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主要研究方向：生物统计。目前研究方向为基因统计，生物信息学，生存分析。 感兴趣的其它方向有离散数据分析，贝叶斯统计应用，多元分析，
机器学习，经验过程的大样本理论等。

招生招聘：
考生需要具备生物统计，应用统计的基本知识、技能，有较强的计算机编程能力和较强的大样本理论和理论统计知识背景。
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