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摘  要：【背景】饱水木质文物易受到微生物侵害，目前国外围绕饱水木质文物微生物病害已

开展多方面研究，并取得阶段性进展，而国内在饱水木质文物微生物学技术方面的报道比较

少。【目的】研究保藏水环境中出土饱水木漆器 F446 及水中细菌的种类，以及对木材的腐蚀作

用。【方法】采用 16S rRNA 基因序列分析方法及生理生化试验，对饱水木漆器 F446 及水环境

中细菌进行鉴定，并选取典型菌按 5×108 个/瓶菌量接种马尾松心材(悬于无菌自来水中)，37 °C

培养 120 d，测试木材的损失率。【结果】从 F446 文物和水样中分离的 53 株细菌中，21 株被

鉴定为芽孢杆菌属(Bacillus)，为优势菌属，其中蜡样芽孢杆菌(B. cereus) 19 株，病研所芽孢杆

菌 (B. idriensis)和苏云金芽孢杆菌 (B. thuringiensis)各 1 株；11 株菌被鉴定为短杆菌属

(Brevibacterium)，此外还有 4 株短波单孢菌属(Brevundimonas)，5 株粪产碱杆菌(Alcaligenes 

faecalis)，5 株 Altererythrobacter，2 株水氏黄杆菌(Flavobacterium mizutaii)；另外，还有解糖假苍

白杆菌(Pseudochrobactrum saccharolyticum)、梭型芽孢杆菌(Lysinibacillus fusiformis)、Leucobacter 

aridicollis、Ochrobactrum pseudogrignonense、类芽孢杆菌属(Paenibacillus)菌株各 1 株。菌株

A5、A6 分别为类芽孢杆菌(Paenibacillus)和 Altererythrobacter 属中的疑似新种。从典型菌中选

取 15 株菌回接木材进行腐蚀试验，结果显示，9 株细菌与对照组比较存在极显著差异，说明这些

菌对马尾松木材有一定的腐蚀作用，但是腐蚀率非常低，最高仅 1.38%，表明这些细菌对试验木材

马尾松腐蚀并不严重。【结论】F446 木漆器文物样品中优势菌属为芽孢杆菌属(Bacillus)，水样中优

势菌属依次为短杆菌属(Brevibacterium)、短波单孢菌属(Brevundimonas)和 Altererythrobacter。从

F446 木漆器文物和水样中分离出的细菌对木材的降解非常缓慢，短期内腐蚀作用有限。 

关键词：饱水木漆器，细菌，16S rRNA 基因，木材腐蚀率，文物保护 
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Abstract: [Background] According to relevant researches, waterlogged archaeological wood is 
vulnerable to degradation by microorganisms. Concerning the microbial damage of waterlogged 
archaeological wood, many studies have been carried out overseas, but few reported in China. 
[Objective] This study is aimed at analyzing the bacteria population in waterlogged archaeological wood 
and their degradation on wood when preserved in water. [Methods] Bacteria were identified by 
physiological and biochemical test and 16S rRNA gene sequence analysis. Typical bacteria strains were 
inoculated into wood that were used to test the wood degradation. The number of bacteria used to 
inoculate was 5×108 and the inoculated wood was cultured at 37 °C for 120 d. [Results] In total 53 strains 
were separated from F446 and the water sample. The dominant genus of these strains with number of 21, 
was Bacillus. Eleven of them belong to the genus of Brevibacterium, four are Brevundimonas, five 
are Alcaligenes faecalis, five are Altererythrobacter, two are Flavobacterium mizutaii, one is 
Pseudochrobactrum saccharolyticum, Lysinibacillus fusiformis, one Leucobacter aridicollis, one 
Paenibacillus, and one Ochrobactrum pseudogrignonense. Furthermore, strains A5 and A6 are likely new 
species of Paenibacillus and Altererythrobacter. Fifteen typical strains were selected to test the corrosion. 
Nine strains have extremely significant difference compared to the control. Some bacteria corroded wood 
but the corrosion rate was lower. It indicated that these bacteria could not cause severe corrosion to the 
wood of Pinus massoniana. [Conclusion] During a short period, bacterial driven wood-corrosion was not 
obvious when the archaeological waterlogged wood was preserved in water after excavated. 

Keywords: Waterlogged wood and lacquer, Bacteria, 16S rRNA gene, Wood corrosion rate, Cultural 
relics conservation 

木质文物作为一种载体，承载着人类古代文明

的发展痕迹与记录，具有很高的历史、艺术、科技、

经济价值。在南方古代墓葬中，木质文物通常长期

处在潮湿或水线以下的土层里，出土时胎体往往已

经糟朽，成为饱水状态。为防止其干缩变形，在修

复工作开始前一般浸泡在水中。 

随着文物保护事业的发展，文物保护需求的增

加，包括生物学技术在内的很多自然科学领域的方

法和技术逐渐被引用到文物保护中。从 20世纪中

叶开始，西方学者就运用生物学理论来评估各类文

物的保存状况，并以评估结果为依据来完善文物保

护措施[1-3]，如今文物保护微生物学作为一门独立

的学科出现在学术界[4]。国内在文物保护微生物学

方面，尤其是古代壁画和木质棺椁的微生物病害方

面的研究也已取得阶段性进展和成果[5-9]。但与欧

美国家相比，我国尚无将微生物学技术应用于饱水

木质文物保护方面的正式报道[10]。 

大量研究表明，木材细胞壁中主要含纤维素、

半纤维素和木质素，饱水状态时细菌以木材中的

上述成分为碳源而生存[2-3,11-12]，此外，微生物代谢

产物中含有的某些酶也能够分解木质文物中的有机

质[13-14]，因此饱水木质文物易受到微生物侵蚀。 

为深入了解出土饱水木漆器的微生物侵害信

息，及引起微生物病害的病原体，本课题组对江陵

天星观一号楚墓中出土的饱水木漆器文物及保存

水中的微生物开展调查，对 F446彩绘漆几木胎和保

存水进行取样，木胎样品碾磨稀释后通过平板菌落

计数，发现 F446彩绘漆几木胎样品中细菌数量为
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1 250 CFU/g，水样中细菌数量为 1 590 CFU/L[15]，

本研究对以上分离的细菌进行鉴定，并选取典型菌

回接至木材，评价其对木材腐蚀性的影响，为后续

试验中抑菌杀菌剂的筛选提供依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

1.1.1  饱水木漆器样品 

饱水木漆器来自湖北江陵天星观一号楚墓

(F446彩绘漆几，胎体为木质)，于 1978年被发掘

出土后一直保存在荆州博物馆地下室水池中。水池

中注入的是自来水，取样时地下室温度为 24.2 °C，

水池中温度为 23.3 °C。 

1.1.2  试验菌株 

供试菌株为从饱水木漆器文物 F446及保存该

文物的水样中分离到的细菌[15]。从 F446木漆器文

物中分离到 26株细菌，编号为W1−W26，水样中

分离出 27株细菌，编号为 A1−A27。 

1.1.3  回接木材试样 

从荆州市某木材市场购得马尾松[16] 2根(胸高

部位，胸径 280 mm，长 2 m)。 

1.2  方法 

1.2.1  16S rRNA 基因序列的扩增及比对 

利用煮沸法[17]获得细菌 DNA模板，采用细菌

16S rRNA基因引物 27F (5′-AGAGTTTGATCCTG 

GCTCAG-3′)和 1492R (5′-ACGGCTACCTTGTTAC 

GACTT-3′)对 53株细菌分别进行 PCR扩增。50 μL 

PCR 反应体系：10×Taq Buffer 5 μL，2 mmol/L 

dNTPs 6 μL，Taq酶 2 U，10 μmol/L引物各 1 μL，

20 ng DNA模板，ddH2O定容至 50 μL。PCR扩增

程序：94 °C 4 min；94 °C 1 min，55 °C 1 min，72 °C 

90 s，30个循环；72 °C 10 min。扩增后将 PCR产

物送至生工生物工程(上海)股份有限公司武汉测

序部进行测序，序列在 EzTaxon 上比对分析，并

采用 MEGA软件进行细菌分类地位分析。 

1.2.2  细菌的生理生化鉴定 

参照文献[18-19]描述的方法进行生理生化试验。 

1.2.3  细菌对木材的腐蚀作用 

参照天然耐腐性实验室试验方法[20]，选取马

尾松心材，将其切割成 2 cm×2 cm×1 cm的小方块，

置于烘箱中 103±2 °C烘至恒重[21]。选取 10 g左右

的木块若干分装在规格相同的螺纹蓝盖广口圆瓶

中，1×105 Pa灭菌 30 min后冷却备用[22]。 

根据细菌鉴定结果，选取典型分离菌株菌液

转接至马尾松木材进行腐蚀试验。为保持每瓶接

种的细菌数量一致，用无菌生理盐水洗涤并重悬

菌体，采用稀释涂布平板计数法计数，每瓶中接

菌数量约 5×108个[23]。每株细菌接种 6 瓶，每瓶

用无菌自来水定容至 250 mL，对照组不接种分离

菌株。接种完成后，将所有装有木材的螺纹蓝盖

广口圆瓶放入 37 °C培养，120 d后测木块恒重，

参照 GB/T 13942.1-2009[20]计算木块质量损失率，

并采用 Origin 7.5软件进行显著性分析。 

2  结果与分析 

2.1  16S rRNA 基因序列分析 

将 F446 木漆器胎体和水样中 53 株细菌所测

得的序列通过比对后，选取典型菌进行同源性分析

(表 1)，构建系统发育树(图 1)，根据亲缘关系的远

近来初步判断细菌种类。 

2.2  生理生化鉴定分析 

根据 F446 木质样和水样中分离到的细菌 16S 

rRNA基因序列分析结果，对这些菌株进行了生理

生化试验。结果见表 2所示。 

根据系统发育分析可知，以 W3、W4、W6、

W7、W8、W21、W25、A4、A11、A24为代表的典

型菌株分别与 B. cereus (KY880974.1)、B. idriensis 

(LN774270.1)、Brevibacterium sp. (KF317832.1)、

Pseudochrobactrum saccharolyticum (KX977558.1)、

Lysinibacillus sphaericus (KY744661.1)、Alcaligenes 

faecalis (LC213619.1)、B. thuringiensis (KY606938.1)

等具有 100%的相似性，且在系统发育树中处于同一

分支，结合生理生化特征可判断W3为蜡样芽孢杆

菌(B. cereus)，W4为病研所芽孢杆菌(B. idriensis)，

W6为短杆菌属(Brevibacterium sp.)，W7为解糖假苍

白杆菌(Pseudochrobactrum saccharolyticum)，W8为梭

型芽孢杆菌(Lysinibacillus fusiformis)，W21为粪产 
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表 1  F446 木质样和水样中部分典型细菌 16S rRNA 基因序列相似性分析 
Table 1  The 16S rRNA gene sequence similarity analysis of representative bacteria from F446 wood and water samples 
代表菌株 

Representative 
strains 

登录号 

GenBank 
accession No. 

数量 

Quantity 

最相近菌株 

The most similar strains 

属名 

Genus 

相似性指数 

Similarity rate (%)

W3 MF321739 18 Bacillus cereus (KY880974.1) 芽孢杆菌属(Bacillus) 100 

W4 MF321740 1 Bacillus idriensis (LN774270.1) 芽孢杆菌属(Bacillus) 100 

W6 MF321741 2 Brevibacterium sp. (KF317832.1) 短杆菌属(Brevibacterium) 100 

W7 MF321742 1 Pseudochrobactrum saccharolyticum 
(KX977558.1) 

假苍白杆菌属

(Pseudochrobactrum) 

100 

W8 MF321743 1 Lysinibacillus sphaericus (KY744661.1) 梭杆菌属(Fusiformis) 100 

W21 MF321744 2 Alcaligenes faecalis (LC213619.1) 产碱杆菌属(Alcaligenes) 100 

W25 MF321745 1 Bacillus thuringiensis (KY606938.1) 芽孢杆菌属(Bacillus) 100 

A1 MF321729 1 Bacillus cereus (AE016877) 芽孢杆菌属(Bacillus) 99.88 

A3 MF321730 1 Leucobacter aridicollis (AJ781047) 无色杆菌属(Leucobacter) 99.72 

A4 MF321731 3 Alcaligenes faecalis subsp. phenolicus 
(AUBT01000026) 

产碱杆菌属(Alcaligenes) 100 

A5 MF321732 1 Paenibacillus dendritiformis (AY359885) Paenibacillus 98.46 

A6 MF321733 5 Altererythrobacter atlanticus (KC018454) Altererythrobacter 97.74 

A8 MF321734 9 Brevibacterium epidermidis (X76565) 短杆菌属(Brevibacterium)  99.72 

A11 MF321735 1 Ochrobactrum pseudogrignonense 
(AM422371) 

苍白杆菌属(Ochrobactrum) 100 

A21 MF321736 1 Brevundimonas diminuta (GL883089) 短波单孢菌属(Brevundimonas) 99.87 

A22 MF321737 2 Flavobacterium mizutaii (AJ438175) 黄杆菌属(Flavobacterium) 99.87 

A24 MF321738 3 Brevundimonas olei (GQ250440) 短波单孢菌属(Brevundimonas) 100 

 
碱杆菌(Alcaligenes faecalis)，W25为苏云金芽孢杆菌

(B. thuringiensis)，A4 为粪产碱杆菌亚种(Alcaligenes 

faecalis subsp. phenolicus)，A11 为 Ochrobactrum 

pseudogrignonense，A24为 Brevundimonas olei。

A1、A3、A8、A21、A22 与最相近菌株相似性在

99.7%左右，且在系统发育树中在同一分支，结合

生理生化特征判断 A1 为腊样芽孢杆菌 (B. 

cereus)，A3为 Leucobacter aridicollis，A8为表皮

短杆菌(Brevibacterium epidermidis)，A21 为缺陷

短波单胞菌(Brevundimonas diminuta)，A22为水氏

黄杆菌(Flavobacterium mizutaii)。A5、A6序列与

最相近菌株序列相似度小于 99%，根据生理生化

反应推断其可能是类芽孢杆菌 (Paenibacillus)和

Altererythrobacter属中的潜在新种，值得进一步做

鉴定。 

2.3  F446 文物和水样细菌对马尾松的腐蚀结果 

根据细菌鉴定结果，选取不同类型的 15株菌进

行细菌对马尾松的腐蚀研究，结果如表 3 所示。同

对照组相比较，W4 (B. idriensis)、W6 (Brevibacterium 

epidermidis)、W25 (B. thuringiensis)、A3 (Leucobacter 

aridicollis)、A6 (Altererythrobacter atlanticus)、

A8 (Brevibacterium epidermidis)、A4 (Alcaligenes 

faecealis)、A22 (Flavobacterium mizutaii)、A24 

(Brevundimonas)均存在极显著差异。W6对试验木

材的质量损失率最高，为 1.38%。A22对试验木材

质量损失率 0.63%，为最低值。对照组质量损失

率为 0.94%，而 A6、A22质量损失率反而低于对

照组。W21 (Alcaligenes faecalis)质量损失率相对

于对照组差异显著，为 1.23%；W3 (B. cereus)、

W7 (Pseudochrobactrum saccharolyticum) 、 W8 

(Lysinibacillus sphaericus)、A5 (Paenibacillus)、A11 

(Ochrobactrum)质量损失率与对照组差异不显著。

以上细菌对马尾松木材造成的损失率偏低，腐蚀效

果不明显。 
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图 1  F446 木质样和水样中典型细菌 16S rRNA 基因序列邻接法分析细菌类群结构 
Figure 1  Neighbor-Joining of bacterial community structure based on 16S rRNA gene sequences of the representative 
bacteria from F446 wood and water samples 
注：括号内为菌株的 16S rRNA基因序列在 GenBank中的登录号；分支点上的数字表示基于邻接法 1 000次重复取样数据集的

Bootstrap支持率；比例尺表示 100个核苷酸中有 5个被替换. 
Note: The GenBank accession number of each sequence is shown in parentheses. Bootstrap values based on Neighbor-Joining analyses of 
1 000 replications are given at nodes; The scale bar represents 0.05 substitutions per nucleotide positions. 
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表 3  细菌对试验木材的平均损失率 
Table 3  The average loss rate of wood samples attacked by bacteria 

菌株 

Strains 

菌株编号 

Strain No. 

质量损失率 

Mass loss rate (%) 

蜡样芽孢杆菌 Bacillus cereus W3 1.09±0.11 

病研所芽孢杆菌 Bacillus idriensis W4 1.25±0.18** 

表皮短杆菌 Brevibacterium epidermidis W6 1.38±0.14** 

解糖假苍白杆菌 Pseudochrobactrum saccharolyticum W7 1.04±0.12 

梭型芽孢杆菌 Lysinibacillus sphaericus W8 0.90±0.11 

粪产碱杆菌 Alcaligenes faecalis W21 1.23±0.19* 

苏云金芽孢杆菌 Bacillus thuringiensis W25 1.29±0.22** 

Leucobacter aridicollis A3 1.37±0.21** 

Altererythrobacter  A6 0.66±0.10** 

表皮短杆菌 Brevibacterium epidermidis A8 1.32±0.11** 

粪产碱杆菌亚种 Alcaligenes faecalis subsp. phenolicus A4 1.31±0.08** 

水氏黄杆菌 Flavobacterium mizutaii A22 0.63±0.13** 

类芽孢杆菌 Paenibacillus A5 1.01±0.09 

短波单孢菌属 Brevundimonas A24 1.32±0.12** 

苍白杆菌属 Ochrobactrum A11 1.09±0.18 

阴性对照 Negative control CK 0.94±0.14 

注：*：差异显著；**：差异极显著. 
Note: *: Significant; **: Very significant. 

 

3  讨论与结论 

微生物损害属于木漆器病害中的一种，属于活

动性和可诱发性的病害，文物保护修复工程中对这

种病害应当提早预防和尽快去除。本研究对引起文

物微生物病害的病原体进行分析，以了解木漆器微

生物种类和数量，为后续保护修复过程提供参照。

对进一步调整和完善原定的文物保护措施，改进所

采取的保护技术，具有重要的指导意义。 

本课题组从一件饱水保存的出土木漆器文物

和水环境中分离筛选出细菌 53株，根据细菌的生

理生化性质及 16S rRNA基因序列进行分析，发现

所有分离菌株分属于 11 个属。从 F446 木质样中

分离到的细菌菌株分属于 5 个属，优势菌为芽孢

杆菌，各属及菌株数量分别为：芽孢杆菌 20株，

短杆菌 2 株，产碱杆菌 2 株，假苍白杆菌和梭杆

菌各 1 株。从水样中分离到的细菌有 9 属，优势

菌为短杆菌，依次为：短杆菌属，菌株数量为 9；

Altererythrobacter，菌株数量为 5；短波单孢菌属， 

菌株数量为 4；产碱杆菌属，菌株数量为 3；黄杆

菌属，菌株数量为 2；芽孢杆菌属、无色杆菌属、

类芽孢杆菌、苍白杆菌各 1株。水样中细菌种类比

F446 木质样中丰富，说明水环境比木质样适合更

多种类细菌的生长。木质样中优势菌芽孢杆菌的数

量远远超过其它细菌，但在水样中的数量极少，可

初步推断芽孢杆菌更趋向于在出土饱水木漆器内

部生长。汤显春等[5]对曾侯乙墓穴内微生物种群及

其分布进行了研究，认为潮湿的木椁穴内很适合芽

孢杆菌的生长繁殖。从木椁内分离到得 16株细菌，

大部分为芽孢杆菌属，此外还有较少的微杆菌属和

少量黄色杆菌属。Tiano[24]也发现与文物腐蚀有关

的细菌中，最常见的细菌就有芽孢杆菌和黄杆菌

等。Landy 等[25]分析了来自不同地区、不同年代

的 108 份饱水木质文物样品细菌群落结构，同样

发现有芽孢杆菌、黄杆菌和短波单胞菌等细菌的

存在，表明芽孢杆菌和黄杆菌在饱水木质文物中

分布比较广泛。本研究发现在木质样和水样中均
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分离到芽孢杆菌属和短波单孢菌属细菌，因此可以

说明芽孢杆菌、黄杆菌和短波单孢菌在饱水木质文

物中具有世界性分布的特点。另外与上述国内外研

究结果不同的是，本试验在水样中分离到大量短杆

菌、Altererythrobacter以及产碱杆菌等，可能与水

样中存放的木质文物树种、出土地点和馆藏环境等

因素有关。 

据研究，木材在温度 20−30 °C、pH 4.5−7.0、

呈饱水状态时，有利于微生物的生长繁殖[26]。根

据食品保质期加速试验可知，提高保藏温度可加速

食品腐败变质过程[27]。本试验选择 37 °C 培养细

菌，可使木材的腐蚀速率加快。在细菌回接试验中

木材的损失率低，可能与以下几个因素有关：(1) 腐

蚀的时间。F446 文物样品来自江陵天星观 1 号楚

墓，该墓中的木漆器文物于 1978年发掘后保存在

荆州博物馆地下室，一直处于饱水状态，微生物对

木漆器文物的降解经历了一个漫长的过程，而本试

验中木材在细菌水溶液中培养的时间是 120 d，与

木材自然腐蚀的时间相比很短暂。(2) 检测损失率

的方法。质量损失率作为一种宏观的检测指标，在

质量损失比较小的情况下难以精确地表示木材损

失率。(3) 细菌对木材的降解作用。本试验中分离

出的细菌对木材的降解作用比较微弱，可能单一菌

种短时间内对木材降解作用较小，以菌群的形式则

会对木材产生较大腐蚀。 
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