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摘要：【目的】空气微生物沉降及污染与文化遗产的微生物退化密切相关，本文对世界文化遗产地麦积

山石窟赋存环境空气中细菌浓度和群落结构的季节性变化特征进行了系统研究，为石窟环境监测预警和

文物预防性保护提供依据。【方法】利用生物气溶胶采样器，在 2016年春、夏、秋和冬季分别采集空气

样品；基于传统培养方法获得空气中细菌浓度及纯培养菌株；通过提取基因组 DNA、扩增细菌 16S 

rRNA、测序和系统发生树等分子技术研究细菌群落时空动态变化规律；结合环境监测数据，分析影响

遗产地空气细菌变化的主要因素。【结果】监测期内，空气细菌浓度在(281.20–1409.20) CFU/m3之间，

最高浓度出现在 MJ4处的夏季，最低浓度出现在 MJO处的春季；具有明显季节性变化特征，在空间层

位分布上有所差异，但不显著(P>0.05)。培养的细菌菌株经鉴定属于 4个门 11个属；芽孢杆菌属(Bacillus)、

Paenarthrobacter、节杆菌属(Arthrobacter)、薄层菌属(Hymenobacter)和考克氏菌属(Kocuria)等为优势属。

【结论】麦积山石窟空气细菌群落结构具有明显的季节性和空间分布动态变化特征；在石窟不同层位，

空气中细菌群落分布与相对湿度、温度与降雨量相关；部分细菌种属如芽孢杆菌属、微球菌属

(Micrococcus)，为壁画及彩塑生物腐蚀的潜在病害菌；麦积山石窟及周边环境空气细菌的监测可为石窟

保护和旅游开放管理提供重要参考。 
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近年来，文化遗产保护工作已逐渐从抢救性

保护向预防性保护过渡，保护对象也从文物本体

扩展到其赋存环境，涉及温度、湿度、光照、粉

尘和生物因子等各要素，这些因子与文化遗产的

劣化、毁坏及长久保存紧密相关。其中，生物因

子中的细菌、真菌等微生物，在适宜的温度、湿

度和光照条件下，可利用壁画制作材料中的动物

胶、植物纤维等有机成分而大量增殖，其或渗入

壁画基质，或向胞外分泌色素和有机酸，引起壁

画结构特征和美学价值的破坏。在世界范围内，

因微生物的过度增殖引起文物生物侵蚀的例子屡

见不鲜，典型的如阿尔塔米拉岩穴(Altamira Cave)

和拉斯科岩穴 (Lascaux Cave)史前岩画、 Tito 

Bustillo及 La Garma洞穴等[1–5]。大气作为与文物

本体直接接触的介质，是许多细菌和真菌孢子的

载体，此外，花粉、病毒和动植物机体及其残留

物等有机颗粒成分也是空气颗粒物的主要组分[6]。

空气流动作为微生物扩散的主要方式，空气微生

物也是壁画表面微生物的重要来源。对文物赋存

环境中空气微生物进行监测已成为文化遗产地环

境监测的重要内容，相关数据可为文化遗产的预

防性保护提供科学依据[7]。 

针对文化遗产地空气微生物的来源、浓度变

化、群落组成、分布特征及影响因素，国内外已

有大量研究。研究表明，大气中微生物多依附于

灰尘等溶胶粒子而以微生物气溶胶的形式存在，

其来源十分复杂，主要有自然来源和人工来源，

包括植物、土壤、水体、废物处理厂、畜牧业和

农业等[8]。不同研究位点间空气微生物的浓度、群

落结构和时空分布特征有很大差异，即便在同一

文化遗产地内，空气微生物的日变动和季节变动

程度也十分剧烈，这与当地植被类型、气象和季

节因子及人类活动，以及规律性排放源等因素有

关[6,9–10]。其中，人为活动对微环境及空气微生物的

影响尤为深刻，对室内外空气细菌研究表明，汽车

尾气带来的局部湍流会促进周边空气微生物的气

溶胶化[11–13]，车辆运输时还会将地表微生物孢子、

菌丝体悬浮至空气中。近年来，大量游客涌入文化

遗产地参观，对于洞窟内微生态平衡造成严重扰

动，在敦煌莫高窟、阿尔塔米拉洞穴等重要文化遗

产地的研究发现，游客扰动会导致洞窟微环境 CO2

浓度、温度、相对湿度等显著增加[14–15]；游客还

会将外源性颗粒物带入文物原生环境或将地表沉

积粉尘重悬至空气，造成大气颗粒物和空气微生

物浓度激增[16–17]；部分空气微生物既是壁画病害

菌，又是某些人类疾病的致病菌[18–19]，如铜绿假

单胞菌(Pseudomonas aeruginosa)、鼻疽假单胞菌

(P. mallei)和类鼻疽假单胞菌(P. pseudomallei)等；

亦有研究指出游客扰动是导致文化遗产地微生境

改变的主要因素[20–21]。以上研究为文化遗产地环

境质量评价和文物及游客安全评估提供了重要

支撑。 

麦积山石窟于 2014年入选《世界文化遗产名

录》，其石窟艺术具有很高的知名度和国际影响

力。受当地潮湿温润气候和游客人数逐年剧增的

影响，麦积山石窟文物正面临着诸多病害的威胁，

其中微生物活动对石窟彩塑壁画的退化具有较大

影响[22]。截至目前，对于该遗址的赋存环境中空

气微生物浓度、群落结构及分布特征尚未有相关

报道。针对麦积山石窟多数洞窟开凿于山体之上、

位于不同层位的分布特点，本研究首次以不同海

拔高度层位典型性洞窟(4窟、9窟和 29窟)及瑞应

寺前广场为研究位点，探究不同各层位高度空气

细菌浓度、群落组成变化规律，明确优势细菌类

群，揭示影响该地空气细菌群落结构及分布特征

的关键环境因子；相关研究对于石窟环境微生物
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监测预警和文物预防性保护具有重要意义。 

1  材料和方法 

1.1  材料 

1.1.1  样点简介：麦积山石窟位于甘肃省天水市

东南 30 km的秦岭小陇山区，海拔 1740 m，年降

水量 680 mm，无霜期 200 d，年平均气温 10.4 °C，

相对湿度 69.2%。气候区域属于湿润区和半湿润

区，气候温和、降水充沛。麦积山石窟始建于公

元 5世纪，上迄北魏下至清代等 10多个朝代 1600

多年的营建，现存大小洞窟 221个，各类造像 3938

件 10632身，壁画约 1000 m2，以及大量经卷文书、

碑碣，是著名的佛教艺术圣地，被誉为“东方雕塑

馆”，与敦煌莫高窟、洛阳龙门石窟和大同云冈石

窟并称“四大石窟”。1961 年，麦积山石窟被国务

院公布为第一批全国重点文物保护单位。2014年，

联合国教科文组织第 38 届世界遗产委员会会议

上，麦积山石窟作为中、哈、吉三国联合申遗的“丝

绸之路：长安-天山廊道路网”的重要遗址点，被联

合国教科文组织世界遗产委员会正式认定为世界

文化遗产。 

1.1.2 样品采集：选取麦积山石窟第 4 窟(上七佛

阁)、第 9 窟(中七佛阁)和第 29 窟(下七佛阁)及瑞

应寺前广场(入口处对照)作为采样位点，分别命名

为 MJ4、MJ9、MJ29和 MJO，其海拔高度分别为

1610、1595、1579和 1547 m。2016年 4月(春季)、

6月(夏季)、10月(秋季)和 12月(冬季)中旬，采用美

国 A. P. Buck公司的生物气溶胶采样器 Bio-Culture 

Pump™采集空气样品，采样器距离地面 1.5 m，将

直径 9 cm的含 R2A培养基平皿置于采样器内，每

次 3个重复。空气流量设置为 90 L/min，采样时间

为 2 min。R2A固体培养基：酵母提取物 0.5 g，蛋

白胨 0.5 g，酪蛋白氨基酸 0.5 g，葡萄糖 0.5 g，可

溶性淀粉 0.5 g，K2HPO4 0.3 g，MgSO4·7H2O 

0.05 g，丙酮酸钠 0.3 g，琼脂 15 g溶于 1 L去离

子水中，调 pH至 7.2。 

1.2  菌落计数 

采用寡营养的 R2A培养基，与 PCA、m-SPC

等常用富营养培养基相比，其具有敏锐度高、菌

落生长较慢、菌落不易融合等特点，配合较低的

生长温度(20–28 °C)和较长的培养时间(>7 d)可以

获得较多数量的单菌落[23–24]。将 R2A 平板置于室

温培养 7–15 d后，用菌落形成单位(colony forming 

units, CFU)计数菌落，并将其换算为单位体积空气

细菌浓度，按公式(1)计算。 

C(CFU/m3) =
1000

 
(min) (L/min)

T

t F




         公式(1) 

在公式(1)中，C 为空气细菌浓度，T 为培养

基上的细菌单菌落个数，t为采样时间，F为空气

流通速率。 

1.3  基因组 DNA提取 

在对生长于 R2A 培养平板上的菌落进行计数

时，对其进行简单的形态学分类，包括菌落的形

状、大小、色泽、折光性等指标。经形态分类、

计数、划线分离和纯化后的所有单菌落，直接使

用 DNA提取试剂盒(Tiangen Co., Beijing, China)

提取细菌基因组 DNA，操作步骤按照试剂盒附带

说明书，将 DNA置于–70 °C保存待用。 

1.4  目标片段扩增 

合成细菌通用引物 27F (5'-AGAGTTTGATCC 

TGGCTCAG-3')和 1492R (5'-TACGGCTACCTTG 

TTACGACTT-3')，完成细菌 16S rRNA基因序列的

扩增。反应体系(25 μL)：2.5 μL 10×缓冲液，1单位

Taq DNA 聚合酶(Tiangen Co., Beijing, China)，
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0.2 mmol/L dNTPs，2.5 mmol/L MgCl2，0.2 μmol/L 

引物，2.5 μL DNA模板(约 10 ng)。扩增程序为：

94 °C 3 min；94 °C 1 min，58 °C 1 min，72 °C 1.5 min，

共 30个循环；72 °C延伸 10 min。1.0%琼脂糖凝

胶电泳检测扩增片段大小和特异性。 

1.5  扩增片段酶切、纯化及克隆 

所有单菌落的 PCR产物均经过限制性酶切片

段多态性分析(RFLP)，在此采用基于 BsuRⅠ和

Csp6Ⅰ两种限制性内切酶的双酶切体系，初筛出

不同酶切谱型的 PCR产物。筛选获得的各酶切谱

型 PCR产物经过琼脂糖凝胶纯化试剂盒(Tiangen)

纯化后，与 pGEM-T载体(Tiangen)于 16 °C过夜连

接，连接产物克隆至 E. coli DH 5α感受态细胞中。 

1.6  测序与嵌合体检测 

每一菌株挑取 3–5个阳性菌斑(白色菌斑)，利

用通用引物T7/SP6扩增验证阳性克隆子中插入片

段的大小。验证后的菌斑挑至装有 LB液体培养基

的离心管中(含 Amp 100 mg/L)，37 °C、150 r/min

过夜摇培后送交测序公司完成序列测定(Shanghai 

Majorbio Bio-technology Co., Ltd.)。所有有效序列

提交至 NCBI数据库 GenBank。 

1.7  序列比对及系统发育树构建 

所得序列与 GenBank 数据库中已知序列进行

比对，获得与其相似性最高的序列。通过MEGA 7.0

软件用邻接法(Neighbor-Joining method)分析构建

克隆文库所得典型序列与相似序列间系统发育树。 

1.8  群落结构分析 

统计系统发育树中相同种属的相关序列总

量，计算对应菌株在各培养平板上的数目，并将

其换算为 CFU占比，完成群落组成与结构分析。

群落结构图用 Origin Pro 2016软件输出。 

1.9  环境数据获取与数据分析 

在 4处位点安装 Onset HOBO温湿度记录仪，

用于监测环境温度和相对湿度变化，记录仪数据

采集频次：每 30 min采集 1次。自 2016年 4月起

至 2017年 4月进行监测，同时收集降雨量数据(由

麦积山石窟艺术研究所提供)。以上环境数据用

SPSS 16.0软件分析，细菌浓度与各环境因子相关

性应用皮尔森相关系数分析(Pearson correlation 

analysis)进行计算；空气细菌群落结构与各环境因

子间关系分析基于 CANOCO 4.5 Software进行典

型对应分析(canonical correlation analysis, CCA)。 

2  结果和分析 

2.1  空气中细菌浓度变化 

在选取的 4 个位点中，空气中可培养细菌的

总浓度为 281.20–1409.20 CFU/m3，平均为 754.65± 

63.77 (表 1)。MJO、MJ29、MJ9和 MJ4样点间差

异不显著(P>0.05)。 

 

表 1.  不同位点间空气中细菌浓度(CFU/m3)变化 

Table 1.  Total culturable airborne bacteria concentration (CFU/m3) at four different sampling sites 
Sampling sites Mean Median Minimum Maximum 

MJO 816.59±122.69 857.40 281.20 1270.40 

MJ29 882.02±106.28 927.02 507.43 1166.60 

MJ9 608.99±118.80 488.79 352.85 1105.50 

MJ4 711.01±158.52 534.25 366.30 1409.20 

Sum 754.65±63.77 705.55 281.20 1409.20 

MJO, MJ29, MJ9 and MJ4 represent Ruiying Temple square, Cave 29, Cave 9 and Cave 4 of the Maijishan Grottoes, respectively. 
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各位点空气细菌浓度呈现出明显的季节性变

动特征(图 1)。监测期内，空气细菌最高浓度为MJ4

位点的夏季，(1409.20±187.93) CFU/m3，最低浓度

出现在MJO监测点的春季，(281.20±63.12) CFU/m3；

然而，在秋、冬两季，MJO处浓度高于其他各点。

总体来看，各位点夏、秋两季空气细菌总浓度普

遍高于冬、春两季，浓度在 4 个季节均呈现出正

态分布。 

在相同季节，不同高度层位的监测点空气可

培养细菌浓度也有较大差异。春季，各位点间细

菌浓度接近，差异不显著；夏季，高层位 MJ4细

菌浓度显著高于最低位点 MJO 处(P<0.05)，同时

高于其他中层位点，但差异不显著。相反，在秋

季MJO处细菌浓度显著高于MJ9和MJ4位点(P< 

0.05)；冬季 MJO处细菌浓度最高，MJ4处浓度最

低，二者差异显著(P<0.05)，但与 MJ9和 MJ29两

位点无显著差异。 

 

 
 

图 1.  不同季节(4 月、6 月、10 月和 12 月)中各位点

空气细菌浓度(CFU/m3) 
Figure 1.  The bacteria concentrations (CFU/m3) at 
the four sites in different seasons (April, June, October, 
December). MJO, MJ29, MJ9 and MJ4 represent 
Ruiying Temple square, Cave 29, Cave 9 and Cave 4 of 
the Maijishan Grottoes, respectively. a, b means 
significant difference (P<0.05). 

各监测位点空气细菌浓度与相应温度、相对

湿度和降雨量等自然环境因子间的相关性关系如

表 2所示。各位点空气细菌浓度与温度成正相关，

但只有 29 窟呈显著相关(P<0.05)；各位点中除

MJO 与相对湿度呈负相关外，其余各位点均与相

对湿度呈正相关；MJO 处细菌空气浓度与季节性

降雨量呈正相关，但不显著。 

2.2  分离细菌的系统发育地位鉴定 

对麦积山石窟各位点可培养细菌 16S rRNA

测序，共得到片段大小合适的序列 23条，提交至

NCBI数据库，序列号为 MG694473–MG694499。

通过 BLAST序列比对，确定了 NCBI数据库中与

本研究所得序列相似度最高的序列所属科属、物

种及分离源等信息(表 3)。通过对比 NCBI 数据库

中相似序列的分离源信息发现，这些序列来源十

分复杂，土壤、壁画、岩石、水体、植物根系和

生物制品均有。 

2.3  分离细菌物种组成 

本研究共得到 11 个细菌属，属放线菌门

(Actinobacteria, 54.55%)、变形菌门(Proteobacteria, 

18.18%)、厚壁菌门(Firmicutes, 18.18%)和拟杆菌

门(Bacteroidetes, 9.09%)。麦积山石窟窟区空气中

分离细菌组成详见图 2。 

 
表 2.  空气细菌 CFU 与环境因子间的相关性分析 

Table 2.  Pearson Correlation Analysis for bacterial 
concentrations (CFU/m3) and environmental 
parameters 

Factors T/°C RH/% Rainfall/mm 

MJO 0.334 –0.279 0.558 

MJ29 0.956* 0.871 – 

MJ9 0.666 0.111 – 

MJ4 0.948 0.318 – 

*Correlation is significant at the 0.05 level (2-tailed). 
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表 3.  麦积山石窟窟区空气中细菌 16S rDNA 典型序列比对分析 

Table 3.  Analysis of typical 16S rDNA sequence in the air environment of Maijishan Grottoes 

Typical clones (Accession No.) Family Species Source Identity/%

A1(MG694473) Bacillaceae Bacillus subtilis Fermented soybeans 99 

A6(MG694478) Micrococcaceae Paenarthrobacter sp. Hydrocarbon 99 

A3(MG694475) Micrococcaceae Arthrobacter oxydans Siltstone 99 

A2(MG694474) Hymenobacteraceae Hymenobacter sp. Water 99 

A5(MG694477) Micrococcaceae Kocuria sp. Water 100 

C8(MG694490) Microbacteriaceae Mycetocola sp. Murals 100 

A11(MG694483) Staphylococcaceae Staphylococcus saprophyticus Infectious disease 99 

F12(MG694496) Sphingomonadaceae Sphingomonas roseiflava Root 99 

C3(MG694486) Oxalobacteraceae Massilia sp. Soil 98 

C7(MG694489) Streptomycetaceae Streptomyces sp. Murals 100 

C18(MG694495) Micrococcaceae Micrococcus luteus Murals 100 

 

 
 

图 2.  麦积山石窟空气细菌组成(属) 

Figure 2.  Proportions of bacteria genera detected 
among the airborne community in the Maijishan 
Grottoes. 

 
麦积山石窟空气中可培养细菌群落结构因季

节和位点不同而有所差异(图 3)。 

春季，MJO处最优势菌属为节杆菌属(92.7%)，

其他位点均为 Paenarthrobacter，依次为 MJ4 

(97.56%)、MJ9 (75%)和 MJ29 (53.16%)。夏季，

MJO处节杆菌属占比下降 59.58%，薄层菌属和芽

孢杆菌属分别从 3.64%升至 21.91%和 14.38%；

MJ29 处，Paenarthrobacter 降至 5.53%，芽孢杆菌

属占比升至 88.37%；MJ9 处，最优菌属为

Paenarthrobacter，其占比有一定升高，占 77.44%；

MJ4 处，Paenarthrobacter 的优势地位被芽孢杆

菌属 (41.57%)、节杆菌属 (34.83%)和薄层菌属

(13.48%)取代。秋季，MJO 处芽孢杆菌属

(56.28%)和薄层菌属(32.93%)占比上升，节杆菌

属减少；MJ29 处，节杆菌属、栖霉菌属和薄层

菌属分占 39.08%、37.93%和 21.83%；MJ9 处，

Paenarthrobacter被考克氏菌属替代，占 88.71%；

MJ4处，优势菌属为芽孢杆菌属、薄层菌属和节杆

菌属，分占 26.67%、28.88%和 35.36%。冬季，

MJO处芽孢杆菌属占比 60.57%，其次为薄层菌属

(15.38%)；MJ29 处由节杆菌属(42.46%)、薄层菌

属(33.33%)和鞘氨醇单胞菌属(23.81%)组成；MJ9

处，芽孢杆菌属和 Paenarthrobacter 分占 45.45%

和 27.27%；MJ4处 Paenarthrobacter占比 60%。 

通过 CCA分析，麦积山石窟各位点在不同季

节间的空气细菌群落结构差异较大(图 4)，各环境

因子对其差异的贡献率由高到低依次为相对湿 
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图 3.  麦积山石窟优势空气细菌相对丰度(属) 
Figure 3.  Relative abundance of the predominant bacterial genera at the four sites. 

 

 
 

图 4.  不同监测点四个季节空气细菌群落组成与环境

因子间的典型相关性分析 

Figure 4.  Canonical correlation analysis for bacterial 
communities and environmental parameters from the 
four sites at different seasons. 

 

度>温度>海拔高度>降雨量，对应值分别为 0.526、

0.454、0.386和 0.318。细菌群落结构在春季、夏

季、秋季更为相似，但与冬季间差别较大；各位

点间也具有一定差异，MJ29和 MJO及 MJ4间有

较大不同，与 MJ9间更为接近。 

3  结论和讨论 

麦积山石窟各监测点空气细菌浓度具有明显

的季节性变动规律，总体呈现夏秋两季高、冬春

两季低的特点。在同一季节，各位点间空气中细

菌浓度有所不同，这可能与各位点微环境条件、

采样时差及天气状况有关[25]。皮尔森相关性分析

显示，各位点空气细菌浓度与温度呈正相关性，

第 29 窟呈显著性正相关；除 MJO 外，石窟上其

他各位点空气细菌浓度均与相对湿度呈正相关；

降雨量对外环境 MJO处的空气细菌浓度有影响，

二者呈正相关。在麦积山石窟，降水主要集中在夏、

秋季，降水在一定程度上会减少空气颗粒物的浓度，

降低空气中微生物数量；但夏、秋季因气温较高，

降雨又能增高湿度，促进微生物萌发和增殖。监测

期内，空气细菌总浓度在(281.20–1409.20) CFU/m3
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内，平均浓度(754.65±63.77) CFU/m3，与城市大气

空气微生物浓度相比[26]，该地空气中细菌浓度保持在

较低水平；与其他文化遗产地相比，如敦煌莫高窟在

国庆期间最高空气细菌浓度达 3800 CFU/m3[16]，

该地空气细菌浓度水平仍较低，这与麦积山石窟

地处小陇山林区，高密度森林植被对空气微生物

的抑制作用有很大关系[27]。参照我国室内空气质

量标准(GB/T18883-2002)，室内空气微生物的总浓

度应小于 2500 CFU/m3，麦积山石窟洞窟内空气细

菌浓度尚在国标范围内，但因该地近年来游客激

增及随之而来的人为扰动加剧，仍需加强在人流

密集等特殊情况下空气微生物浓度的实时监测。

针对文化遗产地的特殊环境，有研究认为可将空

气微生物 CFU 作为洞窟等受微生物侵染的指示

子，当 CFU 在 500–1000 之间时，表明洞窟已经

遭受到大量游客活动的影响；当 CFU 大于 1000

时，洞窟已经面临不可逆的生态失衡[28]。 

目前，针对文化遗产地空气微生物群落结构

的研究仍以传统培养基分离法结合基于 16S/18S 

rDNA的基因序列扩增为主，因位点特异性及培养

方法的差异，各文化遗产地间空气细菌组成有所

不同，如莫高窟主要为变形菌门(54.24%)和放线菌

门(23.67%)[29]，阿尔塔米拉洞穴则为放线菌门和

厚壁菌门，二者约占 70%[30]，而拉斯科洞穴优势

细菌门为放线菌门(44.1%)、变形菌门(26.5%)和厚

壁菌门(23.5%)[31]，本研究鉴定得到的 11个细菌属

则分属放线菌门、厚壁菌门、拟杆菌门和变形菌

门。然而，通过培养能鉴定的微生物种类仅占自

然环境中微生物类群的 1%，绝大部分微生物目前

难以在实验室中培养，加之不同微生物的营养偏

好性，仅通过单一培养基培养的模式很难全面反

映空气中微生物群落信息。现代分子生物学技术

的发展可解决这一难题，如 Gaüzère 等借助 454-

焦磷酸测序技术对法国卢浮宫内空气微生物群落

组成稳定性进行调查，连续 6个月监测数据显示，

卢浮宫内空气中细菌组成随时间延长趋于稳定，

而真菌群落稳定性较低[32]。未来可借鉴类似方法

对麦积山石窟等文化遗产地空气微生物群落结构

进行深入揭示。 

麦积山石窟各位点空气细菌群落结构有明显

的季节性差异，这应与空气温度、相对湿度、太阳

辐射、风向、降雨等自然因素和人为扰动有关[25,29]。

通过 CCA 分析(图 4)，相对湿度、温度、海拔高

度及降雨量等环境因子均会对各样点空气细菌群

落产生影响。其中，在春、夏、秋三季，相对湿

度、温度及海拔高度对位于高层的 4 窟和 9 窟影

响最大，对低层 29窟影响次之，对最低处瑞应寺

广场影响最小；降雨对夏、秋两季广场空气细菌

群落结构影响较大，而对冬、春两季影响较小，

这可能与当地季节性降水有关，即夏、秋季降雨

量较多，而冬、春季较少。此前，研究人员主要针

对城市医院和学校等公共环境中空气微生物浓度

及群落组成与环境因子间的耦合关系进行研究[26]，

但对文化遗产地的研究较少[16–17,29]。一般来说，

除温度、湿度和降雨等因素外，太阳辐射、气压、

大气运动、空气污染物等也会影响空气微生物群

落结构，需今后进一步研究。 

本研究鉴定的部分种属，如芽孢杆菌属、节

杆菌属和考克氏菌属等是文化遗产地常见细菌类

群，如芽孢杆菌属，在拉斯科洞穴[33]、阿尔塔米

拉洞窟[34]和莫高窟[29]等地均有报道。研究表明，

洞穴和墓室壁画表面附生芽孢杆菌属、节杆菌属、

考克氏菌属、链霉菌属和鞘氨醇单胞菌属等[35–39]，

它们在壁画劣化中起着非常重要的作用[40–42]，如早
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在 1999 年，Gonzalez 等在对西班牙南部一处岩画

表面微生物进行调查时发现芽孢杆菌属为最优势

细菌属，其中以巨大芽孢杆菌(Bacillus megaterium)

分布最为广泛，该菌属与壁画常用红色颜料铁红

[Fe2O3, Fe( )Ⅲ -(hydr)oxides]在 TSB 培养液中摇培

一段时间后，会将 Fe( )Ⅲ 转变为 Fe( )Ⅱ ，导致铁红

褪色 [43]；本研究中较少鉴定到的微球菌属

(Micrococcus)也可向外分泌红色色素，污染壁画[34]。

可以说，麦积山石窟赋存环境中空气细菌种属具

备引起壁画微生物病害的潜势，但这些分离菌株

对古代壁画颜料及其胶结材料的腐蚀退化能力，

还有待今后进一步测试评估。 

针对麦积山石窟空气细菌浓度、群落结构和

分布特征，结合当地常年高湿的气候特点，以及

近年来游客数量较大、人为扰动程度高等新时期

的特点，本研究认为麦积山石窟壁画、彩塑等文

物面临微生物侵蚀的风险性较大。有必要对石窟

赋存环境中空气微生物进行长期监测，并将其纳

入整体的监测预警体系，以期为该遗产地旅游开

放和预防性保护提供科学依据。 
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Abstract: [Objective] The deposition of the airborne microorganisms and air pollution were closely related to the 
biodeterioration of the cultural heritage. In this study, a systematic survey of seasonal variation characteristics of bacterial 
concentration and community structure was carried out in the surrounding atmosphere of Maijishan Grottoes, a 
renowned cultural heritage site in China. The results will be helpful for the environmental monitoring and precaution of 
cave temples and preventive protection of cultural relics. [Methods] The Bio-aerosol sampler was used for sampling in 
all seasons in 2016. Traditional culture-based method to acquire the airborne bacterial concentration information and 
purified strains; by the extraction of genomic DNA, amplification of bacteria 16S rRNA region, sequencing, and 
phylogenetic analysis, thereafter the bacteria community composition and distribution characteristics were clarified. 
Combined with environmental monitoring data, to find out the main factors which may responsible for the dynamic 
changes of the airborne bacteria. [Results] The concentrations of culturable bacteria were in a range from 281.2 to 
1409.2 CFU/m3, the highest and the lowest concentration appears at MJ4 in summer and at MJO in spring, which varied 
apparently with seasonal characteristics, but no significant difference among different sites. A total of 11 different 
bacterial genera that affiliated to four phyla were detected in this study, among which, Bacillus, Paenarthrobacter, 
Arthrobacter, Hymenobacter and Kocuria were dominant genera. [Conclusion] The airborne bacterial community 
structures of the Maijishan grottoes show a dynamic characteristic of the seasonal variation and spatial distribution; RH, 
temperature and rainfall all have influenced on the airborne bacteria distribution in different layers of the Grottoes; some 
of the genus, such as Bacillus and Micrococcus, has potentials that could result in the biodeterioration of the ancient wall 
paintings and painted sculptures at this site; the monitoring of the airborne bacteria in its surrounding atmosphere of the 
Maijishan grottoes may contribute to the grottoes conservation and tourism management. 

Keywords: Cave temples, airborne bacteria, community composition, spatial-temporal variation, monitoring and 
precaution 

 

(本文责编：张晓丽) 
                           

Supported by the National Natural Science Foundation of China (31560160, 31500430), by the Gansu Province Science and 
Technology Plan (1604WKCA003), by the CAS “Light of West China” Program (18JR3RA004) and by the Project of Gansu 
Cultural Relics Bureau (GWJ2014003) 
* Corresponding author. Tel: +86-937-8869043; E-mail: wwanfu@hotmail.com 
# These authors contributed equally to this work. 
Received: 12 March 2018; Revised: 16 July 2018; Published online: 13 August 2018 


