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［摘　要］　目的　分析中国甲真菌病致病菌的种类，并系统研究其空间分布特征。方法　检索中国知网期刊全文

数据库（ＣＮＫＩ）和ＰｕｂＭｅｄ数据库相关文献进行系统综述，检索时限为２０１０—２０２２年。结果　最终纳入５７篇文

献，涵盖中国的２３个省、直辖市和自治区。共有１７２９２株致病菌被纳入研究，其种类至少有２８个属６０种。其中，

皮肤癣菌（ＤＭＰｓ）占比５９．１％（１０２２３株），酵母菌占比３５．１％（６０６３株），非皮肤癣菌（ＮＤＭｓ）占比５．８％（１００６株）。

最主要的致病菌是红色毛癣菌（４４．９％，７７６５株），其次为白念珠菌（１３．７％，２３７１株）。ＤＭＰｓ呈现北方普遍高于

南方，其构成比呈现随着地理位置的南迁逐渐下降的地域分布特点，酵母菌则呈现与 ＤＭＰｓ相反的分布特点，

ＮＤＭｓ呈散在分布。此外，ＤＭＰｓ在积温低、降雨少的气候大区占据明显优势，酵母菌在积温高、降雨多的气候大

区则分布较多，ＮＤＭｓ呈散在分布。结论　中国甲真菌病致病菌主要为ＤＭＰｓ，其中红色毛癣菌是中国最主要的

甲真菌病致病菌。致病菌种类的空间分布特征随地理位置和气候的变化而变化。

［关　键　词］　甲真菌病；致病菌；空间分布；系统综述
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　　甲真菌病（ｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓ）是最常见的指（趾）甲

疾病，呈全球分布，在世界范围内的患病率为５．５％，

占临床上所有指甲疾病的５０％
［１２］。甲真菌病由皮

肤癣菌（ｄｅｒｍａｔｏｐｈｙｔｅｓ，ＤＭＰｓ）、酵母菌和非皮肤

癣菌（ｎｏｎｄｅｒｍａｔｏｐｈｙｔｅｍｏｌｄｓ，ＮＤＭｓ）侵犯甲板

和（或）甲床所致。从全球范围看，甲真菌病的致病

菌中ＤＭＰｓ占比最高，其次为酵母菌，占比最低的

是ＮＤＭｓ。ＤＭＰｓ以红色毛癣菌最多见，酵母菌以

白念珠菌和近平滑念珠菌多见，ＮＤＭｓ以曲霉属、

短帚霉、青霉属等多见［３］。甲真菌病致病菌的分布

与地理环境、气候及人群特征等密切相关，其分布特

征不断发生变化。为了解当前我国甲真菌病致病菌

的分布情况，本文系统回顾了２０１０—２０２２年我国公

开发表的有关甲真菌病致病菌的文献资料，从空间

分布的角度分析甲真菌病致病菌的分布特征。

１　资料与方法

１．１　文献纳入与排除标准　纳入标准：①研究对象

为我国常住居民，性别、年龄、民族、职业不限；②研

究地址为我国境内各地的研究；③鉴定方法为培养

法或分子生物学方法；④研究中ＤＭＰｓ和酵母菌基

本被鉴定到种；⑤研究中 ＮＤＭｓ至少鉴定到属；⑥

发表时间２０１０—２０２２年。排除标准：①研究类型为

综述、案例报道、重复发表的文献及其他不相关的研

究；②数据明显有误的研究；③致病菌种属鉴定明显

不全的研究；④研究地址不明或跨省份的研究；⑤致

病菌鉴定数量少于５０株的研究。

１．２　文献检索　文献检索库为中国知网期刊全文

数据库（ＣＮＫＩ）和ＰｕｂＭｅｄ数据库，ＣＮＫＩ数据库的

检索策略：篇名 ＆ 关键词 ＆ 摘要＝甲真菌病ｏｒ甲

癣ｏｒ浅部真菌，ＰｕｂＭｅｄ数据库的检索策略：（ｏｎｙ

ｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓ［ｔｉｔｌｅ／ａｂｓｔｒａｃｔ］ｏｒｔｉｎｅａｕｎｇｕｉｕｍ ［ｔｉ

ｔｌｅ／ａｂｓｔｒａｃｔ］）ａｎｄ（Ｃｈｉｎａ［ｔｉｔｌｅ／ａｂｓｔｒａｃｔ］ｏｒＣｈｉ

ｎｅｓｅ［ｔｉｔｌｅ／ａｂｓｔｒａｃｔ］）。检索２０１０—２０２２年发表在

国家各类期刊及国际期刊有关我国各地甲真菌病致

病菌分布研究的相关文献，根据纳入与排除标准确

定所需文献，检索出的相关文献下载全文。

１．３　文献筛选与内容提取　文献筛选程序：首先通

过阅读文献的题目和摘要排除非相关研究，然后下

载相关研究的全文；再由２位研究人员分别精读全

文并根据文献标准进行二次筛选；最后，合并２位研

究人员的筛选结果，经讨论决定纳入相关研究。文

献的主要研究内容：①研究地址、研究名称、作者

和发表时间；②致病菌鉴定总数；③致病菌种类及

数量。

１．４　数据处理　所有数据均双人录入 ＷＰＳＯｆｆｉｃｅ

表格文件，各类构成比的计算均不考虑权重而直接

合并。

２　结果

２．１　文献检索与筛选结果　通过初步检索共检出

文献１０７５篇，阅读题目和摘要排除不符合条件的

文献９６１篇，研究纳入１１４篇文献并下载全文，进一

步阅读全文最终纳入文献５７篇，全部为中文文献，

并根据研究需要提取文献的相关数据。纳入的５７

篇文献研究地域涵盖了我国９个气象大区的２３个

省、直辖市和自治区，共计１７２９２株致病菌被纳入

研究。见表１。

２．２　甲真菌病致病菌种类　综合２０１０—２０２２年我

国各省、自治区、直辖市的研究文献，显示我国甲真

菌病的致病菌包括ＤＭＰｓ４个属１３种，酵母菌６个

属２０种，ＮＤＭｓ１８个属２７种（含４个未定种）和未

定种属的ＮＤＭｓ３种，见表２。不考虑权重合并计

算各致病菌的构成比，结果显示：所有调查地区的致

病菌中ＤＭＰｓ占比５９．１％（１０２２３／１７２９２），酵母菌

占比３５．１％（６０６３／１７２９２），ＮＤＭｓ占比５．８％

（１００６／１７２９２）；占比排名前５位的依次为红色毛

癣菌（４４．９％，７７６５株）、白念珠菌（１３．７％，２３７１

株）、须癣毛癣菌（９．７％，１６７９株）、近光滑念珠菌

（６．６％，１１４６株）、热带念珠菌（４．５％，７７５株）。在

ＤＭＰｓ中，红色毛癣菌占绝对优势（７６．０％，７７６５／

１０２２３），其次为须癣毛癣菌（１６．４％，１６７９／１０２２３）；

在酵母菌中，以念珠菌属最多见（８８．１％，５３４０／

６０６３），其中占比最高的是白念珠菌（３９．１％，２３７１／

６０６３）；在ＮＤＭｓ中，以曲霉属（４７．９％，４８２／１００６）

和青霉属（２６．５％，２６７／１００６）多见，见表３。
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表１　文献纳入数量与致病菌鉴定数量基本情况

犜犪犫犾犲１　Ｂａｓｉｃｃｏｎｄｉｔｉｏｎｏｆｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｉｎｃｌｕｄｅｄｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｓａｎｄｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｐａｔｈｏｇｅｎｓ

气象

划区
省份

文献

数量（篇）构成比（％）

致病菌

鉴定株数 构成比（％）

新疆 新疆 ２ ３．５ １８１ １．１

内蒙 内蒙古 １ １．８ ８７ ０．５

东北 吉林 １ １．８ ５０ ０．３

西北 陕西 １ １．８ ２８４ １．６

华北 １０ １７．５ ４６７３ ２７．０

北京 ２ ３．５ １２２８ ７．１

河北 ２ ３．５ １６４２ ９．５

山西 ２ ３．５ ２７５ １．６

天津 ４ ７．０ １５２８ ８．８

华东 １８ ３１．６ ４４４５ ２５．８

山东 ２ ３．５ ３８１ ２．２

江苏 ３ ５．２ ７５７ ４．４

安徽 １ １．８ １７２ １．０

上海 ２ ３．５ ３１５ １．８

气象

划区
省份

文献

数量（篇）构成比（％）

致病菌

鉴定株数 构成比（％）

浙江 ５ ８．８ １６１７ ９．４

福建 ４ ７．０ １１０７ ６．４

江西 １ １．８ ９６ ０．６

华中 ４ ７．０ ５６０ ３．２

河南 １ １．８ ５０ ０．３

湖北 ２ ３．５ ２４３ １．４

湖南 １ １．８ ２６７ １．５

华南 １６ ２８．０ ６２０４ ３５．９

广东 １３ ２２．８ ４８９１ ２８．３

海南 ３ ５．２ １３１３ ７．６

西南 ４ ７．０ ８０８ ４．６

四川 １ １．８ ５０ ０．３

云南 ２ ３．５ ５４３ ３．１

重庆 １ １．８ ２１５ １．２

合计 ５７ １００ １７２９２ １００

　　注：气象划区参照国家气象局２０２１年１２月３１日印发的《气象地理区划规范》划分。

表２　２０１０—２０２２年我国甲真菌病致病菌的种属

犜犪犫犾犲２　ＴｈｅｇｅｎｕｓｅｓａｎｄｓｐｅｃｉｅｓｏｆｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｐａｔｈｏｇｅｎｓｉｎＣｈｉｎａ，２０１０－２０２２

分类 属 种

ＤＭＰｓ（４个属）

毛癣菌属（犜狉犻犮犺狅狆狔狋狅狀） ７种：红色毛癣菌、须癣毛癣菌、紫色毛癣菌、断发毛癣菌、猴

毛癣菌、疣状毛癣菌、玫瑰色毛癣菌

奈尼兹皮菌属（犖犪狀狀犻狕狕犻犪） ２种：石膏样小孢子菌、粉小孢子菌

小孢子菌属（犕犻犮狉狅狊狆狅狉狌犿） ３种：歪斜小孢子菌、铁锈色小孢子菌、犬小孢子菌

表皮癣菌属（犈狆犻犱犲狉犿狅狆犺狔狋狅狀） １种：絮状表皮癣菌

酵母菌（６个属）

念珠菌属（犆犪狀犱犻犱犪ｓｐｐ．） １２种：白念珠菌、克柔念珠菌、热带念珠菌、近光滑念珠菌、光

滑念珠菌、季也蒙念珠菌、高里念珠菌、都柏林念珠菌、乳酒念

珠菌、黏状念珠菌、解脂念珠菌、小丘念珠菌

红酵母属（犚犺狅犱狅狋狅狉狌犾犪ｓｐｐ．） １种：红酵母

毛孢子菌属（犜狉犻犮犺狅狊狆狅狉狅狀ｓｐｐ．） ３种：毛孢子菌、阿萨希丝酵母菌、黏性丝孢酵母

酵母属（犛犪犮犮犺犪狉狅犿狔犮犲狊） １种：酿酒酵母菌

隐球菌属（犆狉狔狆狋狅犮狅犮犮狌狊ｓｐｐ．） １种：罗伦特隐球菌

马拉色菌属（犕犪犾犪狊狊犲狕犻犪ｓｐｐ．） ２种：球形马拉色菌、糠秕马拉色菌

ＮＤＭｓ（１８个属）

着色真菌属（犉狅狀狊犲犮犪犲犪ｓｐｐ．） ２种：菲氏着色霉、卡氏枝孢瓶霉

地霉属（犌犲狅狋狉犻犮犺狌犿ｓｐｐ．） １种：白地霉

毛霉属（犕狌犮狅狉ｓｐｐ．） １种：毛霉

曲霉属（犃狊狆犲狉犵犻犾犾狌狊ｓｐｐ．） ６种：白曲霉、黄曲霉、黑曲霉、烟曲霉、土曲霉、聚多曲霉

外瓶霉属（犈狓狅狆犺犻犪犾犪ｓｐｐ．） １种：威尼克何德霉

帚霉属（犛犮狅狆狌犾犪狉犻狅狆狊犻狊ｓｐｐ．） １种：短帚霉
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续表２　（犜犪犫犾犲２，犆狅狀狋犻狀狌犲犱）

分类 属 种

枝孢霉属（犆犾犪犱狅狊狆狅狉犻狌犿ｓｐｐ．） ２种：球孢枝孢霉、枝孢样枝孢霉

青霉属（犘犲狀犻犮犻犾犾犻狌犿ｓｐｐ．） ２种：马尔尼菲篮状菌、产黄青霉

镰刀霉属（犉狌狊犪狉犻狌犿ｓｐｐ．） ２种：茄病镰刀菌、尖孢镰刀菌

柱顶孢霉属（犃犮狉犲犿狅狀犻狌犿ｓｐｐ．） １种：对半新柱顶孢

Ｓｐｏｒｏｔｈｒｉｘ属 １种：申克氏孢子丝菌

柯达菌属（犓狅犱犪犿犪犲犪ｓｐｐ．） １种：奥默柯达酵母

弯孢霉属（犆狌狉狏狌犾犪狉犻犪ｓｐｐ．） １种：新月弯孢菌

拟盘多毛孢属（犘犲狊狋犪犾狅狋犻狅狆狊犻狊ｓｐｐ．） １种：橄榄小孢拟盘多毛孢

毛壳菌属（犆犺犪犲狋狅犿犻狌犿ｓｐｐ．） 未定种

木霉属（犜狉犻犮犺狅犱犲狉犿犪ｓｐｐ．） 未定种

链格孢属（犃犺犲狉狀犪狉犻犪ｓｐｐ．） 未定种

金孢霉属（犌犲狅犿狔犮犲狊ｓｐｐ．） 未定种

未定种属的ＮＤＭｓ ３种：接合菌纲类真菌、透明丝孢霉、指霉

表３　我国甲真菌病主要致病菌的种类构成基本情况

犜犪犫犾犲３　ＢａｓｉｃｃｏｎｄｉｔｉｏｎｏｆｓｐｅｃｉｅｓｃｏｎｓｔｉｔｕｅｎｔｏｆｍａｉｎｐａｔｈｏｇｅｎｓｃａｕｓｉｎｇｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｉｎＣｈｉｎａ

致病菌 株数 占比（％） 同类中占比（％）

ＤＭＰｓ １０２２３ ５９．１ １００

　红色毛癣菌（犜．狉狌犫狉狌犿） ７７６５ ４４．９ ７６．０

　须癣毛癣菌／石膏样毛癣菌（犜．犿犲狀狋犪犵狉狅狆犺狔狋犲狊） １６７９ ９．７ １６．４

　紫色毛癣菌（犜．狏犻狅犾犪犮犲狌犿） ５１ ０．３ ０．５

　断发毛癣菌（犜．狋狅狀狊狌狉犪狀狊） ８７ ０．５ ０．８

　絮状表皮癣菌（犈狆犻犱犲狉犿狅狆犺狔狋狅狀犳犾狅犮犮狅狊狌犿） ２６４ １．５ ２．６

　石膏样小孢子菌（犕犻犮狉狅狊狆狅狉狌犿犵狔狆狊犲狌犿） １４２ ０．８ １．４

　铁锈色小孢子菌（犕犻犮狉狅狊狆狅狉狅狀犳犲狉狉狌犵犻狀犲狌犿） １６ ０．１ ０．２

　犬小孢子菌（犕犻犮狉狅狊狆狅狉狌犿犮犪狀犻狊） １２４ ０．７ １．２

　其他及未鉴定的ＤＭＰｓ ９５ ０．５ ０．９

酵母菌 ６０６３ ３５．１ １００

　白念珠菌（犆．犪犾犫犻犮犪狀狊） ２３７１ １３．７ ３９．１

　克柔念珠菌（犆．犽狉狌狊犲犻） ３２７ １．９ ５．４

　热带念珠菌（犆．狋狉狅狆犻犮犪犾犻狊） ７７５ ４．５ １２．８

　近光滑念珠菌（犆．狆犪狉犪狆狊犻犾狅狊犻狊） １１４６ ６．６ １８．９

　光滑念珠菌（犆．犵犾犪犫狉犪狋犪） ７２１ ４．２ １１．９

　其他及未鉴定的酵母菌 ７２３ ４．２ １１．９

ＮＤＭｓ １００６ ５．８ １００

　曲霉属（犃狊狆犲狉犵犻犾犾狌狊ｓｐｐ．） ４８２ ２．８ ４７．９

　镰刀菌属（犉狌狊犪狉犻狌犿ｓｐｐ．） ６３ ０．４ ６．３

　青霉属（犘犲狀犻犮犾犾犻狌犿ｓｐｐ．） ２６７ １．５ ２６．５

　链格霉属（犃犾狋犲狉狀犪狉犻犪ｓｐｐ．） ９ ０．１ ０．９

　其他及未鉴定的ＮＤＭｓ １８５ １．１ １８．４

合计 １７２９２ １００ －

　　注：构成比计算均未考虑权重。
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２．３　甲真菌病致病菌的地域分布　整体看，大部分

气象大区以ＤＭＰｓ为首要致病菌，如新疆（９４．４％）、

西北（７９．９％）、内蒙古（７２．４％）、华中（６９．１％）、华

北（６８．８％）、华东（６８．６％）、西南（６２．８％）及东北

（５６．０％）；酵母菌的占比随着地理位置南迁而逐渐

增高，如从福建（３４．１％，１２．２％～４２．９％
［４７］）到广东

（４８．４％，１４．３％～６６．７％
［８２０］）再到海南（６６．２％，

５３．３％～７３．０％
［２１２３］），且华南两省的酵母菌占比均

已超过ＤＭＰｓ成为该地区的首要致病菌，平均占比

为５２．２％；ＮＤＭｓ的地区分布未发现有明显规律，

呈现散在分布的特点，见表４。此外，同一省份不同

地区的致病菌分布也有明显差异，如云南昆明以

ＤＭＰｓ为优势菌（７２．６％，３２０／４１８）
［２４］，而大理则以酵

母菌为优势菌（９４．４％，１１８／１２５）
［２５］。在占比最高的

前５种致病菌中，红色毛癣菌的流行区域最广，见于

所有的调查地区；白念珠菌见于除四川外的所有调查

地区；须癣毛癣菌见于除江西外的所有调查地区，主

要见于新疆（４４．２％，２８．６％～５１．２％
［２６２７］）、重庆

（２１．９％）
［２８］、湖北（２１．４％，７．４％～３５．２％

［２９３０］）、河

北（２０．３％，１７．１％～２０．６％
［３１３２］）、陕西（１５．１％）

［３３］、

内蒙 古（１３．８％）
［３４］、山 东（１１．８％，９．２％ ～

１６．７％
［３５３６］）、广东（１１．０％，１．８％～１７．５％

［８２０］）

和湖南（１０．９％）
［３７］等地；近光滑念珠菌主要见于吉

林（１４．０％）
［３８］，广东（１３．３％，０～３７．３％

［８２０］），海南

（８．８％～２２．２％）
［２１２３］和湖南（１２．２％）

［３７］等地；热带

念珠菌主要见于广东（７．３％，１．８％～１１．９％
［８２０］），

福建（６．７％，１．１％～８．３％
［４７］）和海南（６．３％～

１１．６％
［２１２３］）等地。

２．４　甲真菌病致病菌的气候大区分布　按现行的中

国气候区划名称与代码气候带和气候大区（ＧＢ／Ｔ

１７２９７—１９９８）国家标准划分，调查地区共涵盖了８

个气候大区。各气候大区均分离出ＤＭＰｓ、酵母菌

和ＮＤＭｓ，不同气候大区之间的致病菌分布各具特

征。在中温带亚湿润气候大区、中温带亚干旱气候

大区、中温带干旱气候大区、暖温带亚湿润气候大

区、北亚热带湿润气候大区和中亚热带湿润气候大

区６个气候大区中，ＤＭＰｓ为优势菌，其占比均超过

６０％；在南亚热带湿润气候大区中，致病菌以ＤＭＰｓ

（４６．８％）和酵母菌（４７．０％）为主，６８．８％（１１／１６）的

研究调查［６１６］中两类致病菌的占比均≥３０％；在边缘

热带湿润气候大区中，甲真菌病致病菌则以酵母菌

（６６．２％）为主，ＤＭＰｓ次之（２７．６％）。ＮＤＭｓ在各气

候大区呈散在分布特点。见表５。

表４　我国甲真菌病致病菌种类的地域分布及构成

犜犪犫犾犲４　ＲｅｇｉｏｎａｌｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎａｎｄｃｏｎｓｔｉｔｕｅｎｔｏｆｐａｔｈｏｇｅｎｓｃａｕｓｉｎｇｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｉｎＣｈｉｎａ

气象划区 调查区域及相应文献 菌株总数 致病菌种类及构成比（株数，％）

新疆 新疆（乌鲁木齐［２６２７］） １８１ ＤＭＰｓ（１７１，９４．４）：红色毛癣菌（６８，３７．６）、须癣毛癣菌（８０，４４．２）、紫色毛癣菌（３，１．６）、断

发毛癣菌（１３，７．２）、铁锈色小孢子菌（１，０．６）、犬小孢子菌（２，１．１）、其他

［含未鉴定（４，２．２）］

酵母菌（５，２．８）：白念珠菌（５，２．８）

ＮＤＭｓ（５，２．８）：曲霉属（１，０．６）、其他［含未鉴定（４，２．２）］

内蒙 内蒙古（呼伦贝尔［３４］） ８７ ＤＭＰｓ（６３，７２．４）：红色毛癣菌（４３，４９．４）、须癣毛癣菌（１２，１３．８）、絮状表皮癣菌（５，５．７）、石

膏样小孢子菌（１，１．１）、犬小孢子菌（２，２．３）

酵母菌（１１，１２．６）：念珠菌（６，６．９）、克柔念珠菌（１，１．１）、热带念珠菌（３，３．４）、光滑念珠菌

（１，１．１）

ＮＤＭｓ（１３，１４．９）：曲霉属（６，６．９）、青霉属（７，８．０）

东北 吉林（长春［３８］） ５０ ＤＭＰｓ（２８，５６．０）：红色毛癣菌（２６，５２．０）、须癣毛癣菌（２，４．０）

酵母菌（２２，４４．０）：白念珠菌（１，２．０）、热带念珠菌（２，４．０）、近光滑念珠菌（７，１４．０）、其他［含

未鉴定（１２，２４．０）］

ＮＤＭｓ（０）　　　　－

西北 陕西（延安［３３］） ２８４ ＤＭＰｓ（２２７，７９．９）：红色毛癣菌（１７８，６２．７）、须癣毛癣菌（４３，１５．１）、紫色毛癣菌（２，０．７）、絮

状表皮癣菌（４，１．４）

酵母菌（５７，２０．１）：白念珠菌（４４，１５．５）、克柔念珠菌（４，１．４）、光滑念珠菌（６，２．１）、其他［含

未鉴定（３，１．１）］

ＮＤＭｓ（０）　　　　－

华北 河北（石家庄［３１］、张家

口［３２］），北 京［３９４０］，山

西 （太 原 ）［４１４２］，天

津［４３４６］

４６７３ ＤＭＰｓ（３２１４，６８．８）：红色毛癣菌（２５５０，５４．６）、须癣毛癣菌（４６２，９．９）、紫色毛癣菌（５，０．１）、断发

毛癣菌（３９，０．８）、絮状表皮癣菌（１１４，２．４）、石膏样小孢子菌（１，＜０．１）、铁锈

色小孢子菌（２，＜０．１）、犬小孢子菌（３８，０．８）、其他［含未鉴定（３，０．１）］

酵母菌（１２０３，２５．７）：白念珠菌（６４７，１３．８）、克柔念珠菌（１１４，２．４）、热带念珠菌（８４，１．８）、近

光滑念珠菌（１５３，３．３）、光滑念珠菌（７７，１．６）、其他［含未鉴定（１２８，２．７）］

ＮＤＭｓ（２５６，５．５）：曲霉属（１５６，３．３）、青霉属（６２，１．４）、其他［含未鉴定（３８，０．８）］
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续表４　（犜犪犫犾犲４，犆狅狀狋犻狀狌犲犱）

气象划区 调查区域及相应文献 菌株总数 致病菌种类及构成比（株数，％）

华东 福建 （厦 门［４，７］、三 明［５］、泉

州［６］），山东（青岛［３５３６］），江苏

（南京［４７４９］），安徽（合肥［５０］），

浙江 （杭 州［５１］、金 华［５２］、温

州［５３］、台州［５４］、嘉兴［５５］），上

海［５６５７］，江西（南昌［５８］）

４４４５ ＤＭＰｓ（３０５０，６８．６）：红色毛癣菌（２５３０，５６．９）、须癣毛癣菌（３１２，７．０）、紫色毛癣菌

（２４，０．５）、断发毛癣菌（３１，０．７）、絮状表皮癣菌（４０，０．９）、石膏样

小孢子菌（３４，０．８）、犬小孢子菌（３２，０．７）、其他［含未鉴定（４７，１．１）］

酵母菌（１１２３，２５．３）：白念珠菌（５９４，１３．４）、克柔念珠菌（５３，１．２）、热带念珠菌（１４４，

３．２）、近光滑念珠菌（１１４，２．６）、光滑念珠菌（９８，２．２）、其他［含

未鉴定（１２０，２．７）］

ＮＤＭｓ（２７２，６．１）：曲霉属（１１２，２．５）、青霉属（８６，１．９）、其他［含未鉴定（７４，１．７）］

华中 湖北（武汉［２９］、潜江［３０］），湖南

（郴州）［３７］，河南（周口）［５９］
５６０ ＤＭＰｓ（３８７，６９．１）：红色毛癣菌（２３２，４１．４）、须癣毛癣菌（８３，１４．８）、絮状表皮癣菌

（２０，３．６）、石膏样小孢子菌（１０，１．８）、铁锈色小孢子菌（２，０．４）、

犬小孢子菌（２７，４．８）、其他［含未鉴定（１３，２．３）］

酵母菌（１５０，２６．８）：白念珠菌（５９，１０．５）、热带念珠菌（２４，４．３）、近光滑念珠菌（１１，

２．０）、光滑念珠菌（３９，７．０）、其他［含未鉴定（１７，３．０）］

ＮＤＭｓ（２３，４．１）：曲霉属（１５，２．６）、青霉属（６，１．１）、其他［含未鉴定（２，０．４）］

华南 广东（广州［８９，１７１８］、中山［１０］、

佛 山［１１１３，１９］、江 门［１４，２０］、珠

海［１５１６］），海南（海口）［２１２３］

６２０４ ＤＭＰｓ（２５７６，４１．５）：红色毛癣菌（１８３２，２９．５）、须癣毛癣菌（６３３，１０．２）、紫色毛癣菌

（１２，０．２）、断发毛癣菌（３，０．１）、絮状表皮癣菌（５４，０．９）、石膏样

小孢子菌（２３，０．４）、犬小孢子菌（６，０．１）、其他［含未鉴定（１３，０．２）］

酵母菌（３２３８，５２．２）：白念珠菌（９７９，１５．８）、克柔念珠菌（１１３，１．８）、热带念珠菌

（４９１，７．９）、近光滑念珠菌（８５１，１３．７）、光滑念珠菌（３９５，

６．４）、其他［含未鉴定（４０９，６．６）］

ＮＤＭｓ（３９０，６．３）：曲霉属（１７２，２．８）、青霉属（８６，１．４）、其他［含未鉴定（１３２，２．１）］

西南 云南（昆明［２４］、大理［２５］），重

庆［２８］，四川（成都）［６０］
８０８ ＤＭＰｓ（５０７，６２．８）：红色毛癣菌（３０６，３７．９）、须癣毛癣菌（５２，６．４）、紫色毛癣菌（５，

０．６）、断发毛癣菌（１，０．１）、絮状表皮癣菌（２７，３．３）、石膏样小孢

子菌（７３，９．０）、铁锈色小孢子菌（１１，１．４）、犬小孢子菌（１７，２．１）、

其他［含未鉴定（１５，１．９）］

酵母菌（２５４，３１．４）：白念珠菌（３６，４．５）、克柔念珠菌（４２，５．２）、热带念珠菌（２７，３．３）、

近光滑念珠菌（１０，１．２）、光滑念珠菌（１０５，１３．０）、其他［含未鉴定

（３４，４．２）］

ＮＤＭｓ（４７，５．８）：曲霉属（２０，２．５）、青霉属（２０，２．５）、其他［含未鉴定（７，０．９）］

　　注：致病菌构成比计算未考虑权重，因构成比计算保留至小数点后三位，可致构成比之和误差±０．１％。

表５　我国甲真菌病ＤＭＰｓ、酵母菌和ＮＤＭｓ在各气候大区的分布情况

犜犪犫犾犲５　ＤｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆＤＭＰｓ，ｙｅａｓｔａｎｄＮＤＭｓｃａｕｓｉｎｇｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃｌｉｍａｔｉｃｒｅｇｉｏｎｓｏｆＣｈｉｎａ

气候带和

气候大区名称
代码 涵盖地区

文献数量

（篇）

构成比（平均构成比，构成比范围）

ＤＭＰｓ（％） 酵母菌（％） ＮＤＭｓ（％）

中温带干旱

气候大区

１２Ｄ 新疆（乌鲁木齐） ２ ９４．４，９１．１～９６．０ ２．８，０～８．９ ２．８，０～４．０

中温带亚干旱

气候大区

１２Ｃ 河北（张家口） １ ６０．４ａ ３７．６ａ ２．０ａ

中温带亚湿润

气候大区

１２Ｂ 吉林（长春）、内蒙古（呼伦贝尔） ２ ６６．４，５６．０～７２．４ ２４．１，１２．６～４４．０ ９．５，０～１４．９

暖温带亚湿润

气候大区

１３Ｂ 山东（青岛）、山西（太原）、北京、河南（周

口）、天津、河北（石家庄）、陕西（延安）

１３ ７４．４，５２．６～９１．６ １９．４，７．８～３１．８ ６．２，０～１５．６

北亚热带湿润

气候大区

２１Ａ 上海、浙江（嘉兴）、浙江（杭州）、湖北（武

汉、潜江）、安徽（合肥）、江苏（南京）

１０ ７１．０，５１．５～１００ ２１．８，０～３０．１ ７．２，０～１９．３

中亚热带湿润

气候大区

２２Ａ 重庆、云南（昆明、大理）、四川（成都）、福

建（三明）、浙江（金华、温州、台州）、江西

（南昌）、湖南（郴州）

１０ ６５．５，４．８～９１．７

６９．３，５３．６～９１．７ｂ
２９．６，５．２～９４．４

２５．５，５．２～４１．０ｂ
４．９，０．８～１４．０

５．２，０．９～１４．０ｂ

南亚热带湿润

气候大区

２３Ａ 广东（广州、中山、江门、珠海、佛山）、福

建（泉州、厦门）

１６ ４６．８，２２．１～８４．４ ４７．０，１２．２～６６．７ ６．２，０．６～２３．８

边缘热带湿润

气候大区

３１Ａ 海南（海口） ３ ２７．６，２４．９～２９．６ ６６．２，５３．３～７３．０ ６．２，２．２～１７．１

　　注：致病菌构成比计算未考虑权重；ａ表示不包括构成比范围，ｂ表示不含云南（大理）。
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３　讨论

本研究纳入了我国２０１０—２０２２年５７项调查，

涵盖２３个省、直辖市和自治区，共计１７２９２株致病

菌，经鉴定后发现这些致病菌可分为ＤＭＰｓ４个属

１３种、酵母菌６个属２０种、ＮＤＭｓ１８个属２７种（含

４个未定种）和３种未知种属的ＮＤＭｓ，表明我国甲

真菌病致病菌的种类极具多样性。与国内流行病学

调查结果一致［６１］。但由于排除了不符合标准的文

献，会导致我国甲真菌病致病菌种类的统计少于实

际数量。

国内研究［６２６３］表明，我国甲真菌病的主要致病

菌是ＤＭＰｓ和酵母菌，其中ＤＭＰｓ占比超过６０％。

本研究结果显示，１７２９２株致病菌中ＤＭＰｓ、酵母菌

和ＮＤＭｓ占比分别为５９．１％、３５．１％、５．８％，尽管

此结果未考虑权重，但仍说明我国甲真菌病的主要

致病菌是ＤＭＰｓ和酵母菌，提示我国近三十年来甲

真菌病致病菌的分布未发生明显变化。此外，本研

究结果显示，红色毛癣菌、须癣毛癣菌和絮状表皮

毛癣菌是我国甲真菌病的常见三大皮肤癣菌，与

冯姣等［６４］的报道基本一致；白念珠菌是致甲真菌病

酵母菌常见的菌种，其次为近光滑念珠菌（６．６％），

与国外研究结果［６５６９］接近；致病菌中ＮＤＭｓ占比较

低，与全球占比估计值６．９％
［７０］相符；其中曲霉属是

最常见的，其次是青霉属和镰刀菌属，与英国以短帚

霉为最常见的致甲真菌病ＮＤＭｓ的情况不同
［６１］。

本研究显示我国甲真菌病致病菌地区分布差异

较大，呈现以下特征：ＤＭＰｓ分布呈现北方普遍高于

南方，其构成比呈现随着地理位置的南迁逐渐下降

的特点；酵母菌则呈现与ＤＭＰｓ相反的分布特点，

华南地区酵母菌占比为５２．２％，并且继续呈现随着

地理位置的南迁逐渐升高的趋势；ＮＤＭｓ呈散在分

布，无明显分布特征。

本研究发现，红色毛癣菌是我国甲真菌病致病

菌中ＤＭＰｓ最常见的致病菌。须癣毛癣菌是第二

大致病菌，其中新疆须癣毛癣菌占比（４４．２％，８０／

１８１）高于红色毛癣菌（３７．６％，６８／１８１），与研究
［７１］

报道须癣毛癣菌是新疆地区浅部真菌感染最常见的

致病菌结果相符。此外，须癣毛癣菌在重庆、湖北、

河北、陕西、内蒙古、山东、广东和湖南等地区的占比

超过１０％。白念珠菌和近平滑念珠菌是占比前二

位的酵母菌，其中白念珠菌是致病酵母菌中最常

见菌种，几乎见于所有调查地区，与前述两项国内

研究［６２６３］相符；在广东、吉林、海南、湖南等地区近

平滑念珠菌是常见的酵母菌之一。值得注意的是，

广东省内多个研究［８，１１，１４，１６］的致病菌种类及其占比

与湖南（郴州）［３７］接近，推测与湖南（郴州）外出务工

人员的流动有关。另外，云南昆明［２４］和大理［２５］两地

致病菌分布截然不同，提示致病菌的分布与人群特

征有关。总之，我国甲真菌病致病菌的地区分布存

在巨大差异，这可能与地理、气候、生态环境、人群特

征（如民族，人居环境与生活习惯等），以及致病菌的

生物学特性等有关。

本研究对各气候大区的致病菌分布情况进行分

析，结果显示，ＤＭＰｓ在积温低、降雨少的气候大区

占据优势，酵母菌在积温高、降雨多的气候大区分布

较多，此与全球的研究［３］结果相符。即使个别地区

的致病菌气候分布特征与其不相符，也可用当地的

人居环境和（或）人群特征进行解释。如积温低、降

雨不多的吉林长春地区的酵母菌占比高达４４％，比

国内许多其他积温较高、降雨多的气候大区报道的

占比更高，其原因可能与当地人们在漫长的冬季里

需穿厚实保暖但透气性不佳的鞋子，导致足部长期

处于温暖潮湿的环境有关。而在同样寒冷但更干旱

的新疆地区酵母菌的占比却非常低，可能与气候湿

度、民族及其生活习惯有关。国外研究［７２７４］结果发

现，某些气候炎热潮湿的国家或者地区的ＮＤＭｓ占

比高达５０％以上，但本研究没有足够的证据说明我

国的ＮＤＭｓ分布与气候有关。

本研究对２０１０—２０２２年我国甲真菌病致病菌

的种类及空间分布特征进行了较为全面的分析，但

仍存在一些不足。首先，因研究纳入的文献异质性

过高而无法合并计算出令人信服的相关效应量，且

无法通过亚组分析等方法降低文献的异质性，最终

只能进行定性描述。其次，检索文献数据库仅为中

国知网和ＰｕｂＭｅｄ两大数据库，可能存在代表性不

足的问题。第三，由于未要求非皮肤癣菌鉴定至种

水平，对其空间分布的分析止于属的水平。第四，为

保证文献的数量和地区覆盖范围，未将调查机构、调

查方法、人群特征（如性别、年龄、民族、职业、某些基

础疾病等）、标本种类（指／趾甲）及鉴定技术等影响

因素列为文献的筛选条件，因此文中没有分析和讨

论这些因素对结果的影响。

总之，我国甲真菌病致病菌的种类及空间分布

在各地区及各大气候区差异明显，可能与地理环境、

地区气候及人群特征有关。当前，越来越多的研究

人员致力于通过甲真菌病致病菌的流行病学研究来
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探索该病的诊治与防控措施。虽然甲真菌病致病菌

流行病学的研究仍存在代表性不足等问题，仍需通

过扩大调查规模和规范调查方法来解决。目前的研

究仍然可以为当前的防治工作提供病原流行病学证

据，有利于进一步探索分析该病的危险因素，寻找更

适合我国甲真菌病防控的有效方法。

利益冲突：所有作者均声明不存在利益冲突。

［参 考 文 献］

［１］　ＧｕｐｔａＡＫ，ＶｅｒｓｔｅｅｇＳＧ，ＳｈｅａｒＮＨ．Ｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｉｎｔｈｅ

２１ｓｔｃｅｎｔｕｒｙ：ａｎｕｐｄａｔｅｏｎｄｉａｇｎｏｓｉｓ，ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｙ，ａｎｄ

ｔｒｅａｔｍｅｎｔ［Ｊ］．ＪＣｕｔａｎＭｅｄＳｕｒｇ，２０１７，２１（６）：５２５－５３９．

［２］　ＬｅｕｎｇＡＫＣ，ＬａｍＪＭ，ＬｅｏｎｇＫＦ，ｅｔａｌ．Ｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓ：ａｎ

ｕｐｄａｔｅｄｒｅｖｉｅｗ［Ｊ］．ＲｅｃｅｎｔＰａｔＩｎｆｌａｍｍＡｌｌｅｒｇｙＤｒｕｇＤｉｓｃｏｖ，

２０２０，１４（１）：３２－４５．

［３］　ＳｉｇｕｒｇｅｉｒｓｓｏｎＢ，ＢａｒａｎＲ．Ｔｈｅｐｒｅｖａｌｅｎｃｅｏｆｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｉｎ

ｔｈｅｇｌｏｂａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｓｔｕｄｙ［Ｊ］．ＪＥｕｒＡｃａｄＤｅｒ

ｍａｔｏｌＶｅｎｅｒｅｏｌ，２０１４，２８（１１）：１４８０－１４９１．

［４］　宋维芳，李正．厦门地区儿童甲真菌病临床及病原菌分析［Ｊ］．

实用皮肤病学杂志，２０１５，８（１）：１１－１３．

ＳｏｎｇＷＦ，ＬｉＺ．Ｃｌｉｎｉｃａｌａｎｄｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｆｕｎｇｉａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐｅｄｉａ

ｔｒｉｃｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｉｎＸｉａｍｅｎｒｅｇｉｏｎ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｒａｃｔｉｃａｌ

Ｄｅｒｍａｔｏｌｏｇｙ，２０１５，８（１）：１１－１３．

［５］　江园萍，罗秀招，范垂前，等．三明地区３２６例甲真菌病的致

病菌分析［Ｊ］．海峡预防医学杂志，２０１４，２０（５）：８６－８７．

ＪｉａｎｇＹＰ，ＬｕｏＸＺ，ＦａｎＣＱ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｃａｕｓａｔｉｖｅ

ａｇｅｎｔｓｏｆ３２６ｃａｓｅｓｏｆｎａｉｌｆｕｎｇａｌｄｉｓｅａｓｅｉｎＳａｎｍｉｎｇａｒｅａ［Ｊ］．

ＳｔｒａｉｔＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｒｅｖｅｎｔｉｖｅＭｅｄｉｃｉｎｅ，２０１４，２０（５）：８６－８７．

［６］　王丽纳，朱焱，庄永灿，等．福建省泉州地区４２８例甲真菌病的

致病菌分析［Ｊ］．皮肤性病诊疗学杂志，２０１７，２４（３）：１８４－１８７．

ＷａｎｇＬＮ，ＺｈｕＹ，ＺｈｕａｎｇＹＣ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｃａｕｓａｔｉｖｅ

ａｇｅｎｔｓｏｆ４２８ｃａｓｅｓｏｆｎａｉｌｆｕｎｇａｌｄｉｓｅａｓｅｉｎＱｕａｎｚｈｏｕ，Ｆｕｊｉａｎ

Ｐｒｏｖｉｎｃｅ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＤｉａｇｎｏｓｉｓａｎｄＴｈｅｒａｐｙｏｎＤｅｒｍａｔｏ

Ｖｅｎｅｒｅｏｌｏｇｙ，２０１７，２４（３）：１８４－１８７．

［７］　李正，宋维芳．厦门地区甲真菌病临床特点及真菌学分析［Ｊ］．

临床军医杂志，２０１４，４２（６）：６１４－６１６．

ＬｉＺ，ＳｏｎｇＷＦ．Ｃｌｉｎｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓａｎｄ

ｍｙｃｏｌｏｇｉｃａｌａｎａｌｙｓｉｓｉｎＸｉａｍｅｎａｒｅａ［Ｊ］．ＣｌｉｎｉｃａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆ

ＭｅｄｉｃａｌＯｆｆｉｃｅｒｓ，２０１４，４２（６）：６１４－６１６．

［８］　尹颂超，张云青，谭永芳，等．８０５例甲真菌病真菌培养结果

分析［Ｊ］．中国真菌学杂志，２０１３，８（４）：２１４－２１６．

ＹｉｎＳＣ，ＺｈａｎｇＹＱ，ＴａｎＹＦ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ

ｆｕｎｇｉｏｆ８０５ｃａｓｅｓｗｉｔｈｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆ

Ｍｙｃｏｌｏｇｙ，２０１３，８（４）：２１４－２１６．

［９］　张晓辉，黄怀球，冯佩英，等．广州市１８５株甲真菌病病原菌

构成分析［Ｊ］．皮肤性病诊疗学杂志，２０１０，１７（１）：１８－２０．

ＺｈａｎｇＸＨ，ＨｕａｎｇＨＱ，ＦｅｎｇＰＹ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｃａｕｓａ

ｔｉｖｅｐａｔｈｏｇｅｎｓｏｆ１８５ｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｉｎＧｕａｎｇｚｈｏｕ［Ｊ］．Ｊｏｕｒ

ｎａｌｏｆＤｉａｇｎｏｓｉｓａｎｄＴｈｅｒａｐｙｏｎＤｅｒｍａｔｏＶｅｎｅｒｅｏｌｏｇｙ，２０１０，

１７（１）：１８－２０．

［１０］李锦芳，郑永平．真菌镜检与真菌培养对甲真菌病的诊断分

析［Ｊ］．黑龙江医药，２０２１，３４（２）：４０６－４０８．

ＬｉＪＦ，ＺｈｅｎｇＹＰ．Ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓｏｆｎａｉｌｆｕｎｇａｌｄｉｓｅａｓｅｓｂｙ

ｆｕｎｇａｌｍｉｃｒｏｓｃｏｐｙａｎｄｆｕｎｇａｌｃｕｌｔｕｒｅ［Ｊ］．ＨｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇＭｅｄｉ

ｃｉｎｅＪｏｕｒｎａｌ，２０２１，３４（２）：４０６－４０８．

［１１］何艳嫦，凌步致，姚镇华．佛山地区甲真菌病感染情况的调查

研究［Ｊ］．实用医技杂志，２０１２，１９（１）：９－１０．

ＨｅＹＣ，ＬｉｎｇＢＺ，ＹａｏＺＨ．Ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎｏｆｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｆｕｎｇｉ

ｏｆｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｉｎＦｏｓｈａｎ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｒａｃｔｉｃａｌＭｅｄｉｃａｌ

Ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ，２０１２，１９（１）：９－１０．

［１２］黄英河，梁海东，赵伟峰，等．顺德地区４２１例甲真菌病致病菌

分离培养分析［Ｊ］．首都食品与医药，２０１６，２３（２０）：２７－２８．

ＨｕａｎｇＹＨ，ＬｉａｎｇＨＤ，ＺｈａｏＷＦ，ｅｔａｌ．Ｃｕｌｔｕｒｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆ

４２１ｃａｓｅｓｏｆｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｏｆｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｆｕｎｇｉｉｓｏｌａｔｅｄｉｎ

Ｓｈｕｎｄｅａｒｅａ［Ｊ］．ＣａｐｉｔａｌＦｏｏｄＭｅｄｉｃｉｎｅ，２０１６，２３（２０）：２７－

２８．

［１３］赵伟峰，黄英河，莫柳娟．广东省顺德地区７５０例浅部真菌病

及其致病菌种分析［Ｊ］．皮肤性病诊疗学杂志，２０１７，２４（４）：

２６７－２７０．

ＺｈａｏＷＦ，ＨｕａｎｇＹＨ，ＭｏＬＪ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆ７５０ｃａｓｅｓｏｆｓｕｐｅｒ

ｆｉｃｉａｌｆｕｎｇａｌｄｉｓｅａｓｅｓｉｎＳｈｕｎｄｅ，ＧｕａｎｇｄｏｎｇＰｒｏｖｉｎｃｅａｎｄｔｈｅｉｒ

ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｓｐｅｃｉｅｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＤｉａｇｎｏｓｉｓａｎｄ

ＴｈｅｒａｐｙｏｎＤｅｒｍａｔｏＶｅｎｅｒｅｏｌｏｇｙ，２０１７，２４（４）：２６７－２７０．

［１４］伍福恒，林珠玲，陈立新．江门地区８１３例甲真菌病真菌培养

结果分析［Ｊ］．中国实用医药，２０２０，１５（２０）：２０８－２１０．

ＷｕＦＨ，ＬｉｎＺＬ，ＣｈｅｎＬＸ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｆｕｎｇａｌｃｕｌｔｕｒｅｒｅｓｕｌｔｓ

ｏｆ８１３ｃａｓｅｓｏｆｎａｉｌｆｕｎｇａｌｄｉｓｅａｓｅｉｎＪｉａｎｇｍｅｎａｒｅａ［Ｊ］．Ｃｈｉｎａ

ＰｒａｃｔｉｃａｌＭｅｄｉｃｉｎｅ，２０２０，１５（２０）：２０８－２１０．

［１５］沈守星，刘小凤，徐刚，等．珠海地区甲真菌病病原菌分布

［Ｊ］．国际检验医学杂志，２０１４，３５（１９）：２６９３－２６９４．

ＳｈｅｎＳＸ，ＬｉｕＸＦ，ＸｕＧ，ｅｔａｌ．Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｎａｉｌｆｕｎｇａｌｄｉ

ｓｅａｓｅｐａｔｈｏｇｅｎｓｉｎＺｈｕｈａｉａｒｅａ［Ｊ］．ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆ

ＬａｂｏｒａｔｏｒｙＭｅｄｉｃｉｎｅ，２０１４，３５（１９）：２６９３－２６９４．

［１６］纪青，向耘．珠海市甲真菌病的流行病学研究［Ｊ］．中国民族

民间医药，２０１５，２４（４）：１０６－１０７．

ＪｉＱ，ＸｉａｎｇＹ．Ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃｓｔｕｄｙｏｆｎａｉｌｆｕｎｇａｌｄｉｓｅａｓｅｓｉｎ

Ｚｈｕｈａｉ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＥｔｈｎｏｍｅｄｉｃｉｎｅａｎｄＥｔｈｎｏｐｈａｒ

ｍａｃｙ，２０１５，２４（４）：１０６－１０７．

［１７］范建宁．甲真菌病临床类型与病原学及中医体质类型构成分

析［Ｄ］．广州：广州中医药大学，２０１５．

ＦａｎＪＮ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｃａｕｓａｔｉｖｅｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｆｕｎｇｉａｎｄｔｈｅ

ｃｏｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎａｌｔｙｐｅｏｆＴＣＭｉｎｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｐａｔｉｅｎｔｓ［Ｄ］．

Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ：Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ，

２０１５．

［１８］戴淑文，张良，杜德荣．某院６８例甲真菌病患儿临床表现及致

病菌分布情况分析［Ｊ］．中国实用医药，２０２２，１７（２７）：１２６－

１２９．

ＤａｉＳＷ，ＺｈａｎｇＬ，ＤｕＤＲ．Ｃｌｉｎｉｃａｌｍａｎｉｆｅｓｔａｔｉｏｎｓａｎｄｄｉｓｔｒｉ

ｂｕｔｉｏｎｏｆｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｂａｃｔｅｒｉａｉｎ６８ｃｈｉｌｄｒｅｎｗｉｔｈｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏ

ｓｉｓｉｎａｈｏｓｐｉｔａｌ［Ｊ］．ＣｈｉｎａＰｒａｃｔｉｃａｌＭｅｄｉｃｉｎｅ，２０２２，１７（２７）：

·３３５１·中国感染控制杂志２０２４年１２月第２３卷第１２期　ＣｈｉｎＪＩｎｆｅｃｔＣｏｎｔｒｏｌＶｏｌ２３Ｎｏ１２Ｄｅｃ２０２４



１２６－１２９．

［１９］汤勇军，莫惠芳，钟卫红，等．佛山市禅城区糖尿病病人甲真

菌病流行病学调查［Ｊ］．中国中西医结合皮肤性病学杂志，

２０１０，９（３）：１５５－１５７．

ＴａｎｇＹＪ，ＭｏＨＦ，ＺｈｏｎｇＷＨ，ｅｔａｌ．Ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃａｌｉｎｖｅｓｔｉ

ｇａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｉｎｄｉａｂｅｔｉｃｐａｔｉｅｎｔｓｉｎＣｈａｎｃｈｅｎｇ

ｄｉｓｔｒｉｃｔｏｆＦｏｓｈａｎ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＤｅｒｍａｔｏｖｅｎｅｒｅｏｌｏｇｙ

ｏｆＩｎｔｅｇｒａｔｅｄＴｒａｄｉｔｉｏｎａｌａｎｄＷｅｓｔｅｒｎＭｅｄｉｃｉｎｅ，２０１０，９（３）：

１５５－１５７．

［２０］张焕梅，李育林，黄海花，等．江门地区老年甲真菌病及易感

因素流行病学分析［Ｊ］．中国热带医学，２０１３，１３（７）：８５３－

８５４，９０９．

ＺｈａｎｇＨＭ，ＬｉＹＬ，ＨｕａｎｇＨＨ，ｅｔａｌ．Ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃａｌａｎａｌｙ

ｓｉｓｏｆｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｂａｃｔｅｒｉｕｍｉｎｓｅｎｉｌｅｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｃａｓｅｓａｎｄ

ｐｒｅｄｉｓｐｏｓｉｎｇｆａｃｔｏｒｓｉｎＪｉａｎｇｍｅｎ［Ｊ］．ＣｈｉｎａＴｒｏｐｉｃａｌＭｅｄｉｃｉｎｅ，

２０１３，１３（７）：８５３－８５４，９０９．

［２１］郑文爱，乔凤，唐小正，等．３５１株甲真菌病病原菌临床分布及体

外药敏试验［Ｊ］．中国感染控制杂志，２０２０，１９（９）：８２９－８３４．

ＺｈｅｎｇＷＡ，ＱｉａｏＦ，ＴａｎｇＸＺ，ｅｔａｌ．Ｃｌｉｎｉｃａｌｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎａｎｄ

犻狀狏犻狋狉狅ｄｒｕｇｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙｔｅｓｔｉｎｇｏｆ３５１ｓｔｒａｉｎｓｏｆｏｎｙｃｈｏｍｙ

ｃｏｓｉｓｐａｔｈｏｇｅｎｓ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＩｎｆｅｃｔｉｏｎＣｏｎｔｒｏｌ，

２０２０，１９（９）：８２９－８３４．

［２２］郑文爱，唐小正，王芳乾，等．甲真菌病９７９例真菌培养结果

分析［Ｊ］．临床皮肤科杂志，２０１６，４５（１０）：７００－７０２．

ＺｈｅｎｇＷＡ，ＴａｎｇＸＺ，ＷａｎｇＦＱ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｆｕｎｇａｌ

ｃｕｌｔｕｒｅｒｅｓｕｌｔｓｏｆ９７９ｃａｓｅｓｏｆｎａｉｌｆｕｎｇａｌｄｉｓｅａｓｅｓ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌ

ｏｆＣｌｉｎｉｃａｌＤｅｒｍａｔｏｌｏｇｙ，２０１６，４５（１０）：７００－７０２．

［２３］郑才玲，郑文爱．甲真菌病临床疑诊病例荧光染色、直接镜

检、真菌培养检出率的比较［Ｊ］．中国皮肤性病学杂志，２０２０，

３４（７）：８４２－８４５．

ＺｈｅｎｇＣＬ，ＺｈｅｎｇＷＡ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅｓｔａｉｎｉｎｇ，

ｄｉｒｅｃｔｍｉｃｒｏｓｃｏｐｙａｎｄｆｕｎｇａｌｃｕｌｔｕｒｅｄｅｔｅｃｔｉｏｎｒａｔｅｉｎｃｌｉｎｉｃａｌ

ｓｕｓｐｅｃｔｅｄｃａｓｅｓｏｆｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓ［Ｊ］．ＴｈｅＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆ

Ｄｅｒｍａｔｏｖｅｎｅｒｅｏｌｏｇｙ，２０２０，３４（７）：８４２－８４５．

［２４］林松发，黄云丽，程露，等．２０１１—２０１４年昆明地区甲真菌病

回顾性调查分析［Ｊ］．皮肤病与性病，２０１５，３７（５）：２８１－２８２．

ＬｉｎＳＦ，ＨｕａｎｇＹＬ，ＣｈｅｎｇＬ，ｅｔａｌ．Ｒｅｔｒｏｓｐｅｃｔｉｖｅｓｕｒｖｅｙ

ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｎａｉｌｆｕｎｇａｌｄｉｓｅａｓｅｉｎＫｕｎｍｉｎｇ２０１１－２０１４［Ｊ］．

ＤｅｒｍａｔｏｌｏｇｙａｎｄＶｅｎｅｒｅｏｌｏｇｙ，２０１５，３７（５）：２８１－２８２．

［２５］罗凡．５１３例浅部真菌病及其致病菌种的分析［Ｄ］．大理：大

理大学，２０２１．

ＬｕｏＦ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆ５１３ｃａｓｅｓｏｆｓｕｐｅｒｆｉｃｉａｌｍｙｃｏｓｅｓａｎｄｉｔｓ

ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｆｕｎｇｉｓｔｒａｉｎｓ［Ｄ］．Ｄａｌｉ：ＤａｌｉＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０２１．

［２６］贾玉琦，帕丽达·阿布利孜．８２２例浅部真菌病及其致病菌种

分析［Ｊ］．中国真菌学杂志，２０１４，９（６）：３３１－３３４．

ＪｉａＹＱ，ＰａｒｉｄｅＡ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｓｕｐｅｒｆｉｃｉａｌｍｙｃｏｓｉｓａｎｄｐａｔｈｏ

ｇｅｎｉｃｆｕｎｇｉｉｎ８２２ｃａｓｅｓ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｙｃｏｌｏｇｙ，

２０１４，９（６）：３３１－３３４．

［２７］米拉，帕丽达·阿布利孜，刘旭，等．２６０例浅部真菌病及致病

菌种分析［Ｊ］．中国微生态学杂志，２０１１，２３（７）：６３７－６４０．

ＭｉＬ，ＰａｒｉｄｅＡ，ＬｉｕＸ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｎ２６０ｃａｓｅｓｏｆｓｕｐｅｒ

ｆｉｃｉａｌｍｙｃｏｓｉｓａｎｄｉｔｓｃａｕｓａｔｉｖｅａｇｅｎｔｓ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆ

Ｍｉｃｒｏｅｃｏｌｏｇｙ，２０１１，２３（７）：６３７－６４０．

［２８］娄方璐，王禹毅，郑文豪，等．甲真菌病患者真菌感染情况及

机体免疫状况分析［Ｊ］．中国病原生物学杂志，２０１７，１２（１１）：

１１０８－１１１１．

ＬｏｕＦＬ，ＷａｎｇＹＹ，ＺｈｅｎｇＷＨ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｐｒｅｖａ

ｌｅｎｃｅｏｆａｍｙｃｏｔｉｃｉｎｆｅｃｔｉｏｎｉｎｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓａｎｄ

ｔｈｅｉｒｉｍｍｕｎｅｓｔａｔｕｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＰａｔｈｏｇｅｎＢｉｏｌｏｇｙ，２０１７，

１２（１１）：１１０８－１１１１．

［２９］康小平，王胜强，董明国，等．湖北地区１１３２例铁路职工浅

部真菌病及病原菌种类分析［Ｊ］．皮肤性病诊疗学杂志，２０１３，

２０（２）：１０１－１０２，１２９．

ＫａｎｇＸＰ，ＷａｎｇＳＱ，ＤｏｎｇＭＧ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｎｔｈｅｃｏｍ

ｐｏｓｉｔｉｏｎｓｏｆｓｕｐｅｒｆｉｃｉａｌｍｙｃｏｓｅｓａｎｄｐａｔｈｏｇｅｎａｍｏｎｇ１１３２ｒａｉｌ

ｗａｙｗｏｒｋｅｒｓｉｎＨｕｂｅｉｐｒｏｖｉｎｃｅ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＤｉａｇｎｏｓｉｓａｎｄ

ＴｈｅｒａｐｙｏｎＤｅｒｍａｔｏＶｅｎｅｒｅｏｌｏｇｙ，２０１３，２０（２）：１０１－１０２，

１２９．

［３０］董兴军，王文娟，胡爱萍，等．湖北省潜江地区１５６例甲真菌

病临床特点及病原学分析［Ｊ］．皮肤性病诊疗学杂志，２０１５，

２２（３）：２３６－２３７，２４０．

ＤｏｎｇＸＪ，ＷａｎｇＷＪ，ＨｕＡＰ，ｅｔａｌ．Ｃｌｉｎｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆ

１５６ｃａｓｅｓｏｆｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｉｎＱｉａｎｊｉａｎｇａｒｅａｏｆＨｕｂｅｉＰｒｏ

ｖｉｎｃｅａｎｄｔｈｅｐａｔｈｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＤｉａｇｎｏｓｉｓ

ａｎｄＴｈｅｒａｐｙｏｎＤｅｒｍａｔｏＶｅｎｅｒｅｏｌｏｇｙ，２０１５，２２（３）：２３６－

２３７，２４０．

［３１］朱敬先，郝宏艺，李力翠，等．对石家庄地区１０６例甲真菌病

的病原学及临床资料分析［Ｊ］．中国真菌学杂志，２０１２，７（６）：

３５２－３５５．

ＺｈｕＪＸ，ＨａｏＨＹ，ＬｉＬＣ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｅｔｉｏｌｏｇｙａｎｄｃｌｉｎｉ

ｃａｌｄａｔａｏｆ１０６ｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｃａｓｅｓｉｎＳｈｉｊｉａｚｈｕａｎｇ［Ｊ］．Ｃｈｉ

ｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｙｃｏｌｏｇｙ，２０１２，７（６）：３５２－３５５．

［３２］吴远慧，冯冬梅，王世宁，等．２０１９—２０２１年河北北方学院附

属第一医院浅部真菌病病原菌分布及药敏分析［Ｊ］．现代药物

与临床，２０２２，３７（５）：１０９０－１０９５．

ＷｕＹＨ，ＦｅｎｇＤＭ，ＷａｎｇＳＮ，ｅｔａｌ．Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎａｎｄｄｒｕｇ

ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｆｕｎｇｉｏｆｓｕｐｅｒｆｉｃｉａｌｍｙｃｏｓｉｓｉｎ

ｔｈｅＦｉｒｓｔＡｆｆｉｌｉａｔｅｄＨｏｓｐｉｔａｌｏｆＨｅｂｅｉＮｏｒｔｈＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｆｒｏｍ

２０１９ｔｏ２０２１［Ｊ］．Ｄｒｕｇｓ＆Ｃｌｉｎｉｃ，２０２２，３７（５）：１０９０－１０９５．

［３３］马小娜，张辉，韩晓虹，等．延安地区浅部真菌病１４２２例临

床分析［Ｊ］．中国皮肤性病学杂志，２０１６，３０（９）：９０８－９１０．

ＭａＸＮ，ＺｈａｎｇＨ，ＨａｎＸＨ，ｅｔａｌ．Ｃｌｉｎｉｃａｌａｎａｌｙｓｉｓｏｆ１４２２

ｃａｓｅｓｏｆｓｕｐｅｒｆｉｃｉａｌｍｙｃｏｓｅｓｉｎＹａｎ’ａｎａｒｅａ［Ｊ］．ＴｈｅＣｈｉｎｅｓｅ

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＤｅｒｍａｔｏｖｅｎｅｒｅｏｌｏｇｙ，２０１６，３０（９）：９０８－９１０．

［３４］白云花，曹玉杰，刘忍立，等．内蒙古呼伦贝尔地区甲真菌病

的临床分型及致病真菌分析［Ｊ］．中国皮肤性病学杂志，２０１５，

２９（７）：６８６－６８８．

ＢａｉＹＨ，ＣａｏＹＪ，ＬｉｕＲＬ，ｅｔａｌ．Ｓｔｕｄｙｏｎｃｌｉｎｉｃａｌｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ａｎｄｃａｕｓａｔｉｖｅａｇｅｎｔｏｆｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｉｎＨｕｌｕｎｂｕｉｒ［Ｊ］．Ｔｈｅ

ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＤｅｒｍａｔｏｖｅｎｅｒｅｏｌｏｇｙ，２０１５，２９（７）：６８６－

６８８．

［３５］王莹莹，王君，韩莎莎，等．青岛地区甲真菌病致病菌种分析

［Ｊ］．青岛大学医学院学报，２０１６，５２（１）：３１－３２，３６．

ＷａｎｇＹＹ，ＷａｎｇＪ，ＨａｎＳＳ，ｅｔａｌ．ＯｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｉｎＱｉｎｇ

·４３５１· 中国感染控制杂志２０２４年１２月第２３卷第１２期　ＣｈｉｎＪＩｎｆｅｃｔＣｏｎｔｒｏｌＶｏｌ２３Ｎｏ１２Ｄｅｃ２０２４



ｄａｏａｒｅａ：ａｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆｉｔｓｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｆｕｎｇｉ［Ｊ］．ＡｃｔａＡｃａ

ｄｅｍｉａｅＭｅｄｉｃｉｎａｅＱｉｎｇｄａｏＵｎｉｖｅｒｓｉｔａｔｉｓ，２０１６，５２（１）：３１－

３２，３６．

［３６］袁飞飞，陈官芝，王宗岭，等．浅部真菌病及其致病菌种分析

［Ｊ］．青岛大学学报（医学版），２０２０，５６（４）：４７７－４８０．

ＹｕａｎＦＦ，ＣｈｅｎＧＺ，ＷａｎｇＺＬ，ｅｔａｌ．Ａｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆｓｕｐｅｒｆｉ

ｃｉａｌｍｙｃｏｓｉｓａｎｄｉｔｓｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｆｕｎｇｉ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＱｉｎｇｄａｏ

Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ（ＭｅｄｉｃａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ），２０２０，５６（４）：４７７－４８０．

［３７］罗宏．湖南郴州地区某医院甲真菌病３０５例临床病原菌分析

［Ｊ］．中国皮肤性病学杂志，２０１２，２６（７）：６１１－６１２，６２４．

ＬｕｏＨ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｆｕｎｇｉｓｔｒａｉｎｓｉｎ３０５ｃａｓｅｓｏｆｏｎｙ

ｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｉｎＨｕｎａｎＣｈｅｎｚｈｏｕ［Ｊ］．ＴｈｅＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆ

Ｄｅｒｍａｔｏｖｅｎｅｒｅｏｌｏｇｙ，２０１２，２６（７）：６１１－６１２，６２４．

［３８］王冰．２０１１年吉林省甲真菌病流行病学分析［Ｄ］．长春：吉林

大学，２０１２．

ＷａｎｇＢ．ＥｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃａｌｓｕｒｖｅｙｏｆｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｉｎＪｉｌｉｎ

Ｐｒｏｖｉｎｃｅｉｎ２０１１［Ｄ］．Ｃｈａｎｇｃｈｕｎ：ＪｉｌｉｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１２．

［３９］刘春玲，刘方，张迪，等．１２２９例甲真菌病致病菌分离培养

结果分析［Ｊ］．中国中西医结合皮肤性病学杂志，２０１３，１２

（５）：２９５－２９７．

ＬｉｕＣＬ，ＬｉｕＦ，ＺｈａｎｇＤ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｆｕｎｇｉ

ｏｆｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｆｒｏｍ１２２９ｃａｓｅｓ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆ

ＤｅｒｍａｔｏｖｅｎｅｒｅｏｌｏｇｙｏｆＩｎｔｅｇｒａｔｅｄ Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌａｎｄ Ｗｅｓｔｅｒｎ

Ｍｅｄｉｃｉｎｅ，２０１３，１２（５）：２９５－２９７．

［４０］梁晓博，李廷慧，胡蓉，等．６３７例甲真菌病临床类型及致病

真菌分析［Ｊ］．中国真菌学杂志，２０１２，７（５）：２８７－２８９．

ＬｉａｎｇＸＢ，ＬｉＴＨ，ＨｕＲ，ｅｔａｌ．Ｃｌｉｎｉｃａｌｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎａｎｄ

ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｆｕｎｇｕｓａｎａｌｙｓｉｓｏｆ６３７ｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｃａｓｅｓ［Ｊ］．

ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｙｃｏｌｏｇｙ，２０１２，７（５）：２８７－２８９．

［４１］刘昕．２型糖尿病合并甲真菌病患者易感因素及病原菌分析

［Ｄ］．太原：山西医科大学，２０１５．

ＬｉｕＸ．Ｒｅｓｅａｒｃｈｏｆｐｒｅｄｉｓｐｏｓｉｎｇｆａｃｔｏｒｓａｎｄｐａｔｈｏｇｅｎａｍｏｎｇ

ｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｔｙｐｅ２ｄｉａｂｅｔｅｓｍｅｌｌｉｔｕｓ［Ｄ］．

Ｔａｉｙｕａｎ：ＳｈａｎｘｉＭｅｄｉｃａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１５．

［４２］郝树媛，陈丽芳，刘金华，等．２３５例甲真菌病流行病学分析

［Ｊ］．中国真菌学杂志，２０１０，５（３）：１６５－１６７．

ＨａｏＳＹ，ＣｈｅｎＬＦ，ＬｉｕＪＨ，ｅｔａｌ．Ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃａｌｓｔｕｄｙｏｆ

２３５ｃａｓｅｓｗｉｔｈｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｙｃｏｌｏ

ｇｙ，２０１０，５（３）：１６５－１６７．

［４３］赵卫红．２２６例甲真菌病真菌培养结果分析［Ｊ］．华北煤炭医

学院学报，２０１１，１３（４）：４９５．

ＺｈａｏＷＨ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｆｕｎｇａｌｃｕｌｔｕｒｅｒｅｓｕｌｔｓｉｎ２２６ｃａｓｅｓｏｆ

ｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＮｏｒｔｈＣｈｉｎａＣｏａｌＭｅｄｉｃａｌＣｏｌ

ｌｅｇｅ，２０１１，１３（４）：４９５．

［４４］李桂珍，刘亚红，陈雪雯．天津４０００例皮肤真菌病及病原菌

分析［Ｊ］．中国麻风皮肤病杂志，２０１０，２６（８）：６０２．

ＬｉＧＺ，ＬｉｕＹＨ，ＣｈｅｎＸＷ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆ４０００ｃａｓｅｓｏｆｓｋｉｎ

ｆｕｎｇａｌｄｉｓｅａｓｅｓａｎｄｐａｔｈｏｇｅｎｓｉｎＴｉａｎｊｉｎ［Ｊ］．ＣｈｉｎａＪｏｕｒｎａｌｏｆ

ＬｅｐｒｏｓｙａｎｄＳｋｉｎＤｉｓｅａｓｅｓ，２０１０，２６（８）：６０２．

［４５］聂振华，孔祥君，刘亚红，等．天津地区浅部真菌病及致病病

原菌分析［Ｊ］．中国中西医结合皮肤性病学杂志，２０１０，９（２）：

１００－１０２．

ＮｉｅＺＨ，ＫｏｎｇＸＪ，ＬｉｕＹＨ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｎｓｕｐｅｒｆｉｃｉａｌｍｙ

ｃｏｓｉｓａｎｄｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｆｕｎｇｉｉｎＴｉａｎｊｉｎ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆ

ＤｅｒｍａｔｏｖｅｎｅｒｅｏｌｏｇｙｏｆＩｎｔｅｇｒａｔｅｄ Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌａｎｄ Ｗｅｓｔｅｒｎ

Ｍｅｄｉｃｉｎｅ，２０１０，９（２）：１００－１０２．

［４６］占志萍，聂振华．甲真菌病７１９例临床及致病真菌分析［Ｊ］．

中国皮肤性病学杂志，２０１０，２４（４）：３２４－３２５．

ＺｈａｎＺＰ，ＮｉｅＺＨ．Ｃｌｉｎｉｃａｌｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎｏｎ７１９ｃａｓｅｓｏｆｏｎｙ

ｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓａｎｄａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｆｕｎｇｕｓ［Ｊ］．ＴｈｅＣｈｉｎｅｓｅ

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＤｅｒｍａｔｏｖｅｎｅｒｅｏｌｏｇｙ，２０１０，２４（４）：３２４－３２５．

［４７］董小平，陈欢，刘海波，等．南京地区７３４例甲真菌病临床及

致病菌分析［Ｊ］．中国真菌学杂志，２０２２，１７（５）：３９１－３９３．

ＤｏｎｇＸＰ，ＣｈｅｎＨ，ＬｉｕＨＢ，ｅｔａｌ．Ｃｌｉｎｉｃａｌｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎａｎｄ

ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｆｕｎｇｉｏｎ７３４ｃａｓｅｓｏｆｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｉｎ

Ｎａｎｊｉｎｇ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｙｃｏｌｏｇｙ，２０２２，１７（５）：３９１－

３９３．

［４８］刘芳，孔庆涛，王雪连，等．甲真菌病临床特点及致病菌谱的

研究［Ｊ］．临床误诊误治，２０１２，２５（１０）：８８－９２．

ＬｉｕＦ，ＫｏｎｇＱＴ，ＷａｎｇＸＬ，ｅｔａｌ．Ｃｌｉｎｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓａｎｄ

ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｂａｃｔｅｒｉａｐｒｏｆｉｌｅｏｆｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓ［Ｊ］．ＣｌｉｎｉｃａｌＭｉｓ

ｄｉａｇｎｏｓｉｓ＆ Ｍｉｓｔｈｅｒａｐｙ，２０１２，２５（１０）：８８－９２．

［４９］闫玮，陈伟，胡素泉，等．南京地区３０５例甲真菌病临床及致

病菌分析［Ｊ］．实用皮肤病学杂志，２０１４，７（１）：１３－１５．

ＹａｎＷ，Ｃｈｅｎ Ｗ，ＨｕＳＱ，ｅｔａｌ．Ｃｌｉｎｉｃａｌｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎａｎｄ

ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｆｕｎｇｕｓｏｎ３０５ｃａｓｅｓｏｆｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｉｎ

Ｎａｎｊｉｎｇ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｒａｃｔｉｃａｌＤｅｒｍａｔｏｌｏｇｙ，２０１４，７（１）：１３－

１５．

［５０］苏梅．合肥地区甲真菌病致病菌的变化趋势［Ｊ］．安徽医药，

２０１０，１４（６）：６７９－６８０．

ＳｕＭ．Ｃｈａｎｇｉｎｇｔｒｅｎｄｓｏｆｔｈｅｃａｕｓａｔｉｖｅａｇｅｎｔｏｆｎａｉｌｆｕｎｇａｌ

ｄｉｓｅａｓｅｓｉｎＨｅｆｅｉａｒｅａ［Ｊ］．ＡｎｈｕｉＭｅｄｉｃａｌａｎｄＰｈａｒｍａｃｅｕｔｉｃａｌ

Ｊｏｕｒｎａｌ，２０１０，１４（６）：６７９－６８０．

［５１］马国群，戴唯．７６１例甲真菌病病原菌分离培养分析［Ｊ］．中华

医院感染学杂志，２０１１，２１（３）：６１７－６１８．

ＭａＧＱ，ＤａｉＷ．Ｉｓｏｌａｔｉｏｎａｎｄｃｕｌｔｕｒｅｏｆｃａｕｓａｔｉｖｅｐａｔｈｏｇｅｎｓ

ｆｏｒ７６１ｃａｓｅｓｏｆｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＮｏｓｏ

ｃｏｍｉｏｌｏｇｙ，２０１１，２１（３）：６１７－６１８．

［５２］翁生良，张优拉．７７例儿童甲真菌病临床特征及病原学分析

［Ｊ］．浙江临床医学，２０２０，２２（６）：８９６－８９７，９０２．

ＷｅｎｇＳＬ，ＺｈａｎｇＹＬ．Ｃｌｉｎｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓａｎｄａｅｔｉｏｌｏｇｉｃａｌ

ａｎａｌｙｓｉｓｏｆ７７ｃａｓｅｓｏｆｎａｉｌｆｕｎｇａｌｄｉｓｅａｓｅｉｎｃｈｉｌｄｒｅｎ［Ｊ］．Ｚｈｅ

ｊｉａｎｇＣｌｉｎｉｃａｌＭｅｄｉｃａｌＪｏｕｒｎａｌ，２０２０，２２（６）：８９６－８９７，９０２．

［５３］吴玲剑，裘晓乐，陈彬，等．浙江省温州地区甲真菌病临床及

病原菌分析［Ｊ］．现代实用医学，２０１３，２５（１１）：１２８７－１２８８．

ＷｕＬＪ，ＱｉｕＸＬ，ＣｈｅｎＢ，ｅｔａｌ．Ｃｌｉｎｉｃａｌａｎｄｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｂａｃｔｅ

ｒｉａａｎａｌｙｓｉｓｏｆｎａｉｌｆｕｎｇａｌｄｉｓｅａｓｅｓｉｎＷｅｎｚｈｏｕ，ＺｈｅｊｉａｎｇＰｒｏ

ｖｉｎｃｅ［Ｊ］．ＭｏｄｅｒｎＰｒａｃｔｉｃａｌＭｅｄｉｃｉｎｅ，２０１３，２５（１１）：１２８７－

１２８８．

［５４］顾丽娟，朱雪飞，喻长法，等．沿海地区甲真菌病原菌构成分析

［Ｊ］．中国卫生检验杂志，２０１２，２２（１２）：３００５－３００６，３００８．

ＧｕＬＪ，ＺｈｕＸＦ，ＹｕＣＦ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｃａｕｓａｔｉｖｅ

ｐａｔｈｏｇｅｎｓｏｆｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｉｎｃｏａｓｔａｌａｒｅａ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒ

ｎａｌｏｆＨｅａｌｔｈＬａｂｏｒａｔｏｒｙＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１２，２２（１２）：３００５－

·５３５１·中国感染控制杂志２０２４年１２月第２３卷第１２期　ＣｈｉｎＪＩｎｆｅｃｔＣｏｎｔｒｏｌＶｏｌ２３Ｎｏ１２Ｄｅｃ２０２４



３００６，３００８．

［５５］毛小红，姚丹燕，倪依晓．４６８例甲真菌病临床类型及病原菌

分析［Ｊ］．中国微生态学杂志，２０１５，２７（２）：２１５－２１６，２２２．

ＭａｏＸＨ，ＹａｏＤＹ，ＮｉＹＸ．Ｃｌｉｎｉｃａｌｔｙｐｅｓａｎｄｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｆｕｎ

ｇｕｓａｎａｌｙｓｉｓｏｆ４６８ｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｃａｓｅｓ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌ

ｏｆＭｉｃｒｏｅｃｏｌｏｇｙ，２０１５，２７（２）：２１５－２１６，２２２．

［５６］何文婧，高志琴，徐红，等．８２株甲真菌病致病菌分布及药敏

结果分析［Ｊ］．中国真菌学杂志，２０１６，１１（５）：２８９－２９１，２９５．

ＨｅＷＪ，ＧａｏＺＱ，ＸｕＨ，ｅｔａｌ．Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆ８２ｓｔｒａｉｎｓｏｆ

ｎａｉｌｆｕｎｇａｌｄｉｓｅａｓｅｃａｕｓａｔｉｖｅｏｒｇａｎｉｓｍｓａｎｄａｎａｌｙｓｉｓｏｆｄｒｕｇ

ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙｒｅｓｕｌｔｓ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｙｃｏｌｏｇｙ，２０１６，１１

（５）：２８９－２９１，２９５．

［５７］马越娥，李秀丽，顾俊瑛，等．甲真菌病４００例致病真菌分析

［Ｊ］．中国麻风皮肤病杂志，２０１４，３０（４）：２３３－２３４．

ＭａＹＥ，ＬｉＸＬ，ＧｕＪＹ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｆｕｎｇａｌ

ｓｔｒａｉｎｓｉｎ４００ｐａｔｉｅｎｔｓｏｆｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓ［Ｊ］．ＣｈｉｎａＪｏｕｒｎａｌｏｆ

ＬｅｐｒｏｓｙａｎｄＳｋｉｎＤｉｓｅａｓｅｓ，２０１４，３０（４）：２３３－２３４．

［５８］罗云鹏，占萍，李智华，等．１０５例甲真菌病临床及致病菌分

析［Ｊ］．实验与检验医学，２０１２，３０（１）：８８，９９．

ＬｕｏＹＰ，ＺｈａｎＰ，ＬｉＺＨ，ｅｔａｌ．Ｃｌｉｎｉｃａｌａｎｄｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｂａｃｔｅ

ｒｉａａｎａｌｙｓｉｓｏｆ１０５ｃａｓｅｓｏｆｎａｉｌｆｕｎｇａｌｄｉｓｅａｓｅ［Ｊ］．Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎ

ｔａｌａｎｄＬａｂｏｒａｔｏｒｙＭｅｄｉｃｉｎｅ，２０１２，３０（１）：８８，９９．

［５９］王喜民．甲真菌病８０例的流行病学分析［Ｊ］．中外医疗，

２０１１，３０（１５）：１１４－１１５．

ＷａｎｇＸＭ．Ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃａｎａｌｙｓｉｓｏｆ８０ｃａｓｅｓｏｆｎａｉｌｆｕｎｇａｌ

ｄｉｓｅａｓｅ［Ｊ］．Ｃｈｉｎａ＆ ＦｏｒｅｉｇｎＭｅｄｉｃａｌＴｒｅａｔｍｅｎｔ，２０１１，３０

（１５）：１１４－１１５．

［６０］陈伟，阳眉，梅晓锋，等．成都地区８３８例真菌培养阳性标本

病原学特点分析［Ｊ］．四川医学，２０１２，３３（５）：７６９－７７１．

ＣｈｅｎＷ，ＹａｎｇＭ，ＭｅｉＸＦ，ｅｔａｌ．８３８ｃａｓｅｓｏｆｅｕｍｙｃｅｔｅｃｕｌ

ｔｕｒｅｐｏｓｉｔｉｖｅ’ｃｌｉｎｉｃａｌｓｐｅｃｉｍｅｎｓｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓｉｎ

Ｃｈｅｎｇｄｕｒｅｇｉｏｎ［Ｊ］．ＳｉｃｈｕａｎＭｅｄｉｃａｌＪｏｕｒｎａｌ，２０１２，３３（５）：

７６９－７７１．

［６１］王爱平，余进，万?，等．国内多中心甲真菌病病原菌流行病

学调查［Ｊ］．中国真菌学杂志，２０１５，１０（４）：１９７－２０２．

ＷａｎｇＡＰ，ＹｕＪ，ＷａｎＺ，ｅｔａｌ．Ｍｕｌｔｉｃｅｎｔｅｒｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃａｌ

ｓｕｒｖｅｙｏｆｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｆｕｎｇｉｏｆｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｉｎＣｈｉｎａ［Ｊ］．Ｃｈｉ

ｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｙｃｏｌｏｇｙ，２０１５，１０（４）：１９７－２０２．

［６２］余进，李若瑜．国内甲真菌病病原学的流行病学调查［Ｊ］．中

国真菌学杂志，２００６，１（１）：６３－６４，４６．

ＹｕＪ，ＬｉＲＹ．Ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃａｌｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｅｔｉｏｌｏｇｙｏｆ

ｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｉｎＣｈｉｎａ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｙｃｏｌｏｇｙ，

２００６，１（１）：６３－６４，４６．

［６３］ＳｏｎｇＧ，ＺｈａｎｇＭＪ，ＬｉｕＷＤ，ｅｔａｌ．Ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｙｏｆｏｎｙｃｈｏ

ｍｙｃｏｓｉｓｉｎＣｈｉｎｅｓｅｍａｉｎｌａｎｄ：ａ３０ｙｅａｒｒｅｔｒｏｓｐｅｃｔｉｖｅｓｔｕｄｙ

［Ｊ］．Ｍｙｃｏｐａｔｈｏｌｏｇｉａ，２０２２，１８７（４）：３２３－３３１．

［６４］冯姣，曾梅华，陈军，等．甲癣的病原学研究进展［Ｊ］．中国真

菌学杂志，２０１３，８（２）：１２０－１２３．

ＦｅｎｇＪ，ＺｅｎｇＭＨ，ＣｈｅｎＪ，ｅｔａｌ．Ａｄｖａｎｃｅｓｉｎｒｅａｓｅａｒｃｈｅｔｉｏ

ｌｏｇｙｏｆｔｉｎｅａｕｎｇｕｉｕｍ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆ Ｍｙｃｏｌｏｇｙ，

２０１３，８（２）：１２０－１２３．

［６５］ＲａｔｈｅｒＳ，ＫｅｅｎＡ，ＳｈａｈＦＹ，ｅｔａｌ．Ｃａｎｄｉｄａｌｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓ：

ｃｌｉｎｉｃｏｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃａｌｐｒｏｆｉｌｅ，ｐｒｅｖａｉｌｉｎｇｓｔｒａｉｎｓ，ａｎｄａｎｔｉｆｕｎ

ｇａｌｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙｐａｔｔｅｒｎａｓｔｕｄｙｆｒｏｍａｔｅｒｔｉａｒｙｃａｒｅｈｏｓｐｉｔａｌ

［Ｊ］．ＩｎｄｉａｎＪＤｅｒｍａｔｏｌ，２０２１，６６（２）：１３２－１３７．

［６６］ＬａｎｄｒｅａｕＡ，ＳｉｍｏｎＬ，ＤｅｌａｕｎａｙＰ，ｅｔａｌ．Ｓｕｐｅｒｆｉｃｉａｌｆｕｎｇａｌ

ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓｉｎｔｈｅｓｏｕｔｈｏｆＦｒａｎｃｅｉｓｆｕｓａｒｉｏｓｉｓｔｈｅｎｅｘｔｅｍｅｒ

ｇｅｎｔｏｎｙｃｈｏｐａｔｈｙ？［Ｊ］．ＭｅｄＭｙｃｏｌ，２０２３，６１（２）：ｍｙａｄ０１５．

［６７］ＭａｒａｋｉＳ，ＭａｖｒｏｍａｎｏｌａｋｉＶＥ．Ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｙｏｆｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏ

ｓｉｓｉｎＣｒｅｔｅ，Ｇｒｅｅｃｅ：ａ１２ｙｅａｒｓｔｕｄｙ［Ｊ］．Ｍｙｃｏｓｅｓ，２０１６，５９

（１２）：７９８－８０２．

［６８］ＧｒｅｇｏｒｉｏｕＳ，ＭｐａｌｉＮ，ＶｒｉｏｎｉＧ，ｅｔａｌ．Ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｙｏｆｏｎｙ

ｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓｉｎａｎａｃａｄｅｍｉｃｎａｉｌｕｎｉｔｉｎＳｏｕｔｈＧｒｅｅｃｅｄｕｒｉｎｇａ

ｔｈｒｅｅｙｅａｒｐｅｒｉｏｄ［Ｊ］．ＳｋｉｎＡｐｐｅｎｄａｇｅＤｉｓｏｒｄ，２０２０，６（２）：

１０２－１０７．

［６９］ＧｅｌｏｔａｒＰ，ＶａｃｈｈａｎｉＳ，ＰａｔｅｌＢ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｐｒｅｖａｌｅｎｃｅｏｆｆｕｎｇｉ

ｉｎｆｉｎｇｅｒｎａｉｌｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓ［Ｊ］．ＪＣｌｉｎＤｉａｇｎＲｅｓ，２０１３，７

（２）：２５０－２５２．

［７０］ＧｕｐｔａＡＫ，ＷａｎｇＴ，ＣｏｏｐｅｒＥＡ，ｅｔａｌ．Ａｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅｒｅ

ｖｉｅｗｏｆｎｏｎｄｅｒｍａｔｏｐｈｙｔｅｍｏｕｌｄｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓ：ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏ

ｇｙ，ｄｉａｇｎｏｓｉｓａｎｄｍａｎａｇｅｍｅｎｔ［Ｊ］．ＪＥｕｒＡｃａｄＤｅｒｍａｔｏｌＶｅ

ｎｅｒｅｏｌ，２０２４，３８（３）：４８０－４９５．

［７１］李甘雨，杨涛，林昶．基于文献计量学的２０１０—２０２０年中国

不同地区浅部真菌病的致病菌菌种分析［Ｊ］．贵州科学，２０２１，

３９（６）：５８－６２．

ＬｉＧＹ，ＹａｎｇＴ，ＬｉｎＣ．Ｂｉｂｌｉｏｍｅｔｒｉｃａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ

ｆｕｎｇｉｏｆｓｕｐｅｒｆｉｃｉａｌｍｙｃｏｓｉｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｒｅｇｉｏｎｓｏｆＣｈｉｎａｆｒｏｍ

２０１０ｔｏ２０２０［Ｊ］．ＧｕｉｚｈｏｕＳｃｉｅｎｃｅ，２０２１，３９（６）：５８－６２．

［７２］ＢｕｎｙａｒａｔａｖｅｊＳ，ＰｒａｓｅｒｔｗｏｒｏｎｕｎＮ，ＬｅｅｙａｐｈａｎＣ，ｅｔａｌ．Ｄｉｓ

ｔｉｎｃｔｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆＳｃｙｔａｌｉｄｉｕｍｄｉｍｉｄｉａｔｕｍａｎｄｎｏｎｄｅｒｍａ

ｔｏｐｈｙｔｅｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓａｓｃｏｍｐａｒｅｄｗｉｔｈｄｅｒｍａｔｏｐｈｙｔｅｏｎｙｃｈｏ

ｍｙｃｏｓｉｓ［Ｊ］．ＪＤｅｒｍａｔｏｌ，２０１５，４２（３）：２５８－２６２．

［７３］ＲａｎａｗａｋａＲＲ，ＮａｇａｈａｗａｔｔｅＡ，ＧｕｎａｓｅｋａｒａＴＡ，ｅｔａｌ．Ｒａｎ

ｄｏｍｉｚｅｄ，ｄｏｕｂｌｅｂｌｉｎｄ，ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｓｔｕｄｙｏｎｅｆｆｉｃａｃｙａｎｄｓａｆｅ

ｔｙｏｆｉｔｒａｃｏｎａｚｏｌｅｐｕｌｓｅｔｈｅｒａｐｙａｎｄｔｅｒｂｉｎａｆｉｎｅｐｕｌｓｅｔｈｅｒａｐｙ

ｏｎｎｏｎｄｅｒｍａｔｏｐｈｙｔｅｍｏｌｄｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏｓｉｓ：ａｓｔｕｄｙｗｉｔｈ９０ｐａ

ｔｉｅｎｔｓ［Ｊ］．ＪＤｅｒｍａｔｏｌｏｇＴｒｅａｔ，２０１６，２７（４）：３６４－３７２．

［７４］ＵｎｇｐａｋｏｒｎＲ，ＬｏｈａｐｒａｔｈａｎＳ，ＲｅａｎｇｃｈａｉｎａｍＳ．Ｐｒｅｖａｌｅｎｃｅｏｆ

ｆｏｏｔｄｉｓｅａｓｅｓｉｎｏｕｔｐａｔｉｅｎｔｓａｔｔｅｎｄｉｎｇｔｈｅＩｎｓｔｉｔｕｔｅｏｆＤｅｒｍａ

ｔｏｌｏｇｙ，Ｂａｎｇｋｏｋ，Ｔｈａｉｌａｎｄ［Ｊ］．ＣｌｉｎＥｘｐＤｅｒｍａｔｏｌ，２００４，２９

（１）：８７－９０．

（本文编辑：左双燕）

本文引用格式：廖德君，曹冰莹，杨茜，等．２０１０—２０２２年中国甲真

菌病致病菌空间分布的系统综述［Ｊ］．中国感染控制杂志，２０２４，２３

（１２）：１５２６－１５３６．ＤＯＩ：１０．１２１３８／ｊ．ｉｓｓｎ．１６７１－９６３８．２０２４６０９２．

犆犻狋犲狋犺犻狊犪狉狋犻犮犾犲犪狊：ＬＩＡＯＤｅｊｕｎ，ＣＡＯＢｉｎｇｙｉｎｇ，ＹＡＮＧＸｉ，ｅｔ

ａｌ．Ａｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｒｅｖｉｅｗｏｆｔｈｅｓｐａｔｉａｌｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｏｎｙｃｈｏｍｙｃｏ

ｓｉｓｐａｔｈｏｇｅｎｓｉｎＣｈｉｎａｆｒｏｍ２０１０ｔｏ２０２２［Ｊ］．ＣｈｉｎＪＩｎｆｅｃｔＣｏｎ

ｔｒｏｌ，２０２４，２３（１２）：１５２６－１５３６．ＤＯＩ：１０．１２１３８／ｊ．ｉｓｓｎ．１６７１－

９６３８．２０２４６０９２．

·６３５１· 中国感染控制杂志２０２４年１２月第２３卷第１２期　ＣｈｉｎＪＩｎｆｅｃｔＣｏｎｔｒｏｌＶｏｌ２３Ｎｏ１２Ｄｅｃ２０２４


