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摘　要　三峡水库是世界上最大的人工水库，其潜在甲烷释放近年来备受关注。目前将甲烷排放量与甲烷功能

菌的生长与作用机制相结合开展研究的报道较少。为探究三峡库区夏季万州段甲烷功能菌群落对甲烷排放的影

响，分别于 2019年 7月和 9月采集了三峡库区万州段底泥，利用 16S rRNA基因高通量测序技术，对该区域的

万州干流和高阳、黄石支流在属水平上的甲烷功能菌群落组成结构以及甲烷功能菌群落与甲烷排放通量间的关

系进行了研究。结果表明：监测期间内高阳、黄石、万州平均甲烷通量为 (0.874±0.011)、 (0.884±0.234)、
(0.507±0.262) μmol·(m2·h)−1，支流大于干流，总体表现为甲烷排放“源”。在产甲烷菌群落中，部分未分类产甲烷

古菌 unclassified_p_Euryarchaeota、 environmental_samples_f_ Methanosarcinaceae 以及未命名古菌对产甲烷影响较

大，该类细菌可促进甲烷产生。在甲烷氧化菌群落中，Methylobacter、Methylosarcina 以及未分类氧化菌对甲烷

氧化有较大影响，当该类细菌占比增加时会加速甲烷氧化，从而减少水-气界面中的甲烷排放。除甲烷功能菌

群以外，推测温度与河流回水顶托作用也是导致干、支流甲烷排放出现差异的重要因素。以上研究结果可对揭

示水库甲烷排放与甲烷功能菌生长和作用机制的关系提供参考。
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随着大气中温室气体浓度的不断增加，气候变暖已成为当下全球面临的主要环境问题 [1]。甲

烷 (CH4)的排放是自然生态系统中不可忽视的问题，其单位分子的增温潜力是 CO2 的 25倍，平均

存留时间为 CO2 的 4倍，在自然生态系统碳循环过程中起着重要作用 [2-3]。截止 2016年，大气中甲

烷含量已经达到 1.32 mg·m−3。此外，全球生态系统还以每年 540 Tg的速度继续向大气释放 [4-5]。我

国是世界上水库数量最多的国家。截止 2017年底，我国已建成水库 98 795座，总库容为 9 035×108 m3，

其容量是我国天然湖泊储水量的 3倍左右，约占我国年河川年径流总量 (2.8×1012 m3·a−1)的 32%[6]。

可见水库对于我国水资源的储存有着深远的影响。大量研究 [7-8] 表明，水库中甲烷的释放也是大气

中甲烷浓度升高的一个重要来源。

水库甲烷排放是一个复杂的生物化学过程，产甲烷菌和甲烷氧化菌是影响甲烷产生与排放的

主要微生物，且这 2种微生物在自然环境中大量存在 [9]。目前许多研究主要集中在海洋及淡水湖泊

系统中[10]，对底泥中甲烷功能菌对甲烷排放的影响还有待进一步研究。
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三峡水库是世界上最大的人工水库，目前，对于甲烷排放的研究主要侧重于甲烷传输过程和

排放量的测算 [11]，还未将甲烷排放量数据 (宏观)与甲烷功能菌的生长与作用机制 (微观)相结合进

行深入的研究。因此，本研究拟从微观角度探讨了甲烷功能菌对水库中甲烷排放的影响，以期对

大坝生态调度、温室气体排放的研究提供参考。 

1    材料与方法
 

1.1    研究区域概况

三峡水库是超大型水利工程，兼顾防洪、发电、航运等多种功能。水库东起湖北省宜昌市，

西至重庆江津区，形状如同条带，属于河道型水库 (图 1)。水库正常蓄水水位高程为 175 m，水域

面积 38×1010 m2，总库容 393×108 m3，其中防洪库容为 221.5×108 m3。三峡水库整体上属于亚热带季

风气候，平均温度为 18.4 ℃，年降水量为 1 000~1 800 mm，分布均匀。三峡库区干流水质良好，除

个别地区外，水质整体达到Ⅲ类水标准，总体优于支流水质 [12]。大坝建成后，库区反季节的蓄水

与泄水，改变了库区干流和支流天然水流条件，库区支流如澎溪河、香溪河、东溪河等的部分河

段均出现了不同程度的富营养化现象。其中澎溪河是三峡库区每年水华爆发较为严重的支流。澎

溪河作为三峡工程长江中游最大的支流之一，全长 180 km，年平均径流量达 34.1×108 m3。澎溪河

流域属于亚热带季风性湿润气候，年平均气温为 18.5 °C，四季气温变化差异大，夏季最高温度可

达 42 °C，而冬季最低温可低至−4.5 °C。澎溪河因受到回水影响流速较为平缓，部分河段为缓流水体。
  

图 1    三峡库区流域图

Fig. 1    Watershed map of the Three Gorges Reservoir area
 
 

1.2    实验方法

1)采样方法。根据前期相关研究资料与实地考察，结合三峡水库调度运行方案和各库区支

流水生态特征等 [13-14]，本研究选择了 3个采样监测点 (图 2)，分别位于高阳平湖 (N31°6 ′14 ″，
E108°40′26″)、黄石 (N30°59′50″，E108°40′51″)、万州 (N30°54′40″，E108°31′18″)。

采样时间为 2019年 7月和 9月，采集表层底泥样本，每次采样在 1~2 d内完成，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。具体
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样本信息如表 1所示。

采样时，乘坐采样船，到达河道深弘线

处 (航标船附近)进行采样，记录采样点位对应

的具体位置 (经纬度)。在现场使用气压计测定

大气压，气温计测定气温，UNI-TUT363风速

仪测定风速。用彼德森采泥器采集表层沉积物

样品，装入聚乙烯密封袋中。为了保证采集样

品的代表性和准确性，样品采集与保存均按照

《水和废水监测分析方法 (第四版)》中相关规

范进行。所有样本采集 3个平行样品。

2)甲烷通量。水体中甲烷浓度 (p(CH4))根据亨利系数、水温、大气压、顶空瓶气液体积比

2/3，通过安捷伦 7820A气相色谱仪，利用顶空平衡法计算得出，具体方法参见文献 [15]；采用薄边

界模型 (TBL)估算法研究水-气界面温室气体通量。根据 Fick定律，对于淡水水体，水-气界面气体

交换通量 (正为释放、负为吸收)可由式 (1)计算得出。
FCH4 = kx(Cwater−Cair) (1)

FCH4 kx Cwater

Cair

式中： 为 CH4 扩散通量，mmol·(m2·h)−1； 为气体交换系数，cm·h−1； 为气体在水中的浓

度，mmol·L−1； 为现场温度及压力下大气中 CO2 的饱和浓度，mmol·L−1。

kx ä交换系数 的估算用 1989年 J HNE B等建立的数学经验公式 (式 (2))[16]。

kx = k600

(
600
S c

)
(2)

k600 S c式中： 为六氟化硫 (SF6)气体的交换系数，cm·h−1； 为 t ℃ 下 CO2 的 Schmidt常数。

考虑采样点均属于已建成水电站的库区范围，本研究采用对于湖泊、水库生态系统的交换系

数，选用MACINTYRE等建立的经验公式 (式 (3))[17]。

表 1    样本信息表

Table 1    Sample information table

采样时间 样本名称 采样时间及地点

2019年7月

WZ1907 2019年7月万州泥样

GY1907 2019年7月高阳泥样

HS1907 2019年7月黄石泥样

2019年9月

WZ1909 2019年9月万州泥样

GY1909 2019年9月高阳泥样

HS1909 2019年9月黄石泥样

 

图 2    三峡库区万州段采样点位流域图

Fig. 2    Location map of sampling sites in Wanzhou section of the Three Gorges Reservoir area
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k600 = 0.45U1.64
10 (3)

U10式中： 为水面上方 10 m处的风速，m·s−1。
U1通常水体上方 1 m风速 可用式 (4)进行换算[18]：对于淡水而言，可按式 (5)进行计算 Sc

[19]。
U10 = 1.22U1 (4)

S c = 1 897.8−114.28t+3.290 2t2−0.039 06t3 (5)

t式中： 为水温，℃。

Cwater监测得到的温室气体在水中的分压乘以亨利系数，可得到温室气体在水中的饱和浓度 ，

可根据式 (6)计算[20]。
Cwater = K0 p (Gas) (6)

K0 p (Gas)式中： 为亨利系数，即气体溶解度，mol·(L·atm)−1； 为当前水温下的气体分压，μatm。

3)引物设计。泥样经预处理后送往上海美吉生物有限公司 (Majorbio Biotechnology Company，
Shanghai， China)进行高通量测序。在生物公司内使用 MPbio FastDNA®试剂盒提取 DNA方法提取

基因组 DNA，以样品的 DNA为模板，利用通用引物 515F (GTGCCAGCMG CCGCGG)和 806R (GGAC
TAVHVGGGTWTCTA AT)对细菌的 16S rRNA基因序列进行扩增。PCR反应参数如下：95 ℃ 预变

性 3 min；94 ℃ 变性 30 s，52 ℃ 退火 30 s，72 ℃ 延伸 1.5 min，共 35个循环；72 ℃ 延伸 10 min。采

用特异性引物来提取 mcrA与 pmoA目的基因的产甲烷菌与甲烷氧化菌。其中，好氧甲烷氧化菌的

PCR扩增参数为：94 ℃ 预变性 5 min；94 ℃ 变性 45 s，56 ℃ 退火 1 min；72 ℃ 延伸 1 min，共 30个

循环；72 ℃ 延伸 1 min。产甲烷菌的 PCR扩增参数为：94 ℃ 预变性 90 s；5 ℃ 变性 30 s，56 ℃ 退

火 30 s，72 ℃ 延伸 90 s，共 33个循环；最后 72 ℃ 延伸 3 min。PCR扩增产物用 2%的琼脂糖凝胶

电泳进行检测。利用生物公司的 MiSeq PE300测序仪 (Illumina Inc，USA)完成高通量测序。高通量

测序所需引物序列表如表 2所示。
 

表 2    高通量测序引物序列表 [21]

Table 2    High-throughput sequencing primer sequence list

目的基因 引物 引物序列 (5’-3’)

16Sr RNA (细菌)
515FmodF GTGCCAGCMGCCGCGG

806RmodR GGACTAVHVGGGTWTCTAAT

pmoA (好氧甲烷氧化菌)
A189F GGNGACTGGGACTTCTGG

Mb661R GGTAARGACGTTGCNCCGG

mcrA (产甲烷菌)
MLf GCCCGGTGGTGTMGGATTCACACARTAYGCWACAGC

MLr TTCATTGCRTAGTTWGGRTAGTT
 

1.3    数据处理

甲烷通量数据在 Excel 2016中进行标准化处理。经过生物公司高通量测序后的细菌数据使用

Uparse软件平台 (version 7.0 http://drive5.com/uparse/)根据相似度水平对 OTU划分，进行生物信息统

计分析；利用 IBM SPSS Statistic软件对产甲烷菌群落及甲烷氧化菌群落与甲烷排放通量进行皮尔逊

相关性分析。运用Canoco软件对甲烷功能菌与甲烷排放通量进行冗余分析 (RedundancyAnalysis，RDA)。 

2    结果与讨论
 

2.1    甲烷排放通量特征

监测期内 3个观测点甲烷通量变化如图 3所示。高阳、黄石、万州平均甲烷通量为 (0.874±0.011)、
(0.884±0.234)、(0.507±0.262) μmol·(m2·h)−1，甲烷通量排序为支流黄石＞支流高阳＞干流万州。从整

体上看，干流万州和支流高阳、黄石均向大气中释放甲烷，呈现甲烷“源”的特征。万州观测点在
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7月达到监测期内最低值，为 0.245 μmol·(m2·h)−1；
黄石观测点在 9月达到监测期内最高值，为

1.118 μmol·(m2·h)−1，两地通量在 9月均有所上

升。而高阳观测点的甲烷通量在 7月和 9月分

别 为 0.885  μmol·(m2·h)−1 和 0.863  μmol·(m2·h)−1，
通量有所下降，与万州、黄石观测点的通量变

化特征不同。从变化幅度来看，支流高阳观测

点甲烷通量变化幅度较小，是较稳定的甲烷

“源”。而干流万州观测点的变化幅度最大，干

流点位 7月处于整个研究期间甲烷“源”的最小值。

大量研究表明，河流为明显的温室气体的

“源” [22]。本次对三峡库区万州段 7月和 9月的甲烷通量研究结果表明，甲烷通量的排放表现为

“源”，与前人的研究结果一致。通过比较可发现，干流万州点位总体甲烷排放通量低于两支流高

阳、黄石点位，在 7月万州观测点甲烷通量达到了监测期内的最低值。这与赵登忠 [23] 的研究结果

一致，其研究区域清江流域水布垭水库中干流甲烷排放通量明显比支流甲烷排放通量低得多。两

水库的环境特征、水位变化等条件有很强的相似性，可作为参考的依据。干流甲烷排放通量低于

支流甲烷排放通量的原因，推测有以下 2点。

1)夏季温度较高，相关微生物活性增强，沉积物中有机质分解作用增强。此外，干流沉积物

中的甲烷氧化菌相比于支流含量较高，活性增强后氧化甲烷的能力增强，从而降低了向大气排放

的甲烷通量 [24]。赵登忠 [25] 的研究表明，甲烷排放通量在 9月呈现最大值，这与本文结果一致。干

流沉积物中的甲烷氧化菌含量较高，活性增强后氧化甲烷的能力增强，降低了甲烷的排放。

2)在部分支流区域，水体受干流水体顶托作用的影响，形成回水区域，导致水体交换作用减

小，水体流速降低，处于准静止状态，水力学条件以及水中营养条件均适合浮游植物的生长，为

水体中浮游植物的生长创造了条件[26-27]。浮游植物通过呼吸作用消耗水中的溶解氧，造成溶解氧降

低；同时，若出现水华的情况，藻类浓度将会急剧升高，导致在流速缓慢的地方，河流底部溶解

氧会出现厌氧情况，有利于甲烷的生成，从而增加了甲烷的释放。自三峡水库修建后，库区水质

及生态系统发生变化，由于回水托顶加重了部分支流的污染，水域局部水体出现富营养化 [9]。近年

来澎溪河、香溪河等支流区域遭受到了严重的水华污染 [28]。本研究中高阳、黄石支流属于澎溪河

境内，且监测期为水华爆发期，导致甲烷大量产生排放，造成支流甲烷排放通量大于干流的现象。

但在研究期间，高阳观测点出现了与万州、黄石观测点相反的通量变化特征，其甲烷通量在

9月由 0.885 μmol·(m2·h)−1 下降到 0.863 μmol·(m2·h)−1，在月平均尺度上出现了甲烷吸收的现象。高阳

观测点距离干流更远，受回水顶托影响相比于黄石观测点较小，因此，河流底部的厌氧情况相比

黄石较好。有研究 [29] 表明，在水深较大的区域甲烷排放通量小于浅水区域。高阳观测点水深大于

支流回水末端的黄石观测点，因此，甲烷排放通量小于黄石观测点。而甲烷氧化菌对甲烷的氧化

过程作为阻止甲烷排放至大气的重要过程，故可推测，因高阳不同于黄石的水文环境，引起高阳

观测点底泥中有某种甲烷氧化菌丰度发生改变，在氧化过程中对分解甲烷起到重要作用。 

2.2    底泥中甲烷功能菌群落与甲烷排放通量相关性

在属水平上将底泥中丰度前 10的产甲烷菌、甲烷氧化菌与甲烷排放通量作皮尔逊相关性分析

分析，结果如表 3和表 4所示 (显著性水平取 0.05)。结果表明，底泥中不存在与甲烷排放通量呈显

著相关的产甲烷菌物种，而底泥中存在与甲烷排放通量呈显著相关的甲烷氧化菌物种。其中

Methylobacter(甲基杆菌)、Methylosarcina(甲基八叠球菌属)与甲烷通量呈显著负相关 (P=0.03)，其余

物种与甲烷排放通量关系不显著。 

 

图 3    甲烷排放通量

Fig. 3    Methane emission flux
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2.3    底泥中甲烷功能菌群落与甲烷排放通量的冗余分析

在属水平上将底泥中的产甲烷菌和甲烷氧

化菌分别与甲烷排放通量作冗余分析，结果如

图 4和图 5所示。在图 4中，样本点 WZ1909、
HS1909产甲烷菌群落组成与甲烷排放通量呈

显著正相关；样本点 WZ1907、HS1907产甲烷

菌群落组成与甲烷排放通量呈显著负相关。未

分类属 unclassified_p_Euryarchaeota 与甲烷排放

通量呈显著正相关，Methanosarcinaceae的未分

类属 environmental_samples_f_Methanosarcinaceae
与甲烷排放通量呈正相关。在图 5中，样本点

HS1907、HS1909、GY1909甲烷氧化菌群落组

成与甲烷排放通量呈显著正相关；样本点
WZ1907甲烷氧化菌群落组成与甲烷排放通量

呈显著负相关。Ⅰ型甲烷氧化菌 Methylobacter、
Methylosarcina 与甲烷排放通量呈显著负相关，

且 Methylobacter、Methylosarcina 丰度与Ⅱ型甲

烷氧化菌 Methylocystis (甲基孢囊菌属)呈负相关。

根据产甲烷菌群落与甲烷排放通量的冗余

分析，可以得到甲烷八叠球菌科的未分类属

environmental_samples_f_Methanosarcinaceae、未

分类属 unclassified_p_Euryarchaeota 以及未命名

属 norank_c_environmental_samples对甲烷通量

排放呈正相关。结合研究区域甲烷排放通量的

变化，可以看出，这 3种细菌是影响甲烷排放

表 3    产甲烷菌群落与甲烷排放通量相关性分析

Table 3    Correlation analysis between methanogenic bacterial
communities and methane emission flux

产甲烷菌群落 (属) P 值 相关系数 r

unclassified_p__Euryarchaeota 0.174 0.636

norank_c__environmental_samples 0.122 0.700

environmental_samples_f__Methanos-arcinaceae 0.514 0.337

unclassified_k__norank_d__Archaea 0.481 −0.362

unclassified_o__Methanomicrobiales 0.276 −0.533

Methanoregula 0.311 0.501

unclassified_f__Methanoregulaceae 0.715 0.192

Methanobacterium 0.115 0.709

unclassified_f__Methanomassiliicocc-aceae 0.073 −0.771

unclassified_c__Thermoplasmata 0.563 −0.300

表 4    甲烷氧化菌群落与甲烷排放通量相关性分析

Table 4    Correlation analysis between methane oxidizing
bacteria community and methane emission flux

甲烷氧化菌群落 (属) P 值 相关系数 r

Methylocystis 0.141 0.651

unclassified_c__Gammaproteobacteria 0.763 −0.159

Methylosarcina 0.033* −0.847

Methylobacter 0.031* −0.853

norank_o__environmental_samples 0.581 0.287

unclassified_f__Methylocystaceae 0.214 0.593

environmental_samples_f__Methylococ-caceae 0.080 -0.759

unclassified_k__norank_d__Bacteria 0.275 0.534

Methylomonas 0.333 0.482

norank_p__environmental_samples 0.110 −0.715

　　注：“*”表示P＜0.05，显著相关。

 

图 4    产甲烷菌群落与甲烷排放通量的冗余分析

Fig. 4    Redundant analysis of methanogenic bacterial
community and methane emission flux

 

图 5    甲烷氧化菌群落与甲烷排放通量的冗余分析

Fig. 5    Redundant analysis of methane oxidizing bacteria
community and methane emission flux
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的微生物类群，当这几类物种丰度增加时，甲烷排放量会显著提高。WATANABE[30] 等研究表明，

甲烷八叠球菌属通过转录 mcrA基因，参与了与土壤条件相适应的甲烷产生。IMACHI[31] 等发现，

在甲烷产生的同时，主要检测到与 Euryarchaeota 相关的潜在产甲烷类型。这与本研究的结果一

致，说明这 3类细菌是产甲烷的主要功能菌属。 

2.4    甲烷功能菌群落组成分析

底泥中产甲烷菌与甲烷氧化菌在属水平上的群落组成如图 6、图 7所示。由图 6可以看出，在

属水平上，样品中的主要产甲烷菌种有 unclassified_p_Euryarchaeota、norank_c_environmental_samples。
Euryarchaeota的未分类属 unclassified_p_Euryarchaeota 在所有样本中为最大优势菌种，unclassified_p_
Euryarchaeota 占比在 GY、HS中 7月＞9月，在WZ中 7月＜9月。未分类属 environmental_samples_f_
Methanosarcinaceae 占比在 9月占比较大，在 7月占比较小，其中在 GY1909产甲烷菌群落中为最大

占比，达到了 27.8%。
  

图 6    产甲烷菌群落组成

Fig. 6    The composition of the methanogenic bacteria community
 

产甲烷菌是 CH4 循环的重要功能菌群，广泛分布于厌氧环境中，在有机物厌氧降解的最后一

步将其转化为 CH4
[32]。本研究发现，未分类属 unclassified_p_Euryarchaeota、未命名属 norank_c_

environmental_samples为研究区的优势菌种。因本研究是在属水平上进行分析，结果出现许多未分

类和未命名菌属，尚无法准确了解其具体所属菌属类别。为进一步了解其特性，将部分重要菌属

在 NCBI上进行基因比对。将 unclassified p Euryarchaeota 的测序结果提交 NCBI上进行 BLAST比

对，相似性最高的是一种未命名的产甲烷古菌，相似度达到 100%，这种未命名菌株在 LIU[33] 等的

文章中被记录过，菌株来自于中国浙江慈溪市沿海地区的潮汐沼泽，其沼泽被开垦用来进行水稻

生产。而稻田淹水条件创造的厌氧环境为产甲烷菌提供了理想的生存场所 [34]，对比本文的采样

点，河流底泥中大多为厌氧状态，两者的采样环境有一定的相似性。将 norank_c_environmental_
samples的测序结果提交 NCBI上进行 BLAST比对，相似性最高的是一种未命名的产甲烷古菌，相

似度达到 99.52%。这种未命名菌株在 ZHUANG[35] 等的文章中被记录，菌株来自于法国西地中海罗

纳河以及摩洛哥穆卢亚河中的表层沉积物，采样地与本研究相似，具有一定的参考性。而在本研

究区域，产甲烷菌 unclassified_p_Euryarchaeota 丰度变化在干、支流出现差异，推测原因是受干、

支流的环境差异所影响。因 8月份重庆雨季来临，降雨量大增，造成库区上游携带大量微生物进

 

  1034 环　境　工　程　学　报 第 16 卷    
环
境
工
程
学
报
版
权
所
有



入研究区域，而其中含有大量产甲烷菌 unclassified_p_Euryarchaeota，从而增加了该产甲烷菌丰

度，对干流甲烷通量增加造成了影响。

由图 7可以看出，样品中的主要甲烷氧化菌种有 Methylocystis、unclassified_c_ Gammaproteo-
bacteria、Methylobacter、Methylosarcina。整体来看，研究区域底泥菌群优势菌的占比随月份有较大

波动，Methylocystis 在 7月占比明显小于 9月，其中在 WZ1907占比小于所有样本点，为 9.7%。而

Methylobacter、Methylosarcina 占比在 7月明显大于 9月，占比按地区排名为 WZ＞HS＞GY。从地区

上看，未命名菌种 unclassified_c_ Gammaproteobacteria 占比在 HS和 WZ从 7月到 9月均有一定程度

的减小，而在 GY变化不明显。未命名菌种 norank_o_environmental_samples在 HS、WZ占比很小，

而在 GY1907占比较大，达到 22.5%。
  

图 7    甲烷氧化菌群落组成

Fig. 7    The composition of the methane-oxidizing bacteria community
 

甲烷氧化菌能消耗转化生态系统中约 76%~90%的甲烷，是甲烷重要的生物汇，对保持大气甲

烷浓度的平衡具有重要的意义 [36]。好氧甲烷氧化菌在自然环境中分布广泛，能以甲烷作为碳源和

能源，将 90%的由产甲烷菌产生的甲烷氧化[37]。本研究的结果表明，Ⅱ型甲烷氧化菌 Methylocystis 为

样品中的最大优势菌属；其次为未命名的 γ变形菌unclassified_c_ Gammaproteobacteria 以及Methylobacter、
Methylosarcina，三者都属于Ⅰ型甲烷氧化菌。在王晓琳 [38] 的研究中，Ⅱ型甲烷氧化菌 Methylocystis
以及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。不过，也

有研究表明，淡水湖泊生态系统中好氧甲烷氧化菌以Ⅰ型甲烷氧化菌 Methylobacter、Methylosarcina
等为主 [39]。马若潺 [40] 的研究结果也表明，低氧浓度下Ⅰ型甲烷氧化菌占主要优势。这与本研究中

Ⅱ型甲烷氧化菌 Methylocystis 为最大优势菌属结论有所差别。其原因可能是，对于菌种本身来说，

溶解性有机碳浓度过高通常会伴随着更高的好氧甲烷氧化菌丰度，可能会出现更高的Ⅱ型好氧甲

烷氧化菌比例 [41]。而大量的研究表明，湖泊中Ⅰ型甲烷氧化菌主导甲烷氧化过程 [42]。在本研究

中，结合甲烷氧化菌群落与甲烷排放通量的冗余分析以及相关性分析结果，可以看出，当

unclassified_c_Gammaproteobacteria、Methylobacter、Methylosarcina 丰度减少时，甲烷排放通量增

大。对比在干支流中这 3种细菌的丰度变化可以发现，黄石、万州观测点这 3种细菌比例减小，

高阳观测点基本持平，这符合甲烷通量的变化规律。由此可推测，雨季来临后上游洪水所携带的

这 3类甲烷氧化菌较少，造成在干流点位的该甲烷氧化菌丰度减少。由于回水顶托现象，干流江
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水倒灌进支流黄石点位，造成支流黄石点位的该甲烷氧化菌丰度略微减少，从而对甲烷通量造成一定影响。

Ⅰ型好氧甲烷氧化菌对整个湖泊和水柱层的甲烷氧化活动发挥主导作用，对甲烷的循环有着

非常显著的影响 [43]。在美国康斯坦茨湖 [44] 以及我国湿地 [45] 的相关研究均证明，Ⅰ型甲烷氧化菌主

导着我国湖泊沉积物中的甲烷氧化过程。有学者在帕文湖缺氧层中检测到了大量的 Methylobacter
属好氧甲烷氧化菌 [46]。OSWALD[47] 等运用放射性示踪实验揭示了甲烷氧化的光诱导作用下，看似

缺氧的水层存在溶解氧，并且在同一区域发现了 Methylobacter 属的好氧甲烷氧化菌[48]。有研究者[49]

对部分湖泊水样进行功能基因测序，发现Ⅰ型好氧甲烷氧化菌中的 Methylobacter 属占主导地位。

本研究中样本点水华爆发严重，水体底部出现厌氧情况，溶解氧处于低浓度状态，导致 Methylobacter
属活性增大，从而加速了甲烷氧化，该结论在秦宇[43] 的研究中也有类似结果。 

3    结论

1)监测期间内，三峡库区高阳、黄石、万州 3个观测点平均甲烷通量为 (0.874±0.011)、(0.884±
0.234)、(0.507±0.262) μmol·(m2·h)−1，总体表现为甲烷排放源。干、支流甲烷通量表现为支流黄石＞

支流高阳＞干流万州。产生此结果的原因是，温度与河流回水顶托作用导致了干、支流甲烷排放

的差异。

2)在产甲烷菌群落中，部分未分类的产甲烷古菌 unclassified_p_Euryarchaeota、environmental_
samples_f_ Methanosarcinaceae 以及未命名产甲烷菌对甲烷排放影响较大。当这类物种丰度增加时，

可促进甲烷的产生并影响甲烷排放。

3)在甲烷氧化菌群落中，Methylobacter、Methylosarcina 以及未分类甲烷氧化菌对甲烷排放影

响较大。当该类细菌丰度增加时会加速甲烷氧化，从而减少水-气界面的甲烷排放。
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Abstract    The Three Gorges Reservoir is the largest artificial reservoir in the world, and its potential methane
release  has  attracted  much  attention  in  recent  years.  At  present,  there  are  few  reports  on  combining  methane
emission with the growth and action mechanism of methane functional bacteria. In order to explore the impact of
functional  methane  bacterial  communities  in  the  Wanzhou  section  of  the  Three  Gorges  reservoir  area  on
methane  emissions  in  summer,  sediments  from the  Wanzhou  section  of  the  Three  Gorges  reservoir  area  were
collected during July and September 2019. 16S rRNA gene high-throughput sequencing technologies were used
to  study  the  composition  and  structure  of  the  methane  functional  bacteria  community  at  the  genus  level  in
Wanzhou mainstream, Gaoyang and Huangshi tributaries in the region, as well as the relationship between the
methane  functional  bacteria  community  and  methane  emission  fluxes.  The  results  showed  that  during  the
monitoring  period,  the  average  methane  fluxes  in  Gaoyang,  Huangshi,  and  Wanzhou  were  (0.874±0.011),
(0.884±0.234),  (0.507±0.262)  μmol·(m2·h)−1,  and  the  tributaries  were  higher  than  the  main  streams,  and  they
were  generally  methane  emission  sources.  In  the  methanogen  community,  some  unclassified  methanogenic
archaea  unclassified_p_Euryarchaeota,  environmental_samples_f_Methanosarcinaceae  and  unnamed  archaea
had a greater impact on methanogenesis than other bacteria, and they could promote methane production. In the
methanotrophic  community, Methylobacter, Methylosarcina  and  unclassified  oxidizing  bacteria  had  a  greater
influence on methane oxidation than other bacteria. When their proportion increased, methane oxidation could
be  accelerated,  thereby  reducing  methane  emissions  at  the  water-air  interface.  In  addition  to  the  functional
methane flora,  it  was speculated that temperature and river backwater support were also important factors that
could cause the difference in methane emissions between dry and branch streams. The research results lay the
foundation  for  the  growth  and  action  mechanism  of  methane  functional  bacteria  that  reveal  the  temporal  and
spatial changes of methane emissions from reservoirs.
Keywords    three Gorges Reservoir area; high-throughput sequencing; methanogenic bacteria; methanogens;
methane emission flux
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