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主要研究方向：
结构生物信息学、复杂系统建模与优化、人工智能、深度学习
简    历：

1. 2018.07-2021.12，密西根大学，计算医学与生物信息系，博后，导师：Yang Zhang

2. 2017.12-2018.02，密西根大学，计算医学与生物信息系，科研助理, 导师：Yang Zhang
3. 2016.12-2017.11，密西根大学，国家留学基金委联合培养博士生，导师：Yang Zhang

4. 2015.04-2018.06，浙江工业大学，控制科学与工程, 博士，导师：俞立、张贵军

5. 2012.09-2015.03，浙江工业大学，系统分析与集成, 硕士，导师：张贵军
研究（情况）项目：
1. 多结构域蛋白质组装建模与优化研究，国家自然科学基金面上项目，62173304，57万元，2022-01至2025-12，在研，本人排序：2/8

2. 蛋白质高维构象空间多模态片段组装优化方法，国家自然科学基金面上项目，61773346，64万元，2018-01至2021-12，结题，本人排序：4/8

3. 多域蛋白结构组装预测方法研究，浙江省自然科学基金重点项目，LZ20F030002，30万元，2020-01至2023-12，在研，本人排序：3/7

4. Combining structural informatics and crosslinking mass spectrometry to predict the key protein-protein interactions shaping symbiotic microbial communities，National Science Foundation, 2025426，290万美元，2020-12至2024-11，在研，参加（无排序）

5. Advanced approaches to protein structure prediction，National Institutes of Health，R35GM136422， 43万美元，2020-03至2025-03，在研，参加（无排序）

6. Multi-level computational approaches to protein function prediction，National Science Foundation，1901191，82万美元，2019-08至2023-07，在研，参加（无排序）
发表的论文、专著、教材：
1. Xiaogen Zhou, Jun Hu, Chengxin Zhang, Guijun Zhang, Yang Zhang. Assembling multidomain protein structures through analogous global structural alignments, Proceedings of the National Academy of Sciences (PNAS), 116: 15930-15938, 2019.

2. Xiaogen Zhou, Yang Li, Chengxin Zhang, Wei Zheng, Guijun Zhang, Yang Zhang. Progressive assembly of multi-domain protein structures from cryo-EM density maps. doi: https://doi.org/10.1101/2020.10.15.340455, Nature Computational Science, 录用, 2022.

3. Xiaogen Zhou, Chunxiang Peng, Jun Liu, Yang Zhang, Guijun Zhang. Underestimation-assisted global-local cooperative differential evolution and the application to protein structure prediction, IEEE Transactions on Evolutionary Computation, 24: 536-550, 2020.

4. Xiaogen Zhou, Guijun Zhang. Differential evolution with underestimation-based multimutation strategy, IEEE Transactions on Cybernetics, 49: 1353-1364, 2019.

5. Xiaogen Zhou, Guijun Zhang. Abstract convex underestimation assisted multistage differential evolution, IEEE Transactions on Cybernetics, 47: 2730-2741, 2017.

6. Xiaogen Zhou, Guijun Zhang, Xiaohu Hao, Li Yu. A novel differential evolution algorithm using local abstract convex underestimate strategy for global optimization. Computers & Operations Reasearch, 75(11): 132-129, 2016. 

7. Xiaogen Zhou, Guijun Zhang, Xiaohu Hao, Li Yu, Dongwei Xu. Enhanced differential evolution using local Lipschitz underestimate strategy for computationally expensive optimization problems. Applied Soft Computing, 48(11): 169-181, 2016.

8. Xiaogen Zhou, Guijun Zhang, Xiaohu Hao, Li Yu, Dongwei Xu. Differential Evolution with multi-stage strategies for global optimization. IEEE Congress on Evolutionary Computation, 2550-2557, Canada, 2016.

9. 周晓根, 张贵军, 郝小虎, 俞立. 一种基于局部Lipschitz下界估计支撑面的差分进化算法, 计算机学报,  39(12): 2631-2651, 2016.

10. 周晓根, 张贵军, 郝小虎. 局部抽象凸区域剖分差分进化算法, 自动化学报, 41(7): 1315-1327, 2015.

11. Wei Zheng, Xiaogen Zhou, Qiqige Wuyun, Robin Pearce, Yang Li, and Yang Zhang. FUpred: Detecting protein domains through deep-learning based contact map prediction. Bioinformatics, 36(12): 3749-3757, 2020.

12. Jun Liu, Xiaogen Zhou, Yang Zhang, and Gui-Jun Zhang. CGLFold: a contact-assisted de novo protein structure prediction using global exploration and loop perturbation sampling algorithm. Bioinformatics, 36(8): 2443-2450, 2020.

13. Kailong Zhao, Jun Liu, Xiaogen Zhou, Jianzhong Su, Yang Zhang, Guijun Zhang. MMpred: a distance-assisted multimodal conformation sampling for de novo protein structure prediction. Bioinformatics, 37: 4350-4356, 2021.

14. Yuhao Xia, Chunxiang Peng, Xiaogen Zhou, Guijun Zhang.A sequential niche multimodal conformational sampling algorithm for protein structure prediction. Bioinformatics. 37(23): 4357-4365, 2021.

15. Guijun Zhang, Xiaogen Zhou, Xufeng Yu, Xiaohu Hao. Enhancing protein conformational space sampling using distance profile-guided differential evolution. IEEE/ACM Transactions on Computational Biology and Bioinformatics, 14(6): 1288-1301, 2017.

科研成果及专利：
1. 周晓根, 张贵军, 彭春祥, 胡俊, 一种基于域间残基接触的多域蛋白结构组装方法, 授权日: 2021-2-26, 中国, 授权号: ZL201910316906.7.

2. 周晓根, 张贵军, 彭春祥, 胡俊, 刘俊, 一种基于子种群协同进化的蛋白质结构预测方法, 授权日: 2021-04-06, 中国, 授权号: ZL201810762887.6.

3. 周晓根, 张贵军, 彭春祥, 刘俊, 胡俊, 一种基于动态抽象凸下界估计的群体蛋白质结构预测方法, 授权日: 2021-03-05, 中国, 授权号: ZL201810994503.3.

4. 周晓根, 张贵军, 彭春祥, 胡俊, 刘俊，一种基于动态片段长度的群体蛋白质结构预测方法，授权日: 2021-04-12，中国, 授权号: ZL 201810986058.6.

5. 周晓根, 张贵军, 彭春祥, 刘俊, 胡俊, 一种基于抽象凸估计的k-近邻蛋白质结构预测方法, 授权日: 2020-04-06, 中国, 授权号: ZL 201811000827.7.
研究生培养等教学情况：
1. 合作指导研究生获得第十六届“挑战杯”全国大学生课外学术科技作品竞赛二等奖， 2019.
2. 博后期间，担任多名UROP学生导师，其中两名学生获得蓝丝带奖，多名学生成功申请上博士项目.

奖励和荣誉：
1. 蛋白质结构从头预测构象空间优化理论与方法, 浙江省优秀博士学位论文, 浙江省研究生教育学会, 2019 
2. 世界蛋白质结构预测竞赛 (Critical Assessment of Techniques for Protein Structure Prediction，CASP)，蛋白质结构预测服务器组，第一名，本人排序：核心成员 (按名字字母排序)，Google、Facebook、Microsoft、以及腾讯、华为、百度、字节跳动等国内外高科技企业均参加了比赛

3. 世界蛋白质结构预测竞赛 (Critical Assessment of Techniques for Protein Structure Prediction，CASP)，多聚体蛋白质结构组装人工组，国内参赛团队中排名第二，本人排序：牵头

4. 第六届中国国际“互联网+”大学生创新创业大赛，教育部、中央统战部、中央网络安全和信息化委员会办公室、国家发展和改革委员会、工业和信息化部、人力资源和社会保障部、农业农村部、中国科学院、中国工程院、国家知识产权局、国务院扶贫开发领导小组办公室、共青团中央、广东省人民政府，银奖，2020，本人排序：3/15

其它：
    无
