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Aeromonas veronii может вызвать массовую гибель у двухстворчатых моллюсков и раз-
личных видов рыб. У человека эта бактерия может стать причиной сепсиса, раневых и кишеч-
ных инфекций. Заболевания, возбудителями которых является A. veronii, ведут к серьезным 
экономическим проблемам в разведении различных водных организмов. Вопрос точной иден-
тификации этой бактерии оказывается в центре внимания производителей различных про-
дуктов аквакультуры. Для формирования тест-систем определения видов возбудителей ин-
фекции гидробионта необходимо изучить эволюцию различных генетических маркеров этой 
аэромонадной бактерии, что ляжет в основу будущих исследований ветеринаров и выбора ме-
тодов лечебной обработки культуры конкретного гидробионта для ветеринаров.  
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Aeromonas veronii can cause mass extinction of bivalves and various fish species. In humans, 

this bacterium can cause sepsis, wound and diarrhoeic diseases. Infections caused by A. veronii lead to 
serious economic problems in breeding various aquatic organisms. Manufacturers of various aquacul-
ture products spotlight is on the issue of accurate identification of this microorganism. To form test 
systems for determining the types of hydrobiont infections pathogens, it is necessary to study evolu-
tion of various genetic markers of this aeromonadic bacterium, which will form the basis for future 
research by biologists and the choice of methods for the therapeutic treatment of a culture of a par-
ticular hydrobiont for veterinarians. 

Keywords: Aeromonas veronii; dnaJ gene; DnaJ shaperon; virulence genes; Hyriopsis cumingii 
Lea 

 
Aeromonas spp. – условные патогены, вы-

зывающие инфекции у животных и человека 
после травмы или стрессовой реакции у орга-
низма-хозяина. У человека они вызывают та-
кие болезни как эндокардит, гастроэнтерит, 
перитонит и сепсис. Это семейство распро-
странено как в различных водоемах, так и 
сточной воде, почве, а так же представителей 
этого вида можно выделить из гидробионтов. 
Aeromonas spp. является основными патоге-
нами в разводимой рыбе. В последние годы 
все больше и больше болезней рыб вызывают 
представители этого семейства, такие как A. 
caviae, A. veronii, A. salmonicida, A. hydrophila, A. 
sobria и A. bestiarum. A. hydrophila – считается 
наиболее опасным заболеванием для разво-
димой рыбы, вызывающей у них геморраги-
ческую болезнь. Однако в последнее время A. 
veronii все чаще заражает рыб, у которых 
встречаются симптомы и гистологические 
поражения, схожие с A. hydrophila [1].  

A. veronii – грамотрицательная палочко-
видная бактерия, была первоначально описа-
на Ф. Хикман-Бреннером в 1987 году. Этот 
возбудитель обычно выделяют из окружаю-
щей среды, клинических и пищевых образцов. 
Штаммы A. veronii все чаще выделяют из 
больных рыб. Клинические симптомы обычно 
включают язву, плавниковую/хвостовую 
гниль, вздутие живота, экзофтальм и крово-
излияние. Однако симптомы проявляются не-
одинаково; различный партеногенез наблю-
дается в зависимости от конкретных бакте-
риальных изолятов или штаммов A. veronii. 
Однако, до сих пор слишком мало исследова-
ний, посвященных вирулентности, особенно-
сти роста и гистологическим поражением, 
культивируемых гидробионтов при инфек-
ции данным видом аэромонад. На развитие 
заболевания и хода его течения у зараженно-
го организма влияют набор факторов виру-
лентности конкретного возбудителя. Факто-

ры вирулентности A. veronii представлены 
цитотоническими энтеротоксинами (act, alt, 
ast), аэролизином (aer), полярными жгутика-
ми (fla), серинпротеазой (ser), эластазой 
(ahyB), липазой (lip), ДНКазой (exu), глицеро-
фосфолипидами, такими как холестеринаци-
лтрансфераза (gcaT) и системой секреции III 
типа (ascV). Изучение наличия факторов, свя-
занных с вирулентностью, в клинических 
изолятах A. veronii необходимо для понима-
ния патогенеза и эпидемиологии. Однако, 
практически не существует данных экспрес-
сии этих генов на основе эпизоотий. Более 
того во многих случаях не указывается вид и 
штамм возбудителя при аэромонадной ин-
фекции [2, 3]. Широко распространенная сре-
ди аэромонад устойчивость к антибиотикам 
[1] заставляет задуматься о применении бак-
териофагов в качестве терапевтических 
средств как это делается для E. coli [4, 5]. 

A. veronii оказался причиной массовой 
гибели двухстворчатого моллюска Hyriopsis 
cumingii Lea за счет быстрого развития эпи-
зоотической инфекции в провинции Хунань в 
период с 2005 по 2011 год, где заболевания 
вызывал штамм SJ-2. Это явилось большой 
проблемой для жемчужного промысла, так 
как данный вид моллюсков основной произ-
водитель речного жемчуга в Китае. Штамм SJ-
2 A. veronii вызывал полиорганные пораже-
ния и нарушение функции ряда органов, что 
приводило к постепенному снижению нор-
мального обмена веществ, и в конечном итоге 
приводило к летальному исходу. Были иссле-
дованы макроскопические поражения, пато-
логические изменения отдельных органов и 
ряд цитопатологический признаков [7].  

Для типированя аэромонад с помощью 
ПЦР используют различные генетические 
маркеры, гены 16S тРНК, ген gyrB и другие. 
Большой интерес у исследователей вызывает 
использование в качестве ПЦР – маркера гена 
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шаперона DnaJ. С этой точки зрения изучение 
эволюционных характеристик как гена, так и 
кодируемого им белка может помочь понима-
нию рамок использования этого маркера в 
практике ветеринарной работы. С другой сто-
роны вопросы эволюции этого консерватив-
ного у аэромонад гена могут помочь решить 
некоторые вопросы внутриродовой таксоно-
мии этих возбудителей.   

Методика исследований. В качестве 
реперной последовательности для поиска го-
мологичных белков базы данных nr (non-
redundant protein sequences) с помощью алго-
ритма BLASTp была взята последователь-
ность белка DnaJ Aeromonas veronii (GenBank: 
BAF64205.1) длиной 297 аминокислотных 
остатков.  Среди аминокислотных последова-
тельностей базах данных были отобраны 40 
белков наиболее близких гомологов исследу-

емого шаперона.  Множественное выравнива-
ние было поведено с помощью алгоритма 
MUSCLE. Данные множественного выравни-
вания были использованы для построения 
эволюционного дерева методам UPGMA (Рис. 
1) [10]. Для UPGMA использовалась Jones-
Taylor-Thornton (JTT) модель аминокислот-
ных замен, эволюционные расстояния были 
выражены в единицах количества аминокис-
лотных замен на сайт [9]. Консенсусное фило-
генетическое дерево было получено путем 
1000 повторов метода bootstrap [8]. В этом 
анализе использовали 40 последовательно-
стей белков. Все позиции, содержащие бреши 
в элайменте были полностью удалены.  Всего 
в финальном наборе данных было 194 пози-
ции. Филогенетический анализ этих белков 
проводился в пакете программ MEGA X [10]. 

 

Рисунок 1 – Эволюционные отношения аминокислотных последовательностей DnaJ A. veronii и 
ряда близкородственных видов аэромонад, полученные методом UPGMA с использованием 
Jones-Taylor-Thornton (JTT) модели аминокислотных замен. DnaJ Aeromonas verinii обозначены 
черными треугольниками вверх, остальные DnaJ Aeromonas - белыми треугольниками, 
Multispisces DnaJ Aeromonas - белыми кружками, DnaJ Esherichia coli – черным кружком 
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Результаты исследований и их          

обсуждение. В первую очередь нужно обра-
тить внимание на разделение на большую 
ветвь с различными штаммами Aeromonas и 
одиночным штаммом E.coli (рис.1) [3]. Пред-
ставители этих микроорганизмов имеют 
сильное сходство, особенно в отношении ис-
пользования нитратов-N и мочевины-N, а 
также они являются возбудителями диа-

рейного синдрома у человека и вызывают ли-
зис эритроцитов. Все это говорит о родстве 
этих групп бактерий [1]. DnaJ – является бел-
ком теплового шока, содержащим консенсус-
ную последовательность из 70 аминокислот 
(J-домен). В семействе Aeromonas отмечается 
до 98,7 % сходства последовательностей dnaJ.   

 

 

Рисунок 2 – Эволюционные отношения аминокислотных последовательностей DnaJ A. veronii и 
ряда близкородственных видов аэромонад, полученные методом UPGMA с использованием Equal 
Input method для модели аминокислотных замен [10]. Обозначения те же, что и на рисунке 1. 

 
Филогенетическое дерево, представ-

ленное на рис.1 основано на UPGMA – анализе 
эволюционных сходств аминокислотных по-
следовательностях данного шаперона аэро-
монад, полученное с использованием Jones-
Taylor-Thornton (JTT) модели аминокислот-

ных замен. Крупная ветвь, представленная 
штаммами Aeromonas, снова разделяется на 
две ветви, на одной из которых представлен 
лишь Aeromonas fluvialis, а другая образует две 
большие группы. В одной из групп представ-
лено несколько штаммов Aeromonas 
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hydrophila, в другой преобладают штаммы 
Aeromonas veronii. Две эти группы вызывают 
инфекции у ряда видов рыб, приводящих к 
массовой гибели и демонстрируют устойчи-
вость к антибиотикам [7].  

Ветвь с преобладанием Aeromonas 
hydrophila, так же разделяется на две ветви: 
на одной лишь два представителя Aeromonas 
sp. FDAARGOS 1403, Aeromonas dhakensis и Aer-
omonas enteropelogenes. A. dhakensis и A. entero-
pelogenes объединяет способность вызывать 
диарейный симптом у человека, но среди этой 
ветви только A. enteropelogenes чувствителен 
к ампициллину.  Другая ветвь группы с пре-
обладанием Aeromonas hydrophila, кроме уже 
названного вида имеет два штамма Aeromonas 
fluvialis, и множество видов Aeromonas.  

В ветви с преобладанием Aeromonas 
veronii, кроме данного вида обнаружены два 
представителя Aeromonas jandaei, Aeromonas 
australiensis и Aeromonas allosaccharophila. По-
следние штаммы образуют самостоятельную 
ветвь. Кроме них в этой ветви представлены 
A. jandaei, Aeromonas sp. FDAARGOS 140, 
Aeromonas sp. HMWF015. 

Мы повторили эволюционное исследо-
вание этих последовательностей методом 
UPGMA с использованием Equal Input method 
для модели аминокислотных замен. Дерево 
приведено на рисунке 2. Хотя ветвление и об-
ладает отличиями, но общий результат эво-
люционных отношений этих белков у 
Aeromonas veronii и близкородственных ей 
видов во многом совпадает. Это говорит об 
устойчивости полученного результата и сде-
ланных из филогенетического анализа данно-
го шаперона выводов. 

Выбор подходящих олигонуклеотидов 
для использования их в качестве видоспеци-
фических праймеров для типирующей ПЦР 
возможен в определенных рамках. При ис-
пользовании ПЦР также может возникнуть 
неопределенности связанные с близостью 
видов аэромонад группы A. veronii. Решением 
проблемы определения этиологии инфекци-
онного заболевания гидробионта с помощью 
идентификации  A. veronii может стать муль-
типлексный ПЦР с использованием как дан-
ного маркера, так и 16S, gyrB и других. Не 
смотря на сложность мультиплексного ПЦР с 
5 и более парами праймеров, возможно, един-
ственным способом разрешения данной зада-
чи является увеличение числа получаемых 
фрагментов и постановки двух или более ре-

акций мультиплексного ПЦР.  
К сожалению, при таком способе невоз-

можно использование ПЦР в режиме реально-
го времени. Быстрая и точная идентификация 
в лаборатории будет возможна только при 
применении технологии преформированных 
агарозных или аналогичных гелей и анализа 
результатов двух или более мультиплексных 
полимеразных цепных реакций с помощью 
обучающегося искусственного интеллекта. 

Для идентификации конкретных штам-
мов A. veronii у культивируемых видов гидро-
бионтов использование доступных для ана-
лиза реакций мультиплексного ПЦР, скорее 
всего, окажется полностью непригодным. Эту 
проблему может решить серологический ана-
лиз, но гораздо эффективнее будет примене-
ние бактериофагов для формирования набора 
для фаготипирования изучаемого штамма 
или штаммов возбудителя. 

Выводы. Сравнительный анализ ами-
нокислотных последовательностей DnaJ A. 
veronii и гомологичных шаперонов ряда близ-
кородственных видов аэромонад с помощью 
множественного выравнивания средством 
MUSKL и последующего построения филоге-
нетического дерева методом UPGMA показал 
лишь относительную перспективность этого 
маркера для определения детектируемого 
возбудителя аэромонозов культивируемых 
гидробионтов.  
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ВЕТЕРИНАРНО-САНИТАРНАЯ ЭКСПЕРТИЗА ПРОМЫСЛОВОЙ РЫБЫ НА ПОКАЗАТЕЛИ  

ПАРАЗИТАРНОЙ ЧИСТОТЫ В УСЛОВИЯХ МАГАДАНСКОЙ ОБЛАСТИ 
 

Витомскова Екатерина Анатольевна, канд. вет. наук 
ФГБНУ «Магаданский научно-исследовательский институт сельского хозяйства»,  
г. Магадан, Российская Федерация orcid: 0000-0003-3161-2475 

 
Проведение ветеринарно-санитарной экспертизы промысловой рыбы и рыбной продук-

ции на показатели паразитарной чистоты перед её реализацией, хранением и транспортиров-
кой является необходимым мероприятием для обеспечения безопасности при употреблении в 
пищу людям. Исследованию на паразитарную чистоту подвергнуто 27 видов рыб, выловлен-
ных в 20-ти рыбохозяйственных водоёмах Магаданской области. Установлена инвазия личин-
ками анизакид Anisakis simplex и Pseudoterranova decipiens; плероцеркоидами дифиллоботриид 
Diphyllobothrium sobolevi, Pyramicocephalus phocarum, акантеллами коринозом Corynosoma stru-
mosum. Разработан комплекс мероприятий по обеспечению качества рыбной продукции по по-
казателям паразитарной чистоты с внедрением в практику работы заинтересованных ве-
домств.  

Ключевые слова: промысловые рыбы; личинки анизакид; плероцеркоиды дифиллобо-
триид; экстенсивность инвазии; Магаданская область 

 
 

VETERINARY AND SANITARY EXAMINATION OF COMMERCIAL FISH FOR INDICATORS  
OF PARASITIC PURITY IN THE CONDITIONS OF THE MAGADAN REGION 

 
Vitomskova Ekaterina Anatolyevna, PhD Vet. Sci. 
Magadan Scientific Research Institute of Agriculture, Magadan, Russian Federation 

 
Conducting a veterinary and sanitary examination of commercial fish and fish products for indi-


