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微生态制剂与反刍动物甲烷减排 
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(四川农业大学动物营养研究所 四川省教育厅牛低碳养殖与安全生产重点实验室  四川 雅安  625014) 

 
 

摘  要：反刍动物瘤胃中产甲烷菌可以利用氢气、甲醇和甲胺等物质生成甲烷，不仅造成饲料能

量的浪费，同时甲烷作为一种主要的温室气体也对环境构成了严重的威胁。因此，众多学者都在

寻找降低反刍动物甲烷排放的方法，其中有学者提出在饲粮中添加适量可直接饲喂的微生物

(Direct-fed microbes，DFM)是一种很有潜力的方法，但目前还处于初步探索阶段。本文综述了   

几种重要的 DFM，并介绍了其作用机制及应用效果。 
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Direct-fed microbes and reduction of enteric methane emissions  
from ruminants  
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Abstract: Rumen methanogens can generate CH4 using hydrogen, methanol, methylamine and other 
substances. CH4 emissions from ruminants not only cause the dietary gross energy loss, but also have 
a negative effect on environment. Therefore, many scholars are looking for methods to reduce methane 
emissions from ruminants. Among the strategies, the use of Direct-fed microbes (DFM) is one possible 
option to decrease rumen CH4 emission, which remains in the phase of initial exploration. We review 
several vital DFMs and the mode of action that can be modulated by the use of DFM, and study on the 
use of DFM for mitigation of ruminant CH4 emissions. 
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联合国政府间气候变化专门委员会(IPCC)的报

告指出，21世纪全球温度将上升 1−6 °C，导致全球

变暖的“罪魁祸首”是二氧化碳和甲烷等温室气体的

过量排放。其中，排放量最大的是二氧化碳，而甲

烷的温室潜能是二氧化碳的 25倍[1]，仅甲烷的过量

排放就已导致过去 130年间全球地表平均温度上升

了约 0.85 °C[2]。据估测，目前全球人为活动排放的

甲烷中，反刍动物瘤胃发酵所占比例约为 25%[3]。
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为了减少温室气体排放、应对气候变化，国际上先

后达成了《联合国气候变化框架公约》和《京都议

定书》[4]。目前，许多国家已认识到家畜在甲烷排

放中的作用，并投入大量经费用于研究减排措施。 

反刍动物瘤胃内存在大量的微生物，其中产甲

烷菌能够利用氢气、甲醇和甲胺等物质生成甲烷。

这不仅影响了环境，而且造成日粮总能 5%−9%的

损失。本课题组曾经研究了免疫产甲烷菌 EHAF  

(一种产甲烷菌的免疫候选蛋白)对山羊甲烷排放的

影响[5]，结果显示，EHAF 免疫组的甲烷排放没有

显著减少，但是瘤胃中主要产甲烷菌门厚壁菌门和

普氏菌门的相对丰度有所改变。另外，改变日粮精

粗比，添加不饱和脂肪酸，直接饲喂高脂日粮或添

加化学抗生素等均在一定程度上降低了甲烷的生

成量。但提高日粮精粗比容易造成动物瘤胃酸中

毒，抗生素(如莫能菌素)和卤代化合物(如水合氯醛)

的使用容易造成动物产品药物残留，使用不饱和脂

肪酸或高脂日粮容易降低动物的采食量和生产性  

能[6]。因此这些方法在实际生产中的应用有待于进

一步研究。 

可以直接饲喂的微生物，是运用微生态学原理

研制的含有大量微生物的活菌制剂，可以作为饲料

添加剂直接饲喂动物[7]。目前，DFM在反刍动物生

产中主要用于提高动物生产力、预防瘤胃酸中毒、

降低幼龄动物发病率等方面[8-9]。在反刍动物生产上

使用较早、较广泛的 DFM 是乳酸菌和酵母菌等，

如由芽孢杆菌、乳酸菌和酵母菌复合而成的“益刍

宝”，由发酵酵母及其活性培养物复合而成的“溢乳

康”等。近来，有学者提出，作为一种无公害的添

加剂，DFM 在反刍动物甲烷减排上具有一定的潜

能。本文综述了几种重要的 DFM，并介绍了其降低

甲烷排放的作用机制及应用效果。 

1  甲烷的生成途径及调控 

1.1  甲烷的生成途径 

反刍动物摄入的饲料首先进入瘤胃，在瘤胃微

生物的作用下，纤维素、淀粉和蛋白质等被分解为

挥发性脂肪酸(VFA)、H2和 CO2等物质，然后不同

的产甲烷菌利用各自的底物生成甲烷。根据前人的

研究，瘤胃中甲烷的生成主要有 3条生化通路[10]：

(1) CO2-H2还原途经：瘤胃中的反刍兽甲烷杆菌和

甲烷短杆菌以 CO2和 H2为底物，在一系列酶及辅

酶的催化下发生还原反应生成甲烷；(2) VFA 的裂

解途径：在反刍动物发酵后期，瘤胃中甲酸、乙酸、

丁酸等分解产生甲烷，同时也会生成部分 CO2 和

H2，其中甲酸是产甲烷最多的底物，仅次于 CO2-H2

还原途经；(3) 甲醇和乙醇等甲基化合物分解途径：

在反刍动物消化的后期，产甲烷菌利用甲醇和乙醇

等甲基化合物生成甲烷。 

1.2  甲烷生成的调控 

瘤胃中甲烷减排的研究主要是通过调控产甲

烷的生成途径来改变甲烷的生成量：(1) 改变日粮

精粗比，添加不饱和脂肪酸和有机酸等是通过与产

甲烷菌竞争底物来减少甲烷的生成[11]；(2) 莫能菌

素和盐霉素等添加剂是通过影响产甲烷菌内部酶

的活性来抑制产甲烷菌生成甲烷[12]；(3) 皂苷等植

物提取物是通过对瘤胃原虫、纤维降解菌和产甲烷

菌的毒性作用来降低甲烷的生成[13]；(4) 免疫调控

则有针对性地给动物注射某种产甲烷菌的疫苗以

达到甲烷减排的目的。DFM也是通过以上几种机制

来改变甲烷的产量，不同的 DFM 通过不同的方法

来实现其功能。 

2  DFM 在反刍动物甲烷减排上的应用 

2.1  酵母菌 

酵母菌是反刍动物生产中最常使用的一种

DFM，目前已有许多关于其对瘤胃发酵的影响和作

用机制的研究[14-15]。酵母菌的主要作用是促进有益

微生物菌群的建立，进而稳定瘤胃 pH、增加纤维

降解率、促进瘤胃发育[15]。在研究中，有学者还发

现活性酵母菌能够促进产乙酸菌的生长，从而消耗

瘤胃微生物代谢产生的氢[16]，使产甲烷菌的生长由

于缺乏底物氢而受到抑制，这预示着酵母菌具有降

低瘤胃甲烷排放的潜能。 
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酵母菌对瘤胃甲烷减排的体外试验结果不尽

一致，大部分研究表明其能够显著降低甲烷排放。

Mutsvangwa 等[17]和 Lynch 等[18]体外试验结果均显

示酵母菌能够显著降低甲烷排放量。Carro 等[19]和

Lila等[20]的研究结果也表明酵母菌降低了甲烷的排

放量，但均未达到显著水平，也有少量报道表明酵

母菌增加了甲烷的产量[21]。而在体内试验中，大多

数研究表明酵母菌对甲烷产量没有影响，如

Mathieu 等[22]和 Bayat 等[23]分别对绵羊和奶牛进行

了试验，研究结果均显示酵母菌不能显著降低瘤胃

甲烷的产量。虽然也有研究表明酵母菌降低了甲烷

产量，但均未达到显著水平[24-26]。只有少量动物试

验表明酵母菌能够显著降低甲烷排放，如班志彬 

等[27]研究表明活性干酵母显著抑制了草原红牛的

甲烷生成。 

从理论上分析，酵母菌是一种很有潜力的阻止

甲烷生成的 DFM，但目前还没有专门针对甲烷减排

培育出的菌株，并且酵母菌在体内试验的结果尚不

稳定，可能是由试验条件、酵母菌株、饲喂剂量、

动物品种、动物饲粮等不同造成的，有待进一步  

研究。 

2.2  硝酸盐/亚硝酸盐还原菌 

瘤胃中硝酸盐可经过两步还原反应生成氨：第

一步，硝酸盐还原菌将硝酸盐还原为亚硝酸盐；第

二步，亚硝酸盐还原菌将亚硝酸盐还原为氨。从理

论上看，此过程是耗氢过程，因而促进该通路竞争

性抑制产甲烷菌的生长，从而减少瘤胃中甲烷的生

成。但是此通路中硝酸盐还原成亚硝酸盐的速率是

亚硝酸盐还原成氨的 2.5 倍，这会导致瘤胃内亚硝

酸盐的积累，亚硝酸盐被瘤胃壁吸收进入血液时，

血液中的血红蛋白转化为高铁血红蛋白，高铁血红

蛋白浓度升高会引起高铁血红蛋白血症，导致血液

向机体组织运输氧的能力降低，从而动物抑郁不

振，甚至致死[28-30]。因此在研究硝酸盐降低瘤胃甲

烷排放的同时，也要防止动物亚硝酸盐中毒。 

瘤胃内普遍存在硝酸盐和亚硝酸盐还原菌，主

要的硝酸盐还原菌(产琥珀酸沃廉菌和反刍兽新月

形单胞菌)在瘤胃内浓度均为 106 cells/mL[31]。硝酸

盐和亚硝酸盐还原菌与产甲烷菌(109 cells/mL)竞争

氢气，当日粮中添加硝酸盐时，它们的活力会增  

加[32]。Iwamoto等[33]的体外试验研究表明，日粮中

添加硝酸盐会增加硝酸盐还原菌——产琥珀酸沃

廉菌和小韦荣氏球菌的数量，但增加量可能仍不足

以同产甲烷菌竞争。因此，我们猜测将硝酸盐和亚

硝酸盐还原菌作为 DFM 一起使用，是否可以在提

升硝酸盐还原进程的同时预防亚硝酸盐中毒。 

在体外试验中，多数研究表明添加硝酸盐或亚

硝酸盐还原菌能显著降低甲烷排放。Anderson 和

Rasmussen[34]为体外培养的瘤胃内容物接种瘤胃硝

酸盐还原菌Denitrobacterium detoxificans NPOH1菌

株，添加量为 10 mmol/L，结果发现甲烷产量降低

了 95%，并且没有亚硝酸盐的积聚。但是在缺少

Denitrobacterium detoxificans 的情况下，甲烷产量

仅仅减少了 25%，而且检测到了亚硝酸盐的积聚。

在另一个体外试验中，硝酸盐还原菌产琥珀酸沃廉

菌、反刍兽新月形单胞菌或小韦荣氏球菌分别与产

甲烷菌混合培养，当添加 5 mmol/L 硝酸盐后，甲

烷的减排量高于 70%，差异极显著。相比于添加其

他两种硝酸盐还原菌组，产琥珀酸沃廉菌组甲烷减

排量最大，且在培养底物中只有很少量亚硝酸盐积

聚[28]。体外和体内试验研究表明，添加一定量的硝

酸盐，亚硝酸盐还原菌大肠埃希菌菌株均能减少甲

烷的产生量[35-36]。 

除以上提到的菌种之外，也有体外试验证明，

当有硝酸盐存在时其它一些菌也能够抑制甲烷的

生成。Asanuma等[37]从狗的粪便中分离出一种嗜温

高效产氢细菌，带有很高的亚硝酸盐还原活性；

Sakthivel等[38]从水牛瘤胃中分离出来一种细菌，以

上两种细菌都能缓和瘤胃酸中毒，向从水牛瘤胃中

分离出来的细菌中添加 10 mmol/L硝酸盐及从水牛

瘤胃中分离出来的细菌时，能较好地抑制甲烷生

成，且对饲料消化率没有负面影响，但单独添加硝

酸盐时尽管甲烷产量降低了 69%，饲料消化率却也

降低了 14%。这两种细菌降低甲烷排放的效果还有
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待更多的体内试验来验证。在体内试验研究中，Li

等[39]用 3%的硝酸钙替代 1.5%的尿素，结果显示降

低了甲烷排放；该研究还表明，当供给低氮日粮时，

硝酸盐能够代替尿素作为瘤胃微生物蛋白合成的

氮源。然而，硝酸盐/亚硝酸盐还原菌的体内试验相

对较少，并且长期补给硝酸盐会对动物健康和环境

产生负面影响，因此该方法在实际生产上的应用还

需进一步研究。 

2.3  硫酸盐还原菌 

在瘤胃的厌氧环境中，产甲烷菌和硫酸还原菌

(Sulphate-reducing bacteria，SRB)既有竞争关系又有

互作关系。当瘤胃中富含硫酸盐时，SRB与产甲烷

菌竞争底物氢气、甲酸等。因此，理论上，SRB

结合硫酸盐的使用能够降低瘤胃中甲烷生成。然

而，瘤胃中缺乏硫酸盐时，SRB 通过产生氢气与

产甲烷菌形成互利共生关系，体现了“种间氢转

移”。所以，降低瘤胃内硫酸盐可能使 SRB成为氢

气的生产者[40]。 

SRB 在瘤胃内的浓度很低(105−106 cells/mL)，

并且主要是脱硫弧菌属和脱硫肠状菌属[41]。SRB与

产甲烷菌的竞争能力很大程度上取决于瘤胃内的

硫酸盐浓度。在动物试验上，给阉牛饲喂高硫酸盐

饲粮后没有观察到 SRB的数量明显增加，但是它们

还原硫酸盐的能力得到了提升[42]。因此，在饲喂高

硫酸盐饲粮时加入适量的 SRB 有助于硫酸盐的还

原。有关添加硫酸盐来减低甲烷减排的研究很   

少[43]，主要原因是硫酸盐还原的终产物硫化氢具有

毒性。然而，SRB是多功能的微生物，已有研究表

明它们具有瘤胃甲烷减排的特性。体外研究中，在

高硫酸盐日粮中加入一种新鉴定的SRB——梭杆菌

属，结果显示甲烷排放量降低了，在 72 h内每消化

1 g 干物质产生的甲烷从 2.66 mmol 降低到     

1.64 mmol，且没有硫化氢的积累，同时纤维降解菌

的数量也有所增加[44]，在此研究中没有硫化物积聚

的主要原因可能是硫化物迅速被如纤维降解菌等

微生物快速利用，合成了含硫氨基酸[45]。目前梭杆

菌属及其他 SRB 对甲烷生成的影响还需更多的体

内试验来验证。 

2.4  丙酸生成菌 

反刍动物瘤胃内产生的挥发性脂肪酸主要有

乙酸、丙酸和丁酸，其比例主要取决于动物的日粮，

饲喂高精料比日粮产生的丙酸高于高粗料日粮，而

产生的乙酸则相反。丙酸能够消耗氢气，而氢气是

甲烷生产的主要前体物，因此理论上丙酸产量的增

加会降低甲烷的生成。在瘤胃内，丙酸通过琥珀酸

和丙烯酸两条途径生成：以琥珀酸途径为主，这条

途径的中间产物有苹果酸、延胡索酸和琥珀酸等，

并且涉及到一些微生物，乳酸生成菌(如牛链球菌)、

乳酸利用菌(如反刍兽新月形单胞菌)、延胡索酸还

原菌(如产琥珀酸沃廉菌)、琥珀酸生产菌(如产琥珀

酸丝状杆菌)和琥珀酸利用菌(如反刍兽新月形单胞

菌)；丙烯酸路径是另一条重要的产丙酸路径，埃氏

巨球形菌是此路径的主要乳酸利用菌[46]，乳酸缺乏

时，埃氏巨球形菌利用葡萄糖产生乙酸和丁酸，但

不会产生丙酸[47]。因此，乳酸生成菌如牛链球菌在

此路径起管制者的作用。瘤胃内利用乳酸的其他菌

还有反刍兽新月形单胞菌、丙酸杆菌属等，但体  

外[48]和体内[49]研究表明埃氏巨球形菌是此通路中

的关键菌。有研究表明将埃氏巨球形菌作为 DFM

饲喂牛，瘤胃发酵模式将转为丙酸生成型模式，利

于能量平衡和动物生产[50-51]。Hino等[47]研究也表明

乳酸产生菌和埃氏巨球形菌结合使用能增加丙酸

生成。 

以往研究 DFM 时，研究者们通常把丙酸生成

通路作为瘤胃内的主要生化通路来探索[52]，并且认

为丙酸杆菌属和乳酸杆菌属主要用来提高动物生

产力[8,53]；在饲喂高精料饲粮时，埃氏巨球形菌、

丙酸杆菌属和乳酸杆菌属用于预防瘤胃酸中    

毒[9,51]，乳酸杆菌属还可以用于降低幼年动物的发

病率，但上述研究均未检测甲烷产量。最近有专利

显示给奶牛日粮中添加詹氏丙酸菌和乳酸杆菌属

混合的 DFM 能降低甲烷排放[54]，该研究表明这是

一种行之有效的降低甲烷排放的方法，但尚需大量

的体内试验来证实。 
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2.5  甲基营养菌 

甲基营养菌是能够利用一碳有机物如甲醇、

甲胺等作为碳源的一类微生物，与产甲烷菌竞争

底物。一些甲基营养菌是甲烷氧化菌，能够通过

利用甲烷来防止其排出。因此，研究其相关代谢

通路可能为瘤胃甲烷减排提供一种新的生物控制

方法。 

甲基营养菌在瘤胃菌群中的相对丰度较低

(0.2%−0.5%)[55]，一般很难被检测到，因此其在瘤

胃中的作用往往被忽略。在一个克隆文库中(以粘附

在瘤胃上皮的细菌群落为样品构建的)，鉴定出甲基

营养菌的克隆基因，它与亚硝化单胞菌属有密切的

关系[56]。亚硝化单胞菌属都是氨氧化菌，可能在某

些条件下氧化甲烷[57-58]。因此，瘤胃壁上的亚硝化

单胞菌属可能与甲烷氧化有关，但并不能检测到它

在瘤胃上皮细胞上稳定存在，这表明它们只是较小

的一部分或只是偶然才出现[59]。 

在一些甲基营养菌的研究上，有报道表明，在

几个瘤胃样本的克隆文库中大量存在疣微菌门  

菌[60-61]。尽管它们在瘤胃内的作用尚不清楚，但

已经在非瘤胃环境中发现一些疣微菌门能够氧化

甲烷，并将甲烷作为唯一的碳源和能量来源[62]，

而关于疣微菌门能否在瘤胃内氧化甲烷还未见报

道。Klieve 等[63]对牛瘤胃内与甲烷氧化古菌相关

的基因进行了鉴定，结果表明，虽然瘤胃内营养

丰富、流速高，但是并没有检测到甲烷氧化古菌

的基因。 

同样，利用甲醇和甲胺的甲基营养菌也能减少

甲烷生成，甲醇和甲胺是瘤胃产甲烷菌的底物，在

某些情况下也是唯一的底物。例如，甲烷球形菌属

的产甲烷菌生长需要甲醇[64]，而甲烷微球菌属生长

需要甲醇或者甲胺[65]。甲烷八叠球菌属利用甲醇和

甲胺作为底物，尽管甲醇和甲胺不是它们的必需物

质[66]，但甲醇也能被同型产乙酸菌利用，从而减少

甲烷产量[67]。除了产乙酸菌，还没有瘤胃内其他甲

基营养菌能降低甲烷排放的报道。因此，从甲基营

养菌出发来研究甲烷减排有很大的潜能。 

2.6  纤维降解菌 

瘤胃纤维降解菌的主要作用是降解纤维，其中

主要有产琥珀酸丝状杆菌，产生的琥珀酸可以增加

丙酸的生成，与产甲烷菌竞争氢；而瘤胃球菌属主

要产生乙酸，增加了氢气的产量。把产氢量少的菌

当作 DFM 使用可以减少甲烷的生成，并且不会影

响纤维降解能力，尤其是以粗料为主的动物。有研

究报道，给无菌饲养的羔羊接种产琥珀酸丝状杆

菌，使其作为唯一的纤维降解菌，与接种瘤胃球菌

属相比，产氢量更少。同样，给羔羊接种产琥珀酸

丝状杆菌后，取其瘤胃内容物进行体外试验，其甲

烷产量也减少了[68]。然而纤维降解微生物如产琥珀

酸丝状杆菌已经在瘤胃内大量存在，因此把纤维降

解菌作为 DFM使用不会提升纤维消化力[69]。 

2.7  产抑菌物质的细菌 

有研究表明，一些微生物能够抑制产甲烷菌的

活性。例如，产乳酸菌产生的细菌素[70-72]。乳酸链

球菌产生的乳酸链球菌肽可以控制致病细菌的生

长，已被广泛用于食品产业中。体外试验研究显示，

乳酸链球菌肽的甲烷减排量多达 20%，且对 VFA

生成没有负面影响[73-74]。然而乳酸链球菌肽易受瘤

胃蛋白酶的影响，这也限制了其在体内的使用[75]。

在体外试验中，植物乳杆菌的培养液减少了 18%的

甲烷产量[70]，而 Asa等[72]报道，另外一个植物乳杆

菌菌株产生的混合物能够减少 90%的甲烷生成，且

该植物乳杆菌产生的物质具有抗蛋白酶特性，理论

上能够在体内发挥功效。Bovicin HC5 是牛链球菌

HC5产生的一种细菌素，在体外试验中降低了 53%

的甲烷产量[71]，然而体内试验效果的相关报道却很

少。Nollet 等[70]测试了植物乳杆菌培养液同产乙酸

菌 DFM 在绵羊上的效果，结果发现只在短期内有

效果(处理后 3 d 减少了 80%)。尽管细菌素有可能

当作添加剂来减少甲烷的生成，但能产生细菌素的

DFM在体内的使用也许不可行，因为如果用高密度

种群来诱导细菌素的产生会引起生理不适，且成本

较高。 
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3  小结 

目前大量 DFM 的菌株都已被分离和培养，很

多都具有降低甲烷排放的潜能，但仅有少部分的抗

产甲烷能力得到了测试。另外，由于许多细菌都不

止一种功能，因此不同种群的细菌联合使用可能会

增强 DFM 抗甲烷生成的效果，而这需要更多的体

外和体内试验来验证。 

在倡导低碳经济和绿色发展的今天，作为一种

安全无公害的添加剂，与其它甲烷减排制品相比，

应用 DFM 不仅可以避免对动物机体产生的不良反

应，同时也不会造成动物产品中的药物残留，应用

前景十分广阔。但目前，所有在反刍动物产品中作

为 DFM 使用的微生物都是兼性厌氧菌，在生产上

DFM 的质量和包装还难以严格控制。因此，作为  

一种有潜力的甲烷减排添加剂，DFM在动物生产上

的应用还有待进一步研究。 
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