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教育背景 

博士 |  香港中文大学 | 2015.08 - 2021.02  
· 专业: 分子生物技术 

学士 | 东北大学 | 2010.09 - 2014.06  
· 专业: 计算机科学与技术 

研究经历 
讲师| 南方医科大学 | 2022.06 – 现在 
· 基础医学院, 生物信息学系 

副研究员| 香港中文大学 | 2021.04 – 2022.05 
· 生命科学院 

研究助理| 香港中文大学(深圳研究院) | 2014.10 - 2015.05 
· 生命科学院 

教学经历 
讲师| 南方医科大学 | 2022.06 – 现在 
· 基础医学院, 生物信息学系 

助教 | 香港中文大学| 2015.08 – 2019.08 
· 生命科学院 

研究生顾问 | 香港中文大学(联合书院)| 2016.08 – 2017.08 
· 联合书院 

技能特长 

编程技能 
· Bash/Shell, R, Python, MySQL, C++, HTML5 

多组学生物信息分析 
· 全基因组甲基化测序, 染色质免疫沉淀测序, 小 RNA测序, 染色质开放性测序, 纳米孔可直接 RNA链测
序和转录组测序 
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语言 
· 流利的使用中文与英文 

获奖 

研究生发表论文奖 | School of Life Sciences, 香港中文大学 | 2020-2021 

学术报告 | 2020-2021 Science Faculty Postgraduate Research Day, 香港中文大学| 2021.01 

最佳报告演讲奖|2020 SKLA/ IPMBAB Seminar Series, 香港中文大学 | 2020.11 

青年学者竞赛优胜奖| WUN Symposium cum Research Summit on Impacts of Grain Legume 
Research and Development in Developing Countries, 香港中文大学 | 2017.06 
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Receptor Signaling Pathway Can Mediate Fatty Acid Homeostasis In Sorafenib-Resistant 
Hepatocellular Carcinoma Cells, Frontiers in Oncology 12(July), 1–14 
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Identification of the accessible chromatin regions in six tissues in the soybean. Genomics 114(3), 
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2021. AtHDA6 functions as an H3K18ac eraser to maintain pericentromeric CHG methylation in 
Arabidopsis thaliana. Nucleic Acids Research 490: 9755–9767 

4. Yung W, Li M, Sze C, Wang Q, Lam H*. 2021. Histone modifications and chromatin remodelling in 
plants in response to salt stress. Physiologia Plantarum: ppl.13467. 
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genes in soybean nodules. Genomics 112: 5282–5294. 
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