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Ｓｔｒａｉｎｓ Ｇｅｎｅｂａｎｋｃｏｄｅｓ Ⅰ Ⅱ Ⅲ Ⅳ Ⅴ Ⅵ
Ｈ１Ｎ１（１） Ａ／ＧｕａｎｇｚｈｏｕＳＢ／０１／２００９（Ｈ１Ｎ１） ７ ５９ ６ ０ ４８ ４
Ｈ１Ｎ１（２） Ａ／Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ／５０６／２００６（Ｈ１Ｎ１） ７ ５８ ７ ０ ４９ ４
Ｈ１Ｎ１（３） Ａ／ｓｗｉｎｅ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／１／２０１０（Ｈ１Ｎ１） ５ ５２ ５ ２ ４０ １
Ｈ１Ｎ１（４） Ａ／ｓｗｉｎｅ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／１１／２００９（Ｈ１Ｎ１） ６ ５５ ３ ４ ４４ ３
Ｈ１Ｎ１（５） Ａ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／１５１３／２０１２（Ｈ１Ｎ１） ７ ５７ ５ ０ ４６ ４
Ｈ３Ｎ２（１） Ａ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／５２２／２００９（Ｈ３Ｎ２） ５ ５８ ８ ３ ３４ ６
Ｈ３Ｎ２（２） Ａ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／４７２／２００９（Ｈ３Ｎ２） ５ ５６ ６ ２ ３５ ６
Ｈ３Ｎ２（３） Ａ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／９３／２００８（Ｈ３Ｎ２） ５ ５３ ７ ３ ３４ ６
Ｈ３Ｎ２（４） Ａ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／５７８／２００８（Ｈ３Ｎ２） ５ ５４ ７ ３ ３４ ６
Ｈ３Ｎ２（５） Ａ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／５６０／２００９（Ｈ３Ｎ２） ５ ５８ ８ ３ ３４ ６
Ｈ５Ｎ１（１） Ａ／Ｇｏｏｓｅ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／１／９６（Ｈ５Ｎ１） ８ ５０ ６ ６ ３９ ３
Ｈ５Ｎ１（２） Ａ／ｄｕｃｋ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／２３／２００４（Ｈ５Ｎ１） ５ ５２ ５ ６ ４８ ５
Ｈ５Ｎ１（３） Ａ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／１／２００６（Ｈ５Ｎ１） ６ ４８ ６ ６ ４５ ５
Ｈ５Ｎ１（４） Ａ／Ｇｏｏｓｅ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／３／９７（Ｈ５Ｎ１） ８ ５３ ７ ７ ４１ ３
Ｈ５Ｎ１（５） Ａ／ｐａｒｒｏｔ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／Ｃ９９／２００５（Ｈ５Ｎ１） ８ ５２ ８ ７ ４５ ４
Ｈ７Ｎ９（１） Ａ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／０５／２０１３（Ｈ７Ｎ９） ５ ４９ １１ ４ ３９ １
Ｈ７Ｎ９（２） Ａ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／０４／２０１３（Ｈ７Ｎ９） ５ ４９ １１ ４ ３９ １
Ｈ７Ｎ９（３） Ａ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／０３／２０１３（Ｈ７Ｎ９） ５ ４８ １２ ４ ４０ １
Ｈ７Ｎ９（４） Ａ／ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／２５／２０１３（Ｈ７Ｎ９） ５ ４４ １０ ４ ３８ １
Ｈ７Ｎ９（５） Ａ／ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／３０／２０１３（Ｈ７Ｎ９） ５ ４２ １０ ４ ３８ １
Ｈ９Ｎ２（１） Ａ／ｃｈｉｃｋｅｎ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／ＬＹ／２０１０（Ｈ９Ｎ２） ５ ４９ ４ １１ ４０ ５
Ｈ９Ｎ２（２） Ａ／ｃｈｉｃｋｅｎ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／ＢＬ／２０１０（Ｈ９Ｎ２） ５ ４４ ５ １０ ３６ １
Ｈ９Ｎ２（３） Ａ／ｃｈｉｃｋｅｎ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／６／９７（Ｈ９Ｎ２） ６ ４７ ５ ９ ４３ ２
Ｈ９Ｎ２（４） Ａ／ｃｈｉｃｋｅｎ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／５６／０１（Ｈ９Ｎ２） ７ ４９ ７ ５ ４１ ２
Ｈ９Ｎ２（５） Ａ／ｃｈｉｃｋｅｎ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／５／９７（Ｈ９Ｎ２） ６ ４５ ６ ９ ４１ ３
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ａｃｉｄｓａｎｄｔＲＮＡ，ｗｈｉｌｅａｖｏｉｄｉｎｇｔｈｅａｎｔｉｖｉｒａｌｍｅｃｈａｎｉｓｍｏｆｈｏｓｔ
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Ｎｕｍｂｅｒｏｆｔｒａｉｎｉｎｇｓｔｅｐｓ Ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｒｅｓｕｌｔｓ

１０ ３６ １ ４ ３６ ３６ １
３０ ３１ １ １２ ３６ ２５ ６
５０ ３６ １ ２３ ３５ ２４ １
１００ １３ ３５ ６ ５ １９ ３６
２００ ２１ １２ １ ３１ ４ ３６
５００ ３３ ９ ６ ２４ ２５ １
１０００ １ １２ ２８ ３１ ９ ３６

Ｆｉｇ．３　ＢＬＳＯＭ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｍａｐｆｏｒｓｏｍｅａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓ
ｓｔｒａｉｎｓｐｒｅｖａｌｅｎｔｉｎＧｕａｎｇｄｏｎｇ

Ｔａｂｌｅ３　ＢＬＳＯＭｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｒｅｓｕｌｔｓｆｏｒｓｏｍｅａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓｓｔｒａｉｎｓ
ｐｒｅｖａｌｅｎｔｉｎＧｕａｎｇｄｏｎｇ

Ｔｙｐｅ Ｎａｍｅｏｆｔｈｅｓｔｒａｉｎ

１ Ｈ１Ｎ１（１），Ｈ１Ｎ１（２），Ｈ１Ｎ１（４），Ｈ１Ｎ１（５）

２ Ｈ３Ｎ２（１），Ｈ３Ｎ２（２），Ｈ３Ｎ２（３），Ｈ３Ｎ２（４），Ｈ３Ｎ２（５）

３ Ｈ５Ｎ１（１），Ｈ５Ｎ１（２），Ｈ５Ｎ１（３），Ｈ５Ｎ１（４），Ｈ５Ｎ１（５）

４ Ｈ７Ｎ９（１），Ｈ７Ｎ９（２），Ｈ７Ｎ９（３），Ｈ７Ｎ９（４），Ｈ７Ｎ９（５）

５ Ｈ９Ｎ２（１），Ｈ９Ｎ２（３），Ｈ９Ｎ２（４），Ｈ９Ｎ２（５）

６ Ｈ１Ｎ１（３），Ｈ９Ｎ２（２）
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ａｒｅｅｖｅｎｌｙｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ（Ｆｉｇ．４）．Ｔｈｅｍｅｔｈｏｄｓａｎｄｓｏｆｔｗａｒｅｓｔｈａｔ
ｃａｎｈａｎｄｌｅｌａｒｇｅｄａｔａｓｅｑｕｅｎｃｅｓｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓｌｙａｒｅｆｏｒｆｕｒｔｈｅｒ
ｓｔｕｄｙ．ＢＬＳＯＭｉｓｕｓｅｄｔｏａｎａｌｙｚｅｔｈｅｈｏｓｔｄｅｐｅｎｄｅｎｃｅｏｎｏｌｉｇｏｎｕ
ｃｌｅｏｔｉｄｅ，ｉｄｅｎｔｉｆｙｓｅｑｕｅｎｃｅｖａｒｉａｔｉｏｎｄｉｒｅｃｔｉｏｎｉｎｈｕｇｅｇｅｎｅｄａｔａ，
ａｎｄｍｏｎｉｔｏｒｈｉｇｈｒｉｓｋｓｔｒａｉｎｓｏｆａｎｉｍａｌｓａｎｄｈｕｍａｎｓ，ｔｈｕｓｉｔｉｓａｎ
ｉｍｐｏｒｔａｎｔｉｓｓｕｅｏｎｖｉｒａｌｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｏｌｕｔｉｏｎｓｔｕｄｙ［９］．Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄ
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ｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔ（Ｆｉｇ．３）．Ｔｈｅｒｅｉｓａｎｅｅｄｔｏｃｏｎｄｕｃｔｆｕｒｔｈｅｒｓｔｕｄ
ｉｅｓｏｎｔｈｅｕｓｅｏｆＢＬＳＯＭａｓｖｉｒｕｓｗａｒｎｉｎｇａｎｄｔｒａｃｅａｂｉｌｉｔｙｔｏｏｌ．

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ
［１］ＳＯＮＧＪＤ，ＺＨＵＤＧ，ＹＵＡＮＬＰ，ｅｔａｌ．Ｅｔｉｏｌｏｇｙａｎａｌｙｓｉｓｏｆａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎ
ｚａｐａｔｈｏｇｅｎｆｒｏｍｔｈｅｌｉｖｅｐｏｕｌｔｒｙｍａｒｋｅｔｉｎＪｉａｎｇｍｅｎＲｅｇｉｏｎｄｕｒｉｎｇ２０１１
－２０１３［Ｊ］．ＧｕａｎｇｄｏｎｇＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｎｉｍａｌａｎｄＶｅｔｅｒｉｎａｒｙＳｃｉｅｎｃｅ，２０１４，
３１（６）：６－９．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［２］ＬＵＱＦ，ＣＡＯＪＷ，ＦＥＮＧＸＨ，ｅｔａｌ．Ｅｔｉｏｌｏｇｙａｎａｌｙｓｉｓｏｆａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａ
ｐａｔｈｏｇｅｎｆｒｏｍｔｈｅｌｉｖｅｐｏｕｌｔｒｙｍａｒｋｅｔｉｎＪｉａｎｇｍｅｎＲｅｇｉｏｎｄｕｒｉｎｇ２０１１－
２０１３［Ｊ］．ＧｕａｎｇｄｏｎｇＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｎｉｍａｌａｎｄＶｅｔｅｒｉｎａｒｙＳｃｉｅｎｃｅ，２０１４，３９
（４）：１８－１９．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［３］ＬＵＥＪ，ＣＨＥＮＹＹ，ＬＩＵＪＷ，ｅｔａｌ．Ｓｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓｏｎｔｈｅｏｃｃｕｐａ
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ｍａｒｋｅｔｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｏｆＧｕａｎｇｚｈｏｕｃｉｔｙｉｎ２０１３［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆ
ＰｅｓｔＣｏｎｔｒｏｌ，２０１４，３０（９）：９８０－９８４．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［４］ＬＵＪＹ，ＬＵＥＪ，ＬＩＫＢ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｎａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｓｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅａ
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５９３．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［５］ＺＨＵＢＬ，ＨＵＡＮＧＧＨ，ＭＡＩＷ，ｅｔａｌ．Ｓｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓｏｎｔｈｅｈｉｇｈ
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ａｎｄＧｕａｎｇｘｉｐｒｏｖｉｎｃｅｓｄｕｒｉｎｇ２０１１－２０１２［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＶｅｔｅｒｉ
ｎａｒｙＳｃｉｅｎｃｅ，２０１４，３４（３）：４６１－４６４．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［７］ＣＨＥＮＢ，ＭＡＺＣ，ＲＡＯＤＰ，ｅｔａｌ．Ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃａｌｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎｏｎｔｈｅ
ｃａｓｅｓｏｆｈｕｍａｎｉｎｆｅｃｔｉｏｎＷｉｔｈＨ７Ｎ９ａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｉｎＳｈｅｎｚｈｅｎ［Ｊ］．Ｔｈｅ
ＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｅｄｉｃａｌＴｈｅｏｒｙａｎｄＰｒａｃｔｉｃｅ，２０１４，２７（２１）：２９２４－２９２５．（ｉｎ
Ｃｈｉｎｅｓｅ）．

［８］ＫＯＮＧＤＦ，ＱＩＮＹＭ，ＭＥＩＳＪ，ｅｔａｌ．Ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃａｌａｎａｌｙｓｉｓｏｎ２ｃａｓｅｓ
ｉｎｆｅｃｔｅｄｗｉｔｈｈｉｇｈｌｙｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｈｕｍａｎａｖａｉｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｉｎＳｈｅｎｚｈｅｎ［Ｊ］．
ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｅｓｔＣｏｎｔｒｏｌ，２０１３，２９（１２）：１３９０－１３９２．（ｉｎＣｈｉ
ｎｅｓｅ）．

［９］ＩＷＡＳＡＫＩＹ，ＡＢＥＴ，ＷＡＤＡＫ，ｅｔａｌ．Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｆｄｉｒｅｃｔｉｏｎａｌｃｈａｎｇｅｓ
ｏｆＩｎｆｌｕｅｎｚａＡｖｉｒｕｓｇｅｎｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｉｔｈｅｍｐｈａｓｉｓｏｎｐａｎｄｅｍｉｃＨ１Ｎ１／
０９ａｓａｍｏｄｅｌｃａｓｅ［Ｊ］．ＤＮＡＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１１，１８（２）：１２５－１３６．

［１０］ＩＷＡＳＡＫＩＹ，ＡＢＥＴ，ＷＡＤＡＹ，ｅｔａｌ．Ｎｏｖｅｌｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ
ｆｏｒｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｆｄｉｒｅｃｔｉｏｎａｌｓｅｑｕｅｎｃｅｃｈａｎｇｅｓｉｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓｇｅｎｏｍｅｓ
ａｎｄｆｏｒｓｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅｏｆｐｏｔｅｎｔｉａｌｌｙｈａｚａｒｄｏｕｓｓｔｒａｉｎｓ［Ｊ］．ＢＭＣＩｎｆｅｃｔｉｏｕｓ
Ｄｉｓｅａｓｅｓ，２０１３，１３：３８６．

［１１］ＷＡＮＧＸＣ，ＳＨＩＦ，ＹＵＬ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｎ４３ｃａｓｅｓａｂｏｕｔＭＡＴＬＡＢ
ｎｅｕｒａｌｎｅｔｗｏｒｋ［Ｍ］．Ｂｅｉｊｉｎｇ：ＢｅｉｈａｎｇＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙＰｒｅｓｓ，２０１３．（ｉｎＣｈｉ
ｎｅｓｅ）．

［１２］ＺＨＡＮＧＸＲ，ＺＨＡＮＧＹＬ，ＬＩＵＬＳ，ｅｔａｌ．Ｚｏｎｉｎｇｂｙｌａｎｄｔｙｐｅｓｂａｓｅｄ
ｏｎＳＯＦＭｎｅｔｗｏｒｋ：ＡｃａｓｅｓｔｕｄｙｏｎｔｒａｎｓｅｃｔｏｆｅａｓｔｅｒｎＴｉｂｅｔａｎＰｌａｔｅａｕ
［Ｊ］．ＧｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１３，３２（５）：８３９－８４７．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［１３］ＳＯＮＧＱＱ，ＣＨＡＩＺＸ，ＺＨＯＮＧＪＣ，ｅｔａｌ．Ｃｏｄｏｎｕｓａｇｅｂｉａｓａｎｄｃｌｕｓｔｅｒ
ａｎａｌｙｓｉｓｏｎｇｅｎｅｓｏｆａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓ［Ｊ］．Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１４，２４（
２）：４８－５３．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁

．

（Ｆｒｏｍｐａｇｅ１００）
ｓｋｉｌｌｔｒａｉｎｉｎｇａｎｄｉｍｐｒｏｖｉｎｇａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌｌａｂｏｒｆｏｒｃｅｓｓｋｉｌｌｓ．Ｗｅ
ｃａｎｏｒｇａｎｉｚｅａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌｔｅｃｈｎｉｃａｌｐｅｒｓｏｎｎｅｌｔｏｃａｒｒｙｏｕｔｓｅｒｖｉｃｅ
ｉｎｒｕｒａｌａｒｅａｓ，ｅｎｈａｎｃｅｒｕｒａｌｌａｂｏｒｓｋｉｌｌｔｒａｉｎｉｎｇａｎｄｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｎ
ｔｒｅｐｒｅｎｅｕｒｓｈｉｐｔｒａｉｎｉｎｇｂａｓｅ，ａｃｔｉｖｅｌｙｍｏｂｉｌｉｚｅａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌｖｏｃａ
ｔｉｏｎａｌｓｃｈｏｏｌｓ，ｔｒａｉｎｉｎｇｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓ，ｓｃｉｅｎｃｅａｎｄｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙｖｏｌｕｎ
ｔｅｅｒｓａｎｄｏｔｈｅｒｓｏｃｉａｌｆｏｒｃｅｓｔｏｃａｒｒｙｏｕｔｔｈｅｔｒａｉｎｉｎｇｏｎａｇｒｉｃｕｌｔｕｒ
ａｌｍａｃｈｉｎｅｒｙａｎｄｅｑｕｉｐｍｅｎｔｏｐｅｒａｔｉｎｇｓｋｉｌｌｓａｎｄａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌｍａｎ
ａｇｅｍｅｎｔｋｎｏｗｌｅｄｇｅ．Ｔｈｅｒｅｉｓａｎｅｅｄｔｏｅｎｈａｎｃｅｆａｒｍｅｒｓｓｅｌｆｃｏｎ
ｆｉｄｅｎｃｅ，ａｂａｎｄｏｎｔｈｅｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅｉｄｅａｓ，ａｎｄｆｕｒｔｈｅｒ
ｓｔｉｍｕｌａｔｅｆａｒｍｅｒｓｗｉｌｌｉｎｇｎｅｓｓｔｏｔｒａｎｓｆｅｒｌａｎｄ．

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ
［１］ＸＵＭＹ．Ａｎｅｍｐｉｒｉｃａｌｓｔｕｄｙｏｎｔｈｅｆａｒｍｅｒｓｗｉｓｈｅｓａｂｏｕｔｔｒａｎｓｆｅｒｏｆｒｕｒａｌ

ｌａｎｄｉｎｄｅｖｅｌｏｐｅｄａｒｅａｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＮａｎｊｉｎｇＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ
（ＳｏｃｉａｌＳｃｉｅｎｃｅＥｄｉｔｉｏｎ），２０１４，１１（６）：９７－１０５．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［２］ＱＩＡＮＷＲ，ＺＨＡＮＧＺＭ．Ｔｈｅｆａｒｍｅｒｓｄｅｓｉｒｅｄｓｃａｌｅｏｆｌａｎｄｍａｎａｇｅｍｅｎｔ
ＡｎａｎａｌｙｓｉｓｂａｓｅｄｏｎａｓｕｒｖｅｙｉｎｔｈｅＭｉｄｄｌｅＬｏｗｅｒＲｅａｃｈｅｓｏｆＹａｎｇｔｚｅ
Ｒｉｖｅｒ：Ａｎｅｍｐｉｒｉｃａｌｓｔｕｄｙ［Ｊ］．ＰｒｏｂｌｅｍｓｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＥｃｏｎｏｍｙ，
２００７，２８（５）：２８－３４．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［３］ＺＨＡＯＸＱ，ＬＩＨＪ．Ａｎｅｍｐｉｒｉｃｉａｌａｎａｌｙｓｉｓｏｎｔｈｅｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇｆａｃｔｏｒｓｏｆ
ｆａｒｍｅｒｓｌａｎｄｔｒａｎｓｆｅｒｗｉｌｌｉｎｇｎｅｓｓｉｎｔｈｅｗｅｓｔｅｒｎｒｅｇｉｏｎ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＲｕ
ｒａｌＥｃｏｎｏｍｙ，２００９（８）：７０－７８．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［４］ＱＩＡＯＨＱ，ＣＨＥＮＧＷＳ，ＸＵＢ．Ｆａｒｍｅｒｓｄｅｓｉｒｅｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓａｎｄｉｎ
ｆｌｕｅｎｃｅｆａｃｔｏｒｓｏｆｆａｒｍｌａｎｄｃｉｒｃｕｌａｔｉｏｎｉｎＨｅｘｉｃｏｒｒｉｄｏｒ［Ｊ］．Ｒｅｓｅａｒｃｈｏｆ
ＳｏｉｌａｎｄＷａｔｅｒＣｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ，２０１６（６）：２０９－２１３．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

４０１ ＡｓｉａｎＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＲｅｓｅａｒｃｈ ２０１６


