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摘   要：【目的】环境真菌是导致博物馆藏品微生物病害的主要原因之一。博物馆库房环境中由

于藏品材质、来源和保存环境的差异，其环境真菌具有较高的多样性；在博物馆空调系统的影响

下，藏品库房之间还存在真菌扩散的现象。研究不同材质藏品库房空气中真菌组成差异及其种类

随季节变化情况，是开展博物馆环境微生物风险预警和防范的基础。【方法】选择某博物馆的铁

器库房和丝织品库房，在一年时间内采用撞击法每两个月采样一次，通过 ITS rDNA 序列对真菌

的种类和组成进行分析。【结果】通过扩增子测序，共获得 5 门 20 纲 184 科的真菌信息，其中超

过半数存在显著的季节波动。研究结果显示，一方面，铁器库房与丝织品库房存在特异性的、较

为稳定的基础真菌菌群，这些真菌受季节波动的影响较小；另一方面，在相对湿度较高的夏季，多

种具有蛋白类、纤维素类基质藏品损伤能力的真菌在两类库房出现了显著的富集，对藏品具有潜

在威胁。此外，部分真菌在生长过程中会分泌酸类物质，不利于藏品保护。【结论】本研究为博

物馆环境有害真菌的防治工作提供了一定科学依据，对博物馆藏品的预防性保护具有重要意义。 

关键词：博物馆；藏品库房；真菌多样性；预防性保护 
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Abstract: [Objective] Environmental fungi emerge as the principal agents causing microbial 
deterioration of museum collections. The varying materials and origins of collections and the 
different storeroom environments in a museum contribute to high diversity of environmental 
fungi. Additionally, the air conditioning system within a museum may instigate fungal 
dispersion among storerooms. Recognizing the compositional differences and seasonal 
variations of fungal communities in the air across varied storerooms underpins the early 
warning and prevention against microbial hazards in museum settings. [Methods] Sampling 
was carried out every two months by the impacting method in the iron and silk storerooms of a 
museum for one year. Fungal species and community composition were examined by ITS 
rDNA sequencing. [Results] The amplicon sequencing yielded a broad spectrum of fungal data, 
encompassing five phyla, 20 classes, and 184 families, over half of which displayed notable 
seasonal changes. Distinct and comparatively consistent fundamental fungal populations 
existed in both iron and silk storerooms, exhibiting minimal seasonal variations. However, 
during summer when it was humid, substantial proliferation of the fungi capable of degrading 
proteinaceous and cellulosic materials was observed in both storerooms, which presented a 
latent hazard to the collections. Furthermore, it was noted that certain fungi produced acidic 
by-products during growth, which could compromise the integrity of the collections. 
[Conclusion] This investigation provides groundwork for the mitigation and management of 
environmentally derived fungal threats in museum contexts, underscoring importance for the 
preventive conservation of museum collections. 
Keywords: museum; collection storeroom; fungal diversity; preventive conservation 
 
 

微生物是导致博物馆藏品材料劣化的重要

因素之一[1-3]。相较于其他因素，微生物具有传

播隐匿、危害持久、杀灭困难等特点。微生物

通常具有顽强的生命力和传播污染能力，尤其

是可以通过孢子扩散传播的真菌，普遍具备极

强的对纤维素和蛋白质类材料的降解能力，部

分真菌还能够产生多种有机酸和色素，可对漆

木器、书画、丝织品、金属、石刻、壁画等不

同材质藏品造成不可逆转的损伤[4-9]。由于微生

物的培养和分离纯化相对困难、工作量大、危

险性较高等原因，博物馆环境中真菌污染的相

关研究尚处于起步阶段[10-13]。随着测序技术的
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发展和研究手段的提升，扩增子测序技术已经

广泛应用于环境微生物的研究中，能够不依赖

分离培养实现对复杂环境中的真菌种类和丰度

进行相对准确的检测分析，这为高通量、安全、

快速地开展博物馆环境中真菌污染与扩散等相

关研究提供了可行的技术路径[14-16]。 
本研究选择某博物馆的铁器和丝织品两个

代表性库房，在其放置藏品柜架的空间和顶部

空调送风口处对微生物进行了一年的连续采

样，采用 ITS rDNA 扩增子测序技术对真菌的组

成进行分析。以期通过获得库房环境微生物数

据集，发现铁器和丝织品库房中环境微生物的

年度动态变化特征，以及两类库房的真菌种类

分布差异。对富集微生物中可能威胁纤维素和

蛋白质基质的菌株进行分析与鉴定，为后续逐

步建立藏品损伤与博物馆环境中微生物关联模

型、阐明微生物因素造成文物损伤的分子机制、

实现藏品保存环境中真菌污染防控和藏品预防

性保护提供参考和依据。 

1  材料与方法 
1.1  空气微生物捕集 

本研究采用配置了 400 孔采集盖的六级筛

孔安德森采样器(浙江苏净净化设备有限公司)
进行空气微生物的捕集[17]。配制 1.5%浓度的纯

琼脂糖平板[西格玛奥德里奇(上海)贸易有限公

司]，放置于安德森采样器中，以 100 L/min 的

采样速率，共采集 2 000 L 空气中微生物。完成

采集后，盖好、封装、标记，暂存于 4 ℃冰箱中。

空气微生物采集时间为 2020 年 8 月至 2021 年

7 月，每两个月采集一次样品。 

1.2  微生物基因组提取 
将空气微生物样品从冰箱取出后，立刻采

用一次性无菌聚酯拭子在采样平板表面擦拭不

低于 50%的区域，刮取被凝胶吸附的微生物，

转入 1 mL 微生物采样保存液(广州洁特生物过

滤股份有限公司)中，14 000×g 离心 20 min 收

集菌体样品。采用 BioSpec Mini-Beadbeater 进

行菌体预破碎，用 DNeasy PowerSoil Pro Kit 
(QIAGEN 公司)进行基因组提取[18]。使用微量分

光光度计测定 DNA 提取含量和质量，将检测合

格的环境微生物 DNA 样本，采用引物 ITSV2F 
(5′-GTGARTCATCGAATCTTT-3′) 和 ITSV2R 
(5′-GATATGCTTAAGTTCAGCGGGT-3′)进行 ITS
区域 PCR 扩增[19]，采用 Illumina 公司的建库试

剂盒完成建库。检测合格后，用 Illumina HiSeq 
2500 高通量测序平台进行测序。 

1.3  测序数据分析 
取高质量 (Q 值≥25)的碱基比例≥90%的

reads，采用 Flash 软件对下机数据进行拼接[20]，

采用 QIIME 软件中的 USEARCH 8.0 软件进行

嵌合体序列的检测及过滤，获得用于后续比对

分析的数据[21]。 
利用QIIME软件包中的Uclust方法(≥97%的

序列相似性水平)进行操作分类单元(operational 
taxonomic unit, OTU)聚类分析[4]，基于 QIIME/ 
UNITE reference OTUs (alpha version 12_11)参
考数据库，对样品进行物种分类学(taxonomy)
注释。 

对获得的数据分别进行 α 多样性和 β 多样

性分析。采用 Chao1、Shannon-Wiener、Simpson
指数等进行 α 多样性分析[22-23]，对不同样品的

测序数据量、测序多样性以及群落多样性等进

行 综 合 比 较 。 采 用 主 成 分 分 析 (principal 
components analysis, PCA)、偏最小二乘法判别

分析(partial least squares discriminant analysis, 
PLS-DA)等 β 多样性分析手段，对不同组样品

的多样性进行差异比较[24]，并通过线性判别分
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析效应大小(linear discriminant analysis effect 
size, LEfSe)对显著变化的菌株进行研究。 

2  结果与分析 
2.1  不同库房环境真菌组成在全年内呈现

显著差异 
通过对 ITS 数据进行解析，共检出 5 门 20 纲

184 科的真菌。其中，在铁器库房中(图 1A)，子

囊菌门 (Ascomycota)在全年内的相对丰度在

13%−71%之间波动，在大部分采样点其丰度都

相对较高，是库房真菌的重要组成部分；担子

菌门(Basidiomycota)的相对丰度在 4%−68%之

间波动，除在 2020 年 10 月份检出较高外，在其

他月份丰度相对较为稳定，也是库房真菌的重

要组成部分；而接合菌门(Zygomycota)仅在个别

月份检出。在丝织品库房中(图 1B)，子囊菌门

(Ascomycota)全年内的相对丰度在 7%−93%之

间波动，在除 2020 年 10 月份外的其他采样时

间点，其丰度均超过 50%，表明子囊菌门是丝

织品库房真菌的重要组成部分，但是其含量受

气候环境中温湿度因素影响较大；担子菌门

(Basidiomycota)在 1%−42%之间波动，类似于子

囊菌门，担子菌门在多个月份出现了明显的富

集，相对丰度在 2020 年 10 月份的检测中达到

最高值，说明其受气候环境影响也较大，是丝

织品库房真菌的重要组成部分；而接合菌门

(Zygomycota)仅在秋冬月份可检出，在丝织品库

房中占比同样较低。以上结果显示，一方面，

库房真菌存在丰富的多样性，而且在一年内的

组成存在较大的变化；另一方面，库房中部分

真菌丰度在全年大部分时段都稳定存在，说明

库房中存在不依赖于气候变化的核心真菌菌

群，而且不同库房或存在不同的核心真菌菌群。 
在得到库房真菌组成信息的同时，发现在

不同库房、不同时间点样品中均存在不同数量

的真菌，虽然其所属门或者纲能够确认，但是

受限于现有参考基因组数据库限制，无法进一

步对其进行分类学鉴定。这类真菌在铁器库房

的不同采样点中占比在 8%−44%之间波动，尤

其在春夏季其丰度会出现明显富集，说明当进 
 

 
 

图 1  一年内监测库房中主要真菌组成门一级变化情况   A：铁器库房. B：丝织品库房. S1：2020 年

8 月样品点；S2：2020 年 10 月样品点；S3：2020 年 12 月样品点；S4：2021 年 2 月样品点；S5：2021 年

4 月样品点；S6：2021 年 6 月样品点 
Figure 1  Monitor the first-level changes of major fungi in the warehouse within one year. A: The results of 
the iron warehouse. B: The results of the silk warehouse. S1: August 2020 sample; S2: October 2020 sample; 
S3: December 2020 sample; S4: February 2021 sample; S5: April 2021 sample; S6: June 2021 sample.  
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入真菌繁殖期的季节后，藏品库房中的真菌种

类会更加丰富。丝织品库房中未能进行分类学

进一步鉴定的真菌，其丰度也存在类似的变化

趋势，其波动范围在 5%−51%之间。与铁器库

房不同，在秋季达其丰度达到最大值，这可能

与丝织品库房中的藏品来源、库房位置等因素

相关。 
从以上结果还可以发现，相较于传统的基

于沉降和培养方法取得的真菌信息，采用扩增

子测序方法获得的微生物在种类和数量上都有

显著增加，为全面地分析库房环境中的真菌组

成和变化规律提供了更加丰富的数据支撑。与

此同时，通过扩增子测序，还发现了大量的在

温湿度较高的夏秋季节富集的未知真菌类型，

后续将进一步采用宏基因组测序等手段对这类

真菌进行解析，以期全面挖掘、鉴定与文物劣

化相关的微生物种类。 

2.2  不同库房环境真菌组成存在明显季节

变化特征 
为了进一步研究不同季节真菌组成的变化

规律，基于扩增子注释数据，采用统计学方法

对不同季节库房真菌的组成进行了差异分析。 
首先采用 PLS-DA 对数据进行了分组比较。

对铁器库房的分析结果显示(图 2A)，真菌组成

不同时间样品的波动相对较大，2020 年 10 月样

品与其他月份样品出现了显著的分离，说明这

个时间点铁器库房中真菌多样性与其他采样点

差异较大。2021 年 2 月、4 月、6 月和 2020 年

8 月、12 月样品均分布在右侧象限，说明相较

于 2020 年 10 月样品其组成相对差异较小。进

一步采用 K 元主成分分析(K-mer PCA) (图 3A)
对真菌组成多样性进行了解析。结果显示，聚

类共获得 2 个簇，除了 2020 年 8 月为单独一簇，

2021 年 2 月、4 月、6 月和 2020 年 10 月被聚

类为同一个簇，说明除了 2020 年 8 月份，其他

几个时间点样品真菌菌群的组成差异较小，具

有较高的组成相似性。PLS-DA 和 K-mer PCA
分析均显示铁器库房环境中，虽然真菌组成呈

现一定的季节波动性，但在大部分监测时间点

的组成相对稳定；同时，2020 年 10 月份样品

存在较明显的真菌组成的特异性，需要结合气

候、人流情况、库房管理、空调等系统情况进行

进一步调研后分析造成该波动的主要原因。 
接下来，采用同样的策略对丝织品库房真菌

组成进行了分析。PLS-DA 分析结果显示(图 2B)，
相较于铁器库房，丝织品库房真菌随季节波动较

为显著，除了 2021 年 2 月和 4 月相对较为一致，

其他月份差异均表现得尤为显著。K-mer PCA
分析结果也显示(图 3B)，2020 年 8 月与 2021 年

6 月真菌组成较为接近，2020 年 12 月与 2021 年

2 月、4 月真菌组成较为接近，说明丝织品库房

的真菌组成呈现一定的季节波动性，在气候环

境相对稳定的时间点，其组成相对稳定。 

2.3  不同库房受季节影响的真菌中存在多种

潜在危害类群 
为了解析不同库房中受季节影响较为显著

的真菌菌株，进一步通过方差分析(analysis of 
variance, ANOVA)，研究了一年中铁器库房和丝

织品库房中变化最为显著的真菌类型。 
对于铁器库房，通过对假发现率 (false 

discovery rate, FDR)大于 0.01 的菌株进行筛选，发

现在 184 种真菌科中，有 96 种在考察的 6 个时间

点的样本中出现了显著的变化，即季节波动性较为

明显，包括有线黑粉菌科(Filobasidiaceae)、丛赤

壳科(Nectriaceae)、球腔菌科(Mycosphaerellaceae)、
小穴壳菌科(Dothioraceae)、Cystofilobasidiaceae、被

孢霉科(Mortierellaceae)、黑粉菌科(Ustilaginaceae)、
马勃科(Lycoperdaceae)等科(图 4A)。进一步结

合已有的文献报道，对这些显著变化的真菌是

否存在潜在的文物劣化能力进行了研究。其中， 
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图 2  一年内监测库房中主要真菌组成变化的 PLS-DA 分析结果   A：铁器库房. B：丝织品库房. S1：
2020 年 8 月样品点；S2：2020 年 10 月样品点；S3：2020 年 12 月样品点；S4：2021 年 2 月样品点；S5：
2021 年 4 月样品点；S6：2021 年 6 月样品点 
Figure 2  The results of PLS-DA analysis for monitoring the composition changes of major fungi in the 
warehouse within one year. A: The results of the iron warehouse. B: The results of the silk warehouse. S1: 
August 2020 sample; S2: October 2020 sample; S3: December 2020 sample; S4: February 2021 sample; S5: 
April 2021 sample; S6: June 2021 sample. 
 

 
 
图 3  一年内监测库房中主要真菌组成变化的 K-mer PCA 分析结果   A：铁器库房. B：丝织品库房. 
S1：2020 年 8 月样品点；S2：2020 年 10 月样品点；S3：2020 年 12 月样品点；S4：2021 年 2 月样品

点；S5：2021 年 4 月样品点；S6：2021 年 6 月样品点 
Figure 3  The results of K-mer PCA analysis for monitoring the composition changes of major fungi in the 
warehouse within one year. A: The results of the iron warehouse. B: The results of the silk warehouse. S1: 
August 2020 sample; S2: October 2020 sample; S3: December 2020 sample; S4: February 2021 sample; S5: 
April 2021 sample; S6: June 2021 sample.  
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图 4  一年中铁器库房和丝织品库房中变化最为显著的主要真菌种类   A：铁器库房. B：丝织品库房. 
S1：2020 年 8 月样品点；S2：2020 年 10 月样品点；S3：2020 年 12 月样品点；S4：2021 年 2 月样品

点；S5：2021 年 4 月样品点；S6：2021 年 6 月样品点 
Figure 4  The most significant changes in the major fungal species in the iron warehouse and silk warehouse 
during the year. A: The results of the iron warehouse. B: The results of the silk warehouse. S1: August 2020 
sample; S2: October 2020 sample; S3: December 2020 sample; S4: February 2021 sample; S5: April 2021 
sample; S6: June 2021 sample. 
 
马勃科(Lycoperdaceae)中的部分菌属具有分泌

有机酸类物质的能力[25-27]，如果大量滋生将会

对金属、木质等材质藏品产生较大危害，并且其

代谢物的挥发也会影响库房空气环境质量。研究

显示，被孢霉科(Mortierellaceae)中的部分菌属

具有产生有机酸和降解木质纤维素的能力[28-30]，

可能对木质和纸质类藏品造成较为严重的损

伤。铁器库房中部分藏品包含有木质组件，因

此需要关注该类微生物。Cystofilobasidiaceae
科[31-33]中的部分菌属具有降解木质纤维素的能

力，对文物保存具有较大的危害；其之所以在

库房中被检出，可能是因为部分出土或有污染

文物的携带，也可能源于外部气候的变化、空

调系统或者人员/物品流动带来的污染，后续需

要进一步调研确定。 
丝织品库房的结果显示(图 4B)，通过 FDR 大

于 0.01 的菌株进行筛选，在 184 种真菌科中，

有 97 种存在显著的变化，即季节波动性较为明

显。包括有球腔菌科(Mycosphaerellaceae)、格

孢菌科(Pleosporacea)、齿耳菌科(Steccherinaceae)、
鬼 伞 科 (Psathyrellaceae) 、 丝 孢 酵 母 科

(Trichosporonaceae)、被孢霉科(Mortierellaceae)、小
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囊菌科(Microascaceae)、口蘑科(Tricholomataceae)、
球囊霉科(Glomeraceae)、生赤壳科(Bionectriaceae)、
伞 菌 科 (Agaricaceae) 等 。 其 中 小 囊 菌 科

(Microascaceae)[34-37]、口蘑科(Tricholomataceae)[38]、

球 囊 霉 科 (Glomeraceae)[39] 、 生 赤 壳 科

(Bionectriaceae)[40-41]、伞菌科 (Agaricaceae)[42]

等均为较常见真菌科，已有的报道显示其部分

菌属能够利用蛋白质、木质纤维素等生长，并

且在生长过程中能分泌酸类物质，这些真菌的

大量滋生对文物具有较大的潜在危害。由于被

孢霉科(Mortierellaceae)中的部分菌属具有木质

纤维素降解能力[28-30]，在存放有纸质、漆木器等

藏品的库房需要特别关注此类真菌。 
以上结果显示，不同的库房，其主要真菌

种类存在较为明显的差异，说明不同文物保藏

库房，由于文物自身携带、环境因素、人员和

文物流动等因素，导致了其真菌组成具有一定

的库房特异性，其出现显著波动的菌株也存在

较为明显的差异，文物劣化相关真菌的研究与

防控需要依据文物种类等多种信息进行针对性

综合分析。 

3  讨论 
随着博物馆藏品预防性保护工作和相关研

究的发展，藏品保存环境中的微生物越来越受到

文物保护工作者的关注，国内外多家博物馆陆续

开展了博物馆室内环境微生物的研究[43-46]。从研

究场景看，主要是集中在博物馆的展厅和公共

开放空间，鲜有针对不同材质藏品库房环境微

生物的相关研究。对于绝大多数博物馆而言，

库房是其藏品存放时间最长的环境场景，库房环

境质量直接关系到藏品保护状态。空气中的微生

物与文物的生物损害之间存在显著相关性[47]，空

气中可存活的微生物孢子是文物保存的主要威

胁因素之一[48]。因此，定期开展博物馆藏品库

房环境中空气微生物监测和研究，对于降低藏

品菌害风险、实现藏品预防性保护显得至关重

要[49]。文物藏品的材质种类繁多，而且不同材

质其稳定性存在较大差别。综合考虑文物的材

质以及藏品的稳定性，本研究分别选取了无机

材质的铁器库房和有机材质为主的丝织品库房

作为研究对象，采用扩增子测序方式对一年内

的真菌变化进行了连续检测。 
本研究结果发现，铁器和丝织品库房在全

年 大 部 分 时 间 均 可 检 测 到 丛 赤 壳 科

(Nectriaceae)、发菌科(Trichocomaceae)、癣囊腔

菌 科 (Plectosphaerellaceae) 、 酵 母 菌 科

(Saccharomycetaceae)、隐囊菌科(Dothioraceae)、
球腔菌科(Mycosphaerellaceae)等真菌种类的存

在，说明这些菌群或可能为库房的主要核心真

菌群落，其形成或与库房环境、新风系统等密

切相关。同时，对不同季节变化真菌的研究显

示，铁器库房和丝织品库房在不同季节主要富

集的真菌类型及随季节波动存在差异的真菌类

群，虽然在门一级水平存在较大的相似性，但

是具体到科水平则在组成种类和丰度上均存在

着较为明显的差异，如鬼伞科(Psathyrellaceae)、
头孢菌科(Cephalothecaceae)等。考虑到两个库

房处于同一个库区环境条件和同一套新风系统

下，藏品本身所携带的菌株以及在不同材质上

易于滋生的真菌，可能是造成这种差异的主要

原因。后续需进一步设计实验，通过对比藏品本

体携带真菌与空气真菌组成，确定库房特异性真

菌的来源。此外，从结果发现，在秋季(2020 年

10 月)两个库房的担子菌门(Basidiomycota)的线

黑粉菌科(Filobasidiaceae)的丰度显著富集且其

相对丰度比例具有相似性，可能与博物馆空调

系统在每年 9–10 月份由夏季除湿模式更改为

加湿模式的模式切换相关，导致了菌群组成的

剧烈变化，后续还需进一步实验验证。 
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当前绝大多数博物馆库房都引入了温湿度

等环境控制系统，为藏品提供更稳定的保存环

境，以降低藏品劣化风险。本研究通过对库房

环境中一年内真菌组成的追踪，发现即使在有

环境控制条件的库房环境中，受季节变化、人

员流动、藏品流转等因素的影响，库房真菌的

组成依然出现了显著的季节波动性，众多具有

潜在危害性的真菌存在较为明显的季节分布特

征，藏品面临的微生物劣化风险更加复杂多

变。因此后续在对博物馆藏品库房环境真菌开

展研究以及采取菌害防控措施时，需要综合考

虑季节变化、人员流动和藏品流转等多方面因

素，建立更加具有针对性和有效性的藏品库房

环境菌害监控体系。 

4  结论 
(1) 本研究通过 ITS扩增子测序的方法对2个

库房的真菌季节性分布进行了系统的监测。结

果显示，2 个库房在真菌种类上存在较为显著的

库房特异性。同时，从时间尺度上，发现两个库

房的真菌多样性还存在一定的时间波动性，部

分菌株丰度的变化或与外界气候的变化相关；

此外，存在较为明显季节性波动的真菌菌株也

存在一定的库房差异，可能与库房藏品的材质

和其携带的真菌相关。 
(2) 本研究在一年的时间内，对博物馆典型

藏品材质库房环境进行了不依赖于培养技术的

环境真菌多样性分析，获得了更加丰富的真菌

组成信息，发现了库房真菌多样性变化的相关

特征，为后续进一步结合藏品损伤鉴定生物劣

化关键真菌种类、解析真菌导致的藏品劣化机

理提供了关键基础数据，对建立针对不同藏品

类型、不同气候周期的藏品损伤与真菌的关联

性模型、研发博物馆环境有害真菌预警装备提

供了基本思路，具有重要的科研和应用价值。 
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