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研究方向：棉花基因组研究与分子育种 

研究内容：构建了富含功能标记的四倍体栽培棉种遗传图谱，开发了 10,180 对 A/D 基因组同源

基因间内含子长度多态的 ILPs 标记，开发了 8 万点的陆地棉全基因组覆盖的 CottonSNP80K 芯

片。基于这些不同类型的标记开展以下两方面研究：1. 全基因组水平开展纤维品质及耐盐相关性

状分析，挖掘出一批优异种质资源及优质耐盐基因/QTLs，进一步对这些候选基因/QTLs 开展功能

解析，创造目标性状改良的遗传材料；2. 利用突变体材料开展棉花表皮毛、叶型、叶色等重要性

状关键基因的发掘及功能分析。 

以第一作者发表 SCI 论文 9 篇，参编《Transgenic Cotton》本科教材的一章，主持国家自

然科学基金等国家、省部级项目 6 项。博士研究生论文获 2010 年江苏省优秀博士学位论文。

2012 年入选南京农业大学首批“钟山学术新秀”。 

教育经历：  

2005.9-2009.6，南京农业大学，农学院，作物遗传育种，博士 

2002.9-2005.6，山西农业大学，农学院，硕士 

1998.9-2002.6，山西农业大学，农学院，学士 

工作经历：  

2017.3-2018.12, East Carolina University, Department of Biology, Visiting Scholar 

2014/12-至今，南京农业大学，农学院，副教授 

2009/7-2014/11，南京农业大学，农学院，讲师 
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