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摘   要：【背景】现代规模化生产模式下，牛舍环境管理是影响奶牛高效健康生产的重要因素。

【目的】探讨牛场不同牛舍土壤细菌群落特征，为奶牛健康生产提供理论依据。【方法】采集

宁夏某规模化奶牛场的哺乳犊牛岛、断奶犊牛舍、育成牛舍、低产泌乳牛舍、高产头胎泌乳牛

舍、高产经产泌乳牛舍、干奶牛舍和病牛舍这 8 个不同牛舍的土样，每个牛舍 6 个重复，共

48 份土样。利用 16S rRNA 基因扩增子测序分析细菌群落结构与多样性，并对细菌群落的功能

进行预测。【结果】不同牛舍土样细菌群落组成存在差异，并且 8 个牛舍中高产头胎泌乳牛舍

土样的细菌群落多样性最高。哺乳犊牛岛土壤与其他牛舍土壤细菌群落在门水平上差异较大；

泌乳期牛舍土样之间的细菌群落结构相似度较高。在门的水平上，拟杆菌门(Bacteroidetes)、

变形菌门(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)和厚壁菌门(Firmicutes)是这 8 个牛舍土样

共有的优势菌门。在属的水平上，嗜盐碱的盐单胞菌属 (Halomonas)、具有潜在降解特性的

Fermentimonas 和栖海面菌属(Aequorivita)及致病菌的鸟杆菌属(Ornithobacterium)是犊牛期牛

舍土样的优势菌属；嗜盐碱的 Truepera 是育成牛舍土样的优势菌属；致病菌的不动杆菌属

(Acinetobacter)和 Parapedobacter、耐药菌的 Pedobacter 是泌乳期牛舍土样的优势菌属。【结论】

致病菌和参与硝酸盐呼吸的细菌主要分布在哺乳犊牛岛，嗜盐碱菌主要分布在断奶犊牛舍和育

成牛舍，产甲烷的细菌主要分布在高产头胎泌乳牛舍。本研究分析了不同牛舍土壤细菌群落多

样性，为奶牛健康生产提供理论依据。 
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Abstract: [Background] Amid large-scale production, the environmental management of cowshed is 

the key to the milk production of dairy cows. [Objective] To explore the characteristics of soil bacterial 

communities in different cowsheds and thereby lay a theoretical basis for healthy production of dairy 

cows. [Methods] Soil samples were collected from 8 different cowsheds: new calf born area (NCA), 

weaned calf cowshed area (WCA), rearing heifers cowshed area (RCA), low-yield lactating cows 

cowshed area (LCA), high-yield first-calf lactating cows cowshed area (HFCA), high-yield multiparity 

lactating cows cowshed area (HMCA), dry cows cowshed area (DCA), and sick cows cowshed area 

(SCA), with 6 replicates from each cowshed and a total of 48 samples. Through the sequencing of 16S 

rRNA gene amplicons, the structures and diversities of the bacterial communities were analyzed and the 

functions of different communities were predicted. [Results] The bacterial community composition of 

soil samples was different among the cowsheds. Among the 8 cowsheds, HFCA boasted the highest 

bacterial community diversity, and NCA showed huge difference in the bacterial community of soil at 

phylum level from other cowsheds. Moreover, LCA, HFCA, and HMCA respectively showed high 

similarity in the community structure among soil samples. At the phylum level, Bacteroidetes, 

Proteobacteria, Actinobacteria, and Firmicutes dominated all the soil samples. At the genus level, the 

haloalkaliphilic Halomonas, Fermentimonas and Aequorivita with potential degrading ability, and the 

pathogenic Ornithobacterium were dominant in the soil samples collected from cowsheds for calves. 

Haloalkaliphilic Truepera dominated RCA, and the pathogenic Acinetobacter and Parapedobacter, and 

the drug-resistant Pedobacter were the dominant genera in the soil samples collected from cowsheds for 

lactating cows. [Conclusion] Pathogenic bacteria and bacteria involved in nitrate respiration are mainly 

distributed in LCA and haloalkaliphilic bacteria are mainly found in WCA and RCA. Methanogenic 

bacteria are mainly discovered in HFCA. This study analyzed the diversity of soil bacterial community 

in different cowsheds to lay a theoretical basis for the healthy production of dairy cows. 

Keywords: 16S rRNA gene amplicon sequencing; cowshed soil; bacterial community 

奶牛养殖业逐渐发展形成了高度规模化、

集约化、区域化的养殖模式，这种模式和传统

的养殖模式相比，虽然提高了经济效益，但是

也限制了养殖动物的活动范围，导致养殖场内

部牛舍土壤容易遭到粪尿的污染，而土壤是一

个生态系统[1]，畜禽的粪便中携带的大量病原

微生物及粪便的理化性质都会影响土壤微生物

群落发生改变 [2-3]，不及时对这些粪污进行处

理，将会对畜禽健康和养殖场环境造成巨大的

危害。粪污中含有大量产甲烷菌及其他微生物

群落，这些微生物影响了全球温室气体减排。

刘羽等[4]对奶牛运动场温室气体的排放通量监

测显示，通过粪便发酵和奶牛生理活动产生的

CH4和 CO2的排放量占温室气体的 91%。Leytem
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等[5]研究表明，每头奶牛通过贡献粪便量每年

将产生大约 5.2 t 的 CO2。而 Witkowska 等[6]研

究发现，通过隔板使畜禽与粪便减少接触，可

改善动物福利，减少对环境温室气体排放。 

奶牛乳房炎是规模化奶牛场里常见的临床

疾病，是由病原微生物感染所引起的奶牛乳腺

实质或间质的炎症[7]，这种疾病造成奶牛奶产

量下降，给奶业生产带来很大的损失。据报道，

可引起乳房炎的致病菌已有 80 多种，畜禽粪便可

作为环境中病原微生物污染的重要潜在来源[8]。

在环境卫生较差的奶牛场中，奶牛乳头接近地

面，使致病菌容易通过乳头侵入乳池而引发乳

房炎 [8]。张雯等 [9]对银川地区奶牛粪便中分离

的条件致病菌的种类分析发现，分离出的多是

大肠杆菌、黄金色葡萄球菌等与奶牛乳房炎相

关的病原菌。伍清林等 [10]研究表明，牛舍空

气中的细菌数量越多，奶牛乳房炎的发生率越

高。闫艳华等 [11]在奶牛乳房及挤奶设备附近

检测出多种丰富度较高的机会致病菌属。Wu

等[12]在可回收粪肥固体垫料上饲养的奶牛牛奶

中发现了与乳腺炎有关的致病菌，可回收粪肥固

体垫料可能对奶牛的乳房健康构成威胁。 

本研究通过采集某规模化奶牛场的不同牛

舍土壤为材料，利用 16S rRNA 基因扩增子测

序，分析不同牛舍土样细菌群落的多样性，探

讨环境致病菌及其他微生物群落在牛舍土壤之

间的分布，为奶牛健康生产和环境保护提供了

理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  样本的采集与处理 
2020 年 5 月，在宁夏某规模化奶牛场采集

牛舍不同位置且距地表 5−10 cm 深度的土样进

行混合至 100 g，采集 8 个不同牛舍的土样共

48 份，哺乳犊牛岛(new calf born area，NCA)、

断奶犊牛舍(weaned calf cowshed area，WCA)、

育成牛舍(rearing heifers cowshed area，RCA)、

低产泌乳牛舍(low-yield lactating cow cowshed 

area， LCA)、高产头胎泌乳牛舍 (high-yield 

first-calf lactating cows cowshed area，HFCA)、

高产经产泌乳牛舍(high-yield multiparity lactating 

cows cowshed area，HMCA)、干奶牛舍(dry cows 

cowshed area ， DCA) 和 病 牛 舍 (sick cows 

cowshed area，SCA) 8 个牛舍的土样各 6 份。

用灭菌袋将土样封装，并在−20 °C 条件下冻存，

后将所有土样送至诺禾致源生物信息科技有限

公司进行 16S rRNA 基因扩增子测序。 

1.2  主要试剂和仪器 
Phusion® High-Fidelity PCR Master Mix 

with GC Buffer，New England Biolabs 公司；胶

回收试剂盒，Qiagen 公司；TruSeq DNA PCR-Free 

Library Preparation Kit 建库试剂盒，Illumina 公

司。核酸蛋白浓度测定仪，Eppendorf 公司；梯

度 PCR 仪，Bio-Rad 公司。 

1.3  基因组 DNA 的提取和 PCR 扩增 
采用 CTAB 方法对样本的基因组 DNA 进

行提取，提取出的 DNA 纯度和浓度利用琼脂糖

凝胶电泳技术和核酸蛋白浓度测定仪检测，随

后取适量的样本 DNA 于离心管中，使用无菌水

稀释样本至 1 ng/μL。以稀释后的基因组 DNA

为模板，根据测序区域的选择，使用带 barcode

的特异引物 341F (5′-CCTAYGGGRBGCASCA 

G-3′)和 806R (5′-GGACTACNNGGGTATCTAA 

T-3′)对 16S rRNA 基因的 V3+V4 区片段进行

PCR 扩增。 

PCR 反应体系(30 µL)：2×Phusion Master 

Mix 15 µL，特异引物(2 µmol/L)共 3 µL，样本

DNA 10 µL，无菌水 2 µL。PCR 反应条件：98 °C 

1 min；98 °C 10 s，50 °C 30 s，72 °C 30 s，

30 个循环；72 °C 5 min。 
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1.4  PCR 产物的混样和纯化 
根据 PCR 产物浓度进行等量混样，充分混

匀后使用 2%琼脂糖凝胶进行电泳检测 PCR 产

物，割胶回收目标条带。对目的条带使用胶回

收试剂盒回收产物。 

1.5  文库构建和上机测序 
使 用 TruSeq DNA PCR-Free Library 

Preparation Kit 建库试剂盒构建文库，构建好的

文库经过 Qubit 定量和实时荧光定量 PCR 

(quantitative real-time PCR，RT-qPCR)定量合格

后，使用 NovaSeq6000 进行上机测序。 

1.6  数据分析处理 
利用 UPARSE 软件 V 7.0.1001 对所有样本

的全部有效数据(effective tags)进行聚类，默认

以 97%的一致性(identity)将序列聚类成为分类操

作单元(operational taxonomic unit，OTU)；使用

QIIME 软件 V 1.9.1 计算 observed-OTU、Chao1、

Shannon、Simpson、ACE 和 Goods-coverage 指

数，计算 UniFrac 距离、构建 UPGMA 样本聚

类树。使用 R 软件 V 2.15.3 绘制稀释曲线和主

坐标分析(principal co-ordinates analysis，PCoA)

图，进行 β 多样性指数组间差异分析。

FAPROTAX 是原核生物环境功能数据库，基于

已发表文献证据，将细菌及古菌在环境中的生

态作用进行归类，再汇总整理为 FAPROTAX 数

据库，基于扩增子物种注释结果，绘制细菌群

落功能组成丰度热图。 

2  结果与分析 

2.1  OTU 分析 
本实验用采集的 48 份土壤中所提取的

DNA 样本进行测序，共得到 7 736 个 OTU。如

表 1 所示，OTU 数目在犊牛期牛舍土样(NCA、

WCA)、RCA、DCA 各组和泌乳期的 HMCA 组

之间差异不显著(P>0.05)，而 HFCA 组只和 SCA

组之间的 OTU 数目不显著(P>0.05)，与其他牛

舍之间的 OTU 数目均差异显著(P<0.05)。如

图 1 所示，各牛舍土样共有的 OTU 数目为 610，

每个牛舍土样均含独有 OTU，其中所有土样中

HFCA 组独有 OTU 数量最多为 696 个，LCA 组

独有 OTU 最少为 197 个，表明不同群体牛舍的

细菌组成存在一定差异。 

 
表 1  牛舍土样细菌群落组成 OTU 数目 
Table 1  OTU number of bacterial community 
composition in barn soil 

Group OTU number 

NCA 1 306.17±103.96d 

WCA 1 283.50±257.37d 

RCA 1 281.83±157.13d 

DCA 1 515.83±237.85bcd 

LCA 1 636.33±213.17bc 

HFCA 1 945.00±297.35a 

HMCA 1 494.00±186.65cd 

SCA 1 768.50±247.50ab 

注：不同小写字母表示差异显著(P<0.05) 

Note: Different lowercase letters indicated significant 

difference (P<0.05). 

 

 
 

图 1  牛舍土样细菌群落组成 OTU 交集韦恩图 
Figure 1  OTU intersection Venn diagram of soil 
bacteria community composition in cowshed. 
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2.2  稀释曲线 
稀释曲线可以反映测序数据量的合理性和

样本中物种的丰富度。由图 2 可知，随着 OTU

等级的增加，稀释曲线均趋平坦，表明各牛舍

土样的均匀度均逐渐提高，测序深度足以覆盖

样品中 97%的微生物菌种，可以进行下一步

分析。 

2.3  不同牛舍土样细菌群落多样性分析 
如表 2 所示，各牛舍土样细菌群落的

Goods_coverage 指 数 ( 物 种 覆 盖 率 ) 都 接 近

100%，通过这个数据也进一步证明了本样品序

列被检测出来的完整性，表明在此水平上的测

序结果完全可以反映各牛舍土样中细菌群落组

成状况。HFCA 组的 Shannon 指数最高，且与

HMCA、DCA、WCA、NCA 和 RCA 各组的细

菌多样性差异显著(P<0.05)，表明 HFCA 组的

细菌群落多样性高于其他牛舍；WCA 组的

Shannon 指数显著低于其他组(P<0.05)，表明

WCA 组的细菌群落多样性较低。 

HFCA 组和 SCA 组的 Chao1 指数和 ACE

指数较高，均与 LCA 组的细菌群落丰富度无显

著差异(P>0.05)，与其他牛舍土样比较均显著增

加(P<0.05)，表明这两个牛舍的细菌群落丰富度

与 LCA 组相似，且均高于其他牛舍。 
 

 
 

图 2  48 份土壤样品的稀释曲线 
Figure 2  Dilution curves of 48 soil samples. 
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表 2  牛舍土样细菌群落 α 多样性指数 
Table 2  Alpha diversity index of bacterial community in barn soil 

Group Shannon index Simpson index Chao1 index ACE index Goods_coverage 

NCA 7.210±0.110c 0.979±0.004 1 443.493±131.876bc 1 453.598±148.650bc 0.990±0.002 

WCA 6.382±0.490d 0.952±0.026 1 375.357±271.644bc 1 419.345±296.482c 0.990±0.002 

RCA 7.073±0.504c 0.977±0.015 1 343.738±263.771c 1 381.306±226.792c 0.991±0.002 

DCA 7.547±0.245bc 0.982±0.007 1 486.538±236.769bc 1 549.537±253.025bc 0.991±0.002 

LCA 7.553±0.777abc 0.976±0.026 1 657.829±211.581ab 1 722.396±216.492ab 0.989±0.002 

HFCA 8.143±0.555a 0.987±0.007 1 893.748±322.080a 1 983.892±334.398a 0.989±0.003 

HMCA 7.240±0.710c 0.963±0.047 1 477.661±185.017bc 1 532.674±232.927bc 0.991±0.002 

SCA 7.965±0.295ab 0.989±0.005 1 818.893±285.476a 1 888.005±287.250a 0.988±0.003 

注：不同小写字母表示差异显著(P<0.05) 

Note: Different lowercase letters indicated significant difference (P<0.05). 
 

2.4  β 多样性分析 

2.4.1  主坐标分析(PCoA) 

如图 3 所示，非泌乳期牛舍土样每组内的

6 个样本均分布聚集，组内样本间距离近，并 

且这 5 组样本之间离散清晰，表明这 5 个牛舍

土样样品的组内差异小，组内样本群落结构相

似度均高于组间样本；而泌乳期牛舍土样

(LCA、HFCA、HMCA)中每组内的 6 个样本较 

 

 
 

图 3  牛舍土样细菌群落基于 Weighted UniFrac 距离的 PCoA 
Figure 3  PCoA of soil bacterial community in barn based on Weighted UniFrac distance. 
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为分散，并且这 3 组样本之间距离较近，表明

3 组泌乳期牛舍之间的土样细菌群落结构相似

度较高。 

2.4.2  UPGMA 聚类树 

以 weighted UniFrac 距离矩阵作 UPGMA

聚类分析，8 个牛舍土样的细菌群落可以被聚

成 3 类，第 1 类包括 NCA 组，第 2 类包括泌乳

期牛舍 3 组土样(LCA、HFCA、HMCA)，第     

3 类包括 SCA、DCA、RCA 和 WCA 组，其中，

NCA 组与其他 8 个牛舍土样细菌门水平差异性

较大，相似性较小。而 SCA 组和 DCA 组、HMCA

组和 LCA 组之间距离较近(图 4)，表明 SCA 组

和 DCA 组、HMCA 组和 LCA 组之间细菌群落

在门水平上具有很高的相似性。 

2.5  不同牛舍土样细菌组成和群落结构

分析 
2.5.1  牛舍土壤细菌门水平 

根据物种注释结果，选取 8 个牛舍土样在

门水平上相对丰度含量前 10 的菌门进行柱状

堆积图展示(图 5)，图中为单个微生物在不同样

本中的分布趋势，在门(phylum)水平上，各牛

舍土样的优势菌门为拟杆菌门(Bacteroidetes)、

变 形 菌 门 (Proteobacteria) 、 放 线 菌 门

(Actinobacteria)和厚壁菌门(Firmicutes)。其中，

拟杆菌门在 NCA、DCA、HMCA 组中的相对丰

富度最高，分别为 43%、24%和 27%；变形菌

门在 WCA 组和 RCA 组中相对丰富度最高，分

别为 42%和 27%；放线菌门在 SCA 组中相对丰

富度最高为 30%；厚壁菌门在 HFCA 组和 LCA

组中相对丰富度最高，分别为 26%和 27%。 

2.5.2  牛舍土壤细菌属水平 

根据物种注释结果，选取 8 个牛舍土样在

属水平上相对丰度含量前 10 的菌属进行柱状

堆积图展示(图 6)，图中单个微生物在不同样本

中的分布趋势，在属(genus)水平上，不同牛舍

土样中优势菌属均不太相同，其中在犊牛期牛

舍土样 ( N C A、W C A)中共有的优势菌属为

Fermentimonas，分别占 7.55%和 3.83%；NCA 组

中独有的优势菌属为鸟杆菌属(Ornithobacterium)，

占 8.81%，栖海面菌属(Aequorivita)占 6.77%，

不动杆菌属(Acinetobacter)占 6.23%，WCA 组中

优势菌属还有盐单胞菌属 (Halomonas )，占

31.40%；RCA 组的优势菌属有盐单胞菌属

(10.53%)、Fermentimonas (5.91%)和 Truepera  

 

 
 

图 4  牛舍土样细菌群落基于 weighted UniFrac 距离的 UPGMA 聚类树 
Figure 4  UPGMA cluster tree based on weighted UniFrac distance of soil bacterial community in cow barn. 
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图 5  门水平上的物种相对丰度图 
Figure 5  Relative abundance of species at phylum level. 

 

 
 

图 6  属水平上的物种相对丰度图 
Figure 6  Relative abundance of species at the genus level. 

 

(5.03%）；DCA 组的优势菌属为 Pedobacter、盐

单胞菌属和 Truepera，分别占 4.29%、3.75%、

2.22%；3 个泌乳期牛舍土样(LCA、HFCA、

HMCA) 的 优 势 菌 属 均 为 Pedobacter 、

Parapedobacter 和不动杆菌属，其中不动杆菌

属 在 HFCA 组 中 丰 度 较 高 (3.97%) ，

Parapedobacter 和 Pedobacter 在 HMCA 组中丰

度较高，分别为 8.80%和 10.27%；SCA 组中

Truepera、盐单胞菌属和 Fermentimonas 相对丰

度较高。 

2.5.3  菌群功能组成丰度分析 

如图 7 所示，处于犊牛期的两个牛舍土样

(NCA、WCA)细菌菌群功能组成差异较大，NCA

组中关于硝酸盐呼吸作用、人类病原体肺炎感

染及污染物塑料降解等功能的细菌菌群丰富度

较高，而 WCA 组中碳氢化合物降解、化能异

养等功能的细菌菌群丰富度较高；RCA 组中甲

烷营养、延胡索酸呼吸、人类病原体腹泻及

人类肠胃病原体等功能的细菌菌群丰富度较

高；DCA 组中有关哺乳动物肠道等功能的细菌 
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图 7  牛舍土样细菌群落功能组成丰度热图 
Figure 7  Heat map of functional composition abundance of soil bacterial community in cowshed. 

 
菌群丰富度较高；在泌乳期的牛舍土样中

HFCA 组的细菌菌群在甲烷生成等方面的丰富

度较高，而相比于 HFCA 组，LCA 和 HMCA

这两组的细菌菌群功能组成差异不明显，菌群

丰度都较低。SCA 组的细菌菌群在尿素溶解等

方面的丰富度较高。 

3  讨论 

高产头胎泌乳牛舍土壤的细菌群落的多样

性和丰富度显著大于其他牛舍土壤细菌群落，

夏季各牛舍土壤细菌群落结构存在明显差异，

这与杨思瑞等[13]分析秋季各牛舍土壤细菌群落 



 
杨双鸣等: 宁夏地区春季奶牛场牛舍土壤细菌群落特征 4695 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

的物种多样性没有差异的结果不同。土壤微生

物的物种多样性与环境温度有关，夏季温度较

高，到了秋季温度骤降，在较高温度时，土壤

细菌群落的物种丰富度无明显变化，而在低

温下，土壤中细菌群落的物种丰富度会有所

下降 [14]。哺乳犊牛岛土壤与其他牛舍土壤细菌

群落组成差异较大，而且哺乳犊牛岛土壤的细

菌群落多样性较低，可能哺乳中的犊牛粪便微

生物比成年奶牛粪便微生物多样性低。已有研

究发现，与成年粪便菌群相比较，胎粪微生物

多样性较低，个体间的差异更高 [15]。通过

UPGMA 聚类分析发现 8 个牛舍土样细菌群落

共分成了两大类：哺乳犊牛岛土样的细菌群落

为一大类；其他 7 个牛舍土样的细菌群落为一

大类，表明犊牛断奶前后土样细菌群落结构差

异较大，断奶后奶牛群体的牛舍土样细菌群落

组成差异较小。而 Kim 等[16]研究发现，断奶后

10–22 周龄猪粪便中的细菌群落组成结构连续

发生变化，直到 22 周龄之后细菌群落组成结构

才趋于稳定。 

不同牛舍土壤的优势菌门均为拟杆菌门、

变形菌门、放线菌门和厚壁菌门，这与相关研

究结果毫无二致[11,17]，与奶牛场堆积粪便中优

势菌门相同[18]，但与新鲜粪便中优势菌门略有

差异[19]。泌乳期奶牛饲喂的全混合日粮为高能

量、高蛋白的饲料[20]，精饲料占比较高，使奶

牛采食中有过量的能量摄入，有利于厚壁菌门

丰富度增加 [21]，因此泌乳期的牛舍 (LCA、

HFCA、HMCA)之间细菌群落结构相似度最高，

并且厚壁菌门丰富度较高。哺乳犊牛岛土壤中

专门分解碳水化合物的拟杆菌门 [22]丰富度最

高，且通过 FAPROTAX 数据库的功能注释发现

哺乳犊牛岛土样里的氮呼吸、亚硝酸脱氮作用

和反硝化作用较高，从而降低了土壤中氮素营

养的含量，这可能表明哺乳犊牛岛土壤中含有

较高的底物浓度(NO3-N 和溶解有机碳)[23-24]。断

奶犊牛舍土壤中变形菌门丰富度最高，推测是

因断奶犊牛的尿液排入土壤中混合导致氮含量

较高，使得富营养菌群的变形菌门在养分充足

的土壤环境中迅速繁殖[25]。高艳霞等[26]研究发

现，犊牛断奶后 2 周的尿素氮浓度显著高于断

奶前犊牛；同时土壤随着氮的浓度增加，变形

菌门的相对丰度会随之增加[27]。还有研究表明，

奶牛场养殖用水中的优势菌群为变形菌门[11]，

表明变形菌门易于生长繁殖在含有粪便和尿液

丰富的潮湿土壤环境中。高产头胎泌乳牛舍土

样的细菌功能预测中关于甲烷功能的预测较

多，这与奶牛消化道大量产甲烷菌密切相关，与

甲烷排放在奶牛 2−3 岁达到峰值[28]的报道一致。 

本实验对 48 个土壤样本的细菌群落丰度

进行检测，不同群体牛舍土壤中鉴定出的优势

菌属在细菌群落组成上较为相似，但也存在一

定差异。Fermentimonas 主要分布在犊牛舍

(NCA、WCA)、育成牛舍和病牛舍，可对蛋白

质进行降解[13]，参与碳水化合物转运和代谢[29]，

可能也影响碳水化合物的发酵产生 CO2、甲烷

等气体。栖海面菌属主要分布在哺乳犊牛岛，

这类菌属是有机污染物降解菌，值得注意的是，

栖海面菌属有反硝化相关基因，可将硝酸盐转

化为氮[30]，这也是在菌群功能预测中哺乳犊牛

岛土壤在硝酸盐呼吸和塑料降解相关功能表现

出较高丰度的原因之一。不动杆菌属主要分布

在哺乳犊牛岛、高产头胎泌乳牛舍、高产经产

泌乳牛舍，属于条件致病菌，黏附力强，易在

潮湿的环境中生长繁殖[31]；可引起伤口及皮肤

感染[32]，同时也可引起呼吸道感染等人类病原

体感染，这在本实验中，哺乳犊牛岛土样中细

菌群落发现有相应的功能组成；在牛舍中，泌

乳期奶牛乳房增大，易与潮湿的地面接触，使

土样中的不动杆菌属在乳房部位生长繁殖，造
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成乳房感染并引发乳房炎，不动杆菌属可能是

引发乳房炎的外源病原菌[33]，而高产头胎泌乳

牛舍和高产经产泌乳牛舍中不动杆菌属丰度较

高，表明处于泌乳期的奶牛患乳房炎的风险较

大。盐单胞菌属主要分布在断奶犊牛舍、育成

牛舍、干奶牛舍和病牛舍，菌落需 NaCl 才能生

长，且硝酸盐还原呈阳性 [34]；Parapedobacter

主要分布在高产头胎泌乳牛舍、高产经产泌乳

牛舍，属于鞘脂杆菌科，具有氧化酶和过氧化

氢酶活性[34]。Truepera 主要分布在育成牛舍、

干奶牛舍土样、病牛舍，它是嗜热的并且能耐

受非常高的辐射[35]，此前也有研究表明，其细

菌家族与消化过程有关，可以分解半纤维素等

高分子量有机物[36-37]。Pedobacter 主要分布在

干奶牛舍、高产头胎泌乳牛舍和高产经产泌乳

牛舍，可编码各种各样的抵抗机制[38]，有一定

的耐药性[39]，而且可将烷烃类物质降解转化并

释放能量[40]。 

4  结论 

不同牛舍土壤细菌群落组成存在差异，在

这 8 个牛舍中，高产头胎泌乳牛舍土壤的细菌

群落丰富度最高；哺乳犊牛岛土壤与其他牛舍

土壤细菌群落在门水平上差异较大；泌乳期的

3 个牛舍土壤之间的细菌群落结构相似度较高。

各牛舍土壤的优势菌门均为拟杆菌门、变形菌

门、放线菌门和厚壁菌门。嗜盐碱的盐单胞菌

属、降解菌的 Fermentimonas 和栖海面菌属、

致病菌的鸟杆菌属是犊牛期牛舍土壤的优势菌

属；嗜盐碱的 Truepera 是育成牛舍土壤的优势

菌属；致病菌的不动杆菌属和 Parapedobacter、

耐药菌的 Pedobacter 是泌乳期牛舍土壤的优势

菌属。致病菌和参与硝酸盐呼吸的细菌主要分

布在哺乳犊牛岛，嗜盐碱菌主要分布在断奶犊

牛舍和育成牛舍，产甲烷的细菌主要分布在高

产头胎泌乳牛舍。本研究分析了不同牛舍土样

细菌群落多样性，探讨了环境致病菌在牛舍土

壤之间的分布，为奶牛健康生产提供理论依据。 
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