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肿瘤生存分析简介肿瘤生存分析简介肿瘤生存分析简介肿瘤生存分析简介（（（（一一一一））））
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肿瘤生存分析简介肿瘤生存分析简介肿瘤生存分析简介肿瘤生存分析简介（（（（二二二二））））
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肿瘤生存分析简介肿瘤生存分析简介肿瘤生存分析简介肿瘤生存分析简介（（（（三三三三））））
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SS-RPMM背景背景背景背景（（（（一一一一））））
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SS-RPMM背景背景背景背景（（（（二二二二））））
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Fig.2. RPMM᷀࠶Ⲵ⽪᜿മ᷀࠶Ⲵ⽪᜿മ᷀࠶Ⲵ⽪᜿മ᷀࠶Ⲵ⽪᜿മ
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Fig.1. Heatmap of predicted class memberships for the observations in the testing 

set using the average beta values for the 41 loci with largest absolute Cox-Scores.



Table 1. The hazard ratio (HR) estimates
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