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摘　要：从福建东山县附近海域捕获３尾野生星点东方（Ｔａｋｉｆｕｇｕｎｉｐｈｏｂｌｅｓ），采用液相色谱串联质谱法检
测了其组织及从组织分离到的细菌发酵产物的河毒素（Ｔｅｔｒｏｄｏｔｏｘｉｎ，ＴＴＸ）含量，结果显示星点东方卵
巢、肝脏和肌肉组织的ＴＴＸ含量分别是５６．２４７、０．３８０和０．１１８μｇ／ｇ。根据１６ＳｒＤＮＡ测序的结果，从星点东
方的肠道中分离到一株鳗利斯顿氏菌属（Ｌｉｓｔｏｎｅｌｌａｓｐ．）细菌，从肝脏中分离到两种不动杆菌属
（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒｓｐ．）细菌，从肌肉中分离到一株肠杆菌属（Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｓｐ．）细菌，从卵巢组织中分离到一株牡蛎
弧菌（Ｖｉｂｒｉｏｃｒａｓｓｏｓｔｒｅａｅ），其中，除牡蛎弧菌和一株不动杆菌属细菌外，其他细菌的发酵液提取物中均检测到
ＴＴＸ。这是首次在河鱼类组织中分离到产ＴＴＸ的鳗利斯顿氏菌属细菌和不动杆菌属细菌。
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　　河毒素（Ｔｅｔｒｏｄｏｔｏｘｉｎ，ＴＴＸ）是一种天然的
生物碱类神经毒素，通过与肌肉、神经等组织的

电压门控钠离子通道结合，抑制钠离子通过、阻

止细胞动作电位形成而使组织无法行使其功能；

人中毒的症状有口舌麻痹、头痛恶心并伴随呕

吐、肌肉无力，严重者会陷入昏迷、呼吸衰竭甚至

死亡［１］。河毒素最初是从科鱼中发现的，河

毒素之名也是由河鱼而来的，河的多个器

官或组织都含有河毒素；根据调查，我国有３５
种具有不同程度毒性的河，同种河鱼各个器

官的毒素水平会随着季节变化和地域不同而有

所差异，一般来说卵巢的毒性最高，其次是肝脏

和肠道，皮肤、肾脏、肌肉等组织也含有少量河

毒素［２４］。

最初，许多研究者以为河毒素是由河鱼

自身分泌的，随着研究的推进，关于河体内

ＴＴＸ的起源产生了多种不同的假说，主要可分为
内因说和外因说两类［５６］。内因说认为河体内

的河毒素来源于刺胞、毒腺中的蛋白质毒素，

但尚缺乏证据；外因说认为河体内河毒素的

来源一是通过食物链累积，河摄入的饵料生物

本身含有河毒素，另一来源是共生细菌，在多

种河鱼的皮肤、肠道、肝脏和卵巢中都分离到

可以产 ＴＴＸ的细菌［１，６１０］。另外，海淡水环境沉

积物、藻类、软体动物还有蟹类体内都分离到可

以产ＴＴＸ的细菌，其中弧菌属（Ｖｉｂｒｉｏ）、气单胞菌
属（Ａｅｒｏｍｏｎａｓ）、假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、芽孢
杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）、希瓦氏菌属（Ｓｈｅｗａｎｅｌｌａ）以及
交替单孢菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）占得比例最多［８］。

小鼠生物学检测法和酶联免疫法检测表明，

星点东方（Ｔａｋｉｆｕｇｕｎｉｐｈｏｂｌｅｓ）是我国常见的野
生河鱼中毒性最高的鱼种之一［４，１１１４］，有文献

报道，从星点东方肠道分离到的土生柔特勒菌

（Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａｔｅｒｒｉｇｅｎａ）、腐败希瓦氏菌（Ｓｈｅｗａｎｅｌｌａ
ｐｕｔｒｅｆａｃｉｅｎｓ），从 卵 巢 分 离 到 的 细 小 杆 菌
（Ｍｉｃｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ａｒａｂｉｎｏｇａｌａｃｔａｎｏｌｙｔｉｃｕｍ）具有产
毒能力，根据小鼠生物学检测法，每升发酵液所

含毒素水平分别为 ３８．５ＭＵ、６０ＭＵ、２１０．６
ＭＵ［１５１７］（１ＭＵ表示在 ３０ｍｉｎ内杀死一只 ２０ｇ
的小鼠的毒素量，１ＭＵ＝０．２２μｇＴＴＸ），笔者推
测星点东方毒性如此之高可能与其体内的共

生细菌有关。为了更准确地定量分析星点东方
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各主要累毒组织之间的ＴＴＸ含量差异，本研究
采用液相色谱串联质谱法对 ＴＴＸ进行定量分
析，并通过筛选，从星点东方中获得了新的产

ＴＴＸ细菌，为更好地理解河累毒和其共生产
ＴＴＸ细菌的关系提供数据。

１　材料与方法

星点东方样本３尾于２０１６年３月７日采
自福建省东山县附近海域，分离肌肉、卵巢、肝脏

和肠道组织。

１．１　星点东方组织ＴＴＸ提取、纯化
取星点东方组织５ｇ至５０ｍＬ离心管中，

用剪刀尽量剪碎，加入２０～３０ｍＬ０．１％乙酸溶
液，煮沸１０ｍｉｎ，冷却至室温后离心取上清液，４０
℃减压蒸馏浓缩至５ｍＬ。取１ｍＬ浓缩液加入超
滤管（默克密理博有限公司）中，４０００ｒ／ｍｉｎ离心
３０ｍｉｎ，取滤出液备用ＬＣＭＳ／ＭＳ检测。
１．２　细菌分离鉴定
１．２．１　分离培养基

ＴＣＢＳ琼脂培养基：酵母浸粉５．０ｇ／Ｌ，蛋白
胨１０．０ｇ／Ｌ，硫代硫酸钠 １０．０ｇ／Ｌ，枸缘酸钠
１０．０ｇ／Ｌ，牛胆粉５．０ｇ／Ｌ，牛胆酸钠３．０ｇ／Ｌ，蔗
糖２０．０ｇ／Ｌ，氯化钠１０．０ｇ／Ｌ，柠檬酸铁１．０ｇ／Ｌ，
溴麝香草酚蓝 ０．０４ｇ／Ｌ，琼脂 １５．０ｇ／Ｌ，ｐＨ
８．６±０．２。
１．２．２　细菌分离

用无菌水冲洗河鱼体表，放在消毒的解剖

盘中，用灭菌的剪刀和镊子解剖星点河鱼，取

肝脏、卵巢、肠道各 ２ｇ分别放入无菌的离心管
中，用灭菌的剪刀将组织尽量剪碎并加入等体积

无菌０．７５％ ＮａＣｌ溶液，振荡混匀。静置后取上
清１００μＬ均匀涂布在 ＴＣＢＳ平板上。２５℃倒置
培养２４～３６ｈ直至长出菌落，挑取性状不同的菌
团继续在 ＴＣＢＳ板上纯化 ２～３次得到单菌落。
将得到的单菌落接到 ＬＢ培养基中，２８℃培养后
向菌液中加等体积无菌的８０％甘油溶液保种留
用。

１．２．３　细菌鉴定
获得的菌株用 １６ＳｒＲＮＡ引物（２７Ｆ：５′

ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣＣＴＧＧＣＴＣＡＧ３′， １４９２Ｒ： ５′
ＧＧＴＴＡＣＣＴＴＧＴＴＡＣＧＡＣＴＴ３′）扩增，反应体系
（５０μＬ）：２×ＴａｑＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ２５μＬ，上下游
引物各１μＬ，ｄｄＨ２Ｏ２２μＬ，模板１μＬ。ＰＣＲ反

应条件：９５℃预变性５ｍｉｎ，９４℃变性１ｍｉｎ，５４
℃退火３０ｓ，７２℃延伸２ｍｉｎ，共３５个循环，７２℃
延伸１０ｍｉｎ。扩增产物经过连接转化送至上海
生工生物工程有限公司进行测序。

１．２．４　细菌系统发育进化树的构建
将细菌测序序列通过 ＢＬＡＳＴＮ在 ＧｅｎＢａｎｋ

比对后，在所有匹配的序列中选取序列匹配度最

高的生物序列，作为系统树参考序列。在生物软

件ＭＥＧＡ６中选用ＮＪ（Ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ）法构建系
统发育树，设定ｂｏｏｔｓｔｒａｐ为１０００次重复。
１．３　细菌发酵及ＴＴＸ提取纯化
１．３．１　细菌发酵和ＴＴＸ提取纯化

挑取单菌落至 ＬＢ培养基 （胰蛋白胨
１０．０ｇ／Ｌ，酵母提取物５．０ｇ／Ｌ，氯化钠１０．０ｇ／Ｌ，
ｐＨ≈７）中，２８℃，１８０ｒ／ｍｉｎ培养４８ｈ［１８］，发酵后
的菌液１００００ｒ／ｍｉｎ离心收集上清液，４０℃减压
蒸馏浓缩至 ２０ｍＬ左右，浓缩液经过 Ｃ１８小柱
（上海安谱实验科技股份有限公司），纯化得到的

洗脱液与流出液合并，再经过 ＴＴＸ免疫亲和柱
（江苏美正生物科技有限公司）纯化得到洗脱液４
ｍＬ，洗脱液经氮吹仪吹干，加入１ｍＬ０．１％乙酸
溶液复溶备用ＬＣＭＳ／ＭＳ检测。
１．３．２　细菌ＣＦＵ计数

细菌发酵４８ｈ后取５ｍＬ菌液以空白培养基
为对照检测６００ｎｍ处的吸光值，用空白培养基
梯度稀释１０７倍，取 １００μＬ稀释液均匀涂布在
ＬＢ平板上，２８℃倒置培养１２ｈ计数并计算发酵
液细菌ＣＦＵ。
１．４　液相色谱质谱法检测ＴＴＸ
１．４．１　标准品的配制

ＴＴＸ标准品１ｍｇ，加入１ｍＬ０．１％乙酸溶液
震荡溶解，梯度稀释至１００、５０、２５、１０、５和１ｎｇ／
ｍＬ，作为标准工作液用于绘制标准曲线。
１．４．２　液相色谱质谱检测条件

色谱：ＷａｔｅｒｓＡｔｌａｎｔｉｓＨＩＬＩＣＳｉｌｉｃａ色谱柱
（２．１×１５０ｍｍ，３μｍ）；流动相：Ａ为０．１％甲酸
溶液，Ｂ为乙腈；洗脱梯度：０～８ｍｉｎ，６８％Ａ；流
速：２００μＬ／ｍｉｎ；柱温：３０℃；进样体积：１０μＬ。

质谱：电喷雾离子源（ＥＳＩ），多反应监测
（ＭＲＭ），离子源电压５５００Ｖ，雾化气４００ｐｓｉ，辅
助气４０ｐｓｉ，最优去簇电压６０Ｖ，最优碰撞能量为
４５Ｖ，离子源温度５００℃，定性、定量离子分别为
ｍ／ｚ３２０．１／１６２．０和ｍ／ｚ３２０．１／３０２．０。

２０８
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２　结果
２．１　星点东方的鉴定

经形态学鉴定，采样所得的河鱼鱼体背腹

面各具一群弱小的刺，体上半部呈褐色，并似星

点状散布着许多白色小圆点，腹面白色，胸鳍后

上方及背鳍基部各有一长圆形黑斑，尾鳍呈杏黄

色，其他各鳍呈淡黄色［１２］，为星点东方（图１）。

图１　星点河鱼外观图
Ｆｉｇ．１　ＴｈｅａｐｐｅａｒａｎｃｅｏｆＴ．ｎｉｐｈｏｂｌｅｓ

１．背面观；２．腹面观；ａ．胸鳍；ｂ．背鳍；ｃ．尾鳍；ｄ．臀鳍；ｅ．胸鳍上方黑斑；ｆ．背鳍基部黑斑；ｇ．背部白色圆点
１．ｔｈｅｂａｃｋｏｆＴ．ｎｉｐｈｏｂｌｅｓ；２．ｔｈｅａｂｄｏｍｅｎｏｆＴ．ｎｉｐｈｏｂｌｅｓ；ａ．ｐｅｃｔｏｒａｌｆｉｎ；ｂ．ｄｏｒｓａｌｆｉｎ；ｃ．ｔａｉｌｆｉｎ；ｄ．ａｎａｌｆｉｎ；ｅ．ｂｌａｃｋｓｐｏｔｏｖｅｒｔｈｅ
ｐｅｃｔｏｒａｌｆｉｎ；ｆ．ｂｌａｃｋｓｐｏｔａｔｔｈｅｄｏｒｓａｌｆｉｎ；ｇ．ｗｈｉｔｅｄｏｔｏｎｔｈｅｂａｃｋ

２．２　细菌的分离和鉴定
细菌１６ＳｒＤＮＡ扩增产物为１２８０～１４００ｂｐ，

通过比对分析，在星点东方肌肉、肝脏和卵巢

组织中一共分离到５株细菌，分别是鳗利斯顿氏
菌属（Ｌｉｓｔｏｎｅｌｌａｓｐ．）、不动杆菌属（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ
ｓｐ．）、洛菲不动杆菌（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒｌｗｏｆｆｉｉ）、牡蛎弧
菌（Ｖｉｂｒｉｏｃｒａｓｓｏｓｔｒｅａｅ）、肠杆菌属（Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ
ｓｐ．），细菌分离结果见表 １，基于 ５株细菌和
ＧｅｎＢａｎｋ数据库其他细菌的１６ＳｒＤＮＡ的序列构
建的系统进化关系，结果显示，Ｌ１、Ｃ２２、Ｒ１２
分别与牡蛎弧菌（Ｖｉｂｒｉｏｃｒａｓｓｏｓｔｒｅａｅ）、鳗利斯顿氏
菌属（Ｌｉｓｔｏｎｅｌｌａｓｐ．）、肠杆菌属（Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｓｐ．）
的亲缘关系最近，Ｇ２４和 Ｇ４３与不动杆菌属
（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒｓｐ．）的亲缘关系最近（图２），其中
鳗利斯顿氏菌属以及不动杆菌属是首次在河

类鱼中被分离到的。

表１　星点东方组织细菌分离结果
Ｔａｂ．１　ＳｙｍｂｉｏｔｉｃｂａｃｔｅｒｉａｏｆＴ．ｎｉｐｈｏｂｌｅｓ

组织

Ｔｉｓｓｕｅ

细菌编号

Ｃｏｄｅｎａｍｅ
ｏｆｂａｃｔｅｒｉａ

细菌名称

Ｎａｍｅｏｆｂａｃｔｅｒｉａ
相似度／％
Ｉｄｅｎｔｉｔｙ

肠道

Ｌｉｖｅｒ Ｃ２２ Ｌｉｓｔｏｎｅｌｌａｓｐ．（ＪＱ０１２９８２．１） １００

肝脏

Ｄｖａｒｙ
Ｇ４３ Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒｌｗｏｆｆｉｉ（ＦＪ５２９９１７．１） １００
Ｇ２４ Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒｓｐ．（ＫＸ９８１３０１．１） １００

卵巢

Ｉｎｔｅｓｔｉｎｅ Ｌ１ Ｖｉｂｒｉｏｃｒａｓｓｏｓｔｒｅａｅ（ＬＮ８３２９６８．１） １００

肌肉

Ｍｕｓｃｌｅ Ｒ１２ Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｓｐ．（ＬＣ０１４９５５．１） ９９

注：表中细菌名称后括号中编号为 ＢｌａｓｔＮ结果中最接近细菌的
ＮＣＢＩ编号
Ｎｏｔｅ：ｔｈｅｂａｃｔｅｒｉａｓｐｅｃｉｅｓｗｉｔｈａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｕｍｂｅｒｌｉｓｔｅｄｉｎｔｈｅｔａｂｌｅｉｓ
ｃｌｏｓｅｓｔｔｏｔｈｅｉｓｏｌａｔｅｄｓｔｒａｉｎｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙｂａｓｅｄｏｎＢｌａｓｔＮｓｅａｒｃｈｉｎｇｉｎ
ＮＣＢＩｄａｔａ
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图２　基于Ｃ２２、Ｇ４３、Ｇ２４、Ｌ１、Ｒ１２细菌
和ＧｅｎＢａｎｋ数据库其他细菌的

１６ＳｒＤＮＡ的序列构建的系统进化树
Ｆｉｇ．２　Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄｂａｓｅｄｏｎ

１６ＳｒＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆｂａｃｔｅｒｉａＣ２２，Ｇ４３，Ｇ２４，
Ｌ１，Ｒ１２ａｎｄｏｔｈｅｒｂａｃｔｅｒｉａｉｎＧｅｎｅＢａｎｋｄａｔａｂａｓｅ

２．３　星点东方组织及共生细菌发酵液 ＴＴＸ
含量

根据检测结果，星点东方的卵巢每克组织

ＴＴＸ含量高达 ５６．２４７μｇ，分别是肝脏（０．３８０
μｇ／ｇ）的约 １４８．０倍，肌肉（０．１１８μｇ／ｇ）的约
４７６．７倍（表 ２）。对细菌的发酵物进行检测发
现，除牡蛎弧菌和一株不动杆菌属细菌外其他细

菌的发酵物中均检测到 ＴＴＸ。由标准品检测得
到的标准曲线的线性方程为Ｙ＝６４３４Ｘ－６６９２，相
关系数 Ｒ２为０．９９８，说明 ＴＴＸ在０～１００ｎｇ／ｍＬ
浓度范围内具有较好的线性关系，样品出峰时间

在２～２．５ｍｉｎ内，与标准品出峰时间一致，说明
在细菌发酵液提取物中含有ＴＴＸ（图３）。

图３　部分组织和细菌的ＬＣＭＳ／ＭＳ检测图谱
Ｆｉｇ．３　ＬＣＭＳ／ＭＳｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｍｍａｐ

箭头所指为ＴＴＸ出峰
ＴｈｅａｒｒｏｗｓｍａｒｋｔｈｅｐｅａｋｏｆＴＴＸ

　　细菌发酵４８ｈ后，菌液在６００ｎｍ处的紫外
光吸收值范围为０．８７６～２．０１６Ａ，用梯度稀释涂
板法进行活菌计数，每升发酵液的细菌数为

（２．６８～６．３５）×１０１３个，有毒细菌的产毒量为
０．２９８～０．８５５ｎｇ／１０１３ＣＦＵ（表２）。
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表２　组织和细菌的ＴＴＸ含量
Ｔａｂ．２　ＴｈｅＴＴＸｃｏｔｅｎｔｏｆｔｉｓｓｕｅ／ｂａｃｔｅｒｉａ

ｆｒｏｍＴ．ｎｉｐｈｏｂｌｅｓ

组织／细菌
Ｔｉｓｓｕｅ／Ｂａｃｔｅｒｉａ

ＴＴＸ含量
ＣｏｎｔｅｎｔｏｆＴＴＸ

肌肉 Ｍｕｓｃｌｅ ０．１１８μｇ／ｇ
肝脏 Ｌｉｖｅｒ ０．３８０μｇ／ｇ
卵巢 Ｏｖａｒｙ ５６．２４７μｇ／ｇ

Ｃ２２（Ｌｉｓｔｏｎｅｌｌａｓｐ．） ０．２９８ｎｇ／１０１３ＣＦＵ
Ｇ４３（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒｌｗｏｆｆｉｉ） ０．８５５ｎｇ／１０１３ＣＦＵ
Ｇ２４（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒｓｐ．） －
Ｌ１（Ｖｉｂｒｉｏｃｒａｓｓｏｓｔｒｅａｅ） －
Ｒ１２（Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｓｐ．） ０．３１８ｎｇ／１０１３ＣＦＵ

３　讨论

相比其他检测方法，液相色谱质谱法检测
ＴＴＸ应用范围更广，结果可信度更高［１９］。本研究

中，星点东方的肌肉、肝脏以及卵巢组织都含

有ＴＴＸ，其中卵巢组织的 ＴＴＸ含量极高，每克组
织ＴＴＸ含量高达５６．２４７μｇ，相当于２５５．６ＭＵ，
分别是肝脏（０．３８０μｇ／ｇ，１．７２ＭＵ）的约１４８．０
倍，肌肉（０．１１８μｇ／ｇ，０．５３ＭＵ）的约 ４７６．７倍。
张风雷等对在深圳大鹏湾采集到的河样本进

行小鼠生物学法检测，发现星点东方的肝脏和

卵巢毒性最高，分别为（５１１．７５±２５６．５０）ＭＵ／ｇ、
（３５４．１０±１６９．８２）ＭＵ／ｇ，弓斑东方的肝脏和
卵巢毒性也很高，分别为（１８６．２５±７６．４８）ＭＵ／
ｇ、（２６０．０２±１３２．１５）ＭＵ／ｇ［１１］。ＩＴＯＩ等［２０］用

ＬＣＭＳ／ＭＳ检测过的星点东方组织河毒素含
量为（２１６±３７４）～（４１３９±６０２３）ｎｇ。萧哲等对
珠海范围内渔市场和养殖场采集的各种河进

行小鼠生物学法检测河毒素：韦氏兔、暗纹

东方和六斑刺全身河毒素量低于１０ＭＵ／
ｇ，弓斑东方只有肝脏具有弱毒（１０～１００ＭＵ／
ｇ），菊黄东方肝脏含有１００ＭＵ／ｇ以上的毒素，
肠脏含毒介于１０～１００ＭＵ／ｇ之间，其余器官含毒
均低于１０ＭＵ／ｇ；横纹东方的卵巢、肝脏和皮肤
均含有１００ＭＵ／ｇ以上的毒素，肠道含毒在１０～
１００ＭＵ／ｇ之间，鱼肉则含毒低于 １０ＭＵ／ｇ［１２］。
相比之下，本研究采集到的星点东方样本的肌

肉和肝脏组织毒性较低，可视为无毒，卵巢毒性

较高，为强毒。

本研究星点东方组织中分离到 ３株具有
产 ＴＴＸ能力的细菌，分别是鳗利斯顿氏菌属
（Ｌｉｓｔｏｎｅｌｌａｓｐ．）、肠杆菌属（Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｓｐ．）和不

动杆菌属（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒｓｐ．），根据 ＣＦＵ计数，每
１０１３个细菌可产生０．２９８～０．８５５ｎｇ河毒素，
其中鳗利斯顿氏菌属（Ｌｉｓｔｏｎｅｌｌａｓｐ．）和不动杆菌
属（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒｓｐ．）是首次在河鱼中被分离到
的，为ＴＴＸ的微生物来源增添了新的证据。之前
他人研究所分离的产 ＴＴＸ细菌，如土生柔特勒
菌、腐败希瓦氏菌和细小杆菌等均没有在本研究

中分离到，可能与所用的分离细菌培养基不同所

致，文献中用 ＯＲＩ培养基作为分离培养基，本研
究采用的是 ＴＣＢＳ琼脂培养基，因此分离细菌的
种类有限，不过本研究也表明，在星点东方体

内存在多种产ＴＴＸ的细菌，文献报道的星点东方
样本来自日本伯方岛、中国香港附近海域，本

研究中星点东方样本采自福建东山县附近海

域，可能生活在不同环境的星点东方，其体内

产ＴＴＸ细菌的组成也不同。
有关细菌产ＴＴＸ的产量的文献不是很多，已

知从暗纹东方（Ｆｕｇｕｏｂｓｃｕｒｕｓ）中分离到一株纺
锤形赖氨酸芽孢杆菌（Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓｆｕｓｉｆｏｒｍｉｓ）２００
ｍＬ发酵液最多可产生（２３．９±０．４）ＭＵ的河
毒素，在凹鼻（Ｃｈｅｌｏｎｏｄｏｎｐａｔｏｃａ）皮肤分离到
的一株黏质沙雷氏菌（Ｓｅｒｒａｔｉａｍａｒｃｅｓｃｅｎｓ）、在铅
点东方（Ｔａｋｉｆｕｇｕａｌｂｏｐｌｕｍｂｅｕｓ）肠道分离到的
一株溶藻弧菌（Ｖｉｂｒｉｏａｌｇｉｎｏｌｙｔｉｃｕｓ）每５００ｍＬ发
酵液分别含有河毒素１００．１、７８．３ＭＵ［１５］。从
星点东方组织分离到的土生柔特勒菌

（Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａｔｅｒｒｉｇｅｎａ）、腐败希瓦氏菌（Ｓｈｅｗａｎｅｌｌａ
ｐｕｔｒｅｆａｃｉｅｎｓ） 和 细 小 杆 菌 （Ｍｉｃｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ
ａｒａｂｉｎｏｇａｌａｃｔａｎｏｌｙｔｉｃｕｍ），根据小鼠生物学检测
法，每升发酵液所含毒素水平分别为 ３８．５、６０、
２１０．６ＭＵ［１５１７］。本研究分离到的细菌每升发酵

液ＴＴＸ含量为１．６０８～２．２９２ｎｇ，相当于０．００７～
０．０１０ＭＵ。相比之下，本研究分离到的细菌的产
毒能力很低，对星点东方组织河毒素的贡献

很小。河体内累积ＴＴＸ多少，可能主要与河
本身的耐受能力高低有关，而与共生细菌产 ＴＴＸ
能力关系不大。
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