第十六届全国植物基因组学大会第二轮通知

为充分展示植物基因组研究领域的重大进展，推动我国植物基因组学研究的深入和农业生物技术产业的快速发展，定于2015年8月19－22日（19日报到）在陕西杨凌召开第十六届全国植物基因组学大会。会议将邀请国内外植物基因组学研究领域知名科学家作学术报告。我们诚挚邀请国内外从事相关研究的专家学者和研究生参加本次大会。

会议时间：2015年8月19日报到，8月20日－22日会议
会议地点：陕西杨凌国际会展中心酒店
主办单位：中国遗传学会植物遗传与基因组学专业委员会

承办单位：西北农林科技大学
大会组委会:

	主        席： 
	张启发
	华中农业大学

	执行主席： 
	杨维才 
	中国科学院遗传与发育生物学研究所

	秘 书 长： 
	孙其信
	西北农林科技大学

	副秘书长：
	康振生
	西北农林科技大学

	成        员： 
	（以姓氏拼音为序）

	
	曹晓风
	中国科学院遗传与发育生物学研究所

	
	陈晓亚
	中国科学院上海植物生理生态研究所

	
	种    康
	中国科学院植物研究所

	
	邓兴旺
	美国耶鲁大学

	
	巩志忠
	中国农业大学

	
	顾红雅
	北京大学

	
	韩    斌
	中国科学院国家基因研究中心

	
	郝东云
	吉林省农业科学院

	
	何光存
	武汉大学

	
	贾继增
	中国农业科学院作物科学研究所

	
	姜里文
	香港中文大学

	
	康振生
	西北农林科技大学

	
	黎志康
	中国农业科学院作物科学研究所

	
	刘耀光
	华南农业大学

	
	马    红
	复旦大学

	
	马正强
	南京农业大学

	
	裴    炎
	西南大学

	
	邱丽娟
	中国农业科学院作物科学研究所

	
	孙其信
	西北农林科技大学

	
	王石平
	华中农业大学

	
	武维华
	中国农业大学

	
	薛勇彪
	中国科学院遗传与发育生物学研究所

	
	颜    宁
	清华大学

	
	张宪省
	山东农业大学

	
	周道绣
	法国巴黎第十一大学

	
	左建儒
	中国科学院遗传与发育生物学研究所


专题报告： 

本次大会的会议语言是英语，会议设置6个专题，按专题组织报告，包括特邀大会报告（30分钟）、重要报告（20分钟）和研究生报告（15分钟）。
●  Genome Sequencing and New Technology

●  Functional Genomics(
●  Proteomics, Metabolomics and Bioinformatics

●  Transgenic Technology and Genomics-based Breeding

●  Genome Diversity 

●  Epigenetics and Epigenomics
已确定的大会报告专家和报告题目（姓氏英文字母排序）：

	姓   名
	单   位
	报告题目

	Barbara Baker
	University of California, Berkeley
	Fine-tuning plant innate immunity

	Jorge Dubcovsky
	University of California, Davis
	Exon capture sequencing of tetraploid and hexaploid wheat TILLING populations generates millions of novel mutations 

	Damon Lisch
	Purdue University
	A single transposon is targeted by diverse silencing pathways in maize

	Rob Martienssen
	Cold Spring Harbor Laboratory
	待定

	曹晓风
	中国科学院遗传与发育生物学研究所
	待定

	郝东云
	吉林省农业科学院
	Identification of important enzyme complexes that regulate amylopectin synthesis in developing maize kernel

	何奕騉
	首都师范大学
	待定

	黄三文
	中国农业科学院蔬菜花卉研究所
	Genomics of vegetable (re)domestication

	焦雨铃
	中国科学院遗传与发育生物学研究所
	Cell type-specific transcriptome analysis of leaf development

	康振生
	西北农林科技大学
	The effector repertoire of Puccinia striiformis efficiently subdues host-plant immunity

	李    平
	四川农业大学
	A pollen tube growth controlling gene regulates seed setting rate in rice

	李    霞
	中国科学院遗传与发育生物学研究所
	The miR172-GmNNC1 module controls nodule number in soybean

	刘    宝
	东北师范大学
	Immediate effects of allopolyploidy on chromosomal stability and transcriptome dynamics, and their evolutionary relevance in polyploid wheats

	尼玛扎西
	西藏自治区农牧科学院
	待定

	裴    炎
	西南农业大学
	Detoxification of mycotoxin , a new strategy for Verticillium wilt disease control

	戚益军
	清华大学
	An alternative route for biogenesis of sirnas that direct DNA methylation in Arabidopsis

	宋任涛
	上海大学
	Maize rea1 mutant with impaired 60S ribosome exportation stimulates ribosome use efficiency and triggers independent transcriptional and translational responses

	唐定中
	中国科学院遗传与发育生物学研究所
	The role of TIR-NBS2, a truncated immune receptor in plant immunity

	汪迎春
	中国科学院遗传与发育生物学研究所
	Path decision mechanism of metabolic carbon flux in Synechocystis sp. PCC 6803

	王佳伟
	中国科学院上海植物生理生态研究所
	Temporal regulation of plant shoot regenerative capacity

	王石平
	华中农业大学
	The molecular mechanism of a rice gene-mediated resistance to bacterial pathogens

	王学路
	华中农业大学
	Brassinosteroid signaling regulates rice leaf erectness via the control of a U-type cyclin and cell proliferation

	王应祥
	复旦大学
	New insights into meiotic recombination 

	熊立仲
	华中农业大学
	Molecular mechanisms of drought avoidance in rice

	薛勇彪
	中国科学院遗传与发育生物学研究所
	Breaking down the reproductive barriers to interspecific hybridization in tomatoes

	杨淑华
	中国农业大学
	Molecular regulation of plant responses to cold stress

	姚善国
	中国科学院遗传与发育生物学研究所
	Pyramiding of the grain length gene DCL/qGL3 with DEP1, GS3 and GW8 confers coordinated improvement of agronomic traits in rice 

	姚颖垠
	中国农业大学
	Small molecules with big roles: microRNAs in wheat development

	尹佟明
	南京林业大学
	Divergent evolution of willow and poplar after the salicoid duplication

	马    闯
	西北农林科技大学
	Big data mining identifies biologically important genes in plants 

	张景昱
	中国科学院植物研究所
	Reactive oxygen species play a dominant role in the metabolic adaptation of rice to chilling

	张立新
	中国科学院植物研究所
	Regulation of chloroplast gene expression

	张    彦
	山东农业大学
	AP1G-mediated vacuolar trafficking is critical for pollen development and synergid-controlled pollen tube reception

	周俭民
	中国科学院遗传与发育生物学研究所
	Receptor-like cytoplasmic kinases provide links to host-pathogen co-evolution


会议注册： 

本次会议采取网上注册，注册网址为http://pgc.hzau.edu.cn/。2015年6月30日（含）前注册的正式代表注册费1600元，学生代表1200元。6月30日后注册的正式代表1800元，学生代表1400元。注册截止期为7月10日，截止期后注册的代表将收取注册费2000元，会务组不保证住宿。住宿费自理。
请按照会议提供的方式按时交纳注册费，会务组收到注册费后视为有效注册。凡是网上注册但未在规定时间之前电汇注册费的视为无效注册，会务组不保证住房。
论文摘要： 

大会接受论文摘要，论文摘要用英文，文责自负。摘要长度限一个印刷页面，请按照会议网页上提供的模板撰写和提交摘要。

墙报：
大会鼓励墙报交流，并评选优秀墙报奖，并将从提交的摘要中选择一部分作为大会口头报告。
联系方式
联系人：刘林强  电话：029-87092262，15891788922 
email：liulinqiang@nwsuaf.edu.cn
更多信息请留意会议第二轮通知和查看网站: 

http://pgc.hzau.edu.cn/（全国植物基因组学网页） 

http://www.gsc.ac.cn/（中国遗传学会网页） 

http://www.nwsuaf.edu.cn/（西北农林科技大学网页）

第十六届全国植物基因组学大会组织委员会
2015年6月4日
