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摘　 　 　 要: 用荧光原位杂交(ＦＩＳＨ)技术调查了我国主要油页岩矿区(辽宁抚顺、吉林桦甸和广东茂名)中
砂土、新鲜油页岩和风化油页岩或砂砾岩样品的细菌和古细菌相对丰度. 油页岩微生物的杂交优化反应条件:
杂交温度为 ４６ ℃ꎬ杂交时间为 ２􀆰 ５ ｈꎬ杂交液中去离子甲酰胺的体积分数为 ２０％ 时ꎬＴＲＩｚｏｌ 和溶菌酶共处理方

式有利于提高杂交率. 各类型样品中ꎬ细菌相对丰度均在 ５０％ 以上ꎬ古细菌相对丰度均在 ５％ 以下ꎬ在新鲜油

页岩中细菌和古细菌的相对丰度最高. 抚顺矿细菌相对丰度最低ꎬ其次茂名矿和桦甸矿ꎬ而抚顺矿古细菌相对

丰度最高ꎬ其次茂名矿和桦甸矿.
关　 键　 词: 油页岩ꎻＦＩＳＨꎻ细菌ꎻ古细菌ꎻ相对丰度
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　 　 油页岩属于极端环境ꎬ蕴含独特的微生物资

源ꎬ尚未被充分了解与利用. 间接证据表明ꎬ微生

物在油页岩的沉积和早期地质形成中起到了至关

重要的作用[１] . 这个过程伴随着原始微生物群落

的形成. 先前用克隆文库方法对我国主要油页岩

矿的细菌和真菌群落进行了调查ꎬ发现超过 ５０％
的细菌和 １􀆰 １％ ~ １３􀆰 ５％ 的真菌为未被鉴定种

属[２ － ３]ꎬ表明经过漫长复杂的地质演化ꎬ在油页岩

中逐渐形成了与其环境相适应的特有微生物类

群. 还有研究证实ꎬ不同类型页岩中存在需氧和厌

氧的异养微生物(如硫酸盐还原菌和发酵菌)、化
能自养微生物(如硫细菌和氧化铁细菌)和产甲

烷古细菌等[４] . 此外ꎬ有关页岩微生物降解其有

机质的研究尚在起步阶段[５ － ７] . 总体上人们对油



　 　

页岩微生物的认识与利用仍相当有限ꎬ尤其在古

细菌方面. 通常古细菌都是严格厌氧菌ꎬ能被培养

的古细菌仅占很少的一部分ꎬ且培养条件苛刻ꎬ因
而要了解其在环境中的分布和数量较为困难.

ＦＩＳＨ 技术是一种非放射性的荧光原位杂交

技术ꎬ可快速准确直观地反映出环境微生物群落

的原位分布、形态和相对数量等生态特征ꎬ已成为

环境微生物检测的强有力工具. 本实验用 ＦＩＳＨ
技术调查我国主要油页岩矿区(辽宁抚顺、吉林

桦甸和广东茂名)的细菌和古细菌的相对丰度及

空间分布ꎬ有效避免了微生物培养、ＤＮＡ 抽提和

ＰＣＲ 扩增带来的偏差ꎬ是对我国油页岩环境中微

生物资源现状的有益补充ꎬ也为油页岩的生物开

发利用提供必要的生态学背景.

１　 实验材料和方法

１􀆰 １　 实验材料

样品采自辽宁抚顺(４１°５０′ Ｎꎬ１２３° ５７′ Ｅ)、
吉林桦甸 (４３° ００′ Ｎꎬ１２６° ４７′ Ｅ) 和广东茂名

(２１°４１′ Ｎꎬ１１０°５８′ Ｅ)油页岩矿. 每矿采集 ３ 种

样品:抚顺矿和茂名矿为露天开采矿ꎬ采集新鲜油

页岩(依次为 ＦＸ 和 ＭＸ)、风化油页岩(依次为

ＦＦ 和 ＭＦ)和矿区内砂土(依次为 ＦＴ 和 ＭＴ)ꎻ桦
甸矿为井下开采矿ꎬ无风化油页岩ꎬ因此采集新鲜

油页岩(ＨＸ)、矿区砂土(ＨＴ)和与被采集油页岩

层紧邻的砂砾岩(ＨＳ) . 每个样品采集 ３ 个重复ꎬ
采样地大小为 ２０ ｍ × ２０ ｍꎬ间隔约 ５００ ~ １ ０００ ｍ.
采样时去掉表层 ２ ~ １０ ｃｍꎬ用多点取样法采样.
每个点取约等量样品ꎬ于取样桶内混匀后过 ４ ｍｍ
筛子ꎬ四分法取适量装入 ５０ ｍＬ 无菌离心管ꎬ低
温保存带回实验室. 所用器具均经高压蒸汽灭菌

后烘干使用. 实验所用探针均由上海生工生物工

程股份有限公司合成. ＥＵＢ３３８(细菌探针):５’ －
ＧＣＴＧＣＣＴＣＣＣＧＴＡＧＧＡＧＴ － ３’ꎬ５’标记异硫氰

酸盐荧光素(ＦＩＴＣ)ꎬ其吸收波长为 ４９２ ｎｍꎬ发射

波长为 ５２８ ｎｍꎻＡＲＣＨ９１５ (古细菌探针):５’ －
ＧＴＧＣＴＣＣＣＣＣＧＣＣＡＡＴＴＣＣＴ － ３’ꎬ５’标记花青

３(ＣＹ３ )ꎬ其吸收波长为 ５５０ ｎｍꎬ发射波长为

５７０ ｎｍ[８] .
１􀆰 ２　 实验方法

１􀆰 ２􀆰 １　 杂交方法

１) 菌体收集: ２０ ｇ 样品加入 １００ ｍＬ ＰＢＳ
(８􀆰 ０ ｇ ＮａＣｌꎬ０􀆰 ２ ｇ ＫＣｌꎬ０􀆰 ２ ｇ ＫＨ２ＰＯ４ꎬ１􀆰 ５６ ｇ
Ｎａ２ＨＰＯ４􀅰２Ｈ２Ｏ 定容至 １ Ｌ)中ꎬ１６０ ｒ􀅰ｍｉｎ － １振荡

３０ ｍｉｎꎬ加入 ５００ μＬ 的 １００ ｍｇ􀅰ｍＬ － １溶菌酶继续

振荡 ３０ ｍｉｎꎻ６００ ｒ􀅰ｍｉｎ － １ 离心 ５ ｍｉｎꎬ将上清液

１３ ０００ ｒ􀅰ｍｉｎ － １离心 １５ ｍｉｎꎬ合并两次沉淀ꎻ将沉

淀重悬于 ３ ｍＬ ＰＢＳ 中ꎬ加入等体积质量分数为

６０％ 的 Ｎｙｃｏｄｅｎｚ 密度梯度分离液ꎬ ４ ℃ 下ꎬ
１２ ０００ ｒ􀅰ｍｉｎ － １离心 ４０ ｍｉｎꎬ收集上清液和中层菌

体ꎻ４ ℃１２ ０００ ｒ􀅰ｍｉｎ － １ 离心 ４０ ｍｉｎꎬ收集菌体沉

淀ꎻ调整菌液浓度ꎬ使 ＯＤ ６００约为 １􀆰 ０.
２) 载玻片处理: ２ ｇ 明胶加入 ５００ ｍＬ 水中ꎬ

加热溶解ꎬ将灭菌的洁净载玻片放入明胶溶液中

浸泡 １０ ｍｉｎꎬ６０ ℃烘干 ２ ｈꎬ制成明胶载玻片.
３) 多聚甲醛固定: 将步骤 １)的菌液用 ３ 倍

以上体积分数为 ４％ 的多聚甲醛 ４ ℃固定过夜ꎬ
１２ ０００ ｒ􀅰ｍｉｎ － １ 离心 １０ ｍｉｎꎬ收集菌体. ＰＢＳ 清洗

菌体ꎬ１２ ０００ ｒ􀅰ｍｉｎ － １离心 １０ ｍｉｎꎬ收集菌体ꎬ重复

３ 次. 将收集的菌体重悬在 ＰＢＳ 中ꎬ４ ℃保存.
４) 样品预处理: 取 ２０ μＬ 步骤 ３)的菌液涂

于步骤 ２)的明胶载玻片上ꎬ自然风干ꎻ样品预处

理参照 １􀆰 ２􀆰 ２ 节ꎻ于 － ２０ ℃预冷的 ５０％ ꎬ８０％ 和

１００％ 乙醇中依次脱水 ３ ｍｉｎꎬ自然风干.
５) 杂交反应:２０ μＬ 探针杂交液 (含 ０􀆰 ０２

ｍｏｌ􀅰Ｌ － １ Ｔｒｉｓ － ＨＣｌꎬ０􀆰 １％ 的 ＳＤＳꎬ０􀆰 ９ ｍｏｌ􀅰Ｌ － １

ＮａＣｌꎬ去 离 子 甲 酰 胺 ) 体 系 中 探 针 各 ２ μＬ
(５０ ｎｇ􀅰μＬ － １)加在步骤 ４)样品上并封片ꎬ恒温避

光杂交. 杂交温度、时间和探针杂交液中去离子甲

酰胺浓度参照 １􀆰 ２􀆰 ３ 节.
６) 杂交后洗脱: 将载玻片于 ４８ ℃ 预热的

５０％ 甲酰胺 / ２ × ＳＳＣ 溶液(５０ ｍＬ 去离子甲酰胺ꎬ
１０ ｍＬ ２０ × ＳＳＣ 定容至 １００ ｍＬꎻ２０ × ＳＳＣ:１７􀆰 ６ ｇ
ＮａＣｌꎬ８􀆰 ８ ｇ Ｃ６Ｈ５Ｏ７Ｎａ３􀅰２Ｈ２Ｏꎬ调 ｐＨ 至 ７􀆰 ２ 后定

容至 １００ ｍＬ)中洗涤 １０ ｍｉｎ × ３ 次ꎻ再于 ４８ ℃预

热的 ＳＳＣ (２０ × ＳＳＣ 稀释 ２０ 倍)中洗涤 １０ ｍｉｎ ×
３ 次ꎻ纯水清洗后自然风干. 步骤 ６)与步骤 ７)需
避光.

７) ＤＡＰＩ 染色: ６０ μＬ ＤＡＰＩ 染液加在载玻片

样品上ꎬ染色 ３ ~ ５ ｍｉｎꎻＰＢＳ 洗涤 ３ ｍｉｎ × ２ 次ꎬ
纯水清洗后自然风干ꎻ加 １０ μＬ 抗荧光淬灭封片

液封片后于倒置荧光显微镜 ( Ｌｅｉｃａꎬ德国) 下

１ ０００倍镜检.
１􀆰 ２􀆰 ２　 样品预处理方式优化

设置 ２ 组实验条件进行比对:一组为溶菌酶

(１０ ｍｇ􀅰ｍＬ － １ ) ３７ ℃ 处理 ３０ ｍｉｎꎻ另一组为

１００ μＬＴＲＩｚｏｌ 试剂常温处理 ５ ｍｉｎ 后再溶菌酶

(１０ ｍｇ􀅰ｍＬ － １) ３７ ℃处理 ３０ ｍｉｎ.
１􀆰 ２􀆰 ３　 杂交温度、杂交时间和去离子甲酰胺浓

度优化

在文献[９]基础上进行杂交温度、杂交时间
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和去离子甲酰胺浓度等杂交条件优化ꎬ见表 １.
１􀆰 ２􀆰 ４　 ＦＩＳＨ 检测细菌和古细菌相对丰度

实验样品为抚顺矿 ＦＸꎬＦＦꎬＦＴꎻ桦甸矿 ＨＸꎬ
ＨＳꎬＨＴꎻ茂名矿 ＭＸꎬＭＦꎬＭＴ.

方法同 １􀆰 ２􀆰 １ꎬ样品预处理方式采用 １００ μＬ
ＴＲＩｚｏｌ 试剂常温处理 ５ ｍｉｎ 后再溶菌酶(１０ ｍｇ􀅰
ｍＬ － １) ３７ ℃处理 ３０ ｍｉｎꎬ杂交温度为 ４６ ℃ꎬ杂交

时间为 ２􀆰 ５ ｈꎬ杂交液中去离子甲酰胺的体积分数

为 ２０％ .
每个样品随机观察 １０ 个视野 × ３ 个平行ꎬ记

录视野中细菌数、古细菌数和全菌数. 每个样品细

菌相对丰度(Ｐ１)、古细菌相对丰度(Ｐ２)及除细菌

和古细菌外其他菌相对丰度 (Ｐ３ ) 的计算式分

别为

Ｐ１ ＝ Ａａ / Ａ × １００％ ꎬ

Ｐ２ ＝ Ａｂ / Ａ × １００％ ꎬ
Ｐ３ ＝ １ － Ｐ１ － Ｐ２ . (１)

式中:ＡａꎬＡｂ 和 Ａ分别为细菌、古细菌和全菌的数

目ꎬ其计算式为

Ａ ｊ ＝ (Ａ１ ＋ Ａ２ ＋ Ａ３) / ３ . (２)
式中:Ａ ｊ 表示细菌、古细菌或全菌的 ３ 个平行样

品的平均数目ꎬｊ 代表细菌、古细菌或全菌ꎻＡ１ ~
Ａ３ 为细菌、古细菌或全菌的 ３ 个平行样品的数

目. Ａ１ ~ Ａ３ 的计算式为

Ａ ｉ ＝ (ａｉ１ ＋ ａｉ２ ＋􀆺＋ ａｉ１０) / １０　 ( ｉ ＝ １ꎬ２ꎬ３) .

(３)
式中:ａｉ１ ~ ａｉ１０为第 ｉ 个平行样品的 １０ 个视野中

记录的细菌数、古细菌数或全菌数.

表 １　 杂交条件优化
Ｔａｂｌｅ １　 Ｏｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ

变量 组 １ 组 ２ 组 ３ 组 ４ 组 ５ 组 ６ 组 ７

杂交温度 / ℃ ４２ ４２ ４６ ４６ ４６ ５０ ５０
杂交时间 / ｈ ３ ２ ２ ２􀆰 ５ ３ ２ ２􀆰 ５

杂交液中去离子甲酰胺体积分数 / ％ ３０ ２０ ３０ ２０ ４０ ２５ ２０

２　 结果与讨论

２􀆰 １　 样品预处理方式优化

利用 ＦＩＳＨ 检测不同类群微生物时ꎬ所使用

的特异性探针、样品中微生物细胞壁的松弛程度

及细胞内靶核酸结合探针的能力均各不相同ꎬ且
杂交时靶核酸与探针不要求完全互补ꎬ有限数目

非互补碱基对的存在并不影响杂交的发生ꎬ加之

杂交的专一性和严格性依赖于杂交的盐浓度、温
度和时间等ꎬ因此通常需要对杂交条件进行优化.
本实验在同样条件下ꎬ用溶菌酶 ３７ ℃处理 ３０ ｍｉｎ
(图 １ａ)与用 ＴＲＩｚｏｌ 常温处理 ５ ｍｉｎ 后再溶菌酶

３７ ℃处理 ３０ ｍｉｎ (图 １ｂ)相比ꎬ这两种样品预处

理方式的杂交效果差异明显:前者杂交率较低ꎬ仅
约 ２０％ ꎬ且荧光亮度明暗不一(图 １ａ － ＦＩＴＣꎬ同
一样品 ＤＡＰＩ 染色表征全部微生物ꎬＦＩＴＣ 染色表

征细菌)ꎻ而后者杂交率提高到约 ４０％ (图 １ｂ －
ＦＩＴＣꎬ 同一样品 ＤＡＰＩ 染色表征全部微生物ꎬ
ＦＩＴＣ 染色表征细菌) . 可见ꎬＴＲＩｚｏｌ 和溶菌酶共处

理方式能够明显提高探针与靶核酸的杂交率.
２􀆰 ２　 杂交温度、杂交时间和去离子甲酰胺体积

分数优化

　 　 当杂交温度为 ４２ ℃ (图 ２)和 ５０ ℃ (图 ３)

时ꎬ各组比对实验的杂交效果均不理想ꎬ杂交率分

别低于 ５０％ 和 ３０％ ꎬ且荧光亮度均明暗不一. 当
杂交温度为 ４６ ℃时(图 ４)ꎬ各组比对实验均取得

了较好的效果ꎬ与 ４２ ℃和 ５０ ℃相比ꎬ杂交率明显

提高ꎬ荧光亮度明显增强. 这说明该温度有利于探

针进入细胞内与靶核酸结合ꎬ特别是杂交时间

２􀆰 ５ ｈ、杂交液中去离子甲酰胺体积分数为 ２０％
时ꎬ杂交率接近 １００％ (图 ４ 中组 ４)ꎬ且荧光亮度

明亮均匀ꎬ是一组较理想的杂交条件.

图 １　 样品预处理方式的影响
Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｐｒｅｔｒｅａｔｍｅｎｔ

(ａ)—溶菌酶 ３７ ℃作用 ３０ ｍｉｎꎻ
(ｂ)—ＴＲＩｚｏｌ 作用 ５ ｍｉｎ 后溶菌酶 ３７ ℃作用 ３０ ｍｉｎ.
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除温度外ꎬ杂交时间和杂交液中去离子甲酰

胺的体积分数也是影响杂交反应的关键因素. 杂
交时间过短会造成杂交不完全(图 ４ 中组 ３)ꎬ杂
交时间过长会增加碱基错配几率和增大荧光背

景ꎬ影响荧光信号检测(图 ４ 中组 ５) . 杂交温度通

常在 ３７ ~ ５０ ℃之间ꎬ根据探针不同具体温度有一

定差异ꎬ但若超过 ５０ ℃ꎬ对于保持细胞形态完整

和维持细胞粘附于载玻片都较为困难. 另外ꎬ杂交

液中添加适宜体积分数的去离子甲酰胺可以在降

低杂交反应温度的同时ꎬ提高杂交特异性.

图 ２　 杂交温度为 ４２ ℃
Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｔ ４２ ℃
组 １—３ ｈꎬ去离子甲酰胺体积分数为 ３０％ ꎻ
组 ２—２ ｈꎬ去离子甲酰胺体积分数为 ２０％ .

图 ３　 杂交温度为 ５０ ℃
Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｔ ５０ ℃
组 ６—２ ｈꎬ去离子甲酰胺体积分数为 ２５％ ꎻ

组 ７—２􀆰 ５ ｈꎬ去离子甲酰胺体积分数为 ２０％ .

２􀆰 ３　 ＦＩＳＨ 检测油页岩中细菌和古细菌相对丰

度

　 　 基于上面的优化条件ꎬ用 ＤＡＰＩ 表征微生物

总数ꎬＥＵＢ３３８ / ＤＡＰＩ 和 ＡＲＣＨ９１５ / ＤＡＰＩ 分别表

征样品中细菌和古细菌占微生物总数的比例ꎬ即

图 ４　 杂交温度为 ４６ ℃
Ｆｉｇ􀆰 ４　 Ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｔ ４６ ℃
组 ３—２ ｈꎬ去离子甲酰胺体积分数为 ３０％ ꎻ

组 ４—２􀆰 ５ ｈꎬ去离子甲酰胺体积分数为 ２０％ ꎻ
组 ５ ３ ｈꎬ去离子甲酰胺体积分数为 ４０％ .

相对丰度. 图 ５ 是以新鲜油页岩样品为例的

全菌染色与使用上述两种探针的 ＦＩＳＨ 叠加图

像. 细菌为青色ꎬ因为目标生物类群为细菌的探针

ＥＵＢ３３８ꎬ其 ５’端标记的荧光染料 ＦＩＴＣ 呈绿色ꎬ
荧光染料 ＤＡＰＩ 呈蓝色ꎬ二者叠加后呈现青色ꎻ同
理古细菌为粉色ꎬ因为目标生物类群为古细菌的

探针 ＡＲＣＨ９１５ꎬ其 ５′端标记的荧光染料 ＣＹ３ 呈

红色ꎬ荧光染料 ＤＡＰＩ 呈蓝色ꎬ二者叠加后呈现粉

色ꎻ除细菌和古细菌之外的微生物依然为 ＤＡＰＩ
的蓝色ꎻ而亮黄色等大块荧光物质为杂质.

图 ６ 为各样品细菌(Ｐ１)、古细菌(Ｐ２)和除这

两者外其他菌(Ｐ３)的相对丰度. 对于细菌ꎬ首先ꎬ
所有样品中细菌相对丰度均在 ５０％ 以上ꎬ说明在

不同矿区、不同类型样品的微生物群落中ꎬ细菌都

是数量上占绝对优势的类群ꎻ由文献[２ꎬ １０]可

知ꎬ茂名矿各样品ꎬ尤其是 ＭＴ 和 ＭＦꎬ细菌多样

性与其他样品相比较差ꎬ且其含水量(４􀆰 ８３％ ~
５􀆰 ０９％ )和 ｐＨ 值(３􀆰 １４ ~ ４􀆰 ７９)均较低ꎬ从传统

纯培养角度看并不适宜细菌生长繁殖ꎬ即便如此ꎬ
其群落中依然有五成以上为细菌类群ꎬ说明细菌的

生存适应能力更强. 第二ꎬ对于每一矿的 ３ 种类型

样品ꎬ新鲜油页岩的细菌相对丰度均最高ꎬ明显高

于同矿砂土和风化油页岩或砂砾岩ꎬ这可能与新鲜

油页岩中营养成分和能量来源相对最丰富有关. 第
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三ꎬ抚顺矿各样品细菌相对丰度较其他两矿低ꎬ除
ＦＸ 为 ６１􀆰 ７７％ 外ꎬ该矿其他样品仅为 ５０％ 左右ꎻ而桦

甸矿各样品均在 ６０％~７０％ ꎬ且分布差异不大.
对于古细菌ꎬ首先ꎬ所有样品中古细菌相对丰

度均在 ５％ 以下ꎬ说明在不同矿区、不同类型样品

中古细菌均为劣势类群. 第二ꎬ对于每一矿的 ３ 种

类型样品ꎬ与细菌结果类似ꎬ新鲜油页岩的古细菌

相对丰度均最高ꎬ其次是风化油页岩或砂砾岩ꎬ砂
土最低ꎬ说明古细菌与细菌一样ꎬ对新鲜油页岩具

有最好的利用能力. 第三ꎬ与细菌结果相反ꎬ抚顺

矿各样品古细菌相对丰度较高ꎬ在 ０􀆰 ２％ ~ ４􀆰 ６％
范围内ꎬ其中 ＦＦ 高达 ２􀆰 ２５％ ꎬＦＸ 更高达 ４􀆰 ５３％ ꎻ
而桦甸矿各样品古细菌相对丰度较其他两矿低ꎬ
除 ＨＸ 为 ０􀆰 ３３％ 外ꎬ该矿其他样品中古细菌所占

比例极低(ＨＳ)或根本无法检出(ＨＴ) .

图 ５　 新鲜油页岩样品的 ＦＩＳＨ图
Ｆｉｇ􀆰 ５　 ＦＩＳＨ ｉｍａｇｅ ｏｆ ｆｒｅｓｈｌｙ ｍｉｎｅｄ ｏｉｌ￣ｓｈａｌｅ ｓａｍｐｌｅ

图 ６　 油页岩样品中微生物的相对丰度
Ｆｉｇ􀆰 ６　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ｉｎ ｏｉｌ￣ｓｈａｌｅ

ｓａｍｐｌｅｓ

３　 结　 　 论

１) 杂交温度 ４６ ℃、杂交时间 ２􀆰 ５ ｈ、杂交液

中去离子甲酰胺的体积分数为 ２０％ 时ꎬＴＲＩｚｏｌ 和
溶菌酶共处理ꎬ杂交率接近 １００％ ꎬ荧光亮度明亮

均匀ꎬ是一组较理想的油页岩微生物的 ＦＩＳＨ 杂

交反应条件.
２) 各矿所有样品中ꎬ细菌相对丰度均在

５０％ 以上ꎬ新鲜油页岩细菌相对丰度最高. 桦甸矿

细菌相对丰度最高ꎬ其次茂名矿ꎬ抚顺矿最低.
３) 各矿所有样品中ꎬ古细菌相对丰度均在

５％ 以下ꎬ其中新鲜油页岩中古细菌相对丰度最

高ꎬ其次是风化油页岩或砂砾岩ꎬ砂土最低. 抚顺

矿古细菌相对丰度最高ꎬ其次茂名矿ꎬ桦甸矿

最低.
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