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摘  要  畜禽养殖规模的扩大使家畜胃肠道和粪尿的甲烷排放增加, 加剧了温室效应。本文通过分析中国畜

牧业的现状、发展趋势及其对甲烷排放的影响以及甲烷的生成过程、产甲烷菌的结构特征和多样性, 提出减

少胃肠道和粪尿甲烷排放的 3 种有效途径：一是改善日粮品质和结构以及培育高生产性能品种, 从而提高畜

群生产力, 减少单位畜产品甲烷产量；二是通过调控瘤胃微生物区系, 抑制产甲烷菌的生长, 阻断甲烷生成途

径, 降低个体甲烷产量；三是提出处理家畜粪尿的能源环保型和生态环保型管理模式, 以实现资源的充分利用, 
减少甲烷排放。 
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Abstract  Animal husbandry significantly contributes to anthropogenic emissions of methane. In this paper, we analyzed current 
situation and development trend of livestock industry in China and its effect on methane emission, methane formation and structural 
characteristics, as well as methanogen diversity. Effective mitigation can be achieved via. 1) diet and breed improvement which en-
hances herd productivity and reduces per livestock methane emission; 2) regulation of per livestock rumen microbial flora and reduc-
tion of methanogen and methane emission; 3) use of models of manure disposal that abate methane emission into the atmosphere. 
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随着全球工业化的不断推进, 人类活动产生的
温室气体逐年增加, 因温室气体累积所致的全球气
候变暖已成为科学界的共识。工业化以前大气中的

甲烷(CH4)体积分数约为 715×10−9, 到 2005 年时已
达到 1 774×10−9, 远远超出 65万年来甲烷在大气含
量中的自然变化幅度(320~790×10−9)[1]。尽管人类活

动产生的甲烷仅占人类活动产生的所有温室气体总

量的 15%左右[2], 但每分子 CH4 吸收的红外能量是

CO2的 21 倍, CH4对温室效应的贡献也达到 22.9%, 
仅次于 CO2

[3]。因此, 如何减少甲烷排放已成为生态
环境研究领域最引人注目的前沿性科学问题之一。

本文综述了中国畜牧业发展和甲烷排放的关系以及  

一些减排调控措施, 以期为减小畜牧业生产对环境
的影响提供理论依据。 

1  我国畜牧业发展趋势与甲烷排放关系分析 

畜牧业来源的甲烷来自于胃肠道发酵和粪尿有

机物厌氧发酵, 其排放量约占人类活动释放甲烷总
量的 1/3。不同类型家畜甲烷排放所占比重各异, 其
中黄牛占 74%, 水牛占 6%, 山羊和绵羊占 12%, 其
他反刍动物约占 3%, 非反刍动物约占 5%[4]。 

根据中国统计年鉴(2006)[5]数据分析, 自 2001
年起我国牛羊饲养数量和畜产品产量增长迅速 , 
牛、山羊和绵羊存栏数年均增长率分别约为 2.5%、
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4.7%和 5.2%, 至 2005 年分别达到 14 157.5 万头、  
19 876.1万只和 17 389.9万只；而牛奶、牛肉和羊
肉产量的年均增长率分别达到 26.9%、5.7%和 9.5%, 
2005年年产量分别达 711.5万 t、435.5万 t和 2 753.4
万 t。虽然家畜生产性能提高幅度大于饲养规模的扩
大, 但随着经济的快速发展和日益增长的消费需要, 
在未来相当长时期内牛羊饲养量将持续增长, 由此
将导致甲烷排放量逐年增加。EPA(2006)统计数据表  
明[6], 1996 年我国畜牧业胃肠道和粪尿发酵排放的
甲烷总量为 202.00 Mt CO2-eq, 2005年为 280.79 Mt 
CO2-eq, 预计到 2020年将增加到 381.06 Mt CO2-eq。
加强对反刍家畜生产过程的甲烷减排技术研究具有

极为重要的现实意义。 

2  甲烷生成与产甲烷菌的多样性 

反刍动物胃肠道产生甲烷是维持瘤胃微生态环

境正常状态的一个不可避免的过程。饲料中的有机

物在胃肠道被微生物发酵生成甲烷, 通过嗳气和放
屁排入大气。 
2.1  胃肠道和粪尿的甲烷生成 

反刍动物瘤胃是畜牧业产生甲烷的主要部位 , 
在瘤胃内, 产甲烷菌能有效地将细菌和真菌分解饲
料有机物产生的 H2和甲酸、甲醇、甲胺及乙酸等含

有甲基的初级发酵产物转化为甲烷, 并以此获得生
长所需的能量。H2还原 CO2是瘤胃产生甲烷的主要

途径, 而甲酸是仅次于 H2 和 CO2 的甲烷生成底物, 
Hungate等[7]认为瘤胃甲烷总产量的 18%来自于甲酸。
此外, 哺乳动物的结肠和盲肠也具有产生甲烷的  
能力。在人和小鼠的结肠内 , 以史氏甲烷短杆菌
(Methanobrevibacter smithii)为主的产甲烷菌约占微生
物总量的 10%, 并能利用细菌发酵多糖后产生的H2还

原 CO2为甲烷
[8]。 

家畜粪尿中的有机物含量非常高, 其中猪粪、
牛粪、羊粪和鸡粪的有机碳含量分别达 414 g·kg−1、

368 g·kg−1、336 g·kg−1和 301 g·kg−1[9]。在厌氧条

件下, 粪尿中的有机物首先被细菌分解为有机酸、
[H]和 CO2, 然后被细菌利用生成甲烷, 该过程受环
境温度、粪尿有机物含量、pH和碳氮比的影响较大。
大约每千克粪便挥发性固体将产生 0.29 m3甲烷[10]。

不同类型家畜每年胃肠道和粪尿排泄物甲烷产量见

表 1[11]。 
虽然生成甲烷的途径因不同底物而有差异, 但

最终都是在甲基转移酶的作用下将甲基转移到辅酶

M(HS~CoM), 生成甲基辅酶 M, 后者在甲基辅酶 M
还原酶催化下接受电子生成甲烷[12]。Wackett 等[13]

整理了 H2还原 CO2生成甲烷的完整步骤。甲醇和甲
 

表 1  不同类型家畜每年胃肠道和粪尿排泄物的 
甲烷产量 

 Tab. 1  Methane emission from intestinal tract and manure 
 of different animal species  kg·head−1·a−1 

家畜种类 
Animal species 

肠道甲烷产量 
Methane emission 

from intestinal tract 

粪尿排泄物甲烷产量
Methane emission from 

manure 

泌乳奶牛 
Lactating dairy cow

63~102 21 

肉牛 Beef 87~102 15 

猪 Pig 1.5 3.3 

禽 Poultry 0 0.26 

 
胺生成甲烷时发生甲基歧化, 一部分甲基被氧化为
CO2并提供电子, 另一部分甲基被还原为甲烷；而当
以乙酸为底物时, 其甲基还原成甲烷, 羧基氧化为
CO2并提供电子。 
2.2  产甲烷菌的多样性和结构特征 

目前已经在瘤胃内鉴定出 4个属的产甲烷菌, 即
瘤胃甲烷短杆菌属(Methanobrevibacter)、甲烷微菌属
(Methanomicrobium)、甲烷杆菌属(Methanobacterium)
和甲烷八叠球菌属(Methanosarcina)。这些产甲烷菌有
的游离于瘤胃液中, 有的附着于原虫表面或原虫胞内
的氢化酶体上, 还有的可能结合在其他微生物和饲料
颗粒以及瘤胃壁上。其中瘤胃液和瘤胃壁上的优势菌

为甲烷微菌科(Methanomicrobiaceae), 瘤胃固体颗粒
上的优势菌为甲烷杆菌科(Methanobacteriaceae)[14]。 

产甲烷菌的细胞壁含有胞壁酸和二胺基庚二酸, 
以及含乙酰葡萄糖胺的肽聚糖, 而膜脂则由丙三醇
以醚键与长链类异戊二烯醇结合而成[15]。产甲烷菌

胞内的 F420、F430 和 F842 等辅酶因子共同组成产
甲烷菌特有的电子传递系统, 发挥细胞色素和醌的电
子传递功能。产甲烷菌基因组约为 1.5×106~6×106  bp, 
大多数产甲烷菌基因组由一个环状染色体组成, 但也
有一些产甲烷菌含有染色体外元件(Extrachromosomal 
element, ECE)。 

3  家畜胃肠道甲烷释放的减排调控 

反刍家畜胃肠道产生甲烷是必须的过程, 不能
被完全消除, 但可以通过对生产过程关键环节的调
控来减少甲烷排放。 
3.1  提高家畜生产力, 减少甲烷总排放量 

IPCC(1996)[16]调查报告显示, 提高饲草饲料品
质和均衡供应营养素每年可减少甲烷排放量 10~35 
Mt, 提高饲料消化率则可以每年减少甲烷排放量
1~3 Mt, 改良品种也将每年减少甲烷排放量 1~6 
Mt。总之, 提高家畜生产力减少的甲烷排放量可占
到动物胃肠道甲烷排放总量的 10%~30%。 
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3.1.1  提高饲草料品质, 优化日粮结构 
改善低质饲料的品质可提高消化率和瘤胃内食

糜颗粒的流通速率, 减少瘤胃甲烷生成和粪便中残
留的有机物, 进而减少单位饲料消耗的甲烷产量。
牛采食低质粗饲料后产生的甲烷约是采食高比例谷

物日粮时的 4倍左右[17]。Getachew等[18]在体外发酵

研究中发现, 饲料中慢速降解组分(如结构致密型纤
维)能产生更多的甲烷, 可能是由于其在瘤胃滞留时
间长所致。而干草粉碎和制粒[19]、稻草的氨处理以

及玉米等饲草的青贮和微贮都能有效提高饲料利用

率, 减少甲烷产生。 
日粮精料比例的增加可促进微生物群落结构的

适应性变化, 并使瘤胃细菌发酵生成丙酸的苹果酸
—琥珀酸途径向乳酸—丙烯酸途径转变, 在提高对
H2 的竞争力和丙酸产量的同时, 大大减少了单位产
品(肉/奶)对应的甲烷产量和甲烷能比例。饲喂高精
料日粮的羊和牛的每克瘤胃液中分别含有产甲烷菌

107~108 个和 108~109 个, 而放牧的羊和奶牛的每克
瘤胃液中含有甲烷菌 109~1010 个。此外, 对不同来 
源的碳水化合物发酵产生甲烷的研究发现, 植物细
胞壁发酵产生的甲烷比可溶性糖和淀粉多, 淀粉最  
少 [19], 而谷物饲料中小麦发酵产生的甲烷比玉米  
多[20]。 
3.1.2  培育高生产性能品种与改善饲养管理, 提高 

畜群群体生产力 
遗传因素对反刍家畜生产性能的发挥具有关键

作用。通过不断选育品种, 提高生产力, 可以适度减
少饲养总量, 减少动物本身维持需要的消耗及其在
维持消耗下所产生的甲烷, 同时单位畜产品的甲烷
排放量也随之减少。 

给放牧家畜补饲精料或改为舍饲也能有效减少

单位产品的甲烷产量。Lovett 等[21]研究发现在放牧

条件下补饲精料后, 奶牛产奶量明显提高, 单位奶
产量的甲烷产量则显著降低, 育肥牛单位增重的甲
烷产量也相对降低[20]。 

在相同饲料条件下, 与限饲相比, 自由采食的
反刍家畜采食量大, 每天甲烷产量相对较高, 但生
产效率的提高使单位产品的甲烷排放量降低, 同时
有利于减小饲养规模, 减少家畜维持状态下产生的
大量甲烷。此外, 优化畜群结构, 淘汰低产畜、病畜, 
优化奶牛合理有效的利用年限, 均是提高反刍家畜
群体生产力, 减少胃肠道总甲烷排放量的主要技术
对策。 
3.2  调控瘤胃微生物区系, 抑制胃肠道甲烷的产生 
3.2.1  抑制产甲烷菌的生长, 减少产甲烷菌数量 

Gijzen 等[22]发现与原虫共生的产甲烷菌生成的

甲烷量占甲烷生成总量的 9%~25%, 表明原虫对产
甲烷菌群落结构的稳定具有重要的影响。Morgavi
等[23]研究发现, 绵羊瘤胃内短期的去原虫处理降低
了产甲烷菌多样性, 减少了甲烷产量, 但长期去原
虫处理引起产甲烷菌优势菌群演替, 甲烷产量与未
去原虫绵羊相当。故去原虫一定程度上可减少甲烷

产量, 但却使产甲烷菌菌群发生适应性改变。莫能
菌素是常用的添加剂成分, 可通过阻断细菌和原虫
的离子跨膜运动, 影响胞内离子平衡 [24], 选择性地
抑制产生 H2的细菌和原虫, 但长期使用莫能菌素也
会引 起瘤胃菌群产生适应[25]。莫能菌素和二氯乙酰

胺(DCA)具有补偿效应, 联合使用将使甲酸和 H2的

累积更少[26]。此外, 皂苷能与原虫细胞膜上的胆固
醇结合形成不可逆复合物, 引起膜破裂, 细胞溶解
死亡, 因而也能减少产甲烷菌数量[27]。 

降胆固醇药物能抑制 HMG-CoA 还原酶, 阻断
甲羟戊酸的合成, 进而抑制产甲烷膜脂类异戊二烯
单元的合成。Wolin 等[28]在体外纯培养瘤胃液中添

加 4 mg·L−1的降胆固醇药物门伐他汀和洛伐他汀 
有效抑制了产甲烷菌生长 , 但对瘤胃其他细菌无 
影响；但 Busquet等[29]将 5 mg·L−1的洛伐他汀添加

到混合培养的瘤胃微生物中发现甲烷产量并未受影

响 , 可能是微生物间的相互作用消除了药物的   
效用。 

一些植物提取物富含调控菌群的活性成分, 可
直接抑制产甲烷菌和(或)产 H2的微生物数量。适当

添加植物油 [29−34]、缩合单宁 [35]等能减少甲烷的产

生。大蒜油中的有机硫化物能抑制产甲烷菌的

HMG-CoA 还原酶活性 , 阻断产甲烷菌脂质的合  
成 [29]。芥子油中的芥子甙转化成异硫氰酸丙烯酯

(AIT)后也将抑制产甲烷菌活性[30]。但这些成分若在

饲料中添加过多不仅增大成本, 还可能降低采食量
和饲料消化率, 影响钙磷代谢。 

维持瘤胃低 pH 环境也能抑制瘤胃内产甲烷菌
和部分细菌的生长, 尤其当 pH降到 6.0以下时对产
甲烷菌的抑制作用明显, 甲烷产量显著下降, H2 累

积量增加[36]。此外, 利用细菌素抑制产生 H2的细菌

和应用产甲烷菌疫苗抑制产甲烷菌也都将减少甲烷

产生。瘤胃内的牛链球菌不仅能产生大量乳酸, 降
低瘤胃 pH, 还能产生细菌素。 
3.2.2  阻断产甲烷菌内甲烷的生成途径 

甲基转移是所有底物生成甲烷的共有步骤, 其
关键酶和辅助因子是甲基辅酶M还原酶和甲烷喋呤, 
后者由β-RFA-P 合酶催化合成[37]。因此, 抑制这些
关键酶和因子的合成将减少甲烷的生成。例如, 卤
甲烷与维生素 B12 反应后抑制甲基转移反应

[38],    
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而卤代脂肪酸及其衍生物在体外发酵中也能有效抑

制甲烷产生 , 尤其是 CBr3COOH、CHCl2CONH2       

和 CCl3CONH2。在精料中添加 80~100 mg·kg−1的

N,N-二甲基-2,2,2-三溴乙酸后同样也能减少甲烷产
量 , 并少量提高生产性能 , 对动物健康无不良影  
响[39]。 
3.2.3  减少H2的生成, 增加H2的利用, 降低甲烷生 

成量 
H2由初级发酵微生物产生, 主要用于还原 CO2

为甲烷, 也包括其他一些利用途径。Czerkawski 的
研究表明, 用来还原 CO2为甲烷的 H2占瘤胃微生物

产生量的 48%, 用于生成 VFA的占 33%, 用于微生
物生长的占 12%, 仅有 1%~2%用于氢化不饱和脂肪
酸[40]。由延胡索酸和苹果酸或乳酸分别经琥珀酸脱

羧或丙烯酸途径生成丙酸是消耗 H2 和甲酸的最重

要的其他途径, 虽然产琥珀酸菌对氢的亲和力不及
产甲烷菌 , 但它对甲酸的亲和力却高于产甲烷   
菌[41]。此外, 产乙酸菌和硫酸盐还原菌也是重要的
H2利用菌, 后者利用 H2还原硫酸盐

[42], Fonty 等[43]

研究发现, 在无产甲烷菌定植的羔羊瘤胃内, 产乙
酸菌能替代产甲烷菌而作为利用氢的主要微生物 , 
但若接种于瘤胃就必须挑选具有更强竞争力的产乙

酸菌, 并通过建立简单的瘤胃微生物区系模型以研
究各自的演替规律。 

硝酸盐和亚硝酸盐不仅作为电子受体与产甲烷

过程竞争还原当量, 亚硝酸盐还可能抑制产甲烷菌
的电子载体系统, 最终抑制甲烷的产生[44]。Iwamoto
等[45]报道每还原 1 mol 硝酸盐为氨, 需消耗 4 mol
还原当量[H], 相当于减少 1 mol甲烷。但有毒的亚
硝酸盐被还原成氨的速度非常慢。Sar等[44]在体外发

酵研究中发现接种 Escherichia coli W3110和 E. coli 
nir-Ptac后, 这两株大肠杆菌编码的亚硝酸盐还原酶
加快了亚硝酸还原, 硝酸盐和亚硝酸盐含量显著下
降, 同时更显著地抑制了甲烷的生成。 

酿酒酵母可能具有增强产乙酸菌对 H2 的利用

能力 , 减少以干草加精料(60∶40)日粮或苜蓿干草
为底物时体外发酵产生的甲烷, 而 H2 未积累

[46]。

Yea-Sacc 1026也能减少甲烷产量[47], 但 Procreatin-7 
yeast 和 Levucell SC yeast 对甲烷释放却无显著影
响[34]。 

目前在海底泥火山口附近发现存在厌氧的甲烷

营养菌[48], 能否将这些微生物引入瘤胃以消除产生
的甲烷, 也值得通过建立简单的瘤胃微生物区系模

型探索其应用前景。 

根据瘤胃发酵特性和存在的 H2利用途径, 绘制
出瘤胃内甲烷生成和 H2利用示意图(图 1)。 

 
图 1  瘤胃内甲烷生成和 H2 利用示意图 

Fig. 1  The chart of methanogenesis and H2 utilization in rumen 
①瘤胃球菌和溶纤维丁酸弧菌等革兰氏阳性菌、普雷沃氏菌和

反刍兽新月形单胞菌等革兰氏阴性菌以及真菌等瘤胃微生物水解碳

水化合物发酵产生 VFA 和 H2 Ruminococcus flavefaciens, Rumino-
coccus albus, Prevotella, Selenomonas ruminantium and fungi hydro-
lyze carbohydrate to VFA and H2; ②甲烷细菌属、甲烷微菌属、甲烷
短杆菌属和甲烷八叠球菌属等产甲烷菌生成甲烷, 利用 H2的比例为

48% Methanobacterium, Methanomicrobium, Methanobrevibacter and 
Methanosarcina remove 48% H2 for synthesis of methane; ③产琥珀酸
弧菌、埃氏巨球形菌、真细菌等产酸菌, 利用 H2生成 VFA, 利用 H2

的比例为 33% Vibrio succinogens, Megasphaera elsdenii, Eubacterium, 
etc. utilize 33% H2 for VFA production; ④微生物生长和蛋白质的合
成, 利用 H2 的比例为 12% Microbial growth and microbial protein 
synthesis, utilizing 12% H2; ⑤溶纤维丁酸弧菌和部分白色瘤胃球菌
氢化多不饱和脂肪酸(PUFA), 利用 H2的比例为 1%~2% Butyrivibrio 
fibrisovens and some Ruminococcus albus biohydrogenate fatty acid 
with 1%~2% H2; ⑥所有其他利用 H2的途径, 包括产乙酸菌对 H2的

利用 All of the other hydrogen sinks, including acetogenic bacteria 
remove H2 to acetic acid. 
 

4  改进家畜粪尿排泄物管理, 实现资源利用

良性循环 

粪尿有机物厌氧分解也产生大量温室气体, 合
理的粪尿排泄物管理措施将有效减小污染, 并实现
资源利用的良性循环。2005年我国粪尿甲烷产量已
达 21.91 Mt CO2-eq, 预计到 2020年将达到 28.32 Mt 
CO2-eq[6]。本文就目前采取的粪尿管理措施提出两

种优化方案。第一, 继续大力推广沼气能环工程, 将
粪尿中的有机质转换成价值高的沼气, 充分有效地
利用能源, 但该项目成本较高。为解决资金上的困
难, 可充分发挥我国在世界碳贸易中作为卖家的优
势, 与国际合作, 在京都议定书框架下开发清洁能
源发展机制项目。第二, 结合当前的干湿分离清粪
法, 将干粪有机质作为特种养殖的基质, 生产蝇蛆
和蚯蚓等 , 后者不仅可作为高质量的饲料添加剂 , 
还能生产生物制剂, 增加产品附加值。为推广该粪
尿处理模式, 目前还需对蝇蛆和蚯蚓在以粪便为基
质上的最适生长条件进行系统研究, 并使生产过程
标准化, 形成一条新的产业链。 
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随着我国畜牧业的快速发展, 排放的甲烷对温
室效应的影响日趋加大, 开展反刍家畜胃肠道甲烷
减排控制技术的研究和新型粪尿处理模式的推广 , 
对于实现畜牧业节能减排和动物健康养殖、确保动

物性产品品质以及改善环境均具有重要意义。 
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