
中国环境科学  2026,46(3)：1605~1616 China  Environmental  Science 

 

张浩锐,许华生,张卓毅,等.华北地区规模化养殖场氧化塘秋冬季甲烷排放特性与机制 [J]. 中国环境科学, 2026,46(3):1605-1616. 

Zhang H R, Xu H S, Zhang Z Y, et al. Characteristics and mechanisms of methane emissions from slurry lagoons in concentrated animal feeding operations in 

North China during autumn and winter [J]. China Environmental Science, 2026,46(3):1605-1616. 

华北地区规模化养殖场氧化塘秋冬季甲烷排放特性与机制 

张浩锐
1
,许华生

1
,张卓毅

2
,田彦锋

3
,李  鑫

1
,林立鸿

1
,王  悦

1*
,朱志平

1
 (1.中国农业科学院,农业环境与可持续发

展研究所,北京 100081；2.北京市畜牧总站,北京 100107；3.内蒙古优然牧业有限责任公司,内蒙古 呼和浩特 010100) 

 

摘要：于 2024 年 10~11 月采用动态箱法对华北地区 5 个典型养殖场氧化塘 CH4排放通量进行监测,并结合气象、水质、微生物等数据探究 CH4排放

的影响因素和机制.结果表明,5 个氧化塘 CH4排放通量范围为 4.3~99.8g/(m2·d),其中密云猪场第二级氧化塘(MY_L2)排放水平显著偏低,主要归因于污

水中有机质已在畜舍水泡粪系统及前端黑膜沼气池中大量分解.CH4排放通量与乙酸浓度呈极显著正相关(r=0.74, P<0.01),与 pH 值呈现极显著负相关

(r=-0.70, P<0.01);CH4 排放通量日变化与气温呈显著正相关(r=0.83,P<0.05).塘中产甲烷菌 mcrA 功能基因丰度(1.9×107~4.4×108copies/mL)显著高于甲

烷氧化菌 pmoA 丰度(4.9×104~5.1×106copies/mL),结合氧化塘的开放式贮存管理促使氧化塘具有很高的甲烷排放潜力.在 5 个氧化塘中,3 个塘的主导产

甲烷古菌群为甲烷八叠球菌属(Methanosarcina)与甲烷鬃菌属(Methanosaeta),二者均属乙酸营养型产甲烷菌,且此类塘富集产乙酸细菌及复杂有机物降

解菌,为乙酸营养型产甲烷菌提供底物;CH4 排放最高塘的主导菌群为氢营养型产甲烷菌(甲烷短芽孢杆菌属,Methanobrevibacter),塘中富集乙酸消耗菌,

竞争限制乙酸营养型产甲烷菌;一塘中乙酸营养型产甲烷菌与氢营养型产甲烷菌均衡共存,由梭状芽孢杆菌属(Clostridium)同步供应乙酸与 H2/CO2.塘

中乙酸营养型产甲烷菌(P<0.05)与细菌(P<0.01)群落结构变化对 CH4 排放变化有重要影响.在关注粪污前端处理工艺如畜舍清粪技术和固液分离外,还

需关注氧化塘中 pH值调控技术或降低乙酸浓度等工艺的开发,以实现氧化塘 CH4有效控排. 
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Abstract：CH4 emission fluxes from five animal slurry lagoons in North China were quantified using the dynamic chamber method 

between October and November 2024. Meteorological conditions, water quality parameters, and microbial data were collected to 

identify key drivers and explore underlying mechanisms. Methane emission fluxes from the five lagoons ranged from 4.3 to 

99.8g/(m2·d). The second-stage lagoon at the Miyun pig farm (MY_L2) exhibited significantly lower emissions, which was attributed 

to extensive organic matter degradation in the on-farm deep-pit system and the preceding black-film biogas digester. Methane 

emission fluxes showed a strong positive correlation with acetic acid concentration (r=0.74, P<0.01) and a strong negative 

correlation with pH (r=-0.70, P<0.01). The diurnal (24h) variation in CH4 emission flux was significantly positively correlated with 

air temperature (r=0.83, P<0.05). The abundance of the methanogenic marker gene mcrA in the lagoons (1.9×107 to 

4.4×108copies/mL) was substantially higher than that of the methanotrophic marker gene pmoA (4.9×104 to 5.1×106copies/mL), 

indicating a high CH4 emission potential under open-air storage conditions. Among the five slurry lagoons, three were dominated by 

the acetoclastic methanogenic archaea, Methanosarcina and Methanosaeta. These lagoons were also enriched with acetogenic 

bacteria as well as hydrolytic and fermentative bacteria that degrade complex organic matter, thereby providing essential substrates 

for acetoclastic methanogenesis. In contrast, the lagoon with the highest CH4 emissions was dominated by the hydrogenotrophic 

methanogen Methanobrevibacter and was enriched with acetate-consuming bacteria, which may creat competitive inhibition of 

acetoclastic methanogens. The remaining lagoon exhibited a balanced coexistence of acetoclastic and hydrogenotrophic methanogens, 

potentially facilitated by Clostridium species capable of concurrently supplying acetate and H2/CO2. Shifts in the community  
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structure of acetoclastic methanogens (P<0.05) and overall bacterial communities (P<0.01) across the lagoons significantly 

influenced the CH4 emissions. To effectively mitigate CH4 emissions, strategies should encompass not only front-end manure 

management (e.g., in-house manure removal practices and solid-liquid separation), but also the development of technologies to 

regulate lagoon pH or reducing acetic acid (acetate) concentrations. 

Key words：methane；lagoon；slurry storage；on-site monitoring；methanogens 

 

全球人为CH4排放中,农业部门占 40%,其中畜

禽粪便管理系统和肠道发酵产生的排放占全球人

为 CH4排放总量的 32%
[1]

.随着我国畜禽养殖业向

规模化转型,大量畜禽污水需在养殖场内长期贮存,

氧化塘污水内有机质含量高,贮存过程中有机质在

厌氧条件下分解产生大量 CH4排放,成为畜禽粪便

管理系统中 CH4排放的主要来源
[2-3]

.2023 年底由

生态环境部等 11部委联合发布的《甲烷排放控制

行动方案》中明确要求养殖场将逐步实现 CH4 的

定期数据报告
[4]

,氧化塘作为养殖场 CH4 排放的关

键来源,充分掌握氧化塘的 CH4排放通量水平、特

征、规律,厘清排放的影响因素,解析其排放机制,

对控制农业 CH4 排放进而缓解全球气候变化具有

重要意义. 

氧化塘 CH4 排放现场监测为评估规模化养殖

场的大气影响提供原位测量数据
[5]

.多国养殖场氧

化塘现场监测表明 CH4 排放波动大 (1.2~203g/ 

(m
2
·d))且受季节及管理方式的显著影响

[6-8]
.国内养

殖场污水贮存 CH4 排放研究主要聚焦于获得排放

通量数据及评估减排措施的效果 ,但是结合进行

CH4 排放机制的研究相对缺乏.国内现有研究表明

单级贮存池日均 CH4通量可达 4.2g/(m
2
·d)

[9]
,而多

级贮存池的CH4小时通量可达 5.1~35g/(m
2
·h)

[10-11]
.

相较于对湖泊、河流等典型水体 CH4 排放的大量

研究
[12-13]

,国内外对于养殖污水氧化塘 CH4排放通

量的研究相对较少,而国内的研究也主要是聚焦于

对小型贮存池的监测.规模养殖场氧化塘往往面积

可达几千到上万 m
2
,水深达到 5m 以上 ,基于

IPCC2019 年指南提供的参数
[14]

,认为氧化塘的

CH4 排放特性与如污水贮存池为代表的液态贮存

可能存在一定差异,同时对大型氧化塘开展气体监

测操作的安全性和复杂性等问题也制约了氧化塘

现场监测的大量开展.部分研究探讨采用模型估算

的方法对氧化塘 CH4 排放进行评价,但是准确的

CH4 估算需现场研究数据加以验证. 研究表明
[8]

,

美国环保署的氧化塘 CH4 排放模型的计算结果相

较于现场监测,CH4 排放被低估了 48%~59%;这一

偏差的主要原因在于,模型核心参数的设定基于有

限的奶牛场气体监测数据,难以全面反映实际养殖

场复杂的污水贮存条件
[15-16]

. 

氧化塘 CH4排放受底物浓度、环境因子及微生

物群落的共同影响.爱荷华州 6 个不同养殖场氧化

塘的监测结果表明化学需氧量(COD)及挥发性固体

(VS)与 CH4 排放通量相关性较强(R
2
≈0.5)

[6]
.已有研

究表明,CH4 排放通量随气温升高而增加
[5]

,受高溶

解氧(DO)
[17]

抑制,且产甲烷过程严格依赖于中性 pH

值 (6~8)
[18]

.目前对氧化塘的 CH4 排放相关微生物

研究结果较少.不同氧化塘底泥中,产甲烷菌 16S 

rRNA 基因拷贝数(7.7×10
9
~8.7×10

10
copies/g)高于升

流式厌氧污泥床(1.9×10
7
~5.7×10

7
copies/mL)及厌氧

消化器 (2.8×10
7
~7.6×10

9
copies/mL),因而说明氧化

塘底泥具有较高的产 CH4 活性
[19-21]

.然而,高基因拷

贝数仅能反映产 CH4 潜力较高,而实际 CH4排放还

受环境因子的调控
[22]

.鉴于此,需结合现场监测技术

深入研究氧化塘 CH4 排放影响因素,探讨微生物群

落动态与 CH4排放的耦合机制. 

我国养殖业分布广泛,覆盖多个气候带,不同区

域气候特性的差异对氧化塘 CH4 排放有明显影响;

同时不同养殖场在粪便管理各环节(收集、处理及利

用)的实践存在显著差异
[23]

,粪污管理方式的差异可

能导致氧化塘污水性质及其CH4排放潜力呈现高度

差异.由于大面积水体气体排放的监测难度大,国内

对氧化塘现场监测相对研究较少,氧化塘 CH4 排放

数据缺乏,不能满足当前双碳目标下对养殖场 CH4

排放的高精度需求;此外当前对氧化塘 CH4 排放机

制的探讨缺乏,对于 CH4排放、关键水质参数、微生

物群落三者间的生态关联缺乏研究,影响 CH4 排放

的关键因子不明,限制减排技术选择与开发.本研究

采用多点监测策略,通过在秋冬季对华北地区北京

与呼和浩特不同粪便管理模式下规模化养殖场的 5

个氧化塘的 CH4 排放进行监测,旨在初步评测华北

地区养殖场氧化塘 CH4 排放通量情况、识别 CH4
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排放关键影响因子并初步揭示微生物群落的影响

机制,为高精度 CH4排放清单的编制、减排策略的制

定提供数据支持. 

1  材料与方法 

1.1  养殖场概况 

在华北地区的 4 个规模化养殖场的 5 个氧化塘

开展监测,监测时间为 2024年 10 月 15日~11 月 27

日,为典型的秋末冬初季节.具体监测场地为内蒙古

呼和浩特市土默特左旗某奶牛场(TMT)、北京昌平

区某奶牛场(CP)、大兴区某奶牛场(DX)和密云区某

猪场(MY).养殖场粪污管理与氧化塘使用情况如表

1 所示,开展了 4 种典型清粪工艺下后端氧化塘 CH4

排放的监测,同时氧化塘的选择综合考虑了各场粪

便管理系统的实际情况.密云猪场采用水泡粪工艺,

粪污在畜舍内贮存约 120d,随后固液分离后进入一

级黑膜沼气池,有机质大量分解后再进入二级氧化

塘;鉴于该场只有二级氧化塘为开放式管理系统,因

而监测其二级氧化塘(MY_L2).土默特奶牛场采用

铲车干清粪工艺,清粪后粪污直接输入固液分离机,

可能导致分离后进入氧化塘的污水浓度较高;由于

该厂一级氧化塘存在明显结壳,而结壳可能导致气

体排放异常
[11]

,因而监测其多级氧化塘的第二级

(TMT_L2)和第三级(TMT_L3).昌平奶牛场采用人

工干清粪,清粪后固体粪污用于堆肥或垫料,其他粪

污经固液分离后较稀的液体粪污进入氧化塘;该场

污水产生量较少,一级氧化塘常年使用,二级氧化塘

仅在部分时段有污水贮存 ,监测第一级氧化塘

(CP_L1).大兴奶牛场泌乳牛采用水冲粪,增加了原

始粪污中水分含量,后备牛则采用干清粪,移除部分

固体,因此两种工艺协同使用可降低进入氧化塘的

污水浓度;该场监测第一级氧化塘(DX_L1)以表征

较新鲜粪水的气体排放情况.各氧化塘的监测时间

及对应的气温与水温见表 2. 

表 1  养殖场粪污管理与氧化塘使用情况 

Table 1  Status of manure management and slurry lagoons usage 

养殖场 

名称 

动物 

存栏量 
粪污收集 污水状态* 氧化塘体积(m3) 贮存时间(d) 监测氧化塘 

密云猪场 4000 水泡粪 较稀污水 
一级黑膜沼气池(7000) 

二级氧化塘(6000) 

一级池(180) 

二级塘(120) 

二级氧化塘

(MY_L2) 

土默特左旗奶牛场 4239 铲车干清粪 浓污水 

一级氧化塘(10000) 

二级氧化塘(15000) 

三级氧化塘(15000) 

均为 180 

二级氧化塘 

(TMT_L2) 

三级氧化塘 

(TMT_L3) 

昌平奶牛场 2000 人工干清粪 较稀污水 
一级氧化塘(8000) 

二级氧化塘(7500) 
大于 120 

一级氧化塘 

(CP_L1) 

大兴奶牛场 2933 
泌乳牛水冲粪 

后备牛人工干清粪 
较稀污水 

一级氧化塘(9000) 

二级氧化塘(25000) 

三级氧化塘(11000) 

大于 120 
一级氧化塘 

(DX_L1) 

注:*污水状态指进入一级氧化塘的污水状态. 

表 2  氧化塘的监测时间及其对应的温度 

Table 2  Monitoring schedule and corresponding temperatures for slurry lagoons 

氧化塘 起始日期 结束日期 平均水温(℃) 平均气温(℃) 最高气温(℃) 最低气温(℃) 

MY_ L2 2024-10-15 2024-10-17 18.3 12.2 20.8 6.1 

TMT_ L3 2024-10-27 2024-10-29 10.2 8.0 18.1 0.5 

TMT_ L2 2024-11-1 2024-11-3 11.3 4.8 14.8 -4.8 

CP_ L1 2024-11-16 2024-11-18 11.7 5.7 15.4 -2.4 

DX_ L1 2024-11-24 2024-11-26 12.2 3.2 11.3 -7.5  

 

1.2  气体监测方法 

采用动态箱法进行气体采样,系统组成主要包

括气泵、玻璃转子流量计、漂浮动态箱、气体分析

仪和连接管.每个氧化塘设置 3 个动态箱采样点和 1
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个空气背景值采样点.参考养殖场典型季节气体排

放特征现场监测方法
[24]

每个氧化塘监测持续 3d 以

表征该季节的 CH4排放情况.各动态箱间距 10m,且

所有箱体与岸边的距离均超过 10m.背景值采样点

选取 CH4 浓度较低且稳定的区域.试验所用动态箱

总容积为 150L,其中水下浸没部分容积为 25L,水上

容积为 125L,覆盖污水表面 0.25m
2
.使用气泵进行供

气,空气通过转子流量计进入动态箱,箱内通风速率

设定为 8L/min,因而每小时换气率为 4.8 次.进气气

流携带污水表面挥发的 CH4 等气体从出气口导出.

出气口通过特氟龙管路连接到多通道采样仪(自制,

中国农业环境与可持续发展研究所 ,中国 )和

INNOVA 1412i 温 室 气 体 分 析 仪 (LumaSense 

Technologies,丹麦)对 CH4 浓度进行测量,测量间隔

为10min,每轮循环耗时 40min,每日约可获得35~36

组排放数据.气体排放通量通过下式计算: 

out in
EF ( ) / VRC C A= − ⋅  

式中 :EF 表示从氧化塘污水中排放的 CH4 通量

(mg/(m
2
·min));Cin 和 Cout 分别为进气和出气的气体

浓度(mg/m
3
);VR是通风速率(m

3
/min);A是动态箱覆

盖的面积(m
2
). 

1.3  气象与水质在线监测方法 

当地气象条件采用高为 3m的气象站(竞道光电,

中国)进行测量,该气象站布设于氧化塘附近空旷区

域.连续测定氧化塘区域的温湿度及风速风向等指

标,测量间隔为 1min.水质在线监测仪布设于动态箱

附近水体,在线监测的水质参数为溶解氧(DO)、pH

值及水温.DO 所用传感器为 LDO II(HACH, USA), 

pH 值及水温所用传感器为 AquaSensors™ (Thermo 

Fisher, USA),水质传感器测量间隔为 2min. 

1.4  水样采集及理化指标分析 

氧化塘监测期间,采用固定于 PVC 管的有机玻

璃采样器于每个动态箱附近水深约 0.4m 处采集水

样,因此每个氧化塘获取 3 份水样;整个监测周期覆

盖 5 个氧化塘,共采集 15 份水样.所有水样采集后保

存于 500mL 聚乙烯瓶中,并额外分装了两支 50mL

离心管.水样保存至-80℃超低温冰箱,其中,500mL

聚乙烯瓶中的水样用于测定化学需氧量(COD)、溶

解性有机碳(DOC)、总固体(TS)和挥发性固体(VS);

一支 50mL 离心管中的水样用于测定挥发性脂肪酸

(VFA);另一支 50mL 离心管中的水样用于开展微生

物学分析. 

COD通过 Hach DR6000 光度计进行测量,检测

方法为Hach 8000.DOC通过Multi N/C 3100总有机

碳分析仪(Analytikjena, Germany)进行测量.VFA 通

过 GC 7890A 气相色谱仪(Agilent, USA)进行测

量.TS 和 VS 采用恒重法测试,仪器为 DN610 烘箱

(YAMATO, Japan),马弗炉(沈阳节能电炉厂,中国),

万分之一天平(Sartorius, Germany). 

1.5  水样微生物学分析 

采用定量聚合酶链式反应(qPCR)技术测定功

能基因的绝对丰度,功能基因包括产甲烷菌功能基

因 mcrA 和甲烷氧化菌功能基因 pmoA.其中,mcrA

基因扩增采用引物 MLfF (5′-GGTGGTGTMGGAT

TCACACARTAYGCWACAGC-3′)与 MLrR (5′-TT

CATTGCRTAGTTWGGRTAGTT-3′),pmoA 基因扩

增采用引物 A189F (5′-GGNGACTGGGACTTCTG

G-3′)与mb661R (5′-CCGGMGCAACGTCYTTACC

-3′). 

利用高通量测序技术分析细菌及产甲烷古菌

的群落结构.基于细菌 16S rRNA 基因的引物序列

为 338F(5'-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3')-80

6R(5'-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3').基于 mcr

A基因的引物序列为MLf (5'-GGTGGTGTMGGAT

TCACACARTAYGCWACAGC-3')-MLr (5'-TTCA

TTGCRTAGTTWGGRTAGTT-3').产甲烷古菌营养

类型占比基于其代谢途径分类,通过累加相同营养

类型菌属的相对丰度获得
[21]

. 

1.6  数据分析方法 

采用 Excel 2019、R 4.5.1与 Python 3.9对数据

进行保存、处理与分析.多组间比较采用 Kruskal- 

Wallis H 检验,组间两两比较采用 Conover-Iman 检

验 .相关性分析采用斯皮尔曼相关性系数 .采用

Mantel test 检验 CH4排放、水质参数(Euclidean 距

离)与微生物群落(Bray-curtis 距离)之间的关系,揭

示 CH4排放受水质参数及微生物群落的影响程度. 

2  结果与讨论 

2.1  氧化塘产 CH4参数 

2.1.1  底物浓度分析 底物浓度是评估氧化塘

CH4 排放潜力的关键指标.如表 3 所示,COD 为

1573~7583mg/L,DOC为 249~1581mg/L,VS为 0.07~ 
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0.75 %FM,乙酸为 111~299mg/L.具体而言,氧化塘

TMT_L2和 TMT_L3的 COD、DOC和 VS 浓度高

于其他塘;而MY_L2的 COD、DOC、乙酸和 VS 浓

度均为最低.这些浓度差异主要源于粪便管理系统

的不同(表 1).TMT 的两个氧化塘底物浓度最高,原

因是其采用铲车干清粪工艺,清出的粪便全部输入

固液分离机进行处理,分离液则直接排放至氧化塘,

导致大量有机物输入,形成高有机负荷.MY_L2底物

浓度最低,一方面是 MY 采用水泡粪清粪工艺,粪便

在畜舍内贮存 120d 后排出,此过程已降解了部分有

机质;另一方面是其氧化塘前端采用黑膜沼气池工

艺,黑膜沼气池长达 180d 的水力停留时间使得粪便

充分降解.研究表明黑膜沼气池具有较高的厌氧消

化效率,可去除 90%的 COD、86%的 VS 以及 87%

的 VFA
[25]

.CP_L1和 DX_L1的低 COD 浓度则与部

分或全部采用人工干清粪工艺有关,该方式能有效

避免粪便混入污水,从而有效降低有机物浓度
[26]

. 

2.1.2  环境因子分析 温度是估算氧化塘 CH4 排

放通量的关键参数.如表 2 及图 1(a)所示,试验期间

的平均水温(10.2~18.3 )℃ 普遍高于平均气温(3.2~ 

12.2 ),℃ 且气温波动幅度比水温大.MY_L2的气温和

水温范围分别为 12.2~20.8℃和 17.1~20.2 ,℃为所有

氧化塘监测期间最高温度,主要是该氧化塘启动监

测的时间最早.TMT_L3 的气温和水温范围分别为

0.5~18.1℃和 8.8~10.2 . TMT_L2℃ 的气温和水温范

围分别为-4.8~14.8℃和9.3~13.2 .CP_L1℃ 的气温和

水温范围分别为-2.4~15.4℃和 9.7~13.4 .DX_L1℃

在 11 月底开展监测,时间最迟,气温和水温范围分别

为-7.5~11.3℃和 10.4~13.4 .℃  5 个氧化塘平均水温

比平均气温分别高 6.1,2.2,6.5,6.0,9.0 .℃氧化塘水体

中水温高于气温的现象与 Baldé 等
[8]
在混凝土粪便

储罐的观测结果一致,即 8~11 月期间储罐内温度比

空气温度高3~8℃.该温差主要归因于污水具有较大

的比热容,导致其温度变化速率滞后于气温
[27]

. 

如图 1(b)所示,MY_L2、TMT_L3、TMT_L2、

CP_L1和 DX_L1的 pH 值均值分别为 8.24、8.34、

7.91、7.53和 7.59,该范围与 Leytem等
[6]

6 个氧化塘

污水的pH值均值(7.7~8.3)相似.氧化塘的pH值变化

受到水体内缓冲物质的调控,NH3的排放会降低 pH

值,CO2的排放会增加 pH 值.5 个氧化塘均存在 NH3

和 CO2排放,一般 CO2的排放通量是 NH3的 40~390

倍
[28]

,因此随着贮存时间推移氧化塘污水的 pH值一

般均会增加.以同一家奶牛场的 2 个氧化塘为例, 

TMT_L3 的污水由 TMT_L2 的污水输入,在进入

TMT_L3 时污水已经经过较长时间贮存 ,释放的

CO2远多于NH3,这可能是 TMT_L3的 pH 值相较于

TMT_L2较高的原因. 

表 3  氧化塘的污水底物浓度 

Table 3  Substrate concentrations in lagoon slurry 

氧化塘名称 COD(mg/L) DOC(mg/L) VS(% FM) 乙酸(mg/L)

MY_L2 1573±120c 249±14d 0.07±0.02b 111±15c 

TMT_L2 7583±1104a 1581±124a 0.75±0.18a 223±106b

TMT _L3 7507±201a 1298±140b 0.75±0.01a 123±9c 

CP _L1 4700±583b 597±111c 0.31±0.04b 299±34a 

DX _L1 4747±964b 559±62c 0.34±0.02ab 153±34b 

注:同列标不同小写字母表示差异显著, P<0.05. 

 

图 1  氧化塘环境参数变化 

Fig.1  Variations in environmental parameters in slurry 

lagoons 

如图 1(c)所示,各氧化塘的 DO 中位数为 0.14~ 

0.20mg/L,总体处于厌氧状态.这与崔晓东等
[29]
的研

究结果不同,其监测的覆膜贮存池污水 DO 浓度低

于 0.02mg/L.与覆膜贮存池不同,氧化塘表面直接暴



1610 中  国  环  境  科  学 46卷 

 

露于空气,致使水体 DO 浓度相对较高. 

2.2  氧化塘 CH4排放特性 

2.2.1  排放通量水平 秋冬季氧化塘的 CH4 排放

通量范围为 4.3~99.8g/(m
2
·d)(图 2).其中 MY_L2 和

TMT_L3 氧化塘 CH4 排放处于较低水平.TMT_L3

氧化塘CH4排放较低的原因在于前端TMT_L2氧化

塘 180d 的水力停留时间,有机物已经大量分解. 

MY_L2 氧化塘的污水来自于前端一级黑膜沼气池

的流出污水,黑膜沼气池消耗了大量的有机物,造成

后续在氧化塘贮存中 CH4 排放潜力较低.如 Martin

等
[35]
对加利福尼亚州黑膜沼气池的研究表明,该设

施可使挥发性固体(VS)的去除率达到 62%,大量有

机物在此环节已被分解;此外,该猪场采用水泡粪猪

舍,粪污已在舍内贮存 120d,也消耗了大量有机质.根

据Wang等
[36]
研究,水泡粪猪舍内的CH4排放相当于

干清粪猪舍的6倍,长时间贮存导致舍内CH4持续排

放且后续排出污水有机质浓度降低.综合上述原因

MY_L2 表现出较低乙酸浓度从而导致低 CH4排放. 

现有研究指出,对于采用水泡粪工艺的猪场,应同步

监测氧化塘和畜舍 CH4 排放,以准确计算生猪生产

设施的排放系数.因此,为避免低估猪场污水管理系

统 CH4排放,未来需要开展全过程的同步监测研究. 

 

图 2  氧化塘 CH4排放通量 

Fig.2  Methane emission fluxes from slurry lagoons 

不同小写字母表示差异显著(P<0.05) 

Qi 等
[11]
通过静态箱法监测猪场污水贮存池冬

季平均 CH4排放通量为 192g/(m
2
·d),该值相较本研

究的 CH4 排放水平更高,可归因于其测定的污水贮

存池作用为短期贮存新鲜猪场污水,水力停留时间

为 2d以内,而本研究氧化塘作为末端污水贮存设施,

水力停留时间通常大于 120d.Khan等
[30]
通过微气象

水平通量积分法在秋季 4d 监测新西兰奶牛场污水

贮存池,测得该场 CH4 排放通量范围为 0.2~0.7g/ 

(m
2
·d),远低于本研究.然而他们监测期间秋季污水

贮存量较少,而本研究监测的氧化塘污水基本处于

满塘状态,贮存深度较高,更多的贮水量可能促使氧

化塘产生更多的 CH4排放.本研究通过多点监测,首

次报道华北地区秋冬季氧化塘 CH4 排放通量情况,

填补了区域数据空白. 

2.2.2  水质因子分析  相关性分析表明(图 3),CH4

排放通量与乙酸(AcOH)浓度成极显著正相关(r= 

0.74, P<0.01),与 pH 值呈现极显著负相关(r=-0.70, 

P<0.01).VS、COD、DOC均与 CH4排放通量无显著

相关性.乙酸相较于 VS、COD、DOC对于 CH4排放

的影响更为直接,因为乙酸是产甲烷古菌可直接利

用的底物.VS、COD、DOC 与乙酸无显著相关性

(p>0.05),可能是因为这些指标是表示有机质的综合

指标,不能直接表征乙酸等重要前体的浓度. 

 

图 3  氧化塘 CH4排放通量及影响因素相关性 

Fig.3  Correlations between CH4emission fluxes and 

influencing factors in slurry lagoons 

*, P<0.05; **, P<0.01 

本研究中 pH 值与CH4呈负相关,这可能是在碱

性区间内,随着pH值逐渐升高,产CH4活性受负面影

响.Lay等
[31]
探究 pH 值对高固体污泥消化过程 CH4

产量的影响时发现,pH 值为 8.7 条件下的相对产

CH4活性仅达到 pH 值为 7 时的 36%;pH 值升高可

能导致细胞中游离氨(FA)浓度上升,进而导致产甲

烷过程依赖的乙酸激酶(ACK)和辅酶 M(CoM)失活,

最终导致 CH4生成的抑制
[32]

.本研究中 TMT_L3 的

pH 值最高同时乙酸浓度也比较低,因此不利于产甲

烷过程最终导致 CH4排放较低.CP_L1 的 pH 值为

7.5 左右,乙酸浓度也最高,提供合适的产 CH4环境. 

尽管氧化塘前端处理工艺不同,但本研究通过相关
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性分析发现乙酸浓度和 pH 值仍是解释 CH4排放差

异的关联水质因子. 

2.2.3  CH4 排放日变化 在水质相对稳定的单季

短期条件下,污水贮存中 CH4 的瞬时排放量受到气

温的一定影响.以 TMT_L3氧化塘为例,如图 4 所示, 

0:00~6:00 气温逐渐降低,CH4 排放通量随之下降;6: 

00~15:00 气温上升,CH4 排放通量同步上升.CH4 排

放通量在 6:00~9:00时最低(153mg/(m
2
·h)),此时平均

气温在 3 ;℃在 12:00~15:00 时最高(210mg/(m
2
·h)),

此时平均气温在 15 .℃气温与 CH4排放通量呈显著

正相关(r=0.83,P<0.05).而在监测期间,氧化塘平均

水温为 10 ,℃日内基本无变化.此外,对于CH4的日排

放规律, Baldé等
[8]
及Leytem等

[6]
均报道了氧化塘的

CH4 排放可能会在清晨出现 CH4 排放峰值,归因于

氧化塘表层气泡的生成与释放.但在本试验监测期

内,TMT_L3 始终未出现明显的气泡现象,因而并未

出现清晨排放峰值. 

 

图 4  TMT_ L3氧化塘监测期间内 3h平均 CH4排放通量及

温度日变化(3d平均值) 

Fig.4  Diurnal variation of 3-h mean CH4 flux and 

temperature in TMT_L3 (3d average) 

2.3  微生物学分析 

2.3.1  mcrA 与 pmoA 关键基因分析 规模化养殖

场氧化塘水体中产甲烷微生物数量均高于甲烷氧

化微生物数量(图 5).水体中的 mcrA 基因丰度比

pmoA 高 1~2 个数量级.mcrA 基因丰度高于 pmoA,

一定程度能说明氧化塘中产甲烷潜力高于甲烷氧

化潜力.在好氧水体中,甲烷氧化微生物广泛存在. 

Bideree-Petit 等
[33]
发现在湖泊 20~63m 好氧区间

中,pmoA 基因广泛存在,mcrA 基因无法检测到;活跃

的产甲烷群落仅存在于近 70m 深的厌氧沉积物中.

反观本试验的氧化塘水体 DO 在 0.2mg/L 及以下,

整体呈现厌氧环境特征,这样的条件并不适宜 CH4

氧化微生物生存,由此可推测水体中的 CH4 氧化过

程相对较弱.此外,Zhang 等
[34]
研究发现在 45d 的厌

氧消化过程中,厌氧消化液中 mcrA 基因在 5.68× 

10
6
~4.28×10

9
copies/mL之间.氧化塘中 mcrA基因丰

度(1.9×10
7
~4.4×10

8
copies/mL)与厌氧消化液相当 ,

且同样具备厌氧环境,一定程度上说明氧化塘污水

具有较大的 CH4产生潜力;同时相较厌氧消化器,氧

化塘的开放状态致使氧化塘产生大量的 CH4排放. 

 

图 5  氧化塘 mcrA和 pmoA拷贝数 

Fig.5  mcrA and pmoA copy numbers in slurry lagoons 

2.3.2  氧化塘产甲烷菌群落结构分析 由图 6(a)

可知,MY_L2的主要组成菌属为Methanobrevibacter 

(甲烷短芽孢杆菌,34.56%)、Methanosaeta(甲烷鬃菌

属 ,25.12%)、Methanosarcina(甲烷八叠球菌属 , 

18.96%).TMT_L3 和 TMT_L2 的主要菌属均为

Methanosarcina、Methanosaeta 和 Methanosphaera 

(甲烷球形菌属 ).TMT_L3 中各菌属丰度依次为

Methanosarcina(30.3%)>Methanosaeta(25.0%)>Meth

anosphaera(21.2%);TMT_L2 为 Methanosarcina 

(34.4%)>Methanosphaera(24.8%)>Methanosaeta(17.

1%).CP_L1 的主要组成菌属为 Methanobrevibacter 

(41.23%) 、 Methanosphaera(15.91%) 和

Methanocorpusculum (甲烷粒菌属,12.20%).DX_L1

的 主 要 组 成 菌 属 为 Methanosaeta(36.91%) 、

Methanosarcina(27.07%) 和 Methanocorpusculum 

(11.53%).进一步分析产甲烷古菌的营养型构成(图

6(b)),发现各氧化塘中产甲烷古菌的营养型呈现明

显差异.MY_L2 中乙酸营养型(44.08%)与氢营养型

(38.73%)的菌群丰度接近均衡分布 .TMT_L3、

TMT_L2 与 DX_L1 的乙酸营养型的菌群丰度分别

为 55.34%、51.50%和 63.98%,为乙酸营养型主

导.CP_L1 中氢营养型占比高达 55.64%,而乙酸营

养型几乎不存在(1.99%). 

乙酸营养型产甲烷菌以乙酸为底物,而氢营养
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型产甲烷菌则以 H2 和 CO2 作为底物.Methanosaeta

和 Methanosarcina 同属乙酸营养型产甲烷菌,在监

测的 5个氧化塘中,有 3个塘(TMT_L3、TMT_L2与

DX_L1)以这两类菌群为主要产甲烷菌属.低乙酸浓

度及低氨氮浓度是 Methanosaeta和 Methanosarcina

广泛分布的主要原因 .De Vrieze 等
[35]

研究总结 , 

Methanosaeta 需在低浓度乙酸条件下生长 ,同时

NH4
+
不能太高(<3000mg/L);Lendormi 等

[36]
的研究

表 明 以 新 鲜 猪 粪 为 原 料 的 厌 氧 消 化 器 中

Methanosarcina及Methanosaeta丰度均较低,原因是

新鲜猪粪中含有较高的氨及挥发性脂肪酸(VFA)浓

度.本试验中Methanosaeta和Methanosarcina丰度较

高的塘中乙酸浓度较低 (111~223mg/L)且总氨氮

(TAN)均低于 1000mg/L,并不会抑制 Methanosaeta

和 Methanosarcina的乙酸代谢途径. 

CP_L1 中氢营养型的 Methanobrevibacter 是优

势产甲烷古菌;同时,其乙酸含量最高. 该现象可能

与产甲烷古菌与细菌之间的群落互作有关.首先,乙

酸不完全依赖于乙酸营养型产甲烷菌进行代谢,也

可能通过乙酸氧化细菌与氢营养型产甲烷菌的互

营合作而代谢.乙酸既可被乙酸型产甲烷菌转化为

甲烷,又是部分乙酸氧化细菌的底物,可生成氢营养

型产甲烷菌所需的氢气及二氧化碳
[37-38]

;乙酸型产

甲烷菌的丰度可能因受到微生物对乙酸的竞争性

利用而受限
[39-40]

,这也在一定程度上为氢营养型产

甲烷菌成为优势菌群创造了条件. 

此外,富集氢营养型产甲烷古菌的 CP_L1 还是

CH4 排放最高的塘.氢营养型产甲烷途径的标准吉

布斯自由能远低于乙酸营养型产甲烷途径
[41]

,更容

易产生 CH4;Ma等
[42]

发现氢营养型产甲烷菌富集的

南极冰下沉积物在 1,4,12 ℃的产CH4速率分别高于

富集乙酸营养型产甲烷菌组的 17.3、8.3 和 1.7 倍,

低温下氢营养型产甲烷菌的活性更高.鉴于此,CP_ 

L1 高甲烷排放的原因之一有可能是氢营养型产甲

烷菌的富集所致. 

2.3.3  氧化塘细菌群落结构分析 在属分类水平

对不同氧化塘污水细菌群落结构组成进行分析可

知(图 7),氧化塘中细菌优势属的比例与产甲烷营养

型途径存在显著关联.乙酸途径菌落主导的氧化塘

中 ,TMT_L3 和 TMT_L2 的主要细菌组成均为

Paeniclostridium(索氏梭菌属,28.38%)、Romboutsia 

(罗姆布茨菌属,24.75%)和 Turicibacter(苏黎世杆菌

属,14.65%).Paeniclostridium 可促进纤维素的分解,

参与挥发性脂肪酸(VFA)的生成
[43-44]

;Romboutsia与

Turicibacter 的主要产物之一是乙酸
[45-46]

,TMT_L3

和 TMT_L2 均存在支持乙酸生产的相关细菌群落,

进而支持 CH4的产生.DX_L1的菌属组成较为复杂,

其中与甲烷代谢较为密切、丰度较高且已分类的菌

群为 Christensenellaceae R-7group (克里斯滕森菌

科 R-7群,12.95%)、Smithella (史密斯氏菌属,7.12%)

和 Romboutsia(6.25%).Christensenellaceae R-7group 

与 Smithella 在低温厌氧系统中是长链脂肪酸降解

的重要微生物类群之一
[47-48]

.因此,此类塘体共同特

征是富集产乙酸菌及复杂有机物降解菌,为乙酸营

养型产甲烷菌提供底物基础. 

 

图 6  氧化塘产甲烷古菌组成特征 

Fig.6  Methanogenic archaeal composition in slurry lagoons 

氢营养途径主导的氧化塘 CP_L1 的细菌优势

群 落 为 Acinetobacter( 不 动 杆 菌 属 ,29.04%) 、

Psychrobacter(嗜冷杆菌属,17.23%)和Synergistaceae 

(互养菌科,10.32%). Methanosaeta和Methanosarcina

是仅有的乙酸营养型产甲烷菌.研究发现厌氧膜生

物 反 应 器 中 Acinetobacter 细 菌 富 集 时

Methanosarcina 未检出,Methanosaeta 丰度低
[49]

.前

期研究表明Acinetobacter可以利用乙酸作为其生长

的碳源
[50-51]

.CP_L1 的 Acinetobacter 细菌为优势属

表明其与乙酸途径营养型的产甲烷古菌在乙酸利

用方面存在竞争关系,限制乙酸营养型产甲烷古菌
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生长.同时 Synergistaceae(10.32%)是主要的乙酸氧

化菌
[52]

,与乙酸营养型产甲烷菌竞争乙酸底物,也造

成该氧化塘主要以氢营养型产甲烷路径为主的 CH4

生成特征. 

乙酸途径与氢营养途径均衡共存的塘 MY_L2

的细菌优势属为 Clostridium(55.14%)、Romboutsia 

(17.27%)与 Turicibacter(14.24%). Clostridium 属是

一类革兰氏阳性细菌,可生成丁酸及氢气底物
[53]

.如

前文所述,Romboutsia(6.78%)和 Turicibacter(6.08%)

是主要的乙酸生成菌
[45-46]

,为塘内提供乙酸底物.多

途径底物供给支撑了乙酸营养型与氢营养型产甲

烷菌的均衡发展. 

综上,细菌群落通过三类生态功能调控产甲烷

路径,一是乙酸营养型产甲烷菌主导塘中产乙酸菌

与复杂有机物降解菌协同提供乙酸底物;二是氢营

养型产甲烷菌主导塘中乙酸消耗菌竞争限制乙酸

营养型产甲烷菌;三是均衡共存塘中多功能发酵菌

同步供应乙酸与 H2/CO2. 

 

图 7  氧化塘细菌属水平群落结构 

Fig.7  Genus-level bacterial community structure in slurry lagoons 

2.3.4  氧化塘微生物群落与 CH4 排放关联  利用

Mantel 检验分析微生物群落的差异是否与 CH4排放

的变异存在显著关联,及水质参数的差异是否与微生

物的变异存在显著关联.检验结果表明(图 8),乙酸营

养型产甲烷菌群落与 CH4 排放呈显著相关(P<0.05).

一方面,自然界中约三分之二的生物产甲烷源于乙酸

营养型产甲烷菌
[54]

,表明其在产甲烷过程中占据主导

地位,因此乙酸营养型产甲烷菌群落结构的变化对

CH4排放具有重要影响.另一方面,本研究中乙酸营养

型产甲烷菌与乙酸呈显著相关(P<0.05),同时前文结

果显示乙酸与CH4排放存在极显著强正相关(r=0.74, 

P<0.01),表明乙酸是驱动乙酸营养型产甲烷菌群落

结构演变的关键因素,并直接调控 CH4 排放量.现有

研究指出,由于不同乙酸营养型产甲烷菌的最大比生

长速率(µmax)和半饱和系数(Ks)存在差异,其对乙酸浓

度的适应性和代谢效率各异
[55]

;这种菌株间的特性

差异进一步改变群落整体的乙酸代谢速率,并最终影

响CH4生成量.细菌群落结构也与CH4排放量之间呈

现极显著相关性(P<0.01),这可能归因于 5 个不同氧

化塘之间的水质差异(COD、DOC、VS 和 pH 值)导

致细菌群落结构的极显著差异(P<0.01),从而影响细

菌群落的生态功能,并进一步调控乙酸、氢气及 CO2

的产生与消耗,最终影响 CH4 排放.因此,在氧化塘微

生物群落中,细菌与乙酸营养型产甲烷菌群落结构的

变化对甲烷排放有重要的影响.本文探讨了菌群-乙

酸-甲烷排放之间的关系,深化了对氧化塘中微生物

驱动甲烷排放机制的理解;建议通过 pH 值调控技术

或降低乙酸浓度等来减少氧化塘甲烷排放,为制定针

对性的甲烷减排策略提供了理论依据.后续研究应选

择代表性场点开展长期系统监测,以更精确地揭示氧
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化塘 CH4排放的微生物学机制. 

 

图 8  氧化塘微生物群落与 CH4排放Mantel检验 

Fig.8  Mantel test between microbial communities and CH4 

emissions in slurry lagoons 

HM:氢营养型产甲烷菌 AM:乙酸营养型产甲烷菌 Bact.:细菌 

3  结论 

3.1  氧化塘 CH4排放通量范围为 4.3~99.8g/(m
2
·d).

密云猪场二级氧化塘低排放的原因是有机质在畜

舍水泡粪系统及前端黑膜沼气池中充分降解,说明

合理的氧化塘前端处理工艺能够降低氧化塘中的

有机质负荷从而减少氧化塘 CH4排放. 

3.2  CH4 排放通量与乙酸浓度呈极显著正相关

(r=0.74, P<0.01),与 pH 值呈现极显著负相关(r= 

-0.70, P<0.01);CH4 日内的排放通量变化与气温呈

显著正相关(r=0.83,P<0.05).氧化塘内产甲烷菌丰度

是甲烷氧化菌的 1~2 个数量级,结合氧化塘开放式

管理,致使该设施具有较大的 CH4排放潜力. 

3.3  乙酸营养型产甲烷菌 Methanosarcina 与

Methanosaeta 在多数塘均具有较高丰度,这类塘中

富集产乙酸细菌及复杂有机物降解菌,为乙酸营养

型产甲烷菌提供底物基础;氢营养型产甲烷菌主导

塘中乙酸消耗菌竞争限制乙酸营养型产甲烷菌;乙

酸营养型产甲烷菌与氢营养型产甲烷菌均衡共存

塘中多功能发酵菌同步供应乙酸与 H2/CO2. 

3.4  塘中乙酸营养型产甲烷菌 (P<0.05)与细菌

(P<0.01)群落结构变化对 CH4排放变化有重要影响.

乙酸浓度的变化是驱动乙酸营养型产甲烷菌群落

结构演变的关键因素,并直接调控甲烷排放量. 
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