
   

微生物学报  
Acta Microbiologica Sinica  
2020, 60(12): 2862–2871  
http://journals.im.ac.cn/actamicrocn  
DOI: 10.13343/j.cnki.wsxb.20201000   

 Special Section 专  论 
 

                           

*通信作者。E-mail：duqs@nsfc.gov.cn 

科学基金资助 RNA 病毒相关项目统计分析 

杜全生 1*，祖岩 2，洪伟 3，魏伟 4 

1 国家自然科学基金委员会生命科学部，北京  100085 
2 北方工业大学机械与材料工程学院，北京  100144 
3 贵州医科大学地方病与少数民族疾病教育部重点实验室，贵州 贵阳  550004 
4 吉林大学第一医院艾滋病与病毒研究所，吉林 长春  130021 

 

摘要：国家自然科学基金资助 RNA 病毒相关基础研究，主要包括病毒溯源、结构与功能、遗传与演化、

以及与宿主相互作用等方面，以揭示病毒产生、传播与致病的物质基础与作用机制，为相关疾病的诊断、

预防和治疗提供理论基础。本文主要从项目类型、资助经费、人才培养、资助成果等方面，统计了国家

自然科学基金 RNA 病毒相关获资助项目情况，分析本领域项目资助存在的问题，尝试提出未来发展建议。 

关键词：国家自然科学基金，RNA 病毒，项目资助，统计分析 

Statistics and analysis of NSFC projects in RNA virus 

Quansheng Du1*, Yan Zu2, Wei Hong3, Wei Wei4 
1Department of Life Sciences, Natural Science Foundation of China, Beijing 100085, China 
2School of Mechanical and Material Engineering, North China University of Technology, Beijing 100144, China 
3Key Laboratory of Endemic and Ethnic Diseases, Guizhou Medical University, Ministry of Education, Guiyang 550004, 
Guizhou Province, China 
4Institute of Virology and AIDS Research, First Hospital, Jilin University, Changchun 130021, Jilin Province, China 

Abstract: The National Natural Science Foundation of China (NSFC) supports basic research on RNA virus. The 

projects include virus tracing, structure and function, genetics and evolution, as well as, interaction with the host. 

The research reveals the material basis and mechanism of virus production, transmission and pathogenicity. It 

provides a theoretical basis for disease diagnosis, prevention and treatment. This article mainly counts the status of 

projects funded by NSFC in terms of project types, talent training and funding achievements, etc. It analyzes the 

problems of project funding in the field and attempts to provide suggestions for future development. 
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RNA 病毒个体微小结构简单，需在宿主细胞

内寄生并复制增殖的非细胞生命形式，其遗传物

质是核糖核酸。本文拟通过统计 RNA 病毒相关领

域的科学基金资助项目，分析项目资助与管理成

效，提出未来工作思考。 

1  资助项目及成果情况统计 

2001-2020 年国家自然科学基金共资助 RNA

病毒项目 4300 余项(截止 2020 年 8 月 31 日，以

下同)，经费 23.21 亿元，依托单位共计 400 余家， 

其中高等院校 270 多家。项目类型包括面上类项

目 3800 项，资助金额 14.79 亿元；人才类项目 96

项，资助金额 2.29 亿元；重点类项目 128 项，资

助金额 3.20 亿元；国际合作类项目 94 项，资助金

额 1.08 亿元；应急专项和联合基金等项目共 254

项，资助金额 1.82 亿元；其中生命科学部和医学

科学部资助项目总数 4010 项，占比 91.39%。 

数据来源与统计方法：科学基金网络信息系

统(ISIS)以“病毒”、“virus”为关键词检索，剔除了

非生物病毒项目及 DNA 病毒项目，撤销与终止项

目不予统计。 

1.1  面上类项目的资助情况 

按照国家自然科学基金项目定位，面上类项

目在支持科研人员自主开展 RNA 病毒相关领域

的基础研究方面起主要作用。据统计，共资助面

上项目 2038 项，经费 10.47 亿元，青年科学基金

项目 1473 项，经费 3.19 亿元，地区科学基金项目

289 项，经费 1.12 亿元。 

1.1.1  各科学部资助 RNA 病毒研究项目情况：

RNA 病毒相关面上类项目在全委八个科学部都有

资助，其中生命科学部资助 2102 项、医学科学部

资助 1467 项，分别占总资助项目的 55.32%和

38.61%。整体来看(如图 1 所示)，2011 年以前 RNA

病毒项目的资助项目数均在 200 项以下，资助数量

最低仅有 28 项，资助金额最低 454.5 万元；2011 年

之后资助项目呈现波动递增趋势。生命科学部资

助 RNA 病毒项目最多，2015 年度资助量最高为

210 项，医学科学部 2014 年度资助量最高为 142 项，

2015 年起由于受到面上项目连续两年不予资助暂

停申请一年的政策影响，资助量稍有下降。 

这些项目按照研究对象和内容的不同分散在

各分支学科中。其中，生命科学部资助项目在所  

 

图 1  资助 RNA 病毒相关面上类项目-按资助年份统计 
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有分支学科都有分布，资助量超过 100 项的有 4 个

学科：C01 微生物学科共计资助 472 项，C08 免

疫学学科 161 项，C14 植物保护学学科 263 项，

C18 兽医学学科 769 项。医学科学部除 H21 特种

医学、H22 放射医学和 H25 老年医学无项目资助

以外，其他代码下均有资助项目。其中，资助量超

过 100 项的有 3 个学科：H10 医学免疫学 196 项，

H19 医学病原生物与感染 576 项，H26 预防医学

118 项。化学科学部共资助 142 项，主要集中在

B07 化学生物学代码下 83 项，其中 B0705 药物化

学生物学 37 项，主要涉及抗病毒药物的研究。地

球科学部共资助 42 项，其中 20 项申报在 D0604

生物海洋学与海洋生物资源，研究内容主要与海

洋病毒或水产致病病毒学相关。 

1.1.2  依托单位情况：据统计，面上类项目依托

单位共计 442 家，其中高等院校 261 家、科研院

所等 181 家。依托单位获资助项目数前 10 的单位

分别是：解放军军事科学院军事医学研究院 157

项，武汉大学 115 项，中国农业科学院哈尔滨兽

医研究所 92 项，华中农业大学 91 项，吉林大学

88 项，中国人民解放军第四军医大学 87 项，复旦

大学 84 项，中国科学院武汉病毒研究所 79 项，

浙江大学 73 项，中国农业大学 72 项。 

从依托单位行政隶属关系分析，RNA 病毒领

域面上类项目在我国 23 个省、5 个自治区和 4 个

直辖市均有资助(港澳台未统计在内)。主要分布在

北京市 61 家依托单位(765 项)、广东省 32 家依托

单位(301 项)、湖北省 26 家依托单位(387 项)和上

海市 22 家依托单位(312 项)等区域，西藏、青海和

山西地区依托单位较少，项目数也均在 10 项以下。 

1.1.3  资助项目研究内容分析：按照 RNA 病毒领

域的研究对象统计，植物 RNA 病毒相关项目 503

项，金额 1.99 亿元，主要包括烟草花叶病毒、水稻

相关病毒等，分布于 128 家依托单位(科研院所类 47

家，高等院校 81 家)；动物 RNA 病毒(含人类 RNA

病毒)相关项目 3297 项，金额 12.79 亿元，主要包括

艾滋病毒、流感相关病毒等，分布于 397 家依托单

位(科研院所类 153 家，高等院校 244 家)。动物源

RNA 病毒资助项目数整体呈上升趋势，2014 年获

资助项目最多达到 298 项。植物源 RNA 病毒项目

资助量显著低于动物源 RNA 病毒项目资助量。 

按照 RNA 病毒项目所属研究领域统计，病毒分

类、溯源与演化方面资助 479 项金额逾 1.73 亿元，

病毒感染与传播机制方面资助719 项金额2.92 亿元，

病毒复制与增殖方面资助 917 项金额 3.55 亿元，病

毒与宿主相互作用方面资助 987 项金额 4.01 亿元，

抗病毒药物与疫苗抗体领域方面资助 524 项金额

2.04 亿元，病毒防控新技术及其他基础研究方面资

助 1092 项金额 4.22 亿元。其中，在病毒起源、分类、

溯源与演化资助项目相对较少，研究力量与经费投

入方面均比较薄弱，应在未来工作中予以关注。 

1.2  人才类项目的资助情况 

国家自然科学基金委共支持 RNA 病毒学相

关人才类项目 96 项，资助金额 2.29 亿元，涉及依

托单位共计 41 家，包括高等院校 23 家，科研院

所等 18 家。其中，国家杰出青年科学基金项目

42 项，资助金额 10050 万元；优秀青年科学基金

项目 43 项，资助金额 5140 万元；创新研究群体

项目 11 项，资助金额 8725 万元。统计显示，2020 年

资助 RNA 病毒学相关项目数最高共计 12 项，包

括创新研究群体项目 1 项、国家杰出青年基金项

目 4 项、优秀青年科学基金项目 7 项。总体来看，

人才类项目获资助总量不多且年度起伏较大，提

示了本领域的人才储备尤其是高水平研究人才与

创新团队培养方面还有待加强(图 2)。 
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图 2.  获资助的 RNA 病毒相关人才类项目情况 

 
 

此类项目主要分布于生命科学部和医学科学

部，项目研究内容涉及 RNA 病毒流行病学、遗传

免疫基础、医学与药学、病毒与疾病的关系及分

子机制、高分子材料及冷冻电镜技术等，代表性

工作成果如下。 

在创新研究群体项目资助下，中国科学院微

生物研究所高福团队研究了囊膜病毒侵入、释放

与跨种间传播的分子机制，发现宿主细胞内与病

毒相互作用的宿主因子(蛋白、microRNA 等)，推

动了新型疫苗的研制，相关研究成果发表在 Cell，

Science，PNAS 等国际期刊上[1–4]。中国农业科学

院哈尔滨兽医研究所陈化兰团队研究动物流感病

毒入侵宿主机制，以及创制新型流感疫苗，相关

研 究 成 果 发 表 在 Journal of Virology, Nature 

Communications, Cell Research, Cell Host and 

Microbe 等杂志上[5–9]。中国科学院武汉病毒研究

所胡志红团队围绕病毒与宿主相互作用研究主

线，在病毒感染的分子机理、宿主机体与病毒的

相互作用等方面取得重要进展，相关研究成果在

Nature，Journal of Virology 等杂志上发表[10–11]。 

国家杰出青年科学基金资助下，动物病毒研

究项目取得重要进展，清华大学程功教授发现多

种蚊媒病毒感染传播的重要机制，提出阻断登革

热、寨卡热传播的创新性策略，研究成果在 Nature 

Immunology ， Nature Microbiology 等 杂 志 上 发   

表[12–13]；华中农业大学曹胜波教授解析了乙型脑

炎病毒(JEV)通过 NS5 蛋白和调控宿主 miRNA-22

抑制 I 型干扰素表达的新机制，发现了猪乙脑抗

体检测靶蛋白，成果发表于 Journal of General 

Virology 等杂志[14–15]。植物病毒研究项目取得系列

成果，中国科学院微生物研究所郭惠珊研究员阐

明了黄瓜花叶病毒卫星 RNA 编码的小 RNA 以及

2b 蛋白抑制基因沉默的分子机制，研究成果发表

在 Journal of Virology 上[16]；中国农业大学李大伟

教 授 发 现 了 一 种 新 病 毒 — 甜 菜 黑 色 焦 枯 病 毒

(BBSV)及其卫星 RNA 序列，在大肠杆菌中高效

表达并纯化出水稻黑条矮缩病毒(FBSDV)的外层

壳蛋白 P10，首次制备的抗体已广泛应用于田间该

病毒的检测，成果发表在 Virus Genes 等期刊    

上[17–18]；北京大学李毅教授发现了水稻矮缩病毒

细胞间运动蛋白基因，确定了该病毒编码的 RNA

沉 默 抑 制 因 子 ， 研 究 成 果 发 表 在 Journal of 

Virology 等杂志上[19]。 

在优秀青年科学基金项目资助下，我国科学
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家在多个领域取得重要进展。其中动物病毒研究

方面，中国农业科学院哈尔滨兽医研究所王晓钧

研 究 员 揭 示 了 马 属 动 物 天 然 免 疫 限 制 因 子

TRIM5α 和 APOBEC 促进了 EIAV 的进化过程，

相关成果发表在 Journal of Virology 等期刊上[20]；

清华大学娄智勇教授研究了尼维尔病毒核蛋白与

RNA 复合体、人手足口病病毒 EV71 转录复制复

合体等重要 RNA 病毒转录复制复合体的结构与

功能，相关成果发表在 Nature 等期刊上[21]；厦门

大学张锐教授研究酸化对海洋病毒的生态功能及

其介导的生物地球化学效应的影响，成果发表在

Viruses 等杂志上[22]；中国科学院微生物研究所施

一研究员对流感和埃博拉病毒等重要病毒性传染

病病原的侵入过程进行了研究，成果发表在 The 

EMBO Journal 等杂志上[23]。植物病毒研究方面，

南京农业大学陶小荣教授在植物多分体负义链

RNA 病毒 TSWV 核衣壳的胞内移动机制、RSV 

NSvc2 蛋白在植物细胞中的亚细胞定位进行了研

究，相关成果发表在 Journal of Virology 等期刊  

上[24]；中国农业大学王献兵教授揭示了寄主植物

RNA 指 导 的 RNA 聚 合 酶 直 接 参 与 病 毒 次 级

siRNAs 的高通量扩增，相关结果发表在 Virology

等杂志上[25]；中国科学院微生物研究所叶健研究员

研究了虫传病毒调控植物代谢的差异和共有规律，

相关成果发表在 Science Advances 等杂志上[26–27]。 

1.3  重点类项目的资助情况 

国家自然科学基金通过重点类项目，支持已

有较好研究基础的领域方向或学科成长点开展深

入、系统的创新性研究，促进 RNA 病毒若干重要

领域或科学前沿取得突破。目前，资助 RNA 病毒

学相关重点类项目共 128 项，资助金额 3.20 亿元，

项目依托单位 55 家，其中高等院校 33 家，科研

院所等 22 家。包括重点项目 80 项，资助金额 2.02

亿元；重大项目 13 项，资助金额 7632 万元；重

大研究计划项目 34 项，资助金额 3509 万元；国家

重大科研仪器研制项目 1 项，资助金额 715 万元。 

在重点项目资助下，清华大学刘玉乐教授发

现烟草 NbERD2a/2b 具有 ER 滞留蛋白受体功能，

并且参与了植物免疫反应中的 HR PCD 过程，研

究成果发表在 PLoS Pathogens 等杂志上[28]。原首

都医科大学王辰教授同李兰娟院士、钟南山院士

发现 T 淋巴细胞、NK 细胞及 IFN-γ 等过度免疫在

重症甲流发病中的作用机制，为临床重症流感早

期诊断和防控提供了理论依据和可行方案，成果

发表在 New England Journal of Medicine 等杂志   

上[29]。中国科学院上海巴斯德研究所钟劲研究员

研究了肝细胞 RIG-I 样模式识别受体分子(RLR)

识别 HCV 感染的分子机制以及宿主固有免疫应

答抑制 HCV 感染的新机制[30]。湖南大学朱海珍教

授研究阐明 NLRX1 在 HCV 逃逸人肝细胞先天免

疫应答中的作用，有助于深入了解 HCV 持续感染

及致病机理[31]。 

国家自然科学基金先后启动了两个重大项目

资助病毒相关领域研究。2006 年，生命科学部设

立重大项目“禽流感关键基础科学问题研究”，在

禽流感病毒三维结构、与细胞的亲和机制以及病

毒感染对免疫系统影响等方面取得一系列成果。

主要包括：通过病毒全基因组测序与分析，阐明

禽流感病毒的生物学遗传信息；禽流感病毒结构

功能研究，包括蛋白 PA 结构与功能、NS1 对 PKR

信号的影响、M2 与 Hsp 相互作用等；查明炎性因

子等在 H5N1 感染和免疫中的分子基础，阐明禽

流感病毒感染与免疫的机制；发现自噬抑制剂可

以抑制流感病毒的复制；鉴定了第一个具生物学
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功能的 H5N1 病毒 CTL 表位；发现了 H5N1 病毒

可以通过胎盘进行母婴传播等。在本项目资助下

成果发表在 Nature，Science，Cell，PNAS，Journal of 

Virology，Nucleic Acids Research 等杂志上[32]。 

2013 年，医学科学部启动了“动物源病原体的发现

及其对人类致病性研究”重大项目，在标本采集、

微生物及病原体的发现与鉴定、微生物的进化与

致病性等多个方面取得进展。如发现并鉴定未来

可能具有重要公共卫生意义的新病毒；首次揭示

了我国蝙蝠、喜马拉雅旱獭、广西猕猴等野生动

物的病毒谱；提出我国存在新发传染病的风险，

包括西尼罗病毒、寨卡病毒、SARS 样冠状病毒等；

获得了 SARS 病毒可能来源于蝙蝠的更有说服力

的证据；重新界定无脊椎动物 RNA 病毒圈；发现

RNA 病毒从单链进化为双链的新机制等。研究成

果发表在 Nature，Science，New England，Lancet 

Infectious Diseases，PNAS，PLoS Pathogens 等期

刊上[33]。 

目前，有 34 个重大研究计划项目资助了 RNA

病毒相关研究。按照项目类型统计，包括培育项

目 29 项、重点支持项目 5 项。包括“组织器官区

域免疫特性与疾病”资助 7 项；“微进化过程的多

基因作用机制”、“基因信息传递过程中非编码

RNA 的调控作用机制”和“高性能科学计算的基础

算法与可计算建模”各 3 项。主要研究内容是化学

小分子对病毒体内转录等过程影响、AFM 等技术

对病毒组装过程物理特性变化研究、病毒传播及

抗病毒机制研究等。在相关项目支持下，复旦大

学黄强教授对禽流感病毒血凝素(HA)蛋白与宿主

细胞受体结合的自由能形貌进行可计算模拟，相

关成果发表在 Nature Communications 上[34]。南京

大学陈建群团队选取大豆花叶病毒和大豆胞囊 

线虫为病原，研究在差异化的病原胁迫环境中，

两个不同种群的野生大豆多个相关 R 基因位点的

演化历史和抗病特性的变化，相关研究成果发表

在 Nature 等期刊上[35]。然而，这些项目是以病毒

作为研究材料，尚缺少以病毒研究为主题的重大

研究计划项目。此外，在重大科研仪器项目资助

下，华中科技大学黄振立教授团队研制出适用于

嗜神经病毒入侵与跨突触传播机理研究的长时

程、大视场和超分辨定位的成像仪器，相关成果

发表在 Optics Express 等杂志上[36]。 

1.4  国际(地区)合作研究与交流类项目的资助情况 

国际合作类项目通过开展实质性合作研究与

学术交流，以提高我国科学研究水平和国际竞争

力，共资助 RNA 病毒相关项目 94 项，资助金额

1.08 亿元，依托单位共计 44 家。包括重点国际(地

区)合作研究项目 10 项资助金额 2493 万元、组织

间国际(地区)合作研究与交流项目 56 项资助金额

8110 万元。此外，合作交流、出国(境)参加双(多)

边会议、在华召开国际(地区)学术会议等 28 项。

统计显示，国际合作类项目受到合作双方共同资

助领域的影响，资助项目数量年度波动较大，2011

年以前资助数量均未超过十项，部分年度无资助

项目，2011 年以后此类项目每年均有资助，2014

年最高达到 19 项，资助金额 2880 万元。 

从合作对象来看，我们共与 16 个国家(地区)

合作开展研究，中美合作最多共计 37 项(包括

NSFC-NIH 项目 35 项，NSFC-BMGF 项目 1 项，

NSFC-TAMU 项目 1 项)，主要研究领域包括 HIV/

艾滋病领域、病毒相关肿瘤致病性机理等；中英

合作次之，共计 8 项(包括 NSFC-RS 项目 5 项，

NSFC-RCUK_BBSRC 项目 2 项，NSFC-RCUK 项

目 1 项)，主要研究领域涉及病毒结构解析、病毒



2868 Quansheng Du et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2020, 60(12) 

actamicro@im.ac.cn 

感染宿主细胞蛋白质组学研究等，内地与港澳台合

作共计 7 项(NSFC-RGC 项目 5 项，NSFC-FDCT 项

目 1 项，两岸合作项目 1 项)，主要研究领域包括

冠状病毒流感病毒等致病机制及抗病毒药物研究。 

1.5  联合基金及专项项目等资助情况 

联合基金是自然科学基金委与有关部门、地

方政府和企业共同投入经费支持基础研究。目前，

共资助 RNA 病毒相关联合基金项目 45 项，资助

金额 7138 万元，依托单位 30 家。从合作对象分

析，NSFC-广东联合基金 10 项，主要围绕健康养

殖和产品安全等关键目标，开展华南地区重要畜

禽疫病与机体互作的分子机理研究，揭示病原致

病、宿主免疫以及机体抗性遗传的机制；NSFC-

河南联合基金涉及 8 项，工作针对小麦、玉米产

量与抗病、农业害虫绿色防控以及畜禽健康养殖

进行相关研究；NSFC-新疆联合基金 5 项，重点

支持人畜共患病病原生态学与分子流行病学研

究、艾滋病、耐药结核病等新疆高发病流行特征、

发病机制及防治研究等；NSFC-云南联合基金 2

项，主要包括云南农林重要有害生物成灾机理与

防控策略、特色实验动物资源和跨境传播病原体

开展疫苗和药物研究等。 

为有效应对病毒引发的重大传染性疾病疫

情，增强新发突发疾病的防控能力设立应急和专

项项目，目前共资助 209 项，资助金额 1.1 亿元，

依托单位 102 项，高等院校 65 家科研院所等 37 家。

包括应急管理项目 31 项，资助金额 868.5 万元；

专项项目 178 项，资助金额 1.02 万元。资助受到

病毒引发疫情影响，波动较大。代表项目包括：

2019 年医学科学部发布“人类疾病大动物模型构

建”专项，主要针对人类重大脑疾病、心血管疾病

和代谢性疾病，支持大型动物疾病模型建立、表

型分析和表型数据平台等研究，为揭示重大疾病发

病机制、发现疾病诊断和治疗药物靶点、开展药物

筛选和细胞治疗等提供平台与支撑；2020 年为应对

新型冠状病毒疫情，国家自然科学基金委员会及

时发布了专项项目指南，共资助 110 项专项项目

(资助金额 9064 万元)。尽管应急管理项目、专项

项目的平均资助强度较低，但是项目资助方式和

周期比较灵活(从半年到三年期不等)，在应对病毒

引发的重大传染性疾病等突发公共卫生事件上具

有很强的针对性、时效性，较好地补充了其他类

型资助项目立项滞后的问题。 

2  RNA 病毒学相关研究存在的不足 

从 RNA 病毒相关资助项目统计结果，可以看

出病毒学相关研究仍存在不足。由于历史原因，

病毒学相关科学研究在我国长期重视程度不够，

此外其学科自身要求高、风险高、门槛高的“三高”

特性，使得病毒学成为生物学和基础医学研究中

的“冷门学科”。主要表现在以下几个方面。 

2.1  病毒学研究布局比较分散，学科发展受到限制 

在国家自然科学基金资助体系中病毒学是微

生物学科下设的二级代码，而在我国的学科门类

设置中，病毒学是三级学科，由于学科定位较低，

在人才教育培养与各类科研项目中病毒学的发展

空间被严重挤压。据统计，病毒学相关资助项目

涉及的科学基金申请代码 700 多个，全委各个科

学部均在不同层面进行资助，研究方向和科研力

量比较分散，很难形成优势研究领域和前沿方向。 

2.2  病毒学领域研究人员不足，领军人才与创新

团队缺乏 

开展病毒学研究的基础设施要求高、研究内



杜全生等 | 微生物学报, 2020, 60(12) 2869 

 

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn 

容风险高、从业人员门槛高的特点以及学科布局

等原因，使得病毒学研究成为生物学和基础医学

研究中的弱势领域。过去 20 年，科学基金资助了

1300 余名从事 RNA 病毒研究的科研人员。此外，

在优青、杰青、创新研究群体等领军人才与创新

团队方面，相比于其他研究领域更显颓势。 

2.3  经费投入偏低，支持力度不够 

不完全统计，过去二十年间科学基金共资助

RNA 病毒相关项目经费 23 亿元。此外，缺少重

大研究计划项目、基础科学中心等项目支持，对

于具有显著学科交叉特点的病毒学研究极为不

利。近年来的严重急性呼吸综合征冠状病毒、埃

博拉病毒、中东呼吸综合征冠状病毒以及此次

2019 新型冠状病毒感染导致的传染病，无一不是

微生物、人、动物及生态系统相互作用失衡引发

的严重结果，人类对病毒的认知还非常匮乏，因

此加强相关领域基础研究尤为迫切，需要进一步

加大对病毒学研究的投入。 

3  关于推动病毒学研究发展的思考 

病毒研究具有关乎人民健康、经济社会稳定

和国家安全等特殊性和重要性，需要进一步加强

其来源、传染规律和药物研发等领域的基础研究，

不断充实本领域的科研队伍，提升我国病毒学科

研水平。 

3.1  完善资助格局，强化支持病毒学领域基础  

研究 

在病毒学研究领域科学制订和实施资助计

划，不断完善资助格局，高效配置源头创新资源。

保持面上项目、青年科学基金和地区科学基金等

项目类型的合理资助规模，持续营造鼓励自由探

索宽容失败的创新环境。通过谋划优先发展领域，

加强重点类项目部署，探索以项目群等机制优化

资助管理。围绕国家重大战略需求和重大科学前

沿，通过重大研究计划等项目加强顶层设计，推

动交叉融合，增强创新能力，建设科学高地，提

升我国病毒学领域基础研究的原始创新能力。 

3.2  发现培养创新人才，稳步推进病毒学科研队

伍建设 

瞄准病毒学研究的前沿热点，依托各类科研

项目和研究平台、国际(地区)学术交流合作项目，

加强对关键共性技术、前沿引领技术和颠覆性技

术的攻关创新，在科研攻关过程中发现和培养创

新人才，逐步形成科研人才衔接有序、梯次配备

的合理结构，进一步提升我国在病毒学基础研究

方面的人才储备。根据病毒学研究跨学科交叉的

特点，推动组建强有力的交叉科技攻关团队，加

强学科之间协同创新，加强对原创性、系统性、

引领性研究的支持，逐步培养造就一批病毒学领

域具有国际水平的战略科技人才、科技领军人才

和高水平创新团队，力争实现前瞻性基础研究、

引领性原创成果的重大突破。 

3.3  积极探索病毒学研究的新范式 

当前病毒学基础研究面临的重大挑战是解决

病毒学研究中跨尺度与介尺度层次的知识断层问

题，特别是涉及病毒溯源、存在方式、遗传变异、

传播规律，感染、发病和宿主免疫等科学问题。

首先，病毒作为介于生命与非生命之间的寄生生

物，应更加关注病毒在不同生境下的状态转换机

制、环境适应机制、遗传调控机制以及在生命起

源和物种演化过程中的作用等；从宿主角度要关

注病毒感染进程的动态、时空、生态和途径变化

相对应的特异性免疫，以及免疫激活与免疫抑制
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之间的转化调节。其次，病毒学相关研究要遵循

可模拟、可重现、可影响“真实世界”和“临床现象”

的原则，定向选择工具手段、模式细胞和模式动

物等研究策略。 

当前，科学研究范式正处于深刻变革中，研

究内容已由局部现象发展到系统行为，应该针对

病毒和宿主两个系统之间的寄生、利用、抵抗和

致病关系等层面开展多维研究。研究内容方面，

在深入了解病毒生命周期的基础上，进一步认识

这些细节相互作用及其与整体的病毒致病行为的

关系，重点关注由此产生的宿主体内复杂动态变

化。研究方法方面由传统的定性分析向定量预测

过渡，从传统的病毒学、免疫学、分子生物学和

细胞生物学等少数生命医学领域二级学科的简单

交联，不断发展成数学、物理学、化学、人工智

能、管理学等跨学科交叉融通。研究范畴方面也

由传统病毒学的知识区块拓展到病毒生态链的知

识体系，从追求病毒复制传播细节发展到病毒、

宿主、生态和社会发展等多尺度关联，从多层次

的病毒专科知识演变到探索传染病学的共性原理。

总之，随着基础研究、应用研究、技术创新的界限

越来越模糊，病毒学基础研究与新兴工程技术研究

的非线性互动应当得到更大的重视和关注。 
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