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摘要 以山东胜利油田沾3区注入水和采出液为研究对象, 利用16S rRNA高通量测序技术, 分析了油相样本、水相

样本以及注入水样本的微生物群落结构. 结果发现沾3油藏微生物多样性较高, 注入水样本中细菌群落多样性最高,
古菌群落多样性最低; 而采出液油相样本的微生物群落多样性较采出液水相样本低. 采出液微生物组的特征与注入

水中微生物组的特征存在较大差异, 具有明显的生境特异性. 采出液油相样本与水相样本中主要的细菌类群包括γ-
变形菌纲、ε-变形菌纲、α-变形菌纲、放线菌纲和梭状芽孢杆菌纲. 在属水平上, 采出液以假单胞菌占优势, 而注入

水中的优势菌属为硫单胞菌. 采出液中古菌主要类群为甲烷微菌纲、甲烷杆菌纲、嗜盐菌纲、热原体纲、热变形

菌纲和热球菌纲, 尤其以鬃毛甲烷菌科和甲烷杆菌为主. 对注入水和采出液水相中的油藏微生物与环境理化因子进

行冗余分析(RDA)发现, 注入水细菌和古菌群落均主要受SO4
2−浓度影响, 采出液水相样本中的细菌群落主要受Ca2+

浓度和pH等影响, 而古菌群落则主要受Cl−, Mg2+和HCO3
−浓度影响.该研究结果揭示了微生物在高温油藏环境中的

空间分布特征及受控因素, 为今后定向调控油藏微生物群落、进而提高微生物驱油的采油率奠定了基础.
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微生物驱油作为一种新型驱油方式, 具有工艺简

单、成本低、污染小等特点, 拥有广阔的应用前景[1].
微生物驱油技术主要是将微生物与相关营养物质注入

地下含油层, 通过微生物繁殖消耗碳源以及微生物产

生的代谢物乳化稠油等方式来提高石油的开采率[2].
微生物驱油起初是利用外源微生物, 即通过向油藏中

注入外源微生物产生的表面活性剂或乳化剂来达到乳

化石油并降低石油黏度的效果[3]. 然而由于不同油藏环

境中原油性质的不同, 外源微生物驱油的效果并不理

想. 近年来, 研究人员着重对油藏环境土著微生物开展

研究[4], 只有掌握特定油藏原位微生物群落的组成和分

布特征及其与环境因子之间的关系, 才能更有效地进

行内源微生物的定向调控以提高微生物驱油效率.

需要指出的是, 由于采样技术的限制, 对油藏微生

物的研究目前主要集中在对采出液微生物群落的研究

上, 而采出液的理化特征温度与油藏本身存在一定的

差异. 采出液微生物组特征能够在一定程度上反映不

同地区、不同温度油藏的微生物群落组成, 但在特定

微生物类群如高温菌的类群上可能会有一定的差异.
油藏采出液中微生物功能群主要分为烃氧化菌、

腐生菌、厌氧发酵菌、硫酸盐还原菌和产甲烷菌等[5].
通过对比我国20余个水驱油藏采出液水相样品微生物

群落特征发现, 尽管这些油藏的温度和盐度等环境参

数具有较大的差异, 但细菌群落中的弓形杆菌属、假

单胞菌属、不动杆菌属、芽孢杆菌属等, 古菌群落中

的甲烷微菌纲、甲烷杆菌纲、甲烷球菌纲等却普遍存

引用格式: 张蔚, 胡小丽, 邱轩, 等. 山东胜利油田沾3油藏微生物组特征. 科学通报, 2019, 64: 1930–1942
Zhang W, Hu X L, Qiu X, et al. Microbiomes in Zhansan area, Shengli Oilfield, Shandong Province, China (in Chinese). Chin Sci Bull, 2019, 64: 1930–
1942, doi: 10.1360/N972019-00135

© 2019《中国科学》杂志社 www.scichina.com csb.scichina.com

2019 年 第 64 卷 第 18 期: 1930 ~ 1942

论 文

https://doi.org/10.1360/N972019-00135
http://《中国科学》杂志社
http://www.scichina.com
http://csb.scichina.com
http://crossmark.crossref.org/dialog/?doi=10.1360/N972019-00135&amp;domain=pdf&amp;date_stamp=2019-05-13


在(≥70%存在的样品)[2,6,7], 这些类群很可能是油藏环

境微生物组的核心类群. 此外, 由于注入水与油藏内部

理化参数的不同导致其微生物群落的优势菌与采出液

水相群落之间具有明显差异[8]. 例如随着氧气浓度的降

低, 在注入水中占优势的ε-变形杆菌被热袍菌属取代[9],
显示出微生物群落组成的生境特异性. 近年来, 微生物

不仅在采出液水相样本中被检测到大量存在, 而且在

采出液油相样本中也有发现[10,11], 并且其群落组成和

功能与水相中的微生物可能均存在差异. 研究显示, 原
油样本中编码多环芳烃分解代谢途径中邻苯二甲酸酶

等物质的phtA, hmgA和pmdAB基因比水相样本中高, 而
与应激反应相关的bhlH, dnaK, obgE等基因在水相中相

对富集[12]. 然而目前有关油相微生物群落的知识仍然

匮乏, 阻碍了人们对油藏微生物组的系统认识.
尽管油藏微生物群落中存在核心类群, 显示出群

落组成上的相似性, 但环境条件能显著影响油藏中的

优势菌的相对丰度或功能群的组成. 例如在中低温油

藏环境中, 优势菌主要为绿弯菌门、浮霉菌门、海杆

菌属、甲烷球菌属和甲烷绳菌属等, 而在高温油藏中

厚壁菌门、γ-变形菌门、热袍菌门、拟杆菌纲、芽孢

杆菌纲和嗜盐菌目等物种丰度更高[6,13]. 除温度外,
pH、矿化度、阴阳离子等也对微生物群落组成产生重

要影响, 例如假单胞菌与pH呈负相关, 但脱硫单胞菌属

更倾向于偏碱性的环境, 甲烷热球菌、古生球菌属则

喜欢生存在高矿化度的地区[6,14]. 因此, 环境参数作为

影响微生物群落动态变化的重要因子对实现微生物群

落的定向调控, 进而实现微生物驱油效率的提高至关

重要.
胜利油田作为我国主要石油产地之一, 其油藏已

进入了高含水期, 原有的化学驱油已无法达到预期效

果, 亟需新的开采方式. 本文选择该油田沾3区块的高

温油藏, 采用16S rRNA高通量测序技术, 系统研究了采

出液中水相和油相以及注入水样品中的细菌和古菌微

生物群落特征, 并分析了微生物群落与环境因子之间

的关系, 以期为后期采油优势菌的定向调控和快速筛

选高效采油菌株以及制定相应的内源微生物激活策略

提供理论依据.

1 材料与方法

1.1 样品采集

样本于2016年12月采集自山东胜利油田5个采油

井的采出液,编号分别为沾3-13,沾3-15,沾3-23,沾3-24
和沾3-26. 此外, 还采集了该区块采油用的注入水样本.
每个样本设置3个生物学重复. 取样前将所用的10 L塑
料桶灭菌, 并用采出液反复多次润洗, 之后将采出液收

集在塑料桶中, 旋紧盖子, 密封保存, 并运回实验室. 该
取样区块油藏温度大致为60°C, 矿化度约为8000~
10000 mg/L, pH为7~8, 属于高温稠油油藏.

1.2 样品处理

将样品在实验室静置1 d, 待油水分离后, 注入水

(编号为IW)和采出液水相(编号为W)利用超高速离心

机(HITACHI CP100NX, 日本)在4°C, 9500 r/min条件下

离心15 min, 沉淀物用于水相微生物总DNA提取. 油相

(编号为O)则采用异辛烷: 石油=1:1的比例进行多次萃

取, 之后利用离心机在4°C, 10000 r/min条件下离心

10 min, 所得沉淀物用于油相微生物总DNA提取.
采用Fast Soil Power试剂盒(12888-100, MOBIO, 美

国)进行DNA的提取, 提取后的DNA进行琼脂糖凝胶电

泳检测其质量. 分别采用引物338F(5′-barcode-ACTCC-
TACGGGAGGCAGCA-3 ′ ) , 8 06R (5 ′ -GGAC-
TACHVGGGTWTCTAAT-3′)[15]和787-F(5′-ATTAGA-
TA C C C S B G TA G T C C - 3 ′ ) , 1 0 5 9 - R ( 5 ′ -
GCCATGCACCWCCTCT-3′)[16]对细菌和古菌进行16S
rRNA扩增, 然后利用Illumina Miseq平台(上海派森诺

生物有限公司)对PCR产物进行高通量测序.

1.3 测序数据处理

对获得的有效数据进行操作分类单元(operational
taxonomic unit, OTU)归并划分, 每个OTU的代表序列

用于分类地位鉴定以及系统发育学分析. 多样性分析

方法包括: (1) α多样性分析: 采用Shannon-Wiener指
数[2]

、Simpson指数[6]
、ACE指数[1]和Chao1指数[2]等多

样性指数来计算; (2) β多样性分析: 使用R软件(https://
www.r-project.org/)[6]对unweighted和weighted的Uni-
Frac距离矩阵分别进行NMDS分析, 通过二维或三维排

序图描述群落样本的结构分布; (3) 冗余分析(RDA): 使
用Canoco 5软件(http://www.canoco5.com/)[6]对不同样

本与环境因子之间的关系进行分析.

1.4 水样理化参数的测定

本研究采用离子色谱法(戴安离子色谱ICS900,
GB/T15454, GB/T14642)测定采出液水样及注入水样
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本的阳离子浓度及SO4
2−, Cl−浓度, 利用指示剂法测定

HCO3
−浓度[17], 用pH计(DENVER, UB-7)测定pH.

2 结果

细菌和古菌16S rRNA高通量测序分别得到453794
和459463条有效序列, 在97%相似性水平上进行聚类,
共得到11085和7149个OTUs.

2.1 微生物组α多样性

Bio-plot箱线图显示, 5个油井采出液的油相样本、

水相样本以及注入水样本的细菌群落均显示出较高的

多样性, 以注入水中的多样性最高, 采出液水相样本次

之, 采出液油相样本细菌群落多样性最低(图1). 古菌群

落的多样性整体较细菌群落低, 其中采出液水相样本

与油相样本的多样性差别不大, 注入水中古菌群落的

多样性最低(图2).
对油样、水样和注入水微生物群落多样性指数之

间进行Turkey检验发现, 3种不同类型的样本之间并无

显著性差异(细菌P=0.091, 古菌P=0.311).

2.2 微生物组的结构组成

在纲水平上, 采出液中细菌的主要类群分别为γ-变

图 1 沾3油藏采出液油相、水相及注入水细菌群落的香浓维纳指数(a)、ACE指数(b)、Chao 1指数(c)及辛普森指数(d)箱线图
Figure 1 Bioplots of Shannon-Wiener (a), ACE index (b), Chao 1 index (c) and Simpson index (d) of bacterial communities in oil, water samples of
the production liquid and injection water samples in Zhansan oil reservoir
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形菌纲(γ-Proteobacteria)、ε-变形菌纲(ε-Proteobacter-
ia)、α-变形菌纲(α-Proteobacteria)、放线菌纲(Actino-
bacteria)和梭状芽孢杆菌纲(Clostridia), 占细菌总丰度

的90%以上. 在属水平上(图3), 油相样本和水相样本的

优势属种均为假单胞菌属Pseudomonas, 占油相样本和

水相样本总菌属的35%~92%. 而注入水优势属主要为

硫单胞菌Sulfurimonas, 占注入水总菌属的95%, 在采

出液的水相样本中该属丰度大量减少, 只占水相样本

细菌群落的0.1%~23.7%(图3).
在纲水平上, 采出液中古菌的六大主要类群总丰

度占古菌丰度的98%, 分别为甲烷微菌纲(Methanomi-

crobia)、甲烷杆菌纲(Methanobacteria)、嗜盐菌纲

(Halobacteria)、热原体纲(Thermoplasmata)、热变形

菌纲(Thermoprotei)和热球菌纲(Thermococci). 在科水

平上(图4), 油相、水相以及注入水样中古菌的优势类

群均为鬃毛甲烷菌科Methanobacteraceae, 占所有样本

古菌丰度的42%~71%. 沾3-23井采出液样本中, 主要优

势菌科为盐杆菌科Halobacteriaceae, 占沾3-23井古菌

丰度的60%. 与注入水古菌群落组成相比, 采出液水相

样品中鬓毛甲烷菌有所减少, 由70%降到了42%, 而甲

烷杆菌则有所增加,由1%增加至20%(图4),而甲烷杆菌

在油相样本中含量较高 , 占油相样本古菌丰度的

图 2 沾3油藏采出液油相、水相及注入水古菌群落的香浓维纳指数(a)、ACE指数(b)、Chao 1指数(c)及辛普森指数(d)箱线图
Figure 2 Bioplots of Shannon-Wiener (a), ACE index (b), Chao 1 index (c) and Simpson index (d) of archaeal communities in oil, water samples of
the production liquid and injection water samples in Zhansan oil reservoir
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图 3 沾3油藏不同油井采出液油相、水相以及注入水中细菌在属水平上的组成. O, 油相; W, 水相; IW, 注入水
Figure 3 Bacterial compositions of oil, water samples of the production liquid and injection water samples in Zhansan oil reservoir at the genus level.
O, oil samples; W, water samples; IW, injection water samples

图 4 沾3油藏不同油井采出液油相、水相以及注入水中古菌在科水平上的组成. O, 油相; W, 水相; IW, 注入水
Figure 4 Archaeal compositions samples of oil, water of the production liquid and injection water samples in Zhansan oil reservoir at the family level.
O, oil samples; W, water samples; IW, injection water samples
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22%~40%.

2.3 微生物组的β多样性

细菌和古菌群落NMDS聚类分析结果显示(图5),
油相样本、水相样本以及注入水3种不同类型样本的

微生物组分别聚类. 注入水细菌和古菌群落与采出液

的水相样本和油相样本中的细菌和古菌群落距离较远,
而采出液的水相样本与油相样本中的微生物群落聚类

较接近. 油相样本细菌群落聚类最紧密, 其次是注入水

样本, 水相样本的细菌群落较离散(图5(a)). 而注入水样

本的古菌群落聚类最紧密, 油相与水相样本的古菌群

落聚类较离散(图5(b)).

2.4 水相及注入水样本微生物群落与环境因子之间
的关系

细菌群落与环境因子之间的RDA分析结果表明,
注入水样本细菌群落与SO4

2−浓度相关性显著(P<0.01).
而采出液中水相细菌群落组成则与pH(P<0.01)和Ca2+

浓度(P=0.01)以及K+和Na+浓度(P<0.05)等显著相关(图
6(a)). 将注入水及采出液水相的细菌优势种与环境因

图 5 沾3油藏采出液油相、水相和注入水细菌(a)和古菌(b)群落的NMDS聚类分析. O, 油相; W, 水相; IW, 注入水
Figure 5 NMDS analysis of bacterial (a) and archaeal (b) biomes of oil, water samples of the production liquid and injection water samples in
Zhansan oil reservoir. O, oil samples; W, water samples; IW, injection water samples

图 6 采出液水相和注入水细菌群落组成与理化因子的RDA分析图. (a) 样本; (b) 优势菌. W, 采出液水相样本; IW, 注入水样本. 图中*和**分别

代表P<0.05, P<0.01. Actinobacteria, 放线菌门; Firmicutes, 厚壁菌门; Bacteroidetes, 拟杆菌门; Thermotogae, 热袍菌门; Acidobacteria, 酸杆菌门;
Verrucomicrobia, 疣微菌门; Proteobacteria, 变形菌门
Figure 6 RDA analysis of correlation between bacterial biomes in water of the production liquid, injection water and their physicochemical factors.
(a) Samples; (b) dominant bacterial groups. W, water sample of the production liquid; IW, injection water sample. * P<0.05, ** P<0.01
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子进行RDA分析及Pearson显著性检验发现, Thermoto-
gae与SO4

2−浓度显著正相关(P<0.01), 与pH显著负相关

(P<0.05); Proteobacteria与SO4
2−浓度显著正相关

(P<0.01), 与pH显著负相关(P<0.05); Acidobacteria与
SO4

2−浓度显著正相关(P<0.01), 与pH显著负相关

(P<0.05); Verrucomicrobia与SO4
2−浓度显著正相关

(P<0.01)(图6(b)).
古菌群落与环境因子之间的RDA分析结果显示,

注入水样本中古菌微生物群落与SO4
2−浓度相关性显著

(P<0.01), 但采出液中水相古菌群落组成与SO4
2−浓度相

关性并不显著, 反而与 Mg2+浓度(P<0.01)、HCO3
−浓度

(P<0.01)的相关性更为明显(图7(a)). 将采出液水相样

本与注入水中的古菌优势种与环境因子进行RDA分析

及相关性分析发现, Thermoprotei与Mg2+浓度呈正相关

(P<0.01); Thermococci与Mg2+和HCO3
−浓度正相关

(P<0.01), 与Cl−浓度负相关(P<0.01); Parvarchaea与
Cl−和SO4

2−浓度正相关(P<0.01); DSEG与Cl−和SO4
2−浓

度正相关(P<0.01), 与HCO3
−浓度负相关(P<0.01)(图

7(b)).

3 讨论

沾3区块油藏微生物组既具有油藏环境微生物的

普遍性, 又具有其独特的类群; 环境因子对微生物群落

的组成及功能具有显著的影响. 因此, 在研究微生物驱

油的过程及机制时, 深入了解油藏不同生境微生物组

的分布特征, 以及重要环境因子对不同微生物类群的

影响, 能够为微生物群落的定向调控, 提高微生物驱油

的采出率提供理论指导.

3.1 沾3高温油藏微生物组特征

在沾3区块油藏采出液的优势菌群中, 发现了前人

报道的油藏环境核心微生物群, 如假单胞菌、甲烷杆

菌、鬓毛甲烷菌属等[13,18], 证明核心微生物群这一现

象在沾3高温油藏中同样适应. 此外, 沾3区块采出液微

生物显示出较高的多样性, 大部分样本微生物群落的

Shannon-Wiener指数均大于2, 部分样品细菌的Shan-
non指数甚至超过4(图1). 据报道, 油藏微生物群落的

Shannon指数值在1.5~3.5之间[19], 很少高于4(表1), 表

明胜利油田沾3区块的油藏微生物类群较为丰富, 这可

能与沾3区块开展微生物驱油、向地下注入营养物质

(激活剂)有关. 注入水携带了大量外源微生物, 其细菌

群落Shannon-Wiener指数(4.85)明显高于采出液水相中

细菌群落的Shannon-Wiener指数(3.95~4.62). 注入水进

入油藏环境后, 细菌多样性显著降低, 可能是外源细菌

群落在营养匮乏的油藏环境中, 与本土细菌群落相比

在底物竞争中处于劣势从而导致死亡[29]. 而注入水古

菌群落的Shannon-Wiener指数相比采出液水相及油相

中的古菌群落要低, 可能是由于古菌群落多为厌氧菌,
而注入水携带了大量O2, 不利于厌氧菌的生存. 由于采

出液油相样本较水相样本处于高疏水、高毒性、且不

利于接收外界营养注入的状态, 油相样本的Shannon-
Wiener指数普遍较水相样本低.

图 7 (网络版彩色)采出液水相和注入水古菌群落与理化因子之间的RDA分析图. (a) 样本; (b) 优势菌. W, 水相样本; IW, 注入水样本. 图中*和
**分别代表P<0.05, P<0.01. Thermoprotei, 热变形菌纲; Thermococci, 热球菌纲; Methanomicrobia, 甲烷微菌纲; Halobacteria, 盐杆菌;
Aigarchaeota, 曙古菌门
Figure 7 (Color online) RDA analysis of the correlation between archaeal biomes in water of the production liquid, injection water and their
physicochemical factors. (a) Samples; (b) dominant bacteria. W, water sample; IW, injection water sample. * P<0.05, ** P<0.01
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沾3区块采出液中细菌的优势类群主要为铜绿假

单胞菌属, 隶属于γ-变形菌纲. 变形菌门在其他不同温

度、不同理化条件下的油藏中也多占优势, 但纲水平

的优势类群在不同油藏环境中变化较大(表1). 铜绿假

单胞菌属作为嗜中温细菌, 其可能在油田注水开采的

过程中被引进. 由于假单胞菌多为好氧中、低温菌, 而
沾三油藏为高温油藏, 推测假单胞菌属可能存在于采

油井井筒附近的中低温区域, 利用原油进行生长代谢,
并随着采样被带出. 研究发现铜绿假单胞菌可以耐受

微氧和高盐环境, 能够降解石油中的柴油、正构烷烃

和多环芳烃等[30]. 此外, 该菌还能通过与高岭石和蒙脱

石的相互作用, 在高浓度原油环境中形成重油-细胞-黏
土矿物复合体, 进而促进细胞的生长[31]. 研究区沾3区
块的储层为碎屑岩储层, 含有一定量的黏土矿物, 它们

与铜绿假单胞菌进行相互作用, 进而促进微生物对石

油烃的降解和利用. 尽管沾3油藏采出液油相与水相环

境中优势细菌属均以假单胞菌属为主, 但它们在水相

和油相中的基因表达可能存在差异. 如通过泛基因组

的分析, 发现从油相中分离出的一株假单胞菌基因组

包含I型分泌的全套基因[12]; 同时, 与调节疏水性有关

的基因, 与应激反应如抗毒性有关的基因在油相中的

表达也与水相中不同[32]. 但目前对相同类群在油相和

水相中功能上的差异研究仍十分薄弱, 亟待在后续研

究中进一步加强.
在沾3油藏中还发现大量的厚壁菌门, 主要包括芽

孢杆菌纲、梭菌纲以及柔膜菌纲. 目前已有大量研究

发现了芽孢杆菌纲以及梭菌纲对石油烃具有较强的降

解能力[33,34], 并能够被用于油藏开采或土壤、海洋石

油污染的修复, 因为它们能够快速适应石油污染环境

并利用石油进行自身生长代谢[34]; 其代谢产物不仅能

够起到原油乳化剂的作用[33], 还能够为其他在油藏环

境中生存但不能利用烷烃的群落提供营养[35]. 因此, 厚
壁菌门对油藏微生物群落的构建及稳定起着十分重要

的作用.
沾3油藏含有丰富的放线菌, 以迪茨氏菌属和微球

菌属为主. 迪茨氏菌属能够有效降解烷烃, 其核心基因

组存在完整的烷烃羟化途径, 通过电子传递蛋白和烷

烃羟化酶的融合来加速长链烷烃降解的速率[36]. 不仅

如此, 迪茨氏菌属还被证实能为油藏其他不能利用原

油进行生长的微生物提供代谢产物, 而其他微生物则

通过自己的运动性为迪茨氏菌属完成对底物的趋化性,
从而实现对油藏环境的共同适应[37]. 这很好地揭示了

油藏微生物之间的互作关系, 对全面认识油藏微生物

的生态功能具有重要意义.
油藏环境中古菌微生物群落主要以产甲烷菌为主

(表1), 其中, 鬓毛甲烷菌科属丰度较高. 沾3区块采出液

中古菌群落的优势属种主要为鬓毛甲烷菌. 该类群是

乙酸营养型产甲烷古菌, 可在产甲烷条件下对石油烃

进行厌氧生物降解, 具有较高的石油降解率[38,39]. 除此

之外, 油相样本、水相样本中还含有大量的甲烷杆菌

表 1 不同油藏流体中的微生物群落特征a)

Table 1 Microbial community characteristics in different oil reservoir fluidsa)

油藏类型 样本类型 温度(°C) 优势细菌 优势古菌 Shannon 文献

低温低盐油藏 采出水 20 弓形杆菌属 鬓毛甲烷菌科 - [20]

低温油藏 采出水 27 γ-变形菌纲 鬓毛甲烷菌属 - [21]

中温油藏 采出水 37 α-变形菌门 鬓毛甲烷菌科 2.82 [18]

高温油藏 油样 42 γ-变形菌门 甲烷微菌科 3.99 [22]

高温高盐油藏 采出水 45 δ-变形菌纲 - 2.10 [23]

非浸没高温油藏 采出水 55 变形菌门 鬓毛甲烷菌科 1.55 [24]

枯竭油藏 油样 55 厚壁菌门 - 1.55 [25]

高温稠油油藏 油样 60 γ-变形菌纲 鬓毛甲烷菌科 3.68 本研究

高温稠油油藏 采出水 60 γ-变形菌纲 鬓毛甲烷菌科 3.63 本研究

高温稠油油藏 注入水 60 ε-变形菌纲 鬓毛甲烷菌科 4.85 本研究

陆相高温渗水油藏 采出水 65 假单胞菌属 - - [26]

高温近海油气藏 采出水 130 β-变形菌门 鬃毛甲烷菌科 - [27]

低渗透油藏 采出水 - 鞘氨醇单胞菌 - 2.02 [28]

a) -代表文中未提及

论 文
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Methanobacteriaceae, 该类微生物在其他油藏中也大量

存在[38,40,41]. 沾3-23井样本点中, 还检测到大量的盐杆

菌科Halobacteriaceae, 它们被证实在降解单环芳烃类

质中占优势[42].
综上所述, 沾3油藏古菌主要以产甲烷类群为主,

它们一方面通过甲烷的产生促进原油的流动性, 改变

原油的物理性质; 另一方面也可以直接对原油进行降

解, 改变原油的化学组成, 从而在微生物驱油中发挥重

要作用.

3.2 沾3高温油藏微生物组成与环境因子之间的
关系

生境对微生物群落及其生态功能均具有强烈的选

择作用 , 使得微生物群落表现出高度的生境特异

性[43~45]. 在沾3油藏的具体表现为采出液中油相样本与

水相样本的菌群结构相似, 而与注入水样本差别较大

(图5), 这与SO4
2−浓度, pH, Ca2+, Mg2+, Cl−以及HCO3

−浓

度等重要环境因子密切相关.
SO4

2−浓度是显著影响注入水细菌和古菌群落结构

的理化因子, 注入水中SO4
2−浓度比采出液水相样本的

高一个数量级(表S1), 这可能是SO4
2−浓度影响注入水

微生物群落结构(以硫单胞菌为主)的主要原因. 高含量

的SO4
2−随着注入水进入到油藏环境, 为硫酸盐还原菌

的大量繁殖提供了物质基础. 在沾3油藏中, SO4
2−浓度

与Proteobacteria, Thermotogae, Verrucomicrovia和Par-
varchaea呈显著正相关, 且Proteobacteria中以假单胞菌

为主. 研究表明, 不同假单胞菌科均具有硫酸盐还原能

力[46]. Thermotogae多属于嗜热硫酸盐还原菌, 在富含

硫酸盐的环境中能够迅速将甲醇降解, 并且该门内多

数类群已被报道含有[Fe-Fe]-氢化酶基因, 具有产氢气

的能力, 能够为氢营养型产甲烷菌提供产甲烷的原

料[47]. 由于目前报道的能直接利用SO4
2−的微生物多数

为细菌, 古菌群落对SO4
2−的响应可能体现在与其他细

菌如产氢微生物的协同作用上.
pH是一种极为重要的环境参数, 在多种生境下都

能对细菌群落产生显著影响. 在油藏环境中, 无论是低

温、中温还是高温油藏,在中性或偏碱性条件下微生物

菌群对烃类都具有较高的降解效率[48]. 在沾3油藏环境

中, Acidobacteria, Proteobacteria及Thermotogae均与pH
呈显著负相关, Proteobacteria和Thermotogae更倾向于

生存于偏碱性的环境中[49]. 本研究样本pH在8.30~8.59
之间, 呈弱碱性(表S1), 有利于Proteobacteria和Thermo-

togae的生存, 进而使它们在原油的降解中发挥作用.
Ca2+和Mg2+在油藏环境中为常见元素, 通常与

K+和Na+一起作为油藏环境矿化度的指标. Ca2+曾被证

明在不同的极端环境中(如沙漠环境、高氮废水)对细

菌群落起着重要的调控作用, Ca2+浓度的变化会导致优

势类群的改变[50]. 在沾3油藏环境中, Mg2+与Thermo-
protei及Thermococci呈显著正相关, 其中Thermoprotei
以除琉球菌属Desulfurococcus为主, Thermococci以高

温球菌属Thermococcus为主. 然而目前关于Mg2+与古

菌之间存在相关性的认识还很薄弱, Mg2+浓度显著影

响油藏古菌群落的原因还不得而知.
高氯化学剂能引起周围环境如pH、渗透压和氧化

还原电位的改变, 进而影响微生物的生长. 在沾3油藏

群落中, Cl−与Parvarcheae呈显著正相关关系, 与Ther-
mococci显著负相关. 研究发现, Thermococci最适pH为

6.8,不能直接利用碳氢化合物进行生长代谢[51],推测在

油藏环境中它们可能通过与其他菌群协同作用而生存.
HCO3

−是油藏环境中常见的阴离子, HCO3
−的存在

能加速产甲烷菌将CO2转化成CH4
[40]. 在沾3油藏群落

中, Thermococci被发现与HCO3
−存在显著正相关关系.

据报道, 部分Thermococci含有fdh2-mfh2-mnh2基因簇,
使其能够利用甲酸盐产生H2和碳酸氢盐, 并维持自身

生长[52]. 这种特点可能促使Thermococci与产甲烷菌协

同作用并为产甲烷菌提供产甲烷原料.
综上所述, 微生物群落的生长代谢受到多种环境

因子, 如SO4
2−, pH, Ca2+, Cl−等的共同影响. 例如偏中

性pH有利于微生物的生长与代谢, 但微生物在降解原

油的过程中会产生不同的酸性物质, 引起环境pH的降

低. 同时油藏中高浓度的Cl−也会造成pH的降低, 进而

造成硝酸盐含量的降低[53], 最终导致环境中反硝化微

生物丰度的降低及硫酸盐还原菌丰度的升高, 这一结

果不利于对油藏开采管道的保护. 因此, 在原油开采过

程中, 应通过测定采出液的pH来调整注入水的pH及营

养物质, 以尽量维持油藏环境中水相体系的中性偏碱

性环境. 可适当调整SO4
2−浓度以控制硫酸盐还原菌的

繁殖; 同时, 也可通过后期研究来探讨不同离子如

SO4
2−, Mg2+, HCO3

−之间的浓度比对微生物群落的影响,
借此在原位条件下保证多种离子的动态平衡.

4 结论

本研究通过高通量测序方法探讨了山东胜利油田

沾3区5口油井采出液水相和油相以及注入水中的油藏
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微生物组分布特征, 系统揭示了油藏流体系统中微生

物的多样性及其与环境因子之间的关系. 发现胜利油

田沾3区高温稠油油藏环境中微生物多样性较其他油

藏高, 主要以变形杆菌纲及产甲烷菌为主, 其中优势菌

群主要包括铜绿假单胞菌、鬓毛甲烷菌科以及甲烷杆

菌. 这些微生物在不同的油藏中分布广泛, 并分别在烷

烃降解、产甲烷和提供氮源等方面发挥关键作用, 表

明了其在原油环境中的重要性. 外源注入水与采出液

中的微生物群落组成差异较大, 微生物群落组成按样

品类型聚类明显, 表现出生境的特异性. SO4
2−是影响注

入水细菌和古菌群落的主控因子, 而采出液水相细菌

和古菌的群落结构则受不同环境因子的影响, 细菌群

落结构主要与pH和Ca2+有关, 而古菌组成则主要受

Mg2+, Cl−, HCO3
−的影响. 因此, 在原油开采过程中, 要

同时关注多个环境因子对微生物群落的影响及微生物

的环境效应, 以期达到更好的开采效果.
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Summary for “山东胜利油田沾3油藏微生物组特征”

Microbiomes in Zhansan area, Shengli Oilfield, Shandong
Province, China
Wei Zhang1, Xiaoli Hu1, Xuan Qiu1, Deng Liu1, Liang Feng1, Liyuan Ma1, Jing Hu2 &
Hongmei Wang1*
1 State Key Laboratory of Biogeology and Environmental Geology, China University of Geosciences, Wuhan 430074, China;
2 Engineering Institute, Shengli Oilfield, Dongying 257000, China
* Corresponding author, E-mail: wanghmei04@163.com, hmwang@cug.edu.cn

The purpose of this study was to characterize bacterial and archaeal communities in a high temperature oil reservoir and
their relationships with environmental factors. Production liquid (further separated to oil and water samples) and injection
water samples were collected in the Zhansan area of the Shengli Oilfield, Shandong Province and subjected to 16S rRNA
gene analysis by high-throughput sequencing. The physicochemical properties of the water samples were also analyzed.
The bacterial communities in the Zhansan area showed a relatively high diversity compared with those in other oil
reservoirs previously reported. High diversity may be due to nutrients introduced in the injection water during microbial
enhanced oil recovery in this area. The highest diversity of bacterial communities was observed in the injection water
samples and the lowest in oil samples of the production liquid. Bacterial compositions showed a clustering pattern
according to the sample types. Specifically, the dominant bacterial groups in the oil and water samples of the production
liquid were γ-Proteobacteria, ε-Proteobacteria, α-Proteobacteria, Actinomycetes and Clostridium. At the genus level,
Pseudomonas was dominant in both oil and water samples of the production liquid, whereas the bacterial community in
injection water was dominated by Sulfurimonas. In general, Pseudomonas spp. are mesophilic facultative anaerobes and
many species of this genus can degrade petroleum fractions. The presence of this genus in the high temperature oil reservoir
suggests that they were associated with low-to moderate temperature zones in contact with various hydrocarbons. As for
the archaeal biomes, the diversity was low in all samples. The major archaeal groups in the production liquid were
Methanomicrobia, Halobacteria, Thermoplasmata, Thermoprotei, and Thermococci, dominated by Methanosaeta and
Methanobacteriaceae especially. They also showed a clustering pattern according to sample types. Redundancy analysis
(RDA) of microbiomes and environmental parameters indicated that the sulfate concentration significantly constructed the
bacterial and archaeal communities in the injection water, which was one order of magnitude higher than that in the water
samples of the production liquid. In contrast, the bacterial communities in the water samples of the production liquid were
impacted by Ca2+ and pH. The archaeal communities had significant correlations with Cl−, Mg2+ and HCO3

−. These results
revealed the ecological distribution of microbiomes in different phases of production liquid, which are useful to our
understanding about microbiomes in high temperature oil reservoirs and provide clues on possible manipulation and
control of microbiomes in microbial enhanced oil recovery.

oil reservoirs, microbiomes, high-throughput sequencing, microbial diversity, Shengli Oilfield
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