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	个人简历：
2008年09月-2012年07月 沈阳农业大学 农学 大学本科。
2012年09月-2015年07月 中国农业科学院作物科学研究所 植物保护 硕士研究生。
2015年09月-2018年07月 中国农业科学院作物科学研究所 植物病理学 博士研究生。
2019年07月至今沈阳农业大学农学院作物学教师。

	联系方式：邮箱：zhongchao1123@syau.edu.cn 

	社会职务： 

	教学工作：试验试剂与统计分析（农学本科），高级试验设计与统计分析（研究生），生物信息学专题（研究生），作物生理研究法（实验），栽培学实习。

	研究方向：油料作物抗逆境种质资源的创制与利用；油料作物抗逆基因的发掘和利用。

	课题项目：
1. 大豆抗疫病新基因RpsX精细定位，克隆及功能分析（国家自然科学基金青年项目) 主持
2. 花生机械化优质高产品种筛选和评价技术研究与示范（国家重点研发计划子课题） 主持
3. 大豆抗疫病基因RpsYD25候选基因鉴定及功能分析. （中国博士后面上项目）主持
4. 花生AhNPR4基因白绢病抗性分子机制解析及其优异单倍型鉴定. (辽宁省自然科学基金面上项目) 主持
5. 花生抗逆种质资源发掘与创新利用研究。（沈阳市科技局项目）主持
6. 东北地区花生种质资源抗病性评价、创新与利用（沈阳农业大学引进人才科研启动项目）主持
7. 大豆抗疫病基因RpsZS18的功能鉴定及抗病机制解析（国家自然科学基金面上项目) 主要参与人
8. 农花系列花生新品种及高产高效机械化栽培技术示范与推广（辽宁省教育厅服务地方项目）主要参与人
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