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摘  要：【背景】全氟烷基和多氟烷基物质(per-and poly-fluoroalkyl substances, PFAS)是一类具有高

表面活性、热稳定性、化学稳定性和疏水疏油性的难降解有机污染物。其长距离迁移性、极高的

环境持久性和生物蓄积性给生态环境和生物体带来了严重的危害。【目的】从吉林石化公司污水处

理厂水样中筛选获得以全氟辛烷磺酰胺(perfluorooctane sulfonamide, PFOSA)为唯一碳源生长的降

解菌，并分析其降解特性及机理。【方法】以 PFOSA 为唯一碳源，通过富集、筛选、分离和纯化，

从污水中筛选出 PFOSA 好氧降解菌，通过形态学观察、16S rRNA 基因和全基因组测序分析对菌

株进行鉴定，并采用三重四级杆液质联用仪分别对 PFOSA 的降解率和降解产物进行分析。【结果】

筛选得到一株 PFOSA 好氧降解细菌 C11，经形态学观察、16S rRNA 基因序列分析和全基因组测

序分析，初步鉴定该菌为睾丸酮丛毛单胞菌(Comamonas testosteroni)。经单因素优化试验发现，在

培养温度为 30 ℃、初始 pH 值为 7.0、PFOSA 初始浓度为 30 mg/L 的降解条件下，菌株 C11 对 PFOSA
的降解率可达 64.6%，PFOSA 的降解产物为全氟辛烷磺酸(perfluorooctane sulfonate, PFOS)、全氟

辛酸 (perfluorooctanoic acid, PFOA) 、全氟庚酸 (perfluorodecanoic acid, PFHpA) 和全氟己酸

(perfluorohexanoic acid, PFHxA)，基于降解产物的初步推定，在菌株 C11 的作用下对降解途径进行

推测：首先 PFOSA 脱去氨基转化为 PFOS，PFOS 脱去磺酸基团氧化成 PFOA，最后 C−F 键发生

断裂转化为 PFHpA 和 PFHxA。【结论】菌株 C11 对 PFOSA 具有很好的降解能力，为进一步解析

PFOSA 生物降解机理和探索 PFAS 污染环境的生物修复路径提供了理论支持。 

关键词：全氟辛烷磺酰胺；睾丸酮丛毛单胞菌；降解途径  
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Abstract: [Background] Per-and poly-fluoroalkyl substances (PFAS), a class of organic 
pollutants with high surface activity, thermal stability, chemical stability, hydrophobicity, and 
lipophobicity, are difficult to be degraded. Due to the long-distance migration, strong 
environmental persistence, and bioaccumulation, PFAS has brought serious harm to the 
environment and organisms. [Objective] To isolate an efficient perfluorooctane sulfonamide 
(PFOSA)-degrading bacterium from a sewage treatment plant and analyze the degradation 
characteristics and mechanism. [Methods] An aerobic PFOSA-degrading bacterium was 
screened out from wastewater by enrichment, isolation, and purification with PFOSA as the sole 
carbon source. The strain was identified by morphological observation and 16S rRNA gene and 
whole-genome sequencing. The degradation rate and degradation products of PFOSA were 
analyzed by a triple quadrupole mass spectrometer. [Results] An aerobic PFOSA-degrading 
bacterium C11 was isolated and identified as Comamonas testosteroni. The single factor 
experiments for degradation condition optimization showed that the degradation rate of PFOSA 
by strain C11 reached 64.6% under the optimal conditions of 30 ℃, pH 7.0, and PFOSA 
concentration of 30 mg/L. The degradation products of PFOSA were perfluorooctane sulfonate 
(PFOS), perfluorooctanoic acid (PFOA), perfluorodecanoic acid (PFHpA), and 
perfluorohexanoic acid (PFHxA). According to the degradation products, we preliminarily 
hypothesized the degradation pathway of strain C11. Specifically, PFOS generated from the 
deamination of PFOSA was desulfonated and oxidized to PFOA, which was then converted into 
PFHpA and PFHxA after the cleavage of C–F bond. [Conclusion] Strain C11 has a strong 
ability of degrading PFOSA, which provides theoretical support for deciphering the 
biodegradation mechanism of PFOSA and exploring the bioremediation path of 
PFAS-contaminated environment. 
Keywords: perfluorooctane sulfonamide; Comamonas testosteroni; degradation pathway 
 

全氟烷基和多氟烷基物质 (per-and poly- 
fluoroalkyl substances, PFAS)是人工合成的持久

性有机污染物，具有独特的物理化学性质，如

高表面活性、较强的热稳定性、化学稳定性和

疏水疏油性。这些特性有助于 PFAS 的广泛使

用，包括表面活性剂、消防泡沫、农药和航空

航天等工业及民用消费领域[1]。其中全氟辛烷

磺酸(perfluorooctane sulfonate, PFOS)是最具代

表性的 PFAS，最早由美国 3M 公司于 1949 年

进行生产，因在表面涂层领域疏水疏油方面具

有卓越的表现而被广泛使用 [2]。但因其在环境

中表现出长距离迁移性、极高的环境持久性和
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在生物体内发生的生物蓄积性[3]，在大气[4]、水

体 [5]、土壤 [6]以及动植物和人体内被广泛检测 
到[7-8]。有研究发现 PFOS 可以通过其前体物质

的二次转化进入环境，通过吸入、消化和皮肤

接触进入生物体，对生物体造成发育毒性、神

经毒性和免疫毒性等[9]，因此，PFOS 及其相关

物质受到了国内外的重点关注。2009 年，《关

于持久性有机污染物的斯德哥尔摩公约》正式

将 PFOS 列为持久性有机污染物[10]。 
据报道，在 1970−2002 年，PFOS 前体物质

的最大排放量为 6 800‒45 250 t，要远高于 PFOS
的排放量 [2]。最广泛检测出的前体物质有两大

类，分别是全氟辛烷磺酰氨基乙醇类物质

(perfluorooctane sulfonamidoethanol, FOSE)和全氟

辛烷磺酰胺类物质(perfluorooctane sulfonamides, 
FOSA)[12]。在大西洋和东格陵兰岛附近海水中

FOSA 的浓度高于 PFOS[11-12]。其中全氟辛烷磺

酰胺(perfluorooctane sulfonamide, PFOSA)是一种

典型中性的 PFOS 前体物质，也是降解高分子

量前体物质的重要中间体 [13-14]。有研究表明

PFOSA 的细胞毒性要远远超过 PFOS，且具有

较强的致死和致畸作用，因此把 PFOSA 称为发

育神经毒素[15-16]。 
目 前 ， PFOS 前 体 物 质 (perfluorooctane 

sulfonic acid precursors, PreFOS)的去除方法有

物理化学方法和生物降解方法两种[17-20]。物理

化学方法虽然具有一定的去除效果，但其条件

苛刻、能耗高、操作复杂、二次污染严重，在

实际应用中往往受到限制。生物降解方法作为

一种节约成本、环境友好的去除环境中有机物

的修复技术，在实际污染应用中具有潜在的环

境保护作用，引起了人们的广泛关注。随着对

PreFOS 生物降解研究的深入[21]，研究人员从受

PFAS 污染的环境中筛选出 PFOSA 降解菌，如降

解率为 14.6%的生丝微菌属(Hyphomicrobium)[22]

和降解率为 27%的不动杆菌属(Acinetobacter)[23]。

但报道的菌株或是对高浓度 PFOSA 降解能力

有限，或是只能降解低浓度的 PFOSA，与高效

去除 PFOSA 的要求还有一定的差距，并且目前

可用于 PFOSA 好氧降解的微生物资源也十分

有限，因此需要从环境中分离出更多高效降解

菌株。 
本研究从吉林石化公司污水处理厂污水样

品中分离出 PFOSA 的高效降解菌株 C11，通过

形态学观察、16S rRNA 基因序列比对和全基因

组序列分析对菌株进行了鉴定，同时研究了菌

株对 PFOSA 的降解能力以及在不同培养条件

下(温度、pH、初始 PFOSA 浓度)对 PFOSA 的

降解效果及生长性能，以确定最佳降解条件，

并对基因组和降解途径进行了初步分析，研究

结果可为 PFOSA 高效生物降解提供菌种资源，

为菌株 C11 应用于 PFAS 污染环境的净化提供

基础。 

1  材料与方法 
1.1  材料 
1.1.1  菌种来源 

菌种从吉林石化公司污水处理厂曝气池污

水样品中分离筛选获得。该污水处理厂主要处

理生活污水和工业废水，日处理量为 24 万 t，
污水生物处理单元采用 A/O 处理工艺。 
1.1.2  主要试剂和仪器 

PFOSA (纯度 97%)，Dr. Ehrenstorfer GmbH
公司；胰蛋白胨、酵母提取物，北京奥博星生

物技术有限责任公司；番红染液，广州臻萃质

检技术服务有限公司；草酸铵结晶紫染液和卢

戈碘液，广检(广州)检测科技有限公司；2.5%
戊二醛，上海易恩化学技术有限公司；FeSO4

和 1×PBS，福州文莱生物科技有限公司；甲酸，

天津永晟精细化工有限公司；乙酸铵，天津市
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光复精细化工研究所；丙酮，天津市顶福化工

总厂。 
电子天平、pH 计，梅特勒-托利多仪器有

限公司；氮吹仪，杭州瑞诚仪器有限公司；半

自动数控固相萃取仪，天津恒奥科技发展有限

公司；总有机碳(total organic carbon, TOC)分析

仪，Shimadzu；连续波长酶标仪，伯腾仪器有

限公司；三重四级杆液质联用系统，安捷伦科

技有限公司；超低温扫描电镜，卡尔-蔡司公司。 
1.1.3  培养基 

液体富集培养基：LB 培养基参考文献[24]
配制。 

固体培养基：向液体培养基中加入 20 g/L
的琼脂粉，121 ℃灭菌 20 min，冷却至 55 ℃左

右，在酒精灯火焰附近倒平板，冷却凝固后待用。  
无机盐培养基(g/L)：NaHPO4 4.26，KH2PO4 

2.65，MgSO4·7H2O 0.20，NH4Cl 1.50，FeSO4 
0.01，pH 值调至 7.0‒7.2，然后再加入 0.02 的

CaCl2。 
PFOSA 碳源加入培养基的方法：将 0.01 g

固体 PFOSA 标准品溶于 10 mL 甲醇中，配制

成浓度为 1 g/L 的 PFOSA，待甲醇完全挥发，

过 0.22 μm 有机膜除菌，在酒精灯旁加入到灭

菌后的培养基中，使 PFOSA 的浓度达到实验设

计浓度，并调节培养基 pH 值为 7.0‒7.2。试验

操作中的全部器材经 121 ℃灭菌 20 min 后使

用。以上操作步骤均在无菌超净工作台中进行

操作。 

1.2  方法 
1.2.1  PFOSA 降解菌株的分离纯化 

取吉林石化公司污水处理厂污水样品 100 mL，
静置 30 min后取 5 mL上清液接种于装有 50 mL 
LB 培养基的 100 mL 锥形瓶中，30 ℃、150 r/min
振荡避光培养 48 h 后取 5 mL 培养液加到装有

以 PFOSA 为唯一碳源的无机盐培养基中，

PFOSA 的初始浓度为 0.005 g/L，同样在 30 ℃、

150 r/min 条件下振荡避光培养 72 h 后，将 5 mL
的富集培养液转移到新鲜的无机盐培养基中继

续培养，重复上述操作，传代培养 5 次，同时

PFOSA 浓度逐渐增加至 0.02 g/L。取 1 mL 最终

富集培养液用生理盐水梯度稀释，然后取 1 mL
稀释为 10−3、10−4、10−5、10−6、10−7、10−8 的培

养液，分别涂布于含 PFOSA 浓度为 0.01 g/L 的

琼脂平板上，置于恒温培养箱中 30 ℃条件下培

养 7 d，对生长良好的不同形态单菌落进行划线

培养，3 d 后再挑菌落至新鲜琼脂平板继续培

养，直至平板上出现单一菌落。纯化后的菌株

培养至对数生长期(OD600=0.8)，保存在 25%的

甘油中，于−80 ℃冰箱中保存待用。 
1.2.2  PFOSA 降解菌株种子液的制备 

将单个菌株接种于装有 50 mL LB 培养基

的 100 mL 锥形瓶中，在 30 ℃、150 r/min 条件

下振荡避光培养至对数增长期 (OD600=0.8)，   
8 000 r/min 离心 5 min，去除上清液，收集菌体。

用适量的 1×PBS 冲洗菌体，8 000 r/min 离心   
5 min，去除上清液。重复上述操作 3 次。最后

加入适量的 1×PBS 将菌体重悬成 OD600 为 1.0
左右的菌悬液作为种子液，用于后续菌株降解

试验。 
1.2.3  菌体形态的观察 

革兰氏染色：将分离纯化后的 PFOSA 降解

菌接种在 LB 固体培养基上划线培养，置于

30 ℃培养箱中培养 24 h，观察菌株生长的菌落

形态，挑取单菌落进行革兰氏染色。首先在洁

净的载玻片上加一小滴生理盐水，挑取单菌落

与生理盐水混匀，使其在载玻片上薄而均匀，

涂片自然风干。然后使用草酸铵结晶紫染液初

染 1 min，卢戈碘液媒染 1 min，95%乙醇溶液

脱色 30 s，番红染液复染 1 min，水洗后自然风

干，待上机观察。 
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扫描电镜：将分离纯化后的 PFOSA 降解菌

接种在 LB 培养基，30 ℃、150 r/min 条件下振

荡避光培养至对数期(OD600=0.8)。取 2 mL 菌液，

用 1×PBS 漂洗样品 2−3 次，每次漂洗 15 min，   
5 000 r/min 离心 3 min，去除上清液；菌体沉淀

加入 1 mL 的 2.5%戊二醛溶液重悬，在 4 ℃固

定过夜；继续用 1×PBS 漂洗样品 2−3 次，每次

漂洗 15 min，5 000 r/min 离心 3 min，去除上清

液；再用梯度浓度为 10%、30%、50%、70%、

90%和 100%的乙醇溶液进行脱水处理；再加入

丙酮转换 100%乙醇 3次；最后加入新鲜的丙酮，

自然风干，待上机观察细胞表面形态。 
1.2.4  PFOSA 降解菌 16S rRNA 基因序列测定 

细菌基因组 DNA 的提取参照 Tiangen 
DP303-02 试剂盒说明书。菌株的 16S rRNA 基

因 PCR 扩增引物采用通用引物 27F (5′-AGAGT 
TTGATCCTGGCTCAG-3′)和 1492R (5′-CTACG 
GCTACCTTGTTACGA-3′) 。 PCR 反 应 体 系  
(50 μL)：基因组 DNA (20 ng/μL) 1 μL，上、下游

引物(10 mmol/L)各 1.5 μL，Taq 聚合酶(5 U/μL)  
1 μL，10×buffer (含 2.5 mmol/L Mg2+) 5 μL，
dNTPs (10 mmol/L) 1 μL，ddH2O补足 39 μL。PCR
反应条件：95 ℃ 5 min；95 ℃ 30 s，58 ℃ 30 s，
72 ℃ 1.5 min，35 个循环；72 ℃ 7 min。 

委托上海派森诺生物科技股份有限公司对

菌株进行 PCR 产物测序。将测序结果在 NCBI
网站上利用 BLAST 在数据库中搜索相似性较

高的基因序列，再进行多序列比对，利用 MEGA 
7.0 软件采用邻接法构建系统发育树。 
1.2.5  PFOSA 降解菌全基因组测序 

将冻存菌株 C11 取出立即放入水浴锅中快

速复苏并轻微晃动，在无菌条件下将菌株转接

到 LB 培养基中，30 ℃、150 r/min 避光培养   
24 h，将培养液制备成菌悬液，取 200 μL 菌悬

液涂布在 LB 固体培养基上，30 ℃培养 24 h，

选取单一菌落继续接种至 LB 液体培养基中，

直至 OD600 为 0.5 时收集适量菌液于离心管中。

4 ℃、8 000 r/min 条件下离心 5 min 收集菌体，

加入 1×PBS 缓冲液进行洗涤，重复操作 2 次后，

采用液氮对沉淀菌体进行速冻处理，送至上海

派森诺生物科技股份有限公司进行全基因组

测序。 
1.2.6  PFOSA 降解菌降解特性及降解条件优化 

在 100 mL 锥形瓶中加入 50 mL 无机盐培

养基，再加入适量的 1 g/L 的 PFOSA 甲醇溶液

使 PFOSA 的最终浓度在后续添加菌液后为

0.02 g/L，设置温度 30 ℃、摇床转速为 150 r/min、
pH 7.0，定期取样测定菌株的生长情况、总有

机碳浓度和剩余 PFOSA 的浓度，以 PFOSA 去

除率和 TOC 作为考察目标。 
PFOSA 去除率(%)=(未接种菌的培养基中

PFOSA 含量−接种菌的培养基中 PFOSA 含量)/未
接种菌的培养基中 PFOSA 含量×100。 

采用单因素试验，在不同 pH 值(5.0、6.0、
7.0、8.0、9.0)，不同温度(20、25、30、35、40 ℃)
和不同 PFOSA 初始浓度(10、20、30、40、50 mg/L)
的条件下，150 r/min 振荡避光培养，分别在接

种后的 1、3、5、7、9、11、13 和 14 d 取样，

测定菌株的 OD600 和 PFOSA 的剩余浓度，确定

其最佳的 PFOSA 降解条件。 

1.3  仪器测试及数据分析 
1.3.1  细菌细胞浓度的测定 

取 200 μL 的培养液接种至 96 孔板，通过

酶标仪在 600 nm 处读取的吸光度用来监测微

生物的生长情况。 
1.3.2  菌株 C11 降解 PFOSA 动力学及其生长

动力学分析 
1) 菌株 C11 降解 PFOSA 动力学  
研究了不同 pH、不同温度和不同 PFOSA

初始浓度对菌株 C11 降解特性的影响。采用
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一级动力学模型对 PFOSA 降解数据进行拟

合，评估 pH、温度和 PFOSA 初始浓度对降

解动力学的影响。 

t 0ln =lnC C kt−                         (1.1) 
式中：t 是时间(d)；k 是一阶常数(d−1)；C0 是

PFOSA 初始浓度 (mg/L)；Ct 是时间 t 时的

PFOSA 浓度(mg/L)。 

2) 菌株 C11 生长动力学 
细菌的生长可以用 Logistic 方程进行描述，

以了解菌株 C11 生长和培养时间之间的关系。 

t = /(1+ e )ktC a b −×                       (1.2) 
式中：t 是时间(d)；Ct 是时间 t 时的菌株 C11
的 OD600；a 是菌株 C11 在培养过程中的最大

OD600；b 是一个与 y 轴的截距相关的参数；k

是菌株 C11 的生长速率常数(d−1)。 
1.3.3  培养液中 PFOSA 浓度测定及降解产物

分析 
取培养 1、3、5、7、9、11、13 和 14 d 的

1 mL 降解液稀释至 10 mL，过 PWAX-SPE 柱进

行净化。用 4 mL 0.1%氨水甲醇溶液、4 mL 甲

醇、4 mL 纯水对固相萃取柱依次进行活化，再

将样品通过活化后的固相萃取柱，流速控制在

1 滴/s，用 4 mL 的 25 mmol/L 乙酸铵水溶液进

行淋洗，起到去除杂质的作用。将 SPE 柱用氮

吹仪干燥后，用 4 mL 甲醇和 4 mL 0.1%氨水甲

醇溶液对目标污染物进行洗脱，将洗脱液收集

并用氮气吹至成粉末，用 10 mL 甲醇定容，然

后通过 0.22 μm 有机滤膜，取 1 mL 转移到棕色

进样瓶中，4 ℃保存，等待上机。 
采用三重四级杆液质联用仪进行定量、定

性分析。分析条件为：色谱柱为 Agilent Poroshell 
120 EC-C18 (3.0 mm×150 mm, 2.7 μm)，流动相为

甲醇(A)和 2.5 mmol/L 乙酸铵水溶液+0.1%甲酸

(B)，梯度洗脱条件为 0‒0.8 min，10%‒80% A；

0.8‒9.8 min，80%‒100% A；9.8‒13.0 min，
100%‒10% A；13.0‒16.0 min，10% A。柱温为

50 ℃，进样量为 10 μL，流速为 0.4 mL/min。
离子源在负电喷雾电离下工作，负离子扫描模式。 
1.3.4  总有机碳(TOC)的测定 

采用 TOC 分析仪对滤液进行 TOC 测定。

取 200 μL 培养液，8 000 r/min 高速离心 5 min，
将上清液通过 0.22 μm 滤膜过滤后进行稀释上

机测定。 
1.3.5  PFOSA 降解菌全基因组数据分析 

利 用 第 二 代 测 序 技 术 ， 基 于 Illumina 
NovaSeq 测序平台，同时利用第三代单分子测

序技术，基于 PacBio Sequel 测序平台分别进行

测序。本研究中建库与测序部分由派森诺生物

科技有限公司完成。将拼装完成后的菌株基因

组序列使用 GO、COG 和 KEGG 数据库对蛋白

编码基因序列进行功能注释，并结合已报道的

微生物降解 PFOSA 的信息，探寻可能参与

PFOSA 降解的相关基因。 

2  结果与分析 
2.1  PFOSA 降解菌的分离筛选与鉴定 
2.1.1  菌株的形态学特征 

取吉林石化公司污水处理厂污水样品，以

PFOSA 为唯一碳源对其进行驯化和富集，筛选

出一株对 PFOSA 具有一定降解能力的菌株，编

号为 C11。形态学观察结果显示(图 1A)，菌株

C11 为革兰氏阴性菌，杆状，无鞭毛，长 2 μm，

在 LB 培养基中菌落外观呈凸起，有光泽，圆

形，白色，不透明，边缘规则，而在以 PFOSA
为唯一碳源的无机盐培养基中菌落体积偏小，

直径约为 4 mm，呈凸起，有光泽，圆形，乳白

色，不透明，边缘规则。菌株 C11 的扫描电镜

图如图 1B 所示。 
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图 1  菌株 C11 的形态学观察   A：生长形态. B：扫描电子显微镜图 
Figure 1  Morphological observation of strain C11. A: Growth morphology. B: Scanning electron 
microscope image. 
 
2.1.2  菌株 C11 的 16S rRNA 基因鉴定 

将菌株 C11 的 16S rRNA 基因序列提交到

GenBank，进行 BLAST 同源性比较分析，选

择公共数据库中相似性最高的序列进行多序

列比对，构建系统发育树如图 2 所示。由系统 

发育树得知，菌株 C11 与菌株 Comamonas 
testosteroni 序列相似性达到 99.73%。根据菌

落形态初步鉴定菌株 C11 为丛毛单胞菌属，

将其命名为 Comamonas testosteroni C11 (登录

号为 OQ446409)。 
 

 
 

图 2  Comamonas sp. C11 与相关菌株基于 16S rRNA 基因序列构建的系统发育树   括号中序号是菌

株的登录号；分支点上的数字是 bootstrap 支持率；标尺刻度 0.010 是序列差异的分支长度 
Figure 2  The phylogenetic tree based on 16S rRNA gene sequences of Comamonas sp. C11 and other 
related strains. The numbers in parentheses are accession numbers of strains; The numbers in each branch 
points are percentages supported by bootstrap; Bar=0.010 is nucleotide divergence. 
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2.1.3  菌株 C11 的全基因组测序结果分析 
从全基因组测序结果中发现，菌株 C11 的基

因组含有 1 个环状染色体、5 个环状质粒和 1 个

线性质粒，环状染色体序列长度为 5 764 913 bp，
GC 含量为 61.30%。将测序结果上传至 GenBank
并获得登录号为 PRJNA860803。预测出细菌全

基因组的蛋白编码基因数量为 5 320 个，非编

码基因数量为 158 个。 
1) COG 注释分析 
通过 Diamond 软件进行编码基因与 COG

数据库对比分析，结果如图 3 所示。在 5 320 个

蛋白编码基因中共有 4 634 个蛋白质被注释，

注释比例达到 87.11%，其中有 1 257 个基因注

释结果较差、功能未知，说明可以对这些未知功

能基因进一步探索和挖掘其功能。在已知编码功

能的基因中，371 个基因与转录有关，327 个基

因与无机离子转运与代谢有关，325 个基因与

氨基酸的转运和代谢有关，比较多的基因富集

类还包括能源生产和转换和复制、重组和修复。

这些基因可能与菌株 C11 降解 PFOSA 的功能

密切相关。 
2) GO 注释分析 
菌株 C11 在 GO 数据库比对分析的基因共

有 3 290 个，占总编码基因的 61.8%，GO 注释

的功能分类如图 4 所示。参与生物过程类别的

基因有 9 895 个，其中参与生物过程和细胞氮化

合物代谢过程的基因分别为 3 559 个和 1 300 个；

在细胞组分类别，分别有 1 236、1 075、714、
511 和 482 个基因与细胞体、细胞组分、胞内

物质、细胞膜和细胞质相关。具有分子功能类

别的基因有 7 950 个，其中分子功能占比最大，

有 3 413 个基因，然后依次是参与离子整合过

程、氧化还原酶和 DNA 整合，基因数量分别是

1 147、682 和 637 个。 
3) KEGG 注释分析 
菌株 C11 基因组 KEGG 注释的生物通路分

类统计如图 5 所示。对菌株 C11 的蛋白编码基

因进行 KEGG 注释分析，最多的是与信号传导 
 

 
 
图 3  菌株 C11 的 COG 数据库功能基因分类 
Figure 3  COG database functional gene classification of bacterium C11. 



 
1440 微生物学通报 Microbiol. China 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

 
 
图 4  菌株 C11 的 GO 功能分类图 
Figure 4  GO functional classification of bacterium C11. 



 
张靓等: 全氟辛烷磺酰胺降解菌的分离、鉴定和降解特性 1441 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

 
 

图 5  菌株 C11 的 KEGG 功能分类图 
Figure 5  KEGG functional classification of bacterium C11. 
 
和细胞代谢有关的蛋白质组群和与遗传信息处

理相关蛋白质组群，分别为 745 个和 609 个。

新陈代谢通路相关的基因达到 1 713 个，在全

部注释基因中占比最高，其中 160 个基因参与

异型生物质的降解代谢，在其所属的 A 级通路

中占比为 9.34%，表明菌株 C11 具有降解异生

物质的能力。 

2.2  菌株 C11 的生长及降解特性  
2.2.1  培养基初始 pH 对菌株 C11 降解 PFOSA
的影响 

培养基的初始 pH 对菌株 C11 生长情况的

影响如图 6A 所示，菌株 C11 在试验所设置的

pH 范围内均能较好地生长。对 PFOSA 降解效

果的影响如图 6B 所示，对 PFOSA 降解过程采用
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一级反应动力学方程式进行拟合，R2 均为 0.91
以上。pH 6.0‒8.0 范围内，菌株 C11 对 PFOSA
的降解效果随着菌株 OD600 的增大而增加；pH 值

为 7.0 时菌株 C11 降解率最高，降解率为 55.5%。

在酸性、碱性条件下 PFOSA 降解效果较差可能

是因为在酸性、碱性条件下降解酶的活性较中

性条件下的活性低，降解能力受到抑制所导致。

由于 PFOSA 的降解过程中会产生酸性产物，pH
值会降低，推测中性和偏碱性的环境有利于菌

株 C11 降解 PFOSA，这也与试验中 pH 值为 7.0
和 8.0 条件下降解效果较好相呼应。因此，采

用 pH 7.0 为后续试验最佳 pH。 
2.2.2  培养温度对菌株 C11 降解 PFOSA 的影响 

培养温度对菌株 C11 生长的影响如图 7A
所示，菌株可生长温度范围为 20‒35 ℃，从结

果中可以看出，最适生长温度为 30 ℃，温度过

高或过低都会影响菌株的生长。温度对 PFOSA
降解效果的影响如图 7B 所示，在 20‒30 ℃ 

 

 
 
图 6  pH 对菌株 C11 生长(A)和 PFOSA 降解效率(B)的影响    
Figure 6  Effect of pH on the growth (A) and PFOSA degradation rate (B) of strain C11.  

 

 
 
图 7  温度对菌株 C11 生长(A)和 PFOSA 降解效率(B)的影响    
Figure 7  Effect of culture temperature on the growth (A) and PFOSA degradation rate (B) of strain C11. 
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范围内，菌株 C11 对 PFOSA 的降解率随着菌

株 OD600 的增大而增加；培养温度为 30 ℃时菌

株对 PFOSA 的降解率最高，降解率为 55.5%；

40 ℃时由于菌体生长困难，不能实现对 PFOSA
的降解。因此，采用培养温度为 30 ℃为后续试

验最佳温度。 
2.2.3  初始PFOSA浓度对菌株C11降解PFOSA
的影响 

菌株 C11 在 PFOSA 初始浓度为 10、20、
30、40 和 50 mg/L 的无机盐培养基中的生长情

况如图 8A 所示，随着 PFOSA 初始浓度的升高，

其毒性对菌体生长的抑制作用增强。菌株 C11
对 PFOSA 的降解效果如图 8B 所示，降解过程

采用一级反应动力学方程进行拟合，R2 均为 0.9
以上，在初始浓度为 10‒30 mg/L 范围内，

PFOSA 的降解率随着培养基中 PFOSA 初始浓

度的增加而增加，当 PFOSA 初始浓度为    
30 mg/L 时降解效果最佳，降解率为 64.6%；

当 PFOSA 浓度过大即 30‒50 mg/L 时，菌株

C11 对其降解效率随着 PFOSA 初始浓度的增

加而下降，当 PFOSA 初始浓度为 40 mg/L 时降

解率为 49.0%；当 PFOSA 初始浓度为 50 mg/L
时降解率仅为 36.9%，这可能是由于高浓度

PFOSA 对细胞生长有抑制作用，从而影响了对

PFOSA 的降解。 
2.2.4  菌株 C11 对 PFOSA 的降解及矿化 

采用优化后的条件，即使用 PFOSA 初始浓

度为 30 mg/L 的无机盐培养基、pH 7.0、培养温

度为 30 ℃，定期测定菌液浓度、培养基中 TOC
和 PFOSA 浓度，并计算 TOC 去除率和降解率，

如图 9 所示。菌株接种 3 d 后达到对数生长期，

在 5 d 后逐渐进入稳定期，菌株 C11 对 PFOSA
的降解伴随着菌株生长的整个过程，至 14 d 时

可降解 64.6%的 PFOSA 和 46.3%的 TOC。 

2.3  菌株 C11 降解 PFOSA 的降解产物测定 
为深入了解菌株 C11对 PFOSA的微生物降

解机制，采用三重四级杆液质联用仪检测菌株

C11 在含有 PFOSA 的无机盐培养基中培养 12 h、  
1 d 和 14 d 的中间降解产物。电喷雾离子源

(electron spray lonization, ESI)检测结果显示，

在阴离子模式中，对培养 12 h 的样品中检测到

1 个片段，质核比为 499.0 m/z；培养 1 d 的 
 

 
 

图 8  初始浓度对菌株 C11 生长(A)和 PFOSA 降解效率(B)的影响    
Figure 8  Effect of initial PFOSA concentration on the growth (A) and PFOSA degradation rate (B) of strain 
C11.  
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图 9  最佳培养体系下菌株 C11 生长、PFOSA 降解情况(A)和 TOC 去除率(B) 
Figure 9  Growth, PFOSA degradation (A) and TOC removal rate (B) by strain C11 under optimal culture 
conditions. 
 
样品中检测到了 2 个片段，质核比为 499 m/z
和 412.2 m/z；培养 14 d 的降解产物共检测到了   
4 个片段，质核比为 499.0、412.2、362.3 和

312.7 m/z。根据一级和二级质谱的结果及其

PFOSA 自身的结构特征，初步判定物质 A 是全

氟辛烷磺酸(perfluorooctane sulfonate, PFOS)，物

质 B 是全氟辛酸(perfluorooctanoic acid, PFOA)，
物 质 C 是 全 氟 庚 酸 (perfluorodecanoic acid, 
PFHpA)，物质 D 是全氟己酸(perfluorohexanoic 
acid, PFHxA)。 

3  讨论与结论 
本研究通过采集吉林石化公司污水处理厂

污水样品进行富集培养，以 PFOSA 为唯一碳源

进行筛选，成功分离出一株革兰氏阴性细菌

C11，并对其进行形态学观察和 16S rRNA 基因

分析鉴定，结果显示菌株 C11 的 16S rRNA 基

因序列与 NCBI 数据库中睾丸酮丛毛单胞菌

(Comamonas testosterone) strain NBRC 14951 
(NR113709.1)的序列相似度高达 99.73%。目前

有研究表明睾丸酮丛毛单胞菌能够以类固醇为

唯一碳源和能源进行生长，并且能完全降解这

类底物[25]。近年来，研究发现该菌存在于受多

环芳烃污染的环境中，能够对多环芳烃污染物

进行降解 [26]，并对其他芳香烃类有机物(如苯

胺、喹啉)起到良好的去除作用[27-28]。不仅如此，

该菌对重金属锑也有一定的氧化降解作用[29]。

本研究首次证实该菌属可高效降解 PFOSA，

进一步表明其对多种难降解污染物有生物转

化能力。 
本研究分别设置了以培养温度、培养基初

始 pH 和 PFOSA 初始浓度为变量的培养试验。

菌株 C11 在未优化其降解条件的情况下，培养

14 d 可降解 55.5%的 PFOSA。通过单因素试验

进行优化，从菌株 C11 生长动力学和降解动力

学拟合曲线中发现在培养温度为 30 ℃、pH 值

为 7.0、初始 PFOSA 浓度为 30 mg/L 的培养条

件下，菌株 C11 的降解率高达 64.6%。从试验

结果可以看出，菌株对 PFOSA 的降解效果与多

个因素有关。培养温度是影响微生物生存的重

要物理因素，主要通过影响微生物自身的生长、

繁殖、代谢进而影响微生物降解 PFOSA 的速
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度。菌株 C11 可以在 20−35 ℃之间存活，对

PFOSA 的降解率为 44.75%‒55.5%，可见该菌

株对环境温度有良好的适应性。其次 pH 也是

影响微生物降解效率的因素之一，与微生物的

生命活动和物质代谢有着密切的关系。pH 会引

起微生物体表面的电荷变化，改变营养物质在

细胞膜上的转运，从而影响微生物的生长[30]；

pH 也会引起微生物酶的活性发生变化[31]，从而

影响细菌对 PFOSA 的降解效率。在试验中观察

到菌株 C11 可以在 pH 5.0‒9.0 之间存活，对

PFOSA 的降解率为 17.0%‒55.5%，可见该菌株

对 pH 有良好的适应性。在另一变量 PFOSA 初

始浓度的试验中发现，在 10‒50 mg/L PFOSA
浓度范围内，菌株 C11 均能较好地生长。随着

PFOSA 浓度增大到 50 mg/L，菌株 C11 的生长

受到了一定程度的抑制，但其对 PFOSA 降解率

在 14 d 时仍然达到了 36.9%，表明该菌株对较

高浓度 PFOSA 具有良好的耐受性。赵淑艳等[22]

研究了生丝微菌属对 PFOSA 的降解，在 30 ℃、

pH 7.0‒7.2、160 r/min 条件下培养 48 h 后，

PFOSA 的降解率仅有 14.6%。Hao 等[23]发现，

不动杆菌属在 30 ℃、pH 7.0、180 r/min 条件下

培养，PFOSA 的降解率为 27%。相较而言，本

研究筛选出的菌株 C11 具有良好的适应性，同

时对 PFOSA 具有更高的降解能力。本研究在优

化后的最适降解条件下测定体系内的 OD600、

PFOSA 去除率和总有机碳去除率，TOC 可以在

一定程度上反映在生物降解体系中细菌对有机

物的矿化效率，反映细菌生长情况、PFOSA 去

除效率和矿化之间的关系。 
截至目前，PFOSA 生物降解的分子机制研

究尚不充分。本研究对菌株 C11 进行了全基因

组测序分析，初步定位了 5 种可能参与了

PFOSA 生物降解的酶，分别为牛磺酸双加氧酶

(EC 1.14.11.17)、烷磺酸单加氧酶(EC 1.14.14.5)、

2-卤代酸脱卤酶 (EC 3.8.1.2)和谷氨酸脱氢酶

(EC 1.4.1.3、EC 1.4.1.4)。其中，烷磺酸盐单加氧

酶具有切割多种烷磺酸盐碳-硫键的能力[32-33]，因

此可能参与了 PFOSA 的脱硫过程。已有研究表

明红球菌 RHA 1 在降解 6:2 氟调磺酸 (6:2 
fluorotelomer sulfonic acid, 6:2 FTSA)的过程

中，烷磺酸单加氧酶出现了高水平表达[34]。细

菌脱卤酶能够通过水的亲核取代催化碳卤键的

裂解，已在多项研究中被认为参与含氟化合物

的脱氟过程[35-36]。 
在已报道的 PFOSA 微生物降解途径中发

现，PFOSA 主要是通过脱氨基、脱磺酸基团和

C−F 键的断裂完成降解。Murakami 等[38]研究了

土壤渗滤液中 PFOSA 的生物降解，证实了小部

分 PFOSA 可以被降解为 PFOS，并进一步证实

水体中的 PFOSA 同样可以被生物降解为 PFOS。
Zhao 等[39]发现在大豆和南瓜体内，PFOSA 可被

依次降解为PFOS、全氟己基磺酸(perfluorohexane 
sulfonate, PFHxS)和全氟丁基磺酸(perfluorobutane 
sulfonate, PFBS)。Kwon 等[40]发现铜绿假单胞菌

HJ4 可降解 67%的 PFOS，并检测到 PFBS 和

PFHxS 等一系列代谢产物。Wang 等[41]研究了

与 PFOS 结构相似的 6:2 氟代酮磺酸盐 (6:2 
fluorotelomer sulfonate, 6:2 FTS)并探究其降解

途径，6:2 FTS 经过氧化和脱硫磺转化为 6:2 氟调

聚 不 饱 和 羧 酸 (6:2 fluorotelomer unsaturated 
carboxylic acid, 6:2 FTUCA)，继续脱羧脱氢等反

应生成 5:2s 氟调醇(5:2s fluorotelomer alcohols, 
5:2s FTOH)，最终转化为 PFHxA 和全氟戊酸

(perfluoropentanoic acid, PFPeA)。粟强发[42]采用

维生素 B12 和柠檬酸钛(III)构建的生物分子降

解有机物的仿生系统进行推测，该途径的核心

步骤可能是脱去磺酸基团使 PFOS 朝 PFOA 方

向进行转化，最终降解为 PFHxA 和 PFPeA[43]。

本研究利用三重四级杆液质联用仪进行定性，共
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检测出 3 种降解产物(PFOA、PFHpA 和 PFHxA)。
基于降解产物的初步推定，在菌株 C11 的作用

下，对菌株 C11 降解 PFOSA 的途径进行推测：

首先 PFOSA 脱去氨基转化为 PFOS，PFOS 脱

去磺酸基团氧化成 PFOA，最后 C−F 键发生断

裂转化为 PFHpA 和 PFHxA，如图 10 所示。 
综上所述，本研究从吉林石化公司污水处

理厂污水样品中筛选分离得到一株 PFOSA 高

效降解菌株 C11，经形态学观察、16S rRNA 基

因和全基因组序列分析鉴定该菌株为睾丸酮丛

毛单胞菌。本研究通过单因素优化试验确定了

菌株 C11 对 PFOSA 的最佳降解条件，菌株 C11
在 PFOSA 初始浓度为 30 mg/L、培养温度为

30 ℃和 pH 7.0 时，降解率高达 64.6%。利用三

重四级杆液质联用仪对其降解产物进行测定，

对 PFOSA 的降解途径进行推测：首先 PFOSA 
 

 
 
图 10  菌株 C11 对 PFOSA 的微生物降解途径 
Figure 10  Proposed pathways of PFOSA biodegradation by strain C11. 
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脱去氨基转化为 PFOS，PFOS 脱去磺酸基团氧

化成 PFOA，最后 C−F 键发生断裂转化为

PFHpA 和 PFHxA。本研究从菌株降解条件优化

和降解途径 2 个层面系统探索了新分离菌株

C11 对 PFOSA 的降解特性及降解机理。结果表

明了菌株 C11 有着高效的 PFOSA 降解能力和

较强的环境适应能力，具有进一步开发为用于

PFAS 污染修复的微生物菌剂的潜力，研究结果

为菌株 C11 的下一步研究提供了理论基础，为

生态系统中 PFAS 污染的微生物修复提供了理

论依据和可利用的微生物资源。 
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