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1991年9月－1995年7月 哈尔滨工业大学应用化学系，高分子材料，学士 

1995年9月－1998年7月 华东理工大学化学系,物理化学, 硕士 

1998年9月－2001年7月 复旦大学物理系, 理论物理学，博士 

2001年12月－2003年11月 美国贝勒医学院，生物化学系, 博士后 

2003年12月－2007年9月 美国洛斯阿拉莫斯国家实验室计算机与计算科学部，博士后 

2007年12月－ 2008年11月 南京大学生命科学学院，副教授 

（其中有半年在洛斯阿拉莫斯国家实验室做访问研究员） 

2008年12月－ 2015年6月 复旦大学生命科学学院，副教授 

2015年7月－至今 复旦生命科学学院遗传所 

 

研究方向： 

• 酶的改性设计、催化机理模拟 

• 生物大分子的动力学模拟方法、蛋白质折叠模拟 

• 蛋白质－小分子相互作用模拟与设计 

• 蛋白质结构建模及蛋白质互作预测 

 

已经完成项目： 

2009 国家自然科学基金面上项目，编号 30870509，蛋白质对接研究：动力学扰动分析方

法。 

    2013 国家自然科学基金面上项目，编号31270759，蛋白质-磷脂相互作用研究：多尺度

模式分析方法。 

 

教学经验： 

• 生物控制论: 基因调控网路, 本科专业选修课，2 学分（5 年教学，多次受到学生的

好评） 

• 计算结构信息学导论，公共平台课，2 学分（2 年） 

• 生物中的物理化学，本科专业必修课，2 学分（1 年） 
    

研究经验 

我本科学化学，后来转到物理，博士后转到生物物理。我对于用数学方法解决科学问题一直有着浓厚

的兴趣。经过 10 多年计算生物的（特别是基于生物大分子结构的）工作，本人在应用物理化学模型和计算

机手段解决生物大分子互作方面的问题积累了比较丰富的经验，并已取得了一定的成绩。过去主要涉及的

工作包括，表征糖链与蛋白质的相互作用、预测蛋白质与小分子互作模式，蛋白质的大范围变构效应，蛋

白质折叠等。 
特别是，近年来本人自己编写了近 5 万行的分子动力学模拟和分析软件包（主要编程语言是 Fortran、



Perl 和 Python），并进行了蛋白质折叠、蛋白质－小分子对接研究，相关结果已经开始发表。这些工作为今

后独立开发新型的动力学模拟方法提供了一定的基础。  
最近，通过与酶工程研究组的合作，我着手开发了表征酶催化反应过程的模拟方法，其中一些初步预

测结果已经应用到了与食品安全相关酶学研究中，并取得了初步的成功，这为今后开展酶学方面的理论模

拟工作打下初步基础。 
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