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	姓名
	肖绚
	性别
	男
	出生年月
	1970.3
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	学历
	研究生
	职称
	教授
	导师类别
	博导√硕导√
	

	所属学院（所）
	信息学院、机电学院
	学科专业
	统计学、大数据科学
	

	拟招生类别
	博士√硕士√
	拟招生人数
	博士1人、硕士5人
	

	联系电话
	12879809729
	E-mail
	jdzxiaoxuan@163.com
	

	QQ
	89535804
	微信
	
	

	学习经历
（大学开始）
	· 2003/03－2006/03，东华大学，信息学院，获得控制理论与控制工程专业工学博士，导师：邵世煌
· 1999/09－2002/06，天津科技大学，机械学院，获得机械设计及理论专业工学硕士，导师：王开和

· 1987/09－1991/07，南昌大学，电机系，获得电机专业工学学士

	工作经历
	· 2013/10－         景德镇陶瓷学院信息学院，教授，博士生导师

· 2006/09－2013/10  景德镇陶瓷学院机电学院，教授，硕士生导师

· 2008/03－2008/08  上海交通大学生命科学技术学院，高级访问学者

· 2003/09－2006/08  景德镇陶瓷学院机电学院副，教授，硕士生导师

· 1997/09－2003/08  景德镇陶瓷学院机电学院，讲师

	主要科研项目
	· 主持国家自然基金项目“基于智能计算的蛋白质进化研究”（31560316），2016.1-2019
· 主持江西省教育厅落地计划科学前沿项目“基于智能计算的药物靶点发现软件研发”（KJLD12083），2013.1-2015.12
· 主持科技部政府间科技合作项目“基于元胞自动机的蛋白质进化模型研究”，2013.1-2014.9.31
· 主持国家自然基金项目“基于多源信息融合的受体和抗菌肽分层多标签分类预测模型研究” (31260273)， 2013.01-2016.12
· 主持省主要学科学术带头人计划“基于模型的蛋白质进化机理研究” （20113BCB22008），2012.1-2014.12
· 主持国家自然基金项目“基于符号学的景德镇陶瓷文化景观研究” （41061020），2011.1-2013.12 
· 主持国家自然基金项目“基于元胞自动机图的蛋白质序列离散灰色模型及其在药物设计中的应用研究”（60961003），2010.1-2012.12
· 主持国家自然基金项目“基于粗粒化元胞自动机的生物序列可视化分析与病毒动力学模型研究”（60661003），2007.1-2009.12

	主要获奖
	· 2016年“基于序列信息的蛋白质结构和功能类型预测”获得江西省自然科学二等奖（排名第一）
· 2011年获得江西省自然科学三等奖“蛋白质元胞自动机图的构建及其应用研究”（排名第一）

· 2013年获得第五届江西省高等学校科技成果奖一等奖“蛋白质序列离散灰色模型的构建及其在基因药物开发中的应用研究”（排名第一）

· 2011年获得第四届江西省高等学校科技成果奖一等奖“基于多种伪氨基酸成分融合的蛋白质序列分类预测器研究”（排名第一）

· 2009年获得江西省高等学校科技成果奖一等奖“基于元胞自动机的蛋白质序列可视化模型及其应用研究”（排名第一）

· 2009“当代中国陶艺研究方法与学术创新”获得省第十三次社会科学优秀成果三等奖（排名第一）

· 2013年获得省第十五次社会科学优秀成果奖三等奖“陶艺设计符号的语言结构”（排名第一）

· 五篇论文分别入选2008、2009、2011、2015年中国最具国际影响力百篇论文
· 2010年获得中国科学院颁发的“青年科学之星新人奖”

	学术论文、论著
	在国外著名期刊如 Bioinformatics、Biochemical and Biophysical Research Communications 、 Journal of Computational Chemistry 、Plos One和国内核心期刊上共发表学术论文200余篇，其中被SCI、EI收录130余篇，SCI期刊影响因子相加超过200，SCI引用次数超过3500，发表学术论著1部，代表作如下：
· (2016) pRNAm-PC: Predicting N6-methyladenosine sites in RNA sequences via physical-chemical properties. Analytical Biochemistry. Volume 497, 15 March 2016, 60-67
· （2016）iROS-gPseKNC: predicting replication origin sites in DNA by incorporating dipeptide position-specific propensity into general pseudo nucleotide composition. Oncotarget. Vol.7, No.23, 34180.
· （2016）pSumo-CD: Predicting sumoylation sites in proteins with covariance discriminant algorithm by incorporating sequence-coupled effects into general PseAAC Bioinformatics, 32(20): 3133-3141.
· (2015)iDNA-Methyl: Identifying DNA methylation sites via pseudo trinucleotide composition. Analytical Biochemistry.474,1 April， 69-77.

· (2015)iDrug-Target: Predicting interactions between drug compounds and target proteins in Cellular Networking via benchmark dataset optimization approach. Journal of Biomolecular Structure and Dynamics. 33: 2221-2233.

· 肖绚（著），（2014）基于符号学的景德镇陶瓷文化景观研究，北京：北京理工大学出版社
·  (2013)iAMP-2L: A two-level multi-label classifier for identifying antimicrobial peptides and their functional types. Analytical Biochemistry, 436:168-177.
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