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摘要: 为探明黄沙鳖(Truogx sinensis)源嗜水气单胞菌(Aeromonas hydrophila)所携带毒力基因种类对其致病力的影

响, 以从广西各地患病黄沙鳖中分离得到的嗜水气单胞菌为材料, 通过对黄沙鳖和小鼠进行人工感染测定试验菌

株的致病力, PCR检测供试菌株的 hly、Aer、Alt、Act、ahal和 ahp 6种毒力基因。结果表明, 47株黄沙鳖源嗜水

气单胞菌共包含 9种毒力基因型, 48.94%的菌株携带全部 6种毒力基因, 基因型为 hly+Aer+Alt+Act+ahal+ahp+, 是主

要的毒力基因型; 95.79%的菌株携带 hly基因, 均为有毒株; 嗜水气单胞菌对黄沙鳖的致病力是多个毒力基因共同

作用的结果, hly和 Act是重要的毒力基因, Alt和 ahal基因对菌株的致病力与其他毒力基因之间存在协同作用, ahp

基因缺失对菌株的致病力无影响; 将对黄沙鳖的致死率达到和超过 50%的菌株判定为强毒株, 致死率不足 50%判

定为弱毒株时, 强毒株至少携带 4种毒力基因, 并同时携带有 hly和 Act基因, 弱毒株只携带包括 hly在内的 2种或

3 种毒力基因, 本研究首次发现只携带 Alt 和 ahal 2 种毒力基因的菌株对黄沙鳖和小鼠均无致病力; 在所检测的 6

种毒力基因中, 较易缺失的基因主要有 Alt、ahal和 ahp; 在有毒株中, 不同基因型的菌株对黄沙鳖和对小鼠的平均

致死率差异均为极显著(P<0.01), 当存在基因缺失现象时, 同一基因型的菌株对黄沙鳖的平均致死率也极显著高

于对小鼠的致死率(P<0.01), 表明黄沙鳖源嗜水气单胞菌对黄沙鳖的致病力显著强于对小鼠的致病力。根据本研究

结果, 可将 hly基因作为嗜水气单胞菌有毒株的鉴定标准, 携带 hly和 Act 基因并同时携带 Aer、Alt、ahal、ahp 中

的 2种或 2种以上毒力基因作为强毒株的鉴定标准。 
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中华鳖 (Trionyx sinensis)的地理种群黄沙鳖

(Truogx sinensis)[1], 因经济价值较高而在广西各

地广泛养殖 , 但近年来黄沙鳖细菌性疾病频发 , 

危害严重 , 其致病菌目前已知有嗜水气单胞菌

(Aeromonas hydrophila)、温和气单胞菌(Aeromonas 

sobria)[2–6]和类志贺邻单胞菌 (Plesiomonas shig-

elloides)[7], 主要是嗜水气单胞菌。在淡水养殖中, 

嗜水气单胞菌可引起鳖类和多种鱼类等水生动物

近 10 种病症[8], 对中华鳖和黄沙鳖均有很强的致

病力[2–4, 9], 在用橡皮塞密封的试管中, 4℃存放不

超过 400 d内致病力仍基本稳定[9]。已知嗜水气单胞

菌的致病力受其所携带毒力基因影响[10–11]。有关嗜

水气单胞菌的毒力基因以及毒力基因与菌株致病力

关系, 国内外学者已进行了大量研究, Wong 等[12]和
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González-Serrano等[13]检测并预测携带 hly和 Aer

基因的嗜水气单胞菌为毒力菌株; 已经查明, 鱼

源嗜水气单胞菌的毒力和致病性与其携带的毒力基

因存在相关性[10, 14–15]; Wang 等[16]和 Heuzenroeder

等[17]认为通过检测毒力基因 hly 和 Aer 可鉴定嗜

水气单胞菌的潜在致病性; 黄艳华等[3]和黄钧等[4]

分别对黄沙鳖源嗜水气单胞菌和温和气单胞菌的

6 种毒力基因分布进行了研究; 王志铮等[11]检测

了鳖源致病性嗜水气单胞菌的 4 种毒力基因; 方

兵等[18]分析了 6株水产动物源气单胞菌安徽分离

株的毒力基因序列并进行了克隆。以上研究大多

仅限于少数菌株或少数毒力基因, 菌株来源多为

鱼类, 对黄沙鳖源嗜水气单胞菌毒力基因的分布

及其与致病力的相关性仍缺乏全面深入了解。本

研究在原有的工作基础上[3–4], 对 2010 年和 2011

年从广西各地分离鉴定的 47 株黄沙鳖源嗜水气

单胞菌的致病力及其携带的溶血素基因 hly (Hemo-

lysin gene)、气溶素基因 Aer (Aerolysin gene)、细

胞兴奋性肠毒素基因 Alt (Cytotonic enterotoxin 

gene)、细胞毒性肠毒素基因 Act (Cytotoxic en-

terotoxin gene)、黏附素基因 ahal (Major adhesin 

gene)和丝氨酸蛋白酶基因 ahp (Serine protease 

gene)6 种毒力基因作进一步研究, 以全面了解这

6 种毒力基因在黄沙鳖源嗜水气单胞菌中的分布

情况和菌株毒力基因型与致病力的相关性, 为致

病性嗜水气单胞菌分子流行病学等领域的深入研

究、建立相应的快速检测技术、相关疫苗的研发

以及对由嗜水气单胞菌引起黄沙鳖病害的有效防

控提供参考, 并为嗜水气单胞菌的致病力鉴定和

毒力分型提供依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

实验菌株为本实验室从广西各地患病黄沙鳖

中分离鉴定并保存于–80 ℃超低温冰箱中的 47株

嗜水气单胞菌。健康黄沙鳖购自南宁市某养鳖场, 

个体重(41.3±3.1) g, 于广西大学水产养殖科研基

地暂养 15~20 d 无异常后用于人工感染试验。2

周龄小白鼠购于广西医科大学动物试验中心, 饲

养一周后用于致病性试验。 

Taq DNA 聚合酶, 10×PCR 缓冲液, MgC12, 

dNTPs, 均购自 TaKaRa 公司; 细菌基因组 DNA

提取试剂盒购自北京天根生物公司; 琼脂糖购自

introvigen公司。 

试验用引物均由上海生工生物工程技术公司

合成, 以超纯水稀释后, –20℃冰箱保存备用。 

1.2  方法 

1.2.1  细菌的致病力试验 

菌悬液的配制: 将各菌株分别接种于普通营

养琼脂培养基上, 在 37℃条件下经 3 次传代培养

后, 取新鲜培养物用无菌生理盐水洗下, 采用参

照 MCF 麦氏比浊管和平板稀释活菌计数相结合

的方法确定菌悬液的细菌浓度。 

人工感染黄沙鳖: 采用后腿基部肌肉注射法, 

试验组(10 只/组)注射菌悬液 0.2 mL/只, 对照组

(10 只/组)注射等量无菌生理盐水, 各组试验鳖经

人工感染注射后分别置于不同水族箱中连续饲养

观察 15 d, 每天 1 次记录各组受试鳖的发病、死

亡情况并进行投喂和换水。试验期间水温

24~30 , ℃ 试验共进行 2次, 结果取平均值。 

人工感染小鼠: 采用腹腔注射法, 实验小鼠

8只为 1组, 试验组注射各分离菌株菌悬液, 注射

量为 0.3 mL/只, 对照组注射等量无菌生理盐水, 

注射后按组分笼正常饲养 15 d, 每天 1 次观察其

发病和死亡情况并进行投喂。试验共进行 2次, 结

果取平均值。 

菌株致病力的评定: 以人工感染后 15 d的致

死率为指标对菌株的致病力进行评定。 

1.2.2  菌株毒力基因的检测 

细菌基因组 DNA 的抽提: 按参考文献[4]的

方法, 将菌株接种于 4 mL的 LB培养基中, 28℃、

200 r/min振荡培养 16 h, 取 0.8 mL菌液于 1.5 mL 

EP管中, 12 000 r/min离心 2 min收集菌体。按

“TIANamp Bacterial DNA Kit”试剂盒说明书提取

细菌基因组 DNA, –20℃保存备用。 

PCR 检测: 根据已有报道, 选择特异性引物

分别对 hly[17]、Aer[19]、Alt[20]、Act[21]、ahal[18]和

ahp[22] 6种毒力基因进行 PCR扩增。引物序列、
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退火温度及片段大小按参考文献[4]。 

反应体系(25 μL): 10×PCR 缓冲液 2.5 μL, l0 

mmol/L dNTP 0.5 μL, 25 mmol/L MgC12 2.5 μL, 
25 mol/L上下游引物各 1 μL, Taq DNA聚合酶(5 

U)0.3 μL, DNA 模板 3μL, 用 ddH2O 补足余下体

积。PCR反应结束后以 1.0%琼脂糖凝胶电泳方法

(100 V电压下电泳 35 min)进行鉴定, 凝胶成像系

统中观察, 根据电泳条带确定并记录结果。 

2  结果与分析 

2.1  黄沙鳖源嗜水气单胞菌的致病力 

经 15 d的试验观察, 人工注射菌悬液后大部

分菌株均能在 2~15 d内引起试验动物不同程度死

亡, 对照组活动、摄食正常, 均无一发病和死亡现

象。47 株分离菌株中, 对黄沙鳖和小鼠的平均致

死率超过 60%的菌株分别为 40 株和 34 株, 其中

有 29 株对黄沙鳖和小鼠的平均致死率均超过

80%, 致病力最强。WMG3、CZG5、GPDY2 3株

菌株对黄沙鳖的平均致死率 15%~20%, 但对小鼠

无致病力。GGX23 和 GGY23 2 株菌株对黄沙鳖

和小鼠均无致病力。人工感染结果见表 1。 

2.2  毒力基因分布和毒力基因型 

47 株供试菌株的基因组 DNA 经 PCR 扩增后, 

均扩增到与预期片段大小相吻合的 6 种毒力基因片

段。扩增结果见图 1, 毒力基因的检测结果见表 2。 

根据表 2, 6 种毒力基因的阳性率分别为 hly 

95.79%, Aer 87.23%, Alt 76.60%, Act 89.36%, ahal 
 

 
 

图 1  47株嗜水气单胞菌 6种毒力基因片段在琼脂糖凝

胶电泳上的大小分布 

M: Marker; 1: Act; 2: hly; 3: ahal; 4: Aer; 5: Alt; 6: ahp 
Fig. 1  Distribution of six virulence gene segments in gel 

electrophoresis of forty-seven Aeromonas hydrophila 
M: Marker; 1: Act; 2: hly; 3: ahal; 4: Aer; 5: Alt; 6: ahp 

72.34%, ahp 70.12%。毒力基因型共 9 种, 在 47

株试验菌株中的分布情况为 : hly+Aer+Alt+Act+ 

ahal+ahp+23株(占 48.94%), hly+Aer+ Alt–Act+ahal+ 

ahp–9株(19.15%), hly+Aer+Alt+ Act+ahal–ahp+ 7株

(14.89%), hly+Aer+Alt+Act–ahal–ahp–和 hly–Aer–Alt+ 

Act–ahal+ahp–各 2 株(各 4.26%), hly+Aer–Alt+Act+ 

ahal–ahp+、hly+Aer–Alt–Act+ahal–ahp+、hly+Aer–Alt+ 

Act–ahal–ahp+和 hly+Aer–Alt–Act+ahal–ahp–各 1 株

(各 2.13%)。 

2.3  菌株的毒力基因型与致病力相关分析 

根据表 1 和表 2 的结果, 将各毒力基因型菌

株与对黄沙鳖致死率的关系进行统计(表 3)。 

统计结果表明, 不同毒力基因型的嗜水气单

胞菌对黄沙鳖和小鼠的致病力不同, 毒力基因型

为 hly+Aer+Alt+Act+ahal+ahp+的菌株致病力最强, 

对黄沙鳖和小鼠的致死率均为 100%; 其次是

hly+Aer+ Alt+ Act+ahal－ahp+基因型的菌株, 对黄

沙鳖的平均致死率 95.00%, 对小鼠的平均致死率

85.73%; 携带 hly、Aer、Act、ahal 4种毒力基因

的菌株对黄沙鳖的平均致死率 70.56%, 对小鼠的

平均致死率 59.04%; 对此 3种毒力基因型菌株致

病力的比较结果, 不同基因型的菌株对黄沙鳖和

对小鼠的平均致死率差异均为极显著 (P<0.01), 

同一基因型的菌株对黄沙鳖的平均致死率也极显

著高于对小鼠的致死率(P<0.01)。携带 hly、Alt、

Act、ahp 4 种毒力基因的菌株对黄沙鳖和小鼠的

致死率分别为 60.00%和 37.75%, ; 携带 hly、Aer、

Alt 3种毒力基因的菌株对黄沙鳖和小鼠的平均致

死率分别为 30.00%和 12.53%; 携带 hly、Alt和 ahp 

3种毒力基因的菌株对黄沙鳖的致病率为 20.00%, 

对小鼠无致病力; 携带 hly、Act、ahp 3种毒力基

因和携带 hly、Act 2 种毒力基因的菌株对黄沙鳖

的致病率均为 15.00%, 对小鼠均无致病力; 只携

带 Alt 和 ahal 毒力基因的菌株对黄沙鳖和小鼠均

无致病力。 

3  讨论 

嗜水气单胞菌的胞外产物含有多种毒力因子, 

是其致病的必要条件, 但嗜水气单胞菌的毒力基 
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表 2  47 株嗜水气单胞菌 6 种毒力基因的检测结果 
Tab. 2  Detection results of 6 virulence gene segments in 47 strains of Aeromonas hydrophila 

毒力基因 
virulence gene 

毒力基因 
virulence gene 菌株 

strain 
hly Aer Alt Act ahal ahp 

菌株 
strain 

hly Aer Alt Act ahal ahp 

MSAX ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ GPAG ＋ ＋ － ＋ ＋ － 

MSAF ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ PNBF ＋ ＋ － ＋ ＋ － 

MSBG ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ GGF2 ＋ ＋ － ＋ ＋ － 

GGY1 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ BYHG ＋ ＋ － ＋ ＋ － 

BYY ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ LZBX ＋ ＋ － ＋ ＋ － 

BYHF ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ DAY ＋ ＋ － ＋ ＋ － 

WMG1 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ NNX7 ＋ ＋ － ＋ ＋ － 

WMX1 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ NNG7 ＋ ＋ － ＋ ＋ － 

WMF3 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ MSAG ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ 

GGG23 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ GPG10 ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ 

LZG13 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ WMF1 ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ 

LZX13 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ YFG ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ 

LZG14 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ NNX3 ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ 

LZX14 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ GGX1 ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ 

LZY14 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ LZAX ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ 

HZG9 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ WMF16 ＋ － ＋ ＋ － ＋ 

DAS ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ GGY2 ＋ ＋ ＋ － － － 

NNG3 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ LZY ＋ ＋ ＋ － － － 

NNX4 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ GPDY2 ＋ － － ＋ － ＋ 

NNG4 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ CZG5 ＋ － ＋ － － ＋ 

LZG2 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ WMG3 ＋ － － ＋ － － 

LZG5 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ GGY23 － － ＋ － ＋ － 

NNX8 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ GGX23 － － ＋ － ＋ － 

GGF14 ＋ ＋ － ＋ ＋ －        
 

表 3  47 株嗜水气单胞菌的毒力基因型与致病力的关系 
Tab. 3  Correlation of virulence genotypes and pathogenicity of 47 strains of Aeromonas hydrophila 

对黄沙鳖的致死率/% 
fatality rate of yellow sand turtles 

对小鼠的致死率/% 
fatality rate of mice 毒力基因型 

virulence genotype 

菌株数/株 
number of 

strains 范围值 
range value 

平均值 
average value 

范围值 
range value 

平均值 
average value 

hly+Aer+Alt+Act+ahal+ahp+ 23 100 100 100 100 

hly+Aer+ Alt+ Act+ahal－ahp+ 7 90.0~100 95.00 75.0~87.5 85.73 

hly+Aer+ Alt－Act+ahal+ahp－ 9 60.0~80.0 70.56 50.0~75.0 59.04 

hly+Aer－Alt+Act+ahal－ahp+ 1 60.0 60.00 37.5~50.0 37.75 

hly+Aer+Alt+Act－ahal－ahp－ 2 20.0~40.0 30.00    0~25.0 12.53 

hly+Aer－Alt+Act－ahal－ahp+ 1 20.0 20.00 0 0 

hly+Aer－Alt－Act+ahal－ahp+ 1 10.0~20.0 15.00 0 0 

hly+Aer－Alt－Act+ahal－ahp－ 1 10.0~20.0 15.00 0 0 

hly－Aer－Alt+Act－ahal+ ahp－ 2 0 0 0 0 

 

因的种类及数量在不同菌株间存在差异。研究证

明, 嗜水气单胞菌的毒力与其所携带的毒力基因

密切相关[10, 14]。本研究的 47 株黄沙鳖源嗜水气

单胞菌广西分离株 6 种毒力基因中, 检出率最高
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的是 hly 基因(95.79%), 最低的是 ahp(70.12%), 

表明所检的 6 种毒力基因在黄沙鳖源嗜水气单胞

菌中广泛存在, 但这些毒力基因在嗜水气单胞菌

的致病过程中所起的作用不完全相同。根据本研

究结果, 所有携带 hly 基因的嗜水气单胞菌菌株

对黄沙鳖都有致病力, 均为有毒株, 部分携带 hly

基因的菌株对小鼠无致病力。同时携带有 hly、

Aer、Alt、Act、ahal、ahp 6种毒力基因的菌株对

黄沙鳖和小鼠致病力最强, 当 ahal 基因缺失时, 

菌株的致病力极显著降低(P<0.01); 缺失 Alt、ahp 

2 种基因的菌株比只缺失 ahal 基因的菌株其致病

力显著降低(P<0.01)。在毒力基因型为 hly+Aer– 

Alt+Act+ahal–ahp+ 和  hly+Aer+Alt+ Act+ahal–ahp+ 

的菌株当中, 由于 Aer 基因的缺失, 菌株对黄沙

鳖和小鼠致死率均大幅度下降。由于 Act 基因的

缺失, 毒力基因型为 hly+Aer–Alt+Act+ahal–ahp+菌

株的致病力强于 hly+Aer–Alt+Act–ahal–ahp+基因型

的菌株。对黄沙鳖的致病率为 15.00%~20.00%、

对小鼠无致病力的 3 株菌株均缺失 Aer 基因。根

据基因型分别为 hly+Aer–Alt–Act+ahal–ahp+和

hly+Aer–Alt–Act+ahal–ahp–2 株菌株对黄沙鳖的致

死率结果, 认为当菌株只携带 hly 和 Act 基因时, 

ahp 基因的缺失与否对菌株的致病力没有影响。

只携带 Alt 和 ahal 2 种毒力基因的菌株对黄沙鳖

和小鼠均无致病力。由此可见, 嗜水气单胞菌对

黄沙鳖的致病力是多个毒力基因共同作用的结果, 

hly和 Act是重要的毒力基因, Alt基因和 ahal基因

对菌株的致病力与其他毒力基因之间存在协同作

用, ahp基因缺失对菌株的致病力无影响, 这一结

果与很多学者在水生动物源嗜水气单胞菌中的研

究结果基本吻合, 但与 Aslani 等[23]在人类医学中

hly 基因与菌株的致病力无关的研究结果不同 , 

与朱大玲等[10] ahpA 阳性菌株皆为毒力株的结果

也不一致。结合生产实际, 将对黄沙鳖的致死率达

到和超过 50%的菌株判定为强毒株, 致死率不足

50%判定为弱毒株时, 毒力基因型为 hly+Aer+Alt+ 

Act+ahal+ahp+、hly+Aer+ Alt+ Act+ahal–ahp+、hly+ 

Aer+Alt–Act+ahal+ahp–和 hly+Aer–Alt+Act+ahal–ahp+

的菌株均为强毒株 , 毒力基因型为 hly+Aer+ 

Alt+Act–ahal–ahp–、hly+Aer–Alt+Act–ahal–ahp+、hly+ 

Aer–Alt–Act+ahal–ahp+、hly+Aer–Alt–Act+ahal–ahp–

的菌株为弱毒株, 毒力基因型为 hly–Aer–Alt+Act– 

ahal+ ahp–的菌株为无毒株。本研究中, 对黄沙鳖

而言, 所有携带 hly基因的菌株均为有毒株, 强毒

株均携带至少 4种毒力基因并同时携带 hly和 Act

基因, 弱毒株只携带包括 hly在内的 2种或 3种毒

力基因, 本研究首次检测到 2株只携带 Alt和 ahal

基因的菌株为无毒株, 因此, 可将 hly基因作为嗜

水气单胞菌有毒株的鉴定标准, 携带 hly 和 Act 

基因并同时携带 Aer、Alt、ahal、ahp 中的 2 种

或 2种以上毒力基因作为强毒株的鉴定标准。 
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Studies on the correlation with  pathogenicity and virulence genes of 
Aeromonas hydrophila by Truogx sinensis 
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Abstract: This study aims to investigate the correlation of the pathogenicity and virulence genes of Aeromonas hydro-
phila isolated from diseased Huangsha soft shelled turtle Truogx sinensis in different areas of Guangxi Zhuang 
Autonomous Region. An artificial infection test in Huangsha soft shelled turtle T. sinensis and in mice Mus musculus 
was measured on the pathogenicity of the isolated A. hydrophila strains, including a PCR assay of detecting the bacte-
rial strains of 6 kinds of virulence genes including hly, Aer, Alt, Act, ahal and ahp. The results were as follows. Forty 
seven strains of pathogenic A. hydrophila isolated from diseased Huangsha soft shelled turtle T. sinensis contained 9 
kinds of bacterium virulence genotypes in all, including hly+ Aer+ Alt+Act+ ahal+ ahp+, hly+ Aer+ Alt– Act+ ahal+ ahp–, 
hly+ Aer+ Alt+ ahal+ Act– ahp+, hly+ Aer+ Alt+ Act– ahal– ahp–, hly– Aer– Alt+ Act– ahal+ ahp–, hly+ Aer– Alt+ Act+ahal– ahp+, 
hly+ Aer– Alt– Act+ ahal– ahp+, hly+ Aer– Alt+ Act– ahal– ahp+ and hly+ Aer– Alt– Act+ ahal– ahp–. Around 48.94 percent of 
the A. hydrophila strains carried all the 6 kinds of virulence gene detected, and the genotype of hly+ Aer+ Alt+ ahal+ ahp+ 

Act+ was the main virulence genotype. About 95.79 percent of the A. hydrophila strains carried gene hly, and all of them 
were the virulence strains. Our results also showed that pathogenicity of A. hydrophila to Huangsha soft shelled turtle T. 
sinensis was the outcome of combined action of multiple virulence genes, among which gene hly and Act were the key 
virulence genes, gene Alt and ahal of the isolated strains had correlated action with other virulence genes, whereas the 
absence of gene ahp had no effect on the pathogenicity of the isolated A. hydrophila strains to Huangsha soft shelled 
turtle T. sinensis or to mice M. musculus based on the artificial infection test. Strain which caused a fatality rate at or 
above 50 percent in Huangsha soft shelled turtle T. sinensis was determined to be a particularly virulent strain, whereas 
the one caused a fatality rate below 50 percent was determined to be a low virulent strain. Particularly virulent strains 
carried at least 4 kinds of virulence genes according to our study, and at the same time hly and Act genes were both pre-
sent. Low virulent strains carried only two or three virulence genes besides gene hly. The study found for the first time 
that strains which carried only Alt and ahal genes have no pathogenicity to mice M. musculus or to Huangsha soft 
shelled turtle T. sinensis. In the detection of the 6 kinds of virulence genes, genes Alt, ahal and ahp were prone to miss-
ing. Among all the virulent strains, the strains with different genotypes varied significantly in causing fatalities rates in 
Huangsha soft shelled turtle T. sinensis and in mice M. musculus (P<0.01). When any virulence gene is absent, the 
pathogenicity of the strains with the same genotype contributing to Huangsha soft shelled turtle T. sinensis was signifi-
cantly stronger than to mice M. musculus (P<0.01), which indicates that pathogenic A. hydrophila isolated from dis-
eased Huangsha soft shelled turtle T. sinensis contributes significantly stronger pathogenicity to Huangsha soft shelled 
turtle T. sinensis than to mice M. musculus. According to the results of this study, a PCR detection of the virulence gene 
hly could be recommended to infer whether a strain is virulent or not, and the co-existence of virulence genes hly and 
Act, as well as two or more virulence genes among Aer, Alt, ahal together with ahp, could be considered as a reasonable 
predictor of the particularly virulent strains. 
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