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典型油气藏上方甲烷氧化菌群的分子生物学解析
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摘要：以胜利油田典型油气藏为研究对象，原位提取土壤中的甲烷氧化微生物群落组成信息，明确了油气指示微生物类群。 通过

对油田、气田和背景区土壤的 ｐｍｏＡ 基因克隆文库分析发现，来自油气藏上方土壤与背景区土壤的甲烷氧化菌群结构的差异较

大。 背景区土壤的甲烷氧化Ⅱ型菌———甲基孢囊菌和甲基弯曲菌的相对丰度明显高于油气藏上方土壤，而甲烷氧化Ⅰ型菌———
甲基球菌和甲基暖菌则显著减少，表明长期的油气微渗漏能使甲烷氧化微生物群落向Ⅰ型菌演替。 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 多变量统计分析结

果显示，经过地质历史时期的微量轻烃连续驯化，油气藏上方的甲烷氧化微生物群落发生了演替，甲基球菌和甲基杆菌可能是推

动这种演替变化的关键种群。 甲烷氧化 ｐｍｏＡ 基因的丰度在油气藏上方的异常可以用于预测下伏油气藏的存在。
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　 　 传统的微生物勘探技术具有一定的局限性，特
别是样品采集后的后续实验室分析。 传统方法主

要采用特异培养基（如富含烃类组分的培养基分

离油气指示微生物），从环境样品中选择性地对油

气微生物进行计数和分类，推测其新陈代谢机理，
进而推测油气资源分布的有利区块［１－３］。 然而，原
核微生物通常对环境具有极强的适应能力，即便在

烃类浓度极低的情况下，烃类氧化微生物也有可能

存在。 事实上，２０ 世纪 ３０ 年代即有科学家提出地

球上微生物的分布规律遵循以下原则：“一切物种

无处不在，但却依赖环境选择” ［４］。 因此非油气藏

环境样品中也可能含有极少量的烃类氧化微生物。

此外，目前常用的油气指示微生物培养检测方法多

会注入较高浓度的烃类，在富集土壤样品中的指示

微生物的同时，也可能会刺激其他微生物的生长，
这与油气藏上方原位实际状况相去甚远。 因此，原
位采集环境样品，规避实验室内高浓度烃类物质培

养过程，从微生物群落的角度直接分析特征微生物

组成和数量的变化规律，能够在最大程度上反映油

气藏形成过程中的微生物群落演替规律，提升微生

物勘探技术的精度。
此外，已知的 Ｃ１－Ｃ４ 烃类氧化微生物极可能仅

占油气资源指示微生物很少的一部分，大部分的油

气资源指示微生物目前尚不为人所知。采用微生物
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１６Ｓ ｒＲＮＡ 序列为基础的分析表明，地球上可培养

的微生物仅占所有微生物的 １％ ～ １０％，绝大多数

微生物无法在实验室获得纯菌株开展下游研

究［５－８］。 传统的研究手段可能忽视了绝大多数油

气资源指示微生物，无法为油气勘探提供有力而准

确的支撑并准确鉴别油气资源指示微生物。 此外，
油气资源微生物，特别是难培养微生物的形成极可

能伴随有漫长的油气藏地质历史形成过程，因而，
自然条件下的油气藏指示微生物极可能长期处于

贫营养状态，属于难培养微生物，实验室内采用平

板法和最大概率法很难准确甄别难培养油气资源

指示微生物的变化规律，为油气藏微生物勘探技术

提供有力支撑［９］。 此外，平板法和最大概率法的

操作过程极为繁琐、费时，尤其不适于大样本量的

规模化工业勘探应用［１０］。
甲烷氧化菌是一种常用的油气指示菌，专性利

用甲烷作为唯一的碳源和能源［７，９－１０］。 在甲烷氧

化菌的诸多功能基因中，ｐｍｏＡ 基因存在于几乎所

有已知的甲烷氧化微生物细胞中，因此被普遍应用

于土壤或沉积物样品中甲烷氧化菌的定性和定量

研究［９，１１－１２］。 本文针对 ｐｍｏＡ 基因，采用限制性片

段多样性分析（Ｔ⁃ＲＦＬＰ，Ｔｅｒｍｉｎａｌ Ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ Ｆｒａｇ⁃
ｍｅｎｔ Ｌｅｎｇｔｈ Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ）、克隆文库、实时荧光定

量 ＰＣＲ（Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ Ｃｈａｉｎ Ｒｅａｃｔｉｏｎ，聚合酶链式反

应）等分子生物学技术，对已知油气藏上方的指示

微生物群落进行精确识别和解析。

１　 样品与实验

１．１　 研究区石油地质概况

陈 ２２ 块位于济阳坳陷陈家庄凸起西段，邵家

洼陷延伸的低凸起上，北部以东西向北掉虎 ４ 断层

为界，由北向南残留陈 １２、岭 １ 和陈 ２２ 共 ３ 个基岩

高点，埋深为 １ １００～１ ２７０ ｍ。 古近系沿西、北、东
３ 个方向向西段基岩高点逐层超，至东营组三段沉

积末期披覆其上，新近系馆陶组与下伏东营组不整

合接触。 陈 ２２ 块东营组储层为东三段灰绿色、灰
色含砾砂岩和细砂岩夹少量紫红色泥岩，单砂层较

薄，厚度为 １．５～８．０ ｍ，累积厚度为 ３．０ ～ ２０．０ ｍ，属
于小型扇三角洲沉积［１３］。
１．２　 采样部署

图 １ 为本研究采样部署，设计一条过油田、气
田剖面，采样深度为 ６０ ｃｍ，分别进行群落指纹分

析和基因定量。
１．３　 土壤 ＤＮＡ 提取

采用ＭＰ 公司的土壤 ＤＮＡ 提取试剂盒（ＦａｓｔＤＮＡ

图 １　 济阳坳陷陈 ２２ 块微生物样品采集示意

绿色圆点为 ３ 个地表深度钻孔研究样点，剖面上其他蓝色
小圆点做群落指纹分析（Ｔ⁃ＲＦＬＰ）和定量 ＰＣＲ 分析

Ｆｉｇ．１　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｃｈｅｍｅ ｆｏｒ ｓｐａｔｉａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｅｔｈａｎｏｔｒｏｐｈｉｃ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ Ｃｈｅｎ２２ ｏｉｌ ａｎｄ ｇａｓ ｆｉｅｌｄ， Ｊｉｙａｎｇ Ｄｅｐｒｅｓｓｉｏｎ

ＳＰＩＮ Ｋｉｔ ｆｏｒ Ｓｏｉｌ）进行提取。
１．４　 甲烷氧化菌 ｐｍｏＡ 基因扩增

ＰＣＲ 反应采用甲烷氧化菌特异性引物。 ＰＣＲ
反应体系参照文献［６］，其扩增产物采用专用的

ＰＣＲ 纯化试剂盒（ＴａＫａＲａ） 进行纯化。
１．５　 Ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ ＰＣＲ 基因定量

实时荧光定量 ＰＣＲ 是通过实时监测 ＰＣＲ 扩

增反应中扩增产物荧光信号的变化，来实现对样品

中的特定基因进行定量及定性分析［１４－１６］。 ｐｍｏＡ
基因重组质粒构建完成后，将 ｐｍｏＡ 重组质粒进行

十倍稀释以获得定量标准曲线，采用试剂盒（ＳＹＢＲ
Ｐｒｅｍｉｘ Ｅｘ Ｔａｑ Ｐｅｒｆｅｃｔ Ｒｅａｌ Ｔｉｍｅ）于扩增仪（ＣＦＸ９６
Ｒｅａｌ⁃Ｔｉｍｅ ＰＣＲ） 上对标样和未知土壤样品进行

ｐｍｏＡ 基因定量分析。
１．６　 克隆文库和系统发育学分析

采用 Ｋｅｍｐ 等［１７］的渐进采样方法来检验克隆

文库的有效性和代表性。 即在所建文库中随机抽

取不同大小的虚拟文库，随后采用多样性指数计算

各个虚拟文库组成预测样品的种群丰富度。 随着

虚拟文库中克隆数目的增加，预测曲线平稳则说明

文库克隆数量已经可以代表给定样品中主要的微

生物类群。
１．７　 末端限制性片段长度多态性分析（Ｔ⁃ＲＦＬＰ）

Ｔ⁃ＲＦＬＰ 实验的反应体系和反应条件采用

Ｐｅｎｇ 等人的方法［１８］。 在 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 图谱中，单个末

端限制性片段 Ｔ－ＲＦ（可代表一个物种）的相对丰

度为峰高与所有片段总面积之比。 克隆文库所得

的克隆子序列经过软件模拟酶切后，可以对应 Ｔ⁃
ＲＦＬＰ 图谱中各个不同末端限制性片段（Ｔ⁃ＲＦ）所
代表的特定种属［１９］（图 ２）。
１．８　 多元统计分析

对于本研究样品中出现的所有８种Ｔ⁃ＲＦｓ进
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图 ２　 甲烷氧化 ｐｍｏＡ 基因末端限制性片段长度多态性图谱（Ｔ⁃ＲＦＬＰ）
Ｆｉｇ．２　 Ｔｅｒｍｉｎａｌ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ （Ｔ⁃ＲＦＬＰ） ｏｆ ｍｅｔｈａｎｏｔｒｏｐｈｉｃ ｐｍｏＡ ｇｅｎｅ

行去趋势对应统计分析，将这 ８ 种不同的 Ｔ⁃ＲＦｓ 进

行分组和排序，以计算其第一排序轴的梯度范围

（Ｌｅｎｇｔｈｓ ｏｆ Ｇｒａｄｉｅｎｔ）。 结果显示，第一轴小于 ３．０，
因此选用线性模型 ＰＣＡ （ Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ
Ａｎａｌｙｓｉｓ，主成分分析） 分析［１９］。 排序分析采用

ＣＡＮＯＣＯ 生态学软件进行运算和绘图。

２　 结果与讨论

２．１　 甲烷氧化微生物多样性分析

基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 的分子生态学解析技术已被

广泛用于研究不同环境中的微生物群落多样性，如
热带雨林、水稻田、草甸和海底沉积物中的微生物

群落。 与石油相关微生物群落的研究主要集中于

地下油藏和油田水等的微生物群落［２０－２１］，而对于

典型油气藏上方土壤中的微生物群落特征却知之

甚少。 本研究针对油藏、气藏和背景区的土壤样品

分别构建了甲烷氧化功能基因 ｐｍｏＡ 克隆文库，全
面掌握油气藏上方甲烷敏感性微生物种属，为研究

油气藏上方烃类微渗漏生态系统中微生物群落特

征并开展微生物油气勘探提供实验数据。
为测试所建克隆文库是否具有代表性，本研究

采用了 Ｋｅｍｐ 等［１７］ 推荐的渐进采样法，计算了２ 个

多样性估计指数 ＳＣｈａｏ１和 ＳＡＣＥ。 计算结果显示这２ 个

估算指数对样品中微生物类群数量的预测已趋于

平稳。 如图 ３ 所示，ＳＣｈａｏ１和 ＳＡＣＥ指数表明 ｐｍｏＡ 基

因克隆文库的覆盖度已达到理论值的 ９３％，表明

所建的文库已经可以代表实际样品中的微生物多

样性。
通过与已有研究相比较，这些克隆子在海湖沉

积物、海底冷泉、水稻根系、垃圾填埋场、活性污泥

等好氧或兼氧环境中均有发现（图 ４）。 对随机挑

取的总共 １５５ 个 ｐｍｏＡ 基因克隆子做的系统发育分

析显示，沾化油区的甲烷氧化菌多样性比较高，基
本覆盖了所有已知的中温菌，这些甲烷氧化菌包括

甲基球菌 （Ｍｅｔｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ）、甲基暖菌 （Ｍｅｔｈｙｌｏｃａｌ⁃
ｄｕｍ）、甲基微菌（Ｍｅｔｈｙｌｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ）、甲基杆菌（Ｍｅｔｈｙ⁃
ｌｏｂａｃｔｅｒ）、甲基孢囊菌（Ｍｅｔｈｙｌｏｃｙｓｔｉｓ）、甲基弯曲菌

（Ｍｅｔｈｙｌｏｓｉｎｕｓ）和甲基单胞菌（Ｍｅｔｈｙｌｏｍｏｎａｓ），除此之

外还有大量的未培养微生物（图５）。 对３ 个文库进行

综合分析，其中甲基杆菌是丰度最大的菌群（２６％），
其次是甲基单胞菌（１８％）和甲基孢囊菌（１４％），
以甲基微菌为最少 １２％）。

前已述及，根据甲烷氧化菌细胞结构、代谢途

径和生理代谢途径的不同，可分类为属于 γ 变形杆

菌门的Ⅰ型菌，涵盖甲基杆菌和甲基球菌等 １０ 个

属，它们细胞内利用甲醛的代谢途径为戊糖磷酸核

图 ３　 克隆文库的 ＳＡＣＥ和 ＳＣｈａｏ１值

当 ＳＡＣＥ和 ＳＣｈａｏ１进入平台期时，即可认为文库容量已足够。

Ｆｉｇ．３　 ＳＡＣＥ ａｎｄ ＳＣｈａｏ１ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｃｌｏｎｅ ｌｉｂｒａｒｙ

·７０６·　 第 ５ 期　 　 　 　 　 　 　 　 　 汤玉平，等． 典型油气藏上方甲烷氧化菌群的分子生物学解析　 　



图 ４　 沾化油区甲烷氧化 ｐｍｏＡ 基因克隆文库系统发育树

括号中为模拟酶切所得 Ｔ⁃ＲＦ 片段长度；Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 检验值低于 ５０％未在图中显示

Ｆｉｇ．４　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ｄｅｄｕｃｅｄ ｐｍｏＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｇｅｎｅｒａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎ Ｚｈａｎｈｕａ ａｒｅａ

酮糖途径；以及属于 α 变形杆菌门的Ⅱ型菌，包括

甲基孢囊菌和甲基弯曲菌等 ４ 个属，它们通过丝氨

酸途径同化甲醛。 土壤微生物在竞争过程中，通常

有 ２ 种生态策略［２２］。 一种是在外界营养丰富条件

下，微生物迅速生长繁殖（Ｖｍａｘ↑），同时底物利用

阈值也随之上升（Ｋｍ↑）；另一种情况是在底物浓

度极低时，微生物胞内酶系自我调控，把能量消耗

降到最低（Ｖｍａｘ↓），同时底物利用阈值也随之降低
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图 ５　 甲烷氧化菌克隆分布

Ｆｉｇ．５　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｍｅｔｈａｎｏｔｒｏｐｈｙ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ

（Ｋｍ↓）。 现在普遍认为，地表土壤中存在 ２ 类甲

烷氧化菌［２３］，一类是在高浓度甲烷的环境下生长

的，具有较低的亲和力（ｋ 策略）；另一类是以微渗

漏的甲烷为基质，具有较高的亲和力（ｒ 策略）。 与

之对应，甲烷氧化Ⅱ型菌通常在极端环境土壤中存

在（如沙漠、极地等），而且以利用大气中的甲烷气

体为主［２４－２５］。 甲烷氧化Ⅰ型菌则通常在土壤甲烷

浓度较高的生境中存在，如森林、沼泽和水稻田土

壤中［２６－２９］。 那么在地质历史时期的持续轻烃供应

下，油气藏上方的甲烷氧化微生物群落是否会从Ⅱ
型菌向Ⅰ型菌演替呢？

针对这一假设，本研究对油田土壤、气田土壤

和背景区土壤的 ｐｍｏＡ 基因克隆文库进行了分析。
结果发现来自油藏和气藏上方土壤中的甲烷氧化

微生物群落结构非常相似，与之对应，两点位土壤

顶空气和游离气中的甲烷含量均占 ９０％以上。 背

景区土壤与油气藏上方土壤相比，甲烷氧化菌群结

构则呈现了较大的差异，甲烷氧化Ⅱ型菌———甲基

孢囊菌和甲基弯曲菌的相对丰度明显高于油气藏

上方土壤，而甲烷氧化Ⅰ型菌———甲基球菌和甲基

暖菌则显著减少。 因此，从克隆文库的角度来看，
长期的油气微渗漏确实能使甲烷氧化微生物群落

向Ⅰ型菌演替，尽管甲烷的浓度很低 （ ＜ ２００ ×
１０－６）。 侯读杰课题组［９］最近也对大港油田油气藏

上方土壤中 ｐｍｏＡ 基因的多样性进行了研究，并提

出甲烷氧化Ⅱ型菌甲基孢囊菌和甲基弯曲菌是

２ 种可能的气藏指示菌，这与我们的结论有较大差

异。 这表明在不同地理条件下，油气指示菌的类型

很有可能发生变化，其内在机制值得进一步研究。
２．２　 甲烷氧化微生物群落解析

与克隆文库相对应，Ｔ⁃ＲＦＬＰ 图谱中有 ９ 个主

要片段 （ ７５， ９８， １９６， ２０７， ２４４， ３５０， ４３７， ４５６， ５１０
ｂｐ）。 通过模拟酶切，与克隆文库的 ＯＵＴ 对应关系

如下：７５ ｂｐ 的片段对应甲基球菌（Ｍｅｔｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ）

和甲基暖菌（Ｍｅｔｈｙｌｏｃａｌｄｕｍ），２４４ ｂｐ 的 Ｔ⁃ＲＦ 对应

甲基孢囊菌（Ｍｅｔｈｙｌｏｃｙｓｔｉｓ）和甲基弯曲菌（Ｍｅｔｈｙｌｏ⁃
ｓｉｎｕｓ），３５０ ｂｐ 和 ４５６ ｂｐ 的 Ｔ⁃ＲＦ 对应甲基微菌

（Ｍｅｔｈｙ⁃ｌｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ），４３７ ｂｐ 的 Ｔ⁃ＲＦ 对应甲基单

胞菌（Ｍｅｔｈｙｌｏｍｏｎａｓ），５１０ ｂｐ 的片段对应甲基杆菌

（Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒ）。 其余 ９８，１９６，２０７ ｂｐ 的片段未在

文库中找到对应的克隆子，可能是 ＰＣＲ 反应引入

的非特异性片段造成的［３０］。 为全面地了解甲烷氧

化菌群在长期地质历史时期的演替特征，本研究对

不同来源样品的 ｐｍｏＡ 基因 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 数据进行了多

元统计分析 （图 ６），相关符号及图解详见文献

［３１］。 具体种群变化讨论如下：
由图 ６ 可知，不同油气属性土壤样品的聚类特

性表现得较为明显。 经过地质历史时期的微量轻

烃连续驯化，油气藏上方的甲烷氧化微生物群落发

生了演替，７５ ｂｐ所代表的甲基球菌（Ｍｅｔｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ）

图 ６　 甲烷氧化微生物群落排序

箭头方向代表物种增加方向，箭头长度代表与排序图
轴关系的强弱。 数字代表微生物剖面采样点号

Ｆｉｇ．６　 Ｏｒｄｉｎａｔｉｏｎ ｄｉａｇｒａｍ ｆｒｏｍ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ
ａｎａｌｙｓｉｓ （ＰＣＡ） ｏｆ ｍｅｔｈａｎｏｔｒｏｐｈｉｃ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ

ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ
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和 ５０８ ｂｐ 代表的甲基杆菌（Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒ）就是推动这

种演替变化的关键种群。 在对照簇中，２４４，３５０ 和 ４３７
ｂｐ 代表的甲基孢囊菌、甲基弯曲菌、甲基微菌、以及甲

基单胞菌则表现出对微量甲烷的高度敏感性。 据文

献报道，荚膜甲基球菌（Ｍｅｔｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ ｃａｐｓｕｌａｔｕｓ）常常

被作为研究“ｍｅｔｈａｎｅ⁃ｆｉｘｉｎｇ ｓｙｍｂｏｉｎｔｓ”的模式菌株，这
些都得益于其独特的生态特性［３２］。 荚膜甲基球菌

经常出现于垃圾填埋场、瘤胃和油气藏等高甲烷浓

度的生境中［３３］。
２．３　 甲烷氧化微生物定量解析

为评估油气基因是否适合快速诊断和识别油

气藏，本研究采集了图 １ 中一条通过油气藏的剖面

样品，采用定量 ＰＣＲ 技术对气指示基因 ｐｍｏＡ 丰度

基于油气藏的生物地理学分布进行了初步研究。
如图 ７ａ 所示，甲烷氧化基因 ｐｍｏＡ 在油气田上方显

示出明显的高值区，非油气区为明显的低值。 经移

动平均化后，对地下油藏和气藏均有较好的指示效

果，且边界清晰（图 ７ｂ）。 传统微生物勘探理论认

为甲烷氧化菌仅能指示天然气藏，而从我们的结果

可以看出，甲烷氧化基因 ｐｍｏＡ 既可以指示气藏，
同时可以很好地指示高含甲烷气的油藏。

３　 结论

本研究采用分子生物学方法进行了微生物油

气勘探的探索性研究，将油气藏形成视为一种长期

的、动态的地质生态系统过程，基于油气藏上方烃

类微渗漏原理，以特征性微生物群落的长期驯化规

律为主线，选择胜利油田典型油气藏为实验区，探
索油气藏上方甲烷氧化过程的微生物驱动者，取得

图 ７　 过油气剖面甲烷氧化基因 ｐｍｏＡ 定量
数据（ａ）和移动平均化曲线（ｂ）

Ｆｉｇ．７　 Ｏｒｉｇｉｎａｌ ｐｍｏＡ ｇｅｎｅ ｃｏｐｙ ｎｕｍｂｅｒｓ （ａ） ａｎｄ ｍｏｖｉｎｇ
ａｖｅｒａｇｅ ｎｕｍｂｅｒｓ （ｂ） ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌｓ

ａｃｒｏｓｓ Ｃｈｅｎ２２ ｏｉｌ ａｎｄ ｇａｓ ｆｉｅｌｄ

以下认识：
（１）油藏和气藏上方土壤中的甲烷氧化微生

物群落结构非常相似，而背景区土壤的甲烷氧化菌

群结构的差异较大。 背景区土壤的甲烷氧化Ⅱ型

菌———甲基孢囊菌和甲基弯曲菌的相对丰度明显

高于油气藏上方土壤，而甲烷氧化Ⅰ型菌———甲基

球菌和甲基暖菌则显著减少，表明长期的油气微渗

漏能使甲烷氧化微生物群落向Ⅰ型菌演替。
（２）Ｔ⁃ＲＦＬＰ 多变量统计分析结果显示，经过地

质历史时期的微量轻烃连续驯化，油气藏上方的甲

烷氧化微生物群落发生了演替，甲基球菌（Ｍｅｔｈｙ⁃
ｌｏｃｏｃｃｕｓ）和甲基杆菌（Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒ）可能是推动这

种演替变化的关键种群。
（３）ｐｍｏＡ 基因丰度的分布规律得知，在油气

藏上方土壤中会出现“微生物热点”， 这种异常现

象可以用作检测和预测下伏油气藏的存在。
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