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论坛简介	
  
为推动高通量测序技术的应用，中科院植物所、中科院北京生命科学研究院计算

生物学联合研究中心和北京大学生物信息中心于2012年3-­‐7月联合举办“高通量组
学数据分析技术”系列论坛。特邀请北京大学生命科学学院暨北京大学生物光学

动态成像中心李瑞强研究员做第三期报告。李瑞强研究员将介绍基因组重测序相

关的技术思路和生物信息软件，并以第一个中国人基因组、国际千人基因组等项

目为例，介绍重测序技术在分子育种、种群遗传学、癌症基因组学、遗传疾病基

因识别等领域的应用。	
  
 

报告人简介	
  
李瑞强，北大-清华生命科学联合中心、北大生物动态光学成像中心研究员。北京
诺禾致源生物信息科技有限公司创始人，曾任华大基因副总裁、生物信息中心主

任，哥本哈根大学生物学博士。近10年来一直从事生物信息学与基因组学研究，
开发了一系列新一代DNA 测序数据分析软件，所开发的SOAP软件包在领域内被
广泛使用。特别是基于高通量短序列测序组装软件的开发成功，开创了新一代测

序技术在动植物基因组图谱绘制方面的应用，将绘制一个新动植物基因组图谱的

成本降低了数十倍。先后参与或主持多项基因组计划，包括水稻基因组完成图、

家蚕基因组框架图和精细图、第一个中国人基因组、黄瓜基因组、大熊猫基因组、

人类肠道菌群元基因组、国际千人基因组、马铃薯基因组等。相关工作发表论文

50余篇，其中第一或通讯作者论文19篇，Science、Nature及其子刊论文20篇，
总被引4,000余次。 	
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