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生物信息学蛋白质鉴定
研究方向招生简介
中国科学院计算技术研究所（简称计算所，网址为www.ict.ac.cn ）创建于1956年，是我国第一个专门从事计算机科学技术综合性研究的学术机构。计算所研制成功了我国第一台通用数字电子计算机，并形成了我国高性能计算机的研发基地，我国首枚通用CPU芯片也诞生在这里，计算所是我国计算机事业的摇篮……（详细介绍请参见计算所网页）

计算所北京本部设立三个研究部，十个研究中心与重点实验室。生物信息学研究方向和生物信息学研究组都隶属于前瞻研究实验室，该实验室主要从事基础性、前瞻性和交叉学科的研究，倡导“敢为天下先”、勇于开拓、容忍失败的创新理念。计算所坚持“基础性、战略性、前瞻性”的三性原则为前瞻方向的研究提供了广阔的施展舞台和宽松的科研环境。
生物信息学主要是一门计算机科学与生物学的交叉学科，它被认为是本世纪计算机科学中最具有发展潜力的交叉学科之一。生物信息学研究组综合应用算法学、统计学、模式识别、机器学习或数据挖掘等信息处理技术和方法，从计算的角度研究并解决生物或医学领域中大规模数据的信息处理问题，并开发相应的应用软件系统作为生物学家的工具推广应用，这充分体现了计算机科学与生物学的有机结合，它是前瞻研究实验室一个新兴的前沿交叉学科，定位原则为以创新研究为主，研究成果推向具体实际应用，同时促进本所高性能计算的应用研究。
蛋白质鉴定研究方向致力于应用生物质谱技术进行蛋白质鉴定算法研究和应用软件开发两个方面的工作。承担的主要课题包括国家973课题、863课题、中科院重大课题，国家重大专项子课题等。已经开发出我国第一个具有自主知识产权的蛋白质鉴定软件pFind，目前已经在北京，上海等主要的蛋白质组学实验室投入应用。在生物信息学等国际著名期刊上发表多篇论文，获得国际同行的正面评价和引用。2012年7月在Nature Methods上发表了pLink软件文章，影响因子为19。
课题组欢迎具有扎实的大学本科理论方法基础（数据结构、算法学、统计学、模式识别等）和熟练的编程实践能力，并对生物信息学具有浓厚兴趣的计算机或相关专业的优秀学生报考或推免硕士研究生，硕博连读生或博士研究生，具体要求可参见计算所主页上端位置“研究生教育”栏目内的“招生专栏”和“导师介绍”两项内容，或咨询我们。关于研究组的详细介绍，请参见 http://pfind.ict.ac.cn
欢迎具有报考和进一步咨询意向者电子邮件联系招生导师：

贺思敏： smhe@ict.ac.cn    孙瑞祥：rxsun@ict.ac.cn
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