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     殷宗俊，男，1967年11月生，安徽省合肥市人，博士，现任安徽农业大学动物科技学院教授、博士生导

师，安徽省民盟科教委员会委员，安徽省现代生猪产业技术体系首席科学家，国家生猪遗传改良计划专家组成

员，全国猪联合育种协作组专家组成员，中国畜牧兽医协会猪业分会常务理事，中国畜牧兽医学会养猪学分会

常务理事，动物遗传育种学分会理事，畜牧信息学分会理事，安徽省畜牧兽医学会理事，安徽省农产品质量安

全专家组成员，安徽省猪业协会副秘书长，安徽省 “115”产业创新团队主要成员；主要从事猪遗传育种与生

产技术研究，已完成20余项科研课题，取得10多项成果及专利，发表论著100余篇（部），荣获省市科技进

步奖等4项奖励。 

 主要教学经历与成果：

主讲课程：猪生产学，动物遗传育种学，统计基因组学，分子数量遗传学 

 主要研究领域：

动物遗传育种 

 主要科研项目：

  

1、国家自然科学基金项目：阈性状基因组育种值（gEBV）估计的贝叶斯方法（2011-2015） 

2、十二五863优先项目：奶牛、猪全基因组选择策略与功能验证（2011-2015） 

3、国家成果转化资金项目：优质高繁殖力圩猪新品系良种扩繁与杂交利用（2011-2013）  

4、国家科技富民强县项目：生猪产业化生产技术集成与示范推广（2011-2012）  

5、安徽省农委专项资金：安徽省生猪产业技术体系建设（2011-2015） 

6、产学研合作项目：高繁殖力瘦肉型圩猪新品系的培育和配套（2010-2016） 



 

7、产学研合作项目：皖南黑猪新品系培育研究（2011-2017） 

8、国家科技支撑计划项目：养猪业避灾关键技术研究与示范（2008-2011）  

9、教育部科学研究重点项目：利用GLMM方法高效定位猪腹泻抗性性状QTL（2008-2011） 

10、国家自然科学基金项目：脂联素在猪脂肪沉积和脂肪-骨骼肌信号通路中的作用（2008-2011） 

11、安徽省科技攻关重大项目：优质安全猪肉生产全程控制技术集成示范（2008-2011）  

12、国家星火计划项目：抗腹泻皖南黑猪良种繁育与推广（2009-2011） 

 主要科研成果：

  

1、安徽省科技进步三等奖：优质高繁殖力瘦肉型圩猪新品系培育及配套组装（2011） 

2、安徽省科技进步三等奖：猪圆环病毒病防治关键技术研究与示范（2012） 

3、合肥市科技进步三等奖：优质安全猪肉生产全程控制及精深加工关键技术（2011） 

4、宣城市科技进步三等奖：特种优质猪（皖南野猪）的培育及利用（2009） 

5、安徽省第五届自然科学优秀学术论文一等奖：Methodology of mapping QTL for binary traits in a h

alf-sib design using maximum likelihood（2006） 

6、安徽省科技成果：优质皖南黑猪选育扩群与推广（2012） 

7、安徽省科技成果：抗腹泻皖南黑猪选育及配套技术（2008） 

8、安徽省科技成果：生猪安全高效生产关键技术研究与示范（2011） 

9、安徽省科技成果：低应激断奶仔猪保育关键技术研究示范（2010） 

10、安徽省科技成果：优质安全猪肉生产关键技术研究与示范（2009） 
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