
■背景资料
念珠菌被认为是
人类的常见菌群, 
但越来越多的报
道发现念珠菌与
慢性胃炎和胃溃
疡有密切的关系. 
因白色念珠菌具
有高度的遗传多
样性 ,  所以必须
深入了解其基因
型及变异和进化
方向 ,  以便更精
确了解其流行病
学意义.
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Abstract
AIM: To detect the genetic profiles of Candida 
albicans (C. albicans) strains in the digestive tract 
of dyspeptic patients by multilocus sequence 
typing (MLST), and to explore whether lesion 
of the gastric mucosa is closely related to the 
genotype of C. albicans. 

METHODS: A total of 111 oral swab samples 
and 102 gastric mucosa samples were collected 
from patients with gastritis or gastric ulcer. 
In addition, 162 oral swab samples collected 
from healthy volunteers were used as a control 
group. Candida species isolates from separate 
samples were identified by amplifying the ITS1-
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■研发前沿
现今对病原菌进
化分支研究多采
用 多 位 点 序 列
分型(multilocus 
sequence typing, 
MLST)方法 ,  用
于研究细菌的流
行病学、群体生
物学、致病性和
进化 ,  为传染病
的临床诊断和流
行病学监测提供
依据 ,  对临床和
公共卫生有重要
意义.

5.8S-ITS2 region sequence. C. albicans isolates 
were characterized and analyzed by multilocus 
sequence typing, and submitted to the C. albicans 
MLST database. The phylogenetic tree was 
constructed by the method of unweighted-
pair group method using average linkages 
(UPGMA) to analyze the relationship between 
the evolutionary clades and gastric mucosal 
inflammation lesion.

RESULTS: In the oral mucosa swab samples 
of the control group and patient group, the 
positive rates of Candida spp. were 29.6% vs 
36.0%, and the constitute ratios of C. albicans 
were 64.6% vs 95%, respectively. In the gastric 
samples of the patient group, the positive rate 
of Candida spp. was 41.4%, and the constituent 
ratio of C. albicans was 97.8%. Both the positive 
rate and constituent ratio of C. albicans in the 
patient group were significantly higher than 
those in the control group (χ2 = 4.071, P < 
0.01; χ2 = 7.650, P = 0.006). In C. albicans MLST 
detection, the positive rate of genotype ST1593 
was significantly higher in the patient group 
than in the control group (60% vs 14.8%; χ2 = 
12.815, P < 0.001). The different evolutionary 
clades of C. albicans strains were closely related 
to the inflammatory lesion of the gastric 
mucosa (Kendall’s tau-b r = 0.591, P < 0.001).

CONCLUSION: C. albicans could be detected in 
the gastric mucosa of patients with dyspepsia, 
and its special genotype is closely related to 
the inflammatory lesion of the gastric mucosa.

© 2015 Baishideng Publishing Group Inc. All rights 
reserved. 
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摘要
目的: 本研究通过检测消化不良患者胃黏
膜白色念珠菌多位点序列分型(mult i locus 
sequence typing, MLST)状况, 探寻是否有胃
黏膜炎症损伤密切相关的白色念珠菌基因
型, 为研究胃黏膜炎症损伤的提供微生物学
基础.

方法: 用胃镜钳取胃炎、胃溃疡患者的病
损区胃黏膜标本102例, 并采集口腔黏膜拭
子样本111例, 为患者组. 采集健康志愿者口
腔黏膜拭子样本162例, 为正常对照组. 样本
用念珠菌显示培养基进行分离培养, 初步菌
种鉴定. 分离培养的念珠菌菌株样本提取
DNA, ITS1-5.8S-ITS2序列检测, 进一步菌
种鉴定. 将白色念珠菌菌株样本进行MLST
检测, 并向MLST数据库申报ST序列号, 用
UPGMA法构建进化树, 分析进化分支方向
与胃黏膜炎症损伤的关系. 

结果: 对照组和患者组的口腔黏膜拭子样本, 
念珠菌阳性率分别为29.6%和36.0%, 白色念
珠菌构成比分别为64.6%和95.0%. 患者组的
胃黏膜样本中, 念珠菌阳性率为41.4%, 白色
念珠菌构成比为97.8%. 患者组的念珠菌阳
性率及白色念珠菌构成比均高于正常对照
组(χ2 = 4.071, P <0.01; χ2 = 7.650, P  = 0.006). 
白色念珠菌MLST检测, ST1593基因型在患
者组中检出率高于对照组(60.0% vs  14.8%; 
χ2 = 12.815, P <0.001); 菌株所在的不同进化
分支与胃黏膜炎症损伤关系密切(Kendall's 
tau-b r  = 0.591, P <0.001). 

结论: 在消化不良患者中, 可以检出与胃黏
膜炎症损伤密切相关的白色念珠菌基因型. 

© 2015年版权归百世登出版集团有限公司所有. 
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核心提示: 本研究通过检测胃炎、胃溃疡患者

胃黏膜和口腔黏膜的白色念珠菌多位点序列分

型(multilocus sequence typing)状况, 发现ST1593
基因型是胃黏膜炎症损伤密切相关的白色念珠

菌基因型, 这为研究胃黏膜炎症损伤的研究提

供微生物学基础.
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0  引言

念珠菌被认为是人类的常见菌群, 但越来越

多的报道发现念珠菌与慢性胃炎和胃溃疡有

密切的关系 [1-3]. 在胃溃疡活动期, 白色念珠

菌的检出率达30%-50%, 并使溃疡症状加重, 
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■相关报道
在 胃 溃 疡 活 动
期 ,  白 色 念 珠
菌 的 检 出 率 达
30%-50%, 并使
溃 疡 症 状 加 重 , 
并 延 长 愈 合 时
间 .  常有报道单
一的抗幽门螺杆
菌(Helicobacter 
pylori , H. pylori )
治疗不能愈合的
胃溃疡 ,  需经抗
真菌治疗后 ,  溃
疡才能愈合 .  甚
至 ,  有真菌炎症
性肉芽肿被误诊
为胃癌的报道. 

并延长愈合时间[4-9]. 常有报道单一的抗幽门

螺杆菌(Helicobacter pylori , H. pylori )治疗不

能愈合的胃溃疡, 需经抗真菌治疗后, 溃疡才

能愈合[10-12]. 甚至, 有真菌炎症性肉芽肿被误

诊为胃癌的报道[13-15]. 由此, 本研究采集分析

了消化不良患者口腔和胃黏膜的白色念珠菌

多位点序列分型(multilocus sequence typing, 
MLST)状况, 探索是否有与胃黏膜炎症损伤

密切相关的基因型, 及其在病理损伤过程中的

变异和进化方向, 以便了解其流行病学和致病

性, 为消化不良的诊断、治疗和预防研究, 提
供微生物学基础. 

1  材料和方法

1.1 材料 在2008-05-01/10-29在辽宁中医药

大学的师生中采集健康志愿者的口腔黏膜拭

子样本, 作为正常对照组. 得到162例口腔黏

膜拭子样本, 包括92例女性, 70例男性, 年龄

范围4-81岁(平均年龄39.55岁±19.16岁). 在
2008-07-10/09-12在辽宁中医药大学附属第一

医院消化科, 采集消化不良患者及其家属的样

本. 得到111例消化不良患者的口腔黏膜拭子

样本(n  = 111)和胃黏膜样本(n  = 102), 其中39
例女性, 72例男性, 年龄范围18-80岁(平均年龄

47.59岁±14.94岁). 包括77例慢性胃炎, 29例
消化性溃疡, 5例胃癌患者. 用胃镜采集胃黏膜

样本用于病理检查、H. pylori和真菌检查. 检
查前进行过化疗、糖皮质激素、抗生素治疗

的患者被排除. 液体沙氏培养基、念珠菌显色

培养基, 北京奥博星生物技术有限责任公司; 
DNA提取试剂盒, 北京艾比根生物技术有限公

司; PCR Super Mix试剂盒, 北京全式金生物技

术有限公司; 测序, 北京擎科新业生物技术有

限公司. 
1.2 方法

1.2.1 念珠菌分离培养: 口腔拭子样本接种于液

体沙氏培养基中, 37 ℃ 150 r/min振荡培养24 h, 
菌液浑浊者为真菌培养阳性. 将菌液接种于念珠

菌显色培养基中, 30 ℃培养48 h, 根据菌落颜色

进行菌种初步鉴定, 绿色菌落为白色念珠菌[16]. 
每个平皿挑取2个菌落, 增菌保存. 
1.2.2 菌种鉴别: 每个菌株用3 mL液体沙氏培养

基, 37 ℃ 150 r/min振荡培养24 h增菌, 根据厂

家说明书提取DNA. 进行ITS1-5.8S-ITS2序列

PCR扩增[17], 用PCR SuperMix试剂盒进行扩增, 

引物序列(ITS1: TCCGTAGGTGAACCTGCGG; 
ITS4: TCCTCCGCTTATTGATATGC). PCR产物

进行测序. ITS1-5.8S-ITS2序列检测结果提交到

GenBank网站, 注册序列号, 做菌种鉴定. 
1.2.3 MLST检测及进化树构建: 鉴定为白色

念珠菌的菌株DNA, 进行MLST检测, 方法参

照文献[18]. DNA序列检测结果提交到MLST 
database 网站(http://pubmlst.org/calbicans/), 
注册基因型(sequence type, ST)序列号[19]. 用
MLSTest软件(h t tp://www.ipe.unsa.edu.ar/
software)构建unweighted-pair group method 
using average linkages(UPGMA)进化树[20], 分
析白色念珠菌菌株的进化分支关系. 

统计学处理 用SPSS11.5软件进行χ2检验和

双因素相关分析, P <0.05为有统计学意义. 

2  结果

2.1 正常对照组口腔黏膜拭子样本的念珠菌

阳性率情况 正常对照组中的口腔黏膜拭子样

本中, 29.6%(48/162)为念珠菌阳性. 在念珠菌

阳性者中, 白色念珠菌构成比为64.6%(31/48), 
近平滑念珠菌 (C a n d i d a  p a r a p s i l o s i s )
为2 0 . 8 % ( 1 0 / 4 8 ) ,  热带念珠菌 (C a n d i d a 
tropicalis )为10.4%(5/48), 季也蒙毕赤念珠菌

(Meyerozyma guilliermondii )为6.3%(3/48), 其
他念珠菌菌种为6.3%(包括C. metapsi los is , 
Pichia kudriavzevii , C. ethanolica ). 
2 .2  消化不良患者组的念珠菌阳性率情况  
消化不良患者的口腔黏膜拭子样本中, 36.0%
(40/111)为念珠菌阳性. 在念珠菌阳性者中, 白
色念珠菌的构成比为95%(38/40), 近平滑念珠

菌为5%(2/40). 正常对照组与患者组口腔黏膜

样本中, 念珠菌阳性率和白色念珠菌阳性率情

况如表1. 
消化不良患者的胃黏膜样本中 ,  41.4%

(46/111)为念珠菌阳性. 在念珠菌阳性者中, 白
色念珠菌构成比为97.8%(45/46), 光滑念珠菌

(Candida glabrata )为2.2%(1/46). 消化不良患者

的念珠菌阳性率, 高于正常对照组(χ2 = 4.071, 
P <0.01). 消化不良患者口腔拭子样本的白色念

珠菌阳性率及构成比, 均高于正常对照组(χ2 = 
11.206, P <0.01; χ2 = 7.650, P  = 0.006). 
2.3 白色念珠菌的MLST检测分析 27例消化不

良患者的胃黏膜样本, 65例口腔黏膜拭子样

本(38例消化不良患者, 27份健康志愿者)分离
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■创新盘点
已有大量研究报
道白色念珠菌与
胃炎、胃溃疡密
切相关 ,  但不能
解释白色念珠菌
作为正常菌群成
员 ,  广泛存在于
消化系中 .  本研
究发现ST1593基
因型是胃黏膜炎
症损伤密切相关
的白色念珠菌基
因型 ,  这明确了
致病性白色念珠
菌与正常菌群白
色念珠菌的区别. 

培养出白色念珠菌菌株, 进行MLST检测. 各
ST基因型在正常对照组和消化不良患者组检

出数量情况(表2). 检出44个ST基因型, 其中

有8个ST基因型在多个样本中检出(ST142、
ST367、ST601、ST656、ST1593、ST1594、
ST1779、ST1971). 

建立UPGMA进化树, 分析白色念珠菌的

ST进化分支(Clade)情况(图1). 在UPGMA进

化树中, ST基因型被分为18个大进化分支[21]. 
本研究中, 最常见的白色念珠菌进化分支是

Clade 18, 可在35个人中检出(46.1%), 其次是

Clade 4(25%). 正常对照组的大部分菌株位于

Clade 4(48.1%), 消化不良患者组的大部分菌

株位于Clade 18(66.7%). 在消化不良患者组中

未检出Clade 1和Clade 3的菌株; 在正常对照

组中未检出Clade 7、Clade 8、Clade 9、Clade 
12、Clade 14、Clade 16分支的菌株. 菌株所在

的不同进化分支Clade与胃黏膜炎症损伤关系

密切(Kendall's tau-b r  = 0.591, P <0.001). 
在进化分支Clade 18中的基因型ST1593, 

是消化不良患者组的最主要基因型, 在26例患

者中检出(57.8%, 26/45); 而在正常对照组中, 

     
分组   n

念珠菌阳性率

n (%)

白色念珠菌阳性率

n (%)

白色念珠菌构成比

(%)

患者组 111 40(36.0) 38(34.2) 95.0

正常对照组 162 48(29.6) 31(19.1) 64.6

总计 273 88(32.2) 69(25.3) 78.4

表  1  念珠菌在消化不良患者组和正常对照组口腔黏膜拭子样本的阳性率

对照组
浅表性胃炎
萎缩性胃炎
胃溃疡
胃癌

H. pylori -
H. pylori+

0.0005

1976
1061

1962
142
95
605
1973
622

747
1605
1609
1977
659 1978

1964
1960

1957
1779
1966
1967

ST     Clade 诊断
1971
1594
1958
1970
1593
1965
1961
1956
1865
1969
1933
1959
1974
1968
1975
1972
601

365
1871
367
963
918

1971
1594
1958
1970
1593
1965
1961
1956
1865
1969
1933
1959
1974
1968
1975
1972
601
365
1871
367
963
918

-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST

1976
1061

1962

95
605
1973
622
747
1605
1609
1977
659
1978
1964
1960

142

1957
1779
1966
1967-ST

-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST
-ST

18

3

15

14

7
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8

1

9
6

5

16

4

图  1  消化不良组和正常对照组检出的白色念珠菌ST基因型, 构建UPGMA进化树. 图中显示胃黏膜病理损伤密切程度与

菌株的进化分支有密切关系. Clade 14和Clade 18的菌株多有胃黏膜病理损伤. Clade 1和Clade 3的菌株未见胃黏膜病理

损伤和幽门螺杆菌阳性. H. pylori-: 幽门螺杆菌阴性; H. pylori+: 幽门螺杆菌阳性. 
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■应用要点
本 研 究 发 现 的
ST1593基因型是
胃黏膜炎症损伤
密切相关的白色
念 珠 菌 基 因 型 , 
可以作为胃炎、
胃溃疡预防诊断
的指征 ,  也可用
于相关特异性药
物研发. 

ST1593只在4个样本中检出(14.8%, 4/27), 两
组间差异有统计学意义(χ2 = 12.815, P <0.001). 
Clade 18的其他ST基因型(ST1594、ST1958、

ST1970、ST1971) 均来自消化不良患者组. 位
于Clade 4的ST142基因型, 是第2检出率最高的

基因型, 也是正常对照组中的最常见基因型, 

     
Clade     ST

            检出数量
总计

正常对照组口腔黏膜 患者组口腔黏膜 患者组胃黏膜

1   367   2   0   0     2

1   766   1   0   0     1

1 1963   1   0   0     1

3 1961   1   0   0     1

3 1965   1   0   0     1

4     95   1   0   0     1

4   142   6   1   0     7

4   144   1   0   0     1

4   605   0   1   0     1

4   622   1   0   0     1

4   656   3   0   0     3

4   659   1   0   0     1

4 1061   1   0   0     1

4 1605   1   0   0     1

4 1609   1   0   0     1

4 1962   1   0   0     1

4 1973   0   1   0     1

4 1976   0   1   0     1

4 1977   0   1   0     1

5 1960   0   1   0     1

5 1964   1   0   0     1

6 1779   1   0   2     3

6 1957   0   1   0     1

6 1966   1   0   0     1

6 1967   1   0   0     1

7 1972   0   1   0     1

7 1975   0   1   0     1

8   365   0   1   0     1

9   918   0   1   0     1

12   601   0   1   1     2

14   677   0   1   0     1

14   747   0   1   0     1

14 1933   0   1   0     1

14 1959   0   1   0     1    

14 1968   0   1   0     1

14 1974   0   1   0     1

15 1865   0   1   0     1

15 1956   1   0   0     1

16 1978   0   1   0     1

18 1593   4 17 21   42

18 1594   0   0   2     2

18 1958   0   1   0     1

18 1970   0   1   0     1

18 1971   0   2   3     5

总计 32 41 29 102

表  2  白色念珠菌各ST基因型在正常对照组、患者组检出数量情况
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■同行评价
本文研究结果对
基础和临床深入
研究具有重要的
参考意义 .  研究
方法先进 ,  讨论
条理分明 ,  实验
设计合理 ,  研究
结论可信 ,  研究
具有一定的科学
价值.

可见于6名健康志愿者, 1例消化不良患者. 

3  讨论

本研究目的是检测消化不良患者的口腔和胃

黏膜中, 白色念珠菌的阳性率和基因型状况. 
经过对111例消化不良患者和162名健康志愿

者的检查发现, 消化不良患者携带的念珠菌菌

种非常单一, 白色念珠菌是主要菌种, 在念珠

菌阳性者中占97.8%; 而健康志愿者的菌种则

更加多样性, 白色念珠菌在念珠菌阳性者中仅

占56.3%. 在正常对照组与消化不良患者组间, 
这种念珠菌菌种分布的差异, 可能与宿主不同

的内环境相关. 白色念珠菌为胃黏膜的主要菌

种, 可能受胃内较低的pH值影响, 因白色念珠

菌可以在pH = 2的环境下生长良好, 而其他菌

种不能[22,23]. 但在pH值接近中性的口腔黏膜中, 
消化不良患者组中白色念珠菌仍占绝对优势

地位, 这值得我们进一步研究, 消化不良患者

的黏膜上, 是否存在白色念珠菌更易黏附的黏

附分子. 
对白色念珠菌菌株进行MLST检测, 发现

二组间白色念珠菌ST基因型分布, 也有较大差

异. 消化不良患者组的念珠菌阳性者中, 基因

型ST1593占57.8%, 来自Clade 18的菌株为优

势菌株(66.7%); 正常对照组中, 来自Clade18的
菌株仅占14.8%, 而来自Clade 4的菌株是优势

菌株(48.1%). 在本研究相关操作者中未能检出

ST1593, 排除该基因型来自院内感染的可能. 
本研究显示宿主不同的内环境影响念珠菌菌

种多样性的分布, 及白色念珠菌基因型多态性

的分布. 
Sampaio等[24]的研究认为白色念珠菌会根

据宿主内环境的变化而发生基因变异, 以适应

宿主的环境. 白色念珠菌的黏附素能否黏附于

宿主的上皮细胞黏附分子上[25], 以及是否能被

宿主的免疫系统相容[26], 是决定白色念珠菌是

否能定植的关键因素. 亦有研究认为白色念珠

菌有可能作为自身免疫或炎症反应的诱发因

子, 参与胃炎、胃溃疡的炎症过程[27]. 同时, 白
色念珠菌与胃黏膜菌群有复杂的共生关系, 甚
至在白色念珠菌中可以检出H. pylori的毒性因

子(如空泡毒素VacA、尿素酶UreA)[28-31]. 由图

1可见, 患者组多见的Clade 18和Clade 14分支

的菌株, 多伴生H. pylori ; 正常组多见的Clade 
1、Clade 3、Clade 4分支的菌株, 较少伴生

H. pylori . 由此推测, Clade18分支的ST1593基
因型菌株可能是最适合于黏附在消化不良患

者的黏膜上皮细胞上, 能被消化不良患者的

免疫系统相容, 甚至与H. pylori协同参与胃黏

膜的炎症损伤过程. 由此, 白色念珠菌基因型

ST1593可以成为消化不良易感者的信号指征. 
Wrobel等[32]认为的传播主要是人间传播, 

由环境到人的传播极少见. 随着经济全球化, 人
类旅行的日益方便和频繁, 白色念珠菌分化分

支的地域差异会逐渐缩小[33], 白色念珠菌分布

的地域、种族和民族差异还是要被考虑的[34-37]. 
在白色念珠菌MLST数据库中显示, 第2、6、
10分支在大中国区未见报道. 本研究中, 健康

志愿者的71.9%菌株来自Clade 1、Clade 3、
Clade 4分支, 这几个分支分布缺乏明显的种族

和地域差异. 而消化不良患者组的78.6%菌株

来自Clade 14和Clade 18, 这2个分支主要被报

道分布在东亚地区(中国、日本、韩国). 似乎

种族和地域的差异, 不影响白色念珠菌基因型

在健康志愿者中的分布; 而在消化不良患者中, 
却成为重要的影响因素. 目前尚未见其他地区

消化不良患者的白色念珠菌MLST基因型的报

道, ST1593基因型是仅分布于亚裔的消化不良

患者中, 还是在其他地区和种族的患者也有分

布, 尚需更多的研究报道. 
目前针对某种疾病与某些进化分支Clade

关系的报道较少, 尚不能明确疾病、种族、地

域对Clade分布的影响[38]. Bougnoux等[39]在比

利时采集分析溃疡性结肠炎(Crohn's disease)
患者及家属粪便的白色念珠菌, 发现Clade 4
为主要分支 ,  并存在家庭传播 .  同样 ,  他们

的研究也缺乏该病种在其他地区的研究报

道, 难以明确疾病、种族、地域对基因型的

影响. McManus等[40]采集分析爱尔兰自体免

疫病自身免疫性多内分泌病-念珠菌病-外胚

层营养不良(autoimmune polyendocrinopathy-
candidiasis-ectodermal dystrophy, APECED)患
者口腔黏膜的白色念珠菌, 发现Clade 1是主

要分支(35.7%), 其次是Clade 4(21.4%)和Clade 
15(14.3%), 因其缺乏正常对照组, 难以判断影

响因素. Da Matta等[41]在巴西采集分析血液感

染的白色念珠菌, 发现Clade 1为主要分支, 但
其没有区分病种, 只是判断地域可能是其主要

影响因素. 同在巴西, McManus等[42]采集分析

口腔白色念珠菌对牙周炎的影响, 发现牙周炎
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患者中Clade 1是主要分支(67.7%), 而健康对照

组中Clade 2是主要分支(31.3%), 其次是Clade 1
和4(25%). Jacobsen等[43]在英国采集分析普通

志愿者的口腔白色念珠菌, 发现Clade 1为主要

分支, 其次是Clade 2. 由此看来, Clade 1的分布

似乎更多与高加索人种相关, 而Clade 1中是否

存在与某种疾病相关的基因型, 目前缺乏报道. 
Shin等[44]在韩国采集分析血液感染的白色

念珠菌, 发现Clade 18为主要分支(18.6%), 其
次是Clade 4(15.4%)、Clade 1(14.7%)、Clade 
12(11.5%). 他们没有区分病种, 因其地理位

置及种族都与本研究相似, 且都是Clade 18为
主要分支, 可能疾病、种族、地域对本研究

中的Clade 18都有重要影响. Wu等[45]在上海

采集分析痰和尿液的白色念珠菌, 发现 Clade 
6(37.5%)为主要分支, 其次是Clade 17(15.0%) 
和Clade 1(15.0%). 他们也没有区分病种, 但
Clade分布与Shin等[44]的报道差异较大, 可能

是地域影响. 与本研究相似的是, 他们也发现

Clade 18目前只在东亚地区有报道, 只是在他

们的研究中检出率很低(5.0%). Ge等[46]采集分

析中国多个城市的阴道和龟头黏膜的白色念

珠菌, 发现Clade 1在阴道炎(71.6%)和龟头炎

(92.3%)患者中为主要分支, 而在健康自愿者中

较少检出(40.6%的阴道黏膜, 7.8%口腔). 在健

康自愿者口腔中Clade 1检出率较低, 这与我们

的研究结果是一致的. 而且, Wu等[45]与Ge等[46]

的报道说明Clade 18并非在东亚地区人群口腔

中, 检出率普遍高, Clade 18的分布是有疾病特

异性的. 只是缺乏其他地区对消化不良患者白

色念珠菌的研究报道, 目前不清楚在其他地区

胃黏膜炎症是否也与Clade 18相关.   
总之, 本研究发现消化不良患者与正常对

照组间, 念珠菌菌种多样性和白色念珠菌基因

型多态性分布, 都有较大的差异. 白色念珠菌

Clade18分支的ST1593基因型与消化不良有密

切关系, 可以作为消化不良易感者的候选指征, 
做进一步研究. 
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