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研究方向：通过多学科的技术创新推动对细胞命运的理解和改造。
细胞作为生命的基本单位，其命运决定，包括增殖、分化、衰老、死亡等既是个体生长发育的基础，也是疾病产生的重要原因。本实验室通过对细胞命运决定机制的研究，探讨这些过程在正常生理和疾病的功能。继而尝试对细胞命运的干预，为疾病治疗提供可能的策略。

注重多学科交叉的新技术开发是本实验室的一个特色。实验室开发了活细胞测序技术Live-seq，是目前细胞转录组动态的唯一解决方案。此外，还有细胞编程、高通量表型筛选等多个新技术已经进入应用阶段。这些新技术为细胞命运决定机制的研究和功能改造提供的独特的工具。

具体的，本实验室的课题涉及（不限于）如下方面：
1）	干细胞的体外扩增。
2）	基于单细胞转录组的细胞命运编程和重编程。
3）	基于微流控的单细胞高通量表型分析技术的开发及其在细胞命运研究中的应用。
4） 新技术产生的大量独特单细胞数据的分析和挖掘。

加入我们
	课题组长期招募热爱探索和富有韧性的博士后、硕博士研究生、研究助理。有计算生物学、分子生物学、干细胞生物学或微流控其中一个背景更有利于工作的开展。

我们同样积极寻求和感兴趣的课题组联合培养博士生。联培博士生将得到和中国科学院大学普通博士生同等的教育、科研和生活上的支持。
联系方式：wz.chen@siat.ac.cn 
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