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【摘要】 目的 系统评价宫颈癌发病风险预测模型的现况，为实践工作选择最合适的模型提供

证据，指导宫颈癌筛查。方法 以宫颈癌和风险预测模型相关的两组中英文关键词，分别检索中国知

网、万方数据知识服务平台及 PubMed、Embase、Cochrane Library，筛选截至 2019年 11月 21日发表构

建或验证宫颈癌发病模型相关文献。根据CHARMS清单制定提取表，以 PROBAST工具评估偏倚风

险。结果 共纳入 12篇文献，涉及 15个模型，其中 5个模型在中国构建。预测结局包含从宫颈癌前

病变到癌症发生的多个阶段宫颈涂片异常（1）、CIN的发生或复发（9）、宫颈癌发生（5）。使用较多的

预测因素为HPV感染（12）、年龄（7）、吸烟（5）和文化程度（5）。有 2个模型采用机器学习建模。模型

表现上，区分度范围为 0.53~0.87，而校准度只有 2个模型正确评价。仅 2个模型在中国台湾地区利用

不同时间段的人群进行了外部验证。偏倚风险评价发现所有模型均为高风险，尤其分析领域，问题集

中在缺失数据处理不当（13）、模型表现评价不完整（13）、内部验证使用不当（12）和样本量不足（11）。

另外，预测因素和结局测量不一致（8）、结局测量盲法使用情况未报告（8）的问题较突出。相对而言，

Rothberg等（2018）的模型质量较高。结论 宫颈癌发病风险预测模型有一定数量但质量较差，亟须

提高预测因素与结局的测量以及缺失数据处理和模型表现评价等统计分析细节，对现有模型进行外部验

证，以更好地指导筛查。
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【Abstract】 Objective To systematically summarize and assess risk prediction models for
occurrence of cervical cancer and to provide evidence for selecting the most reliable model for
practice, and guide cervical cancer screening. Methods Two groups of keywords related to cervical
cancer and risk prediction model were searched on Chinese databases (CNKI, and Wanfang) and
English databases (PubMed, Embase, and Cochrane Library). Original articles that developed or
validated risk prediction models and published before November 21, 2019, were selected.
Information form was created based on the CHARMS checklist. The PROBAST was used to assess the
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risk of bias. Results 12 eligible articles were identified, describing 15 prediction models, of which
five were established in China. The predicted outcomes included multiple stages from cervical
precancerous lesions to cancer occurrence, i.e., abnormal Pap smear (1), occurrence or recurrence of
CIN (9), and occurrence of cervical cancer (5), etc. The most frequently used predictors were HPV
infection (12), age (7), smoking (5), and education (5). There were two models using machine
learning to develop models. In terms of model performance, the discrimination ranged from 0.53 to
0.87, while only two models assessed the calibration correctly. Only two models were externally
validated in Taiwan of China, using people in different periods. All of the models were at high risk of
bias, especially in the analysis domain. The problems were concentrated in the improper handling of
missing data (13), preliminary evaluation of model performance (13), improper use of internal
validation (12), and insufficient sample size (11). In addition, the problems of inconsistency
measurements of predictors and outcomes (8) and the flawed report of the use of blindness for
outcome measures (8) were also severe. Compared with the other models, the Rothberg (2018)
model had relatively high quality.Conclusions There are a certain number of cervical cancer risk
prediction models, but the quality is poor. It is urgent to improve the measurement of predictors and
outcomes, the statistical analysis details such as handling missing data and evaluation of model
performance and externally validate existing models to better guide screening.

【Key words】 Cervical cancer; Predictive model; Risk factor; Risk of bias; Systematic
review
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宫颈癌是女性癌症死亡的主要原因之一，是影

响全球女性健康的第四大常见恶性肿瘤，尤其是发

展中国家和地区［1］。在 2018年，全球约有 57万新

发病例，有超过 31万例患者死于宫颈癌，占全球女

性癌症死亡的 7.5%［2-3］。在我国，宫颈癌发病人数

约占全球的 18.6%，死亡人数约占 15.5%，防控形势

依然严峻［4］。

随着研究的深入，许多与宫颈癌发病有关的危

险因素被发现，特别是HPV的致病作用［5-7］。许多

发达国家已开展了包括HPV疫苗接种、筛查等项

目并取得了显著的成果［8］。我国相应工作也在稳

步推进中，但不同地区差距仍较大［4，9］。许多资源

较匮乏的国家和地区也难以做到全民负担［3，10］。风

险预测模型可组合多个危险因素，来预测个体宫颈

癌及癌前病变发生和发展的风险［11-13］，及早识别高

危人群，可以更好地指导筛查，对宫颈癌的防控具

有重要意义。近年来，基于HPV感染、人口学特征

等因素，国内外已构建了多个宫颈癌发病风险预测

模型。然而，尚无研究对这些模型进行梳理，也未

见研究对模型质量开展系统评价，一定程度阻碍了

预测模型真正服务于个体决策。临床医生忙于医

务，难以全面搜索并识别可靠的预测模型，亟需系

统权威的证据总结；普通公众对自己的发病风险缺

乏判断能力，可靠的预测模型对于健康行为的指导

至关重要［14］。因此，本研究以系统综述的方法，对

宫颈癌发病风险预测模型进行系统总结和质量评

价，以期为卫生保健人员、指南政策制定者和普通

公众等人群选择最合适的宫颈癌预测模型提供证

据参考，并为未来预测模型构建工作提供方法学指

导，也为其他领域的模型开发提供借鉴。

资料与方法

1.文献检索：参考既往研究，以“宫颈癌”“宫颈

肿瘤”“风险”“危险”“预测”“预警”“评估”“评价”

“模型”“评分”为中文检索词［15］，以“predict*”
“progn*”“risk score”“risk calculation”“risk
assessment” “c statistic” “discrimination”

“calibration”“AUC”“area under the curve”“area
under the receiver operator characteristic curve”

“cervical”“cervix”“cancer”“carcinoma”“neoplasm”
“tumor*”为英文检索词［16］，分别系统检索中国期刊

全文数据库（CNKI）、万方数据知识服务平台及

PubMed、Embase、Cochrane Library数据库，检索时

间截至2019年11月21日。

2.纳入排除标准：纳入标准：①研究目的为构

建、更新或验证风险预测模型；②预测结局为宫颈

癌或癌前病变的发生；③研究对象为人。排除标

准：①会议摘要、信件等非正式发表的文献，或综

述、述评等非原始研究；②单因素研究；③方法学研
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究；④诊断模型；⑤患者预后模型；⑥文章语言非中

文或英文，或无法获取全文。

3. 信息提取：根据 CHARMS清单制定提取表

进行信息提取，提取的条目主要包括数据来源、研

究对象、预测结局、预测因素、模型构建、表现和评

价等［17］。另外，还提取了出版年份、研究目的（构建

或验证或两者皆有）等基本信息。

4. 偏倚风险评价：使用 PROBAST工具评估纳

入研究中每个模型构建和验证的偏倚风险［14，18］。

偏倚风险的评估涉及 4个领域：研究对象、预测因

素、结局、分析，共 20个信号问题。根据 PROBAST
提供的指导，每个问题可回答为“是”“可能是”“不

是”“可能不是”或“未提供信息”，进而对每个领域

的偏倚风险做出判断，分为“高”“低”或“不清楚”。

当所有领域都被判为低风险时，模型整体的偏倚为

低风险；只要有一个领域被判为高风险，整体偏倚

归类为高风险。

5.质量控制与数据分析：所有文献筛选、信息

提取和偏倚风险评价均由两位经过培训的研究者

平行完成，若遇不一致，由小组讨论决定。数据分

析以描述性分析为主，连续变量报告 x±s或M（P25，
P75），分类变量报告频数（百分比）。使用 Endnote
X9软件进行文献管理，Stata 15.0软件进行统计学

分析。

结 果

1.纳入文献的基本情况：各数据库共检索到相

关英文文献 45 816篇，中文文献 1 487篇，筛选后共

纳入 11篇英文文献和 1篇中文文献（图 1）。12篇
文献共构建了 15个模型，人群来源包括美洲地区

（n=3，20.00%）、欧洲地区（n=4，26.67%）和亚洲地

区（n=8，53.33%），其中 5个（33.33%）来源于中国。

只有 2个基于中国人群的模型进行了外部验证。

模型构建人群的样本量（M=460；P25，P75：242，
1 503）和发生结局人数（M=84；P25，P75：59，173）在

各个模型间差异均较大。所有模型都是基于回顾

性数据构建的，其中有 8个（53.33%）模型使用了病

例对照研究，7个（46.67%）使用了回顾性队列

研究。

2. 预测模型构建及验证情况：纳入的 15个预

测模型中，其预测结局包含了从癌前病变到癌症发

生的多个阶段，包括宫颈涂片检查异常（Ⅲ、Ⅳ和Ⅴ
级）（n=1，6.67%）、宫颈上皮内瘤变（CIN）的发生或

复 发（n=9，60.00%）以 及 宫 颈 癌 的 发 生（n=5，
33.33%）（表 1）。预测因素使用频率排在前 5位的

是HPV感染（n=12，80.00%）、年龄（n=7，46.67%）、

吸烟（n=5，33.33%）、文化程度（n=5，33.33%）和宫

颈涂片或活检结果（n=4，26.67%）（图2）。

纳入的模型也应用了多种模型构建方法，其中

最常用的是 logistic回归分析（n=9，60.00%），其次

是 Cox比例风险回归（n=3，20.00%）、机器学习（n=
2，13.33%）和判别分析（n=1，6.67%）。86.67%的模

型报告了最终模型的呈现，只有 10个（66.67%）模

型报告了完整的回归方程；最常用的模型呈现方式

是 加 和 评 分（n=5，33.33%）和 回 归 方 程（n=5，
33.33%），其次是列线图（n=2，13.33%），还有 1个
（6.67%）提供了基于网页的预测应用程序（表 2）。

80.00%的模型没有报告有无缺失值及处理方式，

剩余模型使用了多重填补（n=2，13.33%）和全分析

集（n=1，6.67%）。46.67%的模型没有进行内部验

证，进行内部验证的模型中使用最多的是分割样本

法（n=5，33.33%），另 外 还 包 括 bootstrap（n=2，
13.33%）和交叉验证（n=1，6.67%）。模型表现方

面，只有 9个（60.00%）模型提供了区分度的测量，

报告了曲线下面积或 C统计量，其范围是 0.53~
0.87；校准度仅在 2个（13.33%）模型中正确使用校

图2 宫颈癌发病风险预测模型预测因素使用情况

图1 文献筛选流程图
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表2 纳入的宫颈癌发病风险预测模型的模型报告

模型

Patil（2006）

邱小萍（2010）

Charlton（2013）

Indarti（2013）

Andrade（2014）
Hu（2014）1

Hu（2014）2
Kahng（2015）
Lee（2015）1

Lee（2015）2

Vukovic（2015）

Koeneman（2017）

Rothberg（2018）
Bogani（2019）1

Bogani（2019）2

模型呈现

加和评分

模型方程

模型方程

加和评分

加和评分

模型方程

未报告

网页应用程序

加和评分

加和评分

模型方程

模型方程

未报告

列线图

列线图

模型报告

评分：文盲（13）+生殖器卫生不良（10）+婚姻生活>25年（7）+多胎产>3（7）+初潮年龄<
13岁（5）
对照组：-32.043 + 0.048 × x1 + 3.368 × x2 + 2.599 × x3 + 1.780 × x4 + 4.501 × x5
癌症组：-50.309 + 13.952 × x1 + 4.924 × x2 + 3.731 × x3 + 1.665 × x4 + 6.022 × x5
x1：HPV感染；x2：妇女文化程度；x3：配偶文化程度；x4：初产年龄；x5：遗传因素

方程：-0.002×年龄+0.39×吸烟史+0.41×目前使用口服避孕药+1.12×HPV感染阳性+
0.69×HPV感染未检测/结果未知+0.89×异常的巴氏检查或活检结果-0.08×无巴氏检查
或活检/结果未知-0.28×参照巴氏检查结果非典型鳞状上皮细胞

评分：生存素≥70（40）+高危型HPV感染（50）+性伴≥2个（31）+年龄<41岁（23）+文化程
度≥13年（3）+口服避孕药使用（17）
评分：HPV16阳性（3）+手术切缘阳性（3）+吸烟（2）+年龄>45岁（1）
方程：2.032 × HPV感染 + 0.854 × 遗传基因 + 0.710 × 妇女文化程度 + 1.345 ×
配偶文化程度 - 0.380 × 初产年龄 - 1.174
纳入的预测因素：HPV感染、遗传基因、妇女文化程度、配偶文化程度、初产年龄

纳入的预测因素：巴氏检查结果、HPV16、HPV35、HPV52
评分：年龄<31岁（1）+未婚或离婚/≥2个伴侣（1）+高危HPV DNA负载<10（1）+高危
HPV DNA负载≥10（2）
评分：年龄>40岁（2）+吸烟≥11包/年（2）+成年后被动吸烟≥20支/d（1）+初次性行为年
龄≤22岁+高危HPV DNA负载<10（2）+高危HPV DNA负载≥10（4）
方程：1.297×多胎产+1.522×性伴数量大于4+1.398×性传播疾病史+1.637×初次性行为
年龄<18（岁）

方程：0.928 - 0.677 × 吸烟 + 1.237 × CIN2诊断前巴氏检查1级或2级 + 0.881 ×
同一活检中伴CIN 1 - 0.752 × 多于1个活检部位含CIN2
纳入的预测因素：年龄、种族、婚姻状况、医疗保险种类、吸烟状况、收入、HPV感染

纳入的预测因素：年龄、HIV感染、HPV感染（是，否）、HPV亚型（16/18，其他）、CIN3、
手术切缘阳性、HPV持续感染

纳入的预测因素：HIV感染、HPV亚型（58、68、31、59、52、39、56、51、18、16、35、33、
45）、手术切缘阳性、HPV持续感染

注：CIN：宫颈上皮内瘤变

表1 纳入的宫颈癌发病风险预测模型的基本信息

模型

Patil（2006）［19］

邱小萍（2010）［20］

Charlton（2013）［21］

Indarti（2013）［22］

Andrade（2014）［23］

Hu（2014）1［24］
Hu（2014）2［24］
Kahng（2015）［25］

Lee（2015）1a［26］
Lee（2015）2a［26］
Vukovic（2015）［27］

Koeneman（2017）［28］

Rothberg（2018）［29］

Bogani（2019）1［30］
Bogani（2019）2［30］

人群来源

印度

中国

美国

印度

巴西

中国

中国

韩国

中国

中国

塞尔维亚

荷兰

美国

意大利

意大利

预测结局

宫颈癌发病

宫颈癌发病

CIN2/3、原位腺癌发病

CIN进展

CIN 2年无病生存期

宫颈癌发病

宫颈癌发病

宫颈癌发病

CIN1发病

CIN2+发病

宫颈涂片检查异常

CIN2消退

CIN2+发病

CIN2+持续/复发

CIN2+持续/复发

研究
对象
数量

460
155
536
74
242
255
255
731
1 523
1 523
350
129

99 319
1 503
1 503

发生
结局
数量

230
45
NI
55
43
63
63
345
116
83
NI
91
784
84
84

缺失值存
在及处理

NI
NI
全分析集

NI
NI
NI
NI
NI
NI
NI
NI
多重填补

多重填补

NI
NI

区分
度

无

无

0.53
无

0.791
无

无

无

0.751
0.866
0.808
0.692
0.81
0.755
0.711

校准度

无

无

H-L test
无

无

无

无

无

无

无

H-L test
校准图和H-L test
校准图

无

无

内部验证

无

分割样本法

分割样本法

无

无

分割样本法

分割样本法

交叉验证

无

无

分割样本法

bootstrap
bootstrap
无

无

建模方法

logistic回归

判别分析

logistic回归

logistic回归

Cox比例风险回归

logistic回归

机器学习

机器学习

logistic回归

logistic回归

logistic回归

logistic回归

logistic回归

Cox比例风险回归

Cox比例风险回归

注：a该模型有外部验证；CIN：宫颈上皮内瘤变；NI：未提供信息
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准图进行了评价，还有 2个（13.33%）模型仅进行了

Hosmer-Lemeshow检验。

2个外部验证由构建模型的相同研究者利用

不同时间段的人群进行。外部验证使用了前瞻性

的数据，报告了区分度和分类指标结果，但没有评

价校准度，且基线人数只有 967人，随访时间为

5年，导致发生结局的数量只有16和6人。

3. 偏倚风险评价：15个模型构建中，分别有

6（40.00%）、5（33.33%）、5（33.33%）和 0（0.00%）个

模型在研究对象、预测因素、结局和分析领域被评

为低风险（图 3，表 3）。前 3个领域的主要问题分别

为：研究设计不恰当（采用病例对照研究）（n=8，
53.33%）；预测因素的测量不一致（n=8，53.33%）；

结局的测量不一致（n=8，53.33%）以及没有报告盲

法的使用情况（n=8，53.33%）。统计分析领域问题

最严重，主要集中在样本量不足（n=11，73.33%）、

内部验证使用不当（n=12，80.00%）、缺失数据处理

不当（n=13，86.67%）和模型表现评价不完整（n=
13，86.67%）。相对而言，Rothberg等［29］的模型质量

较高，模型表现较好。就 2次外部验证而言，在后

3个领域均为高风险，主要原因是预测因素、结局

的测量不一致，以及样本量不足、模型表现评价不

完整（表3）。

讨 论

本系统综述对 15个宫颈癌发病风险预测模型

进行了梳理和分析。这些模型的预测结局包含宫

颈涂片异常（1）、CIN（9）和宫颈癌发生（5）多个阶

段，结合了HPV感染（12）等检查结果、年龄（7）和

吸烟（5）等人口学特征以及遗传因素（3）作为预测

因子。但所有模型都被评为高偏倚风险，许多方法

学细节仍需研究者注意，还有 86.67%的模型没有

进行外部验证，均影响其进一步转化为实践工作。

宫颈癌发病预测模型可用于支持预防性生活

方式改变或监测、筛查策略等有关的决策制定，卫

生保健人员和普通公众可以用其估计的风险指导

临床干预和生活方式。模型的构建和使用越来越

受到重视，如今针对宫颈癌发病的预测模型有一定

数量，大部分在近 10年内构建。研究人群中，超过

一半的模型是在欧美地区构建的，另外有 1/3的模

型在中国人群构建。2000年以来，宫颈癌发病率

在全球发达国家均呈下降趋势，但宫颈癌防控仍需

进一步推进；然而在中国发病率仍有上升趋势［2，31］，

我国宫颈癌防控工作受到高度重视［4］。另一方面，

在发病率和死亡率最高的非洲地区和美拉尼西亚

地区却没有模型构建或验证，可能源于资源和科研

水平的差距［2］。预测结局上，癌前病变到宫颈癌多

个阶段的预测可提示不同阶段的防治策略，指导个

体筛查方案。

预测因素中，HPV感染和宫颈癌筛查的宫颈涂

片检查或活检结果是非常重要的预测因子。HPV
感染已被确认是宫颈癌及癌前病变发生的必要因

素，也是各国宫颈癌筛查指南中推荐检测的项

目［9，32］。我国已逐步在各省（市）开展了宫颈癌筛查

服务，但各地覆盖率相差较大，2010年的调查显示

我国仅 1/5的成年女性进行过宫颈涂片检查，这也

再次强调了推广宫颈癌筛查的必要性，但随着我国

防控工作的进展，HPV检测等筛查项目的覆盖率将

进一步扩大［33］。另外，仅靠筛查结果也存在局限，

表3 各模型构建和验证的偏倚风险评价结果

模型

Patil（2006）
邱小萍（2010）
Charlton（2013）
Indarti（2013）
Andrade（2014）
Hu（2014）1
Hu（2014）2
Kahng（2015）
Lee（2015）1
Lee（2015）1验证

Lee（2015）2
Lee（2015）2验证

Vukovic（2015）
Koeneman（2017）
Rothberg（2018）
Bogani（2019）1
Bogani（2019）2

研究
对象

-
-
+
-
+
-
-
+
-
+
-
+
-
+
-
+
+

预测
因素

-
-
+
-
-
？

？

+
-
-
-
-
-
-
+
+
+

结局

-
+
+
+
-
+
+
-
-
-
-
-
？

-
-
-
-

分析

-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-

总体偏倚
风险

-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-

注：+：低风险；-：高风险；?：不确定

图3 模型构建偏倚风险评价结果
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将HPV或细胞学筛检结果结合年龄、吸烟、文化程

度等人口学指标一起构建风险预测模型，可以做出

更准确的预测［34-35］，且不增加额外经济负担，这些

预测因素的使用同样在本研究中得到证实。遗传

因素的使用也是近年来预测模型的趋势，但由于本

研究纳入模型的表现评价不完整、验证情况不一

致，暂时无法评价不同种类预测因素的纳入对模型

表现的改善。然而，在资源匮乏的国家和地区，复

杂昂贵的筛查技术仍是不可及的，研究者们也在研

发更为简单、经济且准确的方法，以缩小资源匮乏

地区在宫颈癌防治方面的差距，也可扩大风险预测

模型的使用范围［36-37］。

本研究揭示了模型构建和验证过程中的一些

方法学缺陷，这些缺陷同时也反映在偏倚风险的评

估结果中，需要研究者在今后的模型构建和验证过

程中重视。许多模型构建的研究在数据来源上就

存在重要问题，本研究中超过半数的研究采用了病

例对照设计，与同类综述的结果类似［15，38］，该设计

由于预测因素与结局的测量时序关系以及对照的

选取等方面，易产生偏倚；其他模型也都使用了病

例或筛查记录等回顾性研究数据，这些记录易于获

取和使用，但应仔细考虑数据的质量问题。另外，

样本量不足也是研究设计的重大缺陷；不到一半的

模型有足够的样本量，且样本量的绝对数也比一些

同类研究要小［15，38］。足够的样本量是得到稳定而

准确结果的前提，因此需要合理整合和应用医疗记

录和队列等资源，扩大样本量。在研究的实施阶

段，对于预测因素和结局准确、一致的测量以及测

量中盲法的使用至关重要，尤其是在需要主观解释

的变量测量中，否则很容易产生信息偏倚［14］，比如

细胞学结果、活检病理结果的解读。最后，在统计

学分析阶段存在多个细节问题：缺失数据问题上，

除了应报告缺失数据的情况，同时要注意的是应采

用填补等方法正确处理；此外，模型表现的评价不

完整，校准度的评价缺失更严重，完整报告模型表

现结果才能明确该模型的预测能力［39］；内部验证的

使用情况也不理想，正确使用内部验证能提供对模

型表现更为准确的估计和过拟合的调整［14，40］，然而

使用了 bootstrap或交叉验证等推荐方法的模型只

有 20.00%，并且没有模型将其正确地用于模型构

建的各个阶段，这表明应给予这个问题更多关注。

另外，模型的呈现形式对模型的实际应用也至关重

要，不仅要提供简明便捷的形式方便实践使用，如

本综述纳入模型使用最多的加和评分，还应提供完

整的回归方程，以便实现对该模型的外部验证、更

新和校准［16，41］。

预测模型被广泛推荐使用之前，在外部人群中

进行验证并证明模型的预测表现是非常重要的一

步［42］。在本研究纳入的模型中仅 2个基于中国人

群的进行了外部验证，但存在较多方法学问题，例

如样本量不足和模型表现评价不完整，因此不仅需

要对现有模型做外部验证，更需要在验证过程中注

意测量和统计分析细节。

相对而言，Rothberg等［29］的模型在已构建的预

测模型中质量较高。该模型基于美国克利夫兰诊

所健康系统数据库中的大样本预测了常规筛查人

群中 CIN2+的发生风险，纳入的预测因素包括年

龄、种族、吸烟状况、医疗保险种类、婚姻状况、收入

和既往HPV检测结果。该模型采用多重填补处理

缺失数据，使用 bootstrap方法进行内部验证，模型

表现评价得到 0.81的 C统计量和良好的校准度。

但该模型尚未经过外部验证，还需进一步探索其在

美国人群之外的表现和适用性。比如，在应用于中

国人群时，预测因素中的种族、医疗保险种类以及

收入的统计方式都需要进行调整。另一方面，由于

本研究纳入模型的构建时间均在PROBAST发表之

前，因此使用新的评价标准对既往研究进行评估可

能过于严格，在详细的研究规范的指导下，未来研

究质量可能会更好。

本研究是对宫颈癌发病风险预测模型进行全

面概述的系统综述。针对宫颈癌发病这一临床结

局现存在多个预测模型，卫生保健人员和普通公众

难以选择，本研究对现有模型的系统评价描述了宫

颈癌发病风险预测模型的现状，并推荐了质量较高

的模型，为宫颈癌的预防、筛查方案的制定等方面

提供了参考；另外对现有模型的质量评价和方法学

总结，也为今后该领域更高质量模型的构建工作提

供了一定的指导。但本研究仍存在一些局限性：只

纳入了英文和中文文献，也未搜索灰色文献，但因

此而遗漏的模型在数量上通常有限；由于研究对象

和预测结局等方面的异质性，没有对不同研究的结

果进行整合和定量分析。

综上所述，宫颈癌发病风险预测模型有一定数

量，但所有模型都可能存在高偏倚风险，亟需提高

研究设计的合理性，预测因素和结局的测量一致

性，盲法的使用和报告，以及样本量、缺失数据处

理、模型表现评价和内部验证等统计分析细节，还

要对现有模型进行外部验证，以更好地指导筛查。
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卫生保健人员和普通公众在实践筛选模型时也应

注意模型构建的方法学细节质量和模型验证情况。
利益冲突 所有作者均声明不存在利益冲突
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