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滕脉坤, 男，1956 年 1 月生，江苏南京人。中国科学技术大学生命科学学院教

授、博士生导师。中国科学技术大学生命科学学院书记、

副院长。教育部生物科学与工程教学指导委员会秘书长。  

1978 年毕业于中国科学技术大学生物系；1986-1987

美国麻省理工学院生物系访问学者；1987-1989 美国伊里

洛依大学厄本－香槟分校生理与生物物理系访问学者、

1992 美国普度大学生命科学系访问教授、1996-1997 美国

哈佛大学医学院 Dana-Farber 肿瘤研究所访问教授。 

主要学术兼职有中国生物物理学会、中国毒理学会常

务理事，中国晶体学会、中国生物化学与分子生物学会理事，中国毒理学会生物

毒素毒理专业委员会主任。 

研究方向：结构生物学，生化与分子生物学。多年从事生物大分子晶体学和

结构生物学研究，目前主要进行天然蛇毒毒素蛋白，真核生物转录调控相关蛋白，

酵母分拣转运相关蛋白，天然免疫相关蛋白等的结构生物学研究；曾从事 DNA

寡聚核苷酸及其 DNA-药物复合物的晶体学；病毒晶体学；T-细胞受体及其复合

物的晶体学；葡萄糖异构酶蛋白质工程中的结构测定和蛋白质分子设计等研究工

作。  

多年来主持和参与了多项国家科技部、基金委和中国科学院的重点和重大课

题的研究工作。目前在研的研究课题有科技部 863 重大课题（负责人）、973 项

目子课题（负责人）、科技部重大研究计划、中国科学院知识创新工程重大行动

计划项目、国家自然科学基金委课题等。在国际、国内著名学术刊物共发表论文

七十多篇。  
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