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主要研究方向(Research interests)：

1. 作物优异种质资源基因组解析与重要基因挖掘

2. 作物基因组长链非编码RNA在非生物胁迫下的调控应答机制

3. 作物DNA分子检测技术的研发与应用

 

课题项目Funding：

1. 国家自然科学基金面上项目

“玉米α-醇溶蛋白基因eQTL定位及调控网络解析”，2018-2021，主持，60万
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2. 国家自然科学基金青年项目

“玉米α-醇溶蛋白含量的遗传解析和分子标记定位”，2015-2018，主持，26万

3. 院探索性颠覆性创新计划项目

“构建新型农作物DNA身份检测系统”，2017-2019，主持，100万

4. 江苏省农业生物学重点实验室开放课题

“玉米LncRNA调控氮胁迫响应的分子机制研究”，2016-2017，主持，10万

5. 江苏省农业科技自主创新资金项目

“玉米籽粒氮响应分子机制研究”，2013-2014，主持，10万

6. 国家重点研发计划“七大农作物育种”重点专项

“主要农作物种子分子指纹检测技术研究与应用”，2017-2020，技术骨干
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授权专利成果:

1.         吕远大. BSA-Seq混池测序分析软件. 软件著作权, 2017.05

2.         吕远大. KASP引物设计软件. 软件著作权, 2017.06

3.         吕远大. PAV变异检测软件. 软件著作权, 2017.08
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