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一、个人简介
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张永振，研究员，博士生导师，卫生部疾病预防控制专家委员会传染病防治分委会的委员；中华医学会热带病与寄生虫病学分会的副主任（常务）委员；武汉大学兼职博士生导师；塞尔维亚贝尔格莱德大学的客座教授；Virology、Virologica Sinica等期刊的编委；国际著名期刊Trends in Microbiology、PLoS Genetics、EID、JID、Proceedings B等20多个SCI期刊的审稿专家。主要从事动物源性疾病的病原学、流行病学、分子进化、及生态学研究及其相关疾病的预防控制工作。近年来先后负责承担国家自然科学基金、国家攻关、重大专项、重点研发计划等，在新病原体的发现、遗传进化、传播规律、新发传染病等领域不断有新的发现与突破，在国际上首次发现了符合ICTV分类标准的1600种全新病毒。新发现的病毒填补了病毒进化上的主要空缺，重新界定了RNA病毒圈，揭示了RNA病毒发生和进化上的基本规律，为认识生命的起源进化提供了新的基础。研究结果先后在Nature、eLife、PNAS、PLoS Pathogens、CID、EID、J Virol等国际著名学术期刊上发表。荆门病毒相关成果已被普林斯顿大学等编著的第四版《Principle of Virology》教材录入与高度评价。获省级科技进步奖4项，市级科技进步一等奖1项。作为通讯作者在国内核心期刊发表相关论文55篇，在SCI收录的期刊发表论文52篇。

二、主要研究方向

1.病毒的多样性，病毒与宿主间的生态进化关系及其对人新发突发传染病的影响。
2.新发现病毒对人的致病性，人新病原体的发现。
3.病毒遗传与进化的机制。
三、代表性科研项目

1. 2016年7月-2018 年12月，野生动物源性未来新发突发传染病病原体调查，国家重点研发计划，1421万元，项目负责人。

2. 2017年1月-2020 年12月，节肢动物RNA病毒跨种间传播规律的研究，国家自然基金面上项目，55万元（直​​接经费），项目负责人。

3. 2013年1月-2017年12月，鼠等啮齿类动物携带人类病原体的发现与分离鉴定、分布特点、遗传进化规律及其与人类疾病的关系，国家自然基金重大项目，350万元，课题负责人。

4. 2014年1月-2016年12月，浙江和湖北等地区啮齿类携带冠状病毒情况调查，国家重大专项，389万元，子课题负责人。

5. 2013年1月-2016年12月，中国新型汉坦病毒的分子流行学研究，国家自然基金面上项目，75万元，项目负责人。​
6. 2011年1月-2016年12月，中国汉坦病毒与宿主动物间的生态与分子进化研究,传染病预防控制国家重点实验室重点项目，110万元，项目负责人。

7. 2014年1月-2016年12月，布尼亚科病毒等在节肢动物与哺乳动物中的生态进化规律重大研究，重点实验室重点120万元，项目负责人。
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