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一注采水样微生物群落与高凝原油的相互作用
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摘要:在高凝油藏开发过程中,原油易在孔隙中析蜡、发生胶质和沥青质沉积等。 研究不同水驱环境中内源微生物

群落及其与高凝油的相互作用关系,以河南魏岗油田高凝油藏产出水样为研究对象,优选最佳激活体系;通过微生

物驱油物理模拟实验考察内源微生物提高采收率情况,研究激活前后内源微生物的群落变化以及原油组分、性质的

变化。 结果表明:注采水样中微生物群落差异明显,内源微生物被激活后优势菌为芽胞杆菌(Bacillus sp)和梭菌

(Clostridium ultunense)等,原油乳化分散等级最高可达 5 级,微生物提高采收率最高为 12郾 51% ;凝点最多降低 5 益,
蜡含量降低 3郾 95%以上,同时多环芳烃萘、菲及其同系物等降解较为明显;不同水驱环境中内源微生物在驱油、原油

降解等过程中发挥着重要的作用。
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Abstract:The wax, resin, and asphaltene in the high鄄wax crude oil can be easily precipitated in the pores during the devel鄄
opment of this crude oil. The interaction between the indigenous microorganisms in different water floodings and high鄄wax
crude oil was investigated. The injection and production water was collected from Weigang Oilfield (Henan) and the activa鄄
tion system was optimized. The oil recovery enhancement with the indigenous microbe was studied using physical simulation
experiment of oil displacement by microorganism. And the changes of the microbial community, as well as the composition
and properties of crude oil before and after activation were characterized. It is found that the difference of the microbial com鄄
munity in injection and production water is significant. The dominant bacteria after activation in indigenous microbe are Ba鄄
cillus sp and Clostridium ultunense. The dispersion grade of the oil emulsion is reached up to 5. And the enhanced oil recov鄄
ery by microbe is increased up to 12郾 51% . The freezing point of the oil is reduced down to 5 益, and the wax content is de鄄
creased more than 3郾 95% . Meanwhile, the degradation of naphthalene, phenanthrene and its homologue in crude oil is pro鄄
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nounced. The indigenous microbes in different water floodings play an important role of oil recovery and oil degradation.
Keywords:injection and production water; oil degradation; GC / MS; gas chromatography; physical simulation

摇 摇 高凝油油藏注水易受“冷伤害冶而直接影响油

藏的开发效果。 河南魏岗油田属于典型高凝油油

藏,同时具有胶质沥青质含量高(15% 以上)的特

点,注水井井底易形成低温区而导致原油在油层孔

隙中析蜡、胶质和沥青质沉积,导致近井地带堵塞,
造成注水压力升高。 注入水与采出水中内源微生物

群落的结构差异会造成驱油过程中群落结构、原油

组分以及最终采收率的变化;来自不同油井的采出

水进入联合站后,经过水质处理(加入絮凝剂、杀菌

剂等),再通过一个半开放的系统循环注入到注水

井中,期间会在地面带入一些外源微生物,循环过程

中形成若干微生物群落的复合生态系统[1鄄5]。 注入

水注入地层后,好氧菌主要在近井地带的地层水中

生长繁殖;当水驱到油水井之间的中间过渡带以后,
水中的氧气已被微生物大部分消耗,该区域属于低

氧区,兼性厌氧菌主要在该区域生长繁殖;水驱到油

层深部和油井周边地带,氧气几乎被消耗殆尽,厌氧

菌主要在该区域生长繁殖,导致注入水和采出水的

微生物群落结构产生较大的差异,同时微生物群落

对原油的作用也有一定差异[6鄄7]。 笔者针对注入水

和采出水样中微生物群落结构的差异,利用特定的

微生物激活体系,以河南魏岗高凝原油以及对应的

采出水、注入水样为研究对象,通过摇瓶和高温微生

物驱油模拟实验,分析微生物驱油物理模拟实验前

后注、采水样中内源微生物的群落特征,并结合模拟

驱油采收率及原油组分变化等情况,说明注入水和

采出水中的内源微生物群落与高凝原油的相互作用

关系。

1摇 实摇 验

1郾 1摇 实验材料

油水样品分别来自河南魏岗油田 V149 采出水

以及河南魏岗油田注入水;魏岗油田四区吁断块平

均孔隙度为 24郾 31% ,平均有效渗透率为 0郾 223
滋m2,含油饱和度 67% ;原油密度 0郾 863 g / cm3,地面

黏度为 12郾 55 mPa·s,含蜡量 46郾 27% ,凝固点 45
益,含硫量 0郾 13% ;地层水矿化度 16456 mg / L,水型

为碳酸氢钠型,pH 值为 7郾 8,注入水 pH 值为 7郾 2。
(NH4) 2HPO4 和 KNO3(分析纯)为北京化学试

剂公司生产,JHAR 和 JHM 为北京百奥赛科技研究

中心生产,玉米浆干粉(蛋白质含量高于 42% )为上

海西王淀粉糖有限公司生产。
实验用岩心均为石英砂环氧胶结人造均质胶结

岩心。
1郾 2摇 激活体系的筛选

结合室内研究及现场情况,激活剂筛选过程取

4 g V149 井原油,以 V149 采出水以及河南魏岗油田

注入水为内源微生物水样,分别以(NH4) 2HPO4 和

KNO3 各 0郾 4 g 为氮源和磷源,利用玉米浆干粉和不

同的辅助生长因子 JHAR 和 JHM,设计实验研究不

同浓度配比的营养体系对内源微生物的激活情况。
在高温灭菌后的 500 mL 三角烧瓶中加入 200 mL 分

别用注入水样或采出水样配制的激活体系(表 1),
在 60 益、180 r / min 下恒温动态培养 15 d 后,以原

油乳化分散等级、菌体浓度和 pH 值 3 个指标[8],通
过 2 个轮次的激活培养优选出适合该油藏的激活体

系,并确定物模实验激活剂配方;将培养后的发酵液

用四氯化碳萃取,收集有机相,挥干溶剂,将收集到

的残余油样品进行检测分析[9]。
表 1摇 激活体系配方

Table 1摇 Mixture of nutrients for stimulation
g·mL-1

激活剂体系 玉米浆干粉 JHAR JHM

注入

水样

A 0郾 008 0郾 001 —
B 0郾 008 — 0郾 002
C 0郾 010 0郾 001 —
D 0郾 010 — 0郾 002
E 0郾 012 0郾 001 —
F 0郾 012 — 0郾 002

采出

水样

A 0郾 008 0郾 001 —
B 0郾 008 — 0郾 002
C 0郾 010 0郾 001 —
D 0郾 010 — 0郾 002
E 0郾 012 0郾 001 —
F 0郾 012 — 0郾 002

1郾 3摇 微生物驱物理模拟

在驱替速度为 1郾 0 mL / min 时,将饱和油水后的

岩心在恒温箱中模拟地层温度 69 益恒温放置 12 h
后水驱油至岩心出口含水率超过 98% ,计算水驱采

收率;一组注入 0郾 3VP(VP 为孔隙体积)的激活剂,培
养 15 d,水驱油至岩心出口含水率超过 98% ,计算

微生物驱采收率;一组不注激活剂培养 15 d,水驱油

至岩心出口含水率超过 98% ,计算空白组二次水驱

采收率,并分离收集残余油样放于 4 益冰箱中,备分

析检测用[10]。
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1郾 4摇 激活前后内源微生物群落结构

1郾 4郾 1摇 总 DNA 的提取

每个样品取 30 mL、1200 r / min 的条件下离心 5
min 收集菌体细胞。 根据 TIANGENamp Bacteria
DNA Kit(TianGen Biotech,Beijing,China)试剂盒中

说明提取基因组 DNA。 用 1%的琼脂糖凝胶电泳检

测提取的总 DNA 样品。
1郾 4郾 2摇 16S rRNA 基因的全长扩增

用通用引物 1492R (5 謖 - GGC TAC CTT GTT
ACG ACTT-3謖)和 27f(5謖-AGAGTTTG ATCCTGGCT鄄
CAG-3謖)扩增 16S rRNA 基因片段。
1郾 4郾 3摇 克隆文库的建立

利用 Agarose Gel DNA PurificationKit ( TianGen
Biotech,Beijing,China)对 16S rRNA 片段进行纯化。
将纯化的 16S rRNA 片段用 PGEM-T Easy Vector
(Promega, Madison,WI, USA)连接到 Trans1-T1 感

受态细胞(TransGen Biotech, Beijing, China),加入

到 250 滋L LB 培养基中 37 益过夜培养,取菌液涂布

在含 Amp(100 mg / mL)的 LB 平板上,37 益培养 12

h,每个样品挑取 150 个白斑克隆,用 T7(5謖-GGC鄄
CGCGGGAATTCGATT-3謖) / SP6(5謖-GCGAATTCAC鄄
TA GTGATT-3謖)引物进行 PCR 扩增,克隆验证,将
阳性克隆 PCR 产物用限制性内切酶 Hae芋和 Hinf
玉进行核糖体 DNA 扩增片段限制性内切酶分析将

克隆分类,选取代表克隆进行测序分析[11鄄12]。
1郾 5摇 原油分析方法

气相色谱检测过程执行的标准为 SY / T 5779-
2008;芳香烃色谱质谱分析检测执行标准为 GB / T
18606-2001;原油含蜡量、凝析点的测定分别按照

SY / T 0537- 2008 《原油中蜡含量的测定》 和 SY /
T0541-2009《原油凝点测试法》中的方法进行[13鄄16]。

2摇 结果分析

2郾 1摇 激活体系的筛选评价

第一轮培养以河南油田魏岗 V149 井原油为油

样,分别以 V149 井采出水和注入水内源微生物做

好氧和限氧培养后,得到原油乳化分散等级、菌体浓

度和 pH 值如表 2 所示。
表 2摇 激活体系第一轮的激活效果

Table 2摇 Stimulation of the first period

不同激活剂体系
乳化等级

好氧 限氧

pH 值

好氧 限氧

菌体浓度 / (cfu·mL-1)

好氧 限氧

注入水样

A 5 4 8郾 95 7郾 82 1伊107 1伊107

B 3 3 8郾 24 8郾 07 1伊106 1伊105

C 4 4 8郾 91 7郾 79 1伊107 1伊106

D 3 1 8郾 40 8郾 41 1伊105 1伊106

E 2 1 8郾 91 8郾 11 1伊104 1伊104

F 1 1 8郾 95 8郾 43 1伊107 1伊106

采出水样

A 4 4 9郾 20 9郾 17 1伊106 1伊107

B 3 2 9郾 70 9郾 32 1伊104 1伊104

C 4 4 9郾 79 8郾 80 1伊107 1伊107

D 2 2 8郾 94 9郾 26 1伊105 1伊105

E 1 2 7郾 58 8郾 23 1伊106 1伊107

F 1 2 7郾 42 7郾 73 1伊106 1伊106

摇 摇 由表 2 看出,利用注入水内源微生物配制的激

活体系的 pH 值的变化范围为 7郾 82 ~ 8郾 95,在好氧

培养的条件下,激活体系 A 的乳化分散等级最高可

以达到 5,同时菌体浓度可以达到 1 伊107 cfu / mL。
在限氧的条件下,乳化分散等级可以达到 4,菌体浓

度可达到 1伊107 cfu / mL;激活体系 C 在好氧和限氧

的条件下,乳化分散等级均可达到 4,菌体浓度 1伊
106 cfu / mL 以上;对于采出水而言,激活剂体系的

pH 值变化明显,其中利用激活体系 C 激活后的 pH
值最高达到 9郾 79,这有利于与原油中的有机酸反应产

生天然表面活性剂而有利于原油的乳化。 故第二轮

选择 A 和 C 两组激活体系进行培养,好氧和限氧培

养后得到的原油乳化、菌体浓度和 pH 值如表 3 所示。
经过 A 和 C 激活体系第二轮次的激活培养,注

入水的 pH 变化不明显,而采出水样的 pH 值最高可

以达到 9郾 61;注入水样中的菌体浓度可以超过 1 伊
106 cfu / mL,在限氧的条件下,A 激活体系的乳化分

散等级可以达到 5,而对于采出水,在 C 激活体系的

作用下,原油乳化分散等级基本可以达到 4,菌体浓

度超过 1伊106 cfu / mL,故优选 A 激活体系和 C 激活

体系分别作为注入水和采出水微生物驱油物理模拟

实验的最佳激活配方。 实验中分别将注入水内源微
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生物利用 A、C 激活剂激活及物理模拟驱油得到的

原油样品分别用 A1、C1 和 S1 表示,将采出水内源

微生物利用 A、C 激活剂激活及物理模拟驱油得到

的原油样品分别用 A2、C2 和 S2 表示。
表 3摇 激活体系第二轮的激活效果

Table 3摇 Stimulation of the second period

不同激活剂体系
乳化等级

好氧 限氧

pH 值

好氧 限氧

菌体浓度 / (cfu·mL-1)

好氧 限氧

注入水样
A 4 5 8郾 4 7郾 97 1伊107 1伊107

C 4 4 7郾 45 7郾 39 1伊107 1伊106

采出水样
A 4 3 9郾 61 8郾 37 1伊106 1伊106

C 4 4 9郾 51 8郾 21 1伊108 1伊107

2郾 2摇 内源微生物被激活前后群落分析

对注采出水样内源微生物及利用注采水样内源

微生物进行物理模拟实验后的转化子各挑取 135 个

阳性克隆子,通过 Hae芋和 Hinf玉双酶切分析得到 14、
25、10 和 10 个 OTUs。 选取代表性克隆进行基因测序

和比对,得到激活前后微生物群落如图 1 ~4 所示。

图 1摇 注入水样中内源微生物群落分布

Fig. 1摇 Microbial community distribution of injected water

图 2摇 注入水样内源微生物驱模拟实验微生物群落分布

Fig. 2摇 Microbial community distribution of sample after
physical simulation experiment by injection water

注入水样中共有 14 种菌,好氧菌居多,其中优

势菌为好氧菌长赤细菌 ( Erythrobacter aquimaris)
63郾 28% 、溶杆菌( Lysobacter taiwanensis) 18郾 47% 和

不动杆菌(Acinetobacter lwoffii) 8郾 59% ,与 GenBank
中已有的 16S rRNA 基因序列的同源性分别达到

98% 、95%和 99% ;注入水样微生物驱模拟实验激

活得到的菌群共有 10 种,厌氧菌和兼性厌氧菌种类

增多,其中优势菌为好氧和兼性厌氧菌芽胞杆菌

(Bacillus sp)56郾 06% 、专性厌氧菌梭菌(Clostridium
ultunense)19郾 7% 和厌氧菌 Thermoflavimicrobium di鄄
chotomicum 9郾 09% ,与 GenBank 中已有的 16S rRNA
基因序列的同源性分别达到 96% 、98%和 95% 。

图 3摇 采出水样中内源微生物群落分布

Fig. 3摇 Microbial community distribution
of production water

图 4摇 采出水样内源微生物驱模拟实验微生物群落分布

Fig. 4摇 Microbial community distribution of sample after
physical simulation experiment by production water

采出水样中共有 25 种菌,其中优势菌为好氧菌

硫杆状菌(Tepidiphilus margaritifer)40% 、兼性厌氧
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菌油杆菌(Petrobacter sp)16郾 3% 和好氧菌多形生丝

单胞菌 (Hyphomonas polymorpha) 11郾 11% ,与 Gen鄄
Bank 中已有的 16S rRNA 基因序列的同源性分别达

到 99% 、98%和 98% 。 采出水样微生物驱模拟实验

中激活得到的菌群共有 10 种,其中优势菌为专性厌

氧菌梭菌(Clostridium ultunense)55郾 31%和好氧和兼

性厌氧菌芽胞杆菌(Bacillus sp)25% ,与 GenBank 中

已有的 16S rRNA 基因序列的同源性分别达到 96%
和 98% 。
2郾 3摇 微生物驱油物理模拟实验

由微生物驱油模拟实验得到不同水样配制的激

活体系对采收率的影响,如表 4 所示。

表 4摇 微生物驱油岩心模拟实验结果

Table 4摇 Results of physical simulation experiment

实验
编号

模型尺寸 /
(mm伊mm)

孔隙体
积 / mL

孔隙度 /
%

渗透率 /
10-3滋m2

饱和油 /
mL

含油饱和
度 / %

一次水驱采
收率 / %

二次水驱采
收率 / %

微生物提高
采收率 / %

对照实验(注入水) 25伊72郾 4 11郾 79 33郾 21 481郾 37 10郾 51 89郾 1 40郾 54 1郾 35 —
对照实验(采出水) 25伊69郾 3 10郾 83 31郾 86 480郾 56 9郾 82 90郾 7 40郾 18 2郾 12 —

S1 25伊70郾 2 11郾 15 32郾 40 482郾 94 9郾 89 88郾 7 43郾 84 8郾 39 7郾 04
S2 25伊71郾 2 11郾 32 32郾 42 483郾 37 10郾 27 90郾 8 43郾 43 14郾 63 12郾 51

摇 摇 由表 4 可以看出,两组对照实验的二次水驱采

收率较低;采出水和注入水内源微生物激活配方激

活后的二次采收率分别为 12郾 51% 和 7郾 04% ;而注

入水经过絮凝剂、杀菌剂等注水水质处理后,群落结

构发生了剧烈变化,处理后的菌群结构相对简单,优
势菌群与其他菌群的竞争性关系减弱,优势菌为长

赤细菌、不动杆菌和溶杆菌,其中长赤细菌是一种光

合细菌,具有营养、净化水体等作用,是重要的生防

细菌,而溶杆菌具有很强的溶菌抑菌效果,这两种菌

都在注入水的水质处理过程中发挥着重要的作用;
同时不动杆菌能够在代谢过程中产生生物表面活性

剂,有助于原油的乳化和采收率的提高。 在激活剂

的作用下群落结构发生了变化,优势菌梭菌和芽胞

杆菌均是烃降解菌种比较常见的菌属,梭菌能够在

无氧条件下利用碳水化合物产生氢、乙酸等其他的

小分子有机化合物,这些小分子化合物对提高采收

率具有重要意义。 芽胞杆菌能够在原油中进行生物

氧化,可代谢产生大量的生物表面活性剂(糖肽类、
脂肽类等微生代谢产物),采油过程中发挥降黏、解
蜡和乳化的作用[15鄄16]。 采出水主要是取自 V149
井,其中优势菌群为硫杆状菌、油杆菌和多形生丝单

胞菌,硫杆状菌能氧化硫和硫化合物,解除硫化物堵

塞,而油杆菌具有降解原油的作用。 加入激活剂后,
内源菌群在激活剂的作用下被激活,优势菌同样为

梭菌和芽胞杆菌,同时所包含的不动杆菌、施氏假单

胞菌等采油功能菌虽然含量不高,但在驱油过程中

也发挥着重要作用[17鄄19]。
2郾 4摇 原油族组分分析

由原油族组分检测得到静态实验和物理模拟实

验内源微生物被激活前后河南魏岗原油的变化情

况,如表 5 所示。

表 5摇 河南魏岗原油各样品的组分分析

Table 5摇 SARA of samples from Henan Weigang Oilfield

实验编号 饱和烃 / % 变化率 / % 芳烃 / % 变化率 / % 胶质 / % 变化率 / % 沥青质 / % 变化率 / %

河南原油 68郾 89 15郾 19 13郾 7 2郾 22
A1 71郾 64 +3郾 99 13郾 18 -13郾 23 8郾 41 -38郾 61 6郾 77 +204郾 95
C1 69郾 41 +0郾 75 17郾 04 +12郾 18 12郾 59 -8郾 10 4郾 96 +123郾 42
S1 70郾 3 +2郾 05 14郾 19 -6郾 58 8郾 97 -34郾 53 6郾 54 +194郾 59
A2 70郾 94 +2郾 98 13郾 58 -10郾 60 11郾 15 -18郾 61 4郾 03 +81郾 53
C2 71郾 48 +3郾 76 14郾 74 -2郾 96 9郾 37 -31郾 61 4郾 41 +98郾 65
S2 72郾 24 +4郾 86 14郾 10 -7郾 18 10郾 12 -26郾 13 3郾 54 +59郾 46

摇 摇 河南魏岗高凝原油中,轻质组分含量高,饱和烃

和芳烃的含量达到 84郾 08% 。 内源微生物被激活

后,A1 样品饱和烃含量增幅为 3郾 99% ,C2 样品中饱

和烃含量增幅为 3郾 76% 。 同时,各个激活后的样品

中,芳烃和胶质含量降低较为明显,其中降低幅度最

高的 A1 样品中,芳烃降幅为 13郾 23% ,胶质降幅为

38郾 61% ;而 A2 样品中芳烃降幅为 10郾 6% ,C2 样品

中胶质降幅为 18郾 61% 。 沥青质含量在内源微生物

被激活后含量均不同程度增加,主要是因为激活后

微生物代谢旺盛,芽胞杆菌、不动杆菌等能够以芳烃

和胶质等大分子为降解对象,将胶质等大分子石油

烃降解为小分子石油烃,由于胶质和沥青质在原始
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油样中处于相对稳定的状态,当微生物降解部分胶

质之后,胶质一部分转化为芳烃,一部分转化为沥青

质,同时使沥青质从原有的稳定状态中分散开,打破

了原油的原始状态。
2郾 5摇 正构烷烃的气相色谱分析

通过气相色谱法对河南魏岗原油及其他几组内

源微生物被激活后的原油进行检测,由原始的气相

色谱分析结果可以得到河南魏岗各组原油归一后正

构烷烃的百分含量数据如图 5 所示。
由原油气相色谱分析可以看出,内源微生物被

激活后,A1 样品中低碳数的 nC9 -nC27 的正构烷烃

的含量上升,且随着碳数的增大增幅降低,而 nC28 -
nC38的正构烷烃随着碳数的增加降低程度增大;C2
样品中 nC9 -nC25的正构烷烃的含量上升,而 nC28 -
nC38的正构烷烃随着碳数的增加降低程度增大,说
明高碳数的正构烷烃易于受到内源微生物的作用而

发生分子链的断裂生成部分低碳链的正构烷烃。 内

源微生物被激活后改善了原油的品质,增加了原油

中轻质组分的含量;内源微生物被激活前后的河南

魏岗原油各样品的降解对比参数如表 6 所示。

图 5摇 微生物被激活前后河南魏岗各组

原油正构烷烃含量的对比

Fig. 5摇 Comparison of n鄄alkanes in samples
from Henan Weigang Oilfield

表 6摇 河南魏岗原油内源微生物降解特征分析结果

Table 6摇 Characteristics of degradation of oil from Henan Weigang Oilfield

实验编号 主峰碳 移nC25+ 移nC21- / 移nC22+ Pr / Ph Pr / nC17 Ph / nC18 凝点 / 益 含蜡 / %

河南原油 29 69郾 39 0郾 185 1郾 057 0郾 259 0郾 116 45郾 0 46郾 27
A1 26 51郾 06 0郾 346 2郾 239 0郾 464 0郾 339 41郾 5 41郾 63
C1 29 52郾 68 0郾 204 2郾 256 0郾 319 0郾 123 42郾 0 42郾 04
S1 27 59郾 66 0郾 329 2郾 076 0郾 268 0郾 110 43郾 0 42郾 32
A2 27 69郾 59 0郾 441 1郾 881 0郾 279 0郾 115 44郾 5 43郾 15
C2 25 50郾 71 0郾 432 2郾 174 0郾 479 0郾 352 40郾 0 39郾 74
S2 27 57郾 91 0郾 310 1郾 953 0郾 283 0郾 118 42郾 0 38郾 72

摇 摇 由表 6 看出,内源微生物被激活后各组原油的

Pr / Ph 值均有所上升,其中 A1、C1 和 C2 样的 Pr / Ph
值增大到 2 以上。 由于内源微生物在代谢过程中优

先利用正构烷烃作为生长繁殖的碳源,对于在生物

降解的早期阶段以及微生物降解作用较弱的原油而

言,其 Pr / Ph 值保持不变,同时 A1 和 C2 样的 Pr /
nC17和 Ph / nC18值增大较为明显,其中 C2 样中 Pr /
nC17和 Ph / nC18值分别增加到 0郾 479 和 0郾 352。 Pr /
nC17和 Ph / nC18值可以很好的反映生物降解作用程

度,且随生物降解作用的不断深入,Pr / nC17 和 Ph /
nC18值均不断增大,所以说明几组内源微生物激活

后的原油都发生了较明显的生物降解作用[20-21]。
经过静动态培养后,河南魏岗原油的移 nC21- / 移
nC22+值增加最为明显的是 C2 样和 A1 样两组原油,
分别由原始的 0郾 185 增加到 0郾 432 和 0郾 346。 内源

微生物作用后原油的正构烷烃的主峰碳也发生了变

化,其中 C2 样的主峰碳由原始的 29 降为 25。 原油

中的石蜡组分主要为碳原子数 n= 17 ~ 36 的正构烷

烃,除 A2 样,内源微生物被激活后碳数大于 25 的

正构烷烃组分含量下降。 随着低碳数的正构烷烃含

量增加,原油的凝固点及含蜡量均有所降低,其中

C2 样中碳数大于 25 的正构烷烃含量降幅达

68郾 66% ,凝点降低 5益,蜡含量由原始的 46郾 27%降

低为 39郾 74% 。 注采水样激活后的优势菌芽胞杆菌

和梭菌都具有降解正构烷烃的作用,不动杆菌能够

降解长链烷烃,对典型的生物标志物 Pr 和 Ph 也有

一定的降解作用,同时注采水样中的铜绿假单胞菌

也能够降解石蜡而产生表面活性物质,说明内源微

生物激活后能够有效地降解石蜡组分从而改善原油

的含蜡量状况[22鄄23]。
2郾 6摇 芳香烃的气相色谱质谱联用分析

通过气相色谱质谱联用技术对河南魏岗原油以
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及其他几组内源微生物被激活后的原油进行检测,
得到芳烃气相色谱质谱数据如图 6 所示。

由气相色谱质谱联用分析结果可以得到内源微

生物被激活前后河南魏岗各组高蜡原油芳香烃的分

析测试数据如表 7 所示。

图 6摇 注入水采出水激活前后原油降解气相色谱质谱联用谱图

Fig. 6摇 GC / MS spectrum of biodegradation by injection and production water

表 7摇 河南魏岗高蜡原油中芳烃化合物的相对含量

Table 7摇 Aromatic hydrocarbons of oil from Henan Weigang Oilfiled

实验编号 萘 / % 菲 / % 屈 / % 联苯 / % 芴 / % 二苯并噻吩 / % 二苯并呋喃 / % 其他 / %

河南原油 47郾 95 28郾 22 2郾 65 1郾 79 4郾 37 2郾 60 2郾 74 9郾 70
A1 31郾 33 27郾 26 2郾 63 1郾 77 4郾 31 2郾 59 2郾 69 8郾 97
C1 31郾 98 22郾 39 2郾 58 1郾 77 4郾 24 2郾 55 2郾 68 8郾 99
S1 31郾 68 27郾 35 2郾 63 1郾 77 4郾 3 2郾 59 2郾 69 8郾 96
A2 46郾 49 26郾 16 2郾 61 1郾 79 4郾 32 2郾 58 2郾 72 9郾 41
C2 27郾 32 23郾 03 2郾 59 1郾 76 4郾 22 2郾 55 2郾 67 8郾 82
S2 30郾 31 26郾 91 2郾 64 1郾 77 4郾 29 2郾 59 2郾 68 8郾 92

摇 摇 多环芳烃萘、菲、蒽、芘等是构成重稠油中胶质、
沥青质的基本结构。 河南魏岗高凝原油中萘系列化

合物和菲系列化合物是组成芳烃化合物的主要组成

部分,占到了芳烃化合物总量的 75% 以上,萘系列

化合物的含量达到 47郾 95% ,“三芴冶 系列化合物

(芴、二苯并呋喃和二苯并噻吩)的含量为 9郾 71% 。
内源微生物被激活后,原油的芳烃化合物都发生了

不同程度的降解,除 A2 样中多环芳烃萘降解不明

显外,其他几组油样中萘系列化合物总量降解幅度

超过 33郾 3% ,萘系列化合物平均降幅超过 72郾 87% ,
其中 C2 样萘系列化合物总量降幅达 43郾 03% ,平均

降幅超过 90郾 99% 。 由微生物的作用顺序顺序可

知,微生物一般优先降解带有较长支链的多环芳烃,
使支链断裂,在作用初期,同系物中热力学最稳定的

同系物含量上升,其余的都有不同程度的降低。 这

也可从 A2 样品中看出,其中四甲基萘、五甲基萘及

其同系物在微生物的作用下降幅较大,同时由于支

链的断裂使得甲基萘、乙基萘和二甲基萘及其同系

物的含量都有所上升,对于热力学最稳定的 2,3,6-
三甲基萘,由于其 3 个甲基均为 茁 取代,所以不容

易被微生物所降解。 相比其他几组样品中 50% 以

上的降解幅度,A2 样品中 2,3,6-三甲基萘的含量

幅度仅为 10郾 9% ,说明内源微生物对该组油样的作

用较弱,这与之前芳烃化合物、正构烷烃和四组分变

化情况相一致[24鄄25]。 菲系列化合物总量的降解幅

度最大的是 C1 样和 C2 样,分别由原始的 28郾 22%
下降为 23郾 03%和 22郾 39% ,各原油降解样品菲系列

化合物的平均降解幅度都超过 20郾 11% ,同时可以

由热力学较为稳定的 茁 位甲基取代菲系列化合物

的降解情况看出各组油样的降解情况。 对于 2-甲
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基菲、3-甲基菲以及 2,3-二甲基菲来说,A1 样品的

降幅均高于其他几组原油降解样品的降解效果;而
A2 样品中 2 -甲基菲、3 -甲基菲则分别由原始的

1郾 54%和 1郾 59%变化为 1郾 52% 和 1郾 65% 。 注采水

样群落中的铜绿假单胞菌对萘、菲都有一定的降解

作用,注入水样中的 pusillmonas terrae strain 能够降

解荧蒽、菲和芘等多环芳烃化合物。 随着环数的增

加原油中的多环芳烃不易被降解,系列化合物的含

量变化低于 1郾 9% 。 “三芴冶系列化合物的含量变化

较小,其中仅二苯并噻吩的降解幅度较大,其中 A2
样品中的平均降幅达 86郾 80% 。 注入水内源微生物

激活前后都含有施氏假单胞菌(Pseudomonas stutz鄄
eri),该菌能够降解重质组分中常见的二苯并噻吩

(DBT)成水溶性硫化物[26鄄27]。

3摇 结摇 论

(1)激活剂体系 A 和 C 对注采水样中内源微生

物的激活效果明显,注入水样中的菌体浓度可以达

到 1伊108cfu / mL。 在限氧的条件下 A 激活体系的乳

化分散等级可以达到 5,而采出水的乳化分散等级

基本可以达到 4,菌体浓度超过 1伊106 cfu / mL;在加

入激活配方后,注采水样中的内源微生物群落被有

效激活,采出水和注入水内源微生物注入配伍激活

配方激活后采收率分别提高为 8郾 39%和 14郾 63% 。
(2)微生物作用后原油的族组分变化明显,除

C1 样品外,其他各组原油饱和烃含量上升,而芳烃

和胶质含量降低;随生物降解与原油相互作用程度

的增加,Pr / Ph 值由原始的 1郾 057 增加到 2 左右,移
nC21- / 移nC22+值分别由原始的 0郾 185 增加到 A1 样

和 C2 样的 0郾 432 和 0郾 346。 除 A2 样,内源微生物

被激活后碳数大于 25 的正构烷烃组分含量下降,而
随着低碳数的正构烷烃含量增加,原油的凝固点及

含蜡量都有所降低。
(3)多环芳烃化合物是稠油中胶质和沥青质的

基本结构,河南魏岗原油中萘系列化合物和菲系列

化合物的含量占到了芳烃化合物含量的 75%以上,
内源微生物群落对多环芳烃萘、菲等系列化合物的

降解较明显,破坏了沥青质和胶质的稳定结构,其中

胶质组分下降。
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