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珠穆朗玛峰北坡可培养石生细菌多样性及抗紫外辐射能力 
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摘  要：【背景】珠穆朗玛峰地区具有寒冷低温、强辐射等极端环境条件，珠穆朗玛峰北坡石生微生

物研究未见报道。【目的】针对珠穆朗玛峰北坡石生微生物开展研究，阐明珠穆朗玛峰北坡石生生境

中可培养细菌多样性，开发珠穆朗玛峰北坡抗紫外辐射菌株资源。【方法】通过可培养法、16S rRNA
基因序列分析方法以及紫外辐射筛选对珠穆朗玛峰北坡可培养石生细菌多样性以及抗紫外辐射能力

进行研究。【结果】从珠穆朗玛峰北坡石生生境中共分离获得 52 株石生细菌，归类为放线菌门

(Actinobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes)、变形菌门(Proteobacteria)和拟杆菌门(Bacteroidetes)，其中

放线菌门和变形菌门为优势菌门，鞘脂单胞菌属、节杆菌属、链霉菌属为优势菌属，有 2 株菌为

潜在新种。从已分离鉴定菌株中筛选出了 2 株抗紫外辐射能力较高的菌株，分别是芽孢杆菌属菌株

ZFBP4009 和链霉菌属菌株 ZFBP1009。【结论】珠穆朗玛峰北坡石生环境蕴含多样性丰富的石生细

菌，所分离菌株抗紫外辐射能力突出，为揭示相关极端环境下微生物的分布特征及极端环境微生物

资源开发提供了数据支持及菌株资源。 
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Abstract: [Background] The Mount Everest area has extreme environmental conditions such as cold, low 
temperature and high doses of radiation. There is no report on the study of lithophilous microorganisms on 
the northern slope of Mount Everest. [Objective] To carry out research on the lithophilous microorganisms 
on the north slope of Mount Everest, clarify the diversity of culturable bacteria from the lithophilous 
habitat on the northern slope of Mount Everest, and develop resources of anti-ultraviolet radiation strains 
on the northern slope of Mount Everest. [Methods] The culturable method, 16S rRNA gene sequence 
analysis method and ultraviolet radiation were used to study the diversity of culturable lithophilous 
bacteria on the northern slope of Mount Everest and the ability of resistance to ultraviolet radiation. 
[Results] A total of 52 lithophilous bacteria were isolated from the lithophilous habitat on the north slope 
of Mount Everest, which were classified as Actinobacteria, Firmicutes, Proteobacteria, and Bacteroidetes. 
Actinobacteria and Proteobacteria are the dominant bacteria phyla, Sphingomonas, Arthrobacter, and 
Streptomyces are the dominant bacterial genera, two strains are potential new species. Two strains with 
higher resistance to ultraviolet radiation were selected from the isolated and identified strains, namely 
Bacillus ZFBP4009 and Streptomyces ZFBP1009. [Conclusion] The lithophilous environment on the north 
slope of Mount Everest contains rich diversity of lithophilous bacteria, and the isolated strains have 
outstanding the ability of resistance to ultraviolet radiation, which provides data support and strain 
resources for revealing the distribution characteristics of microorganisms in related extreme environments 
and the development of extreme environment microbial resources. 

Keywords: north slope of Mount Everest, culturable lithophilous bacteria, diversity, resistance to 
ultraviolet radiation  
 

珠穆朗玛峰位于中国西藏自治区西南隅，北

纬 27°59′17″、东经 86°55′31″，地处喜马拉雅山脉

中段，是世界最高峰，也是珠穆朗玛国家级自然

保护区的核心部分[1-2]。独一无二的海拔高度使珠

穆朗玛峰具有寒冷低温、寡营养、强辐射等特

点，同时，敏感脆弱的环境使其成为环境变迁和

气候变化的敏感区[3-6]。 
微生物在全球化学循环中起着重要的作用，

对土壤生态系统结构和功能维持至关重要[3]，石

生微生物生活在岩石表面或者内部，在全球分布

广泛，容易适应极端环境，对石质文物保护、地

外生命探索以及陆地化学物质循环等方面有着重

要指导意义，按照其定殖部位可以分为石内生微

生物 (Endolithic Microorganism)、石表生微生物

(Epilithic Microorganism) 和 石 下 生 微 生 物

(Hypolithic Microorganism) ， 而 石 内 生 微 生 物  
又 分 为 石 隙 生 微 生 物 (Chasmoendolithic 
Microorganism) 、 石 隐 生 微 生 物 (Cryptoendolithic 
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Microorganism) 和 石 髓 生 微 生 物 (Euendolithic 
Microorganism)[7]。现有石生微生物研究主要集中

于低海拔区域，而高海拔区域的分布特征未见研

究，已有部分研究对珠穆朗玛峰北坡冰川及土壤

微生物开展了群落特征研究，结果表明珠穆朗玛

峰北坡表层雪、冰川融水和冰塔林的细菌群落特

征以 β-变形菌门和拟杆菌门细菌为主[4]。珠穆朗

玛峰北坡低海拔地区和永久雪线以上的土壤微生

物物种多样性和微生物量均随海拔升高明显降  
低[3]。开展珠穆朗玛峰北坡石生微生物的研究，

可以系统阐明该特殊生境下生态系统的组成，同

时也为阐明石生微生物的地理分布格局提供数据

支撑，然而相关研究未见报道。 
在珠穆朗玛峰北坡这种极端生境中生存的微

生物具备特殊的适应机制。其中，抗辐射微生物

是一类生存能力极强的生物，分布于世界各地，

适应范围广，能生存于干燥、严寒等极端胁迫环

境下，在环境修复、生物医药、基因工程等方面

具有重要的应用价值，同时也是研究生命起源的

重要资源[8]。在珠穆朗玛峰北坡地区这一极端环

境中研究可培养石生细菌的抗紫外辐射能力，可

以阐明微生物生态机制，并为这一特殊环境下微

生物资源的开发提供依据。 
本研究采用可培养、形态学和 16S rRNA 基因

序列分析方法对珠穆朗玛峰北坡石生细菌多样性

及分布特征进行研究，同时对可培养石生细菌进

行抗紫外辐射能力筛选，以此来探讨珠穆朗玛峰

北坡石生细菌多样性及其分布特征，并对珠穆朗

玛峰北坡可培养抗紫外细菌资源进行开发，以期为

之后的石生细菌研究提供科学依据和种质资源。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 
2019 年 5 月在珠穆朗玛峰北坡地区 2 个采样

点(86°56′38.92″E，28°02′08.55″N；86°50′58.90″E，

28°08′07.31″N)进行了样品采集工作。采样时，依据

观察在海拔 6 338 m 采集了石隙生(Chasmoendolithic)

样品 1，在海拔 5 161 m 采集了石隙生样品 2、石

下生(Hypolithic)样品 3 和石下生样品 4 (图 1)。将

采集的样品装入无菌袋，低温保存并运输至实验室

后放入−20 °C 冰箱保存，进行微生物可培养实验。 

1.2  主要试剂和仪器及培养基 
胰蛋白胨、酵母提取物，赛默飞世尔科技公

司；琼脂，兰杰柯生物科技有限公司；氯化钠，

天津市百世化工有限公司；Taq DNA 聚合酶，南

京诺唯赞生物科技股份有限公司；细菌 DNA 提取

试剂盒，OMEGA 公司。电热恒温培养箱、恒温

振荡培养箱，上海一恒科学仪器有限公司；立式

蒸汽灭菌锅，上海申安医疗器械厂。 
选用 3 种不同的培养基：R2A 琼脂培养基

(R2A)、Luria-Bertani 培养基(LB)和胰蛋白胨大豆

肉汤培养基(TSB)，培养基配方参考德国菌种保藏

中心(https://www.dsmz.de)。 

1.3  细菌分离培养 
将样品准备好后放入超净工作台，石隙生样

品需用无菌小锤子和无菌镊子撬开，然后在超净

工作台中对石隙生样品和石下生样品进行清洗，

用无菌棉签蘸取无菌生理盐水将石头上的细菌附

着物清洗至装有无菌玻璃珠的 50 mL 无菌离心管

(内置 40 mL 生理盐水)中，用振荡器充分振荡  
20 min。然后将菌液用无菌生理盐水进行梯度稀

释，得到 5 个浓度梯度的稀释液，分别是 10−1、

10−2、10−3、10−4 和 10−5。将不同浓度稀释液吸取

200 μL 至 R2A、LB 和 TSB 固体培养基上进行涂

布，每个培养基、每个浓度梯度做 3 个平行实

验，置于 15 °C 培养箱培养 7 d。 
 

 
 
图 1  石生微生物示意图 
Figure 1  Schematic diagram of lithophilous microorganisms 
注：A：石下生；B：石隙生 
Note: A: Hypolithic; B: Chasmoendolithic 
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1.4  菌株分离纯化、保藏及菌落形态描述 
在 15 °C 培养箱中培养后，挑取平板上生长

的所有形态、颜色不同的单菌落，在新平板上进

行划线纯化、编号并记录菌落形态特征。将纯化

后的菌株用冻存管保存在保种液(20%甘油)中，放

于−80 °C 超低温冰箱保存。通过观察培养基上的

纯培养菌落记录其菌落形态。 

1.5  可培养细菌的 16S rRNA 基因 PCR 扩增以

及序列测定 
采用细菌基因组 DNA 提取试剂盒提取 DNA

后，利用引物 27F (5′-AGAGTTTGATCCTGGCTC 
AG-3′)和 1492R (5′-GGTTACCTTGTTACGACTT-3′)
扩增细菌的 16S rRNA 基因。PCR 反应体系参照文

献[9]，PCR 反应条件参照文献[10]。经 1%琼脂糖

凝胶电泳检测，将所有不同带谱的 16S rRNA 基因

PCR 产物送至北京擎科生物科技有限公司西安分公

司进行序列测定，序列提交至 GenBank。 

1.6  序列比对及系统发育树的构建 
将已测定的 16S rRNA 基因序列在 EzBioCloud 

(www.ezbiocloud.net)网站中进行比对，下载最相

似序列。比对结果利用 MEGA 7.0.14 软件，采用

最大似然法构建系统发育树。 

1.7  菌株抗紫外辐射能力测定 
将要筛选的 52 株可培养菌株以及阴性和阳性

对照菌株接种到 R2A 液体培养基中制备菌悬液

(0.5≤OD600≤1.0)，进行梯度稀释后取稀释到 10−4

的菌悬液 100 μL 涂布 R2A 固体培养基，放入紫外

箱中用 UV-C 分别辐照 50 s 和 100 s，辐照强度分

别为 100 J/m2 和 300 J/m2，同时将未辐照过的 10−4

菌液取 100 μL 涂布 R2A 固体培养基作为对照，每

个菌株做 3 个重复，培养 7 d 后进行计数，计算菌

株存活率。存活率计算方式为经过辐照以后 3 个

平板上的菌落数量平均值除以未经辐照的 3 个平

板上的菌落数量平均值。 
菌株存活率(%)=(辐照后菌落数量平均值/未

辐照菌落数量平均值)×100。  

2  结果与分析 

2.1  可培养石生细菌多样性及分布特征 
通过菌株纯化筛选获得了 169 株菌，通过形

态比较和 16S rRNA 基因测定及序列比对分析，最

终得到 52 株不同的菌株，其 16S rRNA 基因序列

登录号分别为 MT951310−MT951325、MT951326− 
MT951359、MT982650 和 MT982675。如图 2 系统

发育树所示，珠穆朗玛峰北坡可培养石生细菌分

属于 4 个门，分别是放线菌门(Actinobacteria)、拟

杆菌门(Bacteroidetes)、厚壁菌门(Firmicutes)和变

形菌门(Proteobacteria)。其中，放线菌门和变形

菌门为优势菌门。 
珠穆朗玛峰北坡可培养石生细菌分属于 28 个

属，其中以鞘脂单胞菌属(Sphingomonas)、节杆

菌属(Arthrobacter)、链霉菌属(Streptomyces)、芽

孢杆菌属(Bacillus)为优势菌属。 
通过序列比对分析，结果显示，泥球菌属

(Spelaeicoccus)菌株 ZFBP1038 的 16S rRNA 基因序列

与最相似模式菌株的相似度为 96.02%；鞘脂单胞菌

属菌株 ZFBP2030 的 16S rRNA 基因序列与最相似模

式菌株的相似度为 97.30%，均为疑似新种(图 2A)。 
珠穆朗玛峰北坡可培养石生细菌在 4 份石生

样品中分布存在差异，分布较广的为放线菌门中

的节杆菌属 (图 2A)、变形菌门中的假单胞菌属 
(图 2B)以及厚壁菌门中的芽孢杆菌属(图 2C)。其

中，节杆菌属和芽孢杆菌属在所有样品中均有分

布，假单胞菌属在样品 1、3、4 中均有分布。 

2.2  不同生境可培养石生细菌多样性和物种丰度  
所有 已鉴定的 52 株菌中， 石隙生菌株有    

25 株，石下生菌株有 27 株。在门水平上，如图 3A
所示，石隙生菌株分属于 3 个门，分别是放线菌

门、变形菌门和厚壁菌门，优势菌门为放线菌

门，次优势菌门为变形菌门；石下生菌株分属于

4 个门，分别是放线菌门、变形菌门、厚壁菌门

和拟杆菌门，优势菌门为放线菌门，次优势菌门

为厚壁菌门。 
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图 2  可培养石生细菌基于 16S rRNA 基因序列构建的系统发育树 
Figure 2  Phylogenetic tree of culturable lithophilous bacteria based on 16S rRNA gene sequences  
注：系统发育树采用最大似然法构建，A：放线菌门；B：变形菌门；C：厚壁菌门和拟杆菌门。分支节点数值表示 Bootstrap 值

(1 000 次重复的百分比)；标尺代表遗传变异系数；括号中的序号为 GenBank 登录号。1：石隙生样品 1；2：石隙生样品 2；3：

石下生样品 3；4：石下生样品 4；+表示同一株菌在 4 个样品中的分布情况 
Note: Phylogenetic trees were constructed by Maximum Likelihood method, A: Actinobacteria; B: Proteobacteria; C: Firmicutes and 
Bacteroidetes. The bootstrap values (expressed as percentages of 1 000 replications) are shown at branch nodes; The scale represents the 
coefficient of genetic variation; Numbers in parenthese represent the accession number of the sequence in GenBank. 1: Chasmoendolithic sample 
1; 2: Chasmoendolithic sample 2; 3: Hypolithic sample 3; Hypolithic sample 4; + represents the distribution of the same strain in 4 samples 
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在属水平上，如图 3B 所示，石隙生生境中共

有 14 个属，鞘脂单胞菌属、链霉菌属和节杆菌属

菌株在石隙生生境中占绝对优势，属于优势属，

分别有 5、5 和 4 株可培养石隙生菌株；石下生生

境中共有 17 个属，石下生菌株则以潘氏杆菌属、

芽孢杆菌属、假单胞菌属和假杆菌属的菌株为

主，每个属均有 3 株可培养石下生菌株。2 种生境

下，可培养石生细菌无论是门水平还是属水平的

多样性均是石下生生境略高于石隙生生境。 

2.3  不同海拔可培养石隙生细菌多样性和物种

丰度 
在 所 有 已 鉴 定 的 菌 株 中 ， 石 隙 生 菌 株 共   

25 株，海拔 6 338 m 共有 14 株，海拔 5 161 m 共

有 11 株。在门水平上，如图 4A 所示，海拔 6 338 m
石隙生菌株分属于 3 个门，分别是变形菌门、厚

壁菌门和放线菌门，优势门为放线菌门，共有   
7 株石隙生菌株；海拔 5 161 m 石隙生菌株分属于

2 个门，分别是变形菌门和放线菌门，优势门为放

线菌门，共有 9 株石隙生菌株。 
在属水平上，如图 4B 所示，海拔 6 338 m 石

隙 生 菌 株 共 有 11 个 属 ， 分 别 是 土 壤 球 菌 属

(Agrococcus)、节杆菌属(Arthrobacter)、嗜盐菌属

(Glaciihabitans)、拉贝德拉属(Labedella)、泥球菌

属(Spelaeicoccus)、链霉菌属(Streptomyces)、芽孢

杆菌属(Bacillus)、柄杆菌属(Caulobacter)、马赛

菌属(Massilia)、泛生菌属(Pantoea)和鞘脂单胞菌 

 

 
 
图 3  不同生境可培养石生细菌的物种丰度 
Figure 3  Species richness of culturable lithophilous bacteria in different habitats 
注：A：门水平；B：属水平 
Note: A: Phyla level; B: Genus level 



1914 微生物学通报 Microbiol. China 

  

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

 
 
图 4  不同海拔可培养石隙生细菌的物种丰度 
Figure 4  Species richness of culturable chasmoendolithic bacteria at different elevations 
注：A：门水平；B：属水平 
Note: A: Phyla level; B: Genus level 
 
属 (Sphingomonas) ， 优 势 属 为 鞘 脂 单 胞 菌 属

(Sphingomonas)， 共 有 3 株 石 隙 生 菌 株 ； 海 拔    
5 161 m 石隙生菌株共有 6 个属，分别是节杆菌属

(Arthrobacter) 、 密 歇 根 棒 状 杆 菌 属 (Clavibacter 
michiganensis) 、 盐 杆 菌 属 (Salinibacterium) 、

Conyzicola、链 霉 菌 属 (Streptomyces) 和 鞘 脂 单

胞 菌 属 (Sphingomonas) ， 优 势 属 为 节 杆 菌 属

(Arthrobacter)和链霉菌属(Streptomyces)，每个属

均有 3 株石隙生菌株。总的来说，可培养石隙生

细菌无论是在门水平还是属水平，均是高海拔多

样性(6 338 m)略高于低海拔多样性(5 161 m)。 

2.4  可培养石生细菌产色素比例 
珠穆朗玛峰北坡可培养石生细菌大多数能够

产色素，可培养得到的 52 株细菌中，有 40 株能够

产色素，产色素比例为 76.9%，主要的色素颜色

为黄色、橙色(图 5)。 

2.5  可培养石生细菌抗紫外辐射能力  
采用 UV-C 对可培养石生细菌进行了抗紫外

辐射能力筛选，辐射强度分别为 100 J /m2 和   
300 J/m2，选用大肠杆菌(Escherichia coli)作为阴性

对照，选用耐辐射奇球菌(Deinocccus radiodurans)
作为阳性对照。经过 100 J/m2 紫外辐照后发现，

共有 32 株菌抗紫外辐射存活率高于阴性对照，存

活率最高的菌株为 ZFBP1009，达到 47%，而且有

10 株菌的抗紫外辐射存活率显著高于阳性对照

(P<0.05) (图 6A)。经过 300 J/m2 紫外辐照后发现，

抗 紫 外 辐 射 存 活 率 高 于 阳 性 对 照 的 仅 剩 5 株

(P<0.05)，存活率最高的菌株为 ZFBP4009，共有 
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图 5  可培养石生细菌产色素比例 
Figure 5  Percentage of pigment produced by cultivable 
lithophilous bacteria 
 
10 株 菌 的 抗 紫 外 辐 射 存 活 率 高 于 大 肠 杆 菌     
(图 6B)。辐照后无论是 100 J/m2 还是 300 J/m2，菌

株 ZFBP4009 和 ZFBP1009 的抗紫外辐射存活率都

远高于阳性对照。  

3  讨论与结论 
珠穆朗玛峰北坡可培养石生细菌主要归类于

4 个门，分别为放线菌门、变形菌门、厚壁菌门

和拟杆菌门。已有研究表明，南极菲尔德斯半岛

可培养细菌优势菌门为变形菌门和放线菌门[11]；

智利阿塔卡马沙漠石生微生物群落主要为蓝细

菌、芽单胞菌和放线菌[12]；墨西哥南部玛雅考古

遗址的主要石生细菌群落为放线菌门和变形菌  
门[13]；我国河西走廊黑戈壁可培养细菌优势菌门

为放线菌门和厚壁菌门[14]，昆仑山垭口不同深度

土壤可培养细菌优势菌门为放线菌门[15]，七一冰

川、老虎沟 12 号冰川、岗什卡冰川和宁缠河 3 号

冰川前缘裸岩石隙生可培养细菌的研究归类为放

线菌门、厚壁菌门、变形菌门和拟杆菌门[9]。本

研究结果显示，变形菌门和放线菌门为石生可培

养细菌的优势菌门，这和不同极端环境中的可培

养细菌研究结果基本一致。 
研究区域可培养石隙生细菌和石下生细菌分

别归类为 14 个属和 17 个属，芽孢杆菌属、节杆菌

属和马赛菌属在石隙生生境和石下生生境中均存

在，其余各属均只存在于一种生境中。在珠穆朗

玛峰这种极端高海拔环境中，可培养石生细菌仍

然具有很高的多样性，主要是由于石头为微生物

群 落 提 供 了 一 个 避 免 胁 迫 影 响 的 理 想 庇 护 场    
所 [16]，保持了一定的湿度和避免极度干旱；另

外，岩石本身被认为是一个低营养环境，在这种

环境中岩石矿物组成对微生物群落结构的作用不

容忽视[12]。石隙生生境中的优势属为链霉菌属，

其能够产生抗干燥和耐热的孢子，有利于在不利

环境下长期存活[17]，相比于石下生具有一定湿度

的环境[18]，石隙生环境相对干燥，更有利于链霉

菌属的生长。石隙生生境中属于优势属的链霉菌

能够产生多种次级代谢物质，具有很强的抗生素

生产潜力，也被用来当作天然产物生产的底盘生

物[19-20]。目前对于链霉菌的研究范围在不同环境

中不断扩大，尤其是从各种极端环境中进行的筛

选分离[21]，从珠穆朗玛峰北坡筛选分离可培养石

生细菌，有利于开发特殊环境中的链霉菌资源。

石下生生境中的优势属芽孢杆菌在各种环境中广

泛分布，由于其抑制植物病原体的能力而被广泛

用作农业领域的生物防治剂 [22]，而且芽孢杆菌

分泌的黏性物质对于结皮的形成起着重要的作 
用[23]。研究区域可培养石隙生细菌无论是在门水

平还是属水平上，均表现出了高海拔多样性略大

于低海拔的趋势(图 4)，表明微生物多样性随海拔

变化趋势受所在生境差异影响而表现出不同规

律。Wang 等[24]研究发现细菌丰富度随着海拔增

高而增加，原因可能与碳供应增加有关，与本研

究结果相似。张丹丹等[3]研究发现土壤细菌多样

性随海拔增加而降低，与本研究结果相反。也有

研究指出，土壤细菌的多样性通常与海拔无关，

在多样性上没有明显的海拔梯度，细菌表现出的

生物地理模式与动植物有着根本的不同，并不遵

循大生物体的海拔多样性模式[25-26]，说明微生物

多样性在不同生境中随着海拔分布存在一定差异

性，存在微生物多样性随着海拔增加升高、降低 
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图 6  珠穆朗玛峰北坡部分可培养石生菌株抗紫外辐射存活率 
Figure 6  Survival rate of anti-ultraviolet radiation of partial cultivable lithophilous strains on the north slope of   
Mount Everest 
注：A：菌株在 100 J/m2 紫外辐射强度下的存活率；B：菌株在 300 J/m2 紫外辐射强度下的存活率。Deinocccus radiodurans 表示阳

性对照；Escherichia coli 表示阴性对照。不同小写字母之间代表差异显著(P<0.05) 
Note: A: The survival rate of the strain at 100 J/m2 UV radiation intensity; B: The survival rate of the strain at 300 J/m2 UV radiation 
intensity. Deinocccus radiodurans represents the positive control; Escherichia coli represents the negative control. Different lowercase 
letters represent significant statistical differences (P<0.05) 
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和无明显趋势等多种情况。本研究结果可能是由

于珠穆朗玛峰北坡高海拔相比低海拔环境中营养

物质更少，有研究表明微生物常年处在寡营养条

件下反而有利于微生物生长，营养多了会产生肥

岛效应，反而降低了微生物多样性[27]。 
从珠穆朗玛峰分离到的可培养石生细菌有

76.9%可以产色素，已有研究发现，扎当冰川、

绒布冰川和玉珠峰冰川菌落产色素的比例分别为

61%、85%和 89%[28]，说明在高海拔的极端环境

条件下细菌普遍具有较高的产色素能力，并且细

菌产生的色素能够成为合成染料的替代品，具有

生长迅速、易于加工和不受天气影响的优势[29]。

已有研究表明，从公园湖岸分离的抗紫外辐射的

短杆菌为橙红色[30]，从戈壁土壤分离的抗紫外辐

射球菌为橙红色[31]，从伊朗放射性现场分离的抗

紫外球菌为黄色[32]。本研究中筛选到的抗辐射菌

株大部分也能产生色素，表明色素对于菌株的抗

辐射能力起到了至关重要的作用。根据报道，色

素与细菌的抗逆性具有重要的联系[33]，菌体产生

的色素对细菌具有明显的辐射保护功能[34-35]，主

要体现在类胡萝卜素高效的自由基清除能力、防

止自由基对菌体的氧化损伤[36-37]以及色素直接吸

收屏蔽紫外辐射[28]。另外，可培养石生细菌之所

以能在高辐射强度下产生高的存活率，除了色素

的保护作用外，高效的 DNA 损伤修复系统[38]、

特殊的细胞壁结构[39]以及抗氧化防御系统[40]也发

挥了相应的作用。  
在珠穆朗玛峰北坡这种极端环境中生长的微

生物长期受到强辐射的影响。在 300 J/m2 辐射强

度下对珠穆朗玛峰北坡可培养石生细菌进行筛

选，发现可培养石生细菌表现出了较高的抗紫外

辐射能力；筛选出了 5 株抗紫外辐射能力高的菌

株，其中抗紫外辐射能力最高的菌株是芽孢杆菌

属 ZFBP4009，抗紫外辐射存活率达到 25.57%。

智利阿塔卡马沙漠微生物紫外辐射研究发现，抗

辐射能力最好的菌株 S3.300-2 比大肠杆菌高出  
10 倍，在 0−300 J/m2 辐射范围下，抗辐射能力略

低于耐辐射奇球菌[41]，而本研究中，抗紫外辐射

能力最好的芽孢杆菌属菌株 ZFBP4009 比耐辐射

奇球菌高出 50 倍，抗紫外辐射能力远远高于菌株

S3.300-2，这是由于芽孢杆菌能产生抗逆芽孢，

具有很强的生存适应能力[42]。因此，珠穆朗玛峰

北坡这种强辐射极端环境中孕育了高抗紫外辐射

能力的物种，是一个可以筛选高抗紫外辐射能力

菌株资源的理想场地。 
致谢：感谢第二次青藏高原综合科学考察珠峰科

考队各位老师在采样过程中提供的帮助和指导。 
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