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  摘 要:目的 探究食管癌组织同源框基因B9(HOXB9)和SRY相关高迁移率族盒基因4(SOX4)与临床

病理特征、预后的关系。方法 选取2018年2月至2021年2月在该院接受治疗的食管癌患者100例作为研究

对象。采用免疫组织化学法测定 HOXB9、SOX4表达。采用 Kaplan-Meier法探究食管癌患者食管癌组织

HOXB9和SOX4表达与预后之间的联系,采用COX回归模型分析影响食管癌患者预后的因素。结果 与癌

旁组织相比,食管癌组织HOXB9、SOX4阳性表达率显著升高(P<0.05)。HOXB9、SOX4表达与TNM分期、
淋巴结转移情况有关(P<0.05)。随访3年,死亡36例,存活64例,3年总体生存率为64.00%(64/100)。死

亡组食管癌组织HOXB9、SOX4阳性表达率高于存活组(P<0.05)。食管癌组织 HOXB9、SOX4阳性表达患

者3年生存率显著低于阴性表达患者(P<0.05)。COX回归模型分析发现,TNM分期、淋巴结转移、HOXB9、
SOX4是影响食管癌患者预后的危险因素(P<0.05)。结论 食管癌组织中 HOXB9、SOX4阳性表达增加,与

患者临床病理特征、预后密切相关。
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Abstract:Objective To

 

explore
 

the
 

relationship
 

between
 

Homeobox
 

B9(HOXB9),SRY-related
 

high-
mobility

 

group
 

box
 

4(SOX4)
 

and
 

clinicopathological
 

features
 

and
 

prognosis
 

in
 

esophageal
 

carcinoma
 

tissues.
Methods A

 

total
 

of
 

100
 

patients
 

with
 

esophageal
 

cancer
 

who
 

were
 

treated
 

in
 

the
 

hospital
 

from
 

February
 

2018
 

to
 

February
 

2021
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

research
 

objects.The
 

expression
 

of
 

HOXB9
 

and
 

SOX4
 

was
 

measured
 

using
 

immunohistochemistry.The
 

relationship
 

between
 

HOXB9,SOX4
 

and
 

prognosis
 

in
 

esophageal
 

cancer
 

pa-
tients

 

was
 

analyzed
 

using
 

Kaplan-Meier
 

method.The
 

prognostic
 

factors
 

of
 

esophageal
 

cancer
 

patients
 

were
 

an-
alyzed

 

using
 

COX
 

regression
 

model.Results The
 

positive
 

expression
 

rates
 

of
 

HOXB9
 

and
 

SOX4
 

in
 

esophage-
al

 

cancer
 

tissues
 

were
 

greatly
 

higher
 

than
 

those
 

in
 

adjacent
 

tissues
 

(P<0.05).The
 

expression
 

of
 

HOXB9
 

and
 

SOX4
 

was
 

associated
 

with
 

TNM
 

staging
 

and
 

lymph
 

node
 

metastasis(P<0.05).After
 

a
 

3-year
 

follow-up,36
 

cases
 

died
 

and
 

64
 

survived,with
 

an
 

overall
 

3-year
 

survival
 

rate
 

of
 

64.00%
 

(64/100).The
 

positive
 

expression
 

rates
 

of
 

HOXB9
 

and
 

SOX4
 

in
 

esophageal
 

cancer
 

tissues
 

of
 

the
 

death
 

group
 

were
 

higher
 

than
 

those
 

of
 

the
 

sur-
vival

 

group
 

(P<0.05).The
 

3-year
 

survival
 

rates
 

of
 

patients
 

with
 

positive
 

expression
 

of
 

HOXB9
 

and
 

SOX4
 

in
 

esophageal
 

cancer
 

tissues
 

were
 

significantly
 

lower
 

than
 

those
 

of
 

patients
 

with
 

negative
 

expression
 

of
 

HOXB9
 

and
 

SOX4
 

(P<0.05).COX
 

regression
 

model
 

showed
 

that
 

TNM
 

staging,lymph
 

node
 

metastasis,HOXB9
 

and
 

SOX4
 

were
 

risk
 

factors
 

for
 

prognosis
 

of
 

patients
 

with
 

esophageal
 

cancer
 

(P<0.05).Conclusion The
 

positive
 

expression
 

of
 

HOXB9
 

and
 

SOX4
 

in
 

esophageal
 

carcinoma
 

tissues
 

increases,which
 

is
 

closely
 

related
 

to
 

clinico-
pathological

 

features
 

and
 

prognosis.
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  食管癌作为全球范围内高发的消化道恶性肿瘤, 是全球第八大常见癌症类型,病死率相对较高,其中
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鳞状细胞癌是最普遍的类型,占90%以上[1-2]。食管

癌主要发生在食道内层组织,多发于50岁以上人群,
其病因较为复杂,目前尚未完全阐明,其症状包括吞

咽困难、呕吐、反酸、喉咙痛等,会增加患者的心理负

担,影响患者康复和生活质量[3]。由于早期食管癌缺

乏典型临床特征,多数患者确诊时已处于中晚期,临
床治疗效果较差[4]。食管癌患者临床以手术治疗为

主要手段,通过切除病灶能够在一定程度上预防病情

的持续恶化,以延长患者生存周期,然而手术后易发

生复发转移,进一步加重患者病情,对患者预后产生

不利影响[5-6]。因此,寻找有效的肿瘤标志物评估食

管癌患者预后对改善患者生存期具有重要意义。近

年来,有研究发现,同源框基因B9(HOXB9)和SRY
相关高迁移率族盒基因4(SOX4)作为重要的转录因

子,在多种恶性肿瘤的发生发展中发挥关键作用。

HOXB9已经被证实在乳腺癌、胃癌及肝癌等多种肿

瘤中呈高表达,并与肿瘤的预后密切相关[7-8]。SOX4
是一个转录因子,属SOX家族成员,在多种肿瘤进程

中扮演重要角色,能影响肿瘤发展、肿瘤血管生成及

化疗 药 物 的 敏 感 性 等[9]。尽 管 已 有 研 究 揭 示 了

HOXB9和SOX4在多种肿瘤中的表达特征及其与预

后的关系[7-9],而目前关于二者在食管癌组织中的表

达研究还鲜见报道,考虑到 HOXB9、SOX4表达的变

化可能反映了食管癌的发病机制和病理生理过程,本
研究聚焦于探究食管癌组织中 HOXB9及SOX4的

表达情况与临床病理特征、预后之间的关系,旨在进

一步揭示食管癌的发病机制,以期为食管癌开发新的

治疗策略提供理论依据。

1 资料与方法

1.1 一般资料 选取2018年2月至2021年2月在

本院接受治疗的食管癌患者100例作为研究对象,其
中男56例,女44例;年龄45~68岁,平均(58.56±
5.15)岁;肿瘤最大径:最大径<5

 

cm
 

57例,最大径≥
5

 

cm
 

43例;TNM分期[10]:Ⅰ~Ⅱ期62例,Ⅲ~Ⅳ期

38例;分化程度:中高分化62例,低分化38例;淋巴

结转移:有转移32例,无转移68例。纳入标准:(1)
食管癌组符合《食管癌诊疗规范(2018年版)》诊断标

准[11];(2)经病理学检查证实,为鳞状细胞癌;(3)符合

食管癌切除术治疗指征;(4)术前未进行过放化疗、抗
肿瘤治疗;(5)年龄>18岁;(6)预计生存时间>1年。
排除标准:(1)合并其他恶性肿瘤;(2)既往接受过治

疗;(3)合并心脑血管疾病;(4)合并重要脏器功能障

碍。本研究已获取本院伦理审查委员会的批准(批准

号:伦审KY180125),且所有参与研究的食管癌患者

及其家属均已知情并签署了相应的同意文件。

1.2 研究方法

1.2.1 组织样本获取 食管癌根治手术过程中取患

者食管癌组织、癌旁组织(距癌变区域边缘>5
 

cm),
甲醛水溶液固定,石蜡包埋,制作5

 

μm切片用于后续

研究。

1.2.2 免疫组织化学法检测 HOXB9、SOX4表达 
采用EnVision两步法,用免疫组织化学试剂盒将切

片后的组织样本进行二甲苯脱蜡、乙醇水化、磷酸盐

缓冲液(PBS)冲洗,微波修复抗原,过氧化氢封闭液密

封孵 化 10
 

min,PBS 冲 洗,分 别 加 入 稀 释 后 的

HOXB9、SOX4抗体孵育60
 

min,加入二抗,孵化30
 

min后冲洗,加入3,3-二氨基联苯胺溶液染色处理,
脱水封片后显微镜下观察。将阳性染色细胞百分率

得分(<10%为0分,10%~30%为1分,>30%~
60%为2分,>60%为3分)和细胞染色强度得分(无
着色为0分,淡黄色为1分,浅褐色为2分,深褐色为

3分)乘积≥3分判定为阳性表达[12]。
1.2.3 随访 对所有食管癌患者出院后实施为期3
年的术后随访,随访至2024年2月或患者死亡,随访

率100%,采用门诊定期复查与电话访谈的方式,随访

过程中详细记录患者的生存状况,将患者分为存活组

和死亡组。

1.3 统计学处理 采用SPSS27.0软件进行数据处

理,计数资料以例数或百分比表示,组间比较采用χ2

检验;采用Kaplan-Meier法分析探究食管癌患者食管

癌组织HOXB9、SOX4表达与预后之间的联系;采用

COX回归模型分析影响食管癌患者预后的因素。
P<0.05为差异有统计学意义。

2 结  果

2.1 HOXB9、SOX4表达比较 食管癌组织、癌旁组

织 中 HOXB9 的 阳 性 表 达 率 分 别 为 54.00%、
23.00%;SOX4 的 阳 性 表 达 率 分 别 为 53.00%、

21.00%。与癌旁组织相比,食 管 癌 组 织 HOXB9、

SOX4阳性表达率显著升高(χ2=20.294、21.965,均
P<0.05)。见表1、图1。

2.2 HOXB9、SOX4的表达与临床病理特征的关系
 

HOXB9、SOX4表达与年龄、性别等指标无关(P>
0.05),与TNM 分期、淋巴结转移有关(P<0.05)。
见表2。

表1  HOXB9、SOX4表达比较[n(%)]

组别 n
HOXB9

阳性 阴性

SOX4

阳性 阴性

食管癌组织 10054(54.00)46(46.00) 53(53.00)47(47.00)

癌旁组织 10023(23.00)77(77.00) 21(21.00)79(79.00)

χ2 20.294 21.965

P <0.001 <0.001

2.3 死亡组和存活组 HOXB9、SOX4表达 随访3
年,死 亡 36 例,存 活 64 例,3 年 总 体 生 存 率 为
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64.00%(64/100)。与存活组相比,死亡组食管癌组

织HOXB9、SOX4阳性表达率升高(χ2=12.803、
17.146,均P<0.05)。见表3。

  注:A为食管癌组织中 HOXB9;B为癌旁组织中 HOXB9;C为食管癌组织中SOX4;D为癌旁组织中SOX4。

图1  食管癌组织、癌旁组织中 HOXB9、SOX4表达(×200)

表2  HOXB9、SOX4的表达与临床病理特征的关系
 

[n(%)]

临床病理特征 n
HOXB9

阳性(n=54) 阴性(n=46) χ2 P

SOX4

阳性(n=53) 阴性(n=47) χ2 P

年龄(岁) 0.915 0.339 0.191 0.662

 <60 53 31(57.41) 22(47.83) 26(49.06) 27(57.45)

 ≥60 47 23(42.59) 24(52.17) 27(50.94) 20(42.55)

性别 0.506 0.477 0.075 0.784

 男 56 32(59.26) 24(52.17) 29(54.72) 27(57.45)

 女 44 22(40.74) 22(47.83) 24(45.28) 20(42.55)

肿瘤最大径(cm) 0.809 0.368 0.525 0.469

 <5
 

57 33(61.11) 24(52.17) 32(60.38) 25(53.19)

 ≥5 43 21(38.89) 22(47.83) 21(39.62) 22(46.81)

TNM分期 9.560 0.002 20.096 <0.001

 Ⅰ~Ⅱ期 62 26(48.15) 36(78.26) 22(41.51) 40(85.11)

 Ⅲ~Ⅳ期 38 28(51.85) 10(21.74) 31(58.49) 7(14.89)

淋巴结转移 6.053 0.014 18.597 <0.001

 是 32 23(42.59) 9(19.57) 27(50.94) 5(10.64)

 否 68 31(57.41) 37(80.35) 26(49.06) 42(89.36)

分化程度 2.069 0.150 2.539 0.111

 中/高分化 62 30(55.56) 32(69.57) 29(54.72) 33(70.11)

 低分化 38 24(44.44) 14(30.43) 24(45.28) 14(29.79)

表3  不同预后患者 HOXB9、SOX蛋白阳性表达

   比较[n(%)]

组别 n HOXB9阳性 SOX4阳性

死亡组 36 28(77.78) 29(80.56)

存活组 64 26(40.63) 24(37.50)

χ2 12.803 17.146

P <0.001 <0.001

2.4 
 

食管癌患者癌组织中HOXB9、SOX4的表达与

预后的关系 食管癌组织 HOXB9、SOX4阳性表达患

者3年生存率分别为46.30%(25/54)、43.40%(23/

53),阴性表达患者3年生存率分别为84.78%(39/46)、
87.23%(41/47)。见 图2、3。食 管 癌 组 织 HOXB9、
SOX4阳性表达患者3年生存率显著低于阴性表达患

者(Log-Rank
 

χ2=16.355、21.223,均P<0.05)。
2.5 COX回归模型分析食管癌预后的影响因素 
将食管癌预后情况作为因变量(1=死亡,0=存活),
将HOXB9(1=阳性,0=阴性)、SOX4(1=阳性,0=
阴性)、TNM分期(1=Ⅲ~Ⅳ期,0=Ⅰ~Ⅱ期)、淋巴

结转移(1=是,0=否)作为自变量。TNM 分期、淋巴

结转移、HOXB9、SOX4是影响食管癌预后的危险因

素(P<0.05)。见表4。
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表4  食管癌预后的影响因素

影响因素
单因素分析

HR 95%CI P

多因素分析

HR 95%CI P

HOXB9 3.565 1.736~7.319 0.001 2.537 1.545~4.166 <0.001

SOX4 2.987 1.617~5.516 <0.001 2.437 1.535~3.870 <0.001

TNM分期 2.064 1.190~3.580 0.010 1.973 1.297~3.001 0.001

淋巴结转移 2.428 1.304~4.519 0.005 2.063 1.296~3.283 0.002

图2  HOXB9对食管癌患者预后的生存曲线图

图3  SOX4对食管癌患者预后的生存曲线图

3 讨  论

  食管癌是临床上常见的消化道恶性肿瘤,是导致

全球癌症患者死亡的主要原因之一。相关研究显示,
早期食管癌患者可以通过手术获得较好的临床疗效,
而晚期食管癌患者通常治疗后5年生存率仅在30%左

右[13]。由于食管癌的发病机制尚不明确,缺乏特异性

指标反映患者临床特征及预后效果,因此,寻找反映食

管癌患者临床特征及预后效果的有关肿瘤标志物,对于

改善食管癌患者预后、制订个体化治疗方案有重要的临

床意义,可为食管癌的精准治疗提供新思路。

HOXB9属于 HOX家族成员之一,可调控细胞

分化和增殖,参与多种肿瘤疾病的发生和发展,且表

达水平各异。既往研究已揭示其在多种肿瘤中的异

常表达及其与预后的相关性,如袁帅[15]研究表明,

HOXB9过表达与肺腺癌患者的预后不良相关,提示

HOXB9在肺腺癌中可能发挥促癌作用,影响患者的

生存结局。YUAN等[16]研究发现,HOXB9在结肠癌

细胞和组织中的 mRNA和蛋白水平表达均较高,通
过靶向SRSF3可促进结肠癌进展,进一步证实了

HOXB9在结肠癌中的致癌特性。LI等[17]研究表明,

HOXB9在胃组织中的高表达对胃癌患者的生存和预

后起重要作用。ZHANG等[18]研究表明,HOXB9在

胃癌中具有致癌作用,阻断 HOXB9可以通过下调

CDK6和细胞周期相关基因导致 G1 期细胞周期停

滞,起到抗肿瘤的作用。在本研究中,食管癌组织

HOXB9阳性表达率升高,HOXB9表达与 TNM 分

期、淋巴结转移情况有关,提示了 HOXB9在食管癌

细胞恶变的过程中可能发挥一定作用,并与食管癌的

恶性程度相关。相关研究显示,HOXB9可调节免疫

细胞浸润,诱导肿瘤细胞上皮间质转化(EMT),影响

细胞增殖或是促进血管生成,在调节抗肿瘤免疫反应

中发挥作用[19]。死亡组食管癌组织 HOXB9阳性表

达率高于存活组,与既往研究在其他肿瘤中发现的

HOXB9高表达与不良预后相关的结论一致,表明

HOXB9
 

在不同肿瘤类型中可能具有相似的促癌机

制,均与肿瘤的恶性进展和患者预后密切相关,提示

HOXB9阳性可能会增加食管癌患者死亡风险。推测

其可能的原因为 HOXB9高表达可能通过促进EMT
参与食管癌肿瘤侵袭,促进肿瘤的生长,从而影响患

者的预后[18-19]。本研究在食管癌中验证了 HOXB9
的预后价值,并发现其与临床病理特征的关系,临床

医生可根据 HOXB9表达情况评估食管癌患者的病

情并制订治疗方案。但 HOXB9在分子水平上的具

体作用机制尚未完全阐明,有待开展动物及临床实

验,进一步验证
 

HOXB9在食管癌发生发展中的作

用,为临床转化研究奠定基础。
SOX4在细胞分化、生长过程的转录调控中发挥

着重要作用,其作为癌症治疗的潜在靶点具有重要意

义[20]。然而,目前关于针对
 

SOX4
 

的靶向治疗策略

的研究仍处于起步阶段。SOX4在不同癌症中表达水

平不同,可能与癌症的发展有关[21]。SOX4在结直肠

癌、胃癌、乳腺癌等中被发现呈高表达,其水平与疾病

的分化程度、临床分期和淋巴结转移等病理特征相

关[22]。蔡文静等[23]研究表明,乳腺癌组织中SOX4
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蛋白阳性表达率高于癌旁正常组织,可能参与乳腺癌

组织转移,并可作为预测乳腺癌转移的潜在生物标志

物。相关研究显示,抑制SOX4的表达能够增强凋亡

标志物Cleaved-Caspase-3的表达水平,SOX4可通过

阻碍 食 管 癌 细 胞 凋 亡 来 加 速 食 管 癌 的 进 展[24]。

ZHANG等[25]研究表明,SOX4表达可预测早期食管

鳞状细胞癌患者淋巴结转移的风险。SOX4能够激活

肿瘤细胞中促进EMT的信号传导路径,导致E-钙黏

蛋白表达下降,增强肿瘤细胞的浸润与转移能力,从
而在癌症发展中起到推动作用[26]。既往研究虽在不

同肿瘤中观察到了SOX4的异常表达,但对其与临床

病理特征关联的研究相对较少。在本研究中食管癌

组织SOX4阳性表达率升高,SOX4表达与TNM 分

期、淋巴结转移情况有关,提示在食管癌的发展过程

中SOX4可能发挥促癌基因作用,参与病情进展。死

亡组食管癌组织SOX4阳性表达率高于存活组,提示

SOX4阳性可能会增加食管癌患者预后死亡风险。推

测其可能的原因为SOX4可能通过激活 Wnt/β-cate-
nin等信号通路,促进食管癌细胞的增殖和转移能力,
导致患者预后不良[27]。但本研究尚未对此进行深入

探讨,后续研究可进一步挖掘SOX4对食管癌患者预

后的机制。
朱强等[28]研究表明,101例食管癌患者随访3年

期间死亡33例,总生存率为67.33%。本研究结果显

示,随访3年,死亡36例,存活64例,3年总体生存率

为64.00%,与以往研究接近,表明食管癌3年预后较

差。本研究结果显示,食管癌组织 HOXB9、SOX4阳

性表达患者3年生存率显著低于阴性表达患者,提示

HOXB9、SOX4阳性会降低食管癌患者生存率,临床

需密切关注 HOXB9、SOX4表达异常患者,以改善食

管癌 患 者 预 后。COX 回 归 模 型 分 析 结 果 显 示,

HOXB9、SOX4、TNM 分期、淋巴结转移是影响食管

癌患者预后的危险因素,提示 HOXB9、SOX4阳性表

达可能预示着预后不良,二者可能作为促癌因子在食

管癌的发生发展中发挥作用。
综上所述,HOXB9、SOX4在食管癌组织中阳性

表达增加,且与临床病理特征、预后密切相关。尽管

本研究取得了一定的进展,但仍存在许多问题需要进

一步深入研究和探讨,本研究样本量较小,且关于

HOXB9、SOX4参与食管癌发生发展的具体机制还未

明确。未来应加强对
 

HOXB9、SOX4
 

促癌作用分子

机制的深入研究,利用基因编辑技术、蛋白质组学和

代谢组学等手段,全面解析 HOXB9、SOX4在食管癌

细胞中的信号网络和调控机制,为开发针对 HOXB9、

SOX4
 

的靶向治疗药物提供更精确的靶点,为改善食

管癌患者的生存质量提供新的思路。
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2018-2024年上海某综合性医院临床分离真菌的分布及耐药性分析
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  摘 要:目的 分析上海市某综合性三级甲等医院2018-2024年临床分离真菌的分布情况及耐药特征,
为临床标本规范送检及合理使用抗真菌药物提供依据。方法 回顾性分析上海市东方医院南院2018-2024
年分离的非重复真菌菌株,采用质谱检测系统进行鉴定,结合ITS测序技术进行复核。参照2022年美国临床

和实验室标准化协会推荐标准进行微量肉汤稀释法药敏试验。结果 2018-2024年分离的8
 

220株真菌中,
呼吸道标本分离菌株占65.05%,其中94.44%为念珠菌属,非白念珠菌占33.20%。对临床确诊侵袭性念珠菌

及丝状真菌1
 

177株进行药敏试验,光滑念珠菌对棘白菌素药物的耐药率为1.1%,热带念珠菌对棘白菌素药

物的耐药率为30.4%,近平滑念珠菌对氟康唑的耐药率为12.5%,曲霉复合群对抗真菌药物高度敏感。对棘

白菌素耐药的热带念珠菌主要为fks1基因的T1960C突变。结论 临床分离的真菌以念珠菌属为主,非白念

珠菌的比例较高。对棘白菌素耐药的热带念珠菌在医院内定植后,其分离率明显增高。
关键词:真菌; 热带念珠菌; fks基因; 耐药分析
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Abstract:Objective 

 

To
 

analyze
 

the
 

distribution
 

and
 

drug
 

resistance
 

characteristics
 

of
 

clinically
 

isolated
 

fungi
 

in
 

a
 

comprehensive
 

tertiary
 

hospital
 

in
 

Shanghai
 

from
 

2018
 

to
 

2024,and
 

to
 

provide
 

a
 

basis
 

for
 

the
 

clinical
 

standardization
 

of
 

specimen
 

submission
 

and
 

the
 

rational
 

use
 

of
 

antifungal
 

drugs.Methods A
 

retrospective
 

a-
nalysis

 

was
 

conducted
 

on
 

the
 

non-repetitive
 

fungal
 

strains
 

in
 

South
 

Hospital
 

of
 

Shanghai
 

Oriental
 

Hospital
 

from
 

2018
 

to
 

2024.The
 

mass
 

spectrometry
 

detection
 

system
 

was
 

used
 

for
 

identification,and
 

the
 

ITS
 

sequen-
cing

 

technology
 

was
 

used
 

for
 

review.The
 

microbroth
 

dilution
 

method
 

for
 

drug
 

susceptibility
 

testing
 

was
 

car-
ried

 

out
 

in
 

accordance
 

with
 

the
 

recommended
 

standards
 

of
 

the
 

Clinical
 

and
 

Laboratory
 

Standards
 

Institute
 

in
 

2022.Results A
 

total
 

of
 

8
 

220
 

fungal
 

strains
 

were
 

isolated
 

from
 

2018
 

to
 

2024,and
 

the
 

isolates
 

from
 

respirato-
ry

 

tract
 

specimens
 

accounted
 

for
 

65.05%.Among
 

them,94.44%
 

of
 

the
 

isolated
 

strains
 

were
 

Candida,and
 

non-
albicans

 

Candida
 

accounted
 

for
 

33.20%.Drug
 

susceptibility
 

tests
 

were
 

performed
 

on
 

1
 

177
 

strains
 

of
 

clinically
 

diagnosed
 

invasive
 

Candida
 

and
 

filamentous
 

fungi.The
 

drug
 

resistance
 

rate
 

of
 

Candida
 

glabrata
 

to
 

echinocan-
din

 

drugs
 

was
 

1.1%,30.4%
 

of
 

Candida
 

tropicalis
 

showed
 

resistance
 

to
 

echinocandin
 

drugs,the
 

drug
 

resistance
 

rate
 

of
 

Candida
 

parapsilosis
 

to
 

fluconazole
 

was
 

12.5%,and
 

the
 

Aspergillus
 

fumigatus
 

complex
 

was
 

highly
 

sen-
sitive

 

to
 

antifungal
 

drugs.The
 

echinocandin-resistant
 

Candida
 

tropicalis
 

was
 

mainly
 

the
 

T1960C
 

mutation
 

in
 

the
 

fks1
 

gene.Conclusion Candida
 

is
 

the
 

main
 

fungus
 

isolated
 

clinically,and
 

the
 

proportion
 

of
 

non-albicans
 

candida
 

is
 

relatively
 

high.The
 

isolation
 

rate
 

of
 

Candida
 

tropicalis
 

strains
 

resistant
 

to
 

echinocandin
 

has
 

in-
creased

 

significantly
 

after
 

nosocomial
 

colonization.
Key

 

words:fungi; Candida
 

tropicalis; fks
 

gene; drug
 

resistance
 

analysis
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