
综述·Review Papers                                                                     2026 年 第 62 卷 第 02 期

- 90 - 

组学技术在乳畜乳房炎研究中的应用进展
陈利强 1，朱怡静 2，刘  权 2，萨仁格勒 2，郭子荣 1，邱  爽 1，张立果 2*，苏小虎 1*

（1. 内蒙古大学生命科学学院省部共建草原家畜生殖调控与繁育国家重点实验室，内蒙古呼和浩特  010020；
2. 内蒙古乌兰察布市农牧和科技局畜牧工作站，内蒙古乌兰察布  012000）

摘 要：乳房炎是影响奶牛和奶山羊等乳畜生产性能的主要疾病之一，微生物组学、代谢组学、蛋白质组学和

基因组学技术为解析其机制提供了关键工具。微生物组学揭示肠道菌群通过肠 - 乳腺轴调控乳腺健康，发现

次级胆汁酸、短链脂肪酸（Short-chain Fatty Acids，SCFAs）等与菌群紊乱相关的标志物。代谢组学筛选出粪

便丙酮酸、血清丝氨酸、β- 羟基丁酸（β-hydroxybutyrate）等反映炎症与代谢状态的核心标志物。蛋白质组

学鉴定出乳汁中壳多糖酶 3 样蛋白 I（Chitinase 3 Like Protein I，CHI3LI）、抗菌肽、血清淀粉样蛋白 A（Serum 
Amyloid Protein A，SAA）等诊断靶点。基因组学挖掘出 STAT3、PTK2B 等跨物种的抗病候选基因，这些基

因通过 JAK-STAT、炎症信号通路参与抗性调控。本研究综述了上述 4 种组学技术在乳畜乳房炎研究中的核

心发现，旨在为乳畜亚临床乳房炎型（Subclinical Mastitic，SM）的诊断及抗病筛选体系的建立提供参考。
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乳房炎是一种在奶牛和奶山羊等乳畜中频发的疾

病 [1-2]，会导致乳畜的泌乳量大幅降低 [3]，并且乳中的

乳糖、乳脂和酪蛋白含量也会显著降低 [4]，带来了巨大

的经济损失。乳房炎的主要成因在于细菌感染，包括金

黄色葡萄球菌、链球菌、大肠杆菌等 [5-7]。根据乳房及

乳汁是否出现肉眼可见的变化，可分为临床型乳房炎

（Clinical Mastitic，CM）和亚临床型乳房炎（Subclinical 

Mastitic，SM）。CM 表现主要包括乳房区域出现明显

的肿胀、伴有疼痛感、皮肤发红以及局部发热等炎症反

应。同时，乳汁的性状也会发生显著改变，如乳汁稀薄、

含有絮状物、脓液或血液 [8-9]。目前我国奶牛 CM 的发

病率平均为 7.08%（3.29%~11.6%），SM 的发病率平

均为 40.93%（13.41%~55.63%）[10]。奶山羊乳房炎发

病率高达 40.4%[11]。在希腊奶绵羊群体中 SM 的发病率

为 26%[12]。然而，SM 的筛查体系并不健全，非抗生素

治疗手段不足，潜在抗乳房炎个体筛选技术还不够完善，

影响了乳房炎的防治。

近年来，微生物组学（Microbiomics）、代谢组学

（Metabolomics）、蛋白质组学（Proteomics）和基因

组学（Genomics）等技术通过系统解析微生物群落、

代谢物、蛋白质及基因的动态变化，为乳房炎的发病机

制、早期诊断、临床治疗和抗乳房炎个体选育研究提供
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了新视角 [13]。本文聚焦于组学技术在乳畜乳房炎中的应

用研究进展，整合关键生物标志物与候选基因，以期为

建立 SM 精准诊断、科学治疗与抗病育种体系提供依据。

1 微生物组和代谢组学技术在乳畜乳房炎中的应用

微生物组是指特定环境中所有微生物（包括细菌、

古菌、低等及高等真核生物、病毒等）的基因与基因组，

以及这些微生物所栖居的周围环境的总和 [14]，主要使

用的技术为 16S rRNA 测序。代谢组是指某一生物或细

胞在特定生理时期内所有的低分子量代谢产物，代谢组

学则是对某一生物或细胞在特定生理时期内所有低分子

量代谢产物同时进行定性和定量分析的一门学科 [15]。

代谢组学可以通过分析粪便、血液和乳汁等样品中的代

谢物变化，发现与乳房炎相关的生物标志物 [16-17]。目前，

在对待测样本做代谢组分析时用到的技术主要有核磁共

振（Nuclear Agnetic Resonance，NMR）、液 相 色 谱 -

质谱联用（Liquid Chromatography Tandem Mass Spect 

rometry，LC-MS）等 [18]。二者通过“微生物 - 代谢物 -

宿主”的动态交互形成复杂网络，共同揭示生物系统的

功能机制。

1.1 粪便微生物组和代谢组    乳房炎的发生常伴随着乳

畜肠道菌群的变化，肠道菌群可以通过肠 - 乳腺轴影响

乳腺健康 [19-20]。Ma 等 [21] 研究发现将患乳房炎奶牛的

粪便微生物移植到无菌小鼠身上会导致乳房炎的发生。

Wang 等 [22] 对乳房炎奶牛粪便进行 LC-MS 分析发现，

与健康组奶牛相比，SM 和 CM 奶牛粪便中的微生物群

落多样性低，并且柠檬酸循环、肉碱和嘌呤代谢的相关

产物显著下调，同时检测到肠道次级胆汁酸与粪便微生

物群之间存在正相关，而次级胆汁酸的缺失会导致炎症

细胞因子激活。因此，肠道次级胆汁酸可作为诊断乳房

炎的潜在生物标志物。Zhu 等 [23] 对乳房炎奶牛粪便进

行氢核磁共振分析发现，丙酸盐、乙酸盐、丙酮酸、乙

酰乙酸、2,3- 丁二醇和乙醇在乳房炎奶牛中的浓度较高，

而甘氨酸、O- 乙酰胆碱、谷氨酰胺和 O- 磷酸胆碱的浓

度较低。进一步分析发现，所有在乳房炎奶牛中表现出

较高水平的分子都与能量代谢有关，其中丙酸盐是糖异

生的主要底物，丙酮酸是糖异生的起点和糖酵解的终产

物，是从琥珀酸途径或乳酸途径产生丙酸盐的重要中间

代谢物，结果提示，与能量相关的代谢途径因乳房炎而

改变，最终导致产奶量降低 [24]。因此，奶牛粪便中的

丙酮酸和丙酸盐可以作为判定乳房炎发病的潜在生物标

志物。O- 乙酰胆碱和 O- 磷酸胆碱是胆碱的微生物产物，

参与脂质代谢和细胞信号传导，也可作为诊断乳房炎发

病的潜在生物标志物。同娟珍 [25] 对奶山羊粪便进行微

生物组测序发现，与健康奶山羊相比，SM 奶山羊粪便

中蓝藻菌门（Cyanobacteria）数量显著升高，CM 奶山

羊粪便中厚壁菌门（Firmicutes）数量显著降低、拟杆

菌门（Bacteroidetes）数量显著升高。Li 等 [26] 发现，

患有 CM 的奶牛采食量显著降低，营养代谢异常，不

利于肠道共生菌的增殖，进一步影响了有益共生菌通过

内源性途径进入乳腺。短链脂肪酸（Short-chain Fatty 

Acids，SCFAs）作为肠道菌群发酵的最终产物，在乳

房炎的过程中具有保护作用，SCFAs 包括甲酸、乙酸、

丙酸、丁酸等，对于维持肠道的正常功能非常重要 [20]。

产生 SCFAs 的细菌门主要是厚壁菌门，乳房炎奶山羊

粪便中厚壁菌门（Firmicutes）数量显著降低，这很可

能影响到了 SCFAs 在肠道中的产生。Wang 等 [27] 在奶

牛中的研究也发现 SM 奶牛中产生 SCFAs 的细菌和肠

道益生菌显著降低，表明奶牛的免疫力和抗感染能力下

降。以上研究结果表明肠道菌群在乳畜宿主防御乳房炎

的过程中发挥重要作用。

1.2 血清代谢组    血液易于采集，经常被用于检测各种

疾病的发生发展。研究发现炎症和感染通常伴随着机体

氧化应激水平的变化 [28]。Wang 等 [22] 在 SM 和 CM 奶

牛血清中检测到 IL-1β、IL-6 和 TNF-α 浓度升高，谷

胱甘肽过氧化物酶和超氧化物歧化酶浓度降低。在乳房

炎期间，氧化应激水平的升高可能与炎症过程中中性粒

细胞过量产生活性氧有关，谷胱甘肽过氧化物酶和超氧

化物歧化酶的降低可能导致氧化损伤 [29]。Zhu 等 [23] 研

究发现 CM 主要改变了奶牛血清代谢组的氨基酸和有

机酸组分。CM 奶牛血清中表现出较高水平的乳酸、丝

氨酸、苯丙氨酸和甲酸盐，而天冬酰胺和柠檬酸盐的水

平较低。丝氨酸在甲基化过程中起重要作用，可对蛋白

质、DNA 和 RNA 进行甲基化修饰 [30]。有研究发现丝

氨酸摄入不足会降低鸡的免疫反应 [31]。因此，可以将

丝氨酸作为 CM 奶牛免疫反应激活的指标。血清淀粉样

蛋白 A（Serum Amyloid A，SAA）是一种由多基因编

码的具有多种免疫功能的炎症反应蛋白。当机体受到炎

症、组织损伤及感染时，SAA 可在肝脏内大量合成和

分泌，但在疾病恢复期可以快速回归到正常范围 [32]。
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Bochniarz 等 [33] 评估了由不同病菌引起的乳房炎奶牛和

健康奶牛中 SAA 的浓度（患乳房炎：1 134.25 ng/mL，

健康奶牛：324.5 ng/mL，P<0.001），证实了 SAA 可

以作为诊断乳房炎的生物标志物。

1.3 乳汁代谢组    乳成分可以反映乳房的代谢状态，因

此可用于推断不同生理条件下乳腺细胞的系统生物学，

常用于检测乳房炎。Ali 等 [34] 通过 GC-MS 等技术对比

检测健康奶牛与 SM 奶牛的乳汁样本发现，SM 奶牛乳

汁中蛋白质含量显著降低，且健康奶牛与 SM 奶牛乳

汁中差异代谢物所涉及的主要途径为脂肪酸降解等，

该研究说明与脂肪酸代谢相关的代谢物与隐性乳房炎

乳成分的变化息息相关。乳体细胞计数（Somatic Cell 

Count，SCC）与乳成分的变化有关，包括蛋白质、脂

质和乳汁代谢物的变化，常用作乳房炎感染的指标。

Sundekilde 等 [35] 通过基于 NMR 的代谢组学分析比较

了高 SCC 奶牛与低 SCC 奶牛乳汁中的差异代谢物，发

现在高 SCC 奶牛乳汁中乳酸、丁酸盐、异亮氨酸、乙

酸盐和 β- 羟基丁酸盐（β-hydroxybutyrate，BHBA）的

浓度增加。Xi 等 [36] 在高 SCC 奶牛乳汁中发现丁酸、

异亮氨酸、甘油、肽、乙酸和 BHBA 的含量显著增加，

而乳糖、马尿酸和富马酸的含量降低。炎症状态下，

乳腺细胞的葡萄糖代谢受抑制，脂肪酸 β 氧化增强，

导致酮体（BHBA 为主要成分）积累。BHBA 可通过

GPR43 受体激活 AMPK 信号通路，抑制 mTOR 介导的

炎症因子合成，发挥代谢保护作用，但高浓度 BHBA

也会损害 AMPK 信号通路，导致肝脏脂质代谢紊乱 [37]。

因此，丁酸、BHBA、异亮氨酸、马尿酸、富马酸、甘

油、肽和富马酸可以作为高 SCC 乳汁中的新标志物，

高 SCC 也 是 SM 和 CM 的 典 型 特 征，因 此 这 些 代 谢

产物可以间接反映奶牛是否患有乳腺炎。Zhu 等 [23] 也

发现 CM 奶牛血清乳酸含量增加。乳酸是糖酵解的主

要终产物，可经单羧酸转运蛋白 1（Monocarboxylate 

Transporter 1，MCT1）转运至细胞内，激活 Toll 样受

体 4（Toll-like receptor 4，TLR4） / NF-κB 信号通路，

进而诱发乳腺炎症反应 [38]。因此，乳酸可以作为诊断

奶牛乳房炎的潜在生物标志物。Salama 等 [40] 对脂多糖

（Lipopolysaccharide，LPS）诱导乳房炎的奶山羊乳汁

进行 NMR 分析发现，LPS 显著增加了乳蛋白的合成，

降低了乳糖的合成。输入 LPS 后，乳汁中 BHBA 含量

显著升高，乳汁 BHBA 与 SCC 呈显著正相关，再次说

明 BHBA 可以作为乳房炎发病的生物标志物。

由此可见，乳腺中微生物群落的变化可导致乳房炎

的发生，而肠道微生物的代谢产物可通过肠 - 乳腺轴直

接作用于乳腺，引发代谢紊乱；同时代谢物的异常又反

作用于菌群，形成恶性循环，这一发现为乳房炎的早期

筛查和发病诱因的确定提供了理论基础。

2 蛋白质组学在乳畜乳房炎中的应用

蛋白质组学是以蛋白质组为研究对象，研究细胞、

组织或生物体蛋白质组成及其变化规律的科学 [40]。传

统的蛋白质组学主要包括二维凝胶电泳、质谱等技术，

目前，二维毛细管电泳、二维色谱和液相色谱 - 毛细管

电泳等新技术异军突起，极大地提高了蛋白质组学技术

的研究范围和定量准确性，推动了蛋白质组学的进一步

发展 [41]。蛋白质组学技术通过分离、鉴定蛋白质及生

物信息学分析，研究生物体全部蛋白质，在阐释生命过

程和疾病诊断中具有重大意义 [42]。

2.1 乳汁蛋白组    蛋白质组学技术可用来筛选乳汁中乳

房炎相关的生物标记物。例如，Zhang 等 [43] 使用 SDS-

PAGE 结合液相色谱串联质谱法（LC-MS/MS）对 5 组

体细胞数不同的牛奶样本进行差异蛋白筛选，结果表明

与较低体细胞数的牛奶相比，体细胞数较高的牛奶中免

疫相关蛋白（抗菌肽、IGK、CD59 分子、补体调节蛋

白、乳黏蛋白）显著增加，抗菌肽 4 蛋白在最高 SCC

的牛奶中增加了近 10 倍，该研究结果为鉴定较高体细

胞数量的隐性乳房炎奶牛提供了潜在的蛋白标记物。

Bathla 等 [44] 基于串联质量标签的定量蛋白质组学分析

了健康、SM 与 CM 奶牛乳汁之间的蛋白质组差异，发

现 CHI3LI、LPB、GCLC、GSN 和 CD14 可 用 作 诊 断

SM 的生物标志物。Tanamati 等 [45] 研究发现 CHI3LI 在

患有乳房炎奶牛的乳汁中表达上调，同时还发现抗菌

肽 -3 可以作为 SM 的有用生物标志物。Pongthaisong

等 [46] 利用二维凝胶电泳和 LC-MS 技术鉴定了健康奶牛

和无乳链球菌感染引起的 SM 奶牛乳汁中的差异蛋白，

在感染的乳汁样品中检测到抗菌肽 -1 的存在，与乳汁

体细胞计数显著相关，因此，抗菌肽 -1 可以作为检测

SM 的生物标志物。Tetens 等 [47] 的研究结果证明舌抗

菌肽（LAP）、气管抗菌肽（TAP）、牛β 防御素 4（BNBD4）

和牛 β 防御素 10（BNBD10）仅在淋巴结表达，而防御

素 β1（DEFB1）在距离乳腺更远的区域表达。在条纹
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管中检测到对大肠杆菌高度活性的钙结合蛋白 S100A7

的强组成型 mRNA 表达，表明抗菌肽在乳腺炎的早期

预防中至关重要。Katsafadou 等 [48-49] 的研究结果表明

患病母羊产生了一种防御反应，这种反应受到许多蛋白

质（例如：抗菌肽、触珠蛋白、SAA）和各种途径

（例如：急性期反应、结合和运输重要离子和分子）

的调节，它们在很多方面是相互依赖的。此外，抗菌肽 -1

和 SAA 已被确定为可以用作乳房炎诊断的生物标志物。

2.2 唾液蛋白组    唾液是一种近年来受到关注的体液，

因为它可以通过非侵入性、廉价和简单的采样方法收集，

可以随时随地收集样本。另一方面，其前处理较为简单，

它不需要过滤或长时间的强烈离心去除高脂质 [50]。已

有研究表明在 SM 期间，乳汁和血清中的 SAA 水平会

升高 [33, 49]。Caplen 等 [51] 为了调查奶牛唾液中 SAA 是

否也会发生变化，收集了健康奶牛和 SM 奶牛的唾液进

行分析，结果发现，与在乳汁和血清中的研究结果一致，

唾液 SAA 在 SM 奶牛中浓度较高且与 SCC 呈正相关。

蛋白质组学在技术实现上更具便捷性，其检测对象

为生物体内的蛋白质，样本处理流程相对标准化，无需

像微生物组那样复杂的菌群分离、富集及避免污染等难

题。同时，蛋白质作为功能执行的直接载体，其作为标

志物时稳定性更强。相比微生物组中菌群组成易受饮食、

环境等因素干扰而波动，蛋白质的表达模式和修饰状态

更能稳定反映生物的生理或病理状态，为乳房炎的诊断

和预防提供了更可靠的指标支撑。

3 基因组学在乳畜乳房炎中的应用

除了诊断外，潜在高抗性个体的选育对群体抗乳房

炎能力的提升来说尤为必要。基因组学是对生物体所有

基因进行集体表征、定量研究及不同基因组比较研究的

一门交叉生物学科。基因组学概念最早于 1986 年由美

国遗传学家 Thomas H Roderick 提出。基因组学旨在解

析生物基因组的序列与结构，明确基因功能及其与表型

的关联，探索生物进化规律 [52]。基因组学研究的主要

方法包括：生物信息学、遗传分析、基因表达测量和基

因功能鉴定 [53]。将先进的基因组学技术运用到乳房炎

研究领域，能够深度剖析并揭示病理组织和正常组织在

基因表达层面的微妙差异，并且解析相关的生物学通路，

进而可以鉴定出乳房炎的关键候选基因及遗传标记 [54]。

同时，通过分子标记可快速选育出潜在的高抗性个体。

3.1 基因组学在奶牛乳腺炎中的应用    奶牛乳房炎抗性的

差异本质上是通过各种基因在特定的时间和空间选择性

表达。试验中经常利用全基因组关联分析（Genome Wide 

Association Study，GWAS）来筛选各种与复杂性状表型

相关的遗传标记并将其运用在奶牛乳房炎研究中 [55]。

Wang 等 [56] 将中国荷斯坦奶牛体细胞数估计育种值

（Somatic Cell Score Estimating Breeding Valus，SCS 

EBVs）作为表型性状，采用建立在混合模型的单标

记回归分析和 GWAS 技术相结合的方法鉴定了与奶牛

乳房炎抗性及易感性相关的单核苷酸多态性（Single 

Nucleotide Polymorphism，SNP）和候选基因，结果发

现 48 个 SNP 与奶牛乳房炎抗性显著相关并且大多数定

位在 14 号染色体上，有 6 个显著的 SNP 位于 TRAPPC9

和 ARHGAP39 基因中，其可作为奶牛乳房炎易感性候

选基因。Yang 等 [57] 通过 GWAS-2b-RADseq 对中国荷

斯坦奶牛进行分析，筛选出 27 个与乳腺炎风险相关的

显著 SNP，其中 3 个 SNP 位于免疫调节基因 PTK2B、

SYK 和 TNFRSF21。进一步研究发现，PTK2B 和 SYK

在 CM 奶牛的外周血白细胞和体外刺激的牛乳腺上皮

细胞中的表达下调，PTK2B 可与整合素 β1 结合，介

导免疫细胞的粘附与迁移 [58]。PTK2B 表达下调会减

少免疫细胞过度浸润，避免炎症扩大。PTK2B 通过与

IkappaB 激 酶 β（IκB kinase β，IKKβ） 和 TANK 结 合

激酶 1（ TANK Binding Kinase 1，TBK1）相互作用参

与先天免疫反应 [59]，该反应对中性粒细胞脱颗粒和宿

主防御细菌感染至关重要 [60]，提示 PTK2B 和 SYK 为

乳房炎抗性相关候选基因；而 TNFRSF21 表达上调，

提示 TNFRSF21 与易感性相关，从宿主基因型层面揭

示了乳房炎发病的遗传基础 [57]。Hoekstra 等 [61] 对奶牛

源金黄色葡萄球菌优势克隆复合体（CC151、CC97、

CC479、CC398）进行全基因组测序，发现毒力及抗菌

素耐药性（Antimicrobial Resistance，AMR）基因的携

带特征与克隆复合体高度关联。CC151、CC479 等携带

毒力基因最多，CC398 则与 AMR 基因显著相关，表明

基因克隆复合体及毒力基因特征可用于预测乳腺内感染

CM 的风险。Wang 等 [62] 通过高通量转录组测序分析 3

种金黄色葡萄球菌（S56、S178、S3）诱导的奶牛乳腺

上皮组织，筛选出大量差异表达基因，这些基因富集于

炎症反应、免疫应答、细胞代谢及凋亡等通路，其中 IL-

1α、TNF、IL-8 等促炎因子的表达量显著上调。当金黄
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色葡萄球菌等病原菌入侵乳腺时，其细胞壁成分可被乳

腺上皮细胞的 TLR2 受体识别，激活下游 MyD88 依赖的

信号通路，导致 IκB 激酶磷酸化，进而使 NF-κB 从抑制

状态释放并入核，启动 IL-1α、TNF 等促炎因子的转录 [63]，

为解析病原菌与宿主互作的分子机制提供了线索。

3.2 基因组学在奶山羊乳腺炎中的应用    山羊基因组

序列的可用性开辟了新的研究领域。Martin 等 [64] 基于

50K SNP 芯片数据对萨能奶山羊进行 GWAS 分析发现，

萨能奶山羊 19 号染色体 33~42 Mb 区域与 SCS 显著关

联，并包含 RARα、STAT3、STAT5A 和 STAT5B 等关

键 候 选 基 因，STAT3、STAT5A 以 及 STAT5B 均 属 于

STAT 基因家族。当乳腺组织受病原菌刺激时，IL-6 等

细胞因子分泌增加，结合细胞膜上的 IL-6 受体（IL-6R），

导致 Janus 激酶磷酸化，进而激活 STAT3（第 705 位酪

氨酸磷酸化），磷酸化的 STAT3 形成二聚体入核，调

控靶基因表达。现有研究已证实，在奶牛抵抗乳房炎

的过程中，STAT3、STAT5A 以及 STAT5B 同样能通过

JAK-STAT 信号通路发挥关键作用，对增强奶牛乳房炎

抗性有着重要意义 [65]。Llie 等 [66] 的研究表明，IL6、

SOCS3、TLR3 等基因内部存在的 SNP 与罗马尼亚以及

匈牙利当地山羊品种的乳房炎抗性存在显著相关性。这

意味着 IL6、SOCS3、TLR3 的特定变异可能影响山羊

对乳房炎的抗性，为山羊乳房炎抗性的遗传选育提供了

潜在的分子标记。

3.3 基因组学在奶绵羊乳腺炎中的应用    近年来，人们

主要使用中低密度 SNP 芯片开展 GWAS 和连锁分析，

鉴定出许多调控绵羊乳房炎抗性基因。Oner 等 [67] 利

用 SCS 值将阿萨夫奶绵羊分为高低 2 组开展 GWAS，

鉴定到 4 个显著关联 SNP，确定 ARPP21、NUP210 和

HDAC11 为候选基因。Bonnefontc 等 [68] 使用微阵列分

析发现，相较于易感绵羊，RARα 在乳房炎抗性绵羊的

乳体细胞中表达显著上调。Banos 等 [69] 对患乳腺炎母

羊使用定制的 960-SNP DNA 阵列进行基因分型，在第

2、3、5、16 和 19 号染色体上发现了与 SCC、加州乳

腺炎试验（California Mastitis Test，CMT）和乳汁中的

总活菌数（Total Viable Count，TVC）显著相关的 SNP

标记，确定了乳腺炎耐药的途径、分子相互作用网络和

功能基因簇。结合乳体细胞转录组数据，发现与先天

免疫相关的候选基因包括 SOCS2、CTLA4、C6、C7、

C9、PTGER4、DAB2、CARD6、OSMR、PLXNC1、

IDH1、ICOS、FYB 和 LYFR。这些基因能够作为 CM

的潜在候选基因，成为预测绵羊 CM 抗性的遗传学依据。

基因组学解析的候选基因，是宿主应对菌群 - 代谢 -

蛋白信号的遗传基础。如 PTK2B 不仅调控抗菌肽的表

达，还影响宿主对 SCFAs 的敏感性，最终决定个体是

否易感。这一层面的发现将环境与遗传关联起来，形成

完整的调控链条。

4 其他组学技术

转录组学是建立在高通量测序上的一项具有广泛

应用性的技术，利用转录组可检测到特殊环境及生理

状态下某些细胞、组织及生物体的全部 RNA 表达量。

Liu 等 [70] 对 SM 奶牛的血液白细胞进行转录组测序，

在对照组和治疗组之间共鉴定出 277 个差异表达基因

（Differentially Expressed Genes，DEGs），这些基因主

要富集在炎症反应、免疫反应、调节免疫等免疫相关的

功能 GO 条目。此外，关联分析发现 BCL2、KIR3DS1、

CHML 这 3 个基因与 SCC 显著相关，为今后开展 SM

奶牛免疫应答机制研究奠定了基础。Wang 等 [71] 采用

RNA-seq 技术对 SM 奶牛的乳 SCC 进行检测分析，得

到的 DEGs 大多数富集在与免疫反应有关的生物过程，

并与甲基化联合分析共鉴定出 6 个 SM 候选生物标记

物，为 SM 的鉴定提供了新的参考。与基因组和转录组

所不同的是，表观组更注重表达和转录后的遗传信息。

Wang 等 [72] 通过整合 10 头健康奶牛和 20 头 SM 奶牛

SCC 的 RNA 测序数据，小 RNA 测序数据和 DNA 甲基

化测序数据，鉴定出大量与亚临床乳腺炎相关的差异标

志物，包括 30 846 个差异甲基化单倍型块（Differentially 

Methylated Haplotype Blocks，dMHBs）、2 552 个

DEGs、1 276 个差异表达 lncRNAs（Differentially Expressed 

Long non-coding RNA，DELs）和 57 个差异表达 miRNAs

（Differentially Expressed MicroRNA，DEMs），加深

了对 SM 基因组和表观基因组变化的理解，为未来探索

乳房炎的靶向管理策略奠定了坚实基础。

转录是一项动态且可变的生物过程，而转录水平

的调控也是目前最广泛以及最重要的调控方式，也会给

SM 的防控研究带来新的机遇。表观组学为乳房炎研究

提供了超越基因组序列的动态调控视角，然而，外界环

境的动态变化影响着 SM 的发生与发展进程，这使得从

表观遗传学角度对 SM 抗病性状开展更深入、更广泛的



2026 年 第 62 卷 第 02 期                                                  Review Papers·综述

- 95 - 

研究成为必要。通过深入探究表观调控机制，并与其他

组学研究结论相结合，有望为 SM 的精准防控提供更为

坚实的科学依据。

5 总结与展望

现有研究通过微生物组学、代谢组学、蛋白质组学

和基因组学等技术，揭示了乳畜乳房炎的“菌群 - 代谢 -

蛋白 - 基因”多维度调控网络。肠道中的次级胆汁酸、

乳 汁 中 的 BHBA 和 SAA 等 生 物 标 志 物 及 PTK2B、

STAT3 等抗病基因，为乳房炎发病机制解析奠定基

础。抗病育种中，将奶牛的 PTK2B、SYK 及奶山羊的

STAT3、IL6 等关键基因纳入育种芯片，通过分子标记

辅助选择降低群体 SM 发病率，多基因聚合育种则能借

助基因编辑技术缩短育种周期，显著提升后代抗性。

当前，组学技术在乳畜乳房炎研究中有很大的进

展，但仍存在不足，例如：微生物组易受环境干扰、代

谢组标志物波动较大、蛋白质组样本处理复杂、基因组

难反映表观调控。同时，已有标志物检测方法待优化，

其在不同物种、品质、地域的阈值与适用性需明确，还

有新标志物挖掘以及抗乳房炎基因功能需验证。未来研

究亟需聚焦多组学网络建模、CRISPR 基因编辑验证、

标准化技术跨物种应用、单细胞互作解析四大方向，构

建“基础发现 - 技术开发 - 产业应用”的全链条创新体系。

只有通过学科交叉融合与产学研深度协作，才能突破传

统防控的局限性，推动乳房炎管理迈入以数据驱动、靶

向干预为特征的精准化新时代，为全球奶业可持续发展

提供核心科技支撑。
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Research Progress of Omics Technology in the Research of Mastitis in Dairy Animals

CHEN Liqiang1, ZHU Yijing2, LIU Quan2, SA Rengele2, GUO Zirong1, QIU Shuang1, ZHANG Liguo2*, SU Xiaohu1*

(1. State Key Laboratory of Reproductive Regulation and Breeding of Grassland Livestock, Ministry of Education 
and Province, College of Life Sciences, Inner Mongolia University, Inner Mongolia Hohhot 010020, China; 
2. Animal Husbandry Workstation, Bureau of Agriculture, Animal Husbandry and Science and Technology 

of Ulanqab City, Inner Mongolia Autonomous Region, Inner Mongolia Ulanqab 012000, China)

Abstract: Mastitis is one of the major diseases affecting the production performance of dairy animals such as dairy cows 
and dairy goats. Microbiomics, metabolomics, proteomics and genomics technologies provide key tools for understanding 
its mechanism. Microbiomics reveal that the gut microbiota regulates breast health through the gut-mammary axis and 
discover markers related to microbiota disorder such as secondary bile acids and Short-chain Fatty Acids (SCFAs). 
Metabolomics screened out core markers reflecting inflammation and metabolic status, such as fecal pyruvate, serum serine, 
and β-hydroxybutyrate (BHBA). Proteomics identified diagnostic targets such as Chitinase 3 Like Protein I (CHI3LI), 
antimicrobial peptides, and Serum Amyloid Protein A (SAA) in breast milk. Genomics has identified cross-species candidate 
genes for disease resistance such as STAT3 and PTK2B, which are involved in resistance regulation through JAK-STAT 
and inflammatory signaling pathways. This studyreviews the core findings of the above four major omics techniques in the 
research of mastitis in dairy animals, aiming to provide a reference for the establishment of a diagnostic and disease resistance 
screening system for Subclinical Mastitic (SM) in dairy animals.
Keywords: Mastitis; Omics; Dairy livestock
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