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研究方向：动物细菌病的病原学、致病机理、诊断技术及免疫防治研究

个人简介：

2003/09-2008/06, 南京农业大学，动物医学院动物医学系，学士；

2008/09-2013/06, 南京农业大学，动物医学院预防兽医学系，博士;

（2011/9-2012/4, 荷兰国家兽医中心研究所学习）；

2013/06 – 2015/12，南京农业大学，动物医学院预防兽医学系，讲师；

2016/01 - 至今, 南京农业大学，动物医学院预防兽医学系，副教授

科研项目：

1、“不同来源大肠杆菌全基因组完成图及比较基因组学分析”， 中央高校基本

科研业务费专项资金，主持，2013/05-2016/05

2、斑马鱼模型研究猪链球菌噬菌体 SMP 增强宿主 SS2-4毒力的机制，江苏省自

然科学基金，主持，2014/07-2017/06

3、全基因组表达谱芯片分析猪链球菌噬菌体 SMP增强宿主菌毒力的机制，国家

自然科学基金，主持，2015/01-2017/12

4、表观修饰与病原细菌适应性进化，国家重点基础研究发展计划（973计划），

参与，2015-2019

5、禽腺病毒病诊断及防控办法研究，横向课题，主持，2016-2017

6、家禽重要疫病诊断与检测新技术研究，国家重点研发计划，参与,2016-2020



荣誉奖项：

2013年获南京农业大学动物医学院青年教师授课大赛三等奖

2014年获南京农业大学动物医学院青年教师授课大赛二等奖

2014年获勃林格英格翰奖教金

2015年获南京农业大学动物医学院青年教师授课大赛一等奖

发明专利：无
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