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前列腺癌风险预测模型的构建与验证
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【摘 要】目的：筛选前列腺癌（prostatic cancer，PCa）发病的影响因素，构建PCa风险预测模型并进行验证。方法：利用国家临

床医学科学数据中心《前列腺肿瘤预警数据集》，对数据处理后将数据按 7∶3随机分为建模组和验证组；使用最小绝对值收敛

和选择算子（least absolute shrink⁃age and selection operator，LASSO）对建模组进行筛选，得到PCa特征指标；对特征指标进行多

因素 logistic回归分析，并利用其分析结果对建模组数据构建PCa风险预测模型，同时利用建模组数据进行内部评价及验证组

数据内部验证。结果：共纳入 880例样本数据，其中建模组 616例，验证组 264例；通过 LASSO回归分析对筛选得到的 14个特

征指标进行多因素 logistic 回归分析，结果显示球蛋白（OR=1.112，95%CI=1.044~1.185）、无机磷（OR=65.167，95%CI=20.437~
207.796）、总前列腺特异性抗原（total prostate specific antigen，tPSA）（OR=1.026，95%CI=1.014~1.037）与血清尿酸（OR=0.997，
95%CI=0.994~0.999）的差异具有统计学意义（P<0.05），是PCa发病的独立影响因素；利用其构建的PCa风险预测模型内部评价

和内部验证的校准曲线准确度较高；模型内部评价的曲线下面积（area under curve，AUC）为 0.766（95%CI=0.728~0.804），患者

的决策曲线分析（decision curve analysis，DCA）净获益率为 9%~72%；而模型内部验证的AUC为 0.704（95%CI=0.639~0.768），患

者的DCA净获益率为 18%~59%及 63%~64%。结论：球蛋白、无机磷、tPSA与血清尿酸是PCa的独立影响因素，通过其构建的

风险预测模型具有良好预测作用。
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【Abstract】Objective：To screen the influencing factors of the incidence of prostatic cancer（PCa），build a risk prediction model for 
PCa and validate it. Methods：Based on the Prostatic Cancer Early Warning Data Set of National Clinical Medical Science Data Center，
and after the data processing， the data were randomly divided into a modeling group and a verification group according to 7∶3. Least 
absolute shrink⁃age and selection operator（LASSO） regression was used to screen the PCa characteristic indicators of the modeling 
group， multifactor logistic regression analysis was carried out to analyze the characteristic indicators，and the analysis results were 
used to build a PCa risk prediction model for the data of the modeling group. At the same time，the data of the modeling group were 
used for internal evaluation and the data of the validation group for internal verification. Results：A total of 880 sample data were 
included，including 616 in the modeling group and 264 in the validation group. The 14 characteristic indexes screened by LASSO 
regression analysis were used for multivariate logistic regression analysis. The results showed that only globulin（OR=1.112，95%CI=
1.044-1.185），inorganic phosphorus（OR=65.167，95%CI=20.437-207.796），total prostate specific antigen（tPSA）（OR=1.026，95%CI=
1.014-1.037） and serum uric acid（OR=0.997，95%CI=0.994-0.999） had significant differences（P<0.05），and they were independent 
influencing factors for PCa. The calibration curve of the internal evaluation and internal verification of the PCa risk prediction model 
had high accuracy. The area under curve（AUC） of internal evaluation of the model was 0.766（95%CI=0.728-0.804），and the net 
benefit rate of decision curve analysis（DCA） of patients was 9%-72%；the AUC of internal validation of the model was 0.704（95%CI=

0.639-0.768），and the net benefit rate of DCA of patients was 
18%-59% and 63%-64%. Conclusion：Globulin，inorganic phos⁃
phorus，tPSA and serum uric acid are independent influencing 
factors of PCa. The risk prediction model constructed by them has a 
good prediction effect.
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前列腺癌（prostatic cancer，PCa）是指发生在前

列腺上皮的恶性肿瘤，是全球男性最常见的癌症，

严重威胁老年男性健康[1]。2020年世界癌症报告数

据显示，PCa在男性恶性肿瘤中发病率居第 6位，死

亡率居第 9 位[2]。虽然 PCa 在我国人口中的发病率

相对较低，但随着我国经济水平不断提高和人均寿

命延长以及饮食结构和生活习惯与西方的差异逐

渐缩小，我国PCa的发病率不断上升[3]。
由于前列腺解剖学位置较隐蔽，且 PCa发病早

期缺乏典型的临床表现，患者一经诊断已是中晚

期，其中 80%伴有骨转移[4]，从而失去根治机会。由

于传统的PCa临床诊断指标血清前列腺特异性抗原

（prostate specific antigen，PSA）特异性较低，在良性

前列腺疾病与泌尿系统感染性疾病中表达水平异

常升高[5]。因此，PSA 不能准确判断和评估患者的

PCa进展和预后。临床上亟需寻找一些具有更高敏

感性和特异性的生物标记物，且通过检测 PCa特异

性生化指标可减少不必要的穿刺活检给患者带来

痛苦。本研究从 PCa临床大数据出发，通过 R语言

算法，筛选PCa发病的独立影响因素，并构建风险预

测模型，为早期诊断与治疗PCa提供可靠依据。

1　资料与方法

1.1　数据来源

对国家人口健康科学数据中心数据仓储平台临床医学

科学数据中心（解放军总医院）《前列腺肿瘤预警数据集》进

行回顾性病例对照研究，数据集中前列腺增生 583例、前列

腺癌 303 例、同时有前列腺癌和前列腺增生 114 例，数据集

中包含球蛋白、总前列腺特异性抗原（total prostate specific 
antigen，tPSA）、游离前列腺特异性抗原（free prostate specific 
antigen，fPSA）、无机磷、血清尿酸等共 33项信息。详细数据

处理与分析流程图如图1所示。

1.2　数据处理

数据为真实病历数据，记录数据存在缺失值、异常值与

记录不一致的问题，所以首先须对数据进行处理。将原始数

据中的 33项变量缺失比例≥25%的删除，每位患者的检查项

目中缺失数≥5项的删除，经过清洗后剩余 25项变量。其中

部分病例的生化指标中存在汉字、特殊字符、空格情况，将生

化结果中汉字、特殊字符删除，空格数据用该字段变量均值

进行替换。原始数据中前列腺预测结果包括 3种，现将预测

结果重新分类定义为有无 PCa，其中前列腺增生归为无 PCa
组，前列腺癌与前列腺增生同时伴有前列腺癌归为PCa组。

1.3　数据整合

经过数据处理和数据插补后共删除 120例样本数据，最

终纳入的数据共880例，其中无PCa的患者511例，占58.1%；

有 PCa 的患者 369 例，占 41.9%，对其中 23 个变量进行赋值

（表1）。

表 1　变量名及其赋值

分类

有无PCa
年龄/岁
BMI/（kg·m-2） 
球蛋白/（g·L-1）
碱性磷酸酶/（U·L-1）
肌酸激酶同工酶/（U·L-1）
fPSA/（ng·mL-1）

tPSA/（ng·mL-1）
钠/（mmol·L-1）
钙/（mmol·L-1）
氯化物/（mmol·L-1）
无机磷/（mmol·L-1）
游离钙/（mmol·L-1）
乳酸脱氢酶/（U·L-1）
肌酸激酶/（U·L-1）
肌酐/（μmol·L-1）
血清尿酸/（μmol·L-1）
甘油三酯/（mmol·L-1）
高密度脂蛋白胆固醇/
（mmol·L-1）
低密度脂蛋白胆固醇/
（mmol·L-1）
载脂蛋白A1/（g·L-1）
载脂蛋白B/（g·L-1）
钾/（mmol·L-1）

赋值

0=无PCa；1=PCa
1=（<45）；2=（45~60）；3=（≥60）
1=（<18.5）；2=（18.5~23.9）；3=（≥23.9）
1=（<40）；2=（≥40）
1=（<45）；2=（45~135）；3=（≥135）
1=（<18）；2=（≥18）
1=（<0.18）；2=（0.18~0.27）；

3=（0.27~0.43）；4=（≥0.43）
1=（<4）；2=（4~10）；3=（≥10）
1=（<135）；2=（135~145）；3=（≥145）
1=（<2.2）；2=（≥2.2）
1=（<95）；2=（95~105）；3=（≥105）
1=（<0.97）；2=（0.97~1.61）；3=（≥1.61）
1=（<1.1）；2=（≥1.1）
1=（<252）；2=（≥252）
1=（<50）；2=（50~310）；3=（≥310）
1=（<54）；2=（54~133）；3=（≥133）
1=（<416）；2=（≥416）
1=（<0.45）；2=（0.45~1.69）；3=（≥1.69）
1=（<1.16）；2=（1.16~1.55）；3=（≥1.55）

1=（<2.6）；2=（2.6~3.4）；3=（≥3.4）

1=（<1.2）；2=（1.2~1.6）；3=（≥1.6）
1=（<0.42）；2=（0.42~1.14）；3=（≥1.14）
1=（<3.5）；2=（3.5~5.5）；3=（≥5.5）

临床病例数据分析
（n=1 000例）

清洗缺失概率≥25%
的数据

插补替换含有特殊字
符或空格的数据

符合条件的数据
（n=880例）

7∶3随机分组

验证组（n=264）建模组（n=616）

LASSO模型
筛选特征指标

logistic回归分析

建立风险预测模型 内部验证 校准
曲线

ROC
曲线

DCA
曲线

ROC曲线

DCA曲线

内部评价校准
曲线

图 1　研究流程图
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1.4　数据分组

首先利用 SPSS 25.0对赋值后的 2组研究对象进行差异

性分析，结果显示年龄、球蛋白、碱性磷酸酶、肌酸激酶同工

酶、tPSA、钙、无机磷、乳酸脱氢酶、肌酸激酶、血清尿酸、低密

度脂蛋白胆固醇及载脂蛋白 B 等在 2 组之间的差异具有统

计学意义（P<0.05），见表 2。再按 7∶3 随机分为建模组（616
例）和验证组（264例）对 2组数据进行差异分析，结果显示 2
组数据整体具有可比性，见表3。

表 2　无 Pa 组和 Pa 组基线资料比较

年龄

BMI

球蛋白

碱性磷酸酶

肌酸激酶同工酶

fPSA

tPSA

钠

钙

氯化物

无机磷

游离钙

乳酸脱氢酶

肌酸激酶

肌酐

血清尿酸

1
2
3
1
2
3
1
2
1
2
3
1
2
1
2
3
4
1
2
3
1
2
3
1
2
1
2
3
1
2
3
1
2
1
2
1
2
3
1
2
3
1
2

0（0.0）
62（7.0）

449（51.0）
17（1.9）

205（23.3）
289（32.8）
233（26.5）
278（31.6）

38（4.3）
469（53.3）

4（0.5）
476（54.1）

35（4.0）
24（2.7）
21（2.4）
43（4.9）

423（48.1）
161（18.3）
135（15.3）
215（24.4）

5（0.6）
414（47.0）

92（10.5）
236（26.8）
275（31.3）

4（0.4）
196（22.3）
311（35.3）
101（11.5）
408（46.4）

2（0.2）
132（15.0）
379（43.1）
505（57.4）

6（0.7）
96（10.9）

412（46.8）
3（0.3）

10（1.1）
474（53.9）

27（3.1）
425（48.3）

86（9.8）

6（0.7）
60（6.9）

303（34.4）
10（1.2）

128（14.5）
231（26.3）
128（14.5）
241（27.4）

24（2.7）
323（36.7）

22（2.5）
324（36.8）

45（5.1）
28（3.2）
17（1.9）
22（2.5）

302（34.3）
94（10.7）
64（7.3）

211（24）
4（0.4）

301（34.3）
64（7.2）

131（14.9）
238（27.0）

2（0.3）
137（15.5）
230（26.2）

41（4.6）
320（36.3）

8（1.0）
86（9.8）

283（32.1）
356（40.4）

13（1.5）
43（4.9）

322（36.6）
4（0.5）

10（1.2）
349（39.6）

10（1.1）
325（36.9）

44（5.0）

11.771

3.260

10.539

20.148

7.409

4.922

20.596

0.084

10.058

0.343

17.122

0.733

5.596

8.700

3.986

4.096

0.003

0.196

0.001

<0.001

0.006

0.178

<0.001

0.959

0.002

0.842

<0.001

0.392

0.018

0.013

0.136

0.043

变量
赋
值

无PCa组
（n=511）

PCa组
（n=369） χ²值 P值

甘油三酯

高密度脂蛋白胆固醇

低密度脂蛋白胆固醇

载脂蛋白A1

载脂蛋白B

钾

1
2
3
1
2
3
1
2
3
1
2
3
1
2
3
1
2
3

6（0.7）
415（47.2）

90（10.2）
257（29.2）
189（21.5）

65（7.4）
270（30.7）
170（19.3）

71（8.1）
248（28.2）
230（26.1）

33（3.8）
4（0.5）

484（55.0）
23（2.6）
28（3.2）

483（54.9）
0（0.0）

2（0.2）
280（31.8）

87（9.9）
184（20.9）
138（15.7）

47（5.3）
159（18.1）
137（15.6）

73（8.2）
153（17.4）
188（21.4）

28（3.1）
1（0.1）

328（37.2）
40（4.6）
19（2.2）

349（39.6）
1（0.1）

5.504

0.018

9.632

4.335

13.804

1.429

0.064

0.991

0.008

0.114

0.001

0.490

续表2
变量

赋
值

无PCa组
（n=511）

PCa组
（n=369） χ²值 P值

表 3　建模组与验证组的基线资料比较

年龄

BMI

球蛋白

碱性磷酸酶

肌酸激酶同工酶

fPSA

tPSA

钠

钙

氯化物

1
2
3
1
2
3
1
2
1
2
3
1
2
1
2
3
4
1
2
3
1
2
3
1
2
1
2
3

3（0.3）
80（9.0）

533（60.5）
21（2.4）

239（27.2）
356（40.5）
246（27.9）
370（42.1）

45（5.1）
555（63.1）

16（1.8）
559（63.5）

57（6.5）
33（3.7）
30（3.4）
44（5.0）

509（57.8）
180（20.5）
136（15.5）
300（34.1）

7（0.8）
494（56.1）
115（13.1）
266（30.2）
350（39.8）

5（0.6）
219（24.9）
392（44.6）

3（0.4）
42（4.9）

219（24.9）
6（0.7）

94（10.6）
164（18.6）
115（13.1）
149（16.9）

17（1.9）
237（26.9）

10（1.2）
241（27.4）

23（2.6）
19（2.2）

8（0.9）
21（2.4）

216（24.6）
75（8.5）
63（7.1）

126（14.3）
2（0.2）

221（25.2）
41（4.6）

101（11.5）
163（18.5）

1（0.1）
114（12.9）
149（16.9）

2.557

1.862

1.004

1.085

0.065

2.687

0.339

1.568

1.843

4.908

0.278

0.394

0.316

0.581

0.798

0.442

0.844

0.457

0.175

0.086

变量 赋值
建模组

（n=616）
验证组

（n=264） χ²值 P值
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无机磷

游离钙

乳酸脱氢酶

肌酸激酶

肌酐

血清尿酸

甘油三酯

高密度脂蛋白胆固醇

低密度脂蛋白胆固醇

载脂蛋白A1

载脂蛋白B

钾

1
2
3
1
2
1
2
1
2
3
1
2
3
1
2
1
2
3
1
2
3
1
2
3
1
2
3
1
2
3
1
2
3

108（12.3）
501（56.9）

7（0.8）
158（18.0）
458（52.0）
602（68.4）

14（1.6）
95（10.8）

516（58.6）
5（0.6）

16（1.8）
574（65.2）

26（3.0）
531（60.3）

85（9.7）
8（0.9）

492（55.9）
116（13.2）
304（34.5）
230（26.1）

82（9.3）
294（33.4）
224（25.5）

98（11.1）
273（31.0）
297（33.8）

46（5.2）
4（0.5）

571（64.9）
41（4.7）
35（4.0）

580（65.9）
1（0.1）

34（3.8）
227（25.8）

3（0.4）
60（6.8）

204（23.2）
259（29.4）

5（0.6）
44（5.0）

218（24.8）
2（0.2）
4（0.5）

249（28.3）
11（1.2）

219（24.9）
45（5.1）

0（0.0）
203（23.1）

61（6.9）
137（15.6）

97（11.1）
30（3.4）

135（15.4）
83（9.4）
46（5.2）

128（14.6）
121（13.7）

15（1.7）
1（0.1）

241（27.3）
22（2.5）
12（1.4）

252（28.6）
0（0.0）

2.964

0.847

0.126

0.219

0.979

1.547

5.315

0.807

1.984

1.775

1.004

0.908

0.227

0.357

0.723

0.896

0.613

0.214

0.070

0.668

0.371

0.412

0.605

0.635

续表3
变量 赋值

建模组

（n=616）
验证组

（n=264） χ²值 P值

1.5　特征指标筛选

使用最小绝对值收敛和选择算子（least absolute shrink⁃
age and selection operator，LASSO）对建模组数据进行分析。

LASSO回归分析利用R语言的“glmnet”包进行，通过十折交

叉验证得到最佳调整参数λ.1se，当λ取值为λ.1se即 0.099时

得到特征指标。

1.6　logistic回归分析

利用 SPSS 25.0对LASSO回归筛选得到的特征指标进行

多因素 logistic回归分析，筛选PCa的独立影响因素进行下一

步风险预测模型构建，筛选标准为P<0.05。
1.7　风险预测模型的构建与验证

利用多因素 logistic 回归分析筛选得到的独立影响因

素，通过 R 语言的“rms”包对建模组数据构建 PCa 风险预

测模型，并绘制决策曲线分析（decision curve analysis，DCA)、

校准曲线以及利用 SPSS 25.0绘制受试者工作特征（receiver 
operating characteristic，ROC）曲线对风险预测模型进行内部

评价，同时利用验证组数据进行内部验证。

1.8　统计学处理

利用 SPSS 25.0软件，对原始数据中缺失比例≥25%的变

量及检查项目中缺失数≥5 的样本进行删除；再利用均值对

缺失的变量进行填补；然后，对变量进行赋值，并通过卡方检

验对数据进行描述及组间差异分析；通过R语言进行LASSO
回归筛选影响因素，再采用多因素 logistic 回归分析筛选独

立影响因素，并使用其构建 PCa风险列线图预测模型，同时

对建模组和验证组数据绘制 DCA 曲线、ROC 曲线及校正

曲线，对风险预测模型进行内部评价及内部验证。检验水

准α=0.05。

2　结 果

2.1　LASSO回归分析结果

利用 LASSO 回归从特征变量中进行筛选，通过十折交

叉验证得到最佳调整参数λ.1se，当λ取值为λ.1se即 0.099时

得到 14个最精简的模型系数，分别为年龄、BMI、球蛋白、碱

性磷酸酶、肌酸激酶同工酶、tPSA、无机磷、游离钙、肌酸激

酶、血清尿酸、低密度脂蛋白胆固醇、载脂蛋白A1、载脂蛋白

B和钾（图2）。

2.2　logistic回归模型分析

利用 616 例建模组数据，将有无 PCa 作为因变量，将

上述筛选出的14个特征指标作为自变量，进行多因素 logistic
回归分析，结果显示球蛋白（OR=1.112，95%CI=1.044~1.185）、

无机磷（OR=65.167，95%CI=20.437~207.796）、tPSA（OR=1.026，
95%CI=1.014~1.037）与血清尿酸（OR=0.997，95%CI=0.994~
0.999）的差异具有统计学意义（P<0.05），可作为 PCa的独立

影响因素（表4）。

2.3　构建风险预测模型

利用多因素 logistic回归分析得到的独立影响因素构建

风险列线图预测模型，指标包括球蛋白、无机磷、tPSA 与血

图 2　LOSSA 回归变量筛选图
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清尿酸。图中每个指标都对应至上方分数标尺的分值，每位

患者可以根据实际情况，读出各项指标对应分值，通过相加

得到总分数，然后对应下方的PCa发病风险概率（图3）。

2.4　风险预测模型的内部评价与内部验证

分别利用 ROC、DCA 及校准曲线对建模组数据构建的

风险预测模型进行内部评价；同时利用验证组数据对模型进

行内部验证。

2.4.1　ROC 曲线　ROC 分析结果显示，建模组的曲线下面

积（area under curve，AUC）为 0.766（95%CI=0.728~0.804）；验

证组的 AUC 为 0.704（95%CI=0.639~0.768）。2 组的 ROC 显

示了较好的区分能力，表明风险预测模型对PCa与非PCa患
者具有很好的区分作用（图4）。

2.4.2　DCA 曲线　DCA 分析结果显示，建模组患者的阈概

率为 9%~72%，而验证组患者的阈概率为 18%~59%及 63%~
64%；所以模型具有一定的临床应用价值（图5）。

2.4.3　校准曲线　校准曲线分析结果显示，2组的校准曲线

与预测曲线拟合程度较高，且与理想曲线偏差较小，说明预

测模型能够准确地预测患PCa风险的概率（图6）。

A. 建模组

B. 验证组

图 4　建模组和验证组的 ROC 曲线

图 3　预测模型的列线图

表 4　多因素 logistic 回归分析

变量

年龄

BMI
球蛋白

碱性磷酸酶

肌酸激酶同工酶

tPSA
无机磷

游离钙

肌酸激酶

血清尿酸

低密度脂蛋白胆固醇

载脂蛋白A1
载脂蛋白B
钾

β

0.018
0.031
0.106
0.005
0.030
0.025
4.177
3.177
0.001

-0.003
0.150
0.603
0.572

-0.418

标准误差

0.013
0.031
0.032
0.003
0.016
0.006
0.592
1.844
0.002
0.001
0.257
0.447
0.977
0.290

瓦尔德

2.140
1.015

10.713
3.005
3.633

19.682
49.842

2.970
0.179
9.285
0.338
1.819
0.343
2.071

自由度

1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1

P

0.143
0.314
0.001
0.083
0.057
0.000
0.000
0.085
0.672
0.002
0.561
0.177
0.558
0.150

OR

1.019
1.032
1.112
1.005
1.031
1.026

65.167
23.981

1.001
0.997
1.161
1.828
1.772
0.659

95%CI
下限

0.994
0.971
1.044
0.999
0.999
1.014

20.437
0.646
0.998
0.994
0.701
0.761
0.261
0.373

上限

1.044
1.097
1.185
1.011
1.064
1.037

207.796
889.573

1.004
0.999
1.923
4.395

12.035
1.163
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3　讨 论

PCa的主要危险因素包括性行为、生理、环境以
及遗传等因素[6]，随着生活方式的改变和预期寿命
的延长，我国PCa的发病率呈现上升趋势。然而，传
统的生化指标血清PSA用于临床诊断PCa特异性较
低，大部分PCa患者早期诊断困难，确诊时已至中晚
期，从而失去根治的机会，导致PCa患者生存预后不
良。因此，临床上迫切需要寻找一种高效且准确的
生物标记物。而风险预测模型在预测疾病发病风
险与预后方面具有独特的临床应用价值。

本研究利用LASSO回归进行特征指标筛选，对
特征指标进行 logistic回归分析后，筛选 PCa独立影
响因素，并使用R语言构建PCa风险预测模型，通过
内部评价和内部验证后，提示风险预测模型对患
PCa 的风险有良好的预测作用。其中球蛋白、tPSA
与无机磷的表达量与 PCa的发病风险呈正相关，而

血清尿酸的表达量与PCa的发病风险呈负相关。
PSA是一种由前列腺上皮细胞分泌的蛋白酶，

是目前临床上用于诊断 PCa 的首选标志物[7]。PSA
在外周血中存在结合型和游离型 2种形式，两者合
称 tPSA。正常情况下，tPSA 在精液中的浓度较高，
在外周血中的浓度较低，当发生 PCa时会破坏前列
腺屏障导致进入外周血的 tPSA增多，但是其他因素
同样会导致进入血液的 tPSA 增多，如前列腺炎、前
列腺增生、前列腺穿刺活检等，提示 tPSA 单独作为
诊断 PCa 的标志物特异性并不高[8-9]。近年研究表
明，tPSA联合其他检测手段能够有效提高 PCa诊断
的灵敏性和特异性[10-13]。此外，还有研究发现分级
越高的PCa患者外周血中的 tPSA越高，因此 tPSA可
为鉴别不同级别的PCa提供临床线索[14]。

尿酸是体内DNA的黄嘌呤和RNA的次黄嘌呤
在黄嘌呤氧化还原酶的催化作用下产生的代谢产
物。尿酸在体内的产生和排出处于一种平衡状态，
当这种平衡被打破时，就可能导致高尿酸血症和痛

图 5　建模组和验证组的 DCA 曲线

图 6　建模组和验证组的校准曲线
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风。癌症是细胞异常增殖的疾病，往往伴随着异常
代谢模式，其中嘌呤代谢也会增高，因此推测尿酸
也会随之变化。尿酸在体内具有抗氧化作用，能够
通过抑制自由基的产生而对 PCa 起一定的保护作
用[15]。另有研究表明，尿酸在细胞内发挥促炎症效
应[16]，在 PCa 的发生机制中发挥重要作用。尿酸与
癌症的发生发展关系复杂，以往国内外对它们的研
究结论不一，甚至互相矛盾，因此需要更深入的研
究去探索两者之间的关系。

球蛋白是存在于人体血清中的一类具有免疫
功能的蛋白，其中 β2 微球蛋白主要由淋巴细胞产
生。有研究发现，β2微球蛋白与癌症的病理进程密
切相关[17]。而且 β2 微球蛋白在骨代谢中起重要的
调控作用，与PCa晚期骨转移密切相关。此外，炎症
反应在 PCa 发生发展过程中的作用已得到广泛认
可，白蛋白与球蛋白的比值可以较灵敏地反映机体
的慢性炎症反应，因此两者比值可预测晚期 PCa和
其他癌症患者的预后[18-19]。

人体中大部分磷集中于骨骼和牙齿，只有少部
分分布于血液，而血磷增加极可能与骨损伤有关，
当恶性肿瘤骨转移时骨质遭到破坏，导致血磷异常
升高，而骨转移是PCa晚期常见的并发症，因此血磷
的检测对PCa的治疗与预后具有重要临床意义。另
有研究发现，高磷饮食可能增加患PCa的风险[20]，可
与本文结果相互验证。

综上所述，本文通过对前列腺肿瘤数据集深入
挖掘，成功构建了PCa的风险预测模型，并且通过验
证显示了其良好的预测作用，同时筛选出 PCa的独
立影响因素，对 PCa 的诊断具有一定的临床意义。
但是，由于本文为回顾性研究且处理原始数据方法
不同以及缺少外部验证的缘故，可能会在一定程度
上影响结论。因此，该结论能否应用于临床还有待
进一步验证。
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