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张垒，男（1983.10-），安徽蒙城人，副教授，硕士生导师

【教育经历】

2001.9-2005.7西安交大 生命科学与技术学院 生物工程 学士

2001.9-2005.7西安交大 电子信息与工程学院 计算机科学与技术 学士

2005.9-2010.9西安交大 生命科学与技术学院 生物化学与分子生物学 博士

2007.4-2010.1美国University of Missouri-Kansas City医学院 访问学生

2012.3-2013.6美国Tulane大学 公共卫生学院 博士后

【工作经历】

2010.10-2013.12上海理工大学 系统生物医学研究中心 助理研究员

2014.6-至今 苏州大学 医学部公共卫生学院 特聘副教授

【讲授课程】

社会医学、医学科研方法、卫生统计学、医学文献检索

【研究方向】

生物统计学、生物信息学、遗传流行病学；

主要从事复杂疾病遗传定位相关的生物统计学和生物信息学理论方法研究，以及以骨质疏松症为代表的复杂疾病的遗传学研究。
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1，理论研究

除极少数单基因疾病外，人类绝大部分的病症，如高血压、糖尿病、心脑血管病等都属于复杂疾病的范畴，其复杂性在于发病机制是由基因和环境组成的异

常错综复杂的调控代谢网络所构成。基因定位（gene mapping）的研究内容是鉴定导致疾病的易感基因。研究方法主要包括采集大规模流行病学样本的表

型信息和DNA遗传信息并进行有效的生物统计分析。常见的实验分析方法包括连锁研究、候选基因关联研究、全基因组关联研究以及新一代DNA测序研究

等。涉及到大量的统计分析方法和问题，如种群分层（population stratification）、基因型补缺（genotype imputation）、遗传异质性（genetic

heterogeneity）等。我们感兴趣的内容包括设计高效稳健的生物统计方法开展高效的统计分析；研究各遗传统计问题的属性和解决方案；开发方便易用的

计算机软件包提供给实验人员使用等。

2，实验研究

我们主要开展骨质疏松症等相关疾病的遗传学研究。骨质疏松症的遗传力高达70%，然而目前仅有6%的遗传力被鉴定出来。我们充分利用全基因组关联研

究、meta分析、多变量分析以及DNA测序等技术和实验的发展，致力于寻找和定位更多隐藏的骨质疏松症遗传力。我们的研究内容还包括基因的分子功能

研究，进一步探讨遗传突变的分子机理，为下一步的药物开发提供基础。

【研究课题】

项目名称：定位骨质疏松症隐藏遗传力和致病突变的方法与应用研究

项目类别：国家自然科学基金面上项目（31571291）

项目角色：项目负责人资助金额：50

执行年限：2016.1-2019.12

项目名称：稀有突变和复杂疾病遗传关联的贝叶斯方法的研究和应用

项目类别：国家自然科学基金青年科学基金（31100902）

项目角色：项目负责人资助金额：25

执行年限：2012.1-2014.12
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【学科背景】

欢迎具有各学科背景的有志青年报考本课题组研究生，尤其欢迎在数学、统计学、计算机科学、遗传学和预防医学等任一学科具有浓厚兴趣和较强基础的莘

莘学子。

【联系方式】

办公地址：苏大独墅湖校区401号楼 苏州大学公共卫生学院 1418房间；

邮箱：lzhang6@suda.edu.cn；电话：0512-65883871

http://bszs.conac.cn/sitename?method=show&id=2EB06409F5887116E053022819AC6B6E

