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研究背景

不孕症是一个全球性的健康问题，在

20至44岁的女性中，约有2%-10.5%患

有此病，可导致原发性和继发性不孕症。

• 原因：排卵问题、多囊卵巢综合征、输卵管

问题、子宫问题和子宫内膜异位症。

• 不孕症患病率不断上升，导致对辅助生殖技

术（ART）的需求越来越大，同时该技术也

变得更加安全和有效。

阴道微生物群落是指生活在女性阴道

内的微生物的群体，它对维持阴道健

康和生殖健康起着重要作用。

• 导致细菌性阴道病（通常由阴道加德纳菌引

起）的微生物群临床变化被认为与流产风险

增加有关。

• 不孕症患者拥有独特的生殖道微生物群（下

生殖道或上生殖道）。

• 不孕症微生物组的组成似乎也与自然受孕和

ART周期成功的可能性有关。

阴道微生物组可以预测
IVF的结果

考虑不同类型不孕症妇女生

殖道微生物组成是否会影响

到IVF结果十分重要
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• 揭示生理生化指标与不孕

之间的相关性；

• 确定与生理生化指标相关

的微生物组特征；

• 分析出良好IVF结局的潜

在细菌标志物。



结果

1. 表型和阴道微生物组成

（B）

◼ 黄体生成素、催乳素和抗缪勒激素的水平与女性年龄呈负相关，促卵泡激素与其呈正相关。

◼ 种水平上，检测到属于乳酸杆菌属的菌种主要有：惰性乳杆菌（41.54%）、卷曲乳杆菌（31.12%）、詹氏乳杆菌
（2.63%）和人乳杆菌（1.41%）。

◼ 乳酸菌属广泛存在，并且分别与其他14个属的丰度呈负相关。加德纳菌和普雷沃特氏菌分别与13属和11属呈显著正
相关。



结果

2. 不孕症妇女阴道微生物群落类型

◼ 揭示微生物群落的五个主要类群和九个
亚类。

◼ 每个CST样本的物种水平分类组成，通常
与相关参考中心点的分类组成一致。

◼ 香农指数多样性在CSTs亚群中存在差异。

◼ 共存的阴道细菌网络显示出样本数超过
180个的五种群落类型之间的差异。



结果

3. 阴道微生物群与生化和临床测量的关系

◼ 雌二醇（E2）与更多数量的微生物有显著相关。

◼ 在育龄妇女中，乳酸杆菌的相对丰度与年龄呈正相关。

         ——意味着随着女性年龄的增长，这些细菌在阴道中的定植量增加。

◼ 乳酸杆菌是年龄的生物标志物，阴道芽孢杆菌是体重

的生物标志物。



结果

4. 患有不同类型不孕症的女性阴道微生物组的差异

◼ 不孕女性大多（783人，63.61%）被诊断有炎症，包括慢性输卵管炎、子宫内膜炎和盆腔炎。

◼ 在AMH较低和宫腔黏连的女性中，分别鉴定出12和7个不孕相关细菌类群。

◼ 瘢痕子宫患者更多（n = 81）为III-A型。IV-B型中则含有更多的输卵管切除术的患者。



结果

5. 阴道微生物群组成与体外受精（IVF）结局的关系

◼ 只有年龄、AMH和LH对妊娠率有显著影响。

◼ 细菌群落类型I型和III型的女性人数最多。

◼ 詹氏乳杆菌是该CST的生物标志物，其妊娠率最高。

◼ 在IV-B类群中，乳酸杆菌是怀孕的生物标志物。



结果

6. 从宏基因组角度看不孕症阴道微生物组

◼ 在属水平上，阴道菌群以乳杆菌为主，其次是加
德纳菌和普雷沃氏菌属。

◼ 在物种水平上，詹氏乳杆菌在孕妇中表现出相对
较高的丰度。

               ——詹氏乳杆菌是妊娠率最高的CST III‐B的标志物。

◼ 与怀孕者相比，未怀孕者含有更多的注释基因和
抗微生物耐药性基因。



总结
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❑不同阴道微生物群落的妇女怀孕率不同。

❑卷曲乳杆菌和惰性乳杆菌的丰度过高会对体外受精（IVF）结果产生
负面影响。

❑ 中等丰度（约80%）的乳酸菌对怀孕更有益。

❑ 这些发现可能有助于制定预测阴道微生物群从而控制 IVF 结果的策略。
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