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	成果名称
	基于基因组大数据的害虫入侵机制和规律分析

	提名等级
	一等奖

	提名书
相关内容
（附表）
	见附表

	主要完成人
	李  飞，排名1，教授，浙江大学；
王书平，排名2，副研究员，上海海关动植物与食品检验检疫技术中心；
刘  莹，排名3，副研究员，云南省农业科学院农业环境资源研究所；
肖花美，排名4，副教授，宜春学院；
尹传林，排名5，讲师，中国计量大学。

	主要完成单位
	1.单位名称：浙江大学
2.单位名称：上海海关动植物与食品检验检疫技术中心
3.单位名称：云南省农业科学院农业环境资源研究所

	提名单位
	浙江大学

	提名意见
	随着全球化、气候变化及有害生物进化等的发展，人员、商品的流动增长迅速，外来物种也越来越多，生物入侵的现象愈加频繁。聚焦近年来危害广泛的入侵害虫，广泛利用三代测序结合Hi-C辅助组装技术，获得了鳞翅目、鞘翅目、同翅目和双翅目下代表性入侵害虫染色体级别的高质量基因组。从基因复制和突变两个角度，揭示了苹果蠹蛾在全球入侵过程中的寄主适应性进化和抗药性的分子机制，发现草地贪夜蛾P450基因在基因组上进行大量串联复制等，对解析重要入侵害虫的暴发成灾机制、溯源以及重要天敌的保护利用具有重要意义，并为害虫防治、开发新型绿色防控方法提供了研究方向。
这些研究为深度解析外来生物的入侵机制提供了可靠的分子证据，为创新入侵生物的颠覆性防控技术积累了基础，推动了基因组学在入侵害虫研究方面的发展运用，数据库InsectBase也为国内外联合开展生物入侵基础研究构建了合作机制与平台，获得超141个国家及地区、累计访问超40万次。研究成果先后发表在Nature Communications、Molecular Ecology Resources、Communications Biology等权威期刊上，并且被Cell Reports、Annual Review of Entomology和Protein & Cell等SCI期刊广泛引用，形成了较大的国际影响力。
提名该成果为2023年度浙江省自然科学奖一等奖。
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