2021年度天津市科学技术奖提名项目

公示基本情况表

	项目名称
	流域抗生素胁迫抗性基因的污染特征、驱动机制和风险防控

	提名奖项和等级
	奖项： 自然科学奖
等级： 一等奖

	主要完成单位
	南开大学、中科院广州地球化学研究所、生态环境部南京环境科学研究所、天津大学

	主要

完成人
	罗义、应光国、毛大庆、张颖、王娜、牛志广、张芊芊、周丽君、郭欣妍

	提名单位
	南开大学

	项目简介
	抗生素滥用胁迫细菌引起抗性基因增殖，加剧了细菌耐药的全球传播从而引发全球生态环境与健康危机。抗性基因在流域环境的传播是细菌耐药在全球传播最重要的环节，我国流域抗生素污染严重，抗生素污染防治已作为 “健康为本”可持续发展重大需求，被列入国家十四五和2035远景规划。但针对流域抗生素管理有很多空白，存在的科学问题是流域抗生素的使用和排放“家底”不清，抗生素胁迫流域抗性基因的污染特征和驱动机制不明，针对这些问题，历经十三年的持续研究，在国家杰出青年基金等项目的支持下，获得了以下科学发现：
①阐明了流域抗生素的污染特征：针对流域抗生素污染与排放“家底”不清，制定了全国流域抗生素的使用和排放清单，构建了抗生素污染预测模型，创制了全国首份流域抗生素污染电子地图；
②揭示了流域抗生素胁迫抗性基因的污染特征：针对环境中细菌胞外DNA与胞内DNA无法准确定量的问题，创建了流域胞内和胞外DNA的准确定量及其携带抗性基因的定量表征技术体系，实现了流域不同赋存形态抗性基因检测的方法学突破。提出了胞外DNA携带抗性基因是流域抗性基因主要赋存形态的理论新认知，在全国流域尺度证实了抗生素对流域抗性基因污染的显著影响；
③解析了抗生素胁迫流域抗性基因污染的生物学驱动机制：针对传统的质粒提取无法高效捕获环境质粒，创建了流域环境“原位”高效捕获耐药质粒的方法，基于多组学解析了质粒转移和胞外DNA转化介导的抗生素胁迫流域抗性基因污染的生物学驱动机制。
成果填补了环境细菌耐药研究的空白，8篇代表作ESI和Incites（前3%）高被引论文6篇，被Nature, Lancet等引用 3313次（他引2614次），单篇最高引用1826次(Top 0.1%)，8篇代表性引文平均影响因子29。申请人获国家杰出青年基金和第十三届中国青年女科学家奖。成果主要完成人（2016-2020）位列Elsevier高被引榜单（Top1%），获美国科学院院士J Tiedje、Environ. Sci. Technol. 副主编Xiangdong Li教授的赞评，被国际经合组织OECD全文引用报道，受邀为中共中央办公厅撰写专报。支撑了基金委地学部学科发展战略和“环境与健康”二级学科及相关技术发展。支撑了国务院立法，填补了国家相关标准研究的空白，抗性基因检测方法已在全国多个机构得到了广泛应用，支撑了国家新污染物监测标准体系的制定。

	发现点/发明点/创新点
	（1）阐明了全国流域抗生素污染和排放的空间异质性规律，制定了全国58个河流流域36种抗生素的使用和排放清单，构建了预测模型对全国流域抗生素污染进行了预测并以实测值验证，创制了全国首份流域抗生素污染电子地图（代表性论文【附件1、2】）。

（2）创建了流域胞内和胞外DNA的准确定量方法及其携带抗性基因的定量表征技术，为流域环境不同赋存形态抗性基因的研究提供了方法学突破。提出了胞外DNA携带抗性基因是流域抗性基因主要赋存形态的理论新认知，在全国流域尺度上证实了抗生素胁迫对流域抗性基因污染的显著影响（代表性论文【附件1、3、4、6】）。

（3）阐明了流域抗性基因污染的“源-汇”特征，发现了沉积物中胞外DNA是流域抗性基因污染重要的“汇”，揭示了污水处理系统是流域抗性基因污染重要的“源”（代表性论文【附件3、4、5、7】）。

（4）构建了流域“原位”耐药质粒高效捕获技术，首次在流域尺度发现并捕获了携带大量抗性基因的耐药质粒，基于功能基因组学解析了抗生素污染胁迫下流域抗性基因污染的生物学驱动机制（代表性论文【附件3、8】）。

	主要技术支撑材料
	1. 代表性论文
（格式：论文（专著）名称，作者，期刊，年卷页码）
[1] Comprehensive evaluation of antibiotics emission and fate in the river basins of China: source analysis, multimedia modeling, and linkage to bacterial resistance. Qian-Qian Zhang, Guang-Guo Ying*, Chang-Gui Pan, You-Sheng Liu, and Jian-Liang Zhao. Environ Sci Technol., 2015, 49 (11), 6772–6782.
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[7] Behavior of antibiotic resistance genes under extremely high-level antibiotic selection pressures in pharmaceutical wastewater treatment plants. Xinyan Guo, Zheng Yan, Yi Zhang, Wei-Li Xua, De-Yang Kong, Zheng-Jun Shan, Na Wang*. Sci Total Environ., 2018 (612): 119–128.
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2. 知识产权和标准规范

（格式：知识产权类别，名称，国别，授权号，权利人，发明人）
[1]发明专利，河流环境样品中微生物DNA的简易提取，中国，ZL201110136379.5，南开大学，毛大庆、任君、罗义、张宏杰.

[2] 发明专利, 一种从土壤中高效提取DNA的简易方法, 中国，ZL201410249559.8，南开大学，王记鲁、毛大庆、罗义.


