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摘要   水圈包括海洋、湖沼、河流、冰川、地下水等，水圈中居住着地球上一半以上的微生

物，包括细菌、古菌、真菌、藻类、病毒等，蕴含着地球上最大的微生物组。已有的研究

表明，水圈微生物在重要元素生物地球化学循环中发挥关键驱动作用。但是，人们对水圈

微生物组的核心科学问题，即微生物如何发挥驱动作用至今了解不多。最近，国家自然科

学基金委员会“水圈微生物驱动地球元素循环的机制”重大研究计划（简称“水圈微生物

计划”）正式立项。该计划拟选择典型水圈环境，解析微生物群落构建及与环境之间的相

互作用、微生物物质与能量代谢机制以及微生物代谢活动的生态学意义与贡献，从而揭示

水圈微生物驱动碳、氮、硫等元素生物地球化学循环的机制。文章简述了该计划提出的背

景与依据，以及涉及的主要科学问题和研究设想。
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微生物是地球上最早出现的生命形式。在地球现有各类生命形式中，它们分布最广

泛，生物量最大，生物多样性最丰富。生物地球化学研究表明，微生物在地球元素循环

中发挥关键驱动作用，它们通过光合、化能自养、固氮等作用改变大气成分，促进岩石

矿物风化、土壤及矿藏形成，改变海洋、湖泊、湿地中碳、氮、硫等重要元素的形态和

组成，与地球环境协同演化。因此，地球的宜居性与微生物驱动的地球化学元素循环息

息相关。

水是生命赖以生存、繁衍、演化的基本物质，是地球系统物质与能量迁移转化的重要

介质。地球表面的四分之三被海洋、湖沼、河流及冰川等水体覆盖，岩石圈中还有大量地下

水，这些水与大气层中的水分共同构成了一个连续而不规则的圈层，即水圈。据估计，人类
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每呼吸两次，就有一次的氧气来自于海洋；人类生命活

动及生产活动所产生的二氧化碳有一半被海洋吸收；大

气中重要的温室作用气体——甲烷的一半以上产生于湿

地、沼泽和水稻田；海洋储存着大量固态甲烷；海洋固定

的氮占全球自然固氮总量的三分之二；空气中 30% 的氧

化亚氮来源于海洋。显然，水圈在全球物质循环中发挥

了至关重要的作用，地球的健康在很大程度上依赖于水圈

生态系统。而维持水圈生态系统健康运转、主导地球重

要元素循环的，则是数量巨大、代谢方式多样的微生物[1]

（图 1）。近十多年来，关于水圈微生物的研究和发现，

极大地丰富了有关微生物在地球元素循环中关键驱动作用

的知识，提升了我们对地球生态系统的认知[2-9]。但是，

由于在传统微生物学研究中，只有获得纯培养的微生物，

才能深入解析它们的生理代谢、遗传特点和生态功能等，

而在自然界，包括水圈中，约 99% 以上的微生物至今尚

不能在实验室培养[10]，因此，目前对于不同水圈生境中微

生物的群落形成、代谢方式、环境互作及生态功能等的认

识仍远不完善，微生物在元素生物地球化学循环中的作用

机制在很大程度上依然是一个谜（图 2）。

解开这个谜是水圈微生物组研究的重点关注和主

要目标，水圈微生物驱动地球元素循环的机制是水圈微

生物组研究的核心科学问题。聚焦这一科学问题，国家

自然科学基金委员会在多次论证基础上，于 2016 年10

月正式启动“水圈微生物驱动地球元素循环的机制”重

大研究计划（简称“水圈微生物计划”）。该计划拟选

择典型水圈自然生境，通过生命科学、地球科学、化学

科学、信息科学等多学科的交叉研究，采用包括水圈微

生物组学的概念和方法，系统揭示水圈微生物驱动元素

生物地球化学循环的机制，完善生命与地球环境相互作

用及协同演化的理论，为保护水圈生态服务功能、应对

全球气候变化、保障地球生态安全等提供科学依据和解

决方案，并为推动经济社会的可持续发展作出贡献。本

文将简述“水圈微生物计划”提出的背景（国内外现

状）、涉及的主要科学问题和研究设想。

1	国内外现状

进入 21 世纪以来，为了应对资源、能源、环境方

面的巨大挑战，西方发达国家对水圈环境、特别是海

洋空前关注[11]。美国于 2004 年发布“美国海洋行动计

划”，“增加对海洋、海岸带和大湖的科学理解”和

“加强海洋、海岸带和大湖资源的利用和保护”是该计

划六大主题中的二个；2007 年，又出台了“美国未来

十年海洋科学发展路线”，将海洋生物多样性和生态系

统、气候变化对海洋生态系统的影响等作为优先研究领

域。日本于 2008 年颁布了“海洋基本计划草案”，提

出推进海洋调查，加强海洋科技研发，促进海洋资源的

开发利用，保护海洋环境等措施。2010 年，欧洲海洋大

会通过了“奥斯坦德宣言”，明确海洋科技在应对全球

图 1  海洋中形态多样、数量巨大的微生物（色彩为人工添加）[1]

图 2    水圈微生物在元素生物地球化学循环中的作用
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经济、能源和环境危机方面具有不可或缺的作用；英国

则发布了“2025 海洋研究计划”，其中包含了生物多样

性和生态系统功能，海洋生物地球化学循环等主题。在

这些海洋战略和计划中，生物多样性及生态系统的研究

占据了前所未有的显著位置。与此同时，国际上启动了

一系列重大海洋研究计划。其中，国际地圈-生物圈计

划（International Geosphere-Biosphere Program，IGBP）

与国际海洋研究委员会（Scientific Committee on Oceanic 

Research，SCOR）于 2003 年联合启动的“海洋生物

地球化学和生态系统综合研究计划（Integrated Marine 

Biogeochemistry and Ecosystem Research，IMBER）”

旨在调查海洋生物地球化学循环和生态系统对全球变化

的敏感性。由美国、日本发起的综合大洋钻探十年计划

（Integrated Ocean Drilling Program，IODP）的三大科

学主题之一是“深部生物圈和洋底下的海洋”。可见，

海洋生态系统以及海洋（微）生物资源已成为国际近中

期的研究重点。近十几年，美国和欧盟还开展了多次全

球大洋考察，调查海洋微生物多样性。2004 年，美国人

Venter 等[12]在马尾藻海的考察中发现的微生物新基因（未

知功能基因）的数目超过了当时公共数据库中基因数的

总和；2009—2012年，欧盟展开 Tara 大洋考察，发现

了 35 000 个微生物物种和超过 4 000 万个微生物基因以及

大量的海洋病毒[13-17]。随着美国政府正式宣布启动国家微

生物组计划（National Microbiome Initiative，NMI），美

国乃至全球在包括水圈环境在内的各种生态系统中微生

物的研究将进入全新的发展阶段。

我国陆地水圈微生物的研究有较长久的历史。自

20 世纪 50 年代以来，先后开展了湖泊、热泉、湿地微生

物的研究。从 2000 年开始，我国启动了应用导向的深海

微生物及其基因资源的研究。随着我国综合国力的提升

以及国家经济社会发展的需要，我国对海洋权益日益重

视，将海洋发展战略提到了从未有过的高度。党的十八

大报告明确提出，“提高海洋资源开发能力，发展海洋

经济，保护海洋生态环境，坚决维护国家海洋权益，建

设海洋强国”；《国家中长期科学和技术发展规划纲要

（2006—2020）》也将空天和海洋技术列为中国中长期

科技发展的五个战略重点任务之一，把海洋技术列为八

个重点前沿技术领域之一，海洋生态与环境保护、海洋

资源高效开发利用成为优先主题，海洋科学成为基础研

究中的重要内容；《国家“十二五”海洋科学和技术发

展规划纲要》也提出，“以拓展海洋调查研究的深度和

广度为重点，明显提高对海洋的科学认知水平”。科技

部、国家自然科学基金委、中国大洋矿产资源研究开发

协会等都先后启动了涉海涉水重大研究计划。在建设海

洋强国战略的指导下，我国涉海研究机构数目近期出现

井喷式增长，海洋调查船、潜器、船载设备、岸基研究

平台等发展迅速（图 3）。我国已经拥有一批从事海洋、

河湖等水圈研究的研究机构和重点实验室，形成了一支

具有国际竞争力的研究队伍，获得了一大批具有国际影

响力的研究成果[18-28]。

图 3    我国海洋科考平台日益完备

A “大洋一号”科考船；B “蛟龙号”载人潜器

2	前沿科学问题

“水圈微生物计划”拟解决的核心科学问题是，在

典型水圈环境中，微生物如何驱动元素循环？该核心科

学问题包括以下三个层次的内容。

2.1	 水圈微生物参与碳、氮、硫等元素生物地球化学循

环的宏观机制与生态效应

该科学问题涉及水圈微生物在地球重要元素循环中

的代谢活力与通量贡献。拟通过关联研究和系统研究，

在基因、物种、种群、群落等不同层次，解析微生物对

地球重要元素循环的作用，完善生态学理论模型。

A B
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2.2	 参与碳、氮、硫等元素循环的水圈微生物群落形成

及其与环境互作的机理

该科学问题涉及特定水圈生境中驱动重要元素循环

的功能微生物及其群落结构，重点关注环境因子及其变

化对微生物群落结构的影响以及微生物活动对环境的影

响。拟聚焦重要储碳微生物类群、湿地参与温室气体代

谢的微生物类群（如产甲烷及厌氧氧化甲烷的古菌、土

壤氨氧化古菌）、形成海洋惰性溶解有机碳的微生物类

群等，分析微生物的时空分布特征、多样性维持机制、

种间互作、与病毒互作、代谢耦合、时空相应等。

2.3	 水圈微生物物质与能量转换和代谢的新途径及新调

控机制

该科学问题涉及微生物（包括未培养微生物）在特

定水圈生境中的物质与能量代谢途径。拟探讨非光能依

赖的海洋古菌/细菌的碳固定途径、不依赖光合作用生命

体系的能量获取及储存机制等。

3 “水圈微生物计划”设想

基于对学科发展态势和我国研究基础的深入分析，

“水圈微生物计划”将聚焦典型生境重要元素循环的微

生物驱动机制这一核心科学问题，选择4类典型水圈生境

（大洋，近海与河口，河流、湖泊和湿地等流域，以及

陆地特殊水生生境），探讨3种重要元素（碳、氮和硫）

的生物地球化学循环，以期在项目结束时（2024年），

使我国在水圈微生物研究领域达到国际先进水平，并在

部分方向发挥引领作用，实现我国在地微生物学这一新

兴交叉学科的跨越发展。项目拟在以下四个方向展开科

学研究。

3.1	 大洋重要微生物功能类群及其驱动碳、氮、硫等元

素循环的机制

远离大陆架的广阔海域被称为大洋，大洋是海洋

的主体，约占地球表面积的50%，在地球物质循环中起

着重要作用。大洋深部多为低温、高压、终年黑暗环

境，还存在热液口、冷泉等多种特殊环境，蕴含大量未

知微生物（群）。该方向将重点关注大洋水体及海底极

端环境中关键功能微生物的群落形成及其与环境互作的

机制，与碳、氮、硫等元素循环相关的代谢途径及其调

控，关键功能微生物的时空分布及对元素循环的驱动和

调节机制等。

3.2	 近海与河口微生物驱动碳、氮、硫等元素循环的机制

近海与河口是物质转化与能量流动最活跃的水圈环

境之一，也是微生物与矿物交互作用形式最为多样的水

圈环境。该方向将关注近海与河口生境微生物群落形成

及其与环境的互作，驱动碳氮硫等元素循环的机制特别

是对碳源或碳汇的调节机制，透光层微生物能量代谢与

碳氮硫等元素循环的新途径等。

3.3	 微生物在流域水体（河流、湖泊、湿地等）碳、

氮、硫等元素循环中的驱动机制及生态效应

河流、湖泊和湿地具有高度的环境异质性和微生物

群落多样性，是碳、氮、硫等元素转化的主要场所，固

定的有机碳相当于海洋固碳总量的近40%。该方向将关

注典型河流、湖泊和湿地等生境微生物群落形成及其与

环境的互作，驱动碳、氮、硫等元素转化与循环的代谢

机制和生态效应。

3.4	 陆地特殊水生生境微生物碳、氮、硫等元素代谢的

特点及环境适应机制

热泉、盐湖、冰川、矿山酸性排水、岩溶地下水

等均为陆地特殊生境，这些生境中的微生物具有独特的

环境适应和生长代谢机制，蕴含着探索微生物代谢多样

性发生和演化的线索。该方向将关注陆地特殊水生生境

中微生物群落形成及其与环境的互作，关键功能微生物

（群）的特殊能量代谢途径以及驱动有机物合成与碳氮

硫等元素循环的分子机制。

“水圈微生物计划”的成功实施依赖于生命科学与

地球科学等学科的深度交叉融合，也依赖于新技术方法

的发展和运用。该计划鼓励科学家开展实质性、高水平

跨学科合作，凝练重大科学问题，汇聚不同学科思路和

方法，争取获得引领性突破。另外，该计划还将大力推
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动发展和运用水圈环境监测、样品采集、微生物分离培

养以及免培养分析方面的新手段和新方法，在群落、物

种、代谢途径、基因水平上，全面阐释微生物在地球重

要元素循环中的重要作用。

4	结语

近 20 年来，随着基因组学、生物信息学、分子生

态学、地微生物学、生物地球化学、生物海洋学等学科

的进步和全新采样手段、单细胞技术、原位检测技术、

模拟培养技术等技术的发展，人们终于可以将研究触角

伸向深海、极端水圈环境等地球上最为神秘的微生物家

园，探寻微生物驱动元素生物地球化学循环的奥秘。水

圈微生物重大研究计划的立项实施，标志着我国在这一

意义重大的热点领域已经集聚了充足的信心，做好了跨

越发展的充分准备。目前在全球范围内不断升温的微生

物组研究也将为“水圈微生物计划”的实施提供帮助和

借鉴。可以预见，在水圈微生物计划的推动下，我国将

在国际水圈微生物研究中占据举足轻重的位置，为维护

地球生态系统安全、实现人类经济社会的可持续发展作

出重要贡献。
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Focusing on Key Scientific Issues of Microbiome Research in Hydrosphere: 
NSFC Major Research Plan for Microbes in Hydrosphere

Huang Li1    Feng Xuelian2    Du Quansheng2    Dong Xiuzhu1    Liu ShuangJiang1    Wen Mingzhang2    Dai Xin1

（1  Institute of Microbiology, Chinese Academy of Sciences, Beijing 100101, China;

2  National Natural Science Foundation of China, Beijing 100085, China）

Abstract    The hydrosphere includes oceans, lakes, rivers, glaciers, wetlands, groundwater, etc. It is home to over half of the microorganisms, 

such as bacteria, archaea, fungi, algae, viruses, on the Earth, and therefore harbors the largest environmental microbiome. Studies show that 

microorganisms in hydrosphere are the key drive in biogeochemical cycling of important elements on the Earth. Nevertheless, it remains to be 

fully understood as to how microorganisms serve the drive role (a key scientific issue of research on microbiome in hydrosphere). Recently, 

National Natural Science Foundation of China (NSFC) launched a Major Research Initiative titled ‘Mechanisms Underlining Elemental Cycling 

on the Earth by Microorganisms in Hydrosphere’ or ‘Microbes in Hydrosphere’ in short. This Initiative calls for systematic investigation 
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into microbial community structures and their interaction with the environments, mechanisms of microbial transformation of substances and 

energy, and the ecological functions and contributions of microbial activities in representative habitats in hydrosphere. The ultimate goal of 

the Initiative is to offer a clear view on the mechanisms underlining carbon, nitrogen, and sulfur cycling on the Earth by microorganisms in 

hydrosphere. This article briefly reviews the background, major scientific questions, and implementation plan of the Initiative.

Keywords    the National Natural Science Foundation of China (NSFC) Initiative, microbes in hydrosphere, microbiomes, elemental cycling
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