       《统计遗传学》课程情况介绍

课程负责人：饶绍奇博士在数学、统计、计算机、医学、生物学和遗传学等学科领域，受过十余年的高等教育，先后获得了北京农业大学遗传学硕士学位、美国 Virginia Polytechnic Institute & State University 遗传学硕士和博士学位，之后他又在Case Western Reserve University （CWRU）获遗传流行病及生物统计硕士学位。饶绍奇博士具有深厚的理论基础、宽广的复合知识结构，从事人类和动物遗传学、理论统计学、生物统计学和基因组信息学等方面的研究工作多年，承担了多项国际前沿性项目（包括数项NIH、美国农业部和其他美国著名机构资助项目），并发表了许多具有国际影响的科研论文和著作。

课程目的：学生通过本课程的学习，理解统计遗传学的基本理论和方法，掌握当前人类遗传学和遗传流行病学分子数据分析的基本技能。

课程意义：新世纪生命科学和人类医学研究的中心课题之一是采用现代遗传学新方法和新思维、利用先进的分子生物学技术和手段，特别是高通量组学技术，解析严重影响人类健康的重大疾病的复杂遗传机制、发现关键致病基因(靶基因)，在此基础上进一步发展各种基因诊断和治疗新技术。近年来组学技术(SNP 分型平台、基因芯片和蛋白质芯片)的迅猛发展使得全基因组扫描复杂疾病多分子靶点及其创建靶点间复杂网络关系成为可能。许多西方国家和部门已陆续投入大量经费开展相关应用课题研究，以期在解析复杂疾病分子机制方面获得突破性进展。我国在近年的863、973等高科技计划生物医学方面也将基于全基因组SNP的遗传分析作为发掘影响中国人群常见疾病分子靶点及其靶点间复杂网络关系的关键技术和设计。因此，培养能够胜任相关的遗传数据分析的人才是一项紧迫的任务。针对近年来遗传学发展这一特点和趋势，结合申请人在相关领域丰富的工作经历和跨学科的知识结构优势，提出开设统计遗传学课程，符合我校生物医学新学科发展的需要，对推动我校数理生物医学研究和教育将起到积极的作用。

课程简介：本课程第一部分（第一至第七讲）讲授群体遗传学、数量遗传学和分子进化论的基本概念和原理。第二部分(第八至第十四讲)讲授在人类遗传学研究中具代表性的数理建模和重要的分子数据分析专题包括连锁分析、关联分析和遗传咨询。

授课对象：生物医学、生物统计与流行病学、遗传学等专业博士／硕士研究生，并具备遗传学基础知识、概率统计基础知识和线性代数知识。

