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一、个人简介

阚飙，中国疾病预防控制中心传染病预防控制所研究员，副所长，博士生导师。1992年本科毕业于山东医科大学卫生系，毕业后至中国预防医学科学院（今中国疾病预防控制中心）参加工作，1999年毕业于中国预防医学科学院，获得医学博士学位。2002年在德国Max-Plank Institute for Infection Biology做访问学者。主要从事传染病预防控制、疫情及灾害卫生应急、传染病防控相关基础和应用技术研究工作，获新世纪百千万人才工程国家级人选、第十届中国青年科技奖、中华预防医学会公共卫生与预防医学发展贡献奖、全国卫生系统“青年岗位能手”等称号，曾三次被评为中央国家机关优秀青年，获政府特殊津贴。作为主要完成人获省部级科技进步二等奖4项。先后主持国家科技重大专项、973、自然科学基金重点项目、863等研究课题。在国际期刊以责任作者和第一作者发表文章60余篇，另作为参与作者发表40余篇。任中国微生物学会分析微生物专业委员会副主任委员、国家卫生计生委疾病预防控制专家委员会传染病防控专家委员会分委会委员、国家卫生标准委员会传染病标准专业委员会委员、中华预防医学会生物制品分会委员、北京市微生物学会理事等职。
二、主要研究方向

从事病原生物学和传染病防控技术研究，开展肠道致病菌的微生物学、分子遗传学、基因组学研究，主要包括霍乱弧菌和沙门菌的基因组变异和微进化、分子分型、环境适应机制、毒力基因调控、以及霍乱弧菌噬菌体基因组及其感染受体识别等。
三、代表性科研项目

国家科技重大专项（艾滋病和病毒性肝炎等重大传染病防治）课题：传染病实验室监测核心技术和技术体系研究（十二五期间）；病原体网络化监测技术研究（十一五期间）。

国家重点基础研究发展计划（973）课题：重要病原细菌关键生物学特性适应性进化机制的研究；致病性弧菌微进化的研究。
国家自然科学基金重点项目：霍乱弧菌致病基因的表达调控及其环境生存机制的研究。
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