尹伟伦教授简介

尹伟伦，男，教授，中国工程院院士。1981年获北京林学院（现北京林业大学）植物生理学硕士学位，毕业后留校任教。1993年至2004年曾担任校党委常委、副校长、常务副校长等职务。2004年7月至2010年8月，担任北京林业大学校长、研究生院院长。2005年12月当选为中国工程院院士，2010-2014年任职中国工程院农业学部主任，2012年当选北京科协副主席，2008年至今连续当选为第十一届、第十二届全国政协委员，曾任国际杨树委员会执委，被聘为国务院应急管理专家组成员、国家环境咨询委员会委员、国家减灾委员会委员等；现任中国林学会副理事长、法人，中国杨树委员会主席，中国植物协会常务理事，北京林学会理事长，北京市政府顾问，北京市学位委员会委员，北京林业大学学术委员会名誉主任，国家花卉工程中心学术委员会主任，林木育种国家工程实验室学术委员会主任，《北京林业大学学报》主编，《林业科学》编委、副主编，《中国林学（英文版）》主编等职务。主要研究方向是林木生长发育调控、植物抗旱抗盐机理、良种选育及分子生物学基因工程等。发表论文200余篇，主编教材与著作有《中华大典 林业典》《林业生物技术》《中国杨树栽培与利用研究》《杨树遗传图谱构建与数量性状基因定位》《中国松属主要树种栽培生理生态与技术》《国际杨树研究新进展》等。主持课题有“九五”的国家攻关项目，“十一五”、“十二五”国家科技支撑项目，国家“863”及国家自然基金重点项目等。先后获国家发明三等奖1项，国家科技进步二等奖4项，国家教学成果一等奖1项、二等奖1项，及省部级科技、教学奖18项。获全国优秀科技工作者，全国模范教师，全国优秀教师，首都劳动奖章获得者，北京市优秀教育工作者，国家级、省部级突出贡献中青年专家，国务院政府特殊津贴，宝钢优秀教师特等奖、北京市有突出贡献的科学技术管理人才等10余项荣誉称号，是 “2010绿色中国”年度焦点人物特别贡献奖获得者。

王晓茹教授简介

王晓茹，女，1984年于北京林业大学获农学学士学位；1987年于北京林业大学获硕士学位；1992年在瑞典农业科学大学获博士学位。为中国科学院“百人计划”入选者，以及国家自然科学基金委杰出青年基金获得者。现任瑞典Umea大学教授、北京林业大学生物科学与技术学院特聘教授。研究领域涉及植物群体遗传学、进化生物学、分子生物学和环境微生物学。近年来主要从事针叶树种群体遗传学、杂交物种形成和适应性进化的分子机制、松属植物系统发育关系和基因组结构研究，在Genetics、Evolution、Mol Biol Evol、Mol Ecol，Am J Bot、FEBS Lett、Evol Ecol，Appl Environ Microbiol 等国际重要刊物上发表一系列有重要影响的研究论文。
邬荣领教授简介
邬荣领，男，汉族，教授，博士生导师，国家“千人计划”学者，长江学者讲座教授，北京林业大学计算生物学中心主任。
邮箱: rwu@phs.psu.edu

联系电话：010-62336283
学习与工作经历
1980年-1984年 南京林业大学，攻读林学学士学位        
1984年-1987年 南京林业大学，攻读林木遗传与育种学硕士学位        
1987年-1990年 南京林业大学，留校任林木遗传与育种专业助教
1990年-1995年 华盛顿大学，攻读数量遗传学博士学位        
1995年-1996年 华盛顿大学，从事基因组作图博士后研究
1996年-2000年 北卡罗莱纳州立大学，从事生物技术与统计遗传学博士后研究
2000年-2003年 佛罗里达大学，任统计学助理教授
2003年-2007年 佛罗里达大学，任统计学副教授
2007年-2008年 佛罗里达大学，任大学研究基金教授
2008年   普林斯顿大学，做访问学者
2008年-2014年 宾夕法尼亚州立大学，任统计学与公共医学教授
2008年至今 宾夕法尼亚州立大学，任统计遗传学主任
2014年至今 宾夕法尼亚州立大学，提升为统计学与公共医学杰出教授
2009年至今 北京林业大学，任“长江讲座”教授、国家“千人计划”特聘教授、北京林业大学计算生物学研究中心主任
研究兴趣与论文发表
主要研究兴趣表现在两方面：
1发展统计遗传与表观遗传的研究方法
将统计前沿知识融入到GWAS；

利用微分方程构建RNA-Seq数据的基因调控网络；

设计用于遗传机理研究的试验；

利用形态与图形数据进行复杂性状的遗传解析；

发展植物生长发育过程遗传解析的模型；

发展用于精准医学研究的药物基因组学模型
2开展生物多领域的跨学科交叉研究
进化-发育：利用功能作图理论综合发育与进化生物学；
生态-发育：利用功能作图理论综合发育与生态生物学；

遗传定位的博弈论模型
至今发表专著3部，在《自然综述：遗传》、《生物信息简报》、《生物物理评述》、《美国科学院院刊》等重要刊物上发表SCI论文350篇，其中影响因子10以上20余篇，总影响因子超过1500，论文他引逾万次。
标志性学术成果
(1) 首创功能作图理论
针对复杂性状动态变化特性，把生物学原理借助数学方程引进基因定位方法，在国际上首次提出功能作图理论。因其在揭示生物机理方面很强的功效，功能作图被《自然综述：遗传》重点介绍，并被《自然》、《自然综述：遗传》、《自然方法》列举为过去半个多世纪以来最重要的DNA分析技术之一。发明功能作图的原始论文被Faculty of 1000遴选为生物学与生物医学领域2%最佳论文。
(2) 提出发育进化研究新方法
将发育、进化与基因定位通过数学模型相连接，发展出“异时性基因”（heterochrony genes）定位新方法，系统研究影响生物发育时间节点、发育长度、发育速率的基因，并利用这些异时性基因预测世代之间的变化方式与趋势。因为发明这一重要研究方法，被第17届国际进化生物学大会（法国马赛）邀请做大会主旨报告，报告内容被收录进进化生物学权威专著。
(3) 推导出多倍体作图的统计方法
在多倍体复杂性状基因作图领域，发展多项统计模型与计算技术，成为国际上少数几个从事高难度多倍体作图的学者之一。针对多倍体形成与减数分裂原理，提出多倍体倍性识别、连锁分析与基因定位的关键分析技术。推导的EM算法首次解决了半个世纪之前数量遗传学创始人R.A. Fisher提出的同源多倍体减数分裂的理论问题，使之很快产生了广泛的应用。
(4) 发明多项生物大数据建模核心技术
发展了一批生物大数据建模核心技术，获得重要原创性成果，包括：(a)基因动态表达数据聚类分析，(b)基因调控网络构建技术，和(c)全基因组关联分析的高维及超高维数据解析。长期以来，基因组数据的统计建模工作滞后于生物实验数据的收集进度。特别在我国，数据分析大多是套用国外发展的软件，缺少我们自己在统计建模方面原创性的成果。这已不光远远落后于国外，更与我国在基因组实验研究方面的大量投入与飞速发展很不相称。带领团队发展的各项统计模型填补了我国在该领域的研究空白。
(5) 提出林木基因组解析新策略
林木生长期长、杂合性高，对其遗传研究十分困难。利用林木自由授粉子代，结合产生半同胞种子的母株，构建了一个两层分子信息随机取样平台；在此基础上进一步推导出整合复等位基因连锁不平衡分析与连锁分析这两种不同方法的双层EM算法，以此来推断自然群体的进化史及其对自然选择的响应模式。这一自由授粉半同胞基因定位设计综合了遗传研究中常用的连锁分析与连锁不平衡分析的各自优势，成功地把群体遗传学与数量遗传学原理相融合，开辟了一条利用自然群体同时进行林木进化与基因定位研究的新途径。
(6) 提炼出数量遗传学新理论
通过总结过去原创性研究，提炼出一个新的数量遗传学理论。 这一理论把表型作为一个动态系统，将之分解成细胞、组织与器官等具有不同生理属性的组成，借助控制论思想把这些组成利用高维数学模型连接起来，量化各种组成对最终表型的影响，找出能决定表型动态变化的关键组成以及生物通路。这一理论包含了对生物总体运行规律认识的哲学思想，打破了传统基于静态认识生物规律的形而上学思想。

学术任职与荣誉
任《BMC Genetics》等重要刊物主编、副主编或特邀编委
任美国自然科学基金会生物信息项目审评委会委员
任美国卫生研究院精准医学项目审评委会委员

美国统计学家协会杰出会员奖

美国应用数学与统计研究所杰出研究员奖

佛罗里达大学研究基金教授奖

宾夕法尼亚州立大学杰出大学教授奖
