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摘  要：【背景】汉阳陵是我国截至目前发现的规模最大、陪葬级别最高的汉代陶俑群，出土了大

量形神毕肖的裸体俑群，考古学家认为这种裸体陶俑原本“着衣、装木臂”，称为“着衣式陶俑”，
为皇室独有，异常珍贵。然而这些推测尚无科学依据，而且陶俑表面附着微生物可能会腐蚀俑体。

【目的】通过比较研究汉陶俑表面微生物的组成差异，为汉裸体陶俑着有衣物且装有断臂的推测

提供一定的科学佐证，同时为汉陶俑微生物腐蚀的防控提供靶标。【方法】应用微生物高通量测序

与纯培养相结合的方法，对着衣式陶俑不同部位微生物进行测定。【结果】高通量测序结果显示女

俑头部微生物多样性较高；男俑上半身微生物多样性最高，腿部居中，头部较低。汉陶俑表面微

生物组成按俑的类别及不同部位聚集在一起，其优势菌为放线菌门的克洛斯氏菌属、糖多孢菌属、

假诺卡氏菌属及链霉菌科，其他各部位优势类群相对丰度存在差异，断臂处与碳循环相关功能微

生物的相对丰度最高。纯培养结果显示女俑头部的可培养细菌数量高于男俑头部可培养的细菌数

量；男俑上身与腿部可培养的微生物数量高于男俑头部，表明上半身与腿部可能有衣物覆盖，导

致其营养差异。【结论】汉陶俑头部与身体表面部位微生物多样性与组成存在明显的差异，暗示汉

陶俑各部位的营养成分存在差异，可能与汉陶俑有衣物覆盖或染料涂色相关。 
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Structure and diversity of microbial community on the 
surface of pottery figurines in the Hanyang Mausoleum 
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Abstract: [Background] Han Yangling Museum has been the largest group of pottery figurines 
of the Han Dynasty so far found in China. A large number of nude figurines have been 
unearthed. Archaeologists believe that these nude pottery figurines were originally dressed and 
equipped with wooden arms, which are unique to the royal family and extremely precious. 
However, there is no scientific support for these conjectures. In addition, the microorganisms 
attached to the surface may corrode the pottery figurines. [Objective] To provide scientific 
evidence for the speculation that clothes and broken arms exist by comparing the structure of 
microbial community on the surface of the pottery figurines, and to provide targets for the 
prevention and control of the microbial corrosion of pottery figurines in the Han Dynasty. 
[Methods] The microorganisms on different parts of the pottery figurines were identified by 
high-throughput sequencing and pure culture method. [Results] The high-throughput 
sequencing results showed that the microbial diversity in female figurines was higher on the 
head. In male figurines, the microbial diversity was high on the upper body, moderate on the 
legs, and low on the head. The microbial taxa on the surface of the pottery figurines were 
clustered according to the types and different parts of the figurines. The dominant groups were 
Clostridia, Saccharopolyspora, Pseudonocardia, and Streptomycetaceae of Actinomycetes. The 
relative abundance of dominant groups varied in different parts, and the relative abundance of 
the functional microorganisms involved in the carbon cycle on broken arms was the highest. 
The culturable bacteria on the head of female figurines were more than those on the head of 
male figurines. The culturable microorganisms on the upper body and legs were more than those 
on the head in male figurines. The upper body and legs may have been covered by clothing, 
which provided the habitats with different nutrients for microorganisms. [Conclusion] There 
were significant differences in microbial diversity and composition between the head and the 
body of the pottery figurines in the Han Dynasty, which suggested that the nutrient composition 
varied in different parts of the pottery figurines. Such differences might be related to the 
covering of the pottery figurines with clothes or dye. 
Keywords: Hanyang Mausoleum; dressed figurines; high-throughput sequencing; microbial 
composition 
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汉阳陵是汉景帝刘启及其皇后王氏同茔异

穴的合葬陵园，位于陕西省咸阳市渭城区正阳镇

张家湾后沟村北的咸阳塬上，汉阳陵环绕帝陵四

周有 86座外藏坑，距今已有 2 000多年的历史[1]。

自 1991 年起，考古人员开始对陵园丛葬坑正式

发掘，随着阳陵考古工作的陆续进行，出土了

大量的陶俑、编磬、陶质生活器具、车马器等

大量陪葬品 [2]，是我国截至目前发现的规模最

大、陪葬级别最高的汉代陶俑群。 
汉阳陵出土的陶俑大多是彩色的，主要分

两类：一类是“塑衣式陶俑”，其衣服通过陶塑

上身[3]；另一类最引人注意的是一批俗称“裸体

俑”的墓俑，这一类型的墓俑陶质裸身、断臂，

独特且罕见，考古学界称之为“着衣式俑”[4]。着

衣式俑的数量庞大，类型多样包括武士俑、侍

女俑、男立俑、女立俑和骑马俑等。研究发现

着衣式俑多由泥质灰陶烧制而成，俑表面饰有

彩绘，如男立俑面部及躯体施橙红色彩，头发、

眼睛施黑彩；女立俑面部及躯体饰粉白彩，头

发、眼睛施黑彩[2]。考古学界推测着衣式俑最

初可能装有木质手臂、身着丝麻或者皮革之类

有机衣物 [5]，因时间久远，陶俑所着衣物腐化

脱落，未能保存。 
汉陶俑中的“着衣式俑”若着有衣物且装有

木质手臂，衣物中存在一些元素，如麻主要成分

为纤维素，含碳、氢和氧的物质[6]；毛和丝绸主

要成分为蛋白质类，含碳、氮、氢和氧的物质[7]；

木质手臂中含大量的木质素、纤维素等，这些元

素可为土壤微生物成长提供营养[8]。土壤微生物

作为生态系统三大组分之一，在整个生态系统中

发挥着重要作用，其对外源养分的差异较为敏

感，如对有机质、碳、氮、磷、微量元素、土壤

水分和酸碱度等的变化均有明显的响应[9]。微生

物群落通过改变群落的多样性及组成以适应生

长环境的理化特性的差异。因此，汉陶俑着有衣

物的部位(上半身与腿部)、装有木质手臂部位(断
臂处)与无衣物覆盖的部位(头部)在腐化的过程

中产生的微生态环境可能存在差异，由此而衍生

出的微生物组成及功能也可能不一样。此外，已

有研究表明，彩绘文物表面滋生的微生物会改变

文物的颜色与外貌，破坏彩绘层整体的稳定性，

且不同颜料富集的微生物类群存在差异[10]。汉

阳陵男俑与女俑头部，以及不同类别俑的躯体彩

绘存在差异，这也可能导致不同汉俑表面滋生的

微生物存在差异。  
本文通过微生物高通量测序与可培养微生

物的分析方法，综合研究汉陶俑“着衣式俑”头部

正面与背面、断臂处、上半身和腿部不同部位的

微生物多样性与物种组成，以掌握汉陶俑表面微

生物的分布特征；同时揭示头部与上身、腿部微

生物组成是否存在差异，进一步从生物的角度分

析汉陶俑上身及腿部是否有衣物覆盖；并依据微

生物系统发育数据，对不同部位微生物功能进行

解析，研究汉陶俑断臂处与碳代谢相关功能微生

物的相对丰度是否上调，从而为判断汉陶俑断臂

处是否装有木质胳膊提供生物学佐证。此外，通

过对可培养微生物的分析，可以让我们获得汉陶

俑表面较为活跃的微生物种类，为防止文物腐

蚀、提高后续文物保护提供基础数据。 

1  材料与方法  
1.1  材料 
1.1.1  汉陶俑样品 

为比较汉陶俑不同部位微生物组成的差异，

对汉陶俑头部包括女俑与武士俑头部的正面与

后面进行表面样品采集，目的是以其作为对照，

比较头部与其他部位样本的微生物组成差异；同

时采集武士俑与骑兵俑上半身正面、背面样本、

断臂处样本及腿部样本；采集直立俑腿部样本，

以增加腿部样本的数量(表 1)。 
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表 1  用于高通量测序分析微生物组成的汉陶俑

样品信息 
Table 1  Samples of Han Dynasty pottery figurines 
for high-throughput microbial composition analysis 
序号 
No. 

样品名称 
Sample name 

简称 
Abbreviation 

1 女俑头正面 
Front of female figurine head 

NTZ 

2 女俑头后面 
Back of female figurine head 

NTH 

3 武士俑头正面 1 
Front of warrior figurine head 1 

WTZ1 

4 武士俑头后面 1 
Back of warrior figurine head 1 

WTH1 

5 武士俑头正面 2 
Front of warrior figurine head 2 

WTZ2 

6 武士俑头后面 2 
Back of warrior figurine head 2 

WTH2 

7 武士俑头正面 3 
Front of warrior figurine head 3 

WTZ3 

8 武士俑头后面 3 
Back of warrior figurine head 3 

WTH3 

9 武士俑上半身 
Upper-body of warrior figurine 
head 

WSB 

10 武士俑断臂 
Broken arm of warrior figurine 
head 

WDB 

11 骑兵俑上身正面 
Front of cavalry figurine 
upper-body 

QSBZ 

12 骑兵俑上身后面 
Back of cavalry figurine 
upper-body 

QSBH 

13 骑兵俑断臂 
Broken arm of cavalry figurine 

QDB 

14 骑兵俑腿部 
Leg of cavalry figurine 

QTB 

15 直立腿 
Upright leg 

ZTB 

16 武士俑腿部 
Leg of warrior figurine head 

WTB 

 
1.1.2  主要试剂和仪器 

样品基因组 DNA 的提取采用土壤 DNA 提

取试剂盒(PowerSoil DNA Isolation Kit), Mo Bio 
Laboratories 公 司 。 核 酸 浓 度 的 检 测 使 用

QuantiFluor™-ST 蓝色荧光定量系统，Promega
公司。  
1.1.3  培养基 

可培养微生物分别采用 LB 培养基(酵母浸

膏 10 g/L，蛋白胨 10 g/L，氯化钠 5 g/L，调 pH
值至 7.0‒7.2，添加 15 g/L 的琼脂粉)和 R2A 培

养基(酵母粉 0.5 g/L，胰蛋白胨 0.5 g/L，酪蛋白

酸水解物 0.5 g/L，可溶性淀粉 0.5 g/L，

MgSO4·7H2O 0.05 g/L，C6H12O6 0.5 g/L，丙酮酸

钠 0.3 g/L，K2HPO4 0.3 g/L，调 pH 值至 7.0‒7.2，
添加 15 g/L 的琼脂粉)。 
1.2  汉陶俑表面微生物的分析方法 
1.2.1  汉陶俑样品微生物组成测序 

为完成汉陶俑样本的微生物组成分析，对表

1 中的每个样品称取 0.25 g，提取汉陶俑表面附

着土壤的微生物基因组 DNA，并利用 1%琼脂糖 
凝胶电泳检测抽提的基因组 DNA 的完整性。鉴

于汉陶俑的存在环境中除存在细菌外，也可能存

在抗逆性较强的古菌等，因此选择细菌与古菌的

通用引物 505F (5′-GTGCCAGCMGCCGCGGTA 
A-3′)与 806R (5′-GGACTACHVGGGTWTCTAA 
T-3′)对样品进行细菌与古菌的测定，依据参考文

献的程序进行 PCR 扩增[11]。将 PCR 产物进行检

测定量后，按照每个样本的测序量要求进行相应

比例的混合。随后通过 PCR 将 Illumina 接头序

列添加至目标区域外端，纯化 PCR 产物，利用

氢氧化钠将 PCR 产物变性，以产生单链 DNA 片

段，从而完成 MiSeq 文库的构建。最后进行

Illunima 高通量测序。 
1.2.2  汉陶俑样品微生物组成分析 

MiSeq 测序得到的 PE reads 首先利用 Flash 
(V1.2.11)根据 overlap 关系进行 pair-end 双端序

列拼接，同时应用 Fastp (V0.19.6)对序列质量进

行质控和过滤，去除低质量的序列，分别使用

USEARCH (V8.1.1831)和 Uchime (V4.2)软件进

一步去除非特异性扩增区域序列和嵌合体序列。
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区分样本后，应用 USEARCH (V8.1.1831)与 RDP 
Classifier (V2.11)分别进行 OTU统计和序列分类

注释。计算覆盖率与积累曲线估计测序深度是否

足够，基于 OTU 结果，利用 Mothur 进行 α 多

样性指数分析，包括 Simpson 指数与 Shannon
指数分析。基于分类学信息，在各个分类水平上

进行群落结构的统计分析。在上述分析的基础

上，对多样本的群落组成和系统发育信息进行多

元分析和差异显著性检验等一系列深入的统计

学和可视化分析。主要包括使用 R VennDiagram
包的 Venn方法分析样本之间共同和独特的 OTU
数目。通过层级聚类分析与主坐标分析(principal 
coordinate analysis, PCoA)，研究汉陶俑不同样本

上微生物群落组成的差异。利用 R 语言 pheatmap
软件包，对不同汉陶俑样本中的优势微生物类群

进行分析。除了评估微生物多样性和组成外，应

用生物信息学通道 PICRUSt (V2.2.0)来分析不同

样本中的微生物功能潜力(COGG 分析)。采用 R
语言 TukeyHSD 方法对汉陶俑不同样本中微生

物多样性与均度是否存在差异进行统计分析。

应用 Origin 绘图软件进行柱形堆叠图与箱线图

的绘制。 
1.2.3  分离汉陶俑表面可培养微生物的方法 

分析 LB 培养基与 R2A 培养基对汉陶俑表

面微生物的分离情况，发现 LB 平板上长出的菌

落数较多，确定 LB 培养基为分离培养基，采用

稀释涂布平板法进行分离纯化，将分离得到的可

培养的微生物先计数，再挑取大小、形态、颜色

不同的菌落划线到新的培养基上，37 ℃培养过

夜，待长出单菌落后，转接至 5 mL 液体 LB 培

养基中，150 r/min、37 ℃培养 12 h 左右，吸取

菌液进行菌落 PCR，引物选择 27F (5′-AGAG 
TTTGGATCCTGGCTCAG-3′)和 1492R (5′-GGC 
TACCTTACGACTT-3′)，PCR 反应体系及条件参

照已有文献[12]。将 PCR 扩增产物送至北京擎科

生物科技有限公司(西安)进行 16S rRNA 基因测

序，测序结果提交 GenBank 进行 BLAST 比对，

获得可培养微生物的种属信息。 

2  结果与讨论 
2.1  汉陶俑表面微生物的多样性 

汉陶俑各样本中微生物的测序数目在      
35 532‒74 177 范围内，测序长度在 201‒334 bp
之间，平均测序长度为 252 bp，样本分析前按照

样本中最小的测序数进行抽平。汉陶俑不同部位

各样本的测序覆盖率均达到 99%以上(图 1A)，
随着测序数量的增加，各样本中 OTU 数目趋平

(图 1B)，表明样本的高通量测序数据可以表征

汉陶俑样本的微生物组成。 
微生物的多样性及组成可以反映微生物生

长环境理化特性(营养成分等)的差异。为汉陶俑

表面是否着有衣物提供生物学佐证，首先对汉陶

俑表面不同部位包括头部、断臂处、上半身及腿

部样本表面微生物的多样性进行了比较分析。汉

陶俑样本的丰富度指数(Sobs)显示女俑头部微生

物数目较多，正面与后面分别为 510 个与 524 个

OTU；女俑头部 OTU 数目大于武士俑头部，且

头部正面微生物数目小于后面微生物数目；陶俑

上半身微生物数目为 480‒643 个 OTU，显著大

于腿部的 305‒398 个 OTU (图 2)。 

香农多样性指数(Shannon index)与统计分

析也表明汉陶俑表面不同部位微生物多样性

存在显著差异，与 Sobs 指数趋势一致，除女

俑头部微生物多样性较高外，男俑上半身微生

物多样性最高，腿部居中，头部较低(图 3A)。
辛普森指数(Simpson index)分析均度的结果与

香农多样性指数的结果刚好相反，汉陶俑头部

样本中微生物种类的均匀度最高，其次为腿

部，断臂处与上半身样本中微生物的均度最低 
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图 1  陶俑样品微生物高通量测序分析评估   A：覆盖率. B：积累曲线 
Figure 1  High-throughput sequencing analysis and evaluation of microorganisms in pottery figurine samples. 
A: Coverage. B: Accumulation curve. 
 

 
 

图 2  Sobs 指数揭示汉陶俑各样本中微生物的种

类数   不同的小写字母表示样本间存在显著差

异，P<0.05 
Figure 2  Sobs index reveals the number of 
microbial species in each sample of the Han Dynasty 
pottery figurines. Different lowercase letters indicate 
significant differences, P<0.05. 
 
(图 3)。综上结果表明，汉陶俑上半身与断臂处

样本中的微生物多样性高，且存在明显的优势菌

群；汉陶俑头的面部与后部的微生物种类少，各

种微生物数量分布均匀；腿部样本的微生物多样

性及均匀度均居中。汉陶俑不同部位微生物多样

性存在显著差异，表明不同部位的营养成分存在

差异，推测可能与汉陶俑制作过程中头部与身体

部位用料成分不同或上半身及腿部着有衣物或

涂有染料相关，衣物或染料中存在的碳水化合物

或氮元素在腐蚀过程中可为微生物提供养分，可

能富集了一些微生物。 

2.2  汉陶俑不同部位表面微生物组成的

差异 
深入分析样本中共有与特异性微生物种类

的结果显示(图 4)，汉陶俑表面不同部位共同具

有的微生物 OTU 数目为 74，女俑与男俑头部

共有微生物 OTU 数目为 187，大于所有样本中

共有的，表明与上半身、腿部等不同部位相比，

男女俑头部样本更为相似；此外，各样本中特

异性微生物数目较少，表明样本之间有相同的

微生物。 
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图 3  汉陶俑表面不同部位微生物多样性比较   A：香农多样性. B：辛普森多样性. 不同小写字母表示

差异显著，P<0.05 
Figure 3  Comparison of microbial diversity in different position of the Han Dynasty pottery figurines. A: 
Shannon diversity. B: Simpson diversity. Different lowercase letters indicate significant differences, P<0.05. 
 

 
 

图 4  汉陶俑表面不同部位微生物 Venn 分析   A：头部、上半身、断臂和腿部样本. B：头部样本 
Figure 4  Venn analysis revealed the number of common and specific microorganisms in different position of 
the pottery figurines. A: Head samples, upper body samples, broken arm samples and leg samples. B: Head 
samples. 
 

进一步研究汉陶俑不同部位微生物组成的

相似性与差异，分别采用微生物层级聚类分析与

主坐标分析汉陶俑各样本中微生物组成的相似

性与差异。汉陶俑表面微生物层级聚类分析表明

武士俑的上半身与断臂聚集在一起；直立俑腿与

武士俑腿聚集在一起；女俑头部聚集在一起，男
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俑头部聚在一起，骑兵俑不同部位聚在一起(图
5)。汉陶俑不同部位样本微生物组成 PCoA 分析

显示汉陶俑女俑头部、武士俑头部、骑兵俑、武

士俑上半身及断臂的微生物分别聚在一起(图 6)。
汉陶俑表面微生物组成按不同部位及俑的类别

聚集在一起，暗示汉陶俑按照不同俑的类别及同

一俑不同的部位可能因身着衣物存在差异而导

致其营养组分不同，从而富集了差异的微生物。 

2.3  汉陶俑不同部位表面微生物的具体种

类比较分析 
微生物定殖造成的腐蚀是影响文物保护的

因素之一，评估微生物群落的组成是理解和控制

这些定殖的第一阶段[13]。为揭示汉陶俑表面微

生物特征，分析汉陶俑表面存在哪些微生物，属

于何种门类，汉陶俑不同部位表面微生物种类及

功能之间有何异同，本研究分别在微生物门及属

水平对汉陶俑表面微生物及功能进行了深入分

析。汉陶俑表面微生物主要为细菌，存在微量的

古菌，汉陶俑上半身及断臂处古菌的相对丰度分

别为 0.77%和 0.59%，高于汉陶俑腿部(0.39%)
及头部古菌的相对丰度(0.05%)。汉陶俑表面优

势菌门均为放线菌门(36.9%−98.4%)；头部与上

半身厚壁菌门与泉古菌门相对丰度较高；直立腿

部浮霉菌门的相对丰度较高(图 7)。 
 

 
 

图 5  不同汉陶俑样本表面微生物的聚类分析   标尺代表样本间的距离 
Figure 5  Cluster analysis of surface microorganisms of different Han Dynasty pottery figurines. The numbers 
at the bottom indicate the distance between samples. 
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图 6  不同汉陶俑样本表面微生物组成的差异主坐标分析 
Figure 6  Principal coordinate analysis (PCoA) of microbial composition on the surface of different pottery 
figurines. 

 

 
 

图 7  门水平上汉陶俑表面不同部位特征微生物 
Figure 7  Characteristic microbial phylum in different positions of Han Dynasty pottery figurines. 
 

为深入揭示汉陶俑不同部位表面微生物的

差异，采用热图法对汉陶俑表面不同部位的优势

微生物类群进行了深入分析。结果显示汉陶俑表

面不同部位的微生物类群存在明显区别，其中共

有 的 优 势 微 生 物 类 群 为 克 洛 斯 氏 菌 属

(Crossiella)、糖多孢菌属(Saccharopolyspora)、
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类 芽 孢 杆 菌 属 (Paeibacillus) 、 芽 孢 杆 菌 属

(Bacillus)、假诺卡氏菌属(Pseudonocardia)及链

霉菌科(Streptomycetaceae)的微生物(图 8)。 
女俑头部 Microtrichales、Solirubrobacterales、

Gaiella 和 Cohnella 的相对丰度较高，陶俑上半

身 柯 恩 氏 菌 属 (Cohnella) 与 氨 氧 化 古 菌 科

(Nitrososphaeraceae)占优势地位。陶俑腿部的优

势类群为诺卡氏菌属(Nocardioides)，芽孢杆菌属

为武士俑与骑兵俑腿部断臂处的优势类群，节杆

菌属(Arthrobacter)与阿菲波菌属(Afipia)也是武

士俑腿部的优势类群，与其他部位相比，直立俑

腿部 Solirubrobacterales与 Microtrichales的相对

丰度较高(图 8)。以上结果表明，陶俑表面存在

一些共有的微生物类群，陶俑的面部、上半身及

腿部的优势微生物不同，俑的类别也影响微生物

的定殖，暗示不同类别陶俑及俑的不同部位微环

境存在差异。陶俑的面部一般有妆容但无衣物覆

盖，这可能是面部微生物与其他部位微生物存在

差异的原因。另一方面，陶俑若着有衣物，断臂

处装有木质手臂，在衣物和木制手臂腐解的过程

中，陶俑尤其是其上半身与断臂处会富集一些与

碳水化合物等元素降解相关的微生物，这可能是

导致陶俑上半身与腿部微生物差异的原因。此

外，不同俑的类型与级别存在差异，如直立俑与

武士俑，其着有衣物材质的差别可能导致其腿部

优势微生物的差异。 
 

 
 

图 8  汉陶俑表面不同部位特征微生物 
Figure 8  Characteristic microorganisms in different positions of Han Dynasty pottery figurines. 
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为进一步解析汉陶俑表面是否有衣服覆盖，

对汉陶俑不同部位表面微生物的碳、氮运输与代

谢功能进行比较分析。汉陶俑断臂处与碳运输及

代谢相关的功能微生物丰度最高，显著高于汉陶

俑的头部、上身及腿部(P<0.05)，氨基酸运输代

谢相关的功能微生物丰度最低，显著低于汉陶俑

的其他部位(P<0.05) (图 9)，由此可初步推测断

臂处可能存在木质结构。木质结构的主要成分为

碳水化合物，因此在断臂处富集了与碳代谢相关

的功能微生物。 

 
图 9  汉陶俑表面不同部位微生物的碳、氮运输

与代谢功能分析   A：碳水化合物运输与代谢. 
B：氨基酸运输与代谢. 不同字母暗示存在显著差

异，P<0.05 
Figure 9  Microbial carbon and nitrogen transport 
and metabolism functions of different positions of 
Han Dynasty pottery figurines. A: Carbohydrate 
transport and metabolism. B: Amino acid transport 
and metabolism. Different letters imply significant 
differences, P<0.05. 

在前面对汉陶俑样本高通量测序研究微生物

组成的基础上，应用可培养的方法培养分离汉陶

俑样本的可培养微生物，一方面可与高通量测序

的结果互相印证；另一方面对可培养微生物的分

离培养可反映汉陶俑表面较为活跃的微生物种

类，为后续的汉陶俑文物的保护工作提高基础数

据和理论指导。女俑头部可培养的细菌数目较多，

女俑头部正面与后面可培养的细菌数量分别为

8×104 CFU/g 与 5.2×105 CFU/g。相较而言，男俑

头部可培养的细菌数目少 1−2 个数量级，2 号武士

俑头部正面与后面可培养的细菌数目接近，均为

2×102 CFU/g；3 号武士俑头部正面与后面可培养的

细菌数目分别为 1.5×103 CFU/g 与 3.0×103 CFU/g。
男俑上半身与腿部可培养的细菌数目接近，高于

男俑头部；骑兵俑上半身正面、骑兵俑上半身背

面、骑兵陶俑腿部、直立俑腿部可培养细菌数目

分别为7.6×103、4.5×104、8.5×103和5.5×104 CFU/g；
骑兵俑断臂处可培养的细菌数目为 1.3×103 CFU/g 
(图 10)。从汉陶俑的不同部位选择部分纯化的菌

株进行 16S rRNA 基因测序。测序结果显示汉陶俑

表面可培养的微生物主要属于芽孢杆菌属(表 2)。 

 
图 10  汉陶俑不同部位可培养细菌数量比较分析 
Figure 10  The number of culturable bacteria on 
different positions of the Han Dynasty pottery 
figurines. 
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表 2  汉陶俑表面不同部位代表菌株测序 
Table 2  The representative strains in different 
positions of Han Dynasty pottery figurines 
菌株编号 
Strain No. 

菌株名称 
Strain name 

NTZ-1 Bacillus sp. 

NTZ-2 Bacillus simplex 

WTZ2-1 Terribacillus aidingensis 

WTH3-2 Bacillus licheniformis 

WTH2-2 Lysinibacillus parviboronicapiens 

QSBZ -1 Bacillus muralis 

QSBH-1 Bacillus subtilis 

QSBH-2 Bacillus megaterium 

QSBH-5 Bacillus cereus 

QSBH-3 Escherichia coli 

QTB-1 Bacillus oryzaecorticis 

 
对西班牙洞穴旧石器时代壁画的研究显示

假诺卡氏放线菌属(Pseudonocardia)的代谢活性较

高，其在地下环境生物恶化中起着重要作用[14]。

Li 等[15]通过高通量测序分析中国杭州古代佛像

浮雕上定殖细菌和真菌的分布和多样性，揭示克

洛斯氏菌属(Crossiella)在一些雕像上占有优势

地位，暗示其对雕像腐化起作用，并通过纯培养

的手段分离了一些 Bacillus、Pseudonomas 、
Pantoea 和 Erwinia 的菌株，发现大部分分离的

菌株对雕像的合成材料有降解作用。在其他一些

地下环境，如罗马地下墓穴等类似栖息地，也大量

检测和分离到一些链霉菌科(Streptomycetaceae)、假
诺 卡 氏 菌 属 (Pseudonocardia) 、 窄 单 胞 菌 属

(Stenotrophomonas) 和 叶 状 杆 菌 属

(Phyllobacterium)等微生物[16]。新近研究显示，

链 霉 菌 属 (Streptomyces) 和 假 诺 卡 氏 菌 属

(Pseudonocardia)的菌株能够从空气中捕获 CO2 
(在水下环境中含量丰富)并形成碳酸钙多晶型

物，这导致岩石基质溶解并产生 CaCO3 晶体[17]。

综上可见，上述几类微生物可能对地上及地下文

物腐蚀起着主要的作用。 

陶俑上半身柯恩氏菌属(Cohnella)与氨氧化

古菌科(Nitrososphaeraceae)占优势地位，柯恩氏

菌属为类芽孢杆菌科内的一类革兰氏阳性内生

孢子形成细菌，其主要功能为木聚糖分解，含有

木聚糖酶的基因，可有效水解源自农业、工业的

木聚糖[18]。木聚糖为植物细胞壁的主要成分，

分为硬木与软木木聚糖两种，占植物碳水化合物

的三分之一，含量仅次于纤维素。柯恩氏菌属较

多，可能与上半身断臂处木质胳膊存在有关系，

木质胳膊的成分中含木聚糖，在其腐化降解中富

集了柯恩氏菌属。此外，陶俑上半身氨氧化古菌

科(Nitrososphaeraceae)相对丰度较高，细胞具有

不规则的球形，通过氨氧化和 CO2 固定进行化

能自养生长。氨氧化古菌科(Nitrososphaeraceae)
是在以四合木为主的荒漠植物群落类型中土壤

古 菌 的 核 心 微 生 物 类 群 。 氨 氧 化 细 菌

(ammonia-oxidizing bacteria, AOB)一直被认为

是富营养的环境中主导的氨氧化菌，而氨氧化古

菌(ammonia-oxidizing archaea, AOA)则主要分

布在低氨氮寡营养的生态系统中[19]，暗示汉阳

陵地下环境的营养相对贫乏。 
芽孢杆菌属是一类能产生内生孢子的革兰

氏阳性菌，细胞呈杆状且外层覆盖大量的吡啶二

羧酸钙，此特性有利于芽孢杆菌属在地下等环境

中存活。已有研究显示芽孢杆菌属中可表达糖苷

水解酶、果胶酶，存在碳水化合物结合模块，对

含碳类有机化合物的代谢降解以及利用转化起

着重要作用[20,21]。节杆菌属是严格需氧的革兰氏

阳性菌，隶属于放线菌门，从污染环境到农田中

广泛分布，存在于各种温度和海拔高度，抗逆性

较强，能够抵抗恶劣的气候，可利用外源性物质

如纤维素降解产物葡萄糖和乳酸等碳源并抵抗

重金属[22]。阿菲波菌属(Afipia)可利用一种含硫

有机化合物二甲基砜为碳源，二甲基砜是植物中

的元素，一些制造纸浆的副产物中也含有二甲基
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砜。由此可见，节杆菌属与阿菲波菌属对于碳水

化合物的降解转化具有一定的作用。与其他部位

相比，直立俑腿Solirubrobacterales与Microtrichales
的相对丰度较高，研究数据表明营养贫乏的培养

基可有效分离 Solirubrobacterales 菌株，而且在

水边环境适宜 Solirubrobacterales 生长，可能与

这些菌株具有运动性有关。在温带和极地沿海沙

地细菌群落季节性稳定的研究中，Microtrichales
的活性较高，是碳矿化的关键异养生物[23]。据

考古学家推测汉陶俑为着衣俑且装有木质手臂，

这些碳循环相关微生物的活跃从侧面印证了其

可能在衣物腐化及木质手臂降解的过程中起作

用，此外这些湿生性微生物的存在与汉陶俑潮湿

的地下环境相吻合。 
综上所述，汉陶俑不同部位的表面微生物在

门、纲、科及属的水平均存在较大的差异，暗示

汉陶俑头部、腿部与上半身及断臂处的营养等理

化特性存在差异，从而导致富集了不同的微生物

区系。由此推测汉陶俑上半身、断臂及腿部可能

有涂料染色或衣物覆盖，一方面可能是汉陶俑衣

物或染色过程中人为带进去的微生物；另一方面

衣物腐蚀过程释放的营养成分相对丰富，有利于

培养较为丰富的微生物群落。 

3  结论 
通过对汉陶俑表面微生物进行免培养和纯

培养技术分析，本文可得出 5 个结论：(1) 汉陶

俑表面不同部位微生物多样性存在显著差异，女

俑头部微生物多样性较高；男俑上半身微生物多

样性最高，腿部居中，头部较低；汉陶俑表面微

生物组成按俑的类别及不同部位聚集在一起。 
(2) 汉陶俑表面优势菌门均为放线菌门，头部与

上半身的厚壁菌门与泉古菌门相对丰度较高，直

立腿部的浮霉菌门相对丰度较高。汉陶俑表面各

部位共有优势类群主要为克洛斯氏菌属、糖多孢

菌属、假诺卡氏菌属和链霉菌科，其他各部位优

势类群相对丰度存在差异。(3) 与高通量测序结

果相比，微生物多样性越大，可培养的微生物数

目较大，女俑头部的可培养细菌数目大于男俑头

部可培养的细菌数目，男俑上身与腿部可培养的

微生物数目接近，大于男俑头部；可分离培养的

优势细菌隶属于芽孢杆菌属。(4) 汉陶俑断臂处

与碳运输及代谢相关的功能微生物丰度最高，氨

基酸运输代谢相关的功能微生物丰度最低，暗示

断臂处可能存在木质结构。(5) 汉陶俑头部与身

体表面部位微生物多样性与组成存在明显的差

异，暗示汉陶俑各部位的营养成分存在差异，可

能与汉陶俑着有衣物、装有木质手臂或染料涂色

相关。 
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