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教育背景 
博士，电子信息，华南理工大学 

 

研究摘要 
1、藏族中国人参考基因组数据库 

2、基于游离核酸的群体遗传学及复杂疾病动态基因组研究方向 

3、银屑病、自闭症等复杂遗传疾病以及一系列单基因遗传病的生物信息分析与

数据库建立 

4、“千人基因组计划”中国部分的生物信息学分析 

 

 

 

参与项目 
1. 华南理工大学中央高校基本科研业务费，2017JQ017，华南理工大学杰出青年
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2. 广东省基础与应用基础研究重大项目，2019B121205005，粤港慢性肾病免疫

与遗传研究联合实验室，2019/12-2024/12，40万元，在研，子课题负责人 

3. 广东省自然科学基金杰出青年科学基金，2017A030306026，基于十四万人基

 

个人工作与研究方向简介： 

华南理工大学研究员，广东省自然科学杰出

青年基金获得者、广东省特支计划科技创新

青年拔尖人才。曾参与“千人基因组计划”

中国部分的生物信息学分析(Nature，2012；

Nature，2015)；带领团队建立了首个藏族中

国人参考基因组数据库。 

 

 



因大数据的中国人群遗传结构与等位基因频率库构建与研究，2017/05-

2021/05，100万元，在研，主持 

4. 国家自然科学基金重点项目，81130031，全基因组外显子测序搜寻中国汉族

人银屑病易感基因，2012/01-2016/12，260万元，已结题，参与 
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当前学生 
1、李玲果，2019级直博，国科大 
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请选择个人与集团匹配的研究方向（可多选） 
先利其器 

生老病死 

万物生长 

生命起源 

意识起源 

 


