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主要研究领域和方向：(1)以蛋白质的翻译后修饰组学研究为核心和特色，发现并鉴定新的蛋白质翻译后修饰，探索

蛋白质翻译后修饰的生物学功能及其调控的作用机制；(2)利用高通量质谱技术进行基因组重注释研究，实现编码基因的

确认与校正、发现新的编码基因以及发现蛋白质特有的翻译后修饰现象等。
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