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数进行比较研究。 结果表明，水杉林土壤细菌的物种总数、菌群丰度和复杂度最高，其次是竹林和山茱萸林。 水杉

林的土壤细菌群落的均匀度最高，其次是竹林和杂阔林。 山茱萸林独有的土壤细菌的 ＯＴＵｓ 数目最多，与其他森林
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　 　 随着人们对城市森林生态环境的关注，对城市森

林的生物多样性研究工作日益重视。 土壤中的微生

物以其丰富的生物多样性使它们成为生态系统中最

活跃和具有决定性影响的组分之一［１⁃２］。 已有研究表

明，森林土壤微生物群落作为分解者、共生体或病原

体，在调节生物地球化学循环方面起到关键作用［３⁃４］。
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土壤细菌的群落结构特征是表征森林土壤环境质量

变化的最敏感、最有潜力的指标，其种群、数量、分布

及多样性等群落结构特征可直接或间接地影响森林

土壤的基本理化性质，进而影响森林树木的生长发

育［５⁃８］。 因此，研究土壤细菌的群落结构和物种多样

性在评价各种因素（包括自然因素和人为因素）干扰

导致的森林土壤质量变化方面起着重要的指示作用。
本研究选取扬州市茱萸湾风景区内 ６ 种不同植

被类型的城市森林作为研究对象，对不同植被类型

下土壤细菌群落结构及多样性指数进行比较研究，
以期为该地区城市森林生态系统服务功能的保护、
合理利用土壤、营造最佳生态效益的林分、防止地

力衰退提供一定的科学依据。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 研究样地概况

本研究地点设在扬州市广陵区茱萸湾风景区

内，是江苏扬州市城市生态系统国家定位观测研究

站的主站点。 该区域属于亚热带季风性湿润气候

向温带季风气候的过渡区，平均海拔 ２ ｍ，年均气温

１５􀆰 ８ ℃，年均降水量 ８６４ ｍｍ。 该区域的植被为地

带性次生林植被，林分生长良好，在长江下游平原

水网地区具有典型性和代表性。 经实地调查取点，
确定 ６ 个不同植被种类的城市森林样地作为本研究

的研究样点，每个样点各设置样地 １ 个。 样地的具

体位置和概况见表 １。

表 １　 样地概况

样地号 样地大小 ／ （ｍ×ｍ） 植被 林龄 ／ ａ

１ 号 ８×１０ 毛竹（Ｐｈｙｌｌｏｓｔａｃｈｙｓ ｐｕｂｅｓｃｅｎｓ）等竹类植物 ５

２ 号 １５×１５ 水杉（Ｍｅｔａｓｅｑｕｏｉａ ｇｌｙｐｔｏｓｔｒｏｂｏｉｄｅｓ） ５

３ 号 １０×５ 山茱萸（Ｃｏｒｎｕｓ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ Ｓｉｅｂ） １０

４ 号 ８×８ 构树（Ｂｒｏｕｓｓｏｎｅｔｉａ ｐａｐｙｒｉｆｅｒａ）、榉树（Ｚｅｌｋｏｖａ ｓｅｒｒａｔａ）等杂阔叶类树种 ８

５ 号 １０×８ 雪松（Ｃｅｄｒｕｓ ｄｅｏｄａｒａ）、水杉（Ｍｅｔａｓｅｑｕｏｉａ ｇｌｙｐｔｏｓｔｒｏｂｏｉｄｅｓ）等松柏类树种 ８

６ 号 ８×８ 朴树（Ｃｅｌｔｉｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ Ｐｅｒｓ􀆰 ）、榉树（Ｚｅｌｋｏｖａ ｓｅｒｒａｔａ）等阔叶乔木 ５
　 　
１􀆰 ２　 土壤样品采集和处理

在每个样地内的四角与中心选取 ５ 个采样点，
将表面的腐殖质层移除后，用土钻采集土壤深度

０—２０ ｃｍ 的土层，挑出凋落物、细根和小石块等杂

物后充分混合，以减少异质性带来的影响。 土壤样

品过 ２ ｍｍ 尼龙筛放入自封袋密封，以备测定土壤

细菌群落多样性［９］。
１􀆰 ３　 土壤细菌群落结构及多样性测定［１０］

称取 ０􀆰 ５ ｇ 新鲜土样，按照美国强力土壤试剂

盒的说明书来提取土壤细菌 ＤＮＡ。 设计 １６Ｓｖ３⁃ｖ４
区特定引物扩增特异区域，得到 ４２０ ｂｐ 左右扩增片

段。 加接头，采用 Ｈｉｓｅｑ ２５００ 平台，测序得到 ２×３００
ｂｐ 的 ｐａｉｒｅｄ⁃ｅｎｄ 数据，通过拼接，可以得到较长序

列，从而进行 １６ Ｓ 分析［１１］。
１􀆰 ４　 数据处理与统计分析

测序得到的原始数据（Ｒａｗ Ｄａｔａ），存在一定比

例的干扰数据（Ｄｉｒｔｙ Ｄａｔａ），为了使信息分析的结果

更加准确、可靠，首先对原始数据进行拼接、过滤，
得到有效数据（Ｃｌｅａｎ Ｄａｔａ）。 然后基于有效数据进

行 ＯＴＵ 聚类和物种分类分析。 根据 ＯＴＵｓ 聚类结

果，对每个 ＯＴＵ 的序列做物种注释，得到对应的物

种信息和基于物种的丰度分布情况。 同时，对 ＯＴＵｓ

进行丰度、Ａｌｐｈａ 多样性计算、花瓣图分析，以得到

样本内物种丰富度和均匀度信息。 然后使用

ＳＰＳＳ１７􀆰 ０ 软件采用 Ｐｅａｒｓｏｎ 法进行相关性分析

（０􀆰 ０５ 水平） ［１２⁃１３］。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 土壤样品测序结果

土壤样品通过优化过滤低质量序列后得到有

效序列总数为 ３６ ９１３ 条，土壤样品序列经拆分、去
冗余后在 ９７％ 相似度下进行 ＯＴＵｓ 聚类共得到

１ ９４６个 ＯＴＵｓ。 为了考察指定样品间的基因数目分

布情况，分析不同样品之间的基因共有和特有信

息，绘制了花瓣图。 由图 １ 所见，在 ９７％的相似水平

上统计得到样地土壤细菌 ２１２ 个，约占 ＯＴＵ 总数的

１０􀆰 ８９％，３ 号茱萸林独有的土壤细菌的 ＯＴＵ 数目最

多有 ８３ 个，约占总数的 ４􀆰 ２７％。 由此可见，３ 号山

茱萸林与其他森林群落土壤细菌的 ＯＴＵｓ 分布差异

较大。
２􀆰 ２　 土壤细菌多样性指数

物种多样性的分析包含样品中的物种组成的

丰富度和均匀度 ２ 个因素，通常用 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ Ｓｐｅｃｉｅｓ
指数、Ｃｈａｏ 指数，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数以及 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数等

８
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　 　 注：花瓣图中每个花瓣代表一个样地的样本（分别用 Ｓ１—
Ｓ６ 表示），不同的颜色代表不同的样地的样本，中间的 ｃｏｒｅ 数字

代表的是所有样地的样本中共有的 ＯＴＵ 数目，花瓣上的数字代

表该样地样本特有的 ＯＴＵ 数目。

图 １　 不同植被类型下土壤细菌 ＯＴＵ 花瓣图

指数来评估样本的物种多样性，指数越高，表明样

本的多样性越复杂［１４］。 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ Ｓｐｅｃｉｅｓ 指数和

Ｃｈａｏ１ 指数反映样品中群落的丰富度，即群落中物

种的数量。 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数反映群落

的多样性，受样品群落中物种丰富度和物种均匀度

的影响。 相同物种丰富度的情况下，群落中各物种

具有越大的均匀度，则认为群落具有越大的多样

性［１５⁃１６］。 通过测序，６ 种植被类型森林土壤测序的

几种多样性指数由表 ２ 所示。

表 ２　 ９７％条件下各林型土样多样性指数

林型
Ｃｏｖｅｒａｇｅ
指数

Ｃｈａｏ１
指数

Ｏｂｓｅｒｖｅｄ Ｓｐｅｃｉｅｓ
指数

Ｓｈａｎｎｏｎ
指数

Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数

１ 号竹林 ０􀆰 ９９５ １ ３９０􀆰 ８５５ １ ２８１􀆰 ６６７ ８􀆰 ５４８ ０􀆰 ９９３

２ 号水杉林 ０􀆰 ９９５ １ ４７７􀆰 ２７３ １ ３５８􀆰 ６６７ ８􀆰 ８９６ ０􀆰 ９９５

３ 号茱萸林 ０􀆰 ９９５ １ ３０５􀆰 ３２０ １ １６６􀆰 ６６７ ７􀆰 ７９５ ０􀆰 ９８０

４ 号杂阔林 ０􀆰 ９９６ １ ２７９􀆰 ０３３ １ １５８􀆰 ６６７ ８􀆰 ３３８ ０􀆰 ９９２

５ 号松柏林 ０􀆰 ９９６ １ ００２􀆰 ５７１ ９０４􀆰 ３３３ ７􀆰 ２８６ ０􀆰 ９７９

６ 号杂阔林 ０􀆰 ９９５ １ ３６０􀆰 ３６３ １ ２２１􀆰 ６６７ ８􀆰 ５５１ ０􀆰 ９９３
　 　
　 　 由表 ２ 可知，６ 个林型的土壤测序的 Ｃｏｖｅｒａｇｅ
指数均在 ０􀆰 ９９５ 以上，说明该试验的测序结果能够

准确反映供试土壤样品的真实情况。 ６ 个林型土壤

样本中，Ｃｈａｏ１ 指数和 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ Ｓｐｅｃｉｅｓ 指数以 ２ 号

水杉林最高，说明该林型的土壤细菌的物种总数、
菌群丰度和复杂度最高，其次是 １ 号竹林和 ３ 号茱

萸林。 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数也是以 ２ 号水

杉林最高，说明该林型的土壤细菌群落的均匀度最

高，其次是 １ 号竹林和 ６ 号杂阔林。
２􀆰 ３　 土壤细菌相对丰度

在门分类水平上，相对丰度前 ２０ 的物种聚类分

析图如图 ２ 所示。 其中，相对丰度平均值大于 １％
的优势菌门有 １１ 个，其相对丰度值见表 ３。

图 ２　 门分类水平 Ｔｏｐ２０ 物种相对丰度聚类图

９
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表 ３　 １１ 种优势菌门在不同林分土壤中的相对丰度值 ％

菌门 １ 号竹林 ２ 号水杉林 ３ 号茱萸林 ４ 号杂阔林 ５ 号松柏林 ６ 号杂阔林

酸杆菌（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ） ２５􀆰 ８０ ２６􀆰 ５４ １１􀆰 ８６ ３０􀆰 ７０ ２４􀆰 ８７ ２５􀆰 ４５
放线菌（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） ４􀆰 ９４ ８􀆰 ４８ ５􀆰 ９７ ６􀆰 ６８ ９􀆰 ９０ ９􀆰 ３４
拟杆菌（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ） ７􀆰 ３５ ６􀆰 ７６ １１􀆰 ３８ ２０􀆰 ９６ １６􀆰 ３７ ５􀆰 １１
绿弯菌（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ） １４􀆰 ９３ ９􀆰 ２３ ２２􀆰 ０５ １０􀆰 ４５ １８􀆰 ８５ １１􀆰 ８１
厚壁菌（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ） ６􀆰 ６５ １７􀆰 ４５ ４２􀆰 ０９ ２􀆰 ２８ ４１􀆰 １４ １３􀆰 ７９
芽单胞菌（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ） ５􀆰 ４１ ５􀆰 ６０ ３􀆰 １６ ４􀆰 ３６ ８􀆰 ８７ ４􀆰 ３９
匿杆菌（Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ） ３􀆰 ８７ ２􀆰 １４ ０􀆰 ８１ ４􀆰 ５３ ４􀆰 ４４ ３􀆰 ７２
浮霉菌（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ） ３􀆰 ４６ ３􀆰 ３８ １􀆰 ３５ ４􀆰 １９ １􀆰 １１ ２􀆰 ９１
变形菌（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） ３８􀆰 １５ ３３􀆰 ５４ ３０􀆰 ００ ４４􀆰 ２５ ３３􀆰 ３４ ３０􀆰 ６６
己科河菌（Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ） ５􀆰 ６６ ８􀆰 ５５ ７􀆰 ９４ ５􀆰 ２２ ２􀆰 ５７ １１􀆰 ５８
疣微菌（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ） ２􀆰 ４３ ３􀆰 ６５ １􀆰 ０５ ３􀆰 １５ ２􀆰 ６８ ４􀆰 ４８
　 　
　 　 由表 ３ 可知，１ 号竹林（Ｓ１）、２ 号水杉林（Ｓ２）、４
号杂阔林（ Ｓ４）、６ 号杂阔林（ Ｓ６）的土壤中变形菌

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） 相对丰度最高，分别为 ３８􀆰 １５％，
３３􀆰 ５４％， ４４􀆰 ２５％， ３０􀆰 ６６％， 其 次 是 酸 杆 菌 （ Ａｃ⁃
ｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿弯菌 （ Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、厚壁菌 （ Ｆｉｒｍｉ⁃
ｃｕｔｅｓ）；３ 号茱萸林（Ｓ３）和 ５ 号松柏林（Ｓ５）土壤中

厚壁菌相对丰度最高，分别是 ４２􀆰 ０９％和 ４１􀆰 １４％，
其次是变形菌、酸杆菌、绿弯菌。

为了进一步分析各林型土壤细菌群落多样性

差异，本研究基于 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 距离来进行

ＰＣｏＡ 分析。 图 ３ 为 ＰＣｏＡ 对 ６ 种林型土壤样本的

土壤细菌群落多样性的分析结果，如果 ２ 个样本距

离较近，则表示这 ２ 个样本的物种组成较相近。

　 　 注：横坐标表示第 １ 主坐标，百分比则表示第一主坐标对

样本差异的贡献率；纵坐标表示第 ２ 主坐标，百分比表示第 ２ 主

坐标对样本差异的贡献率。 图中点分别表示各个样本。 Ｓ１⁃Ｓ６
表示 ６ 种不同林型的样本。

图 ３　 ＰＣｏＡ 分析图

由图 ３ 可见，３ 号山茱萸林（Ｓ３）和 １ 号竹林（Ｓ１）

与其他林型的土壤样本距离较远，说明这 ２ 种林型的

物种组成与其他 ４ 种林型的土壤细菌的物种组成有

明显差异。 其他 ４ 个林型的土壤样本距离较近，说明

这 ４ 种林型的土壤细菌的物种组成无明显差异。

３　 结论与展望

由此可见，扬州茱萸湾风景区内水杉林土壤细

菌的物种总数、菌群丰度和复杂度最高，其次是竹

林和茱萸林。 水杉林的土壤细菌群落的均匀度最

高，其次是竹林和杂阔林。 山茱萸林独有的土壤细

菌的 ＯＴＵ 数目最多，与其他森林群落土壤细菌的

ＯＴＵｓ 分布差异较大；在门分类水平上，该地区相对

丰度平均值大于 １％的优势菌门有 １１ 个。
为深入研究城市森林土壤微生物群落在生态系

统过程中的作用，希望在进一步研究中针对土壤微生

物多样性、土壤理化指标和大气环境因子进行同步监

测，研究大气环境－土壤－微生物之间的相关性，对于

预测城市森林对未来环境条件的响应至关重要。
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第 １ 期 成迪芳等：宁波四明山樱花花期预报模型及检验

者从起算日到实际开花日的累积温度的日平均值恒

定，来作为始花期的临界值。 本文参考文献发现，积温

在不同地点、不同年份间存在一定的差异，这与植物在

冬季经受的低温刺激不同有关，樱花等作物冬季存在

休眠期，该时段内的气温对萌动至始花期的活动积温

存在影响，且不同花期的樱花对气温的响应是不一致

的。 因此研究了樱花对低温的响应情况，故对积温和

冬季休眠期气温作了相关分析，根据冬季气温情况确

定了萌动至始花期的活动积温。
（１）根据模型计算，２０２０ 年中樱花期预报较实际

观测值偏差 ３ ｄ，预报准确率有待进一步提高；晚樱花

期预报较实际观测值偏差 １ ｄ，可用于花期预报和服务。
（２）受限于观测数据样本容量，模型计算中

ＧＤＤ 与休眠期气温 Ｔ 关系的准确性还不太高，需在

今后通过继续观测和计算来提升，以及考虑随着观

测数据样本容量的增加使用非线性动态方程替换

线性模型。
（３）高温、干旱、大风等灾害性天气可能对始花

期有一定影响，后续还可以考虑在模型中加入多气

象要素的综合影响。
（４）确定参数基本温和起算日时，积温标准差

极小值出现在 ８，１０􀆰 ６ ℃，可能表明这 ２ 个温度值一

方面与樱花生理特征有关，另一方面也代表了其自

身品种的特性。
（５）本文未对花期持续时间和落花期建立预报

模型，有待进一步研究。
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［７］ 　 ＡＯＮＯ Ｙ． Ｃｌｉｍａｔｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ ｂｌｏｏｍｉｎｇ ｏｆ ｃｈｅｒｒｙ ｔｒｅｅ
（Ｐｒｕｎｕｓ ｙｅｄｏｅｎｓｉｓ） ｂｙ ｍｅａｎｓ ｏｆ ＤＴＳ ｍｅｔｈｏｄ［ Ｊ］ ． Ｂｕｌｌｅｔｉｎ ｏｆ ｔｈｅ
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｏｓａｋａ Ｐｒｅｆｅｃｔｕｒｅ，Ｓｅｒｉｅｓ Ｂ，１９９２，４５：１５５⁃１９２．

［８］ 　 Ｈｕｎｔｅｒ Ａ Ｆ，Ｌｅｃｈｏｗｉｃｚ Ｍ Ｊ． Ｐｒｅｄｉｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｔｉｍｉｎｇ ｏｆ ｂｕｄｂｕｒｓｔ ｉｎ
ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｔｒｅｅｓ ［ Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｅｃｏｌｏｇｙ， １９９２， ２９ （ ３）：
５９７⁃６０４．

［９］ 　 ＣＡＮＮＥＬＬ Ｍ Ｇ，ＳＭＩＴＨ Ｒ Ｉ．Ｔｈｅｒｍａｌ ｔｉｍｅ， ｃｈｉｌｌｉｎｇ ｄａｙｓ ａｎｄ ｐｒｅ⁃
ｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｂｕｄｂｕｒｓｔ ｉｎ Ｐｉｃｅａ ｓｉｔｃｈｅｎｓｉｓ［Ｊ］ ．Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｅｃｏｌ⁃
ｏｇｙ，１９８３，２０（３）：９５１⁃９６３．

［１０］ ＢＥＮＮＩＥ Ｊ，ＫＵＢＩＮ Ｅ，ＷＩＬＴＳＨＩＲＥ Ａ，ｅｔ ａｌ． Ｐｒｅｄｉｃｔｉｎｇ ｓｐａｔｉａｌ ａｎｄ
ｔｅｍｐｏｒａｌ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｂｕｄ⁃ｂｕｒｓｔ ａｎｄ ｓｐｒｉｎｇ ｆｒｏｓｔ ｒｉｓｋ ｉｎ ｎｏｒｔｈ ｗｅｓｔ
Ｅｕｒｏｐｅ：ｔｈｅ ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｌｏｃａｌ ａｄａｐｔａｔｉｏｎ ｔｏ ｃｌｉｍａｔｅ［ Ｊ］ ． Ｇｌｏｂａｌ
Ｃｈａｎｇｅ Ｂｉｏｌｏｇｙ，２０１０，１６（５）：１５０３⁃１５１４．

［１１］ 仲舒颖，葛全胜，戴君虎，等．中国典型观赏植物花期模型建立

及过去花期变化模拟［Ｊ］ ．资源科学，２０１７，３９（１１）：２１１６⁃２１２９．
［１２］ 张艳红．低温对丹东杜鹃花花期的影响［ Ｊ］ ．安徽农业科学，

２００７， ３５（２６）：８２１３， ８２２８．
［１３］ 储吴樾，范俊俊，张往祥．观赏海棠花期物候稳定性及其对温

度变化的响应［Ｊ］ ．南京林业大学学报（自然科学版），２０２０，４４
（５）：４９－５４．
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［５］ 　 邹　 莉， 于　 洋， 孙婷婷，等． 原始红松林土壤微生物量动态

及其与土壤理化性质的关系［ Ｊ］ ．草业科学， ２０１４， ３１（１）：

１５⁃２１．

［６］ 　 丁新景，敬如岩，黄雅丽，等． 基于高通量测序的 ４ 种不同树种

人工林根际土壤细菌结构及多样性［ Ｊ］ ． 林业科学，２０１８，５４

（１）：８１⁃８９．

［７］ 　 李　 博． 生态学［Ｍ］． 北京：科学出版社， ２０００．

［８］ 　 李振高，骆永明， 滕　 应．土壤与环境微生物研究法［Ｍ］． 北

京：科学出版社，２００８．

［９］ 　 国春菲．土壤盐分和 ｐＨ 对滨海盐土土壤微生物多样性的影响

［Ｄ］． 临安：浙江农林大学，２０１３．

［１０］ 池振明． 现代微生物生态学［Ｍ］．北京：科学出版社，２０２０．

［１１］ 侯海军， 张文钊， 沈建林，等． 水分管理对稻田细菌丰度与群

落结构的影响［Ｊ］ ． 生态环境学报， ２０１６， ２５（９）：１４３１⁃１４３８．
［１２］ 黄雅丽，田　 琪，秦光华，等．黄河三角洲刺槐白蜡混交对土壤

细菌群落结构及多样性的影响［ Ｊ］ ．生态学报，２０１８，３８（１１）：
３８５９⁃３８６７．

［１３］ 李　 聪．不同林型对林下土壤理化性质与土壤细菌多样性的

影响［Ｄ］．哈尔滨：东北林业大学，２０１３．
［１４］ 隋　 心， 张荣涛， 杨立宾，等． 三江平原不同类型小叶章湿地

土壤细菌群落功能多样性［Ｊ］ ．环境科学研究， ２０１６， ２９（１０）：
１４７９⁃１４８６．

［１５］ 杨亚东， 王志敏， 曾昭海． 长期施肥和灌溉对土壤细菌数量、
多样性和群落结构的影响［Ｊ］ ． 中国农业科学， ２０１８， ５１（２）：
２９０⁃３０１．

［１６］ 徐　 飞，蔡体久，杨　 雪，等． 三江平原沼泽湿地垦殖及自然恢

复对土壤细菌群落多样性的影响 ［ Ｊ］ ． 生态学报，２０１６，３６
（２２）：７４１２⁃７４２１．
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