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油藏微生物群落结构解析 
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微生物采油(Microbial enhanced oil recovery, MEOR)[1]以其费用低廉、无环境污染、施工简单、

应用范围广等优点得到学者以及油田开发者的认同。油藏中的微生物类型多样且功能各异[2−5], 可
促进原油的开采, 大幅度提高油气资源的利用率[6]。因此分析油藏中微生物的类型和组成, 了解土

著微生物的生长和生态规律有助于更好地认识微生物采油过程。对采油有益的微生物可以是油层

中的土著微生物或是外源微生物。土著微生物在长期的进化过程中已适应了地下的极端环境, 但是

由于地层中缺乏营养物质, 其生长繁殖受到了很大的限制。因此, 了解土著微生物的生长和生态规

律尤显重要; 而外源微生物中被证实具有驱油效果的某些特定微生物也已受到众多关注[7−8]。然而, 
这些研究中并未详细解析样品中的微生物组成, 外源微生物对土著微生物的影响也知之甚少。 

本刊于 2011 年第 4 期刊登了任红燕等的论文“胜利油藏不同时间细菌群落结构的比较”[9]。作

者以胜利油田中孤岛采油队的注水井 G 和采油井 L 为研究对象, 通过 PCR 和 DGGE 技术分析了一

个典型高含水油藏的一口注水井与一口采油井先后相隔 9 个月的微生物群落组成与变化规律。揭

示了相互连通的注水井和采油井在 2 个不同时间点样品的微生物群落结构, 指出了采油井中的微

生物群落结构随时间发生了显著改变, 而注水井变化不显著。研究发现采油过程中油藏储层环境条

件的变化对采油井样品中微生物群落结构的影响较大。因此, 在微生物采油的现场实施过程中, 应
该加强对微生物群落结构的监控, 并据此采取相应措施。这对于提高微生物采油的效率可能具有指

导意义。作者在该论文的基础上, 扩大样品数量, 对一口注水井、一口相邻采油井及一口相距较远

的采油井样品进行了比较分析, DGGE 和克隆文库分析结果表明, 注水井与采油井的群落组成差异

显著, 同时也发现不同采油井的群落组成也存在显著差异[10]。上述研究对油藏微生物群落的变化

规律有了新认识, 将有助于阐明微生物驱油的机理。 
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