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黄河内蒙古段甲烷通量变化特征及甲烷功能菌群落对
通量的影响

吴　 霞１，２，王晓丽１，２，∗，乌音嘎１，２，阿如汗１，２，虹　 霞１，２

１ 内蒙古自治区环境化学重点实验室，呼和浩特　 ０１００２２

２ 内蒙古师范大学化学与环境科学学院，呼和浩特　 ０１００２２

摘要：内陆水体被认为是甲烷（ＣＨ４）排放的一个重要来源，占全球 ＣＨ４排放总量的 ２５％。 为研究黄河内蒙古段水⁃气界面 ＣＨ４

通量变化特征及甲烷功能菌群落对甲烷排放的影响，于 ２０２３ 年 ３ 月—１１ 月采集样品，采用静态箱⁃气相色谱法探讨了黄河内蒙

古段水⁃气界面 ＣＨ４气体通量时空变化特征并分析了其主要影响因素，利用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因高通量测序技术，对甲烷功能菌群落

与甲烷排放通量间的关系进行了研究。 研究发现：黄河内蒙古段在研究期间总体表现为大气 ＣＨ４的排放源，春季、夏季、秋季

ＣＨ４排放通量分别为（５．９２±４．５４）ｍｇ ｍ－２ ｄ－１、（１３．４２±１８．８３）ｍｇ ｍ－２ ｄ－１和（１．４０±３．８１）ｍｇ ｍ－２ ｄ－１，存在明显的季节变化，且不同

采样点排放通量存在显著空间差异性。 ＣＨ４气体通量受多种环境因子的影响，与溶解氧（ＤＯ）呈显著负相关（Ｐ＜０．０５），与溶解

有机碳（ＤＯＣ）和铵态氮（ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ）呈显著正相关（Ｐ＜０．０１ 和 Ｐ＝ ０．０５）。 研究区产甲烷菌优势菌群为 Ｍｅｔｈａｎｏｓａｒｃｉｎａ（甲烷八叠球

菌属）和 Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ（甲烷杆菌属），甲烷氧化菌优势菌群为 Ｍｅｔｈｙｌｏｃｙｓｔｉｓ（甲基孢囊菌属）和 Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒ（甲基杆菌属）；

不同样本中甲烷功能菌群落多样性和丰富度存在显著差异，对产甲烷菌影响最大的环境因子是总碳（ＴＣ）（ ｒ＝ ０．８７９２），对甲烷

氧化菌影响最大的环境因子是 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ （ ｒ ＝ ０． ７１９０）；在产甲烷菌群落中，Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ （甲烷杆菌属） 和未分类菌属

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿ｎｏｒａｎｋ＿ｄ＿Ａｒｃｈａｅａ 对 ＣＨ４排放影响最大，这类细菌会促进甲烷排放；在甲烷氧化菌群落中，未识别的甲烷氧化菌

ｎｏｒａｎｋ＿ｄ＿Ｂａｃｔｅｒｉａ 对 ＣＨ４氧化影响最大，这类细菌会促进甲烷氧化，从而减少水⁃气界面甲烷排放。 本研究可为我国河流温室气

体排放量的估算以及排放机制提供数据支持。
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ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｎｏｒａｎｋ＿ｄ ＿Ｂａｃｔｅｒｉａ ｈａｄ ｔｈｅ ｇｒｅａｔｅｓｔ ｉｍｐａｃｔ ｏｎ ＣＨ４ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ， ａｎｄ ｔｈｉｓ ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｐｒｏｍｏｔｅｄ
ｍｅｔｈａｎｅ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｕｓ ｒｅｄｕｃｅｄ ｍｅｔｈａｎｅ ｅｍｉｓｓｉｏｎｓ ａｔ ｔｈｅ ｗａｔｅｒ⁃ｇａｓ ｉｎｔｅｒｆａｃｅ． Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｃａｎ ｐｒｏｖｉｄｅ ｄａｔａ ｓｕｐｐｏｒｔ ｆｏｒ
ｔｈｅ ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅ ｇａｓｅｓ （ＧＨＧ） ｅｍｉｓｓｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ｒｉｖｅｒｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ｅｍｉｓｓｉｏｎ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｔｈｅ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ ｓｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｙｅｌｌｏｗ Ｒｉｖｅｒ； ｍｅｔｈａｎｅ ｆｌｕｘ； ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｆａｃｔｏｒ； ｍｅｔｈａｎｅ⁃ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ

随着温室气体浓度的增加，引发了全球变暖等一系列环境问题。 ＣＯ２与 ＣＨ４作为最主要的两种温室气

体，是导致地表温度上升的主要因素［１］。 ＣＨ４是仅次于 ＣＯ２之后的第二大温室气体，在百年尺度内的增暖潜

势是 ＣＯ２的 ２８ 倍，对温室效应的贡献率约为 ２２％［２］。 自工业革命以来，大气中的 ＣＨ４浓度增加了 ２．７ 倍，虽然

大气增长率表现出明显的年际变化，但由于各种来源，这些浓度将持续增加［３］。 了解温室气体排放源，分析和统

计温室气体排放数据，准确估算温室气体排放量从而采取合理的应对政策和减排方法对我国非常重要。
内陆水域（湖泊、河流和水库）是大气中 ＣＨ４的重要来源，主要从缺氧的陆地土壤和水生沉积物中释放出

来［４］，全球从河流中释放的甲烷约为 １．５Ｔｇ ＣＨ４ ａ－１［５］。 产甲烷菌和甲烷氧化菌是影响甲烷排放的主要微生

物［６］，甲烷菌的数量、种类组成等与 ＣＨ４通量紧密相关，是参与碳循环的重要功能菌群［７］。 目前关于河流 ＣＨ４

排放的研究局限于 ＣＨ４排放通量的测算与影响因素［８―１０］，将产甲烷菌和甲烷氧化菌与 ＣＨ４排放通量结合起来

的研究较少。
黄河内蒙古段位于黄河中上游，流经黄土高原地区，使黄河具有较大的碳排放潜力，因此研究该区域温室

气体通量特征及影响因素有重要意义。 为了观测研究区水⁃气界面总通量［１１］，考虑到研究区域在监测时间段

内风速变化较小，水流较缓，水面未形成较大风浪，从估算结果准确性来看，宜使用静态箱法进行估算。 基于

静态箱－气相色谱法，探讨了黄河内蒙古段水⁃气界面 ＣＨ４气体通量的时空变化特征，并对影响气体通量的主

要影响因子进行了测定，最后通过高通量测序技术从微观角度探讨了甲烷功能菌群落对黄河内蒙古段甲烷排

放的影响，可为我国河流温室气体排放量的估算提供数据支持，有利于准确计算我国碳排放量从而采取更合

理的减排方法。

１　 区域概况

黄河是位于中国北方地区的大河，属世界长河之一，中国第二长河，全长 ５４６４ｋｍ，支流众多，流域面积为
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７５２４４３ｋｍ２，上中游面积占总面积的 ９７％。 自西向东流经青海、甘肃、宁夏、内蒙古、陕西、山西、河南及山东等

９ 个省，最后流入渤海，总体呈“几”字型。 黄河内蒙古段西起石嘴山市与乌海市交界处的苦水沟，东至托克托

县的头道拐，位于黄河流域的“几”字头部。 黄河上中游流经黄土高原，黄土高原土质疏松，易蚀易散，每逢暴

雨冲刷，则流失大量水土，奔入黄河，增加黄河外源碳含量，对黄河温室气体排放造成影响，所以黄河内蒙古段

在黄河流域中具有代表性和特殊性。 本研究以黄河内蒙古段为研究对象，选取乌海（ＷＨ）、临河（ＬＨ）、乌拉

特前旗（ＱＱ）、包头（ＢＴ）、托克托县（ＴＸ）、老牛湾（ＬＮＷ）六个采样点（图 １ 和表 １）。 乌海市境内资源富集，是
内蒙古西部地区的新型工业城市；临河和乌拉特前旗地处巴彦淖尔市，土地肥沃，农业和畜牧业基础雄厚；包
头是内蒙古最大的工业城市，促进大量外源性碳输入河流，影响温室气体排放；托克托县地处黄土高原，有较

好的农业发展，且受人为影响较大；老牛湾是旅游区，经济发展主要以农业为主。

表 １　 黄河内蒙古段采样点地理位置

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ ｓｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｙｅｌｌｏｗ Ｒｉｖｅｒ

位置名称
Ｌｏｃａｔｉｏｎ ｎａｍｅ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

位置名称
Ｌｏｃａｔｉｏｎ ｎａｍｅ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

ＷＨ １０６°４６′３５．４″Ｅ ３９°３９′２０．７８″Ｎ ＢＴ １０９°５６′４８．４８″Ｅ ４０°３１′４７．７１′Ｎ

ＬＨ １０７°２５′７．２″Ｅ ４０°１８′５１″Ｎ ＴＸ １１１°８′５２．３０″Ｅ ４０°１４′２３．８９″Ｎ

ＱＱ １０８°５６′５５″Ｅ ４０°３１′５″Ｎ ＬＮＷ １１１°２６′５７．１２″Ｅ ３９°３９′０．３９″Ｎ

　 　 ＷＨ 乌海；ＬＨ 临河；ＱＱ 乌拉特前旗；ＢＴ 包头；ＴＸ 托克托县；ＬＮＷ 老牛湾

图 １　 黄河内蒙古段采样点分布图

Ｆｉｇ．１　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｏｉｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ ｓｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｙｅｌｌｏｗ Ｒｉｖｅｒ

ＷＨ 乌海；ＬＨ 临河；ＱＱ 乌拉特前旗；ＢＴ 包头；ＴＸ 托克托县；ＬＮＷ 老牛湾

２　 研究方法

２．１　 样品采集

本研究使用静态箱⁃气相色谱法测定黄河内蒙古段水⁃气界面 ＣＨ４ 通量，采样箱主体由透明的有机玻璃材

质构成（与水面的交界面积为 ０．０７５ｍ２），为保持箱内和箱外气压平衡采用导气管连接，箱室覆盖锡箔纸，以减

少阳光注入。 在采样箱顶部连接导气管，长约 １．５０ｍ，外端用三通阀连接 １００．００ｍＬ 注射器，通过注射器将气

体储存在采气袋中。 在采样前需将采样箱放置在通风处使箱内气体混合均匀，在采集气体时，短时间内的气
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体交换浓度通常较低，所以当采样箱在水面静置 ２０ｍｉｎ 后开始使用注射器抽取箱内气体。 采样过程中每

５ｍｉｎ 抽取一次，连续抽取 ５ 次，编号为 １—５，于 ２０２３ 年 ３ 月― １１ 月按月份在乌海（ＷＨ）、临河（ＬＨ）、乌拉特

前旗（ＱＱ）、包头（ＢＴ）、托克托县（ＴＸ）、老牛湾（ＬＮＷ）采样。 野外使用黄河上覆水冲洗聚乙烯瓶 ３—５ 次，再
将聚乙烯瓶置于水面以下采集表层水样，当水完全充满聚乙烯瓶为止，平行采集三份水样，将其置于暗箱中，
在 ４ｈ 内带回实验室，冷藏保存至 ４℃的冷藏箱中，用于后续理化性质的测定。 并采集表层沉积物样本，装入

聚乙烯密封袋中，每次采样在 ４ ― ５ｄ 内完成。 采集的沉积物一部分低温保存主要用于理化指标的测定及向

生物公司送检用于微生物分析，其中微生物种类为产甲烷菌和甲烷氧化菌，一部分带回实验室，去除草木根系

及石子等杂质，经过自然风干后研磨过筛。 水体的 ｐＨ、溶解氧（ＤＯ）、电导率、电位等使用便携式水质监测仪

（ＤＺＢ⁃７１２ 型）实时测得，平均风速由内蒙古气象局提供。
２．２　 样品分析

本研究测定的水质参数包括总氮（ＴＮ）、硝态氮（ＮＯ－
３ ⁃Ｎ）、氨氮（ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ）、总磷（ＴＰ）、溶解有机碳（ＤＯＣ）、

溶解无机碳（ＤＩＣ）、叶绿素 ａ（Ｃｈｌ⁃ａ）。 ＴＮ 采用碱性过硫酸钾消解紫外分光光度法测定；ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 采用紫外分光

光度比色法测定；ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 用纳氏试剂分光光度法测定；ＴＰ 采用钼酸铵分光光度法测定；ＤＯＣ 和 ＤＩＣ 用总有机

碳（ＴＯＣ）分析仪测定；用热乙醇法测定水体中叶绿素 ａ（Ｃｈｌ⁃ａ）的含量。
沉积物参数包括总氮（ＴＮ）、总碳（ＴＣ）、硝态氮（ＮＯ－

３ ⁃Ｎ）、氨氮（ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ）、总磷（ＴＰ）。 ＴＣ 和 ＴＮ 用元素分

析仪（Ｃｏｓｔｅｃｈ ＥＣＳ４０１０ ／ ４０２４）测定；ＴＰ 使用碱熔⁃钼锑抗分光光度法测定；ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 用氯化钾溶液提取，在碱性

条件下与纳氏试剂络合生成黄色络合物进行比色测定；ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 用紫外分光光度比色法测定。

２．３　 通量计算

静态箱⁃气相色谱法，是通过测定静态箱内 ＣＨ４气体浓度变化率来计算水⁃气界面的 ＣＨ４交换通量，计算公式：

Ｆｌｕｘ ＝
Ｋ × Ｆ１ × Ｆ２ × Ｖ

Ａ × Ｆ３

式中，Ｆｌｕｘ 为水⁃气界面 ＣＨ４气体通量 （ｍｇ ｍ－２ ｄ－１），Ｋ 为时间－浓度关系图里的斜率，Ｆ１为 μＬ ／ Ｌ 与 μｇ ／ ｍ３的

单位转换系数 （ＣＨ４ 为 ６５５．４７μｇ ／ ｍ３），Ｆ２ 为 ｍｉｎ 和 ｄａｙ 的转换系数 （１４４０），Ｖ 为浮游箱内部的空气体积

（ｍ３），Ｆ３为 μｇ 与 ｍｇ 的单位转换系数 （１０００），Ａ 为通量箱箱底的面积 （ｍ２） 。
２．４　 ＤＮＡ 提取、ＰＣＲ 扩增及高通量测序

沉积物样品在生物公司采用 ＤＮＡ 试剂盒按照提供的步骤进行 ＤＮＡ 提取，利用 １％琼脂糖凝胶电泳检测

提取的基因组 ＤＮＡ。 利用产甲烷菌的特异性引物 ＭＬｆＦ（ＧＧＴＧＧＴＧＴＭＧＧＡＴＴＣＡＣＡＣＡＲＴＡＹＧＣＷＡＣＡＧＣ）和
ＭＬｒＲ（ ＴＴＣＡＴＴＧＣＲＴＡＧＴＴＷＧＧＲＴＡＧＴＴ ） 进 行 ｍｃｒＡ 扩 增， 利 用 甲 烷 氧 化 菌 的 特 异 性 引 物 Ａ１８９Ｆ
（ＧＧＮＧＡＣＴＧＧＧＡＣＴＴＣＴＧＧ）和 ｍｂ６６１ｒ（ＣＣＧＧＭＧＣＡＡＣＧＴＣＹＴＴＡＣＣ）进行 ｐｍｏＡ 扩增，反应参数如下：９５℃预

变性 ３ｍｉｎ；９５℃变性 ３０ｓ，６０℃退火 ３０ｓ，７２℃延伸 ４５ｓ，共 ４０ 个循环；７２℃延伸 １０ｍｉｎ。 ＰＣＲ 扩增产物用 ２％琼

脂糖凝胶电泳检测，运用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 测序平台进行 ＰＣＲ 产物的高通量测序。
２．５　 数据分析

甲烷数据使用 Ｅｘｃｅｌ ２０１６ 进行处理，ＯｒｉｇｉｎＰｒｏ 进行绘图。 使用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ 软件对 ＣＨ４通量与影

响因素进行皮尔逊相关性分析。 经过生物公司高通量测序后的细菌数据使用 Ｕｐａｒｓｅ 软件平台根据相似度水

平 ＯＴＵ 划分，进行生物信息统计分析；运用 Ｒ 软件对 ＣＨ４通量与产甲烷菌群落和甲烷氧化菌群落属水平前 ４
的菌群进行冗余分析（Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ Ａｎａｌｙｓｉｓ，ＲＤＡ）。

３　 结果与分析

３．１　 黄河内蒙古段水⁃气界面 ＣＨ４气体通量时空变化特征

本研究中黄河内蒙古段水⁃气界面 ＣＨ４气体通量的观测时间为 ２０２３ 年的 ３ ― １１ 月，如图 ２ 所示，近一年
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的观测结果发现黄河内蒙古段水⁃气界面 ＣＨ４气体通量的范围在－１１．９３ ― ５８．０１ｍｇ ｍ－２ ｄ－１，均值为（７．４１±
１０．７８）ｍｇ ｍ－２ ｄ－１，中值为 ５．９６ｍｇ ｍ－２ ｄ－１。 大部分采样点的 ＣＨ４排放通量集中在－２．４２ ― ２７．５５ｍｇ ｍ－２ ｄ－１之

间，少量采样点出现 ＣＨ４气体通量极高值，范围在 ３８．２４ ― ５８．０１ｍｇ ｍ－２ ｄ－１，整条流域总体表现为大气 ＣＨ４的

排放源。

图 ２　 黄河内蒙古段水⁃气界面 ＣＨ４通量逐月变化

Ｆｉｇ．２　 Ｍｏｎｔｈｌｙ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ＣＨ４ ｆｌｕｘｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｗａｔｅｒ⁃ｇａｓ ｉｎｔｅｒｆａｃｅ ｉｎ ｔｈｅ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ ｓｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｙｅｌｌｏｗ Ｒｉｖｅｒ

图 ３　 黄河内蒙古段水⁃气界面 ＣＨ４通量的时间变化

　 Ｆｉｇ．３　 Ｔｅｍｐｏｒａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ＣＨ４ ｆｌｕｘｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｗａｔｅｒ⁃ｇａｓ

ｉｎｔｅｒｆａｃｅ ｉｎ ｔｈｅ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ ｓｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｙｅｌｌｏｗ Ｒｉｖｅｒ

黄河内蒙古段水⁃气界面 ＣＨ４通量的时间变化特征

如图 ３。 不同采样季节黄河内蒙古段流域 ＣＨ４排放通

量差异显著，春季、夏季、秋季其 ＣＨ４排放通量分别为

（５．９２ ± ４． ５４） ｍｇ ｍ－２ ｄ－１，（１３． ４２ ± １８． ８３） ｍｇ ｍ－２ ｄ－１，
（１．４０±３．８１）ｍｇ ｍ－２ ｄ－１。 同一采样点 ＣＨ４排放通量总

体表现为夏季高于春季，秋季较低，各采样点 ＣＨ４排放

通量在不同季节也表现出同样的变化规律。 这可能是

因为 ＣＨ４的产生主要受温度的影响，夏季温度较高会加

速微生物对有机质的降解，而春季正是大量浮游生物繁

殖的时期，对 ＣＨ４的积累也有一定的促进作用。
黄河内蒙古段水⁃气界面 ＣＨ４通量的空间变化特征

如图 ４。 黄河内蒙古段水⁃气界面 ＣＨ４排放通量空间变

化特征明显。 春季 ＣＨ４排放通量最高值出现在 ＢＴ，为
１０．０２ｍｇ ｍ－２ ｄ－１，最低值出现在 ＷＨ，为 ３．５１ｍｇ ｍ－２ ｄ－１，

夏季 ＣＨ４排放通量最高值出现在 ＱＱ，为 ２９．４５ｍｇ ｍ－２ ｄ－１，最低值出现在 ＢＴ，为１．４８ｍｇ ｍ－２ ｄ－１，秋季 ＣＨ４排放

通量最高值出现在 ＴＸ，为 ３．６６ｍｇ ｍ－２ ｄ－１，其次是 ＬＨ，最低值出现在 ＢＴ，为－０．７３ｍｇ ｍ－２ ｄ－１。 从变化幅度来

看，春季的甲烷通量变化幅度较小，从上游到中游逐渐增大，夏季和秋季的变化幅度较大，可能是降雨的影响

对水体造成了扰动，对甲烷排放影响较大。
３．２　 黄河内蒙古段水⁃气界面 ＣＨ４通量影响因素

黄河内蒙古段上覆水体理化性质（表 ２）可以看出，水温在整个研究期间变化范围为 １０．４—２６．９℃，各采

９０１７　 １６ 期 　 　 　 吴霞　 等：黄河内蒙古段甲烷通量变化特征及甲烷功能菌群落对通量的影响 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ４　 黄河内蒙古段水⁃气界面 ＣＨ４通量的空间变化

　 Ｆｉｇ．４　 Ｓｐａｔｉａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ＣＨ４ ｆｌｕｘｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｗａｔｅｒ⁃ｇａｓ ｉｎｔｅｒｆａｃｅ

ｉｎ ｔｈｅ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ ｓｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｙｅｌｌｏｗ Ｒｉｖｅｒ

样点之间水温平均值没有明显差异。 ｐＨ 变化范围为

７．８３—８．２５，水体呈碱性，这主要受自然因素和人为因

素的影响。 叶绿素 ａ 是估算浮游植物生物量和水体初

级生产的重要指标，在 ＷＨ 和 ＴＸ 采样点 Ｃｈｌ⁃ａ 含量超

过 ２０μｇ ／ Ｌ，说明这两个采样点呈现藻类较多现象，这一

现象在春季较为明显。 ＤＯＣ 和 ＤＩＣ 的含量范围分别为

３．９９—１８．９３ｍｇ ／ Ｌ，３．３３—４．１３ｍｇ ／ Ｌ，ＴＸ 采样点的 ＤＯＣ
含量最高，这与其含有大量浮游植物有关，经过代谢降

解产生有机碳。 氮素是水体最主要的营养物质，ＴＮ 的

变化范围为 ６． ８６—７． ６５ｍｇ ／ Ｌ，平均值为（７． ２４ ± ０． ３０）
ｍｇ ／ Ｌ，空间变化不显著，最低值出现在 ＷＨ，最高值出现

在 ＬＨ，ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 和 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 含量最高值均出现在 ＴＸ，说明

该采样点受生活污水和工业废水影响较严重。 ＴＰ 含量

范围为 ０．０１—０．４３ｍｇ ／ Ｌ，平均值为（０．２２±０．１９）ｍｇ ／ Ｌ，
最高值出现在受生活污水较严重的 ＴＸ，其次出现在受

农业废水影响的 ＬＨ。

表 ２　 采样点上覆水体理化性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｏｖｅｒｌｙｉｎｇ ｗａｔｅｒ ｂｏｄｉｅｓ ａｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ

理化参数
Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ＷＨ ＱＱ ＬＨ ＢＴ ＴＸ ＬＮＷ

Ｔｗ ／ ℃ ２１．６８ ２０．００ １８．１２ １９．６０ ２１．２０ ２０．６８

ＰＨ ７．８３ ８．０３ ７．９５ ８．１２ ７．９９ ８．２５

ＤＯ ／ （ｍｇ ／ Ｌ） １７．６８ ８．５６ １０．９４ １３．７７ ７．２２ １４．１８

Ｃｈｌ⁃ａ ／ （μｇ ／ Ｌ） ２４．１８ １６．７８ １６．９７ １８．８８ ３０．７７ １０．６０

ＤＯＣ ／ （ｍｇ ／ Ｌ） １２．７５ ５．２５ ３．９９ １１．５０ １８．９３ ７．２６

ＤＩＣ ／ （ｍｇ ／ Ｌ） ３．３３ ３．６４ ４．１３ ４．０４ ４．００ ３．８６

ＴＮ ／ （ｍｇ ／ Ｌ） ６．８６ ７．１５ ７．６５ ６．９９ ７．３５ ７．４６

ＮＯ－
３ ⁃Ｎ ／ （ｍｇ ／ Ｌ） １．２８ １．１６ １．３４ ０．９９ １．７０ １．４４

ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ ／ （ｍｇ ／ Ｌ） ０．２５ ０．６８ ０．５２ ０．６９ １．７０ ０．４６

ＴＰ ／ （ｍｇ ／ Ｌ） ０．３３ ０．１２ ０．３８ ０．０３ ０．４３ ０．０１

　 　 数据为 ３ 个季节的平均值；Ｔｗ：水温 Ｗａｔｅｒ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ；ＤＯ：溶解氧 Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｘｙｇｅｎ；Ｃｈｌ⁃ａ：叶绿素 ａ Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ａ；ＤＯＣ：溶解有机碳 Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ

ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＤＩＣ：溶解无机 Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｉｎｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ：总氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＮＯ－
３ ⁃Ｎ：硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ：氨氮 Ａｍｍｏｎｉａ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：

总磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

黄河内蒙古段水⁃气界面 ＣＨ４通量与水体理化性质的皮尔逊相关性分析见表 ３。 表中水⁃气界面 ＣＨ４通量

是在空间采样中分析计算得到的，与之对应的水质数据是在空间采样时用水质参数仪以及实验室分析得到

的。 表 ３ 结果分析表明黄河内蒙古段水⁃气界面 ＣＨ４通量与 ＤＯ 呈显著负相关，皮尔逊相关性系数为－０．８９８
（Ｐ＝ ０．０１５，Ｐ＜０．０５），与 ＤＯＣ 和 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 呈显著正相关，皮尔逊相关性系数分别为 ０．９２７（Ｐ ＝ ０．００８，Ｐ＜０．０１）和
０．８１２（Ｐ＝ ０．０５），与 Ｃｈｌ⁃ａ、ＤＩＣ 和 ＴＮ 呈弱相关关系，与其他水质参数不相关。
３．３　 甲烷功能菌群落特征

３．３．１　 甲烷功能菌群落组成与丰度

黄河内蒙古段沉积物中产甲烷菌群落丰富度和多样性（表 ４）可以看出，ＷＨ、ＬＨ、ＱＱ、ＢＴ、ＴＸ 和 ＬＮＷ 沉

积物产中甲烷菌 ＯＴＵｓ 数量分别为 ４８１、１４９、１２１、４８３、４３５ 和 ４８。 样品测序文库覆盖率均为 ９９．７％以上，说明

文库达到饱和，所获得的 ＯＴＵｓ 能够代表样品的所有产甲烷菌总量。 Ｃｈａｏ 指数与 ＡＣＥ 指数表示群落丰富度，

０１１７ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　
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从表 ４ 可以看出，ＷＨ、ＢＴ 采样点产甲烷菌丰富度高，而 ＬＮＷ 采样点产甲烷菌丰富度低。 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数表示群落多样性，通过比较各采样点沉积物产甲烷菌的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数发现，ＢＴ 和

ＴＸ 的产甲烷菌多样性高，ＬＮＷ 的多样性低。

表 ３　 ＣＨ４通量与水体理化性质间的相关性分析（通过运用相关分析计算皮尔逊系数得出）

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ＣＨ４ ｆｌｕｘｅｓ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｗａｔｅｒ ｂｏｄｉｅｓ （ｄｅｒｉｖｅｄ ｂｙ ｃａｌｃｕｌａｔｉｎｇ Ｐｅａｒｓｏｎ′ｓ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｕｓｉｎｇ

ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ）

ＦＣＨ４ Ｔｗ ｐＨ ＤＯ Ｃｈｌ⁃ａ ＤＯＣ ＤＩＣ ＴＮ ＮＯ－
３ ⁃Ｎ ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ ＴＰ

ＦＣＨ４ １
ＴＷ －０．０１６ １

ｐＨ ０．１９３ －０．１２８ １

ＤＯ －０．８９８∗ ０．１５９ －０．１５４ １

Ｃｈｌ⁃ａ ０．３７６ ０．４５２ －０．６３６ －０．１６７ １

ＤＯＣ ０．９２７∗∗ ０．３２７ ０．１５０ －０．７３８ ０．５６５ １

ＤＩＣ ０．３７６ －０．６６２ ０．４３７ －０．３１１ －０．１０２ ０．２１５ １

ＴＮ ０．３４０ ０．６８１ －０．２２２ －０．０１１ ０．８５１∗ ０．６３９ －０．０６３ １

ＮＯ－
３ ⁃Ｎ ０．１５２ ０．３６６ －０．０６９ －０．２２８ ０．４２８ ０．３２４ ０．１５２ ０．４５７ １

ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ ０．８１２∗ ０．１２３ ０．００８ －０．６７９ ０．６６０ ０．８６７∗ ０．４８４ ０．６３７ ０．６１４ １

ＴＰ ０．０８５ ０．２５８ －０．７９５ －０．０９３ ０．８３８∗ ０．２０９ －０．１０９ ０．５３７ ０．６２２ ０．４９６ １

　 　 ∗∗ 表示在 ０．０１ 水平上显著相关；∗ 表示在 ０．０５ 水平上显著相关； ＦＣＨ４：甲烷通量 ＣＨ４ Ｆｌｕｘ

表 ４　 沉积物中产甲烷菌群落丰富度和多样性

Ｔａｂｌｅ ４　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｍｅｔｈａｎｏｇｅｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ

样点
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅ

分类操作单元
Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ

ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ

Ｃｈａｏ 指数
Ｃｈａｏ ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

覆盖率 ／ ％
Ｃｏｖｅｒａｇｅ ｒａｔｅ

ＷＨ ４８１ ５３５ ５２７ ４．６４ ０．０２８６ ９９．７

ＬＨ １４９ １５５ １５６ ３．９９ ０．０３０３ ９９．９

ＱＱ １２１ １２２ １２３ ３．０６ ０．１０４０ ９９．９

ＢＴ ４８３ ５１８ ５２７ ４．８５ ０．０２０７ ９９．７

ＴＸ ４３５ ４４９ ４４５ ５．１５ ０．０１２４ ９９．８

ＬＮＷ ４８ ４８ ４８ ２．８３ ０．１０６０ ９９．９

沉积物中产甲烷菌群落组成在属水平的相对丰度（图 ５）可以看出，在属水平上，样品中的主要产甲烷菌

种有 Ｍｅｔｈａｎｏｓａｒｃｉｎａ（甲烷八叠球菌属）、Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ（甲烷杆菌属）和 Ａｒｃｈａｅａ 的未分类属 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿
ｎｏｒａｎｋ＿ｄ＿Ａｒｃｈａｅａ。 ＢＴ、ＬＮＷ、ＴＸ、ＷＨ 样点以 Ｍｅｔｈａｎｏｓａｒｃｉｎａ 为主要优势菌种，在 ＷＨ 样点占比最大，在 ＴＸ 样

点占比最小。 ＬＨ 样点以 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿ｎｏｒａｎｋ＿ｄ＿Ａｒｃｈａｅａ 为主要优势菌种，ＱＱ 样点以 Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ 为主

要优势菌种。
黄河内蒙古段沉积物中甲烷氧化菌群落丰富度和多样性（表 ５）可以看出，ＷＨ、ＬＨ、ＱＱ、ＢＴ、ＴＸ 和 ＬＮＷ

沉积物中甲烷氧化菌 ＯＴＵｓ 数量分别为 ２０８、４２、１０４、２４０、４８１ 和 ２６。 样品测序文库覆盖率均为 ９９．８％以上，说
明文库达到饱和，所获得的 ＯＴＵｓ 能够代表样品的所有产甲烷菌总量。 Ｃｈａｏ 指数与 ＡＣＥ 指数表示群落丰富

度，从表 ５ 可以看出，ＢＴ、ＴＸ 采样点甲烷氧化菌丰富度高，而 ＬＮＷ 采样点甲烷氧化菌丰富度低。 Ｓｈａｎｎｏｎ 指

数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数表示群落多样性，通过比较各采样点沉积物甲烷氧化菌的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数发

现，ＢＴ 和 ＴＸ 的甲烷氧化菌多样性高，ＬＮＷ 的多样性低。
沉积物中甲烷氧化菌群落组成在属水平的相对丰度（图 ６）可以看出，在属水平上，样品中的主要产甲烷

菌种有未识别菌属 ｎｏｒａｎｋ＿ｄ＿Ｂａｃｔｅｒｉａ、Ｍｅｔｈｙｌｏｃｙｓｔｉｓ（甲基孢囊菌属）和 Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒ（甲烷杆菌属）。 ＬＮＷ 样

点的最大优势菌种为 ｎｏｒａｎｋ ＿ ｄ ＿ Ｂａｃｔｅｒｉａ，占比达到 ８８． ４８％， ＢＴ、 ＬＨ、 ＴＸ、ＷＨ 样点的最大优势菌种为
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图 ５　 产甲烷菌群落组成

Ｆｉｇ．５　 Ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｍｅｔｈａｎｏｇｅｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

Ｍｅｔｈｙｌｏｃｙｓｔｉｓ，ＬＨ 样点中 Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒ 也是重要的菌种，ＢＴ 样点中 ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿Ｍｅｔｈｙｌｏｃｏｃｃａｃｅａｅ 也是重要的菌

种，ＱＱ 样点的最大优势菌种为 Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒ，其次 ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿Ｍｅｔｈｙｌｏｃｏｃｃａｃｅａｅ 也是其重要菌属。

表 ５　 沉积物中甲烷氧化菌群落丰富度和多样性

Ｔａｂｌｅ ５　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｍｅｔｈａｎｅ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ

样点
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅ

分类操作单元
Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ

ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ

Ｃｈａｏ 指数
Ｃｈａｏ ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

覆盖率 ／ ％
Ｃｏｖｅｒａｇｅ ｒａｔｅ

ＷＨ ２０８ ２２５ ２２３ ３．６４ ０．０６９４ ９９．８

ＬＨ ４２ ４２ ４２ ２．７７ ０．０７９３ １００．０

ＱＱ １０４ １０７ １１０ ３．７５ ０．０３５６ ９９．９

ＢＴ ２４０ ２５７ ２５５ ４．０８ ０．０４１４ ９９．８

ＴＸ ４８１ ４８２ ４８４ ４．９４ ０．０１８９ ９９．９

ＬＮＷ ２６ ２９ ３７ ２．１９ ０．１６７０ ９９．９

３．３．２　 环境因子相关性分析

为研究沉积物中产甲烷菌菌群样本与环境因子的关系，将样本与环境因子做 ＲＤＡ 分析（图 ７）。 本次研

究所选择的沉积物理化性质有：总碳（ＴＣ）、总氮（ＴＮ）、氨氮（ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ）、硝态氮（ＮＯ－

３ ⁃Ｎ）和总磷（ＴＰ）。 由图 ７
可知，第一、第二排序轴的特征值分别为 ４４．９６％、３０．９９％，结果证明 ＴＣ、ＴＰ 与 ＴＮ 整体对沉积物中产甲烷菌群

落影响较大，其中对沉积物中产甲烷菌群落影响最大的是 ＴＣ（ ｒ ＝ ０．８７９２），其次是 ＴＰ（ ｒ ＝ ０．４０６４）和 ＴＮ（ ｒ ＝
０．３１６０），且 ＴＣ、ＴＰ 与 ＴＮ 呈正相关关系。 河流以溶解无机碳和溶解有机碳的形式转移碳，连接陆地和海洋系

统［１２］。 水体系统中的生物残留物和外源性输入会使得河流中含有丰富的有机质，有机质沉淀到沉积物中会

被降解［１３］，当沉积物和水中有机质含量较高时，产甲烷菌数量增加，甲烷产量的增加导致排放通量的

增加［１４］。
为研究沉积物中甲烷氧化菌菌群样本与环境因子的关系，将样本与环境因子做 ＲＤＡ 分析（图 ８）。 由图 ８

可知，第一、第二排序轴的特征值分别为 ７２．３８％、２０．３１％，结果证明 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ、ＴＣ 与 ＴＰ 整体对沉积物中甲烷氧

化菌群落影响较大，这与鄱阳湖湿地细菌群落相关的土壤化学指标是一致的［１５］，其中对沉积物中甲烷氧化菌

群落影响最大的是 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ（ ｒ＝ ０．７１９０），其次是 ＴＣ（ ｒ＝ ０．６８２１）和 ＴＰ（ ｒ＝ ０．５９０７），且 ＴＣ 与 ＴＰ 呈正相关关系。
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图 ６　 甲烷氧化菌群落组成

Ｆｉｇ．６　 Ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｍｅｔｈａｎｅ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

图 ７　 产甲烷菌群落与环境因子的冗余分析（ＲＤＡ）
　 Ｆｉｇ．７　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ ＲＤＡ） ｏｆ ｍｅｔｈａｎｏｇｅｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｗｉｔｈ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ
ＴＣ：总碳 Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ；ＴＰ：总磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＴＮ：总氮 Ｔｏｔａｌ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＮＯ－

３ ⁃Ｎ：硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ：氨氮 Ａｍｍｏｎｉａ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ

图 ８　 甲烷氧化菌群落与环境因子的冗余分析（ＲＤＡ）

　 Ｆｉｇ．８　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ ＲＤＡ ） ｏｆ ｍｅｔｈａｎｅ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ

ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｗｉｔｈ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

３．３．３　 甲烷功能菌群落与 ＣＨ４排放通量的关系

为探究甲烷功能菌群落组成与 ＣＨ４通量的相关性，将样本中甲烷功能菌群落分别与采样当天的 ＣＨ４排放

通量进行 ＲＤＡ 分析（图 ９ 和图 １０）。 由两图可以得到，沉积物中产甲烷菌群落与甲烷氧化菌群落对 ＣＨ４通量

变化的解释度分别为 ７６％、９２％。 样本点 ＱＱ 中产甲烷菌群落组成与 ＣＨ４排放通量呈显著正相关，样本点

ＷＨ、ＢＴ 中产甲烷菌群落组成与 ＣＨ４排放通量呈显著负相关（图 ９）。 Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ（甲烷杆菌属）与 ＣＨ４

排放通量呈显著正相关，未分类属 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿ｎｏｒａｎｋ＿ｄ＿Ａｒｃｈａｅａ 与 ＣＨ４排放通量呈正相关。 样本点 ＬＨ、
ＱＱ、ＢＴ、ＴＸ 甲烷氧化菌群落组成与 ＣＨ４排放通量呈显著正相关，样本点 ＬＮＷ 和 ＷＨ 甲烷氧化菌群落组成与
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图 ９　 产甲烷菌群落与 ＣＨ４排放通量的冗余分析（ＲＤＡ）

Ｆｉｇ．９　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ（ＲＤＡ）ｏｆ ｍｅｔｈａｎｏｇｅｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｗｉｔｈ ｍｅｔｈａｎｅ ｅｍｉｓｓｉｏｎ ｆｌｕｘｅｓ

图 １０　 甲烷氧化菌群落与 ＣＨ４排放通量的冗余分析（ＲＤＡ）

Ｆｉｇ．１０　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ） ｏｆ ｍｅｔｈａｎｅ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｗｉｔｈ ｍｅｔｈａｎｅ ｅｍｉｓｓｉｏｎ ｆｌｕｘｅｓ
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ＣＨ４排放通量呈显著负相关（图 １０）。 细菌未分类属 ｎｏｒａｎｋ＿ｄ＿Ｂａｃｔｅｒｉａ 与 ＣＨ４排放通量呈显著负相关。 Ｉ 型甲

烷氧化菌 Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒ 与 ｎｏｒａｎｋ＿ｄ＿Ｂａｃｔｅｒｉａ 与 ＣＨ４排放通量呈显著负相关。

４　 讨论

４．１　 黄河内蒙古段水⁃气界面 ＣＨ４通量时空变化特征

季节变化是自然界的发展规律，也是影响河流温室气体排放的关键。 黄河内蒙古段水⁃气界面 ＣＨ４通量

随季节变化特征明显（图 ３），夏季 ＣＨ４排放通量最高，这与大多数河流研究结果相似，且随时间变化幅度大，
这可能是由于 ＣＨ４是在严格厌氧条件下由产甲烷菌作用于产甲烷底物的结果，环境中温度的改变会对产甲烷

菌活性产生影响，从而影响水⁃气界面 ＣＨ４的通量［１６］，且在夏季藻类大量生长繁殖，为水体 ＣＨ４的产生提供了

必要的有机质，而且在夏季等高温季节由于水体垂直化作用使得 ＤＯ 含量较低，为 ＣＨ４的产生提供厌氧条

件［１７］，导致水体产生的 ＣＨ４易在底部累积，因此温度较高的夏季是 ＣＨ４产生的源。 春季的 ＣＨ４通量仅次于夏

季，秋季最低（图 ３），这与 Ｓｉｖａｋｉｒｕｔｈｉｋａ 等人对瑞典西部的一条流域研究结果是相似的［１８］，可能是由于春季降

雨较少，流量较低，加之气温升高，水体微生物代谢开始活跃，同时，春季也是亚热带区域富营养水体中浮游生

物繁殖的时期，对水体 ＣＨ４的积累具有一定的促进作用［１３］。
本研究基于多个采样点探究黄河内蒙古段水⁃气界面 ＣＨ４气体通量，各采样点水环境参数大不相同，特别

是碳、氮、磷等外源性要素的输入将影响水体内部的生物地化过程［１９］，进而改变流域水体温室气体排放的空

间格局。 黄河内蒙古段总体表现为大气 ＣＨ４的排放源，春季甲烷通量变化幅度较小，从上游到中游总体呈逐

渐增大的趋势，最高值出现在受工业化影响最严重的 ＢＴ 采样点（图 ４），由于工业废水的注入造成河流营养盐

等不断增多［２０］，河流呈现高氮负荷及缺氧特征，直接刺激产甲烷菌的活性［２１］，从而促进甲烷排放。 而夏季

ＣＨ４通量的最高值出现在 ＱＱ 采样点（图 ４），ＱＱ 采样点附近有部分农户居住并且岸边空地被周边居民开垦成

田，农业活动中氮肥的施用导致大量 Ｎ 源随地表水径流排入水体，在营养物质充足的情况下，导致该地区细

菌群落丰度高［２２］，促进 ＣＨ４排放。 ＴＸ 采样点 ＣＨ４排放通量仅次于 ＱＱ，ＴＸ 采样点地处黄河中上游分界点，流
经黄土高原，黄土本身结构松散，很容易受侵蚀和崩塌，助长了水土流失，大量泥沙涌入黄河，使得 ＴＸ 采样点

受大量外源性碳的输入，从而含有丰富的有机质，有机质沉淀到沉积物中被降解［１３］。 当沉积物和水中有机质

含量较高时，产甲烷菌数量增加，甲烷产量的增加导致排放通量的增加［１４］。 所以，六个采样点受污染状况不

同和所处地形的差异从而导致了不同的排放趋势。
４．２　 影响因素分析

黄河内蒙古段水⁃气界面 ＣＨ４气体通量呈现较大的空间差异性，与复杂的环境因子密切相关。 本研究中，

ＣＨ４通量与 ＤＯ 呈显著负相关（ ｒ＝ －０．８９８，Ｐ＝ ０．０１５）（表 ３），这与 Ｆｕｒｌａｎｅｔｔｏ 等人对巴西 Ｒｉｏ Ｇｒａｎｄｅ 流域的研

究结果是相似的［２３］。 ＤＯ 是影响 ＣＨ４产生和氧化的重要因素［２４］，ＣＨ４是厌氧条件下有机碳矿化的主要产

物［２５］，通过孔隙水进入沉积物和水界面，然后进入水体向上扩散，甲烷扩散的过程中被氧化为 ＣＯ２，在水扩散

期间，甲烷进一步氧化，只有少量的甲烷排放到大气中，所以缺氧条件有利于甲烷的生产和排放。 溶解性有机

碳（ＤＯＣ） 丰富程度对水体中 ＣＯ２和 ＣＨ４的产生与排放也具有重要影响［２６］，ＣＨ４通量与 ＤＯＣ 呈显著正相关关

系（ ｒ＝ ０．９２７，Ｐ＝ ０．００８）（表 ３），ＴＸ 采样点淹没大量植被和沉积物，水体中易分解的 ＤＯＣ 浓度高，致使春季和

夏季的 ＣＨ４通量较高［２７］，这与其他研究结果相似，而 ＤＯＣ 影响水体 ＣＯ２和 ＣＨ４排放通量的主要作用机制是

ＤＯＣ 为水体中 ＣＯ２和 ＣＨ４产生的直接碳源，其含量高低直接关系到相关微生物活性。 人为活动对河流 ＣＨ４通

量有一定影响，直接表现为河流水体中营养物质的输入，特别是与碳、氮、磷等生源要素关系密切。 在本研究

中，ＣＨ４通量与 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 呈显著正相关关系（ ｒ＝ ０．８１２，Ｐ＝ ０．０１５）（表 ３），高的 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 含量主要分布在 ＢＴ 和 ＴＸ
采样点，ＴＸ 采样点作为景观用水，受污来源较多，而 ＢＴ 采样点附近有较多大型工厂，不但受生活污水的影

响，还有工业废水的注入，使其 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 含量较高，营养盐影响河流 ＣＨ４产生与排放的作用机制为： （１）为产甲

烷菌产 ＣＨ４提供底物；（２）营养物质分解会导致 ＤＯ 含量降低，造成厌氧条件［２８］；（３）水中的 ＮＨ＋
４ 会对甲烷氧
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化菌产生抑制作用［２９］，所以营养盐会促进 ＣＨ４排放。 本研究中，黄河内蒙古段流域水体磷含量较低（表 ２），
对 ＣＨ４排放产生影响较小，ＤＯ、ＤＯＣ 和 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 是 ＣＨ４排放的主要影响因子。
４．３　 甲烷功能菌群落对甲烷排放的影响

产甲烷菌和甲烷氧化菌是介导 ＣＨ４循环的重要功能菌群，产甲烷菌是一种广泛分布于厌氧环境的古菌，

在有机物厌氧降解的最后一步将其转化为 ＣＨ４
［３０］。 产甲烷菌按照底物利用类型差异可分为氢营养型产甲烷

菌、乙酸营养型产甲烷菌和甲基营养型产甲烷菌，不同区域对底物利用的类型不同，导致产甲烷途径有很大差

别［３１］。 本研究发现，Ｍｅｔｈａｎｏｓａｒｃｉｎａ（甲烷八叠球菌属）、Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ（甲烷杆菌属）为研究区的优势菌种

（图 ５），Ｍｅｔｈａｎｏｓａｒｃｉｎａ（甲烷八叠球菌属）为乙酸营养型产甲烷菌，通过裂解乙酸，将乙酸的羧基氧化为 ＣＯ２，
甲基还原为甲烷。 Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ（甲烷杆菌属）为氢营养型产甲烷菌［３２］，主要利用 Ｈ２和甲酸作为电子供

体还原 ＣＯ２产甲烷［３３］。 有研究表明，ＣＨ４ 的产生和排放与产甲烷菌群落紧密相关［３４］。 Ａｄａｍ 等人对捷克

Ｍｏｒａｖａ 流域的甲烷动态研究发现，堰坝上游沉积物的甲烷产量和氧化潜力均高于堰坝的下游，这是因为氢营

养型甲烷菌对总甲烷沉积物的贡献为 ３６．７％—８９．４％［３５］。 Ｆｒａｎｚｉｓｋａ 等人［３６］ 发现大部分甲烷产生于河流沉积

物中的缺氧区，这是厌氧产甲烷古菌还原二氧化碳、醋酸盐或甲醇的结果。 Ｙｕ 等人［３７］ 也研究发现甲烷通量

取决于产甲烷菌或产甲烷营养菌在环境中是否更活跃。 Ｃｈｅｎ 等人［３８］ 对珠江口甲烷代谢研究发现沉积物中

的产甲烷菌是甲烷的重要来源，而且微生物的产甲烷作用主要发生在缺氧环境中。
先前大量研究表明，甲烷氧化菌是淡水系统中温室气体甲烷主要的微生物汇［３９］，对大气中甲烷浓度保持

平衡起至关重要的作用。 好氧甲烷氧化菌主要存在于甲烷与氧气共存的微小界面空间，包括土壤⁃空气、水⁃
空气界面、植物根际以及植物内部［４０］。 本研究的结果表明，ＬＮＷ 样点的最大优势菌种为 ｎｏｒａｎｋ＿ｄ＿Ｂａｃｔｅｒｉａ，
其他样点的最大优势菌种为 Ｍｅｔｈｙｌｏｃｙｓｔｉｓ （甲基孢囊菌属） 和 Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒ （甲烷杆菌属） （图 ６），其中

Ｍｅｔｈｙｌｏｃｙｓｔｉｓ 属于 Ｔｙｐｅ ＩＩ 型甲烷氧化菌，归属于 Ｍｅｔｈｙｌｏｃｙｓｔａｃｅａｅ 科，Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒ 属于 Ｔｙｐｅ Ｉ 型甲烷氧化菌，
在王晓琳［４１］的研究中，Ｔｙｐｅ ＩＩ 型甲烷氧化菌 Ｍｅｔｈｙｌｏｃｙｓｔｉｓ 以及 Ｔｙｐｅ Ｉ 型甲烷氧化菌 Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒ 为研究区

的优势菌属，这与本研究的结果较为一致。 但总体按占比来看，黄河内蒙古段沉积物中 Ｔｙｐｅ ＩＩ 型甲烷氧化菌

为最大优势菌属。 而有大量研究表明，淡水沉积物中甲烷氧化菌以 Ｔｙｐｅ Ｉ 型的Ｍｅｔｈｙｌｏｍｏｎａｓ、Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒ 和
Ｍｅｔｈｙｌｏｓａｒｃｉｎａ 等属为主［４２］。 在张洪勋［４３］的研究中，我国青藏高原若尔盖永冻土湿地中好氧甲烷氧化菌仅有

Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒ 属和 Ｍｅｔｈｙｌｏｃｙｓｔｉｓ 两个属，且以 Ｔｙｐｅ Ｉ 型甲烷氧化菌为优势菌群。 刘洋［４４］研究发现北运河沉积

物中甲烷氧化菌以 Ｔｙｐｅ Ｉ 型为主，这与本实验研究结果有所差别，需要做进一步研究。

５　 结论

（１）研究期间，黄河内蒙古段总体表现为大气 ＣＨ４的排放源，春季、夏季、秋季 ＣＨ４排放通量分别为（５．９２±

４．５４）ｍｇ ｍ－２ ｄ－１，（１３．４２±１８．８３）ｍｇ ｍ－２ ｄ－１，（１．４０±３．８１）ｍｇ ｍ－２ ｄ－１，存在明显的季节变化，且不同采样点排放

通量存在显著空间差异性。
（２）黄河内蒙古段水⁃气界面 ＣＨ４通量与 ＤＯ 呈显著负相关，皮尔逊相关性系数为－０．８９８（Ｐ ＝ ０．０１５，Ｐ＜

０．０５），与 ＤＯＣ 和 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 呈显著正相关，皮尔逊相关性系数分别为 ０．９２７（Ｐ ＝ ０．００８，Ｐ＜０．０１）和 ０．８１２（Ｐ ＝

０．０５）。
（３）不同样本中甲烷功能菌群落多样性存在显著差异，在产甲烷菌群落中，Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ（甲烷杆菌

属）和未分类古菌 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿ｎｏｒａｎｋ＿ｄ＿Ａｒｃｈａｅａ 对 ＣＨ４排放影响最大，这类细菌会促进甲烷排放。 在甲烷

氧化菌群落中，未识别的甲烷氧化菌 ｎｏｒａｎｋ＿ｄ＿Ｂａｃｔｅｒｉａ 对 ＣＨ４氧化影响最大，这类细菌会促进甲烷氧化，从而

减少水⁃气界面甲烷排放。
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