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教育背景

2002–2006 博士，中国海洋大学，研究方向：海洋生物技术

1996–1999 硕士，西北农林科技大学，研究方向：分子生物学

1992–1996 本科，西北农林科技大学，主修动物科学专业，辅修计算机科学专业

工作经历

2006–至今 中国海洋大学，副教授

2007–2008 美国俄克拉荷马州立大学（Oklahoma State University），博士后/访问学者

2001–2005 中国海洋大学，讲师

1999–2000 中国海洋大学，助教

科研领域描述：

目前研究方向为生物技术制药、分子生物技术、生物信息学、计算生物学及其交叉学科。研究兴趣包括开发和应用新型核酸

扩增技术，设计和开发新型基因转移、基因表达调控及基因治疗的方法和药物（包括反义寡核苷酸、siRNA和miRNA等）。开发

新型生物计算算法，编写用户友好的生物信息学软件，用于DNA和蛋白质序列分析，数据挖掘，进行蛋白质空间结构模拟、分子

系统发生、分子进化和分子生物学研究。另外，本人还对DNA计算机研究感兴趣，开发新型DNA计算算法。

（1） 在生物制药和分子生物技术领域：首创了一种新型核酸扩增技术，称为聚合酶-内切酶扩增反应（Polymerase-

endonuclease Amplification Reaction, PEAR）, 该技术已经获得国家发明专利授权，并已经申请国际专利。PEAR技术具有重要的科

学意义和应用价值：可用于扩增寡核苷酸和小RNA，可制备反义寡核苷酸药物，用于基因调控和基因治疗等研究。与化学合成法

相比，PEAR扩增和制备反义寡核苷酸设备成本低、无污染，而且产物纯度高，易于实现规模化和自动化生产。

（2）在生物信息和生物计算领域：目前蛋白及其编码DNA序列的比对和进化分析，是分别进行的，但二者往往会得出截然

不同的结论。本人开发了一种新型核酸和蛋白质序列联合比对分析方法和软件——“密码子-氨基酸联合序列比对”（Codon and

Amino-acid Unified Sequence Alignments, CAUSA），将蛋白质编码DNA序列和其氨基酸序列组合，统一进行多序列比对，不仅大

大提高了DNA和蛋白质序列比对的精确度，而且发现了几种新的插入/缺失序列变异模式。从理论上证明了CAUSA联合序列比对

的熵信息量更大。通过对HIV等病毒蛋白基因的实例分析，证实了用CAUSA软件比对结果画进化树，能够克服分子系统和进化分

析中常见的进化树不准确和不一致问题，能够更清楚地解释进化事件，并使蛋白质空间结构模拟结果也更加准确。该软件目前已

发布2.0版，可在http://www.dnapluspro.com/ 网站免费下载使用。

（3） 在DNA计算机领域：本人提出了一种新型DNA计算方法，用连接酶链式反应（Ligase Chain Reaction, LCR）技术解决

了计算机科学中著名的SAT难题，并构建了数字逻辑电路，与国际同类研究相比具有容错性好，灵敏度高，时间/空间复杂度低等

优势。
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