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摘要：【目的】内蒙古岗更诺尔湖退化为碱地、草地情景下，研究好氧甲烷氧化过程及其微生物群落的

变化规律。【方法】针对湖泊沉积物及其退化后形成的碱地、草地土壤，在不同初始甲烷浓度下培养，

研究其甲烷氧化速率，通过实时荧光定量 PCR、高通量测序技术分析甲烷氧化菌的群落构成及其变化

规律。【结果】湖泊退化过程中，沉积物和碱地的土壤理化性质、甲烷氧化速率变化规律基本一致，但

与草地土壤有显著差异。在微生物属水平，甲烷氧化菌 Methylococcus 的丰度显著增加，在沉积物、碱

地和草地中的丰度分别为 19.2%、48.8%和 78.3%，而 Crenothrix 的丰度明显降低，依次为 54.7%、32.1%、

和 13.9%。进一步室内模拟不同初始浓度下甲烷氧化过程，发现沉积物中 Crenothrix 和 Methylocaldum
的增幅 大；碱地土壤中 Methylococcus 和 Methylomonas 的增幅远高于其他甲烷氧化菌；而在草地土壤

中，Crenothrix 增加高达 7.81%，增幅达 196 倍。这些显著增加的微生物可能在不同浓度甲烷氧化过程

中发挥了重要作用。【结论】湖泊退化过程中，甲烷氧化潜力降低。沉积物中的甲烷氧化菌发生了显著

分异，Methylococcus 逐渐成为碱地和草地的优势微生物，而 Crenothrix 则逐渐成为弱势类群。然而，

草地土壤氧化高浓度甲烷过程中，数量上占弱势的 Crenothrix 迅速变为优势类群，可能发挥了重要作用。 
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准确评估湖泊退化及其元素生物地球化学过

程对全球甲烷(CH4)的收支平衡及其增温效应评估

有重要意义[1]。据估算，湖泊每年的 CH4 排放量约

为 8–48 Tg，占全球 CH4 年排放总量的 6%–16%[2]。

同时，在湖泊中也存在甲烷氧化[3]，但甲烷氧化活

性的影响因素较复杂，包括 pH、温度、碳氮含量、
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环境含水量、氧气和甲烷浓度等[4–7]。一般认为，

湖泊退化显著影响大气甲烷源和汇的准确估算，

遥感分析表明，在 1975–2007 的近 30 年期间，中

亚地区 9 个主要湖泊的面积从 9.14×104 km2 锐减

至 4.60×104 km2[8]，有近一半湖泊发生退化，形成

草地或者荒漠。湖泊退化不仅降低湖泊的生物多

样性、影响生态景观，还会引起湖泊的水分、通

气等理化性质发生改变，进而作用于甲烷氧化菌，

极大改变湖泊作为甲烷源或汇的功能。然而，目

前国内外关于湖泊甲烷氧化的研究多集中于湖泊

水体和底泥，包括好氧和厌氧甲烷氧化菌的氧化

活性[9–10]、甲烷氧化菌的群落结构[11–12]及其影响因

素研究[13]。关于湖泊退化过程中好氧甲烷氧化的

微生物过程研究，目前国内外似乎尚未见报道。

据此，本研究针对内蒙古自治区的岗更诺尔湖及

其退化后形成的碱地、草地生态演替梯度，研究

湖泊退化过程中，不同初始甲烷浓度下甲烷氧化

的微生物过程，以期为湖泊退化情景下甲烷氧化

微生物的生理生态研究提供理论参考。 

1  材料和方法 

1.1  采样点概况 

内蒙古自治区的岗更诺尔湖位于赤峰市克什

克腾旗(116° 53′ 29″ E-116° 57′ 52″ E，43° 15′ 52″ 

N-43° 18′ 42″ N)，属于蒙新高原区，为中温带大陆

性季风气候，年平均气温 2–4 °C，无霜期 60–150 d，

年降雨量 250–500 mm，湖泊面积约为 21.5 km2，

海 拔 1247 m 。 碱 地 的 主 要 植 被 种 类 有 芦 苇

(Phragmites communis) 、 湿 生 狗 舌 草 (Senecio 

arcticus)、宽叶香蒲(Typha latifolia Linn.)、杉叶藻

(Hippuris vulgaris L.) 、 狐 尾 藻 (Myriophyllum 

verticillatum L.)等，而草地的植被主要是欧亚草原

植物，如大针茅(Stipa grandis)、克氏针茅(Krylov 

Needlegrass)，多属于菊科、禾本科、豆科、蔷薇

科、毛茛科等。于 2015 年 6 月，沿着岗更诺尔湖

泊-碱地-草地退化的生态演替梯度采样(3 个采样

点两两之间的直线距离小于 1 km，图 1-A)，分别

采集淹水的湖泊底部沉积物(水深约 1 m 处、表层

0–20 cm 的沉积物)、湖泊周围的盐渍化碱地土壤

(0–20 cm 的表层土壤，碱地)以及外围的草地土壤

(0–20 cm 的表层土壤，图 1-B、1-C、1-D)，三种

类型土样各采集 3 个空间重复土样，带回实验室，

于 4 °C 下保存，直至分析。将湖泊沉积物、碱地

和草地土壤样品均风干 1 周、磨细、过 2 mm 筛，

混匀，并将每种类型(湖泊沉积物、碱地、草地土

壤)的 3 个空间重复土样混匀，代表该类型土样，

备用。此后，采用土壤常规分析方法测定了湖泊

沉积物、碱地和草地土壤的主要理化性质(表 1)。 

1.2  室内处理设置 

称取相当于 6.0 g 干重的风干湖泊沉积物、碱

地和草地土壤，置于 120 mL 玻璃培养瓶中，加入

去离子水至 40% 大持水量，加橡胶塞密封，于

避光、28 °C 条件下预培养 24 h，激活微生物活性。

预培养结束后，加入去离子水至 60% 大持水量，

加橡胶塞密封，并外加铝盖固定。分别从以上培

养瓶中抽出 0.08、0.74、13.0 mL 空气，并加入等

体 积 的 甲 烷 气 体 (CH4 纯 度 大 于 99.9%)， 即 为

0.06%、0.6%和 10% (V/V) 3 个 CH4 浓度梯度，每

个处理 3 次重复，于 28 °C 下培养。在培养开始时，

注入甲烷气体、混匀后，立即采集零时刻气体样

品，即为初始 CH4 浓度。此后，分别在第 1、2、

4 周测定培养瓶顶空气体中的 CH4 浓度，至甲烷

浓度不再下降时，破坏性采集土样，用于后续的

分子生物学实验。所有土壤样品于–80 °C 下保存，

直至分析。 
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图 1.  内蒙古岗更诺尔湖退化演替梯度的采样点分布(A)、以及湖泊(B)、碱地(C)和草地(D)的生态景观图 

Figure 1.  Sampling sites of the shrinkage gradients across Lake Ganggeng in Inner Mongolia Autonomous Region 
(A), the photographs of lake (B), saline land (C) and grassland (D). 

 
表 1.  内蒙古岗更诺尔湖泊沉积物、碱地和草地土壤

的基本理化性质 
Table 1.  Physico-chemical properties of lake sediment, 
saline and grassland soils during the shrinkage of Lake 
Ganggeng, Inner Mongolia Autonomous Region 
Property Lake sediment Saline soil Grassland soil
Water content/% 51.53±1.35 a 48.90±0.36 b 10.25±1.69 c
pH 7.92±0.02 c 7.99±0.03 bc 9.34±0.02 a 
TC/g/kg 42.78±2.57 b 63.95±3.54 a 29.03±0.62 c
TN/g/kg 3.90±0.16 b 5.89±0.16 a 1.73±0.05 c 
Sand/% 66.60±2.69 b 62.37±0.68 c 76.97±1.27 a
Silt/% 21.43±3.04 a 20.60±0.70 a 10.80±0.95 b
Clay/% 11.97±0.42 b 17.03±1.17 a 12.23±0.32 b
Values were showed as mean±standard deviation (N=3); 
Different letters in the same line indicate significant difference 
between three treatments (P<0.05). 

1.3  甲烷氧化速率测定 

在培养过程中，用气相色谱仪(Agilent 7890A，

USA)动态测定培养瓶顶空气体中的甲烷浓度。根

据甲烷浓度随时间的变化来计算甲烷氧化速率

(Rmethane) (公式 1)。 

Rmethan=(cinitial–cend)V ρ/(tm)      公式(1) 

式中，cinitial 为零时刻顶空气体中的 CH4 浓度

(μl/L)；cend 为培养结束后的 CH4 浓度(μl/L)；V 为培

养瓶体积(L)；ρ 为标准状态下 CH4 密度(g/L)；t 为

培养时间(d)；m 为土壤(或沉积物)的干土质量(g)。 

1.4  环境样品 DNA 提取、定量 PCR 和高通量

测序 

称取 0.50 g 土样，采用 Fast DNA® Spin Kit for 

Soil (MP Biomedicals，California，USA)试剂盒，

按照厂商的说明书提取土壤中微生物的总 DNA。

并采用 NanoDrop 超微量光度计测定 DNA 的浓度

和纯度。DNA 存放于–20 °C。 

使用 Bio-Rad CFX96 定量 PCR 仪对各处理的

pmoA 基因进行定量。所用引物为 A189f/mb661r[14]。

反应体系为 20 μL，其中 DNA 模板 1 μL (DNA 模

板浓度为 2–8 ng/μL)，引物 A189f 和引物 mb661r

各 0.5 μL (引物浓度为 10 μmol/L)，10 μL SYBR 

Premix Ex TaqTM (Tli RNaseH Plus，TaKaRa，

Japan)，灭菌的去离子水 8 μL。PCR 程序为 95 °C

预变性 2 min，(95 °C 10 s，55 °C 30 s，72 °C 30 s) 

×39 个循环。标准曲线所用质粒使用 pEASY-T1 

Cloning Kit (Beijing TransGen Biotech Co.，Ltd)和
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TaKaRa MiniBEST Plasmid Purification Kit Ver. 4.0 
(TaKaRa，Japan)制备。 

16S rRNA 基因的高通量测序使用的引物为

通用引物 515F/907R[15]。其中，在引物 515F 的 5′

端有 12 个 base-pair 的 barcode，用以区分不同样

品。PCR 反应体系为 50 μL：2 μL DNA 模板(模板

浓度为 2–8 ng/μL)，引物 515F 和引物 907R 各 1 μL 

(引物浓度为 10 μmol/L)，25 μL SYBR Premix Ex 

TaqTM (Tli RNaseH Plus，TaKaRa，Japan)，21 μL

灭菌的去离子水。PCR 反应程序为：94 °C 预变性

2 min，(94 °C 30 s，55 °C 30 s，72 °C 45 s) ×30

个循环。用 1.2%的琼脂糖检测 PCR 产物的大小和

扩增的特异性。此后，将各样品的 DNA 按照等摩

尔混合，所用建库试剂盒为 TruSeq Nano DNA LT 

Sample Prep Kit Set A，用于 Illumina MiSeq 测序

(MiSeq Reagent Kit v3，600 个循环)。高通量测序

所得的全部 DNA 序列(raw sequence reads)全部提

交至 NCBI 网站(National Center for Biotechnology 

Information，https://www.ncbi.nlm.nih.gov/)，存储

于 Sequence Read Archive (SRA)数据库，Submission 

ID 为 SUB4109369，检索号(Accession Number)为

SRR7796625–SRR7796660 (共计 36 个样品)。 

1.5  数据处理与统计分析 

采用 SPSS 16.0 对不同处理的甲烷氧化速率、

pmoA 基因拷贝数、甲烷氧化菌相对丰度进行统计

分析(SPSS Inc.，USA)，用 QIIME (Quantitative 

Insights Into Microbial Ecology，version 1.9.1)分析

高通量测序数据[16]。主要分析步骤参考 http://qiime. 

org/scripts/index.html，主要参数如下：序列质控

标准为 q25 (Phred quality score)，并使用 usearch61

的 identify_chimeric_seqs.py”命令检查和去除嵌合

体，微生物的 OTU 分类在 97%相似度进行。 

2  结果和分析 

2.1  内蒙古岗更诺尔湖泊退化对土壤理化性质的

影响 

湖泊退化对土壤理化性质有显著影响。如表 1

所示，土壤含水量(质量含水率)随湖泊退化而显著

降低(P<0.05)，湖泊沉积物和碱地土壤的含水量差

异较小(分别为 51.5%和 48.9%)，二者显著高于草

地土壤(其含水量仅为 10.3%)；湖泊退化为碱地

后，土壤 pH 略有升高(从 7.92 增至 7.99)，但不显

著(P>0.05)，退化为草地后，土壤 pH 显著增加至

9.34；湖泊退化还引起土壤总碳、总氮含量发生显

著变化，碱地土壤含量 高，湖泊沉积物次之，草

地土壤 低。此外，湖泊退化影响土壤质地(颗粒组

成)，使其砂粒含量增加，粉粒含量降低(表 1)。 

2.2  内蒙古岗更诺尔湖泊退化对甲烷氧化潜力的

影响 

在三种不同初始甲烷浓度下(0.06%、0.6%、

10%)，甲烷氧化速率均表现为碱地土壤>湖泊沉积

物>草地土壤。初始甲烷浓度 0.06%下，湖泊沉积

物、碱地和草地土壤的甲烷氧化速率分别为 0.54、

0.67 和 0.27 μg CH4/(g·d) (培养瓶中甲烷浓度下降

曲线见图 S1，S1 链接：http://journals.im.ac.cn/html/ 

actamicrocn/2019/6/20190612.htm)，三者的差异达

到显著水平(P<0.05，图 2-A)；当初始甲烷浓度增

加至 0.6%时，湖泊沉积物、碱地和草地土壤的甲

烷氧化速率分别增加到 7.10、7.44、2.73 μg 

CH4/(g·d)，但湖泊和碱地的速率无统计显著差异

(图 2-B)；当初始甲烷浓度增加到 10%时，也得到

类似规律，湖泊沉积物、碱地和草地土壤的甲烷

氧化速率增加至 109.2、112.3 和 47.0 μg CH4/(g·d) 

(图 2-C)。此外，我们也在其他初始甲烷浓度下，发 
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图 2.  内蒙古岗更诺尔湖退化过程中沉积物、碱地和草地土壤在初始甲烷浓度为 0.06%(V/V)(A)、0.6% (B)和 10%(C)
下的甲烷氧化速率 
Figure 2.  Changes of methane oxidation rate in lake sediment (Lake Ganggeng), saline and grassland soils under 
initial methane concentration of 0.06% (V/V) (A), 0.6% (B) and 10% (C). Different letters above columns indicate 
statistically significant difference, P<0.05. 

 

现了相同的结果(图 S2、S3)，S2、S3 链接：http://  
journals.im.ac.cn/html/actamicrocn/2019/6/20190612.
htm)。说明湖泊退化为碱地、草地过程中，甲烷氧化

潜力总体呈减弱的趋势，且随着初始甲烷浓度的升

高，甲烷氧化速率增加(其他初始浓度下，甲烷氧化

速率随浓度的变化见图 S4，S4 链接：http://journals. 

im.ac.cn/html/actamicrocn/2019/6/20190612.htm)。 

2.3  好氧甲烷氧化菌对湖泊退化和不同甲烷初始

浓度的响应 

基于 pmoA 基因的实时荧光定量 PCR 结果表

明，甲烷氧化菌随着湖泊退化而增加。原位湖泊

沉积物、碱地和草地土壤中(Day0)，甲烷氧化菌的

数量分别为 1.21×105、2.05×105 和 3.44×105 copies/ 

(g d.w.s.) (dry weight soil) (图 3-A)。然而，值得注

意的是，采用高通量测序 16S rRNA 基因发现，原

位 Day0 湖泊沉积物、碱地和草地土壤中，甲烷氧

化菌占整体微生物群落的比例分别为 1.33%、

0.22%和 0.26% (图 3-B)，表现出下降的趋势。 

与零时刻相比，0.06%初始甲烷被氧化后，湖

泊沉积物中甲烷氧化菌的 pmoA 基因数量增加了

12 倍，为 1.46×106 copies/(g d.w.s.)、而碱地和草地

土壤的增幅不显著(图 3-A)。甲烷氧化菌的相对丰

度也表现出类似规律(图 3-B)。而 0.6%初始甲烷被

氧化后，除草地土壤增加显著外，湖泊沉积物、 

  
图 3.  内蒙古岗更诺尔湖泊底泥退化为碱地和草地过程中甲烷氧化菌的变化规律 

Figure 3.  Variations of methanotrophs under the shrinkage process from lake sediment to saline and grassland 
soils (Lake Ganggeng). Quantification of pmoA gene by real-time qPCR (A) and relative abundance of 
methanotrophs against total bacteria (B) under different initial concentrations of methane. Lake, saline and 
grassland represent environmental samples for DNA extractions of lake sediments, saline soils and grassland soils. 
Different letters above each column indicate significant difference, P<0.05. 
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碱地土壤中 pmoA 基因拷贝数及甲烷氧化菌数量

的相对丰度仅仅较 0.6%初始甲烷浓度处理略有增

加(P>0.05)。但 10%初始甲烷被氧化后，湖泊沉积

物、碱地和草地土壤中 pmoA 基因拷贝数分别增加

到 1.50×106、5.15×105 和 6.08×106 copies/(g d.w.s.) 

(图 3-A)，增加倍数分别为 12.4、2.51 和 17.7。同

时，甲烷氧化菌的相对丰度也分别增加至 3.75%、

1.13%、8.90% (图 3-B)，增加倍数分别为 2.82、

5.14 和 34.2。 

2.4  内蒙古岗更诺尔湖泊退化对甲烷氧化菌群落

组成的影响 

在微生物分类学属的水平，针对高通量 16S 

rRNA 基因序列进行分析，发现类型 I 甲烷氧化菌

(type I methanotrophs，γ- Proteobacteria)是原位环

境中的优势甲烷氧化菌，在各演替阶段分别表现

为：Crenothrix (湖泊沉积物)、Methylococcus 和

Crenothrix (碱地土壤)以及 Methylococcus (草地土

壤)。湖泊沉积物中，Crenothrix 在总甲烷氧化菌中

的占比达到 54.7%，Methylocaldum 和 Methylococcus

的占比稍低，分别为 22.7%和 19.2%；在碱地土壤

中，优势甲烷氧化菌为 Methylococcus (48.8%)和

Crenothrix (32.1%)，二者的相对丰度远高于其他甲

烷氧化菌；草地土壤中，Methylococcus 的占比高达

78.3%，在甲烷氧化菌中占有绝对优势(图 4-A)。 

在湖泊退化为碱地、草地的演替过程中，

Methylococcus 的占比从 19.2%分别增加到 48.8%、

78.3%，而 Crenothrix 的占比从 54.7%分别降低到

32.1%、13.9%，Methylocaldum 的占比从 22.7%降

低为 3.6%、5.5%。此外，在湖泊退化为碱地阶段，

也发现适应低浓度甲烷的类型 II 甲烷氧化菌 
 

 
图 4.  岗更诺尔湖退化过程中不同浓度甲烷培养前后甲烷氧化菌的群落组成和变化 

Figure 4.  The abundance and composition of methanotrophic community in the field during the shrinkage of Lake 
Ganggeng (A), and the net change in relative abundance (B). The changes in abundance and composition of methanotrophs 
communities during microcosms incubations with different initial methane concentrations under lake shrinkage (C), 
and the net increase in relative abundance of different methanotrophic lineages (D). Pie charts in (C) denote the 
percentage of distinct lineage against total methanotrophic community in different habitats under lake shrinkage. 
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(Methylocystis 和 Methylosinus，type II methanotrophs，

α-Proteobacteria)的占比增加(图 4-B)。这些结果表

明，湖泊退化导致 Crenothrix 和 Methylocaldum 的

相对丰度显著降低，而 Methylococcus 相对丰度显

著增加。 

室内微宇宙培养表明，湖泊退化过程中，

Crenothrix、Methylocaldum 和 Methylococcus 在高

浓度甲烷氧化过程中可能发挥了重要作用。湖泊沉

积物氧化初始浓度 0.06%、0.6%和 10%甲烷之后，

Crenothrix 的相对丰度从 0.73%分别增至 1.94%、

2.17%和 1.74%，占甲烷氧化菌的比例分别为 54.6%、

57.3%和 46.3%；Methylocaldum 的相对丰度从 0.25%

分别增至 1.06%、1.08%和 1.06%，占甲烷氧化菌

比 例 分 别 为 30.0% 、 28.4% 和 28.2% ， 仅 次 于

Crenothrix。而碱地土壤在氧化初始浓度 0.06%、

0.6%和 10%甲烷之后，Methylococcus 的相对丰度

从 0.105%逐渐增加到 0.114%、0.27%和 0.71%，其

在甲烷氧化菌中的占比分别为 43.2%、64.2%和

63.2%，相对丰度增加 多，且是其中的优势甲烷

氧化菌；草地土壤在氧化初始浓度 0.06%、0.6%和

10%甲烷后，Crenothrix 的相对丰度从 0.04%迅速

增加至 0.14%、2.58%和 7.85%，在甲烷氧化菌中

的占比也相应地从 13.9%剧烈增加至 59.1%、

65.0%、88.2%，丰度增加 多且为优势甲烷氧化菌，

而在 0.6%和 10%初始甲烷浓度下，草地土壤中

Methylococcus 的相对丰度从 0.20%增加到 1.32%和

0.98%，增幅仅次于 Crenothrix (图 4-C、图 4-D)。 

这些结果表明，内蒙古岗更诺尔湖泊退化情

景下，原位演替各个阶段(湖泊沉积物、碱地和草

地土壤)的优势甲烷氧化菌的类型明显不同；并且

不同初始甲烷氧化过程可能的活性甲烷氧化菌具

有显著差异，可能在一定程度上反映了好氧甲烷

氧化菌对湖泊退化环境长期适应的结果。 

3  讨论 

内蒙古岗更诺尔湖泊退化形成碱地、草地过程

中，甲烷、氧气和水分含量发生显著变化，极有可

能影响好氧甲烷氧化菌的生理生态过程[17]。本研究

发现湖泊退化后，甲烷氧化潜力总体呈降低的趋

势，原位好氧甲烷氧化微生物群落具有明显的演替

规律，优势类群为：湖泊，Crenothrix；碱地，

Crenothrix 和 Methylococcus；草地，Methylococcus。

而在高浓度甲烷氧化条件下，湖泊、碱地和草地

中可能的活性甲烷氧化菌分别是 Crenothrix、

Methylococcus 和 Crenothrix。这些结果为湖泊退

化不同情景下温室气体减排的微生物机制研究

提供了一定的参考。 

湖泊退化为草地后导致甲烷氧化潜力降低，

可能是因为草地土壤中的甲烷浓度远低于湖泊沉

积物和碱地土壤。土壤含水量与氧气浓度紧密相

关，原位湖泊底泥和碱地土壤中含水量远高于草

地土壤，表明前两者可能存在大量的厌氧微域，

促进了产甲烷古菌生长，产甲烷潜力较大，导致

好氧甲烷氧化菌长期处于较高浓度甲烷环境之

中。例如，有研究表明，湖泊沉积物中的甲烷浓

度甚至高于 250 μmol/L，即每升沉积物中的甲烷约

为 5.6 mL[18])，约为本研究的 0.6%浓度处理；考虑

到湖底水压、沉积物孔隙率低且易被水填充，其中

的甲烷浓度极有可能超过 10%；而草地的含水率

低，长期暴露于大气高氧环境中，导致厌氧微域较

少，而其中的甲烷浓度甚至可能低于 0.01%，一般

认为是大气甲烷的吸收汇[19]。针对新西兰草地和德

国湖泊的研究表明，甲烷氧化速率与甲烷浓度呈正

相关关系[20–21]。Amaral 等[4]也发现，在 佳甲烷和

氧气混合比例下，甲烷氧化活性 高。此外，土壤

含水量也可能影响甲烷氧化过程：Einola 等[22]指

出，土壤含水量低于 50%WHC 时，甲烷氧化速率
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随着含水量的增加而增加，但当含水量高于 50% 

WHC 时，甲烷氧化速率则随着含水量的增加而降

低，即甲烷氧化速率仅在 适含水量下 大，本研

究中底泥和碱地的含水量远高于草地(表 1)，因而

甲烷氧化速率也表现出类似的规律。 

湖泊退化情景下甲烷氧化潜力与甲烷氧化菌

群落结构变化紧密相关。湖泊退化为碱地和草地过

程中，Crenothrix 在甲烷氧化菌群落中的优势地位

逐渐被 Methylococcus 所取代，同时，Methylosinus

在甲烷氧化菌中的占比增加(图 4-A、4-B)。针对

甲烷氧化菌的丰度，Zhou 等[23]的报道指出，与湖

泊沉积物相比，湖泊退缩后形成的沼泽、草甸土壤

DNA 和 RNA 中，甲烷氧化菌在总细菌中的比例显

著减少，与本研究的结果一致。这可能是因为湖泊

退化导致底物匮乏，甲烷氧化菌生长缓慢，其相对

丰度降低。湖泊不同退化环境也可能选择了生理特

征各异的甲烷氧化菌。早在 2006 年，Stoecker 等首

次发现 Crenothrix 具有甲烷氧化活性[24]，2017 年，

Oswald 等采用先进的纳米二次离子质谱(NanoSIMS)

和荧光原位杂交技术(CARD-FISH)进一步证实湖

泊中的 Crenothrix 能氧化甲烷，且在缺氧条件下

也具有较强的甲烷氧化活性[25]，是水生环境中非

常重要的甲烷氧化菌，与本研究结果一致；而

Methylococcus 则是严格好氧型微生物，可利用糖

类，也可通过氧化氢气、硫等获得能量[26]，通常

在好氧和微好氧环境中大量检出，如淹水和非淹

水的农田土壤、湿地土壤、湖泊和海洋沉积物及

其氧跃层等[27]，与本研究中碱地、草地的结果类似。

值得注意的是，类型 II 甲烷氧化菌 Methylosinus 能

氧化低浓度甲烷，可利用 56–188 nmol/L 低浓度甲

烷生长[28]，对底物的亲和力远高于类型 I 甲烷氧

化菌，这也可能是碱地、草地中检测到少量类型

II 甲烷氧化菌的原因。 

在室内高浓度甲烷培养下，湖泊沉积物、碱

地和草地土壤在氧化甲烷后，类型 I 甲烷氧化菌

的相对丰度显著增加(图 4)，可能是活性甲烷氧

化菌。这可能是因为长期不同甲烷和氧气环境

“驯化”形成了稳定的甲烷氧化菌群落。大量的研

究结果显示，湖泊中类型 I 甲烷氧化菌主导甲烷

氧化过程[12]，与本研究的结果一致；但也有研究

发现，类型 II 甲烷氧化菌可能主导湖泊甲烷氧 

化[11]，这可能与该湖泊中甲烷浓度较低有关(仅为

0.02–2.9 mmol/L)。据报道，在低浓度甲烷环境下(约

2 μL/L)，II 型甲烷氧化菌主导甲烷氧化，而在高浓

度甲烷下(大于 10000 μl/L)，则由 I 型甲烷氧化菌主

导甲烷氧化[29]。在碱地土壤中，氧化甲烷的微生物

主要是 Methylococcus，可能是因为该类群属于严

格好氧型甲烷氧化菌[27]，适应通气相对良好的碱地

环境。特别值得注意的是，针对草地土壤，我们

的结果也发现，Crenothrix 的相对丰度增加 多

(图 4-D)。这些结果暗示 Crenothrix 的生理多样性

可能远高于已有报道，不仅在原位水生环境中发挥

重要作用，在好氧非淹水陆地生态系统中可能也具

有一定的活性，未来仍需采用稳定性同位素示踪和

纳米二次离子质谱等先进技术，深入研究这些微生

物类群在不同地理环境中的重要作用。 

总体而言，湖泊退化引起土壤水分、氧气、甲

烷含量、土壤结构、土壤碳氮含量等发生明显变化，

这些因素直接或间接地作用于甲烷氧化菌群落并

改变其生理活性，影响湖泊及其退化生态系统的甲

烷源和汇的变化。然而，尽管我们的研究发现湖泊

退化的生态演替过程显著改变了好氧甲烷氧化过

程通量及其功能微生物群落结构，但湖泊退化情景

下甲烷氧化微生物群落发生渐变式演替的时空变

异规律及其关键节点仍然未知，在较大的时间尺度

下，原位不同初始甲烷浓度和环境条件如何影响
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好氧甲烷氧化菌并形成稳定的甲烷氧化菌群落结

构，其具体微生物分子机制仍待进一步研究。 

4  结论 

针对内蒙古岗更诺尔湖泊退化为碱地、草地

过程，发现湖泊退化为草地后，甲烷氧化潜力降

低，甲烷氧化菌群落发生了显著变化。湖泊沉积

物中 Crenothrix 为优势甲烷菌(占比高达 54.7%)；

碱地中 Crenothrix 和 Methylococcus 是优势类群(占

比分别高达 48.8%和 32.1%)；而 Methylococcus 是

草地中的优势甲烷氧化菌(占比高达 78.3%)。然

而，湖泊底泥氧化高浓度甲烷过程中，Crenothrix

和 Methylocaldum 显著增加(3.0 和 4.3 倍)，而碱地

和草地土壤中 Methylococcus 和 Crenothrix 显著增

加(分别为 7.1 和 196.3 倍)。这些结果表明，湖泊

退化过程选择了生理生态特征迥异的好氧甲烷氧

化菌，原位环境中好氧甲烷氧化菌的演替规律与

活性的好氧甲烷氧化菌并不完全一致。 
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from sediment to saline land and grassland. [Methods] Lake sediment, saline and grassland soils were collected 
from the shrinkage gradient of Lake Ganggeng in Inner Mongolia, and incubated under different initial CH4 
concentrations to determine their CH4 oxidation potentials. We analyzed methanotrophic community composition 
and their abundance change by real-time quantitative PCR and high-throughput sequencing techniques. [Results] 
During lake shrinkage, soil properties of lake sediment and saline soil showed similar variation trends with methane 
oxidation rates, and were significantly different from that of grassland soil. In response to shrinkage, the relative 
abundance of Methylococcus increased significantly (with the relative abundance of 19.2%, 48.8% and 78.3% in 
lake sediment, saline and grassland soils, respectively), whereas Crenothrix decreased from 54.7% to 32.1% and 
13.9%. Microcosm incubation of these samples under different initial CH4 concentrations demonstrated the 
predominant increase of Crenothrix and Methylococcus in lake sediment; While Methylococcus and Methylomonas 
dominated the increase in saline soil; Crenothrix increased 7.81% in grassland soils (196 folds). [Conclusion] Lake 
shrinkage significantly decreased methane oxidation potential, and methanotrophic community also changed, with 
numerically dominant Methylococcus and Crenothrix in sediment and grassland respectively. However, it is 
noteworthy that under high CH4 concentration, Crenothrix increased rapidly, most likely playing important roles 
during methane oxidation in all samples tested. 

Keywords: lake shrinkage, ecological succession, CH4, methanotroph, pmoA gene 
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图 S1.  培养过程中甲烷浓度变化 
Figure S1.  Change of methane concentration during the incubation. 

 

 
 

图 S2.  不同初始浓度下的甲烷浓度变化 
Figure S2.  Change of methane concentration under different initial methane concentration. 
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图 S3.  不同初始甲烷浓度下的甲烷氧化速率 
Figure S3.  Methane oxidation rates under different initial methane concentrations. 

 
 

图 S4.  初始甲烷浓度与甲烷氧化速率之间的关系 
Figure S4.  The relationship between initial methane concentration and methane oxidation rate. 


