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基于临床实验室常规检验数据使用随机森林分类器构建 
多发性骨髓瘤预测模型

李 莎，田 原，谢晋烨，欧阳能良，吴杏儿，王 娟，李任洲，黄云秀，李 曼，李丽敏

（中山市人民医院，广东中山 528400）

摘  要：目的  构建基于常规检验数据的多发性骨髓瘤（MM）预测模型。方法 纳入2022～2024年中山市人民医院确诊

的224例MM患者作为研究组，纳入同期200例健康体检者作为对照组。收集两组共74项常规检验指标，先通过科尔莫戈

罗夫 -斯米尔诺夫（K-S）检验判断数据正态性，再采用独立样本 t检验或秩和检验比较组间差异。对差异具有统计学意义

的指标绘制受试者工作特征（ROC）曲线，筛选曲线下面积（AUC）值>0.7的指标作为有效特征变量，采用随机森林分类器

构建预测模型，并通过5折交叉验证对模型性能进行评估。结果 共发现两组间差异具有统计学意义的检验指标38项（均

P<0.05）。其中，尿液总κ轻链 (uκ)和尿液总λ轻链（uλ）的AUC值均为1.0，具有最强的预测能力。5核苷酸酶 (5-NT)、
类风湿因子 (RF)、红细胞分布宽度 -变异系数 (RDW-CV)、凝血酶时间 (TT)升高以及红细胞比容 (HCT)、血红蛋白 (Hb)降
低时的AUC值均超过0.9，具有较强的预测能力。β2微球蛋白 (β2-MG)、红细胞分布宽度 -标准差 (RDW-SD)、胱抑素C 
(CysC)、C反应蛋白 (CRP)、腺苷脱氨酶 (ADA)、甘油三酯 (TG)、肌酐 (Cr)、碱性磷酸酶 (ALP)、尿素 (Urea)、抗链球菌溶血

素 (ASO)升高以及白蛋白 (Alb)、红细胞 (RBC)、估算肾小球滤过率 (eGFR)、血小板 (PLT)、活化部分凝血活酶时间 (APTT)、
肌酸激酶同工酶 (CK-MB)、平均红细胞血红蛋白浓度 (MCHC)、高密度脂蛋白胆固醇 (HDL-C)、总蛋白 (TP)降低时的AUC
值介于0.7～0.9，具有中等的预测能力。其余差异具有统计学意义的指标的AUC值介于0.5～0.7，具有较弱的预测能力。基

于AUC值>0.7的指标进行了重要性排序。构建的随机森林模型在预测MM患者与健康个体时，准确度达到100%，且精确

率、召回率及F1分数均为1.00。该模型已保存为 .pkl文件，完整的Python代码也已上传至GitHub平台。结论 基于常规检

验指标，使用随机森林分类器能够有效构建MM预测模型，不仅提高了MM的早期识别效率，而且显著增强了常规检验数

据的利用价值。
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Development of a Multiple Myeloma Predictive Model Using Routine Clinical 
Laboratory Data Based on a Random Forest Classifier
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Man, LI Limin  (Zhongshan City People’s Hospital, Guangdong Zhongshan 528400, China)

Abstract: Objective  To develop a predictive model for multiple myeloma (MM) based on routine laboratory test data. Methods  
A total of 224 confirmed MM patients diagnosed at Zhongshan City People’s Hospital between 2022 and 2024 were enrolled as 
the study group, and 200 healthy individuals undergoing routine physical examinations during the same period were selected as 
the control group. Seventy-four routine laboratory indicators were collected from both groups. Data normality was assessed by 
the Kolmogorov-Smirnov (K-S) test, followed by independent samples t-test or rank-sum test to compare differences between 
groups. Receiver operating characteristic (ROC) curves were plotted for statistically significant indicators. Variables with area 
under the curve (AUC)>0.7 were selected as effective features for model construction. A random forest classifier was used to con-
struct the predictive model, and its performance was evaluated by 5-fold cross-validation. Results  Thirty-eight laboratory indica-
tors showed statistically significant differences between the two groups (all P<0.05). Among these, total urinary κ and λ light 
chains exhibited the highest predictive performance with AUC values of 1.0. Elevated 5-nucleotidase (5-NT), rheumatoid factor 
(RF), red cell distribution width-coefficient of variation (RDW-CV), and thrombin time (TT), as well as decreased hematocrit 
(HCT) and hemoglobin (Hb) levels, showed strong predictive power with AUCs>0.9. Variables such as β2-microglobulin 
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(β2-MG), red cell distribution width-standard deviation (RDW-SD), Cystatin C (CysC), C-reactive protein (CRP), adenosine de-
aminase (ADA), triglycerides (TG), creatinine (Cr), alkaline phosphatase (ALP), urea, anti-streptolysin O (ASO) elevation, and  
while albumin (Alb), red blood cells (RBC), estimated glomerular filtration rate (eGFR), platelets (PLT), activated partial throm-
boplastin time (APTT), creatine kinase isoenzyme (CK-MB), mean corpuscular hemoglobin concentration (MCHC), high-density 
lipoprotein cholesterol (HDL-C), and total protein (TP) were decreased with AUCs ranging from 0.7 to 0.9, indicating moderate 
predictive capability. The remaining statistically significant indicators had AUCs between 0.5 and 0.7, indicating weaker predic-
tive ability. Indicators with AUC values around 0.7 were prioritized based on importance. The constructed random forest model 
achieved an accuracy of 100%, with precision, recall, and F1-score all at 1.00 in distinguishing MM patients from healthy con-
trols. The model was saved as a .pkl file, and the complete Python code has been uploaded to GitHub. Conclusions Using a ran-
dom forest classifier, a predictive model for MM was effectively established based on routine laboratory indicators, significantly 
improving early identification of MM and enhancing the clinical utility of routine laboratory data.

Keywords：random forest classifier; multiple myeloma; routine laboratory indicators; predictive model
多发性骨髓瘤（multiple myeloma, MM）是浆细

胞克隆性异常增殖引起的第二大常见血液系统恶性

肿瘤，目前尚无法治愈，10 年生存率仅为 17% [1-2]。由

于早期临床表现缺乏特异性，MM 易被误诊或漏诊
[3]。目前，MM 的诊断主要依赖临床症状、实验室检

测及影像学检查，但存在诊断延迟、依赖经验以及成

本高等问题。随着人工智能技术的快速发展，机器学

习在疾病预测中的应用日益广泛。随机森林分类器

作为一种集成学习算法，能够有效整合多维数据，实

现高效且准确的预测。本研究基于 MM 患者的常规

检验数据，筛选有效特征变量，采用随机森林分类器

构建预测模型，旨在评估其在 MM 早期筛查及辅助

诊断中的应用价值。

1 材料与方法

1.1 研究对象 本研究纳入 2022～2024 年中山市

人民医院确诊的 MM 患者 224 例作为研究组，纳入

同期健康体检者 200 例作为对照组。研究组符合《中

国多发性骨髓瘤诊治指南 (2024 年修订 )》[4] 相关诊

断标准，且临床资料完整。排除合并其他恶性肿瘤或

存在脏器功能不全的患者。研究获得医院医学伦理

会审核批准（审批号：2025-046）。

1.2 仪器与试剂 XN9000 全自动血细胞分析仪及

其配套试剂盒、UC-3500 全自动尿液分析仪及其配

套试剂盒（日本 Sysmex）；ADVIA 2400 全自动生化分

析仪及其配套试剂盒、BN Ⅱ特定蛋白分析仪及其配

套试剂盒（德国西门子）；C501 全自动生化分析仪及

其配套试剂盒（美国罗氏）；Hb9210 糖化血红蛋白分

析仪及其配套试剂盒（美国 Premier）； ACL TOP 750
全自动血凝仪及其配套试剂盒（美国沃芬）；琼脂糖

电泳仪及其配套试剂盒（法国 Sebia）。

1.3 方法

1.3.1 数据收集及预处理：收集两组共74项常规检验

指标，涵盖全血细胞分析、肝肾功能、免疫八项、凝血

功能以及血清和尿液中的总κ、λ轻链、糖化血红

蛋白等。在数据清洗过程中，对于缺失的数值型特征

采用均值填充处理。鉴于随机森林算法对特征尺度

变化不敏感，未对数据进行归一化或标准化处理。最

终，数据集按照7∶3的比例划分为训练集与测试集。

1.3.2 建立并验证模型：本研究采用随机森林分类器

对训练集进行建模，输入变量选取AUC值>0.7的指

标。模型采用默认参数构建100棵决策树，每棵树通

过bootstrap方法从训练集中随机抽样生成。通过集成

多个决策树的投票结果完成分类，有效提升模型稳定

性并降低过拟合风险。模型训练完成后，采用5折交

叉验证评估模型对测试集的各项性能，指标包括准确

度、精确度、召回率及F1分数。其中，准确度表示模型

正确分类样本占总样本的比例；精确度反映模型预测

为阳性样本中真实阳性的比例；召回率表示真实阳性

样本被正确识别的比例；F1分数为精确度与召回率

的调和平均值，综合评价模型的分类性能。

1.4 统计学分析 使用SPSS 22.0处理数据统计分

析。采用科莫戈洛夫 -斯米尔诺夫（Kolmogorov-Smirn-
ov, K-S）检验判断数据正态性。对于符合正态分布的

变量，采用独立样本 t检验比较组间差异；不符合正态

分布者则采用秩和检验。利用受试者工作特征（ROC）

曲线的曲线下面积（AUC）值评估相关指标对MM的

预测能力。P<0.05表示差异具有统计学意义。

2 结果

2.1 数据集临床特征 研究组中位年龄为64（28～78）
岁，其中男性119例（53.1%）、女性105例（46.9%）。MM
的免疫分型分布为：IgG型115例、IgA型48例、IgM型

15例、轻链型46例。对照组中位年龄为56（26～70）岁，

男性105例（52.5%）、女性95例（47.5%）。

2.2 两组间74项检验指标比较分析 见表 1。根据

K-S 检验结果，74 项常规检验指标中有 5 项符合正态

分布（PLT、HCT、Hb、TC、TCO2、ApoA1），采用独立

样本 t 检验进行组间比较；其余指标因不满足正态分

布，采用秩和检验分析。

结果显示，共 38 项检验指标在研究组与对照

组的差异具有统计学意义（均 P<0.05）。其中，Uκ 和
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Uλ 的 AUC 值均为 1.0，具有最强的预测能力；5-NT、

RF、RDW-CV、TT 升高以及 HCT、Hb 降低时的 AUC
值均超过 0.9，具有较强的预测能力；β2-MG、RDW-
SD、CysC、CRP、ADA、TG、Cr、ALP、Urea、ASO

升 高 以 及 Alb、RBC、eGFR、PLT、APTT、CK-MB、

MCHC、HDL-C、TP 降低时的 AUC 值介于 0.7～0.9，

具有中等的预测能力。其余差异具有统计学意义的

指标的 AUC 值介于 0.5～0.7，具有较弱的预测能力。

表 1 病例组与对照组间 74 项检验指标比较分析结果

项目 P △ P▲ 备注 * AUC 项目 P △ P▲ 备注 * AUC

尿液总 κ 轻链（uκ） 0.000 0.000 高 1.000 尿液总 λ 轻链（uλ） 0.000 0.000 高 1.000

5 核苷酸酶（5-NT） 0.000 0.000 高 0.991 类风湿因子（RF） 0.000 0.000 高 0.947

红细胞分布宽度 - 变异系数（RDW-CV） 0.000 0.000 高 0.947 凝血酶时间（TT） 0.000 0.000 高 0.922

血红蛋白量（Hb） 0.152 0.000 低 0.916 红细胞比容（HCT） 0.990 0.000 低 0.904

β2 微球蛋白（β2MG） 0.000 0.000 高 0.895 红细胞分布宽度 - 标准差（RDW-SD） 0.000 0.000 高 0.892

胱抑素 C（CysC） 0.000 0.000 高 0.848 C 反应蛋白（CRP） 0.000 0.000 高 0.769

腺苷脱氨酶（ADA） 0.000 0.000 高 0.835 甘油三酯（TG） 0.000 0.000 高 0.834

肌酐（Cr） 0.000 0.000 高 0.792 碱性磷酸酶（ALP） 0.000 0.000 高 0.749

尿素（Urea） 0.000 0.000 高 0.756 抗链球菌溶血素 O（ASO） 0.000 0.004 高 0.704

白蛋白（Alb） 0.000 0.000 低 0.889 红细胞计数（RBC） 0.000 0.000 低 0.883

估算肾小球滤过率（eGFR） 0.000 0.000 低 0.846 血小板计数（PLT） 0.095 0.000 低 0.798

活化部分凝血活酶时间（APTT） 0.000 0.000 低 0.779 肌酸激酶同工酶（CK-MB） 0.000 0.000 低 0.741

平均红细胞血红蛋白浓度（MCHC） 0.000 0.000 低 0.739 高密度脂蛋白胆固醇（HDL-C） 0.002 0.000 低 0.722

总蛋白（TP） 0.000 0.000 低 0.703 尿酸（UA） 0.000 0.009 高 0.646

总胆汁酸（TBA） 0.000 0.000 高 0.669 免疫球蛋白 G（IgG） 0.000 0.024 高 0.585

免疫球蛋白 A（IgA） 0.000 0.004 高 0.629 免疫球蛋白 M（IgM） 0.000 0.000 高 0.505

乳酸脱氢酶（LDH） 0.000 0.056 高 0.578 总胆红素（TBIL） 0.000 0.001 低 0.693

总二氧化碳（TCO2） 0.083 0.030 低 0.695 尿液电导率 0.035 0.042 低 0.618

低密度脂蛋白胆固醇（LDL-C） 0.000 0.681 无 - 载脂蛋白 B（apoB） 0.026 0.053 无 -

脂蛋白 a（LPa） 0.000 0.203 无 - 葡萄糖（Glu） 0.000 0.288 无 -

糖化血红蛋白（HbA1c） 0.000 0.071 无 - 纤维蛋白原定量（FIB） 0.020 0.059 无 -

血小板分布宽度（PDW） 0.000 0.106 无 - 血小板平均体积（MPV） 0.000 0.734 无 -

平均红细胞血红蛋白量（MCH） 0.000 0.227 无 - 平均红细胞体积（MCV） 0.000 0.858 无 -

白细胞计数（WBC） 0.000 0.463 无 - 前白蛋白（PA） 0.000 0.226 无 -

γ- 谷胺酰转肽酶（GGT） 0.000 0.888 无 - 直接胆红素（DBIL） 0.000 0.268 无 -

天冬氨酸氨基转移酶（AST） 0.000 0.567 无 - 丙氨酸氨基转移酶（ALT） 0.000 0.168 无 -

胆碱酯酶（ChE） 0.000 0.729 无 - α-L- 岩藻糖苷酶（AFU） 0.000 0.012 无 -

肌酸激酶（CK） 0.000 0.148 无 - 视黄醇结合蛋白（RBP） 0.000 0.416 无 -

磷（P） 0.000 0.475 无 - 镁（Mg） 0.000 0.264 无 -

钙（Ca） 0.000 0.201 无 - 钠（Na） 0.000 0.128 无 -

钾（K） 0.000 0.153 无 - 氯（Cl） 0.000 0.753 无 -

补体 4（C4） 0.000 0.525 无 - 补体 3（C3） 0.001 0.165 无 -

尿比重（SG） 0.000 0.830 无 - 尿酸碱度（PH） 0.000 0.311 无 -

国际标准化比率（INR） 0.00 0.893 无 - 凝血酶原时间比值（PTR） 0.000 0.778 无 -

凝血酶原时间（PT） 0.000 0.074 无 - 血清总 κ 轻链 0.000 0.058 无 -

血清总 λ 轻链 0.000 0.135 无 - 总胆固醇（TC） 0.096 0.768 无 -

载脂蛋白 A1（apoA1 0.057 0.171 无 - 球蛋白（Glb） 0.000 0.441 无 -

注：P △为正态性检验结果；P ▲为 t 检验或秩和检验结果。备注 *：高是指结果升高有助于预测 MM；低是指结果降低有助于预测 MM。

2.3 模型的构建及验证 使用随机森林分类器构 建模型，输入变量的重要性排序见图 1。鉴于随机森
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林对参数不敏感，且默认参数已达较优性能，故未对

模型进行超参数调优。5 折交叉验证结果表明，模型

在区分 MM 患者与健康个体时的准确度达到 100%，

且精确度、召回率及 F1 分数均为 1.00。模型已保存

为 .pkl 文件，完整的 Python 代码也已上传至 GitHub
平台，便于后续使用和验证。

图 1 基于 AUC 值的特征重要性排序图

3 讨论

近年来，随着人工智能技术的迅猛发展，机器学

习在疾病预测中的应用日益受到关注。已有研究尝

试采用支持向量机、逻辑回归、神经网络等方法构建

MM 预测模型，虽在提升诊断准确度方面取得一定

成果，但在实际临床应用中仍存在诸多局限性 [5]。支

持向量机虽适用于高维数据分析，但在建模复杂非

线性关系方面表现一般；逻辑回归适用于变量间关

系明确、线性趋势明显的场景，面对多维异质性数据

时性能欠佳；神经网络具备强大的非线性建模能力，

但在样本量较小或数据质量不佳时易发生过拟合。

相比之下，随机森林分类器通过构建多棵决策树并

集成其预测结果，具备较强地泛化能力与抗过拟合

性能，对超参数不敏感，且在处理非线性关系、缺失

值以及数据不平衡等问题时表现优越。同时，随机森

林能够输出特征重要性评分，便于识别对 MM 诊断

具有重要意义的常规检验指标，因此，本研究选用随

机森林作为建模方法，旨在探索其在 MM 早期预测

中的潜力。

目前，MM的诊断及预后评估主要依赖多项检验

指标，如游离轻链、免疫球蛋白重链、血红蛋白、血钙、

M蛋白、β2-MG及血清Alb等 [6]。本研究纳入的74项

常规检验指标全面涵盖了国际骨髓瘤工作组（IMWG）

诊断标准中的主要检验指标。研究结果表明，尿液中的

uκ和uλ作为经典的诊断指标，在本模型中具有最高

的预测能力，与既往研究结论一致 [7]。此外，血细胞检

测中的RDW-CV、HCT和Hb等指标在MM患者中存

在显著差异，提示其在MM导致的造血功能紊乱中具

有重要参考价值。已有研究表明，RDW-CV异常与多

种血液系统疾病及不良预后密切相关 [8-9]，本研究中

进一步验证了该结论。在肾功能相关指标中，β2-MG
的重要性评分位于前列。作为反映肾损伤及肿瘤负荷

的敏感指标，文献报道约25%～50%的MM患者存在

不同程度的肾功能损伤 [10]，本研究结果与之相符。此

外，MM患者常伴随血脂代谢异常，这可能与疾病相

关代谢改变、治疗药物作用、肾功能下降及慢性炎症

反应等因素相关 [11]，本研究中TG升高及HDL-C降低

均具有一定的预测能力。CRP作为典型炎症指标，在

MM患者中常显著升高，提示免疫系统激活状态，与

疾病的进展和不良预后密切相关 [12]，本研究中其特征

重要性评分亦较高。然而，部分文献中被认为是MM
重要诊断指标的LDH、Ca及UA在本研究中的特征重

要性评分相对较低，可能与样本量有限、数据来源单

一及检测平台存在差异等因素有关。

尽管本研究所构建的随机森林模型在各项性能

指标中表现优异，但仍存在一定局限性。首先，本研

究样本量有限，且数据来自单一中心，可能对模型的

泛化能力产生影响。后续研究应扩大样本规模，引入

多中心、多地区的数据资源，以提升模型的稳定性与

适用性。其次，各实验室在检验方法、仪器平台及参

考区间上的差异，可能影响模型的普适性，因此有必

要推进检验标准化工作。此外，当前模型尚未与现有

临床诊断体系进行直接比较，未来可在不同人群、亚

型及临床情境中开展模型性能验证，以进一步评估

其实用价值。尽管随机森林可提供特征重要性评分，

但其内部决策过程相对复杂，可能影响临床医生的

理解与接受程度。因此，后续研究应加强模型的可解

释性与简洁性设计，以促进其在临床中的实际应用。

随着人工智能技术的不断进步，将进一步探索

随机森林与深度学习结合，构建融合影像、基因组、

病理切片等多模态数据的综合预测模型，有望显著

提升模型性能与诊断精度。同时，基于多中心、异质

性人群构建的泛化模型，有助于实现跨区域、跨人群

的广泛适用。应建立人工智能与临床深度融合的机

制，推动诊疗效率与质量的全面提升。

综上所述，本研究基于常规检验指标构建的随

机森林预测模型，在 MM 早期识别中表现出良好的

分类性能与应用前景。通过持续拓展数据来源、优化

模型结构并增强模型的可解释性，预计该模型将在

MM 的早筛与精准诊疗中发挥更为重要的作用。
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