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摘  要: 利用微生物将油藏中难以动用的原油就地转化为甲烷, 以天然气的形式开采、或作为战

略资源就地储备, 从而大幅度提高油气资源的利用率, 是当前国际上研究的前沿课题。本文综述

了石油烃厌氧生物降解转化为甲烷的菌群结构、反应热力学和反应动力学等基础科学问题的最新研

究进展, 讨论了油藏残余油气化开采技术的可行性及开发潜力, 提出了该技术进一步研究的方向。 
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Abstract: The conversion of residual oil to natural gas by anaerobic microorganisms could substantially im-

prove the exploitation and utilization of oil resources. The recovery of methane gas as an alternate form of 

energy from unrecoverable crude oil may offer a route to economic production of energy from petroleum 

reservoirs. This review summarizes recent progress about microbial communities, reactions thermodynamics 

and kinetics involved in the anaerobic biodegradation of petroleum hydrocarbons and the subsequent con-

version to methane gas. The feasibility and potential for energy recovery via methanogenesis of residual oil 

is also discussed. Furthermore, we provide new insights for further studies about this forefront technology. 
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我国油气资源相对贫乏, 人均占有的石油资源

量仅为世界平均水平的 1/6。随着我国国民经济的稳

定增长, 对石油的需求会不断增加, 石油供需矛盾

将日益加剧。经历长期的注水开发, 特别是经历 3
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次采油后, 我国已开发的油田总体上进入了高含水

开发阶段。采用现有的开采技术, 平均采出程度仅

为 50%左右 , 仍有大量的剩余油无法经济有效开

发。同时, 我国低品位油气资源储量巨大, 主要是低

渗透油田、(特)超稠油油田和高含水、高采出程度

的老油田。如何高效深度开发这部分资源已经成为

石油开发领域亟待解决的问题。 

油藏残余油生物气化开采是一项具有前瞻性的

课题, 已经受到美国等发达国家的重视和关注。 油

藏残余油生物气化开采技术指的是: 利用微生物的

作用, 将油藏中常规开采方法难以动用的残余油就

地降解转化为天然气(甲烷), 再以天然气的形式开

采出来 , 或者 , 作为战略资源就地储备 , 从而大幅

度提高油气资源的利用效率和开采水平, 进一步延

长油藏的开发寿命。 

近年来, 国际上在原油厌氧生物降解方面已经

开展了一系列研究[1]。石油烃生物气化的可行性已

经在实验室条件下得到证实[26]。本文围绕石油烃的

厌氧生物降解 , 综述了参与厌氧降解的微生物群

落、降解反应的热力学和动力学研究的最新成果 , 

讨论了原油气化开采的潜力, 提出了油藏残余油生

物气化开采技术的主要研究方向。 

1  石油烃的厌氧降解 

原油主要由饱和烃、芳烃、非烃和沥青质等组

成。多数烃类物质的溶解性较差, 化学性质较为稳

定, 所以烃的厌氧生物降解曾经一度认为是无法进

行的, 直到 20 世纪 90 年代, 关于烃类物质厌氧生物

降解的研究才开始报道。研究表明, 微生物能够在

硫酸盐还原、硝酸盐还原、3 价铁还原及产甲烷条件

下降解烃, 而且分离到了相关的烃降解菌株[7]。同时, 

研究表明烃的厌氧生物降解在热力学上是可行的[8]。 

1.1  石油烃厌氧降解菌群 
最早证实在厌氧条件下能够降解正构烷烃的微

生物是硫酸盐还原菌  Desulfovibrio sp., 此后分离

到了许多能利用正构烷烃作为底物生长的菌株, 主

要是硝酸盐还原菌和硫酸盐还原菌, 但这些菌株都

不能利用烃产生甲烷[911]。 

研究表明, 烃厌氧降解产甲烷过程需要由不同

功能菌群共同参与, 发挥协同作用才能完成[1215]。

这种协同作用主要可以分为 2 个阶段: (1) 降解阶段, 

即烃降解为小分子有机物; (2) 产气阶段, 即小分子

物质最终转化成甲烷。第 1 阶段的降解产物必须由

第 2 阶段的微生物不断移除, 反应才能持续进行[16]。 

完成不同阶段的反应过程所涉及到的功能菌群

类型也十分多样。第 1 阶段反应过程的菌群主要包

括 共 生 菌 (Syntrophus spp.[2,4]) ﹑ 脱 硫 菌

(Desulfoglaeba alkanexedens[5])以及发酵菌(Thauera 

sp.[4] 、 Pseudomonas sp.[4] 、 Thermotogae[17] 和

Clostridia 类群的细菌 [5]), 它们将石油烃降解为小

分子有机物。其中 Desulfoglaeba alkanexedens 能够

与产甲烷菌共生参与烃的厌氧转化 [5], 而  Thermo-

togae 是分离自高温油藏水样 , 该菌在高温环境中

厌氧转化烃的过程中起非常重要的作用[17]。第 2 阶

段反应过程的菌群主要是产甲烷古菌, 其中又可以

分 为 3 条 途 径 : (1) 由 乙 酸 营 养 型 产 甲 烷 菌

(Methanosaeta)利用乙酸产生甲烷; (2) 由氢营养型

产甲烷菌(Methanospirillum, Methanoculleus)利用 H2

和 CO2 产生甲烷; (3) 由乙酸氧化菌将乙酸共生氧化

成 H2 和 CO2 后, 再由氢营养型产甲烷菌利用 H2 和

CO2 产生甲烷, 目前已经在油藏当中检测到了嗜热

乙酸氧化菌[18]。 

研究表明不同来源的样品烃厌氧降解产甲烷的

群落结构不同, 导致了不同的产甲烷途径(图 1)。在

用沟渠污泥做为接种物降解十六烷产甲烷的实验中, 

主要存在的是细菌与利用乙酸的产甲烷古菌的协同

作用(图 1A)[2]。用来源于纽卡斯尔泰恩河沉积物的

样品作为接种物降解原油产甲烷的实验中 , 经过

686 d 的厌氧富集培养, 该体系中主要是细菌与利

用 CO2 产甲烷菌共同作用。进一步的研究表明体系

中最可能发生的途径是乙酸被乙酸氧化菌氧化成 H2

和 CO2 后, 氢营养型的产甲烷菌再利用 H2 和 CO2

产生甲烷(图 1B)[4]。用来源于被天然气凝析物污染

的样品作为接种物降解残余油的实验中, 产甲烷群

落主要由细菌和乙酸营养型产甲烷菌共同完成, 由

于未检测氢气, 所以对体系中是否存在利用二氧化

碳产甲烷的途径还不确定(图 1C)[5]。由此可见, 烃厌

氧降解产甲烷的过程是由不同功能菌与产甲烷菌共

生完成的, 进一步加深了对烃厌氧降解的认识。 

1.2  石油烃厌氧降解过程的热力学 

热力学数据是判别烃生物厌氧降解转化反应方

向和反应限度的依据[19]。Spormann 等计算了硝酸盐 
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图 1  石油烃厌氧降解产甲烷的群落结构 

Fig. 1  Microbial community structure associated with the methanogenesis degradation of petroleum hydrocarbons 
注: A: 十六烷厌氧降解产甲烷过程的微生物群落结构[2]; B: 原油厌氧降解产甲烷过程的微生物群落结构[4]; C: 残余油厌氧降解产甲

烷过程的微生物群落结构[5]. 图中实线部分是反应过程的主要群落. 

Note: A: Hexadecane degradation[2]; B: Crude oil degradation[4]; C: Residual oil degradation[5]. The principal degradation route and microbial 
community are represented by bold arrow. 

 
表 1  标准状态下十六烷厌氧降解产甲烷过程的反应自由能[20] 

Table 1  Change in Gibbs free energy for reactions involved in methanogenic hexadecane degradation at 
standard conditions[20] 

∆G°' (25C) 底物 
Substrates 

产物 
Products kJ/react kJ/mol 

正十六烷降解 
Hexadecane degradation 

4 C16H34 + 128 H2O 64 CO2 + 196 H2  4922.1 1230.5a 

4 C16H34 + 64 H2O 32 CH3COO + 32 H+ + 68 H2
  1883.1  470.8a 

4 C16H34 + 30 H2O + 34 CO2 49 CH3COO + 49 H＋   268.6   67.2a 

4 C16H34 + 30 H2O 15 CO2 + 49 CH4 1487.1 371.8a 

中间产物的转化 
Conversion of potential intermediates 

CH3COO + H+ + 2 H2O 2 CO2 + 4 H2    94.9   94.9b 

CH3COO + H+ CH4 + CO2 35.8 35.8c 

4 H2 + CO2 CH4 + H2O 130.7 130.7c 

注: a: 每摩尔十六烷; b: 每摩尔乙酸; c: 每摩尔甲烷. 

Note: a: Per mol hexdecane; b: Per mol acetate; c: Per mol methane. 
 

还原、硫酸盐还原、Fe3+还原条件下烃降解的自由

能变化, 证明在上述条件下, 石油烃厌氧降解过程

是热力学可行的[8]。而在产甲烷条件下, 烃的降解是

分步反应实现的, 尽管在标准状态下, 烷烃降解中

3 种潜在反应的自由能变化为正(吸热反应)(表 1)[20], 

然而在实验条件下, 烷烃降解反应的自由能变化为

负, 表明该反应是热力学可行的[2]。 

根据 Dolfing 等的热力学分析结果, 烃降解产

甲烷过程随着温度的升高变得更加热力学可行, 但

事实上温度超过 80C90C 时, 油藏中已经观察不
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到石油烃的微生物降解[21]。这表明尽管从热力学角

度考虑提高反应温度有利于反应进行, 但从生物学

角度, 温度偏离了微生物的最佳生长温度, 微生物

的作用将被减弱, 从而使反应受到抑制。 

石油烃厌氧降解产甲烷的途径与反应进行的程

度和反应控制直接相关。Dolfing 等研究认为, 微生

物厌氧降解石油烃产甲烷可能存在 5 条途径(表 2), 

其中 C16H34 被完全氧化成乙酸, 由甲烷菌将乙酸转

化为甲烷是烃厌氧生物降解产甲烷的最可能的途

径, 乙酸营养型的产甲烷菌在烃降解产甲烷菌群系

统中应该起核心作用[20]。但 Warren 等对油藏地下水

的研究却发现, 在原油富集的环境中, CO2 还原是主

要的产甲烷过程, 乙酸营养型的产甲烷菌受到了抑

制[22]。同时, 对油藏中微生物群落结构分析的研究

表明, 在油藏环境中利用二氧化碳的产甲烷菌为主

体 , 利用乙酸的产甲烷菌几乎很少 [17,2325]。此外 , 

Nazina 等对 6 个油田的水样进行了分析, 138 个样品

的分析数据表明样品中 67%属于利用二氧化碳还原

的产甲烷菌, 33%属于利用乙酸的产甲烷菌, 表明油

藏中源于二氧化碳还原的产甲烷反应为主要反应 , 

由乙酸产甲烷的反应为次要反应[26]。然而有趣的是, 

在烃污染的蓄水层中由乙酸产甲烷菌的反应为主体

反应[27]。 

1.3   正构烷烃厌氧降解的反应动力学 
烷烃的微生物厌氧降解反应速率是研究原油气

化过程重要的基础数据。油藏是一个极端环境, 集

高温、高压、高矿化度和油、气、水三相共存于一

身, 长期以来人们都认为油藏中烃降解过程是相当

缓慢的。然而实验室模拟研究的数据表明, 这个过

程的反应速率并没有那么慢。例如 Anderson 等用含

油沉积物富集降解十六烷产甲烷的微生物群落, 经

过 15 d 的驯化, 发现添加的 14C 标记的十六烷有

10%转化成 14C 标记的 CH4, 整个反应过程没有发生

延滞。Zengler 等在研究十六烷厌氧转化为甲烷的实

验中, 得出十六烷厌氧降解的速率为 42.5 μmol/d/g 

油。Jones 等人对原油厌氧生物气化研究发现, 原油

气化产甲烷的速率为 15.18 µmol/d/g 油。Gieg 等根

据残余油厌氧生物气化实验的结果, 计算出原油气

化产甲烷的速率在 1131 µmol/d/g 油范围内, 这与

Jones 等人的研究结果是相吻合的。 

烷烃厌氧生物降解产甲烷过程是多种菌参与、

多步骤的反应, 整个降解过程反应速率的影响因素

非常多。Larter 等研究认为烃的化学性质(溶解性)

是原油厌氧生物降解的主要影响因素之一[28]。微生

物一般都在水相生存, 微生物摄取烃需要很大的能

量, 增加微生物对烃的摄取可加快原油厌氧生物矿 

 
表 2  十六烷厌氧降解产甲烷途径[20] 

Table 2  Pathways of methanogenic hexadecane degradation[20] 

反应途径 
Pathways 

反应方程式 
Reactions 

1) 
C16H34 完全转化为 H2 和 CO2, 由 CO2 还原产生甲烷;  
Complete oxidation of alkanes to H2 and CO2, linked to 
methanogenesis from CO2 reduction; 

4 C16H34 + 128 H2O → 64 CO2 + 196 H2   
196 H2 + 49 CO2 → 49 CH4 + 98 H2O  
4 C16H34 + 30 H2O → 15 CO2 + 49 CH4 (sum) 

2) 
C16H34 转化成乙酸和 H2, 利用乙酸产生甲烷及 CO2 还原产生甲烷; 
Oxidation of alkanes to acetate and H2, linked to acetoclastic 
methanogenesis and CO2 reduction; 

4 C16H34 + 64 H2O→ 32 CH3COO+ 32 H+ + 68 H2  
32 CH3COO+ 32 H+ → 32 CO2 + 32 CH4  

68 H2 + 17 CO2 →17 CH4 + 34 H2O  
4 C16H34 + 30 H2O→ 15 CO2 + 49 CH4 (sum) 

3) 

C16H34 转化成乙酸和 H2, 乙酸被共生氧化成 H2 和 CO2, 然后由

CO2 还原产生甲烷;  
Oxidation of alkanes to acetate and H2, linked to syntrophic acetate 
oxidation and methanogenesis from CO2 reduction; 

4 C16H34 + 64 H2O→ 32 CH3COO+ 32 H+ + 68 H2  
32 CH3COO+ 32 H+ + 64 H2O → 64 CO2 + 128 H2  

196 H2 + 49 CO2 → 49 CH4 + 98 H2O  
4 C16H34 + 30 H2O→ 15 CO2 + 49 CH4 (sum) 

4) 
C16H34 完全转化为乙酸, 直接利用乙酸产生甲烷;  
Oxidation of alkanes to acetate alone, linked to acetoclastic 
methanogenesis; 

4 C16H34 + 30 H2O + 34 CO2→ 49 CH3COO+ 49 H+  
49 CH3COO + 49 H+→ 49 CO2 + 49 CH4  
4 C16H34 + 30 H2O → 15 CO2 + 49 CH4 (sum) 

5) 

C16H34 完全转化为乙酸, 乙酸被共生氧化成 H2 和 CO2, 然后由 CO2

还原产生甲烷。 
Oxidation of alkanes to acetate alone, linked to syntrophic acetate 
oxidation and methanogenesis from CO2 reduction. 

4 C16H34 + 30 H2O + 34 CO2→ 49 CH3COO+ 49 H+  
49 CH3COO+ 49 H+ + 98 H2O→ 98 CO2 + 196 H2 

 

196 H2 + 49 CO2 → 49 CH4 + 98 H2O  
4 C16H34 + 30 H2O → 15 CO2 + 49 CH4 (sum) 
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化速度。Jennings 等在十六烷厌氧降解产生甲烷反

应体系中加入一种由 Bacillus sp. JF2 产生的脂肽类

生物表面活性剂, 与空白对照相比较, 增加了十六

烷的降解[29]; Gieg 等将残余油附着在岩心将烃带入

水相, 残余油得到了有效的降解, 而直接添加残余

油的实验却未得到有效降解[5]。 

微生物的活性和丰富度是原油厌氧生物降解的

另一个影响因素[19]。相关的功能菌群在整个烃的厌

氧降解过程中扮演着重要角色, 这些功能微生物的

丰度和活性影响整个降解速率, 因此可以通过添加

营养物质来激活功能菌群增加它们的丰富度, 从而

加快原油厌氧生物降级的速度。反之, 如果其中一

种微生物的缺失都有可能导致降解反应的中断[30]。

此外, 中间产物的积累也是烃厌氧降解的限制性因

素。烷烃的厌氧降解大多是几组菌共生完成的, 任

何中间产物的积累都将抑制反应 , 最终使烃的厌

氧降解终止。因此解除中间产物的抑制, 使反应朝

着有利的方向进行也是提高烃厌氧降解速率的关

键因素。 

2  油藏原油生物气化开采的物质基础及
潜力 

2.1  油藏微生物 
油藏是一个典型的极端环境, 其中是否存在微

生物曾经一度受到争议。1926 年由 Bastin 等人从油

田产出液中分离到微生物, 才首次证明油藏中存在

微生物[23]。此后, 人们用纯培养的方法不断地从油

藏样品中分离到各种各样的微生物, 例如硫酸盐还

原菌、硝酸盐还原菌、发酵菌、3 价铁还原菌、产

乙酸菌以及产甲烷菌等。近 10 年来, 环境微生物分

子分析方法的迅速发展, 为深入研究油藏微生物的

多样性提供了新的途径[3132]。Orphan 等对加利福尼

亚的 2 个深层高温油藏的微生物群落结构进行分析

表明, 在高温的深层油藏有甲烷产生菌, 16S rRNA

基因序列分析表明古菌类型主要是产甲烷菌, 细菌

主要有嗜热菌和硫酸盐还原菌等(Thermotoga sp.、

Thermococcus sp. 、 Thermoanaerobacter sp. 和

Desulfothiovibrio sp.)[24]。本课题组用克隆文库法分

析了中国陆上高温水驱油藏样本中微生物群落, 结

果表明其中也存在丰富的微生物, 主要是厚壁菌门

(Firmicutes)、热孢菌门(Thermotogae)、氢营养型产

甲 烷 菌 (Methanomicrobiales 、 Methanococcales 、

Methanobacteriales) 和 乙 酸 营 养 型 产 甲 烷 菌

(Methanosarcinales)[3334]。由此可见, 油藏中丰富多

样的微生物类型涵盖了烃厌氧降解的不同阶段的多

种功能菌群, 这些菌的存在为油藏环境中原油就地

降解转化成甲烷奠定了基础。 

2.2  油藏环境中原油的生物降解 
油藏环境中生物降解现象比较普遍, 在温度低

于 80C 并且深度小于 4 km 的油藏一般都存在微生

物降解[35]。Larter 等人利用模拟油藏条件建立了石

油烃厌氧生物降解模型, 通过计算烃降解的反应常

数, 发现厌氧情况下微生物降解正构烷烃已经发生

了数百万年, 同油藏形成油的时间尺度很相近, 说

明石油烃的厌氧降解从油藏形成就开始发生了, 一

直到现在始终在进行[28]。很长一段时间内人们认为

油藏中烃的微生物降解是好氧生物降解占主导, 然

而最近发现, 油藏中原油的微生物降解主要是厌氧

降解[36]。在尚未明显受到注入水(携带溶解氧)影响

的海洋盆地油田中发现存在较高的生物降解也证实

了油藏中发生着厌氧生物降解这一点。即使是注水

开发的油藏 , 注入水中的溶解氧也会在注水井近

井地带迅速被消耗 , 油层深处总体上仍然是厌氧

环境 [21]。对油藏伴生气同位素的组成研究表明, 有

50%以上的油藏都在一定程度上发生了从原油到甲

烷的生物转化, 说明在油藏中自发进行着原油生物

气化过程。如中国的松辽盆地、辽河盆地、准噶尔

盆地、济阳坳陷、南阳盆地等也已经发现了次生生

物气藏。这显示出油藏原油厌氧生物气化开采不仅

理论上具有可行性, 而且具有一定的物质基础, 因

此油藏可以看作是原油厌氧生物转化产甲烷的巨型

的反应器。 

2.3  油藏原油气化开采的潜力 
Gieg 等根据实验对残余油转化为天然气的潜能

进行了推算, 实验数据显示每克岩心中的残余油每

天可产甲烷的量是 0.10.4 μmol, 以美国残余油的

总量为 3750 亿桶计算, 如果 1%的残余油被微生物

转化, 每年将产生 15 万亿 ft3 的甲烷。以目前美国

每年消耗 30 万亿 ft3 的天然气计算, 这些目前尚不

能有效开采出的残余油将会解决 3%15%的天然气

供应问题, 而实际上美国总的残余油数量远远超过

这个级别[5]。 
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将无法开采的残余油生物转化为甲烷开采具有

巨大的潜力 , 已经引起美国等国家和石油界的关

注。目前, 加拿大 Profero Energy 公司准备在加拿

大西部的一口枯竭的油井中注入特殊的营养物混和

物进行现场实验, 该实验已经得到了纽卡斯尔一项

风险基金的大力支持。据预测, 如果试验成功将会

使油藏可利用年限延长 2030 年。 

综上所述, 油藏中的微生物在厌氧环境中将原

油转化为甲烷在理论和实践上都具有可行性。根据

这个原理, 发展建立油藏原油气化开采技术实现原

油在油藏中就地生物转化为天然气, 必将大幅度地

提高油藏的开发水平。 

3  展望 

油藏是一个大型地质生物反应器, 在这个反应

器中, 多种微生物可以通过多个反应步骤将石油烃

厌氧降解转化为甲烷。利用这一原理将油藏中残余

油转化为甲烷然后直接开采出甲烷、或作为战略性

资源就地储备, 可以有效地提高油藏开发水平, 延

长油藏开发寿命。但目前需要深入研究的问题还有

很多, 作者认为进一步的研究重点应该集中在以下

3 方面: (1) 石油烃厌氧转化菌群的群落结构与功能

以及转化功能菌的种间协同关系, 这是能否获得具

有稳定、系统的石油烃厌氧生物转化菌群的关键 ;  

(2) 石油烃厌氧降解反应途径与反应限制步 , 这是

获得反应进行的方向和限度等热力学数据、从分子

水平认识提高石油烃转化速率和转化效率的关键 ; 

(3) 石油烃厌氧降解转化功能种群的调控机制 , 这

是如何调整目标油藏的生物因子和环境因子的理论

依据。 

我国主力油田已进入高含水中后期开发阶段 , 

各大油田普遍面临着成本高、采收率低的难题和巨

大压力。对低品位复杂油藏、枯竭油藏等现阶段难

以经济有效开采的油藏, 应用生物气化将油藏中原

本难以动用的原油转化为天然气, 作为可采资源就

地储备, 具有长远的战略意义。生物技术是当前国

际竞争和争夺的热点之一。这种竞争主要表现为早

发现、早发明、早报道、早申请专利予以保护、早

形成具有自主知识产权的技术, 最终在相关应用领

域处于领先并创造出重大的经济价值。油藏残余油

生物气化开采目前尚处在基础研究阶段, 还未形成

成熟技术, 国际上也没有在工业中应用的先例。但是, 

近几年将是国际上在该领域研究的活跃期, 也将是

快速发展期。我们应该抓住机遇, 针对我国油气资源

开发现状, 在高起点上开展创新性的研究工作。 
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