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[摘要] 目的　探讨体重指数(BMI)、性激素及卵泡刺激素受体(FSHR)基因 rs2268361和 rs2349415位点的单核苷酸多

态性(SNP)与多囊卵巢综合征(PCOS)发病风险的相关性。方法　收集2021年3－8月山西医科大学第一医院生殖医学科门

诊就诊的 213例PCOS患者(PCOS组)与 207名健康对照者(对照组)的外周血，随机收集PCOS组与对照组各 32例卵泡液。

计算PCOS组与对照组的BMI；采用免疫化学发光法检测两组外周血卵泡刺激素(FSH)、黄体生成素(LH)、雌二醇(E2)、

睾酮(T)、孕酮(P)和泌乳素(PRL)水平；采用聚合酶链式反应(PCR)和高分辨熔解曲线(HRM)分析两组 FSHR 基因

rs2268361和 rs2349415位点多态性；采用实时定量PCR检测两组外周血及卵巢颗粒细胞FSHR mRNA表达水平。结果　LH

与LH/FSH呈明显正相关(r=0.88，P<0.05)；PCOS组BMI、E2、LH、LH/FSH、T水平明显高于对照组(P<0.05)，FSH水平

明显低于对照组(P<0.001)；HRM 分析显示，PCOS 组 rs2349415 位点 CC、CT、TT 基因型频率分别为 55.9%、34.3% 和

9.8%，对照组分别为 68.6%、23.2% 和 8.2%，PCOS 组 C、T 等位基因频率分别为 73.0%、27.0%，对照组分别为 80.2%、

19.8%，两组基因型频率及等位基因频率比较差异均有统计学意义(P<0.05)；PCOS组卵巢颗粒细胞中FSHR mRNA表达水

平明显高于对照组(P=0.004)，其中 rs2349415 TT 基因型 FSHR mRNA 表达水平高于 CC(P=0.002)和 CT 基因型(P=0.035)。

结论　高水平的BMI、LH、E2及 rs2349415位点T等位基因可增加PCOS的发病风险。
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[Abstract] Objective　To investigate the association between body mass index (BMI), sex hormone and single nucleotide 

polymorphisms (SNPs) of follicle-stimulating hormone receptor (FSHR) gene rs2268361 and rs2349415 and its correlation with the 

risk of polycystic ovary syndrome (PCOS). Methods　Peripheral blood was collected from 213 PCOS patients and 207 healthy 

controls, attending the Department of Reproductive Medicine at the First Hospital of Shanxi Medical University, and 32 follicular 
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fluids were randomly collected from each of the PCOS and control groups from March to August 2021. Calculation of BMI of the 

PCOS and control groups; The levels of follicle-stimulating hormone (FSH), luteinizing hormone (LH), estradiol (E2), testosterone 

(T), progesterone (P) and prolactin (PRL) in peripheral blood of the two groups were detected by immunochemiluminescence 

method. Polymerase chain reaction (PCR) and high-resolution melting curve (HRM) were used to analyze the polymorphisms of 

rs2268361 and rs2349415 in FSHR of the two groups. Quantitative real-time PCR was used to detect the expression of FSHR gene 

mRNA in peripheral blood and ovarian granulosa cells. Results　There was a strong positive correlation between LH and LH/FSH

(r=0.88, P<0.05); The levels of BMI, E2, LH, LH/FSH and T in PCOS group were significantly higher than those in control group

(P<0.05); FSH level was significantly lower than that of control group (P<0.001). HRM analysis showed the frequencies of CC, CT 

and TT genotypes at rs2349415 were 55.9%, 34.3% and 9.8% in PCOS group and 68.6%, 23.2% and 8.2% in control group, 

respectively. The frequencies of C and T alleles were 73.0% and 27.0% in PCOS group and 80.2% and 19.8% in control group, 

respectively. There were significant differences in genotype frequencies and allele frequencies between the two groups (P<0.05); The 

expression level of FSHR mRNA was higher in ovarian granulosa cells in PCOS group than in control group (P=0.004), the expression 

level of FSHR mRNA in rs2349415 TT genotype was higher than that in CC (P=0.002) and CT (P=0.035) genotype. Conclusion　
High levels of BMI, LH, E2 and T allele of rs2349415 increased the risk of PCOS. 

[Key words] polycystic ovary syndrome; follicle stimulating hormone receptor; single nucleotide polymorphism; sex hormones

多 囊 卵 巢 综 合 征 (polycystic ovary syndrome，
PCOS)是育龄妇女常见的内分泌及代谢疾病[1-3]，全

球患病率为 4%~18%[4-5]，我国的患病率约为 5.6%[6]，

占无排卵性不孕症的75%[7]，且发病率呈逐年上升趋

势。PCOS临床表现为月经稀发或闭经、无排卵性不

孕、肥胖、痤疮和多毛等[8-9]。远期并发症有代谢性

疾病、子宫内膜癌、糖尿病、高血压及不良的妊娠

结局等[9-10]，严重危害女性的生活质量和生育能力，

是生殖领域面临的巨大挑战之一[11]。目前普遍认为，

PCOS的发生与遗传、环境、生活习惯及心理健康等

密切相关，但其发病机制及影响因素至今尚未完全

阐明、诊断标准尚未统一[12]，因此，进一步探讨

PCOS的易感基因及多态性对于更好地了解该疾病具

有重要意义。PCOS的临床表现具有高度异质性，其

发生发展与机体紊乱的激素水平密切相关[13]，肥胖

也会增加特定妊娠和分娩并发症的风险[14]。越来越

多的证据表明，PCOS是一种多基因复杂病[15-16]，而

卵泡刺激素受体(follicle stimulating hormone receptor，
FSHR)基因异常在 PCOS 发病中扮演了重要角色。

FSHR基因的 rs2268361和 rs2349415是与PCOS具有显

著 关 联 的 单 核 苷 酸 多 态 性 (single nucleotide 
polymorphism， SNP) 位点[17]，目前国内外已针对

FSHR基因SNP位点的多态性进行了广泛研究，但结

论存在一些矛盾[18]，主要体现在FSHR基因多态性与

PCOS是否具有相关性及其机制方面。本研究通过分

析 PCOS 患者与健康对照者的外周血及卵泡液、检

测体重指数(body mass index，BMI)及血清性激素指

标，探究 FSHR 基因 rs2268361 和 rs2349415 位点的多

态性分布，以及该基因不同基因型个体卵巢颗粒细

胞中 FSHR mRNA 的表达水平及其与PCOS 发病的关

系，以期为 PCOS 的早期诊断及治疗提供相关分子

标志。

1　资料与方法

1.1　研究对象　本研究为病例对照研究。选择 2021
年 3—8月在山西医科大学第一医院生殖医学科诊治

的 213 例 PCOS 患者作为 PCOS 组。纳入标准：(1)
PCOS 诊断符合 2003 年《鹿特丹共识》 [19]；(2)年龄

20~40 岁女性；(3)非妊娠育龄期；(4)近 3 个月内未

服用过影响激素变化的药物。排除标准[20]：(1)其他

原因导致的高雄激素表现或月经异常；(2)临床确诊

为高泌乳素血症、甲状腺功能障碍、糖尿病等疾病；

(3)严重脏器功能不全、恶性肿瘤等疾病；(4)伴有子

宫疾病、反复流产、染色体异常等。同期纳入同一

医院中身体健康、由于输卵管因素或男方因素来院

检查的207名健康非PCOS女性作为对照组。采用随

机号码表法(即利用随机号码表抽取样本的方法)从
上述PCOS 组与对照组中随机收集实施体外受精-胚
胎移植者的卵泡液各32例(选择取卵日穿刺的第1个

直径≥16 mm 的卵泡，尽量减少卵泡液中混入血液，

拾卵后收集废弃的卵泡液)，比较两组 FSHR mRNA
相对表达量。本研究已获山西医科大学伦理委员会

审批(批准号：2021GLL87)，所有研究对象均已签署

知情同意书。

1.2　研究方法

1.2.1　指标检测与外周血DNA提取　测量所有受试

者的身高、体重，计算 BMI。所有受试者于月经周

期第 2~5天(月经稀发或闭经者在B超检查无优势卵

泡时)，清晨空腹静息10 min后采集外周静脉血。非

抗凝管采血 5 ml，EDTA抗凝管采血 2 ml。非抗凝血

于 30 min内 4000 r/min离心 10 min，取上清液，采用

免疫化学发光全自动生化分析仪及配套试剂盒(日本

东曹株式会社)检测血清性激素六项[卵泡刺激素

(follicle stimulating hormone， FSH)、 黄 体 生 成 素
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(luteinizing hormone， LH)、雌二醇 (estradiol， E2)、
睾酮(testosterone，T)、孕酮(progesterone，P)、泌乳

素(prolactin，PRL)]的水平。抗凝血采集后放置于

4 ℃冰箱保存，并在3 d内采用全血DNA提取试剂盒

(美国 OMEGA 公司)抽提全血 DNA，利用微量核酸

测定仪测定样本浓度与纯度，选择吸光度值A260/A280

比值为 1.8~2.1， A260/A230>1.5 的 DNA 样本，置于

-20 ℃低温冰箱备用。

1.2.2　DNA扩增与基因分型　利用Primer 5.0软件和

NCBI 数据库进行 FSHR 基因 SNP 位点 rs2268361 和

rs2349415 的引物设计。引物序列：rs2268361，上游

5'-TGGCTTTGATGCTGTGAGAC-3'，下游 5'-CAACA-
TCCACCAATGAAAGATC-3'；rs2349415，上游 5'-AA-
ACTTTATTCATAAAAACAGGTG-3'，下游5'-ATCTA-
GGACAGTGTCACTGAACTAC-3'。采用聚合酶链式

反应(PCR)扩增 DNA：10 μl 的 PCR 反应体系中 2×
Taq Master Mix 5 μl，模板 DNA 1 μl，上下游引物

(10 μmol/L)各 0.1 μl，高低温内标 MIX 0.2 μl，LC 
Green 0.8 μl，去离子水2.8 μl补充至10 μl；热循环参

数：95 ℃ 5 min；95 ℃ 30 s、52 ℃ 30 s、72 ℃ 7 s，循

环 35次；72 ℃ 7 min，95 ℃ 30 s，25 ℃ 2 min，94 ℃ 
30 s，24 ℃ 4 min。使用高分辨熔解曲线分析(HRM)
系统(美国 Idaho Technology 公司)进行基因分型，所

有结果均经双人核对并对有疑问的样本进行测序验

证。为保证准确的基因分型结果，每个 SNP 位点的

基因型随机选择 3 个样本，对 PCR 产物进行测序验

证。测序由北京华大基因科技有限公司完成。

1.2.3　外周血总RNA提取与实时定量聚合酶链反应

(qRT-PCR)　Trizol 法提取总 RNA，利用琼脂糖凝胶

电泳分析RNA完整性及是否存在污染，利用微量核

酸测定仪测定样本浓度和纯度，选择吸光度值A260/
A280 比值在 1.8~2.1，A260/A230>1.5 的 RNA 样本，置于

-80 ℃低温冰箱保存，检测合格的样本采用反转录

试剂盒(日本 TaKaRa 公司)反转录为 cDNA。FSHR 基

因引物序列：上游5'-GTGCATTCAATGGAACCCAAC-
TAGA-3'， 下 游 5'-TCCGTGGAAAACATCATTAGGC-3'。
用SYBR Green® Premix Ex TaqTM Ⅱ试剂盒(日本TaKaRa
公司)进行 qRT-PCR 反应，每个样本设置 3 个复孔。

采用实时定量 PCR 仪(美国 Thermo Fisher Scientific 公
司)检测FSHR mRNA的表达水平。用内参β-actin、目

的基因 FSHR 基因相对拷贝数，计算 2-ΔΔCt，比较

PCOS组与对照组FSHR基因mRNA相对表达量。

1.2.4　卵巢颗粒细胞总RNA提取与 qRT-PCR　收集

受试者取卵日穿刺的第1个直径≥16 mm的卵泡(尽量

减少血液混入)，并将卵泡液混匀后置于 15 ml 离心

管中，1500 r/min离心 10 min，将红细胞层上方的白

色絮状物吸出，置于 1.5 ml EP 管中，添加红细胞裂

解液 500 µl，充分震荡，冰上静置 5 min。加 1 ml PBS
重悬沉淀，1500 r/min离心5 min，弃上清，重复2~3
次至沉淀为白色。使用Trizol法提取卵泡液中颗粒细

胞总 RNA，反转录为 cDNA，进行 qRT-PCR 反应，

并计算FSHR基因mRNA相对表达量。

1.3　指标分析　比较两组间各临床指标的差异，并

分析各指标之间的相关关系；比较两组 FSHR 基因

rs2268361和 rs2349415位点的基因型和等位基因频率

分布；在探究单一变量与 PCOS 发病的关系时，因

无法消除其余指标对 PCOS 发病的影响，本研究以

年龄、BMI、E2、P、PRL、LH、FSH、LH/FSH为自

变量，以是否发生 PCOS 为因变量，构建多因素

logistic回归方程分析性激素、BMI、SNPs与PCOS发

生的相关性；采用 qRT-PCR 检测 PCOS 组与对照组

外周血和部分受试者卵泡液中卵巢颗粒细胞中FSHR 
mRNA 水平，探究 rs2349415 位点不同基因型是否影

响FSHR mRNA的表达水平。

1.4　统计学处理　采用 SPSS 26.0和R语言对数据进

行统计分析。计量资料以x±s表示，组间比较采用独

立样本 t检验；计数资料以例(%)表示，组间比较采

用 χ2检验。采用多因素 logistic回归分析PCOS发生易

感的影响因素。P<0.05为差异有统计学意义。

2　结　　果

2.1　两组临床指标间的关系　Pearson 相关分析显

示，LH 与 LH/FSH 呈明显正相关(r=0.88，P<0.05)，
FSH 与 LH/FSH 呈弱负相关(r=-0.30，P<0.05)；其他

指标之间两两相关系数均较低(中位数0.06)，且差异

无统计学意义，表明各指标间相互独立(图1)。
2.2　两组临床指标比较　PCOS 组体重、BMI、E2、

LH、T 及 LH/FSH 均明显高于对照组(P<0.05)，而

FSH 水平明显低于对照组(P<0.001)；两组年龄、身

高、PRL、P 水平比较差异无统计学意义(P>0.05，
表1)。
2.3　两组 FSHR SNP 位点基因型和等位基因频率分

布比较　HRM 检测结果显示，对照组 FSHR 基因

rs2268361 和 rs2349415 多 态 性 位 点 符 合 Hardy-
Weinburg 平衡。PCOS 组与对照组 rs2268361 位点的

CC、CT、TT 3种基因型频率及C、T等位基因频率

差异均无统计学意义(P>0.05)；两组 rs2349415 位点

的 CC、CT、TT 基因型频率(χ2=7.529，P=0.023)及
C、T 等位基因频率(χ2=6.044，P=0.014)差异有统计

学意义(表2)。
2.4　多因素 logistic回归分析PCOS发生的相关因素　

多因素 logistic 回归分析显示，高水平的 BMI(OR=
1.112， 95%CI 1.059~1.167)、 E2(OR=1.009， 95%CI 
1.003~1.014)、 LH(OR=1.178， 95%CI 1.114~1.247) 均为
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PCOS 发生的独立危险因素，而相对高水平的 FSH
(OR=0.832，95%CI 0.768~0.901)则可降低 PCOS 的发

生风险(P<0.05)；与 rs2349415 位点 CC 基因型相比，

携带 CT 基因型可增加 PCOS 的发生风险(P=0.009)；
经校正年龄、BMI后，rs2349415位点CT基因型仍为

PCOS发生的独立危险因素(OR=1.933，95%CI 1.275~
2.932)(图2)。
2.5　两组 rs2349415 位点的多态性及 FSHR mRNA 表

达水平　在外周血中，FSHR mRNA 水平在 PCOS 组

与对照组间、在 rs2349415 位点 CC、CT、TT 3 个基

因型间差异均无统计学意义(图3A、B)；在卵巢颗粒

细胞中，PCOS 组 FSHR mRNA 水平明显高于对照组

(P=0.004)， rs2349415 位 点 上 TT 基 因 型 的 FSHR 

mRNA 表达水平高于 CC 和 CT 基因型，差异有统计

学意义(P=0.002；P=0.035；图3C、D)。

3　讨　　论

调整生活方式已逐渐被公认为是 PCOS 的一线

治疗方法，可缓解患者的代谢功能紊乱并改善生殖

障碍[21]。在 PCOS 的发生发展过程中，肥胖既是临

床特征，又参与PCOS病理机制形成的各个环节[22]。

肥胖女性性激素结合球蛋白水平下降[23]，可使雄激

素水平升高，进而破坏排卵功能[24]。本研究 PCOS
组的BMI明显高于对照组，进一步提示肥胖是导致

PCOS易感性增高的原因之一，建议肥胖PCOS患者

通过减重来达到有效的干预。PCOS组LH、LH/FSH

BMI. 体重指数；E2. 雌二醇；P. 孕酮；FSH. 卵泡刺激素；TT. 总睾酮；PRL. 泌乳素；LH. 黄体生成素；CT. ΔΔCt值

图1　临床指标间散点图及其Pearson相关系数

Fig.1　Scatter diagram of clinical indicators and Pearson correlation coefficient
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及T水平较对照组明显升高，而FSH水平明显下降，

与以往的研究结果基本一致[25]。雄激素为卵泡发育

与成熟所必需的条件，但 PCOS 患者异常增高的雄

激素水平反而阻碍了优势卵泡的发育，雄激素过量

也可能提示 PCOS 的潜在易感性增加[26]。本研究中

PCOS患者E2水平明显升高，除与患者体内雌酮(E1)
明显增多，与 E2相互转化外，也可能与 PCOS 患者

基础窦卵泡数量较多、所分泌的雌激素增加有关。

LH和FSH属于糖蛋白激素，可直接作用于卵巢，提

高颗粒细胞活性进而加速卵泡发育。PCOS患者垂体

对促性腺激素释放激素的敏感性增加，分泌过量的

LH，临床上LH/FSH≥2，可辅助诊断PCOS[27]。本研

究各临床指标间相关性分析显示，LH与LH/FSH呈

明显的正相关，而 FSH 与 LH/FSH 呈弱负相关，提

示高LH水平紊乱对于协助PCOS诊断更具敏感性。

遗传因素在 PCOS 发病中的作用越来越受到关

注。最近的全基因组关联研究(genome-wide association 
studies，GWAS)发现了18种与PCOS明显相关的遗传

变异[18]，包括DENND1、INSR、FSHR、LHCGR等基

因或附近的变异。FSHR基因位于2p16.3，由10个外

显子和 9 个内含子组成，是促卵泡激素和性腺发育

功能的受体。一项跨种族的 Meta 分析结果显示，

FSHR的SNP位点 rs2268361 T等位基因和 rs2349415 T
等位基因增加了 PCOS 的发病风险[28]；针对泰国妇

女的大多数研究并未证实FSHR多态性增加PCOS的

易 感 性[28]； 中 国 女 性 的 GWAS-Meta 研 究 发 现 ，

rs2268361 与中国妇女 PCOS 易感性明显相关[29]；一

项针对中国南方汉族的研究发现，在卵巢多囊样变

与非多囊样变组间 SNP 位点 rs2268361 GG 基因型的

等位基因分布存在明显差异，而在 rs2349415位点上

则未发现明显差异[30]。在本研究人群中，FSHR基因

rs2268361 位点的等位基因型分别为 CC、CT 和 TT，

PCOS 组中最小等位基因频率 C 为 48.6%，该位点多

态性与 PCOS 易感性无明显相关，与一项涉及中国

和澳大利亚的跨种族Meta分析发现不一致[28]，提示

可能在不同人群、种族、民族和地域间存在一定的

遗传互作；rs2349415 位点的等位基因组成 CC、CT
和 TT 3 种基因型，PCOS 组中最小等位基因频率 T
为 27.0%，明显高于对照组的 19.8%(P=0.014)，提示

在本研究人群中， rs2349415-T 等位基因增加了

PCOS的发病风险。

FSHR主要由卵巢颗粒细胞分泌，颗粒细胞在原

始卵泡的启动和生长发育中起着重要的调控作用[31]。

本研究发现，两组外周血中FSHR mRNA表达水平差

异无统计学意义，而在卵巢颗粒细胞中 PCOS 组

FSHR mRNA表达水平明显高于对照组(P=0.014)。此

外，本研究检测了 rs2349415位点不同基因型个体卵

巢颗粒细胞中 FSHR mRNA 的表达水平，结果发现

TT 基因型个体 FSHR mRNA 表达水平高于 CC 和 CT
基因型，提示不同的基因型可影响 FSHR 的表达。

FSHR基因的多态性一方面影响PCOS的易感性，另

一方面也影响了促排卵治疗时 FSHR 对外源性 FSH
的敏感性[18]，FSH-FSHR相互作用可促进卵巢颗粒细

胞分化及卵泡成熟[32-33]，可能影响PCOS的发生，因

表1　PCOS组与对照组临床指标比较(x±s)
Tab.1　Comparison of clinical indicators between the PCOS and 
control groups (x±s)

指标

年龄(岁)

身高(m)

体重(kg)

BMI(kg/m2)

FSH(U/L)

LH(U/L)

T(ng/dl)

PRL(μg/L)

E2(ng/L)

P(μg/L)

LH/FSH

PCOS组
(n=213)

28.7±4.1

1.61±0.05

66.18±10.66

25.35±4.10

6.97±3.90

7.67±5.44

55.41±30.38

19.93±23.42

53.90±41.60

0.65±0.92

1.24±1.23

对照组
(n=207)

29.3±5.0

1.62±0.05

61.55±10.30

23.76±3.92

8.75±3.77

5.03±3.46

49.13±23.33

19.37±22.52

40.22±29.50

0.60±0.45

0.70±1.21

t

-1.480

1.277

4.524

4.047

-4.759

5.978

2.377

0.248

3.899

0.767

4.756

P

0.138

0.202

<0.001

<0.001

<0.001

<0.001

0.018

0.804

<0.001

0.443

<0.001

PCOS. 多囊卵巢综合征；BMI. 体重指数；FSH. 卵泡刺激素；

LH. 黄体生成素；T. 睾酮；PRL. 泌乳素；E2. 雌二醇；P. 孕酮

表2　PCOS组与对照组FSHR基因型和等位基因频率分布

比较[例(%)]
Tab.2　Comparison of frequency distribution of FSHR genotypes 
and alleles between PCOS and control groups [n(%)]

SNP位点

rs2268361

基因型

CC

CT

TT

等位基因

C

T

rs2349415

基因型

CC

CT

TT

等位基因

C

T

PCOS组
(n=213)

50(23.5)

107(50.2)

56(26.3)

207(48.6)

219(51.4)

119(55.9)

73(34.3)

21(9.8)

311(73.0)

115(27.0)

对照组
(n=207)

49(23.7)

108(52.2)

50(24.1)

206(49.8)

208(50.2)

142(68.6)

48(23.2)

17(8.2)

332(80.2)

82(19.8)

χ2

0.269

0.072

7.529

6.044

P

0.874

0.788

0.023

0.014

SNP. 单核苷酸多态性；PCOS. 多囊卵巢综合征
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此，在辅助生殖促排卵用药中，有望依据患者FSHR
基因 rs2349415位点不同基因型使用不同剂量的外源

性FSH，从而指导临床用药。

综上所述，本研究发现，高水平的 BMI、E2、

LH以及 rs2349415 T等位基因是PCOS发生的危险因

素，不同的基因型可影响卵巢颗粒细胞FSHR mRNA

BMI. 体重指数；FSH. 卵泡刺激素；LH. 黄体生成素；T. 睾酮；PRL. 泌乳素；E2. 雌二醇；P. 孕酮；SNP. 单核苷酸多态性

图2　Logistic回归分析临床指标和SNP位点比值比(OR)的森林图

Fig.2　Logistic regression analysis of odds ratio (OR) of clinical indicators and genotypes of SNP

PCOS. 多囊卵巢综合征；A. PCOS组与对照组外周血的FSHR mRNA表达；B. rs2349415位点不同基因型个体外周血的FSHR mRNA表

达；C. PCOS组与对照组卵巢颗粒细胞的FSHR mRNA表达；D. rs2349415位点不同基因型个体卵巢颗粒细胞的FSHR mRNA表达

图3　两组间及 rs2349415位点不同基因型个体的外周血及卵巢颗粒细胞中的FSHR mRNA表达水平

Fig.3　FSHR mRNA expression levels in peripheral blood and ovarian granulosa cells of PCOS and control groups and individuals with 
different genotypes at rs2349415
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的表达，为 PCOS 的早期筛查与治疗提供了潜在分

子标志，对阐明 PCOS 的发病机制，以及早期识别

与管理提供理论基础。本研究仍存在局限性：纳入

的样本量偏小，且为单一的医疗中心。但是本研究

为 PCOS 的早期筛查提供了一定的科学依据，未来

应联合多中心以扩大样本量及地域范围，以期获得

更全面的研究结果，对 PCOS 患者乃至整个家庭及

社会均有重要意义。
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