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摘　 要　 页岩气因其储量丰富及绿色清洁等特点已成为能源领域的研究热点。 微生物对
页岩气的形成和开采过程有一定影响，研究与页岩气相关的微生物分子生态，将有助于解
析页岩气成因，改进页岩气生产设备及产出水等的管理。 本文阐述了国内外对微生物在页
岩气形成及开采方面的研究进展，包括页岩气成因类型，微生物产甲烷途径及环境对产甲
烷途径的影响，钻井液和水力压裂液对微生物群落结构的影响及微生物对生产设备的影
响，指出深层页岩气井生产设备中微生物分子生态和商业开采对地下微生物的影响可作为
今后的关注重点，旨在为我国页岩气产业的可持续发展提供参考。
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　 　 页岩气是以多种相态（主要以吸附或者游离状

态）存在、主体上富集于泥页岩（部分粉砂岩）地层

中的非常规天然气藏。 页岩气已成为继致密砂岩气

和煤层气之后的第 ３ 种重要的非常规天然气资源。
全世界页岩气资源总量约 ４５６×１０１２ ｍ３，中国页岩气

资源量约为 ２６×１０１２ ｍ３，约占全球页岩气资源量的

５．７％（王中华，２０１３），且中国和中亚地区是仅次于

北美地区的世界第二大页岩气资源大区（Ｒｏｇｎｅｒ，

１９９７）。 美国是世界上最早发现和生产页岩气的国

家，目前已经成功实现了大规模商业开采，改变了其

天然气供应格局，并影响到全球能源供给格局，使页

岩气成为当前新兴能源领域的研究热点。 中国于

２００７ 年在重庆市綦江县启动了中国首个页岩气资

源勘查项目，正式开始页岩气这一新型能源的勘探

开发（齐慧等，２０１０）。
水平井钻井技术和水力压裂技术的应用极大促

进了页岩气的开采进程。 水平井钻井技术源自海洋

油气工业，即从一个海上钻井平台竖直向下钻井，然
后改变井眼轨迹。 陆上水平井钻技术可使一个钻井
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位点在页岩储层内延伸 ２．５ ｋｍ，是单井长度的 ５～１０
倍（Ｒｉｃｈａｒｄ，２０１０）。 水力压裂技术为向水平井段高

压注入大量压裂液（水、支撑剂、化学添加剂的混合

液）用以打开小的裂缝，提高页岩的渗透性，进而提

高气体产量（Ａｒｔｈｕｒ ｅｔ ａｌ．，２００９）。 中国页岩气被划

分为上扬子及滇黔桂区，中下扬子及东南区、华北及

东北区、西北区、青藏区 ５ 大区，各大区的页岩地质

条件、 地表开发条件、 成藏特点迥异 （裴森龙，
２０１３），使得中国页岩气资源的勘探开发需在借鉴

国外先进技术的同时，不断创新与中国实际情况相

符的地质与开发理论和关键技术，才能取得突破性

进展。
微生物对页岩气的形成及开采过程有一定影

响。 本文综述了国内外在页岩气成因及开采过程中

微生物作用的研究进展，以期为我国页岩气资源的

勘探开发提供参考。

１　 微生物对页岩气形成的贡献

１􀆰 １　 页岩气成因概述

页岩气成因类型有生物成因型、热解成因型及

其混合型 ３ 种类型（Ｃｕｒｔｉｓ，２００２）。 生物成因气为页

岩在生物化学成岩阶段由微生物降解形成的气体，
也包含有机质丰富的盆地抬升后经后期生物作用改

造形成的气体。 热裂解成因气是指干酪根和生成的

原油在高温下热裂、裂解形成的气体。 生成页岩气

的源岩富含有机质，在有机母质的热作用下生成了

天然气。 有机母质进入热成熟之前，都要经历一个

生物降解作用，此阶段生成的未成熟生物气大多被

滞留在源岩内，并与后期生成的热解气混合，构成成

熟热解气或热解气的一部分（Ｒｏｂｅｒｔ，２００５）。 生物

成因气的源岩热演化程度低，有机成熟度 Ｒ０一般不

到 ０．７％，以提供甲烷菌成气的母质 （姜福杰等，
２０１２），甲烷菌的最佳产气温度为 ３５～５５ ℃，最高温

度为 ７０ ℃，地下埋深一般为 ３００ ～ １２００ ｍ（胡国艺

等，２０１０）。 美国主要的 ２０ 个页岩气藏中有 １７ 个热

成因气藏，２ 个生物成因气藏，一个混合成因气藏

（Ｊａｒｖｉｅ ｅｔ ａｌ，２００４）；中国页岩气工作主要集中在热

成因页岩气藏，南方海相页岩气区的长宁⁃威远、昭
通和富顺永川区块为典型的热成因气藏，松辽、鄂尔

多斯和渤海等陆相盆地主力烃源岩成熟度较低，热
成因页岩气成藏的条件有限，但具备生物成因页岩

气的成藏潜力（赵群等，２０１２）。

１􀆰 ２　 生物成因与热成因的鉴别

页岩气储层为富有有机质的页岩层，具有致密

性低渗透性等特点，自生自储式成藏，需增产改造才

可获得工业产能。 而页岩气成因类型的判断有利于

开采开发策略的制定，因此具有重要的理论和实际

意义。 如以生物成因为主的页岩气田，水文结构非

常重要，有机成熟度较低、孔隙更加开放的盆地应成

为首选目标；而对于热成因为主的页岩气田，开采应

集中于更深，热成熟度更高的区域 （ Ｃｕｒｔｉｓ，２００２；
Ｓｃｈｕｒｒ ｅｔ ａｌ，２００２）。

可初步根据生物成因或热成因的成藏条件判断

某页岩气的成因类型。 如我国松辽盆地白垩系青山

口组青 １ 段和鄂尔多斯盆地上三叠统延长组长 ７ 段

页岩，是盆地的主力烃源岩，埋藏深度＜１０００ ｍ 并且

成熟度较低的页岩分布范围广泛，厚度为 ４０～６０ ｍ，
总有机碳含量高，与典型生物成因的 Ａｎｔｒｉｍ 页岩气

成藏的主要参数类似，因此初步推测其为生物成因

页岩气（赵群等，２０１２）。
对气体和产出水进行理化性质及稳定同位素分

析是判断成因类型的常用技术手段。 这些检测指标

包括：产出水的碱度和可溶性无机碳的 δ１３Ｃ；产出水

和甲烷的 δ２Ｈ；ＣＯ２的 δ１３Ｃ。 Ｍａｒｔｉｎｉ 等（１９９６）分析

Ａｎｔｒｉｍ 页岩气体和产出水的化学和同位素组成，根
据甲烷和产出水氢同位素组成及碳同位素组成推断

Ａｎｔｒｉｍ 页岩中大部分甲烷是生物产生；但页岩气

（包括乙烷、丙烷等气体）是有热成因气（Ｃ１ ／ （ Ｃ２ ＋
Ｃ３）＜１００，其中 Ｃ１表示甲烷，Ｃ２、Ｃ３分别表示含有 ２
个和 ３ 个的碳氢化合物，如乙烷和丙烷）和微生物

成因的甲烷（δ１３Ｃ）的混合气体（图 １）。

图 １　 安特里姆页岩气 δ１３ＣＣＨ４与 Ｃ１ ／ （Ｃ２＋Ｃ３）关系
Ｆｉｇ．１　 Ａ ｐｌｏｔ ｏｆ δ１３ ＣＣＨ４ ｖｅｒｓｕｓ Ｃ１ ／ （Ｃ２ ＋Ｃ３ ） ｆｏｒ Ａｎｔｒｉｍ
ｓｈａｌｅ ｇａｓｅｓ
引自 Ｍａｒｔｉｎｉ ｅｔ ａｌ．，１９９６。
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　 　 除采集工业产出气体和回流水等样品用以分析

甲烷成因外，还可在开采前选取岩心样品用于分析。
Ｍａｒｔｉｎｉ 等（２００８）分析 Ｎｅｗ Ａｌｂａｎｙ 页岩岩心总

解析气体量、组成和同位素数据得出的结果与之前

对同一矿井研究结果的趋势相似，甲烷生物成因岩

心样品要高于热成因的吸附气体量；结果还表明，包
含早期热成因和生物成因的页岩要比单纯热成因的

页岩更具生产力。
１􀆰 ３　 微生物产甲烷的形成途径

在许多非常规天然气藏中，生物成因气中有一

大部分气体是由微生物群落降解沉积的有机物形成

（Ｂａｔｅｓ ｅｔ ａｌ．，２０１１）。 天然气的主要成分甲烷是由

一系列微生物作用生成。 水解和发酵型细菌降解复

杂有机物生成可被产甲烷古菌利用的底物，然后产

甲烷菌主要利用乙酸和氢气作为底物，通过乙酸发

酵和二氧化碳还原途径生成甲烷（Ｃｏｎｒａｄ，１９９９）：
ＣＨ３ＣＯＯ

－＋Ｈ＋→ＣＨ４＋ＣＯ２ （１）
ＣＯ２＋４Ｈ２→２Ｈ２Ｏ＋ＣＨ４ （２）
微生物代谢的直接证据是 ＣＨ４和产出水的 δＤ

呈正相关关系。 Ｍａｒｔｉｎｉ 等（１９９６）通过两者相关性

分析得出 Ａｎｔｒｉｍ 页岩的 ＣＨ４主要通过二氧化碳还

原途径获得：图 ２ 中的直线 ａ 是由线性方程 δＤＣＨ４ ＝
δＤＨ２Ｏ－（１６０±１０）‰得到，直线 ｂ 是由 Ａｎｔｒｉｍ 页岩得

到的线性相关直线（Ｙ＝ ０．７６Ｘ－１８６．１７，ｒ２ ＝ ０．８０），说
明甲烷由二氧化碳还原产生。 而乙酸发酵途径产生

的 δＤＣＨ４大约是 δＤＨ２Ｏ ２ 倍左右（Ｓｃｈｏｅｌｌ，１９８０）。 此

外，同位素分馏系数也可用来区分 ２ 种途径：
αｃ ＝（δ１３ＣＣＯ２＋１０００） ／ （δ１３ＣＣＨ４＋１０００）
二氧化碳还原途径该值一般较高（αｃ＞１．０６） ，

图 ２　 页岩气 δＤＣＨ４与产出水 δＤＨ２Ｏ关系
Ｆｉｇ．２　 Ａ ｐｌｏｔ ｏｆ δＤＣＨ４ ｆｏｒ ｓｈａｌｅ ｇａｓｅｓ ａｎｄ δＤＨ２Ｏ ｆｏｒ ａｓｓｏｃｉ⁃
ａｔｅｄ （ｃｏ⁃ｐｒｏｄｕｃｅｄ） ｗａｔｅｒ
引自 Ｍａｒｔｉｎｉ ｅｔ ａｌ．，１９９６。

典型的乙酸发酵途径该值较低（αｃ＜１．０６）（Ｗｈｉｔｉｃａｒ
ｅｔ ａｌ．，１９８６）。 Ｋｉｒｋ 等（２０１２）使用以上同位素数据

和相关微生物群落分析得出，商业开采过程并未改

变 Ａｎｔｒｉｍ 页岩中产甲烷的二氧化碳还原途径。
１􀆰 ４　 环境因素对微生物产甲烷的影响

温度、ｐＨ、页岩孔隙度和渗透性、营养物质的可

利用性、微量金属的毒性、盐浓度等都会影响产甲烷

菌活性。 产甲烷菌能在营养丰富的极高温度（超过

１００ ℃）下生存（Ｚｉｎｄｅｒ，１９９８），但在营养贫瘠的系统

如在沉积层中甲烷菌的极端生存温度降低（低于 ８０
℃）（Ｈｅａｄ，２００３）。 接近中性 ｐＨ 最适合甲烷菌生长

（Ｚｉｎｄｅｒ，１９９８）。 适合甲烷菌生存的孔径和裂缝至少

直径为 ０． ４ μｍ 才有利于产甲烷 （ Ｓｔｒａｐｏｃ ｅｔ ａｌ．，
２００８）。 耐盐甲烷菌能够在盐浓度达到 ３ ｍｏｌ·Ｌ－１

Ｃｌ－时生存（Ｚｉｎｄｅｒ，１９９８）。 硫酸盐还原菌在 ＳＯ４
２－ ＞２

ｍｍｏｌ·Ｌ－１的盐水中会抑制甲烷菌生长（Ｍｅｇｏｎｉｇａｌ ｅｔ
ａｌ．，２００５）。

Ｓｃｈｌｅｇｅ 等（２０１１）通过分析水的理化性质 ＳＯ４
２－＜２

ｍｍｏｌ·Ｌ－１，Ｃｌ－ ＜ ３ ｍｏｌ· Ｌ－１， ｐＨ 为中性，说明了

Ｉｌｌｉｎｏｉｓ层适合微生物产甲烷；并结合稳定同位素分

析和 ＴＲＦＬＰ 分子生物学手段证实了产甲烷微生物

的存在；也证实了地下水的转移为页岩层重新引入

了微生物。 Ｏｓｂｏｒｎ 等（２０１０）通过分析产出水的理

化性质：较高的 δ１３ＣＤＩＣ（＞＋１０‰），升高的碱度（达到

１２．０１ ｍｅｑ·ｋｇ－１），较低的 ＳＯ４
２－（ ＜１ ｍｍｏｌ·Ｌ－１）说

明了 Ｄｅｖｏｎｉａｎ 页岩存在产甲烷现象。

２　 微生物对页岩气开采的影响

２􀆰 １　 微生物影响概述

微生物对页岩气开采过程有较大的影响。 微生

物代谢产生硫化物如硫化氢等会引发天然气的变

质；形成的生物膜会造成孔径堵塞，降低渗透性；微
生物及其代谢产物会引发气液分离器、运输管道等

设备的腐蚀 （ Ｋｅｒｍａｎｉ ｅｔ ａｌ．， １９９６； Ｆｉｃｈｔｅｒ ｅｔ ａｌ．，
２００８）。 因此，杀菌剂被添加至压裂液中用以控制

孔穴和地面生产设备中的微生物数量。 即便如此，
杀菌剂的作用也会因高盐、金属离子等的存在而受

到影响，因而回流水或产出水中仍存在由压裂液引

入的微生物（Ｓｔｒｕｃｈｔｅｍｅｙｅｒ ｅｔ ａｌ．，２０１２ａ）。 硫酸盐还

原菌的危害较大，其产生的硫化氢气体不但增加了

气体处理的成本，还引发生产设备的腐蚀，并导致页

岩孔隙被其产生的生物质和金属硫化物沉淀堵塞，

５３３２张一梦等：页岩气开采工艺的微生物分子生态学研究进展



影响天然气产率。
２􀆰 ２　 钻井液和水力压裂液下的微生物群落的分布

钻井液中包含纤维素、重晶石和木质素磺酸盐

等成分可用于增加钻井液的粘度和重量，也可作为

微生物生长的碳源。 而钻井液中的微生物会对页岩

气开采产生不利影响。 钻井液的连续配置和外界环

境亦能促进微生物增殖。 Ｓｔｒｕｃｈｔｅｍｅｙｅｒ 等（２０１１）研
究了钻井液的配置过程对热成因天然气井中细菌群

落的影响。 他们收集了用于配置钻井液的水和已配

置好的钻井液，采用 ｑ⁃ＰＣＲ 和细菌群落计数法对比

发现水中加入钻井液成分可刺激细菌群落（包括可

引发设备腐蚀的好氧异氧菌、硫酸盐还原菌、产酸细

菌）的增长，同时促进硫化物生成。 对钻井水和钻

井液的焦磷酸测序发现其群落结构有很大不同，证
实了外界环境的影响，还发现了同样对海上或陆上

油气开采不利的菌群。
注入天然气井的压裂液有一部分反排回地表，

有一部分仍残留在矿井中，故压裂液中的微生物也

会对矿井及生产设备带来不利影响。 Ｓｔｒｕｃｈｔｅｍｅｙｅ
等（２０１２ｂ）也研究了压裂液的配置过程对天然气矿

井中细菌群落的影响。 最大显著计数法结果显示，
杀菌剂的加入并不能完全杀灭压裂液中的所有细

菌。 基于 １６Ｓ ＲＮＡ 的焦磷酸测序表明与压裂液相

比回流水中微生物群落多样性较低，且与压裂液中

微生物群落完全不同。 还得出，细菌能够在杀菌剂

存在、高温且缺氧的环境下生存。
页岩气开采也对地下微生物产生一定的影响。

地下微生物可能通过钻井设备、钻井液（Ｓｔｒｕｃｈｔｅｍ⁃
ｅｙｅ ｅｔ ａｌ．，２０１１）、水利压裂液（Ｍｏｈａｎ ｅｔ ａｌ．，２０１３）引
入，也可能是地下本来就存在的微生物（Ｆｒｅｄｒｉｃｋｓｏｎ
ｅｔ ａｌ．，１９９７）。 Ｃｌｕｆｆ等（２０１４）用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因焦磷

酸测序技术对美国 Ｍａｒｃｅｌｌｕｓ 页岩井的水样进行 ３２８
天的跟踪测序，发现微生物丰度和多样性随时间慢

慢降低，第 ４９ 天多样性最低；压裂液、回流水和产出

水中主要有 ３１ 个分类群，这也表明地下页岩中的碳

源和电子受体不断减少；回流水和产出水中绝大部

分菌群为与发酵、氧化碳水化合物和促进硫循环代

谢有关的耐盐细菌；水力压裂后几个月低丰度的耐

盐产甲烷古菌才被检测出；５ 个分类群可作为后期

产出水的检测标记物。
Ｍｏｈａｎ 等（２０１３）使用基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的克

隆文库、焦磷酸测序和 ｑ⁃ＰＣＲ 技术比较了压裂源

水、压裂液和产出水在不同时间点的微生物分布，发

现在压裂源水和压裂液中的大部分细菌菌落是与好

氧种属相关的 Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，此类菌群丰度不断

降低并伴随着耐盐、厌氧菌群的增长；第 １８７ 天产出

水的序列几乎全部与 Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａ 相似，与压裂源水、压
裂液和早期的产出水相比，其细菌丰度下降 ３ 个数量

级；产出水比压裂液含有更高的盐度和放射性。
２􀆰 ３　 与生产设备有关的微生物

页岩气开采过程产生的回流水经过预处理除去

固体物质、沉淀二阶阳离子和移除有机碳水化合物

后，被存储于蓄水池中等待进一步处理，如添加杀菌

剂或进行氧化处理防止生成还原性硫化合物（Ｋｅｒ⁃
ｍａｎｉ ｅｔ ａｌ．，１９９６；Ｌｉ ｅｔ ａｌ．，２００７），并防止碳水化合物

发酵产生有机酸等有害生化活动的进行 （Ｒｏｇｅｒ，
２０００）。 Ｍｏｈａｎ 等（２０１３）选取 ３ 个进行不同预处理

操作的蓄水池，研究蓄水池不同深度的微生物分子

生态。 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因克隆文库结果表明在未处理

和添加杀菌剂的蓄水池中，微生物随深度而变化，种
类更加丰富；经预处理和氧化后蓄水池中的微生物

几乎不随深度变化，多样性较差；古菌仅在未处理和

添加灭菌剂的蓄水池中才能鉴定出来。
即使像美国 Ｂａｒｎｅｔｔ 页岩这样的非生物成因气，

仍然有微生物产生硫化物并引发设备腐蚀（如气液

分离器和储水罐） （Ｆｉｃｈｔｅｒ ｅｔ ａｌ．，２００９）。 Ｄａｖｉｓ 等

（２０１２）检测 ２ 口新开采页岩气井 ６ 个月内气液分

离器和储水罐中细菌群落变化情况，采用基于 １６Ｓ
ｒＲＮＡ 基因的焦磷酸测序技术发现 ２ 口页岩气井在

所有取样时间不同生产设备中主要细菌种类为中性

嗜盐菌和耐盐菌；该实验检测到的大部分细菌种类

与之前油气田生产设备中细菌种类一样；并检测出

产 Ｈ２Ｓ 的细菌；气液分离器和储水罐中的细菌群落

与钻井液和压裂液中相差极大，这说明独特细菌群

落的原位繁殖与水的理化性质相对应；通过比较不

同时空的细菌菌落，发现在每一个取样地点都有一

个核心菌群。
天然气管道的腐蚀是导致气体运输失败和增加

成本的一个重要影响因素（Ｂｕｃｋ ｅｔ ａｌ．，１９９６）。 而

微生物是引发管道腐蚀的一个原因（ Ｐｏｐｅ ｅｔ ａｌ．，
１９９８）。 Ｚｈｕ 等（２００３）从天然气运输管道中采集水

样，直接提取 ＤＮＡ，把水样接种于硫酸盐还原菌培

养基中或接种于与管道环境类似的反应器中；采用

ＰＣＲ、变形梯度凝胶电泳 （ ＤＧＧＥ） 分析、基于 １６Ｓ
ｒＲＮＡ 基因序列的随机克隆方法分析管道中微生物

群落多样性；分析 ９ 个样品中细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的

６３３２ 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 生态学杂志　 第 ３４ 卷　 第 ８ 期　



Ｖ２～Ｖ３ 可变区和古菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的 Ｖ３～ Ｖ６ 可

变区；ＤＧＧＥ 条带获得共 １０６ 个细菌的 １６Ｓ ｒＤＮＡ 序

列，主要是变形菌类的 ｂｅｔａ 和 ｇａｍｍａ 菌群、和革兰

氏阳性细菌。 Ｃｏｍａｍｏｎａｓ ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｃａｎｓ 是此次研究最

常出现的细菌，也是之前管道腐蚀研究中从未发现

的细菌；获得 ３１ 个古菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 序列，且全部都是

产甲烷菌。

３　 展　 望

随着“页岩气革命”在全球范围内的进行，关于

微生物在页岩气成因及开采过程中所起的作用也逐

渐得到国内外学者的重视。 但是，关于页岩气田生

产设备中微生物引发的各种问题及水力压裂等开采

过程对深层页岩气井中微生物的影响等方面的研究

比较薄弱，需要进一步开展相关研究：
目前已发现页岩气生产设备（气液分离器和污

水罐）有不同程度的腐蚀，且污水罐中回流水需经

进一步处理才可重新用于配置压裂液或排放，微生

物的种类及数量应作为后期水处理的考虑因素，但
是很少研究关注以集气站为单位的页岩气生产设备

和污水中的微生物分子生态。
国外关于页岩气井的研究较多，但大多气井开

采深度较浅，而中国地质条件更加复杂，气井开采更

深，因此研究中国深层页岩气井相关的微生物具有

一定的代表意义。
页岩气井的商业开采过程如水力压裂等会对页

岩气井中的微生物和水的理化性质产生影响，加深

这方面的了解或许对延长气井的生产寿命有一定的

指导意义，而此类研究较少。
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