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油气微生物勘探理论与技术研究进展

汤玉平，许科伟，顾　 磊，杨　 帆，高俊阳，任　 春，王国建
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摘要：在油气藏中轻烃微渗漏机理的基础上，开展了油气微生物勘探技术研究。 油气藏中的轻烃部分（Ｃ１—Ｃ５）以微渗漏的形式

穿过其上方的地层，在近地表土壤中引发了专门以轻烃为食的微生物的发育，因此含油气区地表的微生物在浓度、种群和结构方

面，都跟下伏无油气藏的地区有所区别。 通过分析这些异常特征，可以对油气富集区及油气藏进行研究和预测。 近年来，开展了

一系列技术与理论探索，建立了分子生物学检测方法，实现了从油气指示微生物数量向群落结构、群落演替规律的研究，建立了

群落解析技术。 持续三年的人工模拟结果表明，不同烃类组分驯化下微生物及群落结构出现明显差异性和响应关系，发现的菌

种与实际油气藏上方的高度一致，为微生物勘探提供了理论支持。 针对不同地理条件、不同油气藏类型的油气区样品，进行了环

境条件、油气地球化学与油气微生物类群分布的相关性研究，分析了油气藏地表土壤样品原位的微生物特征，初步构建了我国主

要含油气盆地油气指示菌数据库。 应用研究表明，地表微生物异常与油气藏位置呈现较好的关联性，在各种不同类型油气藏上

方微生物异常都能很好地体现油气藏的“生理体征”。 结合石油地质和地球物理资料，油气微生物勘探技术可以有效预测有利油

气富集区，具有良好的勘探应用前景。 由此提出了下一步油气微生物勘探九大发展趋势和方向。
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　 　 当代微生物学和分子生物学的迅速发展，为开

展微生物与油气之间的相关性研究提供了技术支

持，推动了微生物勘探技术的发展。 近年来，油气

微生物勘探技术逐渐被勘探家重视，其理论方法研

究和勘查思路方面也有了较大的创新。 本文就国

内外近几年油气微生物勘探进展结合笔者所在课

题组的勘探实践作一简要评述。

１　 油气微生物检测技术研究进展

大量的油气指示微生物可能是难培养微生物，
无法通过纯培养技术开展研究［１－２］ 。 ２１ 世纪以来，
分子生态学技术飞速发展，特别是近年来得到广泛

关注的 “稳定性同位素核酸探针” （ ＤＮＡ ／ ＲＮＡ －
ＳＩＰ）技术，使得研究者能利用该技术原位示踪较复

杂环境下的油气指示微生物核酸（ＤＮＡ ／ ＲＮＡ），从
分子水平对油气生成过程中的活性微生物群落演

化开展研究，明确鉴别油气微生物种类，扩充油气

微生物遗传数据库，优化微生物勘探精度。 目前，
有关甲烷氧化菌的 ＤＮＡ ／ ＲＮＡ－ＳＩＰ 研究已经相对

比较成熟，人们已经能够准确地提取在甲烷渗漏点

原位真实起作用的微生物信息，包括那些不可培养

的微生物［３］。 有报道表明，在降解轻烃的过程中，
细菌种类和数量随烷烃链长增加而线性增加，且整

个群落往往呈现专性、兼性和辅助菌并存的状

态［４］。 目前仅有美国加州大学 Ｖａｌｅｎｔｉｎｅ 研究小组

对其做过较为系统的研究［１－２］。 他们通过测定碳、
氢稳定同位素的分馏效应，找到了 Ｃ２—Ｃ４在圣芭

芭拉海域微渗漏点被微生物好氧降解的地球化学

证据，并且估算了其降解程度。 为找到更直接的证

据，该课题组随后采用稳定同位素核酸探针，成功

检测到了油气渗漏点的高活性短链烃氧化微生物。
在了解原位油气指示微生物种类之后，可以针对特

定的微生物种属设计引物或探针，只检测其中 １～２
种活性较高的关键微生物，这样可以提高实际勘探

的准确性和特异性。
１．１　 建立分子生物学（免培养）检测技术

目前油气微生物勘探技术仍以传统培养方法

为主，即把整个土壤微生物群落视作“黑箱”，通过

一段时间的充气培养后，比较油气区和背景区之间

上述两类微生物数量和活性的差异，而对油气微生

物在微渗漏原位的生态特征却知之甚少。 油气微

生物，特别是难培养微生物的发育，大概率伴随有

漫长的油气藏地质历史过程，因而，自然条件下的

油气藏指示微生物大多长期处于贫营养的状态，属
于难培养微生物，实验室内采用平板法和最大概率

法均难以准确识别难培养油气资源指示微生物的

变化特征，很可能会严重低估其真实的多样性水

平，忽略未培养微生物的贡献。 因此，仅通过研究

可培养的烃氧化菌异常来预测下伏油气藏的存在

是不全面、不精确的，需要建立免培养的分子生物

学检测技术。
英国 Ｅｎｖｉｒｏｎｇｅｎｅ 公司分别在兰开夏郡和巴伦

支海南部进行了分子生物学技术试验性研究，并申

报两项国际专利；分别选用了甲烷单加氧酶基因和

烷烃单加氧酶基因对已知油气田进行了定量解析，
经过归一化后的油气基因与油气藏范围和生产井

位置基本吻合；采用微生物勘探方法在中非裂谷盆

地某区块进行圈闭含油评价，通过检测地表油气基

因丰度，所得的微生物异常与实际钻探结果吻合程

度很高。 中国地质科学院水文地质环境地质研究

所在普光气田利用丁烷氧化基因 ｂｏｍＸ 也取得了

较好的指示效果［５］。
笔者所在课题组构建了国际认可的油气基因

定量标准样（甲烷氧化菌 ｐｍｏＡ 基因和烃氧化菌

ａｌｋＢ 基因），定量检测样品中的油气相关基因的丰

度，编制了应用检测标准，建立了分子生物学检测

技术，应用研究表明效果良好［６－７］。 使得不同来源

和不同批次的样品可以相互比较，保证了工业化检

测的稳定性，与培养法共同应用，可大大提高勘探

技术的可靠性。
１．２　 探索油气微生物群落解析技术

借助高通量测序及生物信息学技术，可以原位

分析地质生态系统的微生物群落发育特征［８－９］，从
微生物群落整体的角度表征特定油气指示微生物

的变化，不再局限于单一油气微生物的研究，而是

走向群落及综合系统的地质微生物研究，是微生物

勘探技术的发展趋势。 笔者所在课题组经过攻关，
在油气基因定量的基础上，采用分子指纹、稳定性

同位素探针和高通量测序等一系列先进的分子生

物学技术，集成了现代生物学技术的最新成果，初
步建立了全新的油气指示微生物群落解析技术。
该技术无需培养，可以准确、全面地诊断出不同样
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品间油气指示微生物群落之间的差别，稳定性和准

确性较高，为油气微生物勘探技术提供了新思路

（图 １）。
１．３　 构建较为完善的微生物勘探技术体系

在建立高效油气微生物检测技术的基础上，构
建了较为完善的微生物勘探技术体系，包括样品采

集、分析检测、环境校正、综合解释等。 在中国石化

各大油气田取得了较好的应用效果，完善了我国油

气地球化学勘探技术序列。 油气微生物勘探技术

与常规化探、物探、地质等结合使用，可以提高勘探

成功率。
１．３．１　 微生物与各类指标结合

微生物勘探和传统油气化探都是在轻烃垂直

微渗漏理论的基础上发展起来的。 其不同在于，微
渗漏引起的微生物异常通常表现为顶端异常，且微

生物对油气藏渗漏轻烃的改造及分配有显著影响。
此外，现今的烃渗漏才会引发微生物异常，历史的

烃渗漏则没有效用［１０］。 因此，通过微生物勘探发

现的油气渗漏异常，对油气勘探具有现实意义。 而

烃类检测指标则具有较高灵敏度，且可对下伏油气

流体性质进行鉴定［１１－１２］。 张春林等［１３］ 结合微生

物和常规化探的优势，在四川盆地镇巴区块长岭—
龙王沟地区开展了研究。 宏渗漏微生物及烃检测

异常指标通常呈线状分布，烃浓度较高，Ｃ６ ＋较多，
烷烃 ／烯烃值较高；而微渗漏微生物异常指标则呈

散乱分布，烃浓度较低，Ｃ６ ＋ 较少，烷烃 ／烯烃值较

低，有效地识别了烃类微渗漏与宏渗漏区域。 此

外，油气勘探中发现油气异常通常与磁化率异常具

有较好的对应关系，而且有些油气藏上部地层中出

现磁性矿物（主要是磁铁矿和磁黄铁矿）的聚集，
而这些磁性矿物有很大一部分是由趋磁细菌产生

的，笔者注意到最近已有研究人员通过趋磁细菌来

快速诊断土壤石油烃污染状况［１４］，那么在油气藏

上方的趋磁细菌是否可以作为另一种类型的油气

指示微生物尚有待研究。 值得注意的是，地表植被

和微量元素也可能是非常好的辅助指标，阿根廷

Ｌａｒｒｉｅｓｔｉａ 微生物勘探公司就做了有益的尝试［１５］，
取得了较好的应用效果。
１．３．２　 微生物与地球物理结合

微生物勘探是探测油气微渗漏的有效手段，具
有直接、快速、经济的特点，可以判识下伏有无油气

藏的信息，但不能识别圈闭类型，也不能直接指示

油气储层深度及储量。 如果要建立深部油藏与地

表烃类渗漏和油气圈闭之间的联系，就必须依托地

球物理技术［１６］，如划定 ３Ｄ 地震数据中的烃类迁移

路径。 Ｌａｒｒｉｅｓｔｉａ 公司首次在 ３Ｄ 地震中利用气体

烟囱概率体积帮助确定烃类在油田中的生成位置

和运移路径，其原理是通过提取气烟囱多个地震属

性而生成一个神经网络。 通过这种方式，烟囱概率

体积法作为微生物勘探的一个重要补充，能够帮助

解释人员更好地了解从烃类生成位置开始的整体

勘探区间信息［１７］。

２　 油气微生物勘探机理研究进展

２．１　 初步构建中国石化油气指示微生物数据库

除烃类外，微生物生长的周边环境因素对其发

图 １　 油气勘探微生物分子生物学检测技术框架
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育丰度也有影响，如土壤的湿润程度、酸碱度、盐
度、营养成分等。 如果微生物发育的数量变化是由

环境因素导致的，就会引起油气富集或贫乏的假

象。 柴达木盆地三湖地区勘探表明，地表沉积物严

重盐碱化，渗漏轻烃在多数土壤样品有发现，却不

发育甲烷氧化菌，导致微生物背景值几乎为零。 因

此，在开展相关影响因素研究时，需考虑探区实际

环境条件具体分析，确定指导油气勘探的微生物种

群、发育机理和异常模式，以完善油气微生物勘探

技术。
目前已完成了多个典型油气田（胜利油田、长

岭油气田、江苏油田、江汉油田、春光油田、玉北油

田、杭锦旗气田、镇泾油田、普光气田、南阳油田、北
部湾油田等）的野外调查和取样工作。 采集了油

田区、油气田区和气田区的样品，利用微生物高通

量群落解析技术，深度分析了油气微生物类群分布

特征，为区分下伏油气属性奠定了基础；采集了不

同地理位置的油气田区的地表样品，包括东北平原

区、华北平原区、西北黄土区和沙漠区、南方地区及

滨海、河湖边岸地区，为研究环境因素对油气指示

菌发育的作用、确定取样深度等奠定了基础；分别

采集油气田区、干井区和背景区的样品，为油气微

生物勘探参考体系的建立提供支撑。 数据库中同

时配套对应的指示菌数量范围、地表环境参数（包

括地表温度、样品湿度、颜色、岩性、ｐＨ 值、有机含

量和地表植被等）、最佳采样深度、地质背景条件

等关键信息。 在此基础上，初步构建了中国石化油

气指示微生物数据库。
２．２　 初步明晰高频油、气指示菌种

对各大含油气盆地的典型油气藏上方土壤中

的甲烷氧化菌和丁烷氧化菌数量进行统计，结果显

示不同环境中油气微生物丰度差异显著（图 ２）。
与油气化探指标呈现西高东低的规律不同，油气指

示微生物丰度与地表环境的关系非常密切。 春光

油田和玉北井区均为沙漠区或沙漠化区，其微生物

值比其他油田普遍低 １ ～ ２ 个数量级。 而江苏、南
阳、江汉等区块由于遍布农田等湿度和有机质浓度

较高的生境，故其微生物值普遍较高。 由此可见，
水分和有机质等非烃生态因子在一定程度上也能

影响油气指示微生物的生长发育，在实际勘探样品

采集时应尽量避免使非烃生态因子成为限制性生

态因子。 如不能避免，应尽量采集同一生境的勘探

样品。
结合高通量测序技术和传统分离筛选方法初

步获取了油气指示微生物菌种类型数据库。 数据

库中除包含己知具有 Ｃ２—Ｃ４烃降解能力的棒杆菌

（Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉａ）、诺卡氏菌（Ｎｏｃａｒｄｉａ）、分支杆菌

（Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ） 、红球菌属（Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ） 、假单胞

图 ２　 典型油气藏上方土壤中的甲烷氧化菌、丁烷氧化菌及化探丰度场分布特征
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菌（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）和具有甲烷降解能力的甲基单胞

菌（Ｍｅｔｈｙｌｏｍｏｎａｓ）、甲基球菌属（Ｍｅｔｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ）、甲
基杆菌属 （Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒ）、甲基微菌 （Ｍｅｔｈｙｌｏｍｉ⁃
ｃｒｏｂｉｕｍ）、甲基弯曲菌属（Ｍｅｔｈｙｌｏｓｉｎｕｓ）和甲基孢囊

菌属（Ｍｅｔｈｙｌｏｃｙｓｔｉｓ）之外，还新发现 ４０ 株具有油气

指示意义的菌株，如伪诺卡氏菌（Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａ）、
红 螺 菌 属 （ Ｒｈｏｄｏｓｐｉｒｉｌｌｕｍ ）、 红 弧 菌 属

（Ｒｈｏｄｏｖｉｂｒｉｏ）、链霉菌（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ）、产黄杆菌属

（Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ）等。 针对数据库中所涉及的指示

微生物菌种及其相对丰度，采用数学模型的方法对

不同样点进行了综合打分，分别计算油总指数和气

总指数，对不同地区典型油气藏进行评价，发现识

别效果非常明显。 其中 ８ 株典型油气指示微生物

菌被国家微生物保藏中心收藏。
对以含气为主的普光气田和以含油为主的春

光油田典型油气藏上方的土壤样品进行丁烷氧化

菌的培养、分离和纯化，然后通过 １６ＳｒＲＮＡ 测序分

析，利用 ＢＬＡＳＴ 软件将所测得的序列与 ＧｅｎＢａｎｋ
数据库中已登录的序列进行同源性比较分析，利用

生物信息学等方法分析典型油气藏上方土壤中油

气指示菌的物种丰度和相对组成特征。 发现不同

地质背景、不同地理地貌条件下，不同含油气区的

主要油气指示菌种类具有一定程度的差异。 经过

十几个油气区油气指示菌的统计分析，发现其中的

高频油指示菌和高频气指示菌可以作为通用种属

进行油气藏预测。 其中，高频油指示菌 （ ＡＭＮＲ
族）为：节杆菌（Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ）、分枝杆菌、诺卡氏菌

和红螺菌；而高频气指示菌为：甲基球菌、甲基杆菌

和甲基孢囊菌。
２．３　 人工模拟明确微生物与烃类响应关系

研制了烃类长期驯化的微生物模拟装置，开展

了持续三年的人工模拟实验研究，通过长期（３０ 个

月）观测烃类诱导下的微生物数量和群落变化［１８］

及对应的烃类浓度、组成和稳定性同位素数据，发
现甲烷氧化菌和丁烷氧化菌分别对气和油有明确

并且不同的响应曲线（第 ９～１２ 个月后稳定），停止

供烃后（吹脱），油气微生物数量缓慢回落至较低

水平（第 ８～１０ 个月后），印证了微生物与烃类的响

应关系（图 ３）。 发现的油气指示关键种属甲基球

菌、甲基孢囊菌、红螺菌、诺卡式菌等在实际油气藏

上方都有发现，并且都是高频菌种，表明理论上利

用微生物指示菌判识油气是有效的。

３　 国内外微生物勘探应用研究进展

近几年，多家机构先后在准噶尔盆地、塔里木

盆地、柴达木盆地、四川盆地、鄂尔多斯盆地、松辽

盆地、南海等区块进行了生产应用，取得了较好的

效果［１９－３１］。 目前微生物勘探技术已成为石油地质

和地球物理技术的一项重要辅助技术，在常规以及

非常规油气藏勘探方面均有报道（表 １）。
在页岩气勘探中，原生页岩气藏较高的异常压

力、气藏的隐蔽特性、页岩孔隙与微裂缝发育和气

藏富集程度成正相关等有利成藏特点，均有助于发

挥油气微生物勘探的优势，准确表征页岩气富集规

律，圈定有利目标区，降低勘探风险［１９］。 目前美

国、加拿大、中国等相关研究机构已进行了初步的

图 ３　 人工模拟条件下油气微生物变化特征

Ｆｉｇ．３　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｏｉｌ ａｎｄ ｇａｓ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｈａｎｇｅｓ ｕｎｄｅｒ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｓｉｍｕｌａｔｉｏｎ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ

·９２３·　 第 ２ 期　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 汤玉平，等． 油气微生物勘探理论与技术研究进展　



表 １　 近期国内外油气微生物勘探应用概况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ ｏｆ ｒｅｃｅｎｔ ｏｉｌ ａｎｄ ｇａｓ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｅｘｐｌｏｒａｔｉｏｎ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ａｔ ｈｏｍｅ ａｎｄ ａｂｒｏａｄ

公司 ／ 研究机构 勘探应用区块 勘探资源类型 主体检测技术

无锡石油地质研究所
松辽、渤海湾、苏北、塔里木、
鄂尔多斯、准噶尔盆地等

常规油气、页岩气、
水合物、煤层气

传统培养、分子生物学

长江大学 松辽、鄂尔多斯、渤海湾盆地等 常规油气藏、页岩气（试验） 传统培养、分子生物学

盎亿泰 柴达木、四川、渤海湾、东海、南海 常规油气藏、冻土区水合物（试验） 传统培养，分子生物学

美国地质微生物公司 美洲、非洲和亚洲各大含油气盆地 常规油气、页岩气、煤层气 传统培养

美国 ＥＢＴ 公司 美洲为主 常规油气、页岩气 传统培养

Ｅ＆Ｐ 油田服务公司 欧洲、亚洲、美洲各大含油气盆地 常规油气、页岩气 传统培养

德国 ＭｉｃｒｏＰｒｏ 实验室 欧洲各大盆地及北海 常规油气 传统培养

印度地球物理研究院 印度坎贝、德干隆、古德伯盆地 常规油气 传统培养

阿根廷 Ｌａｒｒｉｅｓｔｉａ 公司 萨利纳斯、阿根廷内乌肯盆地等 常规油气 传统培养

荷兰 Ｂｉｏｄｅｎｔｉｆｙ 公司 欧洲、北美 页岩气 分子生物学

英国 ＥｎｖｉｒｏｎＧｅｎｅ 公司 英国福姆比油田、中非裂谷盆地等 常规油气 分子生物学

　 　 注：不完全统计，截至 ２０１９ 年 １１ 月。

试验性研究［３２－３３］。
在天然气水合物勘查方面，中国青藏高原冻土

带自然地理条件极其恶劣，常规地球物理勘察手段

难度大、成本高，亟需结合实际条件采用更加便捷、
可靠、经济的新技术，以推进该地区天然气水合物

勘探。 在青海木里天然气水合物试验调查中，选用

甲烷氧化菌、丁烷氧化菌和酸解烃相结合的地球化

学检测手段，取得了较好的勘查效果，为冻土带水

合物资源探寻指明了新的方向［３４］。 在海洋天然气

水合物勘查方面，既往研究表明，在含有天然气水合

物的沉积物中，丰富的碳源为微生物发育提供了丰

沛的养分，微生物丰度与甲烷浓度变化存在密切联

系。 太平洋东海岸秘鲁和喀斯喀特外海含有天然气

水合物的站位的微生物丰度研究发现，表层古菌占

比高于不含天然气水合物的站位。 这可能是由于

水合物稳定带下伏的甲烷或碳氢化合物流体上升，
为表层古菌提供了充足的营养物质和氧化剂，从而

增大了古菌丰度［３５］。 南海东沙海域水合物调查区

研究［３６－３７］也发现，冷泉沉积物微生物丰度与甲烷

浓度存在正相关，这与前述研究高度吻合。
非构造圈闭识别是非构造油气藏勘探的难点。

以柴达木盆地三湖地区为例，生物气勘探长期以来

着眼于构造气藏［３８］。 ２００８ 年，台南 ９ 井、台南 １０
井、涩 ３４ 井喜获工业气流，显示该地区岩性气藏勘

探具有良好前景［２０］。 盎亿泰公司在三湖坳陷开展

了微生物勘探试验，分析土壤中的甲烷氧化菌［３９］。
长江大学袁志华等［４０］ 通过在柴北缘马 １０ 井区进

行油气微生物勘探，展示该地区有一定的含气远

景。 中国地质科学院水文地质环境地质研究所联

合应用连续电磁剖面法和微生物基因定量技术，在
研究程度较低的苏干湖盆地油气勘查得到了重要

发现，油气藏发现潜力巨大［２１］。
微生物数据的地质解释上，长江大学基于“取

之于油田，用之于油田”的思想，利用现有地质、地
震、测井和钻井测试等资料，以及专性微生物分析

结果，进行精确厘定。 建立了较为完备的油气微生

物异常区分级评价体系———ＰＩ（Ｐｏｔｅｎｔｉａｌ Ｉｎｄｅｘ）指
标体系，即综合了油藏或天然气异常区的异常最大

值、异常平均值、异常区面积、异常区形态及与构造

的相互关系，在已有探井等基本资料的情况下还包

括储层深度和开采情况等因素，将这些不同参数经

过复杂的数学模型处理得出指标。 ＰＩ 值越高的异

常区，表明其油气前景越好。 在实际运用时，根据

ＰＩ 值对异常区进行归类，如 Ａ，Ｂ，Ｃ，Ｄ 等，在渤海

湾盆地惠民凹陷阳信洼陷地区的微生物勘探中取

得了良好的效果［４１］。 对油气微生物勘探解释模型

进行了有益尝试，即利用石油地质资料、地震数据、
微生物异常数据和轻烃分析资料，运用 Ｐｅｔｒｅｌ 建模

软件，通过地质建模、计算机图形处理技术与地质

统计学方法，设计并探索油气微生物勘探解释模

型［４２］。 此外，美国环境生物技术公司（ＥＢＴ）也形

成了一套运用地质统计分析得出钻井成功概率的

微生物勘探成果地质解译方法，在南美地区取得了

良好的应用效果。
笔者所在课题组近年来在苏北、渤海湾、松辽、

江汉、塔里木、准噶尔、柴达木、四川和鄂尔多斯等

多个含油气盆地持续开展了大量的应用研究工作。
３．１　 准噶尔西北缘某区块油气微生物勘探

该区块位于准噶尔盆地西北缘车排子凸起上，
区域构造上位于准噶尔盆地西部隆起区东部，是一

个具有多层系、多圈闭类型和多油品的复式油气

聚 集区。研究区为荒漠—沙漠环境，干燥、缺少
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植被的地表环境使得土壤中微生物丰度普遍较

低。 根据实验检测结果，并对比不同环境下微生

物数量的变化趋势，在数据统计的基础上，将荒

漠—沙漠环境下的微生物异常值分为 ３ 个等级：
大于 ５０ 为高值异常区；介于 ３０ ～ ５０ 为异常区；低
于 ３０ 为背景区。

研究区西南部分布有古近系、白垩系和侏罗系

３ 套储层，其中 Ｔ３３，Ｔ６７ 井为投产油井。 图 ４ 为该

区块西南部甲烷氧化菌异常分布图（其中 ａ 图为无

锡石油地质研究所成果，ｂ 图为 ＥＢＴ 公司成果）。
可以看出，甲烷氧化菌异常高值区分布集中，在油

气藏上方显示出顶端异常模式。 其中在 Ｔ３３ 井区

到 Ｔ６７ 井区形成了高值异常区，该区新近系沙湾组

和侏罗系岩性油气藏分布较广，且为轻质油，表明

甲烷氧化菌对油藏分布有很好的指示意义。 微生

物异常与地球物理资料能很好地吻合，与井位分布

对应关系良好，后续钻探油气井（Ｔ１３０，Ｔ６７－３）均
分布于微生物异常范围内。
３．２　 顺北重点探区有利区预测

顺北地区是沙雅隆起的外延部分，该区奥陶系

具有和塔河油田南部托甫台—跃参区块相似的成

藏地质背景，碳酸盐岩缝洞型储层发育。 西部阿瓦

提—阿满过渡带寒武—奥陶系烃源岩发育，经历了

多次生排烃过程，邻区托甫台—跃参区块钻井在奥

陶系获工业油气流，已形成产能建设阵地。 目前已

探明的多个油气富集区，都是沿大型断裂带分布。
特别是从深层寒武系延伸到奥陶系的深大断裂，控
藏特征非常明显。

采用微生物勘探技术对顺北重点区块所采集

的样品进行检测，基于邻区和类比区建立的正演模

图 ４　 准噶尔西北缘某区块甲烷氧化菌异常分布

Ｆｉｇ．４　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｍｅｔｈａｎｅ ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｏｍａｌｉｅｓ ｉｎ ａ ｂｌｏｃｋ ｏｎ ｔｈｅ ＮＷ ｍａｒｇｉｎ ｏｆ Ｊｕｎｇｇａｒ Ｂａｓｉｎ
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图 ５　 塔里木盆地顺北油田顺北 １ 井区微生物异常分布

Ｆｉｇ．５　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｎｏｍａｌｉｅｓ ｉｎ Ｓｈｕｎｂｅｉ １ ｗｅｌｌ ａｒｅａ ｏｆ Ｓｈｕｎｂｅｉ Ｏｉｌ Ｆｉｅｌｄ， Ｔａｒｉｍ Ｂａｓｉｎ

型，依据微生物异常和油气属性判识，结合石油地

质、地球物理、地球化学资料，开展油气富集区预测

研究。 结果显示，在顺北 １ 断裂构造带上方呈现出

强烈异常，与钻探结果具有较好的对应关系，表明

建立的模型可以用于预测。 具体表现为断裂带和

非断裂带上方具有差异性，断裂交会处化探异常

强。 以此为模型，进一步针对临区 ４ 号岩溶圈闭进

行含油气性评价，结果显示顺北 ３ 号断裂构造带上

方异常明显，具有良好的勘探前景（图 ５）。 后续钻

探的顺北 ３ 井在该异常中心区获高产工业油气流，
验证了微生物技术在超深层断溶油气藏勘探领域

的有效性。 在顺 ８ 井北三维区开展了微生物地球

化学勘探，在圈定的微生物明显异常内，后续钻探

顺北 ７、顺北 ７１Ｘ 井均获高产油气流。

４　 结论与展望

近年来随着现代微生物学的快速发展，油气微

生物检测技术和机理及应用研究同步取得明显进

展。 开展了油气指示微生物数量、群落结构、群落

演替规律和类群分布的相关性研究，建立了分子生

物学技术和群落解析技术。 针对不同油气藏类

型、不同地理条件的油气区样品，初步构建了我

国典型含油气盆地油气指示菌数据库，发现了高

频油气指示菌。 人工模拟结果表明，不同烃类组

分驯化下微生物及群落结构出现明显差异性和响

应关系，提供了微生物勘探技术的理论依据。 应用

研究表明，在各种不同类型油气藏上方微生物异常

都能很好地体现出油气藏的“生理体征”，显示出

良好的应用前景。
为了完善油气微生物勘探技术，本文认为在以

下方面值得进一步探索和研究：
（１）开展我国油气微生物指示菌种数据库的

建设与应用研究；
（２）制定油气微生物勘探技术的标准（规范、

标准样）；
（３）开展微生物群落（属、种）演替规律及相关

性研究，建立完善的油气微生物群落解析技术；
（４）加强油气微生物干扰因素研究，建立不同

地区与条件干扰因素评估手册；
（５）开展模拟实验研究，建立实验室长期观测

机制，完善油气微生物勘探机理；
（６）开展分子生物学快速检测技术研发，进一

步开展活性检测技术完善与应用；
（７）开展复杂地区尤其沙漠、戈壁区等的样品

采集与检测技术研发；
（８）探索页岩气甜点区的预测与评价技术；
（９）加强地质、物探、常规化探与微生物的结

合分析，探索综合解释模型与评价技术。
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