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应用分类树模型构建糖尿病肾病蛋白尿进展的风险预测模型
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　　［摘要］　目的　应用分类树模型构建糖尿病肾病由微量蛋白尿到大量蛋白尿进展风险的预测模型，并评价其应用价
值。方法　 选取本院临床资料完善的糖尿病肾病住院患者２５６例，根据ＧＦＲ分期及尿白蛋白定量诊断分为糖尿病微量
蛋白尿组（１８３例）和糖尿病大量蛋白尿组（７３例）。记录患者的相关临床资料，采用ＥｘｈａｕｓｔｉｖｅＣＨＡＩＤ分类树算法建立糖
尿病肾病进展风险的预测模型，采用错分概率 Ｒｉｓｋ值、索引图评价模型的应用价值。结果　所建立的分类树模型包括
３层，共１１个结点，共筛选出４个解释变量：胱抑素水平、高血压病程、腰臀比、白蛋白水平；其中最为重要的预测因素为血
清胱抑素水平和腰臀比水平。模型错分概率Ｒｉｓｋ值为０．１４１，模型拟合的效果较好。结论　分类树模型不仅能有效地拟
合糖尿病肾病由微量蛋白尿向大量蛋白尿进展的风险预测，还可以有效地筛选变量间的交互作用效应。
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　　２００７年美国国家肾脏基金会（ＮＫＦ）制定的
“ＫＤＯＱＩ糖尿病和慢性肾脏病临床实践指南和推

荐”［１］提出糖尿病肾脏疾病（ｄｉａｂｅｔｉｃｋｉｄｎｅｙｄｉｓｅａｓｅ，
ＤＫＤ）取代以往糖尿病肾病（ｄｉａｂｅｔｉｃｎｅｐｈｒｏｐａｔｈｙ，
ＤＮ），并提出应用尿蛋白结合 ＭＤＲＤ公式评估的肾小
球滤过率（ｅｓｔｉｍａｔｅｄｇｌｏｍｅｒｕｌａｒｆｉｌｔｒａｔｉｏｎｒａｔｅ，ｅＧＦＲ）对
糖尿病患者进行评估。目前 ＤＫＤ患者较少临床行肾
穿病理检查。既往多采用Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归法对ＤＫＤ危险
因素进行分析，虽然对单个危险因素自身影响作用分
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析充分，但不能充分分析危险因素间存在的交互作用，

容易忽视危险因素间的层次关系。分类树模型能较好

地分析危险因素存在的交互作用，并可分析各个危险

因素影响的具体人群特征，能够提示具有何种特征的

ＤＫＤ患者群更容易出现蛋白尿增多、病情进展，从而
可对该特征人群进行早期干预。分类树模型在疾病危

险因素研究中已有报道［２－３］，刘建平等［４］用分类树构

建了脑卒中的发病风险预测模型，但少见应用于 ＤＫＤ
进展风险预测的报道。本研究分析２０１２年１－６月在
本院内分泌科及肾内科住院或门诊随诊的２型糖尿病
患者的一般临床资料和实验室检查资料，应用尿微量

白蛋白测定结合 ｅＧＦＲ对糖尿病患者进行评估，排除
可能的非糖尿病肾脏疾病（ｎｏｎｄｉａｂｅｔｉｃｒｅｎａｌｄｉｓｅａｓｅ，
ＮＤＲＤ），使用ＳＰＳＳ１３．０统计软件中分类树模型，探讨
糖尿病微量蛋白尿进展为大量白蛋白尿的相关危险因

素，建立预测模型，并评价其应用价值。

１　资料与方法

１．１　研究对象
　　收集２０１２年１－６月在本院内分泌科及肾内科住院或门诊
随诊的２型糖尿病患者，临床资料详细完整者２５６例，其中男性
１３５例，女性 １２１例，年龄 ２０～９１岁。分为微量白蛋白尿组
１８３例，男性１３５例，女性１２１例，年龄（６１．１１±１３．０４）岁；大量白蛋
白尿组７３例，男性１３５例，女性１２１例，年龄（６１．５２±１０．４０）岁。
２组年龄、性别差异无统计学意义（Ｐ＞０．０５）。ＭＤＲＤ公式计算
ｅＧＦＲ，微量白蛋白尿组为（１１９．６０±４９．３１）ｍＬ／（ｍｉｎ·１．７３ｍ２）。
大量白蛋白尿组为（５６．８９±３９．５２）ｍＬ／（ｍｉｎ·１．７３ｍ２）。诊
断及入选标准：①按ＷＨＯ１９９９年糖尿病的诊断标准确诊［５］；

②ＤＫＤ诊断标准：ＮＫＦＫＤＯＱＩ指南［１］提出的按照 ｅＧＦＲ和尿
蛋白定量进行。糖尿病微量白蛋白尿诊断标准（ＤＫＤ早期肾
损害）：ｅＧＦＲ＞３０ｍＬ／（ｍｉｎ·１．７３ｍ２）并且伴有微量白蛋白尿
为２０～２００μｇ／ｍｉｎ或微量白蛋白肌酐比值（ｍＡＬＢ／Ｃｒ）为３０～
２９９ｍｇ／ｇ；大量白蛋白尿诊断标准：尿白蛋白排泄率（ＵＲＥＡ）＞
２００μｇ／ｍｉｎ或ｍＡＬＢ／Ｃｒ＞３００ｍｇ／ｇ，不论 ｅＧＦＲ水平。排除标
准：①１型糖尿病；②糖尿病急性并发症：糖尿病酮症、高渗性昏
迷等；③原发性肾病或其他继发性肾脏疾病；④入院时并发影
响尿检或肾功能的常见疾病；⑤ＮＫＦＫＤＯＱＩ指南［１］提出的按照

ｅＧＦＲ和尿蛋白定量，无白蛋白尿，ｅＧＦＲ＜６０ｍＬ／（ｍｉｎ·１．７３ｍ２）；
或微量白蛋白尿，ｅＧＦＲ＜３０ｍＬ／（ｍｉｎ·１．７３ｍ２）。
１．２　观测指标
１．２．１　一般临床资料　　性别、年龄、糖尿病病程、糖尿病家
族史、饮酒史、吸烟史、收缩压、舒张压、身高、体质量、ＢＭＩ、腰臀
比、高血压病史。

１．２．２　并发疾病　　包括糖尿病及其他并发症（视网膜病变、
周围神经病变、周围血管病变、糖尿病足）以及脂肪肝、慢性胆

囊炎、胆囊结石、冠心病、脑梗死病史。

１．２．３　实验室检查指标　　取入院后次日清晨血肌酐（Ｓｃｒ）、
尿素氮（ＢＵＮ）、尿酸（ＵＡ）、总胆固醇（ＴＣ）、甘油三酯（ＴＧ）、高
密度脂蛋白（ＨＤＬ）、低密度脂蛋白（ＬＤＬ）、脂蛋白 ａ（Ｌｐａ）、胱

抑素（ＣｙｓＣ）、血红蛋白（ＨＧＢ）、糖化血红蛋白（ＨｂＡ１ｃ）、空腹
血糖（ＦＰＧ）、餐后２ｈ血糖（２ｈＰＧ）以及尿蛋白排泄率（２４ｈ
尿）或晨尿微量白蛋白／肌酐。
１．３　研究方法
　　采用横断面研究，以内分泌科、肾内科住院或门诊随诊的２
型糖尿病患者住院病历为原始资料，对临床资料、并发疾病情

况进行数据录入，分析糖尿病肾损害进展的相关危险因素，并

建立风险模型。

１．４　统计学分析
　　采用ＳＰＳＳ１３．０统计软件进行ＥｘｈａｕｓｔｉｖｅＣＨＡＩＤ分类树模
型分析，模型中因素数值的拆分与合并的显著性检验标准均为

０．０５，最大生长深度设定为３层，为充分发现影响糖尿病肾损
害蛋白尿进展的潜在危险因素及危险因素间的关系，设定父结

点最小样本含量为２０，子结点为１０。

２　结果

２．１　模型的建立
　　糖尿病早期肾脏损害发病风险模型所建立分类树模型包
括３层，共１１个结点，其中终末结点７个（图１），共筛选出４个
解释变量：血清 ＣｙｓＣ、高血压病程、腰臀比、血 ＡＬＢ水平（Ｐ值
分别是０．０００、０．００２、０．００２和０．００５）。
２．２　模型的分析
　　从图１可见，第１层是按照研究对象血清ＣｙｓＣ进行拆分，
所以，本组中发病风险影响最大的危险因素为血清 ＣｙｓＣ水平，
其中，ＣｙｓＣ＞１．５３ｍｇ／Ｌ组的糖尿病肾损害进展为大量白蛋白
尿发生概率明显高于ＣｙｓＣ≤１．１３ｍｇ／Ｌ组及ＣｙｓＣ为 ＞１．１３～
１５３ｍｇ／Ｌ组，是进展的高危人群。而在具有不同ＣｙｓＣ水平的
人群中筛选出糖尿病蛋白尿进展的危险因素也不相同，由ＣｙｓＣ≤
１１３ｍｇ／Ｌ组为终末结点、＞１．１３～１．５３ｍｇ／Ｌ组、＞１．５３ｍｇ／Ｌ
组分别是高血压病程和腰臀比。在ＣｙｓＣ＞１．５３ｍｇ／Ｌ人群中，
如果同时具有腰臀比升高会增加糖尿病肾病进展的风险，腰臀

比＞０．９９组出现蛋白尿的发生概率明显高于腰臀比 ＞０．８７～
０９９组和腰臀比≤０．８７组，成为主要的影响糖尿病肾损害进
展的危险因素。腰臀比＞０８７～０．９９且血ＡＬＢ水平≤３９．５ｇ／Ｌ
组患病概率显著增加。而对ＣｙｓＣ＞１．１３～１．５３ｍｇ／Ｌ组，分析
其高血压病程的影响，病程为≤３年组蛋白尿进展的风险比率
高于无高血压组及高血压病程＞３年组。
　　根据ＣＨＡＩＤ分析结果可知：血ＣｙｓＣ升高且存在腰臀比升
高的患者患病概率显著增加，是ＤＫＤ蛋白尿进展的高危人群，
而血ＡＬＢ水平≤３９．５ｇ／Ｌ的群体风险也显著增加，高血压病程
对病情进展也影响较大。

２．３　模型的结点增益分析
　　本研究选择蛋白尿的进展为有效的分类。表１显示了各
结点的病例的百分数，索引值指目标分类在该结点的响应百分

比除以总样本根结点响应百分比。索引值＞１００％表示各结点
的病例组的患病率大于根结点的病例组的患病率。由此，可以

看到结点９、１０、５的发病率显著高于群体患病率，发病风险更
显著，提示这些结点的相关影响因素应重点关注。模型结点增

益图显示模型良好，从０％开始向１００％突增，到１００％结束，如
模型未提供任何信息则为对角参考线。见图２。
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图１　危险因素的分类树状图

表１　分类树模型的结点增益

结点 增益
结点 响应百分比（％） 索引值（％）

样本量百分比（％）样本量百分比（％）

９ ２６ １０．２ ２０ ２７．４ ７６．９ ２６９．８

１０　 ３８ １４．８ ２７ ３７．０ ７１．１ ２４９．２

５ １７ ６．６ １２ １６．４ ７０．６ ２４７．５

４ １１ ４．３ ２ ２．７ １８．２ ６３．８

１１　 １５ ５．９ ２ ２．７ １３．３ ４６．８

７ ２３ ９．０ ３ ４．１ １３．０ ４５．７

６ ２４ ９．４ ２ ２．７ ８．３ ２９．２

１ １０２ ３９．８ ５ ６．８ ４．９ １７．２
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图２　大量白蛋白尿结点增益曲线

２．４　分类树模型评价
２．４．１　索引图评价　　索引图用来评价建立模型的优劣，索
引值应该从１００％以上开始，沿近似平行移动一段，再快速向
１００％方向下降。由图３可知，本研究建立的模型较好，从高于
１００％开始移动相对平稳的一段后骤降到１００％。
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图３　微量蛋白尿累计指数曲线

２．４．２　错分矩阵与 Ｒｉｓｋ统计量评价　　树型模型 Ｒｉｓｋ统计
量为０．１４１，即错估概率为１４．１％，表示使用该模型对糖尿病
微量蛋白尿向大量蛋白尿进展风险的预测正确率为８５．９％，模
型拟合效果较好。分类表预测结果与风险表一致，为８５．９％，显
示该模型依靠危险因素对８５．９％出现大量蛋白尿患者进行了正
确地分类，而对微量蛋白尿患者分类正确率也较高，为８８０％。
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３　讨论

　　ＤＫＤ的发生、发展是多个因素共同作用的结果，
ＮＫＦＫＤＯＱＩ指南［１］也建议多个因素联合评价。既往

对多危险因素影响的疾病研究多使用 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归、
Ｃｏｘ回归等方法，但由于各个因素间相互关联，往往存
在共线性，会影响统计分析的结果，因此，非参数回归

是常用的解决方法，如分类树模型，其对要预测的变量

数据也无要求，近年来国外应用较多［６－７］。分类树分

析过程包括“种树”和“剪枝”，经过修剪后成为最优化

的模型，并且以树型图的方式展示出分析的过程和相

互作用的各个危险因素间的关系，而常用的分析方法，

如Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归等，则很难做到。
　　本研究纳入的均为长期随访的患者，糖尿病的治
疗按照中国２型糖尿病防治指南（２０１０版）及美国糖
尿病协会ＡＤＡ指南执行，对血糖状况进行管理。患者
由专科护士随访，对其进行饮食、运动方面的指导。住

院期间患者的饮食由膳食营养科按糖尿病饮食要求配

送。本研究对糖尿病肾脏损害蛋白尿进展的主要危险

因素使用分类树构建预测模型，可以直接从３４个候选
变量中筛选出４个重要解释变量，结果显示血清 ＣｙｓＣ
水平、腰臀比、高血压病程、血清白蛋白水平与糖尿病

肾损害的蛋白尿进展相关。对于离散化的连续性变量

和具有２种以上分类的指标，应用 ＥｘｈａｕｓｔｉｖｅＣＨＡＩＤ
法构建的分类树模型会将没有统计学意义的分层类别

重组为具有统计学意义的新类别，这比人为地设定分

层因素更科学合理［８］，因此，分类树模型在确定危险

因素的数值分界点上更为方便。本研究将危险因素

（如血清ＣｙｓＣ）重新划分为３个分类等级，结果表明，
ＣｙｓＣ高的个体糖尿病肾损害发病风险显著增高。该
界点的确定不是人为划分，而是依靠统计学显著意义

划分，并各自作出深入地分析。有研究也显示在不同

的白蛋白尿组ＣｙｓＣ的水平不同［９－１１］，使用 ＣｙｓＣ可以
作为评价 ｅＧＦＲ的指标，反映了 ＣｙｓＣ作用的重要性。
从增益表可以看到结点９、１０、５、４的风险显著高于结
点１中纳入的群体，蛋白尿进展的可能性更显著。结
点９表明，糖尿病微量白蛋白尿患者ＣｙｓＣ＞１．５３ｍｇ／Ｌ
并腰臀比 ＞０．９９组是发生病情进展出现大量白蛋白
尿高危风险人群；结点１０表明，ＣｙｓＣ＞１．５３ｍｇ／Ｌ并
伴有ＡＬＢ≤３９．５ｇ／Ｌ组病情进展风险也显著增加；结
点５表明，ＣｙｓＣ＞１．１３～１．５３ｍｇ／Ｌ并高血压病程≤３年
组病情进展风险显著增加，高于无高血压组和高血压

病程＞３年组。考虑原因可能是高血压病程较长组患
者对血压重视程度要高于高血压病程≤３年组，而且
可能发现蛋白尿后服用了血管紧张素转化酶抑制剂

（ａｎｇｉｏｔｅｎｓｉｎｃｏｎｖｅｒｔｉｎｇｅｎｚｙｍｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒ，ＡＣＥＩ）或者血
管紧张素Ⅱ受体拮抗剂（ａｎｇｉｏｔｅｎｓｉｎⅡ ｒｅｃｅｐｔｏｒａｎｔａｇｏ

ｎｉｓｔ，ＡＲＢ）类的药物可导致血压影响的比例下降，而高
血压病程≤３年组比例较高，考虑为血压本身对蛋白
尿的影响大，患者对自身重视不够、服药不规律及未服

用或未规范服用 ＡＣＥＩ或者 ＡＲＢ类的药物所致。采
用Ｒｉｓｋ统计量对模型的预测进行评价，结果显示使用
该模型对糖尿病微量蛋白尿向大量白蛋白尿进展风险

预测的正确率为８５．９％。错分矩阵分类表的预测结果
与风险表一致，为 ８５．９％，该模型依靠危险因素对
８５９％出现大量白蛋白尿患者进行了正确地分类，而对
微量白蛋白尿患者分类正确率也较高（８８．０％），说明模
型预测效果好。

　　分类树模型可以用于分析复杂疾病，是多因素同
时作用时的有力分析工具，可以应用到ＤＫＤ发病风险
因素及病情进展的探讨，为制定预防、治疗方案提供依

据。本模型选取住院患者为样本，对住院患者病情进

展预测结果较好，但同时存在一定的人群局限性，并且

样本量也需进一步增大。
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［１０］ＧｒｕｂｂＡ，ＮｙｍａｎＵ，ＢｊｏｒｋＪ．Ｉｍｐｒｏｖｅｄｅｓｔｉｍａｔｉｏｎｏｆｇｌｏｍｅｒｕｌａｒｆｉｌ
ｔｒａｔｉｏｎｒａｔｅ（ＧＦＲ）ｂｙｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｅＧＦＲｃｙｓｔａｔｉｎＣａｎｄｅＧＦＲｃｒｅａｔｉ
ｎｉｎｅ［Ｊ］．ＳｃａｎｄＪＣｌｉｎＬａｂＩｎｖｅｓｔ，２０１２，７２（１）：７３－７７．

［１１］ＣｈａＲＨ，ＬｅｅＣＳ，ＬｉｍＹＨ，ｅｔａｌ．Ｃｌｉｎｉｃａｌｕｓｅｆｕｌｎｅｓｓｏｆｓｅｒｕｍｃｙｓ
ｔａｔｉｎＣａｎｄｔｈｅｐｅｒｔｉｎｅｎｔｅｓｔｉｍａｔｉｏｎｏｆｇｌｏｍｅｒｕｌａｒｆｉｌｔｒａｔｉｏｎｒａｔｅｂａｓｅｄ
ｏｎｃｙｓｔａｔｉｎＣ［Ｊ］．Ｎｅｐｈｒｏｌｏｇｙ（Ｃａｒｌｔｏｎ），２０１０，１５（８）：７６８－７７６．

（收稿：２０１２１０３０；修回：２０１２１２１０）

（编辑　龙　亮）

７４１１
第３５卷第１１期
２０１３年６月１５日　　　　　　　　　　

第　三　军　医　大　学　学　报
Ｊ　Ｔｈｉｒｄ　Ｍｉｌ　Ｍｅｄ　Ｕｎｉｖ

　　　　　　　　　　Ｖｏｌ．３５，Ｎｏ．１１
Ｊｕｎ．１５　２０１３


