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 Charles Lee 박사는 1996년 University of Alberta에서 박사학위를 

취득하였으며 Cambridge University와 Harvard Medical School에서 

Postdoctoral Fellow 를 거쳐 Harvard Medical School에서 교수로 

재직하였다. 또한 서울대학교 석좌초빙교수를 역임한 바 있으며 현재 

The Jackson Laboratory for Genomic Medicine 연구소장 겸 교수 및 이화여자대학교의 

초빙석좌교수로 재직 중이다.  

 2004년 사람과 사람 사이 유전체에 ‘단위반복변이 (Copy Number Variation)’라는 구조적 

유전체변이가 존재하는 것을 세계 최초로 규명하였으며 2008년에 시작된 1000 유전체 

프로젝트 (1000 Genome Project)의 구조적 변이 (Structural Variation) 그룹의 

연구책임자로 인간 유전체 변이에 대한 연구를 활발히 진행하고 있다.  

 그의 연구는 의학 분야에서 새로운 진단법의 발견, 유전성 질환에 대한 새로운 정보 제공 

및 개인별 맞춤치료의 가능성을 제시하여 유전체학의 흐름을 바꿨다는 평을 얻고 있다. 

2008년에는 호암상을 수상하였으며 2014년에는 톰슨로이터가 선정한 노벨 생리의학상 

유력 후보에 이름을 올린 바 있다.  
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