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第四届全国计算生物学与生物信息学学术会议
大会日程表
	21日报到(地点：湖南大学集贤宾馆)

	4月22日会议安排(地点：国家超算（长沙）中心)

	开幕仪式  
	开幕式主持人： 大会主席  湖南大学生物学院院长 谭拥军教授

	
	时间
	仪式内容

	
	8:30-8:45
	湖南大学校领导讲话
	湖南大学校领导

	
	8:45-8:50
	大会主席致开幕词
	国防科技大学 彭绍亮教授

	
	8:50-9:00
	合影

	主会场报告（9:00-12:00）(地点：国家超算（长沙）中心)

	第一阶段主持人：张学工（清华大学教授，国家杰出青年基金获得者）

	时间
	报告人姓名
	工作单位
	报告题目

	9:00-9:40
	高  福（院士）
	中科院微生物所
	（待定）

	9:40-10:10
	彭绍亮
	国防科技大学
	天河超级计算机上的生物医药大数据技术研究

	茶歇 （10:10-10:30）

	第二阶段主持人：王秀杰（中科院遗传所研究员，国家杰出青年基金获得者）

	时间
	报告人
姓名
	工作单位
	报告题目

	10:30-11:00
	魏冬青
	上海交通大学
	代谢酶的基因多态性与个性化药物 

	11:00-11:30
	Jinyan Li
	University of Technology Sydney, Australia
	Advanced Data Mining Algorithms to Solve Biological Problems

	11:30-12:00
	伯晓晨
	军事医学科学院
	面向生物威胁快速反应的大数据分析关键技术

	分会场报告(14:00-17:25) (地点：国家超算（长沙）中心)

	分会场一
	主题：高通量测序与组学大数据研究

	
	第一阶段主持人：谭文杰（国家疾病控制中心研究员）

	
	特邀报告
	时间
	报告人
姓名
	工作单位
	报告题目

	
	
	14:00-14:25
	黄德双
	同济大学
	Computational Modeling of TF Binding Specificities

	
	
	14:25-14:50
	李世访
	中国农科院
植保所
	高通量测序一项颠覆了常规植物病毒诊断和鉴定的划时代新技术 

	
	
	14:50-15:15
	梁承志
	中科院遗传
发育所
	如何组装一个染色体水平上接近完成的基因组 

	
	
	15:15-15:40
	金  鑫
	华大基因
	基于Docker与批量计算的高效云端基因数计算方案

	
	
	15:40-16:05
	郭锋彪
	电子科技大学
	Accurate prediction of human essential genes using only nucleotide composition and association information

	
	茶歇 （16:05-16:25）

	
	第二阶段主持人：黄德双（同济大学教授）

	
	主题报告
	时间
	报告人
姓名
	工作单位
	报告题目

	
	
	16:25-16:45
	王金凯
	中山大学
	m6A level and isoform characterization sequencing (m6A-LAIC-seq) reveals the census and complexity of the m6A epitranscriptome  

	
	
	16:45-17:05
	王苟思义
	中南大学

湘雅医院
	Cancer Computational Biology strategy for Glioma

	
	
	17:05-17:25
	代绍兴
	中国科学院
昆明动物所
	利用Anti-HIV-Predictor进行药物重定位和发掘新型抗HIV药物 

	分会场
二

	主题：基因表达、调控大数据与分子进化

	
	第一阶段主持人：魏冬青（上海交通大学教授）

	
	特邀报告
	时间
	报告人
姓名
	工作单位
	报告题目

	
	
	14:00-14:25
	张学工
	清华大学
	微生物组学中的一些生物信息学方法问题 

	
	
	14:25-14:50
	喻祖国
	湘潭大学
	两种构建物种亲缘树的alignment-free方法

	
	
	14:50-15:15
	卜东波
	中科院计算所
	A high-throughput server for protein structure prediction using low-rank and sparsity decomposition and deep learning

	
	
	15:15-15:40
	蔡  禄
	内蒙古科技

大学
	肝癌mRNA和miRNA共表达网络的构建与分析 

	
	
	15:40-16:05
	宁  康
	华中科技大学
	微生物组大数据研究：分析方法开发以及在健康和环境领域的应用 

	
	
	16:05-16:30
	邹  权
	天津大学
	DNA多序列比对中的算法技术和并行方法

	
	茶歇 （16:30-16:50）

	
	第二阶段主持人：梁承志（中科院遗传所研究员）

	
	主题报告
	时间
	报告人
姓名
	工作单位
	报告题目

	
	
	16:50-17:10
	欧竑宇
	上海交通大学
	基于功能模块和序列特征预测细菌基因组岛  

	
	
	17:10-17:30
	黄  柯
	南京格致基因生物科技有限公司
	基于FPGA的高性能计算平台在NGS数据处理中的应用探索

	分会场
三

	主题：精准医疗大数据与医学生物信息

	
	第一阶段主持人：Jinyan Li（Professor，University of Technology Sydney, Australia）

	
	特邀报告
	时间
	报告人
姓名
	工作单位
	报告题目

	
	
	14:00-14:25
	谭文杰
	国家疾病控制
中心
	Virome  analysis in respiratory samples from children with severe acute respiratory infection

	
	
	14:25-14:50
	李伟忠
	中山大学
	PSISearch 2: Query-seeded iterative sequence similarity searching improves selectivity 20-fold 

	
	
	14:50-15:15
	高  歌
	北京大学
	Accurately annotate genetic variants within context 

	
	
	15:15-15:40
	章  乐
	西南大学
	使用基于代理的多解析多尺度的并行模型仿真肿瘤发展 

	
	
	15:40-16:05
	周丰丰
	吉林大学
	高维健康大数据的降维建模 

	
	
	16:05-16:30
	钱朝辉
	中国医科院
	利用生物信息学研究冠状病毒的进入机制

	
	茶歇 （16:30-16:50）

	
	第二阶段主持人：高  歌（北京大学教授）

	
	主题报告
	时间
	报告人
姓名
	工作单位
	报告题目

	
	
	16:50-17:10
	周家蓬
	中国武警总医院
精准医学中心
	DMDtoolkit:杜氏肌营养不良突变蛋白可视化及辅助诊断软件 

	
	
	17:10-17:30
	杨晓飞
	西安交通大学
	Comparative pan-cancer DNA methylation analysis reveals cancer common and specific patterns 

	分会场
四

	主题：超级计算与生物医学大数据

	
	第一阶段主持人：伯晓晨（军事医学科学院研究员）

	
	特邀报告
	时间
	报告人

姓名
	工作单位
	报告题目

	
	
	14:00-14:25
	李万程
	中山大学
	Sumolylation Regulation of Pax6 and SP-1, Major Transcription Factors Controlling Eye Development 

	
	
	14:25-14:50
	王希胤
	华北理工大学
	A Gold Standard to Deconvolute Complicated Structures of Plant Genomes with Recursive Polyploidizations  

	
	
	14:50-15:15
	李  敏
	中南大学
	面向生物数据特征的高通量组学数据分析方法

	
	
	15:15-15:40
	史本云
	杭州电子科技大学
	融合多源异构数据的隐含关系发现及其计算流行病学应用

	
	
	15:40-16:05
	陈  超
	中南大学
	POU3F2 as one key hub regulator in a co-expression modules dysregulated in brains of patients with schizophrenia and bipolar disorder

	
	茶歇 （16:05-16:25）

	
	第二阶段主持人：牛北方(中国科学院计算机网络中心研究员）

	
	主题报告
	时间
	报告人

姓名
	工作单位
	报告题目

	
	
	16:25-16:45
	宋  卓
	基因信息大数据应用技术-湖南省工程研究中心
	基因信息大数据应用技术探讨——高效存储传输、高性能计算、文本挖掘解读

	
	
	16:45-17:05
	石文强
	国防科大
	预测转录因子结合位点突变对基因表达的影响 

	4月23日会议安排

	主会场报告（8:30-11:50）(地点：国家超算（长沙）中心)

	第一阶段主持人：李国辉（中科院大连化物所研究员，国家杰出青年基金获得者）

	时间
	报告人
姓名
	工作单位
	报告题目

	8:30-9:10
	陈润生（院士）
	中科院生物
物理所
	大数据与精准医学 

	9:10-9:40
	方向东
	中科院北京
基因组所
	精准医疗大数据规范研究与实践 

	9:40-10:10
	舒跃龙
	国家疾病控制中心
	整合大数据与计算生物学的传染病防控

	茶歇 （10:10-10:20）

	第二阶段主持人：蒋太交（中国医科院研究员，国家杰出青年基金获得者）

	时间
	报告人
姓名
	工作单位
	报告题目

	10:20-10:50
	童贻刚
	军事医学
科学院
	基于NGS的临床微生物精准检验 

	10:50-11:20
	来鲁华
	北京大学
	从基于结构到基于系统的药物设计

	11:20-11:50
	李帅成
	香港城市大学
	Large Scale 3D Chromatin Reconstruction From Chromosomal Contacts 

	分会场报告(14:00-17:25) (地点：国家超算（长沙）中心)

	分会场一
	主题：高通量测序与组学大数据研究

	
	第一阶段主持人：舒跃龙（国家疾病控制中心研究员）

	
	特邀报告
	时间
	报告人
姓名
	工作单位
	报告题目

	
	
	14:00-14:25
	朱云平
	军事医学科学院
	基于云平台的生物医学大数据中心

	
	
	14:25-14:50
	陈禹保
	北京市计算中心
	云计算平台在生命组学大数据管理分析中的应用研究

	
	
	14:50-15:15
	陈  铭
	浙江大学
	水稻多层次网络的构建与可视化 

	
	
	15:15-15:40
	薛  宇
	华中科技大学
	A decade effort of PTM Bioinformatics for epigenetic modifications  

	
	
	15:40-16:05
	袁哲明
	湖南农业大学
	学习机器选择、特征选择和样本选择

	
	茶歇 （16:05-16:25）

	
	第二阶段主持人：薛  宇（华中科技大学教授)

	
	主题报告
	时间
	报告人
姓名
	工作单位
	报告题目

	
	
	16:25-16:45
	李淼新
	中山大学
	Robust approaches for identifying disease-causal variants and genes with whole genome sequencing data  

	
	
	16:45-17:05
	王  鹏
	中国热带农业
科学院
	真核生物糖代谢与转运相关高通量基因挖掘与进化分析

	分会场
二

	主题：基因表达、调控大数据与分子进化

	
	第一阶段主持人：童贻刚（军事医学科学院研究员）

	
	特邀报告
	时间
	报告人
姓名
	工作单位
	报告题目

	
	
	14:00-14:25
	王秀杰
	中科院遗传所
	Finding new regulatory mechanisms using bioinformatics 

	
	
	14:25-14:50
	赵方庆 
	中科院北京生科院
	复杂微生物组研究的新技术和新方法 

	
	
	14:50-15:15
	谭钟扬
	湖南大学
	基于重复序列的基因组微进化分析 

	
	
	15:15-15:40
	谢  志
	中山大学
	Tissue-based map of the mouse translatome 

	
	
	15:40-16:05
	章成君
	中科院昆明植物所
	OBSM and gKaKs, two tools used for molecular evolution analysis   

	
	茶歇 （16:05-16:25）

	
	第二阶段主持人：吴爱平（苏州系统医学研究所，研究员）

	
	主题报告
	时间
	报告人
姓名
	工作单位
	报告题目

	
	
	16:25-16:45
	李功华
	中国科学院昆明动物研究所
	“定量”代谢网络模拟新方法及在重度烧伤中的应用  

	
	
	16:45-17:05
	王冰冰
	华智水稻
	水稻全基因组数据管理与挖掘

	分会场
三

	主题：精准医疗大数据与医学生物信息

	
	第一阶段主持人：王建新（中南大学教授）

	
	特邀报告
	时间
	报告人
姓名
	工作单位
	报告题目

	
	
	14:00-14:25
	高  琳
	西安电子科技大学
	Graph Based Methods for Pattern Mining in Biological Data 

	
	
	14:25-14:50
	蒋太交
	中国医科院
	大数据时代的疾病模拟 

	
	
	14:50-15:15
	李国辉
	中科院大连化物所
	理论与计算生物物理化学

	
	
	15:15-15:40
	刘  雷
	复旦大学
	精准医学知识库构建

	
	
	15:40-16:05
	魏  洪
	Best+科技
	十六类精神障碍机器诊断产品介绍

	
	茶歇 （16:05-16:25）

	
	第二阶段主持人：章  乐（西南大学教授，青年千人）

	
	主题报告
	时间
	报告人
姓名
	工作单位
	报告题目

	
	
	16:25-16:45
	吴爱平
	苏州系统医学
研究所
	感染性疾病的计算与系统生物学 

	
	
	16:45-17:05
	彭友松
	湖南大学
	A universal computational model for predicting antigenic variants of influenza A virus based on conserved antigenic structures  

	
	
	17:05-17:25
	李  俊
	天津医科大学
	人类功能调控变异的预测和注释

	分会场
四

	主题：超级计算与生物医学大数据

	
	第一阶段主持人：谭光明（中国科学院计算技术研究所研究员）

	
	特邀报告
	时间
	报告人
姓名
	工作单位
	报告题目

	
	
	14:00-14:25
	孙  啸
	东南大学
	多样本混合测序的编码设计和解码算法 

	
	
	14:25-14:50
	谭光明
	中国科学院计算技术研究所
	面向生物大数据处理与分析的加速技术研究 

	
	
	14:50-15:15
	牛北方
	中国科学院计算机网络中心
	大规模核酸数据库去冗余并行聚类算法  

	
	
	15:15-15:40
	吴  松
	深圳市罗湖区
人民医院
	膀胱尿路上皮组织干细胞突变特征与演化研究 

	
	
	15:40-16:05
	王  晶
	中国国家计量院
	生物计量标准与数据结果有效性 

	
	茶歇 （16:05-16:25）

	
	第二阶段主持人：李伟忠（中山大学教授）

	
	主题报告
	时间
	报告人
姓名
	工作单位
	报告题目

	
	
	16:25-16:45
	章元明
	华中农业大学
	高效快速多位点关联分析新算法及其软件包 

	
	
	16:45-17:05
	杨绍华
	西南大学
	基于数据挖掘技术的乳腺癌亚型识别方法 
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