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简介：研究主要关注土壤生物肥力培育与作物健康。以

“无机肥料提效、有机养分促效和养分协同优化”为核心

内容，研究从传统的田间化学养分管理发展到兼顾无机和

有机养分管理、兼顾作物优质高产和耕地肥力提升，综合

应用植物营养学、土壤学、环境生物学和分子生物学技

术，揭示了有机肥促进化肥养分高效持续利用效应及其微

生物学机理，提出了土壤生物肥力定向培育优化途径，并

基于研究的培肥原理对（生物）有机肥料在土壤肥力提升

方面的积极作用进行了推广应用。 

迄今，利用土壤微生物生物信息学、同位素 13C、15N

和 18O 的微生物活体标记技术等研究方法，在土壤微生物

在肥料-土壤-植物系统中的行为特征、根系分泌物介导的植物-微生物过程等方面的研

究成果，已经以第一作者或者通讯作者发表在 New Phytologist，mSystems（2 篇）, 

Environ Microbiol, Functional Ecology，Soil Biol Biochem（5 篇），Appl Environ 

Microbiol（2 篇），等环境微生物学、土壤学、生态学领域的主流期刊上，当前论文 H-

index 为 29，论文他引>2100 次。近五年来，主持了 3 项国家自然科学基金项目研究，

并作为技术骨干参与了国家 973 课题和国家重点研发计划课题的研究工作。 

教育经历：  

 2007.9-2012.6:南京农业大学资环学院植物营养学系硕博连读，获农学博士学位 

 2003.9-2007.6:南京农业大学资环学院农业资源与环境专业，获农学学士学位 

工作经历：   

 2020.12- ：兰州大学 草地微生物研究中心 兼职教授 

 2020.01- ：南京农业大学 资源与环境科学学院 教授 

 2015.01- 2019.12: 南京农业大学 资源与环境科学学院 副教授 

 2018.10 - 2019.09: 访问学者, Université de Rennes 1, France 

主持科研项目： 

 微生物群落休眠潜力与异养策略对农田土壤功能稳定性的影响机制，国家自然科学

基金面上项目（41977080），2020.1-2023.12，61 万元，项目主持人； 

 砧穗互作下西瓜根际化学多样性与生物多样性的偶联关系研究，国家自然科学基金

面上项目（31772398），2018.1-2021.12，60 万元，项目主持人； 

 连作土壤上嫁接西瓜的根际微生物区系特征及其形成机理，国家自然科学青年基金

（31301853），2014.1-2016.12，23 万元，项目主持人； 

 经济作物抑病型土壤微生物区系形成机制研究，“973”计划项目“作物高产高效的土

壤微生物区系特征及其调控”子课题（2015CB150503）,2015.1-2019.12，80 万元，研

究骨干； 

主讲课程： 

 土壤肥料学通论 

 根际生物过程 

学术兼职： 

 European Journal of Soil Biology 编委 

 Land degradation & development 副编辑 
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