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政治面貌：党员
毕业学校：华中农业大学

专业：生物化学与分子生物学；研究方向：水稻分子遗传                                                         
导师：邢永忠
通讯地址: 昆明市蓝黑路 132 号，中科院昆明植物所，
资源植物与生物技术重点实验室
电话: +8618313863041
E-mail: shenguojing@mail.kib.ac.cn
· 求学经历
2003-2007 
河南科技大学农学院，农学专业获得学士学位。
2007-2014  
华中农业大学生命科学技术学院，作物遗传改良国家重点实验室，分子生物学专业硕博连读，导师：邢永忠教授。
· 研究经历
硕士期间

以Zhenshan 97 和Minghui 63为材料，构建了一套双向染色体代换系，以此为基础材料进行QTL定位及克隆；水稻杂种优势的剖析及组装。（2007-2009）
博士期间
1）探索生物钟调控网络与水稻杂种优势之间的关系。（2009-2011）
2）基于图为克隆的方法，克隆了一个水稻多效性基因Ghd5, 同时控制水稻开花，株高及每穗颖花数；探索Ghd5对水稻开花及穗发育的分子机理。（2011-2013）

3) 遗传转化及功能分析另外两个调控水稻开花及穗分析的调控机理，试图揭示水稻开花基因的遗传调控网络和水稻顶端分生组织发育的遗传基础。（2012-至今）
· 获奖情况
 2007-2008学年荣获华中农业大学研究生“单项积极分子”称号；2008-2009学年荣获华中农业大学研究生“三号研究生”称号；2009-2010学年荣获华中农业大学研究生“优秀学生干部”称号；2013-2014学年荣获华中农业大学研究生“优秀毕业生”称号。

· 研究兴趣及以往研究工作
个人兴趣:
1) 图为克隆控制植物农艺性状的基因；剖析植物杂种优势的遗传及分子生物学分子基础，

2) 探索植物产量，开花等重要农艺性状的调控网络。
· 实验技能
遗传学及基因组学： 基于PCR-分子标记技术和SNP芯片技术进行基因型鉴定；水稻遗传图谱的构建。
分子生物学技术: 我构建了约100个载体，并有约60个片段进行了遗传转水稻愈伤，并成功得到转基因阳性单株；特别是，我尝试了一种独特的方法三段链接载体，并成功转化水稻籼稻ZS97 (在我们实验室是一个比较难转化的品种)。熟练操作，DNA, RNA 的抽提，RNA原位杂交技术，Real-time PCR. 利用TALEN 和 CRISPR 系统对目标基因的敲除。
田间工作 : 田间工作是遗传研究的重要工作，精通农作物田间管理，表型观察等。
生物学软件: QTL 分析的常用软件； 基因互作软件，关联分析方法，序列分析技术。

研究成果
1. Shen G, Zhan W, Chen H, Xing Y (2014) Dominance and epistasis are the main contributors to heterosis for plant height in rice. Plant science 215-216C:11-18  
2. Yan W, Liu H, Zhou X, Li Q, Zhang J, Lu L, Liu T, Liu H, Zhang C, Zhang Z, Shen G, Yao W, Chen H, Yu S, Xie W, Xing Y (2013) Natural variation in Ghd7.1 plays an important role in grain yield and adaptation in rice. Cell research 23:969-971
3. Shen G, Hu W, Zhang B (2014）The regulatory network mediated by circadian clock genes is related to heterosis in rice. (JIPB)
4. Shen G, Xing Y（2014）Twelve QTLs for heading date were mapped using a set of chomosome segment substitution lines in rice (Oryza stiva L.) (JGG)
摘要：
1.  Guo Jing Shen, Wei Zhan, Hua Xia Chen  , Yongzhong Xing.
    Fifteen QTLs for plant height were mapped using a set of chromosome segment substitution lines in rice. (Plant Genomics in China XII held in Changchun, China. August 19-21, 2011,)
2.  Guo Jing Shen, Xing Yongzhong. Twelve QTLs for heading date were mapped using a set of chromosome segment substitution lines in rice. (Plant Genomics in China XIV held in Changchun, China. August 19-21, 2013)
