
·实验研究与卫生检验·

ＭＡＣＣ１ 和 ＣＩＰ２Ａ 蛋白在胃癌组织中的表达及临床意义
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摘要：　 目的　 探讨结肠癌转移相关基因 １（ＭＡＣＣ１）蛋白和蛋白磷酸酶 ２Ａ 的癌性抑制因子（ＣＩＰ２Ａ）蛋白在胃癌组织中

的表达及临床意义。 　 方法　 收集 ２０１５ 年 ６ 月－２０１６ 年 １２ 月安徽医科大学附属巢湖医院收治的 ３９ 例胃癌组织标本以

及 ５０ 例癌旁正常组织标本，采用免疫组织化学法对组织中 ＭＡＣＣ１、ＣＩＰ２Ａ 蛋白进行测定，并分析其与胃癌病理特征的关

系。 　 结果　 胃癌组织中 ＭＡＣＣ１ 蛋白、ＣＩＰ２Ａ 蛋白阳性表达率分别为 ７９􀆰 ４９％、７１􀆰 ７９％，高于癌旁正常组织中的 １８􀆰 ００％、
２２􀆰 ００％，差异有统计学意义（χ２ ＝ ３３􀆰 ４７６、２２􀆰 ０６８，均 Ｐ＜０􀆰 ０１）。 ＭＡＣＣ１ 蛋白、ＣＩＰ２Ａ 蛋白在胃癌组织中的阳性表达强度明

显强于癌旁正常组织，差异有统计学意义（Ｚ＝ －６􀆰 ２５３、－５􀆰 ３０３，Ｐ＜０􀆰 ０５）。 Ⅲ＋Ⅳ期、低分化、有淋巴结转移胃癌患者胃癌

组织中 ＭＡＣＣ１ 蛋白、ＣＩＰ２Ａ 蛋白阳性表达率高于Ⅰ＋Ⅱ期、中高分化、无淋巴结转移患者，差异有统计学意义（Ｐ＜０􀆰 ０５）；
不同性别、年龄、肿瘤位置、肿瘤大小、病理类型胃癌患者胃癌组织中 ＭＡＣＣ１ 蛋白、ＣＩＰ２Ａ 蛋白阳性表达率差异无统计学

意义（Ｐ＞０􀆰 ０５）。 胃癌组织中 ＭＡＣＣ１ 蛋白与 ＣＩＰ２Ａ 蛋白的 Ｐｅａｒｓｏｎ 列联系数为 ０􀆰 ３６１，差异有统计学意义（Ｐ＜０􀆰 ０５）。 　
结论　 ＭＡＣＣ１、ＣＩＰ２Ａ 蛋白在胃癌组织中呈高表达水平，可能参与了胃癌的发生发展过程，联合检测可作为早期评估胃

癌病情的重要指标。
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　 　 胃癌是临床常见的消化道恶性肿瘤，具有发病率

高、进展快、预后差等特点［１］。 近年来，在分子水平上

探究恶性肿瘤的发生发展过程成为研究热点。 结肠癌

转移相关基因 １（ｍｅｔａｓｔａｓｉｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｃｏｌｏｎ ｃａｎｃ⁃
ｅｒ，ＭＡＣＣ１）是在结肠癌原发病灶及转移灶中发现的与

结肠癌密切相关的基因序列，它在细胞的生长、迁移、
侵袭以及转移过程中有重要作用，研究发现［２－３］，
ＭＡＣＣ１ 蛋白参与了肝癌、结肠癌的发生发展过程。 蛋

白磷酸酶 ２Ａ 的癌性抑制因子（ ｃａｎｃｅｒｏｕｓ ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ ｏｆ
ｐｒｏｔｅｉｎ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ２Ａ，ＣＩＰ２Ａ）是新近发现的癌蛋白，
通过与癌转录因子 ｃ－ｍｙｃ 蛋白作用可以抑制蛋白磷

酸酶 ２Ａ 对 ｃ－ｍｙｃ 的去磷酸化作用，以及抑制 ｃ－ｍｙｃ
蛋白的水解使其稳定，同时还能促进细胞的增殖以及

恶性转化［４］。 本研究通过检测胃癌组织中 ＭＡＣＣ１ 和

ＣＩＰ２Ａ 的表达水平，并分析其与胃癌临床病例特征的

关系，旨在探讨两指标在胃癌发生发展过程中的作用。
现报道如下。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 标本来源　 收集 ２０１５ 年 ６ 月－２０１６ 年 １２ 月安
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徽医科大学附属巢湖医院手术获得的 ３９ 例经病理组

织学确诊的胃癌组织标本，其中男 ２２ 例，女 １７ 例；年
龄 ３５～ ７７ 岁，平均（５６􀆰 ８±７􀆰 ５）岁；分化程度：低分化

１５ 例，中、高分化 ２４ 例；根据国际抗癌联盟第 ７ 版的

ＴＮＭ 分期［５］：Ⅰ＋Ⅱ期 ２１ 例，Ⅲ＋Ⅳ期 １８ 例；有淋巴结

转移 １６ 例，无淋巴结转移 ２３ 例。 并于同期随机选取

５０ 例距离癌组织边缘大于 ５ ｃｍ 的癌旁正常组织为对

照，其中男 ２９ 例，女 ２１ 例；年龄 ３０～ ７５ 岁，平均（５７􀆰 ９
±６􀆰 ２）岁。 两组的性别构成比、年龄比较，差异无统计

学意义（Ｐ＞０􀆰 ０５），具有可比性。 获得的标本以 １０％的

甲醛液固定，石蜡包埋后制成连续 ４ μｍ 的组织切片。
研究中所有标本的患者术前均未接受任何放、化疗等

抗肿瘤治疗，也不合并其它恶性肿瘤。 本研究得到医

院伦理委员会的知情同意。
１􀆰 ２　 方法

１􀆰 ２􀆰 １　 实验试剂 　 北京博奥森生物科技有限公司提

供兔抗人 ＭＡＣＣ１ 抗体，Ｓａｎｔａ Ｃｒｕｚ 公司提供的工作浓

度按照 １：１００ 稀释过的兔抗人 ＣＩＰ２Ａ 单克隆抗体冻

干粉，ＴａＫａＲａ 公司提供 ＲＴ－ｑＰＣＲ－ＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ Ⅰ检

测试剂盒，北京中杉金桥生物技术有限公司提供 ＤＡＢ
显色试剂盒以及免疫组化 ＳＰ 检测试剂盒，上海生工

生物股份有限公司提供 ＲＰＭＩ１６４０。
１􀆰 ２􀆰 ２　 实验方法　 采用过氧化物酶标记的链霉卵蛋

白素法（Ｓ－Ｐ）法检测 ＭＡＣＣ１ 和 ＣＩＰ２Ａ。 ＭＡＣＣ１ 免疫
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组化实验具体操作：采用 ｐＨ ＝ ６􀆰 ０ 的枸缘酸缓冲液对

胃癌石蜡切片进行抗原修复，阴性对照以 ＰＢＳ 代替一

抗。 严格按照免疫组化 ＳＰ 检测试剂盒上的说明进行

相关操作，将兔抗人 ＭＡＣＣ１ 抗体的浓度稀释为 １：
１００，在细胞质中，ＭＡＣＣ１ 蛋白阳性产物呈棕黄色弥漫

性分布；ＣＩＰ２Ａ 免疫组化步骤如下：ＣＩＰ２Ａ 制作成为石

蜡切片后在 ６０ ℃的烤箱中烘烤，时间为 ２ ｈ，常规脱蜡

和水化，在 ３７ ℃的浓度为 ３％的过氧化氢离子水中孵

育，时间为 １０ ｍｉｎ，将内源性过氧化物酶的活性去除后

通过微波法修复抗原，时间 ３０ ｍｉｎ，然后冷却至室温，
并滴加封闭的血清在 ３７ ℃环境下孵育，时间 ２０ ｍｉｎ，
滴加 ＣＩＰ２Ａ 一抗，阴性对照以 ＰＢＳ 代替一抗，４ ℃的

冰箱中保存，然后滴加生物素标记的二抗，在 ３７ ℃环

境下孵育，时间 ３０ ｍｉｎ，并滴加经生物素标记的二抗在

３７ ℃环境下孵育，时间 ３９ ｍｉｎ，然后滴加 ＳＰＰ（链霉亲

和素－过氧化物酶）在 ３７ ℃环境下孵育，时间 ３０ ｍｉｎ，
滴加 ＤＡＢ 显色，并以苏木精复染。
１􀆰 ３　 结果判断标准　 ＭＡＣＣ１ 和 ＣＩＰ２Ａ 均采用半定

量积分的方法［６］对阳性结果进行判定：①按照阳性细

胞在细胞中所占比例分级：阳性细胞数为 ０ 计为－，＜
２５％计为弱阳性（＋），２５％ ～５０％计为中度阳性（ ＋＋），
＞５０％计为强阳性（＋＋＋）；②根据显色程度计分：细胞

未着色计为 ０ 分，淡黄色计为 １ 分，棕黄色计为 ２ 分，
棕黑色计为 ３ 分。 总分值 ＝弱阳性百分比×１＋中度阳

性百分比×２＋强阳性百分比×３。 最终结果随机观察超

过 １０ 个高倍视野：其中 ０ 分计为阴性（－），总分值＜１
分计为（＋），总分值处于 １􀆰 ０ ～ １􀆰 ５ 分计为（＋＋），总分

值＞１􀆰 ５ 分计为（＋＋＋）。
１􀆰 ４　 统计学处理 　 采用 ＳＰＳＳ １９􀆰 ０ 软件录入数据及

统计分析，计数资料采用率（％）对定性资料描述，比
较采用 χ２ 检验或者 Ｆｉｓｈｅｒ 确切概率法，结果为等级资

料采用秩和检验，ＭＡＣＣ１ 与 ＣＩＰ２Ａ 蛋白之间的相关

性采用 Ｐｅａｒｓｏｎ 列联系数分析，Ｐ＜０􀆰 ０５ 为差异有统计

学意义。

２　 结　 果

２􀆰 １　 ＭＡＣＣ１、ＣＩＰ２Ａ 蛋白在不同组织中的表达比较

　 ＭＡＣＣ１ 蛋白主要在细胞浆中表达，少量在细胞核

内表达，而 ＣＩＰ２Ａ 蛋白主要在细胞核内表达，少量在

细胞浆中表达。 胃癌组织中 ＭＡＣＣ１ 蛋白、ＣＩＰ２Ａ 蛋

白的阳性表达率分别为 ７９􀆰 ４９％、７１􀆰 ７９％，分别高于癌

旁正常组织中的 １８􀆰 ００％、２２􀆰 ００％，差异有统计学意义

（χ２ ＝ ３３􀆰 ４７６、 ２２􀆰 ０６８，均 Ｐ ＜ ０􀆰 ０１）。 经秩和检验，
ＭＡＣＣ１ 蛋白、ＣＩＰ２Ａ 蛋白在胃癌组织中的阳性表达强

度明显强于癌旁正常组织，差异有统计学意义（Ｐ ＜
０􀆰 ０５），ＭＡＣＣ１ 蛋白、ＣＩＰ２Ａ 蛋白在胃癌组织中的阳性

表达呈等级递增，而在癌旁正常组织中的阳性表达呈

等级递减。 见表 １。
表 １　 ＭＡＣＣ１、ＣＩＰ２Ａ 蛋白在不同组织中的表达比较（ｎ，％）

组别 例数
ＭＡＣＣ１ 蛋白

－ ＋ ＋＋

ＣＩＰ２Ａ 蛋白

－ ＋ ＋＋

胃癌组织 ３９ ８（２０􀆰 ５１） １３（３３􀆰 ３４） １８（４６􀆰 １５）　 １１（２８􀆰 ２１） １２（３０􀆰 ７７） １６（４１􀆰 ０２）
癌旁正常组织 ５０ ４１（８２􀆰 ００） ９（１８􀆰 ００） ０（０􀆰 ００） ３９（７８􀆰 ００） １１（２２􀆰 ００） ０（０􀆰 ００）
Ｚ 值 －６􀆰 ２５３ －５􀆰 ３０３
Ｐ 值 ０􀆰 ０００ ０􀆰 ０００

２􀆰 ２　 ＭＡＣＣ１ 蛋白、ＣＩＰ２Ａ 与胃癌临床病理特征的关系

　 Ⅲ＋Ⅳ期、低分化、有淋巴结转移胃癌患者胃癌组织

中 ＭＡＣＣ１ 蛋白、ＣＩＰ２Ａ 蛋白阳性表达率高于Ⅰ＋Ⅱ期、
中高分化、无淋巴结转移患者，差异有统计学意义（Ｐ＜

０􀆰 ０５）；不同性别、年龄、肿瘤位置、肿瘤大小、病理类型

胃癌患者胃癌组织中 ＭＡＣＣ１ 蛋白、ＣＩＰ２Ａ 蛋白阳性表

达率差异无统计学意义（Ｐ＞０􀆰 ０５）。 见表 ２。

表 ２　 ＭＡＣＣ１ 蛋白、ＣＩＰ２Ａ 与胃癌临床病理特征的关系（ｎ，％）

病理特征 例数
ＭＡＣＣ１ 蛋白

＋ －
Ｐ 值

ＣＩＰ２Ａ 蛋白

＋ －
Ｐ 值

性别 男 ２２ １９（８６􀆰 ３６） ３（１３􀆰 ６４） ０􀆰 ２６１∗ １４（６３􀆰 ６４） ８（３６􀆰 ３６） ０􀆰 ２８８∗

女 １７ １２（７０􀆰 ５９） ５（２９􀆰 ４１） １４（８２􀆰 ３５） ３（１７􀆰 ６５）
年龄（岁） ≤５０ ２０ １５（７５􀆰 ００） ５（２５􀆰 ００） ０􀆰 ６９５∗ １６（８０􀆰 ００） ４（２０􀆰 ００） ０􀆰 ３０１∗

＞５０ １９ １６（８４􀆰 ２１） ３（１５􀆰 ７９） １２（６３􀆰 １６） ７（３６􀆰 ８４）
肿瘤位置 胃窦 ２６ ２０（７６􀆰 ９２） ６（２３􀆰 ０８） ０􀆰 ６９４∗ １９（７３􀆰 ０８） ７（２６􀆰 ９２） １􀆰 ０００∗

贲门、胃底及胃体 １３ １１（８４􀆰 ６２） ２（１５􀆰 ３８） ９（６９􀆰 ２３） ４（３０􀆰 ７７）
肿瘤大小（ｃｍ） ＜５ ２９ ２１（７２􀆰 ４１） ８（２７􀆰 ５９） ０􀆰 ０８６∗ １９（６５􀆰 ５２） １０（３４􀆰 ４８） ０􀆰 ２２８∗

≥５ １０ １０（１００􀆰 ００） ０（０􀆰 ００） ９（９０􀆰 ００） １（１０􀆰 ００）
ＴＮＭ 分期 Ⅰ＋Ⅱ ２１ １４（６６􀆰 ６７） ７（３３􀆰 ３３） ０􀆰 ０４９ １２（５７􀆰 １４） ９（４２􀆰 ８６） ０􀆰 ０３８∗

Ⅲ＋Ⅳ １８ １７（９４􀆰 ４４） １（５􀆰 ５６） １６（８８􀆰 ８９） ２（１１􀆰 １１）
组织分化 低分化 １５ １５（１００􀆰 ００） ０（０􀆰 ００） ０􀆰 ０１５∗ １４（９３􀆰 ３３） １（６􀆰 ６７） ０􀆰 ０２８∗

中、高分化 ２４ １６（６６􀆰 ６７） ８（３３􀆰 ３３） １４（５８􀆰 ３３） １０（４１􀆰 ６７）

８０１ 实用预防医学 ２０１８ 年 １ 月 第 ２５ 卷 第 １ 期　 Ｐｒａｃｔ Ｐｒｅｖ Ｍｅｄ， Ｊａｎ． ２０１８， Ｖｏｌ． ２５， Ｎｏ．１



　 　 续表 ２

病理特征 例数
ＭＡＣＣ１ 蛋白

＋ －
Ｐ 值

ＣＩＰ２Ａ 蛋白

＋ －
Ｐ 值

淋巴结转移 有 １６ １６（１００􀆰 ００） ０（０􀆰 ００） ０􀆰 ０１３∗ １５（９３􀆰 ７５） １（６􀆰 ２５） ０􀆰 ０１４∗

无 ２３ １５（６５􀆰 ２２） ８（３４􀆰 ７８） １３（５６􀆰 ５２） １０（４３􀆰 ４８）
病理类型 腺癌 ２１ １９（９０􀆰 ４８） ２（９􀆰 ５２） ０􀆰 １９４∗ １６（７６􀆰 １９） ５（２３􀆰 ８１） ０􀆰 ３０２∗

鳞癌 １５ １０（６６􀆰 ６７） ５（３３􀆰 ３３） １１（７３􀆰 ３３） ４（２６􀆰 ６７）
腺鳞癌 ３ ２（６６􀆰 ６７） １（３３􀆰 ３３） １（３３􀆰 ３３） ２（６６􀆰 ６７）

　 　 注：∗采用 Ｆｉｓｈｅｒ 确切概率法。

２􀆰 ３　 胃癌组织中 ＭＡＣＣ１ 蛋白与 ＣＩＰ２Ａ 蛋白阳性表达

的相关性分析　 胃癌组织中 ＭＡＣＣ１ 蛋白与 ＣＩＰ２Ａ 蛋

白的 Ｐｅａｒｓｏｎ 列联系数 ｒ＝ ０􀆰 ３６１，差异有统计学意义（Ｐ
＜０􀆰 ０５）。 见表 ３。
表 ３　 胃癌组织中 ＭＡＣＣ１ 蛋白与 ＣＩＰ２Ａ 蛋白阳性表达的相关性

ＭＡＣＣ１ 蛋白
ＣＩＰ２Ａ 蛋白

＋ －
合计 ｒ 值 Ｐ 值

＋ ２５ ６ ３１ ０􀆰 ３６１ ０􀆰 ０１６
－ ３ ５ ８
合计 ２８ １１ ３９

３　 讨　 论

胃癌是发病率较高的恶性肿瘤，手术切除是常见

的治疗方式，但是术后患者易发生淋巴结转移，复发率

高［７］。 组织病理分级、ＴＮＭ 分期等病理特征是判断恶

性肿瘤患者预后的重要因素，但是报道表明［８］，以病理

特征来评估肿瘤严重程度的特异性较低。 寻找高效的

指标评估患者的病情有助于临床采取及时有效的措施

进行干预，从而改善预后，延长患者生存率。 将肿瘤分

子标志物用于临床诊断、评估恶性肿瘤的发生发展过

程成为目前研究热点。
ＭＡＣＣ１ 存在于人类的 ７ 号染色体上，是在结肠癌

组织中呈高表达的致癌基因，它主要在结肠癌细胞的

生长、扩散、浸润以及转移过程中发挥作用［９］。 ＭＡＣＣ１
蛋白是在 ＨＧＦ ／ ｃ－Ｍｅｔ 信号转导通路过程中起桥梁作

用的联接蛋白，具有上调 ｃ－Ｍｅｔ 表达以及增强 ＨＧＦ ／ ｃ－
Ｍｅｔ 信号途径的级联放大功能，激活 ｃＭｅｔ 后协同介导

ＨＧＦ ／ ｃ－Ｍｅｔ 的信息传输，从而通过产生 ＨＧＦ ／ ｃ－Ｍｅｔ、
ＭＡＣＣ１ 信号路线的交互馈环路而促进恶性肿瘤细胞

的侵袭、转移过程［１０］。 有报道显示［１１］，ＭＡＣＣ１ 呈高表

达的结直肠癌患者术后更易出现预后不良以及发生远

处转移。 Ｇｕｏ 等［１２］的研究显示，ＭＡＣＣ１ 在宫颈癌组织

中呈高表达时，患者总生存时间明显缩短。 ＣＩＰ２Ａ 位

于人体的 ３ 号染色体上，是参与了恶性肿瘤细胞的增

殖、凋亡以及肿瘤细胞生长过程的癌基因［１３］。 Ｊｕｎｔｔｉｌａ
等［１４］的研究表明，ＣＩＰ２Ａ 作为蛋白磷酸酶 ２Ａ 的内源

性抑制蛋白，它通过稳定蛋白磷酸酶 ２Ａ 所介导的 ｃ－
ｍｙｃ 结构而起到致癌的作用，以及促进肿瘤细胞的侵

袭转移。 另有研究发现［１５］，ＣＩＰ２Ａ 与 ｃ－ｍｙｃ 具有协同

作用，两者联合共同作用促进恶性肿瘤细胞的增殖机

生长，Ｂｏｃｋｅｌｍａｎ 等［１６］在结直肠癌中也证实了该结论。
本研究结果显示，ＭＡＣＣ１ 蛋白主要在细胞浆中表

达，ＣＩＰ２Ａ 蛋白主要在细胞核内表达，胃癌组织中

ＭＡＣＣ１ 蛋白、ＣＩＰ２Ａ 蛋白的阳性表达率为 ７９􀆰 ４９％、
７１􀆰 ７９％，分 别 高 于 癌 旁 正 常 组 织 中 的 １８􀆰 ００％、
２２􀆰 ００％，并且 ＭＡＣＣ１ 蛋白、ＣＩＰ２Ａ 蛋白在胃癌组织中

的阳性表达呈等级递增，而在癌旁正常组织中的阳性

表达呈等级递减，提示 ＭＡＣＣ１ 蛋白、ＣＩＰ２Ａ 蛋白可能

参与了胃癌的发生过程，与有关研究结果一致［１７－１８］，即
ＭＡＣＣ１、ＣＩＰ２Ａ 可能通过促进恶性肿瘤细胞的过度增

殖而与恶性肿瘤发生密切相关。 恶性肿瘤的发生发展

过程中，ＴＮＭ 分期越晚，分化程度越低、有淋巴结转移

的患者肿瘤恶性程度越高、预后越差。 本研究结果显

示，Ⅲ＋Ⅳ期、低分化、有淋巴结转移胃癌患者组织中

ＭＡＣＣ１ 蛋白、ＣＩＰ２Ａ 蛋白的阳性表达率越高，而与性

别、年龄、肿瘤位置等无明显关系，提示 ＭＡＣＣ１ 蛋白、
ＣＩＰ２Ａ 蛋白参与了恶性肿瘤的发展过程，且 ＭＡＣＣ１ 蛋

白、ＣＩＰ２Ａ 蛋白阳性表达率越高，患者预后越差。 相关

性结果显示，胃癌组织中ＭＡＣＣ１ 蛋白与 ＣＩＰ２Ａ 蛋白呈

正相关关系，提示 ＭＡＣＣ１ 与 ＣＩＰ２Ａ 蛋白具有协同效

应，两者相互作用共同促进胃癌的发生发展。
综上所述，ＭＡＣＣ１ 蛋白、ＣＩＰ２Ａ 蛋白在胃癌组织

中呈高表达水平，可能参与了胃癌的发生发展过程，联
合检测可评估胃癌病情，从而为临床早期制定干预措

施改善患者预后提供指导。
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·实验研究与卫生检验·

瑞安市非 ＥＶ７１ 和 ＣＡ１６ 手足口病并发感染患者
病原菌分布及耐药性分析

陈志雄１， 林峰１， 洪万胜１， 林宗泽２

１􀆰 瑞安市疾病预防控制中心检验科，浙江　 瑞安　 ３２５２００；　 ２􀆰 瑞安市人民医院

摘要：　 目的　 本研究旨在分析瑞安市非 ＥＶ７１ 和 ＣＡ１６ 手足口病患者并发病原菌感染分布及耐药性，为临床治疗提供参

考。 　 方法　 回顾性分析本地区 ２００９ 年 １ 月－２０１６ 年 １２ 月期间诊治非 ＥＶ７１ 和 ＣＡ１６ 手足口病感染患者临床资料，分析

患者并发病原菌感染病的种类，并分析相关病原菌的耐药性。 　 结果　 瑞安市非 ＥＶ７１ 和 ＣＡ１６ 手足口病患者并发病原

菌感染以革兰阳性菌为主，共分离 １０７ 株，占 ６１􀆰 １％，革兰阴性菌 ６８ 株，占 ３８􀆰 ９％；分离的革兰阳性菌和革兰阴性菌具有

较强耐药性，但革兰阴性菌对万古霉素和林可霉素较敏感，革兰阳性菌对哌拉西林和亚胺培南较敏感。 　 结论　 瑞安市

非 ＥＶ７１ 和 ＣＡ１６ 手足口病患者并发以革兰阳性菌为主的病原菌感染，且病原菌具有较强的耐药性。
关键词：　 手足口病； 耐药性； 亚胺培南； 敏感
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　 　 手足口病是小儿的常见传染病，其多由肠道病毒

ＥＶ７１ 和 ＣＡ１６ 等引起［１］。 但近年来的研究发现非

ＥＶ７１ 和 ＣＡ１６ 手足口病的发病率有逐年升高的趋

势［２－３］。 手足口病多发生于学龄前儿童，临床上表现

为起病急、发展快、病死率高，部分患者也表现为肺水

肿及出血、心肺功能衰竭等［４］。 同时，手足口病患者

基金项目：瑞安市科技创新项目（ＭＳ２０１６００３）
作者简介：陈志雄（１９８２－），男，浙江瑞安人，本科学历，主管技

师，研究方向：流行病预防和检测。

通常存在免疫功能降低、容易并发其他病原菌感染的

状况［５］。 因此，分析手足口病患者并发感染病原菌种

类及耐药性对临床治疗具有重要的价值。 本研究旨在

分析瑞安市非 ＥＶ７１ 和 ＣＡ１６ 手足口病患者并发感染

病原菌的分布及耐药性，为临床治疗提供参考。

１　 对象与方法

１􀆰 １　 研究对象 　 回顾性分析本地区 ２００９ 年 １ 月－
２０１６ 年 １２ 月期间诊治的非 ＥＶ７１ 和 ＣＡ１６ 感染手足
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ｅｒ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅａｒｌｙ － ｓｔａｇｅ ｉｎｖａｓｉｖｅ ｇｒｏｗｔｈ［ Ｊ］ 􀆰 Ａｍ Ｊ Ｃｌｉｎ Ｐａｔｈｏｌ，
２０１３，１４０（５）：７０１－７０７􀆰

［１１］ Ｚｈｅｎ Ｔ，Ｄａｉ Ｓ，Ｌｉ Ｈ，ｅｔ ａｌ􀆰 ＭＡＣＣ１ ｐｒｏｍｏｔｅｓ ｃａｒｃｉｎｏｇｅｎｅｓｉｓ ｏｆ ｃｏｌｏｒｅｃｔａｌ

ｃａｎｃｅｒ ｖｉａ β－ｃａｔｅｎｉｎ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ［ Ｊ］ 􀆰 Ｏｎｃｏｔａｒｇｅｔ，２０１４，５（１１）：
３７５６－３７６９􀆰

［１２］ Ｇｕｏ Ｌ，Ｌｕ Ｗ，Ｚｈａｎｇ Ｘ，ｅｔ ａｌ􀆰 Ｍｅｔａｓｔａｓｉｓ－ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｃｏｌｏｎ－１ ｉｓ ａ ｎｏｖｅｌ
ｐｒｏｇｎｏｓｔｉｃ ｍａｒｋｅｒ ｆｏｒ ｃｅｒｖｉｃａｌ ｃａｎｃｅｒ［Ｊ］􀆰 Ｉｎｔ Ｊ Ｃｌｉｎ Ｅｘｐ Ｐａｔｈｏｌ，２０１４，７
（７）：４１５０－４１５５􀆰

［１３］ Ｌｉｕ ＣＹ，Ｈｕ ＭＨ，Ｈｓｕ ＣＪ，ｅｔ ａｌ􀆰 Ｌａｐａｔｉｎｉｂ ｉｎｈｉｂｉｔｓ ＣＩＰ２Ａ ／ ＰＰ２Ａ ／ ｐ－Ａｋｔ
ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ａｎｄ ｉｎｄｕｃｅｓ ａｐｏｐｔｏｓｉｓ ｉｎ ｔｒｉｐｌｅ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂｒｅａｓｔ ｃａｎｃｅｒ ｃｅｌｌｓ
［Ｊ］􀆰 Ｏｎｃｏｔａｒｇｅｔ，２０１６，７（８）：９１３５－９１４９􀆰

［１４］ Ｊｕｎｔｔｉｌａ ＭＲ，Ｐｕｕｓｔｉｎｅｎ Ｐ，Ｎｉｅｍｅｌａ Ｍ，ｅｔ ａｌ􀆰 ＣＩＰ２Ａ ｉｎｈｉｂｉｔｓ ＰＰ２Ａ ｉｎ
ｈｕｍａｎ ｍａｌｉｇｎａｎｃｉｅｓ［Ｊ］􀆰 Ｃｅｌｌ，２００７，１３０（１）：５１－６２􀆰

［１５］ Ｌｕｃａｓ ＣＭ，Ｈａｒｒｉｓ ＲＪ，Ｇｉａｎｎｏｕｄｉｓ Ａ，ｅｔ ａｌ􀆰 ｃ－Ｍｙｃ ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ ｄｅｃｒｅａｓｅｓ
ＣＩＰ２Ａ ａｎｄ ｒｅｄｕｃｅｓ ＢＣＲ－ＡＢＬ１ ｔｙｒｏｓｉｎｅ ｋｉｎａｓｅ ａｃｔｉｖｔｙ ｉｎ ｃｈｒｏｎｉｃ ｍｙｅ⁃
ｌｏｉｄ ｌｅｕｋｅｍｉａ［Ｊ］􀆰 Ｈａｅｍａｔｏｌｏｇｉｃａ，２０１５，１００（５）：ｅ１７９－ｅ１８２􀆰

［１６］ Ｂｏｃｋｅｌｍａｎ Ｃ，Ｋｏｓｋｅｎｓａｌｏ Ｓ，Ｈａｇｓｔｒｏｍ Ｊ，ｅｔ ａｌ􀆰 ＣＩＰ２Ａ ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｓ
ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｃ－Ｍｙｃ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ ｃｏｌｏｒｅｃｔａｌ ｃａｎｃｅｒ［ Ｊ］ 􀆰 Ｃａｎｃｅｒ Ｂｉｏｌ
Ｔｈｅｒ，２０１２，１３（５）：２８９－２９５􀆰

［１７］ 黎敏 􀆰 ＭＡＣＣ１ 和 ＣＩＰ２Ａ 蛋白表达的相关性及其与胃癌预后的关系

［Ｊ］􀆰 中国现代医学杂志，２０１６，２６（１）：２５－２９􀆰
［１８］ Ｇｕｏ Ｚ，Ｌｉｕ Ｄ，Ｓｕ Ｚ􀆰 ＣＩＰ２Ａ ｍｅｄｉａｔｅｓ ｐｒｏｓｔａｔｅ ｃａｎｃｅｒ ｐｒｏｇｒｅｓｓｉｏｎ ｖｉａ ｔｈｅ

ｃ－Ｍｙｃ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ［Ｊ］􀆰 Ｔｕｍｏｕｒ Ｂｉｏｌ，２０１５，３６（６）：４７７７－４７８３􀆰
收稿日期：２０１７－０２－１５

０１１ 实用预防医学 ２０１８ 年 １ 月 第 ２５ 卷 第 １ 期　 Ｐｒａｃｔ Ｐｒｅｖ Ｍｅｄ， Ｊａｎ． ２０１８， Ｖｏｌ． ２５， Ｎｏ．１


