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摘　要：为探讨东风螺脱壳病和吻肿病与体内外致病菌及条件致病菌的相关性，测定了东风螺养殖水体环境中异

养菌菌落总数，并对病螺及健康螺体内致病菌及条件致病菌进行了分离鉴定。经兔血培养基、ＴＣＢＳ培养基和弧菌

显色培养基分离培养，用生化试验和细菌１６ＳｒＤＮＡ序列分析鉴定，结果显示：发生脱壳病的方斑东风螺螺池水体

中的异养菌菌落总数为１．３４×１０６　ｃｆｕ／ｍＬ，病螺体内分离的致病菌及条件致病菌有副溶血弧菌、哈氏弧菌、河流弧

菌、Ｖｉｂｒｉｏ　ｈｅｐａｔａｒｉｕｓ、腐败希瓦氏菌、海藻希瓦氏菌和芽孢杆菌，其中优势菌株为副溶血性弧菌溶血菌株和哈氏弧

菌；脱壳病与吻肿病共患的泥螺螺池水体中异养菌的菌落总数为１．４６×１０７　ｃｆｕ／ｍＬ，病螺体内分离的致病菌及条

件致病菌有副溶血弧菌、哈氏弧菌、鲍鱼希瓦氏菌、海藻希瓦氏菌和芽胞杆菌，优势菌株为海藻希瓦氏菌、鲍鱼希瓦

氏菌和哈氏弧菌；健康东风螺螺池水体异养菌菌落总数为７．６×１０４　ｃｆｕ／ｍＬ，健康东风螺螺体内的优势菌株为副溶

血性弧菌非溶血菌株和Ｖｉｂｒｉｏ　ｈｅｐａｔａｒｉｕｓ。试验结果表明，东风螺脱壳病和吻肿病与养殖水体环境中异养菌的总

数及螺体内部致病菌及条件致病菌分布具有一定相关性。
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东风螺（Ｂａｂｙｌｏｎｉａ　ａｒｅｏｌａｔａ）属软体动物腹足纲、蛾螺科、东风螺属。我国的主要养殖品种有方斑东风
螺（Ｂａｂｙｌｏｎｉａ　ａｒｅｏｌａｔａ）、泥东风螺（Ｂａｂｙｌｏｎｉａ　ｌｕｔｏｓａ）和台湾东风螺（Ｂａｂｙｌｏｎｉａ　ｆｏｒｍｏｓａｅ）三种。２０００年以
来，东风螺在我国广东、海南、福建等南海地区已实现人工规模化养殖。目前，对东风螺规模化养殖危害严重
的主要疾病为脱壳病和吻肿病。东风螺脱壳病在我国首次发生于２００２年，且在２００４年出现较大规模暴发，
至今在东风螺养殖场时有发生，发病率可高达８０％以上，具有传染性和复发性［１］。为探讨东风螺脱壳病和
吻肿病与条件致病菌的相关性，从２０１１年开始，本课题组对广东省湛江市某大型东风螺规模化养殖场发病
螺池和未发病螺池的水样进行了异养菌菌落总数检测，并对脱壳病和吻肿病病螺以及健康螺进行了条件致
病菌的分离与鉴定，以期找出东风螺脱壳病、吻肿病与致病菌及条件致病菌感染的相关关系，为东风螺疾病
的病因学研究和防治技术研究提供科学依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料

１．１．１　样品采集

２０１１年，湛江市某东风螺养殖场（循环水养殖），方斑东风螺发生脱壳病，同场养殖的泥东风螺发生脱壳
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病和吻肿病混合感染。选择脱壳病方斑东风螺养殖池、脱壳病－吻肿病混合感染的泥东风螺养殖池和未发病
的方斑东风螺养殖池各１个，每池采集水样各２００ｍＬ。从脱壳病方斑东风螺池选取５只脱壳后健活的软体
螺，从脱壳病－吻肿病混合感染螺池选取５只吻肿病螺，从未发病方斑东风螺螺池选择临床健康螺５只，分别
放入盛有适量原池水的灭菌三角瓶备检。

１．１．２　主要试剂与培养基

ＭｉｇｈｔｙＡｍｐ? ＤＮＡ　Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ试剂盒及ＤＮＡ　Ｍａｒｋｅｒ，购自Ｔａｋａｒａ公司大连分公司；细菌１６ＳｒＤＮＡ
鉴定通用引物，由上海英骏生物技术有限公司广州分公司合成。科玛嘉弧菌显色培养基，购于上海科玛嘉微
生物技术有限公司；ＴＣＢＳ培养基，购自广东环凯微生物科技有限公司；弧菌科细菌生化鉴定管，购于浙江天
和微生物试剂有限公司；５％兔血琼脂平板，由本试验室自行制备。

１．１．３　主要仪器

ＰＣＲ仪，Ｂｉｏｍｅｔｒａ　Ｔｇ　ＰＣＲ；ＤＹＹ－８Ｃ型电泳仪，北京六一仪器厂；ＳＰＸ－２５０Ｂ－Ｚ型生化培养箱，上海博迅
实业有限公司。

１．２　试验方法

１．２．１　水体异养菌菌落总数测定
采用常规平皿倾注计数法，测定发病池和未发病池内异养菌的菌落总数。培养温度３５℃，培养时间４８ｈ。

１．２．２　条件致病菌的分离
将脱壳病病螺软体、带壳吻肿病病螺及健康螺样品用灭菌生理盐水冲洗，采用无菌钳破碎螺壳，取出完

整软体，分别用灭菌生理盐水冲洗３遍后，用灭菌手术剪剪断螺的足部肌肉，将新鲜断面涂布接种于５％兔
血琼脂平板，并用灭菌接种环蘸取螺生殖腺内容物划线接种于另一兔血琼脂平板。３５℃培养１８～２４ｈ。

１．２．３　ＴＣＢＳ培养基和科玛嘉弧菌显色培养基培养
从上述兔血琼脂平板上挑选溶血和不溶血的单个菌落，每板挑选３～５个菌落，分别划线接种于３．５％

ＮａＣｌ营养琼脂培养基（ｐＨ６．８）进行纯化培养。然后，从营养琼脂平板上分别转接至ＴＣＢＳ培养基和科玛嘉
弧菌显色培养基，３５℃培养１８～２４ｈ。根据细菌在不同培养基上的生长特性和菌落特征，初步判定细菌
种类。

１．２．４　１６ＳｒＤＮＡ　ＰＣＲ扩增与序列分析
将上述试验分离得到的菌株，用其１８ｈ的新鲜培养菌落，进行１６ＳｒＤＮＡ　ＰＣＲ扩增与序列分析。

１．２．４．１　引物设计与合成
根据Ｅ．ｃｏｌｉ　１６ＳｒＤＮＡ基因序列保守区域设计两段引物（１６ＳＦ：５′－ＡＧＡ　ＧＴＴ　ＴＧＡ　ＴＣＣ　ＴＧＧ　ＣＴＣ

ＡＧＡ　ＡＣＧ　ＡＡＣ　ＧＣＴ－３′；１６ＳＲ：５′－ＴＡＣ　ＧＧＣ　ＴＡＣ　ＣＴＴ　ＧＴＴ　ＡＣＧ　ＡＣＴ　ＴＣＡ　ＣＣＣ　Ｃ－３′），由上海英骏生
物技术有限公司广州分公司合成。

１．２．４．２　１６ＳｒＤＮＡ扩增与琼脂糖凝胶电泳
将分离菌株分别划线接种于３．５％ＮａＣｌ营养琼脂（ｐＨ７．８），３５℃培养１８ｈ，用于１６ＳｒＤＮＡ扩增。
根据ＴａＫａＲａ公司产品 ＭｉｇｈｔｙＡｍｐ? ＤＮＡ　Ｐｏｉｙｍｅｒａｓｅ　Ｖｅｒ．２使用说明，用菌落ＰＣＲ方法进行扩增。

反应体系包括２×ＭｉｇｈｔｙＡｍｐ　ｂｕｆｆｅｒ２５μＬ，Ｐｒｉｍｅｒ　１和Ｐｒｉｍｅｒ　２各１５ｐｍｏｌ，ＭｉｇｈｔｙＡｍｐ　ＤＮＡ　Ｐｏｌｙｍｅｒ－
ａｓｅ　１μＬ（０．０２５Ｕ／μＬ），加ｄｄＨ２Ｏ至５０μＬ。

ＰＣＲ反应程序为：９８℃预变性２ｍｉｎ；９８℃变性１０ｓ，５５℃退火１５ｓ，６８℃延伸９０ｓ，进行４０个循环；

６８℃延伸９０ｓ；４℃保存。ＰＣＲ扩增产物进行１％琼脂糖凝胶电泳。

１．２．４．３　１６ＳｒＤＮＡ　ＰＣＲ产物测序
将１６ＳｒＤＮＡ扩增反应体系与引物一同系送上海英骏生物技术有限公司广州分公司测序部测序。

１．２．５　生化反应试验
将分离菌株的新鲜固体培养物，分别接种于葡萄糖、蔗糖、阿拉伯糖、甘露糖、肌醇、ＶＰ试验、蛋白胨水、
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赖氨酸、精氨酸、０％ＮａＣｌ胨水、３％ＮａＣｌ胨水、６％ＮａＣｌ胨水、８％ＮａＣｌ胨水、１０％ ＮａＣｌ胨水等生化反应试
验管，３５℃培养，按规定时间观察并记录结果。

２　结　果

２．１　水体菌落总数测定

水体异养菌菌落总数检测结果显示，未发病方斑东风螺螺池水体异养菌菌落总数为７．６×１０４　ｃｆｕ／ｍＬ，
脱壳病方斑东风螺螺池水体异养菌菌落总数为１．３４×１０６　ｃｆｕ／ｍＬ，泥东风螺脱壳病－吻肿病螺池水体异养
菌菌落总数为１．４６×１０７　ｃｆｕ／ｍＬ。由检测结果可见，发病东风螺池内异养菌数量明显高于未发病池内异养
菌数量。

２．２　细菌分离鉴定

用兔血琼脂平板从２种发病东风螺、健康东风螺体内共分离到１３１株细菌，该１３１株细菌在ＴＣＢＳ培养
基和科玛嘉弧菌显色培养基上均能生长。根据细菌在ＴＣＢＳ培养基和弧菌显色培养基上的生长特性，结合
生化试验和１６ＳｒＤＮＡ序列分析，共１１０株细菌得到鉴定，结果如下：脱壳病方斑东风螺样品分离得到３７株
细菌，鉴定结果为副溶血弧菌１０株、哈氏弧菌１７株、创伤弧菌２株、河流弧菌２株、Ｖｉｂｒｉｏ　ｈｅｐａｔａｒｉｕｓ　２株、
腐败希瓦氏菌１株、海藻希瓦氏菌２株、芽孢杆菌１株，其中优势菌株为哈氏弧菌和副溶血弧菌（溶血菌株）；
吻肿病泥东风螺样品分离得到３３株细菌，分别是副溶血弧菌３株、哈氏弧菌７株、鲍鱼希瓦氏菌９株、海藻
希瓦氏菌１２株、芽孢杆菌２株，其中优势菌株为海藻希瓦氏菌、鲍鱼希瓦氏菌和哈氏弧菌；健康方斑东风螺
样品分离得到４０株细菌，分别是副溶血弧菌２６株、创伤弧菌１株、Ｖｉｂｒｉｏ　ｈｅｐａｔａｒｉｕｓ１０株、海藻希瓦氏菌１
株、美人鱼发光杆菌２株，其中优势菌株为副溶血弧菌（非溶血菌株）和Ｖｉｂｒｉｏ　ｈｅｐａｔａｒｉｕｓ。其余２１株细菌
因测序失败和生化反应不确定，未能作出鉴定。各类试验样品中细菌种类及溶血菌株的分布情况见表１。

表１ 东风螺体内条件致病菌分离鉴定结果（株）

Ｔａｂｌｅ　１　Ｔｈｅ　Ｉｓｏｌａｔｅｄ　ａｎｄ　Ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ　Ｒｅｓｕｌｔｓ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｃｏｎｄｉｔｉｏｎａｌ　ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ　ｂａｃｔｅｒｉａ　ｉｎ　ａｂｙｌｏｎｉａ　ａｒｅｏｌａｔｅ（ｓｔｒａｉｎｓ）
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脱壳病螺 ３７　 １０　 ８　 １７　 ３　 ２　 ２　 ２　 ２　 ２　 ０　 ３ａ ３　 １　 １　 ０　 ０

吻肿病螺 ３３　 ３　 １　 ７　 ２　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ２１ｂ　 ２１　 ２　 ２　 ０　 ０

健康螺 ４０　 ２６　 ４　 ０　 ０　 １　 １　 ０　 ０　 １０　 １　 １ｃ　 １　 ０　 ０　 ２　 ２

注：ａ：脱壳病螺样品分离的３株希瓦氏菌包括：腐败希瓦氏菌１株，海藻希瓦氏菌２株；ｂ：吻肿病螺样品分离的２１株希瓦氏菌包括：鲍鱼希瓦

氏菌９株、海藻希瓦氏菌１２株；ｃ：健康螺样品分离的１株希瓦氏菌为海藻希瓦氏菌

２．３　１６Ｓ　ｒＤＮＡ序列分析

分离菌株的１６ＳｒＤＮＡ扩增产物，经１％琼脂糖凝胶电泳，均扩增出１　４９０ｂｐ的基因片段，其１６ＳｒＤＮＡ
测序结果，通过ＮＣＢＩ的Ｂｌａｓｔ程序（ｈｔｔｐ：∥ｂｌａｓｔ．ｎｃｂｉ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｂｌａｓｔ）进行核苷酸序列比对分析，结果表
明，有共３９株细菌与副溶血性弧菌ＡＴＣＣ　１７８２菌株（ＧｅｎＢａｎｋ序列注册号为ＮＲ　０４１８３８）同源性１００％，２４
株细菌与哈氏弧菌ＮＣＩＭＢ　１　２８０菌株（ＧｅｎＢａｎｋ序列注册号为ＮＲ　０４３１６５）同源性１００％，３株细菌与创伤
弧菌３２４号菌株（ＧｅｎＢａｎｋ序列注册号为 ＮＲ　０３６８８８）同源性９９％，２株细菌与河流弧菌 ＶＬ　５１２５菌株
（ＧｅｎＢａｎｋ序列注册号为 ＮＲ　０３６７９０）同源性９８％，１２株细菌与Ｖｉｂｒｉｏ　ｈｅｐａｔａｒｉｕｓ与 ＬＭＧ　２０３６２菌株
（ＧｅｎＢａｎｋ序列注册号为ＮＲ　０２５４９１）同源性为１００％，１株细菌与腐败希瓦氏菌ＬＭＧ　２６２６８菌株（ＧｅｎＢａｎｋ
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序列注册号别为ＮＲ　０４４８６３）同源性１００％，１５株细菌与海藻希瓦氏菌同源性ＯＫ－１菌株（ＧｅｎＢａｎｋ序列注
册号ＮＲ０２８６７３）同源性９９％，９株细菌与鲍鱼希瓦氏菌ＤＷ．１菌株（ＧｅｎＢａｎｋ序列注册号为ＮＲ　０４４１３４）同
源性９９％，另有３株细菌与ａｅｒｉｕｓ芽胞杆菌 ＮＢＲＣ１５５３５菌株（ＧｅｎＢａｎｋ序列注册号为ＮＲ　０４１４５５）同源性

１００％，２株与美人鱼发光杆菌与ＡＴＣＣ　３３５３９菌株（ＧｅｎＢａｎｋ序列注册号为ＮＲ　０４０８３１）同源性１００％。其
他菌株因测序失败没有进行分类。

１３１株分离菌株经１６ＳｒＤＮＡ序列分析，共鉴定出弧菌属细菌５种，希瓦氏菌属细菌３种，芽胞杆菌属
细菌１种和美人鱼发光杆菌１种。各类细菌在不同试验样品中的分布见表１。

２．４　溶血特性及生化反应特性

分离菌株在兔血琼脂平板上的生长情况显示，脱壳病方斑东风螺体内分离的副溶血弧菌多数菌株对兔
红细胞具有溶血活性（８／１０），健康螺螺体内分离的副溶血弧菌仅有少数菌株具有溶血活性（４／２６）。脱壳病
和吻肿病病螺体内分离的哈氏弧菌仅有少数菌株具有溶血活性（５／２４），且溶血菌株在兔血琼脂平板上形成
狭窄的透明溶血环。Ｖｉｂｒｉｏ　ｈｅｐａｔａｒｉｕｓ多没有溶血活性，创伤弧菌、河流弧菌、所有希瓦氏菌、芽胞杆菌、美
人鱼发光杆菌均呈完全溶血，详见表２。
除芽胞杆菌和美人鱼发光杆菌外，其余菌株的生化反应试验结果表明，分离到的副溶血弧菌、哈氏弧菌、

创伤弧菌、河流弧菌的生化反应特性与资料记载相符［２］。希瓦氏菌生化反应结果显示，有３种生化反应类
型，分别为腐败希瓦氏菌、海藻希瓦氏菌和鲍鱼希瓦氏菌，结果详见表２。

表２　分离细菌的生化反应特性

Ｔａｂｌｅ　２　Ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ　ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ　ｏｆ　ｉｓｏｌａｔｅｄ　ｂａｃｔｅｒｉａ

细菌

菌
株
／
株

溶
血
菌
株
／
株

葡
糖
分
解
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产
气

蔗
糖

甘
露
醇

阿
拉
伯
糖

肌
醇

Ｖ
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验

蛋
白
胨
水

赖
氨
酸
脱
羧
酶

精
氨
酸
脱
羧
酶

０
％
盐
胨
水

３
％
盐
胨
水

６
％
盐
胨
水

８
％
盐
胨
水

▼〝
％
盐
胨
水

副溶血弧菌 ３９　 １３ ＋／－ － ＋ ＋ － － ＋ ＋ －／＋ － ＋ ＋ ＋ －

哈氏弧菌 ２４　 ５ ＋／－ ＋ ＋ － － － ± ＋ － － ＋ ＋ － －

河流弧菌 ２　 ２ ＋／－ － ＋ ＋ － － ＋ ＋ ＋ － ＋ ＋ ＋ －

创伤弧菌 ３　 ３ ＋／－ ＋ ＋ － － ＋ ＋ ＋ － － ＋ ＋ － －

Ｖｉｂｒｉｏ　ｈｅｐａｔａｒｉｕｓ　 １２　 １ ＋／－ ＋ ＋ － － － － ＋ ＋ － ＋ － － －

腐败希瓦氏菌 １　 １ －／－ － － － － － － － － － ＋ ＋ － －

海藻希瓦氏菌 １５　 １５ －／－ － － － － － － － ＋ － ＋ ＋ － －

鲍鱼希瓦氏菌 ９　 ９ －／－ － － － － － － ＋ ＋ － ＋ ＋ － －

　　注：“＋／－”表示产酸不产气；“－／－”表示不产酸不产气；“±”表示多数菌株试验阳性，少数阴性；“－／＋”表示多数菌株试验阴性，少数

阳性

３　讨　论

３．１　脱壳病和吻肿病东风螺体内细菌菌相分析

本试验从脱壳病和吻肿病病螺及健康螺体内分离到的细菌多为条件致病菌，脱壳病和吻肿病病螺样品
以及健康螺样品中细菌种类各不相同，而且各类试验螺样品中，各自的优势菌株种类也存在较大差异。脱壳
病方斑东风螺体内分离出８种细菌，优势菌株为副溶血弧菌（溶血菌株）和哈氏弧菌；吻肿病泥东风螺体内分
离出４种细菌，优势菌株为海藻希瓦氏菌、鲍鱼希瓦氏菌和哈氏弧菌；健康方斑东风螺体分离出５种细菌，优
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势菌株为副溶血弧菌（非溶血菌株）和Ｖｉｂｒｉｏ　ｈｅｐａｔａｒｉｕｓ。哈氏弧菌、河流弧菌、海藻希瓦氏菌、鲍鱼希瓦氏
菌仅分离于病螺体内，副溶血弧菌同时存在于病螺和健康螺体内，健康螺体内副溶血弧菌数量虽然多于病螺
体内的数量，但病螺体内副溶血弧菌以能够溶解兔红细胞的溶血性菌株占多数（９／１３），健康螺体内副溶血弧
菌的溶血菌株较少（４／２６），因此认为，副溶血弧菌（溶血菌株）、哈氏弧菌、河流弧菌、鲍鱼希瓦氏菌和海藻希
瓦氏菌可能与东风螺脱壳病与吻肿病有关。哈氏弧菌是存在于两种病螺体内的共同优势菌株，可能在疾病
发生发展过程中是主要致病性细菌。

３．２　东风螺脱壳病和吻肿病病因分析

东风螺脱壳病的病因至今尚不清楚，杨章武等［３］通过试验将正在发生脱壳病的东风螺与健康螺养在同
一个水池混合饲养，观察１７～４０ｄ后，健康螺生长、摄食、存活基本正常，未出现感染脱壳病的症状。王国福
等［１］利用抗菌药物对方斑东风螺脱壳病进行治疗试验，结果表明土霉素、新诺明等多种抗生素对脱壳病无明
显治疗效果。关于东风螺吻肿病发病原因的报道不多，２００９年黄郁葱等［４］从吻肿病方斑东风螺体内分离到
一株哈氏弧菌，经肌肉注射和浸浴法人工感染健康东风螺均获得成功，分离菌株对东风螺的ＬＤ５０值为６．８×
１０５　ｃｆｕ／ｇ，证明哈氏弧菌能引发方斑东风螺吻管水肿病。本试验结果显示，脱壳病和吻肿病东风螺养殖水体
中异养菌数量显著高于健康螺养殖水体中细菌的数量，且两种病螺体内致病菌和条件致病菌的种类和数量
与健康螺体内的存在较大差异，表明东风螺脱壳病和吻肿病的发生、发展与水体环境中异养菌的数量及体内
条件致病菌的感染程度具有密切关系，其原因：一方面，由于水体环境异养菌数量的增加，水体环境正常微生
物区系平衡破坏，致使致病菌和条件致病菌大量繁殖，而引起东风螺发病或加重病情发展；另一方面，由于气
候改变、饲料转换等其他原因诱发东风螺发病，导致病螺代谢产物在水体积累引起环境中异养菌数量增加，
体内条件致病菌的大量繁殖，加重病情发展，引起发病率和死亡率的增高。在本试验中，哈氏弧菌作为脱壳
病和吻肿病病螺体内共同的优势菌株，可能与脱壳病和吻肿病发生有关。
溶血素被认为是致病性弧菌中分布最广泛的毒素之一［５－８］，本试验利用兔血琼脂平板从试验螺体内分离

致病性细菌，两种病螺体内分离到的副溶血弧菌多数菌株、河流弧菌、创伤弧菌、希瓦氏菌均具有较强的溶血
活性。但是，从脱壳病和吻肿病病螺分离到的哈氏弧菌多数菌株在兔血琼脂平板上却没有溶血活性，仅有少
数菌株在兔血琼脂平板上形成狭窄的β溶血环。哈氏弧菌含有热不稳定性溶血素ＴＬＨ，不含热稳定性溶血
素ＴＤＨ［５］，其溶血素的主要致病作用机理为破坏红细胞，释放出血红素以及结合铁成分，铁浓度高时能催化
形成致死性的羟自由基，对细胞具有很强毒害作用［９］。Ｚｈａｎｇ等［６－７］研究发现致病性哈氏弧菌ＶＩＢ６４５胞外
产物对大西洋鲑和虹鳟的红细胞具有高滴度（１：３２）的溶血活性，而且胞外产物对兔红细胞的溶血活性比对
绵羊、马及驴的红细胞的溶血作用更强，并认为该哈氏弧菌胞外产物的溶血活性在鲑科鱼类的发病中起重要
作用。但是，王斌等［１０－１１］研究证明，哈氏弧菌分泌的胞外酶含量和活性高低与细菌培养温度关系不大，而与
培养时间有一定关系，哈氏弧菌在３５℃培养３６ｈ时分泌的胞外酶含量和活性最高。因此，本试验分离所得
哈氏弧菌致病因子及其致病机理有待进一步深入研究。
海藻希瓦氏菌和鲍鱼希瓦氏菌是脱壳病－吻肿病共患泥东风螺的主要优势菌，在脱壳病病螺体内也分离

到海藻希瓦氏菌，但不是优势菌株，海藻希瓦氏菌是否与吻肿病发生有关还有待深入研究。海藻希瓦氏菌能
够分泌河豚毒素［１２］，是能够感染人的一种条件有致病性细菌［１３］。鲍鱼希瓦氏菌的生物学特性及其致病性目
前尚未见报道。
东风螺脱壳病和吻肿病的病因与发病机制虽然至今不明，但本试验通过分析病螺体内致病菌及条件致

病菌的菌相，证明环境中及体内致病菌及条件致病菌对脱壳病和吻肿病的发生、发展具有一定影响。因此，
在脱壳病与吻肿病防治过程中，应重视和加强养殖环境中异养菌数量及条件致病菌的检测与控制。本试验
分离到致病菌及条件致病菌对东风螺脱壳病和吻肿病的致病作用及机理，有待后续动物感染试验及相关试
验进一步深入研究。
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