个潜因子,寻求基本结构,简化观测系统。Logistic回归常用于数

据挖掘,疾病自动诊断等领域。本文通过探究宫颈癌的临床特征,了解其特征差异,基于多种数据分

析方法,建立新型生存状态预测模型,结果模型预测总精度为84.2%,召回率为84.2%,精确度为

81.0%,模型的AUC值为0.861,可见该模型具有较高的预测能力,对下一步提高宫颈癌的有效治疗

和治疗方案的选择有积极意义。

1 研究数据与方法

1.1 数据来源

本文基于TCGA数据库307例宫颈癌患者的临床随访数据,结合相关文献研究结果,选取包括

初次病理诊断年龄(XAge)、女性更年期状态(XMpe)、怀孕总数(XPgt)、生育活产儿的成功妊娠量

(XFty)、癌细胞是否已经扩散到远离原发灶的其他部位(XM)、淋巴结受累情况(XN)、原发肿瘤的分类

(XT)、生长部位级别(XGth)、最后一次随访患者的肿瘤状态(XTmr)、病人所处癌症的具体临床阶段

(XStg)、吸烟程度(XSmk)、身高(XHgt)、体重(XWgt)、生存状态(XSvl)共14个指标。

1.2 研究方法

本文首先通过Spearman相关分析探究宫颈癌的临床指标的相关性,通过因子分析提取临床特

征的潜因子,最后运用基于因子分析的二元Logistic回归模型对患者的生存状态进行预测分析。

1.3 评价指标

本文运用以下指标来评估模型的性能,即精确度(Precision,Pre)、召回率(Recall,Rec)、预测总精

度(Accuracy,Acc),F1 分数(F1),受试者工作特征(Receiveroperatingcharacteristic,ROC)曲线下面

积(Areaunderthecurve,AUC),分别定义为

Pre= TP
TP+FP

,Rec= TP
TP+FN

,Acc= TP+TN
TP+FN +TN +FP

,F1=2×Pre×Rec
Pre+Rec

,

其中,TP 表示被模型预测正确的正样本数量,TN 表示被模型预测正确的负样本数量,FP 表示被模

型预测错误的正样本数量,FN 表示被模型预测错误的负样本数量,N 表示样本总数,AUC值是

ROC曲线下的面积[20]。

2 结果与分析

2.1 临床数据指标的Spearman相关性分析

基于TCGA数据库宫颈癌患者的临床随访数据,对宫颈癌临床13个指标进行Spearman相关性

分析,结果如表1所示。
由表1可知,病人所处癌症的具体临床阶段(Stg)与癌细胞是否已经扩散到远离原发灶的其他部

位(M)、淋巴结受累情况(N)、原发肿瘤的分类(T)呈现相关关系,初次病理诊断年龄(Age)与女性更
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年期状态(Mpe)呈现显著相关关系,最后一次随访患者的肿瘤状态(Tmr)与癌细胞是否已经扩散到

远离原发灶的其他部位(M)呈现相关关系,淋巴结受累情况(N)与原发肿瘤的分类(T)呈现相关关

系,怀孕总数(Pgt)与生育活产儿的成功妊娠量(Fty)呈现显著相关关系。

表1 临床指标Spearman相关性分析

Table1 Spearmancorrelationanalysisofclinicalindicators

指标 Stg Age Mpe Pgt Fty Tmr N M T Gth Smk Hgt Wgt

Stg 1.000 0.193** 0.134* 0.089 0.188** 0.182** 0.384** 0.434** 0.816** 0.006 0.031 -0.125* -0.163**

Age 0.193** 1.000 0.761** 0.220** 0.275** 0.109 0.114* -0.085 0.245** 0.058 -0.045 -0.262**-0.064

Mpe 0.134* 0.761** 1.000 0.173* 0.203** 0.057 0.019 -0.135 0.145* 0.030 -0.074 -0.138* -0.022

Pgt 0.089 0.220** 0.173* 1.000 0.802** 0.079 0.139* 0.015 0.043 -0.114 -0.086 -0.157* 0.121

Fty 0.188** 0.275** 0.203** 0.802** 1.000 0.089 0.248** 0.055 0.161 -0.045 -0.082 -0.200** 0.019

Tmr 0.182** 0.109 0.057 0.079 0.089 1.000 0.264** 0.337** 0.202** 0.019 0.009 -0.051 -0.032

N 0.384** 0.114* 0.019 0.139* 0.248** 0.264** 1.000 0.341** 0.458** -0.007 0.024 -0.217**-0.144

M 0.434**-0.085 -0.135 0.015 0.055 0.337** 0.341** 1.000 0.213* -0.045 0.086 0.076 0.077

T 0.816** 0.245** 0.145* 0.043 0.161 0.202** 0.458** 0.213* 1.000 -0.037 -0.006 -0.117 -0.258**

Gth 0.006 0.058 0.030 -0.114 -0.045 0.019 -0.007 -0.045 -0.037 1.000 -0.005 -0.050 -0.020

Smk 0.031 -0.045 -0.074 -0.086 -0.082 0.009 0.024 0.086 -0.006 -0.005 1.000 0.159* 0.084

Hgt -0.125* -0.262** -0.138* -0.157* -0.200** -0.051 -0.217** 0.076 -0.117 -0.050 0.159* 1.000 0.262**

Wgt -0.163**-0.064 -0.022 0.121 0.019 -0.032 -0.144 0.077 -0.258** -0.020 0.084 0.262** 1.000

  注:*和**分别表示在 P<0.05和P<0.01水平下差异显著。

2.2 基于因子分析的二元Logistic回归模型对生存状态的预测

2.2.1 宫颈癌临床指标的因子分析

通过因子分析提取潜因子,可以寻求宫颈癌临床特征的基本结构,简化观测系统。同时,通过计

算各因子的权重,可以评估不同因子对整体数据的重要性,且因子分析的结果能够为后续研究提供方

向。结合临床指标与临床阶段的相关性研究结果,选取初次病理诊断年龄(XAge)、女性更年期状态

(XMpe)、怀孕总数(XPgt)、生育活产儿的成功妊娠量(XFty)、癌细胞是否已经扩散到远离原发灶的其他

部位(XM)、淋巴结受累情况(XN)、原发肿瘤的分类(XT)、生长部位级别(XGth)、最后一次随访患者的

肿瘤状态(XTmr)、病人所处癌症的具体临床阶段(XStg)、吸烟程度(XSmk)11个指标进行因子分析。
(1)因子分析适合性检验

KMO和巴特利特检验结果显示,KMO的值为0.615,巴特利特球形度检验的显著性P 值为

0.000,因此拒绝原假设,变量间具有相关性,适合进行因子分析。
(2)提取公因子

公因子的方差解释率如表2所示。由表2可知,公因子按照方差百分比进行了排序,方差百分比

越大排序越靠前,说明该公因子对原始数据解释能力越强。因子分析是对原始数据进行降维,提取对

原始数据解释能力强的公因子。前5个公因子的累积方差解释率为72.636%,说明这5个潜因子较

好地包含了原始数据的大部分信息,在保证公因子累积解释方差贡献率较大的情况下,并结合实际分

析选择前5个公因子构建因子分析模型。
(3)因子旋转

利用方差最大化正交旋转对所得因子载荷矩阵进行旋转,使得提取出的因子具有更好的解释性,
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旋转后因子载荷系数如表3所示,分别将1-5公因子命名为癌症临床阶段因子、更年期状态因子、妊
娠因子、肿瘤转移扩散因子和生长部位级别因子。

表2 因子总方差

Table2 Factortotalvariances

公因子
初始特征值 提取载荷平方和 旋转载荷平方和

总计 方差/% 累积/% 总计 方差/% 累积/% 总计 方差/% 累积/%

1 2.689 24.445 24.445 2.689 24.445 24.445 1.949 17.717 17.717

2 1.766 16.052 40.496 1.766 16.052 40.496 1.756 15.966 33.683

3 1.437 13.066 53.563 1.437 13.066 53.563 1.712 15.561 49.244

4 1.113 10.118 63.681 1.113 10.118 63.681 1.420 12.913 62.157

5 0.985 8.955 72.636 0.985 8.955 72.636 1.153 10.478 72.636

6 0.915 8.321 80.957

7 0.906 8.241 89.197

8 0.463 4.211 93.409

9 0.288 2.616 96.025

10 0.255 2.317 98.342

11 0.182 1.658 100.000

表3 旋转后因子载荷系数

Table3 Factorloadcoefficientsafterrotation

指标 因子1 因子2 因子3 因子4 因子5

XAge 0.080 0.917 0.137 0.031 0.111

XPgt 0.026 0.076 0.898 -0.037 -0.012

XMpe 0.060 0.933 0.056 -0.052 -0.037

XFty 0.089 0.117 0.894 0.180 0.006

XGth 0.062 0.033 0.116 -0.136 0.708

XSmk -0.038 0.034 -0.126 0.263 0.664

XTmr 0.058 -0.041 -0.038 0.624 0.187

XM 0.059 0.028 0.154 0.687 -0.383

XN 0.483 0.011 0.155 0.639 0.111

XT 0.907 0.139 0.034 0.139 -0.030

XStg 0.929 0.013 0.053 0.086 0.035

  (4)因子得分

依据因子得分系数结果(表4),计算因子得分,其中ZXAge、ZXMpe、ZXPgt、ZXFty、ZXM、ZXN、

ZXT、ZXGth、ZXTmr、ZXStg、ZXSmk均为标准化后的变量。因子得分结果如下:

F1=-0.046×ZXAge-0.025×ZXPgt-0.031×ZXMpe-0.042×ZXFty+0.039×ZXGth-0.104
×ZXSmk-0.115×ZXTmr-0.126×ZXM+0.127×ZXN+0.504×ZXT+0.537×ZXStg
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F2=0.533×ZXAge-0.069×ZXPgt+0.557×ZXMpe-0.039×ZXFty-0.04×ZXGth+0.02
×ZXSmk-0.004×ZXTmr+0.045×ZXM-0.027×ZXN+0.013×ZXT-0.074×ZXStg

F3=-0.03×ZXAge+0.563×ZXPgt-0.08×ZXMpe+0.532×ZXFty+0.106×ZXGth-0.084
×ZXSmk-0.077×ZXTmr+0.009×ZXM+0.015×ZXN-0.054×ZXT-0.02×ZXStg

F4=0.037×ZXAge-0.122×ZXPgt-0.017×ZXMpe+0.044×ZXFty-0.135×ZXGth+0.24
×ZXSmk+0.501×ZXTmr+0.535×ZXM+0.394×ZXN-0.1×ZXT-0.156×ZXStg

F5=0.055×ZXAge+0.018×ZXPgt-0.078×ZXMpe+0.03×ZXFty+0.62×ZXGth+0.576
×ZXSmk+0.163×ZXTmr-0.332×ZXM+0.088×ZXN-0.06×ZXT+0.003×ZXStg

表4 因子得分系数表

Table4 Factorscorecoefficients

指标
因子

F1 F2 F3 F4 F5

ZXAge -0.046 0.533 -0.030 0.037 0.055

ZXPgt -0.025 -0.069 0.563 -0.122 0.018

ZXMpe -0.031 0.557 -0.080 -0.017 -0.078

ZXFty -0.042 -0.039 0.532 0.044 0.030

ZXGth 0.039 -0.040 0.106 -0.135 0.620

ZXSmk -0.104 0.020 -0.084 0.240 0.576

ZXTmr -0.115 -0.004 -0.077 0.501 0.163

ZXM -0.126 0.045 0.009 0.535 -0.332

ZXN 0.127 -0.027 0.015 0.394 0.088

ZXT 0.504 0.013 -0.054 -0.100 -0.060

ZXStg 0.537 -0.074 -0.020 -0.156 0.003

2.2.2 基于因子分析的二元Logistic回归模型

依据因子分析中提取的5个潜因子,即癌症临床阶段因子、更年期状态因子、妊娠因子、肿瘤转移

扩散因子、生长部位级别因子,利用其因子得分指标F1、F2、F3、F4、F5作为自变量,生存状态指标

XSvl作为因变量,进行Logistic回归分析,具体步骤如下。
(1)Logistic回归模型检验

本文对构建的Logistic回归模型进行了 Omnibus检验、似然比检验(表5)、Hosmer-Lemshow
检验(表6)。在二元Logistic回归Omnibus检验中,χ2=35.731,P<0.05表示本次拟合的模型纳入

的变量中,至少有一个变量的OR值有统计学意义。
由表5可知,对于模型的表现及有效性,显著性P 值为0.000,因而模型表现较好且有效。结果

中AIC值为126.996,BIC值为146.253,相对较小,说明模型拟合效果较好。

表5 似然比检验结果

Table5 Resultsoflikelihoodratiotest

似然比卡方值 P AIC BIC

114.996 0.000*** 126.996 146.253

  注:***表示在P<0.001水平下差异显著。

表6 Hosmer-Lemshow检验结果

Table6 ResultsofHosmer-Lemshowtest

步骤 卡方 自由度 显著性

1 6.178 8 0.627
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  Hosmer-Lemshow检验的显著性P 值为0.627>0.05,认为数据中的信息已经被充分提取,故
该模型拟合优度较高。

(2)构建逻辑回归模型

本文构建的逻辑回归模型的参数结果如表7所示。

表7 二元Logistic回归系数表

Table7 BinaryLogisticregressioncoefficients

实验组 回归系数 标准误差 Wald P OR
OR值95%置信区间

上限 下限

常数 -2.389 0.320 55.693 0.000*** 0.092 0.049 0.172

癌症临床阶段因子 0.202 0.218 0.860 0.354 1.224 0.799 1.875

更年期状态因子 0.081 0.239 0.114 0.736 1.084 0.678 1.732

妊娠因子 -0.175 0.255 0.473 0.492 0.839 0.509 1.383

肿瘤转移扩散因子 1.394 0.277 25.334 0.000*** 4.029 2.342 6.933

生长部位级别因子 0.232 0.240 0.932 0.334 1.261 0.787 2.019

  注:***表示在P<0.001水平下差异显著。

  由表7可知,肿瘤转移扩散因子的显著性P 值为0.000,达到了极其显著的水平,拒绝原假设,表
明肿瘤转移扩散因子与生存状态之间存在显著关联。

  肿瘤转移扩散因子的主要影响因素包括最

后一次随访时患者的肿瘤状况(Tmr)、癌细胞

是否已经扩散到远离原发灶的其他部位(M)、
淋巴结受累情况(N)。这些因素共同作用使得

肿瘤转移扩散因子对生存状态产生显著影响。
具体而言,肿瘤转移扩散因子每增加一个单位,
生存状态为0(即死亡)的概率比生存状态为1
(即存活)的概率高出302.919%。这一发现意

味着癌症的转移和扩散情况对于患者的生存状

态具有重大影响[21]。一旦癌症发生转移和扩

散,病人的死亡率会显著增加。因此,肿瘤转移

扩散对于宫颈癌患者的生存状态具有重要影

响,是宫颈癌患者治疗和预后评估的关键因子。
由ROC曲线图(图1)可知,ROC曲线下

的面积值为0.861,说明该模型在判别能力方

面表现出良好的性能。为了进一步评估模型的

性能,计算了该二元Logistic回归拟合指标,结
果如表8所示。

图1 ROC曲线图

Fig.1 ROCcurve

表8 二元Logistic回归拟合指标

Table8 BinaryLogisticregressionfittingindex

预测总精度 召回率 精确度 F1 AUC

0.842 0.842 0.810 0.820 0.861
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  根据表8数据,模型预测总精度与召回率均达到了84.2%,精确度为81.0%,AUC值为0.861,
综合考虑预测总精度、召回率、精确度和F1 分数,发现该模型在分类任务上表现良好,具有较高的预

测能力和可靠性。

3 结论

本文基于宫颈癌临床14个指标进行统计分析,研究了宫颈癌这些临床特征的相关性、宫颈癌临

床特征的基本结构,并且构建了基于宫颈癌临床特征的生存状态预测模型,得到如下结果:
(1)基于Spearman相关性分析发现,患者所处癌症的具体临床阶段(Stg)与癌细胞是否已经扩

散到远离原发灶的其他部位(M)、淋巴结受累情况(N)、原发肿瘤的分类(T)呈现相关关系,初次病理

诊断年龄(Age)与女性更年期状态(Mpe)呈现显著相关关系,最后一次随访患者的肿瘤状态(Tmr)
与癌细胞是否已经扩散到远离原发灶的其他部位(M)呈现相关关系,淋巴结受累情况(N)与原发肿

瘤的分类(T)呈现相关关系,生育活产儿的成功妊娠量(Fty)与宫颈癌的临床阶段(Stg)正相关,低体

重与宫颈癌较高的临床阶段相关。
(2)通过因子分析寻求初次病理诊断年龄(XAge)、女性更年期状态(XMpe)、怀孕总数(XPgt)、生育

活产儿的成功妊娠量(XFty)、癌细胞是否已经扩散到远离原发灶的其他部位(XM)、淋巴结受累情况

(XN)、原发肿瘤的分类(XT)、生长部位级别(XGth)、最后一次随访患者的肿瘤状态(XTmr)、病人所处

癌症的具体临床阶段(XStg)与吸烟程度(XSmk)11个指标的基本结构,提取了癌症临床阶段因子、更年

期状态因子、妊娠因子、肿瘤转移扩散因子和生长部位级别因子,可以从这5个方面来描述宫颈癌患

者的临床特征,进而基于这5个因子构建生存状态预测模型。该方法简化了数据结构,提取的潜因子

为后续研究提供了支持。
(3)基于因子分析的二元Logistic回归结果显示,该模型具有较高的预测能力和可靠性。肿瘤

转移扩散因子的显著性P 值为0.000,达到了极其显著的水平。癌症的转移和扩散情况对于患者的

生存状态具有重大影响。一旦癌症发生转移和扩散,病人的死亡率会显著增加。因此,肿瘤转移扩散

因子是宫颈癌患者治疗和预后评估的关键因子。肿瘤转移扩散因子的主要影响因素包括最后一次随

访时患者的肿瘤状况(Tmr)、癌细胞是否已经扩散到远离原发灶的其他部位(M)、淋巴结受累情况

(N)。研究结果具有重要的临床应用价值,这可以为临床医生提供更加准确的病情评估因子,有助于

临床医生更精准有效地制定个体化治疗方案。
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PredictionAnalysisofSurvivalStatusBasedonClinical
Characteristicsof307CervicalCancerPatients

SUNPengzhe,XÜChunjie,YANZuwei,FENGYonge
(CollegeofScience,InnerMongoliaAgriculturalUniversity,Hohhot010018,China)

  Abstract:Byexploringtherelationshipbetweenclinicalcharacteristicsandsurvivalstatusof
cervicalcancerpatients,andthenconstructinganaccurateandreliablesurvivalstatusprediction
model,newideasandmethodscanbeprovidedfortheprevention,diagnosis,andtreatmentofcervi-
calcancer.Basedontheclinicalfollow-updataof307cervicalcancerpatientsfromtheTCGAdata-
base,Spearmancorrelationanalysisisusedtoexplorethecorrelationbetweentheclinicalfeaturesof
cervicalcancer,andinnovativelyemployedfactoranalysistoinvestigatethebasicstructureofthese
clinicalfeatures.Abinarylogisticregressionsurvivalstatepredictionmodelbasedonfactoranalysis
wasproposed.Themodel'soverallpredictionaccuracywas84.2%,therecallratewas84.2%,the
precisionwas81.0%,andtheAUCvalueofthemodelwas0.861,indicatingthatthemodelper-
formedwellinclassificationtaskswithhighpredictivecapabilityandreliability.
  Keywords:cervicalcancer;survivalstatus;factoranalysis;Logisticregression
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