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研究员，博士，博士研究生导师，中国疾病预防控制中心传染病预防控制所腹泻病室副主任。中国微生物学会推人兽共患病专业委员会委员。2005-2008年在美国Morehouse医学院做博士后研究，主要从事霍乱弧菌、河弧菌、沙门菌等肠道病原菌的基础研究（包括毒力因子表达调控、致病性机制、密度感应），分子流行病学研究及所致传染病的监测工作。作为主要成员参与863课题、973课题，承担并完成三项国家自然科学基金课题“霍乱弧菌两类菌株分型噬菌体基因组及功能基因组分析”、“CRP转录后水平调节CAI-1合成酶基因cqsA分子机制研究” 、“O1群El Tor霍乱弧菌甘露醇代谢差异的机制研究”和 “十一五” 重大专项课题“传染病预警预测全息模型的建立与应用” 分课题研究。申请获得专利一项：一种霍乱弧菌菌株（专利号：ZL02129411.9）。 在Cell Research，Sci Reports，J Bacteriol，Microbiology，Appl Environ Microbiol，FEBS Letters，Vaccine，Emerging Infectious Diseases，BMC microbiol，Gut Pathog等SCI国际科学期刊发表十多篇科研论文
二、主要研究方向
（1）霍乱弧菌密度感应系统, 自然感受态和致病性调控机制研究
（2）霍乱弧菌、河弧菌等致病性弧菌的分子流行病学研究
（3）河弧菌VI分泌系统研究

三、代表性科研项目
（1）O1群El Tor霍乱弧菌甘露醇代谢差异的机制研究
（2）河弧菌致病性和VI分泌系统研究
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