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個人簡介

陳俊杰博士是一位資深的生物信息學與人工智能（AI）專家，擁有超過 20年跨越學術界與工業界

的深厚經驗 。他精通大規模基因組數據解析，並具備長達 30年的軟體開發與系統架構專業背景 。

陳博士擅長領導跨學科團隊，管理涵蓋 AI+農業、環境微生物學及轉化醫學等領域的複雜科研項

目 。他目前致力於將深度學習模型應用於多組學數據解析，推動科研成果從實驗室轉向臨床與產

業應用 。

工作經歷（含博士後）

o 澳門中西創新學院，助理教授

o 澳門大學，高級行政主任

o 澳門大學，訪問講師

o 澳洲 AGRF，生物信息學經理

o 澳洲西澳大利亞大學/昆士蘭大學，高級研究員

o 北京孟山都生物技術研究中心，生物信息學科學家及數據經理

o Objectiva (北京)，商業分析師

o 微軟 (北京)，軟體開發工程師

教育背景

o 墨爾本大學，工程博士 (專攻機器學習和生物信息學)

o 墨爾本大學，機電一體化學士 (一級榮譽)



o 墨爾本大學，計算機科學學士

研究興趣

生成式 AI、多模態大模型、智慧農業與精準育種、宏基因組「暗物質」挖掘、轉化醫學 。

任教課程

人工智能碩士及博士課程 。

相關榮譽

墨爾本研究獎學金 、Universitas 21 研究高級學位流動獎學金 。
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