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研究领域 
农业生物信息学和系统生物学，着重于组学大数据整合与解析的新技术和算法研究。 

 

教育经历 

1986 年 9 月-1990 年 7 月，北京农业大学生物学院，应用物理专业，获理学学士学位 

1997 年 8 月-2003 年 5 月，美国亚利桑那大学（University of Arizona），农业和生命科学学

院，环境科学专业，获理学博士学位，副修材料工程专业 

 

工作经历 
2004年 5 月至今，中国农业大学生物学院，教授  

2003 年 3 月-2004 年 4 月，Syngenta 生物技术公司（美国），生物信息科学家 

2002 年 10 月-2003 年 3 月，Activx 生物医学公司（美国），生物信息专家 

2001 年 9 月-2002 年 9 月，TMRI, SYNGENTA （美国），生物信息程序员 

1990 年 7 月-1997 年 7 月，中国科学院生物物理研究所，1994 年评为助理研究员 

 

2004.5～至今   中国农业大学生物学院，教授 

2009 年入选教育部“新世纪优秀人才支持计划”，2018 年获教育部高等学校科学研究优秀成果

奖自然科学二等奖，2019 年入选中国农业大学“人才培育发展支持计划”领军教授 B 类，

2021 年入选爱思唯尔“中国高被引学者”。 

 

   教学方面： 

自入职以来，建立了生物信息平台，主持了生物信息学专业的学科建设，包括硕博生招生

要求和培养方案等一系列工作，开设了以生物信息学为中心的不同层次要求的《生物信息

学》、《生物信息学算法》和《生物信息学 Seminar》等课程。作为课程负责人，主讲了四

门生物信息学研究生的专业学位课程。 

关于研究生培养方面，共指导研究生 40 名，已毕业 34 名（博士 27 名，硕士 7 名），培养

博士后 2 名。其中多人次获得各项奖励，包括 3 人获北京市级优秀毕业生、1 人获校长奖

学金、2 人获博士国家奖学金、2 人获校级优秀博士学位论文，等等，培养了一批杰出的

生物信息学人才。 

 

   科研方面： 

(1) 整合多组学大数据（基因组学、转录组学、表观基因组学、蛋白质组学和代谢组学、

变异组学、调控基因组学等），构建重要动植物功能基因组综合信息平台。建立了中国农

业大学生物信息平台，致力于组学数据整合和挖掘、功能注释和节律性分析算法的方法学
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研究，发展了一系列的创新理论和技术体系，为组学数据分析挖掘提供了切实可行的途

径，公开发布了 20 余个数据库和网络服务。主要包括： 

      i. 基因功能富集分析工具平台 （EasyGO/agriGO/PlantGSEA） 

     ii. 植物非编码 RNA 数据整合与分析平台（PMRD/PNRD） 

    iii. 植物基因组学、转录组学、表观基因组学数据整合（PCSD） 

     iv. 植物功能基因组学数据整合与分析平台 （SFGD/SIFGD/GraP/ccNET 等） 

      v. 构建识别节律性基因表达的算法 （ARSER/LSPR） 

 

(2) 通过多组学大数据分析，集成分析作物 QTL 和 GWAS 关联位点、表观遗传和转录调控

位点、染色质状态和基因表达变化等关键信息，深入挖掘和解析关键调控因子和网络模

块。正在试图建立一个集多功能于一体的水稻、玉米、大豆、棉花等作物调控基因组平

台，以期加快基因组编辑技术在育种技术中的广泛应用，促进分子设计育种的发展。 

 

(3) 系统生物学研究：挖掘与生长发育和逆境应答相关的关键调控因子，开展与植物生长

发育及逆境应答等相关的功能基因研究。比如，系统研究水稻和拟南芥 SPX 基因影响生长

发育和环境应答的分子机制；探索拟南芥和棉花 JAZ 家族基因在叶片衰老和水分胁迫适应

性的分子机制；对植物时序（如昼夜节律变化，叶片衰老等）的动态基因表达调控和表观

遗传变化的规律进行探索，以期发现时序转录调控的关键因子，并尝试跨物种表观基因组

比较分析（包括拟南芥、水稻、棉花和玉米等）。 

 

   承担课题： 

1、国家自然科学基金面上项目，32170673, 系统解析水稻脱分化和再分化过程的染色质

修饰和转录调控机制，2022/01-2025/12，在研，主持 

2、国家自然科学基金面上项目，31970629, 基于多组学分析探索植物核纤层类似蛋白影

响染色质状态和基因表达的动态调控规律，2020/01-2023/12，在研，主持 

3、国家自然科学基金面上项目，31771467, 多维组学数据集成分析以探索叶片衰老的转

录和表观遗传调控机制，2018/01-2021/12，已结题，主持。 

4、国家自然科学基金面上项目，31571360, 基于表观基因组与转录组数据的整合挖掘以

及基因调控网络的动态解析构建棉花基因组结构与功能注释体系，2016/01-2019/12，已

结题，主持。 

5、国家自然科学基金面上项目，31371291, 植物表观基因组和转录组数据整合及其时序

动态变化规律探索，2014/01-2017/12，已结题，主持。 

6、国家自然科学基金面上项目，31171276, 棉花和拟南芥应答水分胁迫的转录组数据比

较分析及基因表达调控网络的构建，2012/01-2015/12，已结题，主持。 

7、国家自然科学基金面上项目，31071125, 水稻籼粳亚种间细胞凋亡差异反应的分子机

制研究，2011/01-2013/12，已结题，主持。 

8、教育部新世纪优秀人才支持计划，2010 年，重要动植物功能基因组生物信息学平台建



设，已结题，主持。 

9、国家自然科学基金重大研究计划培育项目，90817006, 拟南芥 JAZ 家族基因在茉莉酸

和脱落酸间交互作用及协调水分胁迫适应性的分子机制研究，2009/01-2011/12，已结

题，主持。 

10、国家自然科学基金面上项目，30570139, 降解农药残留的水稻细胞色素 P450 的功能

基因组研究，2006/01-2008/12，已结题，主持。 

11、国家重点基础研究发展计划，2013CBA01400, 水稻优良品种的分子设计研究，2015-

2017，已结题，参加。 

12、国家重点基础研究发展计划，2012CB215300, 草本能源植物培育及化学催化制备先进

液体燃料的基础研究，2012-2016，已结题，参加。 

13、国家重点基础研究发展计划，2006CB100100, 作物适应高盐、低温胁迫的分子调控机

理，2006-2010，已结题，参加。 

14、国家高技术研究发展计划，2008AA02Z312, 网络海量 RNA 数据搜索、二次挖掘与应用

集成软件开发，2008-2010，已结题，参加。 

15、横向技术服务，棉花水分高效利用关键基因的挖掘及抗旱材料创制，2014-2017，已

结题。 

16、棉花生物学国家重点实验室开放课题，棉花多维组学集成分析与染色质状态数据库构

建，2021-2022，在研。 

17、棉花生物学国家重点实验室开放课题，棉花多维组学数据整合并挖掘关键功能模块，

2019-2020，已结题。 

18、棉花生物学国家重点实验室开放课题，棉花基因调控网络和功能模块分析平台构建，

2017-2018，已结题。 

19、中国农业大学引进人才基金课题，2004-2006，已结题。 

 

     代表性成果： 

 2018 年获教育部高等学校科学研究优秀成果奖自然科学二等奖。 

 agriGO 是世界上首个全面支持农业物种的基因功能富集分析平台，目前可支持 400 多

个农业相关物种和 800 多种相应的数据类型，在数据整合、功能注释、分析计算等方面都

有创新，已成为大量农业物种基因功能分析的标准工具。agriGO 和其升级版的论文（2

篇）SCI 他引总和已达 2639 次（Google scholar 引用 3376 次），先后成为 ESI 高被引论

文。agriGO 在一些国际慕课中作为组学大数据的主要示范工具。 

 为涵盖更多的基因功能注释信息，我们引入基因集概念，构建了大规模植物基因集功

能分类在线分析挖掘平台 PlantGSEA/PlantGSAD，目前可支持 44 个植物物种，涵盖 9 个

功能类别的 236,007 个基因集，能显著提高植物全基因组的注释率，可以多维度地进行基



因功能分析。美国科学院院士 Jeff Dangl 教授曾高度评价了 PlantGSEA 的可信度和易操

作性。 

 对于非编码 RNA，我们先后构建了两个植物非编码 RNA 功能注释和数据挖掘分析平台

PMRD/PNRD。PMRD/PNRD 文章发表后，已被广泛应用，尤其是被后续 20 多个非编码 RNA 数

据库所引用，在国际上起着重要的引领作用。 

 植物染色质状态数据库 PCSD 可高效挖掘与重要农艺性状相关的关键表观遗传修饰位

点，利用这一平台可进行调控基因组学的研究，有利于促进农作物分子设计育种。 

 提出并实现时域与频域相结合的组学数据节律性识别的新算法 ARSER/LSPR。其中

ARSER 算法促进了组学大数据的生物节律识别分析，被广泛应用于医学和农业领域研究，

已成为这一领域国际公认的标准算法。生物钟领域杰出科学家约翰﹒霍格尼斯（John B. 

Hogenesch）评价 ARSER 算法是 “gold standard”。2017 年，ARSER 算法被“Guidelines 

for Genome-Scale Analysis of Biological Rhythms（全基因组规模生物节律分析指

南）” 推荐为标准算法之一 ，该《指南》由 92 位科学家共同完成，其中包括三位诺贝尔

奖得主。 

 

   代表性论文： 

自入校以来共发表 SCI 论文 84 篇（其中通讯作者论文 60 篇），SCI 总他引 6189 次，

Google Scholar 引用为 8498 次，入选爱思唯尔 2021 中国高被引学者。代表性论文列表

如下(*通讯作者)： 

1. Minghao Sheng, Xuelian Ma, Jiyao Wang, Tianxi Xue, Zhongqiu Li, Yaxin Cao, 

Xinyue Yu, Xinyi Zhang, Yonghong Wang, Wenying Xu, Zhen Su*. (2022). KNOX 

II Transcription Factor HOS59 Functions in Regulating Rice Grain Size. 

Plant Journal. doi:10.1111/tpj.15709. （IF: 6.417） 

2. Xuelian Ma, Hengyu Yan, Jiaotong Yang, Yue Liu, Zhongqiu Li, Minghao Sheng, 

Yaxin Cao, Xinyue Yu, Xin Yi, Wenying Xu, Zhen Su*. (2021). PlantGSAD: a 

comprehensive gene set annotation database for plant species. Nucleic 
Acids Research. 50: D1456–D1467. （IF: 16.971） 

3. Zhaobin Dong, Juan Yu, Hui Li, Wei Huang, Ling Xu, Yue Zhao, Tao Zhang, 

Wenying Xu, Jiming Jiang, Zhen Su*, Weiwei Jin*. (2018). Transcriptional 

and epigenetic adaptation of maize chromosomes in Oat-Maize addition lines. 

Nucleic Acids Research. 46: 5012–5028. （IF: 16.971） 

4. Yue Liu, Tian Tian, Kang Zhang, Qi You, Hengyu Yan, Nannan Zhao, Xin Yi, 

Wenying Xu*, Zhen Su*. (2018). PCSD: A plant chromatin state database. 

Nucleic Acids Research. 46: D1157-D1167. （IF: 16.971） 

5. Tian Tian, Yue Liu, Hengyu Yan, Qi You, Xin Yi, Zhou Du, Wenying Xu*, Zhen 

Su*. (2017). agriGO v2.0: a GO analysis toolkit for the agricultural 

community, 2017 update. Nucleic Acids Research. 45: W122-W129. （IF: 

16.971） 



6. Qi You, Wenying Xu, Kang Zhang, Liwei Zhang, Xin Yi, Dongxia Yao, Chunchao 

Wang, Xueyan Zhang, Xinhua Zhao, Nicholas Provart, Fuguang Li*, Zhen Su*. 

(2016). ccNET: Database of co-expression networks with functional modules 

for diploid and polyploid Gossypium. Nucleic Acids Research. 46: D1157-
D1167. （IF: 16.971） 

7. Kang Zhang, Wenying Xu, Chunchao Wang, Xin Yi, Wenli Zhang*, Zhen Su*. 

(2016). Differential deposition of H2A.Z in combination with histone 

modifications within related genes in rice callus and seedling. Plant 
Journal.  89: 264-277. （IF: 6.417） 

8. Kang Zhang, Qian Song, Qiang Wei, Chunchao Wang, Liwei Zhang, Wenying Xu*, 

Zhen Su* (2016). Down-regulation of OsSPX1 caused semi-male sterility, 

resulting in reduction of grain yield in rice. Plant Biotechnology Journal   
14: 1661-1672. （IF: 9.803）  

9. Juan Yu, Yixiang Zhang, Chao Di, Qunlian Zhang, Kang Zhang, Chunchao Wang, 

Qi You, Hong Yan, Susie Dai, Joshua Yuan*, Wenying Xu*, and Zhen Su* 

(2016). JAZ7 negatively regulates dark-induced leaf senescence in 

Arabidopsis. Journal of Experimental Botany. 67: 751-762. （IF: 6.992）   

10. Qi You, Liwei Zhang, Xin Yi, Zhenghai Zhang, Wengying Xu*, and Zhen Su*. 

(2015) SIFGD: Setaria italica Functional Genomics Database. Molecular 
Plant. 8: 967-970. （IF: 13.164）   

11. Xin Yi, Zhenhai Zhang, Yi Ling, Wenying Xu*, Zhen Su*. (2015) PNRD: A 

plant non-coding RNA database. Nucleic Acids Research. 43: D982-D989. （IF: 

16.971） 

12. Xin Yi, Zhou Du*, Zhen Su*. (2013) PlantGSEA: a Gene Set Enrichment 

Analysis toolkit for plant community.  Nucleic Acids Research. 41: W98–
W103. （IF: 16.971） 

13. Zhou Du, Hui Li, Qiang Wei, Xin Zhao, Chunchao Wang, Qilin Zhu, Xin Yi, 

Wenying Xu, X. Shirley Liu*, Weiwei Jin*, Zhen Su*. (2013) Genome-wide 

analysis of histone modifications: H3K4me2, H3K4me3, H3K9ac and H3K27ac, 

in Oryza sativa L. japonica. Molecular Plant. 6: 1463-1472. （IF: 13.164） 

14. Fengxia Liu, Wenying Xu, Qian Song, Lubin Tan, Jiayong Liu, Zuofeng Zhu, 

Yongcai Fu, Zhen Su*, and Chuanqing Sun*. (2013) Microarray Assisted 
Fine-mapping of Quantitative Trait Loci for Cold Tolerance in Rice. 

Molecular Plant. 6: 757-767. （IF: 13.164） 

15. Rendong Yang, Chen Zhang, Zhen Su*. (2011) LSPR: an integrated periodicity 

detection algorithm for unevenly sampled temporal microarray data. 

Bioinformatics.  27: 1023-1025. （IF: 6.937） 

16. Rendong Yang and Zhen Su*. (2010) Analyzing circadian expression data by 

harmonic regression based on autoregressive spectral estimation. 

Bioinformatics. 26: i168-i174. （IF: 6.937） 

17. Zhou Du, Xin Zhou, Yi Ling, Zhenhai Zhang, and Zhen Su*. (2010) agriGO: a 

GO analysis toolkit for the agricultural community. Nucleic Acids Research  



38: W64-W70. （IF: 16.971） 

18. Zhenhai Zhang, Jingyin Yu, Daofeng Li, Zuyong Zhang, Fengxia Liu, Xin Zhou, 

Tao Wang, Yi Ling, and Zhen Su*. (2010)    PMRD: plant microRNA database. 

Nucleic Acids Research  38: D806-D813. （IF: 16.971）  

19. Linna Zhao, Fengxia Liu, Wenying Xu, Chao Di, Shaoxia Zhou, Yongbiao Xue, 

Jingjuan Yu, Zhen Su*. (2009) Increased expression of OsSPX1 enhances 

cold/subfreezing tolerance in tobacco and Arabidopsis thaliana. Plant 
Biotechnology Journal. 7: 550-561. （IF: 9.803）   

20. Xin Zhou, Zhen Su*. (2008) tCal: transcriptional probability calculator 

using thermodynamic model. Bioinformatics. 24: 2639-2640. （IF: 6.937）   

 

   社会服务： 

近 18 年来。我们利用互联网数据库和在线分析平台对社会的重要贡献，陆续发布了 30 多

个的数据库和网络服务，对全社会进行公开服务，在领域内有一定的影响力。以基因功能

富集分析平台（包括 agriGO 和 PlantGSEA）为例，平台的访问者来自 110 多个国家的 14

万多个 IP 地址，执行计算任务共 70 万多次。在一个植物科学研究常用数据库和生物信息

学工具的汇总中，共包括了世界上 178 个数据库，其中中国占 56 个，中国农大有 14 个

（12 个来自于我们实验室）。这可能是一个不完整的统计，但还是能说明我们实验室对社

会的贡献。 

 

 

2003.3～2004.4   Syngenta 生物技术公司(美国) 生物信息科学家 

从事基因芯片系统的研究, 负责实验室信息管理系统(LIMS), 设计不同的计算机算法研究遗传

调节网络（整合时序算法, 建立基于表达谱的遗传调节网络分析流程, 应用于基因表达调控网

络的研究）。通过对 Arabidopsis 全基因组 sub-exon 水平基因芯片数据的分析，系统预测

Arabidopsis 全基因组基因功能，对基因表达的复杂现象（例如：alternative splicing）进

行深入研究 

 

2002～2003     Activx 生物医学公司（美国）生物信息专家 

从事蛋白组学研究, 根据蛋白质活性高效筛选靶蛋白和加速研发药物。建立针对蛋白酶活性测

量的谱线分析算法, 为基于平板电泳, 毛细管电泳, 和质谱的蛋白组学分析打下基础。 

 

2001～2002     TORREY MESA RESEARCH INSTITUTE, SYNGENTA （美国） 生物信息程序员及

访问学者 

生物信息学算法研究：综合比较多种聚类分析方法，并在此基础上建立可自组织, 自收敛的聚

类分析新算法。 

功能基因组学研究：利用聚类分析方法对拟南芥、水稻、及小鼠的基因表达谱进行数据挖掘。 

 



1997～2003    亚利桑那大学（美国），博士，主修环境科学，副修材料工程 

博士论文方向：利用计算机分子动力学模拟算法研究纳米水平液体薄膜的物理化学性质以揭示

在土壤环境中液态有机污染物的运动过程。建立纳米水平液体薄膜及其与固体表面相互作用的

数学模型, 并在此基础上, 综合应用 molecular dynamic 和 Monte Carlo simulations 算法, 

预测液体小分子在纳米级水平上的运动规律, 研究超薄液膜的物理化学特性, 对润滑材料, 土

壤清污的应用研究具有一定的指导意义。 

开发进行核酸及蛋白质序列分析、基因芯片数据处理及数据挖掘等生物信息学应用程序。 

 

1990～1997    中国科学院生物物理所细胞生物物理室  助理研究员 

从事光生物物理和环境生物物理领域的研究工作，参加了以下科研项目： 

 生物系统超微弱发光与其氧化代谢相关性研究.  国家自然科学基金项目 

 水体中苯系物对哺乳类线粒体微弱光子发射的诱导作用.  国家自然科学基金项目 

 空间辐射剂量测量方法研究项目. 中西德合作计划和 863高技术跟踪 

 快中子治癌研究装置及应用研究. 国家科委重大研究项目 

 中子治癌束剂量与微剂量的测量. 国家自然科学基金项目 

 快中子在医学、生物学中的应用研究. 国家自然科学基金, 国家攀登计划 B 

 用于肿瘤疗效分析及复发检测的追踪测试技术. 中国科学院生物物理所 

 用毛白杨叶片发光监测 SO2（包括酸雨）污染. 中国科学院生物物理所 

 

1986～1990    北京农业大学应用物理专业  本科生              

1990 年获理学士学位. 毕业论文：色谱计算机模拟教学软件设计 
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1. “组学大数据整合与解析的新技术和算法研究”2018 年获高等学校科学研究优秀成果奖自

然科学二等奖 (证书号：2018-068)。 

        苏震,杜舟,杨仁东,周鑫,易欣,张振海,徐文英,凌毅,尤琪 

 

2. “生物系统超弱发光的研究及其在环境科学中的应用”1996 年获中国科学院生物物理研究

所重要成果二等奖。 

        沈恂, 马玉琴, 张仲纶, 王英彦, 付世密, 李心愿, 苏震, 郑雁珍, 刘成祥, 张月敬 

 

3.  “快中子治癌研究装置及应用研究”项目于1992年4月16日通过国家医药管理局和中国科

学院联合鉴定，1993年获科学院科技进步二等奖，1995年获国家科技进步三等奖 

唐锦华，常崴克，罗醒萱，张苏   等   高能物理所 

张仲纶，苏震，刘成祥，郑雁珍        生物物理所 

军事医学科学院,医科院肿瘤所,北京肿瘤所,301医院 等协作组三十余人 

 

 

 


