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　　摘要：为比较植物生长环境及遗传特性对内生菌分布的影响，以油樟、油樟的寄生植物桑寄生及同一环境生长的
桂花叶内生菌为研究对象，提取叶片总ＤＮＡ并对细菌１６ＳｒＤＮＡ及真菌ＩＴＳ序列分别进行特异性扩增，采用高通量测
序技术分析三者内生细菌和内生真菌的多样性。结果发现，３种植物叶内共有的内生细菌、真菌属远高于独有属，但
其共有属的丰度有明显差异。总体上，油樟和桑寄生的内生真菌区系更为相似，桑寄生与桂花叶内生细菌区系更为相

似。结果证实，不能脱离植物的生长环境来研究植物内生菌，但在完全相同的环境、营养条件下，植物遗传特性仍对内

生菌的分布特别是丰度有明显影响。
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　　植物生长的生态环境为内生菌的主要来源，已有大量研
究揭示了其对植物内生菌的重要影响，如汪立群等用分离培

养的方法，发现安徽的紫娟、云抗１０号２种茶树的内生菌优
势种属与季爱兵采用云南生长的同一品种样品得到的优势种

属不一致［１－２］，说明不同生态环境中的同品种植物内生菌构

成存在明显差异。王海采用ＰＣＲ－ＤＧＧＥ和ＤＮＡ测序技术发
现相同产地川芎的内生真菌群落结构相似程度较高，不同产地

间的相似程度较低［３］。近年来，高通量测序技术成为微生物区

系研究的主要方法［４］，在植物内生菌研究领域也得到了广泛应

用，证实环境对植物内生菌区系分布的影响比我们认识的更加

重要。如Ｈｏｎｇ等发现九龙河口的多种湿地植物有着相似的优
势内生菌［５］。马昭采用高通量测序及纯培养相结合的方法发

现野生铁皮石斛内生菌的生物多样性和群落结构有别于人工

栽培种，且各产地野生种铁皮石斛表现出各自独特的内生菌种

群分布和群落结构特征［６］。赵维殳等也发现不同产地鱼腥草

内生细菌的群落结构间有着明显的差异［７］。

油樟［Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍｌｏｎｇｅｐａｎｉｃｕｌａｔｕｍ（Ｇａｍｂｌｅ）Ｎ．Ｃｈａｏ
ｅｘＨ．Ｗ．Ｌｉ．］属樟科（Ｌａｕｒａｃｅａｅ），为国家Ⅱ级重点保护野生
植物，主要用于樟油生产，四川宜宾为油樟的主产区，其枝叶

中所含挥发油成分与其他产地的油樟有明显差异［８］，已经证

实这些挥发性代谢产物的形成与其内生真菌有关［９］，表明油

樟内生菌与宿主之间存在紧密联系。在野外调查中，笔者发

现四川省宜宾县隆兴乡的油樟母本园的部分植株上着生有寄

生植物，其枝叶完全没有油樟油特有的气味，由于该寄生植物

与油樟生长环境、营养条件完全相同，仅植物基因型不一致，

可作为研究宿主遗传特性（及其表型）对内生菌分布的影响

的一种模型。因此本研究以油樟、油樟寄生植物及同一生长

环境的乔木桂花为研究对象，探讨植物生长环境及遗传特性

对内生菌区系分布的影响。

１　材料与方法

１．１　材料及来源
油樟、油樟寄生植物和桂花叶片均采自四川省宜宾县隆

兴乡油樟母树繁育基地，基地地形为丘陵山地，面积 ２１．６７
ｈｍ２，林内均为胸径１０～２０ｃｍ的油樟树，林下环境潮湿荫蔽，
地面苔藓密集，植物种属较少，无其他乔木，仅边缘有桂花树

零星分布。林中部分油樟树冠上着生有乔木类寄生植物，经

查阅《中国植物志》［１０］，并与四川大学植物标本馆中的相关

植物标本比较，将油樟的寄生植物鉴定为桑寄生［Ｔａｘｉｌｌｕｓ
ｓｕｔｃｈｕｅｎｅｎｓｉｓ（Ｌｅｃｏｍｔｅ）Ｄａｎｓｅｒ］。

采样地点海拔３５８．３ｍ，经度１０４．４５°，纬度２０．０２°，时间
为２０１６年１月下旬，采样时叶片处于生长完全阶段，少幼叶，
按照多点采样方式，在油樟母本园方圆约２００ｍ２范围里，分
别选取３株长有桑寄生、无明显病虫害、胸径约１５ｃｍ油樟树
及相邻５０ｍ左右的３株桂花树，采集３种植物不同朝向、不
同高度的叶片，分别混匀，马上送回实验室进行后续处理。

１．２　方法
１．２．１　叶片表面消毒　将刚刚采集的叶片用清水冲洗１ｍｉｎ
使泥土洗净后，自然风干。７５％乙醇浸泡６０ｓ，后用无菌水冲
洗叶片表面至少６次，最后１次无菌水取２００μＬ涂布 ＰＤＡ
固体培养基，于２８℃下培养，３～５ｄ内每天定时查看是否
长菌。

１．２．２　提取叶片总 ＤＮＡ　采用 Ｏｍｅｇａ试剂盒提取叶片总
ＤＮＡ，按照试剂盒说明书操作。
１．２．３　ＰＣＲ扩增　内生细菌扩增引物为３３８Ｆ（ＡＣＴＣＣＴＡ－
ＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ）和８０６Ｒ（ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡ－
Ｔ）［１１］，内生真菌引物为 ＩＴＳ１Ｆ（ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＧＴ－
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ＡＡ）和 ２０４３Ｒ（ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ）［１２］。ＰＣＲ反应
体系为２５μＬ，ＰＣＲ反应条件为９５℃３ｍｉｎ；９５℃３０ｓ，５５℃
３０ｓ，７２℃ ４５ｓ，２７个循环；７２℃ １０ｍｉｎ。用３μＬ上样、２％
琼脂糖凝胶电泳检测产物，ＰＣＲ扩增产物由上海美吉生物医
药科技有限公司采用Ｉｌｌｕｍｉｎａ平台测序。
１．２．４　数据分析　过滤尾部质量值２０以下的碱基及质控后
５０ｂｐ以下的序列，再拼接，按最大错配比率为０．２，筛选不符
合序列，对优化后的序列提取非重复序列，利用 Ｕｓｅａｒｃｈ
（ｖｓｅｓｉｏｎ７．１ｈｔｔｐ：／／ｄｒｉｖｅ５．ｃｏｍ／ｕｐａｒｓｅ／）软件平台，按照９７％
相似性对非重复序列（不含单序列）进行ＯＴＵ聚类，在聚类过
程中去除嵌合体，得到 ＯＴＵ的代表序列，并绘制热图。利用
ｓｉｌｖａ数据库鉴定细菌种属［１３］，利用 Ｕｎｉｔｅ数据库鉴定真菌种
属［１４］，利用Ｍｏｔｈｕｒ软件进行 Ａｌｐｈａ多样性分析，分别计算香
农指数（Ｓｈａｎｎｏｎ）、Ｃｈａｏ１指数、辛普森指数（Ｓｉｍｐｓｏｎ）和物种
丰富度指数（ＡＣＥ）［１５］，利用Ｒ软件制作Ｖｅｎｎ图。

２　结果与分析

２．１　序列质量分析
对细菌３个样品共测得序列１２０４０１条，其平均序列长

度为 ４２９ｂｐ，其中 ４２０～４６０ｂｐ的序列占 ９９．９７％，真菌
１３１０５８条，其平均序列长度为２７８ｂｐ，其序列长度分布如图
１所示。

２．２　内生细菌区系分布差异
从表１可以看出，油樟叶内生细菌的多样性最大，桑寄生

次之，桂花最少。总体上，油樟叶片中内生细菌种类丰富，菌

群结构较稳定，桂花叶片中虽有效序列条数最多，但菌群种类

单一，菌群稳定性较差。

表１　３种植物叶内生细菌多样性比较

样品名称 序列数 ＯＴＵ数 ＡＣＥ Ｃｈａｏ１指数 覆盖度 Ｓｈａｎｎｏｎ指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数
ＧＨ ４４０２５ ２５ ３０ ２８ ０．９９９８ ０．２５ ０．９０６６
ＹＺＪＳ ３７０９７ ３５ ３７ ３８ ０．９９９９ １．３３ ０．４６１９
ＪＳ ３５７３４ ３１ ３７ ３５ ０．９９９８ ０．６１ ０．７２６０

　　注：“ＧＨ”表示桂花，“ＪＳ”表示桑寄生，“ＹＺＪＳ”表示长有桑寄生的油樟。下同。

　　排除线粒体 ＤＮＡ，在属一级水平上，桂花内生细菌丰度
大于 １％ 的 属 有 芽 孢 杆 菌 属 （Ｂａｃｉｌｌｕｓ）、肠 球 菌 属
（Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ）、Ｆａｅｃａｌｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ、乳球菌属（Ｌａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ）、嗜碱
菌属（Ａｌｋａｌｉｐｈｉｌｕｓ）、假丁酸弧菌属（Ｐｓｅｕｄｏｂｕｔｙｒｉｖｉｂｒｉｏ），其丰
度分别为 ８．０２％、３．３７％、３．３７％、２．０３％、１．３９％、１．０９％，
其他丰度小于１％的种属合计共占３．１７％。油樟内生细菌丰
度大 于 １％ 的 属 有 Ｂａｃｉｌｌｕｓ、Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ、Ｌａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ、
Ａｌｋａｌｉｐｈｉｌｕｓ、肠杆菌科（Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ）下一个未鉴定属、
类芽孢杆菌属（Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）、海洋杆菌属（Ｏｃｅａｎｏｂａｃｉｌｌｕｓ），
其丰度分布为４０．１９％、１６．２０％、１１．８９％、５．６８％、４．４２％、
１．５４％、１．３８％，其他丰度小于１％的种属合计共占３．３７％。
桑寄生内生细菌丰度大于 １％的属有 Ｂａｃｉｌｌｕｓ、Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ、
Ｌａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ、Ａｌｋａｌｉｐｈｉｌｕｓ、Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ科下一个未鉴定
属，其丰度分别为１４．７２％、５．４６％、３．８１％、１．７２％、１．６１％，
其他相对丰度小于１％的种属合计共占１．８％。

从图２可以看出，油樟、桑寄生、桂花３种植物共有的细
菌属有１７个，独有的属分别仅有７个、１个、４个，表明３种植
物的内生菌主要来源于环境，独有的这些属与这３种植物的
遗传特性有关。有２个属仅在油樟、桑寄生中分布，表明这２
个属与油樟、桑寄生相同的营养环境有关。

　　从图３可以看出，生长环境相同的桂花、油樟和桑寄生叶
内生细菌的优势种属（相对丰度＞１％）的构成及丰度不完全
相同。与寄主植物油樟相比，桑寄生叶及桂花叶内生细菌的

种属构成更为相似，除 Ｐｓｅｕｄｏｂｕｔｙｒｉｖｉｂｒｉｏ、Ｆａｅｃａｌｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ、念
珠菌属（Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ）仅在桂花叶内分布，莫拉氏菌属
（Ｍｏｒａｘｅｌｌａ）仅在桑寄生叶内分布外，其余各属在２种植物内

的分布差异仅体现在丰度上，且梭菌属（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ）、土芽孢
杆菌属（Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ）、Ｂａｃｉｌｌｕｓ等优势属在桑寄生叶及桂花叶
内的分布及丰度相似，但与桑寄生叶内生细菌相比，

Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ仅 分 布 于 油 樟 叶 内，Ｂａｃｉｌｌｕｓ、Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ、
Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ、Ｌａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ、Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ在油樟叶内生细菌中的丰
度也明显高于桑寄生，桑寄生与油樟叶内生细菌区系构成差

异明显高于桑寄生与桂花。说明在相同环境背景下，植物内

生细菌种属构成非常相似，但植物遗传特性对不同植物内生

细菌的分布仍有２个方面的主要影响，一是不同植物内生细
菌各种属的相对丰度不同，二是不同植物对某些种属细菌具

有选择性。并且，相同的大环境及营养环境不能使油樟及其

寄生植物拥有完全相同的内生细菌。考虑到寄主及寄生植物

结构相互联通，内生细菌可自由迁移，有差异的种属来自种子

垂直传播的可能性较小，更主要的原因可能在于植物遗传特

性导致的叶内代谢产物不同，而这些代谢产物在不同程度上

调控着各种属内生细菌的生长。
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２．２　内生真菌区系分布差异
从表２可以看出，油樟及桑寄生内生真菌的多样性明显

高于桂花，其群落结构也更稳定。在属一级分类水平上，桂花

内生真菌测得序列数量超过５００条的属有未鉴定的子囊真菌
属、未鉴定属、煤炱目（Ｃａｐｎｏｄｉａｌｅｓ）下一个未鉴定属、镰刀霉
属（Ｆｕｓａｒｉｕｍ）、类担子菌酵母属（Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ）、球腔菌科
（Ｍｙｃｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａｃｅａｅ）下一个未鉴定属、瓶霉属（Ｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ），
其丰度分别为 ６８．８３％、６．６１％、５．５０％、５．４８％、２．６６％、
２２４％、１．３８％，测得序列条数少于５００条的其他种属合计共
占７．３％。油樟内生真菌测得序列数量超过５００条的属有未
鉴定的子囊真菌属、Ｍｙｃｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａｃｅａｅ科下一个未鉴定属、
未鉴定属、平脐疣孢属（Ｚａｓｍｉｄｉｕｍ）、Ｃａｐｎｏｄｉａｌｅｓ目下一个未

鉴定属、散囊菌目（Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）下一个未鉴定属、银耳目
（Ｔｒｅｍｅｌｌａｌｅｓ）下一个未鉴定属、考克娃酵母属（Ｋｏｃｋｏｖａｅｌｌａ），
其丰度分别为 ４２．１８％、１６．３１％、１３．２５％、９．８２％、７．９７％、
１３１％、１．１５％、１．１３％，测得序列条数少于５００条的其他种
属合计共占６．８８％。油樟的寄生植物桑寄生测得序列数量
超过 ５００条的属有未鉴定的子囊真菌属、未鉴定属、
Ｃａｐｎｏｄｉａｌｅｓ目下一个未鉴定属、Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ、Ｚａｓｍｉｄｉｕｍ、
Ｍｙｃｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａｃｅａｅ科下一个未鉴定属、新拟盘乡毛孢属
（Ｎｅｏｐｅｓｔａｌｏｔｉｏｐｓｉｓ）、假 小 尾 孢 属 （Ｐｓｅｕｄｏｃｅｒｃｏｓｐｏｒｅｌｌａ）、
Ｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ，其丰度分别为 ５０．４３％、１１．０９％、９．９２％、
４３０％、４．２７％、３．９８％、２．５２％、１．６４％、１．３９％，测得序列条
数少于５００条的其他种属合计共占１０．４６％。
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　　从图４可以看出，桂花、油樟和桑寄生的共有属达１８８个，
独有属分别仅有５３、３１、８８个，且油樟及其寄生植物内生真菌
共有属的数量不超过桂花与桑寄生内生真菌共有属的数量，表

明在相同环境背景下，不同植物的内生真菌种属非常相似，完

全相同的环境及营养条件并不能增加共有属的数量，造成不同

植物内生真菌种属差异的主要原因仍是植物遗传特性。

　　从图５可以看出，同一环境中的桂花、油樟及其寄生植物
的内生真菌主要优势种属均包括未鉴定的子囊真菌、未鉴定

属、Ｔｅｒａｔｏｓｐｈａｅｒｉａｃｅａｅ科下一个未鉴定属、Ｃａｐｎｏｄｉａｌｅｓ目下一
个未鉴定属，表明这４个属的真菌主要来自其生长环境。

从聚类分析来看，与桂花相比，油樟和桑寄生的内生真菌

区系构成更接近，体现在油樟及桑寄生内生真菌的主要优势

属，包括未鉴定的子囊真菌属、Ｔｒｅｍｅｌｌａｌｅｓ目下一个未鉴定
属、Ｔｅｒａｔｏｓｐｈａｅｒｉａｃｅａｅ科下一个未鉴定属、Ｃａｐｎｏｄｉａｌｅｓ目下一
个未鉴定属及毛孢子菌属（Ｔｒｉｃｈｏｓｐｏｒｏｎ），其次，裂褶菌属
（Ｓｃｈｉｚｏｐｈｙｌｌｕｍ）、长蠕孢属（Ｈｅｌｍｉｎｔｈｏｓｐｏｒｉｕｍ）、Ｋｏｃｋｏｖａｅｌｌａ及
１个未鉴定属的丰度均较为相近，但两者仍有２２个属的内生
真菌丰度差异较大，如青霉素（Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ）、掷孢酵母属
（Ｓｐｏｒｏｂｏｌｏｍｙｃｅｓ）只在油樟中分布，这些属可能与樟油的形成
有关［７］，布勒掷孢酵母属（Ｂｕｌｌｅｒａ）、绿霉菌属（Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ）、
被孢霉属（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ）只在桑寄生中分布，由于油樟及其寄生
植物桑寄生除植物遗传特性不同外，生长环境及营养条件完

全一样，因此，两者对上述种属内生真菌的选择性可能主要源

于植物遗传特性。

３　讨论

从研究方法来看，本课题组曾采用培养法发现油樟优势

真菌 为 组 丝 核 菌 属 （Ｐｈａｃｏｄｉｕｍ Ｐｅｒｓ．）和 痂 圆 孢 属
（ＳｐｈａｃｅｌｏｍａｄｅＢａｒｙ）［８］，与本研究采用高通量测序发现的油
樟优势内生真菌明显不同，且由于避免了培养条件的选择性，

使用该方法揭示的内生菌数量、种属都远远超过传统的纯培

养方法［１６－１７］，表明在内生菌的多样性研究方面，高通量测序

法能更加真实地反映植物内生菌的实际区系构成，但植物内

生菌资源的开发利用仍需要结合传统的纯培养方法，以获得

纯培养菌株或某种富集条件下的菌群。

从植物内生菌与环境的关系来看，同一环境的不同植物

拥有高度相似的内生细菌及内生真菌种属，不同来源植物内

生真菌区系构成差异较大，以桂花为例，卢东升等采用平板培

养基诱导产孢分离得到桂花叶片４种优势种属大茎点霉属
（Ｍａｃｒｏｐｈｏｍａ）、链 格 孢 属 （Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ）、刺 盘 孢 霉 属
（Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ）、拟茎点霉属（Ｐｈｏｍｏｐｓｉｓ）［１８］，而本研究中桂
花优势种属则为未鉴定的子囊真菌、Ｔｒｅｍｅｌｌａｌｅｓ目下一个未

鉴定属、Ｔｅｒａｔｏｓｐｈａｅｒｉａｃｅａｅ科下一个未鉴定属、Ｃａｐｎｏｄｉａｌｅｓ目
下一个未鉴定属、Ｆｕｓａｒｉｕｍ、Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ，除研究方法的差异
外，桂花来源的不同可能是造成其内生菌区系差异的主要原

因，植物内生菌的区系构成与其生长环境具有非常密切的关

系，脱离植物生长环境来研究某种植物的内生菌区系构成是

不科学的，恰当的做法是将内生菌作为一个群体，研究其与宿

主、环境的生态关系。在本研究中，３种具有迥异化学成分的
植物，其内生菌区系构成却高度相似，可能是由于生长在相同

环境的植物容易获得相似的内生菌，但这些内生菌中绝大多

数与植物之间的联系较松散，无论是植物内部，还是外部的相

邻环境，都仅仅是作为其适宜的居留地，仅有少数内生菌特别

是内生真菌与植物之间存在不同程度的共代谢关系［１９－２０］。

如诱导、激活植物形成某些活性代谢产物，同时这些代谢产物

又反过来对内生菌的分布产生影响［２１］，这在一定程度上解释

了道地药材的部分成因［２２］。本研究通过比较油樟、油樟寄生

植物、油樟相邻乔木桂花内生菌区系差异，也从另一角度证实

了生态环境对植物内生菌分布的重要影响，为植物生长的微

生物生态环境保护提供了依据，也为植物内生菌资源的开发

利用提供了重要参考。
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乡村景观的弹性规划理论与应用初探
———以苏南地区为例
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　　摘要：阐明了弹性规划的理论缘起、基本概念和相关应用进展，同时分析苏南地区乡村景观规划面临的主要困境。
基于弹性规划理论多学科体系的基础，通过阐述乡村景观规划与弹性规划理论契合的潜力，进而提出将弹性规划理论

引入到苏南乡村景观规划的可行性。具体从生态风险识别、综合现状评估、弹性策略制定、系统自适应反馈４步入手，
对景观规划途径进行了初步探讨，旨在提升乡村的抗干扰力、自维持力、自组织力等复合应变能力，有效地抵御外界干

扰，最终探索能够有效适应苏南乡村社会发展、经济发展的有机、动态、生长型的景观规划方法。
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风景园林规划设计与理论研究。Ｅ－ｍａｉｌ：１５４９９８１８２７＠ｑｑ．ｃｏｍ。

通信作者：丁金华，硕士，副教授，主要从事城乡生态环境规划与设计

研究。Ｅ－ｍａｉｌ：ｙｚｄｉｎｇｊｈ＠１６３．ｃｏｍ。

　　进入快速城镇化时期以来，伴随着“美丽乡村”目标的提
出［１］，乡村正面临结构转型、空间快速重构等调整与挑战，景

观建设方面也呈现出复杂的动态发展特征。苏南地区乡村作

为我国城乡一体化发展的先行区，综合政策导向、产业结构变

化、内部需求等多方推动力研究发现（图１），现阶段乡村发展
中对景观质量提升的要求更高，结构优化的需求更强。同时

由于其水网地域独特的环境特征，保护与开发的矛盾更为显

著，传统景观规划方式往往会忽视对灵活多变的社会经济环

境以及日益增加的自然灾害威胁的适应性。弹性理念立足于

干扰、变化的不可控性，为乡村景观规划提供了一个积极的应

对思路，强调提高系统对不确定因素的适应调整能力。

　　弹性的英文“ｒｅｓｉｌｉｅｎｃｅ”，来源于拉丁文“ｒｅｓｉｌｉｏ”［２］，最早
源于物理学，本意是指当物体所受的外力在弹性限度内，外力

撤销后能恢复原来的大小和形状的性质［３］。在生态学领域，

“弹性”概念最先被生态学家 Ｈｏｌｌｉｎｇ引入［４］，定义为生态系

统在外界干扰下仍能维持其主要功能、结构、特征的能力。随

后，“弹性”概念不断发展，逐渐形成跨生态［５－７］、社会［８－９］、经

济［１０］、技术［１１－１３］等多学科研究的特点。在城市化风潮下，弹

性理念开始被引入到城市规划［１４－１５］、土地规划［１６］、景观规

划［１７－１９］等规划领域中，并出现了“弹性城市”、“弹性规划”和

“土地利用弹性”等概念［１３］，内涵也得以丰富和发展。综上，

目前国内对弹性规划方面的研究以城市居多，针对乡村地区

的研究实践还处于起步阶段，滞后于经济社会发展的需求，需

要在借鉴国内外弹性前沿理论相关研究与实践的基础上，深

入、全面地开展有针对性的研究。
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