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l 学习工作简历 

2016.3-至今   内蒙古科技大学，生命科学与技术学院，教师 

2019.9-2020.7   北京大学，生命科学学院，访学 

2015.3-2016.3  The University of Georgia, Department of Biochemistry and Molecular Biology, Computational 

System Biology Lab, visiting scholar 

2009.7-2016.3  内蒙古科技大学，数理与生物工程学院，教师 

2004.9-2009.7  内蒙古大学，物理科学与技术学院，生物物理专业，硕士/博士 
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l 研究方向 

1. 减数分裂重组的分子机制 

减数分裂重组是指真核细胞减数分裂过程中同源染色体之间遗传物质的交换，它是遗传多样性的重要

源泉，是有性生殖生物适应性进化的原动力，也是直接关系染色体非整倍体遗传疾病的过程。减数分裂重

组是 DNA 序列、染色质结构、组蛋白修饰、多种重组相关酶共同作用的复杂生物学过程。课题组关注重

组发生的分子机理：关注 DNA 序列信息、DNA 甲基化、核小体定位、组蛋白修饰、染色质可及性等表观

遗传信息对重组过程的调控，关注：（1）重组过程中染色质结构、表观遗传信号、三维基因组的动态变化

规律；（2）重组过程中基因表达调控网路；（3）重组冷热点的机器学习预测模型；（4）重组作用下的基因

组进化规律。 



2. 肿瘤代谢重编程 

肿瘤的发生与发展与多种因素有关，在分子水平上，除了基因突变、染色质表观修饰和结构变化等因

素外，肿瘤的代谢异常被认为是肿瘤发生和发展的重要推动力。肿瘤的糖代谢、脂质代谢和氨基酸代谢与

癌旁组织差异迥然。课题组关注肿瘤代谢相关基因的表达（转录组数据分析），关注肿瘤代谢异质性，关注

肿瘤发生发展过程中代谢途径的动态变化规律。 

3. 染色质结构建模 

真核生物的染色质有多层次结构：DNA双螺旋缠绕组蛋白八聚体形成核小体结构单元，核小体串珠进

一步堆叠成直径约 30nm 的结构，在进一步折叠成环结构，细胞分裂中期形成最致密结构。染色质的包装

规律或原则调控基因转录、染色体复制、染色体重组等重要生物学过程，从而影响细胞分化与个体发育过

程。课题组关注核小体定位和滑动规则、30nm 结构的数理建模、基于 Hi-C图谱的染色质高级结构建模。 

l 教学 

讲授课程：结构生物学、生物信息学、生物统计学、肿瘤信息学、机器学习、表观遗传学 
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2. 内蒙古自然科学基金, 酵母减数分裂过程中染色质结构的变化(2018LH03023)，2018.01-2020.12(主持

人) 
3. 内蒙古科技大学优秀青年基金，减数分裂重组的表观遗传调控网络（2016YQL06），2016.07- 2018.06(主

持人) 
4. 国家自然科学基金，减数分裂重组的位置偏好性及其相关问题的理论研究（61102162），2012.1-2014.12 

(主持人)  
5. 国家自然科学基金，动植物基因组可变剪接调控机制差异的多维度剖析（61662055），2017.1-2020.12 

(参加人)  
6. 内蒙古自治区高等学校科学研究项目，减数分裂重组与 DNA回文结构的内在联系（NJ10098），

2010.6-2012.6 (主持人) 
7. 内蒙古科技大学创新基金，染色体重组与基因组进化的相关性（2009NC005），2010.3-2013.3 (主持人) 
8. 内蒙古大学创新基金，染色体重组对基因组进化的影响，2008.7-2009.7 (主持人) 
9. 国家自然科学基金，基于基因组序列和结构的核小体定位的理论和实验研究（61072129），

2011.1-2013.12（参加人） 
10. 国家自然科学基金，RNA 序列物理特性和表观遗传信息对 pre-mRNA 选择性剪切位点识别的调控

(11547150)，2016.1-2016.12 (参加人) 
11. 内蒙古科技大学创新基金，酵母组蛋白组合修饰的贝叶斯网络分析(2009NC064)，2010.3-2012.3 (参加

人) 
12. 校级教改项目，应用物理专业《理论力学》教学改革（JY2011065），2012-2013 (主持人) 
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人：孙文化、杨玥、宝伟东、宋双键、池红霞、朱淑惠，指导教师：刘国庆 

3. 2017年，包头市“鹿城英才” 

4. 2017年，包头市青联第十届委员会委员 

5. 2017年，内蒙古自治区“321 人才工程”二层次人选 

6. 2016年度内蒙古自治区“草原英才” 

7. 2014年度内蒙古自治区自然科学奖一等奖，项目名称：相互作用网络及染色质结构水平遗传信息组织、

传递规律的生物信息学研究，主要完成人：蔡禄，刘国庆，赵秀娟 

8. 2014年度内蒙古自治区高等学校“青年科技英才支持计划”科技骨干（NJYT-14-B10） 

9. 2013年度第二届“包头市少数民族十大优秀青年”  

10. 2013年度内蒙古科技大学科技工作先进个人 

11. 2012年度包头市“5512 工程”学术技术带头人 

12. 2009年 12月获“乌兰夫奖学金” 

13. 2008年 9月获“光华奖学金” 


