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Abstract 
[Objective] In order to prevent and control effectively bovine mastitis, it is important to clarify 
distribution characteristics of pathogenic microbiome in mastitis-affected cow milk from different 
regions. [Methods] Based on traditional culture and universal identifications, the communities 
composition of the pathogenic bacteria and fungi was statistically analyzed using Excel work-
sheets. Furthermore, two-dimensional hierarchical clustering method based on heat map visuali-
zation of R language was used to analyze differences among pathogenic populations at species lev-
el and communities from different regions. [Results] There were a total of 30 pathogenic species 
with known detection rates in all mastitis-affected milk samples from 7 geographical regions, in-
cluding 18 Provinces/Autonomous regions/Municipalities (PAMs) of China. The communities 
composition of different pathogenic microbiomes at regional scale differed greatly. Among them, 
Staphylococcus aureus, Streptococcus agalactiae, Escherichia coli, Streptococcus dysgalactiae and 
Streptococcus uberis were dominated in 9 PAMs, i.e., Gansu and so on, 3 PAMs, i.e., Guangdong and 
so on, Liaoning and Shanghai, Jiangsu and Hubei, Xinjiang and Guangxi, whose detection rates 
were 19.6% - 61.5%, 23.5% - 29.0%, 14.4% - 19.7%, 27.1% - 33.3%, 15.4% - 20.3%, respectively. 
Due to the significant differences of detection rates across pathogenic populations or microbiomes, 
Staphylococcus aureus and Shenyang accounted for the highest share of populations and micro-
biomes, respectively. [Conclusions] The detection rates of pathogenic community compositions 
causing bovine mastitis differed largely from 18 PAMs of China, associated with complicated caus-
es. The results suggest that bovine mastitis pathogenic microbiome should be associated with the 
regional climate factors, herd-level and cow-level factors, different housing and hygienic measures 
using the community ecology principles and methods in future. 
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摘  要 

【目的】探明不同地区奶源病原菌群落的分布特征对奶牛乳房炎的有效防控至关重要。【方法】用Excel统计

分析传统分离鉴定的病原菌群落组成，基于R语言二维等级聚类法比较病原菌种群间及不同地区群落间差异性。

【结果】源于我国7个地理分区的18个省市区共获得30个已知种属及其检出率的类群。不同地区奶牛乳房炎

病原菌群落组成差异大。其中，金黄色葡萄球菌、无乳链球菌、大肠杆菌、停乳链球菌和乳房链球菌分别是

甘肃等9省市、广东等3省区、辽宁和上海、江苏和湖北、新疆和广西的最优势种群，检出率分别为19.6%~61.5%、

23.5%~29.0%、14.4%~19.7%、27.1%~33.3%、15.4%~20.3%。种群间检出率差异最大的金黄色葡萄球

菌独占最大分支，群落间辽宁沈阳独占最大分支。【结论】不同地区奶牛乳房炎病原菌群落组成迥异，影响

因素复杂。建议结合区域气候及畜间差异、圈舍及卫生措施等因素进行乳房炎病原菌群落生态学研究。 
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1. 引言 

奶牛乳房炎是世界范围内奶牛生产中最常见、危害最大的一种疾病[1]-[19]，在奶牛疾病中位居首位[20]，
给奶牛业造成了巨大的损失。乳房炎是由病原菌侵入乳腺而引起的一种炎症反应[21]。目前国内已积累了大

量关于奶牛乳房炎病原菌分离培养及鉴定等研究资料[1]-[18]，但存在病原菌种属划分模糊、研究时空尺度和

技术分析手段等不统一问题，缺乏病原菌时空分布及畜间和菌群间动态变化等疾病流行和预防相关的环境背

景资料。集约化和规模化养殖推广后，奶牛乳房炎发病率呈直线上升趋势[22]。为此，本文基于我国 7 个地

理分区中代表性的 18 个省市区 1998~2014 年报道的文献资料[1]-[18]，从群落生态学角度比较不同地区奶牛

乳房炎病原菌群落的分布特征，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。 

2. 研究对象与方法 

2.1. 研究对象 

中国不同地区可培养的奶牛乳房炎病原菌。 
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2.2. 研究方法 

基于中文期刊数据库的文献计量学方法，通过“百度学术”搜索 1998~2014 年关键词“奶牛乳房炎”

和“病原菌”，共获得 1270 篇文献。继续搜索筛选出具有“XX 区域”标识的文章标题以及全文中具有

“菌株”及其“检出率”的数据信息，共筛选出关于 18 个省市区的文献资料 18 篇[1]-[18]。最后，将 18
个省市区奶牛乳房病原菌相关资料依据我国行政区划进行归类，共得到 7 个地理分区。 

将上述文献报道的中国 7 个地理分区 18 个省市区几十个规模化养牛场或养殖户作为研究区域，基于

传统分离培养法[1]-[18]及形态学和生理生化鉴定[1]-[18]获得的奶牛乳房炎病原菌为研究对象(表 1)。对 
 
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 

 中国 7 大 
地理分区 

代表性 
省市区 采样规模及样本量说明 临床 

症状 分离菌(株) 种群(个) 其他群(个) 报道年份 

1 华北地区 1.1 北京 
某地 

7 个奶牛场-1560 头 
泌乳奶牛-343 份阳性乳样 隐性 87 8 1 2012 [1]  

2 华北地区 1.2 河北 
衡水 

x 个奶牛场-x 头 
泌乳奶牛-20 份阳性乳样 临床型 162 9 0 2009 [2]  

3 华北地区 1.3 内蒙古 
呼和浩特 

x 个奶牛场-x 头 
泌乳奶牛-100 份阳性乳样 

临床型 
或隐性 

124 8 0 2008 [3]  

4 西北地区 2.1 甘肃 
兰州 

3 个奶牛场-x 头 
泌乳奶牛-12 份阳性乳样 临床型 26 5 0 2007 [4]  

5 西北地区 2.2 陕西 
渭南 

奶牛场和散养户-x 头 
泌乳奶牛-39 份阳性乳样 

临床型 
或隐性 

48 5 0 2013 [5]  

6 西北地区 2.3 新疆 
石河子 

2 个奶牛场-122 头 
泌乳奶牛-84 份阳性乳样 隐性 69 11 1 2014 [6]  

7 东北地区 3.1 辽宁 
沈阳 

6 个奶牛场-x 头 
泌乳奶牛-289 份阳性乳样 临床型 354 3 1 2014 [7]  

8 东北地区 3.2 黑龙江 
哈尔滨 

3 个奶牛场-477 头 
泌乳奶牛-1 092 份阳性乳样 隐性 541 8 1 2011 [8]  

9 华中地区 4.1 湖北 
武汉 

9 个奶牛场-200 头 
泌乳奶牛-23 份阳性乳样 

临床型 
或隐性 

24 7 0 2007 [9]  

10 华中地区 4.2 河南 
郑州 

4 个奶牛场-40 头 
泌乳奶牛-25 份阳性乳样 

临床型 
或隐性 

62 11 1 2005 [10] 

11 华南地区 5.1 广东 
深圳 

x 个奶牛场-x 头 
泌乳奶牛-98 份阳性乳样 临床型 102 17 1 1999 [11]  

12 华南地区 5.2 广西 
南宁 

x 个奶牛场-x 头 
泌乳奶牛-50 份阳性乳样 

临床型 
或隐性 

65 10 1 2007 [12]  

13 华东地区 6.1 安徽 
多地 

合肥、淮南、滁州等 
奶牛场和养殖户-86 份阳性乳样 隐性 121 6 0 2009 [13]  

14 华东地区 6.2 江苏 
徐州 

30 个养殖户-320 头 
泌乳奶牛-78 份阳性乳样 

临床型 
或隐性 

74 7 0 2014 [14]  

15 华东地区 6.3 上海 
某地 

x 个奶牛场-x 头 
泌乳奶牛-75 份奶样 隐性 97 13 1 2013 [15]  

16 西南地区 7.1 重庆 
某地 

6 个奶牛场-118 头 
泌乳奶牛-13 份阳性乳样 临床型 x 5 0 1998 [16] 

17 西南地区 7.2 四川 
成都 

x 个奶牛场-x 头泌乳奶牛 
-23 份临床型乳房炎奶样 临床型 54 11 0 2004 [17] 

18 西南地区 7.3 贵州 
贵阳 

2 个奶牛场-1550 头 
泌乳奶牛-70 份阳性乳样 隐性 144 10 1 2008 [18] 

临床型乳房炎：患乳房炎(体细胞数量升高)的奶牛表现出乳房肿胀或化脓、牛奶稀薄或变色并出现絮状物或血丝、甚至全身症状等临床症状；

隐性乳房炎：患乳房炎(体细胞数量升高)的奶牛没有上述临床症状。 

 

DOI: 10.12677/amb.2018.72006 50 微生物前沿 
 

https://doi.org/10.12677/amb.2018.72006


芦燕 等 
 

有明确种属及其检出率的病原菌进行统计分类、无明确种属名称(其他微生物、霉菌、杂菌、革兰氏阳性

或阴性杆菌)或未统计检出率的所有奶牛乳房炎病原菌归为其他微生物类群。 
用 Excel 2007 软件统计各地奶牛乳房炎病原菌群落组成及其检出率，并进行基本图形绘制。用 R 语言

(http://www.r-project.org)中 gplots 软件包绘制 heatmap 图以进行奶牛乳房炎病原菌种群间和地区群落间二维等

级聚类分析以反映种群间及群落间差异性或相似性。具体步骤如下：选择数据包>library("gplots")→选择数

据>x<-read.table("f:/mastitis.txt",head=T)→选择并运行程序>heatmap.2(as.matrix(x[1:25,]), col = redgreen(75), 
cexCol = 0.9, key = T, symkey = F, density.info = "none", trace = "none")→输出图形→保存图形为需要的格式。注

意，R 语言使用过程中必须使用英文字符及名称，不区分大小写。其中“f:”和“mastitis”为可变参数，可

依据个人喜好进行选择和命名；其他参数均可选择固定的默认格式。“f:”为盘符，“mastitis”为文件名。 

3. 结果与分析 

3.1. 不同地区奶牛乳房炎病原菌群落组成及分布情况 

18 个省市区共获得 30 个已知种属及其检出率的病原菌种群和 1 个无明确种属名称或未统计检出率

的其他微生物类群(见 1.1)。例如，北京报道的其他菌 6.9% [1]和广西南宁报道的其他杆菌 6.2% [13]均视

为 1 个类群。上海报道的①霉菌 6.2%和②杂菌 5.1% [16]、广东深圳报道的①霉菌 2%和②其他革兰氏阴

性杆菌 2%等[12]、河南郑州报道的其他杂菌 1.6% [10]、贵州贵阳报道的①革兰氏阴性杆菌 4.2%和②其

他革兰氏阳性杆菌 3.5% [18]均视为其他微生物类群。辽宁沈阳报道的乳房链球菌、肺炎克雷伯菌、化脓

链球菌、表皮葡萄球菌、其他革兰氏阳性杆菌、志贺菌属、木糖葡萄球菌、蜡样芽胞杆菌、产酸克雷伯

氏菌、腐生葡萄球菌、牛棒状杆菌、枯草芽孢杆菌、绿脓杆菌、粪链球菌、产气芽胞梭菌、变形杆菌属

等 16 类病原菌[8]由于没有单独计算病原菌种属的检出率，故将其合并为其他微生物类群，累积检出率为

52.7%。另外进行图形绘制时，将黑龙江哈尔滨特有的柠檬酸盐杆菌 4.3% [9]、新疆石河子特有的奇形变

异菌 2.9% [7]、广东深圳特有的爱德华氏菌 1%、肠杆菌 1%、蜡状芽胞杆菌 1%、星状奴卡氏菌 1% [12]
归入其他微生物类群，见图 1 和 1.1 部分。 
 

 
Figure 1. Distribution characteristics and compositions of pathogenic microbiomes in mastitis-affected cow milk from dif-
ferent regions, China 
图 1. 我国不同地区奶牛乳房炎乳样病原菌群落组成及分布特征 
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来自 7 个地理分区的 18 个省市区奶牛乳房炎病原菌的群落组成及检出率差异明显，表现为种群数量

(表 1)、优势及罕见种群差异(图 1)。例如，辽宁沈阳包括 15.4%的金黄色葡萄球菌、12.2%的无乳链球菌、

最优势的大肠杆菌 19.7%和 1 个累计检出率高达 52.7%的其他微生物类群；甘肃兰州包括检出率高达 61.5%
的最优势金黄色葡萄球菌、15.4%的大肠杆菌和无乳链球菌种群、3.8%的乳房链球菌和停乳链球菌。 

3.1.1. 优势细菌种群的地区分布特征 
金黄色葡萄球菌、无乳链球菌、大肠杆菌、乳房链球菌、停乳链球菌、表皮葡萄球菌是奶牛乳房炎的

优势病原菌。6 种优势病原菌检出率的累积值为 47.3%~100.0%。其中，重庆、甘肃兰州、陕西渭南和安徽

等地区为 100.0%，江苏徐州 97.7%，内蒙古呼和浩特 96.7%，河北衡水 95.1%，湖北 91.6%，河南郑州 82.3%，

黑龙江哈尔滨 78.7%，北京 78.2%，贵州贵阳 78.1%，广东深圳 72.9%，四川成都 72.3%，广西南宁 66.0%，

新疆石河子 65.2%，上海 58.8%，辽宁沈阳 47.3%。不同地区最优势种群不同，金黄色葡萄球菌是甘肃兰州

61.5%、重庆 42.8%、河北衡水 35.8%、陕西渭南 37.5%、安徽 34.7%、黑龙江哈尔滨 19.6%、四川成都 22.2%、

北京25.4%和贵州贵阳33.5%等9地区最优势的种群；无乳链球菌是广东深圳23.5%、内蒙古呼和浩特29.0%、

河南郑州 24.2%等 3 地区最优势的种群；大肠杆菌、停乳链球菌、乳房链球菌分别是辽宁沈阳 19.7%和上

海 14.4%、江苏徐州 27.1%和湖北 33.3%、新疆石河子 20.3%和广西南宁 15.4%最优势的种群。 

3.1.2. 其他细菌种群的地区分布特征 
腐生葡萄球菌和克雷伯氏细菌在少数地区分布相对丰富，前者检出率为北京 13.8% > 黑龙江哈尔滨

7.8% > 贵州贵阳 7.0% > 上海 5.2% > 河北衡水 3.7%，后者检出率为湖北 8.3% > 上海 8.2% > 黑龙江哈

尔滨 3.8% > 新疆石河子 2.9% = 广东深圳 2.9%。化脓链球菌、牛链球菌、粪链球菌、乳链球菌等 4 种链

球菌只在少数地区被检测到。其中，化脓链球菌的检出率为广西南宁 7.7% > 黑龙江哈尔滨 5.4% > 四川

成都 3.7% > 河南郑州 3.2% > 广东深圳 2.0%；牛链球菌的检出率为广西南宁 6.2% > 上海 4.1% > 贵州

贵阳 2.7%；粪链球菌的检出率为广西南宁 4.6% > 河南郑州 3.2% > 贵州贵阳 1.3% > 北京 1.1%；乳链球

菌的检出率为广西南宁 9.2% > 河南郑州 4.8%。绿脓杆菌的检出率为 > 四川成都 7.4% > 广东深圳 2.0% > 
内蒙古呼和浩特 = 河南郑州 1.6%；变形杆菌的检出率为四川成都 5.6% > 上海 4.0% > 广东深圳 2.9% > 
河南郑州 1.6% > 河北衡水 0.6%；微球菌的检出率为广东深圳 3.9% > 贵州贵阳 3.5%；芽孢杆菌的检出

率为上海 3.1% > 新疆石河子 2.9%；沙门氏菌的检出率为江苏徐州 2.2% > 广东深圳 1.0%。枯草杆菌、

沙雷菌、四联球菌只在新疆石河子被检测到，检出率分别为 16.0%、2.9%、4.3%；巴氏杆菌和多杀性巴

氏杆菌只在四川成都被检测到，检出率为 5.6%；牛棒状杆菌只在上海被检测到，检出率为 3.1%。 

3.1.3. 酵母菌种群的地区分布特征 
18 个省市区中，酵母菌只在广东深圳、新疆石河子、上海、河南郑州等 4 个省市区中被检测出，检

出率分别为 3.9%、2.9%、2.1%、1.6%。 

3.1.4. 其他微生物类群的地区分布特征 
辽宁沈阳其他微生物类群累计检出率占 52.7%，包含乳房链球菌等 16 类细菌(见 1.1)，上海、广东深

圳、贵州贵阳、河南郑州、北京和广西南宁其他微生物类群依次占 11.3%、8%、7.6%、1.6%、6.9%和 6.2%。

黑龙江哈尔滨独有的柠檬酸盐杆菌和新疆石河子独有的奇形变异菌分别为 4.3%和 2.9%。 

3.2. 我国不同地区奶牛乳房炎病原菌种群及群落间差异性或相似性分析 

3.2.1. 病原菌不同种群间差异性或相似性分析  
除了一些众所周知的英文缩写，如 IP、CPU、FDA，所有的英文缩写在文中第一次出现时都应该给

出其全称。文章标题中尽量避免使用生僻的英文缩写。由图 2 纵向种群聚类分析可知，金黄色葡萄球菌 
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Figure 2. The differences or similarities among pathogenic populations and microbiomes in mastitis-affected cow milk from 
different regions, China 
图 2. 我国不同地区奶牛乳房炎病原菌种群间及群落间差异性或相似性 
 

位居 6 大优势种群之首独占一个分支，说明金黄色葡萄球菌是致病几率最高且最普遍的奶牛乳房炎病原菌。

大肠杆菌、无乳链球菌、停乳链球菌、表皮葡萄球菌等 4 个种群聚为一簇，说明其是绝大部分地区诱发奶

牛乳房炎极其重要的病原菌种群。除其他微生物类群外，乳房链球菌、腐生葡萄球菌、枯草杆菌、克雷伯

氏菌逐级占据一个分支，说明这些病原菌种群在整个奶牛乳房炎研究区中占有较高的份额，致病几率逐级

降低。链球菌属中化脓链球菌、牛链球菌、粪链球菌、乳链球菌 4 个种群逐级聚为一簇，说明其致病几率

亦呈现逐级降低趋势。变形杆菌、绿脓杆菌、多杀性巴氏杆菌和巴氏杆菌逐级占据 1 个小分支；其余 7 个

种群中微球菌种群占据相对较大的份额和剩余 6个种群聚为一类。剩余 6个种群又划分为 2个更小的分支，

沙门氏菌与牛棒状杆菌和芽孢杆菌逐级聚在一起，酵母菌与四联球菌和沙雷菌逐级聚为一类。整体而言，

检出率越高的种群所在的分支越大，致病几率越高，因此金黄色葡萄球种群致病几率最高，沙门氏菌、牛

棒状杆菌、芽孢杆菌和酵母菌、四联球菌、沙雷菌等种群致病几率最低。具体不同种群的致病几率依次为：

金黄色葡萄球菌分支 > 大肠杆菌、无乳链球菌、停乳链球菌、表皮葡萄球菌分支 > 乳房链球菌分支 > 腐
生葡萄球菌分支 > 枯草杆菌分支 > 克雷伯氏菌分支。其他链球菌属小分支中化脓链球菌、牛链球菌、粪

链球菌、乳链球菌的致病几率依次降低；微球菌分支的致病几率 > 剩余小分支。 

3.2.2. 病原菌不同地区群落间差异性或相似性分析  
由图 2 横向群落聚类分析可知，18 个省市区中辽宁沈阳病原菌群落独占一个最大的分支，这是因为

辽宁沈阳奶牛乳房炎病原菌种群结构非常简单(仅 4 种)，而且其他微生物类群占据最高的份额(检出率为

52.7%)。另一大分支划分为重庆为首的亚分支和湖北等地区亚分支。就第二大分支不同地区群落间差异
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而言，重庆 > 甘肃兰州 > 河北衡水 > 陕西渭南 = 安徽；湖北 = 江苏徐州 > 新疆石河子 > 其他 9
个地区；其他 9 个地区细分为 2 簇 3 小分支。其中 1 簇 1 小分支广东深圳病原菌群落差异 > 内蒙古呼和

浩特和河南郑州；另 1 簇 2 小分支为广西南宁病原菌群落差异 > 黑龙江哈尔滨和上海，四川成都 > 北
京和贵州贵阳地区。 

重庆、甘肃兰州、河北衡水、陕西渭南或安徽逐级聚为一簇是因为这些地区奶牛乳房炎病原微生物

种群结构相对简单(5~9 种)，而且 1~2 个种群占据极高的份额，例如重庆地区奶牛乳房炎病原菌群落包含

5 个种群，金黄色葡萄球菌和表皮葡萄球菌种群检出率分别高达 42.8%和 28.6%，合计占 71.4%，因此独

享 1 个分支；甘肃兰州奶牛乳房炎病原菌群落包含 5 个种群，金黄色葡萄球菌种群就占据 61.5%的份额，

另外无乳链球菌和大肠杆菌种群分别占据 15.4%的份额，三者合计 92.3%，因此独占 1 分支；河北衡水奶

牛乳房炎病原菌群落虽包含 9 个种群，物种数相对丰富，但金黄色葡萄球菌和大肠杆菌种群均占据 35.8%
的份额，二者合计 71.6%，因此独占一分支；陕西渭南和安徽地区奶牛乳房炎病原菌群落分别包含 5 和 6
个种群，相似的优势菌种群占据的份额极其相似，所以共享 1 个分支。 

湖北与江苏徐州奶牛乳房炎病原菌群落均包含 7 个种群，除了江苏徐州金黄色葡萄球菌和无乳链球

菌种群、湖北地区克雷伯氏菌和大肠杆菌种群份额相对偏高外，优势菌种群占有大致相似的份额，所以

共享 1 各分支；新疆石河子奶牛乳房炎病原菌群落在此分支中相对特殊，可能和突然升高的种群数量有

关(从湖北与江苏徐州的 7 个种群跨越到 12 个种群)；其他 9 个地区奶牛乳房炎病原菌群落大同小异，除

内蒙古呼和浩特、黑龙江哈尔滨和北京种群数量不足 10 个外，其他 6 各地区种群数量都在 11~18 之间，

而且有大致相似的种群分布特征，因此 9 个地区共同占据一个较大的分支。 

4. 讨论 

众所周知，动植物具有明显的地域分布特征。本研究选择水热气候条件不同的 7 个地理分区对奶牛

乳房炎奶源病原菌群落进行研究。基于传统分离鉴定的病原菌种群检出率相似性，发现奶牛乳房炎奶源

病原菌群落未表现出明显的水热分区规律。例如，华北暖温带半湿润区的北京[1]先和西南亚热带湿润区

的贵州贵阳[18]聚为一类，再和西南亚热带湿润区的四川成都[17]聚在一起；华东北亚热带湿润区的上海

[15]和东北寒温带–温带半湿润–湿润区的黑龙江哈尔滨[8]聚为一类，再和华南亚热带湿润气候区的南

宁[12]聚在一起；华中暖温带–亚热带、湿润–半湿润区的河南郑州[10]和华北温带半干旱区的呼和浩特

[3]聚为一类，再和华南亚热带湿润区的广东深圳[11]聚在一起；上述 9 个地区再和西北温带干旱区的新

疆石河子[6]聚在一起。另外，东北暖温带半湿润区的辽宁沈阳[7]作为最大的一级分支和其他 17 个省市

区聚在一起。二级分支中，西南亚热带湿润区的重庆[16]、西北温带干旱区的甘肃兰州[4]、华北温带半

湿润半干旱区的河北衡水[10]、西北温带干旱区的陕西渭南[5]或华东暖温带-亚热带湿润区的安徽[13]逐
级聚在一起；华东暖温带湿润半湿润区的江苏徐州[14]与华中亚热带湿润区的湖北[9]和剩余 10 个省区聚

在一起。 
尽管权威的微生物生物地理学研究证实微生物群落也具有与宏生物类似的时空分布特征[23] [24] [25] 

[26]，Deb 等[27]和 Roesler 等[28]认为奶牛乳房炎病原菌的空间变化取决于气候和动物自身差异。本研究中

不同地区奶牛乳房炎病原菌群落组成有差异性但并未表现出有规律可循的地区分布特征。原因可能是集约化

和规模化养殖推广后，现代人为管理因素的影响远超过自然水热气候及植被等历史因素的影响。陈礼明等[17]
经流行病学调查研究，发现成都、洪雅和雅安各地的临床型乳房炎夏秋季节发病率高于春季和冬季。Olde
等[29]研究发现由乳房链球菌引起的临床乳腺炎发病率和牧场有关，然而由大肠杆菌引起的临床乳腺炎发病

率更多和圈舍有关；季节差异对优势病原菌的影响大，例如，完全密闭的牛群夏季比冬季有较高的大肠杆菌

型临床乳腺炎发病率[29]。本研究中分离鉴定的病原菌多为乳房炎高发季节规模化牛场和少数散养户乳样，
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文献虽未具体研究区域气候及圈舍条件影响，但不排除气候及季节差异[6] [7] [17]和圈舍条件[1] [3] [5] [6] [7] 
[8] [9] [13] [14] [17] [18]对病原菌群结构组成的影响。Justice-Allen 等[30]认为再生砂垫层是支原体滋生和繁

殖的重要场所，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。Pieper 等[28]研
究发现患病牛群比对照牛群有较低的金黄色葡萄球菌发生率和较高的酵母菌发生率，但本研究 7 个地理分区

18 个省市区奶牛乳房炎牛群酵母菌发生率明显低于金黄色葡萄球菌等优势细菌发生率。Abera 等[31]研究发

现泌乳后期乳房炎发生率 41.3%高于早期 25.0%和中期 22.1%，牛床垫料有无、垫料类型等饲养环境和卫生

条件是诱发乳房炎的关键因素，但年龄、胎次和乳房炎病史与奶牛乳房炎的发生没有相关性。曹俊俊等[1]
调查发现，隐性乳房炎感染率的高低与饲养管理、环境卫生条件、病原菌致病力强弱等因素有直接关系。邓

海平等[3]研究发现内蒙古呼和浩特地区奶牛乳房炎的病原菌类群主要包括通过牛体、泥土、粪便等传播的

环境性致病菌(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)和通过挤奶过程接触传播

的传染性病原菌(无乳链球菌与金黄色葡萄球菌等)。Lakew 等[32]研究发现不同品种间泌乳期奶牛乳房炎患

病率存在显著差异，挤奶过程中良好的卫生措施、剔除慢性乳腺炎载体、治疗临床感染奶牛，干奶期治疗均

能降低传染性乳房炎的患病率。Zhao 等[33]认为乳腺组织的破坏也是奶牛乳房炎的诱因。这说明畜间(品种、

年龄、胎次、泌乳月、乳腺组织完好与否)差异、人为管理模式(垫层有无与类型、圈舍温湿度、卫生条件等)
差异、可能的饮食结构差异等因素对奶牛乳房炎病原菌群落的分布有重要影响，但本研究中历史性的自然水

热气候条件及植被因素并非驱动奶牛病原菌群落地区分布的决定性因素。Gordon 等[34]研究发现“拴养”圈

舍临床型乳房炎发病率主要受区域因素(山区生产带、牛群更换系统、农场主年龄)影响；“非栓养”圈舍，

临床型乳房炎发病率主要与圈舍气候、温度和垫面的舒适度等因素有关。 
另外，样本采集量、采样方法、培养和分离鉴定法、检测精准度对研究结果有重要影响，尽管本文

所选 7 个地理分区 18 个省市区病原菌群都源自传统的分离培养及生理生化鉴定法，但采样量有明显区别

(表 1)。Oikonomou 等[35]通过高通量测序一次性获得多达 60 个已知种和几将近 50%的未分类细菌种，高

通量测序获得的病原菌种群数量[35] [36] [37]远超过传统分离鉴定方法获得的奶牛乳房炎病原菌种群数

量。此外，统计口径不同可能是造成奶牛病原菌群落差异的关键因素。例如，辽宁沈阳奶牛乳房炎病原

菌群落接近 20 个种属[7]，但由于大多数种属没有单独计算检出率，统计口径明显不同于其他 17 个省市

[1]-[6] [8]-[18]，导致其独占 1 个大分支。部分资料病原菌种属划分模糊、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奶牛乳房炎病原菌群落差异的重要方面。 
综上所述，不同地区奶牛乳房炎病原菌种群复杂，可能与区域气候条件[3] [8]、季节变化[6] [8] [17]、

地理位置[3] [5] [12] [13]以及不同地区牛场的卫生管理措[1] [3] [5] [6] [7] [8] [9] [13] [14] [17] [18]有关。

因此，不同地区应根据具体情况实施对奶牛乳房炎进行及早预防和正确诊疗。同时，注意保持牛舍内外

清洁和牛体卫生、避免挤奶过程中的交叉感染。 

5. 结论 

我国 7 个地理分区的 18 个省市区共获得 30 个已知种属及其检出率的类群。不同地区奶牛乳房炎病

原菌群落组成、优势种群及稀有种群存在明显差异，影响因素复杂。建议规范病原菌种属名称，统一研

究时空尺度和技术分析手段，利用宏基因组学高通量技术从群落生态学角度探究地区间温湿度差异及畜

间差异，不同管理模式、饮食结构和饲养环境等因素对病原菌群变化的影响，以期为流行病学和预防医

学研究重点提供基础数据。 
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