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［摘　 要］ 　 根据现有细菌分类鉴定方法，采用血清学、Ｂｉｏｌｏｇ、１６Ｓ ｒＲＮＡ 序列分析和全基因组序列

分析等方法对羊败血性链球菌病疫苗生产检验用菌种 ＣＶＣＣ ５５３、５５００１ 和 ５５００２ 进行系统鉴定。
结果显示，菌种 ＣＶＣＣ ５５３、５５００１ 和 ５５００２ 血清群为兰氏 Ｃ 群；Ｂｉｏｌｏｇ 鉴定为马链球菌反刍亚种；１６Ｓ
ｒＲＮＡ 序列分析与马链球菌反刍亚种模式菌株 ＣＥＣＴ ５７７２ 的同源性最高（均为 ９９． ７２％ ），且在系统

发育树中位于同一分支；与马链球菌反刍亚种模式菌株 ＣＣＵＧ ４７５２０ 的 ＤＮＡ － ＤＮＡ 的杂交值大于

７０％ ，分别为 ８０． ５％ 、８０． ２％ 、８０． ５％ ，与马链球菌反刍亚种模式菌株 ＣＥＣＴ ５７７２ 的平均核苷酸同源

性分别为 ９７． ７３％ 、９７． ６４％ 、９７． ７７％ 。 因此本研究认为羊败血性链球菌病疫苗生产用菌种 ＣＶＣＣ
５５３、５５００１ 和 ５５００２ 应为马链球菌反刍亚种。
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ｒｕｍｉｎａｔｏｒｕｍ ＣＥＣＴ ５７７２ ａｓ ｔｈｅｉｒ ｃｌｏｓｅｓｔ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｖｅ （９９． ７２％ ）． ＤＮＡ － ＤＮＡ ｐａｉｒｉｎｇ ｓｔｕｄｉｅｓ ｓｈｏｗｅｄ
ｔｈａｔ ＣＶＣＣ ５５３， ５５００１ ａｎｄ ５５００２ ｄｉｓｐｌａｙｅｄ ｍｏｒｅ ｔｈａｎ ７０％ ｒｅｌａｔｅｄｎｅｓｓ ｔｏ Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｅｑｕｉ ｓｕｂｓｐ． ｒｕｍｉｎａｔｏｒｕｍ
ｔｙｐｅ ｓｔｒａｉｎ ＣＣＵＧ ４７５２０ （８０． ５％ 、８０． ２％ 、８０． ５％ ）． Ａｖｅｒａｇｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ＣＶＣＣ ５５３， ５５００１，
５５００２ ａｎｄ Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｅｑｕｉ ｓｕｂｓｐ． ｒｕｍｉｎａｔｏｒｕｍ ｔｙｐｅ ｓｔｒａｉｎ ＣＥＣＴ ５７７２ ｉｓ ９７． ７３％ 、９７． ６４％ 、９７． ７７％ ． Ｉｎ
ｓｕｍｍａｒｙ， ＣＶＣＣ ５５３， ５５００１ ａｎｄ ５５００２ ａｒｅ ｎｏｔ Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｅｑｕｉ ｓｕｂｓｐ． ｚｏｏｅｐｉｄｅｍｉｃｕｓ， ｂｕｔ Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｅｑｕｉ
ｓｕｂｓｐ． ｒｕｍｉｎａｔｏｒｕｍ．
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： ｏｖｉｎｅ ／ ｃａｐｒｉｎｅ Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｏｓｉｓ ｓｅｐｔｉｃｅｍｉａ； Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｅｑｕｉ ｓｕｂｓｐ． ｒｕｍｉｎａｔｏｒｕｍ Ｂｉｏｌｏｇ； １６Ｓ
ｒＲＮＡ； ｗｈｏｌｅ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 细菌分类学始于 １９ 世纪后半叶，起初采用表

型分类方法进行简单分类，但在揭示细菌间的系统

发育关系方面具有局限性［１］。 ２０ 世纪 ６０ 年代，
ＤＮＡ － ＤＮＡ 杂交（ＤＮＡ － ＤＮＡ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ，ＤＤＨ）
被称为分类学中的“金标准”，７０％ 的 ＤＮＡ － ＤＮＡ
的杂交值已被作为种间阈值在原核生物的分类中

得到广泛应用［２ － ３］，现在可以用细菌的全基因组序

列进行数字 ＤＮＡ － ＤＮＡ 杂交值的计算［４］。 ２０ 世纪

８０ 年代后，因序列保守且不受水平基因转移的影

响，１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因序列分析方法被广泛用来细菌

分类鉴定，种间阈值经历了 ９７％ 、９８． ７％ ～ ９９． ０％ 、
９８． ２％ ～ ９９． ０％ 、９８． ６５％ 的变化［５ － ８］。 随着高通

量测序技术的发展，比表型特征和基因片段序列分

析更精确的基于全基因组序列分析的方法被用于

细菌分类，主要的分析方法包括平均核苷酸同源性

（Ａｖｅｒａｇｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｉｄｅｎｔｉｔｙ， ＡＮＩ） ［９］、基因组局部

相似性搜索距离系统发育分析（Ｇｅｎｏｍｅ ｂｌａｓｔ ｄｉｓ⁃
ｔａｎｃｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ， ＧＢＤＰ） ［１０］、最大唯一匹配指数分

析（Ｍａｘｉｍａｌ ｕｎｉｑｕｅ ｍａｔｃｈｅｓ ｉｎｄｅｘ， ＭＵＭｉ） ［１１］。 其

中 ＡＮＩ 被广泛使用和认可，９５％ ～９６％的 ＡＮＩ 值等

同于 ７０％ 的 ＤＤＨ 值，相对应于 ９８． ６５％ 的 １６Ｓ
ｒＲＮＡ 基因同源性，使其成为下一代细菌鉴定金标

准的候选［８］。 本文对《中华人民共和国兽药典》三
部 ２０１５ 年版收载的羊败血性链球菌病疫苗生产检

验用菌种 ＣＶＣＣ ５５３、５５００１ 和 ５５００２［１２］，按现有细

菌分类鉴定方法进行了系统分类鉴定，现将结果报

告如下。
１　 材料与方法

１． １ 　 菌种 　 ＣＶＣＣ ５５３、５５００１ 和 ５５００２ 由中国兽

医药品监察所国家兽医微生物中心提供，为羊败血

性链球菌病疫苗生产检验用菌种。
１． ２　 培养基 　 胰酪大豆胨琼脂培养基（ＴＳＡ）、胰
酪大豆胨液体培养基（ＴＳＢ）购自赛默飞世尔科技

（中国）有限公司，ＢＵＧ 培养基购自 Ｂｉｏｌｏｇ 公司，缓
冲肉汤培养基、马丁肉汤培养基购自北京中海生物

科技有限公司。
１． ３　 试剂　 马血清购自赛默飞世尔科技（中国）有
限公司，无菌脱纤维绵羊血自采，革兰染色试剂盒

购自北京索莱宝科技有限公司，ＰＣＲ 相关试剂购自

宝日医生物技术（北京）有限公司，细菌基因组提取

试剂盒购自天根生化科技（北京）有限公司，链球菌

乳胶分群试剂盒购自丹麦国家血清研究院，Ｃ１ 接

种液和 Ｇｅｎ ＩＩＩ 鉴定板购自 Ｂｉｏｌｏｇ 公司。
１． ４ 　 菌种的培养 　 无菌开启菌种 ＣＶＣＣ ５５３、
５５００１ 和 ５５００２ 冻干安瓿瓶，用 ＴＳＢ 肉汤充分溶解，
接种含 ５％ 马血清的 ＴＳＡ 平板，３７ ℃，５％ ＣＯ２，培
养 ２４ ｈ 后转接含 ５％马血清的 ＴＳＡ 平板，连续纯化

２ 代后接种含 ５％ 马血清的 ＴＳＡ 平板和含 １０％ 无

菌脱纤维绵羊血琼脂平板，３７ ℃，５％ ＣＯ２，培养

１８ ｈ ～ ２４ ｈ 后观察。
１． ５ 　 菌种的革兰染色 　 革兰染色参照说明书

操作。
１． ６　 菌种血清群的鉴定　 用链球菌乳胶分群试剂

盒中亚硝酸提取试剂，参照说明书操作步骤，提取

链球菌群特异性多糖抗原，与分群血清进行反应，
３０ ｓ 内判定结果。
１． ７ 　 菌种 Ｂｉｏｌｏｇ 鉴定 　 取菌种 ＣＶＣＣ ５５３、５５００１
和 ５５００２ 的纯培养物划线接种含 ５％脱纤维绵羊血

的 ＢＵＧ 培养基，３７ ℃，５％ ＣＯ２，培养 ２４ ｈ。 将一次

性棉签用 Ｃ１ 接种液稍微浸湿，然后蘸取单菌落在
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试管内壁接种液液面上方干燥部位，旋转挤压棉

签，尽量使菌落分散，然后上下移动棉签，将分散的

菌落和接种液充分混合，形成均一、无团块的菌悬

液，调整浊度范围在 ９６％ ～９８％ 。 静置片刻后将菌

悬液接种到 Ｇｅｎ ＩＩＩ 鉴定板中，１００ μＬ ／孔，放置在

湿盒中，３７ ℃，５％ ＣＯ２培养，通过 Ｂｉｏｌｏｇ 微生物鉴

定系统 ＭｉｃｒｏＳｔａｔｉｏｎ 中的软件读取 Ｇｅｎ ＩＩＩ 鉴定板上

菌种的表型图谱。
１． ８　 菌种 １６Ｓ ｒＲＮＡ 序列测定和分析　 菌种 ＣＶＣＣ
５５３、５５００１ 和 ５５００２ 的 ＤＮＡ 提取和 １６Ｓ ｒＲＮＡ 的扩

增参照文献［１３］， ＰＣＲ 产物由中美泰和生物技术

（北京）有限公司完成序列测定。 用 Ｂｉｏｅｄｉｔ 软件对

１６Ｓ ｒＲＮＡ 测序结果进行质控和序列拼接，拼接后

的序列提交到 ｈｔｔｐｓ：∥ｗｗｗ． ｅｚｂｉｏｃｌｏｕｄ． ｎｅｔ ／进行比

对，选取相似性高的菌株序列，利用 ＭＥＧＡ － Ｘ 软

件中的 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｗ 方法进行同源性比对，采用邻接

法（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ Ｊｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）获得分支系统发育树，系
统发育树各分支的置信度经重抽样法 １０００ 次重复

检测，ＤＮＡ 序列变异中的转换和颠换赋予相同的

加权值。
１． ９ 　 菌种的全基因组序列测定和分析 　 菌种

ＣＶＣＣ ５５３、５５００１ 和 ５５００２ 全基因组的提取使用细

菌基因组 ＤＮＡ 提取试剂盒，ＤＮＡ 经检测合格后送

上海美吉生物医药科技有限公司测定，在 ｈｔｔｐｓ：∥
ｗｗｗ． ｄｓｍｚ． ｄｅ ／在线计算 ＤＮＡ － ＤＮＡ 的杂交值［４］，
在 ｈｔｔｐｓ：∥ｗｗｗ． ｅｚｂｉｏｃｌｏｕｄ． ｎｅｔ ／在线计算平均核苷

酸同源性［１４］。
２　 结果与分析

２． １　 菌种染色特性及菌体形态　 菌种 ＣＶＣＣ ５５３、
５５００１ 和 ５５００２ 均为革兰阳性球菌，呈单个、成对和

短链排列。
２． ２　 菌种菌落形态及培养特性　 菌种 ＣＶＣＣ ５５３、
５５００１ 和 ５５００２ 在含 １０％ 无菌脱纤维绵羊血平板

上培养 １８ ｈ 形成灰色、半透明、湿润、黏稠菌落，在
含 １０％无菌脱纤维绵羊血平板上培养 ２４ ｈ 后呈 β
溶血。
２． ３　 菌种血清分群结果　 用链球菌兰氏分群试剂

盒提取菌种 ＣＶＣＣ ５５３、５５００１ 和 ５５００２ 的抗原，在

反应卡上与含乳胶颗粒的分群血清进行反应，３０ ｓ
内菌种 ＣＶＣＣ ５５３、５５００１ 和 ５５００２ 只与链球菌兰氏

Ｃ 群血清发生凝集反应，形成蓝色的颗粒状凝集物

（图 １），而与 Ａ、Ｂ、Ｄ、Ｆ、Ｇ 群血清不发生凝集反应，
判定菌种 ＣＶＣＣ ５５３、５５００１ 和 ５５００２ 为兰氏 Ｃ 群。

Ａ：ＣＶＣＣ ５５３，Ｂ：ＣＶＣＣ ５５００１，Ｃ：ＣＶＣＣ ５５００２

图 １　 菌种 ＣＶＣＣ ５５３、５５００１ 和 ５５００２ 兰氏分群结果

Ｆｉｇ １　 Ｔｈｅ Ｌａｎｃｅｆｉｅｌｄ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＣＶＣＣ ５５３， ５５００１ ａｎｄ ５５００２

２． ４　 菌种 Ｂｉｏｌｏｇ 鉴定结果 　 根据对 ７１ 种碳源利

用情况以及对 ２３ 种化学物质敏感性的结果，菌种

ＣＶＣＣ ５５３、５５００１ 和 ５５００２ 经 Ｂｉｏｌｏｇ 鉴定均为马链

球菌反刍亚种。
２． ５ 　 菌种的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 序列分析结果 　 将菌种

ＣＶＣＣ ５５３、５５００１ 和 ５５００２ 的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 序列拼接

后提交到 ｈｔｔｐｓ：∥ｗｗｗ． ｅｚｂｉｏｃｌｏｕｄ． ｎｅｔ ／进行比对，
用 ＭＥＧＡ － Ｘ 软件构建系统发育树，结果菌株

ＣＶＣＣ ５５３、５５００１ 和 ５５００２ 与马链球菌反刍亚种模

式菌株 ＣＥＣＴ ５７７２ 的同源性最高，均为 ９９． ７２％ ，与
马链球菌马亚种模式菌株 ＡＴＣＣ ３３３９８ 和兽疫亚种

模式菌株 ＮＣＴＣ ４６７６ 的同源性分别均为 ９７． ６８％ 、
９７． ７３％ 和 ９７． ７１％ ，在系统发育树中菌株 ＣＶＣＣ
５５３、５５００１ 和 ５５００２ 与马链球菌反刍亚种模式菌株

ＣＥＣＴ ５７７２ 位于同一分支（图 ２）。
２． ６　 菌种的全基因组序列分析结果　 菌种 ＣＶＣＣ

５５３、５５００１ 和 ５５００２ 扫 描 图 序 列 大 小 分 别 为

２１２４５７７ ｂｐ、２１８６１７３ ｂｐ、２１７８２６２ ｂｐ，Ｇ ＋ Ｃ ｍｏｌ％分

别为 ４１． ０、４１． １、４１． ０。 将菌种 ＣＶＣＣ ５５３、５５００１ 和

５５００２ 扫描图序列提交到 ｈｔｔｐｓ：∥ｗｗｗ． ｄｓｍｚ． ｄｅ ／进

行全基因组序列分析［６］，结果显示菌种 ＣＶＣＣ ５５３、

５５００１ 和 ５５００２ 均与马链球菌反刍亚种模式菌株

ＣＣＵＧ ４７５２０ 的 ＤＮＡ － ＤＮＡ 的杂交值最高，分别为

８０． ５％ 、８０． ２％ 、８０． ５％ （表 １）。 将菌种 ＣＶＣＣ ５５３、
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图 ２　 马链球菌 ＣＶＣＣ ５５３、５５００１ 和 ５５００２ 基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 序列构建的系统发育树

Ｆｉｇ ２　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ １６Ｓ ｒＲＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｅｑｕｉ ＣＶＣＣ ５５３，５５００１ ａｎｄ ５５００２

５５００１ 和 ５５００２ 扫描图序列提交到 ｈｔｔｐｓ：∥ｗｗｗ．

ｅｚｂｉｏｃｌｏｕｄ． ｎｅｔ ／计算平均核苷酸同源性［７］，菌种

ＣＶＣＣ ５５３、５５００１ 和 ５５００２ 与马链球菌反刍亚种模

式菌株 ＣＥＣＴ ５７７２、兽疫亚种模式菌株 ＮＣＴＣ ４６７６

和马亚种模式菌株 ＡＴＣＣ ３３３９８ 的 ＡＮＩ 值分别为

９７． ７３％、 ９５． ４２％、 ９６． ２２％， ９７． ６４％、 ９５． ５１％、

９６． １１％，９７． ７７％、９５． ４７％、９６． ０４％。

３　 讨论与结论

马链球菌目前分为 ３ 个亚种，分别为马亚种、

兽疫亚种和反刍亚种［１５ － １６］。 其中马亚种只引起

马、骡、驴的马腺疫［１６ － １７］；兽疫亚种可致多种动物

疫病，包括马的败血症和子宫炎、牛的乳腺炎和子

宫炎、猪的败血症和关节炎、羔羊和幼犬败血症和

肺炎等［１７］；反刍亚种可引起绵羊和山羊的乳腺炎，

２００４ 年由 Ｆｅｒｎáｎｄｅｚ 等依据表型和基因型首先报

道了该亚种［１５］。 我国兽药典中收载的羊败血性链

球菌病疫苗是 １９７３ 年青海兽医生物药品厂研制，

生产检验用菌种为马链球菌 ＣＶＣＣ ５５３、５５００１ 和

５５００２。 通过查阅现存档案，菌种 ＣＶＣＣ ５５３、５５００１

和 ５５００２ 最早的鉴定报告中采用形态和生化特性、

培养特性及血清学特性来确定其分类地位，其中

表 １　 菌种 ＣＶＣＣ ５５３、５５００１ 和 ５５００２ ＤＮＡ －ＤＮＡ 杂交值

Ｔａｂ １　 ＤＮＡ －ＤＮＡ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ＣＶＣＣ ５５３、

５５００１ ａｎｄ ５５００２

本文研究
菌种

ＤＳＭＺ 数据库菌株
ＤＮＡ⁃ＤＮＡ
杂交值

ＣＶＣＣ ５５３

Ｓ． ｅｑｕｉ ｓｕｂｓｐ． ｒｕｍｉｎａｔｏｒｕｍ ＣＣＵＧ ４７５２０ ８０． ５

Ｓ． ｅｑｕｉ ｓｕｂｓｐ． ｚｏｏｅｐｉｄｅｍｉｃｕｓ ＮＣＴＣ ７０２３ ７１． ７

Ｓ． ｅｑｕｉ ｓｕｂｓｐ． ｚｏｏｅｐｉｄｅｍｉｃｕｓ ＮＣＴＣ ４６７６ ６６． ８

Ｓ． ｅｑｕｉ ｓｕｂｓｐ． ｅｑｕｉ ＤＳＭ ２０５６１ ６３． ３

Ｓ． ｅｑｕｉ ｓｕｂｓｐ． ｅｑｕｉ ＡＴＣＣ ３３３９８ ６３． ３

Ｓ． ｐｏｒｃｉｎｕｓ ＮＣＴＣ １０９９９ ２６． ３

ＣＶＣＣ ５５００１

Ｓ． ｅｑｕｉ ｓｕｂｓｐ． ｒｕｍｉｎａｔｏｒｕｍ ＣＣＵＧ ４７５２０ ８０． ２

Ｓ． ｅｑｕｉ ｓｕｂｓｐ． ｚｏｏｅｐｉｄｅｍｉｃｕｓ ＮＣＴＣ ７０２３ ７１． ６

Ｓ． ｅｑｕｉ ｓｕｂｓｐ． ｚｏｏｅｐｉｄｅｍｉｃｕｓ ＮＣＴＣ ４６７６ ６６． ７

Ｓ． ｅｑｕｉ ｓｕｂｓｐ． ｅｑｕｉ ＤＳＭ ２０５６１ ６３． １

Ｓ． ｅｑｕｉ ｓｕｂｓｐ． ｅｑｕｉ ＡＴＣＣ ３３３９８ ６３． １

Ｓ． ｐｏｒｃｉｎｕｓ ＮＣＴＣ １０９９９ ２６． ３

ＣＶＣＣ ５５００２

Ｓ． ｅｑｕｉ ｓｕｂｓｐ． ｒｕｍｉｎａｔｏｒｕｍ ＣＣＵＧ ４７５２０ ８０． ５

Ｓ． ｅｑｕｉ ｓｕｂｓｐ． ｚｏｏｅｐｉｄｅｍｉｃｕｓ ＮＣＴＣ ７０２３ ７１． ７

Ｓ． ｅｑｕｉ ｓｕｂｓｐ． ｚｏｏｅｐｉｄｅｍｉｃｕｓ ＮＣＴＣ ４６７６ ６６． ７

Ｓ． ｅｑｕｉ ｓｕｂｓｐ． ｅｑｕｉ ＤＳＭ ２０５６１ ６３． ２

Ｓ． ｅｑｕｉ ｓｕｂｓｐ． ｅｑｕｉ ＡＴＣＣ ３３３９８ ６３． １

Ｓ． ｐｏｒｃｉｎｕｓ ＮＣＴＣ １０９９９ ２６． ５
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生化反应采用的是糖发酵管，包括葡萄糖、蔗糖、果
糖、乳糖、半乳糖、麦芽糖、山梨醇阳性，纤维二糖、
甘露醇、棉子糖、鼠李糖、松三糖、水杨素、菊糖、树
胶醛糖、木糖、七叶苷阴性。 根据细菌鉴定的要求，
仅依据以上鉴定项目不能在种水平上得出菌种

ＣＶＣＣ ５５３、５５００１ 和 ５５００２ 是马链球兽疫亚种的

结论。
基于以上菌种鉴定过程中存在的问题，本文采

用染色特性及菌体形态、菌落形态及培养特性、血
清分群、Ｂｉｏｌｏｇ 鉴定、１６Ｓ ｒＲＮＡ 序列分析和全基因

组序列分析对羊败血性链球菌病疫苗生产检验用

菌种 ＣＶＣＣ ５５３、５５００１ 和 ５５００２ 进行了系统分类鉴

定，结果表明菌种的形态和培养特性与《中华人民

共和国兽用生物制品规程》二○○○年版中的规定

一致，但 Ｂｉｏｌｏｇ 给出的结果均为马链球菌反刍亚

种，１６Ｓ ｒＲＮＡ 序列与马链球菌反刍亚种模式菌株

ＣＥＣＴ ５７７２ 同源性最高且处于系统发育树的同一

分支，基于全基因组序列的 ＤＮＡ － ＤＮＡ 的杂交值

与马链球菌反刍亚种模式菌株 ＣＣＵＧ ４７５２０ 最高，
分别为 ８０． ５％ 、８０． ２％ 、８０． ５％ ，均大于 ７０％ 。 以

上结果都表明羊败血性链球菌病疫苗生产检验用

菌种 ＣＶＣＣ ５５３、５５００１ 和 ５５００２ 为马链球菌反刍亚

种，而不是原命名的马链球菌兽疫亚种。 在以上鉴

定的基础上，对中国兽医药品监察所国家兽医微生

物中心保藏的分离自青海、甘肃患败血症绵羊心血

的４ 株马链球菌 ＣＶＣＣ ５４９、５５０、５５１、５５２ 进行了系统

分类鉴定，结果表明均为马链球菌反刍亚种。
本研究从表型水平和基因型水平对羊败血性

链球菌病疫苗生产检验用菌种 ＣＶＣＣ ５５３、５５００１ 和

５５００２ 进行了系统分类鉴定，结果为《中华人民共

和国兽药典》的修订提供了技术支持，同时也明确

了马链球菌反刍亚种可引起羊败血性链球菌病。
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