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主要研究方向：植物表观调控基因组学 

1．植物R-loop、G4和i-Motif等non-B DNA生物学 

2．作物氮高效利用的表观分子基础。 

3. 作物纳米表观基因组学 
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招生招聘： 

    欢迎对植物表观遗传学，生物信息和表观基因组学研究方向感兴趣，具

有生物信息，生化和分子生物学等研究背景的优秀毕业生加入；同时热忱欢

迎对本实验室研究方向感兴趣的学生前来攻读硕、博士学位。 

 


