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　 　 摘　 要： 目的　 探讨染色体多态性及年龄对体外受精⁃胚胎移植中妊娠与胚胎结局的影响。 方法　 收集 317 对体外

受精⁃胚胎移植(IVF⁃ET)夫妻的临床及染色体多态性资料，采用 Logistic 回归分析影响胚胎、妊娠结局的因素。 结果 　
Logistic 回归分析显示年龄、1qh+、9qh－、21pstk+、Inv(9)、22ps+对妊娠结局有显著影响(Ｐ＜0.01 或 0.05)，而年龄、1qh+、
21pstk+、Inv(9)、22ps+对胚胎结局有显著影响(Ｐ＜0.01 或 0.05)。 结论　 在 IVF⁃ET 中成功妊娠及分娩活胎与染色体多态性

1qh+、9qh－、21pstk+、Inv(9)、22ps+呈正相关，但与年龄呈负相关。
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Ａｂｓｔｒａｃｔ： Objective　 To investigate the effect of chromosome polymorphism and age on pregnancy and embryo
outcomes in in vitro fertilization⁃embryo transfer (IVF⁃ET). Methods　 Clinical and chromosome polymorphism data of 317
couples underwent IVF⁃ET were collected. The influence factors of pregnancy and embryo outcomes were analyzed by
Logistic regression analysis. Results　 Logistic regression analysis showed that age, 1qh+, 9qh－, 21pstk+, Inv(9), and 22ps
+ affected pregnancy outcomes (Ｐ＜0.01 or 0.05), while age, 1qh+, 21pstk+, Inv(9), and 22ps+ did embryo outcomes (Ｐ＜0.01 or
0.05). Conclusion　 uccessful pregnancy and live birth are positively correlated with chromosome polymorphisms 1qh+, 9qh－,
Inv(9), 21pstk+ and 22ps+, and negatively with age.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： chromosome polymorphism; in vitro fertilization; embryo transfer

　 　 近年辅助生殖技术发展迅速，体外受精⁃胚胎移

植(IVF⁃ET)技术已广泛用于治疗不孕患者[1⁃3]。 染色

体多态性是指广泛存在于正常人染色体中非病理性

微小结构或者恒定着色强度的变异，通常在 DNA 结

构相对不活跃、含有高度重复的异染色质区，其中包

括随体区、Y 染色体长臂、着丝粒、次缢痕及端粒区，
染色体多态性往往集中表现在上述区域中[4⁃7]。 有大

量的报告说明染色体的多态性对妊娠和胚胎的结局

有相关性[8⁃12]，本文回顾性分析我院生殖医学中心不

孕患者的 5 种染色体核型 [即 Inv (9)、1qh +、9qh －、
21pstk+、22ps+]及临床资料，探讨染色体多态性及年

龄对辅助生殖助孕妊娠与胚胎结局的影响。

１　 对象和方法

1.1　 研究对象

回顾性分析 2019 年 6 月至 2020 年 5 月在我院

行 IVF⁃ET 的夫妻资料。 排除标准：患者男方年龄≥
45 岁、男方精子为行睾丸或者附睾穿刺的患者，女方

为多囊卵巢综合征或者出现卵巢衰竭、异位妊娠、畸
形的周期。 纳入标准：受孕女性年龄 22 ～ 40 岁，已进

行相关的治疗前检查身体条件符合 IVF⁃ET 要求，最
后获得 317 个 IVF 周期。
１．２　 方法

本研究将 317 个周期按胚胎结局和妊娠结局进

行分组分类；胚胎结局将正常妊娠着床的周期和无法

妊娠着床的周期进行二项分类描述：活胎、流产；妊娠

结局将正常产下胎儿的与流产、畸形等非正常生产的

进行二项分类描述：妊娠、未孕。 每个 IVF⁃ET 夫妻双

方均收集染色体多态性资料以及年龄资料。
１．３　 检测指标

对男女染色体所有大于总体 5% 以，上的染色体

多态性进行二项分类。 由于男性 46，XY 的染色体多

态性每项均低于总体 5% 故本文本项实验的男性染色

体数据不作进一步统计分析。 女性的有 Inv(9)、1qh+、
9qh－、21pstk+、22ps+的多态性大于总体的 5% ，本研
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究统计的 Inv (9) 核型是只包括了 46， XX， Inv (9)
(p12q13)核型。 本文就此进行以下分析。
１．４　 统计学处理

本研究应用 R 语言 4.0+RStudio1.2.1335 进行统

计学分析，以胚胎结局和妊娠结局的二项数据分别作

为因变量，年龄、Inv(9)、1qh+、9qh－、21pstk+、22ps+作
为自变量进行广义线性的 Logistic 回归分析，找出影

响胚胎结局和妊娠结局的因素，在拟合回归模型寻找

线性回归规律，所有回归系数均进行对数转换后方便

分析阅读。 一般资料的分析检验：对计量数据先进行

正态分布分析(QQ 图)，两组比较进行 t 检验；计数资

料进行卡方检验。

２　 结果

２．１　 年龄数据

妊娠结局分组：妊娠组 190 例，平均年龄(32.2±
4.1)岁；未孕组 127 例，平均年龄(32.8±4.6)岁，两组的

年龄差异无统计学意义(Ｐ＞0.05)。 胚胎结局分组：活
胎组 123 例，平均年龄(32.1±4.3)岁；流产组 194 例，平
均年龄(32.6±4.4)岁，两组的年龄差异亦无统计学意

义(Ｐ＞0.05)。
２．２　 染色体多态性二项资料汇总

在妊娠、未孕组，活胎、流产组染色体多态性的差

异均无统计学意义(Ｐ＞0.05)，见表 1。

表 1　 妊娠、胚胎结局的染色体多态性分布资料

染色体

多态性

妊娠结局

妊娠组

(ｎ＝ 190)

未孕组

(ｎ＝ 127)

胚胎结局

活胎组

(ｎ＝ 123)

流产组

(ｎ＝ 194)

Ｉｎｖ（９） ６７ ５７ ４２ ８２

１ｑｈ＋ ５３ ３６ ２９ ６０

９ｑｈ－ ２６ １２ １７ ２１

２１ｐｓｔｋ＋ １０ ４ ９ ５

２２ｐｓ＋ ８ ６ ６ ８

其余 ２６ １２ ２０ １８

２．３　 回归分析

２．３．１　 妊娠结局的回归分析　 以妊娠结局为因变量

的 Logistic 回归分析结果显示年龄、 1qh +、 9qh －、
21pstk+均对妊娠结局有显著影响(Ｐ＜0.01)；Inv(9)和
22ps+对妊娠结局有明显影响(Ｐ＜0.05)，见表 2。
2.3.2　 胚胎结局的回归分析 　 以胚胎结局为因变量

的 Logistic 回归分析结果显示年龄、21pstk+对胚胎结

局有显著影响(Ｐ＜0.01)，Inv(9)、1qh+和 22ps+对胚胎

结局有明显影响(Ｐ＜0.05)，见表 3。

表 2　 妊娠结局的 Logistic 回归分析

项 目 回归系数 标准误 Ｚ 值 Ｐ 值

年龄 －０．０８５ ０．０２９ －２．９３９ ０．００３

Ｉｎｖ（９） １．９６３ ０．７８０ ２．５１８ ０．０１２

１ｑｈ＋ ２．２０２ ０．７８８ ２．７９６ ０．００５

９ｑｈ－ ２．５１７ ０．８４１ ２．９９４ ０．００３

２１ｐｓｔｋ＋ ２．５９８ ０．９７５ ２．６６４ ０．００８

２２ｐｓ＋ ２．２２７ ０．９３９ ２．３７０ ０．０１８

其余 １９．３８６ ７５９．２４７ ０．０２６ ０．９８０

表 3　 胚胎结局的 Logistic 回归分析结果

回归系数 标准误 Ｚ 值 Ｐ 值

年龄 －０．１４０ ０．０３１ －４．４８５ ０．００１

Ｉｎｖ（９） １．７４７ ０．７７９ ２．２４１ ０．０２５

１ｑｈ＋ １．６８２ ０．７８６ ２．１４１ ０．０３２

９ｑｈ－ ２．０８３ ０．８３７ ２．４８４ ０．０１３

２１ｐｓｔｋ＋ ２．８５１ ０．９７４ ２．９２８ ０．００３

２２ｐｓ＋ ２．３６１ ０．９５２ ２．４８０ ０．０１３

其余 ２０．０６０ ８４３．５９９ ０．０２４ ０．９８１

2.4　 回归模型建立

年龄⁃妊娠结局的回归模型建立：年龄间隔 ５ 岁

分段，也就是 ２０ ～ 、２５ ～ 、３０ ～ 、３５ ～ 、４０ ～ ，根据年龄分

段，其他因素固定的情况下，建立回归模型计算 ｐｒｏｂ
预测值分别为 ０．９３８、０．９０９、０．８６７、０．８１０、０．７３５。

年龄⁃胚胎结局的回归模型建立：年龄间隔 ５ 岁

分段，也就是 ２０ ～ 、２５ ～ 、３０ ～ 、３５ ～ 、４０ ～ ，根据年龄分

段，其他因素固定的情况下，建立回归模型计算 ｐｒｏｂ
预测值分别为 ０．７６０、０．６１８、０．４５２、０．２９６、０．１７６。

３　 讨论

本研究在一般计数资料中显示妊娠结局分组和

胚胎结局分组分别对年龄作 QQ 图显示数据呈正态

分布，进行 T 检验比较均无统计学意义，说明两个分

组的年龄分布良好，可以进行高级别的统计分析[13]。
妊娠结局分组和胚胎结局分组的各染色体分类进行

卡方检验显示胚胎结局分组的 Ｐ 值为 0.068，已接近

0.05，说明两者有一定的差异程度，只是尚未达到统

计学意义而已，如 Inv(9)和 1qh+的染色体多态性胚胎

结局中的活胎与流产数据差别较大，单独比较有统计

学差异，在这说明了 Inv(9)和 1qh+染色体多态性对于
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胚胎结局的影响较大，对妊娠结局影响不大。
本文研究显示年龄、Inv(9)、1qh+、9qh－、21pstk+、

22ps+染色体多态性均对妊娠、胚胎结局有显著性的

影响，呈正相关关系，年龄在妊娠、胚胎结局中均呈负

相关，回归系数分别为－0.085、－0.140，说明年龄每增

加 5 岁，成功妊娠的概率下降 8.5% ，怀孕后活胎的几

率下降 13.97% 。 而 Inv(9)、1qh+、9qh－、21pstk+、22ps
+染色体多态性与妊娠、胚胎结局均呈正相关关系，其
中在妊娠结局中有显著性差异的是 1qh +、 9qh －、
21pstk+，回归系数分别是：2.202、2.517、2.598，说明在

1qh+、9qh－、21pstk+分别提高 1 倍的情况下成功妊娠

的概率分别提高 2.2 倍、2.5 倍、2.6 倍。 在胚胎结局中

有显著性差异的是 21pstk+，回归系数为 2.851，说明

了在 21pstk+分别提高 1 倍的情况下成功妊娠的概率

分别提高 2.85 倍。 如前所述年龄与妊娠、胚胎结局均

呈负相关，本文根据年龄与妊娠、胚胎结局的相关关

系建立回归模型，按照年龄间隔 5 岁分段来建立(也
就是 20、25、30、35、40 分段)，其中妊娠结局的回归模

型显示：在固定其他变量的情况下年龄 ｐｒｏｂ 值分别

为 0.938、0.909、0.867、0.810、0.735，说明当年龄在 20
岁～时成功妊娠的几率有 93.8% ，25 岁～时为 86.7% ，
依次到 40 岁时已降至 73.5% ，随着年龄的增长，能成

功着床妊娠的几率逐渐下降。 在胚胎结局的回归模

型中显示：在固定其他变量的情况下年龄 ｐｒｏｂ 值分

别为 0.760、0.618、0.452、0.296、0.176，说明当年龄在

20 岁时成功生产活胎的几率为 76.1% ，25 岁时为

61.8% ，30 岁时为 45.2% ，35 岁时为 29.6% ，40 岁时

仅为 17.6% ，随着年龄的增长，能成功生产活胎的几

率逐渐下降。
综上所述，在 IVF⁃ET 中染色体多态性 Inv (9)、

1qh+、9qh－、21pstk+、22ps+与成功妊娠及成功生产活

胎均有正相关，而年龄与其呈负相关。
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