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摘  要 : 我国大多数陆上主力油田已进入“双高” (高含水、高采出程度) 开采阶段。为进一步提高聚合物驱后

油藏的石油采收率，本研究发现了一种促进油藏内源微生物生长代谢的高效激活剂，且该激活剂已通过室内产

气和物理模拟驱油实验及岩心电镜观察和 454 (Pyrosequencing) 焦磷酸测序方法的评价。结果表明激活剂在高

压容器中静置培养 60 d 后产气增压达到 2 MPa，用量 0.35 PV，浓度为 1.8% (W/W) 的激活剂溶液在聚合物驱

后的天然岩心上石油采收率可再提高 3%，并在电镜观察到岩心内部激活的内源微生物菌体及其代谢产物。现

场于 2011 年 12 月在萨南南二区东块的 1 注 4 采井组开展了试验，监测到 4 口有效生产井的甲烷和二氧化碳气

体 δ13C (PDB) 含量产生明显变化，与萨南南二区东块对照试验区产油量增幅 35.9%，含水稳定在 94%，在 3

年半期间阶段累计增油 5 957 t，为同类油藏进一步提高石油采收率提供了一条有效途径。 
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Abstract:  Most main oilfields in China have already entered a “double high” development stage (high water cut, high 
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recovery degree). To further enhance oil recovery in reservoirs after polymer flooding (RAPFs), an efficient activator 
formulation for promoting metabolism of endogenous microorganism was studied by aerogenic experiments, physical 
simulation experiments, electron microscopy scanning and pyrophosphate sequencing. Results show that the activator could 
activate the endogenous microorganisms in the injected water and make the pressurized gas reach 2 MPa after 60 d static 
culture of the activator in a high pressure vessel. The oil recovery efficiency of natural core physical simulation flooding 
can be improved by more than 3.0% (OOIP) in RAPFs when injected 0.35 PV activator with 1.8% mass concentration, and 
a lot of growth and reproduction of activated endogenous microorganism in the core was observed by electron microscopy 
scanning. Field trial with 1 injector and 4 producers was carried out in the east of south block of Sa Nan Ⅱ in December 
2011. By monitoring four effective production wells, changes of carbon isotope δ13C (PDB) content of methane and carbon 
dioxide were –45‰ to –54‰ and 7‰ to 12‰. Compared with east of Sa Nan block, the oil amount increased by 35.9%, Ⅱ

water cut stabled at 94%. The incremental oil was 5 957 t during the three and a half years, which provides an alternative 
approach for further improving oil recovery in similar reservoirs. 

Keywords:  indigenous microorganism, activator, typical reservoirs after polymer flooding, laboratory evaluation, field trial 

我国大多数陆上主力油田已进入“双高” 

(高含水、高采出程度) 开采阶段，如何进一步

提高油气采收率、延长油藏开采寿命已成为石

油工业界关注的热点和难点[1-2]。为探索利用化

学驱后进一步提高石油采收率技术，近年来本

研究组在大庆油田聚合物驱后油藏开展了内源

微生物驱油室内及现场试验研究[3-8]。内源微生

物采油技术是利用油藏中原有的微生物群落，

通过注水井供给所需的营养剂与空气，同时利

用残余油作为部分营养物激活油藏中的微生物

群落，促进其在油藏内生长、运移，并生产代

谢产物与岩石/原油/水界面相互作用，降低界面

张力，改善原油流动性，达到提高原油采收率

的目的[9-11]。针对特定油藏所筛选的激活剂的有

效性是内源微生物驱油技术的关键，因此有必

要对激活剂的驱油效果进行评价[12]。 

本文针对室内筛选的聚合物驱后油藏内源

微生物激活剂[7-8]，开展了物理模拟驱油和产气

性能的评价实验，运用电镜和 16S rRNA基因的

焦磷酸测序方法，分析了内源微生物的群落结

构变化，并结合现场试验进一步验证激活剂的

性能和作用效果[8]。 

1  材料与方法 

1.1  材料 
实验用油样为大庆油田聚合物驱油层模拟油，

粘度 uo：8.0 mPa·s (45 ℃)；水样为聚合物驱油层注

入污水；岩心为天然岩心，横截面D：2.5 cm，长 L：

10 cm，空气渗透率 kg：1 000 mD；激活剂为室内

筛选的聚合物驱油藏内源微生物专用激活剂[8]。 

1.2  仪器 
实验仪器包括：平流泵、压力传感器、岩

心加持器、手摇泵、中间容器、恒温箱、不锈

钢高压容器 (容积 500 mL，压力表 2.5 MPa)和

注入泵等。岩心样品分析采用电镜观察和在 454 
Life Sciences Genome Sequencer FLX Titanium
平台上进行 PCR焦磷酸测序。 

1.3  方法 
1.3.1  激活剂的产气实验 

用聚合物驱油层注入污水配制聚合物驱油

藏内源微生物激活剂，配制好后装入不锈钢高

压容器，装满后拧紧盖，连接压力表，置于 45 ℃
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恒温箱静置培养 37–45 d，记录不同时间压力的

变化。 

1.3.2  激活剂驱油效果评价实验 

1) 抽真空：首先将烘干后的天然岩心称重，

再将称重的岩心进行抽真空，在–0.1 MPa 下抽

真空 5 h 后结束。2) 饱和水：用聚合物驱油层

注入水饱和岩心，测量出饱和水后的重量，计

算出岩心的孔隙体积和孔隙度。饱和水的天然

岩心放置恒温室，45 ℃老化润湿 12 h。3) 饱和

油：将原油经脱水后用煤油调至粘度 8.0 mPa·s，

进行饱和油，驱替使饱和地层水的岩心原油饱

和度达到 70%左右为止。饱和后的天然岩心放

置恒温箱中老化 24 h。4) 水驱：将饱和油后老

化好的岩心进行水驱，水驱至 2倍孔隙体积 PV 

(Pore voleum) 的地层水，当含水 98%以上时，

结束水驱。5) 聚合物驱：注入 0.5 PV聚合物段

塞后，进行后续水驱跟进，当含水 98%以上时，

结束驱替实验，评价聚合物驱效果。6) 注入激

活剂：注入 0.35 PV的激活剂后，关闭模型，放

恒温室 45 ℃培养 37–45 d。7) 后续水驱：水驱

含水 98%以上时结束，评价驱油效果[4]。 

1.3.3  内源微生物激活前后菌群结构变化 

用 0.22 μm 水系滤膜  (Ф50 mm)收集

200–250 mL水样中的微生物，滤膜被剪碎后根

据 FastDNA® Spin Kit for soil (MP Biomedicals)

试剂盒的说明提取微生物的基因组 DNA[10]。基

于细菌和古菌 16S rRNA基因 V3–V6可变区，

采用通用引物进行 PCR 扩增，分别构建同一个

样品细菌和古菌焦磷酸文库。利用百泰克多功

能DNA纯化回收试剂盒 (BioTeke, China) 分别

回收细菌和古菌的 PCR 扩增产物。纯化后的

PCR 扩增产物被送至天津南开大学、泰达生物

技术研究院进行测序分析[11]，对比激活前后主

要功能菌 (群) 的变化特点。 

1.3.4  激活剂驱油现场应用 

用现场的注入水在搅拌罐中配制激活剂溶液，

浓度 1.80%。考虑到作用的有效期及经济成本，设

计注入激活剂溶液总量为 6 000 ｍ3 (0.022 PＶ)。

在不影响试验区油水井正常生产及井组注采平

衡的情况下，监测激活剂溶液注入油层后的作

用效果[8]。 

2  结果与分析 

2.1  激活剂产气实验 
产气是通过注入激活剂激活油藏内源微生

物驱油的重要机理之一[12]。油层中的内源微生

物利用注入的营养剂代谢产生气体能将地层压

力升高，促使气体在原油中进行有效增溶，形

成气泡使原油膨胀，带动原油流动的同时还将

毛细孔道中的原油驱赶出来，进一步提高油层

渗透率，因此有必要对激活剂激活内源微生物

产气过程的特点进行分析[7]。 

图 1 给出了密闭容器中加入激活剂静置培

养 60 d后，产气增压幅度达到 2 MPa。从升压

曲线变化可以看出内源微生物产气分成两个阶 
 

 
 

图 1  内源微生物激活后密闭容器压力变化 
Fig. 1  Variation of pressure of indigenous 
microorganism in closed vessel after the activator 
injection 
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段。第一阶段初期 (7 d内)，此时压力快速升高，

期间内源微生物中的好氧菌先被激活，产生大

量的 CO2 气体，注入水中携带的溶解氧被迅速

消耗殆尽。7 d后压力值上升开始平稳，只有很

小的波动，厌氧发酵菌群处于稳定的渐增期，

利用激活剂中剩余的营养物质以及好氧菌产生

的有机酸等代谢产物继续产生 CO2、H2等气体。

第二个阶段为激活后的第 57天，经过长时间缓

慢上升后压力值迅速升高，分析认为是油藏中

的产甲烷菌被激活，它利用好氧菌、厌氧发酵

菌等代谢积累产生的甲酸、乙酸、甲醇等物质

快速厌氧代谢产生 CH4的结果
[7,14]。上述产气增

压曲线变化表明：激活剂在激活内源微生物过

程中具有好氧-厌氧两阶段的产气特点[15]。 

2.2  激活剂激活内源微生物驱油的效果评价 
为验证激活剂激活内源微生物的驱油效果

及作用机理，开展了天然岩心驱油的物理模拟

实验[4]。实验油样为聚合物驱油层模拟油，水样

为聚合物驱油层注入污水，采用天然均质岩心。

按照驱油的物理模拟实验流程操作，当聚合物

驱替结束后，注入 0.35 PV的激活剂溶液后关闭

模型，在温度 45 ℃条件下静置培养 37–55 d后，

进行后续水驱至驱替实验结束，结果见表 1。 

表 1 给出了激活剂在质量浓度为 1.8%、用

量 0.35 PV的条件下，天然岩心物理模拟驱油可

在聚合物驱油后的基础上再提高采收率 3.0%以

上，且在静置培养过程中有明显的产气增压效

果。这表明该激活剂不仅能够激活聚驱后油藏

内源微生物，而且由微生物代谢产生有利于驱

油的物质，用于进一步提高采收率是可行的。 

将物理模拟驱油实验结束后的天然岩心从

夹套中取出，用镊子在不同截面处夹取碎片，

然后用电子扫描电镜进行观察，见图 2。在天然

岩心注入激活剂后，观察到岩心孔隙中的内源

微生物生长繁殖的菌体及其代谢产物[16]。其中

大量菌体均匀地充填在岩石的孔道中，致使岩

心从注入到采出各端处没有明显差异。这种在

油藏岩石孔隙中“原位”扩增的微生物菌体局部

聚集，并产生代谢产物，起到封堵高渗透条带、

扩大波及体积的作用和效果，是其他常规的物

理化学驱油方法所不具备的[17]。 

通过扫描电镜还观察到在不同岩石矿物的

表面和孔隙中的微生物及其代谢产物吸附滞留

量存在一定差异。其中长石表面的吸附滞留量

最多，石英表面几乎没有菌体吸附，而粘土矿物

中高岭石表面的吸附滞留量较大，伊利石表面覆

盖的多是微生物的代谢产物，菌体稀少[18-20]。因

此，可根据不同区块的油藏物性及内源微生物群

落结构和组成, 选择性激活优势菌群，形成有特

色的激活剂配方，这一研究思路可能是利用油藏

自身微生物驱油技术发展的主要方向[21-22]。 

2.3  激活剂激活内源微生物的菌群结构变化 
利用 16S rRNA基因的焦磷酸测序方法[10]，

对获得的原始序列经过如下步骤进行优化：1) 

目标序列长度为 200–1 000 bp；2) 模糊碱基数

量低于 6 bp；3) 必须有质量文件且序列长度大

于 25 bp；4) 碱基同聚体的数量低于 6 bp；5) 引

物没有错配碱基。序列进行比对分析，按照相

似性分为不同的门、纲、目、科和属，按照 97%

的相似性定为一个 OTU0.03。基于 OTU0.03水平

分别计算各样品细菌和古菌群落的香农威纳指

数  (Shannon-Weiner  Index)、辛普森指数 

(Simpson Index)、Chao 1和 Good’s Coverage指

数。以此对比分析天然岩心油藏物理模拟驱油 
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的驱替液中加入激活剂前后内源微生物群落的

变化[23]，其特点主要表现为以下 3个方面。 

1) 在添加激活剂后，微生物群落的多样性

明显降低，如激活后细菌 NGF1-B的 OTU0.03数

量为 65，明显低于激活前细菌 N-DQW-B 的数

量 413；激活后古菌 NGF1-A的 OTU0.03数量为

28，明显低于激活前古菌N-DQW-A的数量 131；

激活后细菌和古菌的多样性指数 (香农威纳指

数和辛普森指数) 均比现场激活前要低 (表 2)。

但所有微生物群落的 Good’s Coverage指数均高

于 0.95，表明本次样品测序深度能够代表完整

的微生物群落。 

2) 比较激活前后细菌群落的变化趋势，激

活前样品中富含大量的梭状芽胞杆菌纲

Clostridia、β-变形菌纲 Betaproteobacteria、ε-变

形菌纲 Epsilonproteobacteria 和 γ-变形菌纲

Gammaproteobacteria (图 3A和 B)，其中不动杆

菌属 Acinetobacter和产碱杆菌科 Alcaligenaceae

中的无色杆菌属 Achromobacter 为已报道具有

烷烃降解功能的微生物[24]。而添加富营养的激

活剂后，发酵菌 Clostridia 中的栖热粪杆菌属

Coprothermobacter增长较多，得到富集。 

3) 比较激活前后古菌群落的变化趋势，激活前

样品中的优势古菌为甲烷微菌纲 Methanomicrobia

中嗜乙酸的甲烷鬃菌属 Methanosaeta，而激活

后甲烷杆菌纲 Methanobacteria 中嗜氢的甲烷热

杆菌属Methanothermobacter成为绝对优势菌[25] 

(图 3C和 D)，推测该现象可能由于激活出的细菌

Clostridia 中的栖热粪杆菌属 Coprothermobacter

发酵产生较多的氢气。 
 

 
 

图 2  注激活剂后内源微生物在岩心中的生长情况 
Fig. 2  The growth of indigenous microorganism in the cores after the activator injection. 
 
 
表 2  细菌和古菌焦磷酸测序序列和多样性信息 
Table 2  The sequencing and diversity information of bacterial and archaeal communities 

Sample name 
The optimized 

sequence 
Detected the amount of 

OTU0.03 
Chao1

Good's  
coverage 

Shannon 
weinner 

Simpson

N-DQW-B (bacteria) 4 125 413 1 194 0.96 4.29 0.96 

NGF1-B (bacteria) 4 494 65 279 1.00 1.67 0.57 

N-DQW-A (Archaea) 1 448 131 313 0.95 2.50 0.72 

NGF1-A (Archaea) 3 330 28 42 1.00 0.56 0.19 
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图 3  天然岩心注激活剂前后细菌和古菌群落堆积图 (A和 B分别基于 class和 genus (relative abundance高于

4%) 水平的细菌群落；C和 D分别基于 class和 genus (Relative abundance高于 4%) 水平的古菌群落) 
Fig. 3  Bacterial and Archaeal communities before and after the activator injection in nature core. A and B represent 
bacterial communities based on the class and genus levels, respectively. C and D represent archaeal communities 
based on the class and genus levels. 
 
2.4  激活剂现场应用 

为了验证筛选激活剂的有效性，研究团队

在大庆油田聚合物驱油后的萨南南二区东块开

展了 1 注 4 采井组激活内源微生物驱油的现场

试验[8]。现场观察到激活剂在注入期间注入压力

由 11.3 MPa上升到 13.5 MPa，累计升高幅度为

2.2 MPa。改为后续水驱 140 d后，压力降至注激

活剂前的初始压力 11.0 MPa，后续注水至 280 d
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时，压力逐渐回升到 12.5 MPa，随后压力又降

为低于试验前的 10.5 MPa，至此注激活剂全过

程试验结束。从现场注入压力的变化可以看出，

在激活油藏内源微生物过程中，随地下培养时

间的延续，产气过程具有明显的两个不同阶段

特征，前一阶段产气增压幅度高，周期短；后

一阶段厌氧产气周期长，产气增压缓慢，压力

升高需有一个较长时间的积聚过程[7]。 

在注入了微生物激活剂后，油藏体系内部

发生了产气作用，现场监测的 3 口见效采油井

N2-2-P140、N2-D2-P40和 N2-D3-P40井的气样

中甲烷和二氧化碳含量变化趋于相同，甲烷含

量先高后低，二氧化碳含量先低后高。同样甲

烷和二氧化碳的 δ13C (PDB) 碳同位素含量变化

在–45‰−–54‰和 7‰−12‰之间波动，激活剂加

入促进油藏内源微生物微氧和无氧代谢的交替

进行，此现场试验结果与激活剂在室内条件下

获得的产气实验结果相印证[7-8]。 

从注激活溶液前后采油井生产动态变化可

以看出：2011年 12月注激活溶液期间及注后，

试验区日产液量由 482 t 增加到 560 t，增加了

78 t/d；日产油由 18.1 t最高增加到 31.5 t，增加

13.4 t/d；综合含水由 96.1%最低下降至 93.9% 

(现已稳定在 94%以上)，下降了 2.2%。到 2014

年 6月止，3年半的时间内，试验区已阶段累计

产油 16 593 t，扣除后续水驱的自然递减及机采

井因设备故障影响的产量外，与萨南南二区东

块未加入激活剂的采油井相比，实际增油 5 957 t，

产油量增幅 35.9 %，且仍在有效期内。 

3  结论 

本文通过物理模拟驱油和产气性能评价实

验，阐述激活内源微生物驱油机理和特点。室内

优选的激活剂在高压容器中产气过程具有好氧-厌

氧两阶段的产气特点，产气增压达到 2 MPa，经

驱油实验效果评价，可在聚合物驱后基础上石

油采收率再提高 3%以上。激活后的内源微生物

在岩心孔隙“原位”中大量生长繁殖，导致菌体及

其代谢产物局部聚集，起到封堵高渗透条带、

扩大驱油波及体积的作用。利用 16S rRNA基因

的焦磷酸测序方法，对比岩心产出液激活前后

内源微生物的菌群变化，发现添加激活剂后油

藏中的某些微生物被特异地激活，激活后细菌

和古菌的多样性明显降低，初步确认参与驱油

过程中的一些主要功能菌群。经聚合物驱后的

现场试验井组验证，注入激活剂后试验区实现

阶段累计增油 5 957 t，增加采油量 35.9%，含水

率下降 2.2%，驱油增产效果明显，为聚合物驱

后油藏进一步提高石油采收率提供了一条有效

途径。 
 

致谢：北京大学工学院的聂勇和赵洁玉为本实

验提供的内源微生物激活前后菌群结构变化的

分析结果。 
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