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摘      要：【目的】  内脏白点病是冬春季大黄鱼（Larimichthys  crocea）最主要的细菌性疾病，变形假单胞菌

（Pseudomonas plecoglossicida）是内脏白点病的主要病原。分析大黄鱼来源的变形假单胞菌病原聚类特征，为大黄

鱼变形假单胞菌流行规律研究和科学防控提供参考。【方法】  克隆 7株不同时空来源的大黄鱼变形假单胞菌 16S

rDNA、gyrB，测序并构建进化树；制备上述菌株的 O-特异链血清（O抗原血清）与鞭毛蛋白血清（H抗原血清），

进行菌体凝集试验。【结果】 16S rDNA和 gyrB 序列分析表明，所有的变形假单胞菌聚为一簇；O抗原和 H抗原凝

集结果表明，7株变形假单胞菌以及变形假单胞菌标准株均会发生凝集反应，凝集效价也无明显区别，与荧光假单

胞菌（Pseudomonas fluoresenes）、溶藻弧菌（Vibrio alginolyticus）和哈维氏弧菌（Vibrio harveyi）不发生凝集反应。

【结论】 本研究所用的 7株不同时空来源的变形假单胞菌亲缘关系接近，可能具有共同的起源。
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Abstract: 【Objective】  Clustering  of  strains  of  Pseudomonas  plecoglossicida,  a  major  pathogen  that  causes  the  serious

bacterial visceral white spot disease on Larimichthys crocea in winter and spring, was studied for disease control and epidemic

prevention. 【Method】 The 16S rDNA and gyrB of 7 suspected P. plecoglossicida strains collected from different temporal

and spatial  sources  were cloned and sequenced with  evolutionary trees  constructed.  O and H antigen serums of  these  strains

were  prepared  for  agglutination  tests. 【Result】  The  7  pathogens  could  be  clustered  into  a  same  branch  based  on  their

sequences. Their O and H antigen sera agglutinated with those of the standard P. plecoglossicida reference without significant

differences on titers, but not with that of P. fluoresenes, Vibrio alginolyticus, or V. harveyi. 【Conclusion】 It appeared that the

7 collected strains of P. plecoglossicida were genetically closely related and might have a common origin.
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analysis

 

收稿日期：2022−06−02 初稿；2022−09−02 修改稿

作者简介：许斌福（1973−），男，副研究员，主要从事水生生物病害防控研究（E-mail：xbfcxj@163.com）

* 通信作者：林能锋（1972−），男，副研究员，主要从事水产遗传发育生物学研究（E-mail：lnfeng@hotmail.com）；龚晖（1971−），男，

研究员，主要从事水生生物病原学、免疫学研究（E-mail：ghxfjm@163.com）

基金项目：福建省科技重大专项（2021NZ033025）；福建省科技计划公益类专项（2019R1027-8、2020R1022009）；福建省科特派后补助项目

（2022S2095） 

福建农业学报 2022，37（9）：1109−1116 http://www.fjnyxb.cn

Fujian Journal of Agricultural Sciences doi: 10.19303/j.issn.1008-0384.2022.009.001

 

  



 0    引言

【研究意义】大黄鱼（Larimichthys crocea）物美

味鲜，素有“海水国鱼”的美誉，是目前中国养殖规

模最大的海水鱼类，2020年养殖产量达 25.41万 t，

其中福建省养殖产量为 20.46万 t[1]。福建省大黄鱼的

养殖区主要集中在宁德蕉城、福安和霞浦的三都澳

与福鼎的沙埕港等海域 [2]。随着大黄鱼养殖量的增

加，病害愈加频发，其中内脏白点病是冬春季低温

期大黄鱼最主要的细菌性疾病，该病的典型症状为

内脏（脾、肾等）有白色结节，累计死亡率达 50%以上，

严重危害大黄鱼产业的健康发展。变形假单胞菌

（Pseudomonas plecoglossicida）为低温季节大黄鱼内

脏白点病的主要病原 [3,4]。为了精准用药和免疫防

控，了解变形假单胞菌的分型十分必要。【前人研

究进展】细菌传统分型主要包括生物分型、抗菌谱

分型、血清分型、质粒图谱分型等[5]，分子生物学细

菌近缘种鉴定常用核糖体基因 16S rDNA、RNA聚合

酶基因 rpoB、DNA促旋酶基因 gyrB、热激蛋白基因

HSP65等 [6, 7]。高阳等 [8] 成功应用血清、鞭毛和脉冲

场凝胶电泳（PFGE）对铜绿假单胞菌进行细菌分

型；张嵘等[9] 的研究显示可通过 16S rRNA和 gyrB 基

因序列比较分析鉴定沙门氏菌属临床细菌。【本研

究切入点】但目前未见变形假单胞菌细菌分型研究

报道。【拟解决的关键问题】本研究尝试通过 16S

rDNA、gyrB 分子分型和血清分型相结合对不同时空

分离得到的 7株大黄鱼变形假单胞菌进行系统聚类

分析，并应用血清菌体凝集验证大黄鱼变形假单胞

菌病原聚类特征，为大黄鱼内脏白点病的流行病学

分析和防控提供参考。

 1    材料与方法

 1.1    试验材料

本实验室从不同时空分离得到的大黄鱼变形假

单胞菌，购自上海瑞鹿生物技术有限公司的标准株

ATCC700383，以及本实验室分离的溶藻弧菌、哈维

氏弧菌等菌株；用于血清型分型和分子聚类分析的

7株大黄鱼变形假单胞菌和其他菌株见表 1。TSA培

养平板和 TSB培养基购自广东环凯微生物科技有限

公司；昆明鼠（20日龄）购自福建省医学科学研究所。

 1.2    试验方法

 1.2.1   16S rDNA序列分析和系统发育树构建　 通过

离心柱型细菌基因组 DNA提取试剂盒（南京诺唯赞

生物科技发展有限公司）制备模板 DNA。设计 16S
rDNA 通用引物，正向 27F: 5'-GAGAGTTTGATCCTG

GCTCAG- 3'，反向 1492R: 5'-GGTTACCTTGTTACGA
CTT-3'。PCR反应体系（50 μL）：2 × PCR mix 25 μL，
10 μmol·L−1 的引物各 2 μL，模板 DNA 1 μL，超纯水

20 μL。PCR反应条件：94 ℃、3 min；94 ℃、30 s，55 ℃、

30 s，72 ℃、90 s，32个循环；72 ℃、5 min，10 ℃
保存。PCR产物通过 1.5%琼脂糖凝胶电泳分析，纯

化回收目的片段，送生工生物工程（上海）股份有

限公司经 ABI 3 730 DNA 测序仪双向测序，用 SeqMan
进行拼接并人工校正。

试验所用菌株的 16S rDNA序列上传至 GenBank，
菌株编号见表 1。通过 NCBI网站 BLAST搜索工具

从 GenBank上获得假单胞菌属菌株的 16S rDNA序列

（变形假单胞菌 P. plecoglossicida BF1、变形假单胞

菌 P. plecoglossicida PQLYC4、恶臭假单胞菌 P. putida
NA3、门多萨假单胞菌 P.  mendocina ATCC  25411、
铜绿假单胞菌 P. aeruginosa FCC25、产碱假单胞菌 P.
alcaligenes JS3、丁香假单胞菌 P. syringae GBWR14、
荧光假单胞菌 P. fluoresenes HBUAS62417）与本试验

所用菌株（表 1）的 16S rDNA序列用 Clustal  2.1进

行比对并人工对齐，应用Mega4.0软件以临接法（NJ）
（Bootstrap =1 000）构建系统发育树。

 1.2.2   gyrB PCR基因鉴定与序列分析　  根据已测序

的变形假单胞菌全基因组设计变形假单胞菌 gyrB 基

因全长 PCR引物，上游引物 gyrB-F：5'-TCAAACGT
ACGACTCCTCCA-3'；下游引物 gyrB-R：5'-TGATCA
GAAGTCCAGGTTCG-3’，由生工生物工程（上海）

股份有限公司合成。

将−80 ℃ 保存的待测细菌于 TSA平板划线，28 ℃
过夜培养单菌落，挑取单菌落作为 PCR反应模板。

PCR反应体系组成：2×Taq Master Mix （Vezyme）
10 μL，上游引物  （10 μmol·L−1） 0.8 μL，下游引物

（10 μmol·L−1）0.8 μL，模板为平板单菌落，加 ddH2O
至 20 μL。

PCR反应程序为：94 ℃ 预变性 5 min，94 ℃ 变
性 45 s，52 ℃ 退火 45 s，72 ℃ 延伸 80 s，30个循环

后，72 ℃ 延伸 5 min。
1.2%琼脂糖凝胶电泳检测扩增产物，并将扩增

产物回收送生工生物工程（上海）股份有限公司测序。

通过 NCBI网站 BLAST搜索工具获得假单胞菌

属参考菌株的 gyrB 基因序列（变形假单胞菌 P.
plecoglossicida PQLYC4、铜绿假单胞菌 P. aeruginosa
PAO1），与本研究所测得菌株（表 1）的 gyrB 序列

用 Clustal2.1进行比对及人工对齐，应用Mega4.0软件

以临接法（NJ）（Bootstrap =1 000）构建系统发育树。

 1.2.3   血清分型　  参考文献 [10]的方法进行变形假

单胞菌抗原制备、鼠抗血清制备和血清菌体凝集。
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（1）菌体抗原（O抗原）与鞭毛抗原（H抗原）

制备。从大黄鱼分离的 7株变形假单胞菌分别接种

于 TSA培养基，28 ℃ 培养 24 h，挑取单菌落接种于

20 mLTSB液体培养液，28 ℃、180 r·min−1 震荡培养

24 h，平板计数法计数，用 TSB培养液定容菌液至

50×108 cfu·mL−1，4 ℃ 备用。等分为两份：一份菌

液通过隔水煮沸热灭活 40 min，无菌检验后 10 000

r·min−1、 4 ℃ 离心 10 min，弃上清留沉淀，用灭菌生

理盐水重悬至菌体含量约 10×108 cfu·mL−1，即得菌

体O抗原，4 ℃ 备用；另一份菌液用 0.3%福尔马林室

温灭活 24 h，无菌检验后 10 000 r·min−1、  4 ℃ 离心

10 min，弃上清留沉淀，用灭菌生理盐水重悬至菌体

含量约 10×108 cfu·mL−1，即得鞭毛H抗原，4 ℃ 备用。

（2）O抗原与 H抗原的抗血清制备。抗原与完

全弗氏佐剂按体积比 1∶1比例涡旋混匀后，腹腔免

疫试验小鼠，每只注射 0.2 mL；7 d后对应抗原与不

完全弗氏佐剂按体积比 1∶1比例涡旋混匀后，按每

只注射 0.2 mL二次腹腔免疫小鼠；7 d后纯抗原再腹

腔免疫小鼠，每只注射 0.2 mL；免疫结束后 10 d抽

样测试血清效价，20 d后眼球采血收集各组鼠抗血

清，−20 ℃ 备用。

（3）血清凝集分析。参照 GB/T 4789.4—2016[11]

并加以改进，将鼠抗免疫血清用灭菌生理盐水倍比

稀释，分别将待测抗原（菌体含量约 10×108 cfu·mL−1）

12 μL与倍比稀释待测血清抗体 12 μL至 96孔板内混

匀，加样混匀完毕后将 96孔试验板置于湿盒中，37 ℃
孵育 30 min，肉眼观察凝集效价。若待测液变澄清、

出现白色凝集块则判断为阳性，能使菌体凝集的最

高血清稀释度即为效价。

（4）大黄鱼变形假单胞菌血清型的临床验证。

随机挑选 11株从不同时间、不同地点患内脏白点病

大黄鱼上分离得到的大黄鱼变形假单胞菌，将各细

菌分别与 7株大黄鱼变形假单胞菌的鼠抗免疫血清

进行血清菌体凝集试验，方法同上。

 2    结果与分析

 2.1    菌株 16S rDNA序列分析和系统发育树构建

将 7株大黄鱼源变形假单胞菌长度为 1 536 bp
的 16S rDNA 序列，与 GenBank上获得的假单胞菌序

列进行比较，并以从大黄鱼中分离的溶藻弧菌

（H21112606）和哈维氏弧菌（H21112601）的 16S
rDNA序列为外群，以 NJ法构建大黄鱼变形假单胞

菌的系统发育树。结果显示：7株待分型变形假单胞

菌 H15122403、H17050402、H17052503、H16042701、
H16041203、H16040803和 H17041302与变形假单胞

菌标准株 ATCC700383聚为一簇，遗传亲缘关系近

（图 1）。

 2.2    变形假单胞菌菌株 gyrB 基因序列分析和构建系

统发育树

用变形假单胞菌 gyrB 引物对本研究所用的菌株

 
表 1    本研究用菌株及参考菌株

Table 1    Bacterial strains and reference used

菌株编号

Strains
种属

Species
来源地

Locations
物种

Hosts
分离部位

Tissues
分离时间

Dates

H15122403
变形假单胞菌

Pseudomonas plecoglossicida 福建福鼎沙埕（沙埕港） 大黄鱼 脾 2015-12-24

H16040803
变形假单胞菌

Pseudomonas plecoglossicida 福建霞浦东安（东吾洋） 大黄鱼 脾 2016-04-08

H16041203
变形假单胞菌

Pseudomonas plecoglossicida 福建蕉城大湾（三都澳） 大黄鱼 脾 2016-04-12

H16042701
变形假单胞菌

Pseudomonas plecoglossicida 福建蕉城黄湾（三都澳） 大黄鱼 肝 2016-04-27

H17041302
变形假单胞菌

Pseudomonas plecoglossicida 福建蕉城泥土沃（三都澳） 大黄鱼 肾 2017-04-13

H17050402
变形假单胞菌

Pseudomonas plecoglossicida 福建蕉城白秤潭（三都澳） 大黄鱼 肾 2017-05-04

H17052503
变形假单胞菌

Pseudomonas plecoglossicida 福建蕉城白秤潭（三都澳） 大黄鱼 脾 2017-05-25

ATCC700383
变形假单胞菌

Pseudomonas plecoglossicida 日本德岛县 香鱼 肾 1994-03

H13032003
荧光假单胞菌

Pseudomonas fluoresenes 福建蕉城大湾（三都澳） 大黄鱼 脾 2013-03-20

H21112606
溶藻弧菌

Vibrio alginolyticus 福建蕉城斗姆（官井洋） 大黄鱼 体表 2021-11-26

H21112601
哈维氏弧菌

Vibrio harveyi 福建蕉城斗帽（官井洋） 大黄鱼 肝 2011-11-26
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进行 PCR扩增，结果显示：仅变形假单胞菌样品出

现大小约 2 400 bp的预期单一条带，其他菌株如溶藻

弧菌和哈维氏弧菌扩增结果为阴性（图 2）；7株待

分型变形假单胞菌 H15122403、H17052503、H170

41302、H16041203、H17050402、H16040803、H16042701
与变形假单胞菌标准株 ATCC700383聚为一簇，遗

传亲缘关系也接近（图 3）。
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M：Marker；1、变形假单胞菌 H17050402；2、变形假单胞菌 H17052503；3、变形假单胞菌 H17041302；4、变形假单胞菌 H16042701；

5、变形假单胞菌 ATCC700383；6、变形假单胞菌 H15122403；7、变形假单胞菌 H16040803；8、变形假单胞菌 H16041203；9、溶藻弧菌

H21112601；10、哈维氏弧菌 H21112606：11、空白。

M: Marker; 1: P. plecoglossicida H17050402; 2: P. plecoglossicida H17052503; 3: P. plecoglossicida H17041302; 4: P. plecoglossicida H16042701; 5:
P.  plecoglossicida  ATCC700383;  6:  P.  plecoglossicida  H15122403;  7:  P.  plecoglossicida  H16040803;  8:  P.  plecoglossicida  H16041203;  9: V.
alginolyticus H21112601; 10: V. harveyi H21112606; 11: blank.

图 2    变形假单胞菌 gyrB PCR 扩增结果

Fig. 2    PCR on gyrB of P. plecoglossicida
 

 2.3    血清菌体凝集反应

O抗原与抗 O抗原血清（表 2）和 H抗原与抗

H抗原血清（表 3）的凝集反应表明，7株用于抗血

清制备的大黄鱼变形假单胞菌相互间的 O抗原与抗

O抗原血清的凝集效价为 26～ 29，而 H抗原与抗

H抗原血清的凝集效价为 28～29，各菌株的凝集价无
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图 1    基于 16S rDNA 序列构建的大黄鱼变形假单胞菌等菌株系统发育树

Fig. 1    Phylogenetic tree of P. plecoglossicida strains based on 16S rDNA sequences
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明显差异；抗变形假单胞菌 O抗原血清和抗变形假

单胞菌 H抗原血清与荧光假单胞菌、溶藻弧菌、哈

维氏弧菌均无凝集反应。

从临床分离的其他 11株大黄鱼变形假单胞菌与

制备的 7种大黄鱼变形假单胞菌抗血清的凝集结果

（表 4）显示，临床分离株与 7种大黄鱼变形假单胞

菌抗 O抗原血清和抗 H抗原血清的凝集效价为

26～29，不同时空的各菌株凝集效价基本无差异。

 3    讨论与结论

细菌分型是区分菌株并研究其相关性的手段[12]，

是菌株系统发育、疫病诊断监测和病害免疫防控研

究的重要依据。内脏白点病是目前大黄鱼低温季节

危害最大的细菌性疾病，尚未见对其病原变形假单

胞菌的分型报道。

素有“细菌化石”之称的 16S rRNA 是编码原核生

物核糖体小亚基 rRNA（16S rRNA）的基因，该基因

序列几乎可以对所有的细菌进行属水平上的鉴定，

为非编码蛋白基因的细菌系统发育分类[6]。宁德三都

澳海域是大黄鱼主养区，本研究选择不同时间从宁

德三都澳的蕉城、霞浦养殖区以及福鼎沙埕不同海

区分离的 7株变形假单胞菌代表株进行聚类分析，

其 16S rRNA的系统发育树显示 7株待测变形假单胞

菌与变形假单胞菌标准菌株 ATCC700383和参考菌

株 BF1、PQLYC4聚于一支，再与恶臭假单胞菌（P.
putida）聚类，显示变形假单胞菌与恶臭假单胞菌具

有较近的亲缘关系，而与其他的假单胞菌属细菌的

亲缘关系较远，该结果与 Nishimori等[13] 的研究结果

 
表 2    各菌株 O 抗原与抗 O 抗原血清的凝集反应结果

Table 2    Agglutination of O antigen and anti-O antigen sera

O抗原

O antigen

抗O抗原血清凝集效价

Serum anti O antigen agglutination titer

H15122403 H16040803 H16041203 H16042701 H17041302 H17050402 H17052503

H15122403 28 29 29 29 29 29 29

H16040803 28 29 28 28 28 28 28

H16041203 27 28 29 28 28 28 28

H16042701 28 29 29 28 27 29 28

H17041302 27 28 29 27 27 27 27

H17050402 27 28 29 26 27 29 28

H17052503 27 28 29 28 28 28 28

ATCC700383 27 28 28 29 28 28 29

H13032003 — — — — — — —

H21112606 — — — — — — —

H21112601 — — — — — — —

0.9%NaCl — — — — — — —
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图 3    基于 gyrB 序列构建的大黄鱼变形假单胞菌等菌株系统发育树

Fig. 3    Phylogenetic tree of P. plecoglossicida strains based on gyrB sequences
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相一致。gyrB 基因即细菌 DNA促旋酶的 B亚单位基

因，其属于与 DNA复制、限制、修饰或修复有关信

号通路中的蛋白编码基因，是单拷贝的看家基因，

且不发生水平转移并普遍存在于各种细菌中，是近

年常用于区分和鉴定细菌近缘种的靶基因 [6,7,14]；前

人研究发现用 gyrB 基因测序构建系统发育树可区分

恶臭假单胞菌 P. putida 生物变种A和 B，而 16S rDNA

不能；对放线菌 Micromonospora属的 15个种和 4个

亚种进行 gyrB 序列分析，结果 gyrB 能更好区分属

内 G+C mol%含量高的种和亚种 [7]。而本研究 gyrB

基因测序和系统发育树结果显示 7株待测变形假单

胞菌与标准菌株 ATCC700383也聚为同一支，因而

 
表 3    各菌株 H 抗原与抗 H 血清的凝集反应结果

Table 3    Agglutination of H antigen and anti-H antigen sera

H抗原

H antigen

抗H抗原血清凝集效价

Serum anti H antigen agglutination titer

H15122403 H16040803 H16041203 H16042701 H17041302 H17050402 H17052503

H15122403 29 29 29 29 29 28 28

H16040803 29 29 29 29 29 28 28

H16041203 29 29 29 29 29 29 29

H16042701 29 29 29 29 29 29 28

H17041302 29 29 29 29 29 29 29

H17050402 29 29 28 28 29 29 29

H17052503 29 29 28 28 29 28 29

ATCC700383 29 28 29 29 29 28 29

H13032003 — — — — — — —

H21112606 — — — — — — —

H21112601 — — — — — — —

0.9%NaCl — — — — — — —

 
表 4    其他临床分离菌株与 7 株变形假单胞菌抗血清的凝集结果

Table 4    Agglutination between individual strains and sera of 7 strains of P. plecoglossicida

抗原

Antigen
抗O抗原血清/抗H抗原血清凝集效价

Serum anti O antigen/ Serum anti H antigen agglutination titer

菌株

Strains
时间

Dates
来源

Locations H15122403 H16040803 H16041203 H16042701 H17041302 H17050402 H17052503

H13032002 2 013.03.20 宁德蕉城（三都澳） 28/29 28/29 28/28 29/29 27/27 26/26 27/28

H14060603 2 014.06.06 宁德蕉城（三都澳） 29/28 29/28 29/27 29/28 29/29 29/28 29/28

H15012203 2 015.01.22 宁德蕉城（三都澳） 29/29 29/28 29/29 29/29 28/28 29/28 29/29

H16031803 2 016.03.18 宁德霞浦（东吾洋） 29/29 29/28 29/29 29/29 28/29 27/28 28/29

H16032302 2 016.03.23 宁德福鼎（沙埕港） 29/28 28/29 27/29 28/29 29/29 28/29 28/28

H16032303 2 016.03.23 宁德蕉城（三都澳） 29/28 29/28 29/27 28/29 29/28 28/29 29/29

H16042703 2 016.04.27 宁德蕉城（三都澳） 29/28 29/29 29/29 29/29 29/28 29/28 28/29

H17030202 2 017.03.02 宁德蕉城（三都澳） 29/29 29/29 29/28 28/29 29/29 28/29 28/28

H19040303 2 019.04.03 宁德霞浦（东吾洋） 29/28 28/29 29/28 29/29 28/29 29/29 28/28

H20031102 2 020.03.11 宁德蕉城（三都澳） 29/29 29/29 29/28 28/29 28/29 27/29 29/29

H22042903 2 022.04.29 宁德蕉城（三都澳） 29/29 29/29 28/28 27/28 29/29 29/29 29/29

0.9%NaCl -/- -/- -/- -/- -/- -/- -/-
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推测 gyrB 基因可用于区分假单胞属内的种，但该基

因在变形假单胞菌中变异较少。

本试验显示源自大黄鱼的变形假单胞菌病原在

16S rDNA和 gyrB 基因 DNA序列高度相似，因而设

想通过血清学方法研究大黄鱼变形假单胞菌病原的

差异特征。细菌血清学分型是国际通行的基本分型

方法，通过血清菌体凝集反应可判定细菌血清型，

具有简便、快速等特点。基于菌体抗原（O）和鞭毛

抗原（H）等表面抗原可区分同种细菌，大部分血清

型细菌鉴定的物质基础包括菌体抗原和鞭毛抗原

等，菌体 O抗原的组成和结构决定了细菌的抗原特

异性，O抗原由寡糖聚合物构成，每一个重复单位

由 1～8个糖基组成，单糖合成酶基因、糖基转移酶

基因和寡糖单位处理酶基因等编码合成多聚糖菌体

O抗原决定簇，基因组编码序列差异决定了 O 抗原

的多样性。H 抗原主要由细菌的鞭毛蛋白质构成，

其特异性主要由鞭毛蛋白中氨基酸的排列顺序和空

间构型以及蛋白高级结构共同决定[12,15,16]。如沙门氏

菌、大肠杆菌、铜绿假单胞菌等血清分型可直接购

买按照国际抗原分型系统（IATS）标准制备的商品

化诊断血清[11,17,18]，而变形假单胞菌尚无商品化的诊

断血清。本试验制备 7株变形假单胞菌 O抗原鼠抗

血清和 H抗原鼠抗血清，对所分离的大黄鱼源变形

假单胞菌进行了细菌分类，结果显示 7株变形假单

胞菌 O抗原鼠抗 O血清和 H抗原鼠抗 H血清均能特

异性检测变形假单胞菌，但不同时空、来源的变形

假单胞菌之间交叉凝集价无明显差异，可能是它们

为同一血清型，或者为不可血清分型菌株 [19]。将不

同时间和不同区域分离的感染大黄鱼的变形假单胞

菌菌株与本研究中 7株变形假单胞菌 O抗原鼠抗血清

和 H抗原鼠抗血清进行血清凝集试验，结果显示所有

感染大黄鱼的变形假单胞菌菌株间无明显的血清学差异。

本研究通过血清学、分子遗传学 16S rDNA和

gyrB 基因多维度结合区分变形假单胞菌病原，结果

基本一致，有必要通过比较基因组学进行更精细区

分，还需通过致病性、耐药性等进一步分析病原特

征。聚类综合分析表明 7株不同时空的变形假单胞

菌可能为共同起源菌株，未发现血清型和基因型分

化。研究结果有助于了解变形假单胞菌的传播规

律，为大黄鱼内脏白点病免疫防控提供数据支持。
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