[image: image1.jpg]‘sﬁ e





                                                       
[image: image2.jpg]




教育经历

博士 2002.04-2006.03  香港大学     生态及生物多样性系

硕士 1998.09-2001.08  厦门大学     生物系
学士 1994.09-1998.07  河南师范大学 生物系
工作经历
2006.11-2008.10 加拿大魁北克大学蒙特利尔分校, 博士后

2008.10-2012.02香港科技大学，访问学者

2012.03-2013.02新加坡国立大学，高级访问学者

2013.03-目前 中科院深海科学与工程研究所，研究员, 百人计划A类

研究方向

海洋微生物分子生态学
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学术论文（第一作者或通讯） 

1.Jing H*, Xiao X,  Zhang Y, Li Z, Jian H, Luo Y, Han Z. Composition and ecological roles of the core microbiome along the abyssal-hadal transition zone sediments of the Mariana Trench. Microbiology Spectrum, 7: 01988-21. 2022. 

2. Liu H, Zhou P,  Cheung S, Lu Y, Liu H, Jing H*. Distribution and oxidation rates of ammonia-oxidizing Archaea influenced by the coastal upwelling off eastern Hainan Island. Microorganisms,  10(5): 952. 2022.
3.Wang T, XiaX, Chen J,  Liu H, Jing H*. Spatio-temporal variation of Synechococcus assemblages at DNA and cDNA levels in the tropical estuarine and coastal waters.  Frontiers In Microbiology,  13: 837037. 2022. 

4.Jiang Q, Jing H*, Jiang Q, Zhang Y. Insights into carbon-fixation pathways through metagonomics in the sediments of deep-sea cold seeps. Marine Pollution Bulletin, 176: 113458. 2022.
5.Zhao J, Jing H*, Wang Z, Wang L, Jian H, Zhang R, Xiao X, Chen F, Jiao N, Zhang Y. Novel viral communities potentially assisting in carbon, nitrogen, and sulfur metabolism in the upper slope sediments of Mariana Trench. mSystems, 7(1): e01358-21. 2021.
6.Zhang Y, Huang N, Wang M, Liu H, Jing H*. Microbial eukaryotes associated with sediments in deep-sea cold seeps, Frontiers In Microbiology, 12: 782004. 2021.
7.Zhang Y, Jing H*, Peng X. Vertical shifts of particle-attached and free-living prokaryotes in the water column above the cold seeps of the South China Sea. Marine Pollution Bulletin 156:111230. 2020.
8.Jing H*, Wang R, Jiang Q, Zhang Y, Peng X. Anaerobic methane oxidation coupled to denitrification is an important potential methane sink in deep-sea cold seeps. Science of The Total Environment 748:142459. 2020.
9.Li Y, Zheng L, Zhang Y, Liu H, Jing H*. Comparative metagenomics study reveals pollution induced changes of microbial genes in mangrove sediments. Scientific Reports 9:5739. 2019.
10.Jing H*, Zhu W, Liu H, Zheng L, Zhang Y. Particle-Attached and Free-Living Archaeal Communities in the Benthic Boundary Layer of the Mariana Trench. Frontiers in Microbiology, 9:2821. 2018.
11.Jing H*, Zhang Y, Li Y, Zhu W, Liu H*. Spatial variability of picoeukaryotic communities in the Mariana Trench. Scientific Reports. 8:15357.  2018.

12.郑丽平, 荆红梅. 2018. 亚热带和热带环境下夜光藻的摄食压力. 应用海洋学学报, 37 (1), 146- 150.

13.荆红梅, 韦誉, 郑丽平等. 2018. 三亚海域浮游病毒与细菌丰度的时空变化规律以及相关环境因子. 热带海洋学报, 37 (2), 36- 46.

14.Jing H*, Cheung S, Xia X, Suzuki K, Nishioka, Liu H*. Geographic distribution of ammonia-oxidizing archaea along the Kuril islands in the western subarctic pacific. Frontiers In Microbiology. 8: 1247. 2017.

15.Jing H, Cheung S, Zhou Z, Wu C, Nagarajan S，Liu H*. Spatial Variations of the Methanogenic Communities in the Sediments of Tropical Mangroves. PLoS ONE. 11(9), [e0161065]. DOI: 10.1371/journal.pone.0161065. 2016.

16.Jing H, Rocke E, Kong L, Xia X, Liu HB*. Landry MR. Protist communities in a marine oxygen minimum zone off Costa Rica by 454 pyrosequencing. Biogeosciences Discuss. 12:13483-13509. 2015.

17.Jing H*, Xia X, Liu H, Zhou Z, Wu C, Nagarajan S. Anthropogenic impact on diazotrophic diversity in the mangrove rhizosphere revealed by nifHpyrosequencing. Frontiers In Microbiology. 6:1172. 2015.

18.Jing H, Xia X, Suzuki K, Liu H. Vertical profiles of bacteria in the tropical and subarctic oceans revealed by pyrosequencing. PLoS ONE 8(11): e79423. 2013.

19.Jing H, Liu H. Phylogenetic composition of Prochlorococcus and Synechococcus in cold eddies of the South China Sea. Aquatic Microbial Ecology. 65:207~219. 2012.

20.Jing H, Liu H. Contrasting bacterial dynamics in subtropical estuarine and coastal waters. Estuaries and Coasts. 35: 976~990. 2012.

21.Jing H, Shek L, Yung W, Jin X, Liu H. Dynamics of bacterial community composition during degradation of copepod fecal pellets. Journal of Plankton Research. 34:700~710. 2012.

22.Jing H, Liu H, Suzuki K, Sohrin R, Nishioka J. Community compositions of Bacteria and Archaea in the Sea of Okhotsk during summer. Aquatic Microbial Ecology. 61:191~204. 2010.

23.Jing H, Liu H, Wong H, Chen M. Impact of mesozooplankton grazing on the microbial community revealed by denaturing gradient gel electrophoresis (DGGE). Journal of Experimental Marine Biology and Ecology. 383:39~47. 2010.

24.Jing H, Liu H, Bird D, Wong H, Chen B, Chen X. Composition and seasonal variability of picoeukaryote communities at two subtropical coastal sites with contrasting trophic conditions. Journal of Plankton Research. 32:565~573. 2010.

25.Jing H, Liu H, Suzuki K. Phylogenetic diversity of marine Synechococcus in the Sea of Okhotsk. Aquatic Microbial Ecology. 56:55~63. 2009.

26.Jing H, Zhang R, Pointing S, Liu H, Qian P. Genetic diversity and temporal variation of marine Synechococcus community in subtropical coastal waters of Hong Kong. Canadian Journal of Microbiology. 55:311~318. 2009.

27.Jing H, Liu H., Pointing S. Identification and characterization of thermophilic Synechococcus spp. isolates from Asian geothermal springs. Canadian Journal of Microbiology. 53:480~487.2007.

28.Jing H, Lacap D, Lau C, Pointing S. Community phylogenetic diversity of cyanobacterial mats associated with geothermal springs along an intertidal gradient. Extremophiles. 10:159~163. 2006.

29.Jing H, Aitchison J, Lacap D, Peeraornpisal Y, Sompong U, Pointing S. Community phylogenetic analysis of moderately thermophilic cyanobacterial mats from China, the Philippines and Thailand. Extremophiles. 9:325~332. 2005.
主持过的科研项目
深海新物种快速甄别鉴定及具有潜在致病性新型微生物快速甄别鉴定子课题，ZDKJ2021036，海南省重大科技计划项目，105万，2021/12-2024/12
南海冷泉区微生物的群落演替特征及在甲烷转化中的作用，420RC677，海南省自然科学基金高层次人才项目，7万，2020/12-2023/12
南海深海及岛屿重要生物资源及其环境适应性研究，ZDKJ2019011，海南省重大科技计划项目，56万，2019/12-2022/10
南海环礁潟湖中关键氮循环过程和对海洋酸化的响应，91751116，国家自然科学基金水圈重大研究计划培育项目，80万，2018/01-2020/12

南海暗光层颗粒有机物附着微生物的组成和潜在生态功能研究，41776147，国家自然科学基金面上项目，66万，2018/01-2021/12

课题五海斗深渊环境特征与生命演化过程，2018YFC0309805，国家重点研发计划海斗深渊环境特征与生命演化过程，620万，2018/08 -2021/12
4500米载人潜水器的海试及试验性应用，子课题冷泉热液区微生物分子生态学研究，2016YFC0304905，国家重点研发计划，80万，2018/01-2020/12
南海环礁潟湖中关键氨循环过程和对海洋酸化的响应，2019PT44，国家（省）重点科技项目三亚市配套资金项目，1.5万，2019/09-2021/08
深渊微生物的群落结构与分子生态学研究，2019PT45，国家（省）重点科技项目三亚市配套资金项目，4万，2019/09-2021/08
渊微生态系统中的物质流、能量流与信息流，2019PT46，国家（省）重点科技项目三亚市配套资金项目，6.5万，2019/09-2021/08
南海暗光层颗粒有机物附着微生物的组成和潜在生态功能研究，2019PT60，国家（省）重点科技项目三亚市配套资金项目，1万，2019/09-2021/08
南海暗光层颗粒有机物附着微生物的组成和潜在生态功能研究，41776147，国家自然科学基金面上项目，66万，2018/01-2021/12

海斗深渊环境特征与生命演化过程，2018YFC0309805，国家重点研发计划海斗深渊环境特征与生命演化过程，620万，2018/08 -2021/12
14、4500米载人潜水器的海试及试验性应用，子课题冷泉热液区微生物分子生态学研究，2016YFC0304905，国家重点研发计划，80万，2018/01-2020/12
15、中科院百人择优A类支持项，200万，2015/01-2017/12

16、上升流中微生物对氨氧化速率影响的研究，41406180，国家自然科学基金青年科学基金项目，24万，2015/01-2017/12

17、深渊微生物的群落结构与分子生态学研究，XDB06010202，中国科学院战略性先导科技专项（B类）资助项目，206万，2015/01-2018/12

18、南海沉积物中甲烷菌及甲烷氧化菌的群落组成和生态分布特征，SIDSSE-BR-201301，中国科学院百人计划课题，82万，2013/01-2017/12

19、热带、亚热带红树林中甲烷氧化还原微生物的组成分布及对甲烷逸出量的调控， 118万，知识创新工程领域前沿项目，2013/01-2016/12

20、三亚红树林中微生物介导的氨氧化过程初探，2014YD05，三亚市院地科技合作项目及配套资金，12万，2014/01-2015/12

获得的学术荣誉
加拿大国家自然科学和工程研究委员会博士后研究奖金
NSERC postdoc fellowship（2006-2008）
香港裘槎基金会青年学者研究奖Croucher foundation award（2010）
中科院“百人计划”A类（引进海外杰出人才）（2012）

论文Cushing Prize（2013）

学术兼职

美国微生物学会（ASM）会员

美国海洋与湖沼学会（ASLO）会员

国际期刊《Frontiers in Microbiology》、《Deep-Sea Research I》审稿人

中文核心期刊《热带海洋学报》、《科学通讯》审稿人

中国海洋大学、浙江大学人才引聘及职称评审的校外专家

国家基金委自然科学基金、海南省自然科学基金项目评审专家

荆红梅，中国科学院深海科学与工程研究所研究员，博导。2013年3月入选该所“引进国外杰出人才”计划（百人计划A类）。已主持承担了国家自然科学基金青年及面上项目、国家重点研发专项课题、中科院战略性先导科技专项（B 类）子课题等。长期从事海洋微生物分子生态学研究，近几年针对马里亚纳海沟及深海冷泉、热液等生境开展了相关研究，以期揭示深渊微生物的群落演替、地理格局、代谢功能等生态特征。
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