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摘要：【目的】甲烷氧化细菌(MOB)长期以来一直被用作石油和天然气勘探的重要油气指示菌，其仅能

利用甲烷作为唯一碳源。根据甲烷氧化菌菌群特征结合地质剖面可以较好地预测深部油气藏，为石油勘

探提供良好的数据支撑。由于传统平板培养法只能针对可培养甲烷氧化菌，方法具有一定局限性。【方

法】本文采用分子生物学技术结合地球化学烃类指标研究了顺北典型油气藏上方土壤中甲烷氧化菌的 

分布。【结果】研究结果显示，油气田上方 pmoA 基因拷贝数与酸解烃含量具有一定的正相关性，且油

气区比背景区高 0.5–2 个数量级。16S rRNA 基因高通量测序和 pmoA 基因的克隆文库结果显示顺北油

藏上方土壤中甲烷氧化菌主要以 I 型为主，水平剖面中甲烷氧化菌随着离油田距离增加存在 I 型向 II

型演变的现象，且 Methylomonas sp.在背景区与油气区的丰度有较大差异，具有良好的油气指示潜力。

【结论】综上所述，长期微渗透过程中甲烷氧化菌(MOB)的菌群特征对预测深层油藏具有一定的指示作

用，结合地质剖面和地表烃类可以有效预测有利油藏区域。 
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甲烷是大气中仅次于二氧化碳的第二大温室

气体[1]，据估算地球环境中产生的甲烷排放到大气

之前，最高约有 20%的甲烷主要由土壤中的甲烷

氧化菌氧化分解[2]，它以甲烷作为唯一碳源和能

源，对碳源具有高度专一性，也是甲烷的唯一生

物汇。甲烷氧化菌据生理生化特征和代谢途径可

分为 I 型和 II 型两种不同的生理类群，I 型甲烷氧

化菌主要利用 RuMP 循化同化 C1 组分，细胞内的

颗粒型甲烷单加氧酶进行甲烷的氧化，在高 CH4

低 O2 浓度的环境中占有优势[2]。II 型甲烷氧化菌

均 利 用 serine 循 环 进 行 C1 组 分 同 化 ， 除 了

Methylocella 以外都含有可溶型甲烷单加氧酶，在
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低 CH4 浓度下表现出更高的亲和力[3]。地下深处

轻质烷烃气体在油气藏压力的带动下持续向地表

垂直扩散和运移过程中，大部分被土壤中的专性

烷烃氧化细菌所利用，导致此类细菌大量发育形

成特异性生长。因此，利用甲烷氧化菌菌群特征

结合地球化学数据综合分析，可为油气微生物勘

探提供有力的数据支撑。 

大多数微生物勘探应用都依赖于经典的平板

培养方法，将甲烷营养体从土壤中分离。但是，传

统培养法的环境条件与原位勘探背景完全不同，极

可能选择性富集了特定甲烷氧化菌，很难精准复位

甲烷氧化菌的分布特征。而分子生态学技术则能较

好地克服这一难点。首先通过提取环境样品总

DNA，获得原位地质样品中所有微生物基因组总

DNA，进而利用甲烷氧化菌特有的功能基因 pmoA

精准定量，已知 pmoA 基因存在于除 Methylocella

以外的所有的甲烷氧化菌中[4]，能全面检测环境样

品中甲烷氧化菌的种类。杨帆等[5]在济阳沾化凹陷

陈家庄的陈 6 井附近的剖面利用 pmoA、alkb 基因

的异常高值将油田区与背景区明显区分，成功预测

有利油藏区域。而在顺北地区地貌特征以荒漠为

主，表面砂层通透性较好，为微渗漏创造了极好的

条件，贫瘠的土壤排除了土壤其他微生物的干扰，

使嗜烃类菌群特征更加明显。如何有效将菌群特征

与油气藏建立联系一直是微生物勘探的难点，本文

在基于 pmoA 基因拷贝数基础上结合化学指标酸解

烃含量和地质垂直剖面研究了甲烷氧化菌的丰度

异常。采用 16S rRNA 基因高通量测序技术和 pmoA

基因的克隆文库比较了油气藏上方和背景区土壤

中甲烷氧化菌群落组成的差异，初步阐明了甲烷氧

化菌的丰度和群落结构特征与长期微渗漏的烃类

存在密切相关性。 

1  材料和方法 

1.1  样品来源 

顺北区块行政区划属新疆维吾尔自治区阿克

苏地区沙雅县，地理位置：东经 81°30′–83°00′，北

纬 40°20′–40°50′。区内地表条件复杂，多为荒漠和

盐碱地。图 1 每 2 个样品之间相距 1 km，总计共

30 个样品。其中标红的 SHB1-1H、SHB1-5H 为    

2 个油井，把靠近油气井的 OG6–OG9 认为油田区，

同一剖面其他点为非油田的背景区(CK)。同理

SHB1-5H 的油田区为 OG21–OG24，其他为背景区

(CK)。采样深度为 30 cm，将采样过后的土壤样品

放置已灭菌的生物样袋，低温运至实验室保存，并

对土壤的理化性质进行测定(表 1)。 

1.2  土壤 DNA 的提取和 PCR 的扩增 

顺北地区的地貌以荒漠为主，砂土中细菌含量

较少。将样品放入甲烷氧化菌培养基富集后再对

DNA 进行提取。贫瘠的地貌环境导致 DNA 浓度提

取较低，因此本实验中采取 SDS 结合酚氯仿法[6]和

DNA 提取试剂盒法两种方法比较 DNA 浓度和纯化

效果。将提取到的 DNA 溶解于 50 μL 的 ddH2O，通

过微量紫外分光光度计(NanoDrop ND-1000 UV)测

定 DNA 浓度和纯度(OD260/OD280 和 OD260/OD230)。

针对 pmoA 基因的引物 A189f 和 mb661r 设置 PCR

反应体系 25 μL：1 μL 提取的 DNA，5 μL 的 5 GoTaq 

Flexi 缓冲液(Promega)，2.5 μL 的 MgCl2(25 mol/L，

Promega)，0.5 μL dNTPs (10 mol/L，Invitrogen)，  

0.5 μL 每种正向和反向引物和 0.2 μL GoTaqFlexi

聚合酶。PCR 程序包括：95 °C 的初始变性 5 min，

35 个循环的 95 °C 50 s，54 °C 50 s，72 °C 50 s，然

后 10 min 的最终延伸 72 °C。 
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图 1.  顺北地区样品采集图 

Figure 1.  Sample collection diagram of shunbei area. The Numbers 1–30 represent the sampling site and the 
representative of the oil field at the beginning of SHB. 

 
表 1.  土壤物理化学属性测定 

Table 1.  Determination of physical and chemical properties of soil 
Sample number Site TOC/% Moisture content/% Hydrocarbon (C1–C3)/(μL/kg) pH 

CK1 Background 1.230.21 6.250.04 48821 7.400.11 

CK4 Background 2.610.10 3.740.07 50318 7.560.23 

OG6 Oil field 1.540.15 8.610.02 61025 7.670.02 

OG24 Oil field 2.890.33 3.120.02 87340 7.270.05 

CK17 Background 0.710.47 7.970.01 67027 8.410.31 

CK28 Background 3.040.25 2.320.01 57933 7.680.10 

 

1.3  pmoA 基因的实时荧光定量 PCR 

实验采用 Rotor Gene-Q 软件对 PCR 产物进行

了融解曲线分析。根据定量 PCR(引物组 A189f 和

mb661r)得到的荧光阈值(Ct 值)与基因拷贝数对数

值建立线性定量标准曲线。每个样品做 2 组平行性

对照。根据已建立的标准曲线，将提取的油气田土

壤 DNA 样品作为模板，根据定量 PCR 得到的 Ct

值计算 pmoA 基因的拷贝数。实验方法如下[7]：反

应体系(20 μL)：10 μL TB Green PCR Master Mix、1 μL

正向引物、1 μL 反向引物、1 μL DNA 模板，7 μL 

ddH2O。反应条件：94 °C 变性阶段 10 min，94 °C

变性 50 s，55–60 °C 退火 50 s，72 °C 延伸 50 s，

共 40 个循环，循环结束后 72 °C 延伸 10 min。用

pmoA 基因拷贝数表示样品中的甲烷氧化菌的丰度。 
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1.4  土壤样品酸解烃及含水率的测定 

将顺北土壤样品在阴凉通风处自然晾干，破

碎，过 0.419 mm 筛混匀。缩分后 30 个样品分装

20 g 储存于牛皮纸样品袋中待测，酸解烃脱气装置

和脱气方法参考国家标准 GB/T 29173-2012[8]。土

壤含水率采取烘干法进行测定。过程如下：取铝盒

在 105 °C 烘箱中放置 2 h 后，称重 W，按需取约

10 g 表层土样放入铝盒中，加盖后称重(铝盒加土

壤重量)，记为 W1，去盖放入烘箱中，在 105 °C

条件下烘 6 h，至恒重，取出加盖后称重(铝盒加干

土的重量)，记为 W2。按照公式(1)计算。取 3 次重

复，求其平均值。 

土壤质量含水率(%)＝(W1-W2)/(W1-W)× 

100%                                公式(1) 

1.5  甲烷氧化菌的平板计数 

将顺北两条剖面总计 30 个土壤样品进行涂布

培养，具体实验如下[9]：取土壤样品 5 g 溶于 20 mL

水后，离心管涡旋振荡。静置 2 h 后，取其 200 μL

上清液加入 96 孔稀释板中，加入 600 μL 超纯水稀

释 20 倍。取 100 μL 稀释液接种于甲烷氧化菌培养

基中进行涂布，将平板放置灭菌的密封袋中冲入高

浓度甲烷气体培养 4–5 d，待长出单菌落对样品中

的甲烷氧化菌进行平板菌落培养计数，观察甲烷

氧化菌数量与 pmoA 基因是否有良好的响应效果，

并分析 pmoA 基因丰度与酸解烃释放甲烷含量的

相关性。 

1.6  克隆文库及测序 

将 30 个土壤样品 pmoA 基因扩增的 PCR 产物

使用 Qiaex II 凝胶提取试剂盒(QIAGEN，Hilden，

Germany)纯化，用 pMD19-T 载体在 16 °C 进行

(TaKaRa，Japan)连接。在由 4 μL 溶液 I、7 μL 纯

化的 PCR 产物和 0.4 μL pMD19-T 载体组成的  

11.4 μL 反应体积中进行 10 h。将载体转化为大肠

杆菌的感受态细胞。然后使用引物组 M13 和 M13R

在 25 μL PCR 反应体积中随机挑选克隆的单菌落

用于 PCR 扩增，PCR 反应体积与上述相同。PCR

程序包括：95 °C 的初始变性 5 min，32 个循环的

95 °C 30 s，55 °C 30 s，72 °C 50 s，然后 10 min 的

最终延伸 72 °C。阳性 PCR 产物在 ABI Prism 3730 

DNA 分析仪上用 Big Dye Terminator Kit(Applied 

Sciences，Foster City，CA)进行 DNA 测序。将核

苷酸序列在 GenBank 进行比对。 

1.7  高通量测序及多元统计分析 

委托上海美吉生物科技有限公司对油田区样

品(OG6、OG8、OG22、OG23)和背景区样品(CK1、

CK3、CK11、CK15、CK16、CK17、CK26、CK30)

测序，测序在 Illumina HiSeq 测序平台上进行，利

用 Uclust 方法对有效数据在 97%水平上进行操作

分类单元(operational taxonomic unit，OTU)聚类，

并进行物种注释和丰度分析来揭示样品的物种组

成。并使用 CANOCO 4.5 主成分分析(CCA)评估

物种种类与环境参数之间的关系。本文使用线性

物种反应模型的趋势相关分析结果，而不是单模

态方法。具体方法参照 CANOCO4.5 使用手册[10]。 

2  结果和讨论 

2.1  顺北地区油气藏断面上方土壤甲烷氧化菌的

丰度 

2.1.1  甲烷氧化菌丰度分布特征：对甲烷单加氧

酶基因 pmoA 定量结果、甲烷氧化菌平板计数结

果结合酸解烃甲烷含量进行分析，如图 2 所示，

SHB1-1H 井和 SHB1-5H 井所在的两条剖面 pmoA
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基因在油藏上方 OG6、OG7、OG23、OG24 点位

附近含量较高，总体趋势由中心油田区向两端递

减。在剖面边缘两端均有异常的升高，这种异常

现象分布可能是由于 CK13、CK17 点位附近下伏

有断层，在附近形成圈闭构造烃类不断向两侧渗

透，为甲烷氧化菌提供了良好的生长环境，使其

附近 pmoA 含量增高。甲烷氧化菌的平板计数结

果在两条剖面中对有利油藏区域也展现出较强的

指示性。 

在 SHB1-5H 上方油田区甲烷氧化菌的丰度较

背景区高 0.5–2 个数量级。SHB1-1H 剖面样点酸

解烃的含量差异性较大，油藏区上方的吸附型甲

烷含量明显高于两侧背景区，在油田区 OG8、OG9

甲烷的含量高达 801 μL/kg、754 μL/kg，呈明显的

峰状模式，在两侧背景区只有小浮波状峰形，整

体与甲烷氧化菌的丰度呈现良好的正相关性。

SHB1-5H 剖面甲烷的含量整体差异性不大，油藏

区略高于背景区。整体呈现西部异常高值，推测

西部主要以渗透性砂层为主，在油气渗漏过程中

下伏有较好的裂隙发育带。通过图 2 可以看出通

过酸解烃甲烷的含量与甲烷氧化菌的高值可以较

为明显地区分出背景与油田区，而甲烷氧化菌平

板计数结果也可以作为一个辅助指标，三者的结

合可以极大提高有利油藏预测的成功率，提高勘

探效率。 

2.1.2  甲烷氧化菌的丰度与地表甲烷含量：以

SHB1-5H 井剖面为例对平板计数和 pmoA 基因定

量结果与土壤中甲烷含量做相关性分析。如图 3

可知，甲烷氧化菌丰度和土壤中甲烷含量存在一

定的相关性，两者皮尔逊指数分别达到了 61.8%

和 76.1%。平板计数相关性略高于 pmoA 基因定

量结果。两者都能较好地反映油藏位置。但是，

与传统的培养方法相比，我们推荐采用定量 PCR

技术，以获得采样原位准确的甲烷氧化菌丰度。 

 

图 2.  顺北剖面 pmoA 定量与甲烷含量图 

Figure 2.  pmoA quantitative and methane content map in Shunbei. CK stands for background area and OG stands for 
oil field area. Each sample is made in two parallel rows, and the error bars indicate the degree of difference in the 
samples. 
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图 3.  地表甲烷含量与甲烷氧化菌丰度相关性分析图 

Figure 3.  Correlation analysis diagram of surface methane content and methane oxidizing bacteria abundance. A: 
correlation between pmoA gene and soil methane content. B: correlation between plate count results and soil methane 
content. 
 

2.2  甲烷氧化菌的群落结构分析 

2.2.1  基于 16S rRNA 基因的甲烷氧化菌多样性

分析：每个特定的 OTU 序列代表一种微生物，因

为顺北隶属于荒漠地区，甲烷氧化菌的相对丰度较

低，我们采用 OTU 数量(即绝对值)进行分类统计。

在顺北 SHB1-1H 剖面的高通量数据中一共检测到

6 种甲烷氧化菌(图 4)，分别是 Methylocella sp.、

Methylocystis sp.、Methylomonas sp.、Methylothermus 

sp.、Meyhylobacter sp.、Methylomicrobium sp.。将

检 测 到 的 甲 烷 氧 化 菌 OTU 进 行 分 类 。 其 中

Methylocella sp.、Methylocystis sp.为 II 型甲烷氧化

菌 ， Methylomonas sp. 、 Methylothermus sp. 、

Meyhylobacter sp.、Methylomicrobium sp.为 I 型甲

烷氧化菌。在油田区 OG6 和 OG8 的甲烷氧化菌

丰度和种类较高，其中以 I 型甲烷氧化菌为主，

而背景区以 II 型甲烷氧化菌为主。在油田区

Methylobacter sp.占主导，其中在 OG6 和 OG8 中

其相对丰度分别为 28.6%和 40.8%，具有明显的优

势。随着离油井的距离的增加 II 型甲烷氧化菌逐

渐产生优势。在 CK3 和 CK15 中 Methylocella sp.

的相对丰度分别占 19.6%和 32.7%。I 型甲烷氧化

菌被 II 型甲烷氧化菌代替。根据对湿地土壤的研

究，Henckel 等[11]发现在极低的原位 CH4 浓度下，

I 型甲烷氧化菌似乎超过 II 型，而 II 型甲烷氧化

菌往往在高 CH4 和低 O2 条件下占优势。由于长期

的微渗漏，土壤中游离态 CH4 浓度上升，导致 II

型甲烷氧化菌出现较高丰度。 

在 SHB1-5H 剖面(图 4)中发现背景区 CK26

中 I 型甲烷氧化菌 Methylobacter sp.的相对丰度达

到 29.4%。I 型和 II 型似乎没有明显的界限。随着

油气的垂直向上渗漏导致油田上方的甲烷氧化菌

更加多样，油气区较背景区的甲烷氧化菌丰度也

有较明显的优势，且主要以 I 型甲烷氧化菌为主。

蔡朝阳等[12]研究表明 I 型和 II 型甲烷氧化菌的代

谢途径存在较大差异，I 型主要利用 RuMP 循环同

化甲醛，在此过程中主要以 EDD 和 EMP 途径进

行代谢，相比 II 型甲烷氧化菌 serine 循环代谢功

能更加多样，利用甲烷能力较强，所以整体丰度

更占优势。在 SHB1-1H 中 Methylobacter sp.在背

景区和油田区有较大的差异性，可以作为其剖 
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图 4.  顺北剖面甲烷氧化菌 OTU 的数量 

Figure 4.  Number of Shunbei methane oxidizing bacteria OTU. SHB1-1H and SHB1-5H represent the two 
horizontal sections where the sampling points are located, respectively. The dotted line indicates the II methane 
oxidation bacteria. 
 

面的鉴别性物种。而 SHB1-5H 中并没有出现类似

的现象，甲烷氧化菌 Methylomonas sp.对油气较为

敏感，在背景区域几乎没有被检测到再次出现。

甲烷氧化菌随着油气的变化不仅具有水平演变的

规律，而且在空间上还存在差异性。 

2.2.2  pmoA 基因的克隆文库：将油气田上方 30 cm

样品构建克隆文库 (图 5)。土壤文库中大约有

87.5%的甲烷氧化型。回收密切相关的序列与未培

养和培养的亲属的序列相匹配。系统发育分析表

明，该油气田主要有甲基杆菌 Methylobacter、甲

基 单 胞 菌 Methylomonas 、 甲 基 微 球 菌

Methylomicrobium、甲基球菌 Methylococcus、甲

基暖菌 Methylocaldum、甲基弯曲菌 Methylosinus

和一些未培养的甲烷氧化菌组成。 

从 图 5 中 看 出 油 田 上 方 多 为 甲 基 杆 菌

Methylobacter 和甲基单胞菌 Methylomonas，这与

之前高通量测序结果较为类似，除此之外不可培

养的甲烷氧化菌营养体占了较大成分。Zhang 等[13]

之前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，II 型甲烷氧化菌甲基孢囊菌

和甲基弯曲菌是 2 种可能的油气指示菌，这与我

们的结论存在较大的差异性。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，

到底什么原因导致这种差异性？我们还需要对环

境因子进行相关性分析，并对甲烷氧化菌内在机

制作进一步的研究。 

2.3  甲烷氧化菌的油气指示意义及环境影响因素 

2.3.1  甲烷氧化菌分布与地质断层的关系：顺北工

区主要以碳酸盐岩缝洞型储层发育为主。构造变形

程度弱，上奥陶统—志留泥盆系发育较齐全。图

6-A 中下方红色断裂层，是油气主要聚集部位。 

我们将顺北地区的垂直剖面与甲烷氧化菌丰

度结合，对比油藏位置和大致的烃类渗漏方向。

甲烷氧化菌丰度在 SHB1-1H 剖面顶端的异常富集

现象与中间主断层位置具有较好的对应关系。垂

直剖面构造稳定，上层土壤中无明显的断层。图

6-A 中 2 km 处也发现小型断层，对应表层土壤中

3–4 km 处 pmoA 含量小幅升高，推测该区域为有 
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图 5.  甲烷氧化菌 pmoA 基因的系统发育关系分析 

Figure 5.  Phylogenetic analysis of pmoA gene of methanotrophin. The tree was constructed using the 
neighborjoining method in MEGA software. The scale bar represents 1% sequence divergence; values at the nodes are 
the percentages of 1000 bootstrap replicates supporting the branching order; bootstrap values below 70% are not 
shown. Representative clones obtained. in this study are shown in different sample number which represent different 
methanotrophic groups.   

 

利油藏区域。油藏上方微生物异常是储层中广泛

发育的岩溶孔洞和断层以及微渗漏共同作用的结

果。构造裂缝和溶蚀孔洞的非均质性特点，造成了

渗漏的通透性较强，为油气的微渗漏提供了条件。 

王国建等[14]研究显示游离态甲烷与乙烷以上

重烃的浓度比大于 1000 指示烃气以生物化学成因

为主，小于 50 往往指示深部运移。本研究图 6-B

中 C1/(C2+C3)烃值比范围为 2.6–13，除此之外乙烷

与乙烯等不饱和烃重烃比 C2/(C3+C4)为 1.1–2.2。初

步推断顺北游离烃主要来自于地底油类，少量夹杂

凝析油。但是，其中是否包含长期岩变过程由热裂

解原因形成的少量甲烷，我们还无法准确地判断。

通过地下油藏分布和深处断层以及游离烃的比值，

因此推断油气微渗漏的母源来自地下油藏。 
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图 6.  顺北地区地质剖面及微渗漏来源示意图 

Figure 6.  Map of geological section and source of microseepage in Shunbei area. A: relationship between the 
abundance of methane oxidizing bacteria and geological faults. B: source of microleakage hydrocarbons. O3: Late 
Ordovician rock formation; O1+2: Middle Ordovician and Early Ordovician rock formations; Z: Sinian rock formation. 
 

2.3.2  甲烷氧化菌分布与环境因素影响：将油气

田上方的土壤样品的含水率、pH、有机质(TOC)、

酸解烃以及高通量微生物数据进行 CCA 分析。油

气指示微生物受环境的影响：烃类＞含水率＞有

机质＞pH。含水率和有机质呈明显的正相关性，

pH 对甲烷氧化菌无明显的相关性。吴宁等[15]在研

究不同气候区中甲烷氧化菌的群落多样性时发

现，在不同植被区甲烷氧化菌氧化速率受温度影

响，且与含水率呈明显的正相关，但与 TOC 并无

显著相关性。在顺北典型油气藏上方，烃类的含

量明显高于之前研究的森林中甲烷浓度(10 ppmv)，

甲烷浓度相对于 Zeng 等[15]研究的两个气候区差

异明显，成为主导的环境因素。并且独特的荒漠

地貌特征，使有机质成为主要的油气微生物生长

的必要条件，呈现出正相关。从图 7 中可以看出

不同的环境因素下会导致油气微生物群落存在明

显的差异性。甲烷氧化菌 Methylococcus sp.、

Methylotenera sp.、Methylocystis sp.受烃类气体影

响较大，且以 I 型为主。Dechloromonas sp.、 

 

图 7.  环境因素影响 

Figure 7.  Influence of soil factors. A typical 
correspondence analysis (CCA) sequence map of the oil 
and gas microbial community was determined by the 16S 
rRNA gene. The arrow points to a variable related to the 
composition of the community, and the length of the arrow 
indicates the percentage of the variable as a percentage of 
the data. Hereinafter referred to as the sample name and 
environmental factors: MC: water content; HC: 
hydrocarbon content; TOC: total organic carbon. 
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Arthrobacter sp.含量与含水率关联性最强，两者多

为革兰氏阴性菌，Dechloromonas sp.能较好地利用

水中的溶解苯，且对原油成分中的芳香烃较为敏

感[16]。Lysobacter sp.、Methylosoma sp.等受有机质

影响较大，有机质为主要的限制因素。相比之前

报道的不同环境下，顺北地区烃类对甲烷氧化菌

影响优势更加明显。 

3  结论 

本研究结合化学勘探方法和分子生态学技术，

研究甲烷氧化菌作为油气特征微生物预测地下有

利油藏的可行性，通过深入分析甲烷氧化菌数量和

组成沿顺北典型油气藏上方的分布规律，发现：(1)

顺北地区油气藏上方甲烷氧化菌呈现明显的丰度

异常，在主要的断裂带有大量富集现象，与酸解烃

甲烷的含量呈正相关的趋势。地质的垂直剖面验证

了甲烷等烃类的垂直向上渗漏的方向，侧面证明了

甲烷氧化菌的丰度异常可能由地下烃类的长期渗

漏导致。(2) 顺北地区 SHB1-1H 剖面油田上方甲烷

氧化菌以 I 型为主，由中心向两侧随着微渗漏烃类

减少，存在 I 型甲烷氧化菌向 II 型演替的现象。

SHB1-5H 中 II 型甲烷氧化菌 Methylomonas sp.对油

气较为敏感。但是在不同的剖面甲烷氧化菌的种类

和丰度具有一定的差异性。(3) 顺北荒漠地区甲烷

氧化菌更易受到微渗漏烃类的影响，烃类组成和含

水率成为影响甲烷氧化菌的多样性的显著性因素。 
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Characteristics and exploration significance of soil methane 
oxidation bacteria above typical oil and gas reservoirs in Shunbei 

Yifei Zhang1, Kewei Xu3, Bo Fu1,2*, Fan Yang3, He Liu1,2 
1 School of Environmental and Civil Engineering, Jiangsu Key Laboratory of Anaerobic Biotechnology, Jiangnan University, 
Wuxi 214122, Jiangsu Province, China  
2 Jiangsu Collaborative Innovation Center of Technology and Material of Water Treatment, Suzhou 215009, Jiangsu Province, China  
3 Wuxi Institute of Petroleum Geology, Institute of Petroleum Exploration and Development, China Petrochemical Corporation, 
Wuxi 214151, Jiangsu Province, China 

Abstract: [Objective] Methane oxidizing bacteria are important indicators for oil and gas exploration. For 
example, characteristics of methane-oxidizing bacteria can be used to predict deep oil and gas reservoir. [Methods] 
We studied the distribution of methane-oxidizing bacteria above typical reservoirs in Shunbei by using molecular 
biology techniques combined with geochemical hydrocarbon indices. [Results] The copy number of pmoA gene 
above the oil and gas field was positively correlated with the content of acid-hydrolyzed hydrocarbon, and the oil 
and gas region was 0.5–2 orders of magnitude higher than the background region. The results of high-throughput 
sequencing of 16S rRNA gene and cloning library of pmoA gene showed that the oil reservoir was mainly type I 
methane oxidizing bacteria in Shunbei, as the distance from the oil field increases, the type I to type II phenomenon 
of methane oxidizing bacteria exists. The abundance of Methylomonas sp. was quite different in the background 
area and the oil and gas area. [Conclusion] The characteristics of methane oxidizing bacteria during long-term 
micro-osmosis of hydrocarbons have certain indications for predicting deep reservoirs, Combining geological 
profiles and surface hydrocarbons can effectively predict favorable reservoir areas. 

Keywords: methane-oxidizing bacteria, abundance, acidolysis hydrocarbon, pmoA gene, population structure 
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