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研究方向： 

1，花卉遗传、育种、园林应用 

使用多组学技术、分子生物学技术，利用睡莲为模式材料，解析花的起源、花器

官形态建成、花香、花色、性别决定、开花时间、花的节律钟、抗逆性等的分子

基础和进化特征； 

基于杂交育种、多倍体育种、分子育种等手段选育新品种花卉。 

花卉种质资源圃建设，花卉的园林景观应用 

2，大数据和数据可视化 

建立了 eplant 植物多组学数据库 http://eplant.njau.edu.cn。 

建立了园艺植物大数据数据库。 

组学大数据相关工具的开发。 

教育经历： 

2014.09-2016.05，美国田纳西大学，联合培养博士，导师：Feng Chen 教授 

mailto:feichen@njau.edu.cn


2011.09-2016.06，南京农业大学，果树学，博士，导师：程宗明教授 

2007.09-2011.06，南京农业大学，生物技术，本科 

工作经历： 

2019.05-至今，南京农业大学，园艺学院，程宗明教授团队 

2016-2019.04，福建农林大学海峡联合研究院，科研助理，张亮生教授团队 

执教课程： 

◆ 本科生黄山实习 

承担课题： 

◆ 2020-2021, 作物遗传与种质创新国家重点实验室开放基金, 主持，在研 

◆ 2020-2021, 中央高校基本业务费-南京农业大学联合项目, 主持，在研 

◆ 2019-2020, 南京农业大学新进博士科研经费, 主持，在研 

◆ 2019-2021, 国家自然科学基金青年基金项目, 主持，在研 

◆ 2018-2020, 福建省自然科学基金, 面上项目, 主持，已结题 

◆ 2017-2018，省部共建闽台作物有害生物生态防控国家重点实验室，开放基金，

主持，已结题 
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社会服务工作： 

◆ 《Horticulture Research》副主编 

◆ 《Horticulture Research》专刊"Horticultual Plant Genome"的客座编辑  

◆ 《Plant Biotechnology Journal》, 《Horticulture Research》, 《Plant, Cell & 

Environment》, 《Peer Journal》, 《Scientific Reports》, 《Horticultural Plant 

Journal》, 《Plant Cell Reports》, 《Gene》, 《Frontiers in Plant Science》等

杂志的审稿人。 

 

荣誉奖励： 

◆ 南京农业大学 2019 年考核优秀 

◆ 参与获得浙江省林业局林学会第十九届科技兴林奖，二等，荷花和睡莲新品

种选育及园林应用技术，证书编号：2019（II）08-R06 

 

其他： 

◆ 2017-7 中国深圳 第 17 届国际植物学大会，大会报告 
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