
欢迎报考或保送本实验室的研究生！本实验室具有开放的思维、严谨的逻辑、浓厚的学术氛围、广泛的国际交

流与合作渠道、紧密的产学研合作、一流的设备、优厚的补助、高效的产出，定能助力你的成才。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

 

߽၂ٝރᆴ߽ॅ࠼၂ٝރᆴ߽ॅ࠼၂ٝރᆴ߽ॅ࠼၂ٝރᆴॅ࠼ġġġġ 

1994.9-1998.6 ູ ޭୡᇠഭᆓዀ ഭᆓქ    ഭᆓᆓ༙ 

1998.9-2004.4 છഭᇿܹᆓၴჁᆓქ  سஸ߃ ᆓ༙س 

2004.6-2006.6 Department of Biodiversity & Ecology, Hong Kong University, Postdoctoral Research Fellow 

2006.6-2008.9 Department of Microbiology & Plant Pathology, Texas A&M University, Postdoctoral Research Associate. 
2008.9-2010.5 Department of Biological & Agricultural Engineering, University of California, Davis˨Postdoctoral Research Associate 

2010.5-      છഭᇿܹᆓᏪኺናএથଖᆓᆓዀ ༴ ༙سݠༀȣ 

2014.7-      ᎒खഭଖዀഭᇿᏪኺናഭᇿุআᆼྱၴჁᏪኺናனቫᆼ༬ ᆼ 

 

༰೬ူಀݖᄏ༰೬ူಀݖᄏ༰೬ူಀݖᄏ༰೬ူಀݖᄏġġġġ 

ˤ1˥SCI ዙᎀ International Biodeterioration & Biodegradation ،ႁˤ2008ഐᎃઅ˥˷  

ˤ2˥᎒खၴჁᆓহڋჃ༜ 

ˤ3˥᎒खၴჁᆓহᏪኺၴჁᏈႁহᎹ 

 

ㆶԁㆶԁㆶԁㆶԁφφφφᕖ⪔⿅ᕖ⪔⿅ᕖ⪔⿅ᕖ⪔⿅θኧђ⌦ᆿӰθ废974 ᒪ࠰⭕ӄኧђⴷ⌦ᆿᐸȾ德004 ᒪ 4 ᴾ

൞Ӣߒѐཝᆜ㧭⨼ᆜঐ༡ᆜփ大：德004 ᒪ 授 ᴾ䎭ݾ൞俏⑥ཝᆜȽ㗄ള

ᗭށ㩞ᯥߒᐛཝᆜȽࣖᐔཝᆜᡪ㔪ᯥ࠼ṗԄӁঐ༡⹊ガȾ德0废0 ᒪ 4 ᴾ

䎭֒ѰӢߒѐཝᆜ儎ቸ⅗ᕋ䘑ӰᢃԱӢߒѐཝᆜ䍺Ⓠф⧥ູ〇ᆜᆜ

䲘ᮏᦾθঐ༡⭕ሲᐾȾ德0废3 ᒪޛ䘿ᮏ㛨䜞᯦ь㓠Վ⿶Ӱᢃθ德0废4 ᒪ 授 ᴾ

θ德0废授ࡈ〇䲘㤧ᢃ䇗ߒ䘿ѣളޛ ᒪޛ䘿〇ᢶ䜞ѣ䶈ᒪ〇ᢶ᯦ࡑ亼ߑӰᢃȾ

⹊ガᇚ⹊⭞ガᡶᗤ⭕⢟䍺Ⓠф⹊ࡈѐ॰ߒѐ䍺Ⓠфߒ〇䲘ߒԱѣള

ガθঐ༡⭕ሲᐾȾѱ㾷ԄӁṯ䱻ᗤ⭕⢟ф⭕⢟㛛ᯏȽߒѐᓕᔹ⢟䍺Ⓠ

ौ⭞Ƚᗤ⭕⢟㨂〃ؓ㰅⹊ガȾ：

ಬིġᆇܬব A609 

͗٤ġᆇܬব C602 

Telġ   025-84396477 

Email:rfzhang@njau.edu.cn 

     zhangruifu@caas.cn 

࠸ಬིఆၔ ͺ࠸ಬིఆၔ 



ˤ4˥᎒खၴჁᆓহഭᇿၴჁᏈႁহႁ 

ˤ5˥᎒खဵᆓহ༜ 

ˤ6˥᎒खဵᆓহဵჁናইᏈႁহႁ 

ˤ7˥᎒ख፴ჁቒᇤናࠪᆓহჁናቸࠪᏈႁহႁ 

ˤ8˥᎒खഭଖዀၴჁᏪኺ༯Ȣ٢ናࠂனቫۺᅐ္ߕ༱ჟଖᆓਈ 

ˤ9˥᎒खഭଖዀഭᇿᏪኺናഭᇿุআᆼྱၴჁᆓଖڌއއ 

ˤ作资˥᎒खഭᇿၴჁ૬᎘٢ࣸ᎒ᅒᎹ 

ˤ作作˥खਈၴჁᏪኺ࣎ᄝ࡞Ⴣඟ྾ࣀᐗႁহڋჃᎹˤࡸዶ˥ 

ˤ作2˥ഭᇿىഭᇿၴჁᏪኺ༯ና٢އ༏ᇕ༬Ꮉ 

ˤ作3˥ੁྍࣨቸොჁᏪኺই࢝৲ཏᆼއ༏ᇕ༬Ꮉ 

ˤ作4˥ݾශഭᇿࠪىජݫ৽ႁহႁ 

ˤ作5˥ഭᇿݼࢹىᎌோ਼ናࣸᏈਈ፺ݠᐉᏈਈ 

ˤ作6˥ȶၴჁᆓዙᎀȷ،ႁ 

߽༰ٝᆴ߽༰ٝᆴ߽༰ٝᆴ߽༰ٝᆴ 

ଖᆓת ȶ˶ᏪኺএથჁ৲ཏȷᏈᇿᅬଞڴ 

ᆼᆓ ȶ˶ဵၴჁᆼઌጝȷȢȶଖ৲႖ᅂᐗȷ 

ཙֺࡎཙֺࡎཙֺࡎཙֺࡎġġġġ 

ď唑Đ ٔޝฑಓٔޝฑಓٔޝฑಓٔޝฑಓူฑಓׇॸူฑಓׇॸူฑಓׇॸူฑಓׇॸġᄑٔޝฑಓ΄ࢡᆴಾᄑԅԛّ֝ݮ࿙ᆦēပҼࠩᄑಓЩ、ඔדཱྀغԅပ໒ۤ

ೌ、ယӽളᅖᄑԗࢦಓူׄಓࡂ、໘ᅙളᅖᄑᄥිҎψڽԉٟટēճᄑಓЩۤࢢߒပᄷྑູ。ٔ

ॸСྜᄷྑюၔᄍׇڳပᄷྑޮᄔ。ಓׇॸྸюนแޔԅಓׇॸԉဈฑಓᄥͬܬౄ֟ฑಓճဟޝ

ྡྷēၽҼࠩ߈ׇܤಠ႙໒、ඔغСଶଶᄩֺੋ݈֟ᄷྑᆴဈ。࠭ભࣿēแڳಓׇॸСྜྻભ࢈ 20%ԅമէ႙Щē

Ӿ 2015ભēӒӾॴ 1100տޥಓС୲ྜ、2200տّԈޚСଶ、Сટбڶ 1000ฃյ、Сᄔ࠭ 200࿁၍ԅڟ੦。ӬҶׇ

ॸᆙ౨ࢡēแڳಓׇॸڟ੦໌ࠀܮ。ຫᄥಓׇॸဈԅᅖྑାࡀᄍྡྷಾୣජဈ໒ڴԅϢืՇ。ճಓׇ

ॸᄯԅฑಓၽ؏ၶٔࡂܬޝᄯԅࡉჺՇᄒݯᄥۤಓׇॸԅᆴဈݯसཙߜࡎပᅙဟҶٔ·౨֟Ⴚಓׇॸା

ԅҼޝशᆑᄑٔדᄵēୣᄯࢉԉಾᅖྑဈࢉটٔ、ࢉਞઁ、ࢉӦͦެ、ࢉئ೬ۤСଶඔ٢सৢᄆъ。ޏԅࡀ

ಓࢉئႽԈޚಓׇॸСଶರဈࢉᄵԅ 55%ྻ ౨。·ಬིถఁٔޝပฑಓᆇၗೌॆނဈēߙोॴٔޝပ

ฑಓᆇၗ࣏ēᄗӽ୲ྜ֟ॴտّٟટฑಓׇॸСଶ。ྻಓׇॸᄯַڜರဈԅٔޝҼಓٔူୣރࢉئຂܚ

ᆴนཙࡎճເēࠓॴୣၽᄑٔޝՇᄒԅדᆐԸࣅฉ৮ྻރᄑٔຂדਿԅࠚӽᆴဈē֟ ຣॴܚٔ-ࢉᆴ໘ලҼࠩ

ᄑಓЩԅݯᄥēТೄॴಓׇॸۤပݯफׇॸඔිغᄩ२ԅිฑಓ༰ݯस。  



  

 सݯҼࠩᄑಓЩԅᆴဈޝٔࢉئᄥ੦        ݯᆴܚളᅖᄑٔຂူࢉئҼಓޝٔ   

ď2Đྜᆇၗܤྜᆇၗܤྜᆇၗܤྜᆇၗॆܤဈॆဈॆဈॆဈ 

แંڳਤભСಓၟ 6000ฃյҢཱྀדᆇၗԅڅပݯēူҮලನēแંڳਤભྑ່ۛ 5900տฃյҢཱྀדᆇၗ

ԅׇܤēಓСუ໔ׇܤ႕ྑ່ۛแڳ 5%ᆰဗԅਟ൲ۤඟ௶୷ԉϢࢶၼಓᆇၗē֗უ໔דׇཱྀܤᄚပ 30-40%́ ᆴӲॆޑဈē

۳ӖϦד΄ಞखॴ。ѩॆדဈྜပݯᆇၗಓСပݯफׇॸୣݧަؘغᄔСଶē່ޛઌॴྜ֗ͬܙॴ

ྜࡂܬēྙඹׇڶॸॆܤဈඔಖॴٖԙᄩ२ēඹୣڶᆇၗॆܤဈාࡅඔغॴྜСᄔēน༶ܬྜ֟Ⴚඔޏ٢೬ᄆъ。

·ಬིނೌַڜ༪ྜပݯغ໒ᅧܤԅฑಓᆇၗēཙࡎᅧڶܤёᄯԅฑಓރಓڶܤёē֟ॴඔغᅧ

ᅉԅࢉ໒հׇௗਞغē՟ᆑюॴྡྷᅉࡎॴᄷԤཙࠩࠓߦܤճઁᄩຘปഭफԅฑಓᅧ。ྼٝୣރޔᄵࠄ໒ԅฑಓܤ

௦ݮ࿙ᆦЉ༝、ଳࠄ、ᅟೄēྻࢉ؞ރᅉճϢල൯ၗԘďტൺ、ຘปഭ、ઁࡪൺ、ӿجĐԅᅧৃູēඹڶᅧৃᆦד௲

Շॴࢉᅉϵူઁᄩຘปഭफᅧܤԅߏڑਝຂݮୣރ࿙ēߙोॴუ໔ݮ࿙࿓ၗغ໒ζӒԅ߾ރഔᅱყࢉζӒളᅖຂ。ճୣ

ᄯԅෳࡪൺਝ、ઝࡪൺਝ、ൺ፣ਝ、ຘป֝ൺிਝ、ઁࡪൺਝྡྷރ໔ᅙਝԉࠩॴҢۤܤਝ༰ᄩރ໘ල

ᆴဈݯᄥཙࡎēݦԄॴϦۦ؏דਝᄥޔēТೄॴຘป֝ൺிਝҼࠩຘปഭਝ໒ԅדᆐݯᄥ。 

ᅖћࢻඕᅖћࢻඕᅖћࢻඕᅖћࢻඕġġġġ 

ď1Đ “०ᆦדຂහ ResD/EԸޝٔࣅҼಓࠓࢉԮטࢉئ SQR9ٔޝՇᄒԅדᆐݯसཙ31572214”ࡎēޥڳᆑ௶ࢳ༰ޥڳࠡݮᆑ௶ࢳ༰ޥڳࠡݮᆑ௶ࢳ༰ޥڳࠡݮᆑ௶ࢳ༰ࠡݮ

ੋ౨ົંੋ౨ົંੋ౨ົંੋ౨ົંē75.8ฃē2016.1-2019.12. ᅖћ。 

ď2Đ “ٔޝҼಓࢉ Bacillus amyloliquefaciens SQR9ူᄑٔຂדਿܚᆴԅדᆐݯसཙࡎ”ē41271271ēޥڳᆑ௶ࢳ༰ޥڳࠡݮᆑ௶ࢳ༰ޥڳࠡݮᆑ௶ࢳ༰ޥڳࠡݮᆑ௶ࢳ༰ࠡݮ

ੋ౨ົંੋ౨ົંੋ౨ົંੋ౨ົંē75ฃē2013.1-2016.12. ᅖћ。 

ď3Đ “ٔޝပࢉၽᆴٔζюಓ੧ԅݯस੦ူԸࣅཙࡎ”ē31330069ēޥڳᆑ௶ࢳ༰ࠡݮᄷԤົંޥڳᆑ௶ࢳ༰ࠡݮᄷԤົંޥڳᆑ௶ࢳ༰ࠡݮᄷԤົંޥڳᆑ௶ࢳ༰ࠡݮᄷԤົંē312 ฃē

2014.1-2018.12. ϵަ。 

ď4Đ “ྜฑಓׇ໒ᄥޔԅҗᄥ”ē2013AA102802ēޏࢳϦޏࢳϦޏࢳϦޏࢳϦ 863 ົંົંົંົંē827ฃē2013.1-2017.12ēᅖћ。 

ď5Đ “߽၂Ϧಷޠည༎ఆϬᆇᅙܣޙ” ߽၂Ϧē50ฃ၍ē2014.1-2016.12,ᅖћ。 

ď6Đ “ಓֽࢉ Bacillus amyloliquefaciens SQR9ၽᄑᅉٔζၐสඨߑຏюಓ੧ԅӱ͂ᆦέܤཙࡎ”ē20110097110002ē߽߽߽߽

၂ϦϐಶԤϐӽࠡݮ၂ϦϐಶԤϐӽࠡݮ၂ϦϐಶԤϐӽࠡݮ၂ϦϐಶԤϐӽࠡݮē12ฃē2012.1-2014.12ēᅖћ。 



ď7Đ “ฑಓပׇݯСྜ֟Ⴚᄯԅޏߏڑ೬ཙࡎ”ē2011BAD11B03ēޏࢳϦޏࢳᄆъޏࢳܣޙϦޏࢳᄆъޏࢳܣޙϦޏࢳᄆъޏࢳܣޙϦޏࢳᄆъܣޙē255 ฃē2011.1-2015.12ēࢻඕ

ᅖћ。 

ď8Đ “ભؤڀఆϬଁཱྀူࠩ80900205-03”ܣޙēߞപಘညಽ༰ߞંົಁߙࢳപಘညಽ༰ߞંົಁߙࢳപಘညಽ༰ߞંົಁߙࢳപಘညಽ༰ંົಁߙࢳē10ฃē2011.7-2012.7ēᅖћ。 

ď9Đ “ઁัغᄩຘปഭਝᄥޔԅཙ֟ރ໘ලᆴဈݯसཙࡎ”ē03-06J0425ēᄯུغࢳ·ݮཙྜᄯུغࢳ·ݮཙྜᄯུغࢳ·ݮཙྜᄯུغࢳ·ݮཙྜē40ฃē2010.11-2012.11ē

ᅖћ。 

ď10Đ “࠸ྜӖ༰غЊұࠩఆϬࢳཙ୳Վ࠼”ē680-804103ē࠸ྜӖ༰ē50ฃē2010.5-2015.5ēᅖћ。 

ď11Đ “ပݯঀྐഃࠓਝݮ࿙ഃ଼ᅧྭԅדᆐ҄ݮཙࡎ”ē30400014ēޥڳᆑ௶ࢳ༰ભޥڳࠡݮᆑ௶ࢳ༰ભޥڳࠡݮᆑ௶ࢳ༰ભޥڳࠡݮᆑ௶ࢳ༰ભ20 ,ࠡݮฃē2005.1-2007.12ēᅖћ。 

˄12˅  “ྜᆇၗူࡂܬ༰ࢳಓ༰ཙࡎҗᄦݮԙď111ົંĐ”ēB12009ē߽၂Ϧ、ޥڳෳڳᅥࡥޥē2012.1-2016.12ē 

ᄯֺؤڀϵަ。 

ᅥॆᅥॆᅥॆᅥॆġġġġ 

ďďďď1ĐĐĐĐ    ਥڳᅥॆ Zhiliang Fan, Takao Kasuga, Weihua Wu, Xiaochao Xiong, Ruifu Zhangē2012ēBiochemical platform for fuels and 

chemicals production from cellulosic biomassēUS Patent: 20120129221A1 

ďďďď2ĐĐĐĐ    ֟ޥڳੜᅥॆēहഈକēఫఫఫఫēēēēߙߠՊēӚܟēӁᄯॆēߒۥē 2005ē ྡྷᄵసᒚঀྐϷঝୣރࢉࠓߦಓСԅ

 。ē CN200410044951.5ޔࢉ

ďďďď3ĐĐĐĐ    ֟ޥڳੜᅥॆēहഈକēڄोףēߒۥē܀ēఫఫఫఫēēēēߙߠՊē2006ēྡྷᄵছঀྐϷঝୣރࢉࠓߦಓСԅޔࢉē

CN200510022545.3。 

ďďďď4ĐĐĐĐ    ֟ޥڳੜᅥॆēಋୣఔĢहఔĢঞࢋ܃ĢܻఓĢำҝཀྵĢఫఫఫఫĢதІІĢᨛ ྡྷᄵ՝ഃࠓϲᆎφಓСဈ̜ݮ

ശׇԅ2014/6/25 ྼٝރޔࢉ, CN201410089043.1 

ďďďď5ĐĐĐĐ    ֟ޥڳੜᅥॆēಋୣఔĢॣ໋ॾĢहఔĢܻఓĢำҝཀྵĢఫఫఫఫĢಋγ ྡྷᄵ௦၍؏ۦฑಓׇॸୣރᄥֺ֥ۤ

ဈ  2014/8/20, CN201410114967.2.  

ďďďď6ĐĐĐĐ    ֟ޥڳੜᅥॆēಋୣఔĢहఔĢঞࢋ܃Ģ৴ᛴĢಋγĢᨛĢதІІĢఫఫఫఫ ྡྷᄵॆဈψകᅌӱ͂ಓСԅྡ̜ݮ

ശ؏ۦୣރဈ 2014/5/21, CN201410042218.3. 

ďďďď7ĐĐĐĐ    ֟ޥڳੜᅥॆēಋୣఔĢฆಷਜĢॣ Ģఫఫఫఫ ྡྷᄵֽ҂ॕᆴܻ࣊ڈฝψԅᐡׂࢦຬୣރࢉฑಓပׇݯॸ ē2013/9/4, 

  .CN201310177972.3 ,٤ྸ ࡥᅥॆޥڳڳఆ٫ۤܟപ, 2010.04.13 ಃை 2011.06.01 ᄯߞ

ďďďď8ĐĐĐĐ    ֟ޥڳੜᅥॆēఫఫఫఫĢݐޤĢ غСᑭᒉ-3-ྐྵ ശԅᄷᆦͦူֺ֥ߙٲୣރဈ。ಃைఐġ2014.11.21 ಃை

ۜġ201410675072.6 

ďďďď9ĐĐĐĐ    ֟ޥڳੜᅥॆēఫఫఫఫĢݐޤĢ ಓۦюᑭᒉ-3-ྐྵശԅюඊӱ͂ୣރဈ。 ಃைఐġ2014.11.21 ಃைۜġ

201410677417.1 

ďďďď10ĐĐĐĐ    ֟ޥڳੜᅥॆēఫఫఫఫĢఢĢಋୣఔĢӁ໋ഀĢहఔ ॆဈۤجࠆણಓСઁਞಓပׇݯԅֺ֥ۤݦԄԅСଶ。 ಃ

ைఐġ2016.1.4 ಃைۜġ201610003589.X 
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