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Abstract 
It is a prerequisite for clarifying etiological factors and preventing and controlling bovine mastitis 
effectively to explore diversity of pathogenic microbiomes in mastitis-affected cow milk from dif-
ferent regions. The number of populations/taxonomic groups and diversity of the pathogenic mi-
crobimes, gained by traditional culture and conventional identification methods, were statistically 
analyzed using Excel software. The results showed that S-values for populations/taxonomic 
groups of the pathogenic microbimes from Beijing, Shenyang, Shihezi, Weinan, Xuzhou, Shanghai 
were 9, 4, 12, 5, 7, 14, respectively. Among total 21 populations/taxonomic groups, 3 ones shared 
by six regions, 10 ones shared by two-five regions. The rest 8 populations/taxonomic groups were 
endemism. 1, 3, 1, 3 ones was/were unique to Beijing, Shihezi, Xuzhou, Shanghai, respectively. The 
diversity of pathogenic microbiomes from different regions differed greatly, associated with the 
number of populations/groups (i.e. S-values). With the increase of S-values for populations/ 
taxonomic groups, Shannon-Wiener richness index (0.29 - 0.75) and Simpson dominance index 
(0.65 - 0.91) showed the reverse and same trend, respectively, while Pielou evenness index (1.10 - 
1.50) had no significant regularity. The regional differences in diversity of pathogenic microbimes 
of bovine mastitis were caused by many possible factors. It is suggested that the influence of cli-
mate and seasonal variations, herd and individual differences, different management regimes (e.g. 
housing and hygienic measures) on the diversity of pathogenic microbimes should be in-depth 
study at the unified research scale in future. 

 

 

*通讯作者。 

http://www.hanspub.org/journal/amb
http://dx.doi.org/10.12677/amb.2015.41003
http://www.hanspub.org
mailto:xnng@163.com
mailto:hot-yjl@163.com
http://creativecommons.org/licenses/by/4.0/


我国不同地区奶牛乳房炎病原菌群落多样性特征 
 

 
12 

Keywords 
Different Regions, Bovine Mastitis, Pathogenic Microbimes, Diversity 

 
 

我国不同地区奶牛乳房炎病原菌群落 
多样性特征 

唐·希尼尼根1,2，于景丽3,4,5,6*，赵吉3,5,6 
1内蒙古农业大学兽医学院，内蒙古 呼和浩特 
2农业部动物疾病临床诊疗技术重点实验室，内蒙古 呼和浩特 
3内蒙古大学环境与资源学院，内蒙古 呼和浩特 
4内蒙古大学生命科学学院，内蒙古 呼和浩特 
5内蒙古自治区环境污染控制与废物资源化重点实验室，内蒙古 呼和浩特 
6中美生态、能源及可持续性科学内蒙古研究中心，内蒙古 呼和浩特 
Email: xnng@163.com, *hot-yjl@163.com 
 
收稿日期：2015年2月24日；录用日期：2015年3月7日；发布日期：2015年3月10日 

 
 

 
摘  要 

探究不同地区奶源病原菌群落多样性特征是搞清发病诱因和有效防控奶牛乳房炎的前提条件。利用Excel
统计分析传统培养和常规鉴定获得的病原菌群落种群/类群数及其多样性。结果显示：北京、沈阳、石河

子、渭南、徐州、上海病原菌群落种群/类群数S值为9、4、12、5、7、14。总计21个种群/类群中，3
个为六地区共享、10个为二至五个地区共享、8个为某个地区独有。8个独有群中北京、石河子、徐州、

上海分别占1、3、1、3个。不同地区病原菌群落多样性指数差异大，与种群/类群数S值有关。

Shannon-Wiener丰富度指数(0.29~0.75)和Simpson优势度指数(0.65~0.91)随着S值变化分别有相反和

相同的变化趋势，Pielou均匀度指数(1.10~1.50)随S值变化无明显规律。不同地区奶牛乳房炎病原菌群

落多样性影响因素可能是多重的。建议统一研究尺度，搞清驱动奶牛乳房炎病原菌群落多样性的关键因

素(气候与季节、畜群与个体、圈舍条件与卫生措施)。 
 
关键词 

不同地区，奶牛乳房炎，病原菌群，多样性 

 
 

1. 引言 

奶牛乳房炎(bovine mastitis)全球盛行诱因复杂。目前全世界约有 2.31 亿头奶牛[1]，每年因乳房炎造

成的损失高达 350 亿美元[2]。奶牛乳房炎是病原菌感染等多因素共同作用的结果(图 1)。为此，奶牛乳房

炎病原菌的分离鉴定成为众多领域竞相研究的热点问题[1] [3]-[8]。目前已分离鉴定的病原菌约 150 多种

[1] [3] [4]，包括细菌、藻类、酵母菌、真菌、支原体和病毒等[1] [3]-[8]。我国积累了大量奶牛乳房炎病

原菌分离鉴定的资料[1] [3]-[7]，但缺乏疾病流行和预防相关的病原菌多样性等背景资料。 
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生物多样性本质是一种具有多重价值且高度综合的资源形式(图 2)，是人类赖以生存的基础。自地球

形成至今，地球上共出现约 1 亿几千万种的生物，包括 37 万种植物、150 万种动物和 1.5 亿以上种微生

物。早在几个世纪前生态学家们开始对地球上动植物等宏生物多样性进行研究，并积累了大量关于不同

时空尺度上生物多样性与生态系统功能等资料[9]，大大丰富了生态学理论基础。相比而言，微生物多样

性时空分布动态及对机体健康的响应研究相对滞后，尽管微生物在全球生物地球化学循环和人类健康中

发挥重要作用。研究表明，奶牛乳房炎病原菌因时间、空间、畜间和牛体健康程度差异而有所不同[1] [3]-[7]。
为此，本文基于我国不同地区近三年报道的文献资料[1] [3]-[7]，解析不同地区奶牛乳房炎病原菌群落的

多样性特征，以期为今后奶牛乳房炎的流行病学调查重点和早期防控提供研究思路和导向。 
 

 
Figure 1. The incidence of cow mastitis associated with etio-
logical factors 
图 1. 奶牛乳房炎关联的发病因素 

 

 
Figure 2. The types of biodiversity 
图 2. 生物多样性的类型 
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2. 材料与方法 

2.1. 微生物群落多样性的涵义及病原菌的来源 

通常生物多样性包括基因多样性、物种→种群→群落多样性和生态系统多样性等层次。由于微生物

数目庞大且种类复杂，微生物群落(Microbime)并非宏观生态学中种群(Population)的有规律组合，而是门

(Phylum)、纲(Class)、目(Order)、科(Family)、属(Genus)、种(Species)等分类尺度上不同类群(Group)有独

特运动规律的有机组合。为此本文所选奶牛乳房炎病原菌群落基本为种属水平上种群/类群的组合或没有

明确种属类别的霉菌群及其他群。选择不同地区的奶牛乳房炎病原菌作为研究材料(表 1)，这些病原菌都

通过传统分离培养和常规的形态学及生理生化鉴定方法获得。 

2.2. 病原菌的分离培养及常规鉴定方法 

2.2.1. 病原菌的分离培养及形态学鉴定 
将无菌采集的乳样充分摇匀，分别划线接种于普通营养琼脂、伊红美蓝琼脂、鲜血琼脂、SS 琼脂和

麦康凯琼脂等培养基[1] [3]-[7]，标记好后置 37℃恒温箱培养 24~48 h，观察病原菌的生长情况及其菌落

特征。挑取不同形态的菌落进行纯培养后，涂片染色镜检。根据菌体形态和染色特性，初步判定病原菌

类别[1] [3]-[7]。 

2.2.2. 病原菌的生理生化鉴定 
将上述初步鉴定的球菌、链球菌或杆菌等分离株进行血浆凝固酶、过氧化氢酶、三糖铁、甘露醇发

酵、O/F 鉴定试验(葡萄球菌) [1] [3]-[7]；溶血及美蓝牛乳试验，甘露醇、山梨醇、血清菊糖发酵试验，

七叶苷、马栗苷、马尿酸盐的利用试验、CAMP 试验(链球菌) [1] [3]-[7]；尿素酶及过氧化氢酶试验、糖

类发酵试验、枸橼酸盐利用试验、明胶液化试验(肠杆菌) [1] [3]-[7]。根据试验结果判定病原菌种类：① 圆
形、金黄色/灰白色/柠檬色菌落，且接触酶、凝固酶和甘露醇发酵试验阳性的细菌鉴定为金黄色葡萄球菌

[6]。② 镜检形态符合链球菌特性，且接触酶试验阴性的细菌鉴定为链球菌属，若细菌 CAMP 试验阳性，

不水解七叶苷和马尿酸钠则为无乳链球菌；若细菌 CAMP 试验阴性，不水解七叶苷和马尿酸钠则为停乳

链球菌；若细菌 CAMP 试验阴性，水解七叶苷和马尿酸钠则为乳房链球菌[6]。③ G-杆菌氧化酶试验阴

性，麦康凯琼脂培养基上形成红色菌落，伊红美蓝琼脂培养基上形成紫黑色带金属光泽菌落，在三糖铁

琼脂培养产酸或产气，不分解尿素，V-P 试验阴性的细菌即鉴定为大肠杆菌[6]。 

2.3. 统计方法及分析指标 

用 Excel2007 软件对有明确种属或没有明确种属的病原菌种群/类群进行统计分析。计算不同地区奶

牛乳房炎病原菌群落组成及其相对丰度(检出率)，并进行基本图形绘制。计算各地区病原菌群落多样性指

数。计算方法：(1) Shannon-Wiener 丰富度指数 lni iH P P′ = −∑ ，(2) Simpson 优势度指数 ( )21 iD P= −∑ ，

(3) Pielou 均匀度指数 ( )ln lni iJp P P S= − ∑ 式中：S—所在病原菌群落所有病原菌种群/类群数目；N—所

在病原菌群落所有种群/类群中个体数之和；Ni—所在群落具体种群/类群 i 的个体数； i iP N N= 。 

3. 结果与讨论 

3.1. 我国不同地区奶牛乳房炎病原菌群落种群/类群组成 

北京、沈阳、石河子、渭南、徐州、上海等地区分离的奶源性奶牛乳房炎病原菌群落种群/类群数(S
值)分别为 9、4、12、5、7、14 个，总计 21 个种群/类群(图 3)。其中，6 个地区共享种群有 3 个(图 4)，
属于相对丰度较高的优势种群，包括 5.8%~37.5%的金黄色葡萄球菌(Staphylococcus aureus)、12.2%~19.1% 
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Table 1. The basic information about pathogenic microbiome of mastitis-affected cow milk 
表 1. 奶牛乳房炎奶源病原菌基本信息 

 
地区 
名称 

牛场个数/
养殖户数 

泌乳期 
奶牛头数 

临床 
症状 

阳性乳 
样数量 

传统培养 
常规鉴定 

分离菌株 
数量 

种群/类群 
数目 

霉菌群/ 
其他群 

报道 
年份 

1 北京 7 个 1560 头 隐性 343 份 是 87 株 8 个种群 1 个 2012 [3] 

2 沈阳 6 个 X*头 临床 289 份 是 354 株 3 个种群 1 个 2014 [5] 

3 石河子 2 个 122 头 隐性 84 份 是 69 株 9 种 + 3 属 0 个 2014 [1] 

4 渭南 X*户 X*头 临床或隐性 39 份 是 48 株 5 个种群 0 个 2013 [6] 

5 徐州 30 户 320 头 临床或隐性 78 份 是 74 株 6 种 + 1 属 0 个 2014 [4] 

6 上海 X*个 X*头 隐性 75 份 是 97 株 9 种 + 3 属 2 个 2013 [7] 

X*：文献中未提及数据信息；X*：the data information is not mentioned in the literature。 
 

 
Figure 3. The compositions of pathogenic microbimes isolated from mastitis-affected cow milk in different regions of China 
图 3. 我国不同地区奶牛乳房炎病原菌群落组成 
 

 
Figure 4. The compositions of pathogenic microbimes isolated from mastitis-affected cow milk in different regions of China 
图 4. 我国不同地区奶牛乳房炎病原菌群落组成 
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无乳链球菌(Streptococcus agalactiae)和 4.2%~29.2%大肠杆菌(Escherichia coli)。总计 8 个种群/类群为某个

地区特有，其中北京、石河子、徐州、上海分别占有 1、3、1、3 个种群/类群(图 4)，相对丰度较低。其

中，北京特有 1.1%的粪链球菌(Streptococcus faecalis)，石河子特有 16%的枯草杆菌(Bacillus subtilis)、2.9%
的沙雷菌(Shewanella oneidensis)和 4.3%的四联球菌(Micrococcus tetragenus)，徐州特有 2.2%的沙门氏菌

(Salmonella spp.)，上海特有 4.1%的牛链球菌(Streptococcus bovis)、3.1%的牛棒状杆菌(Corynebacterium 
bovis)和 4.1%的变形杆菌(Proteusbacillus vulgaris)。另外 10 个种群/类群为 2~5 个地区共享，芽孢杆菌

(2.9%~3.1%)、克雷伯氏菌(2.9%~8.2%)和酵母菌(2.1%~2.9%)相对罕见均为 2 地区所共有；葡萄球菌属和

链球菌属中的种群相对丰富(图 3)。值得说明的是，沈阳报道的“其他”微生物实为乳房链球菌、肺炎克

雷伯菌、化脓链球菌等 16 类病原菌[8]在内的混合菌，因文献中没有逐一计算每类病原菌的相对丰度，视

为其他菌群(Others)。 
尽管文献报道的奶牛乳房炎病原菌多达 150 余种[1] [3] [4]，但本研究所选六个地区奶源性奶牛乳房

炎病原菌共 21 个种群/类群(图 3)，包括明确到“种”名的葡萄球菌、链球菌和大肠杆菌等共 15 个种群；

明确到“属”名的芽孢杆菌(Bacillus spp.)、克雷伯氏细菌(Klebsiella spp.)、沙门氏菌(Salmonella spp.)3 个

细菌属和酵母菌(Saccharomycetes spp.)1 个真菌属共 4 个类群；文献报道的 1 个霉菌类群和 1 个其他微生

物类群并非分类学名称，因无详细说明，推测霉菌可能是一个属或多个属的混合性真菌；其他微生物文

献中没做说明[1] [3] [7]。病原菌种属名称划分模糊大大限制了对病原菌物种多样性的认识，因此明确划

分病原菌种属是将来科学认识其物种多样性的前提条件。 
引起不同地区病原菌种群/类群数不同的原因可能是多方面的。Deb 等[10]对大量资料分析指出不同

地区间奶牛乳房炎病原菌种群/类群差异和区域间气候差异有关；张雪梅等[11]以新疆乌鲁木齐市的新疆

褐牛、荷斯坦牛奶样为研究对象，发现 2 个品种牛感染病原菌种类稍有差别且新疆褐牛感染葡萄球菌的

机率明显高于荷斯坦牛，荷斯坦牛比新疆褐牛更容易患乳房炎，这说明奶牛品种差异对病原菌种群/类群

数有影响；曹立亭等[12]通过体外观察奶牛乳房炎主要病原菌在牛奶中的分布情况，发现上层病原菌菌落

数显著高于中、下层(p < 0.001)，病原菌经乳头管侵入后可随牛奶中的脂肪滴上浮侵入到乳腺的深层组织，

证实了病原菌在乳腺不同部位间的移位现象；邓海平等[13]研究发现无乳链球菌与金黄色葡萄球菌等传染

性病原菌则通过挤奶过程接触传播，而表皮葡萄球菌、乳房链球菌、绿脓杆菌、大肠杆菌、停乳链球菌

等环境性致病菌则主要通过牛体、泥土、粪便等介质传播，证实了病原菌种群/类群由体外环境向体内乳

腺的空间移位现象。因此，病原菌在机体不同部位间和体外体内环境间的移位现象是造成奶牛乳房炎的

关键因素。 
迄今尚无直接的资料证实奶牛乳房炎病原菌种群/类群差异和饲料类型密切相关，但细菌移位和基因

水平转移现象的普遍存在以及饲料类型对牛粪菌群结构影响的间接证据很多。例如，Shanks 等[14]研究

证实牛粪细菌群落组成和饲料中淀粉浓度显著相关，Kim 等[15]研究证实不同日粮影响奶牛粪便细菌多样

性。因此，细菌移位(Bacterial Translocation, BT)和基因水平转移(Horizontal Gene Transfer, HGT)的存在以

及植物源饲料对牛粪菌群结构的关联性为解释牛粪菌群变化和奶牛乳房炎病原菌种群/类群关联性提供

了间接依据。 
综上所述，区域间差异、畜群及奶牛物种品系差异、植物源饲料及药物差异可能直接或间接影响不

同地区奶牛乳房炎病原菌种群/类群数，本研究所选六地区虽未提及上述因素对病原菌种群/类群数的影响，

但不排除上述因素的相关性。另外，微生物对实验条件变化非常敏感，本研究所选六地区奶牛乳房炎奶

源性病原菌的采样规模、采样方法、培养和分离鉴定方法有细微区别[1] [3] [7]，可能对不同地区病原菌

种群/类群数有影响。因此，研究时空尺度和技术分析手段等不统一问题也可能是造成不同地区奶牛乳房

炎病原种群/类群数量差异的重要方面。 
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3.2. 我国不同地区奶牛乳房炎致病菌的多样性特征 

由图 5可知，我国不同地区奶牛乳房炎病原菌多样性不同。Shannon-Wiener丰富度多样性指数在 0.29~ 
0.75 之间，Simpson 优势度指数在 0.65~0.91 之间，Pielou 均匀度指数在 1.10~1.50 之间。其中，沈阳地区

奶牛乳房炎病原菌的丰富度指数和均匀度指数最高，优势度指数最低；相反上海地区奶牛乳房炎病原菌

的丰富度指数和均匀度指数最低，优势度指数最高。群落多样性本质是物种多样性，本研究发现不同地

区奶牛乳房炎优势病原菌种群/类群数及具体种群/类群中个体数量(相对丰度)对多样性指数有重要影响。

沈阳地区奶牛乳房炎病原菌群落虽然只有 3 个种群和 1 个混合菌组成的其他菌群，但混合菌群的累积相

对丰度高达 52.7%，因此对多样性指数贡献最大。渭南地区 5 个病原菌种群中仅金黄色葡萄球菌

(Staphylococcus aureus)相对丰度占 37.5%、大肠杆菌(Escherichia coli)相对丰度占 29.2%，两种优势菌对

多样性指数贡献均较大，因此渭南地区 Shannon-Wiener 丰富度指数和 Pielou 均匀度指数均较高，位居所

选六地区第二位。 

3.2.1. Shannon-Wiener 丰富度指数的地区分布特征 
Shannon-Wiener 丰富度指数排序为沈阳 0.75 > 渭南 0.55 > 徐州 > 北京 0.37 > 石河子 0.35 > 上海

0.29。本研究发现 Shannon-Wiener 丰富度指数变化趋势恰好和种群或类群数量(S 值)相反，即种群或类群

数目 S 值越大(沈阳 4 < 渭南 5 < 徐州 7 < 北京 9 < 石河子 12 < 上海 14，丰富度指数越低。因此，六个

地区奶牛乳房炎病原菌种群或类群数目是驱动 Shannon-Wiener 丰富度指数高低的重要因素。 

3.2.2. Simpson 优势度指数的地区分布特征 
Simpson 优势度指数排序为沈阳 0.65 < 渭南 0.73 < 徐州< 北京 0.85 < 石河子 0.86 < 上海 0.91。本

研究发现 Simpson 优势度指数变化趋势和种群或类群数 S 值的变化趋势相同，与 Shannon-Wiener 丰富度

指数变化趋势相反。即种群或类群数量 S 值越大(沈阳 4 < 渭南 5 < 徐州 7 < 北京 9 < 石河子 12 < 上海 
 

 
Figure 5. The diversity indices of pathogenic microbimes isolated from mastitis-affected cow milk in dif-
ferent regions of China 
图 5. 我国不同地区奶牛乳房炎病原菌的多样性指标 
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14，优势度指数越高；而丰富度指数越高则优势度度指数越低。因此，六个地区奶牛乳房炎病原菌种群

或类群数目同样是驱动 Simpson 优势度指数变化的关键因素。 

3.2.3. Pielou 均匀度指数的地区分布特征 
Pielou 均匀度指数排序为沈阳 1.50 > 渭南 1.28 > 石河子 1.25 > 徐州 1.24 > 北京 1.17 > 上海 1.10。

本研究发现影响 Pielou 均匀度指数高低的因素相对复杂，不仅和种群或类群数量有关，还和具体种群或

类群间相对丰度差异大小有关。大体上，种群或类群数量越少、具体种群或类群间相对丰度差异越大均

匀度指数越高。 
病原菌在特定体内外环境下感染乳房是奶牛乳房炎发病的重要原因，因此特定的体内外环境因素对

病原菌群落多样性的影响不容忽视(图 1)。本研究所选六地区虽未具体研究时间、空间、牛群及个体间变

异对病原菌多样性的影响，但不排除不同纬度或经度地区气候及季节变化对病原菌群多样性的影响[1] 
[16] [17]。另外，现代集约化养殖中圈舍及卫生条件等可能是影响病原菌群多样性的重要因素[1] [3] [5] [6] 
[17]-[20]。 

Olde 等[21]研究病原菌发现乳房链球菌及大肠杆菌引起的临床乳腺炎分别和牧场及圈舍条件有关，

且优势病原菌受季节差异影响大。Justice-Allen 等[22]认为适宜温度和降雨是促进再生砂垫层支原体诱发

奶牛乳房炎的重要环境条件。Gordon 等[23]研究发现圈舍内外环境和管理措施差异均对临床型乳房炎发

病率有重要影响。Abera 等[24]和 Lakew 等[25]证实环境卫生条件、泌乳阶段及奶牛健康状况是诱发病原

菌侵染乳房的重要因素，Roesler 等[26]发现动物自身差异是影响奶牛乳房炎病原菌空间变化的重要因素。 

4. 结论 

生物群落多样性本质是物种多样性，本研究发现不同地区奶牛乳房炎病原菌群落多样性和种群/类群

数及其相对丰度密切相关。不同地区间奶牛乳房炎病原菌群落多样性存在差异，可能与区域气候差异、

地理位置、季节更替、畜群及个体差异、不同的管理措施和卫生条件有关，也可能和研究过程中检测或

分析方法不同有关。建议统一研究尺度排除人为冗余因素干扰，客观准确寻找驱动奶牛乳房炎病原菌群

落多样性的关键因素。 
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