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基本情况：
姓名： 徐讯                            性别：男
民族： 汉                              出生年月：1984-04-03      
现任职务：深圳华大基因研究院执行院长
地  址：深圳市盐田区北山工业区11号楼(邮编518083)
邮  箱：xuxun@genomics.org.cn           电话：18688745853

教育背景：
2003.9--2007.7    生物学学士，武汉大学

工作经历： 
2008.9 – 2010.12  深圳华大基因研究院信息特种兵团植物方向负责人及研发体系第二负责人
2011.1–2012.12   美洲华大CEO
2011.1–2013.12   深圳华大基因研究院副院长
2014.1—至今     深圳华大基因研究院执行院长

研究领域：
1、 家养动植物在人工驯化作用下基因组进化的规律；
2、 基于单细胞水平的癌症基因组进化和变异研究；
3、 第二代测序技术测序原理、装置开发以及系统整合；

个人简介：
徐讯，深圳华大基因研究院执行院长，主持分子生物学实验技术、信息技术的研发工作。具体研究方向包括动植物组装及进化研究，动植物群体和遗传多态性研究，并对相关生物实验技术包括动植物分子育种技术、单细胞操作技术等实验技术的进行了探索研究，建立了单细胞微量测序的实验技术平台。
    2007年本科毕业于武汉大学生物学基地班，后任华大基因研究院研发部负责人。2011年担任华大基因研究院美洲区负责人，2012 年起任深圳华大基因研究院副院长、武汉大学兼职教授。2013 年被特聘为香港大学计算机系荣誉副教授。2014年任深圳华大基因研究院执行院长。建立了二代测序动植物遗传多态性研究和全基因组分子育种的技术和平台，其成果连续三个月在Nature及Nature Genetics上以封面文章发表。开创了单细胞微量测序技术，在国内外第一次通过单细胞检测到癌症发生发展的全过程，连续两篇文章在领域顶级杂志Cell发表 。目前已发表在包括《自然》、《科学》等国际顶级科学杂志在内的SCI收录论文74篇，其中，第一作者或并列第一作者11篇,通讯作者13篇。参与包括科技部973项目，863项目，农业部948项目在内的各种项目8项，目前正在负责的国家项目包括，国家863计划国产测序仪项目课题主持人（8000万）和 发改委产业集聚项目课题负责人（3500万）。获得专利4项，另有13项正在申请中。2013年8月被湖北省高级职务特殊评审委员会评为“自然科学技术基础理论研究员”，是湖北省最年轻的高级职称获得者。

曾负责和参与的研究课题：
2009-2011  参与“ 科技部863项目-肺癌和糖尿病全基因组遗传变异分析和新遗传标志物的筛选”（项目编号2009AA022707）/ 1400万元，参与
2007-2011  参与“科技部973课题-基因组在人工选择作用下的一般进化模式和机制（人工选择与基因组进化）”/项目编号2007CB815703/134.55万元，参与
2007-2011  参与“科技部973课题-人工选择下水稻复杂性状进化的基因组基础”（项目编号2007CB815701）/122.93万元，参与
2013- 至今  参与“科技部973课题-我国重要家养动植物在人工选择下进化的遗传和基因组机制”参与
2014       主持“科技部863项目-新一代测序仪及配套产品研发“（项目编号2014AA022401）/2990万元，主持
2013-2016  主持“深圳市发改委-深圳市战略性新兴产业发展专项资金-市战略性新兴产业区域集聚发展试点实施方案第一批扶持计划（市发改委）--新一代基因测序仪的国产化及配套产品研发和产业化“（项目编号：深发改[2014]843号）/主持
2013-2015  主持“深圳市科创委-深圳市协同创新计划-国际科技合作项目-使用RNA-Seq技术和系统免疫学的方法鉴定结核病高风险个体的相关基因”（项目编号GJHZ20130417140835564）/30万元，主持

专利：
1. “一种基因注释方法和系统”（申请号201010213759.X）
2. “一种鉴定顺式和反式调控作用的方法和系统”（申请号201010614962.8）
3. 一种测序文库及其制备方法、一种末端测序方法和装置（申请号201010272706.5）
4. 一种单细胞基因组分析方法及试剂盒(201010619688.3)

近两年发表论文：
*equal first-author #corresponding author
1. Zheng Hu, Da Zhu, Wei Wang, …Xun Xu#, et al. 2015. Genome-wide profiling of HPV integration in cervical cancer identifies clustered genomic hot spots and a potential microhomology-mediated integration mechanism. Nat. Genet. 47(2): 158-63.
2. Andrea Masotti, Paolo Uva, Laura Davis-Keppen…Xun Xu#. 2015. Keppen-Lubinsky Syndrome Is Caused by Mutations in the Inwardly Rectifying K+ Channel Encoded by KCNJ6. Am. J. Hum. Genet. 96(2): 295-300
3. Zirui Dong, Lupin Jiang, Chuanchun Yang, …Xun Xu#, et al. 2014. A robust approach for blind detection of balanced chromosomal rearrangements with whole-genome low-coverage sequencing. Hum. Mutat. 35(5): 625-36.
4. Zongfu Wu, Chunyan Wu, Jing Shao, …Xun Xu#, et al. 2014. The Streptococcus suis transcriptional landscape reveals adaptation mechanisms in pig blood and cerebrospinal fluid. RNA. 20(6): 882-98.
5. Yu Jiang, Min Xie, Wenbin Chen, …Xun Xu#, et al. 2014. The sheep genome illuminates biology of the rumen and lipid metabolism. Science. 344(6188): 1168-73.
6. Michela Robusto, Mingyan Fang, Rosanna Asselta, …Xun Xu#, et al. 2014. The expanding spectrum of PRPS1-associated phenotypes: three novel mutations segregating with X-linked hearing loss and mild peripheral neuropathy. Eur. J. Hum. Genet. 2014 Sep 3. [Epub ahead of print]
7. Yiran Guo, Minal Menezes, Manoj Menezes, …Xun Xu#. 2014. Delayed diagnosis of congenital myasthenia due to associated mitochondrial enzyme defect. Neuromuscul. Disord. 2014 Dec 10. [Epub ahead of print]
8. Xinxin You, Chao Bian, Qijie Zan, Xun Xu*, et al. 2014. Mudskipper genomes provide insights into the terrestrial adaptation of amphibious fishes. Nat. Commun. 5: 5594.
9. Libo Zhao, Yi-Tsung Lu, Fuqiang Li, …Xun Xu#, et al. 2013. High-Purity Prostate Circulating Tumor Cell Isolation by a Polymer Nanofiber-Embedded Microchip for Whole Exome Sequencing. Adv. Mater. 25(21): 2897-902.
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