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【摘要】  不孕不育是全球健康的一个重要议题，越来越多的人希望通过辅助生殖技术实现生育。然而，在受精及妊

娠结局方面仍然存在诸多挑战。精子质量是影响辅助生殖成功率的关键因素，因此，精子质量的筛选对辅助生殖技术的

突破至关重要。目前，人工智能凭借其在图像识别领域的能力，为精子筛选提供了新的思路与方法。基于人工智能的模

型已经在精子形态、DNA质量及运动水平等指标的评估中进行了多项尝试，并有了一定的成果。本研究针对人工智能在

精子质量分析及精子优选中的应用情况进行综述，以期为未来人工智能的进一步发展，从而改善辅助生殖技术的受精率

和结局提供基础。
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【Abstract】  Infertility is a global health issue, and more and more people are hoping to have babies by means of
assisted reproductive technology. However, there are still many challenges in fertilization and pregnancy outcomes. Sperm
quality is a key factor affecting the success rate of assisted reproduction. Therefore, sperm quality screening is crucial for
achieving  breakthroughs  in  assisted  reproduction  technology.  At  present,  with  its  capabilities  in  the  field  of  image
recognition,  artificial  intelligence  (AI)  is  providing new ideas  and methods  for  sperm screening.  Various  attempts  have
been made with AI-based models to evaluate indicators such as sperm morphology, DNA quality, and motility level, and
some  results  have  been  achieved.  Herein,  we  reviewed  the  application  of  AI  in  sperm  quality  analysis  and  selection,
providing support for the future development of AI and the improvement in the fertilization rate and outcomes of assisted
reproductive technology.
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人类不孕不育是一种重要的生殖系统疾病，影响着

超过一亿人口，是15%～20%的夫妻需要面临的问题。其

中，男性病例比例达到了50%，并在最近几年内仍在持续

上升[1-3]。辅助生殖技术（assisted reproductive technology,

ART）近年来发展迅速，逐渐为公众所熟知，能够在一定

程度上解决这一难题。然而，尽管其应用日益广泛，仍面

临技术不完善、耗材垄断等挑战，现有的成功率仍不理

想，仅约为33%[4]，这不仅加重了患者的经济负担，也增加

了其身心压力。配子的质量是提高ART成功率的关键，

需要生殖科学医生筛选出使卵母细胞受精的高质量精

子，以保证受精的成功和胚胎的健康[5]。卵胞质内单精子

注射（intracytoplasmic sperm injection, ICSI）技术改变了

ART领域，它通过将单个精子注射入卵细胞中，使得即使

精子样本的相对质量较低，仍可实现正常受精和持续怀

孕[6]。尽管如此，注入的精子质量仍然是决定受精成功的

关键因素之一，低质量的精子可能对后代产生多种不良

影响。因此，对精子进行有效筛选，以确保后代健康，显

得尤为重要。通过对静态精子显微图像或动态精液视频

中精子的形态、浓度、DNA质量、运动等参数进行分析，

可以辅助医生进行精子质量评估，从而实现高质量精子

的筛选，提高男性不孕症的诊疗准确性与效率。

目前实验室中有各类精子选择技术，所有方法都能一

定程度上提高筛选精子的质量，但各有利弊，没有某种方

法体现出在临床应用上的绝对优势[7]。电泳、密度梯度离

心等方法简单、快速、经济，但同时有效率较低、可能损伤

精子的缺点。微流体分离等技术比之上述电泳等经典方
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法能一定程度提高效率和降低损害，并且操作标准化、自

动化，但有成本高、产量低等问题。透明带结合法可较真

实地模拟自然选择过程，但只适用于ICSI中。整体来讲，

现有的各种方法亟待进一步发展，其可靠性和准确性都有

待提高。目前最常用的方法仍是依据世界卫生组织发布

的精子评估标准，通过计算机辅助精子分析（computer-

assisted sperm analysis, CASA）在样本水平上进行运动评

估，然后再由生殖科胚胎学家进行目视评估[8]。这种评估

方式一方面依赖于胚胎学家本人的水平与经验，具有较强

主观性，不可避免地由于操作者本身素养的参差不齐造成

判断上的可变性；另一方面，由于ART需求量增加，会进一

步增加生殖科胚胎学家的工作量。此时人工智能的出现，

无疑是解决主观性和效率问题的最佳方案。

人工智能是计算机科学的一个重要分支，在临床应

用领域也取得了广泛的应用。人工智能可以通过大数据

学习，提取各种病理指标的相关关系和医生的诊断经验，

从而对相应的病例和图像等数据进行预测，辅助医生开

展各类检查与诊断[9]。人工智能强大的数据处理、图像

分析能力也有助于解决精子筛选领域现有的问题。本文

将对人工智能在包括精子形态、精子DNA质量和精子运

动这三个精子筛选领域中的应用进行总结。 

1     人工智能在精子形态分析中的应用

精子的形态是影响男性不育的重要因素，因此，精子

形态学是精子筛选中首要考虑的方面。精子主要由头部、

颈部、中段、主段和末段组成。由于光学显微镜难以观察

精子的末段，因此可以简化为头部和尾部。头部又可细分

为顶体和顶体后区，而尾部则包括中段和主段末段。针对

头部，需准确识别其形态，以判别其正常与异常，常见的异

常形态包括梨形头、锥形头、不定形头、圆头、大头和小

头等；对于尾部，则需识别无尾、短尾及尾部弯曲等情况；

而中段的评估则关注粗大、插入异常及过量残留胞浆等特

征。根据世界卫生组织的标准，样本中含有≥4%形态正

常精子的样本被认为是正常的[10]。在精子样本分析的预

处理阶段，由于未染色的精子可视程度较低，通常采用染

色方法以增加对比度，例如使用Rapi-Diff和Testsimplets等

染色剂[11-12]。然而，染色可能会影响精子的活力，因此可以

考虑使用相位对比显微镜、差分干涉对比（DIC）显微镜

（亦称数字全息显微镜）等替代采集技术[13]。

基于大数据模型的精子形态异常检测已取得显著的

研究进展。如表1所示，常用的精子头部形态异常数据集

包括：HuSHeM数据集，包含217张精子头部图像，依据形

态学特征将精子分为正常、锥形、梨形和无定形；SCIAN

数据集涵盖1 854张图像，并将精子划分为正常、锥形、梨

形、小型和无定形五类；SMIDS数据集包含17名受试者的

精子样本图像，并手动标注了正常、异常及非精子类别；

MHSMA数据库包括从235名参与者收集的不同样本中截

取的精子头部图片；HSMA-DA数据包含1 547张放大400

倍和600倍的精子图像，以及CHANG等手工标注了大量

精子的头部、细胞核和顶体的19张图像[16-17]。此外，新的

数据库仍在不断开发之中。

在此基础上，提出了多种机器学习和深度学习模型，

包括支持向量机（support vector machine, SVM）、卷积神

经网络（convolutional neural network, CNN）和深度神经

网络（deep neural network, DNN）[23]，这些模型近年来被广

泛应用。同时，这些模型在自身结构和精子特征提取方

面不断优化，其训练结果通常用准确度、精度和平均绝对

误差等指标进行评估（表2）。早期的算法大多直接使用

图像进行训练，但这显然不足以确保结果的准确性。因

此，学者们尝试通过提取不同形态特征，如头部面积、周
 

表 1    用于精子评估的数据集

Table 1    Datasets for sperm evaluation 

Source Time Name Target Content

GHASEMIAN F, et al.[14] 2015 HSMA-DS Morphology 1 547 images

CHANG V, et al.[15] 2017 / Morphology 19 images of 780×580 pixels, 264 sperm cells in total

CHANG V, et al.[16] 2017 SCIAN Morphology 1 854 images

SHAKER F, et al.[17] 2017 HuSHeM Morphology 216 images, 131×131 pixels

JAVADI S, et al.[18] 2019 MHSMA Morphology 1 540 images

ILHAN H O, et al.[19] 2020 SMIDS Morphology 3 000 images

WANG Y, et al.[20] 2019 / DNA 1 056 images

McCALLUM C, et al.[21] 2019 / DNA 1 064 images, 150×150 pixels

THAMBAWITA V, et al.[22] 2023 VISEM-Tracking Movement 20 videos, 29 196 frames of image in total

　/: No information was available in the published literature.
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长、宽度、长度、宽比、椭圆度、偏心率、对称性及流体

动力学系数等，结合机器学习方法进行精子异常的识别[16]。

随着深度学习技术的发展，RIORDON等[24]在HuSHeM和

SCIAN数据集的基础上，提出了精子形态分类的深度神

经网络模型，其精确度达到了78.5%～90.4%。而SHAKER

等[30]则进一步提出了精确的精子头、顶体和细胞核分割

方法，该模型对精子头、顶体和细胞核的分割精度分别达

到了0.92、0.84和0.87，标准差为0.05，显著提高了精子形

态分析的准确性。

更多的精子形态量化评估参数包括精子头部、颈部

和尾部的比例[31]等形态和运动特征的描述。ZONYFAR

等[32]提出了一种基于贝叶斯密度估计的精子头部检测模

型，并采用Hu矩[33]、泽尼克矩[34]和傅里叶参数对精子头部

形态进行描述，以实现精子的分类，准确率高达90%。

YANG等[35]创新性地利用精子的角度特征和运动距离等

参数，成功实现了在无染色状态下对活体精子的精准追

踪，同时完成了形态学与活力分析，其结果与技术员的人

工检测结果高度一致。然而，该方法未考虑精子参数的

地区差异，且对设备的要求较高，这在一定程度上限制了

其在临床中的广泛应用。因此，可以看出，虽然基于机器

学习或人工智能的自动评估技术在精子形态这一基础筛

选指标上已取得显著进展，但要在临床中真正应用，还需

进一步探索并突破现有模型的缺陷[36]。 

2     人工智能在精子DNA完整性分析中的应用

精子DNA在遗传中具有重要作用，不仅可以用于评

估不育症，还能预测人工授精和试管婴儿的成功率。化

疗药物、X线照射、吸烟和酗酒等因素均可能对精子DNA

造成损伤。DNA的完整性是一种定量、客观的精子质量

指标，与男性的生育能力密切相关，因此非常适合用于深

度学习模型的训练[37]。研究表明，虽然常规的DNA完整

性与ICSI的受精率、胚胎质量和怀孕率之间没有显著相

关性，但可能与自然流产率存在一定关联[38-39]。目前的分

析方法包括精子染色质结构分析和单细胞凝胶电泳等，

但由于染色处理会破坏精子的生存状态，因此不适合在

临床中应用，也不宜用于精子筛选[40]。

机器学习使得可以以非侵入性方式评估DNA的完整

性。正如前文所述，利用精子形态学的人工智能模型已

经相对成熟，因此研究者们开始尝试将精子形态与

DNA之间的关系联系起来，利用精子的形态特征对

DNA进行分析。最早将二者关联的研究出现在2008年，

当时首次发现DNA与液泡之间存在反比相关性 [41 ]。随

后，有研究表明正常形态的精子百分比与DNA碎片指数

（DFI）之间存在相关性[42]。尽管单个精子形态与DNA质

量之间的关系尚需进一步确认，但研究仍在不断取得进

展。例如，头部形状异常和顶体形态均被发现与DFI相

关，经过训练后可作为DNA质量评估的标准[20，43]。ZHANG

等[44]发现符合DNA形态参数标准的精子，其DNA碎片率

较低。然而，需要注意的是，这种方法的可靠性仍需进一

步验证，同时采用人工智能技术也面临模型可解释性方

面的挑战。

该领域的数据库包括McCALLUM等[21]提出的1 064

 

表 2    用于精子筛选的人工智能模型

Table 2    Artificial intelligence models for sperm screening 

Source Time Model Target Sperm observation method Performance

ILHAN H O, et al.[19] 2020 CNN Morphology HE staining The highest accuracy rate reached 87%.

MIRSKY S K, et al.[23] 2017 SVM Morphology Interference microscope The precision exceeded 90%.

RIORDON J, et al.[24] 2019 CNN Morphology HuSHeM, SCIAN dataset The accuracy rate reached 94.1% (HuSHeM)
　and 62.0% (SCIAN).

JAVADI S, et al.[18] 2019 CNN Morphology MHSMA dataset The accuracy rate reached 84.74% (acrosome),
　83.86% (head), and 94.65% (vacuole).

NOY L, et al.[25] 2023 CNN DNA Acridine orange staining The MAE was 0.05.

McCALLUM C, et al.[21] 2019 CNN DNA Acridine orange staining The accuracy rate for prediction in 10 ms reached 86%.

WANG Y, et al.[20] 2019 Regression model DNA Acridine orange staining The accuracy rate reached 82.7%.

VALIUŠKAITĖ V, et al.[26] 2020 R-CNN Movement VISEM database The accuracy rate reached 91.77% and the MAE was 2.92.

HICKS S A, et al.[27] 2019 CNN Movement VISEM database The lowest MAE was 8.786.

GOODSON S G, et al.[28] 2017 SVM Movement CASA analysis The accuracy rate was 89.9%.

LEE R, et al.[29] 2022 U-Net Testicular sperm
　sampling

LIVE/DEAD fixable aqua
　dead cell staining

The sensitivity was 86.1% and the F1 score was 85.2%.

　CNN: convolutional neural network; SVM: support vector machine; HE: hematoxylin-eosin staining; MAE: mean absolute error.
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张健康捐献者的明场精子数据集，以及WANG等[20]提供

的包含1 056 张精子明场图像及相应DNA荧光染色图像

的数据集。人工智能模型能够通过精子图像分析精子

DNA碎片，目前已有的方法包括卷积神经网络（CNN）和

线性回归等（表2）。在上述数据集的基础上，McCALLUM

等[21]提出了一种基于深度神经网络的精子DNA质量预测

模型，并证明了直接利用精子细胞图像及算法模型辅助

医生进行高DNA质量精子筛选的可行性。WANG等[20]

则通过线性回归与非线性回归的方法验证了精子DNA碎

片率与精子形态之间的相关性。NOY等[25]提出了一种基

于深度学习的无标签定量相位成像精子细胞DNA碎片率

预测模型，该模型的高置信度预测结果的平均绝对误差

为0.05，且90百分位数的平均绝对误差为0.1。然而，要使

此类方法完全适用于临床，仍需克服成像质量和图像解

析度等挑战。总之，这类模型有望在未来的卵子内ICSI

过程中被应用，以优化胚胎学家的选择。此外，未来还可

以将其他DNA质量指标（如彗星实验COMET和TUNEL）

的相关参数与图像分析结果结合，运用于人工智能模型，

从而对精子DNA质量进行综合判断。 

3     人工智能在精子运动评估中的应用

精子运动评估是人类生殖医学中评估男性生育能力

的重要诊断工具，也是筛选精子过程中的关键参数，直接

关系到精子能否与卵子结合，从而顺利完成受精过程。

根据世界卫生组织的建议，精子运动可分为进行性、非进

行性和不活动性三种类型，以相应类型精子的百分比作

为评估指标[45]。通常，使用高速相机和频闪照明对精子

运动进行显微分析[46]。在健康样本中，A+B级运动精子的

百分比应超过32%。自20世纪80年代引入计算机辅助精

子分析（CASA）以来，该技术极大地便利了精子运动的评

估，能够高效、客观地分析从显微镜下捕获的精子图像，

获取精子速度等运动相关数据[8]。然而，由于精液样本中

其他细胞的干扰以及精子轨迹的交叉等因素，最终结果

并不完全可靠。此外，近年来成像技术不断革新，新型精

子运动测量方法相继被提出。例如，傅立叶分析能够进

行信号转换，敏感地检测精子尾部的摆动频率[47]。采用

带有部分空间相干照明的数字全息显微镜等新型技术，

可以实现精子的自动检测和跟踪，从而有效表征精子运

动性[48]。

人工智能技术同样被应用于精子运动的分析，通过

视频监测精子运动状态，以确定精液样本是否适合人工

授精程序。常用的数据集如表1所示，其中包括由85个

640×480、50 FPS的精子运动视频构成的VISEM数据

集 [ 2 6 ]，以及包含20个手工标注的30 s精子运动视频和

用于无监督学习的无标注视频的VISEM-Tracking数据

集等[22]。

现有的精子运动分析方法同样包括基于经典机器学

习的精子追踪技术[27，49]，以及基于CNN、区域卷积神经网

络（R-CNN）等的运动水平评估方法（表2）。传统的经典

方法包括HESAR等[50]提出的基于改进的高斯混合概率数

据关联（GM-PHD）滤波器的多精子追踪技术，以及基于

概率数据关联（PDA）滤波器的多精子追踪方法 [51 ]。其

中，后者通过对精子的时空相关概率权重进行迭代计算，

并根据权重进行重采样[52]，以此估计和预测精子的位置

及运动速度，从而提高算法在噪声等不确定性因素影响

下的鲁棒性。HICKS等[27]对比了经典机器学习方法与基

于深度学习的前向、非前向及不动精子的百分比预算模

型，证实了综合利用视频中多帧信息或结合光流方法的

神经网络算法在该应用中取得了领先效果。近年来，神

经网络技术也被应用于这一领域，例如利用CNN判断视

频中目标运动轨迹是精子还是非精子，并将精子部分用

于运动水平的估测[49]。VALIUŠKAITĖ等[26]采用R-CNN进

行精子头部检测，并通过精子头部的移动速度来评估其

运动水平，最终实现的精子头部检测准确率为91.77%，实

际与预测精子头部活力之间的Pearson相关性达到0.999。

然而，遮挡、伪影及视频边界的影响可能会干扰识别。考

虑到不同医院之间采样规范的差异，未来需要在临床精

子数据上进一步验证。ZHANG等[49]开发了一种基于单

精子定位与追踪的机器人临床注射技术，该技术能够在

不损害精子活力的情况下实现精确控制，进而完成人工

授精的临床注射。

由此可见，深度学习可以有效通过精子视频分析评

估其运动水平。但现有的算法还需改进，以适应较长或

画面较大的视频分析工作，并解决感受野和杂质细胞影

响等问题。但整体来说，现有的人工智能方法在该领域

可以完成快速高效的精子运动分析工作，辅助医生进行

基础的精子评估与筛选工作。 

4     人工智能在挑选睾丸取精的稀有精子用
于ICSI中的应用

由前文可知，深度学习已广泛应用于精液样本显微

成像下的精子质量评估及DNA片段识别，从而辅助在胞

质内ICSI中选择高质量精子。然而，需要注意的是，在不

育男性中，约有15%患有无精子症，这是男性不育症中最

严重的一种，即精液中没有可检测精子。在无精子症男

性中，40%为非阻塞性无精子症（NOA），即精子存在缺
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陷。为了帮助这些夫妇通过体外受精（IVF）实现怀孕，通

常会采用一种称为微睾丸精子提取（micro-TESE）的方

法，直接从睾丸中提取精子。随后，恢复的精子将通过

ICSI注射到卵母细胞中，以实现受精和怀孕，最终期望能

够获得健康的活产。在LEE等[29]的最新的研究中，提出了

一种基于U-Net的睾丸活检显微镜图像精子识别方法。

该方法利用掺杂于NOA患者睾丸活检样本中的荧光染料

来定位精子位置，从而提高该场景下的精子检测准确

率。最终，该模型的灵敏度达到86.1%，F1评分为85.2%。

人工智能在这一领域的应用仍处于初期阶段，未来需要

进一步探讨不同人工智能模型与精子处理方法所对应的

灵敏度及可行性，以评估其在临床应用中的潜力。 

5     讨论

总体而言，人工智能在医学领域的应用正日益广泛，

尤其在医学数据与影像分析等方面展现出巨大的潜力。

此外，人工智能也被应用于男性辅助生殖技术中的精子

选择[53]。精子筛选是当前解决男性不育问题的重要突破

口，如何高效、准确地筛选出高质量精子，成为提高胚胎

质量和改善妊娠结局的关键因素，对后续的辅助生殖过

程至关重要。

目前，已有多种方法可用于精子选择，例如上游分层

法和密度梯度离心法。然而，这些方法仍然存在一定的

主观性和不确定性。结合人工智能技术对精子活性进行

评估，可以有效减少因技术人员水平差异所带来的影响，

使评估过程更加客观、精准且具有一致性，同时也能提高

工作效率[54]。例如在ICSI精子挑选的过程中，人工智能能

够对精子进行实时评估，从而辅助工作人员的操作。

值得注意的是，近年来新方法不断涌现，例如微流体

技术能够有效选择高质量精子。通过控制流体动力学，

在直径为毫米的毛细血管内模拟女性生殖道的pH值、温

度及微收缩区域的几何形状等生理条件[55]，非运动精子

和碎片精子沿初始流线流动并从一个出口排出，而活动

精子则有机会沿平行流线流动并从另一个独立出口排

出，从而实现精子选择的目的。此外，微流体系统可用于

捕获并进行单个精子的电分析，以表征精子鞭毛的拍频

及各种刺激对其频率的影响，这些数据为人工智能的深

度学习提供了重要基础，进而在精子选择中发挥巨大潜

力。类似的细胞分选技术，如磁激活细胞分选和荧光激

活细胞分选，也可以与人工智能深度学习算法相结合，以

提高精子选择的效率[6]。

从技术发展趋势来看，建立精子形态学、动力学以及

精子多功能指标的多模态人工智能模型，结合微流控、自

动化、机器人等技术，实现精子的自动筛选将在未来成为

可能[19]。

然而，未来仍有许多亟待解决的问题。在进一步提

高精度方面，许多研究目前依赖于已有的数据库，以提升

模型的准确度。尽管取得了一定的成效，但整体而言，提

升空间仍然有限。因此，未来的重点应放在如何优化输

入数据上，包括染色方法、图像捕获及图像裁剪等方面，

以减少数据提取过程中可能产生的误差，以及对模型的

干扰。此外，人工智能模型的具体实施也面临着巨大的

挑战，例如获取患者的信任、获得必要的批准、将人工系

统有效集成到现有工作流程中，以及在异质人群中验证

模型的有效性。尽管各类模型在实验中展现出了强大的

能力，但仍需通过临床案例来证明其实际应用效果。只

有解决上述问题，才能实现基于人工智能的精子筛选技

术在临床实践中的大规模应用。
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