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陈明生 

陈明生 男，博士，1966年生。研究员，博士生导师。 
 
        1988年南开大学生物系毕业； 1991年获中科院遗传所硕士学位；1998年获Purdue University博士学位；1999-2000年在University of California, San Diego从事博士后研

究；2001-2002年在Clemson University Genomics Institute任Research Assistant Professor。2002年至今任中科院遗传发育所研究员。2002年入选中科院百人计划，获同年

度国家杰出青年科学基金的资助；2009年入选新世纪百千万人才工程国家级人选。 

        实验室的主要研究方向是禾本科植物的比较基因组学、生物信息学以及农作物重要农艺性状基因的克隆和功能研究。近期的研究主要集中在以下几个方面： 
        1. 水稻和野生稻的比较基因组学研究：随着水稻基因组测序的完成和水稻功能基因组的发展，稻属已成为一个开展植物的生理生化、基因组进化、多倍体、人工驯化、适

应性和基因功能等各个方面研究的独特模式系统。稻属包含十种不同的基因组类型，其中既有二倍体（AA、BB、CC、EE、FF、GG），也有四倍体（BBCC、CCDD、HHJJ、
KKLL）。我们前期开展了稻属基因组的常染色质区域的比较分析，如MOC1, Adh1，Shattering 4和Hd1等等。目前我们参与了国际稻属基因组计划 (International Oryza Map 
Alignment Project, I-OMAP)，正在开展稻属基因组的着丝粒和异染色质区域的比较分析、短花药野生稻Oryza brachyantha（FF基因组）的全基因组测序和比较分析等等，以探
讨稻属基因组的结构、功能和进化。 
        2. 谷子和狗尾草属的比较基因组学研究：谷子（Setaria italica )，又名稷，是起源于我国的古老作物，是古代先民最重要的粮食来源。谷子（稷）在仰韶时代（约4500 
B.C.）的黄土高原曾广泛种植。最重要的考古证据是在典型的仰韶文化早期遗址半坡的几处窖穴里发现了成堆的谷壳。谷子属于狗尾草属（Setaria），我国保存了丰富的遗传资

源。由于谷子抗旱性强，基因组较小，国际上已将谷子（Foxtail millet）列入了全基因组测序计划(http://www.jgi.doe.gov)。我们将开展谷子的起源和人工驯化、谷子与近缘种的
比较基因组学等研究。 
       
    E-mail: mschen@genetics.ac.cn
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