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约氏黄杆菌 (Flavobacterium johnsoniae)是一
种好氧性革兰氏阴性菌， 该菌普遍存在于淡水、
海水、土壤中[1，2]，可以降解许多大分子物质，包括

淀粉、明胶、木糖葡聚糖和几丁质等，同时也是条
件致病菌，主要感染变温动物[3，4]。 约氏黄杆菌的全
基因组测序已经完成，全基因序列大小为6.10 Mb，
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摘 要：约氏黄杆菌属于黄杆菌科，黄杆菌属，是自然界中一种常见的环境微生物。 约氏黄杆菌研究集中在降

解机制和滑动机制上，并取得了一定的研究进展，同时在致病性上也有研究。 概述了约氏黄杆菌的分类地位和

生物学性状，并对其降解机制、滑动机制和引起的疾病进行了综述。 目前，该菌全基因组测序已经完成，通过研

究发现，其降解机制、滑动机制和致病机理三者间存在相关性。 因此，联合研究三种机制可能成为以后研究的

热点。
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Abstract：Flavobacterium johnsoniae is a common environmental organism, which belongs to the genus
Flavobacterium, the family Flavobacteriaceae. A number of researches about Flavobacterium johnsoniae have
already been made including digest mechanism, gliding motility etc. and some accomplishments have been
achieved. Flavobacterium psychrophilum causes a severe disease in fish, a lot of researches about its
pathogenesis were made. The recent progresses on the taxonomic status, biological characteristics, the digest
mechanism, gliding motility and pathogenesis of Flavobacterium johnsoniae were summarized. Now, the
genome sequence of Flavobacterium johnsoniae has been completed. The results showed that there is some
correlation between the degradation mechanism, sliding mechanism and pathogenesis. Therefore, the
combined researches of three kinds of mechanism have to be done in the future.
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包含 5 056 个开放解读码框。 在黄杆菌属细菌种
类中，约氏黄杆菌具有一套稳定的基因组，因此被
作为一种模式生物来研究拟杆菌门细菌的滑行运
动、生物被膜形成和分子生物学等特征[4]。 目前国
内外学者对约氏黄杆菌的研究逐渐增多， 在降解
机制、滑动机制和流行病学等方面积累了大量的资
料。本文从该菌的分类地位、生物学特征、鉴定方法、
滑动机制和流行病学 5个方面的研究进行综述，提
出了一些问题和建议，以为相关研究提供参考。

1 分类地位

约氏黄杆菌，属于拟杆菌门(噬纤维菌黄杆菌
群)，黄杆菌目，黄杆菌科，黄杆菌属，是一种严格
需氧的革兰氏阴性菌， 模式菌株为 UW101
(ATCC17061)[5]。 约氏黄杆菌由美国微生物学家
Delia 首次从环境中分离发现[6]，曾先后被命名为
约氏噬纤维菌，橙色屈挠杆菌。 从 1947 年 Stanier
首次提出约氏噬纤维菌 (Cytophaga johnsonae)以
来， 约氏黄杆菌的分类研究逐渐由最初的以形态
描述、 生理生化特征为主发展到现在的多相分类
(将分子分类、系统进化与形态、生理生化、化学特
征相结合进行分类研究)。但直到 1996年，Bernardet
等根据 DNA-DNA 杂交、DNA-rRNA 杂交、 细菌
脂肪酸甲酯(fatty acid methyl ester，FAME)和菌体
蛋白电泳分析试验结果， 才将该菌划分到黄杆菌
属，命名为约氏黄杆菌，并一直沿用至今[6]。

2 生物学特征

2.1 菌体形态
约氏黄杆菌是自然环境中普遍存在的革兰氏

阴性细长杆菌，两端钝圆，无鞭毛，滑行运动，菌体
的大小为(5～10) μm×(0.3～0.7) μm；电镜下观察可
见荚膜，无鞭毛[7～9]。 培养后会变形，如：菌体变得
细长弯曲、指状等，还出现退缩变成球形[10]；菌落
的形态也有变化，如菌落边缘的树根状变粗变短、
表面疣状物隆起并变得具有粘稠感[11]。 从患病鱼
感染部位取下一小块组织放在载玻片上镜检，很
容易观察到菌体的滑行运动， 同时还可观察到一
些细菌集合在一起形成团状。
2.2 分离与培养特性

从水体、土壤中均能分离到约氏黄杆菌，而从
患病鱼的体表、鳃、肝脏、脾脏和肾脏等部位接种
培养是分离病原菌约氏黄杆菌的主要途径[12]。 约
氏黄杆菌的生理生化特性， 使其难以在普通培养

基上生长， 目前国内外广泛使用的生长培养基有
如下几种：CYE 培养基：酪蛋白胨 1%，酵母提取
物 0.5%，MgSO4 7H2O 0.2%，Tris 0.12%，pH 7.5[13]；
TSA 培养基：酪蛋白胰酶消化物 1.5%，大豆粉木
瓜蛋白酶消化物 0.5%，氯化钠 0.5%，琼脂 1.5%，
pH(7.3±0.2)[12]。 观察细菌滑动特征的培养基主要
有 PY2 培养基： 胰蛋白胨 0.2%， 酵母提取物
0.05%，琼脂 1.0%，pH 7.3；EAOB 培养基：蛋白胨
0.05%，酵母浸膏 0.05%，牛肉浸膏 0.02%，醋酸氢
钠 0.02%，琼脂 0.9%，pH(7.2～7.4)[14]。 在培养该菌
时，根据不同的需要选择适合的培养温度。一般而
言， 约氏黄杆菌的生长盐浓度范围是 0～1.5%，温
度范围为 4～37 ℃[7，12]。

值得注意的是，约氏黄杆菌虽然能在 CYE 培
养基、TSA培养基、EAOB培养基等上生长良好，但
污染菌的存在大大降低了病原成功分离的几率，
因此在培养基中添加不影响约氏黄杆菌的生长而
对其他污染菌有抑制作用的抗生素药物， 如加入
红霉素(100 mg/L)、氨苄青霉素(100 mg/L)、氯霉素
(30 mg/L)、四环素(15 mg/L)、卡那霉素 (30 mg/L)、
链霉素(30 mg/L)等制成用于约氏黄杆菌分离的选
择培养基，对成功分离到该菌有重要作用[11]。 但笔
者在研究中发现， 不同的约氏黄杆菌菌株对抗生
素有不同的敏感性，因此，在选择抗生素时应有所
选择。

3 鉴定方法

3.1 常规生理生化鉴定方法
常规生理生化检测是依据细菌的营养需求和

代谢产物的不同而设计的。 首先在约氏黄杆菌的
选择培养基上分离培养， 待长出特征性菌落纯化
后，进行一系列的生理生化试验鉴定。

生理生化鉴定可以采用商品化的标准检测系
统。 主要的鉴定系统有 Biolog Microlog 3 系统、
Riboprinter Microbial 系统、APIZYM 系统或其修
正系统包括一系列生化反应，灵活方便，经常被用
来检测约氏黄杆菌。 在 APIZYM 系统中， 使用
API20E 和 API20NE 试剂盒 (BioMerieux，France，
Marcy l’Etoile) 对约氏黄杆菌进行鉴定。 在
API20E 和 API20NE 系统中都被鉴定为约氏黄杆
菌[7]。 约氏黄杆菌是革兰氏阴性菌，氧化酶和过氧
化氢酶阳性，刚果红吸收，硝酸盐还原，产生 β-半
乳糖苷酶，葡萄糖产酸，能水解明胶和酪蛋白。 在
笔者对鱼源约氏黄杆菌的生理生化特性研究中发
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现， 不同菌株之间的生化特性存在差异。 具体的
生理生化试验结果见表 1[7，12]。

3.2 分子生物学鉴定方法
对分离的细菌进行生理生化实验鉴定是一种

常规的鉴定方法，但因为菌株在地域、宿主、季节
和培养条件等方面存在着差异，所以选择的生化
试验指标也可能不尽相同， 鉴定结果并不十分准
确。 故而生化鉴定结果仅能作为辅助性检测，不
能作为最终的诊断依据。

近 20 年来，分子生物学技术发展迅速，被广
泛应用于细菌的分类。 相对于生理生化鉴定，基
于 16S rRNA 的分子鉴定技术更为准确可靠。
Suheyla 等[7]利用 16S rRNA 基因特异性引物对土
耳其患病俄罗斯鲟鱼分离的菌株进行分子鉴定，
发现 16S rRNA 基因序列与约氏黄杆菌菌株 188
(EU730945)的相似性为 99.4%，与菌株 Tibet S721
16S rRNA 序列相似性为 99%， 同源性均大于
99%。这个鉴定结果与生理生化鉴定结果相一致，
确定为约氏黄杆菌。 Flemming 等[14]用生化鉴定系
统将 32 株从患病鱼体分离到的菌株鉴定到属，不
能准确鉴定到种一级； 在后续的试验中综合利用
RAPD-PCR (Randomly amplified polymorphic DNA)

指纹图谱技术、REP-PCR (Repetitive extragenic
palindromic)指纹图谱技术、WCP (Whole cell protein)
分析和 OMP (Outer membrane protein)分析技术，
将 32 株黄杆菌属细菌成功鉴定到种，并从患病罗
非鱼中鉴定出南非第一株约氏黄杆菌致病菌株。

Bernardet 等 [15]通过细菌形态、生长特性等特
征将 ATCC43622 鉴定为柱状黄杆菌。 但 Darwish
等[16]利用柱状黄杆菌 16S rRNA 基因序列中的一
段特异性序列， 设计了一对特异性引物 F：
CAGTGGTGAAATCTGGT，R：GCTCCTACTTGCG－
TAGT，对黄杆菌属 7 种细菌进行分离鉴定，结果
显示，所有的柱状黄杆菌中均扩增出目的片段，但
菌株 ATCC43622 和其他菌不能扩增出目的片段。
系统进化树显示菌株 ATCC43622 16S rRNA 的序
列与其他约氏黄杆菌的分叉距离为 1.7～1.8，而与
柱状黄杆菌的分叉距离为 7.9～9.0。 因此，结合相
应的生理生化鉴定结果， 将柱状黄杆菌菌株
ATCC43622 归类于约氏黄杆菌。

4 降解特征

约氏黄杆菌是常见的环境工程微生物， 可以
有效地降解果胶、 葡聚糖和蛋白质等生物大分子
物质，特别是难分解的几丁质，在自然界物质循环
过程中发挥着重要作用[17]。 早期研究发现，约氏黄
杆菌胞外酶具有降解酵母细胞壁的能力[18]。 酵母
细胞壁的主要成分包括 β-葡聚糖、几丁质和甘露
聚糖等，所占比例最大的 β-1、3-葡聚糖是造成酵
母细胞壁结构坚固的主要因素[19]。 而多糖和蛋白
质构成特殊的层状结构使得酵母细胞壁更加难以
被降解[20]。 Bacon 等[21]于 20 世纪 70 年代发现约氏
黄杆菌可以降解酵母细胞壁， 并从该菌培养液中
分离到多种具有葡聚糖酶活性的组分。 周亮等[13]

从 F.johnsoniae 发酵液中分离纯化到一种昆布多
糖酶， 以内切酶方式作用于可溶性葡聚糖底物的
β-1、3-糖苷键，最终导致酵母细胞壁的完全裂解。

Anderson 等[22～24]在多行拟杆菌中发现细胞膜
表面蛋白 SusC、SusD (Starch utilization system，
Sus)参与低聚糖的结合和运输，并与 8 个这样的
肽酶构成 Sus 系统参与利用多聚糖。SusC 和 SusD
蛋白的同系物在拟杆菌门细菌中很常见，McBride
等[25]在约氏黄杆菌染色体组 3.5～5.34 Mb 区域中
发现了 44 个 SusC 和 42 个 SusD 同源编码基因，
参与多糖的分解利用， 并且把这样的区域命名为
多糖利用位点(polysaccharide utilization loci，PULs)。

表 1 约氏黄杆菌的生理生化特征
Table 1 Biochemical and physiological characteristics

of Flavobacterium johnsoniae

Reaction item
Gram-reaction
LDC
ODC
TDC
CTT
DCEL
dSOR
RHA
ARA
OFF
GEL
CAT
NIT
H2S
AES
CEL
CHI
TYR
AMY
dGLU
IND

Flavobacterium johnsoniae
-
-
-
-
+
-
-
-
-
＋
＋
＋
V
－
＋
＋
＋
＋
＋
+
-

注：＋：阳性；－：阴性；V：菌株间多样性。
Notes：＋：Denotes positivity；－：Denotes negativity；V：Denotes
diversity.
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并发现这个位点不仅可以利用可溶性多糖， 也可
以利用不溶性多糖， 如几丁质和半纤维素等。 另
外， 在更深一步的研究中还发现这个区域位点中
的 1，4-β-N-乙酰氨基葡萄糖苷酶基因参与几丁
质细胞质外的初步分解， 形成可溶性多糖转运到
细胞质内；两个 SusC 和两个 SusD 蛋白参与几丁
质在细胞质内的分解； 这个模型可以用来解释约
氏黄杆菌降解其他大分子物质的机制。

约氏黄杆菌基因组测序已经完成， 通过对其
基因组信息分析， 发现其含有大量与生物大分子
降解相关的酶编码基因，其中包括 125 个蛋白酶、
138 个糖苷水解酶、9 个聚糖裂解酶和 17 个糖酯
酶编码基因 [3]；实验证实约氏黄杆菌还具有降解
半纤维素的能力， 如木聚糖、 甘露聚糖以及葡聚
糖。 约氏黄杆菌基因组中大量生物大分子降解酶
基因的存在，不仅可解释该菌对蛋白质、多糖等大
分子物质进行有效降解的原因， 同时也为我们开
发利用这些基因资源提供了一个很好的材料。 这
些基因也为笔者研究约氏黄杆菌的致病机理提供
了基础资料。

5 滑动机制

约氏黄杆菌在湿润平面上以大约(0.05～10) μm/s
的速度移动的过程，称为滑行运动，这是拟杆菌门
细菌的基本特征。 该细菌不仅可以在琼脂、玻璃、
聚苯乙烯、聚四氟乙烯等上做滑行运动，也可以与
乳胶小颗粒一样的球状小分子结合， 向不同方向
滑动[26～28]。 滑行运动是约氏黄杆菌形成特定菌落
形态的主要原因，与细菌的感染机制具有相关性。

约氏黄杆菌的运动机制相当奇特， 它没有其
他种类细菌运动所具有的细胞器， 如鞭毛或者Ⅳ
型菌毛等， 这一特性使之成为研究拟杆菌门细菌
运动系统的模式生物。通过基因操纵技术，已经证
实有 16 个基因 (gldA、gldB、 gldD、 gldF、 gldG、
gldH、gldI、gldJ、gldK、gldL、gldM、gldN、gldO、sprA、
sprB、sprT.gld (glding motility)、spr (surface protein))
参与了约氏黄杆菌的滑行运动，它们由 11 个操纵
子调控[4，5]；这 16 个基因编码的蛋白都定位或预测
定位于细胞膜上，但它们都不是细胞膜表面蛋白，
其中 gldB、gldD、gldH、gldI、gldJ、gldK 是 6 个脂蛋
白编码基因；gldA、gldF 和 gldG 编码的蛋白与
ATP 相结合 (ATP-binding cassette，ABC)，形成转
运蛋白，参与滑行运动[5]。

利用转座子诱变技术研究滑动基因的功能和

作用越来越受到国内外学者的青睐，Braun 等已
经通过基因突变技术构建了 sprE、sprB (黏附素)、
gldH、gldJ 等滑动基因的突变株。McBride 等[4]研究
发现，gld 基因发生突变， 导致约氏黄杆菌丧失滑
动和消化几丁质的功能，并且会感染噬菌体；但是
sprB 基因缺失， 滑行运动则不会受太大影响，因
为约氏黄杆菌中包含多个 sprB 的同系物。研究发
现 sprB 蛋白是细胞表面蛋白，在约氏黄杆菌运动
过程中起重要作用， 蛋白相对分子质量为 669 kD，
具有高度重复性。 gldK、gldL、gldM、gldN、sprA 和
sprT 参与 sprB 蛋白的分泌[29，30]。 gldA、gldB、gldD、
gldF、gldG、gldH、gldI 和 gldJ 这些基因编码的蛋白
质中可能包含一些“马达”类的物质推动 sprB 在
细胞表面滑动[31，32]，sprB将“马达”类物质的动力传
递到细胞表面使细菌滑动。 因此，约氏黄杆菌的滑
行运动可能是通过黏附素(sprB)介导的快速运动。

在 Sato 等[30，33]的研究中发现牙龈卟啉单胞菌
PorSS (Porphyromonas secretion system)蛋白分泌
系统中的 N-端信号肽蛋白是典型的靶向 Sec 系
统(secretion system)蛋白，这些蛋白质通过 Sec 系
统运输穿越细胞膜，利用 Por 系统进行外膜运输。
但 PorSS 系统与细菌其他蛋白质分泌系统， 例如
Ⅰ-Ⅵ分泌系统没有关联[34～36]。 同时研究中还发现
PorK、PorL、PorM、PorN、PorW 和 Sov 编码蛋白基
因与约氏黄杆菌的滑动蛋白基因具有相似的序
列， 推测约氏黄杆菌滑动系统可能参与蛋白的外
膜运输。

6 流行病学

至 2013 年，黄杆菌属包含 51 种细菌，大多数
种类具有致病性或者作为条件致病菌感染植物、鱼
和人类。 已经有报道的水产致病菌有柱状黄杆菌
(Flavobacterium columnare)、嗜冷黄杆菌(Flavobac－
terium psychrophilum)、嗜鳍黄杆菌(Flavobacterium
branchiophila)以及约氏黄杆菌[14]。

约氏黄杆菌呈世界范围分布， 是一种全球性
的细菌性鱼病病原菌，能感染大部分淡水鱼、海水
鱼。约氏黄杆菌的宿主范围广泛，可感染锦鲤、大马
哈鱼、鲟鱼、虹鳟、日本鳗鲡、尖吻鲈、草鱼等多种
重要的观赏鱼类和经济鱼类[37，38]。 1993 年 Carson
等[39]首次从澳洲肺鱼上分离到约氏黄杆菌致病菌
株。 该菌主要引起病鱼鳃丝腐烂、 皮肤溃疡等症
状，与柱状黄杆菌引起患病鱼有相似的症状，因此
约氏黄杆菌引起的疾病常被误诊[25]。 这种情况在
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我们的研究中也经常发生。 笔者在我国草鱼烂鳃
病流行病学调查中还发现， 烂鳃病也可能由车轮
虫、指环虫等寄生虫引发，或者是寄生虫和细菌两
者混合感染， 这对该病病原的诊断和防治带来了
一定的困难。

约氏黄杆菌是一种条件致病菌， 可以在疾病
暴发的水域检测到。Turgay 等[7]在土耳其的俄罗斯
鲟集约化养殖场中发现， 在秋季暴雨后养殖水体
的悬浮物突然增加、水温急剧下降的情况下，该菌
引起疾病的暴发。 约氏黄杆菌虽然能引起疾病的
发生，但致死率并不高。 Carson 等[39]发现感染约氏
黄杆菌的澳洲肺鱼的死亡率为 2%～5%，在 Turgay
等 [7]报道中，感染该菌的俄罗斯鲟的死亡率也只
有 1%～2%。 在实验室试验条件下，Moyer 等做了
斑马鱼对约氏黄杆菌和柱状黄杆菌易感性的研究
(试验标准为 IACUC No.18922， 感染试验环境比
较温和)，发现柱状黄杆菌是一种致死率较高的致
病菌：注射感染 LD50 约为 3.2×106 cfu，浸泡感染
LD50 约为 1.1×107 cfu/mL，而约氏黄杆菌对斑马鱼
的致病性很差，注射感染的 LD50 约为 3×1010 cfu；
柱状黄杆菌对斑马鱼的直接致病性远大于约氏黄
杆菌[10]。 约氏黄杆菌的毒力受到许多环境因子的
影响，如水体盐度、温度、饲养应激等。 Flemming
等[14]在罗非鱼感染约氏黄杆菌的试验中，发现最
高的死亡率和严重发病症状出现在水温突变和注
射病原菌的双重试验条件下，死亡率为 60%；72 h
后注射病原菌试验条件下的试验鱼才开始出现症
状；对照组没有出现死亡和发生病变症状；同时不
同菌株之间由于毒力存在差异， 引起鱼类发病率
和死亡也明显不同，YO12 和 YO60 引起较高的死
亡率。

7 问题与展望

拟杆菌门细菌缺少其他种类细菌运动所必须
的菌毛或鞭毛，运动具有独特性。约氏黄杆菌作为
研究这类细菌运动的模式菌， 数十年来国内外学
者从约氏黄杆菌的运动性、 生理生化特征以及基
因遗传性分析等方面做了大量研究， 也提出了许
多模型，取得了一定的成果，但对其滑动机制和参
与滑行运动的细胞器尚不清楚[28]。 笔者认为，构建
单一的滑动基因的突变株不足以充分揭示约氏黄
杆菌的滑动机制， 在以后的研究中可以从多个滑
动基因或者整体范围来研究。

约氏黄杆菌可以降解多种大分子物质， 特别

能降解几丁质，在物质循环中起重要作用。作为一
种工程菌，已广泛运用到环境污染处理和资源的再
生利用。通过基因组分析，发现大量降解大分子物
质的基因， 这对我们开发利用这些基因资源提供
了一个很好的材料。

发现约氏黄杆菌是鱼类致病菌至今已有 20
年的时间，但对其血清型、致病机理等的研究几乎
还是空白。开展约氏黄杆菌基因组学的研究，从分
子水平上阐明该病原菌的生物学特性及其感染机
制， 为进一步研究约氏黄杆菌的毒力基因提供理
论基础。约氏黄杆菌作为一种条件致病菌，致病性
受环境因子的影响较为明显， 笔者在对烂鳃病做
流行病学调查中发现，水温突变、高氨氮、水质浑
浊的鱼塘发生该病的几率大于水环境因子较好的
鱼塘。因此，开展环境因子对约氏黄杆菌致病性研
究， 将有助于阐明其流行病学规律和感染发生机
制，为安全、有效地控制该病原菌的感染提供重要
的理论基础。
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