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［摘要］ 目的 探讨多囊卵巢综合征（PCOS）和输卵管阻塞不孕症患者与健康育龄期女性肠道菌群特征之间

的差异。方法 选择 2020 年 9 月至 12 月于兰州大学第一医院生殖中心就诊且符合纳入标准的 30 例不孕症患者为研

究对象，分为 PCOS 不孕组（n＝20）和输卵管阻塞不孕组（n＝10），选择同期于兰州大学第一医院行备孕检查的健

康育龄期女性作为健康对照组（n＝10）。收集各组研究对象的新鲜粪便及血液样品，采用 16S rRNA 基因测序技术

检测肠道菌群特征，并分析其与临床参数的关系。结果 在门水平，与健康对照组相比，PCOS 不孕组和输卵管阻塞

不孕组厚壁菌门相对丰度均降低（P 均＜0.05），PCOS 不孕组拟杆菌门、变形菌门相对丰度均升高（P 均＜0.05）；

与输卵管阻塞不孕组相比，PCOS 不孕组厚壁菌门相对丰度降低、变形菌门相对丰度升高（P 均＜0.05）。在 PCOS
不孕组，厚壁菌门与卵泡刺激素，拟杆菌门、变形菌门、放线菌门与总胆固醇，放线菌门与稳态模型胰岛素抵抗指数

（HOMA-IR）均呈正相关（P 均＜0.05）；厚壁菌门与总胆固醇、脱硫杆菌门与空腹血糖、梭杆菌门与 HOMA-IR 均

呈负相关（P 均＜0.05）。在输卵管阻塞不孕组，弯曲菌门与黄体生成素 / 卵泡刺激素比值、未分类菌门与甘油三酯、

厚壁菌门与雌二醇均呈正相关（P均＜0.05）；弯曲菌门与HOMA-IR、未分类菌门与腰臀比均呈负相关（P均＜0.05）。

结论 PCOS 不孕和输卵管阻塞不孕症患者肠道菌群结构发生紊乱，且与糖、脂代谢相关。

［关键词］ 多囊卵巢综合征；输卵管功能障碍；肠道菌群；厚壁菌门；拟杆菌门
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Characteristics of intestinal flora in infertile patients with polycystic ovary syndrome and tubal obstruction
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［ Abstract ］ Objective To investigate the differences in intestinal flora characteristics between infertile patients 
with polycystic ovary syndrome (PCOS) and tubal obstruction and healthy women of childbearing age. Methods A total of 
30 female infertile patients, who met the inclusion criteria in Reproductive Medicine Center, The First Hospital of Lanzhou 
University from Sep. to Dec. 2020, were enrolled and divided into PCOS infertility group (n＝20) and tubal obstruction 
infertility group (n＝10). Healthy women of childbearing age who underwent prenatal testing in the same hospital during 
the same period were recruited as healthy control group (n＝10). Fecal and blood samples were collected from each group 
of the participants, the characteristics of intestinal flora were detected by 16S rRNA gene sequencing, and their relationship 
with clinical parameters was analyzed. Results The relative abundance of Firmicutes in the PCOS infertility group and 
tubal obstruction infertility group were significantly decreased compared with the healthy control group at phylum level 
(both P＜0.05), while the relative abundances of Bacteroidota and Proteobacteria were significantly increased in the PCOS 
infertility group (both P＜0.05). Compared with the tubal obstruction infertility group, the relative abundance of Firmicutes 
was decreased and that of Proteobacteria was increased in the PCOS infertility group (both P＜0.05). Firmicutes and follicle-
stimulating hormone (FSH), Bacteroidota, Proteobacteria, Actinobacteriota and total cholesterol (TC), and Actinobacteriota 
and homeostasis model assessment of insulin resistance (HOMA-IR) were all positively correlated in the PCOS infertility 
group (all P＜0.05), while Firmicutes and TC, Desulfobacterota and fasting blood glucose (FBG), and Fusobacteriota 
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不孕症是一种生殖能力受损的状态，2018 年的

流行病学调查显示，我国不孕症患者占比已由20年 
前的约 3% 上升至 12.5%～25%［1］。目前全球不孕

症患者总人数已超过5 000万，且呈逐年上升趋势［2］。 
导致不孕症的因素很多，其中女性因素不孕占总数

的 50%～60%［3］，常见的女性因素包括输卵管因

素、排卵障碍、子宫内膜异位症、免疫因素及不明

原因不孕等［4］。输卵管因素性不孕约占不孕症人

群的 40%［5］。多囊卵巢综合征（polycystic ovary 
syndrome，PCOS）是青春期与育龄期女性最常见

的生殖内分泌疾病之一，全球育龄期女性 PCOS
患病率为 5%～20%［6］，我国 PCOS 患病率约为 
5.6%［7］，其也是导致育龄期排卵障碍性不孕的重

要原因之一。

研究表明，肠道微生态失衡不仅可致消化系统

疾病、自身免疫病、肥胖、代谢综合征等［8］，亦可

直接或间接作用于下丘脑 -垂体 -卵巢轴，对女性

生殖健康发挥着重要的调节作用［9］。肠道菌群可

通过诱导患者的体内慢性炎症、增加胰岛素抵抗及

高雄激素血症而影响生育能力。输卵管功能障碍多

继发于盆腔炎性疾病，肠道菌群失调可改变盆腔环

境，导致炎症的发生，从而引起输卵管功能障碍［10］。 
本研究采用 16S rRNA 高通量基因测序技术检测

PCOS 和输卵管阻塞不孕症患者的肠道菌群结构特

征，以期寻找到特征性致病菌，为进一步探讨女性

不孕症的发病机制及以肠道菌群为靶点进行的药物

设计提供依据。

1 资料和方法

1.1 研究对象 选择 2020 年 9 月至 12 月于兰州大

学第一医院生殖中心就诊且符合纳入标准的 30 例 
不孕症患者为研究对象，分为PCOS 不孕组（n＝20） 
和输卵管阻塞不孕组（n＝10），选择同期于兰州

大学第一医院行备孕检查的健康育龄期女性作为

健康对照组（n＝10）。纳入标准：（1）PCOS 不

and HOMA-IR were negatively correlated (all P＜0.05). In the tubal obstruction infertility group, Campilobacterota and 
luteinizing hormone/FSH ratio, unidentified bacteria and triglyceride, and Firmicutes and estradiol were positively correlated 
(all P＜0.05), while Campilobacterota and HOMA-IR, and unidentified bacteria and waist-hip-ratio were all negatively 
correlated (all P＜0.05). Conclusion The composition of intestinal flora in infertility patients with PCOS and tubal 
obstruction is disordered and related to glucose and lipid metabolism.

［ Key words ］ polycystic ovary syndrome; tubal dysfunction; intestinal flora; Firmicutes; Bacteroidota
［Acad J Naval Med Univ, 2022, 43(12): 1378-1384］

孕症参考 2003 年鹿特丹专家会议上推荐的诊断标 
准［11］，即符合以下 3 条标准中任意 2 条：①稀发

排卵和 / 或无排卵；②有雄激素过多症的临床和 /
或生物化学证据；③超声检查提示卵巢多囊样表现 

（一侧或双侧卵巢直径为 2～9 mm 的卵泡数≥12 个 
和 / 或卵巢体积≥10 mL）。（2）输卵管阻塞不孕

症患者有 X 线子宫输卵管造影输卵管阻塞表现，

即推注造影剂时阻力极大，输卵管全程或部分不显

影，盆腔内未见造影剂弥散，20 min 后通过延迟片

观察到显影部分管腔内有造影剂残留，盆腔无造影

剂弥散。（3）研究对象在其居住地生活不少于 5年。 
排除标准：（1）患有消化系统急、慢性疾病或有

过胃肠道手术史。（2）近 3 个月使用过降糖调脂

药物、微生态制剂或服用过抗生素或激素类药物持

续 3 d 及以上。（3）患有严重精神障碍或智力低

下等无法沟通。（4）合并其他系统器质性病变或

肿瘤。本研究通过兰州大学第一医院伦理委员会审

批（LDYYLL2019-17），所有研究对象均充分知

情、自愿参与本研究，并签署知情同意书。

1.2 一般临床参数的收集与处理 收集各研究对

象的一般临床资料，包括年龄、身高、体重、腰围

及臀围。计算BMI和腰臀比，BMI＝体重（kg）/［身

高（m）］2，腰臀比＝腰围（cm）/ 臀围（cm）。

1.3 标本的采集与处理 晨间采集各研究对象的

新鲜中段粪便标本约 5 g，迅速放入粪便收集盒中

并立即密封，编号后在 2 h 内置于实验室－80 ℃冰

箱内保存。月经第 2 天晨起空腹采集静脉血，检测

以下指标：（1）激素指标，包括雌二醇、睾酮、黄

体生成素（luteinizing hormone，LH）、卵泡刺激

素（follicle-stimulating hormone，FSH）；（2）脂 
代谢指标，包括总胆固醇、甘油三酯、低密度脂蛋

白（low density lipoprotein，LDL）和高密度脂蛋

白（high density lipoprotein，HDL）；（3）糖代谢

指标，包括空腹胰岛素、空腹血糖，并计算稳态模

型胰岛素抵抗指数（homeostasis model assessment 
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of insulin resistance，HOMA-IR），HOMA-IR＝空

腹血糖×空腹胰岛素 /22.5。
1.4 肠道菌群 16S rRNA 基因测序 （1）微生 
物基因组 DNA 的提取：使用基因组 DNA 提取

试剂盒（货号 DP712，北京天根生化科技有限

公司）提取粪便标本 DNA。（2）微生物菌群

细 菌 16S RNA V3～V4 片 段 扩 增： 使 用 338F
（5'-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3'） 和 806R
（5'-GACTACHVGGGTWTCTAAT-3'） 引 物（货

号 M0531S，美 国 New England Biolabs 公 司） 对

基因 V3～V4 可变区进行 PCR 扩增，获取 PCR 产

物。（3）将相同体积的载体液（含 SYB green）
与 PCR 产物混合，采用 2% 琼脂糖凝胶电泳检测，

使用胶回收试剂盒（货号 DP214，美国 Qiagen 公

司）对产物进行纯化回收。（4）数据库建立：使

用 TruSeq DNA PCR 建库试剂盒（货号 20015962，
美国 Illumina 公司）构建 Silva 数据库。（5）高通

量测序：高通量测序工作由天津诺禾致源科技有限

公司采用 Illumina NovaSeq 6000 测序平台完成。

1.5 统计学处理 应用 SPSS 24.0 软件进行统计学

分析。呈正态分布的计量资料以 x±s 表示，3 组间

比较采用方差分析；呈偏态分布的计量资料以中位

数（下四分位数，上四分位数）表示，3 组间比较

采用 Kruskal-Wallis 检验；两两比较采用 Bonferroni
校正检验。于 NovoMagic 云平台使用 Qiime 1.7.0
软件进行 α 多样性指数分析，组间群落结构差异

性检验采用相似性分析（analysis of similarities，
ANOSIM）方法，PCOS 不孕组与输卵管阻塞不

孕组人群肠道菌群与临床参数的相关性分析采用

Spearman 秩相关分析。检验水准（α）为 0.05。

2 结 果

2.1 一般资料比较 共纳入研究对象 40 例，其中

PCOS 不孕组 20 例、输卵管阻塞不孕组 10 例、

健康对照组 10 例，3 组年龄、身高、臀围相比差

异均无统计学意义（P 均＞0.05）。与健康对照组

相比，PCOS 不孕组体重、BMI、腰围、腰臀比、

睾酮、LH、LH/FSH、空腹胰岛素、HOMA-IR、

总胆固醇、甘油三酯、LDL 均升高，而雌二醇、

FSH、HDL 均降低，差异均有统计学意义（P 均＜ 

0.05）。与输卵管阻塞不孕组相比，PCOS 不孕组

体重、BMI、腰围、睾酮、LH、LH/FSH、空腹

血糖、HOMA-IR、总胆固醇、甘油三酯均升高 
（P 均＜0.05）。见表 1。

表 1 3 组研究对象一般资料及临床参数比较

Tab 1 Comparison of general data and clinical parameters among 3 groups
Index Healthy control n＝10 Tubal obstruction infertility n＝10 PCOS infertility n＝20

Age/year, x±s   30.20±3.55   29.90±3.60   29.65±3.45
Body height/m, x±s     1.63±0.05     1.62±0.05     1.64±0.06
Body weight/kg, x±s   59.85±6.62   61.30±6.61      68.42±7.66*△

BMI/(kg·m－2), x±s   22.45±1.72   23.46±2.43      25.46±1.63*△

Waistline/cm, x±s   80.29±3.98   83.10±5.51      90.24±8.28*△

Hipline/cm, x±s 103.99±8.31 104.60±6.85 108.37±9.09
WHR, x±s     0.78±0.05     0.80±0.55      0.83±0.41*

Estradiol/(pg·mL－1), x±s   45.27±7.74   39.87±5.34    37.20±4.96*

Testosterone/(ng·L－1), x±s     1.572±0.411     1.811±0.293        2.272±0.248*△

LH/(mIU·mL－1), x±s     5.89±1.43     5.95±1.41      10.69±3.29*△

FSH/(mIU·mL－1), x±s     7.62±1.39     6.14±1.14      5.73±1.00*

LH/FSH, M (QL, QU) 0.82 (0.55, 0.96) 0.89 (0.73, 1.21) 1.68 (1.29, 2.40)*△

FBG/(mmol·L－1), x±s     5.29±0.79     5.19±0.72       5.95±0.75△

Fasting insulin/(mIU·L－1), x±s     8.82±1.54     8.92±1.32    10.08±1.36*

HOMA-IR, x±s     2.06±0.37     2.08±0.54        2.66±0.42*△

TC/(mmol·L－1), x±s     3.10±1.03     3.18±0.87        4.34±0.84*△

Triglyceride/(mmol·L－1), x±s     1.38±0.48     2.15±0.97        2.78±0.88*△

LDL/(mmol·L－1), x±s     2.23±0.77     2.52±0.67      3.10±0.98*

HDL/(mmol·L－1), x±s     1.63±0.47     1.19±0.32      1.12±0.33*

*P＜0.05 vs healthy control group; △P＜0.05 vs tubal obstruction infertility group. PCOS: Polycystic ovary syndrome; BMI: 
Body mass index; WHR: Waist-to-hip ratio; LH: Luteinizing hormone; FSH: Follicle-stimulating hormone; FBG: Fasting blood 
glucose; HOMA-IR: Homeostasis model assessment of insulin resistance; TC: Total cholesterol; LDL: Low density lipoprotein; HDL: 
High density lipoprotein; M (QL, QU): Median (lower quartile, upper quartile).
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2.2 肠道菌群特征分析 3 组共获得操作分类单元

（operational taxonomic unit，OTU）1 436 个， 其

中 PCOS 不孕组特有 OTU 316 个、输卵管阻塞不

孕组特有OTU 268个、健康对照组特有OTU 86个，

PCOS 不孕组分别与输卵管阻塞不孕组、健康对照

组共有 OTU 82 个和 56 个，输卵管阻塞不孕组与健

康对照组共有OTU 140 个，3 组共有的OTU 488 个。 
α 多样性分析显示，3 组 Observed-species 指数、

Shannon 指数、Chao1 指数差异均无统计学意义 
（P 均＞0.05，表 2）。基于 OTU 水平的稀释曲线

趋于平稳，表明本次测序深度合理。

表 2 3 组研究对象肠道菌群 α 多样性指数

Tab 2 Alpha diversity index of intestinal flora in 3 groups
x±s

Group n Observed-species index Shannon index Chao1 index
Healthy control 10 329.80±68.95 4.74±0.47 480.98±146.61
Tubal obstruction infertility 10 325.00±76.83 4.91±0.72 477.09±138.10
PCOS infertility 20 304.30±50.44 5.06±0.84 431.64±109.74
F value 0.69 0.86 0.70
P value 0.89 0.80 0.96

PCOS: Polycystic ovary syndrome.

2.3 组间肠道菌群差异分析 基于 OTU 相对丰度

表，组间群落结构差异性 ANOSIM 结果（图 1）显

示 3 组组内差异小于组间差异，分组有统计学意义 
（r＝0.220 4，P＝0.015）。

桑葚图（图 4）。通过分析，各样本间主要优

势 菌 群 为 厚 壁 菌 门（Firmicutes）、 拟 杆 菌 门

（Bacteroidota）、 变 形 菌 门（Proteobacteria）、

放线菌门（Actinobacteriota），占总菌群的 90% 以

上。与健康对照组相比，PCOS 不孕组和输卵管阻

塞不孕组厚壁菌门相对丰度均降低（P 均＜0.05），

PCOS 不孕组拟杆菌门、变形菌门相对丰度均升高

（P 均＜0.05）；与输卵管阻塞不孕组相比，PCOS

不孕组厚壁菌门相对丰度降低、变形菌门相对丰度

升高（P 均＜0.05，表 3）。

图 2 3 组研究对象基于布雷柯蒂斯距离的 PCoA 图

Fig 2 PCoA mapping based on Bray-Curtis distance in 3 groups

X and Y axes have no practical significance. P: PCOS infertility group 

(n＝20); H: Healthy control group (n＝10); T: Tubal obstruction 

infertility group (n＝10). PCoA: Principal coordinate analysis;  

PC: Principal component; PCOS: Polycystic ovary syndrome.

图 1 3 组研究对象肠道菌群组间群落结构差异性检验

Fig 1 Difference test in community structure of 

intestinal flora in 3 groups
B: Between 3 groups; P: PCOS infertility group (n＝20); H: 

Healthy control group (n＝10); T: Tubal obstruction infertility 

group (n＝10). PCOS: Polycystic ovary syndrome; OTU: 

Operational taxonomic unit.
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选取贡献率最大的物种，根据布雷柯蒂斯距离

（Bray-Curtis distance）进行主坐标分析（principal 

coordinate analysis，PCoA）， 可 见 3 组 组 内 存

在相似性（图 2）。根据物种注释结果，采用最

大值排序法，在门水平选取各组总相对丰度排前

10 位的物种生成物种相对丰度柱形图（图 3）， 

同法选取各组总相对丰度排前 5 位的物种生成
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图 4 3 组研究对象肠道菌群门水平桑葚图

Fig 4 Sankey diagram of intestinal flora at phylum level  

in 3 groups

P: PCOS infertility group (n＝20); H: Healthy control group  

(n＝10); T: Tubal obstruction infertility group (n＝10). PCOS: 

Polycystic ovary syndrome.

2.4 肠道菌群与临床检验参数的 Spearman 相关 
分析 在 PCOS不孕组，厚壁菌门与 FSH呈正相关

（r＝0.482 7，P＝0.031 1），与总胆固醇呈负相关 
（r＝－0.637 0，P＝0.002 5）；拟杆菌门、变形菌门

与总胆固醇呈正相关（r＝0.494 6、0.518 2，P＝0.043 4、
0.019 2）；放线菌门与总胆固醇、HOMA-IR呈正相

关（r＝0.544 6、0.503 0，P＝0.013 0、0.023 8）；脱

硫杆菌门与空腹血糖呈负相关（r＝－0.473 8，P＝ 

0.034 8）；梭杆菌门与 HOMA-IR 呈负相关（r＝ 

－0.472 6，P＝0.035 3）。在输卵管阻塞不孕组，

弯曲菌门与 HOMA-IR 呈负相关（r＝－0.226 4， 
P＝0.029 5），与 LH/FSH 呈 正 相 关（r＝0.162 5，
P＝0.034 3）；未分类菌门与甘油三酯呈正相关 
（r＝0.251 3，P＝0.009 2），与腰臀比呈负相关 
（r＝－0.204 4，P＝0.037 5）；厚壁菌门与雌二醇呈

正相关（r＝0.358 8，P＝0.047 9）。

图 3 3 组研究对象肠道菌群门水平相对丰度柱形图

Fig 3 Bar chart of relative abundance of intestinal flora at phylum level in 3 groups
P: PCOS infertility group (n＝20); H: Healthy control group (n＝10); T: Tubal obstruction infertility group (n＝10). PCOS: Polycystic 

ovary syndrome.

表 3 3 组研究对象肠道菌群相对丰度比较

Tab 3 Comparison of relative abundance of intestinal flora in 3 groups
Group n Firmicutes Bacteroidota Proteobacteria Actinobacteriota

Healthy control 10 0.704±0.095 0.158±0.074 0.031±0.020 0.069±0.101
Tubal obstruction infertility 10  0.525±0.106* 0.300±0.167 0.036±0.026 0.036±0.045
PCOS infertility 20    0.466±0.171*△  0.351±0.180*     0.163±0.790*△ 0.058±0.081
F value  9.568 5.020 5.040 0.500
P value ＜0.001 0.009 0.011 1.000

*P＜0.05 vs healthy control group; △P＜0.05 vs tubal obstruction infertility group. PCOS: Polycystic ovary syndrome.

3 讨 论

WHO 预测不孕不育症将成为人类 21 世纪仅

次于肿瘤和心血管的第三大疾病，并且在 2015 年 
将生殖健康纳入全球公共卫生问题［12］。随着社会

经济的发展、人类生活方式的转变、环境污染的加
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剧，人类低生育力问题日益突出。人类生育力的降低

不仅仅是简单的生殖健康问题，而且会带来各种社

会、经济和家庭问题，研究显示全球每年约有 1/3 的

不孕女性遭受到家庭暴力［13］。不孕症夫妇可寻求辅

助生殖技术助孕，但治疗过程复杂、疗程漫长、费用

昂贵，进一步增加了不孕症患者的心理和经济负担。

因此寻找到不孕症患者的病因及发病机制是生殖科

医师的工作重点。

肠道菌群是定植于人类消化道的所有微生物的

总称，其种类繁多，数目庞大，功能复杂，据不完

全统计肠道菌群种类超过 5 000 种，总数达 100 万 
亿个，是人体细胞数量的数 10 倍，约含 330 万个

全基因组，被誉为“人体的第二基因组”［14-15］。

随着二代基因测序技术的发展及应用，人们对肠道

微生物有了更深入的认知，大量研究佐证了肠道菌

群结构失调可通过人体神经内分泌、代谢免疫等

多种途径促进疾病的发生与发展。PCOS是育龄期

女性最常见的生殖内分泌疾病，占无排卵性不孕的 
80%［16］。文献报道 PCOS患者与健康人群的肠道菌

群结构存在明显差异，Torres等［17］研究发现卵巢多

囊样改变的人群相较于健康人群肠道菌群多样性降

低。Kelley等［18］在PCOS小鼠模型中的研究表明，小

鼠肠道微生物细菌种类和丰度明显减少。本研究同

样证实 PCOS不孕症患者肠道菌群与健康对照组存

在差异，主要表现为菌群数目增多，但多样性降低，

菌群组成比例改变，具体表现在厚壁菌门、放线菌门

相对丰度降低，拟杆菌门、变形菌门相对丰度升高。

肠道菌群结构紊乱可损害肠道黏膜的完整性，使肠道

屏障功能减退，引发全身慢性低度炎症，进而导致内

分泌、代谢紊乱，加重PCOS患者的高雄激素血症、

胰岛素抵抗、肥胖等临床症状。

既往研究证实肠道菌群失调将引起盆腔输卵管

炎性疾病，导致输卵管形态改变、粘连、阻塞及其管

腔蠕动、拾卵、定向运送受精卵至宫腔的功能障碍

或丧失，从而引起输卵管性不孕［19］。本研究结果表

明，输卵管阻塞性不孕的女性肠道菌群结构与健康对

照组相比存在差异，表现为厚壁菌门、放线菌门相对

丰度略有降低，拟杆菌门、变形菌门相对丰度略有升

高，其中仅厚壁菌门相对丰度在两组间比较差异有统

计学意义（P＜0.05）。这可能与单地区、样本量较

小有关，需要多地区、大样本研究进一步验证。

研究表明，在 PCOS患者中肠道菌群拟杆菌门

丰度升高与睾酮、BMI、炎症因子等呈正相关［20］。 
另有研究表明拟杆菌门与 HOMA-IR、LH、LH/
FSH、BMI、睾酮等呈正相关［21］。本研究结果也

提示，PCOS 不孕组患者肠道菌群与 FSH、总胆固

醇、HOMA-IR、雌二醇、空腹血糖相关，输卵管阻

塞不孕组患者肠道菌群与 HOMA-IR、空腹血糖、

空腹胰岛素、LH/FSH、甘油三酯、腰臀比、雌二

醇相关。肠道菌群结构处于稳态，产生的多种代谢

产物如丁酸、丙酸、多糖等可保护肠道黏膜屏障，

增加短链脂肪酸含量、促进结肠运动、调节炎症细

胞的分化，辅助控制肠道炎症的发生与发展［22］。 
肠道微生态失调可使上述机制紊乱，激活宿主免疫系

统，诱发输卵管慢性炎症，使长期处于慢性炎症状态

的输卵管形态及功能受损，从而影响受孕。本研究结

果提示，与健康育龄期女性相比，PCOS不孕与输卵

管阻塞不孕患者的肠道菌群存在明显紊乱，这可能引

起体内代谢产物的变化，促进全身糖脂代谢紊乱、内

分泌紊乱和肠道、全身慢性炎症发生，进而导致女性

生殖内分泌疾病，最终导致不孕。

目前肠道菌群失调与 PCOS发病机制的相关性

研究较多，但未得出统一结论，而且肠道菌群与输卵

管功能障碍性不孕的相关性尚无研究涉及，地域、

饮食、民族、文化等差异对肠道菌群结构组成的影

响是相关研究开展较显著的干扰因素。尽管本研究

中稀释曲线表明数据足够，结论也与既往相关研究

一致，但样本量较小、局限于一个地区的研究结论

可能不具有普遍性，这也是本研究的不足之处。2012
年，美国国立卫生研究院诊断标准将成人 PCOS分为

4 个亚型，且 PCOS人群中有 50%～70%存在胰岛素

抵抗，而本研究未按表型、BMI、是否存在胰岛素抵

抗等进行PCOS分类，也未将是否有盆腔侵入性操作

史、将输卵管功能障碍患者分类，是本研究的另一

个不足之处。开展大样本量、多地域联合研究及对

研究对象进行更为精准的分类、分组是后续研究的 
方向。

尽管目前对 PCOS不孕症患者肠道菌群结构改

变无统一共识，但大量研究已证实 PCOS患者的肠

道菌群改变可促进体内慢性炎症的发生，使脂质、

内分泌、能量代谢紊乱。开展更深层次的研究更

为全面、系统地分析肠道菌与 PCOS不孕症发病机

制的关系及规律，找到特异菌群并以此为靶点进行

药物设计以治疗 PCOS十分迫切。输卵管功能障碍

第 12 期．武亚丽，等．多囊卵巢综合征和输卵管阻塞不孕症患者肠道菌群特征分析



海军军医大学学报　   2022 年 12 月，第 43 卷· 1384 ·

与肠道菌群相关性研究相对较少，后续研究将进行 
补充。
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