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焦雨铃 

焦雨铃博士、研究员、博士生导师 
 
    2001年，北京大学理学学士；2003年，耶鲁大学理学硕士；2006年，耶鲁大学哲学博士；2006年-2010年，加州理工学院从事博士后研究；2010年至今，遗传与发育生物学

研究所任研究员。焦雨铃博士2005年获国家优秀自费留学生奖；2006年获耶鲁大学John Spangler Nicholas杰出生物博士生奖；2010年入选中国科学院百人计划。 

    本实验室的研究紧密结合下一代DNA测序、基因芯片、信息学和遗传学方法，运用系统生物学思想，研究植物发育和转录组调控。 
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1. 植物侧芽发生和株型研究：植物的株型在很大程度上取决

于侧芽（axillary meristem, AM）的发生和生长。对于作物，

株型进而影响产量。侧芽发生于从顶端分生组织（shoot 
apical meristem, SAM）分化出的叶子基部具有分化潜能的干
细胞，能够形成新的顶端分生组织。本实验室通过遗传分析、
转录谱分析、以及活体成像研究侧芽发生的机制和相关激素的
作用。对于侧芽发生的研究也有助于对植物干细胞的维持和分
化这一基本生物学问题的了解。

         

2. 细胞特异转录谱的绘制和研究：细胞是生物的基本单位，
不同细胞的转录谱亦不尽相同。但是，单类的细胞通常难于分
离，而研究单类细胞的转录谱就更加困难。本实验室发展了高
通量分析单类细胞转录谱的技术，并以花发育过程为例研究各
个细胞类群的时空转录谱。以大量细胞特异转录谱为基础，本
实验室重建花发育过程的转录调控网络以发现未知基因和调控
过程。 
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