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摘要：为研究塔里木盆地于奇油气田土壤中微生物的多样性和群落结构特征，采用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 高通量测序技术，测试了于奇 ＹＱ５
井东部的油气已知区（ＹＱ－ｙ）和 ＹＱ１２ 井西部的油气目标区（ＹＱ－ｗｚ）土壤中微生物 １６Ｓ ｒＲＮＡ Ｖ４ 区序列，比较分析了两个区块

微生物的群落结构和多样性。 ＹＱ－ｙ 和 ＹＱ－ｗｚ 两组样品绝大部分的微生物类群具有一致性。 α 和 β 多样性分析均表明，ＹＱ－ｙ
和 ＹＱ－ｗｚ 两组样品在物种丰度、多样性以及群落结构等方面具有很大的相似性。 同时，解析了 ＹＱ－ｙ 和 ＹＱ－ｗｚ 两组样品属水平

排名前 １０ 的细菌，发现噬甲基菌属、拟杆菌属、类诺卡氏菌属和芽孢杆菌属是可利用油气藏兼性生长的常见微生物，而且两组样

品中均发现大量的未知细菌，说明两组样品都蕴含了丰富的未知微生物资源。 基于高通量测序分析，获得的于奇地区油气微生

物多样性信息，ＹＱ－ｙ 和 ＹＱ－ｗｚ 两组样品整体上微生物类群非常接近，并初步探讨了于奇东部微生物异常点。
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　 　 油气微生物勘探技术以烃类向地表垂直运移为

理论基础，通过研究近地表土壤层中微生物数量及

多样性特征，从而反映地下深部油气藏的分布，该技

术可作为油气勘探的重要辅助手段［１－１１］。 检测地表

油气微生物数量和群落结构异常的方法，主要包括

传统平板培养法、分子生物学技术以及高通量测序
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技术，近年来相关技术已在准噶尔盆地、塔里木盆

地、四川盆地、柴达木盆地和松辽盆地等多个勘探

区进行了生产应用，取得了很好的成效［１２－１７］。
于奇地区是塔里木盆地塔河油区外围重要的

油气勘探地区［１８］。 油气源对比结果表明，该区油

气来源与塔河主体区一致，主要来源于海相烃源

岩。 根据该区具体的油气地质条件和邻区勘探情

况综合分析，于奇地区具备形成油气藏的地质条

件，具有较大的勘探潜力。 其中于奇西部地区钻探

的 ＹＱ３，ＹＱ４，ＹＱ５ 等井相继在三叠—白垩系 ３ 个

油组中获得油气发现，更说明于奇地区油气成藏条

件优越，具有良好的油气勘探潜力［１８－２０］。 在于奇

东部地区，ＹＱ８ 井区奥陶系油气藏是以岩溶缝洞

型储集体控制的弹性＋水驱动的凝析气藏。 ＹＱＤ１
井区与 ＹＱ８ 井区相邻，具有相似的构造背景和油

气成藏地质条件，处于油气运移聚集的有利地

区，而 ＹＱＤ１ 井至 ＹＱ８ 井目标区的油气勘探开发

程度相对较低［１８－２０］ 。 因此，本文采用 １６Ｓ ｒＲＮＡ
高通量测序技术，研究于奇地区微生物物种丰度、
多样性、群落结构等特征，并探索于奇地区潜在的

油气指示菌，同时也初步分析了 ＹＱＤ１ 井至 ＹＱ８
井勘探目标的油气富集点，为于奇东部地区油气勘

探提供参考。

１　 材料和方法

１．１ 样品采集

于奇地区位于塔里木盆地塔克拉玛干沙漠北

缘，土壤多数为风沙土，十分干燥，地表植被稀疏，
生物作用微弱，有机物质累积较少，而且人为活动

不多，因此，人类活动和环境对土壤微生物的影响

较小，适于开展油气微生物的研究工作。 研究区土

壤样品采集部署如图 １ 所示。 ＹＱ５ 井东部为已知

区（红色框），部署采样点 ９ 个（ＹＱＣ１，２，３，６，８，９，
１１，１４，１６），命名为 ＹＱ－ｙ；ＹＱ１２ 井西部为目标区

（蓝色框），部署采样点 １１ 个（ＹＱＣ２４—３４），命名为

ＹＱ－ｗｚ，两组样品共 ２０ 个。 采样点间距为 ５００ ｍ，
每个采样点用取土钻钻取地表 ９０ ｃｍ 深度的土壤

２００ ｇ，采样完成后用无菌袋密封，放入低温储藏箱

保存，运至实验室进行土壤微生物种群结构多样

性分析［２１－２２］。
１．２　 土壤微生物总 ＤＮＡ 提取及高通量测序

称取 ０．５ ｇ 土壤样品，按照 ＦａｓｔＤＮＡ ＳＰＩＮ Ｋｉｔ
ｆｏｒ Ｓｏｉｌ 试剂盒（ＭＰ Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌｓ，美国）操作手册提

取土壤中微生物总 ＤＮＡ，并测定浓度和质量检测。
ＤＮＡ 样品委托上海美吉生物医药科技有限公司

Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉｓｅｑ ２５００ 高通量测序平台进行 １６Ｓ ｒＲＮＡ
Ｖ４ 区测序，扩增引物使用通用引物 ５１５Ｆ（５′－ＧＴ⁃
ＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧ － ３′） 与 ８０６Ｒ （ ５′ － ＧＧＡＣ⁃
ＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ－ ３′） ［２１－２２］。 扩增条件为：
９５ ℃，３ ｍｉｎ，（９５ ℃，３０ ｓ；５５ ℃，３０ ｓ；７２ ℃，４５ ｓ）
３０ 个循环，７２ ℃ １０ ｍｉｎ。 扩增产物进行胶回收和

定量后进行高通量测序。 获得的测序数据进行质

控、过滤、拼接、参考序列比对，最终获得优化序列。
基于优化序列进行可操作分类单元（ＯＴＵ）聚类分

析和物种分类学注释，统计每个样品注释到各分类

水平上的序列数目，明确各分类水平的整体注释情

况。 基于 ＯＴＵ 聚类结果进行多样性分析、物种群

落结构分析和物种差异分析［２３－２８］。

２　 实验结果

２．１　 土壤中微生物 ＯＴＵ 差异性比较

近地表土壤层中微生物组成可预测下伏油气
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图 １　 塔里木盆地于奇地区样品采样分布
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藏的存在。 为研究于奇地区土壤样品的微生物物

种多样性等特征，以及 ＹＱ－ｙ 和 ＹＱ－ｗｚ 两组的微

生物有无差别，将于奇地区 ２０ 个土壤样品进行高

通量测序，基于 ９７％的序列相似性将序列聚类成

为可操作分类单元，最终获得了 １ ６９１ 种可分类的

操作单元（ＯＴＵ）。 结果显示，两组土壤中所含微

生物类群都很丰富，其中 ＹＱ－ｙ 和 ＹＱ－ｗｚ 两组中

共有的 ＯＴＵ 种类 １ ４２６ 种，ＹＱ－ｙ 中特有的 ＯＴＵ 种

类 １１２ 种，ＹＱ－ｗｚ 中特有的 ＯＴＵ 种类 １５３ 种，两组

土壤样品在整体水平上差异不明显，微生物类群具

有相似性（图 ２）。
２．２　 土壤中微生物群落 α多样性分析

在发现 ＹＱ－ｗｚ 和 ＹＱ－ｙ 两组的物种组成具有

一定的相似性、差异很小之后，进一步从整体群落

角度全面研究和比较 ＹＱ－ｙ 和 ＹＱ－ｗｚ 两组样品的

α 多样性特征，其中包括反映样本测序深度的实际

ＯＴＵ 数（数值越高，表明样品物种丰富度越高）、物
种丰富度指数 Ｃｈａｏ１（数值越大，代表样本中所含

物种越多）、综合体现物种丰度和均匀度的多样性

指数（香农指数、辛普森指数）等（图 ３）。 从实际

ＯＴＵ 数和 Ｃｈａｏ１ 指数结果判断，ＹＱ－ｗｚ 组样品中

细菌数量、物种数均高于 ＹＱ－ｙ 组样品，香农指数

说明 ＹＱ－ｗｚ 组样品群落多样性高于 ＹＱ－ｙ 组样

品，而辛普森指数在两组中差异不明显。
２．３　 土壤微生物群落的 β 多样性分析

生态系统中菌群各成员发挥功能受到各自临

近的菌种以及环境因素影响。 为了进一步研究

ＹＱ－ｙ 和 ＹＱ－ｗｚ 两组样品的群落结构特点，利用物
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图 ２　 塔里木盆地于奇地区土壤样品中微生物 ＯＴＵ 韦恩图

Ｆｉｇ．２　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ
１６ＳｒＲＮＡ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｎ Ｙｕｑｉ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ， Ｔａｒｉｍ Ｂａｓｉｎ
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图 ３　 塔里木盆地于奇地区土壤样品 ＹＱ－ｙ
和 ＹＱ－ｗｚ 两组样品 α 多样性指数

Ｆｉｇ．３　 α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ
ｆｒｏｍ ＹＱ⁃ｙ ａｎｄ ＹＱ⁃ｗｚ， Ｙｕｑｉ ａｒｅａ， Ｔａｒｉｍ Ｂａｓｉｎ

种群落间的距离来评估样本间物种群落的差异程

度，即 β 多样性分析。 本文以主成分分析和非度量

多维尺度分析结果进行展示。
主成分分析是一种研究数据相似性或差异性

的可视化方法［２９］，ＹＱ－ｙ 和 ＹＱ－ｗｚ 两组的主成分分

析结果见图 ４。 ＹＱ－ｙ 和 ＹＱ－ｗｚ 两组样品，组内和

组间样品的距离都很接近，除了 ＹＱＣ２７ 和 ＹＱＣ３０
样品点，其他各组样品点都能聚集，说明整体上两

组的群落组成具有相似性，个别样品点特殊。
为了更进一步反映 ＹＱ－ｙ 和 ＹＱ－ｗｚ 两组样品

组间的细菌群落构成情况，采用非度量多维尺度分

析，该分析是一种简化的以低维空间反映多维空间

样本之间关系的数据分析方法，并用点的形式展示
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图 ４　 塔里木盆地于奇地区土壤样品中
细菌群落主成分分析

Ｆｉｇ．４　 ＰＣＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｉｎ Ｙｕｑｉ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ， Ｔａｒｉｍ Ｂａｓｉｎ
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图 ５　 塔里木盆地于奇地区样品微生物
群落组成非度量多维尺度分析

Ｆｉｇ．５　 ＮＭＤＳ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ
ｉｎ Ｙｕｑｉ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ， Ｔａｒｉｍ Ｂａｓｉｎ

在二维平面图中，点与点的距离代表样品之间的差

异程度（图 ５）。 结果显示，除 ＹＱ－ｙ 三个样品点，
其他样品点的差异程度较小，也说明整体上两组的

群落组成是相似的。
２．４　 不同分类水平下土壤微生物的差异

上述结果表明两组样品整体微生物类群差异

不大，但各样本在某一分类学水平上含有的微生物

种类及其相对丰度（所占比重）可能存在差异，而
不同物种的丰度也是反映含油气性以及油气指示

菌的重要方式。 为了研究于奇地区两组样本的物

种分布以及物种丰度信息，综合统计了各样品的

ＯＴＵ 聚类和注释结果，汇总每个样品注释到门和

属分类水平上的序列数目，由此了解两组样品在门

和属分类水平的整体注释情况。
根据物种注释结果，首先选取于奇地区两组

样品在门水平丰度排名前 １０ 的物种，以叠加柱形

图直观展示各物种在门水平所占比例（图 ６）。 结

果显示，于奇两组土壤样品中相对丰度排名前 １０
的优势细菌分别为放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ），变形

菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ），芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａ⁃
ｄｅｔｅｓ），拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ），绿弯菌门（Ｃｈｌｏ⁃
ｒｏｆｌｅｘｉ），厚壁菌门 （Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ），广古菌门 （Ｅｕｒ⁃
ｙａｒｃｈａｅｏｔａ），浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ），酸杆菌门

（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ），疣微菌门 （ Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）。 其

中，ＹＱ－ｙ 组的芽单胞菌门（灰色）和拟杆菌门（黄
色）比例较高，ＹＱ－ｗｚ 组的变形菌门（橘色）和绿弯

菌门（浅蓝）比例较高，而且两组中均有大量的未

知菌门，说明两组样品的微生物资源非常丰富；而
且许多已知的油气指示菌属于芽单胞菌门和变形
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图 ６　 塔里木盆地于奇地区土壤样本中门水平物种相对丰度

Ｆｉｇ．６　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ
ｏｆ ｔｏｐ １０ ｐｈｙｌａ ｉｎ Ｙｕｑｉ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ， Ｔａｒｉｍ Ｂａｓｉｎ

菌门，提示 ＹＱ－ｗｚ 组样品含有油气的可能性很大。
特别是 ＹＱＣ－３０ 样品点，虽然在主成分分析（ＰＣＡ
分析）中差异较大，但其含有非常高丰度的变形菌

门，可能存在油气指示菌，需要进一步分析其含油

气性。
为深入研究于奇地区土壤样品中微生物相对

丰度，明确是否存在油气指示菌，又进一步比较了

两组样品中微生物在属水平相对丰度（图 ７），发现

于奇地区有大量的未知细菌，占土壤细菌总数的

８０％以上，说明于奇地区微生物资源丰富。 于奇土

壤样品中在属水平比例较高的菌主要是噬甲基菌

属（Ｍｅｔｈｙｌｏｐｈａｇａ），拟杆菌属（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ），类诺卡

氏菌属 （Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ），粪杆菌属（Ｆａｅｃａｌｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ），
普雷沃氏菌属 ９（Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ ９），芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ），
糖多 孢 菌 属 （ Ｓａｃｃｈａｒｏｐｏｌｙｓｐｏｒａ ）， 盐 单 胞 菌 属

（Ｈａｌｏｍｏｎａｓ），嗜盐芽孢杆菌属（Ｈａｌｏｂａｃｉｌｌｕｓ），海杆

菌属（Ｍａｒｉｎｏｂａｃｔｅｒ）等，其中噬甲基菌属、拟杆菌属、

0

25

50

75

YQ-y YQ-wz

!"
#$%&
Nafulsella
'()*$%&

+,%&
(-.%&
/,0%&
Amycolatopsis
12*%&
)*$%&
345%&9
6$%&

7$%&
89:%&

345;%&2

CDEF

?
@
A
B

/%

100

<=>;%&

图 ７　 塔里木盆地于奇地区 ＹＱ－ｙ 和 ＹＱ－ｗｚ 两组
土壤样品中属水平物种相对丰度

Ｆｉｇ．７　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｏｐ １０ ｇｅｎｕｓ
ｉｎ ＹＱ⁃ｙ ａｎｄ ＹＱ⁃ｗｚ ｓａｍｐｌｅｓ， Ｙｕｑｉ ａｒｅａ， Ｔａｒｉｍ Ｂａｓｉｎ
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类诺卡氏菌属和芽孢杆菌属都是能够利用轻烃为

碳源的油气指示菌［２４］。 而且类诺卡氏菌属在顺北

和新和已知油气地区也检测到并作为油气指示

菌［１６－１７］。 在这两组中，ＹＱ－ｙ 组比例最高的菌属是

拟杆菌属和类诺卡氏菌属， 分别为 ２．９７８％ 和

２．７６７％；ＹＱ－ｗｚ 组比例最高的菌属为噬甲基菌属和

拟杆菌属，比例为 ２．１９１％和 １．７２７％。 两组中既有相

同优势的油气微生物拟杆菌属，又有各自单独优势

的油气微生物噬甲基菌属和类诺卡氏菌属。 具体到

不同样品，ＹＱ－ｗｚ 组 ＹＱＣ２６ 和 ＹＱＣ２９ 两个样品含

有的已知油气指示菌较少，含油气的可能性较小。
ＹＱＣ２８ 和 ＹＱＣ３０ 两个样品含有的拟杆菌属和噬甲

基菌属的比例最高，含油气的可能性很大。
基于以上结果分析，两组样品在门和属水平的

微生物物种丰度差异不大。 为了进一步说明样品间

相似性，在属水平选取微生物丰度前 ５０，进行聚类

热图分析（图 ８），以颜色变化与相似程度来反映于

奇油气区与未知区在属水平上群落组成的相似性和

差异性。 通过聚类热图，发现两组样品聚类明显，特
别是 ＹＱＣ２５、ＹＱＣ２ 和 ＹＱＣ９（ＹＱＸ１ 井），而且拟杆

菌属这种油气指示菌的比例都较高。 说明 ＹＱ－ｗｚ
和 ＹＱ－ｙ 两组的物种丰度具有一定的相似性，ＹＱ－ｗｚ
中 ＹＱＣ２５ 样品点含油气的可能性高。

整体而言，ＹＱ－ｙ 和 ＹＱ－ｗｚ 两组样品的微生

物物种丰度、分布、群落结构等特征具有相似性，差
异较小。 采用不同的分析方法，有个别样品点的微

生物特征存在差异， ＰＣＡ 分析发现 ＹＱＣ２７ 和

ＹＱＣ ３０两个样品点不聚类，非度量多维尺度分析
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图 ８　 塔里木盆地于奇地区样品点物种属水平丰度聚类热图
Ｆｉｇ．８　 Ｈｅａｔｍａｐ ｓｈｏｗｉｎｇ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｇｅｎｕｓ ｉｎ Ｙｕｑｉ ｓａｍｐｌｅｓ， Ｔａｒｉｍ Ｂａｓｉｎ
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（ＮＭＤＳ）发现 ＹＱＣ２７ 样品点群落组成差异较大。
以 ＹＱ－ｙ 组样品为油气已知区综合分析 ＹＱ－ｗｚ 组

样品点，除 ＹＱＣ３１ 和 ＹＱＣ３４ 样品点与 ＹＱ－ｙ 组样

品差异较大以外，其他样品点与 ＹＱ－ｙ 组样品种群

结构相似，含油气的可能性都很高，需要结合地质

资料和化探手段综合分析评估；ＹＱＣ３１ 和 ＹＱＣ３４
两个土壤样品含油气的可能性相对较小，这有待进

一步深入分析和研究以确定其含油气性。

３　 结论和讨论

（１）塔里木盆地于奇地区于奇西（ＹＱ－ｙ）和

于奇东（ＹＱ－ｗｚ）两组样品中所含微生物均很丰

富，且共有 ＯＴＵ 种类占绝对优势。 ＹＱ－ｗｚ 组所包

含的 ＯＵＴ 种类、物种数和 α 多样性略高于 ＹＱ－ｙ
组。 β 多样性分析发现两组中多数样品点均能够

聚类，仅个别样品点差异较大。
（２）于奇两组样品中微生物群落结构具有相

似性，在门水平丰度由高到低依次为：放线菌门、变
形菌门、芽单胞菌门和拟杆菌门。 在属水平丰度由

高到低依次为：噬甲基菌属、拟杆菌属、类诺卡氏菌

属、芽孢杆菌属、糖多孢菌属、盐单胞菌属、嗜盐芽

孢杆菌和海杆菌属，其中噬甲基菌属、类诺卡氏菌

属和芽孢杆菌属是可利用烷烃兼性生长的常见微

生物。 此外，于奇两组样品蕴含大量的未知微生物

资源，未知微生物相对丰度占比 ８０％以上。
（３）将细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 高通量测序技术应用于

塔里木盆地于奇勘探区，初步掌握了该地区土壤微

生物物种多样性和群落结构等特征。 在今后研究

中需进一步结合地质资料，考虑地表环境差异因

素，增加油气井上方微生物分析数据，建立规范化

和标准化的油气微生物数据库，促进微生物勘探技

术的发展应用。
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