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简历介绍：

　　周兵，男，博士，研究员，博士生导师，中国科学院动物研究所干细胞与生殖生物学国家重点

实验室细胞微环境系统生物学研究组组长。

　　2004年于湖南大学信息管理与信息系统系获得学士学位，2012年于中国科学院遗传与发育生

物学研究所获得生物信息学博士学位，从事衰老系统生物学方向的研究。2012-2014年留所继续博

士后研究工作，从事组蛋白去甲基化酶的表观遗传学精确调控机制的研究。2014-2018年在美国加

州大学圣地亚哥分校进行博士后研究工作，从事RNA代谢调控网络与染色质高级结构的功能基因组

方面的研究。研究内容主要围绕功能基因组学与表观遗传学的分子调控机制，结合计算生物学与系

统生物学的方法，探索多基因的精确表达调控、表观遗传信息的靶向识别以及染色质的高级结构与

功能，取得了一系列研究成果，分别发表于Nature Protocols、Nature Biotechnology、Nature

Genetics、The Plant Cell、Genome Research、PNAS、RNA等SCI刊物上共19篇，其中发表第

一或共一作者文章8篇，获得美国应用专利1项。（1）设计并开发了RNA-染色质互作组大规模测序

技术GRID-seq的计算与分析流程，首次揭示了新生RNA转录活动受限于周围染色质的三维结构，

表明空间临近的多基因形成活跃的社区结构，存在相互反馈调控的转录微环境（Nature

Biotechnology 2017; Nature Protocols 2019）。（2）揭示了真核生物核小体H3K27me3和

H3K4me3的去甲基化酶REF6和JMJ14在高等植物中精确调控基因表达的序列依赖性识别与靶向机 
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制（Nature Genetics 2016; Cell Discovery 2015）。（3）建立小鼠饮食与能量干预模型，揭示

了能量限制相关调控通路，发现了能量过剩促进过氧化物酶体的过量增殖，显著降低了细胞对活性

氧耐受程度，从而加速衰老进程（PNAS 2012）。（4）开发并实现了大规模数据的整合分析框架

与流程，构建了多维异质性生物学大数据的贝叶斯网络推断与分析模型，成功地揭示了人类CD4阳

性T细胞20多种核小体表观遗传学修饰的基因表达调控网络（Genome Research 2008）。

研究领域：

　　实验室主要聚焦多细胞互作微环境中细胞的身份决定与维持、细胞间协作和组织、器官衰老与

再生等科学问题，运用计算生物学与大规模高通量实验技术相结合的方法，从功能基因组学、表观

遗传学、染色质高级结构以及单细胞生物学等多个生物学层面，系统性地阐释多细胞微环境的性

质、功能与分子调控机制。
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