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个人简介： 

2006 年本科毕业于沈阳农业大学，2006-2013 年在中国科学院遗传与发育生物

学研究所攻读博士学位，期间主要研究种子油脂合成调控的分子机理。2013 年-

2018 年，在美国德克萨斯大学奥斯汀分校从事博士后研究，主要从表观遗传修

饰和转录调控网络两个角度研究杂种优势和多倍体化形成的遗传机制。2018 年

9 月作为南京农业大学高层次引进人才到农学院任教授。研究论文主要发表在

《PNAS》、《Genome Biology》、《Nature Communications》、《PLoS Genetics》等

国际知名期刊。 

 

研究方向： 

在自然进化和人工驯化过程中，作物的形态发生巨大变化。我们将综合利用生物

信息学、群体遗传学、单细胞组学和表观遗传编辑等手段，研究表观遗传调控在

多倍体作物进化和驯化中的作用以及鉴定与作物重要农艺性状相关的表观遗传

位点。 

 

课题组热烈欢迎对生物信息学和表观遗传学感兴趣的同学加入，希望帮助学生

在生物学的多个维度得到全方位的锻炼，鼓励学生提出并开展自己感兴趣的科

研项目，欢迎感兴趣的学生和我联系。 
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