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大口黑鲈(Micropterus salmoides)致病性维氏气单
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摘要    大口黑鲈(Micropterus salmoides)是我国重要的淡水养殖经济鱼类品种, 目前包括细菌性疾

病在内的诸多因素影响了其养殖业的健康发展。维氏气单胞菌是引起淡水鱼败血症和溃疡综合征的

重要病原菌。从患病大口黑鲈肝脏组织中分离到 1株病原菌, 通过形态学观察、生理生化特性分析、

16S rRNA 序列和特定毒力基因分析对其进行鉴定, 并通过人工回归感染试验和药敏试验分析其致

病性和耐药性。结果表明该菌为致病性维氏气单胞菌(Aeromonas veronii), 含有 aer、act、lip、fla、

gcaT和 OMPA I等毒力基因; 药敏试验显示其对头孢曲松、氯霉素、氟苯尼考、强力霉素、四环素、

多粘菌素、复方新诺明、左氟沙星等 8 种抗生素高度敏感, 对新霉素、恩诺沙星、庆大霉素、链霉

素、阿齐霉素、环丙沙星等 6 种抗生素中度敏感, 对其他 8 种抗生素具有一定耐药性; 人工回归感

染实验表明该菌具有较高的致病性, 对大口黑鲈的半致死浓度为 1.4×106 CFU/mL。维氏气单胞菌是

水产养殖中的条件性致病菌, 研究结果揭示了该菌株的部分生物学特性, 有利于丰富维氏气单胞菌

属的基础数据, 同时也为鲈鱼养殖过程中的病害防控提供了一定的参考依据。 
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大口黑鲈 (Micropterus salmoides)俗称加州鲈 , 

隶属于鲈形目(Perciformes)、鲈亚目(Porcoidei)、太阳

鱼科(Cehtrachidae)、黑鲈属(Micropterus), 是广温性

淡水鱼类, 肉质鲜嫩、营养丰富、养殖周期短、生长

速度快, 是国内重要经济性淡水养殖品种之一。据统

计 , 中国大口黑鲈产量占据全球总产量 99.8% 

(Hussein et al, 2020), 至 2019年, 资料显示我国大口

黑鲈年产量近 50×104 t。全国已有 20多个省市养殖生

产淡水鲈 , 养殖面积超过 1.33×104 hm2 (张红燕等 , 

2019)。国内大口黑鲈最大产区是华南的广东地区, 约

占全国 60%, 华东的浙江、江苏地区产量约占全国

30% (陈莉莉, 2018)。随着养殖规模的不断扩大, 区域

生产不平衡、价格波动大、种质资源退化及病害等因

素, 严重影响了大口黑鲈养殖业的健康发展(Hussein 

et al, 2020)。细菌、病毒和寄生虫等是诱发大口黑鲈

病害的重要原因, 其中细菌性疾病以柱状黄杆菌病、

气单胞菌病、诺卡氏菌病为主, 病毒性疾病以病毒性

溃疡病、脾肾坏死病和弹状病毒病为主, 寄生虫病以

车轮虫、斜管虫、指环虫、累枝虫、锚头鳋等病原为

主(国家特色淡水鱼产业技术体系, 2021)。而细菌性

疾病是鱼类病害中占比极高, 具有传染性较强、覆盖

区域广、流行时间长的特点, 由于新毒株增加快, 导

致控制难度大 , 其造成的经济损失约占据全部疾病

所造成总体经济损失的半数以上(王玉堂等, 2013)。

在淡水鱼类细菌性疾病中 , 属细菌性败血病造成的

损失最为严重, 其病原体涵括了温和气单胞菌、嗜水
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气单胞菌以及维氏气单胞菌(蔺凌云等, 2018)。 

维氏气单胞菌(Aeromonas veronii)隶属弧菌科、

气单胞菌属 , 属于革兰氏阴性菌 , 可感染无脊椎动

物、水生脊椎动物以及包括人类在内的哺乳动物

(Lazado et al, 2018)。维氏气单胞菌对大口黑鲈、草鱼

(Ctenopharyngodon idellus) (高彩霞等, 2018)、框镜鲤

(Cyprinus carpio) ( 胡 天 野 等 , 2012) 、 黄 颡 鱼

(Pelteobagrus fulvidraco) (朱成科等, 2017)、怀头鲶

(Silurus soldatovi) (陆梦莹等 , 2017)、蓝曼龙鱼

(Trichogaster trichopterus) (陈亨利等, 2016)、齐口裂

腹鱼(Sclizothorax prenanti) (刘港彪等, 2012)、泥鳅

(Misgurnus anguillicaudatus) (徐先栋等, 2018)、胭脂

鱼(Myxocyprinus asiaticus) (黄文明等, 2013)、鳙鱼

(Aristichthys nobilis) (朱若林等 , 2017)、中华鲟

(Acipenser sinensis) (田甜等, 2017)、鲫鱼(Carassius 

auratus) (王利等 , 2013)和罗非鱼(Tilapia) (黎炯等 , 

2011)等鱼类都具有一定致病性。维氏气单胞菌广泛

存在于自然界中, 且有着较强的适应性, 是引起淡水

鱼败血症和溃疡综合征的重要病原菌(Li et al, 2020)。

水产品作为蛋白质等营养物质的重要来源之一。水产

品若被维氏气单胞菌污染 , 人们食用后可能会诱发

败血症及胃肠炎等疾病 , 免疫力低下者甚至会发生

死亡(邓龙君, 2021)。因此, 本研究对发病大口黑鲈病

原菌进行分离鉴定, 通过形态学观察、生理生化特性

分析、16S rDNA 序列鉴定、药敏试验及毒力基因检

测对分离菌株的生物学特性进行分析 , 以期为大口

黑鲈维氏气单胞菌病的诊断和有效防治提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

患病大口黑鲈[(10±1.5) cm]采自浙江省湖州市某

养殖场。健康大口黑鲈[(7.00±0.65) g, (7.9±0.42) cm]

购自湖州湖旺水产种业有限公司, 在 50 L 养殖桶内

暂养 7 d后用于感染试验。 

胰蛋白胨大豆肉汤 (TSB)和胰蛋白胨大豆琼脂

(TSA)培养基均购于青岛海博生物科技有限公司, 细

菌生化微量鉴定管和药敏试纸购自杭州滨和微生物试

剂有限公司, 革兰氏染色试剂盒购自索莱宝公司, 细

菌基因组 DNA 提取试剂盒购自天根生化科技(北京)

有限公司, OneTaq Quick-Load® 2×预混液购自 NEB公

司, 所用引物均由上海生工生物工程有限公司合成。 

1.2  细菌分离 

患病大口黑鲈体表经消毒后 , 无菌环境下解剖

检查鱼体 , 用接种针从内脏组织各部位取样 , 分别

在 TSA培养基上划线培养, 28 °C恒温培养 12 h; 观

察菌落形态 , 根据菌落特征的不同 , 挑取优势菌株

在 TSB 培养基中培养, 分离纯化得到的菌株命名为

LB2101。  

1.3  细菌形态学观察 

根据革兰氏染色试剂盒操作说明对该分离菌进

行染色。先挑取单菌落涂片固定, 滴加草酸铵结晶紫

染色液初染 1 min, 水洗; 滴加碘液媒染 1 min, 水洗; 

用 95%酒精脱色约 45 s, 水洗, 吸干水分; 最后滴加

蕃红复染 1 min, 水洗, 自然晾干; 在 100倍油镜下观

察细菌形态以及染色特征, 并拍照保存。 

将分离菌株接种于 TSB 培养基中, 振荡培养过

夜, 低速离心收集菌体, PBS洗涤后灭菌水重悬备用。

将处理后的菌液与适量 2%锇酸小心混匀, 后把铜网

覆盖于混合溶液上, 静置 5 min 左右; 滴加适量负染

液磷钨酸溶液于封口膜上 , 处理好的铜网转移至负

染液磷钨酸上静置 2 min左右, 吸去铜网上多余染液, 

自然晾干, 透射电子显微镜下观察并拍照保存。 

1.4  生理生化特性分析 

参照《常见细菌系统鉴定手册》(东秀珠等, 2001)

中细菌鉴定方法 , 并采用细菌微量生化鉴定管对待

测菌株各项生化指标进行测定 , 每项检测指标均重

复 3 次并设置对照。将分离菌株 LB2101 接种 TSA

培养基, 28 °C培养至长出单菌落。挑取新鲜单菌落

分别接种于 22种细菌微量生化鉴定管中, 28 °C培养

24 h 或 48 h, 后根据测定结果分析该菌株的生理生

化特性。 

1.5  分子生物学鉴定 

根据细菌基因组 DNA提取试剂盒方法提取该分

离菌株的 DNA。采用细菌通用引物进行 16S rRNA基

因序列的扩增 , 正向引物为 27F: 5′-AGAGTTTG 

ATCCTGGCTCAG-3′, 反向引物为 1492R: 5′-TACG 

GTTACCTTGTTACGAC-3′, 扩增片段大小约 1 470 bp。

扩增反应体系(50 μL): DNA模板 2 μL, 正向和反向引

物各 1 μL, OneTaq Quick-Load® 2×预混液 25 μL, 

RNase-Free Water补至 50 μL。PCR扩增条件: 95 °C

预变性 4 min; 95 °C变性 30 s, 55 °C退火 30 s, 72 °C

延伸 1 min, 35个循环后 72 °C延伸 10 min。PCR产

物进行 1% 凝胶电泳检测。将扩增产物送至生工生物

工程(上海)有限公司进行测序, 根据核苷酸测序结果, 

利用 NCBI 中 Blast 检索系统进行同源序列比对, 利

用MEGA 6.0软件构建基于细菌 16S rRNA基因的系
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统进化树, 采用邻接法(Neighbor joining method)建树

方法进行菌株 LB2101的系统发育树分析。 

1.6  药敏试验 

利用 K-B 纸片琼脂扩散法进行药敏实验, 28 °C

培养 24 h后测定抑菌圈直径, 测定 3次取平均值, 根

据杭州滨和微生物试剂有限公司提供的标准进行细

菌敏感性判定。检测的抗生素包含头孢曲松、氯霉素、

氟苯尼考、新霉素、恩诺沙星、强力霉素、阿米卡星、

复方新诺明、四环素、诺氟沙星、乙酰螺旋霉素、羧

苄西林、青霉素、头孢噻吩、多粘菌素、痢特灵、庆

大霉素、链霉素、利福平、阿齐霉素、环丙沙星、左

氟沙星等 22种。 

1.7  毒力基因检测 

根据已发表文献合成气溶素基因 aer、细胞毒性

肠毒素基因 act、脂肪酶基因 lip、胆固醇酰基转移酶

基因 gcat、脱氧核糖核酸酶基因 exu、鞭毛蛋白结构

基因 fla 及外膜蛋白 OMPA I 等毒力相关基因的特异

性引物(见表 1), 以病原菌 DNA 为模板进行 PCR 检

测。扩增反应体系(25 μL): DNA模板 1 μL, 正向和反

向引物各 0.5 μL, OneTaq Quick-Load® 2×预混液

12.5 μL, RNase-Free Water补至 25 μL。PCR扩增条件: 

95 °C预变性 5 min; 95 °C变性 30 s, 退火温度 30 s, 

72 °C延伸 1 min, 35个循环后 72 °C延伸 10 min。PCR

产物经琼脂糖凝胶电泳进行分析。 

1.8  人工回归感染试验 

将分离菌株接种于 TSB培养基中, 28 °C振荡培

养 12h, 低速离心收集菌体, 用生理盐水将菌液浓度

分别调节至 1.4×105、1.4×106、1.4×107、1.4×108 和

1.4×109 CFU/mL。健康大口黑鲈随机分为 6组, 每组

30尾, 试验组分别腹腔注射不同浓度菌液, 注射剂量

为 100 μL/尾, 对照组注射等量生理盐水。试验期间

水温控制在 28~30 °C。感染后每隔 24 h观察大口黑

鲈的临床表现并统计死亡情况, 连续监测 7d。从发病

症状明显的大口黑鲈肝脏等组织中分离病原菌 , 进

行分离培养及鉴定 , 以确定是否是该分离菌株导致

大口黑鲈死亡。 

表 1  毒力基因 PCR 扩增引物 
Tab.1  Primers for virulence gene testing 

基因 引物序列(5′~3′) 产物大小/bp 退火温度 Tm/°C 参考文献 

aer-F CCTATGGCCTGAGCGAGAAG 431 63 

aer-R CCAGTTCCAGTCCCACCACT   
(Nawaz et al, 2010)

gcaT-F CTCCTGGAATCCCAAGTATCAG 237 65 

gcaT-R GGCAGGTTGAACAGCAGTATCT   
(Nawaz et al, 2010)

act-F AGAAGGTGACCACCACCAAGAACA 232 65 

act-R AACTGACATCGGCCTTGAACTC   
(Nawaz et al, 2010)

lip-F ATCTTCTCCGACTGGTTCGG 382 63 

lip-R CCGTGCCAGGACTGGGTCTT   
(Nawaz et al, 2010)

fla-F GCGGAATTCATGGGCCTTTATATCA 915 58 

fla-R ACGAAGCTTTTAGCCTTGCAACAGT   
(王惠, 2014) 

OMPA I-F GACGATATCATGATGAAAATGGCTCT 1 026 58 

OMPA I-R GCGAAGCTTTTACTTCTGAACTTCTTG   
(张海月等, 2016) 

exu-F GGACATGCACAACCTCTTCC 323 55 

exu-R GATTGGTATTGCCTTGCAAG   
(边宇等, 2013) 

 

2  结果与分析 

2.1  细菌形态学观察 

根据观察结果, LB2101菌落具有菌落呈圆形、表

面光滑不透明、微隆起、呈现淡黄色。根据细菌革兰

氏染色结果(图 1a), 显示该菌染色后呈红色, 呈杆状, 

初步判定为革兰氏阴性菌。经透射电镜观察发现该菌

体无侧鞭毛, 极端着生单鞭毛(图 1b)。 

2.2  生理生化特性分析 

分离菌株 LB2101对精氨酸脱羧酶、葡萄糖产气、

葡萄糖、蛋白胨水、苯丙氨酸、明胶、甘露醇和蔗糖

等呈阳性; 而对赖氨酸脱羧酶、鸟氨酸脱羧酶、氨基

酸对照、葡磷胨水、葡萄糖酸盐、侧金盏花醇、山梨

醇、棉子糖、木糖、水杨素、尿素、枸橼酸盐、硫化

氢和半固体琼脂等呈阴性反应(见表 2)。结合细菌生

化鉴定结果并根据文献(东秀珠等, 2001)的鉴定方法,  
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图 1  分离菌株的革兰氏染色(a)形态及电镜照片(b) 
Fig.1  The Gram-staining micrograph (a) and transmission electron micrograph (b) of the isolated strain 

 
表 2  分离菌 LB2101 的理化特性 

Tab.2  The physiological and biochemical characteristics of 
LB2101 

试验项目 结果 试验项目 结果 

鸟氨酸脱羧酶 – 侧金盏花醇 – 

赖氨酸脱羧酶 – 甘露醇 + 

精氨酸脱羧酶 + 山梨醇 – 

氨基酸对照 – 棉子糖 – 

葡萄糖 + 蔗糖 + 

葡萄糖产气 + 木糖 – 

葡磷胨水 – 水杨素 – 

葡萄糖酸盐 – 尿素 – 

蛋白胨水 + 硫化氢 – 

苯丙氨酸 + 枸橼酸盐 – 

明胶 + 半固体琼脂 – 

注: +表示阳性, –表示阴性 
 

发现分离菌株 LB2101与维氏气单胞菌的生理生化特

性基本一致。 

2.3  16S rRNA序列测定和系统发育学分析 

利用引物 27F和 1492R进行 PCR扩增, 其 1%琼

脂糖凝胶电泳结果(如图 2)所示, 产物大小约 1 470 bp。

将该分离菌的核酸序列在 NCBI 库上进行比对, 比对

结果表明该菌株与维氏气单胞菌 HC050630A-1 

(EF669480.1)同源性较高, 两者同源性达 99.24%; 该

菌株 16S rRNA序列构建系统发育树的结果(见图 3), 

显示 LB2101 与维氏气单胞菌 HC050630A-1 聚为一

个分支。综合菌株 LB2101的表型、生理生化特征及

16S rRNA 测序及系统发育树分析结果, 可以判定菌

株 LB2101属于维氏气单胞菌(Aeromonas veronii)。 

 

图 2  菌株 LB2101 16S rRNA PCR电泳结果 
Fig.2  PCR amplification of the 16S rRNA gene of LB2101 

注: M: DL2000 DNA Marker; 1: LB2101 

 

图 3  菌株 LB2101 16S rRNA基因序列系统发育树 
Fig.3  The phylogenetic tree based on the 16S rRNA gene sequences 
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2.4  药敏试验 

利用纸片扩散法进行药敏实验。结果显示, 该分

离菌株 LB2101对头孢曲松、氯霉素、氟苯尼考、强

力霉素、四环素、多粘菌素、复方新诺明、左氟沙星

等 8种抗生素高度敏感, 对新霉素、恩诺沙星、庆大

霉素、链霉素、阿齐霉素、环丙沙星等 6种抗生素中

度敏感; 对阿米卡星、诺氟沙星、乙酰螺旋霉素、羧

苄西林、青霉素、头孢噻吩、痢特灵、利福平等 8种

抗生素具有耐药性。 

表 3  菌株 LB2101 的药物敏感性试验结果 
Tab.3  The antimicrobial susceptibility test of LB2101 

抗菌药物 

抑菌圈大小平均

值/mm 

(药物敏感性) 

抗菌药物 

抑菌圈大小平均

值/mm 

(药物敏感性) 

头孢曲松 33(S) 羧苄西林 0(R) 

氯霉素 25(S) 青霉素 0(R) 

氟苯尼考 26(S) 头孢噻吩 0(R) 

新霉素 14(I) 左氟沙星 25(S) 

恩诺沙星 18(I) 多粘菌素 13(S) 

强力霉素 20(S) 痢特灵 14(R) 

阿米卡星 12(R) 庆大霉素 11(I) 

复方新诺明 17(S) 链霉素 12(I) 

四环素 22(S) 利福平 16(R) 

诺氟沙星 11(R) 阿齐霉素 16(I) 

乙酰螺旋霉素 8(R) 环丙沙星 20(I) 

注: S表示高度敏感, I表示中度敏感, R表示耐药 

 
2.5  毒力基因检测 

根据琼脂糖凝胶电泳检测结果(图 4), 检测表明

菌株 LB2101 含有气溶素基因 aer、细胞毒性肠毒素

基因 act、脂肪酶基因 lip、胆固醇酰基转移酶基因

gcat、鞭毛蛋白结构基因 fla和外膜蛋白 OMPA I基因, 

但不具有脱氧核糖核酸酶基因 exu。 

2.6  人工回归感染试验  

根据人工回归感染试验结果 , 试验期间对照组

大口黑鲈未见异常 , 试验组出现不同程度死亡情况

(详见表 4)。大口黑鲈在感染后第 2天开始出现死亡, 

1.4×108 CFU/mL 浓度组 48h 内死亡率达到 100%; 

1.4×106 CFU/mL浓度组第 3天开始出现死亡, 死亡率

为 50%; 而低浓度组 1.4×104 CFU/mL在第 5天出现

发病症状, 但该浓度组却并未发生大量死亡。感染后

发病的大口黑鲈出现游泳不正常、鳞片脱落、肛门红

肿、腹部膨大等临床表现(图 5), 解剖发现腹腔有积

液、肝脏肿大出血, 与自然发病大口黑鲈的症状相似, 

且从发病鱼体中可再次分离到该菌 , 这充分表明

LB2101分离株对大口黑鲈具有较强的致病性。 

 

图 4  分离菌株毒力基因检测 
Fig.4  Virulence genes of the isolated strain detected by PCR 
注: M: DL2000 DNA Marker; 1: aer; 2: gcaT; 3: act; 4: fla; 5: 

OMPA I; 6: lip; 7: exu 

 表 4  分离菌 LB2101 的回归感染试验 
Tab.4  Pathogenic test of the isolated bacteria LB2101 

分组
浓度

/(CFU/mL)

试验鱼数量 

/尾 

累计死亡量

/尾 
累计死亡率

/% 

A 1.4×108 30 30 100 

B 1.4×107 30 25 83.3 

C 1.4×106 30 15 50 

D 1.4×105 30 6 20 

E 1.4×104 30 1 3.3 

对照组 PBS 30 0 0 

 

3  讨论 

3.1  维氏气单胞菌的分离鉴定 

细菌性病原菌的鉴定方法有多种 , 包括了血清

分型、形态学观察、生理生化鉴定、遗传学分析等方

法(宋路萍等, 2020)。其中, 16S rRNA基因检测被许多

学者认为是细菌鉴定的有效方法(Kita-Tsukamoto et al, 

1993)。16S rDNA序列同时包含了高度保守序列和高

度可变序列, 可用于研究各类生物间的遗传进化关系

(宋路萍等, 2020)。孟令缘等(2021)利用 16S rDNA序

列测定方法对 18 株金黄色葡萄球菌进行鉴定, 结果

表明可将其中 15株菌鉴定到种水平。16S rDNA序列

分析法可将菌株鉴定到种水平 , 表明其鉴定结果准

确可靠。本研究结合利用形态观察、生理生化测定及

16S rRNA 分子鉴定法, 对从大口黑鲈肝脏中分离出

的菌株 LB2101进行鉴定。本研究通过革兰氏染色发

现该分离菌 LB2101 是革兰氏阴性菌, 呈杆状, 具极

端单鞭毛; 生理生化结果可初步判定 LB2101 为维氏 
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图 5  患病大口黑鲈的症状 
Fig.5  Pathological syndromes of M. salmoides  

注: a、b和 c为自然患病, d、e和 f为人工感染。a: 鳞片脱落; b: 腹部膨大, 肛门红肿; c: 腹腔积液; d、e: 鳞片脱落, 肛门红肿; f: 肝脏

有出血点 

 
气单胞菌; 利用 16S rRNA分子鉴定法进一步证实菌

株 LB2101是维氏气单胞菌(Aeromonas veronii)。 

3.2  维氏气单胞菌的毒力与致病性分析 

维氏气单胞菌可以感染大口黑鲈 (杨超等 , 

2021)、草鱼(高彩霞等, 2018)、鳙鱼(朱若林等, 2017)、

蓝曼龙鱼(陈亨利等, 2016)、鲫鱼(王利等, 2013)、罗

非鱼(黎炯等, 2011)和胭脂鱼(黄文明等, 2013)等多种

水生鱼类, 感染后临床症状存在一定差异, 但大致都

出现鳞片脱落、肛门红肿及腹部有积液等临床表现。

该菌属的致病性由多重因素决定 , 涉及水生态环境

以及毒力因子的分泌表达等。已知维氏气单胞菌具有

多种毒力因子, 如气溶素、肠毒素、外膜蛋白、鞭毛、

溶血素、细胞外蛋白酶、脂多糖和 S 层等(宋明芳等, 

2018)。气溶素通过与糖基磷脂酰肌醇(GPI)锚定蛋白

相结合 , 与宿主细胞发生相互作用在质膜上形成一

个通道, 从而引发小离子的渗透、激活 G蛋白和某些

细胞类型的凋亡(Abrami et al, 2003)。而细胞毒性肠

毒素, 作为维氏气单胞菌重要毒力因子之一, 它具有

使肠道绒毛和小肠隐窝退化的作用 , 可刺激肠道促

进其分泌作用从而导致小肠上皮细胞广泛性损失(熊

广泽等, 2021)。外膜蛋白则是革兰氏阴性菌的重要结

构特征, 它能够促进细菌黏附作用和增强致病性(宋

明芳等, 2018)。有研究表明 lamB基因缺失可导致维

氏气单胞菌的毒力和粘附力显著降低, 而 lamB 基因

编码蛋白属于外膜蛋白(Yang et al, 2019), 这间接说

明外膜蛋白与维氏气单胞菌的毒力或致病性密切相

关。此外, 鞭毛在气单胞菌侵染鱼类细胞系的过程中

也起着关键作用 , 它的存在可作为菌株具有致病性

的特征之一 , 可增强病原细菌与真核细胞表面间的

相互作用(Merino et al, 1997; Gavín et al, 2003)。 

其中 , 气溶素(aer)是维氏气单胞菌感染鱼类过

程中最重要、最丰富的毒力因子之一(Foysal et al, 

2019)。Li等(2020)从多种鱼类体中分离出 87株维氏

气单胞菌 , 毒力基因检测结果表明气溶素(aer)检出

率为 88.51%。气溶素的存在可作为判定菌株是否具

有毒力的标志(赵武义, 2018)。本研究检测了维氏气

单胞菌 7 种毒力相关基因 , 结果表明该分离菌株

LB2101同时含有气溶素(aer)、细胞毒性肠毒素(act)、

脂肪酶(lip)、胆固醇酰基转移酶(gcat)、鞭毛(fla)和外

膜蛋白(OMPs)等多种致病性毒力因子, 但不具有脱

氧核糖核酸酶(exu)毒力基因。综合人工回归感染试验

结果, 病鱼出现鳞片脱落、肛门红肿及腹腔积液等明

显症状, 充分表明本分离菌株具有显著的致病性。 

3.3  维氏气单胞菌的药敏性分析 

不同养殖环境中分离出的维氏气单胞菌 , 其对

抗生素的耐药性会存在一定差异。如邓龙君和杨超等

分别从四川和佛山某养殖场分离得到维氏气单胞菌, 

药敏试验结果表明两菌株对氟苯尼考和大观霉素都

敏感, 均对复方新诺明和阿莫西林产生耐药性, 但在

四环素、卡那霉素和多西环素上存在不同耐药性(邓

龙君, 2021; 杨超等, 2021)。而本研究发现该分离菌株

LB2101对氟苯尼考、四环素、复方新诺明、新霉素、

多粘菌素 B和强力霉素等敏感, 对青霉素、乙酰螺旋

霉素、羧苄西林和利福平等具有耐药性, 这与邓龙君 
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(2021)和杨超等(2021)的试验结果都有差异, 说明了

不同菌株间存在药物敏感性差异。造成菌株间耐药性

差异的原因 , 这可能是与养殖地区和抗生素种类等

因素相关, 不同养殖地区其抗菌药物的使用类型、用

药剂量和用药方式往往不同 , 可能会形成不同的药

物环境或养殖环境。有研究证明, 病原细菌耐药性与

苗种来源、养殖水平和模式、菌株来源、分离年份及

各地用药习惯有关(胡大胜 , 2010; 丁正峰等 , 2011; 

邓玉婷等, 2019)。 

3.4  大口黑鲈维氏气单胞菌病的防治技术 

鉴于维氏气单胞菌其致病机理尚未清楚 , 在养

殖生产中主要以预防为主 , 这其中防治的有效防治

手段包括疫苗和免疫增强剂。水产上针对维氏气单胞

菌的疫苗已有研究, 如灭活疫苗(任燕等, 2019)、减毒

疫苗(徐一轲等, 2019)、菌影疫苗(徐展等, 2014)、菌

蜕疫苗(闫兵兵等, 2017)等。研究表明五味子、鸡血

藤、苦谏树皮、丹参、乌梅、苏木、五倍子、丁香、

艾叶、石榴皮和地榆等中草药, 对于维氏气单胞菌有

较好的抑制作用, 可用于预防维氏气单胞菌感染(马

秀慧等, 2018; 朱成科等, 2018; 王宝屯等, 2021)。此

外, 还可以通过调节鱼体自身免疫力进行防控, 现已

发现在饲料中添加益生菌(如干酪乳杆菌、屎肠球菌)

和免疫调节剂(如百泰 A、酵母细胞壁、牛磺酸)等可

显著增强鱼体自身的非特异性免疫力 , 有效提高抗

维氏气单胞菌感染的能力(郁欢欢等, 2014; 张海朋等, 

2017; 鞠安琪等, 2018)。除此之外, 部分抗生素对维

氏气单胞菌也有着较强的抑菌效果。但抗生素滥用会

导致水产养殖对象产生耐药性 , 而且抗生素残留会

引发水产品质量安全问题, 间接性危害人类健康, 目

前很多抗生素已经列入禁用或限用范畴。因此, 在实

际生产中对于维氏气单胞菌的防治 , 需要根据国家

渔业用药标准合理用药, 以选用适宜的中草药、益生

菌等为宜, 实现绿色养殖, 做到减量用药。 

4  结论 

本实验从患病大口黑鲈肝脏组织中分离到 1 株

病原菌, 通过形态学观察、生理生化特性分析、16S 

rRNA 序列和特定毒力基因分析对其进行鉴定, 并通

过人工回归感染试验和药敏试验分析其致病性和耐

药性 , 结果表明分离获得的维氏气单胞菌是一种导

致鲈鱼发病的条件性致病菌。研究结果揭示了维氏气

单胞菌菌株的部分生物学特性 , 有利于丰富该菌属

的基础数据 , 为鲈鱼养殖过程中的病害防控提供了

有效的参考依据。 
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SHEN Xiao-Ming3,  ZHU Jun-Jie1 
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Huzhou 313001, China; 3. Deqing Haoyuan Aquatic Seed Industry Co., Ltd., Huzhou 313200, China) 

Abstract    In China, Micropterus salmoides is an important economic freshwater farmed fish species. At present, the 

healthy development of M. salmoides aquaculture industry has been affected by many factors, including bacterial diseases. 

Aeromonas veronii is an important pathogen causing septicemia and ulcer syndrome in freshwater fish. A bacterial strain 

was isolated and identified from liver of diseased M. salmoides by morphological, physiological, and biochemical 

approaches, and 16S rRNA sequence and specific virulence gene analysis. The pathogenicity and drug resistance were 

analyzed by artificial regression infection test and drug sensitivity test. Results show that the strain was pathogenic A. 

veronii, and it contained virulence genes such as aer, act, lip, fla, gcaT, and OMPA I. The strain was highly sensitive to 8 

antibiotics (ceftriaxone, chloramphenicol, florfenicol, doxycycline, tetracycline, polymyxin, cotrimoxazole, and 

levofloxacin), moderately sensitive to 6 antibiotics (neomycin, enoxacin, gentamicin, streptomycin, azithromycin, and 

ciprofloxacin), and was resistance to other 8 antibiotics, as revealed in our drug sensitivity test. The bacterium was 

pathogenic to M. salmoides, and the median lethal dose was 1.4×106 CFU/mL as shown in our artificial regression infection 

experiment. A. westermani is a conditional pathogen in aquaculture, and some biological characteristics of this strain were 

documented, which is beneficial to enrich the basic data of A. westermani, and provides some scientific basis and reference 

for the prevention and control of diseases in M. salmoides culture. 

Key words    Micropterus salmoides;  Aeromonas veronii;  drug sensitivity test;  virulence gene 

 


