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一、教育经历 

1.2003.09－2008.07，南京农业大学生命科学学院，硕士，博士 

2.1994.09-1998.07，天津商业大学生物技术与食品科学学院，

学士。 

二、工作经历 

1.2013.01-至今，南京农业大学，资源与环境科学学院，副教授 

2.2011.11-2012.12，南京农业大学，资源与环境科学学院，讲

师 

3.2008.09-2011.10，南京农业大学，农业资源与利用博士后流

动站，博士后 

4.1998.09-2003.08，南京雨润集团，技术员 

三、教学情况 

1.本科生课程《植物生态学》 

2.研究生课程《非编码 RNA 研究进展》 

四、主持项目 

主要从事植物逆境生态和盐碱地开发利用。 

1.江苏省重点研发（BE2017310-2），骨干； 

2.江苏省科研院所农技推广试点项目[TG(17)004]，骨干； 

3.国家自然科学基金（31200204），主持； 

4.中国博士后科学基金重点资助（201003593），主持； 

5.中国博士后科学基金（20090451223），主持。 
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