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摘要：【目的】分析青藏高原不同类型盐碱湖中的优势产甲烷菌群和优势产甲烷代谢途径。【方法】以

不同盐度和植被类型的公珠错、昆仲错和无植被的兹格塘错的沉积物为研究对象，通过高通量测序和

qPCR 定量古菌 16S rRNA 多样性分析优势古菌类群；模拟原位盐浓度及 pH，比较不同产甲烷底物(甲

醇、三甲胺、乙酸和 H2/CO2)富集沉积物的产甲烷速率，分析其优势产甲烷菌代谢类型。通过添加产

甲烷抑制剂(2-溴乙烷磺酸盐)，检测沉积物中产甲烷底物积累，确定不同盐碱湖中主要的产甲烷途径。

【结果】昆仲错的优势菌群包括甲基/乙酸型的甲烷八叠球菌科(Methanosarcinaceae，11%)，乙酸型的

甲烷鬃菌科(Methanosaetaceae，7.9%)和氢型甲烷菌甲烷杆菌目(Methanomicrobiales，7.4%)；公珠错

和 兹 格 塘 错 的 优 势 菌 群 为 甲 烷 鬃 菌 科 (Methanosaetaceae) 分 别 占 15% 和 15.3% ， 及 甲 烷 杆 菌 属 

(Methanobacterium)和甲基型的甲烷叶菌属(Methanolobus)。公珠错和昆仲错分别以乙酸和甲醇产甲烷

速率最高，而兹格塘错从不同底物产甲烷速率无差异。抑制甲烷产生后，公珠错主要积累乙酸，昆仲错

主要积累甲醇；兹格塘错不仅甲烷排放低，也无产甲烷物质显著积累。【结论】昆仲错沉积物中的甲烷

主要来自甲醇，公珠错中的甲烷主要来自乙酸，而兹格塘错产甲烷和底物积累不活跃。因而推测高原盐

碱湖主要的产甲烷途径和菌群可能与周围植被类型的相关性更高，而与盐度的直接相关性较低。 
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湿地是最大的甲烷排放源，每年贡献约全球

30%的甲烷量(1.67×109 t/年)[1]。研究证明湿地甲烷

的生成、转化和排放均是土壤微生物尤其是甲烷

古菌主导参与的过程，而且目前已知只有甲烷古

菌能够代谢产生大量的甲烷。 

迄今发现的产甲烷途径共有四条，分别是：

(1) CO2 还原产甲烷途径，由氢营养型产甲烷菌以

H2 还原 CO2 产甲烷；(2) 乙酸裂解产甲烷途径，

由乙酸营养型产甲烷古菌完成；(3) 甲基产甲烷途

径，由甲基营养型产甲烷古菌还原一碳化合物如

甲醇或甲胺产甲烷；(4) 最近发现的第七目产甲烷

菌以 H2 还原甲基类物质产甲烷途径[2]。研究发现

低 温 湿 地 和 水 稻 田 中 乙 酸 产 甲 烷 是 优 势 途     

径[3–4]；H2/CO2 产甲烷途径在较高温环境和酸性泥

炭地中占主导，如热带和温带淡水沉积物[5–8]；而

甲基产甲烷途径主要存在海洋中，对淡水环境的

甲烷排放量贡献不足 5%[9]。最近，Deng 等对青藏

高原纳木错盐碱湖湿地研究发现，在 10–30 °C 时，

约 70%甲烷来源于乙酸产甲烷途径；而 45 °C 时，

82%的甲烷量来源于 H2 还原 CO2 产生[10]。 

青 藏 高 原 遍 布 低 温 盐 碱 湖 ， Liu 等 对 海

拔>4000 m 的 5 个青藏高原盐碱湖及湖滨湿地中

的甲烷古菌群落组成、产甲烷途径及碳同位素分

馏的研究表明，甲醇产甲烷途径对低温盐碱湖的

甲烷排放有重要贡献；并且检测到甲烷八叠球菌

(Methanosarcina) 及 嗜 冷 甲 烷 叶 菌 (Methanolobus 

psychrophilus) R15 的物种标识序列[11]。Liu 等进一

步发现盐浓度是影响青藏高原盐碱湖古菌分布的

重要环境因子，高浓度盐碱湖中存在大量嗜盐古

菌，中等浓度盐碱湖中泉古菌占优势，而甲烷菌

在各种盐浓度盐湖均有分布[12]，说明盐浓度是影

响古菌菌群分布的关键环境因子，但并非影响甲

烷菌群组成关键因子。 

本研究以青藏高原不同盐度及其不同湖滨植

被的 3 个盐碱湖公珠错、昆仲错和兹格塘错的沉

积物为研究对象，通过 16S rRNA 多样性分析、不

同底物产甲烷速率分析、产甲烷底物积累测定等

方法，探究青藏高原盐碱湖极端环境的优势产甲

烷菌及优势产甲烷途径，以期分析与产甲烷途径

相关的环境因素。 

1  材料和方法 

1.1  样品采集 

本研究所用沉积物样品由中国科学院青藏高

原研究所提供，2017 年 6 月至 9 月采集于我国青

藏高原 3 个盐碱湖，公珠错(Gongzhu Co)、昆仲错

(Kunzhong Co)、兹格塘错(Zigetang Co)，沉积物

样品物理化学信息列于表 1。沉积物样品为盐碱湖

边缘浅水区(深度 0–15 cm)底泥沉积物，样品采集

后迅速装入厌氧袋内，置于液氮保存运回实验室，

保藏于−80 °C 备用。 

 
表 1.  盐碱湖湿地沉积物的物理化学特征 

Table 1.  Physico-chemical characteristics of the sediments in the saline-alkaline lake wetland 

Sample Lake Location Salinity Psu/‰* TC/% pH Altitude/m Annual mean T/°C Vegetation 

GZC Gongzhu Co N 30.63°, E 82.10° 5.06 13.20 9.67 4710 0–2.5 Salix cupularis

KZC Kunzhong Co N 33.37°, E 80.38° 2.35 9.09 9.71 4266 0–2.0 Broadleaf shrub

ZGTC Zigetang Co N 32.05°, E 90.86° 14.95 6.29 10.04 4561 0–1.0 Rare 
*Psu: Practical salinity unit, indicates the ionic content of seawater by use of electrical conductivity measurements. TC: Total carbon.  
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1.2  基础培养基 

产甲烷菌基础培养基参照 Zhang 等[13]配制，

分别以终浓度为 20 mmol/L 甲醇、三甲胺、乙酸

和 1.01×105 Pa H2/CO2 (80︰20)为产甲烷不同底

物，并以 NaCl 和 NaOH 调至与原位环境相同的盐

浓度和 pH，抽换气除氧后灭菌备用。 

1.3  主要试剂和仪器 

1.3.1  主要试剂及耗材：Fast DNA SPIN Kit for 

soil (MP Biomedicals ， 美 国 ) 、 Taq PCR 体 系

(TaKaRa，日本)、pMD 19-T Vector (TaKaRa，日

本)、SYBR® qPCR Mix (TOYOBO，日本)、2.0 mL

样品瓶套装(Agilent，美国)，常规试剂主要购于中

国国药集团和上海生物工程技术有限公司。 

1.3.2  主要试验仪器：厌氧抽换气装置(实验室设

计)、厌氧操作箱(Thermo Fisher，美国)、隔水式

恒温培养箱(GHP-9270，中国)、多功能样品均质

器 (Precellys 24 dual ， 法 国 ) 、 气 相 色 谱

(ShimadzuGC-14B，日本)、气相色谱 FID (Agilent 

7890A，美国)、气密性采样针(Vici，美国)、实时

荧光定量 PCR 仪(Eppendorf，德国)、PCR 扩增仪

(东胜龙，中国)、电泳仪(BIO-RAD，美国)。 

1.4  基因组 DNA 的提取 

称取 0.5 g 沉积物土样，采用多功能样品均质

器和 Fast DNA SPIN Kit for soil 试剂盒，按照说明

书操作步骤提取核酸。基因组 DNA 提取后，通过

1%琼脂糖凝胶电泳和 NanoDrop ND-1000 检测

DNA 浓度和纯度，存于−20 °C 待用。 

1.5  PCR 扩增及 qPCR 定量分析 

1.5.1  PCR 扩增：分别采用氢营养型和乙酸/甲基

型产甲烷菌的 16S rRNA 特异引物(表 2)[14]扩增甲

烷 球 菌 目 (Methanococcales) 、 甲 烷 杆 菌 目

(Methanobacteriales) 和 甲 烷 微 菌 目

(Methanomicrobiales) 、 甲 烷 八 叠 球 菌 科

(Methanosarcinaceae) 和 甲 烷 鬃 菌 科

(Methanosaetaceae)的 16S rRNA。 

1.5.2  PCR 扩增体系及条件：Taq PCR 试剂总体

系 50 μL：5 μL 10×Ex Taq Buffer，4 μL dNTPs 

Mixture，0.5 μL Ex Taq，2 μL Primer F，2 μL Primer 

R，2 μL 模板，ddH2O 补齐至 50 μL。PCR 扩增条

件：94 °C 5 min；94 °C 30 s，引物 Tm 退火 30 s，

72 °C 30 s，35 个循环；72 °C 10 min。扩增后切

胶回收目标条带。 

1.5.3  T-载体连接及 16S rRNA 拷贝数的标准曲

线绘制：纯化回收的目的片段连接到 pMD19-T 载

体并转化 DH5α 感受态细胞，挑取阳性单克隆于

LB 小管培养，抽提质粒并线性化作为模板，稀释

模板从 10−1 至 10−8，qPCR 标准曲线绘制。 

1.5.4  qPCR 扩增体系及条件：SYBR® qPCR Mix

试剂总体系 25 μL：12.5 μL SYBR qPCR Mix，   

0.5 μL 50×ROX，0.5 μL primer F，0.5 μL primer R，

5 μL 模板，6 μL ddH2O。qPCR 扩增条件：95 °C   

30 s；95 °C 10 s，引物 Tm 退火 30 s，72 °C 30 s，

40 个循环。 

1.6  沉积物释放甲烷实验 

1.6.1  不同产甲烷底物的沉积物富集物甲烷释放

速率测定：在厌氧操作箱中各称取 1 g 沉积物土

样，添加至含不同底物(甲醇、乙酸、三甲胺、

H2/CO2)的 5 mL 厌氧培养基中，每组设置 3 个样

品平行，分别于 18 °C 和 30 °C 静置培养，每隔 

7–10 d 测定培养管中甲烷浓度，在甲烷浓度增加

的线性范围内计算最大产甲烷速率。 
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表 2.  本研究所使用的引物 

Table 2.  Primers used in this study 
Target groups Primer name Sequence (5′→3′) 

Archaea ARC-F AGGAATTGGCGGGGGAGCAC 

 ARC-R GCCATGCACCWCCTCT 

Methanococcales MCC-F TAGCGGTGRAATGYGTTGATCC 

 MCC-R CACCTAGTYCGCARAGTTTA 

Methanobacteriale MBT-F AGCACCACAACGCGTGGA 

 MBT-R TACCGTCGTCCACTCCTT 

Methanomicrobiales MMB-F TYCGACAGTGAGGRACGAAAGCTG 

 MMB-R CACCTAACGCRCATHGTTTAC 

Methanosarcinaceae Msc-F TTAGCAAGGGCCGGGCAA 

 Msc-R TAGCGARCATCGTTTACG 

Methanosaetaceae Mst-F ACGGCAAGGGACGAAAGCTAGG 

Archaea 16S rRNA V4+V5 Mst-R 
Arch519F 
Arch915R 

CCTACGGCACCRACMAC 
CAGCCGCCGCGGTAA 
GTGCTCCCCCGCCAATTCCT 

 

1.6.2  抑制产甲烷的沉积物积累产甲烷前体物质

分析：在厌氧操作箱中各称取 1 g 沉积物土样，添

加至 5 mL 厌氧基础培养基中，添加终浓度为    

2 mg/mL 产甲烷菌抑制剂 2-溴乙烷磺酸钠(BrES)，

无抑制剂组作为对照组，每组设置 3 个样品平行[15]。

30 °C 恒温静置培养，每隔 7–10 d 测定甲烷浓度，

气相色谱检测 3 组培养物甲醇和乙酸浓度。 

1.7  化学分析方法 

1.7.1  甲醇和乙酸浓度标准曲线绘制：配制分别

含 0.625、1.250、2.500、5.000、10.000、20.000 mmol/L

甲醇和乙酸的混合溶液上机检测。 

1.7.2  气相色谱仪 GC-14B 测定甲烷：采用 C18

极性填充柱，氢焰离子检测器(FID)N2 为载气。检

测条件为：柱温 50 °C，进样口温度 80 °C，检测

器温度 130 °C。 

1.7.3  气相色谱仪 7890A 测定甲醇和乙酸：色谱

柱：DB-WAX，60 m×0.25 mm×0.25 µm；操作条

件：色谱柱温度为程序升温，40 °C 开始，保持   

0.5 min，以 10 °C/min 速率从 40 °C 升到 60 °C，

以 5 °C/min 速率从 60 °C 升到 180 °C，最后以

20 °C/min 速率从 180 °C 升到 230 °C；进样口温度

200 °C；载气为高纯 He (99.999%)，载气流量     

1 mL/min；进样量 2 µL，无分流进样；电离方式

EI，电离能量 70 Ev；离子源温度 230 °C，四极杆

温度 150 °C；扫描质量范围：30–300 amu。 

1.8  古菌 16S rRNA 基因扩增以及 IonS5TM XL

测序 

用古菌通用引物 Arch519F 和 Arch915R 扩增

沉积物 DNA 中的古菌 16S rRNA V4+V5 可变区序

列，通过 2%琼脂糖凝胶电泳分离 PCR 产物，使

用 Thermo Scientific 公司 GeneJET 胶回收试剂盒

切胶回收目标条带。使用 Thermofisher 公司的 Ion 

PLus Fragment Library Kit 48 rxns 建库试剂盒构建

文库，经过 Qubit 定量和文库检测合格后，送北京

诺禾致源科技股份有限公司在 Thermofisher 的

IonS5TM XL 测序。 
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2  结果和分析 

2.1  盐碱湖沉积物古菌群落组成 

本研究通过高通量测序分析青藏高原盐碱

湖公珠错(GZC)、昆仲错(KZC)和兹格塘错(ZGTC)

沉积物中的古菌 16S rRNA 多样性。序列丰度分

布 ( 图 1) 显 示 ， 甲 基 营 养 型 的 甲 烷 叶 菌 属

(Methanolobus)在 3 个盐碱湖中均存在，但在昆仲

错和公珠错中的含量较高。昆仲错中的乙酸型产

甲烷菌-甲烷鬃菌属(Methanosaeta)占沉积物古菌

的 35% ， 乙 酸 / 甲 基 型 的 甲 烷 八 叠 球 菌 属

(Methanosarcina) 和 甲 基 型 甲 烷 菌 - 甲 烷 叶 菌 属

(Methanolobus)分别占 23%和 10%；含量最低的为

氢型产甲烷菌，包括甲烷杆菌属(Methanobacterium)

和甲烷砾菌属(Methanocalculus)。同时还检测到利

用 H2 还原甲基类物质产甲烷的马赛甲烷球菌属

(Mehtanomassiliicoccus)，但仅占总古菌的 1.3%。

除 了 甲 烷 古 菌 ， 还 检 测 到 嗜 盐 碱 古 菌

Natronococcus 和 Haloparvum，但含量很低。在公

珠 错 中 检 测 到 了 氢 型 产 甲 烷 菌 - 甲 烷 杆 菌 属

(Methanobacterium)和甲烷砾菌属(Methanocalculus)

及甲基型甲烷菌-甲烷叶菌属(Methanolobus)，而大

部分序列无法鉴定到已知物种。兹格塘错中检测

到甲烷八叠球菌属(Methanosarcina)和甲烷杆菌属

(Methanobacterium)，但含量较低，其他均为未培

养古菌序列。 

2.2  qPCR 定量沉积物中不同代谢类型的产甲烷

古菌含量  

由图 1 可知，高通量测序对同一个样品中物

种多样性分析存在技术重复的不一致性。为确定

高通量测序检测到的不同代谢类型的甲烷古菌在

不同湖沉积物中的含量，我们通过荧光实时定量

PCR (qPCR)定量分析其 16S rRNA 拷贝数。图 2

显示，公珠错和兹格塘错沉积物中均是乙酸产甲

烷菌-甲烷鬃菌科(Methanosaetaceae)为优势菌群，

占总古菌的 15%和 15.3%；其次为氢型产甲烷菌- 

 

 
 

图 1.  盐碱湖沉积物中属水平的古菌菌群的相对丰度 

Figure 1.  Relative abundance of archaeal genera in the saline-alkaline lake sediments. GZC: Gongzhu Co; KZC: 
Kunzhong Co; ZGTC: Zigetang Co. Three samples are performed in duplicate. 
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图 2.  qPCR 定量盐碱湖产甲烷菌群在古菌中的丰度 

Figure 2.  qPCR quantified the relative abundance of 
different methanogen groups in total archaea in the 
saline-alkaline lakes. MSC: Methanosarcinaceae; MST: 
Methanosaetaceae; MMB: Methanomicrobiales; MBT: 
Methanobacteriales; MCC: Methanococcales. Data are 
from triplicate experiments, averages and standard 
deviations are provided. 
 

甲 烷 微 菌 目 (Methanomicrobiales) 和 甲 烷 杆 菌 目

(Methanobacteriales)。高通量测序并未在这两个湖

的沉积物中检测到甲烷鬃菌 16S rRNA 序列，这可

能是被注释为未鉴定物种序列的原因。昆仲错沉

积物中优势菌群为乙酸/甲基型的甲烷八叠球菌科

(Methanosarcinaceae)、乙酸型产甲烷菌-甲烷鬃菌

科(Methanosaetaceae)和氢型产甲烷菌-甲烷微菌

目(Methanomicrobiales)，分别占古菌的 11.0%、

7.9%和 7.4%。 

综上所述，3 个盐湖沉积物中的优势甲烷菌类

型各不相同，公珠错和兹格塘错沉积物以乙酸产

甲烷菌为优势菌群。昆仲错产甲烷菌多样性丰富，

除乙酸/甲基型产甲烷菌外，还有氢营养型的甲烷

菌。但在这些低温的盐湖中仍以乙酸及甲基型的

产甲烷菌为优势类群。 

2.3  不同盐湖沉积物具有不同的产甲烷途径 

为测定 3 个盐碱湖沉积物的优势产甲烷菌所

介导的产甲烷途径，我们将其培养于不同的产甲烷

底物(甲醇、三甲胺、乙酸和 1.01×105 Pa 的 H2/CO2)，

然后测定在 18 °C 和 30 °C 下的产甲烷速率的差异。

结果显示，公珠错沉积物中乙酸产甲烷速率最高，

而且 30 °C 产甲烷速率是 18 °C 的 2.5 倍，而以甲

醇、三甲胺和 H2/CO2 为底物的培养物几乎无甲烷

产生(图 3-A)，说明甲基及氢产甲烷途径的产甲烷

菌在该湖中丰度低，而乙酸产甲烷途径是主要途

径 。 这 与 乙 酸 产 甲 烷 菌 - 甲 烷 鬃 菌 科

(Methanosaetaceae)是该湖沉积物中的优势菌一致。

而昆仲错沉积物中甲醇产甲烷的速率最高，在

30 °C 培养时达 1.054±0.074 mmol/(L·d)，为 18 °C

的 3 倍，表明此类环境中的甲烷菌为中温菌；从三

甲胺产甲烷的速率较低，而乙酸及 H2/CO2 为底物

时几乎无甲烷产生(图 3-B)，说明昆仲错沉积物以

甲醇产甲烷途径的产甲烷菌为主。图 3-C 显示，兹

格塘错沉积物在 4 种底物上均产甲烷，而且除

H2/CO2 底物产甲烷速率较低外，其他 3 种底物的产

甲烷速率相当，说明兹格塘错中乙酸及甲基类代谢

产甲烷菌并存。 

综上所述，3 个盐碱湖中均分布着中温或耐冷

的各类产甲烷古菌，公珠错沉积物中以嗜乙酸产甲

烷古菌最丰富，昆仲错以甲基类产甲烷古菌为主，

兹格塘错中主要以甲基和乙酸型产甲烷古菌为主。 

2.4  产甲烷被抑制的盐碱湖沉积物样品中积累

各种产甲烷物质 

为进一步验证 3 个盐碱湖沉积物的产甲烷途

径，我们在沉积物样品中添加产甲烷菌抑制剂 2-

溴乙烷磺酸盐(BrES)，在 30 °C 培养后检测其中积

累的产甲烷前体物质。在 BrES 组中，H2 的峰值很

低，因此可排除 H2 营养型产甲烷途径。如图 4-A、

B、C 所示，与无抑制剂的对照组相比，添加 BrES

的沉积物中均无甲烷产生，说明完全抑制了产甲烷
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菌。测定抑制组中产甲烷底物的积累发现，昆仲错

沉积物积累了 4.39±0.75 mmol/L 甲醇(图 4-E)，而

对照组中只有 0.64±0.03 mmol/L 甲醇。根据甲醇产

甲烷化学计量比等式(1)及对照组的终末甲烷产量

13.89±1.77 mmol/L (图 4-B)，计算出甲醇对昆仲错

的产甲烷贡献率为 20.2%。尽管甲烷抑制组中积累

的乙酸为 42.82±0.86 mmol/L，而对照组中也有

36.58±1.57 mmol/L 乙酸(图 4-H)，因此计算乙酸对

昆仲错产甲烷的贡献为 43%。BrES 抑制的公珠错

沉积物中，乙酸积累量为 44.06±2.50 mmol/L，对

照组无乙酸(图 4-G)；而抑制组积累的甲醇和对照

组无差异(图 4-D)，说明该环境中不存在甲醇产甲

烷途径。根据对照组的终末甲烷产量 14.99±    

2.34 mmol/L (图 4-A)和乙酸产甲烷的化学计量比

等式(2)，可知公珠错中甲烷主要来源于乙酸途径，

这与其从乙酸产甲烷速率最高的结果一致。但乙酸

积累净值超过乙酸产甲烷化学计量比，推测可能是

该环境中存在甲烷厌氧氧化过程，或互营细菌利用

所导致的乙酸大量消耗，或有未知偶联乙酸厌氧降

解途径。添加 BrES 抑制了甲烷组的兹格塘错中乙

酸积累为 30.09±5.01 mmol/L (图 4-I)，甲醇积累仅

为 1.26±0.16 mmol/L (图 4-F)。同时，对照组甲烷 

 

 
 

图 3.  公珠错(A)、昆仲错(B)和兹格塘错(C)盐碱湖沉积物在 18 °C 和 30 °C 下从 4 种底物的产甲烷速率 

Figure 3.  Methanogenic rates of the sediments of Gongzhu Co (A), Kunzhong Co (B) and Zigetang Co (C) from 

20 mmol/L of each of methanol (M), trimethylamine (TMA), acetate (Ac) and 1.01×105 Pa H2/CO2 (80∶20) at 

18 °C and 30 °C. Data are from triplicate experiments, and averages and standard deviations are provided. 
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图 4.  甲烷被抑制后沉积物产甲烷、积累的产甲烷底物甲醇和乙酸测定 

Figure 4.  Determination of accumulated methanol and acetate in methane production-inhibited sediments at 30 °C. 
CK: without addition of methanogenesis-inhibitor 2-bromoethanesulfonate(BrES); BrES: addition of 
methanogenesis-inhibitor BrES; Methane (A, B, C), and accumulated methanol (D, E, F) and acetate (G, H, I) in 
Gongzhu Co (left), Kunzhong Co (middle) and Zigetang Co (right) are shown. Data are from triplicate experiments, 
and averages and standard deviations are provided. 
 

产量也较低。继续培养 54 d 时，对照组中乙酸降

低至 11.01±0.14 mmol/L，根据产甲烷化学计量比

等式(2)，兹格塘错主要为乙酸产甲烷。但乙酸产甲

烷的化学计量比不符合，原因分析同上。 

综上结果，乙酸可能是公珠错中主要的产甲烷

底物；昆仲错以甲醇产甲烷为主；兹格塘错产甲烷

和底物积累较低。 

4CH3OH→3CH4 + HCO3
− + H+ + H2O    (1) 

CH3COO− + H2O→CH4 + HCO3
− 

 
     

 
     (2) 

3  讨论 

本实验室前期研究表明，甲醇产甲烷途径是

青藏高原甲烷排放活跃区——若尔盖湿地优势产

甲烷途径[15]。青藏高原盐碱湖分布广泛，年平均

气温仅为 0–2 °C。本研究对地理分布、温度相似

但盐度不同的 3 个高原盐碱湖中的产甲烷途径及

优势产甲烷菌群落组成的分析发现，盐度最低的

昆仲错沉积物中的甲烷排放可能由甲醇产甲烷途
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径贡献，中等盐度的公珠错以乙酸产甲烷途径贡

献主要的甲烷排放，而高盐的兹格塘错中产甲烷

量较低，可能主要由乙酸产甲烷。 

根据本实验室前期发现青藏高原若尔盖湿地

中，在刚毛荸荠为主要植被土壤中甲醇产甲烷途

径对甲烷排放的贡献比木里苔草的土壤要高，后

者以乙酸产甲烷代谢途径占优势[15]，这可能与植

物细胞壁的果胶成分在厌氧条件下被降解产生甲

醇有关[16]。本研究发现，虽然兹格塘错与公珠错、

昆仲错的盐度差异较大，但其中乙酸和甲基物质

产甲烷途径均存在，只是甲烷菌群丰度较低。而

比较各个盐碱湖周围植被发现，昆仲错周围以阔

叶灌木丛为主，在沉积物样品中也有丰富的腐烂

阔叶，因此推测昆仲错低盐浓度使厌氧发酵细菌

适宜生长，代谢植物中有机化合物产生高的甲醇

和乙酸[16–17]，而在厌氧条件下甲醇和乙酸的代谢

主要通过产甲烷过程完成。但昆仲错中的乙酸产

甲烷菌丰度较低或不活跃，即便 qPCR 检测到较

高丰度的甲烷鬃菌，因为即使在无甲烷抑制时也

检测到高浓度的乙酸。公珠错周围广泛分布着较

低的高山柳等小灌木丛，可能植物的分泌物及植

物 残 体 等 有 机 化 合 物 的 分 解 物 质 主 要 为 乙     

酸[18–19]，从而促进乙酸产甲烷。而兹格塘错周围植

被较少，几种底物的产甲烷速率均较低，只有三甲

胺的产甲烷速率略高，这与高盐度环境中的三甲胺

产甲烷是主要的途径一致。这可能与海湾沉积物相

似，其中的三甲胺主要来自于抗高渗物质甜菜碱或

胆碱的细菌转化，而在厌氧环境中三甲胺被进一步

还原为甲烷[20]，因此暗示盐碱湖环境中植被类型可

能是影响产甲烷代谢途径的因素之一。 

在厌氧环境中，大分子有机物经水解、发酵

产生挥发性脂肪酸、醇类物质包括甲醇及 H2 和

CO2，而有些同型产乙酸菌能够将甲醇、H2 和 CO2

同化为乙酸，后者又可被乙酸型的甲烷菌利用[18]。

因此通过测定积累的产甲烷前体物质来计算某个

途径对甲烷排放的贡献可能会产生偏差。如 Jiang

等发现若尔盖湿地刚毛荸荠球茎植物的果胶在厌

氧条件下可分解产生大量甲醇，而由于同型产乙

酸菌将甲醇转化为乙酸，结果将乙酸产甲烷的贡

献量计算为 67%，而利用甲醇产甲烷仅占 17%[15]。

我们在用 BrES 抑制盐碱湖沉积物产甲烷菌后，也

发现积累了 30–40 mmol/L 乙酸，但用氯仿抑制了

所有生物后，甲醇的积累量大大提高，而无乙酸

积累，说明在 BrES 抑制了产甲烷后，同型产乙酸

菌消耗了积累的甲醇。为了证明这一过程的存在，

我们正在利用 13CH3OH 示踪代谢途径，初步结果

发现这些沉积物中均有 13C 标记的乙酸产生(未发

表数据)。说明青藏高原盐碱湖中存在同型产乙酸

菌将甲醇转变为乙酸的过程，因此低估了甲醇对

这些环境产甲烷的贡献。 

综上，青藏高原盐碱湖甲烷代谢途径丰富，昆

仲错盐碱湖沉积物中甲醇产甲烷是主要途径；公珠

错沉积物中乙酸产甲烷途径为主；兹格塘错中底物

积累少，产甲烷量较低。比较 3 个盐碱湖的理化特

征及植被类型与不同的甲烷代谢途径，暗示植被类

型可能是影响产甲烷途径的重要因素。 
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Methanogen communities and predominant methanogenic 
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Abstract: [Objective] To analyze the dominant methanogenic communities and methanogenic pathways in the 
different saline-alkaline lakes at the Qinghai-Tibet Plateau. [Methods] Using the sediments from three saline-alkaline 
lakes, Gongzhu Co, Kunzhong Co and Zigetang Co, that have different salinities and plantation types, as objects, we 
analyzed archaeal 16S rRNA diversity via high-throughput sequencing, and quantified the dominant methanogenic 
groups using quantitative PCR. The dominant methanogenic groups were then confirmed by comparing methane 
producing rates of the sediments from all known methanogenic substrates (methanol, trimethylamine, acetate and 
H2/CO2). Upon inhibition of methane production by a methanogenesis-specific inhibitor (2-bromoethanesulfonate), 
accumulated methanogenic precursors were determined so as to infer methanogenic pathways in the lake sediments. 
[Results] Methanosarcinaceae (11%), Methanosaetaceae (7.9%) and Methanomicrobiales (7.4%) were determined to 
be dominant in Kunzhong Co; Methanosaetaceae was accounted for 15% and 15.3% in Gongzhu Co and Zigetang Co, 
respectively, including the genera of Methanobacterium and Methanolobus. The highest methane production rates 
were determined from acetate and methanol in Gongzhu Co and Kunzhong Co respectively, but there was no 
difference in methane production rate from different methanogenic substrates in Zigetang Co. Methanol and acetate 
were respectively accumulated in methanogensis inhibited Kunzhong Co and Gongzhu Co, but no substance was 
obviously accumulated in Zigetang Co. [Conclusion] Methylotrophic methanogens and their implemented 
methanogenic pathway could be dominant in Kunzhong Co; and acetoclastic methanogens were prevalent in Gongzhu 
Co. However, not much methane production and substrate accumulation were determined in Zigetang Co. Based on 
the analysis, the dominant methanogenic pathways and methanogenic communities were predicted to be associated 
more with vegetation type but less with salinities of the saline-alkaline lakes on the Tibetan Plateau. 

Keywords: Tibetan Plateau, saline-alkaline lake sediments, dominant methanogens, methanogenic pathways, 

vegetation type association 
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