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摘  要：【目的】研究我国最大的林区之一——大兴安岭森林火烧后不同演替阶段土壤细菌多样性

动态，为天然林保护工程对于生物多样性的影响增添新的认识。【方法】以空间替代时间的方法分析

大兴安岭森林演替对于土壤细菌多样性动态的影响。大兴安岭森林火烧后典型的自然演替序列为火

烧迹地(LG-BA)、灌丛(SHR)、白桦林(BP)、白桦落叶松混交林(BP-LG)、落叶松林(LG-OM)。在演

替序列的每个典型样地上采集 0−10 cm 土样，采用 Illumina MiSeq 高通量测序技术测定土壤细菌群

落组成及其多样性。【结果】细菌操作分类单位(OTU)数量从少到多的顺序为火烧迹地<落叶松白桦

混交林<灌丛<落叶松林<白桦林。随着森林演替，多样性指数 Simpson 先增高后降低；Shannon 指数

先增加后减少再增加；OTU 的丰度变化比较平缓，表明物种变化较小。在各演替阶段中，土壤细菌

种类主要有变形菌门(Proteobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)和浮霉菌门

(Planctomycetes)，4 个门的种类含量随演替顺序都呈现先增加后减少的趋势。主成分分析表明不同

演替阶段土壤细菌群落存在一定的差异性。冗余分析表明有机质(SOM)、全氮(TN)、全磷(TP)和

pH 对于土壤细菌群落变化有影响。【结论】随着森林演替，大兴安岭地区土壤细菌种类和生物多

样性会发生变化，其变化与土壤化学成分和 pH 有关。 
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Abstract: [Objective] Greater Khingan forest is one of the largest forest areas in China. There are 
many studies on plant diversity along forest succession in this area, but few studies on microbes. This 
research studied the impact of forest succession on soil microorganism diversity in Greater Khingan 
Mountains, which could provide a more comprehensive understanding of the impact of the natural 
forest protection project on biodiversity. [Methods] Effects of forest succession on soil bacterial 
diversity were analyzed by a space-trade-for-time experiment. The typical natural successional 
sequence after fire in Greater Khingan forest is fire-burned land (LG-BA), shrub (SHR), birch forest 
(BP), mixed forest of larch and birch (BP-LG), and larch forest (LG-OM). 0−10 cm top mineral soil 
samples were collected on forest plots and the bacterial community structure and diversity were 
determined with Illumina MiSeq high-throughput sequencing technique. [Results] The number of 
bacterial species from low to high was in the sequence of the larch and birch mixed forest, shrub forest, 
larch forest, and birch forest. Following forest succession, the Simpson diversity index firstly increased 
and then decreased. The Shannon index followed the dynamic trend of increase, decrease and increase 
pattern. The change of OTU (Operational taxonomic unit) abundance was relatively gentle in the 
succession processes, indicating that the species change was small. The phyla of soil bacteria were 
mainly Proteobacteria, Acidobacteria, Actinobacteria and Planctomycetes in all of the successional 
stages, all of them followed the change trend of increase in the first succession stage and decrease in 
the later stage. PCA analysis showed that bacterial communities were different in the varied 
successional stages. RDA analysis showed that organic matter, total nitrogen, total phosphorus and pH 
impacted soil bacterial community. [Conclusion] Following forest succession, the species of soil 
bacteria was changed in Greater Khingan forest. The most common soil bacteria communities differed 
across natural succession, varying as a function of soil SOM, total potassium, total phosphorus, and pH. 

Keywords: Greater Khingan, Forest succession, Soil microorganism diversity 

森林植被演替是一个植物群落被另一个植物

群落取代的自然演变过程，具有一定的方向性，其

主要标志是建群种发生明显变化[1]。森林植被演替

不是孤立进行的。土壤在对植物群落发生作用的同

时，自身发育也受到植物群落的影响[2]，植被的演

替过程是植物和土壤相互影响和作用的过程[3]。植

物通过光合作用向土壤输送有机物质并从土壤吸

收养分，这一过程对土壤有机碳的积累和运转产生

重要影响；土壤有机质积累和运转与植被演替及群

落生物多样性之间也存在反馈关系，是不同植物物

种竞争替代和植物群落演替的重要推动力[4]。土壤

微生物是森林生态系统中土壤有机物的分解者，不

仅影响着土壤养分含量，也间接影响着地上植物群

落的发育[5-6]。微生物对于环境变化十分敏感，其

组成和功能会随着环境条件的改变而发生迅速改

变[7-8]。在土壤微生物中，细菌的种类和数量最多[9]，

它在土壤营养元素循环、有机质的形成与分解、土

壤结构与成分的形成、生态环境的改善、植物的生

长发育及作物病虫害防治等方面均起着极为重要的

作用[10]。当今天然林的破坏不仅造成森林植被的退

化，还引起了森林土壤的退化，因此充分了解森林

植被演替规律和研究土壤细菌的多样性，对于保护
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森林土壤和森林的恢复及管理具有重要作用[11-12]。 

研究地区处于大兴安岭，是我国四大林区之

一，其气候、土壤、植被和干扰状况与其他林区相

比有许多独特之处[13]。它处于寒带向温带过渡的大

陆分水岭，是寒温带森林。不同林型下的兴安落

叶松，土壤微生物的多样性指数和优势度指数均

不同[7]，数量、类型也存在显著差异[14]。不同火烧

强度对大兴安岭偃松林土壤微生物群落多样性和

功能多样性的影响有显著的差异，其中低强度火烧

可以提高微生物物种丰富度[15]。以稀释平板计数法

和氯仿熏蒸浸提法对大兴安岭林区常见微生物的

数量进行年、季动态测定，发现不同森林类型、

经营方式和不同季节下的土壤微生物数量变化明

显，而且这些变化受土壤养分因子和土壤环境因

子的影响[16-17]。由此可知，大兴安岭地区以往的研

究主要集中于对植物群落演替过程中土壤理化性

质、火烧强度、肥力特征及酶活性的研究，而关于

火烧后天然林自然恢复演替过程中微生物多样性

变化的研究还较欠缺。 

本文通过调查大兴安岭地区植被自然演替不

同阶段土壤化学性质和土壤细菌多样性，分析植被

演替过程中细菌群落组成及多样性分布的变化规

律，及其与土壤养分之间的关系。其结果可为森林

植被动态变化对于土壤微生物的影响，以及土壤微

生物对于生态系统养分循环的影响提供新的认识，

为我国森林生态系统的恢复与重建，特别是土壤性

质的改善提供理论依据。 

1  研究区概况 

研究地区位于大兴安岭北段根河林业局境内(北

纬50°05′01″−53°33′25″，东经121°11′02″−127°01′17″)，

属寒温带湿润季风性气候区，最高海拔 1 451 m。

年日照时数平均为 2 614.1 h，日照最长为 5 月

份，最短为 12 月份。年平均气温−5.5 °C，无霜

期为 80−90 d，冻结期 210 d 以上。境内遍布永

冻层，个别地段 30 cm 以下即为永冻层。年降水

量 400 mm−500 mm。林区土壤类型主要有棕色针叶

林土、灰色森林土、河滩森林土、草甸土、沼泽土。

区域内林木资源丰富、物种丰富[18]。 

2  材料与方法 

2.1  样地选择与土壤样品采集 

通过“空间代替时间”方法[19]，选择大兴安岭兴

安落叶松林火烧后典型的演替序列，即火烧迹地→

灌丛→白桦林→白桦落叶松混交林→落叶松林 5 个

演替阶段的样地(表 1)，分析森林演替对土壤微生物

群落组成及多样性的影响。 

在每个样地内，沿等高线以“Z”形布设 7 个土

壤样点，其中两条水平线与等高线平行，每条平行

线的长度为 50 m，两条平行线之间的距离也为   

50 m。每条平行线上相隔 25 m 采集 3 个样品，在

两条线中间采集一个样品。在每个样点采样时，

先除去枯枝落叶层，再取 0−10 cm 深度的矿质土 
 

表 1  各样地主要植物种 
Table 1  Vegetation species in study sites 

样地名称 

Sample name 

编号 

Number 

植被类型 

Vegetation type 

主要植物种 

The main vegetation species 

火烧迹地 

Fire-burned land 

LG-BA 落叶松人工幼林 白桦、兴安杜鹃、杜香、越橘、兴安桧柏 

灌丛 

Shrub 

SHR 灌木林 柴桦、白桦、兴安杜鹃、杜香、越橘、兴安桧柏、小叶章、 

绣线菊 

白桦林 

Birch forest 

BP 针阔混交林 白桦、绣线菊、小叶章 

白桦落叶松混交林 

Mixed forest of larch and birch 

BP-LG 针阔混交林 白桦、落叶松、山杨、兴安杜鹃、杜香、绣线菊 

落叶松林 

Larch forest 

LG-OM 落叶松林 落叶松、小叶章、红花鹿蹄草、绣线菊、越橘 
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壤。在采样数量一定的情况下，把数个取样点土

样混合后形成混合样品以增加样品的代表性是通

用的方法[20-21]。将 7 个样点所取土样带回室内，

混合均匀后，除去植物根和石块，4 °C 保存用于

后续试验。土壤样品于 2015 年 7 月底采集。 

2.2  主要试剂和仪器 

OMEGA-soil DNA Kit，美国 Omega Bio-Tek 公

司；AxyPrepDNA 凝胶回收试剂盒，美国 Axygen 

Biosciences 公司。 

高速台式冷冻离心机，德国 Eppendorf 公司；

超微量分光光度计，美国 Thermo Fisher Scientific 公

司；PCR 仪 ABI GeneAmp®9700 型，美国 ABI 公司；

MISEQ 测序仪 Illumina Miseq，美国 Illumina 公司。 

2.3  土壤化学性质测定 

参照文献[22]，土壤 pH 应用电位法测定，土壤

全氮(TN)用凯氏定氮法测定，土壤有机质(SOM)用

重铬酸钾氧化-外加热法测定，全磷(TP)用钼锑抗比

色法测定。 

2.4  土壤微生物测定 

(1) 土样总 DNA 提取。按参考文献[23]的方法

提取土壤样品总 DNA，并利用 1%的琼脂糖凝胶电

泳检测提取到的 DNA 质量。 

(2) PCR 扩增和产物检验。以稀释后的基因组

DNA 为模板，使用带 Barcode 的 16S rDNA-V4 区

特异引物 515F (5′-GTTTCGGTGCCAGCMGCCGC 

GGTAA-3′)和 907R (5′-CCGTCAATTCMTTTRAGT 

TT-3′)。PCR 反应体系：5×FastPfu 缓冲液 4 µL，   

2.5 mmol/L dNTPs 2 µL，正向引物 (5 μmol/L)   

0.8 µL，反向引物(5 μmol/L) 0.8 µL，FastPfu 聚合酶

0.4 µL，模板 DNA 10 ng，用 ddH2O 补充至 20 µL。

PCR 反应条件：95 °C 3 min；95 °C 30 s，55 °C    

30 s，72°C 45 s，共 27 个循环；72 °C 10 min，反

应完成后静置在 10 °C 的环境条件下。全部样本按

照正式试验条件进行，每个样本 3 个重复，将同一

样本的 PCR 产物混合后用 2%琼脂糖凝胶电泳检

测，使用 AxyPrepDNA 凝胶回收试剂盒切胶回收

PCR 产物，Tris-HCl 洗脱；2%琼脂糖电泳检测。 

(3) 文 库 构 建 及 库 检 。 使 用 TruSeq® DNA 

PCR-Free Sample Preparation Kit 进行文库构建，构

建好的文库经过 Qubit 和 Q-PCR 定量检测，合格后

进行后续检测。 

(4) 上机测序及数据分析。使用 SiSeq2500 测

序平台，采用 PE250 测序策略进行测序。测序委托

上海美吉生物医药科技有限公司完成。下机数据采

用 Uparse、Qiime、R 软件等工具进行分析。 

3  结果与分析 

3.1  生物多样性 

物种多样性是衡量群落生物组成的重要指标，

反映群落内物种的多少，从而比较各生境间的相似

性及差异性。通过 Mothur 软件，在 97%的相似水

平上计算每个样品的 OTU 数量，以 OTU 数量代表

样品物种的丰度。在所有样品中，OTU 数量最多可

达到 1 235，最少为 1 003 (表 2)。表明土壤中微生物

的丰度很高，并且样品之间微生物丰度差异较大。 

图 1 为操作分类单元维恩图，表现了样品间

OTU 的重叠情况。火烧迹地(LG-BA)土壤样品中

OTU 数目为 1 003 个，灌丛(SHR)土壤样品中 OTU

数目为 1 059 个，白桦林(BP)土壤样品中 OTU 数

目为 1 235 个，落叶松白桦混交林(BP-LG)土壤样品中

OTU 数目为 1 116 个，落叶松成过熟林(LG-OM)土壤

样品中 OTU 数目为 1 216 个。LG-BA 与 SHR、BP、

BP-LG、LG-OM 之间相同 OTU 数目分别为 764、778、

769、855 个，SHR 与 BP、BP-LG、LG-OM 之间相

同 OTU 数目分别为 864、853、905 个，BP 与 BP-LG、 
 

表 2  土壤样品 OTU 数量及多样性指数 
Table 2  OTU number and alpha diversity of different 

groups of soil 
样品名称

Sample

数量

OTUs

艾斯指数

Ace 

赵氏指数 

Chao 

香农指数 

Shannon 

辛普森指数

Simpson

LG-BA 1 003 1 185 1 181 5.70 0.009 0 

SHR 1 059 1 347 1 370 5.69 0.009 1 

BP 1 235 1 485 1 548 5.90 0.012 8 

BP-LG 1 116 1 395 1 383 5.75 0.009 6 

LG-OM 1 216 1 489 1 502 5.90 0.009 1 
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图 1  操作分类单元维恩图 
Figure 1  Venn diagram of operational taxonomic unit 

 
 
LG-OM 之间相同 OTU 数目分别为 936、980 个，

BP-LG 和 LG-OM 之间相同 OTU 数目为 926 个。 

Shannon 指数是衡量自然界中物种多样性的重

要指标，Shannon 指数越高说明多样性越丰富，Simpson

指数与之对应，数值越高说明多样性越单一。随着

演替序列进行，Shannon 指数先增后减而后又增。

其中，SHR 的 Shannon 值最小，说明灌丛群落多样

性最低。随着演替序列进行，Simpson 指数先增大

后减小。其中，LG-BA 的 Simpson 值最小，说明火

烧迹地群落多样性最高(表 2)。Chao 指数是用 Chaol 

算法估计样品中所含 OTU 数目的指数，Chaol 在生

态学中常用来估计物种总数，Ace 指数与之类似。

由表 2 可知随着森林演替的进行，土壤中无论是多

样性的丰富程度还是总生物种类都在下降，这可能

与植被类型有关。 

Rank-abundance 曲线是分析多样性的一种方

式。Rank-abundance 曲线可以解释多样性的物种丰

度和物种均匀度。由图 2 可以看出：在水平方向，

物种的丰度由曲线的宽度来反映，LG-OM 在横轴

上的范围最大，说明物种的丰度最高，其余 4 种较

为相似；5 种丰度分布曲线比较平缓，则反映了物

种分布比较均匀。 

 
 
图 2  土壤样品的丰度分布曲线 
Figure 2  Rank-abundance curve of soil samples 

 
3.2  群落组成分析 

通过对门水平下各样品物种丰度进行统计发

现，5 种样品所含物种基本相似，但物种分布差异

较大。主要门包括变形菌门(Proteobacteria)、酸杆

菌门(Acidobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)和浮

霉菌门(Planctomycetes)，按演替顺序，4 种细菌分

布基本都呈现先增加后减少的趋势。此外还发现少

量 分 布 的 拟 杆 菌 门 (Bacteroidetes) 、 绿 弯 菌 门

(Chloroflexi)、厚壁菌门(Firmicutes)和芽单胞菌门

(Gemmatimonadetes)等，按演替顺序，则是呈现先

减少后增加的趋势(图 3)。BP 样品与其他 4 个样品

的不同在于其含量最多物种为变形菌，占土壤总微

生物含量的 46.63%，而 LG-BA、SHR 变形菌含量

占土壤总微生物含量的 28.00%，BP-LG 和 LG-OM

占 30.00%。BP 样品中酸杆菌和放线菌含量最少，

各 占 土 壤 总 微 生 物 含 量 的 17.13%和 12.03%；

LG-BA 和 LG-OM 以及 SHR 和 BP-LG 样品中酸杆

菌和放线菌含量较为类似。5 种土壤样品中浮霉菌

所占土壤总微生物含量基本相同。 

通过对不同演替阶段土壤细菌群落进行主成

分分析(PCA) (图 4)，将多维的土壤微生物变量降维

成两个变量，即第一主成分(PC1)和第二主成分

(PC2)，其中第一主成分贡献率达到 52.53%，第二

主成分贡献率达到 25.51%，二者累计贡献率达到

78.04%，因此这两个主成分就能够解释原始变量。 
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图 3  土壤样品群落组成分析图 

Figure 3  Analysis of community composition of soil samples 
 

 

由图 4 可知，LG-BA、SHR、BP、BP-LG、LG-OM

在 PC1 和 PC2 上逐渐分离，并且在 PC1 和 PC2 上

的分离都较大，说明随着演替的进行，不同演替阶

段土壤细菌群落改变较大。可见，PC1 和 PC2 基本

上能够区分不同演替阶段土壤微生物的群落特征。 

3.3  群落组成与土壤化学性质的关系分析 

对不同演替阶段土壤细菌群落组成与土壤

因子之间的关系进行冗余分析(RDA，图 5)，分析显 

 

 
图 4  不同演替阶段主成分分析 
Figure 4  Principal coordinates analysis at different 
succession stages  

示：第一主轴能够解释所有信息的 52.53%，第二主

轴能解释 25.51%，两者累计解释信息量达 78.04%。

由此可知，前两轴能够很好地反映细菌群落组成与

土壤因子的关系，并且主要是由第一轴决定。从图

5 中可以看出，TP 的射线最长，说明其对细菌群落

组成的影响程度最大。LG-BA、BP、LG-OM 与 TP、 

 

 
 

图 5  土壤微生物群落组成与土壤化学性质的 RDA 分析 
Figure 5  Redundancy analysis of microbial community 
structure and chemical property of soil at different 
succession stages 
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SOM、pH 呈正相关关系，SHR、BP-LG 与 3 种土

壤因子呈负相关关系；BP、LG-OM 与 TN 呈正相

关关系，LG-BA、SHR、BP-LG 与 TN 呈负相关关

系。由不同的样本向各土壤因子做垂线，投影点越

相近说明样本间该土壤因子属性值越相似，即 pH、

SOM 对 LG-BA 和 LG-OM、SHR 和 BP-LG 的影响

程度相当；TN 对 LG-BA 和 SHR、BP-LG 和 LG-OM

的影响程度相当。 

4  讨论 

森林植被演替是植物与土壤相互影响的过程。

土壤化学特性决定了植物群落类型的分布，反之植

物群落的发育又影响土壤生态系统，导致土壤理化

性质发生改变，最后又作用于土壤微生物[5]。 

16S rRNA 基因被广泛用来测定原核生物的种

系发育关系，被称为微生物种系和生态学研究的

“金本位”。大量研究认为种内 16S rRNA 基因的异

质性会高估原核生物的多样性。如一些极端环境下

生存的微生物(嗜热菌和嗜盐菌)具有高度不同的

16S rRNA 基因[24]。基于 16S rRNA 基因在鉴定种水

平上的局限性，本研究采用了门分类单位，以免引起

分类精度的不确定性。本文的目标是研究森林演替对

土壤细菌多样性动态的影响，所选择的分类单位满足

了研究目标，同时也保证了生物多样性的精度。 

本文对大兴安岭火烧后森林演替不同阶段的

土壤细菌群落组成进行了分析，发现土壤中细菌

OTU 数量逐渐增多，呈现先增多后减少的趋势。淡

静雅等[25]对陕西子午岭地区植被演替阶段对土壤

微生物群落组成影响的研究表明，随着演替的进

行，土壤细菌含量均呈逐渐上升趋势。造成两者差

异的原因可能是：在陕西子午岭地区的森林演替是

由荒地向森林生态系统演替过程，微生物多样性一

直在上升；而大兴安岭地区森林火烧后的次生演替

中，树木种类经历了由低到高再降低的过程，土壤

中细菌种类相应地也有先增多后减少的动态变化。

Fierer 等[26]发现在温带森林中酸杆菌是土壤中含量

最丰富的细菌类群，Yuan 等[27]也发现我国青藏草地

土壤中含量最丰富的细菌类群是酸杆菌。土壤细菌

具有丰富的多样性，不同类型的土壤中存在各自的

优势细菌类群[28]，同时又有相似的细菌类群。在本

研究中，各演替阶段土壤细菌优势菌门均为变形菌

门，酸杆菌门次之。岳琳艳等[29]研究结果表明，长

白山温带森林不同演替阶段土壤化学性质发生改

变，土壤微生物群落组成也发生明显改变。在不同

的空间尺度上，土壤细菌的多样性和群落组成在很

大程度上受树种和土壤 pH 影响[30]。从冗余分析

(RDA)可以看出，pH、TN、TP 和 SOM 是解释不同

演替阶段土壤微生物群落组成变异的主要因子。大

兴安岭森林土壤 pH 随着植被演替发生变化，因此

土壤 pH 的变化是导致土壤细菌群落组成和多样性

的重要因素。 

在植被演替过程中，土壤中的有机质含量随着

凋落物含量和分解速率发生改变而变化[31]。土壤中

氮素主要来源于枯落物分解及生物固氮，氮的输出主

要是土壤中有机质的分解，分解后的氮大部分被植物

吸收利用，土壤氮的含量与枯落物的积累有关[32]。

在演替过程中，植物的生物量及地表枯落物增加，

微生物活动增强，又使得土壤氮的输入量增加[33]。

演替中后期植物群落组成逐渐复杂化，种内及种间

竞争激烈，对土壤养分的消耗逐渐增多，土壤肥力

也随之逐渐下降，由于不同营养元素的获得难易程

度不同，最终导致养分含量不同[34]。土壤微生物群

落受土壤碳源和氮源的限制，而现存植物群落是两

种资源的主要来源，土壤微生物群落的组成和多样

性与植物群落有密切联系，而且植物群落组成对土

壤微生物群落组成的影响可能比植物多样性或生

产力更明显[35]。由 PCA 分析可见，大兴安岭火烧

后植被演替不同阶段的细菌群落分布大不相同，说

明植被类型不同对其微生物组成影响较大。不同演

替阶段森林土壤细菌的群落组成差异明显和多样

性减少，这可能是由于在大兴安岭演替过程中植被

类型的改变造成的，那么土壤微生物组成的变化也

会反作用于地上植被，影响植被在该演替阶段土壤

中的生长。 
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本文只对大兴安岭不同演替阶段森林土壤微

生物进行了研究。随着森林演替，植物种类发生更

替，土壤养分含量和 pH 也发生改变，导致土壤微

生物群落组成和多样性发生变化。然而对于季节变

化，土壤温度、湿度发生变化，也有可能会影响到

土壤微生物。其次，地形因素如坡位、坡向、坡度

以及土壤厚度、孔隙度、粒径等也可能会影响到土

壤微生物群落的组成和多样性。这些因子的影响在

今后的工作中还需进一步研究。我国天然林资源保

护工程于 2000 年启动，是我国六大林业重点工程

之一，旨在促进我国天然林资源的恢复和发展[36]。

本研究可为大兴安岭森林恢复过程中生态系统生物

多样性、碳循环和养分循环方面的研究提供参考，也

可为该森林生态系统的管理提供一定的理论依据。 

5  结论 

土壤细菌的种类和数量在大兴安岭不同森林

演替阶段均有差异。细菌种类的数量由少到多的顺

序为火烧迹地、落叶松白桦混交林、灌丛、落叶松

林、白桦林。这表明随着森林演替，土壤中细菌种

类数量既不是单一增加的，也不是单一减少的，而

是波动变化的。随着森林演替，多样性指数 Simpson

先增大后减小；Shannon 指数先增加后减少再增加；

OTU 的丰度变化比较平缓，表明物种变化较小。不

同演替阶段森林土壤细菌的优势菌门不完全相同：土

壤细菌种类主要有变形菌门(Proteobacteria)、酸杆菌

门(Acidobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)和浮霉

菌门(Planctomycetes)，其种类含量随演替顺序都呈

现先增加后减少的趋势。不同演替阶段土壤细菌群

落存在一定的差异性。SOM、TN、TP 和 pH 对于

土壤细菌群落变化有重要影响。本研究可为大兴安

岭地区林业管理部门预测天然林保护工程，对于森

林生态系统的演替，特别是生物多样性的变化趋势

增添新的认知，并为林业和环保管理部门制定恢复

措施提供新的依据。 
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