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吉林省四平地区粉黏壤土微生物群落结构

与环境因子的关系
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　　摘要：微生物作为土壤中的重要组成部分，对土壤生态系统中的物质循环和能量流动有着至关重要的作用。吉林
四平地区是东北地区三大粮仓之一，该地区粉黏壤土的微生物群落结构情况虽然重要，却鲜有人进行研究。在该地区

的农业土地区域采集６个土壤样品点，应用二代高通量测序技术进行分析，并利用样品中的优势类群与土壤理化性质
的Ｐｅａｒｓｏｎ相关性分析、典范对应分析（ＣＣＡ）以及方差分解分析（ＶＰＡ），以确定该地区微生物群落结构与环境因子的
关系。分析结果显示，共同影响细菌、真菌优势类群的环境因素是ｐＨ值和铵态氮含量。方差分解分析（ＶＰＡ）结果则
又进一步指出，铵态氮含量、土壤ｐＨ值及土壤黏粒程度分别解释了１５．７３％、２２．８４％、１６．８１％的细菌群落结构组成
变化原因；铵态氮含量、土壤ｐＨ值、溶解性有机碳含量分别解释了２４．３２％、２０．７４％、２２．３７％的真菌群落结构组成变
化原因。通过二代高通量测序技术以及统计学研究，可以为东北地区粉黏壤土中的微生物群落结构与环境因子的关

系研究提供一些新的理论依据。
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　　土壤作为生态系统中的重要组成部分之一，是人类与动
植物生存繁衍的基础，也是土壤微生物的附着生境，并为其提

供了较为丰富的食物。微生物在调节地球生物化学营养物质

的循环和生态系统功能等方面起着至关重要的作用［１－２］。由

于近几年来我国对于粮食产量的需求变大，东北农作耕地作

为我国重点保护的土壤生态资源，其垦殖面积不断扩增，滥用

施肥的情况也日渐凸显，使得黑土资源快速衰退的情况愈发

恶化［３］。土壤微生物作为土壤结构中极其重要的组成元素，

也同时依赖于土壤的生态环境。近几年来，高通量测序技术

的日臻完善与成熟发展，为土壤微生物群落结构及多样性的

研究搭建了更为宽广的平台和途径，使得人们对于土壤中细

菌以及真菌的认识愈加丰富［４］。

ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ高通量测序技术［５］具有低成本、低错误率、

高通量等优点，目前已经成为分析自然界中细菌、真菌等微生

物的群落结构组成以及相对丰度的重要工具。由于目前东北

四平地区农耕地中的微生物群落结构组成和多样性以及它们受

到环境因子的影响情况鲜有人报道。本研究旨在探究吉林四平

地区粉黏壤土［６］的微生物群落结构及其与环境因子的关系。

１　材料与方法

１．１　研究区域概况与样品采集

四平市是吉林省的第三大城市，也是东北地区的农业重

点区域，地处松辽平原中部腹地。四平市在地理上可划分为

平原、丘陵２种地带，该地区的土地类型有着土地资源多样
化、地貌结构复杂化、地域差异显著化等特征［７］。

土壤样品于２０１７年１０月采集于吉林省四平地区的农作
耕地区域。采用五点取样法采样，将样品置于冰袋中冷藏，并

迅速带回实验室，于－８０℃条件下保存，以便后续进行土壤
物理化学性质的测定。土壤样品的基本信息如表１所示。

表１　土壤样品的基本信息

样品编号 纬度 经度
海拔

（ｍ）
土壤对应

农作物

ＳＰ１ ４３°５２′３７″Ｎ １２５°００′５２″Ｅ ２２６ 西瓜　
ＳＰ２ ４３°５６′６０″Ｎ １２４°５９′１０″Ｅ ２１７ 马铃薯

ＳＰ３ ４３°５４′４７″Ｎ １２４°５７′３９″Ｅ ２０１ 马铃薯

ＳＰ４ ４３°５１′２３″Ｎ １２４°４７′６０″Ｅ ２１６ 玉米　
ＳＰ５ ４３°４８′２３″Ｎ １２４°４９′１１″Ｅ ２２３ 马铃薯

ＳＰ６ ４３°４８′１８″Ｎ １２４°４９′４０″Ｅ ２３１ 马铃薯

１．２　土壤理化性质的测定
土壤样品经过风干以及过筛后，进行以下理化性质的分

析：ｐＨ值，使用ｐＨ计进行测定；水溶性有机碳（简称ＤＯＣ）含
量（ｍｇ／ｋｇ），使用总有机碳分析仪（ＳＳＭ－５０００Ａ，日本）测定；
总氮（简称ＴＮ）含量（ｍｇ／ｋｇ），通过过硫酸钾（Ｋ２Ｓ２Ｏ８）氧化
分光光度法测定；铵态氮（简称 ＮＨ４

＋ －Ｎ）含量（ｍｇ／ｋｇ）、硝
态氮（简称ＮＯ３

－－Ｎ）含量（ｍｇ／ｋｇ），分别使用纳氏试剂分光
光度法和双波长比色法测定；总溶解性磷（简称 ＴＤＰ）含量
（ｍｇ／ｋｇ），采用钼锑抗比色法测定；土壤质地（黏粒、粉粒、沙
粒含量，％），采用激光粒度分布仪（Ｂｅｔｔｅｒｓｉｚｅ２０００，丹东市百
特仪器有限公司）测定。
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１．３　总ＤＮＡ的提取及１６ＳｒＲＮＡ基因的ＰＣＲ扩增
土壤总ＤＮＡ基因组的提取是采用ＤＮＡ提取试剂盒进行

的。目标片段的ＰＣＲ扩增通常以微生物核糖体 ＲＮＡ等能够
反映菌群组成和多样性的目标序列为靶点，根据序列中的保

守区域设计相应引物，并添加样本特异性条形码序列，进而对

ｒＲＮＡ基因可变区（单个或连续多个）或特定基因片段进行
ＰＣＲ扩增。ＰＣＲ扩增采用ＮＥＢ公司的 Ｑ５高保真 ＤＮＡ聚合
酶，并严格控制扩增循环数，使循环数尽可能低，同时也保证

同一批样本的扩增条件一致。

１．４　统计学分析
应用软件Ｍｏｔｈｕｒ进行统计并计算４种常用的生物多样

性指数。将优势菌门与土壤理化因子结合进行 Ｐｅａｒｓｏｎ相关

分析。将细菌、真菌门水平上的分类信息用 Ｏｒｉｇｉｎ软件制图
以进行展示，进一步绘制优势菌门及其优势纲的相对丰度图，

细菌、真菌的分类信息用 Ｏｒｉｇｉｎ９．０制图。用软件 Ｒ
（Ｐｈｅａｔｍａｐ）绘制ＣＣＡ、ＶＰＡ图。使用 ＳＰＳＳ１９．０（ＩＢＭ，美国）
开展优势类群与土壤理化性质的 Ｐｅａｒｓｏｎ相关分析。应用
Ｒ３．３．２调用ｖｅｇａｎ程序包进行相关统计学分析。

２　结果与分析

２．１　土壤理化性质
经土壤质地识别系统软件（国际制标准）测定，吉林四平

地区的土壤类型均为粉黏壤土。本研究采集的６个土壤样品
的基本理化性质如表２所示。

表２　土壤样品的基本理化性质

样品

编号
ｐＨ值

电导率

（ＥＣ值）
（μＳ／ｃｍ）

可溶性有机碳

（ＤＯＣ）含量
（ｍｇ／ｋｇ）

总氮

（ＴＮ）含量
（ｍｇ／ｋｇ）

碳氮比

（Ｃ／Ｎ）

铵态氮

（ＮＨ４－Ｎ）
含量（ｍｇ／ｋｇ）

硝态氮

（ＮＯ３－Ｎ）
含量（ｍｇ／ｋｇ）

ＴＤＰ（总溶解
性磷）含量

（ｍｇ／ｋｇ）

黏粒含量

（％）
粉粒含量

（％）
沙粒含量

（％）

ＳＰ１ ７．５８ ８６．０７ １４．１８ ２１．８３ ０．６５ ０．２２ ４．１７ ２．７４ ７．８５ ７４．０６ １８．０９
ＳＰ２ ８．０２ １８２．２７ ２４．３０ ５０．１９ ０．４８ ０．８１ １１．８０ ４．８１ ６．７０ ７３．２５ ２０．０５
ＳＰ３ ８．０３ ２０３．７７ ３８．４８ ５８．１９ ０．６６ １．１８ １５．４８ ３．３７ ７．１０ ７２．５６ ２０．３４
ＳＰ４ ７．８７ １８２．４０ ３２．４０ ２８．２６ １．１５ ０．３０ ５．８１ ６．４３ ６．３３ ７０．３２ ２３．３５
ＳＰ５ ７．３１ １２２．２５ ２４．３０ ３２．６６ ０．７４ ０．４０ ５．９０ ４．１７ ７．０４ ７３．９０ １９．０６
ＳＰ６ ６．７８ １２１．４０ ２８．３５ ４８．２２ ０．５９ １．３６ ９．４５ ４．１４ ７．７４ ７０．２７ ２１．９９

２．２　微生物多样性指数分析
微生物多样性指数分析是研究土壤微生物多样性的重要

手段之一。对于常用的几种多样性指数，一般来说，Ｃｈａｏ１或
ＡＣＥ指数与群落的丰富度呈正相关，即Ｃｈａｏ１或ＡＣＥ指数越
大，表明该群落的丰富度越高［８］。在本研究中采集到的土壤

样品的微生物多样性指数如表３所示。其中细菌中ＳＰ５样品
的ＡＣＥ指数高达３０４９．５５，Ｃｈａｏ１指数高达２９０６．５０，说明在
ＳＰ５号样品中的细菌群落丰富度最高。ＳＰ４号样品真菌群落的

Ｃｈａｏ１指数、ＡＣＥ指数分别为５５３．０１、５５３．５８，均是同类中最高
的，说明ＳＰ４号样品真菌群落的丰富度最高。细菌群落中的
ＳＰ３、ＳＰ５，真菌群落中的ＳＰ２、ＳＰ３的群落丰富度、均匀度都相对
较好。细菌和真菌群落ＳＰ２、ＳＰ６样品的Ｃｈａｏ１指数或ＡＣＥ指
数及Ｓｈａｎｎｏｎ指数都较低，说明它们与其他样品相比，群落丰
富度和均匀度都是较低的。一般而言，Ｓｉｍｐｓｏｎ指数对群落的
均匀度以及优势 ＯＴＵ（最小操作分类单元）更为敏感，而
Ｓｈａｎｎｏｎ指数则是对群落的丰富度及稀有ＯＴＵ更为敏感［９］。

表３　土壤样品微生物的多样性指数

样品编号
细菌 真菌

Ｃｈａｏ１指数 ＡＣＥ指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数 Ｓｈａｎｎｏｎ指数 Ｃｈａｏ１指数 ＡＣＥ指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数 Ｓｈａｎｎｏｎ指数
ＳＰ１ ２６８９．９３ ２８１６．７６ ０．９９５３４４ ９．４７ ４４８．００ ４４８．００ ０．９６ ５．８７
ＳＰ２ ２１５７．４４ ２２２９．０９ ０．９９５０２２ ９．４７ ４５２．００ ４５２．００ ０．９７ ６．１８
ＳＰ３ ２８０５．２０ ２８５８．４１ ０．９９５７９９ ９．６１ ５０１．００ ５０１．００ ０．９５ ６．０４
ＳＰ４ ２４６２．２７ ２４５１．５４ ０．９９５５５４ ９．４１ ５５３．０１ ５５３．５８ ０．９５ ５．９２
ＳＰ５ ２９０６．５０ ３０４９．５５ ０．９９５６５９ ９．５７ ４５６．０５ ４５７．４３ ０．９３ ５．５５
ＳＰ６ ２３３４．６２ ２５０１．３９ ０．９９１７１７ ８．９８ ２９８．４４ ３０６．７９ ０．８５ ３．９２

２．３　土壤微生物的群落结构组成与分析
将采集的土壤样品进行处理后，共获得细菌２５门９７纲

１１８目４０２科８０１属和未确定类群。细菌优势门的相对丰度
如图 １所 示，可 以 看 出，优 势 细 菌 门 有 放 线 菌 门
（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ，相 对 丰 度 为 ３２．９５％）、变 形 菌 门
（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，相对丰度为２９．７３％），这二者在细菌优势菌
门中占据主导地位，而其余优势菌门中，芽单胞菌门

（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）的相对丰度为 １１．１５％，酸杆菌门
（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）则为８．８７％。
　　放线菌门亚纲水平上的相对丰度如图２所示。可以看
出，放线菌门下优势亚纲中放线菌亚纲（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）的相
对丰度达到了５８．４３％，在放线菌门中的亚纲水平上占据主

导地位，嗜热油菌纲 （Ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｐｈｉｌｉａ）的相对丰度为
１６．７１％，醋 酸 菌 亚 纲 （Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉｉａ）的 相 对 丰 度 为
１２２６％，红细菌亚纲（Ｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒｉａ）的相对丰度为８．２６％。
其中放线菌亚纲（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）为最优势亚纲，其相对丰度
也最高。

　　变形菌门亚纲水平上相对丰度如图３所示。可以明显看
出，α－变形菌纲（α－ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）最具优势，相对丰度
达到６２．８９％。而变形菌门亚纲水平上的其他亚纲排序依次
为β－变形菌纲（β－ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、δ－变形菌纲（δ－
ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、γ－变形菌纲（γ－ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ），
相对丰度分别为１４．９０％、１２．２８％、９．９２％。
　　由图４可见，采集的土壤样品经处理后共获得真菌７门
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３１纲９２目１９０科３２６属和未确定类群。其中优势的真菌门
有子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ），相对丰度为８９．２０％，在优势真菌
门中占据主导地位。而担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）则占真菌总
体的８．１６％。
　　由于子囊菌门的相对丰度达到了８９．２０％，笔者对于其
下 属 的 优 势 亚 纲 进 行 分 析 ，发 现 其 中 粪 壳 菌 纲

（Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）的相对丰度达到了５１．３２％，从图５可以明
显看出。但是其余真菌优势门在采集的样品中的比例体现得

并不 相 对 均 匀，经 过 分 析 统 计 得 出，散 囊 菌 纲

（Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）占 １３．４０％，座囊菌纲（Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ）占
１１．４５％，未知菌纲占２０．６０％。

２．４　优势类群与土壤理化性质的Ｐｅａｒｓｏｎ相关性分析
将细菌（相对丰度大于５％）和真菌（相对丰度大于１％）

的优势菌门与土壤中各项理化性质作 Ｐｅａｒｓｏｎ相关性分析。
表４结果显示，细菌群落中的酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）与
ＮＨ４

＋－Ｎ 含 量 呈 显 著 负 相 关，芽 单 胞 菌 门

（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）与ｐＨ值呈显著负相关，其余的相关性均
不显著。而在真菌群落中，子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）与ＮＨ４

＋－
Ｎ含量呈显著正相关，而担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）则与
ＮＨ４

＋－Ｎ含量呈显著负相关（表５）。

表４　细菌优势门与土壤理化性质的Ｐｅａｒｓｏｎ相关性分析结果

细菌类群
相关系数

ＤＯＣ含量 ＴＮ含量 ＮＨ４＋－Ｎ含量 ＮＯ－３ －Ｎ含量 ｐＨ值 黏粒含量

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ －０．０９６ ０．５８５ ０．３９１ ０．５３２ ０．２２１ －０．１１２
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．２５０ ０．７０５ ０．５２２ ０．７９０ ０．３４２ ０．２２８
Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ －０．１６９ ０．０７８ ０．４９０ －０．１３０ －０．９０５ ０．６６１
Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ －０．２２１ －０．６４５ －０．８７５ －０．４４５ ０．６２６ －０．３９１
Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ０．１００ －０．２５１ －０．５９９ －０．１０３ ０．６１０ －０．５８８
Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ０．１８９ －０．５５０ －０．３３０ －０．５５４ －０．２８９ －０．０９５

　　注：和分别代表统计学上０．０５和０．０１水平上的可信度。表５同。

２．５　土壤理化性质对微生物群落结构的影响
对于微生物群落组成与环境因子之间的关系，笔者采用

典范对应分析（ＣＣＡ）进行研究［１０］。其中主要环境因子包括

ｐＨ值、ＴＮ含量、ＤＯＣ含量、ＮＨ４
＋ －Ｎ含量、ＮＯ－３ －Ｎ含量和

ｃｌａｙ含量等。通过典范对应分析，得到对细菌群落组成影响
较大的因素分别有ＮＨ４

＋－Ｎ含量、ｐＨ值和ｃｌａｙ含量（图６），
对真菌群落组成影响较大的因素则为 ＤＯＣ含量、ｐＨ值、
ＮＨ４

＋－Ｎ含量（图７）。
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表５　真菌优势门与土壤理化性质的Ｐｅａｒｓｏｎ相关性分析结果

真菌类群
相关系数

ＤＯＣ含量 ＴＮ含量 ＮＨ４＋－Ｎ含量 ＮＯ－３ －Ｎ含量 ｐＨ值 ｃｌａｙ含量
Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ０．５８４ ０．７０７ ０．９１５ ０．５５１ －０．５０５ ０．２０３
Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ －０．７８０ －０．６７６ －０．８３７ －０．５７７ ０．２９８ ０．０１５
Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ －０．４０７ －０．１９１ －０．３８５ ０．００７ ０．５５１ ０．２２８

　　结合Ｐｅａｒｓｏｎ相关分析结果和细菌、真菌的ＣＣＡ结果，选
取这３个主要环境因素进行方差分解分析（ＶＰＡ），以进一步
量化主要环境因素对微生物群落结构组成影响的具体贡献。

在细菌群落中，ＮＨ４
＋－Ｎ含量、ｐＨ值和黏粒含量这３个变量

共解释了７２．５７％的细菌群落结构变化原因，其中 ＮＨ４
＋－Ｎ

含量、ｐＨ值和黏粒含量分别解释了 １５．７３％、２２．８４％、
１６８１％的细菌群落结构变化原因。在真菌微生物群落中，
ＤＯＣ含量、ＮＨ４

＋ －Ｎ含量和 ｐＨ值这 ３个变量共解释了
７９２６％的真菌群落结构变化原因，ＤＯＣ含量、ｐＨ值、
ＮＨ４

＋－Ｎ含量则分别解释了２２．３７％、２０．７４％、２４．３２％的真
菌群落结构变化原因。

３　结论与讨论

微生物组成与土壤理化性质的 Ｐｅａｒｓｏｎ相关性分析结果
显示，影响细菌各优势类群相对丰度的环境因素主要有

ＮＨ４
＋－Ｎ含量、ｐＨ值和黏粒含量等，影响真菌各优势类群相

对丰度的环境因素主要有ＤＯＣ含量、ｐＨ值、ＮＨ４
＋ －Ｎ含量。

而反映微生物群落的总体水平受环境因素影响的 ＣＣＡ结果
和Ｐｅａｒｓｏｎ相关性分析表明，ＮＨ４

＋ －Ｎ含量、ｐＨ值是影响沙
土中细菌、真菌群落结构组成的共同环境因素。此外，细菌微

生物群落结构组成还受黏粒含量的影响，真菌微生物群落结

构组成还受ＤＯＣ影响。
ＶＰＡ结果又进一步指出３个主要因素在细菌微生物群

落、真菌微生物群落多样性变化中的具体贡献。其中 ｐＨ值
可能对细菌群落结构产生影响，也可能通过改变其他土壤理

化性质，包括阳离子金属溶解度、有机碳含量、土壤水分状况

和电导率等间接影响微生物群落结构。但是，由于本研究中

ｐＨ值的分布范围较窄，所以得出的结果应谨慎对待。
本研究应用二代高通量测序技术对从吉林四平地区粉黏

壤土采集的６个土壤样品的微生物多样性进行了１６ＳｒＲＮＡ
基因测序及整理，并运用统计学方法进行了分析［１１－１４］。本研

究初步掌握了吉林四平地区粉黏壤土中细菌和真菌微生物群

落结构组成和多样性结构及其受环境因子影响的情况以及与

主要影响因子之间的关系，并进一步进行相关性分析，从而为

该地区农业耕地微生物群落结构与环境因子的关系提供更为

重要的依据。
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低山丘陵地区农村居民点空间分布特征及影响因素
———以湖北省随县为例

何　炬１，张雪松１，邓　振１，李德寿１，张　晗２，３，张茂茂１

（１．华中师范大学城市与环境科学学院，湖北武汉４３００７９；２．江西农业大学／江西省鄱阳湖流域农业资源与生态重点
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　　摘要：为探讨中部低山丘陵地区的农村居民点空间格局及其影响因素，运用核密度分析、多环缓冲区分析、平均最
近邻指数法、空间叠加分析等方法，对“低山丘陵为主兼有山地和冲积平原”复杂地形的湖北省随县进行典型研究。

结果表明，随县主要以小规模农村居民点形式存在，大规模的农村居民点数量较少；平均分离度 ＝１８．５３，最大分离
度＝１５７．０４，是凤凰山林场，最小分离度＝１．３１，是古均街居委会；平均最近邻指数为０．６８，表明随县农村居民点存在
显著的集聚特征；核密度分析显示，农村居民点主要集聚在县域中南部和西北角地区；自然因素中地形因素影响明显，

社会经济因素中建制镇辐射影响明显。本研究结果可为长江流域水源充足、道路通达度高、低山丘陵为主的地形复杂

区农村居民点整治和乡村振兴提供依据。
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　　乡村振兴问题近年来一直是中国发展的重要议题，而对
于农村居民点的研究一直是乡村发展问题的热点内容［１－３］。

农村居民点作为人口空间集聚的重要载体，在生产生活、经济

社会发展、文化传承和生态维护等各方面充当重要角色［４－６］。

中国国土广袤，地形复杂多样，历史文化多元悠久，农村居民

点所处的自然环境和社会经济条件必然千差万别，对复杂多

样地形区的农村居民点研究就显得尤为重要。

农村居民点的空间分布特征是农村历史、经济、自然、文

化、生态和社会等各方面因素综合耦合作用形成的结果［７－９］。

一直以来，对农村居民点的研究是国内外学者不断探究的热

点问题。针对中国多样的地形地貌特征和不同地区的经济文

化条件，相关学者开始尝试从典型地形区角度对农村居民点

进行研究，卢德彬等对梵净山地区进行了山区农村居民点空

间分布特征与空间重构的研究，为西部山区新农村规划提供

参考［１０］。张磊等以大理市海西地区为例，对高原湖泊平坝区

的农村居民点空间格局演变状况进行了分析并提出相关预

测［１１］。针对此研究方向的新颖性，本研究以“低山丘陵为主

兼有山地和冲积平原”复杂地形的湖北省随县进行典型研

—０１３— 江苏农业科学　２０１９年第４７卷第１４期


