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摘要　 目的　 检测 Ｙｅｓ 相关蛋白（ＹＡＰ）在非贲门胃癌和癌

旁正常胃组织中的表达差异，并分析 ＹＡＰ 基因单核苷酸多

态性（ＳＮＰ）与 ＹＡＰ 蛋白表达水平的关联性，初步探讨 ＹＡＰ
与非贲门胃癌发生发展的关系，为胃癌的防治提供新思路。
方法　 收集非贲门胃癌组织 １２６ 例和癌旁正常组织 １０４ 例，
分别设置为病例组和对照组。 采用免疫组织化学 ＳＰ 法检测

非贲门胃癌组织和癌旁正常组织中 ＹＡＰ 蛋白的表达水平。
采用 Ｔａｑｍａｎ 探针法进行基因分型。 采用非条件性 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ
回归法计算比值比（ＯＲ 值）及其 ９５％可信区间（ＣＩ），用以评

估 ＳＮＰ ｒｓ１１２２５１６３ 和 ｒｓ１８２０４５３ 在共显性、显性、超显性、隐
性和附加 ５ 种遗传模式下与 ＹＡＰ 蛋白表达水平的关联性。
采用 Ｈａｐｌｏｖｉｅｗ ４． ２ 软件构建单体型，并分析单体型与 ＹＡＰ
蛋白表达水平的关联性。 结果　 ＹＡＰ 蛋白在非贲门胃癌组

织中的表达水平显著高于癌旁正常胃组织，差异有统计学意

义（Ｐ ＜ ０. ００１）。 ＹＡＰ 蛋白表达水平与肿瘤分化程度呈负相

关（Ｐ ＜ ０. ０５），与性别、年龄、淋巴结转移及肿瘤大小无关联

（Ｐ ＞ ０. ０５）。 ＳＮＰ ｒｓ１１２２５１６３ 和 ｒｓ１８２０４５３ 在共显性、显性、
超显性、隐性和附加 ５ 种遗传模式下与 ＹＡＰ 蛋白表达水平

无关联。 结论　 ＹＡＰ 可能参与了非贲门胃癌的发生发展过

程。
关键词　 Ｙｅｓ 相关蛋白；非贲门胃癌；蛋白表达；基因单核苷

酸多态性；关联分析
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　 　 胃癌是常见的恶性肿瘤之一，其发病率和死亡

率均位居所有恶性肿瘤的前列［１］。 我国是胃癌的

高发地区，据统计，２０１８ 年我国新增胃癌病例 ４５. ６
万例，因胃癌死亡病例 ３９ 万例［２］，严重影响人民的

生命健康。 Ｙｅｓ 相关蛋白 （ Ｙｅｓ⁃ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ，
ＹＡＰ）是 Ｈｉｐｐｏ 肿瘤抑制通路中的主要效应因子［３］，
去磷酸化的 ＹＡＰ 能够在细胞核中作为转录共调节

因子诱导一些基因的转录和表达，调控细胞的增殖、
凋亡、分化，进而调控组织稳定和器官生长［４］。 目

前，国内外有关 ＹＡＰ 基因单核苷酸多态性（ ｓｉｎｇｌｅ
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ，ＳＮＰ）与其蛋白表达水平的

关系未见报道。 该研究采用免疫组织化学 ＳＰ 法检

测 ＹＡＰ 蛋白在非贲门胃癌组织和癌旁正常胃组织

中的表达差异，分析 ＹＡＰ 蛋白表达水平与临床病理

特征的关系，并首次研究了 ＹＡＰ 基因 ＳＮＰ 与其蛋白

表达水平之间的关系，初步探讨 ＹＡＰ 与非贲门胃癌

发生发展的关系，为胃癌的防治提供新思路。

１　 材料与方法

１． １　 研究对象　 病例组为 ２００８—２０１１ 年包头市肿

瘤医院经病理学确诊的非贲门胃癌病例 １２６ 例，所
有病例均为汉族，且三代无与其他民族通婚史，发病

时已在包头市居住 ５ 年以上的原发病例，且未接受

过化疗和放疗。 其中 １０４ 例为手术根治标本，同时

留取了距肿物≥５ ｃｍ 的正常胃组织。 其余 ２２ 例为

胃镜下咬钳组织，无正常对照。 所有癌组织和正常

胃组织均经高年资病理医师在显微镜下确认。 所有

病例均留取 ２ ｍｌ 外周血，并提供知情同意书，本课

题已获包头医学院医学伦理委员会批准。
１． ２　 ＹＡＰ 蛋白表达水平检测　 采用免疫组织化学

ＳＰ 法检测 １２６ 例非贲门胃癌组织和 １０４ 例癌旁正

常组织中 ＹＡＰ 蛋白的表达水平。 ＳＰ 试剂盒购自福

州迈新生物技术开发有限公司，ＹＡＰ 一抗购自艾博

抗（上海）贸易有限公司。 将非贲门胃癌组织及癌

旁正常组织进行石蜡切片，切片厚 ３ μｍ，烤片 ２ ｈ，
然后依次用二甲苯脱蜡，梯度乙醇脱二甲苯，水洗，

·９９４１·安徽医科大学学报　 Ａcｔａ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔａｔｉｓ Ｍｅｄｉcｉｎａｌｉｓ Ａｎｈｕｉ　 ２０２２ Ｓｅｐ；５７（９）



柠檬酸高温高压修复，ＰＢＳ 缓冲液洗脱，一抗 ４ ℃孵

育过夜，ＰＳＢ 缓冲液洗脱，二抗孵育 ０. ５ ｈ，ＤＡＢ 显

色，显微镜下观察染色结果。 所有免疫组化染色结

果均由 ２ 位高年资病理医师采用双盲法判定，每张

切片随机选取 ５ 个视野，以胞核和胞质中出现背景

清晰的棕黄色颗粒作为阳性结果，由阳性细胞百分

比和阳性强度共同决定其表达水平。 阳性细胞百分

比：≤５％ 为 ０ 分， ＞ ５％ ～ ２５％ 为 １ 分， ＞ ２５％ ～
５０％为 ２ 分， ＞ ５０％ ～ ７５％ 为 ３ 分， ＞ ７５％ 为 ４ 分；
阳性强度：阴性为 ０ 分，弱阳性为 １ 分，中度阳性为

２ 分，强阳性为 ３ 分。 阳性细胞百分比与阳性强度

评分乘积≥１ 分则认为 ＹＡＰ 呈阳性表达。
１． ３ 　 ＳＮＰ 的筛选 　 根据 Ｈａｐｍａｐ 数据库（ｈｔｔｐ： ／ ／
ｈａｐｍａｐ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ ）提供的中国汉族人群多

态性数据，在 ＹＡＰ 基因进行了标记单核苷酸多态性

（Ｔａｇ⁃ＳＮＰ）的筛选，要求最小等位基因频率（ｍｉｎｉ⁃
ｍｕｍ ａｌｌｅｌｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ，ＭＡＦ） ＞ ０. ０５，连锁不平衡相关

系数（ｒ２） ＞ ０. ８。 根据文献报道的可能与疾病相关

的 ＳＮＰ［５ － ６］，优先选择了 ｒｓ１１２２５１６３ 和 ｒｓ１８２０４５３
两个多态性位点进行分析。
１． ４　 ＳＮＰ 的分型 　 采用外周血 ＤＮＡ 提取试剂盒

提取 １２６ 例样本外周血白细胞 ＤＮＡ，试剂盒购自北

京天根生化科技（北京）有限公司。 采用 Ｔａｑｍａｎ 探

针法对 １２６ 例样本进行基因分型，基因分型在北京

赛默百合生物科技有限公司完成。 实验中设阴性对

照和阳性对照，基因分型没有成功的样本不再进行

重复实验。 实验中随机选取 ５％ＤＮＡ 质量和数量较

好的样本进行重复实验，以验证结果的准确性。 经

检测，所有重复样本基因分型结果的一致性为

１００％ 。
１． ５　 统计学处理 　 采用 Ｒ 软件（ ｖｅｒｓｉｏｎ３. ５. ０；ｈｔ⁃
ｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｒ⁃ｐｒｏｊｅｃｔ． ｏｒｇ）进行统计分析，采用 χ２ 检

验或 Ｆｉｓｈｅｒ 确切概率法分析病例组和对照组中 ＹＡＰ
蛋白表达水平的差异以及 ＹＡＰ 蛋白表达水平与年

龄、性别、肿瘤分化程度、淋巴结转移情况以及肿瘤

大小等临床病理特征之间的关系，Ｐ ＜ ０. ０５ 为差异

有统计学意义。 采用非条件性 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ 回归法计算

经年龄、性别调整后的比值比（ｏｄｄｓ ｒａｔｉｏｎ，ＯＲ）值以

及 ９５％ 置信区间（ ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ ｉｎｔｅｒｖａｌｓ，ＣＩ），用以评

估两个 ＳＮＰ 在共显性、显性、超显性、隐性和附加 ５
种遗传模式下与 ＹＡＰ 蛋白表达水平之间的关联性，
采用 Ｈａｐｌｏｖｉｅｗ ４. ２ 软件构建单体型，并分析单体型

与 ＹＡＰ 蛋白表达水平的关联性。

２　 结果

２． １　 ＹＡＰ 蛋白在 １２６ 例非贲门胃癌组织和 １０４ 例

癌旁正常组织中的表达情况　 在 １２６ 例非贲门胃癌

组织中，ＹＡＰ 蛋白表达阴性者 １６ 例（１２. ７％ ），阳性

者 １１０ 例（８７. ３％ ），其中，评分 １ 分者 ３７ 例，２ 分者

４０ 例，３ 分者 ３３ 例。 在 １０４ 例癌旁正常组织中，
ＹＡＰ 蛋白表达阴性者 ５７ 例（５４. ８％ ），阳性者 ４７ 例

（４５. ２％ ），其中，评分 １ 分者 ３５ 例，２ 分者 １１ 例，３
分者 １ 例。 统计分析得出，ＹＡＰ 蛋白在非贲门胃癌

组织中的表达水平高于其在癌旁正常组织中的表达

水平，差异有统计学意义（χ２ ＝ ４６. ６３０，Ｐ ＜ ０. ００１），
见图 １。

图 １　 ＹＡＰ 蛋白在非贲门胃癌组织

及癌旁正常组织中的表达情况 × １００

　 　 Ａ：阳性细胞百分比 ０ 分，阳性强度 ０ 分；Ｂ：阳性细胞百分比 １

分，阳性强度 １ 分；Ｃ：阳性细胞百分比 ２ 分，阳性强度 ２ 分；Ｄ：阳性

细胞百分比 ３ 分，阳性强度 ３ 分

２． ２　 ＹＡＰ 蛋白表达与临床病理特征的关系　 ＹＡＰ
蛋白表达水平与肿瘤分化程度呈负相关 （ Ｐ ＜
０. ０５），与性别、年龄、淋巴结转移及肿瘤大小无关

联（Ｐ ＞ ０. ０５），见表 １。
２． ３　 ＹＡＰ 基因多态性与其蛋白表达水平的关联性

　 统计结果显示，ＳＮＰ ｒｓ１１２２５１６３ 和 ｒｓ１８２０４５３ 在共

显性、显性、超显性、隐性和附加 ５ 种遗传模式下与

ＹＡＰ 蛋白表达水平之间无关联，见表 ２。
２． ４　 ＹＡＰ 单体型与蛋白表达水平的关联性　 使用

Ｈａｐｌｏｖｉｅｗ ４. ２ 软件对所研究的 ＳＮＰ 进行连锁不平

衡检验，计算 ＬＯＤ 值、连锁不平衡系数 Ｄ′，采用 Ｄ′
置信区间法构建单体型。 结果显示，所研究的 ＹＡＰ
基因 ２ 个 ＳＮＰ 位点之间未构成单体型块。
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表 １　 ＹＡＰ 蛋白表达与临床病理特征的关系［ｎ（％ ）］

临床特征 ｎ
ＹＡＰ

阳性

（ｎ ＝ １１０）
阴性

（ｎ ＝ １６）
χ２ 值 Ｐ 值

性别 ０． ２００ｂ

　 男性 ９７ ８７（８９． ７） １０（１０． ３）
　 女性 ２９ ２３（７９． ３） ６（２０． ７）
年龄 ０． ４７４ ０． ４９１
　 ＜ ６０ 岁 ７３ ６５（８９． ０） ８（１１． ０）
　 ≥６０ 岁 ５３ ４５（８４． ９） ８（１５． １）
淋巴结转移ａ ０． ２５０ ０． ６１７
　 有 ５９ ５３（８９． ８） ６（１０． ２）
　 无 ４５ ３９（８６． ７） ６（１３． ３）
分化程度 ５． ８４３ ０． ０１６
　 高、中 ５９ ４７（７９． ７） １２（２０． ３）
　 低 ６７ ６３（９４． ０） ４（６． ０）
肿瘤大小ａ ０． ７５８ｂ

　 ≥５ ｃｍ ４２ ３８（９０． ５） ４（９． ５）
　 ＜ ５ ｃｍ ６２ ５４（８７． １） ８（１２． ９）

　 　 ａ：内镜下咬钳组织无淋巴结转移情况和肿瘤大小情况；ｂ：性别

和肿瘤大小理论频数 ＜ ５，采用 Ｆｉｓｈｅｒ 确切概率法

３　 讨论

　 　 ＹＡＰ 是 Ｈｉｐｐｏ 肿瘤抑制通路中的核心组件，被
证实在肺癌、乳腺癌、大肠癌等多种恶性肿瘤中的表

达水平显著升高［７ － ９］。 此外，韩新影 等［１０］ 发现，
ＹＡＰ 蛋白在胃癌组织中的表达水平显著高于癌旁

组织（Ｐ ＜ ０. ０５）。 Ｙａｎ ｅｔ ａｌ［１１］ 同样在其研究中发

现，ＹＡＰ 蛋白在人胃癌细胞系 ＡＧＳ 中的表达水平显

著高于正常胃黏膜细胞，提示 ＹＡＰ 可能参与了胃癌

的发展。 但所有相关研究均未对胃癌的组织学类型

进行分类，这可能对研究结果造成偏倚。 胃癌分为

贲门癌和非贲门癌两类，贲门癌在流行病学、临床病

理特征及分子生物学特征等方面与食管癌相近，因
此，为了保持研究样本的均质性，本研究将病例限定

为非贲门胃癌。
　 　 本研究结果显示，ＹＡＰ 蛋白在非贲门癌组织中

的表达水平较正常胃组织显著升高，差异有统计学

意义（Ｐ ＜ ０. ００１），与上述学者相关研究结果相符，
说明 ＹＡＰ 可能参与了非贲门胃癌的发病过程。 Ｈａｎ
ｅｔ ａｌ ［１２］在其研究中发现，ＹＡＰ 蛋白在胃癌组织中的

表达水平显著高于癌旁正常胃组织，并且与年龄、肿
瘤分化程度、浸润深度、淋巴结转移及 ＴＮＭ 分期等

临床病理特征呈正相关。 本研究同样分析了 ＹＡＰ
蛋白表达水平与临床病理特征之间的关系，发现其

表达水平与肿瘤分化程度呈正相关（Ｐ ＜ ０. ０５），与
Ｈａｎ ｅｔ ａｌ ［１２］的研究结果一致。 这一结果刚好证实

了 ＹＡＰ 具 有 调 节 细 胞 分 化 程 度 的 生 物 学 功

能［１３ － １４］，肿瘤细胞分化程度越低提示患者预后越

差，换言之，可以推测 ＹＡＰ 在非贲门胃癌组织中的

表达水平越高，患者的预后越差，ＹＡＰ 蛋白表达水

平或许可能成为判断非贲门胃癌患者预后的指标。

表 ２　 ５ 种遗传模型下 ＳＮＰ ｒｓ１１２２５１６３、ｒｓ１８２０４５３ 与 ＹＡＰ 蛋白表达的关联性

ＳＮＰ 模型 基因型 阳性组［ｎ（％ ）］ 阴性组［ｎ（％ ）］ ＯＲ（９５％ ＣＩ） ａ Ｐ 值 ＡＩＣ 值 ＢＩＣ 值

ｒｓ１１２２５１６３ｂ 共显性 Ｃ ／ Ｃ ３７（３３． ９４） ７（４３． ７５） １ － ９６． ３３３ １１０． ４７５
Ｃ ／ Ｔ ５７（５２． ２９） ７（４３． ７５） １． ２１２（０． ３６８ ～ ３． ９９２） ０． ７４９
Ｔ ／ Ｔ １５（１３． ７６） ２（１２． ５０） １． ３０５（０． ２４５ ～ １０． ３７３） ０． ７７１

显性 Ｃ ／ Ｃ ３７（３３． ９４） ７（４３． ７５） １ － ９４． ３４０ １０５． ６５３
Ｃ ／ Ｔ ＋ Ｔ ／ Ｔ ７２（６６． ０６） ９（５６． ２５） １． ２３１（０． ３９３ ～ ３． ７５４） ０． ７１４

隐性 Ｃ ／ Ｃ ＋ Ｃ ／ Ｔ ９４（８６． ２４） １４（８７． ５０） １ － ９４． ４３６ １０５． ７４９
Ｔ ／ Ｔ １５（１３． ７６） ２（１２． ５０） １． １７８（０． ２５６ ～ ８． ７３３） ０． ８４９

超显性 Ｃ ／ Ｃ ＋ Ｔ ／ Ｔ ５２（４７． ７１） ９（５６． ２５） １ － ９４． ４２０ １０５． ７３４
Ｃ ／ Ｔ ５７（５２． ２９） ７（４３． ７５） １． １３８（０． ３７７ ～ ３． ５３３） ０． ８１８

附加 － － － １． １６４（０． ５１７ ～ ２． ７４４） ０． ７１９ ９４． ３４２ １０５． ６５５
ｒｓ１８２０４５３ｃ 共显性 Ｔ ／ Ｔ ７０（６４． ８１） ７（４６． ６７） １ － ９０． ２９８ １０４． ３５９

Ｇ ／ Ｔ ３４（３１． ４８） ８（５３． ３３） － ０． １５８
Ｇ ／ Ｇ ４（３． ７０） ０ － ０． ９９４

显性 Ｔ ／ Ｔ ７０（６４． ８１） ７（４６． ６７） １ － ８９． ８４２ １０１． ０９１
Ｇ ／ Ｔ ＋ Ｇ ／ Ｇ ３８（３５． １９） ８（５３． ３３） ０． ４９６（０． １５７ ～ １． ５３３） ０． ２２１

隐性 Ｔ ／ Ｔ ＋ Ｇ ／ Ｔ １０４（９６． ３０） １５（１００） － － － －
Ｇ ／ Ｇ ４（３． ７０） ０ － －

超显性 Ｔ ／ Ｔ ＋ Ｇ ／ Ｇ ７４（６８． ５２） ７（４６． ６７） １ － ８９． ０５２ １００． ３０１
Ｇ ／ Ｔ ３４（３１． ４８） ８（５３． ３３） ０． ４１８（０． １３１ ～ １． ２９９） ０． １３０

附加 － － － ０． ６６４（０． ２５８ ～ １． ７９６） ０． ４００ ９０． ６５６ １０１． ９０５

　 　 ａ：调整了年龄和性别因素；ｂ：ｒｓ１１２２５１６３ １ 例样本基因分型失败；ｃ：ｒｓ１８２０４５３ ３ 例样本基因分型失败
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本研究并未发现 ＹＡＰ 蛋白表达与性别、年龄、淋巴

结转移和肿瘤大小存在关联，与 Ｈａｎ ｅｔ ａｌ ［１２］的研究

结果不符，出现这一结果的原因可能有：第一，本研

究将胃癌类型限定为非贲门胃癌，而 Ｈａｎ ｅｔ ａｌ ［１２］的

研究并未区分贲门癌与非贲门癌，ＹＡＰ 蛋白在非贲

门胃癌组织中的表达水平可能不受性别、年龄、淋巴

结转移和肿瘤大小等因素的影响；第二，可能与本研

究纳入的样本量较小有关，因此本研究结果还需进

一步证实。
　 　 ＹＡＰ 蛋白由 ＹＡＰ 基因所编码，该基因位于人类

常染色体 １１ｑ２２. １［１５］。 本研究选择了 ＹＡＰ 基因中

ｒｓ１１２２５１６３ 和 ｒｓ１８２０４５３ 这两个 ＳＮＰ 进行研究，其
中 ｒｓ１１２２５１６３ 位于内含子区域，被发现与黑色素瘤

患者的存活率相关［５］，与携带 ＣＴ ＋ ＴＴ 基因型比较，
携带 ＣＣ 基因型患者存活率降低［ＣＣ ｖｓ． ＣＴ ＋ ＴＴ：
ＨＲ ＝ １. ７９， ９５％ ＣＩ ＝ １. １８ ～ ２. ７２， Ｐ ＝ ０. ００７ ］。
ｒｓ１８２０４５３ 位于可变区上游 ２ ｋｂ，Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ ［６］的研

究发现，ｒｓ１８２０４５３ 与中国妇女乳腺癌的发病相关，
与携带 ＡＡ 基因型的人比较，携带 ＣＣ 基因型的人患

乳腺癌的风险显着增加（ＯＲ ＝ ２. ０５，９５％ ＣＩ ＝ １. １９
～ ３. ５３，Ｐ ＝ ０. ００９）。 上述研究并未探讨疾病的发

生是否是由于两个 ＳＮＰ 引起蛋白表达的改变从而

致病，或研究的 ＳＮＰ 是否与其他已知致病 ＳＮＰ 之间

存在强连锁不平衡而与疾病的发生发展关联。
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血 Ｈｃｙ 水平对 ＰＣＯＳ 患者 ＦＥＴ 治疗流产风险的预测价值
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摘要　 目的　 探讨血同型半胱氨酸（Ｈｃｙ）水平对多囊卵巢

综合征（ＰＣＯＳ）患者行冻融胚胎移植（ＦＥＴ）治疗后流产的预

测价值。 方法　 回顾性分析首次行 ＦＥＴ 治疗的 ５３６ 例 ＰＣＯＳ
患者和 ５５０ 例输卵管因素非 ＰＣＯＳ 患者（对照组）临床资料，
比较两组间的基础资料和妊娠结局。 对 ＰＣＯＳ 患者中流产

组与活产组的基础资料进行比较，分析 Ｈｃｙ 对 ＰＣＯＳ 患者

ＦＥＴ 治疗后流产的预测价值。 结果 　 与对照组比较，ＰＣＯＳ
组的体质量指数（ＢＭＩ）、睾酮（Ｔ）、Ｈｃｙ、空腹胰岛素（ＦＩＮＳ）、
胰岛素抵抗的稳态模型（ＨＯＭＡ⁃ＩＲ）、总胆固醇（ＴＣ）、获卵

数及流产率升高，而高密度脂蛋白胆固醇（ＨＤＬ⁃Ｃ）、优质胚

胎率及活产率降低，差异有统计学意义（Ｐ ＜ ０. ０５）；与 ＰＣＯＳ
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患者中活产组比较，流产组患者 Ｈｃｙ、ＦＩＮＳ 及 ＨＯＭＡ⁃ＩＲ 升

高，差异有统计学意义（Ｐ ＜ ０. ０５）；Ｈｃｙ、ＦＩＮＳ、ＨＯＭＡ⁃ＩＲ 均

是 ＰＣＯＳ 患者流产的独立危险因素，且 Ｈｃｙ 对 ＰＣＯＳ 患者流

产的预测价值高于 ＦＩＮＳ 和 ＨＯＭＡ⁃ＩＲ，其 ＲＯＣ 曲线下面积

（ＡＵＣ）为 ０. ８２９（９５％ ＣＩ ＝ ０. ７５５ ～ ０. ９０２，Ｐ ＜ ０. ００１），最佳

临界值为 １５. ９７５ μｍｏｌ ／ Ｌ， 灵敏度 为 ７９. ０％ ， 特 异 度 为

８７. ４％ ，对 ＰＣＯＳ 患者流产具有较高的预测价值。 结论 　
ＰＣＯＳ 患者多伴有血 Ｈｃｙ 水平明显升高，血 Ｈｃｙ 水平对 ＦＥＴ
治疗后流产具有重要的预测价值。
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　 　 多囊卵巢综合征 （ ｐｏｌｙｃｙｓｔｉｃ ｏｖａｒｙ ｓｙｎｄｒｏｍｅ，
ＰＣＯＳ）是育龄期女性最常见的生殖内分泌疾病之

一，主要表现为排卵障碍、雄激素水平升高及卵巢多

囊样改变等，患病率为 ５％ ～１５％ ，其中 ３０％ ～ ４０％
的 ＰＣＯＳ 患者有过自然流产史，严重影响 ＰＣＯＳ 患者

的身心健康［１］。 目前 ＰＣＯＳ 患者易发生自然流产的

具体机制尚不明确。 同型半胱氨酸（ ｈｏｍｏｃｙｓｔｅｉｎｅ，
Ｈｃｙ）是在蛋氨酸循环期间形成的含硫氨基酸，是心
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