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Advanced Genetics PDMSA：一款基于DNA甲基化水平的泛癌生存分析网络工具。

大家好，今天与大家分享我们课题组近期在 Advanced Genetics 上发表的一篇文章，题目为
PDMSA: A web-based tool for pan-cancer survival analysis using DNA methylation levels as biomarkers。

摘要

DNA甲基化水平与肿瘤的发生、发展及治疗效果密切相关。准确分析DNA甲基化水平与肿瘤预
后之间的关系，有助于深入探究肿瘤发生机制，优化临床决策，从而提升癌症患者的生存率。然
而，目前用于分析肿瘤甲基化水平与生存预后的网络工具仍存在显著局限性。为此，我们开发了
一款基于Shiny框架的网络工具——PDMSA（Pan-cancer DNA Methylation Survival Analysis），整
合了来自TCGA和GEO数据库的DNA甲基化数据及临床信息。PDMSA目前涵盖30个TCGA数据集
和15个GEO数据集，共计16,205,211条记录，覆盖39种癌症类型、45个数据集、19,909个基因和8,3
69个样本。该工具支持Kaplan-Meier生存分析与Cox回归分析，并提供两种分组方式（中位数分
组与最佳截断值分组），用户可自定义可视化结果。PDMSA旨在为生物医学研究者提供一个友
好、全面的分析平台，助力肿瘤精准医学的发展。

访问地址：robinl-lab.com/PDMSA

方法概述

PDMSA整合了TCGA和GEO中基于Illumina 450K或EPIC平台的甲基化数据，筛选标准包括：
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� 样本量 ≥ 20；

� 包含完整的生存信息；

� 数据经过标准化处理。

生存分析采用Kaplan-Meier曲线和Cox回归模型，支持中位数分组与最佳截断值分组，并可根据
性别、年龄、种族、病理分期等因素进行多变量校正。此外，PDMSA还引入了Benjamini-
Hochberg FDR校正，以控制多重检验带来的假阳性风险。

核心功能模块详解

PDMSA的用户界面围绕六大功能模块构建，每个模块都针对甲基化生存分析的一个特定环节进
行了优化设计，为研究者提供从初步探索到深度挖掘的全流程支持。

GENE OVERVIEW：跨癌种甲基化位点全景扫描

为帮助用户直观比较同一基因在不同癌症类型中的甲基化位点分布差异，我们设计了Gene Overvi
ew模块。该模块基于预计算的多癌种生存分析结果，生成跨癌种甲基化位点分布棒棒糖图。

用户可首先根据风险类型（高风险，HR > 1；或低风险，HR < 1）筛选基因。系统会根据筛选条
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件，动态更新基因列表，并展示每个基因在所有癌症中具有显著预后意义的探针总数。

选择目标基因后，PDMSA调用Ensembl数据库进行基因组坐标注释。图表以转录起始位点（红色
方块）和基因体（黑色方块）为锚点，X轴代表探针的精确基因组位置。

用户可以通过交互式参数设置，自定义显示最显著的Top
N个探针。系统会根据探针在染色体上的分布情况，自动调整图表布局。该模块支持PDF格式。
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KM PLOT：核心生存分析与可视化定制

在获得甲基化位点全景扫描后，用户可使用此模块探究单个甲基化位点与生存结局的关联。

用户可以在预设的基因和对应的甲基化探针中进行选择。PDMSA支持多种生存终点，包括总生
存期（OS）、无进展生存期（PFS）、无远处转移生存期（DMFS）和无转移生存期（MFS）。

本模块提供两种将连续甲基化水平转化为分组变量的方法：

1. 中位数分组：快速、稳定，适合进行大规模的初步筛查。

2. 最佳截断值分组：通过统计检验寻找能最大程度区分生存差异的阈值，更精准地识别预后不同
的患者群体。（注：此方法为数据驱动，结果需视为探索性发现，并在独立队列中验证。）

用户可以自由定制Kaplan-Meier曲线的颜色，使图表符合发表要求。所有生存分析结果表格（包
括探针ID、基因名、癌症类型、HR、置信区间、P值等）均可一键保存为CSV、Excel或PDF格式
，结果图也可直接导出为PDF。

                                                 5 / 16



 

                                                 6 / 16



 

COX FOREST ：多变量回归与混杂因素校正

单变量生存分析无法排除其他临床因素的干扰。为此，PDMSA提供了多变量Cox回归分析模块，
并以森林图形式直观展示结果。

在CUSTOMIZE CLINICAL FACTORS面板中，用户可以从系统提取的核心临床变量（包括性别、
年龄、种族、民族和病理分期）中，自由选择2-5个变量纳入多变量模型，以校正潜在的混杂因
素。

系统会自动对分类变量进行因子化编码（如性别以男性为参照，分期以I期为参照），并将临床
信息缺失的样本归为Unknown组一并纳入分析，确保模型的稳健性。

分析结果以森林图呈现，清晰展示每个变量（包括目标甲基化探针）的风险比（HR）及其95%
置信区间和P值，帮助用户评估甲基化水平是否为独立的预后因素。
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FDR CORRECTION：多重假设检验的统计学保障

在高通量的甲基化数据分析中，进行数千次统计检验会带来假阳性风险升高的问题。为此，PD
MSA专门集成了FDR校正模块，以增强研究结果的可靠性。该模块基于经典的Benjamini-
Hochberg方法，对原始P值进行校正，计算调整后的q值。

校正结果会清晰标注在α = 0.05 和 α = 0.01 水平下的显著性，帮助研究者从海量数据中准确区分
出统计学上更为稳健的信号，减少假发现，为后续的验证研究提供更可靠的候选列表。

                                                 9 / 16



 

                                               10 / 16



 

DATA：数据来源透明可溯

PDMSA的所有分析都建立在公开、透明的数据基础上。在DATA选项卡中，我们以交互式表格的
形式，提供了所有纳入数据集的详细信息。

用户可以查询每个数据集的癌症类型、测序平台、样本量、可用生存信息，以及指向原始数据库
（TCGA或GEO）的链接。这不仅方便用户了解数据的广度与深度，也便于在需要时进一步探索
原始数据的更多细节，保证了研究的可追溯性。
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ABOUT：用户支持与持续更新

为降低使用门槛，PDMSA在ABOUT模块中提供了详尽的使用教程视频和常见问题解答。同时，
该模块也是用户与开发团队沟通的桥梁。用户可以通过邮箱或评论系统提交反馈、建议或报告问
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题。我们承诺将认真考虑每一条反馈，并持续优化和更新PDMSA，在网站上实时公布版本更新
日志，确保工具的透明性和持续改进。

案例分析：PRDM16基因在食管癌中的甲基化预后价值

我们通过对PDMSA数据库中显著相关的甲基化探针进行统计分析，筛选出PRDM16作为潜在甲
基化调控的预后标志物。该基因在多种癌症中与不良预后相关，其甲基化位点主要富集于启动子
区域。

在食管癌（ESCA）队列中，PRDM16探针cg25745746的高甲基化与患者较差的无进展生存期显著
相关（HR = 4.65, p = 2.66×10-4）。多变量Cox回归分析进一步证实其独立预后价值。与中位数
分组相比，最佳截断值分组能更显著地识别出预后较差的患者群体（p = 1.21×10-5 vs
7.35×10-5）。

与现有工具对比

特性 PDMSA MethSurv MethHC 2.0 UALCAN LinkedOmics 数据来源 TCGA + GEO TCGA TCGA +
GEO TCGA TCGA 数据集数量 45 25 33 33 32 癌症类型 39 25 33 33 32 样本量 8,369 7,358 27,190
>10,000 11,158 生存终点 4种 1种 1种 1种 1种 最佳截断值 √ √ × × × Cox回归 √ × × × √
颜色自定义 √ × × × × 多变量分析 √ √ × √ ×

讨论与展望

PDMSA作为一款专注于DNA甲基化与生存预后的分析平台，具有数据覆盖面广、分析方法多样
、用户界面友好等优势。尽管如此，目前仍存在以下局限性：

� 数据来源仅限于TCGA与GEO，尚未整合EWAS Data Hub等其他数据库；

� 暂不支持用户上传自定义数据；

� 尚未实现比例风险假定的自动化检验。
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未来，我们将持续更新数据集，拓展分析功能，探索与免疫治疗、代谢重编程等新兴领域的交叉
研究，助力肿瘤精准医学的发展。

引用信息

Guo, W., Shi, Y., Wu, S., Yang, H., Lin, A., Luo, P. (2026). PDMSA: A web-based tool for pan-cancer
survival analysis using DNA methylation levels as biomarkers. Advanced Genetics, e202500069.
https://doi.org/10.1002/ggn2.202500069

访问地址

robinl-lab.com/PDMSA

欢迎使用并反馈！

期刊简介
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Advanced Genetics是隶属于享有盛誉的 Advanced Portfolio
的一本广泛领域期刊，专注于基因相关领域的前沿研究。

本刊致力于覆盖广泛的遗传学主题，包括人类、动物、植物和微生物遗传学，基因组学与表观基
因组学，以及将遗传学、组学、生物信息学和计算生物学作为研究工具，用于发现与创新的相关
研究方向。期刊欢迎基础研究、应用研究、临床研究和转化研究等不同类型的投稿，旨在应对重
要的科学与社会挑战，这些挑战包括提升粮食安全、保护生物多样性、推动人类健康与福祉，以
及促进有助于 One Health 成果产生实质影响的全球性倡议。

本刊同样欢迎与遗传学研究共同体相关的创新性软件工具、方法或数据资源的投稿。这类成果以
及其他所有原创研究，均可通过本刊灵活设置的研究论文类型进行投稿。

来源：Advanced Genetics

更多 科学进展 请访问 https://www.iikx.com/news/progress/
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