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二、项目简介
本项目属于计算生物学领域。本项目采用实验和计算分析相结合的方法，通过表观遗传学、功能基因学及整合网络分析，深入和广泛地探讨发育及衰老的机制，并对环境及遗传因素引起的过早、过快老化及相关疾病等一系列重大科学问题进行探讨。近十年来，该项目在这一重要领域开展了持之以恒的探索，取得了一系列开创性成果，具体内容如下：
一、在发育和衰老研究方面算法的开发
建立了改进的基于测序数据的核小体精确定位算法iNPS。基于iNPS 获得的核小体定位信息可有助于分析恶性肿瘤发生发展及侵袭转移过程中核小体分布信号的变化。开发了一种半自动化的原位杂交图像分析流程，使用这种流程，在单细胞分辨率上得出了大脑皮质层中基因的空间表达模式，以深入了解大脑皮层发育过程中所发生的关键性事件。
二、在营养与发育、衰老研究中取得新进展
通过不同饮食结构的中年小鼠基因表达谱分析揭示了衰老调控因子。从系统生物学的角度揭示了节食调节衰老的分子机制，并为衰老干预策略提供了新概念。通过分析人脸三维图像，构建了基于面部三维图像的生理年龄预测方法，并进一步对图像表型定量、特征或标记物选取、表型-分子特征关联分析，为建立人类发育和衰老数据库奠定了基础。
三、发育、衰老及衰老相关疾病的干预
在发育方面，通过激光显微切割以及单细胞测序等先进技术，绘制了小鼠早期发育原肠运动中期精细的胚胎三维分子图谱。在衰老相关疾病方面，发现恶性肿瘤中高度突变的基因UTX-1通过胰岛素类似物信号通路调控衰老，首次报道了通过体细胞发挥功能的组蛋白修饰基因对衰老这一重要生物学过程的调控作用，加深了对表观遗传功能的认识，并为新型抗衰老药物的研发提供了潜在的靶点。开发了一种无偏倚适应成簇（adaptive clustering）方法，综合分析了卵巢癌的基因组、表观基因组和转录组的全景图，由此揭示出了卵巢癌不良预后的潜在模块化特征。
该项目共发表论文三十多篇，从中遴选出的 8 篇代表性论文被Cell Metabolism、Developmental Cell、Cell Research等收录，共被SCI引用 267次，SCI他引 205次。
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