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摘要：美人鱼发光杆菌美人鱼亚种(Photobacterium damselae subsp. damselae, PDD)是一种广泛分布于

海洋环境内的重要病原菌，可导致多种海洋生物患病死亡，近年来在我国不同养殖区域内均有发现和

报道。【目的】通过生理代谢表型、毒力基因分布和分子遗传分析，系统比较我国海南地区和环渤海

湾不同株系PDD的表型与遗传多样性特征。【方法】使用选择性培养基测定PDD的蔗糖发酵能力、运

动性、溶血性和磷脂酶活性；通过PCR检测质粒pPHDD1复制起始点基因pPHDD1 replication origin和

毒力基因dly，hlyApl，hlyAch，plpV；基于toxR基因序列构建系统发育树，分析16株PDD的遗传关系。

【结果】4株PDD蔗糖发酵测试呈阳性，12株PDD蔗糖发酵测试呈阴性。不同株系PDD运动能力存在

显著差异，其中环渤海湾分离株Pdd1608、Pdd2009和Pdd1704的运动能力较强。仅有环渤海湾分离株

Pdd1608表现为强溶血性、强磷脂酶活性；海南地区分离株Pdd1612和Pdd0912表现为弱溶血性、无磷

脂酶活性；其余菌株表现为弱溶血性、弱磷脂酶活性。菌株Pdd1608的毒力基因谱为pPHDD1 replication 

origin-dly-hlyAp-hlyAch-plpV，其余菌株的毒力基因谱为hlyAch-plpV。系统发育分析揭示不同株系PDD

具有高度的遗传多样性。【结论】流行于海南地区和环渤海湾的PDD可能都由多克隆种群组成，它们

具有复杂的表型特征、相似的毒力基因分布和高度的遗传多样性。 
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美人鱼发光杆菌美人鱼亚种(Photobacterium 

damselae subsp. Damselae，PDD)是广泛分布于全

球海洋环境中的一种革兰氏阴性致病菌，对多种

海洋动物如软体动物、甲壳类、鱼类和鲸豚类以

及人类都具有致病性[1–2]。PDD 最早由 Milton 等

于 1981 年从患病斑鳍光鳃鱼(Chromis punctipinnis)

的皮肤溃疡分离、鉴定为 Vibrio damselae[3]；

随后 Smith 等将其重新命名为美人鱼发光杆菌

美 人鱼亚种，与美人鱼发光杆菌杀鱼亚种

(Photobacterium damselae subsp. Piscicida，PDP)

联合构成美人鱼发光杆菌的 2 个亚种[4]。近年来，

该菌感染海水养殖动物发病的案例越来越多，如

金头鲷 (Sparus aurata)[5–6]、鲈鱼 (Dicentrarchus 

labrax)[5–6]和军曹鱼(Rachycentron canadum)[7]等。

目前，PDD 已被国内外学者认为是威胁海水养殖

发展的一种重要的病原菌。 

现有研究结果表明，PDD 具有高度遗传多样

性。Chiu 等利用脉冲场凝胶电泳技术(PFGE)分析

了 50 株台湾海产品的 PDD 分离株，发现 42 种

不同的 PFGE 谱型[8]。Pedersen 等对 16 株丹麦虹

鳟鱼(Oncorhynchus mykiss)的 PDD 分离株进行分

析，发现每一株菌株都具有一个独特的 PFGE 谱

型[9]。Terceti 等通过基于 toxR 基因序列的遗传分

析，发现流行于土耳其黑海养殖环境中的 PDD

和引起丹麦虹鳟鱼养殖场疾病暴发的 PDD 都存

在多克隆种群现象[10–11]。在毒力机制研究方面，

质粒 pPHDD1 是介导 PDD 高致病力的重要因

子，该质粒大小为 153 kb，含有与菌株溶血性相

关的毒力基因 dly 和 hlyApl
[12]。此外，PDD 染色

体上含有分别与菌株溶血性和磷脂酶活性相关

的毒力基因 hlyAch 和 plpV[13]。这些毒力因子构成

了 PDD 的主要毒力系统，与菌株的致病力密切

相关。 

海南省和环渤海湾分别是我国南、北方具有

典型养殖环境迥异和养殖种类差异的海水养殖

区域。本研究以分离于海南地区和环渤海湾海水

养殖动物的 PDD 为对象，从生理代谢表型、毒

力基因分布以及遗传特性进行分析，相关结果为

比较我国南、北地区 PDD 的致病力差异，精准

构建 PDD 检测与防控技术体系提供了理论基础。 

1  材料和方法 

1.1  实验菌株 

实验菌株共 16 株，由本实验室收集、保存。

其中 8 株分离自海南地区发病的养殖石斑鱼

(Epinephelus spp.)[14] 和 凡 纳 滨 对 虾 (Penaeus 

vannamei)[15]，取样点位于万宁市、昌江县、三亚

市和东方市；8 株分离自环渤海湾发病的养殖许氏

鲉平 (Sebastes schlegelii)[16]、石斑鱼(Epinephelus 

spp.)、大泷六线鱼(Hexagrammos otakii)、大菱鲆

(Scophthalmus maximus)和凡纳滨对虾 (Penaeus 

vannamei)，取样点位于烟台市、黄骅市和天津市。

所有菌株均经过 16S rDNA 鉴定和 PDD 特异性基

因 ureC [17]检测分析。菌株信息见表 1。 

1.2  表型分析 

将实验室低温保存的菌株接种于添加 1.5% 

NaCl 的胰蛋白胨大豆肉汤(TSB)琼脂培养基，

28 °C 活化培养 24 h 后，挑取单菌落进行转接，

转接培养 2 次后，得到 PDD 纯培养。挑取纯化

培养得到的单菌落，使用无菌 PBS 制备成浓度约

为 1×108 CFU/mL 的菌悬液(OD600≈0.5)。 
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表 1.  实验用 PDD 菌株信息表 

Table 1.  Details of PDD used in this study 

Strains number Sites  Hosts Time 

Pdd1614 Wanning, Hainan Province Epinephelus fuscoguttatus December 2016 

Pdd1612 Changjiang, Hainan Province Epinephelus Lanceolatus November 2016 

Pdd1613 Changjiang, Hainan Province Epinephelus Lanceolatus November 2016 

Pdd1615 Changjiang, Hainan Province Epinephelus Lanceolatus December 2016 

Pdd1616 Sanya, Hainan Province Epinephelus fuscoguttatus November 2016 

Pdd0911 Dongfang, Hainan Province Penaeus vannamei June 2019 

Pdd0912 Dongfang, Hainan Province Penaeus vannamei June 2019 

Pdd0913 Dongfang, Hainan Province Penaeus vannamei June 2019 

Pdd1608 Changdao, Yantai, Shangdong Province Sebastes schlegelii August 2016  

Pdd1611 Changdao, Yantai, Shangdong Province Sebastes schlegelii November 2016  

Pdd1701 Changdao, Yantai, Shangdong Province Sebastes schlegelii January 2017  

Pdd1809 Changdao, Yantai, Shangdong Province Hexagrammos otakii July 2018 

Pdd2009 Laizhou, Yantai, Shangdong Province Epinephelus Lanceolatus August 2020  

Pdd2010 Laizhou, Yantai, Shangdong Province Epinephelus akaara August 2020  

Pdd0908 Huanghua, Hebei Province Scophthalmus maximus June 2009  

Pdd1704 Hangu, Tianjing Penaeus vannamei May 2017  

 

(1) 蔗糖发酵测试：使用接种环挑取单菌落，

划线接种于硫代硫酸盐柠檬酸盐胆盐蔗糖(TCBS)

琼脂培养基，28 °C 恒温培养 24 h 后，记录菌落

形态和菌株蔗糖发酵能力。同时使用蔗糖生化管

(青岛海博生物技术有限公司)进行验证分析。 

(2) 运动性测试：使用 TSB 培养基添加

0.25%琼脂制成半固体培养基。使用穿刺针挑取

单菌落，穿刺接种于半固体培养基，28 °C 恒温

培养 24 h 后，依据菌株在培养基中的扩散直径记

录菌株运动性。 

(3) 溶血性测试：使用 TSB 琼脂培养基添加

5%无菌脱纤维绵羊血制成血平板。吸取 10 µL 菌

悬液转接于血平板，28 °C 恒温培养 36 h 之后，

拍照记录菌株的溶血能力。 

(4) 磷脂酶活性测试：使用 TSB 琼脂培养基

添加 3%卵黄乳液制成卵黄平板。吸取 5 µL 菌悬

液转接于卵黄平板，28 °C 恒温培养 48 h 之后，

拍照记录菌株的卵磷脂分解能力。 

1.3  毒力基因检测 

挑取 PDD 单菌落，使用细菌 DNA 提取试剂

盒 (诺唯赞生物科技股份有限公司 )提取基因组

DNA。通过 PCR 检测 PDD 毒性质粒复制起点基

因 pPHDD1 replication origin[10]，溶血性相关基

因 dly[12]、hlyApl
[12]和 hlyAch

[13]以及磷脂酶活性相

关基因 plpV[13]在不同菌株中的分布情况。引物合

成由生工生物工程 (上海 )股份有限公司完成  

(表 2)。PCR 反应体系(50 µL)为：2×TSINGKE 

Master Mix 25 µL，上下游引物(10 µmol/L)各    

1 µL，模板 DNA 1 µL，双蒸水 23 µL。PCR 扩增

条件为：94 °C 5 min；94 °C 30 s，52.5 °C 30 s，

72 °C 1.5 min，30 个循环；72 °C 10 min，4 °C 保

存。PCR 产物通过 1%琼脂糖凝胶电泳(95 V，   

45 min)检测。 
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表 2.  毒力相关基因的引物信息 

Table 2.  The primers of virulence related genes 

Target genes Primer Sequnces (5′→3′) Product size/bp  

toxR GGGATTTTATGGTACACAAA  985 

ATCATAACCAGAGAGATGCT 

dly CCTATGGGACATGAATGG  549 

GCTCTAGGCTAAATGAATC 

hlyApl GCTATAAATGAATAAGAAAA 767 

TTGAAGCTAACTCAAAAA 

hlyAch AATGTTTCTTTCCGTTGGGC 340 

CCGGAGTTCCACCAGTAAAT 

plpV TCTCATAATAGCAGTAATCT  1618 

TTACTAAGCAGAATCCAGCC 

pPHDD1 replication origin TGGAATAACTATGAGTAACA  3052 

CATTACCAAAACATCTACAT 

 

1.4  toxR 基因序列测定 

通过 PCR 扩增菌株管家基因 toxR[18]，产物

经 1%琼脂糖凝胶电泳(95 V，45 min)检测后测序。

基因测序由生工生物工程(上海)股份有限公司完

成。引物信息见表 2。细菌基因组 DNA 提取，PCR

反应体系和 PCR 扩增条件见 1.3。 

1.5  系统发育分析 

参考 Terceti 等的研究结果，选取 toxR 基因

序列进行系统发育分析 [10–11]。使用软件 MEGA 

7.0[19]，通过 Clustal W 对齐基因序列[20]，以邻接

法(Neighbor-Joining)为统计方法[21]，最大合成似

然法(maximum composite likelhood)为核苷酸替

代模型[22]，Bootstrap (1000 次重复)为检验方法[23]，

构建基于 toxR 基因序列的系统发育树。 

2  结果和分析 

2.1  不同株系 PDD 菌株表型差异性分析 

(1) 蔗 糖 发 酵 能 力 ： 海 南 地 区 分 离 株

Pdd1615、Pdd1616 和环渤海湾分离株 Pdd2009、

Pdd2010 在 TCBS 琼脂培养基上生长形成黄色菌

落，同时菌株蔗糖生化测试呈阳性，表明这 4 株

PDD 具有蔗糖发酵能力；海南地区分离株

Pdd1614、Pdd1612、Pdd1613、Pdd0911、Pdd0912、

Pdd0913 和环渤海湾分离株 Pdd1608、Pdd1611、

Pdd1701、Pdd1809、Pdd0908、Pdd1704 在 TCBS

琼脂培养基上生长形成绿色菌落，同时菌株蔗糖

生化测试呈阴性，表明这 12 株 PDD 不具有蔗糖

发酵能力。 

(2) 运动性：环渤海湾分离株 Pdd1608、

Pdd2009 和 Pdd1704 表现出较强运动能力；海南

地区分离株 Pdd1612、Pdd1615、Pdd1616、Pdd0913

和环渤海湾分离株 Pdd1809、Pdd2010 表现出较

弱的运动能力；海南地区分离株 Pdd1612、

Pdd1615、Pdd1616、Pdd0913 和环渤海湾分离株

Pdd1809、Pdd2010 表现出较弱的运动能力；海南

地区分离株 Pdd1614、Pdd1613、Pdd0911、Pdd0912

和环渤海湾分离株 Pdd1611、Pdd1701、Pdd0908

表现出几乎不具有运动能力。 

(3) 溶血性：环渤海湾分离株 Pdd1608 表现
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为强溶血性；海南地区分离株 Pdd1614、Pdd1612、

Pdd1613、Pdd1615、Pdd1616、Pdd0911、Pdd0912、

Pdd0913 和环渤海湾分离株 Pdd1611、Pdd1701、

Pdd1809、Pdd2009、Pdd2010、Pdd0908、Pdd1704

表现为弱溶血性。 

(4) 磷脂酶活性：环渤海湾分离株 Pdd1608

表现为强磷脂酶活性；海南地区分离株 Pdd1614、

Pdd1613、Pdd1615、Pdd1616、Pdd0911、Pdd0913

和环渤海湾分离株 Pdd1611、Pdd1701、Pdd1809、

Pdd2009、Pdd2010、Pdd0908、Pdd1704 表现为

弱磷脂酶活性；海南地区分离株 Pdd1612 和

Pdd0912 表现为无磷脂酶活性。 

PDD 的不同溶血性和磷脂酶活性表型特征

见图 1。菌株表型详细信息见图 2。 

2.2  不同株系 PDD 毒力基因携带差异性分析 

通过对不同株系 PDD 的 5 种毒力基因进行

PCR 检测，发现仅有环渤海湾分离株 Pdd1608 的

pPHDD1 replication origin 呈阳性，其余 17 株

PDD 的 pPHDD1 replication origin 呈阴性，表明

Pdd1608 携带毒性质粒 pPHDD1，其余 17 株 PDD

不携带毒性质粒 pPHDD1。环渤海湾分离株

Pdd1608 的溶血素相关基因 dly 呈阳性，其余

17 株 PDD 溶血素相关基因 dly 呈阴性。环渤海

湾分离株 Pdd1608 的溶血素相关基因 hlyApl 呈阳

性，其余 17 株 PDD 溶血素相关基因 hlyApl 呈阴

性。所有 PDD 的溶血素相关基因 hlyAch 和磷脂

酶活性相关基因 plpV 都呈阳性。即环渤海湾分

离株 Pdd1608 同时携带毒性质粒 pPHDD1、毒力

基因 dly、hlyApl、hlyAch 和 plpV，海南地区分离

株 Pdd1614 、 Pdd1612 、 Pdd1613 、 Pdd1615 、

Pdd1616、Pdd0911、Pdd0912、Pdd0913 和环渤海

湾分离株 Pdd1611、Pdd1701、Pdd1809、Pdd2009、

Pdd2010、Pdd0908、Pdd1704 携带毒力基因 hlyAch

和 plpV。不同株系 PDD 的毒力基因分布信息见

图 2。 

2.3  基于 toxR 的不同株系 PDD 遗传差异性分析 

通过基于 toxR 基因序列的系统发育分析，发

现 PDD 海南地区分离株和环渤海湾分离株在系

统发育树中分化为 8 个分支。分离于 2016 年的

海南三亚株 Pdd1616 和分离于 2020 年的环渤海

湾莱州株 Pdd2009、Pdd2010 聚簇形成 Cluster A；

分离于 2016 年的海南万宁株 Pdd1614 和分离于

2016 年的环渤海湾长岛株 Pdd1608 聚簇形成

Cluster B；分离于 2019 年的海南东方株 Pdd0911 

 

 
 

图 1.  PDD 的不同溶血性表型特征与磷脂酶活性表型特征 

Figure 1.  Different hemolysis and phospholipase activity phenotype of PDD. A: strong hemolysis: Pdd1608; B: 
weak hemolysis: Pdd1614, Pdd1612, Pdd1613, Pdd1615, Pdd1616, Pdd0911, Pdd0912, Pdd0913, Pdd1611, 
Pdd1701, Pdd1809, Pdd2009, Pdd2010, Pdd0908, Pdd1704; C: strong phospholipase activity: Pdd1608; D: weak 
phospholipase activity: Pdd1614, Pdd1613, Pdd1615, Pdd1616, Pdd0911, Pdd0913, Pdd1611, Pdd1701, Pdd1809, 
Pdd2009, Pdd2010, Pdd0908, Pdd1704; E: no phospholipase activity: Pdd1612, Pdd0912. 
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图 2.  不同株系 PDD 的表型特征、毒力基因分布以及系统发育分析 

Figure 2.  Phenotypic characteristics, virulence gene distribution, and phylogenetic analysis of different PDD 
strians. 
 

和分离于 2017 年的环渤海湾汉沽株 Pdd1704 聚

簇形成 Cluster C；分离于 2019 年的海南东方株

Pdd0912 和分别分离于 2016–2018 年的环渤海湾

长岛株 Pdd1809、Pdd1611、Pdd1701 聚簇形成

Cluster D；分离于 2016 年的海南昌江株 Pdd1612

和 Pdd1613 聚簇形成 Cluster E；分离于 2009 年

的环渤海湾黄骅株 Pdd0908、分离于 2016 年的海

南昌江株 Pdd1615 和分离于 2019 年的海南东方

株 Pdd0913 则单独成为一支。其中，构成 Cluster 

B、Cluster C 和 Cluster D 的菌株、海南昌江株

Pdd1615 和海南东方株 Pdd0913 共同构成一个大

分支。 

8 株海南地区分离株分布于系统发育树的  

7 个分支，其中三亚株 Pdd1616 位于 Cluster A，

万宁株 Pdd1614 位于 Cluster B，东方株 Pdd0911

位于 Cluster C，东方株 Pdd0912 位于 Cluster D，

昌江株 Pdd1612 和 Pdd1613 位于 Cluster E，昌江

株 Pdd1615 和东方株 Pdd0913 单独成为一支。   

8 株环渤海湾分离株分布于系统发育树的 5 个分

支。莱州株 Pdd2009、Pdd2010 位于 Cluster A，



刘潇等 | 微生物学报, 2021, 61(7) 2107 

 

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn 

长岛株 Pdd1608 位于 Cluster B，长岛株 Pdd1611、

Pdd1701、Pdd1809位于 Cluster D，汉沽株 Pdd1704

位于 Cluster C，黄骅株 Pdd0908 单独成为一支。

系统发育分析具体结果见图 2。 

3  讨论 

PDD 是广泛分布于海洋环境中的一种致病

菌，全球范围内有很多 PDD 感染不同海洋动物

发病的案例报道[24–25]。近年来，我国国内不断有

PDD 感染海水养殖动物的报道，如银鲳(Pampus 

argenteus)[26] 鲉、许氏平 (Sebastes schlegelii)[27]、

半滑舌鳎(Cynoglossus semilaevis)[28]以及凡纳滨

对虾(Penaeus vannamei)[15]等。PDD 已逐渐成为

威胁我国海水养殖产业发展的一种重要新发病

原菌。虽然，有关 PDD 感染海水养殖动物的报

道越来越多，但在国内仍缺乏对 PDD 毒力表型

和遗传特征的研究报道。 

本研究通过生理代谢表型测试，发现海南地

区和环渤海湾的 PDD 分离株都具有表型多样性。

现有研究表明，大多数 PDD 在 TCBS 培养基上

产生绿色菌落，但仍有少部分菌株产生黄色菌 

落[10]。本研究通过蔗糖发酵测试，发现 12 株 PDD

不能发酵蔗糖，在 TCBS 培养基上产生绿色菌落；

4 株 PDD 能发酵蔗糖，在 TCBS 培养基上产生黄

色菌落。蔗糖发酵测试结果表明，PDD 在 TCBS

琼脂培养基上的菌落颜色可为绿色，也可为黄

色。Chaban 等的研究表明，鞭毛赋予了细菌运动

能力，同时与菌株致病性密切相关[29]。本研究通

过运动测试，发现 16 株 PDD 的运动能力存在显

著差异，其中环渤海湾分离株 Pdd1608、Pdd2009

和 Pdd1704 的运动能力明显强于其他菌株。运动

测试结果提示不同株系 PDD 的致病力可能具有

差异，这一推测有待于未来进行人工感染试验加

以验证。 

PDD 的致病性主要由 4 种不同毒力因子决

定，分别是位于质粒 pPHDD1 的溶血性相关基因

dly 和 hlyApl，以及位于染色体的溶血性相关基因

hlyAch 和磷脂酶活性相关基因 plpV[30]。此外，邓

益琴等发现 PDD 的致病性还可能与 hlyA 和 vvh

等非典型毒力基因相关[31]。本研究通过对不同株

系 PDD 的毒力基因检测，发现环渤海湾分离株

Pdd1608 的毒力基因谱为 pPHDD1 replication 

origin-dly-hlyApl-hlyAch-plpV，其余菌株的毒力基

因谱为 hlyAch-plpV，表明所有菌株都持有毒力基

因 hlyAch 和 plpV，但只有 Pdd1608 持有质粒

pPHDD1 以及毒力基因 dly 和 hlyApl。这与现有研

究结果相符，即持有质粒 pPHDD1 的 PDD 可

含有毒力基因 dly、hlyApl、hlyAch 和 plpV；不

持有质粒 pPHDD1 的 PDD 可含有毒力基因

hlyAch 和 plpV[12–13]。Osorio 等的研究表明持有质

粒 pPHDD1 的 PDD 表现为强溶血性，仅持有

hlyAch 的 PDD 表现为弱溶血性；持有质粒

pPHDD1 的 PDD 表现为强磷脂酶活性，仅持有

plpV 的 PDD 表现为弱磷脂酶活性[31]。本研究的

表型测试发现仅有持有质粒 pPHDD1 的菌株

Pdd1608 表现为强溶血性、强磷脂酶活性，不持

有质粒 pPHDD1 的菌株中，除了海南地区分离株

Pdd1612 和 Pdd0912 表现为弱溶血性、无磷脂酶

活性，其余菌株都表现为弱溶血性、弱磷脂酶活

性。菌株 Pdd1612 和 Pdd0912 持有 plpV 却表现

为无磷脂酶活性，说明其 plpV 基因没有正常表

达，具体原因有待探究。 

Pedersen 等发现，质粒 pPHDD1 和强溶血性

是 PDD 高致病力菌株的标志，弱溶血性菌株相
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对强溶血性菌株致病力极低[9]，随后 Terceti 等发

现表现为弱磷脂酶活性的无溶血性菌株同样具

有一定程度的致病能力[11]。本研究结果表明，持

有质粒 pPHDD1 的强溶血性菌株 Pdd1608 可能为

强致病力毒株，其余菌株可能为弱/无致病力毒株

(数据待发表)。本研究使用的 PDD 宿主包括大菱

鲆(Scophthalmus maximus)、石斑鱼(Epinephelus 

spp.) 鲉、许氏平 (Sebastes schlegeli)、大泷六线鱼

(Hexagrammos otakii) 和 凡 纳 滨 对 虾 (Penaeus 

vannamei) 。另据报道， PDD 还能感染章鱼

(Octopus joubini)[32]、海豚(Tursiops truncatus)[33]

和鲸鱼(Balaenoptera edeni)[33]，表明 PDD 可感染

广泛的水生动物。Isenberg 发现许多病原微生物

对宿主具有特异性，此外对宿主的不同组织的

影响也并不相同 [34]。由此，推测本研究所获 PDD

对不同宿主的致病力，以及对宿主的不同组织

的影响可能存在差异，该假设需要后续研究加

以证实。 

Osorio 和 Klose 发现，弧菌科细菌的管家基

因 toxR 具有高度的变异性[17]。Terceti 等的研究

证实 toxR 的序列多态性允许对密切相关的 PDD

菌株进行鉴别，并由此揭示 PDD 多克隆种群的

存在[10–11]。本研究基于 toxR 基因序列对不同株系

PDD 进行了系统发育分析，发现 PDD 海南地

区分离株和环渤海湾分离株都具有极高的遗

传多样性。系统发育树中，不同地点来源的 PDD

分布在不同的 Cluster 中，甚至同一地点的 PDD

也分布在不同的 Cluster 中。海南地区分离株

PDD0911、Pdd0913 和 Pdd0912 都分离自东方市，

但它们分别分布于系统发育树的 Cluster C、

Cluster D 和单独一支；Pdd1612、Pdd1613 和菌

株 Pdd1615 都分离自昌江县，但它们分别分布于

系统发育树的 Cluster A 和单独一支；环渤海湾分

离株 Pdd1608 和 Pdd1611、Pdd1701、Pdd1809 都

分离自长岛县，但它们分别分布于 Cluster B 和

Cluster D。这表明流行于海南地区和环渤海湾不

同地点的 PDD 可能由不同遗传株系的菌株组成，

甚至同一地点的 PDD 也存在株系分化的现象。

值得注意的是，部分不同区域养殖动物的 PDD

发生了聚簇现象。海南地区的石斑鱼分离株

Pdd1616 和环渤海湾的石斑鱼分离株 Pdd2009、

Pdd2010 聚簇形成 Cluster A，它们的 toxR 基因相

似性为 100%；海南地区的凡纳滨对虾分离株

Pdd0912 鲉，环渤海湾的许氏平 分离株 Pdd1611、

Pdd1701，以及环渤海湾的大泷六线鱼分离株

Pdd1809 聚簇形成 Cluster D，它们的 toxR 基因相

似性为 100%。这表明同一株系的 PDD 能在不同

地区、不同养殖动物之间传播。推测之所以发生

这种现象，是因为在我国养殖实践过程中存在南

鱼北养、北鱼南养，导致海水养殖动物携带的病

原菌在不同区域发生交叉传播。此外，Cluster D

含有的 3 株环渤海湾长岛株 Pdd1611、Pdd1701

和 Pdd1809 分别分离于 2016 年、2017 年和   

2018 年，表明该簇的菌株于 2016–2018 年 3 年间

一直存在于长岛县深水网箱养殖环境中，它们可

能是 PDD 环渤海湾长岛流行株的主要种群。

Matanza 和 Osorio 发现 PDD 的致病力与水温等环

境因子密切相关[35]，由此推测某些株系的 PDD

可能长期存在于海水养殖环境中，只有在环境

条件如水温出现显著变化时才会感染养殖动物

发病。 

综上所述，流行于海南地区和环渤海湾的

PDD 具有复杂的表型特征与相似的毒力基因分

布，它们由不同遗传株系的菌株构成，表明流行
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于我国海南和环渤海湾养殖区的 PDD 可能都是

多克隆种群，且不同株系的菌株对宿主的致病力

也许存在差异。上述研究有利于全面了解我国

PDD 的表型、遗传和分布特征，对实现 PDD 监

测、疾病防控及水产养殖产业绿色发展具有重要

指导意义和支撑作用。未来，我们将广泛收集我

国沿海不同区域的 PDD，深入分析不同株系 PDD

的病原时空变化等区系特征；同时，对不同表型、

基因型的 PDD 进行深度解析，特别在疫苗方面

对强毒株和弱毒株进行研发和产业化应用。 
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Phenotypic and genetic diversity of Photobacterium damsela 
subsp. damsela isolated from aquatic animals in Hainan 
Province and Bohai Sea region 
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Abstract: Photobacterium damselae subsp. damselae (PDD) is an important pathogen distributed widely in global 
marine environment, which could infect multiple marine organisms, and reported in various mariculture regions of 
China in recent years. [Objective] This study aimed to systematically compare the phenotypic and genetic diversity 
of PDD isolated from Hainan province and Bohai Sea region base on physiological and metabolic phenotype, 
virulence gene distribute and molecular genetic analysis. [Methods] The physiological and metabolic phenotypes 
of sucrose fermentation, moveability, hemolysis, and phospholipase activity were assayed. The profiles of pPHDD1 
replication origin, dly, hlyApl, hlyAch and plpV were investigated by PCR detection. Genetic diversity of PDD was 
analyzed based on the toxR sequences. [Results] Four PDD strains were positive for sucrose fermentation while 
other twelve strains were negative. There are significant differences among the motility of PDD, in which strain 
Pdd1608, Pdd2009, and Pdd1704 showed strong motility. Pdd1608 isolated from Bohai Sea region exhibited strong 
hemolysis and phospholipase activities, whlie strain Pdd1612 and Pdd0912 isolated from Hainan Province showed 
weak hemolysis and none phospholipase activities, and 13 strains showed weak hemolysis and phospholipase 
activities. The virulence gene profile of Pdd1608 was pPHDD1 replication origin -dly-hlyApl-hlyAch-plpV, while 
other strains were hlyAch-plpV. Phylogenetic analysis suggested remarkable genetic diversity among different kinds 
of PDD. [Conclusion] PDD isolated from Hainan Province and Bohai Sea region were probably composed of a 
polyclonal bacterial population with complex phenotypic characterizations, similar virulence gene profiles, and 
high genetic diversity.  
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