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摘   要：【背景】子宫内膜炎是规模化养殖场母猪常患的生殖道疾病之一，对养殖业造成的经济

损失较大，细菌感染是常见的病因之一，但具体病原及致病机制尚未完全明确。【目的】探究产

道菌群对母猪子宫内膜炎的影响。【方法】采用第三代细菌 16S rRNA 基因全长高通量测序技术进

行对比，研究健康和患有子宫内膜炎母猪产道菌群差异，并依据菌群分析结果对子宫内膜炎母猪

产道分泌物进行细菌分离。建立荧光定量 PCR 计数方法测定母猪产道样品中的卟啉单胞菌数。

【结果】健康和患子宫内膜炎母猪产道菌群的丰富度和多样性差异显著；与健康组母猪相比，患

子宫内膜炎母猪产道菌群变形菌门(Proteobacteria)、拟杆菌门相对丰度显著增加(P<0.05)。在属

分类水平上，健康母猪产道的主要优势菌属为金黄杆菌属、芽孢杆菌属、毛螺菌属等，这些优势

属在患子宫内膜炎母猪产道丰度降低，患子宫内膜炎母猪产道丰度最高的菌属为埃希氏菌属

(Escherichia)、Rodentibacter 和卟啉单胞菌属(Porphyromonas)。在种水平上，Porphyromonas somerae
是患子宫内膜炎母猪产道的主要条件性致病菌。依据菌群分析结果，本研究从子宫内膜炎母猪产道

分泌物中分离到一株卟啉单胞菌，经鉴定该菌 16S rRNA 基因与 Porphyromonas somerae DSM 23386 
strain JCM 13867 (NR_113090.1)相似性达 99.04%。荧光定量 PCR 计数方法测定，子宫内膜炎母猪

产道卟啉单胞菌数量显著高于健康母猪(P<0.05)，推测卟啉单胞菌与该批次母猪子宫内膜炎病因有
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关。【结论】本研究为子宫内膜炎母猪的病因和发病机制奠定基础，并为其治疗提供理论依据。 

关键词：母猪；子宫内膜炎；产道菌群；16S rRNA 基因高通量测序；卟啉单胞菌  

Microbiota in the birth canal of sows with endometritis and 
isolation and identification of Porphyromonas 
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Abstract: [Background] Endometritis, one of the common reproductive tract diseases of sows in 
large-scale breeding farms, causes severe economic losses to the breeding industry. Bacterial infection 
is one of the common causes of endometritis, while the specific pathogens and pathogenesis remain to 
be studied. [Objective] To explore the microbiota in birth canal on sow endometritis. [Methods] The 
third-generation bacterial 16S rRNA gene high-throughput sequencing was employed to compare the 
microbiota in the birth canal of sows with endometritis and healthy sows. According to the sequencing 
results, bacteria were isolated from the vaginal secretions of the sows with endometritis. Furthermore, 
quantitative real-time PCR (qPCR) was conducted to determine the number of Porphyromonas in the 
birth canal. [Results] The richness and diversity of the microbiota in the birth canal showed significant 
differences between health sows and those suffering from endometritis. Compared with the healthy 
sows, those suffering from endometritis had increased relative abundance of Proteobacteria and 
Bacteroidetes (P<0.05). The dominant genera in the birth canal of healthy sows were Chryseobacterium, 
Bacillus, and Lachnospira, which showed declined abundance in the sows with endometritis. 
Escherichia, Rodentibacter, and Porphyromonas were the dominant genera in the birth canal of the 
sows suffering from endometritis. Porphyromonas somerae is a major bacterial species in the birth canal 
of sows with endometritis. According to the results of microbiota analysis, a strain of Porphyromonas 
was isolated from the vaginal secretion of sows with endometritis, which shared the 16S rRNA gene 
homology of 99.04% with P. somerae DSM 23386 strain JCM 13867 (NR_113090.1). In addition, the 
number of Porphyromonas in the birth canal of the diseased sows was higher than that in the healthy 
sows (P<0.05). [Conclusion] Porphyromonas may be related to the endometritis in this batch of sows. 
This study lays a foundation for deciphering the etiology and pathogenesis of sow endometritis as well 
as a theoretical basis for treating endometritis in sows. 

Keywords: sows; endometritis; microbiota in birth canal; 16S rRNA gene high-throughput sequencing; 
Porphyromonas 

母猪子宫内膜炎(sow endometritis)是规模

化种猪场常见的生殖道疾病之一 [1]，通常是子

宫黏膜层组织受到细菌、病毒和寄生虫等病原

微生物侵害而引起的黏膜黏液性或化脓性炎症
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的过程 [2]。子宫内膜炎除了造成子宫生理性损

伤外，还会影响受精及胚胎生长发育和着床，

甚至会引起胎儿死亡或发生流产[3]。此病多发于

产后，但部分未配种的后备母猪也可能会发生，

患病猪繁殖能力下降，有的母猪因此屡配不孕、

被迫淘汰，使养殖业造成较大的经济损失[4]。 
母猪正常产道内的微生物之间、微生物与

宿主环境之间保持动态的平衡[5]。微生态平衡

失调会导致某些条件致病菌过度生长，产道内

细菌通过子宫颈的上升进入子宫，从而引发子

宫内膜炎等生殖疾病。产道内细菌上升感染被

认为是母猪子宫内膜炎最常见的感染途径，多

数研究中，子宫内膜炎是由细菌感染产道并经

由产道黏膜上行蔓延感染子宫所致。掌握母猪

产道内的菌群结构，有利于更好地预防和治疗

母猪子宫内膜炎[6]。本文通过细菌第三代 16S 
rRNA 基因全长高通量测序技术对子宫内膜炎

及健康母猪产道菌群进行分析，探究其菌群结

构差异，研究与子宫内膜形成有关的条件性病

原菌。 

1  材料与方法 
1.1  材料 
1.1.1  样本采集 

江西省某养殖场采集健康及患子宫内膜炎

母猪产道分泌物样本。子宫内膜炎母猪外阴红

肿、有不洁分泌物，症状轻时为白色黏液，严

重时则为赤色、白色或者白赤相间散发腥臭味

道黏液，排除病毒与寄生虫感染，判断为患细

菌性子宫内膜炎；同时选取同场同群健康母

猪，用 20 cm 加长无菌棉签深入产道 5 cm 左右

取分泌物，避免接触到产道口和外阴部，防止

污染，以能清晰看到分泌物附着为准，每组取

样两份放置于 5.0 mL 无菌离心管中，一份取出

后立即冷藏送至实验室用于组织涂片诊断和分

离细菌；另一份取出后立即将离心管放入液氮

中，带回实验室在−80 ℃保存，用于后续总

DNA 提取。共采集 10 份样品，健康产道分泌

物(标记为 HV)和子宫内膜炎产道分泌物(标记

为 EV)各 5 份。 
1.1.2  主要试剂、仪器和培养基 

细菌 DNA 提取试剂盒、胶回收试剂盒和

质粒小提试剂盒，生工生物工程(上海)股份有

限公司；2×SYBR Green qPCR Master Mix，武

汉塞维尔科技有限公司；DL2000 DNA Marker、
dNTP、10×Buffer 和 HS Taq DNA Polymerase，
TaKaRa 公司。快速实时荧光定量 PCR 仪，

Thermo Scientific 公司；PCR 仪，中国东胜仪

器有限公司。CDC 厌氧培养基(g/L)：胰蛋白胨

15.0，氯化钠 5.0，酵母 5.0，大豆蛋白胨 5.0，半

胱氨酸 0.4，氯化血红素 0.000 5，维生素 K 
0.001，脱纤维羊血 50 mL。 

1.2  微生态形态学评价 
参照肖小芹等[7]方法，将采集的产道分泌物

样本直接进行染色镜检：取少量分泌物样本置

玻片上涂开，室温自然干燥，采用瑞氏染色法

对涂片进行染色，置显微镜下观察红细胞、脱

落表皮细胞及视野中细菌进行微生态学评价。 

1.3  细菌总 DNA 提取和 16S rRNA 基因

高通量测序 
利用细菌 DNA 提取试剂盒提取样本细菌

总 DNA，选用细菌 16S rRNA 基因通用引物

27F (5′-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3′)和 1492R 
(5′-GGTTACCTTGTTACGACTT-3′)进行 PCR 扩

增，对 DNA 进行质量检测，PCR 反应体系：

2×Taq Mix 12.5 μL，DNA 模板 1 μL，上、下

游引物 (10 μmol/L)各 1 μL，ddH2O 补足至   
25 μL。PCR 反应条件：95 ℃ 10 min；94 ℃ 
30 s，56 ℃ 30 s，72 ℃ 30 s，35 个循环；

72 ℃ 10 min。利用 1%琼脂糖进行凝胶电泳。
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将检测合格的 DNA 样本送至北京百迈客云有限

科技公司进行 16S rRNA 基因全长高通量测序，

测序基于 PacBio 测序平台，利用单分子实时测

序(SMRT Cell)的方法对 marker 基因进行测序，

之后通过对 circular consensus sequencing (CCS)
序列进行过滤、聚类或去噪，并进行物种注释

及丰度分析，可以揭示样品的物种构成。 

1.4  数据分析 
运用 LimA V1.7.0 软件，通过 barcode 对

CCS 进行识别，得到 Raw-CCS 序列数据；运用

cutadapt 1.9.1 软件进行引物序列的识别与去除

并且进行长度过滤，得到不包含引物序列的

clean-CCS 序列；运用 UCHIME V4.2 软件鉴定并

去除嵌合体序列，得到 effective-CCS 序列。序列

划分 feature (OTUs、ASVs)，进行多样性分析、

差异分析、相关性分析及功能预测分析等。 

1.5  卟啉单胞菌分离纯化及 16S rRNA 基

因的分子鉴定 
用接种环从采集的子宫内膜炎母猪产道分

泌物的样品中蘸取少许内容物，无菌条件下接

种于 CDC 厌氧培养基，厌氧密封盒充气(氮气

浓度 85%，CO2 浓度 15%的混合气体)，37 ℃
培养 10 d。若长出不同形态菌落则需多次划线

纯化培养，直至菌落较为单一。挑取黑色单菌

落进行革兰氏染色镜检，结合细菌染色结果，

将初步筛选的疑似菌落接种于 CDC 液体培养

基中富集培养。以菌液为 PCR 扩增模板，利

用 16S rRNA 基因通用引物进行 PCR 扩增。

PCR 反应体系和反应条件参考 1.3，PCR 产物

经 1%琼脂糖凝胶电泳后用胶回收试剂盒回收

片段，与 pMD-18T 载体连接后转化大肠杆菌

Top-10 感受态细胞，筛选阳性克隆送至生工生

物工程(上海)股份有限公司测序，测序所得序

列与 GenBank 数据库中的序列进行 BLAST 同

源比对分析。 

1.6  荧光定量 PCR 测定样品中卟啉单胞

菌数 
参照 Walsh 等[8]方法，设计卟啉单胞菌特异

性引物 F (5ʹ-TGCGTAGGTGGCTGATTAAG-3ʹ)
和 R (5ʹ-AGTTTACGGCGTGGACTACC-3ʹ)，对

样品中卟啉单胞菌 16S rRNA 基因可变区片段进

行扩增，并选取大肠杆菌、产气荚膜梭菌和乳杆

菌等检测引物特异性。PCR 反应体系参考 1.3，
反应条件：94 ℃ 10 min；94 ℃ 30 s，54 ℃ 30 s，
72 ℃ 60 s，35 个循环；72 ℃ 7 min。根据试

剂盒说明将 PCR 产物进行胶回收，回收产物

连接 T 载体，转化至大肠杆菌感受态细胞，培

养菌液送测序。提取测序正确含卟啉单胞菌基

因的重组质粒，将质粒进行 10 倍系列梯度稀

释(104−108 拷贝)，以梯度稀释质粒为模板进行

qPCR 检测并绘制标准曲线 [9]。qPCR 反应体

系：2×SYBR Green qPCR Master Mix 10 μL，
上、下游引物 (10 μmol/L)各 0.4 μL，ddH2O  
8.2 μL，模板 1 μL。qPCR 反应条件：95 ℃     
2 min；95 ℃ 10 s，60 ℃ 32 s，40 个循环。 

2  结果与分析 
2.1  微生态形态评价结果 

参考人类医学临床中对妇女阴道微生态的

诊断方法[10]：临床观察产道分泌物情况、外阴

是否有红肿及周围是否附有分泌物，产道分泌

物经镜检，细菌密集度(油镜观察每个视野的平

均数为 1−9 个为Ⅰ级，10−99 个为Ⅱ级，100 个以

上为Ⅲ级，油镜下细菌聚集成团或密集覆盖黏膜

上皮细胞为Ⅳ级)和菌群多样性(油镜下 1−3 种细

菌为 Ⅰ级，4−6 种细菌为Ⅱ级，7−9 种细菌为

Ⅲ级，10 种细菌以上为Ⅳ级)，同时观察脱落

上皮细胞和红细胞的数量。本次母猪样品形态学

检测指标如表 1 所示：子宫内膜炎母猪产道细

菌密集度(Ⅳ级)，明显高于健康母猪产道(Ⅰ级)；
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母猪产道样品镜检结果如图 1 所示，在 1 个视

野内，子宫内膜炎母猪产道菌群多样性(Ⅲ级)
明显高于健康母猪产道(Ⅰ级)，子宫内膜母猪产

道分泌物还可以看到较多脱落的上皮细胞。 

 
表 1  健康和患子宫内膜炎母猪产道分泌物形态学

检测分析 
Table 1  Morphological analysis of vaginal secretions 
in healthy and endometritis sows 
形态学检测指数 
Morphological detection 
index 

健康样品 
HV sample 

子宫内膜炎样品 
EV sample 

细菌密集度 
Density of bacteria 

Ⅰ Ⅳ 

菌群多样性 
Bacterial diversity 

Ⅰ Ⅲ 

 

 
 
图 1  健康母猪(A)和子宫内膜炎母猪(B)产道分

泌物镜检图(1 000×) 
Figure 1  Microscopic examination of vaginal 
secretions of healthy sows (A) and endometritis 
sows (B) (1 000×). 

2.2  OTU 及物种多样性分析 
样品测序后通过 Barcode 识别后共获得  

59 816 条 CCS 序列，每个样品至少产生 4 525 条

CCS 序列，平均产生 5 982 条 CCS 序列。如    
图 2 所示，总共获得 1 064 个 OTU，其中 EV
共产生 896 个 OTU， HV 共产生 582 个

OTU，HV 和 EV 共有 414 个。 
稀释性曲线(rarefaction curve)用于反映测

序深度，验证测序数据量是否足以反映样品中

的物种多样性，并间接反映样品中物种的丰富

程度[11]。如图 3A 所示，曲线缓慢上升表明样

品序列充分，可以进行数据分析。香农指数曲

线反映各样本在不同测序数量时的微生物多样

性，Shannon 指数越大说明 OTU 种类越多、物

种越丰富。各样本香农指数曲线趋于平缓(图 3B)
则说明测序数据量足够大，OTU 种类不会再

随测序量增加而增长。 

2.3  菌群结构门水平组成分析 
在门水平上，子宫内膜炎组相对丰度大于 1%

的优势菌门有 6 个：变形菌门(Proteobacteria)、厚

壁菌门(Firmicutes)、拟杆菌门(Bacteroidota)、
Bacteroidetes、梭杆菌门(Fusobacteriota)和软 

 

 
 
图 2  健康和患子宫内膜炎母猪产道样本 OTU 统计 
Figure 2  OTU statistics of birth canal samples 
from healthy and endometritis sows. 
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壁菌门(Tenericutes)，它们的相对丰度分别为

47.85%、24.87%、14.69%、6.99%、1.82%和

1.08%。健康组鉴定出 7 个相对丰度大于 1%的

优势菌门，如图 4 所示。其中，以厚壁菌门

(Firmicutes)占比最高，占比为 38.97%；其次是

变形菌门(Proteobacteria)占比为 26.80%；拟杆

菌门(Bacteroidota)占比为 19.40%；Bacteroidetes
占比为 4.57%；放线菌门(Actinobacteriota)占
比为 1.98%；软壁菌门 (Tenericutes)占比为

1.56%；蓝细菌门(Cyanobacteria)占比为 1.40% 

 

 
 
图 3  稀释性曲线(A)和香农指数曲线(B) 
Figure 3  Rarefaction curve (A) and Shannon index curve (B). 
 

 
 
图 4  健康和患子宫内膜炎母猪产道菌群门水平构成差异 
Figure 4  Differences in composition of birth canal microorganism between healthy and endometritis sows 
on the phylum level. 
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(图 4)。变形菌门和拟杆菌门在子宫内膜炎组

样本中的相对丰度显著高于健康组(P<0.05)；
而厚壁菌门、放线菌门和蓝细菌门的相对丰度

显著低于健康组(P<0.05)。 

2.4  菌群结构属水平组成分析 
在属水平上，两组优势菌不同，如图 5

所示。子宫内膜炎组中的优势菌分别为埃希

氏菌属(Escherichia)、Rodentibacter 和卟啉单

胞菌属 (Porphyromonas)，分别占 21.29%、

19.18%和 9.16%；而健康组的优势菌分别为金

黄杆菌属(Chryseobacterium)、Lachnospiraceae_ 
NK4A136_group、不动杆菌属 (Acinetobacter)
和 芽 孢 杆 菌 属 (Bacillus) ， 占 比 分 别 为

14.70%、5.17%、4.15%和 4.08% (图 5)。相较

于健康母猪，子宫内膜炎母猪产道金黄杆菌属

(Chryseobacterium)丰度显著降低，而卟啉单胞

菌属丰度显著升高。 

对子宫内膜炎组内各样品进一步分析发现，

每一个样本的优势属均不相同，如图 6 所示。 
5 个 EV 样本中，丰度最高的优势菌属分别为

Rodentibacter、埃希氏菌属(Escherichia)、卟啉

单胞菌属(Porphyromonas)、芽孢杆菌属(Bacillus)
和拟杆菌属(Bacteroides)。 

2.5  卟啉单胞菌分离鉴定 
样品接种在 CDC 厌氧固体培养基上，厌氧

培养 10 d 后，长出呈黑色、圆形突起、边缘整

齐的菌落，菌落周边出现溶血环，革兰氏染色

镜检可见阴性球状、杆状菌(图 7A)；挑取黑色

菌落继续在 CDC 培养基上纯化培养后形成黑色

溶血菌落(图 7B)。如图 8 所示，16S rRNA 基

因扩增条带大小约 1 500 bp。扩增序列进行

BLAST 比对，发现其与 Porphyromonas somerae 
DSM 23386 strain JCM 13867 (NR_113090.1)相似

性达 99.04%，鉴定为 Porphyromonas somerae。 
 

 
 
图 5  健康和患子宫内膜炎母猪产道菌群属水平构成差异 
Figure 5  Differences in composition of birth canal microorganism between healthy and endometritis sows 
on the genus level. 
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图 6  5 个子宫内膜炎样本产道菌群属水平构成差异 
Figure 6  Difference diagram of the genus level composition of the bacterial community in the five 
endometritis samples. 
 

 
 
图 7  卟啉单胞菌镜检结果(A)和卟啉单胞菌菌落形态(B) (1 000×) 
Figure 7  Microscopic examination results of Porphyromonas (A) and colonial morphology of Porphyromonas 
(B) (1 000×). 
 
2.6  特异性检测及荧光定量 PCR 结果 

引物特异性检测结果如图 9 所示，仅 1、
2 泳道的子宫内膜炎样本显示阳性，其余细菌

均显示阴性，表明引物特异性良好。 
对构建好的重组质粒进行 10 倍系列梯度稀

释，得到 104−108 拷贝/μL 的标准品，显示扩增结

果较好，以质粒拷贝数的对数为横坐标、Ct 值(循
环数)为纵坐标作标准曲线[12]。R2 值为 0.996，这

表明 Ct 值与标准质粒拷贝数的对数之间存在较好

的线性关系(图 10A)。荧光定量 PCR 分析结果显

示，子宫内膜炎母猪产道样品 DNA 中检测到的卟啉

单胞菌数量显著高于健康母猪(P<0.05，图 10B)。 
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图 8  分离菌株 PCR 扩增电泳图   M：DL2000 
DNA Marker；1−4：卟啉单胞菌DNA；5：阴性对照 
Figure 8  Electrophoretic map of PCR amplification 
with specific primers. M: DL2000 DNA Marker; 1−4: 
Porphyromonas DNA; 5: Negative control. 
 

 
 
图 9  特异性引物 PCR 扩增电泳图   M：DL2000 
DNA Marker；1−2：提取的样本总 DNA；3−10：
链球菌、大肠杆菌、产气荚膜梭菌、奇异变形杆

菌、沙门氏菌、粪肠球菌、德氏乳杆菌和罗伊氏

乳杆菌；11：阴性对照 
Figure 9  Electrophoretic map of PCR amplification 
with specific primers. M: DL2000 DNA Marker, 
1−2: Total DNA from sow samples with endometritis; 
3−10: Streptococcus, Escherichia coli, Clostridium 
perfringens, Proteus mirabilis, Salmonella, Enterococcus 
faecalis, Lactobacillus germanicus and Lactobacillus 
reuteri; 11: Negative control. 
 

3  讨论与结论 
对动物产道分泌物进行微生态评价分析的

相关报道较少，小鼠阴道分泌物涂片技术主要

用于判定小鼠动情周期，根据动情前期、动情

期和动情后期阴道涂片上皮细胞变化特点判断 

 
 
图 10  荧光定量 PCR 标准曲线(A)和母猪产道

样品中卟啉单胞菌数量(B)    
Figure 10  Fluorescence quantitative PCR standard 
curve (A) and the number of Porphyromonas in sow 
birth canal sample (B). *: P<0.05. 
 
小鼠性周期[13-14]。目前暂未发现母猪产道微生

态评价方面的报道，本研究通过对母猪产道分泌

物瑞氏染色发现，子宫内膜炎母猪产道细菌密

集度(Ⅳ级)和多样性(Ⅲ级)明显高于健康母猪产

道(Ⅰ级)，子宫内膜母猪产道分泌物还可以看到

较多脱落的上皮细胞，该判定方法进一步完善

后可作为评价母猪产道微生态平衡的依据，对

临床诊断和预防子宫内膜炎发挥一定的作用。 

本研究菌群结果显示变形菌门在子宫内

膜炎组中占有绝对优势地位，这与许多研究

结果相似。在 Wang 等 [15]的研究中，变形菌
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门在患病样品中上升为优势菌门；黄安妮等[16]

对母猪子宫内膜炎产道菌群研究也发现，变

形菌门、厚壁菌门、放线菌门、疣微菌门和

拟杆菌门为患子宫内膜炎母猪产道的优势菌

群。变形菌门包括了许多致病菌，如大肠杆

菌、沙门氏菌等。大多研究报道健康母猪产道

菌群在门水平上为 5 种：厚壁菌门、拟杆菌

门、变形菌门、梭杆菌门和放线菌门[17]。本研

究结果显示，健康母猪产道变形菌门占比高于

拟杆菌门(Bacteroidota)。其中拟杆菌门在健康

与子宫内膜炎样品中丰度都较高，健康母猪

(19.40%)占比高于子宫内膜炎母猪(14.69%)，但

该门中的金黄杆菌属(Chryseobacterium)是健康

组中丰度最高的属，而且远高于子宫内膜炎

组。金黄杆菌属 (Chryseobacterium spp.)为一种

非发酵革兰氏阴性杆菌，属于条件致病菌，可

引起脑膜炎、菌血症、心内膜炎和皮肤软组织

感染等多种疾病[18]，其在母猪产道的作用有待

进一步的研究。 
子宫内膜炎组中，菌群丰度最高的菌属是

埃希氏菌属(Escherichia)，其次为 Rodentibacter

和卟啉单胞菌属(Porphyromonas)。目前的报道

中，埃希氏菌属(Escherichia)在患病母猪中多

见。叶健毅等[19]从 52 份子宫内膜炎样品大肠

杆菌的检出率为 64.6%；王改玲等[4]发现引起

子宫内膜炎的致病菌也以大肠杆菌、链球菌和

葡萄球菌多见。Rodentibacter 是巴氏杆菌科的

一种革兰氏阴性杆状细菌，经常在实验室小

鼠和大鼠的呼吸道和泌尿生殖道定居 [20]，也

可从小鼠的上呼吸道和子宫中分离[21]。这种感

染在免疫活性小鼠中大多为无症状[22]，但对免

疫缺陷小鼠和其他转基因小鼠显示出轻度甚至

致命的疾病，在各种器官中有化脓性病变[23]。

目前在啮齿动物中有报道 Rodentibacter，如

Brennan 等 [24]发现该菌可能与肺炎、皮下脓

肿、结膜炎、乳腺炎、子宫炎、膀胱炎和流产

有关，但在母猪产道菌群中尚未报道过。 

卟啉单胞菌属(Porphyromonas)属拟杆菌门

(Bacteroidetes)，不产生芽孢、不运动。由于氯

化血红素，通常在血琼脂上呈黑色菌落。Walsh

等[8]已经证实 Porphyromas somerae 是最具预

测子宫内膜癌的微生物标志物。梁珊珊[25]发现

牙龈卟啉单胞菌 (Porphyromonas gingivalis)可

以促进孕鼠炎症系统反应，导致血清 IL-1β 和

IFN-γ 的表达水平升高。Arzese 等[26]也从细菌性

阴道病中分离到利氏卟啉单胞菌(Porphyromonas 

levii)。Elad 等[27]发现 Porphyromonas levii 可以

引起牛坏死性外阴阴道炎。本研究中，菌群分析

结果显示，子宫内膜炎母猪产道卟啉单胞菌属丰

度显著高于健康母猪产道，荧光定量 PCR 结果

进一步证实卟啉单胞菌在子宫内膜炎母猪产道

含量显著高于健康母猪(P<0.05)。但本研究对子

宫内膜炎组个体菌群组成分析发现，每一个样

本的核心菌属都不一致，丰度最高的菌属分别

为 Rodentibacter、Escherichia、Porphyromonas、

Bacillus 和 Bacteroides，这符合“安娜•卡列尼

娜原则”[28-29]。 

从微生态学的角度分析，造成母猪子宫内

膜炎的并非单一病原菌，而是内源性共生细菌

在产道微生态失调时大量增殖，直接参与了炎

症 的 发 展 ， 这 些 细 菌 称 为 致 病 共 栖 菌 谱

(pathobionts)[30]。Pathobionts 在动物肠炎的报

道中较多，在母猪产道及子宫内膜炎中的报道

较少。本研究结合本团队前期研究结果[31]，卟

啉单胞菌属(Porphyromonas)在母猪子宫内膜炎

病例中出现的频率较高，对该菌进行更深入的

研究，并首次从子宫内膜炎母猪产道分泌物样

品中分离出 Porphyromonas somerae。卟啉单
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胞菌(Porphyromonas sp.)与母猪子宫内膜炎的

关系有待进一步研究，推测该菌可能是子宫内

膜炎致病共栖菌谱中的一员。 

综上所述，本研究采用产道分泌物微生态

评价和 16S rRNA 基因全长序列测定高通量测序

技术研究子宫内膜炎与健康母猪在菌群结构上存

在差异，发现子宫内膜炎组中的 Porphyromonas

可能与母猪子宫内膜炎存在关联，并在子宫内膜

炎母猪产道分泌物中成功分离到 Porphyromonas 

somerae，建立荧光定量 PCR 计数方法发现子

宫内膜炎母猪产道卟啉单胞菌数量显著高于健

康母猪。由于卟啉单胞菌极不活泼，生长缓

慢，目前该菌株的生长条件还在进一步摸索

中，卟啉单胞菌与母猪子宫内膜炎的关联性探

究及具体影响还需更多的试验数据支撑，是否

与人类阴道炎中的加德纳菌[32]一样能成为母猪

子宫内膜炎的指示菌，还有待进一步的研究。 
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