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研究方向
1.运动细胞的蛋白质组学

细胞在外界化学因子的诱导下会产生形态变化和定向运动（Chemotaxis or Directional cell migration）. 这个反应对生物生长发育过程中的一些重要的生理及病理过程起着至关重要的作用．如癌细胞的转移与扩散就是一种定向性细胞运动．我们将应用功能蛋白质组学研究运动细胞(包括癌细胞和神经细胞)在运动过程中的形态控制和信号转导机制. 并找出控制细胞运动的关键性蛋白和关键性翻译后修饰，为与细胞运动相关的疾病的诊断和治疗提供靶标。

2. 生物信息学及计算生物学

我们的生物信息及计算生物学研究主要是用来服务白质组学研究。我们将开发一些应用软件来处理大规模的蛋白质组学数据和进行功能性预测. 同时我们建立一个关于蛋白质磷酸化位点的网络数据库 (a web-based relational database). 这个数据库将包括磷酸化位点的功能和量化方面的信息．预计这个数据库对于预测蛋白磷酸化信息与细胞的生物学表型之间的联系起到重要的作用。

3.生物膜的功能蛋白质组学
生物膜含有多种蛋白，包括各种受体，通道，以及具有催化活性的酶．膜蛋白对于生物的生长，发育，以及对外界环境变化的应答起着极其重要的作用．然而由于膜蛋白的不溶性，对它们的研究远远落后于对可溶性蛋白的研究．我们近期将利用光合蓝藻的thylakoid membrane作为材料，进行膜蛋白的功能蛋白质组学和生物信息学研究. 未来我们还将开展动物细胞生物膜的功能蛋白质组学研究．
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