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摘要：【目的】通过对“南海Ⅰ号”沉船出水木质文物标本中细菌类群的分析，了解饱水木质文物中的细

菌类群并推测细菌对木质文物损害的机制。【方法】应用 Illumina MiSeq测序平台对采自该沉船的 10份

木质文物标本中细菌 V3–V4 序列进行测序与分析，比较各标本中细菌群落的组成差异。【结果】根据

97%序列相似性得到 3 780不同的细菌 OTUs，分属 34目、35科的 187个属；多数细菌 OTU属于变形

菌门(Proteobacteria)细菌，占全部细菌 OTU的 52.9%，在细菌纲水平上 γ-变形菌纲(γ-Proteobacteria) (占

17.9%)是丰度最高的细菌纲。德沃氏菌属(Devosia) (3.5%)是“南海一号”沉船样品丰度最高的属，其他分别

属于甲基娇养杆菌属 (Methylotenera) (2.4%)、鼠尾菌属 (Muricauda) (1.2%)。其中氢噬胞菌属

(Hydrogenophaga)、中国农大湖积物杆菌(Lacibacter cauensis)、德氏食酸菌(Acidovorax delafieldii)、德沃

斯氏菌属(Devosia)、沉积物杆状菌属(Sediminibacterium)、缺陷短孢单胞菌(Brevundimonas diminuta)和门

多萨假单胞菌(Pseudomonas mendocina)在所有样品中均可检测到。【结论】“南海Ⅰ号”沉船出水木质文

物存在着种类丰富的好氧与厌氧细菌种类，多种细菌类群具有较好的纤维素降解能力与铁硫元素转化能

力，控制细菌群落中参与分解纤维素的细菌与铁硫循环菌活性对于保护木质文物有重要作用。 
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木质文物是集建筑、雕刻、彩绘、装饰等于

一体的综合艺术形式，具有很高的科学、艺术、

历史和欣赏价值。木质文物保护是文物保护工作

者的重要工作内容。在木质文物的长期保存过程

中，容易发生干缩、变形、开裂、起翘、粉化、

脱落、霉斑、变色等多种损害类型，木质文物的

基本结构单位是高等植物细胞，所以木质文物损

害以生物损害为主，其次为物理、化学损害[1]。因

此从本质上讲，对木质文物的保护就是要防止构

成文物的植物细胞的分解。一般认为：在经历了
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长年的地下埋藏、水浸及自然降解，细胞壁内的

半纤维素、纤维素和木质素等主要成分由于细菌

的分解作用出现了大量的流失，细胞壁强度降低，

胞壁变薄，整个细胞变得极为脆弱，加上胞内的

含水率一般都超过 200%以上，细胞形态的维持

从依靠细胞壁为主转为由进入到细胞内的水来

支撑[2]。与自然界中其他有机物分解过程相似，

虽然木质材料在海洋环境的分解过程相对缓慢，

其分解和降解过程也必然是细菌参与的结果[3]。因

此了解海底沉船木质文物中细菌的类群对于认识

沉船木质文物生物损害机制具有重要意义。 

发掘出水的海底木质文物面临着从低氧(或

厌氧)环境转为有氧环境的变化，这一变化过程必

然导致木质文物中细菌类群的变化以及细菌对木

质文物分解或降解活动的加剧。长期以来，由于

微生物学检测技术的局限，人们对水下木质文物

降解过程中的细菌类群研究较少，影响了对水下

木质文物的合理保护。国外采用细菌 16S rRNA基

因文库构建与 DGGE技术对采自英格兰、德国、

意大利、挪威、瑞典和荷兰的 108 份不同年代的

饱水木质文物样本中的细菌群落进行分析，鉴定

出了囊泡短波单胞菌(Brevundimonas vesicularis)、

假单胞菌属、伯杰氏菌属(Bergeyella sp.)、金黄杆

菌属(Chryseobacterium sp.)等多种细菌[4]。随着细

菌测序技术的发展，国外学者利用新型测序技术

对饱水木质文物的细菌性病害开展系统研究，基

本阐明了细菌在饱水木材内环境中的类群变化与

生命活动特点[5–7]。而在我国，到目前为止，针对

文物细菌性病害的研究或调查主要集中在石质、

壁画或岩画等无机质文物[8–11]，而对各类出土(水)

饱水木质文物的细菌性病害虽已引起重视[2,12–13]，

但具体研究并不多见[14]。随着我国沿海越来越多

木质沉船被发现，由此面临的水下木质文物的生

物损伤状况评估、后期的文物清理和保护等涉及

到细菌学问题也会越来越多。 

随着国内对文物保护的重视，多学科的研究

人员参与到木质文物保护中。为更准确地了解饱

水木质文物中细菌类群的组成和分布，进一步探

讨水下木质文物分解与细菌间的联系[4,15]，本研究

以我国 2007年发掘出水的宋代古沉船“南海Ⅰ号”

为例，利用高通量测序技术分析该沉船部分木质

文物内部的细菌群落组成，希望所得结果能为水

下木质文物状况的评估和保护提供参考。 

1  材料和方法 

1.1  研究对象简介 

“南海Ⅰ号”是 1987 年发现于广东省阳江海域

的一艘宋代早期(距今约 800多年)的木质远洋商船。

沉没地点距海岸边 33 km。沉船长 30.4 m、宽 9.8 m、

高 4.2 m。该沉船沉没的原始位置处于海面下 24 m

的淤泥底质环境中，沉船表面覆盖有 1.0–1.5 m厚的

淤泥。经过多次水下勘查，确认该沉船船体保存较

好，上下甲板以下部分结构基本完整，船舱内满载

大量陶瓷、金属、漆器和石质文物。经过多方面学

科的论证和实地勘查，国家及广东省有关部门联合，

该沉船于 2007年 12月被整体打捞出水并移入阳江

海陵岛的广东海上丝绸之路博物馆水下保存，供进

一步的考古发掘和文物保护[16]。 

1.2  样品采集 

实验所用样品于 2013 年直接采集自沉船木

料。使用灭菌解剖刀自水下木材刮取 5 g样品，放

入 50 mL圆锥试管，置于冰上，运输到实验室；

另取 1 g样品立刻放入液氮罐，用于 DNA提取。

先后共取得 10个木材样品，各样品所属文物信息

见表 1。 
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表 1.  实验中各木质样品的来源 

Table 1.  Samples collected from the wooden relics  

Sample ID of the  
wooden relics 

Sample number used in 
the experiment 

T0301②: Wood-13 T3 

2014NHIT0302② T4 

T0301③: Wood-12 (Nanhai No.1) T17 

2014NHIT0502④-24 T18 

T0301②: Wood-9 (Nanhai No.1) T13 

2014NHIT0501③: Wood-4 T16 

T0301②: Wood-4 T1 

2014NHIT0102②: Wood-12 T6 

2014NHIT0502④: Wood-9 T2 

2014NHIT0501③: Wood-33 T5 

 
 

在本次调查中，选取了“南海Ⅰ号”沉船的

10个木质文物样品，样品编号见表 1。 

1.3  总 DNA提取 

称取 0.5 g 木材样品，经液氮研磨后，使用

PowerSoil® DNA Isolation Kit (Mo Bio)土壤 DNA

提取试剂盒，按照试剂盒说明书的提取步骤，提

取总 DNA。1%凝胶电泳检测总 DNA浓度和纯度

后，使用微量紫外分光仪定量分析 DNA 浓度和

纯度。 

1.4  PCR扩增和 IlluminaMiSeq测序 

Illumina MiSeq 测序按照下列步骤进行：细

菌通用引物(27F 和 1492R 引物)扩增饱水古木的

细菌 16S rRNA基因全长(1.2 kb)。PCR反应混合

液(25 μL)包括 1×PCR buffer (TaKaRa)，200 μmol/L 

dNTP，每个引物 0.2 μmol/L，3 mmol/L MgCl2，

2.5 UTaqDNA聚合酶(TaKaRa)。PCR程序：94 °C 

5 min；94 °C 1 min；54 °C 1 min；72 °C 1 min，

35 个循环，最后一步 72 °C 延伸 10 min。PCR

产物进一步用 S-D-Bact-0341-b-S- 17 (5′-CCTACG 

GGNGGCWGCAG-3′)和 S-D-Bact-0785-a-A-21 (5′- 

GACTACHVGGGTATCTAATCC-3′)扩增细菌 16S 

rRNA基因 V3-V4高变区[17]。正反引物加上接头，

连接序列。不同的样品的反向引物加上不同的标

签序列以便区分混合在一起测序的样品。所有的

PCR反应在 30 μL容量的 PCR管进行，PCR混合

液包括有 15 μL Phusion®高保真 PCR MasterMix 

(New England Biolabs)和 0.5 U AccuPrimerTMTaq 

DNA聚合酶(LifeTechnologies，USA)；0.2 μmol/L

正反引物，10 ng 模板 DNA。PCR 程序：98 °C     

1 min；98 °C 10 s；50 °C 30 s；72 °C 60 s；30个

循环；72 °C 5 min。PCR扩增完成后，取 2 μL PCR

产物 2%凝胶电泳检测扩增效果。样品的 3 次

PCR 产物混合，用 GeneJET 凝胶提取试剂盒

(ThermoScientific)纯化， Agilent2100Bioanalyzer

分析混合 PCR产物；高灵敏度 DNA芯片(Agilent 

Technologies，德国)产物均一化。根据 NEBNext® 

Ultra™DNA 文库制备试剂盒的说明书制备文库并

索引标记。Qubit@2.0 Fluorometer (ThermoScientific)

和 Agilent Bioanalyzer 2100 system (Agilent 

Technologies，Germany)检测文库质量。整个测序

过程在 Illumina MiSeq (北京贝瑞和康公司)测序

平台进行。 

1.5  数据拼接和预处理 

应用FLASH软件(V1.2.7)[18]，依据 overlapping

双末端序列去除正反引物序列，根据不同的标签

序列，所有同一个标签的序列归类到一个样品，

即获得原始 tags。参照 Magoč & Salzberg[18]的方法

对原始 tags进一步过滤低质量 tags。用 QIIME软

件(V1.7.0)[19]检测获得的 clean tags 的质量，并去
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除低质量 tags[20]。用 UCHIME算法[21–22]去除嵌合

体。通过 UPARSE软件包(Uparsev7.0.1001)[23]，使

用 UPARSE-OTU和 UPARSE-OUTref算法[19]，将

得出的有效序列按照 97%序列相似性分成不同的

操作分类单元，最后根据 RDPclassfier 序列生成

微生物分类信息 [24]。提交序列信息到 NCBI(the 

National Center for Biotechnology Information)，序

列读数获得的序列号为 SRP062743。 

1.6  数据分析 

应用QIIME软件包，通过主要成分分析(PCA)

进行群类分析，QIIME 计算加权和非加权的

unifrac 距离，用于 β 多样性的系统发育分析[24]，

不同微生物类群的系统发育关系利用 KRONA[25]

进一步列出。 

2  结果和分析  

2.1  木质文物样品中的细菌科属类群 

经质量过滤序列，获得平均读长为 458 bp的

共 121394313个细菌 16S rRNA基因V3–V4序列，

根据 97%序列相似性分属 3780不同的细菌OTUs。

根据对细菌 OTU的对比分析，发现多数细菌 OTU

属于变形菌门(Proteobacteria)细菌，占全部细菌

OTU的 52.9%，尤其在 T16样品占的比例最高(占

72.5%)；拟杆菌门(Bacteroidetes)属于丰度仅次于

变形菌门的细菌，占 22.1%，在 T3样品占的比例

最高(达 47.7%)；其他丰度较高的细菌 OTU 分别

属于绿弯菌门 (Chloroflexi) (12.6%)、放线菌门

(Actinobacteria) (2.4%)、厚壁菌门 (Firmicutes) 

(2.1%)、酸杆菌门(Acidobacteria) (1.6%)、浮霉菌

门 (Planctomycetes) (1.2%) 和 疣 微 菌 门

(Verrucomicrobia) (0.2%) (图 1)。 

在细菌纲水平上 γ-变形菌纲(γ-Proteobacteria) 

(占 17.9%)是丰度最高的细菌纲，在 T2样品中所占

比例最高(占有 29.7%)；α-变形菌纲(α-Proteobacteria) 

(17.6%)是丰度第二的纲，其中在 T13 样品中占

36.9%；其他丰度较高的纲有 β-变形菌纲

(β-Proteobacteria) (16.0%) 、 脱 卤 拟 球 菌 纲

(Dehalococcoidetes) (10.1%)、纤维粘网菌(Cytophagia) 

(9.3%)、黄杆菌纲(Flavobacteriia) (6.5%)、Saprospirae

纲(3.2%)、厌氧绳菌纲(Anaerolineae) (2.2%)和梭菌

纲(Clostridia) (1.6%)。 

 
 

 
 

图 1.  Weighted unifrac 分析显示的“南海Ⅰ号”部分木质文物样品中细菌类群 

Figure 1.  Weighted unifrac analysis on bacterial groups in the wooden samples from “Nanhai No. 1” shipwreck. 
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在目的分类界元上，共检测到有 34个目的细菌

(图 2) ， 主 要 类 群 包 括 有 脱 卤 拟 球 菌 目

(Dehalococcoidales) (9.6%)、噬纤维菌目(Cytophagales) 

(9.3%)、伯克氏菌目(Burkholderiales) (8.8%)、交替

单胞菌目 (Alteromonadales) (7.6%)、根瘤菌目

(Rhizobiales) (6.9%)和黄杆菌目 (Flavobacteriales) 

(6.5%)。 

在科水平上，共检出丰度较高的 35 个科的

细菌，其中脱卤拟球菌科 (Dehalococcoidaceae)

最高，占 9.6%；噬纤维菌科 (Cytophagaceae) 

(7.7%)、生丝微菌科(Hyphomicrobiaceae) (5.1%)、

黄杆菌科(Flavobacteriaceae) (4.9%)和红螺菌科

(Rhodospirillaceae) (4.0%)呈现出来较高的丰度

(图 3)。 

 

 
 

图 2.  “南海Ⅰ号”部分木质文物样品中检测到的 34 目细菌 

Figure 2.  34 bacteria Orders detected in wooden relics samples from “Nanhai No.1” shipwreck. 
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图 3.  “南海Ⅰ号”部分木质文物样品检测到的 35 科细菌 

Figure 3.  35 bacteria Families detected in wooden relics samples from “Nanhai No.1” shipwreck. 

 
在细菌属水平上，共检测出细菌属 187个，

其中丰度较高的细菌属 37个(图 4)。德沃氏菌属

(Devosia) (3.5%)是“南海一号”沉船木质样品发现

的丰度最高的属，其他所占比例较高的类群分别

属于甲基娇养杆菌属(Methylotenera) (2.4%)、鼠

尾菌属(Muricauda) (1.2%)、嗜酸菌属(Acidovorax) 

(1.2%)、黄杆菌属(Flavobacterium) (1.7%)、海杆

菌 属 (Marinobacter) (1.0%) 、 红 游 动 菌 属

(Rhodoplanes) (0.9%)、湖积物杆菌属(Lacibacter) 

(0.4%)、泥杆菌属(Lutibacterium) (0.6%)、中生根 
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图 4.  “南海Ⅰ号”部分木质文物样品中丰度较高的 37 属细菌 

Figure 4.  37 bacteria Genera with high abundance in wooden relics samples from “Nanhai No.1” shipwreck. 

 
 

瘤 菌 属 (Mesorhizobium) (0.4%) 、 鞘 脂 菌 属

(Sphingobium) (0.9%)、硫杆菌属 (Thiobacillus) 

(0.9%)和盐硫杆菌属(Halothiobacillus) (0.8%)。 

2.2  各木质文物样品中优势菌群 

表 2列出了“南海Ⅰ号”沉船的 10个木质样品

中细菌的分布信息。 

在所有检测到的细菌中，氢噬胞菌属

(Hydrogenophaga) 、 中 国 农 大 湖 积 物 杆 菌

(Lacibacter cauensis)、德氏食酸菌 (Acidovorax 

delafieldii)、德沃斯氏菌属(Devosia)、沉积物杆状

菌 属 (Sediminibacterium)、 缺 陷 短 孢 单 胞 菌

(Brevundimonas diminuta)和门多萨假单胞菌
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(Pseudomonas mendocina)出现在所有受检木质文

物中；鼠尾杆菌属 (Muricauda)、硫杆菌属

(Thiobacillus)、红游动菌属(Rhodoplanes)、菌保

所 杆 菌 属 (Emticicia)、 活 动 甲 基 娇 养 杆 菌

(Methylotenera mobilis) 和 黄 杆 菌 属

(Flavobacterium)出现在 9个受试样品中。 

2.3  木质文物样品中细菌类群的Alpha多样性分析 

通过计算 Chao1、PD_whole_tree、OS、Shannon

指数和 Simpson 指数等参数，得出各受检样品中

微生物的 alpha多样性(表 3)。 

 
表 2.  “南海Ⅰ号”木质样品中细菌属水平上的分布 

Table 2.  The distribution of bacteria genera in the wooden relics samples from “Nanhai No. 1” shipwreck 

Sample number OTUs Amount of bacterial genus Representative genus or species 

T3 413 113 
Methylotenera mobilis, Sphingobium, Brevundimonas diminuta, 
Thiobacillus 

T4 428 110 
Thiobacillus, Methylotenera mobilis, Brevundimonas diminuta, 
Bacillus 

T17 260 60 
Muricauda, Marinobacter, Pseudoalteromonas, Rhodoplanes, 
Idiomarina 

T18 409 82 Devosia, Methylophaga, Idiomarina 

T13 395 76 Acidovorax delafieldii, Emticicia, Muricauda, Saccharospirillum 

T16 257 66 Devosia, Thiobacillus, Lutibacterium, Sediminibacterium 

T1 420 73 
Devosia, Oceanibaculum indicum, Hydrogenophaga, Pseudomonas 
mendocina 

T6 480 107 Thiobacillus, Lacibacter cauensis, Flavobacterium 

T2 395 80 Rhodoplanes, Halothiobacillus, Sphingobium, Mesorhizobium 

T5 323 77 
Methylotenera mobilis, Devosia, Flavobacterium, Hydrogenophaga, 
Caldicoprobacter 

 

 

表 3.  “南海Ⅰ号”沉船木质样品中细菌群落的 α-多样性分析 

Table 3.  The α- diversity indices of bacterial communities in sunken wood from “Nanhai No.1” 

Samples 
Structural parameters of bacterial community* 

Chao1 ACE Shannon index Simpson index Coverage OS 

T3 484.25 499.88 4.58 0.83 0.997 413 

T4 497.49 517.66 5.51 0.94 0.996 428 

T17 282.68 305.96 4.72 0.92 0.998 260 

T18 423.81 443.09 5.91 0.96 0.998 409 

T13 417.00 431.84 5.77 0.93 0.997 395 

T16 310.05 328.50 4.82 0.91 0.997 257 

T1 455.57 494.42 5.98 0.96 0.996 420 

T6 525.50 547.42 6.07 0.95 0.995 480 

T2 463.70 479.99 5.99 0.96 0.996 395 

T5 390.23 401.80 5.48 0.95 0.996 323 
*Chao1: the index of species richness, the larger the value, the more the total number of species; ACE: an index used to estimate the 
number of OUTs in the community; Coverage: the sequencing depth index; OS: the number of OTUs observed. 
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2.4  不同类群细菌在木质文物样品中的分布 

虽然所检测木质文物样品中均存在多种细

菌，但不同样品中细菌群落组成差别较大(图 5)，

如在样品 T5中，丰度最高的细菌属是甲基娇养杆

菌属(Methylotenera)；在样品 T2、T6、T17、T16、

T1 和 T3 中主要的细菌属分别属于红游动菌属

(Rhodoplanes)、黄草杆菌(Flavobacterium)、鼠尾

菌属(Muricauda)、泥杆菌属(Lutibacterium)、鞘脂

菌属(Sphingobium)和食酸菌(Acidovorax)。 

将不同样品细菌高通量测序数据进行主成

分分析，根据非加权 UniFrac 距离生成 PCA 图

(图 6)。沉船木质样品中 OTUs组成的比较表明，

样品 T3 与 T5 的矩阵距离相距较远，显示 T3

样品和 T5 样品之间的微生物群落结构组成相

差较大。样品 T6 与 T4 的矩阵距离较近，显示

二者样品质检的细菌类群信息较为接近。相同

的道理，样品 T1 和 T2 的细菌类群结构也较为

接近。 

 
 

 
 

图 5.  “南海Ⅰ号”沉船木质文物样品中的细菌类群系统发育分析 

Figure 5.  Phylogenetic analysis of bacterial groups in the wooden relics samples from “Nanhai No. 1” shipwreck. 
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图 6.  “南海Ⅰ号”木质文物样品中细菌群落组成的

PCA 分析 

Figrue 6.  PCA analysis of bacterial community 
compositions in the wooden relics samples from 
“Nanhai No. 1” shipwreck. 
 

3  讨论 

通过分析文物中的细菌类群了解危害文物的

细菌种类是近年来文物保护中的常见的措施。在

欧洲国家，已分离到多种与木质文物腐蚀有关的

好氧菌或厌氧菌，最常见的好氧菌有噬胞菌

(Cytophaga sp.)、纤维弧菌(Cellvibrio sp.)；厌氧菌

有梭状芽孢杆菌 (Clostridium sp.)、芽孢杆菌

(Bacillus sp.)、假单胞菌(Pseudomonas sp.)、黄杆

菌(Arthrobacter sp.)、黄草杆菌(Flavobacterium sp.)

和螺旋菌(Spirillum sp.)[26–27]。随着分子生物学技术在

微生物多样性研究中的广泛应用，越来越多的细菌类

群被识别和鉴定[28]。采用分子分析技术对采自英格

兰、德国、意大利、挪威、瑞典和荷兰的 108 份不

同年代的饱水木质文物样本中的细菌群落进行分

析，鉴定出包括囊泡短波单胞菌(Brevundimonas 

vesicularis)、假单胞菌、纤维弧菌、伯杰菌

(Bergeyella sp.)、金黄杆菌(Chryseobacterium sp.)、

黄草杆菌、螺杆菌(Helicobacter sp.)、不动杆菌

(Acinetobacter sp.)、土壤杆菌(Agrobacterium sp.)、

草酸杆菌(Oxalobacter sp.)、红球菌(Rhodococcus 

sp.)、芽孢杆菌、食酸菌(Acidovorax sp.)、红杆菌

(Rhodobacter sp.)、梭菌(Clostridium sp.)以及草酸

杆菌科的 Herbaspirillum sp.和 Massilia sp.在内的

多个菌种；其中以黄草杆菌和噬胞菌最为常见[7]。 

本研究从“南海Ⅰ号”10 份木质文物标本中鉴

定出涵盖了多个门、纲、34目、35科的 187属细

菌，反映出了该沉船木质文物中的细菌有非常高的

生物多样性。细菌群落的 α-多样性分析(表 3)也验

证了这一点。这一结果明显高于陆上文物的细菌菌

群[9–10]，但低于沉没于东海浙江沿岸的“小白礁Ⅰ

号”(另文发表)。 

对于木质文物，其物质基础是纤维素。保证

纤维素不被降解是木质文物保护的基础，因此必

须考虑文物表面和内部是否有可降解纤维素的

细菌存在。本研究检出的全部细菌中，与纤维素

分解有关的种类有不少。拟杆菌(Bacteroidetes)

是所见细菌类群丰度较高的一类，噬胞菌-黄杆

菌(Cytophagaceae-Flavobacterium，CF)群组又在

其中占主要比例。噬细胞菌可能利用多糖复合物

比如琼脂糖、纤维素和羧甲基纤维素或者几丁

质，产乙酸盐、丙酸盐、琥珀酸盐等终产物。这

群细菌均为严格好氧菌，许多也是兼性厌氧菌，

形态多样，短杆，滑行。海水环境中 CF 细菌表

现出较高丰度和多样性，可能与分解有机物质如

纤维素相关[4,29]，梭菌纲(Clostridia)多为厌氧菌，

且大部分有纤维素降解能力 [30]。交替单胞菌

(Alteromonadales)专性嗜压，兼性厌氧利用纤维二

糖[31]。另外，疣微菌门(Verrucomicrobia)成员广泛

存在于温带至深海低温水域，大多为厌氧菌，具
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有纤维素降解和硝酸盐还原能力[32]。这些微生物

可能与腐蚀木头和产生还原性化合物作为化能自

养方式的能量来源有关[33]。正是由于好氧或厌氧

降解纤维素的细菌共同存在，对饱水木质文物而

言，无论有氧还是无氧，只要文物处于湿润环境，

细菌对纤维素的降解都可能发生。 

除了直接利用纤维素作为碳源的细菌外，本

研究还发现了种类众多的参与铁硫循环菌，如丰

度较大的脱卤拟球菌、硫杆菌、盐硫杆菌和海杆

菌等。脱卤杆菌通常被认为是参与硫酸盐还原、

铁还原、产甲烷或者产乙酸的微生物，其代谢产

物又为硫酸盐还原菌提供反应底物(H2S)[34]。硫杆

菌一般为化能无机自养，具有氧化 Fe 和 S 的能

力，参与铁硫生物代谢循环[35]。盐硫杆菌属硫氧

化菌，能将还原性 H2S氧化成硫酸等
[36]。海杆菌

为铁氧化菌，能促进 Fe 离子生成并催化还原性

硫化合物生成硫酸[37]。有研究表明，埋于海底沉

积物的饱水木质文物通常容易积累还原性铁硫

复合物[38–39]。一旦文物被打捞出水进入有氧环境，

其积累的还原性铁硫复合物接触氧后被氧化生成

硫酸。在酸性条件下，木质文物中的纤维素和半

纤维素将出现酸解而使得木质软化；植物细胞壁

出现降解，导致木质文物整体结构受到影响[40–43]。 

在陆上的湿润环境中，木质材料的纤维素的

分解主要是由真菌类微生物完成的；在海洋水环

境中，真菌类微生物一般分布较少，尤其在水下

低氧环境中，真菌类的存在几乎是不可能的，因

此海洋水下木质文物纤维素的分解就更侧重于细

菌。总而言之，发掘出水的木质文物必然面临着

从低氧(或厌氧)环境转为有氧环境变化，这一变化

势必导致微生物对木质文物分解或降解活动的加

剧。本研究从“南海Ⅰ号”沉船部分木质文物内部

鉴定出了众多类群细菌。由于它们的生理特性差

异很大，并有多个类群在厌氧或好氧条件下具有

直接分解纤维素的能力。在后期的文物保护上就

必须考虑控制细菌的继续繁衍。文物中的水分是

细菌(包括厌氧和好氧菌)生长的必要条件之一，

也是到目前为止人们可较好控制的条件。因此尽

快使得文物脱水干燥可能是文物保护最好的办

法，同时在文物处理过程中还要考虑铁硫等元素

的清除。 
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Bacterial communities in the waterlogged wooden cultural 
relics from the “Nanhai No. 1” shipwreck 
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Abstract: [Objective] To understand the distribution of microorganisms and their effects on the waterlogged 

wooden relics collected from the “Nanhai No. 1” shipwreck. [Methods] Prokaryotic microorganisms in 10 wooden 

relics samples collected from the “Nanhai No. 1” shipwreck were identified by using high throughput sequencing 

technique. The composition and diversity of the bacterial communities in each sample were analyzed. [Results] 
Total 121 394 313 bacterial sequences with an average reading length of 458 bp were obtained. There were 3 780 

different OTUs based on the similarity of the 97% sequences. According to the sequence in the GenBank database, 

34 orders, 35 families and 187 genera of bacteria were involved in the wooded relics. Among these bacteria, most 

species were from Proteobacteria, and the species from Bacteroidetes ranked in the second. In the class level, the 

species from γ-Proteobacteria and α-Proteobacteria contributed more on community diversity. Hydrogenophaga, 

Lacibacter cauensis, Acidovorax delafieldii, Devosia, Sediminibacterium, Brevundimonas diminuta and 

Pseudomonas mendocina were found in all samples, and Muricauda, Thiobacillus, Rhodoplanes, Emticicia, 

Methylotenera mobilis and Flavobacterium were appeared with higher frequency of bacterial taxa. Principal 

component analysis showed that there were some differences in the composition of the bacterial community in 

different cultural relics. [Conclusion] There were rich biodiversity in prokaryotic microorganisms, both aerobic and 

anaerobic, in the archaeological wood from “Nanhai No. 1” shipwreck. The bacteria species, which participate in 

the decomposition of cellulose in the bacterial communities, resulted in a great challenge to the protection of 

cultural relics. At the same time, impact from iron-sulfur cycle bacteria should be taken into consideration due to 

they were existing in these relics. 

Keywords: waterlogged wooden relics, bacterial community, high-throughput sequencing technology, “Nanhai No. 

1” shipwreck 
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