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研究方向 

实验室主要关注植物再生过程中的基因表达调控和表观遗传机制，挖掘和鉴定决定植物细

胞全能性的关键调控因子。同时基于以上积累，在牧草等作物中开展前沿生物工程技术的

开发、优化和应用，以提高植物再生、遗传转化、基因编辑效率。 

 

科研成果 

自然科学基金面上项目 1 项 （主持） 

农业农村部重大科研项目子课题（子课题负责人） 

国际专利 1 项：一种新型的除草剂成分及应用 （PCT/US2018023630，授权及实施地点：

美国） 

前期工作以第一或通讯作者身份（含共同）发表在 Nature，PNAS，Plant Cell，Nature 

Communica�ons，Plant Communica�ons，Plant Physiology 等国际主流杂志。 

 

 



人才培养 

在读博士生 5 人，1 人获北京大学“校长奖学金”。 

在站博士后 3 人，1 人获北京大学博雅博士后项目、北大清华生命科学联合中心博士后奖

学金、国家自然科学基金青年项目。 

 

开设课程 

《植物基因组学》 春季学期（研究生必修） 

《植物发育的小分子调控》春季学期 （研究生选修） 
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