
   

微生物学报  
Acta Microbiologica Sinica  
2018, 58(4): 699-705  
http://journals.im.ac.cn/actamicrocn  
DOI: 10.13343/j.cnki.wsxb.20170509  

 Biosphere in Deep Subsurface 深部生物圈
 

                           

基金项目：国家自然科学基金(41630318，41772363)；湖北省“百人计划” 
*通信作者。E-mail：liang.shi@cug.edu.cn 

收稿日期：2017-10-19；修回日期：2018-01-25；网络出版日期：2018-03-05 

页岩气开采与深地微生物的相互影响 

宋丹丹，蒋永光，石良* 

中国地质大学(武汉)环境学院，生物科学与技术系，湖北 武汉  430074 

 

摘要：页岩气是一种特殊的天然气聚集，以吸附或游离状态存在于页岩之中。页岩气资源储量丰富，约

占全球天然气能源的三分之一，主要分布在中国、北美、俄罗斯等国家和地区。页岩气开采所使用的水

力压裂技术会对深地微生物产生显著影响，在水力压裂的不同阶段，微生物群落组成存在明显差异。其

中，产甲烷菌能够提高页岩气的产量，而产酸细菌会造成设备腐蚀，降低页岩气的回收效率。本文概述

了页岩气的开采现状、开采过程以及微生物种群的变化和潜在影响，以期促进页岩气开采与深地微生物

相互影响的研究，最终推动页岩气的绿色、高效开采。 
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页岩气是指主体位于有机质丰富的暗色泥页

岩或高碳泥页岩中，以吸附或游离状态为主要存在

方式的天然气聚集[1]。全球页岩气资源储量约为煤

层甲烷量的 2倍[2]，约占天然气能源的三分之一[3]。

目前的勘探数据表明，中国、北美、俄罗斯、阿根

廷、澳大利亚、巴西以及几个非洲和欧洲国家均拥

有极为丰富的页岩气资源[4]。美国是世界上勘探和

开发页岩气最早的国家，也是目前页岩气产量最多

的国家。页岩气的大规模开发不仅极大地改变了美

国的能源状况，也对世界能源格局产生了重大影响。 

中国是继美国、加拿大之后，世界上第 3 个

成功实现页岩气生产的国家[5]。我国页岩气资源潜

力大、分布面积广、发育层系多，其中，四川、

新疆、重庆、贵州、湖北、湖南、陕西等地区的

页岩气储量占全国资源总量的一半以上。国土资

源部 2012年发布的《全国页岩气资源潜力调查评

价及有利区优选成果》表明，除青藏区外，全国

页岩气地质资源潜力约为 134.42万亿 m3，可采资

源潜力为 25.08 万亿 m3。尽管储量丰富，但美国

的页岩气开发对象主要是海相沉积页岩，我国页

岩气则以陆相沉积页岩为主，贮藏的地质条件更

为复杂，埋藏深度也更大，约为数千米，还面临

水资源匮乏等一系列问题[5]。采用常规的水力压裂

法开采页岩气时，不但会消耗大量的水资源，压

裂的过程和压裂液中携带的化学试剂还会对原本

处于平衡态的深部地下微生物产生显著影响。深
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地微生物在甲烷等页岩气主要成分的生物成因、

烃类的发酵、金属的氧化还原等方面都具有重要

作用[6–7]，对页岩气开采过程中深地微生物的群落

变化和潜在影响进行研究，将有助于建立相应的

配套措施，尽可能减少微生物造成的设备腐蚀，

以促进页岩气的绿色、高效开采。 

1  页岩气的开采过程 

目前，页岩气的开采主要采用水力压裂法，该

方法是以足够的速率和压力引入大量的水基压裂

液，迫使断裂的页岩形成人工裂缝，增加并扩大油

气渗流通道，使油气以最佳流速进入井筒，从而大

幅度提高油气产量的一种储层改造技术[8]。水力压裂

后，泵压降低，地层中的流体通过井管返流到地面，

这种流体称为“返排水”，注入的流体和收集的烃的

混合物称为“产出流体”。水力压裂装置的剖面图和

此过程的细节如图 1所示[9]，开凿页岩气井的工程阶

段包括以下主要步骤：(1) 在页岩层上方垂直钻孔，

在钻井活动中安装多个保护套，以保护敏感的含水

层和地层；(2) 在储气页岩内侧向钻井，长度可达数

千米；(3) 用射孔套管和封隔器将侧向钻孔分成多个

小区域以便集中增产；(4) 在高压下注入大量液体到

地层中，导致断裂处的扩展网进入地层[8]。 

2  水力压裂过程中深地微生物群落

的变化 

据估计，陆地地下存在多达 25×1029个细菌细

胞，可能占地球上所有细菌细胞的 40%–60%[10]。

地球上生命的深度限制是未知的，由于地表以下

数千米处岩石的取芯费用较高、难度太大，对原

始页岩的微生物多样性知之甚少[11–12]。在页岩气

开采过程中，通过研究返排水中的微生物组成可 

 
 

图 1.  水力压裂装置剖面图(A)与水力压裂过程细节

图(B)[9] 

Figure 1.  Cross section of a hydraulically fractured well 
(A) and a detailed drawing of hydraulic fracturing (B)[9]. 

 

以间接地探究深地微生物群落的结构和变化[4]，但

返排水中的微生物可能有多种来源，包括页岩层、

钻井液、压裂液改良剂或用于产生压裂液的水源

水[13–14]。另一方面，深地微生物组成会受到多种

因素影响，包括压裂液中含有的杀菌剂对微生物

的杀灭作用，有机改良剂对微生物生长的促进作

用，压裂液本身或注入过程中携带的地表微生物

等[15]。页岩气所在地层存在苛刻的环境条件，如

厌氧、高温、高压、酸性 pH、营养限制、高盐度

等[10]，推测地表微生物很难定植和生存。 

水力压裂过程中的微生物群落研究一般分为

3个阶段：注入流体阶段(Injected fluids period)，
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初始返排阶段(Intial flowback period)以及后期产

出水阶段(Late produced water period)[16]。 

在美国马塞勒斯页岩气井的研究中发现，注

入流体中微生物的丰富度较高，而返排流体和产

出流体中微生物的丰富度通常较低。微生物群落

的改变与流体化学条件的变化相关，如 pH、电导

率、溶解碳浓度(无机碳和有机碳)以及离子含量(总

N，Br–，总 Fe 和 K+)的变化等。具体来说，注入

流体的 pH呈弱酸性，电导率较低，溶解碳含量(无

机碳和有机碳)较高，离子含量(总 N，Br–，总 Fe和

K+)较低，此时的微生物以假单胞菌、Cobetia、弓形

杆菌、假交替单胞菌和海杆菌为主。其中 Cobetia、

假单胞菌和其他未分类细菌的平均相对丰度分别

为 45%、17%和 15%，它们构成了注入流体中微

生物的大部分数量[16]。随着压裂时间的延长，初

始返排阶段(压裂后 1–14 d)的流体 pH略有降低，

电导率增大，溶解碳含量降低，离子含量(总 N，

Br–，总 Fe和 K+)也不断增大，此时的微生物类群

以 Halolactibacillus、弓形杆菌、弧菌、高温球菌和

海杆菌为主，它们的平均相对丰度分别为 33.0%、

17.0%、9.4%、8.6%和 7.3%[16]。在 2–4 周之后，

一旦返排量开始减弱，则页岩气井开始投入生产，

并且随着时间的推移，液体与地层盐水达到平衡。

在后期的产出水中(压裂后约 330 d)，pH和溶解碳

含量达到最低，电导率和离子含量(总 N，Br–，总

Fe和 K+)达到最大，与注入流体相比，pH和碳含量

分别降低了 1.2和 4.7倍，电导率增大了 3.3倍，离

子含量方面，总 N、Br–、总 Fe和 K+分别增大了 1.8、

6.9、78.8和 5.8倍，此时微生物以盐厌氧菌、盐单

胞菌科中的盐单胞菌和该科其他种类为主，平均相

对丰度分别为 86.0%、2.4%和 5.3%[16–17]，这些细

菌是适应厌氧、高盐环境的典型深地微生物。值得

注意的是，水力压裂过程 1个多月后，产出水微生

物群落仍以盐厌氧菌和盐单胞菌为主[16–20]。并且，

盐厌氧菌和海杆菌始终存在于这 3个阶段。相反，

在水力压裂发生后 2 个月以上才能在产出水中检

测到细菌 Selenihalanaerobacter 和古菌嗜盐产甲烷

菌和甲烷叶菌[16]。因此，深地微生物群落在压裂液

的影响下，经历了地表微生物侵入和消减，以及深

地微生物适应新环境和增殖的复杂过程，这也验证

了之前所做的推测，即地表微生物在进入页岩层以

后受到苛刻环境条件的选择压力，难以维持长久的

生存；深地微生物则在杀菌剂的作用下存活下来，

逐渐适应环境中水分、营养条件的改变，生长速率

也缓慢加快。在针对产出流体生物量进行的精确测

定中，页岩中微生物的生长现象也得到了证实[3,17,19]。 

总的来说，注入流体和初始返排流体(4–5 d)碳

浓度和 pH 值较高，后期的产出流体中离子含量较

高[16]。水力压裂过程的整个阶段均普遍存在盐厌氧

菌[4,16]，盐单胞菌和盐单胞菌科的其他成员以及海杆

菌是页岩中广泛分布的微生物类群，可能在压裂后

的生物地球化学循环中发挥重要作用[16–18,21]。马塞

勒斯的宏基因组数据表明页岩系统中的盐单胞菌和

海杆菌可能部分地负责页岩烃的分解，包括好氧或

微好氧条件下的芳香族和脂肪族化合物的分解[3]。 

3  微生物对页岩气开采的影响 

页岩气的开采过程影响了深地微生物的生长

环境和增殖速率，微生物的代谢活动也会直接或间

接地影响页岩气的回收过程，该影响主要包括两方

面，有利的一面是页岩层中产甲烷菌的增长能够增

加气体回收[22]，有害的一面则为细菌性硫化氢的生

成(“储层酸化”)会降低回收率并导致设备腐蚀和环

境污染[23]。此外，新产生的裂缝中生物量的积累会

降低其渗透性，进而降低页岩气的回收率。本文接
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下来将就这两方面的影响做具体的阐述。 

3.1  产甲烷菌 

某些微生物在降解煤、页岩和油气藏中的复

杂有机物的过程中，能形成天然气的主要成分甲

烷。并且能够参与此类反应的微生物在地下普遍

存在[24]。因此通过了解这类微生物的结构和功能

并对其加以利用，人们可能会实现微生物产甲烷

以促进能源回收。关于页岩中古生菌的研究十分

有限，目前的测序结果表明产甲烷菌的分布最为

普遍[24]，约占古生菌群落的 91%[25]。 

甲烷的生物生成主要有三种途径，包括乙酸发

酵型、氢营养型以及甲基营养型[26]。同位素分析结

果表明大部分甲烷是生物成因，并且是由还原二氧

化碳的氢营养型产甲烷菌产生[27–28]。在高盐度条件

下，细菌生长会有较多的能量损失，因此，高盐度

产出流体中利用甲基的产甲烷菌更为丰富[29–30]，并

且甲基营养型产甲烷菌的量随地下水中总溶解固体

量的增大而增加[25]。安特里姆页岩气井的不同盐度

产出流体中，高盐样品总是以甲基营养型的嗜盐产

甲烷菌为主[29]。事实上，不管地形如何，嗜盐产甲

烷菌都是页岩系统中最广泛存在的产甲烷菌，这一

类群已在马塞勒斯[31]、伯克特[31]、安特里姆[28–29]和

海内斯维尔页岩中[21]被发现。在富集实验中，用 C1

上含有甲基的化合物处理产出流体，能够刺激甲基

营养型产甲烷菌超过氢营养型产甲烷菌[31]。 

这些研究结果表明，产出流体的盐度决定了

产甲烷的细菌类群。在安特里姆和新奥尔巴尼地层

中，生物甲烷对总体甲烷的回收有重要贡献[32–33]。

鉴于在页岩中检测到的古细菌和细菌的多样性较

低，水力压裂的长期过程中，根据产甲烷菌的组成

和营养类型，进行有效的靶向刺激，能提高原位甲

烷的生成，将有利于增加页岩气的总产量。此外，

断裂页岩中还可能存在厌氧或好氧的甲烷氧化菌，

也可以通过相应措施来减少其对甲烷的消耗[34]。 

3.2  产酸细菌 

在页岩气的开采过程中，产酸细菌会产生酸和

硫化物等代谢物，导致储层酸化和基础设施腐蚀，

降低页岩气的回收效率，同时也会引起环境污染。

Mand等研究了低温油藏中，产甲烷菌和产乙酸菌

以碳钢为电子供体时，如何导致基础设施的腐蚀[35]。

测序结果表明，在初始回流期间，返排水中含有与

深海乳酸菌 Halolactibacillus miurensis (98%–99%

序列相似性)高度相似的微生物，可能会在乙酸盐

存在的条件下发生发酵作用[36]。水力压裂期间，

压力较高时，瓜尔豆胶能够促进微生物产酸和产

生硫化物，造成生物腐蚀[37]。 

嗜盐厌氧菌在水力压裂的各个阶段往往占据主

导地位，最近的研究证明嗜盐厌氧菌具有生物腐蚀

能力[3,38]，但是该种细菌不能进行硫酸盐呼吸[38]，

似乎只有在活性有机碳和还原态硫(如硫代硫酸

盐)存在时，才能够产生相当大浓度的硫化物。基

因组测序表明嗜盐厌氧菌含有类似硫氰酸酶的硫

代硫酸盐还原酶，对嗜盐厌氧菌分离株的研究也

证明硫氰酸酶能利用硫代硫酸盐产生硫化物[23]。 

在油气开采过程中，一般会选择性地使用杀菌

剂来控制油气井中的产酸细菌。但研究结果表明，

杀菌剂并不能完全抑制注入流体中的和土著的微生

物，包括产生酸和硫化物等代谢物的微生物种类[16]。

Xue和 Voordouw研究了杀菌剂和硝酸盐的组合，以

控制油藏酸化[39]。目前，越来越多的研究侧重于如

何利用杀菌剂更好地控制产酸细菌的影响。 

4  结论和展望 

页岩气开采过程中，钻井液和压裂液所含有的

水、杀菌剂、有机改良剂，以及携带的外源微生物等
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会显著影响深地微生物群落结构的组成。不同水力压

裂阶段的微生物丰富度不同，注入流体中微生物的丰

富度较高，返排流体和产出流体中通常较低。注入流

体中微生物群落最初以假单胞菌、Cobetia、弓形杆

菌、假交替单胞菌和海杆菌为主；初始返排水中微生

物群落以 Halolactibacillus、弓形杆菌、弧菌、高温

球菌和海杆菌为主；在水力压裂后期则以嗜盐厌氧菌

和盐单胞菌为主，嗜盐厌氧菌始终存在于 3个压裂阶

段。页岩层中微生物的代谢活动也会直接或间接地影

响页岩气的生产过程，产甲烷菌的增长能够增加页岩

气产量，细菌介导硫化氢的生成则会造成储层酸化，

降低页岩气回收率并引起设备腐蚀和环境污染。 

中国与美国在页岩气地质条件和开发条件上

都存在一定差异，目前，中国页岩气资源的开发以

陆相沉积页岩为主，美国的页岩气开发对象则主要

是海相沉积页岩，中国应当吸取美国页岩气开采的

经验，同时结合自己本国的地形与资源特点，制定

出有中国特色的页岩气开采方案。近年来应用广泛

的宏基因组学技术、稳定同位素探针技术、单细胞

测序、元蛋白质组学和代谢组学将有利于提高人

们对地下生态系统中微生物生理生态学方面的认

识[40]。但目前为止，国内外与页岩气开采有关微生

物的研究主要集中在对微生物群落的定性描述，并

未对与页岩气开采有关的微生物群落进行定量分

析，因此，不能确定某一类具体微生物的绝对数量，

也不能很好地对其在影响页岩气开采方面的贡献

进行全面合理的评估。本实验室目前正在开展相关

工作的研究。同时，对于环境因子的变化具体如何

影响微生物群落变化，微生物对有机物的利用程度

及其产甲烷所需时间等问题，目前仍不十分清楚。

因此，更好地了解水力压裂过程与深地微生物间的

相互影响，将有可能通过控制或增强特定种群来最

大限度地促进页岩气的高效开采，并且在未来的几

十年将会一直是学术界的研究热点。 
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Shale gas extraction and deep subsurface microorganisms 
interactions 

Dandan Song, Yongguang Jiang, Liang Shi* 
Department of Biological Sciences and Technology, School of Environmental Studies, China University of Geosciences, Wuhan 
430074, Hubei Province, China  

Abstract: Shale gas is the natural gas locked within the shale formation. It is estimated that 1/3 of natural gas is shale 

gas. Shale gas is found mainly in China, North America, and Russia. Hydraulic fracturing is a commonly used method to 

recover shale gas, which affects greatly on deep subsurface microorganisms. The microbial communities vary at different 

stages of hydraulic fracturing. Among them, methanogen may improve shale gas production, while the acid-producing 

bacteria that could corrode the equipment, may lower the gas production. With the aim of studying shale gas extraction 

and deep subsurface microbial interactions as well as improving extracting shale gas, this review focuses on current 

understandings of shale gas extraction and its impacts on deep subsurface microorganisms. 

Keywords: shale gas, hydraulic fracturing, deep subsurface microorganisms, interactions 
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