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研究方向 

1. 果树等园艺作物的基因组学和生物信息学大数据分析 

2. 全基因组关联分析方法及生物统计学和相关应用研究 

（总体上研究侧重于方法性研究和对于数据的深度挖据，就业形势良好。） 

教育经历 

硕博连读：南京农业大学   生物信息学，博士期间在康奈尔大学进修 18 个月 

本科：南京农业大学   统计学 

主持或参与的科研项目 

主持项目： 

2017 年  江苏高校品牌专业建设工程资助项目 

2014 年  中国博士后科学基金面上资助 

2013 年  国家自然科学基金青年项目 

2013 年  南京农业大学青年科技创新基金 

同时，作为主要参加人，参与多个国家重大科技项目。 
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