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[摘　要]　国家自然科学基金委员会于２０１７年启动了“水圈微生物驱动地球元素循环的机制研

究”重大研究计划(以下简称“水圈微生物计划”),旨在揭示水圈微生物驱动碳、氮、硫等元素循环的

机制.本文主要介绍了本计划的相关研究基础、申请与资助情况以及项目组织管理原则与程序,供
有关研究人员参考.
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　　国家自然科学基金“水圈微生物计划”重大研究

计划,将深入研究地球典型水圈环境中微生物群落

及结构、生态学特征、功能类群丰度及时空变化规

律,阐明微生物在地球重要元素(碳、氮、硫等)的生

物地球化学循环中的驱动机制[１].为了让科研人员

更好地了解和参与本计划,不断提高资助成效,本文

对我国在水圈微生物驱动地球元素循环领域的基础

研究进展、年度申请资助情况和组织管理等方面进

行概述.

１　我国在水圈微生物驱动地球元素循环领

域的基础研究进展

１．１　大洋重要微生物功能类群及其驱动元素循环

机制的研究进展

　　大洋是海洋的主体,远离大陆架,生态环境复杂

多样,大洋深部蕴含大量未知微生物(群),在地球元

素循环中起着重要作用.近年来,我国科学家在大

洋重要微生物学类群的研究中取得了快速进步,获
得了一批具有国际水平的研究成果.中国海洋大学

张晓华教授在我国东海海水样品中分离到αＧ变形菌

纲细菌—团聚拉布伦茨氏菌(LabrenziaaggregaＧ
ta),具有二甲基巯基丙酸盐(dimethylsulphonioproＧ

pionate,DMSP)合成能力[２].山东大学张玉忠教授

团队首次揭示了海洋细菌(RuegerialacuscaerulenＧ
sisITI_１１５７)中 DMSP裂解酶催化产生二甲基硫

(DMS,海洋排放量最大的挥发性有机硫化物)的机

制[３];其团队还发现深海适冷细菌(PseudoalterＧ
monassp．SM９９１３)在深海有机氮降解与深海氮循

环中的关键作用[４].上海交通大学王风平院士团队

提出“深古菌”是海洋沉积物中碳循环和生态系统的

核心驱动者[５].肖湘教授发现甲烷厌氧氧化古菌具

有不同的甲烷氧化和电子传输通路,揭示了海底热

液生态系统演替及厌氧甲烷氧化途径[６].李志勇教

授分析了不同海域海绵中氨氧化或反硝化微生物种

群分布[７].

１．２　近海与河口微生物驱动元素循环机制相关研

究进展

　　浅海与海陆过渡带的河口是物质转化与能量流

动最活跃的水圈环境之一,二氧化碳和甲烷等温室

气体产生及代谢活跃.我国科研人员在海洋储碳、
单细胞监测等方面取得引人瞩目的科研成果.厦门

大学焦念志院士团队提出了“微型生物碳泵”海洋储

碳新机制,认为细菌、古菌及病毒(噬菌体)是将溶解

有机碳转化为惰性溶解有机碳的重要功能生物,对
海洋碳循环具有重要贡献[８].中国科学院青岛能源

与过程研究所徐健研究员等率先实现在单细胞水平
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对微藻细胞群体合成甘油三酯过程的动态定量监

测[９].中国科学院水生生物研究所胡晗华研究团队

在硅藻代谢通路和碳固定研究中,揭示了三角褐指

藻支链氨基酸降解路径及其与油脂积累的关系[１０].
复旦大学李博教授发现石油污染和土壤盐渍化影响

黄河三角洲生态系统根系土壤微生物的多样性和多

态性[１１].中国科学院生态环境中心王爱杰研究团

队发现了异养反硝化脱硫细菌新属(ThiopseudoＧ
monas),认为高负荷下稳定反硝化脱硫的关键是异

养微生物[１２].

１．３　在流域水体(湖泊、湿地)元素循环中的驱动机

制及生态效应的研究进展

　　流域水体(湖泊、湿地)中蕴涵的微生物类群多

样,代谢类型丰富,一直是本领域的研究热点.中国

科学院南京地理与湖泊研究所吴庆龙研究团队初步

阐明了我国太湖中细菌结构及其多样性分布,解析

了基于生态位的湖泊微生物群落结构形成机制[１３].
中国地质大学董海良教授等在青藏高原湖泊中发现

了先前认为仅存在于海洋的微生物,提出了关于其

演化的假说[１４].中国科学院城市环境研究所杨军

研究员发现我国东部４２个湖库区优势和稀有浮游

细菌的群落生态、生物地理分布格局以及不同生态

位[１５].中国科学院微生物研究所东秀珠研究员发

现青藏高原若尔盖高寒湿地土壤中古菌的群落组成

与植被类型相关,甲醇产甲烷是若尔盖高寒湿地重

要的甲烷排放途径[１６].中国科学院南京土壤研究

所贾仲君研究员分析了湿地土壤氧化大气甲烷的机

制,发现湿地甲烷氧化菌在大气甲烷氧化过程中发

挥主要作用[１７].清华大学杨云锋教授验证了具有

纤维素—异丁醇转化功能的严格厌氧微生物的基因

丰度与土壤有机质分解、硝化潜势和温室气体通量

的关联性[１８].广东省微生物研究所许玫英研究员

发现多种复合呼吸功能微生物及其电子受体介导的

分层呼吸模式[１９].

１．４　陆地特殊水生生境微生物代谢的特点及环境

适应机制的研究进展

　　热泉、盐湖、喀斯特岩溶区、稻田和矿山酸性排

水等特殊环境中微生物往往具有独特的生长代谢机

制,微生物与碳酸盐、磷酸盐和硫化物等多种矿物相

互作用极其活跃,碳氮硫等元素的地球化学循环模

式具有特殊性和典型性.中国科学院微生物研究所

黄力研究员发现极端嗜热古菌—硫化叶菌丰富的遗

传机制与环境适应机理[２０].向华研究员解析了嗜

盐古菌合成重要贮碳物质(聚３Ｇ羟基丁酸酯３Ｇ羟基

戊酸酯)(PHBV)的固碳贮碳途径[２１].中山大学李

文均教授研究发现高温热泉中氨氧化古菌可能利用

３Ｇ羟基丙酸/４Ｇ羟基丁酸(３HB/４HP)途径进行 CO２

固定,作为生长所需能量[２２].中国科学院地球化学

研究所刘丛强院士团队揭示了喀斯特流域养分生物

地球化学耦合作用机制和循环规律,并提出流域硫

和氮生物地球化学循环影响碳循环及其温室气体

源—汇效应的观点[２３].华中科技大学余龙江教授

发现岩溶区微生物(真菌溶蚀效果最佳)产生的碳酸

酐酶是促进碳酸盐岩溶蚀效应的关键因素,促进了

岩溶系统钙镁元素的迁移,以及岩溶环境中生物生

长和碳氮代谢[２４].北京大学陆雅海教授发现了一

类广泛分布的产甲烷古菌新类群,它们在水稻根系

甲烷生成过程中起主要作用[２５].中国科学院城市

环境研究所朱永官和生态环境研究中心祝贵兵等发

现,水稻田根际厌氧氨氧化对氮气损失的贡献为

３１％—４１％[２６].北京大学吴晓磊教授团队和中国

地质大学董海良教授团队在石油环境中分离了大

量微生物新物种,并发现非光合微生物可通过金属

硫化物和铁氧化物等矿物介导转化和利用光能,促
进微生物生长与改变微生物群落[２７].清华大学周

集中教授提出了一个关于生态系统演替规律的新

型理论框架[２８],这对于预测生态系统响应环境变

化的规律和生物多样性的保护都具有重要的指导

意义.

２　“水圈微生物计划”年度申请与资助情况

“水圈微生物驱动地球元素循环的机制研究”重
大研究计划已于２０１７年正式实施,由国家自然科学

基金委员会生命科学部(以下简称基金委生命科学

部)主管,地球科学部、化学科学部和信息科学部共

同参与,计划周期８年,支持经费２亿元.首期项目

安排经费３６２５万元,资助重点支持项目７项,每项

平均资助强度３１６万,资助期限４年;培育项目１８
项,每项平均资助强度９０万,资助期限３年.从

２０１７年度申请项目在各个研究方向分布情况分析,
重点支持项目４个研究方向项目申请数较平均,在

６—８项之间,培育项目主要集中在“大洋重要微生

物功能类群及其驱动碳氮硫循环的机制”和“微生物

在流域水体(河流、湖泊、湿地等)碳氮硫循环中的驱

动机制及生态效应”这两个研究方向,申请数分别为

２２项和４２项;其他２个研究方向申请数总和为２６
项,不及前者(共６４项)半数,有待后续引导和加强.

２０１７年度项目申请主要集中在生命科学部(重
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点支持项目１７项,培育项目４６项)和地球科学部

(重点支持项目１２项,培育项目４１项),化学科学部

和工程与材料科学部分别只有１项和２项培育项目

申请,无重点支持项目申请,有待相关科学部加大宣

传和引导,实现多学科交叉.其中,中国科学院水生

生物研究所项目申请数排名第１位,达到９项;中国

科学院微生物研究所和中山大学排名第２和第３
位,分别达到７项和６项;上海交通大学、厦门大学

和中国海洋大学并列第４位,均为４项;北京大学、
浙江大学、南开大学、中国地质大学(武汉)、华中农

业大学和西南大学均为３项.
从申请项目同行评议综合评价结果分析,每个

项目都由５位评审专家进行函评,全部专家评价均

为“优”的项目较少,重点支持项目和培育项目分别

只占各自总数的６．９％和０％;全部专家评价均为

“良”以上的 项 目 分 别 占 各 自 总 数 的 ４１．３８％ 和

１４􀆰４４％;综合评价为１个“中/差”的项目分别占各

自总数的３１．０３％和２３．３３％;综合评价为２个“中/
差”以 下 的 项 目,分 别 占 各 自 总 数 的 ２７．５８％ 和

６２􀆰２２％,培育项目中专家共同认可的优秀项目较

少.从同行评议资助意见结果看,重点支持项目中

１位专家“不同意资助”的项目数最多,占３７．９３％;
其次是３位及以上专家均“不同意资助”的项目数,
占２４．１４％;全部专家均“同意资助”的项目数占

２０􀆰６９％;全部专家均评价为“优先资助”的项目仅有

１项,占３．４５％.培育项目３位及以上专家“不同意

资助”的项目数最多,占４１．１１％,其次是２位专家

“不同意资助”、１位专家“不同意资助”的项目数,分
别占２６．６７％和２５．５６％,全部专家均“同意资助”的
项目数仅占６．６７％,没有函评专家评价全部为“优
先资助”的项目.主要原因是申请书的研究内容与

本重大研究计划的目标存在差距,该计划希望在物

种、群落、代谢途径等不同层次探讨微生物如何驱动

碳氮硫元素循环的新机制及其生态学意义,而不是

简单的多样性调查或群落结构分析,特别鼓励可能

颠覆已知碳氮硫循环概念的研究.

３　“水圈微生物计划”的组织管理工作

根据«国家自然科学基金重大研究计划管理办

法»及相关规定的要求,本重大研究计划按照“有限

目标、稳定支持、集成升华、跨越发展”的思路,强化

顶层设计和科学指导,坚持专家学术指导与项目资

助管理相结合、自由探索与集成升华相结合,按照

“依靠专家、科学管理、环境宽松、有利创新”的原则,

在实施过程中把握基础性、前瞻性和交叉性的基本

特点做好资助管理工作.

３．１　“水圈微生物计划”的管理模式

“水圈微生物计划”项目实行以专家学术指导与

项目资助管理相结合“一体双翼”的管理模式.一

体:围绕重大研究计划的科学目标与核心科学问题,
凝聚优势力量,形成具有相对统一目标或方向的项

目集群,不断提升我国在水圈微生物领域的原始创

新能力;两翼:通过设立“指导专家组”和“管理工作

组”强化项目实施过程管理,建立分工不同、相互协

调和制约的有序工作机制.“指导专家组”和“管理

工作组”协调配合,引导科研人员自由探索与集成升

华相结合,力争对水圈微生物驱动元素循环的重要

问题有综合全面的认识,并提出新的研究思路和理

论体系.
“指导专家组”由本研究领域高水平的科学家组

成,成员共９人,其主要职责包括:负责研究计划的

总体部署和项目立项指南的提出等重要学术问题;
负责提出重大研究计划实施规划书;提出项目指南

建议;参加会议评审工作;指导在研项目的年度学术

交流活动;跟踪项目进展,开展战略研究;提出研究

计划调整方案的建议;审查项目年度进展报告、中期

检查报告和结题报告;编制重大研究计划中期评估、
自评估报告和阶段实施报告;编制重大研究计划结

束评估总结报告、研究成果报告和战略研究报告.
同时,安排学术秘书２人,协助“指导专家组”的工

作.“管理工作组”由基金委生命科学部、地球科学

部、化学科学部和信息科学部等领导和相关人员组

成,成员共５人,保证研究计划各项工作的顺利开展

和实施.其主要职责包括:协助计划“指导专家组”
对重大研究计划进行总体规划、学术指导和战略调

研;协助“指导专家组”组织重大研究计划的重大学

术活动(如项目年度学术交流、中期自评估等);负责

组织项目评审与资助工作;根据项目指南的要求对

申请书进行形式审查,确定送审项目,选聘同行评议

专家(需征询“指导专家组”意见);综合、分析同行评

议意见,确定参加重大研究计划评审组评审的项目,
选聘评审组专家(需征询“指导专家组”意见);复核

“指导专家组”提出的项目建议资助方案;负责项目

实施管理(审核资助项目计划书、年度进展报告和结

题总结报告;提出在研基金项目纳入重大研究计划

的建议);负责组织对重大研究计划的阶段评估和验

收工作,选聘中期评估和验收专家组专家;负责“指
导专家组”成员变动事宜;审核实施计划的正式文
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本、评议准则和操作方法;负责计划投入经费的预

算、经费指标使用管理等.

３．２　“水圈微生物计划”的管理措施

(１)加强顶层设计,引导系统深入研究.“指导

专家组”做好顶层设计,充分发挥重大研究计划年度

申请指南的导向作用,明确围绕水圈碳、氮、硫循环

的微生物驱动机制这一重要科学问题开展工作,提
出年度具体的资助方向和需要解决的关键科学和技

术问题.根据以往重大研究计划执行过程中的经

验,在首次评审会上“指导专家组”建议本“计划”前
三年对申请项目应少一些限制,鼓励科研工作者开

展风险高、创新强的研究,推动源头创新.
(２)强化跟踪,保证研究计划高质量实施.保

证每１个重点支持项目配对１名相关研究领域“指
导专家组”专家作为责任专家,每１—２个培育项目

配对１名责任专家.每１名责任专家负责项目实施

过程中的学术指导,全程参与配对项目的实施,进行

不定期的现场考察和沟通指导,解决瓶颈问题,把控

项目的实施质量.同时“指导专家组”聘请２名学术

秘书,主要负责相关材料收集、协调管理中的具体事

务、具体经费管理、会议组织等工作.
(３)强化项目间实质性交流,促进项目群形成.

本“计划”每年度召开一次“指导专家组”和“管理工

作组”的联席会议.首次学术交流会已于２０１８年１
月９—１２日在南方科技大学召开,指导专家组组长

赵国屏院士就本重大研究计划的顶层设计和申报指

南进行了说明,并邀请了本领域的国内外知名专家

参会作报告.同时,各项目负责人就资助项目的研

究意义、内容和方案以及前期工作基础作了开题报

告.“指导专家组”对各项目间可能存在的学术交叉

与合作进行指导与可行性分析.“指导专家组”和
“管理工作组”提出研究中的瓶颈问题,研讨年度资

助计划、年度指南的撰写及一些重大问题,并不定期

召开学术研讨会,以保证研究计划的顺利实施.同

时,加强国际学术交流,引进国外先进技术、听取国

外知名学者的意见.鼓励我国相关的研究人员参与

和启动大的国际合作计划,扩大研究计划在国际学

术界的影响;采取多种形式,加强对该重大研究计划

及其成果的宣传.
(４)加强竞争,分类资助实行滚动管理.本“计

划”的项目类型有两类,分为“培育项目”和“重点支

持项目”.“培育项目”资助具有较好创新性和研究

价值,但需进一步探索的申请项目;“重点支持项目”
资助已在本“计划”主要研究领域具有较好工作基

础,对本“计划”研究目标有重大贡献的申请项目.
对进展良好、创新性强、有突破前景的培育项目进行

连续资助,进入重点资助,在集成过程中优先考虑;
对进展较差或者研究重点不在本“计划”主要研究方

向的项目不再给予后续资助.鼓励和支持已集成领

域向纵深发展,凝练整合新的、更具深度的集成

方向.
(５)强化约束,促进学科交叉与研究资源共享.

重大研究计划是以多项目集成的方式开展科学研

究,各项目间的信息共享和学科交叉是本“计划”顺
利实施和取得预期成果的坚实基础.“指导专家组”
和“管理工作组”通过年度交流会、学术交流会、管理

工作会等形式,实现获得资助的项目在研究材料、基
础数据、技术手段方面的共享,实现研究平台的开放

和项目之间的相互支撑.
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NSFCimprovethebasicresearchinhydrospheremicrobes
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Abstract　NationalNaturalScienceFoundationofChina(NSFC)implementedaMajorResearchPlanentiＧ
tled‘MechanismsUnderliningElementalCyclingontheEarthbyMicrobesinHydrosphere’(‘Microbesin
Hydrosphere’inshort)from２０１７．ThisplanfocusesonkeybasicscientificissuesonthemechanismsdrivＧ
ingcarbon,nitrogen,andsulfurcyclingontheearthbymicrobesinhydrosphere．Thisarticleintroduces
therecentprogress,statisticsofapplicationandfundingprojects,programsorganizationalandmanagement
principlesandprocesses,whichwillfacilitatebetterunderstandingoftheplan．
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