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	叶海燕
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	应用线粒体COI基因作为条形码标记，首次对直翅目蝗总科昆虫进行了大规模的DNA条形码研究，计算获得蝗总科种内成对遗传距离的变化范围在0-2.96%之间，种内平均遗传距离的变化范围在0.18-1.31%之间，而种间遗传距离的变化范围在2.53-20.69%之间；证实COI条形码序列适合于蝗总科物种水平的分子鉴定，将3%作为蝗总科DNA条形码比较的阈值是合理可行的。同时，分析显示COI条形码序列不适合于蝗总科亚科级以上水平的高级阶元系统发育推断。


三、完成人合作关系说明
    完成人黄原为陕西师范大学生命科学学院教授，是项目主持人，负责项目的整体设计。
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六、项目简介
本研究成果是在三个国家自然科学基金项目（30670279，30970346，31172076）的支持下，从结构、比较、进化和谱系基因组学方面对直翅目昆虫和鸟类的线粒体基因组进行了系统的研究。成果的主要内容包括： 
测定了直翅目昆虫2亚目3总科12科19种和4种鸡形目与10种雀形目鸟类的线粒体基因组序列，表征了这些线粒体基因组的组织结构及其序列特征。发现了这些线粒体基因组的新特征，包括在长尾山雀属和黄眉林雀的线粒体基因组控制区中发现了串联重复序列；在黄脸油葫芦线粒体基因组中发现了一种新的基因排列方式；在亚洲飞蝗的线粒体基因组N链上发现了3个tRNA类似序列等。 
通过比较已知的直翅目昆虫线粒体基因组，构建了21种蝗虫的12S rRNA 和16S rRNA的二级结构和所有22个tRNA的二级结构；比较了控制区可能存在的调控序列和保守基序；总结了蛋白质编码基因的起始和终止密码子使用规律。 
线粒体基因组的进化分析显示马鸡属线粒体atp8基因与高原适应相关并受到强烈的选择作用；山鹧鸪属的线粒体基因组在进化过程中受到选择作用的影响积累了更多的非同义替换；黄眉林雀线粒体控制区重复单元在所有取样个体中绝大多数排序状态都有多个起源，重复单元的数量变化呈现出异常多样的模式。 
线粒体谱系基因组分析建立了直翅目昆虫主要类群和马鸡属和山鹧鸪属鸟类的系统发育关系，并解决了直翅目昆虫中存在的一些分类学问题。 
研究成果先后在SCI期刊发表原创性学术论文13篇，其中二区论文3篇，国内核心期刊7篇。研究成果发表后得到了国内外同行的高度关注，被本领域国内外著名学者发表的研究论文正面评价或引用228次，其中被他人引用172次。
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八、客观评价
    线粒体谱系基因组分析建立了直翅目昆虫主要类群和马鸡属和山鹧鸪属鸟类的系统发育关系，并解决了直翅目昆虫中存在的一些分类学问题。研究成果先后在SCI期刊发表原创性学术论文13篇，其中二区论文3篇，国内核心期刊7篇。研究成果发表后得到了国内外同行的高度关注，被本领域国内外著名学者发表的研究论文正面评价或引用228次，其中被他人引用172次。
九、知情同意证明
报奖成果20篇论文（专著）中，以第一作者、通讯作者或共同通讯作者出现，但不作为本次申报奖励的主要完成人的人员，对此次报奖知情同意，且没有异议（证明材料见附件）。
[bookmark: _GoBack]十、科学意义和价值
    线粒体基因组被广泛用于研究群体遗传结构、谱系地理学和各种分类学水平上的系统发育和进化研究中。直翅目昆虫和鸟类作为研究许多重要生物学问题的模式生物，是动物界中进化和系统发育研究的重要对象。本项目采用基因组学和生物信息学技术，在测定和表征直翅目昆虫和鸟类部分类群的线粒体基因组的基础上，比较了直翅目昆虫和鸟类线粒体基因组的组织结构和序列特征，发现了直翅目昆虫和鸟类线粒体基因组的一些新特征，加深了人们对直翅目昆虫和鸟类线粒体基因组的认识；同时，研究了这些线粒体基因组序列的变异、适应性变化和选择约束性等进化特征；最后，基于这些基因组数据解决这些直翅目昆虫和鸟类中存在的分类学问题并建立了这些类群之间的系统发育关系。项目实施过程中建立的线粒体基因组测序策略与方法和生物信息学分析流程，被国内外多个实验室采用，促进了线粒体基因组的研究。本项目测定的线粒体基因组数据为直翅目昆虫和鸟类进化与系统发育研究提供丰富信息，对直翅目昆虫和鸟类的基因组学、系统学和进化研究具有重要理论意义和实践价值。
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