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程祝宽 

程祝宽 男，博士，1966年5月生。研究员，博士生导师。 
 
E-mail: zkcheng@genetics.ac.cn; Telephone: 010-64806551
 
     1987年获扬州大学农学系农学学士，1990年获扬州大学农学系作物遗传育种硕士，1999年获中国科学院遗传研究所理学博士，1999年至2002年在美国Wisconsin-
Madison大学从事博士后研究。2002年12月入选中国科学院“百人计划”，终期考核为优秀。2003年获国家杰出青年基金资助，现为Chromosome Research杂志编委。主要
研究内容包括： 

主要研究方向——植物减数分裂的遗传调控机制 

     减数分裂是配子形成过程中进行的一种特殊分裂方式，其特点是染色体复制一次，细胞分裂两次，形成了染色体数目减半的配子。雌雄配子受精形成合子，染色体又恢
复到原来的数目。由于减数分裂过程中来自父母双方染色体的充分重组和精确分离，既保证物种遗传物质的相对稳定，也为有性后代提供丰富的遗传多样性。减数分裂过程是一
极其复杂的生命过程，涉及减数分裂的启动，同源染色体的配对、联会、交换和分离等一系列染色体的变化过程，这些过程受许多基因的调控，一直成为生物科学研究的热点。
我们以水稻作为模式生物，通过正向和反向两种途径，系统研究参与减数分裂过程的基因，了解它们的作用网络，为最终解析减数分裂调控的分子机理提供依据。 
 

图1. 水稻联会复合体中央元件zep1突变体（左）及相关蛋白ZEP1的染色体定位（右）(Wang et al., Plant Cell, 2010) 



图2. 水稻重组结标志蛋白HEI10的染色体动态定位 (Wang et al., PLoS Genetics, 2012) 

图3. 水稻减数分裂中期I纺锤体与染色体间的相互作用 (Wang et al., Plant Cell, 2013) 
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