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前列腺癌3种早期诊断预测模型效能比较

李 翔1, 李姝婷1, 陈 容1,骆仕俐1,张 溪1,李远盛1,许望东2,张俊辉1
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【摘 要】目的 采用logistic回归、决策树和Lagrangian支持向量机（Lagrangian Sopport Vector Machine，LSVM）三种方法构建前列腺癌的早

期诊断预测模型，并比较三种模型的预测效能，为前列腺癌的早期诊断提供理论支持。 方法 数据来源于国家临床医学科学数据中心（301医

院）的《前列腺肿瘤预警数据集》，将清洗整理后的数据按7：3的比例随机分成训练集和测试集，基于训练集数据采用单因素Logistic回归筛选前

列腺癌的关联因素，并建立多因素Logistic回归分析、LSVM和随机森林模型三个前列腺癌早期诊断预测模型，用测试集数据验证三个模型的预

测准确性并用ROC曲线对三种模型进行评价比较。 结果 单因素Logistic分析筛选出13项具有统计学意义的指标，包括年龄、肌酸激酶同工

酶、甘油三酯、磷脂、游离PSA、总PSA、钙、血清尿酸、载脂蛋白A1、载脂蛋白B、载脂蛋白C2、载脂蛋白C3、载脂蛋白E。多因素Logistic分析筛

选出4个有统计学意义的变量：年龄、肌酸激酶同工酶、游离PSA、总PSA。LSVM模型筛选出10项预测因子，按重要性由高至低分别是：总

PSA、年龄、载脂蛋白A1、磷脂、载脂蛋白B、甘油三酯、血清尿酸、游离PSA、肌酸磷酸同工酶、载脂蛋白E。随机森林模型筛选出10项预测因子，

按重要程度排序由高至低依次为：载脂蛋白C3、磷脂、游离PSA、载脂蛋白B、载脂蛋白E、钙、血清尿酸、载脂蛋白A1、载脂蛋白C2、肌酸激酶同

工酶。多因素非条件Logistic回归、LSVM模型和随机森林模型分析的AUC分别为 0.895（0.876，0.913）、0.918（0.902，0.934）、0.724（0.688，

0.760）。 结论 LSVM模型预测效果最好，多因素Logistic回归模型预测效果尚可，随机森林的预测效果不佳。
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【Abstract】Objective Logistic regression, decision tree, and LSVM were used to construct a predictive model for early diagnosis
of prostate cancer, and the predictive performance of the three models was compared to provide theoretical support for the early diagno⁃
sis of prostate cancer. Methods The data were obtained from the prostate tumor data set of the national clinical medical science data
center（301 Hospital）. The cleaned data were randomly divided into a training set and testing set according to the proportion of 7:3.
Based on the training set data, single factor unconditional Logistic regression was applied to screen the related factors of prostate cancer,
and unconditional multivariate Logistic regression analysis and Lagrangian Support Vector Machine（LSVM）model and random forest
model were established risk prediction models for prostate cancer. The testing data were used to verify the accuracy of the three models,
and ROC curves were used to evaluate their performances. Results The results of single factor logistic analysis showed that 13 indica⁃
tors, including age, creatine kinase isoenzyme, triglyceride, phospholipid, free PSA, total PSA, calcium, serum uric acid, apolipoprotein
A1, apolipoprotein B, apolipoprotein C2, apolipoprotein C3 and apolipoprotein E, were statistically significant. Four variables were se⁃
lected by multivariate Logistic analysis: age, creatine kinase isoenzyme, free-PSA, total-PSA. LSVM model screened out 10 predictive
factors, according to the importance from high to low: total-PSA, age, apolipoprotein A1, phospholipid, apolipoprotein B, triglyceride,
serum uric acid, free-PSA, creatine phosphate isoenzyme, and apolipoprotein E. The random forest model selected ten predictive fac⁃
tors, with the order of importance being apolipoprotein C3, phospholipid, free-PSA, apolipoprotein B, apolipoprotein E, calcium, serum
uric acid, apolipoprotein A1, apolipoprotein C2, and creatine kinase isoenzyme. The area under the curve（AUC）of multivariate uncon⁃
ditional logistic regression, LSVM model, and random forest model were 0.895（0.876，0.913）, 0.918（0.902，0.934）and 0.742（0.688，
0.760）, respectively. Conclusion LSVM model had the best predictive performance, followed by the multivariate logistic regression
model, and the random forest model had the poorest predictive performance.
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前列腺癌（prostate cancer）是指发生在前列腺的上

皮性恶性肿瘤，是最常见的男性泌尿生殖系统恶性肿

瘤之一，占男性恶性肿瘤病死率的第2位[1-2]。据《全球

癌症统计报告》数据显示[3]2020年中国前列腺癌标化

发病率为10.2 / 10万，标化死亡率为4.6 / 10万。目前，

中国前列腺癌的总体发病率和死亡率低于世界水平，

但前列腺癌的发病率和死亡率仍在不断升高[4]，癌症顺

位前移，其疾病负担有向年轻人群转移的趋势[5]。前列

腺癌患者在发病早期往往缺乏典型的临床表现。早期

诊断指标主要是前列腺特异性抗原（prostate special an⁃
tigen，PSA），该指标具有器官特异性而非肿瘤特异性，

在前列腺增生、前列腺炎和其他前列腺良性疾病中都

可能会升高[6]，导致前列腺癌过度诊断和过度治疗的风

险很高[7]。因此，本研究首先采用单因素Logistic回归

初步筛选了前列腺癌的预测因子，并据此建立了Logis⁃
tic 回归、Lagrangian 支持向量机（Lagrangian Support
Vector Machine, LSVM）和随机森林模型三种前列腺癌

早期诊断预测模型，再采用ROC曲线对其预测效能进

行比较，以探讨三种模型在前列腺癌早期诊断中的应

用价值，为前列腺癌早期诊断提供理论支持。

1 资料与方法

1.1 数据来源

数据来源于临床医学科学数据中心（301医院）的

《前列腺肿瘤预警数据集》[8]。数据集包含基本信息表、

诊断表、检查信息表、病理信息表、PSA信息表、生化检

查表、导尿信息表、血常规信息表、放疗信息表、手术情

况表、性腺激素表、药物信息表、膀胱镜信息表等。包

括患者编号、检查结果标签、年龄、身高、体重、骨钙素、

载脂蛋白A2、快速微量尿白蛋白/肌酐测定、磷脂、血清

血白蛋白、α1球蛋白、α2球蛋白、β1球蛋白、β2球蛋

白、γ球蛋白、游离PSA、总PSA、钠、脑利钠肽前体、尿

钠、钙、尿钙等共46项信息。

1.2 数据清洗

将该数据中前列腺癌预测的结果变量重新定义为

有无前列腺癌（1 =有，0 =无）。把前列腺增生、前列腺

癌、同时有前列腺增生和前列腺癌三类重新赋值为两

类，其中前列腺增生归为无前列腺癌（0 =无），前列腺

癌和同时有前列腺癌和前列腺增生归为有前列腺癌

（1 =有）。由于原始数据中含有文字的数据不能导入

SPSS 25.0，会导致数据的缺失，因此将数据中含有的文

字删除，再对数据进行核实补充。将每个变量由小到

大排序，根据逻辑关系判断各变量的极大值和极小值

是否为异常值，结果发现有个别异常值存在。由于存

在少量数据缺失和个别异常值，快速微量尿白蛋白/肌
酐测定、骨钙素、脑利钠肽前体、α1球蛋白、α2球蛋白、

β1球蛋白、β2球蛋白、γ球蛋白、尿酸、尿钠、尿钙、尿氯

化物、尿磷、尿肌酐、肌钙蛋白T等19项变量被去除，剩

余 25项变量。对信息清洗整理后分析得到数据库共

有2 987例个案，其中前列腺癌个案222例，占7.4%；无

前列腺癌个案 2 765例，占 92.6%。考虑到样本含量较

大，数据有少量缺失对模型比较结果影响有限，因此本

文未作数据填补。

1.3 纳入和排除标准

本文研究对象的纳入标准为：①各项指标齐全；②
诊断信息明确。排除标准为：①重复个案；②变量缺失

过多。根据上诉纳入排除标准删除个案 324例，最终

确定 2 663例研究对象，其中患前列腺癌个案数 220
例，对照组为未患前列腺癌个案数2 443例。

1.4 变量定义

变量赋值参考《前列腺癌筛查专家共识》[9]和《中国

成人血脂异常防治指南》[10]。
1.5 统计学分析

将整理好的2 663例研究对象按7:3的比例随机划

分为训练集和测试集，其中用来训练模型的训练集一

共1 864例，用来测试模型的测试集一共799例。

采用 SPSS 25.0及 SPSS Modeler client进行数据整

理及分析，基于训练集数据采用单因素Logistic回归筛

选前列腺癌的关联因素，并据此建立多因素Logistic回
归分析、LSVM模型和随机森林模型三个前列腺癌早期

诊断预测模型，用验证集数据验证三个模型的预测准

确性并用ROC曲线下面积（area under curve，AUC）对

三种模型的预测性能进行比较[11] 。
1.5.1 LSVM 模型介绍 支持向量机（SVM）是一类有

监督学习的广义线性分类器，是由VAPNIK等提出的

一种机器学习算法，能较好地解决小样本、高维数、非

线性和局部极小点等实际问题[12]。SVM包括Proximal支
持向量机（简称PSVM）和LSVM等，LSVM的精度优于其

他模型，其分类效果在临床实践中也得到了广泛验证。

1.5.2 随机森林模型 随机森林算法是一种包含多个

决策树的集成学习方法，以决策树为基学习器，运用

Bagging的方法进行集成，能显著提高基学习器的性

能，具有算法精度高、能处理大规模数据和减少过拟合

等优点，在特征选择和高维数据分析等领域已得到许

多关注[13]。

2 结果

2.1 单因素Logistic回归分析

将训练集中的变量逐个纳入单因素 Logistic回归

模型，结果显示血清白蛋白、乳酸脱氢酶、碱性磷酸酶、

钠、肌酸激酶等无统计学意义（P > 0.05）。年龄、磷脂、

游离PSA、总PSA、钙、血清尿酸、载脂蛋白A1、载脂蛋

白B、载脂蛋白C3等指标有统计学意义（P < 0.05），可

以作为预测模型的备选指标进一步分析，见表1。

331



西南医科大学学报 2023年 第46卷 第4期
Journal of Southwest Medical University Vol.46 No.4 2023

表1 前列腺癌关联因素的单因素非条件Logistic回归分析结果
Table 1 Results of univariate unconditional logistic regression analysis for prostate cancer

变量
年龄（岁）

BMI

载脂蛋白A
载脂蛋白C2

载脂蛋白E

磷脂

血清白蛋白
肌酸激酶同工酶
游离PSA

总PSA

钙
无机磷

游离钙

乳酸脱氢酶
血清尿酸
甘油三酯

高密度脂蛋白胆固醇

载脂蛋白A1

载脂蛋白B

载脂蛋白C3

碱性磷酸酶

钠

肌酸激酶
肌酐

低密度脂蛋白胆固醇

常数

分类
45 ~ 60a

< 45
> 60
正常a

偏低
偏高
正常a

正常a

偏低
偏高
正常a

偏低
偏高
< 2.17a

2.17 ~ 2.46
2.46 ~ 2.79
≥ 2.79
正常a

正常a

< 0.18a

0.18 ~ 0.27
0.27 ~ 0.43

≥ 0.43

正常a

正常a

正常a

偏低

偏高

正常a

正常a

正常a

正常a

偏低

偏高
正常a

偏低

偏高
正常a

偏低

偏高
正常a

偏低

偏高
< 7.34a

0.18 ~ 0.27

0.27 ~ 0.43

≥ 0.43
正常a

偏低

偏高
正常a

偏低

偏高

正常a

正常a

偏低
偏高
正常a

偏低

偏高

频数
1 342
433
888

2 006
110
547

2 648
2 006
110
547

2 239
98
326
649
671
670
673
52
258
602
680
703

678

319

2 143
2 298
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33

204

23
622

1 594

20

1 049
866

1 570

227
917

1 633

113
701

1 766

196
716

683

644

620
2 437

201

25
2 493

21

149

2 178
2 541

1
121

1 562

439

661

B

- 1.055
2.258

18.772
0.000
18.771

- 0.048
- 0.677

- 0.994
0.497

0.212
0.064

- 0.731
- 0.490
0.880

- 0.561
- 2.370

- 1.692

2.763

- 0.363

0.237

0.139

0.431

0.860
- 0.834

- 0.779

- 0.729

- 0.314

0.350

- 0.847

- 2.134

- 0.268

0.841

0.185

0.498

0.469

0.095

- 0.028

0.156

- 0.028

- 0.063

-18.775
0.394

- 0.209

- 0.169
- 37.814

S.E.

0.531
0.190

23 205.556
46 410.911
15 191.569

0.406
0.259

0.724
0.223

0.228
0.235
0.286
0.731
0.220

0.167
0.298

0.224

0.188

0.077

0.199

0.610

0.230

0.555
0.211

1.029

0.161

0.153

0.231

0.234

0.247

0.163

0.227

0.212

0.203

0.205

0.258

0.741

0.747

0.310

0.179

40 192.970
0.293

0.204

0.172
25 796.208

Wald
172.674
3.952

140.501
0.000
0.000
0.000
0.000
6.847
0.014
6.837
7.223
1.882
4.976
12.387
0.869
0.074
6.540
0.450
15.969
104.197
11.333
63.303

56.954

215.938

22.262
1.454

1.426

0.052

3.527

2.402
15.635
20.770

0.573

20.443
10.517

4.227

2.308
100.943

13.106

74.718
28.790

2.712

13.678
8.187

0.763

6.039

5.206
0.139

0.137

0.001
0.053

0.044

0.008

0.124
1.805
0.000
1.805
1.644

1.050

0.967
0.000

P
< 0.001
0.047
< 0.001
1.000
0.999
1.000
0.999
0.033
0.907
0.009
0.027
0.170
0.026
0.006
0.351
0.786
0.011
0.502
< 0.001
< 0.001
0.001
< 0.001

< 0.001

< 0.001

< 0.001
0.483

0.232

0.820

0.060

0.121
< 0.001
< 0.001

0.449

< 0.001
0.005

0.040

0.129
< 0.001

< 0.001

< 0.001
< 0.001

0.100

< 0.001
0.042

0.383

0.014

0.023
0.933

0.711

0.970
0.974

0.835

0.928

0.725
0.406
1.000
0.179
0.439

0.306

0.326
0.999

OR

0.348
9.560

142 040 604.709
1.000

141 957 465.748

0.953
0.508

0.370
1.644

1.236
1.066
0.481
0.612
2.411

0.570
0.093

0.184

15.844

0.696

1.268

1.149

1.539

2.363
0.435

0.459

0.482

0.730

1.419

0.429

0.118

0.765

2.319

1.203

1.645

1.598

1.100

0.973

1.169

0.972

0.939

0.000
1.483

0.811

0.844
0.000

OR的95%CI

0.123 ~ 0.985
6.582 ~ 13.886

0.000
0.000
0.000

0.430 ~ 2.114
0.306 ~ 0.844

0.090 ~ 1.531
1.062 ~ 2.543

0.791 ~ 1.932
0.673 ~ 1.688
0.275 ~ 0.843
0.146 ~ 2.566
1.566 ~ 3.714

0.411 ~ 0.791
0.052 ~ 0.168
0.119 ~ 0.286

100.961 ~ 22.904

0.598 ~ 0.809

0.859 ~ 1.872

0.347 ~ 3.801

0.981 ~ 2.415

0.797 ~ 7.007

0.287 ~ 0.657

0.061 ~ 3.450

0.352 ~ 0.662

0.541 ~ 0.985

0.903 ~ 2.230

0.271 ~ 0.678

0.073 ~ 0.192

0.556 ~ 1.052

1.485 ~ 3.621

0.794 ~ 1.823

1.106 ~ 2.448

1.068 ~ 2.389

0.664 ~ 1.824

0.228 ~ 4.155

0.270 ~ 5.052

0.530 ~ 1.784

0.660 ~ 1.334

0.000
0.835 ~ 2.636

0.544 ~ 1.210

0.603 ~ 1.183

注：a指该变量的对照组。
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2.2 三种前列腺癌预测模型的建立

2.2.1 多因素非条件Logistic回归分析 有序多分类的

似然比结果见表 2，可见载脂蛋白C3的有序多分类变

量似然比结果差异无统计学意义（P > 0.05），应以分组

线性变量形式纳入模型，其余变量以哑变量形式纳入

模型，自变量赋值表见表1。将训练集中单因素分析后

有统计学意义的变量纳入多因素非条件 Logistic回归

经逐步向后回归（纳入标准为 P < 0.05，排除标准为

P > 0.1）筛除变量后，筛选出的主要影响因素为：年龄、

肌酸激酶同工酶、游离PSA、总PSA，各影响因素P值及

OR值见表3。
表2 有序多分类变量纳入模型方式检验结果

Table 2 Test results of inclusion of ordered multi-classification
variables into the model

变量

载脂蛋白E

载脂蛋白A1

载脂蛋白B

载脂蛋白C3

-2lnL

哑变量

1 510.606

1 506.625

1 514.394

1 511.317

分组线性

1 505.900

1 412.835

1 449.929

1 510.080

G

4.706

93.790

64.465

1.237

自由度

1

1

1

1

P

< 0.05

< 0.05

< 0.05

> 0.05

变量

年龄（岁）

肌酸激酶同工酶

游离PSA

总PSA
常量

45 ~ 60a

< 45

≥ 60

正常a

< 0.18 a

0.18 ~ 0.27

0.27 ~ 0.43
≥ 0.43
正常 a

B

- 0.866

1.704

0.554

- 1.933

- 1.47
- 2.337
3.307

- 2.976

S.E

0.538

0.212

0.217

0.337

0.278
0.33
0.298
0.203

Wald

80.079

2.589

64.598

6.518

68.968

32.902

28.05
50.181
122.849
215.108

P

< 0.001

0.108

< 0.001

0.011

< 0.001

< 0.001

< 0.001
< 0.001
< 0.001
< 0.001

OR

0.421

5.499

1.74

0.145

0.23
0.097
27.31
0.051

OR的95%CI

0.147 ~ 1.208

3.629 ~ 8.332

1.137 ~ 2.662

0.075 ~ 0.280

0.133 ~ 0.396
0.051 ~ 0.184
15.217 ~ 49.013

表3 前列腺癌关联因素的多因素非条件Logistic回归分析结果
Table 3 Results of multivariate unconditional logistic regression analysis for prostate cancer

注：a指该变量的对照组。

2.2.2 LSVM模型 利用训练集中单因素Logistic回归

筛选出的有统计学意义的变量建立LSVM模型。结果

显示，总PSA、年龄、载脂蛋白A1、磷脂、载脂蛋白B、甘
油三酯、血清尿酸、游离PSA、肌酸激酶同工酶、载脂蛋

白E为主要的影响因素。变量重要性排序见图1。

图1 LSVM模型预测变量重要性排序
Figure 1 Importance diagram of LSVM predictive variables

2.2.3 随机森林模型 利用训练集中单因素Logistic回
归筛选出的有统计学意义的变量建立随机森林模型。

结果显示，以变量重要性为顺序包括：载脂蛋白C3、磷
脂、游离 PSA、载脂蛋白B、载脂蛋白E、钙、血清尿酸、

载脂蛋白A1、载脂蛋白C2、肌酸激酶同工酶。变量重

要性排序如图2。

图2 随机森林模型预测变量重要性排序
Figure 2 Importance of variables predicted by random forest plot

2.3 三种模型的预测效果比较

将建立好的三种模型用于测试集中做预测，结果

显示，多因素非条件Logistic回归、LSVM和随机森林的

ROC曲线下面积（AUC）分别为：0.895（0.876，0.913）、

0.918（0.902，0.934）、0.724（0.688，0.760），详见表 4。
LSVM模型预测效果最好（AUC > 0.9），而Logistic回归

模型和随机森林模型的AUC在 0.7 ~ 0.9之间，拟合效

果虽不如LSVM但效果仍可接受。预测结果的ROC曲

线见图3。
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表4 三种模型的ROC曲线下面积（AUC）比较
Table 4 Comparison of area under ROC curve（AUC）among the three

models
模型

Logistic

LSVM

随机森林

AUC

0.895

0.918

0.724

S.E.

0.009

0.008

0.018

P

< 0.001

< 0.001

< 0.001

AUC的95% CI

0.876 ~ 0.913

0.902 ~ 0.934

0.688 ~ 0.760

图3 三种模型的ROC曲线比较
Figure 3 Comparison of ROC curves of the three models

3 讨论

本研究采用单因素 Logistic回归初步筛选了前列

腺癌的预测因子，并据此建立了Logistic回归、LSVM和

随机森林三种前列腺癌早期诊断预测模型。其中，

LSVM模型的AUC最高，提示如果用LSVM来建立前列

腺癌早期诊断预测模型准确性可能会更高。三种模型

筛选出的变量不全相同，随机森林预测效果欠佳，因此

可将Logistic回归模型和LSVM两种方法的结果相互印

证补充，结合专业知识确定前列腺癌的重要预测因子。

Logistic回归模型和LSVM模型共同筛选出的预测因子

为总PSA、游离PSA、年龄、肌酸激酶同工酶，这四个变

量可作为前列腺癌的预测因子也在相关研究中得到过

验证[14]。
PSA和年龄是公认的前列腺癌预测模型的重要预

测因子，我们的研究也显示，PSA和年龄可能是预测模

型最重要的两个预测因子。1994年以来，PSA广泛应

用于前列腺癌的早期诊断、筛查、预后随访等方面，也

是美国食品和药物管理局（FDA）批准的第一个肿瘤

生物标志物[15-17]。年龄增大是前列腺癌最重要的不可

控因素，随着年龄的增加，患前列腺癌的可能性也随之

增加，年龄升高也常常伴随前列腺癌病理Gleason评分

以及临床分期的明显升高[18-19]。因此老年人应作为前

列腺癌的重点关注人群，在诊断时提高警惕。

本研究结果提示肌酸激酶同工酶CK-MB是前列

腺癌的重要预测因子。丁慧等[20]研究发现，前列腺癌

患者CK和CK-MB含量较正常组均显著升高，其原因

可能是由于人体免疫系统对于肿瘤组织和细胞的攻击

从而导致其破裂释放出一定CK及CK-MB含量，因此

一部分恶性肿瘤患者会出现血清CK及CK-MB含量升

高的体征。

本研究也发现了一些具有争议性的预测因子，如

载脂蛋白E、载脂蛋白C2、载脂蛋白C3等。在既往的

研究中，LIU等[21]认为E4基因及其等位基因与前列腺

癌的发病和预后无关，但 FARUK等[22]的一项研究表

明，载脂蛋白E影响前列腺癌发生和高Gleason评分的

出现，其可能是一个区分前列腺癌的生物标志物，我们

的研究也支持了这一观点。

目前国外已有较多基于临床数据建立的前列腺癌

早期诊断预测模型，如目前最常使用的两种风险预测

模型为：前列腺癌预防试验风险计算器（PCPT-RC）模
型、欧洲前列腺癌风险计算器筛查随机研究（ERSPC-
RC）模型；此外TOMLINS等[23]基于Logistic回归模型，

利用血清 PSA、PSAD以及 PCA3等预测因子建立了前

列腺评分系统。国内关于前列腺癌早期诊断预测模型

的研究较少，且这些模型并未纳入如磷脂、载体蛋白等

较易获得的生化检查指标；而目前已有研究[24]表明这

些生化检查指标可能能够提高前列腺癌早期诊断的特

异度和灵敏度。因此本研究在常规前列腺癌诊断预测

因子的基础上，加入了这些容易获得的生化检测指标

作为备选预测因子。研究结果显示，纳入了生化检查

指标的LSVM模型与LEE等[25]建立的SVM前列腺癌诊

断模型相比，拥有更高的AUC值。

本研究的不足之处：首先，由于国家临床医学科学

数据中心（301医院）提供的《前列腺癌数据集》有部分

数据缺失，可能会对结果有一定的影响。另外，我们建

立的前列腺癌预测模型只利用了测试集进行内部数据

验证，是否可以外推至其他数据集还有待进一步验证。

4 结论

本研究利用国家临床医学科学数据中心（301医
院）的《前列腺肿瘤数据集》，筛选出年龄、PSA、肌酸激

酶同工酶等前列腺癌早期诊断预测因子，并在此基础

上构建了基于 PSA联合指标的多因素 Logistic回归模

型、随机森林模型和 LSVM前列腺癌早期诊断预测模

型。研究结果显示，LSVM模型预测效果最好，多因素

Logistic回归模型预测效果尚可，随机森林模型的预测

效果不佳。
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