附：自然科学奖项目信息及本单位主要完成情况及本单位主要完成人情况
表1自然科学奖项目信息
	项目名称
	完成人
（按完成人顺序列表）
	完成单位
（按完成单位顺序列表）
	奖项类别
	奖项等级
	（主要知识产权和标准规范等目录）

	苹果抗逆关键基因挖掘和抗逆新种质创新

	管清美，李雪薇，冯一峰，牛春东，谢银鹏，王江波

	塔里木大学、西北农林科技大学
	自然科学奖
	一等奖
	1. Niu C, Jiang L, Cao F, Liu C, Guo J, Zhang Z, Yue Q, Hou N, Liu Z, Li X, Tahir MM, He J, Li Z, Li C, Ma F, Guan Q. 2022. Methylation of a MITE insertion in the MdRFNR1-1 promoter is positively associated with its allelic expression in apple in response to drought stress. Plant Cell. 27;34(10):3983-4006. （评论文章）
2. Hou N, Li C, He J, Liu Y, Yu S, Malnoy M, Mobeen Tahir M, Xu L, Ma F, Guan Q. 2022. MdMTA-mediated m6A modification enhances drought tolerance by promoting mRNA stability and translation efficiency of genes involved in lignin deposition and oxidative Stress. New Phytologist, 234(4): 1294~1314.（高被引）
3. Chen P, Li Z, Zhang D, Shen W, Xie Y, Zhang J, Jiang L, Li X, Shen X, Geng D, Wang L, Niu C, Bao C, Yan M, Li H, Li C, Yan Y, Zou Y, Micheletti D, Koot E, Ma F, Guan Q. 2021. Insights into the effect of human civilization on Malus evolution and Domestication. Plant Biotechnology Journal, 19(11): 2206~2220.（封面文章）
4. Li X, Zhou S, Liu Z, Lu L, Dang H, Li H, Chu B, Chen P, Ma Z, Zhao S, Li Z, van Nocker S, Ma F, Guan Q. 2022. Fine-tuning of SUMOylation modulates drought tolerance of Apple. Plant Biotechnology Journal, 20(5): 903~919.（封面文章）
5. Geng D, Chen P, Shen X, Zhang Y, Li X, Jiang L, Xie Y, Niu C, Zhang J, Huang X, Ma F, Guan Q. 2018. MdMYB88 and MdMYB124 enhance drought tolerance by modulating root vessels and cell walls in Apple. Plant Physiology, 178(7): 1296~1309.（高被引）
6. Shen X, Song Y, Ping Y, He J, Xie Y, Ma F, Li X, Guan Q. 2023. The RNA-binding protein MdHYL1 modulates cold tolerance and disease resistance in apple. Plant Physiology. 192(3):2143-2160. 
7. Xie Y, Chen P, Yan Y, Bao C, Li X, Wang L, Shen X, Li H, Liu X, Niu C, Zhu C, Fang N, Shao Y, Zhao T, Yu J, Zhu J, Xu L, van Nocker S, Ma F, Guan Q. 2018. An atypical R2R3 MYB transcription factor increases cold hardiness by CBF-dependent and CBF-independent pathways in apple. New Phytologist. 218(1):201-218. （高被引）
8. Feng Y, Liu L, Yu, Yu J, Chen R, Hu C, Wang H, Li D, Wang Z, Zhao Z. 2023. Combined transcriptomic and metabolomic analyses reveal the mechanism of debagged ‘Fuji’ apple sunburn. LWT-FOOD SCIENCE AND TECHNOLOGY. 181:114680.




表2本单位主要完成情况及本单位主要完成人情况
	排名
	主要完成单位
/主要完成人
	在项目中的作用和贡献

	主要完成单位排名第2；主要完成人排名第1、2、4、5
	西北农林科技大学
	西北农林科技大学管清美团队参加塔里木大学申报的《苹果抗逆关键基因挖掘和抗逆新种质创新》科研成果中的主要贡献是：系统解析了MdMYB88和MdMYB124转录因子在干旱与低温胁迫下的双重调控功能，揭示其通过调控根系发育、ABA/BR合成、次生代谢及CBF通路协同增强抗逆性。创新性发现SUMO化修饰可介导MdDREB2A被E3泛素连接酶MdRNF4识别并降解，突破“SUMO化仅稳定蛋白”的传统认知；阐明m⁶A甲基转移酶MdMTA通过提升ROS清除相关mRNA稳定性增强抗旱性；并鉴定MdBBX7-MdMIEL1、MdBES1-MdMYB88-BR等关键调控模块，构建了多层次苹果抗逆信号网络。团队创制了多份抗旱、耐寒、早花新种质。相关成果以第一/通讯作者发表于The Plant Cell、New Phytologist、Plant Biotechnology Journal、Plant Physiology等权威期刊，含3篇ESI高被引论文、2篇封面文章、1篇获Plant Cell专题评论，被国际广泛引用，显著推动果树逆境生物学发展，为苹果分子育种提供了核心理论支撑与基因资源。      
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