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摘 要 ： 全氟辛酸 (perfluorooctanoic acid, PFOA) 作为典型的全氟和多氟烷基物质 (per- and 

polyfluoroalkyl substance, PFAS)，因其具有极强的环境持久性、生物积累性和毒性，已成为全球优

先管控的新型污染物，对生态系统的稳定和人类健康构成严重威胁。微生物降解凭借其环境友

好、成本低廉、可规模化应用等核心优势，成为 PFOA 污染治理最具潜力的技术路径之一。本文

系统综述了 PFOA 降解微生物的研究进展，梳理了已分离鉴定的功能菌株(包括细菌和真菌)的资

源特征、降解效率及潜在机制；总结了不同污染生境中潜在 PFOA 降解微生物的群落响应规律与

资源挖掘策略；最后凝练了当前该领域面临的核心科学挑战，并提出了未来研究方向。本文旨在

为 PFOA 降解微生物的资源开发、机制解析与工程化应用提供参考，为全球 PFOA 污染的微生物

修复技术研发提供理论支撑和前瞻性思路。
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Abstract: Perfluorooctanoic acid (PFOA), a representative per- and polyfluoroalkyl substance 
(PFAS), has emerged as a priority-controlled emerging contaminant of global concern due to its 
extreme environmental persistence, bioaccumulation potential, and toxicity. It poses a serious threat 
to ecosystem stability and human health. Microbial degradation has become one of the most 
promising technological approaches for PFOA remediation, owing to its core advantages of being 
environmentally friendly, cost-effective, and amenable to large-scale application. This paper 
systematically reviews the research progress in PFOA-degrading microorganisms in terms of the 
characteristics, degradation efficiency, and underlying mechanisms of isolated and identified 
functional strains (bacteria and fungi). Subsequently, this paper synthesizes the response patterns 
of microbial communities and strategies for resource exploration in various contaminated 
habitats harboring potential PFOA degraders. Finally, it highlights key scientific challenges 
currently facing the field and makes an outlook on future research directions. This review aims 
to provide a reference for the resource development, mechanism elucidation, and engineering 
application of PFOA-degrading microorganisms, offering theoretical support and forward-
looking perspectives for advancing microbial remediation technologies targeting global PFOA 
contamination.
Keywords: perfluorooctanoic acid (PFOA); per- and polyfluoroalkyl substance (PFAS); degrading 
microorganisms; contaminant remediation

全氟辛酸[perfluorooctanoic acid, PFOA，化

学式 CF3(CF2)6COOH] (图 1)是全氟和多氟烷基

物质(per- and polyfluoroalkyl substance, PFAS)家

族中应用最为广泛、环境检出率最高的代表性

化合物之一；其分子由疏水疏油的全氟化碳链

与羧基亲水基团构成，独特的结构使其具备优

异的耐热、耐酸碱、抗腐蚀及表面活性等特性，

因而广泛用于消防泡沫、食品包装、电子制造

等工业领域[1]。然而，PFOA 分子中 C−F 键键能

高达 485 kJ/mol，使其在自然界中难以被水解、

光解或生物代谢降解，呈现出“永久化学物质”

的特征；同时，PFOA 具有极强的生物积累性，

可通过“水体-生物”食物链传递最终危及人类健

康[2]。2023 年 12 月，世界卫生组织下属机构国

际癌症研究署正式将 PFOA 列入 I 类致癌物清

单，证实其具有显著的生殖毒性与免疫毒性，

可通过饮用水等多种途径进入人体并累积，进

而引发癌症、肝损伤等一系列健康风险[3]。目

前，随着 PFOA 的广泛使用及不规范处理，其

污染已呈现全球蔓延态势，污染问题日益突出。

为管控 PFOA 污染，全球已有超过 40 个国家和

地区出台禁令或限制措施，我国也于 2023 年将
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PFOA 纳入《重点管控新污染物清单》。然而，

其历史环境归趋与生态效应已成为国际研究

热点。

目前，PFOA 去除技术主要分为非生物降解

和生物降解 2 类，其中主流非生物去除技术涵

盖化学催化降解(如过硫酸盐催化、电化学催化

等)、光催化氧化降解(包括光-芬顿、光电催化、

光催化等工艺)，以及吸附、超声波热降解和纳

米复合膜过滤等其他新型去除方法[4-8]。催化氧

化降解是目前 PFOA 降解最高效的技术路径，

但该技术存在高耗能、高成本和二次污染等突

出问题，尤其在化学催化氧化工艺中[5]。光催化

氧化技术虽具备成本低和环境友好的优势，但

目前其在降解机制以及有毒中间产物的生成与

转化等方面的研究仍不够系统深入[6-7]。各类新

型去除技术大多尚未成熟：吸附法处理周期长，

且吸附剂的回收与再生问题亟待解决；膜过滤

技术面临高成本和低处理效率的瓶颈，且上述

2 种方法仅能实现 PFOA 的物理吸附富集，无法

实现真正意义上的降解矿化；超声波热降解技

术则受限于实验条件，难以实现规模化应用[7-8]。

相较于非生物技术，微生物降解通过微生

物代谢作用断裂 C−F 键，实现 PFOA 的部分或

完全矿化(最终产物为 CO2、F−等)，具备环境相

容性好、运行成本低、无二次污染、可规模化

推广等核心优势，被认为是 PFOA 污染治理领

域极具潜力的前沿技术。PFOA 作为典型的难降

解“永久化学物质”，加之 C−F 键稳定，早期研

究普遍认为微生物无法对其实现有效降解，因

此相关研究开展较少。近年来，随着研究手段

的革新与研究深度的拓展，少部分能降解 PFOA

的功能菌株逐渐被筛选分离，其潜在降解途径

也逐步得以解析[9]。基于此，本文围绕可降解

PFOA 的微生物资源挖掘以及潜在降解途径解析

等方面的最新研究进展展开综述，旨在为推动

PFOA 污染环境微生物降解领域的研究深化、技

术突破与创新应用提供参考。

1　　已分离已分离 PFOA 降解微生物的降解微生物的

资源特征与降解机制资源特征与降解机制

微生物对 PFOA 的降解本质是通过脱氟作

用断裂 C−F 键，其降解方式主要分为 2 类：共

代谢(以其他有机物为主要碳源，PFOA 作为共

代谢底物，氧气为电子受体)与生长代谢 (以

PFOA 为唯一碳源和能源，通过同化吸收实现降

解)[4,10]。由于 C−F 键具有高稳定性，目前已分

离鉴定的 PFOA 降解微生物种类有限，主要涵

盖细菌与真菌两大类，其降解效能、核心机制

与生态适应性存在显著差异，表 1 汇总了目前

已发现的可降解 PFOA 的微生物种类。

1.1　可培养细菌的 PFOA 降解特性与潜

在机制

目前已分离的 PFOA 降解细菌主要来源于

图1　全氟辛酸(PFOA)的化学式

Figure 1　Chemical formula of perfluorooctanoic acid (PFOA).
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PFOA 污染土壤或湿地环境，以革兰氏阴性菌为

主，其降解机制多依赖脱氟酶催化、电子传递

耦合等过程，且菌株需通过共代谢底物补充或

协同介质强化等方式提升 PFOA 降解效能。根

据降解路径与核心驱动机制的差异，可将已报

道的可培养细菌降解体系分为共代谢驱动型、

脱羧-逐步脱氟型、铁氨氧化(ferric ammonium 

oxidation, Feammox)耦合还原脱氟型三大类，

各类体系的降解特性、分子机制与强化路径

如下。

表1　目前已报道的可降解PFOA的微生物种类

Table 1　Microbial species currently identified as capable of degrading PFOA

Strain name

Bacteria

Pseudomonas 
parafulva 
YAB-1;
Pseudomonas 
parafulva F3-52

Ensifer 
adhaerens M1

Pseudomonas 
plecoglossicida 
DD4

Pseudomonas 
mosselii 5(3)

Pseudomonas 
aeruginosa;
Pseudomonas 
putida

Acidimicrobium 
sp. A6

Fungi

Trichoderma sp.
Mucor sp.

Phanerochaete 
chrysosporium 
BKM-F-1767

Strain source

Soil around the perfluorinated 
compounds-producing plant in 
Wuhan, China

Soil collected at the site for storage 
and testing of fire-fighting
equipment

Soil of the enterprise for the 
production of halogen-containing 
herbicides

Arable soil which had been 
affected by pesticide 
contamination in the Yanaulsky 
district of the Republic of 
Bashkortostan, Russian Federation

Saint Louis, Missouri, US

Soils from a temperate forested 
riparian wetland at the Assunpink 
Wildlife Management Area, New 
Jersey

Fluoride waste factory in Zhuzhou, 
Hunan, China

USDA Center for Forest Mycology 
Research Program, Northern 
Research Station

Degradation 
mechanism

Co-metabolism

Decarboxylation, 
defluorination, 
partial 
mineralization

Decarboxylation, 
defluorination, 
partial 
mineralization

Decarboxylation, 
defluorination, 
partial 
mineralization

Removal of −CF2 
groups

Feammox process 
under anaerobic 
conditions

−

The cross-
coupling and 
rearrangement of 
free radical

Enzymes

−

−

−

Haloalkane 
dehalogenase, 
haloacetate 
dehalogenase 
H-1

−

−

Laccase, 
polyphenol 
oxidase, 
peroxidase

Laccase, lignin 
peroxidase, 
manganese 
peroxidase

Degradation products

−

PFHpA

PFHpA

PFHxA

PFHxA, PFHpA, 
PFPeA

Short-chain 
perfluorocarboxylic 
acids (PFBA, PFPeA, 
PFHxA, PFHpA, etc.)

−

Fluorinated 
aldehydes, alcohols, 
and aromatic ring
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1.1.1　共代谢驱动的 PFOA 降解及菌株工

程化强化

共代谢是 PFOA 生物降解中最常见的强化

策略，葡萄糖等易利用碳源可通过补充能量、

促进菌株增殖显著提升 PFOA 降解效率，其中

副黄假单胞菌(Pseudomonas parafulva) YAB-1 是

该类降解体系的典型模式菌株。

野生型 YAB-1 菌株在 30 ℃、pH 7.0 条件

下，以 PFOA 为唯一碳源时降解效率仅为

32.4%，而向培养基中添加葡萄糖(1 g/L)后，降

解率提升至 48.1%；这一现象的核心机制是：葡

萄糖作为易降解碳源，优先被菌株代谢利用，

一方面促进菌株生物量增殖，另一方面为 PFOA

降解相关酶的合成以及 C−F 键断裂的耗能反应

提供能量和代谢中间体，缓解了 PFOA 作为唯

一碳源时的营养限制与毒性压力，从而显著提

升 PFOA 降解效率[11]。基于该菌株的降解特性，

进一步采用基因重组技术(基因洗牌)对 YAB-1

菌株进行改造，先通过紫外线照射与亚硝基胍

诱变相结合的方式筛选获得降解能力略有提升

的突变株 YM-9 (降解率 36.9%)和 YM-19 (降解

率 37.2%)，再将其制备成原生质体后诱导融合，

并在含高浓度 PFOA 的培养基上进行多轮递归

筛选；经过 3 轮基因组洗牌，最终获得降解效

能最优的重组菌株 F3-52，其 PFOA 降解率高达

58.6%，且该重组菌株具备良好的遗传稳定性，

证实了基因工程改造策略在强化菌株降解效能

方面的可行性[12]。

1.1.2　脱羧-逐步脱氟介导的降解途径与关

键功能酶

脱羧后逐步去除−CF2 基团生成短链全氟羧

酸(perfluoroalkyl carboxylic acids, PFCAs)，是目

前已知 PFOA 降解功能菌株中最普遍的降解方式。

具备该降解机制的菌株多分离自 PFOA 污染土壤，

多数能以 PFOA 为唯一碳源生长，实现其部分矿

化，核心功能单元可能为脱卤酶，这是一类可催

化卤代有机化合物脱除卤素原子的关键水解酶，

直接介导 PFOA 的 C−F 键断裂与脱氟过程[24]。

黏着剑菌(Ensifer adhaerens) M1 与杀香鱼假

单胞菌 (Pseudomonas plecoglossicida) DD4 具有

相似的降解机制和效率。E. adhaerens M1 是从

受污染的灭火泡沫土壤中经富集培养分离得到

的功能菌株，其为革兰氏阴性、无芽孢的运动

杆菌，在 26 ℃、160 r/min 条件下降解过程与菌

株增殖同步；P. plecoglossicida DD4 则是从生产

含卤素除草剂的企业的受污染土壤中分离；二

者均可在 PFOA 浓度为 1.0 g/L 的条件下，培养

4 d 内达到完全降解，降解过程中伴随氟离子

(F−)释放，且通过 LC-MS-IT-TOF 分析证实了其

特异性降解路径(图 2)：PFOA 先经脱羧生成全

氟庚烷的中间产物，最终均转化为全氟庚酸

(perfluoroheptanoic acid, PFHpA)，但 PFHpA 可

能对后续降解存在抑制作用[13-14]。

摩氏假单胞菌 (Pseudomonas mosselii) 5(3)

的降解谱更广，可以降解包括 PFOA 在内所

有 C7−C10 长链全氟羧酸 (PFCAs)，在 28 ℃、

图2　Ensifer adhaerens M1和Pseudomonas plecoglossicida DD4对PFOA的降解机制[13-14]

Figure 2　 Degradation mechanism of PFOA by Ensifer adhaerens M1 and Pseudomonas plecoglossicida 

DD4[13-14].
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180 r/min 的条件下， 7 d 内完全降解，所

有 C7−C10 PFCAs 均 被 转 化 为 全 氟 己 酸

(perfluorohexanoic acid, PFHxA)，且检测到 F−的
释放，推测可能的降解路径为：先脱羧后逐步

脱去 CF2 单元，经过多次循环反应，最后均形

成 PFHxA；通过基因组分析，能够参与脱氟的

基因包括卤代烷脱卤酶基因(dhaA)、卤代乙酸脱

卤酶 H-1 基因 (dehH1) 以及氟离子转运基因

(crcB)；同时该菌株还能将全氟辛烷磺酰基化合

物(perfluorooctane sulfonic acid, PFOS)也降解为

PFHxA，推测其烷基磺酸盐单加氧酶基因(ssuE)

参与了磺酸基团的断裂过程[15]。食酸代尔夫特

菌(Delftia acidovorans)的降解功能尚未被完全验

证，但其能在以 PFOA 为唯一碳源的培养基中

生长，且观察到氟浓度明显增加；基因组测序

鉴定出 2 种假定的卤酸脱卤素酶 (DeHa I 和

DeHa Ⅱ)及 FAcD；通过同源建模、结合测定和

大肠杆菌异源表达，检测到大肠杆菌 DeHa 1 重

组体在高浓度 PFOA 下培养 4 h 后可释放 F−[25]。

菌株对 PFOA 的降解效率存在显著的浓度

依赖性，高浓度 PFOA 对菌株生长与降解活性存

在明显抑制作用；铜绿假单胞菌(Pseudomonas 

aeruginosa)在 4 d 内对 PFOA 的降解率随初始浓

度降低而升高：初始浓度 10 mg/L 时降解率仅

3.17%，1 mg/L 时升至 12.0%，0.1 mg/L 时可达

27.9%；降解过程中仅检测到 PFHxA 一种产物，

且其浓度先升后降，提示 PFHxA 可被菌株进一

步降解。恶臭假单胞菌(Pseudomonas putida)在

相同培养周期内对不同初始浓度 PFOA 的降解率

分别为：10 mg/L 时 1.84%、1 mg/L 时 12.3%、

0.1 mg/L 时 19.0%； 降 解 产 物 包 括 PFHxA、

PFHpA，仅在 0.1 mg/L 组中检测到全氟戊酸

(perfluoropentanoic acid, PFPeA)，所有产物浓度

均在 2 d 内达到峰值后持续下降；基于降解产物

的种类与变化规律，推测 2 株假单胞菌均通过

逐步去除−CF2 基团实现 PFOA 降解，生成碳链

更短的全氟羧酸产物(图 3)[16]。

1.1.3　Feammox 耦合厌氧还原脱氟的独特

降解机制

酸微菌(Acidimicrobium sp.) A6 是目前 PFOA

生物降解领域研究最系统、机制最明确的功能

菌株之一，其核心降解机制为厌氧条件下的铁

氨氧化(即铁还原耦合厌氧氨氧化)过程耦合还原

性脱氟(图 4)，即以铵离子(NH4
+)为电子供体，

以三价铁[Fe(Ⅲ)]为主要电子受体，通过氧化

NH4
+生成亚硝酸盐(NO2

−)、还原 Fe(Ⅲ)为亚铁

离子[Fe(Ⅱ)]的同时，将电子转移至目标污染物实现

C−F 键逐步断裂，降解产物包括短链全氟羧酸

[全氟丁酸(perfluorobutanoic acid, PFBA)、PFPeA、

PFHxA 和 PFHpA 等]和无机氟离子(F−)。
该菌株的 PFOA 降解效率因培养体系而异，

单菌纯培养体系中 100 d 内 PFOA 降解率达

33%，在 A6 富集体系(含异养菌)中 PFOA 降解

率提升至 50%，在工业污水处理厂污泥体系中

150 d 内溶解 PFOA 降解率最高达 67.6%；而在

微生物电解池(microbial electrolysis cells, MEC)

中以石墨板为阳极替代 Fe(Ⅲ)作为电子受体时，

18 d 内 PFOA 平均降解率可达 77%，若采用聚

丙烯酸(polyacrylic acid, PAA)包覆的针铁矿作为

电子受体，可通过降低电荷转移阻力、改善颗

图3　Pseudomonas aeruginosa和Pseudomonas putida对PFOA的降解机制[16]

Figure 3　Degradation mechanism of PFOA by Pseudomonas aeruginosa and Pseudomonas putida[16].
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粒稳定性进一步强化降解效能[17-21]。

自 Feammox 过程被发现以来，其活性已在

多种富含铁元素的厌氧环境中被广泛检测到，

包括森林河岸带土壤、湿地、稻田土壤、河流

沉积物乃至海洋沉积物[26-27]。然而，由该过程

驱动的 PFOA 还原脱氟降解，目前仅在 A6 菌株

中得到明确验证，这一降解机制对环境条件与

底物要求高度专一，严格依赖于厌氧环境、铁

氧化物的存在以及铵根作为电子供体。对于其

他已证实具备 Feammox 代谢潜力的微生物类

群，其是否同样具备耦合 PFOA 还原脱氟的降

解功能仍有待通过富集培养、纯菌分离与定向

功能验证开展深入探究。

综上所述，现有可培养 PFOA 降解菌株虽

在降解路径、效能强化上各具特色，但仍存在

三大共性瓶颈：(1) PFOA 降解的核心功能基因

与酶学机制尚未完全明确；(2) 短链中间产物积

累导致的降解抑制难以突破；(3) 纯培养菌株的

环境适配性与实际降解效率不足。未来研究需

聚焦关键功能基因挖掘、短链产物协同降解体

系构建及菌株定向改造技术优化，以提升降解

菌株的实际应用潜力。

1.2　可培养真菌的 PFOA 降解特性与潜

在机制

目前已分离的 PFOA 降解真菌主要来源于

氟化物污染场地或森林土壤，以丝状真菌为主

[如木霉属(Trichoderma sp.)、毛霉属(Mucor sp.)、

黄孢原毛平革菌(Phanerochaete chrysosporium)]，

与细菌依赖脱卤酶催化、电子传递耦合的降解

机制不同，真菌对 PFOA 的降解多以氧化酶系

介导的自由基氧化脱氟为核心路径，降解效能

与底物浓度、胞外酶系分泌水平密切相关，整

体降解特性与细菌体系存在显著差异。

1.2.1　胞外氧化酶系驱动的 PFOA 共代谢

降解

Trichoderma sp. AF1 与 Mucor sp. AF2 是从

湖南株洲某氟化物废弃工厂的污染土壤中，通

过以 PFOA 为唯一碳源梯度富集驯化分离获得的

PFOA 降解真菌；在初始 PFOA 浓度为 500 mg/L

的无机盐培养基中，于 28 ℃、160 r/min 培养

条件下，2 株真菌均呈现典型微生物生长曲线：

0−12 h 为适应期，12−48 h 进入对数生长期，

48 h 时菌丝干重达到峰值，随后进入稳定期与

衰亡期；2 株菌的 PFOA 降解效率随培养时间逐步

提升，于 72 h 时达到最大值，其中 Trichoderma 

sp. AF1 的 PFOA 降解率为 24.24%，Mucor sp. 

AF2 的降解率为 28.12%；值得注意的是，2 株

菌株均具备中等漆酶(laccase, Lac)活性，培养

72 h 后还检测到微弱的多酚氧化酶和过氧化物

酶活性，推测这类胞外氧化酶系直接参与或辅

助介导了 PFOA 的降解过程[22]。

1.2.2　木质素降解酶系介导的自由基氧化脱

氟降解

P. chrysosporium BKM-F-1767 是目前研究最

系统的 PFOA 降解白腐真菌，其对 PFOA 的净

化以生物降解为主(吸附仅占 1.91%)，核心依赖

木质素降解酶系介导的自由基反应。该菌株可

分泌漆酶、木质素过氧化物酶(lignin peroxidase, 

LiP) 和 锰 过 氧 化 物 酶 (manganese peroxidase, 

MnP)，其中 LiP 是潜在的降解关键酶，在

PFOA 体系中其活性较其他 2 种酶高 1−2 个数量

级；值得注意的是，PFOA 初始添加会抑制酶活

性(前 14 d LiP 和 MnP 活性分别降低 47.57% 和

47.41%)，14 d 后菌株启动防御机制使酶活性显

图4　Acidimicrobium sp. A6降解PFOA的示意图[17]

Figure 4　 Schematic of PFOA degradation by 

Acidimicrobium sp. A6[17].

2663



 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516

HU Chaojian et al. || Acta Microbiologica Sinica, 2026, 66(6)

著增强(LiP 活性较对照组提升 605.43%)；在 pH 

3.0、39 ℃、藜芦醇(veratryl alcohol, VA)、初始

PFOA 浓度 0.002 mmol/L 的 Kirk 培养基中培养

35 d，菌株可达到最大的 PFOA 去除率(69.23%)；

高浓度 PFOA (0.01 mmol/L)或过量 VA (40 mmol/L)

会通过竞争酶活性位点、加剧自由基淬灭抑制

降解；基于降解产物分析，推测其潜在降解机

制为自由基交叉耦合与重排(图 5)：PFOA 先经

脱羧生成全氟庚基自由基，再与体系中非氟自

由基反应，最终产物包括部分含氟醛、含氟醇

及芳香环化合物[23]。

综上所述，与细菌降解体系相比，真菌对

PFOA 的降解展现出独特的特性：其核心降解路

径不依赖脱卤酶的直接催化，而是通过胞外氧

化酶系产生的自由基实现氧化脱氟，对高浓度

PFOA 的耐受性更强。然而，相关研究仍存在明

显短板：(1) PFOA 降解的关键功能酶与编码基

因尚未完全明确；(2) 降解菌株的资源挖掘严重

不足；(3) 降解中间产物的转化规律与环境风险

尚未厘清。未来研究需聚焦降解关键功能基因

的鉴定、高效降解菌株资源的系统挖掘，以及

真菌降解体系的实际环境适配性优化，进一步

提升真菌在 PFOA 污染生物修复中的应用潜力。

2　　微生物对微生物对 PFOA 胁迫的响应及胁迫的响应及

潜在降解功能菌株潜在降解功能菌株

大量研究表明，PFOA 暴露可驱动微生物群

落结构重构，特异性富集耐 PFOA 菌株及潜在

降解功能类群为新颖 PFOA 降解微生物的资源

挖掘提供了重要线索[28-35]。然而，不同生境中

的基质特性、污染程度等理化条件存在差异，

导致微生物群落对 PFOA 的响应特征与潜在降

解菌(未经过实验验证)富集规律呈现一定差异；

同时，自然环境中 PFOA 的生物转化多依赖微

生物群落的协同代谢作用，而非单一菌株的独

立代谢。

图5　Phanerochaete chrysosporium BKM-F-1767对PFOA的潜在降解方式[23]

Figure 5　Possible PFOA degradation pathways of Phanerochaete chrysosporium BKM-F-1767[23].
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目前绝大多数报道的潜在降解菌仅基于群

落丰度响应、相关性分析或共现网络结果推测

得出，其真实的 PFOA 降解功能尚未通过纯培

养分离与定向实验得到验证。因此，本节以活

性污泥/人工反应器、污染土壤/沉积物这两大

PFOA 污染核心生境为框架，系统梳理微生物对

PFOA 胁迫的响应规律，揭示不同生境中群落响

应的共性特征与特异性差异。

2.1　活性污泥和反应器中微生物对

PFOA 的响应及潜在降解菌群

活性污泥及生物反应器是 PFOA 污染水体

治理的核心工程体系，其微生物群落受人工运

行条件调控显著，对 PFOA 的胁迫响应呈现两

大核心共性规律。(1) PFOA 以吸附为先导去除

途径，后续伴随有限生物降解，持续暴露会驱

动群落定向演替，整体降低多样性并富集耐

污、潜在降解类群。Chiavola 等[28]率先证实活

性污泥吸附 PFOA 饱和后存在生物降解现象，

证明体系中存在具 PFOA 转化潜能的微生物；

Huang 等[29]进一步发现，长期 PFOA 暴露会显

著降低活性污泥群落多样性，同时定向富集耐

受及潜在降解类群。(2) 群落响应具有显著氧环

境依赖性，厌氧体系更易富集还原脱氟潜能

菌，好氧体系以共代谢异养菌富集为主，共

现网络核心节点类群多通过调控群落代谢间

接促进 PFOA 转化。Huang 等[29]明确了氧环境

对富集类群的调控作用：厌氧条件下主要富集

红假单胞菌属 (Rhodopseudomonas)、黄杆菌属

(Flavobacterium)、慢长杆菌属(Ignavibacterium)，

好氧条件下以真杆菌属 (Eubacterium)、生丝

微 菌 属 (Hyphomicrobium)、 甲 基 营 养 菌 属

(Methyloversatilis)为主，固氮螺菌属(Azospirillum)

和香蕉孢菌属(Sporomusa)是 2 类环境共现网络

的共同核心节点。Long 等[30]构建的氢基膜生物

反应器，通过 Pd 催化与反硝化耦合实现 PFOA

深度脱氟(最大脱氟率 81%)，宏基因组分析显示

体系特异性富集脱氯单胞菌(Dechloromonas sp.) 

CZR5、人类布鲁氏菌(Brucella anthropi)等潜在

脱氟菌。

2.2　污染土壤中微生物对 PFOA 的响应及

潜在降解菌群

污染场地(如氟化工厂及周边污染土壤)是潜

在 PFOA 降解微生物的重要储库，该类生境中

微生物对 PFOA 的胁迫响应呈现三大核心规律，

富集类群具有显著生境特异性。(1) PFOA 对群

落多样性的影响呈双向性，长期高浓度暴露会

显著降低多样性，低浓度污染可通过拓展生态

位提升多样性，差异与污染浓度、暴露时长、

基质复杂度密切相关。Tang 等[31]、Sun 等[32]针

对高污染含水层沉积物的研究均显示，长期高

浓度 PFOA 胁迫会显著降低群落多样性；而 Xu

等[33]、Cai 等[34]针对低污染土壤的研究发现，

PFOA 暴露可整体提升群落多样性。 (2) 潜在

降解类群的富集特征与环境氧化还原条件、

电子受体供给直接相关。厌氧富铁/富硫沉积

物中主要富集具铁还原、硫还原潜能的化能

自养菌，包括絮状屈挠线菌(Flexilinea flocculi)、

鞘氨醇单胞菌属 (Sphingomonas)、硫杆菌属

(Thiobacillus)、氧化硫单胞菌属 (Sulfurimonas)

等[31-32]；旱地/农田土壤中主要富集异养共代谢

菌及群落调控核心类群，如固氮螺菌属、食

氢产水菌属 (Hydrogenophaga)，以及酸杆菌门

(Acidobacteriota)、 绿 弯 菌 门 (Chloroflexota) 等

类群[33-34]；厌氧强化体系中则特异性富集脱卤素

杆菌属(Dehalobacter)、香蕉孢菌属(Sporomusa)

等具脱卤功能的专性厌氧菌[35]。(3) 自然体系中

PFOA 的生物转化更依赖群落协同代谢，而非单

一菌株独立作用。PFOA 污染体系的核心节点类

群多为电子传递、代谢互营相关菌属，提示种

间互作是自然环境中 PFOA 转化的核心驱动力。

综上所述，两大生境中微生物对 PFOA 的

胁迫响应存在 3 条跨生境的普适性规律：(1) 群

落多样性的响应方向由污染浓度、生境复杂度

共同决定，高浓度长期暴露普遍会降低群落多

样性；(2) 潜在降解菌的富集具有显著的生境特

异性，厌氧富铁环境更易富集还原脱氟相关的
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化能自养菌，好氧富营养环境以富集共代谢异

养菌为主；(3) 固氮螺菌属等核心网络节点类群

在多个生境中被共同识别，提示其在 PFOA 转

化中发挥普适性的生态调控功能。然而，必须

强调的是，目前报道的绝大多数“潜在降解菌”

仍停留在群落层面的相关性推测，真正通过纯

培养分离，并验证 PFOA 降解功能的菌株仅有

Acidimicrobium sp. A6 等极少数案例，从相关性

推测到实验验证仍是该领域亟待突破的核心

瓶颈。

基于上述领域研究缺口，本课题组以珠江

流域典型污染环境样品为菌源，开展了针对性

的 PFOA 降解功能菌挖掘工作。已有研究明确

报道珠江流域存在 PFAS 污染，且 PFOA 作为核

心特征污染物，在旱、雨季均占据污染贡献主

导地位[36-38]。以此为背景，课题组通过长期定

向富集培养(以 PFOA 为唯一碳源)及多轮菌株分

离纯化，以期获得大量可在 PFOA 选择压力下

稳定生长的潜在功能菌株。后续研究将结合宏

基因组、宏转录组等多组学技术与代谢产物精

准检测，深入验证这些菌株是否真正具备以

PFOA 为唯一碳源进行生长代谢的能力，解析菌

株间的种间互作关系及其对降解效率的调控机

制，为珠江口本土降解微生物资源开发奠定

基础。

3　　总结与展望总结与展望

综上所述，PFOA 微生物降解的技术可行性

已得到充分证实，目前已分离鉴定的降解微生

物涵盖细菌、真菌两大类，形成了一定资源储

备，其中细菌以 P. parafulva、Acidimicrobium 

sp. A6 为核心类群，真菌以 P. chrysosporium 为

代表，分别通过脱氟酶催化、Feammox 耦合、

自由基重排等独特机制实现 PFOA 的一定降解，

而 Dehalobacter 属等潜在功能类群经多组学验

证也可能具备高效降解潜能。

尽管 PFOA 微生物降解研究已取得阶段性

突破，但结合实际应用需求与科学研究深度，

该领域仍存在四大核心挑战亟待解决：(1) 高效

降解菌资源挖掘不充分且效能有限，现有野生

菌株普遍存在降解效率偏低、底物耐受范围窄、

培养条件苛刻等问题；(2) 菌株降解机制与中间

产物路径仍不清晰，关键功能基因、核心酶系

与中间产物转化规律尚未形成系统性认知；(3) 

基于微生物种间互作对 PFOA 的降解机制研究

存在不足，自然群落中功能菌的互作模式与代

谢分工仍不明确；(4) 技术工程化应用不成熟，

现有研究多集中于实验室纯培养或模拟体系，

针对实际污染水体、土壤、污泥等复杂基质的

适配性与稳定性研究极为匮乏。

新兴技术的发展为应对上述挑战提供了新

的研究范式与方法支撑。首先，多组学技术的

整合应用将极大推动 PFOA 降解机制的深入解

析。宏基因组学可系统挖掘环境样本中潜在的

降解功能基因，揭示参与 PFOA 转化的关键微

生物类群及其代谢潜能；宏转录组学与宏蛋白

组学可进一步揭示 PFOA 胁迫下功能基因的表

达调控动态，识别响应污染暴露的核心功能模

块；代谢组学则可通过精准检测中间代谢产物

重构 PFOA 的降解代谢网络，弥补当前对降解

路径认知不足的短板。上述多组学技术的综合

应用有望突破“黑箱”式的群落响应描述，实现

从“谁在”到“如何做”的机制性跨越。其次，合

成生物学为构建高效 PFOA 降解工程菌株开辟

了新路径。一方面，可借助异源表达体系精准

验证 PFOA 降解相关候选功能基因的降解活性，

再基于功能确证的核心基因，在模式菌株中重

构完整的 PFOA 降解代谢通路，实现功能模块

的定向设计与优化；另一方面，可利用基因编

辑技术(如 CRISPR/Cas9 系统)对现有降解菌株进

行定向改造，增强其对 PFOA 的耐受性、底物

亲和力及电子传递效率。例如，可将 A6 菌株的

Feammox 关键功能模块导入环境适应性更强的

宿主菌中，强化基因表达，从而突破野生菌株

降解效能低、培养条件苛刻等限制。

此外，新兴技术在解析微生物互作机制与

工程化应用方面同样具有广阔前景。结合稳定
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同位素探针技术与单细胞拉曼光谱，可在复杂

群落中精准识别活跃的 PFOA 转化个体；基于

合成菌群的设计理念可重构人工功能群落，模

拟自然生态系统中的协同代谢模式，探索通过

菌群互作提升降解效能的可行性。

未来研究亟需聚焦上述问题，结合同位素

标记的富集培养技术与多组学分析，精准挖掘

复杂环境中潜在的高效降解菌株。同时，通过

设计特异性培养基结合前沿菌株分离培养技术，

定向挖掘高效降解 PFOA 的功能菌株。最后通

过基因编辑技术强化菌株降解效能，并深入解

析群落间的互作机制，为全球 PFAS 污染治理提

供坚实的理论支撑与实践保障。
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