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摘 要： 为探明多种有机改良剂与菌剂配施对油橄榄土壤肥力及微生物群落的影响，本研究通过盆栽试验，以空白为对

照（CK），系统设置了单施有机改良剂、菌剂（J）、生物炭+有机肥+菌剂（BC+OF+J）、生物炭+腐殖酸+菌剂（BC+HA+J）、

有机肥+腐殖酸+菌剂（OF+HA+J）、生物炭+腐殖酸+有机肥（BC+HA+OF）以及生物炭+有机肥+菌剂+腐殖酸（BC+OF+

J+HA）不同组合处理。与对照（CK）相比，各配施处理下的土壤有机碳（SOC）、碱解氮（AN）、速效磷（AP）和速效钾

（AK）含量均显著提高，其中，BC+OF+J处理对SOC和AN的提升效果最为显著，分别较CK提高2.69倍和1.81倍，OF+

HA+J处理的AK含量最高（778.50 mg·kg-1），BC+HA+OF处理对AP含量的提升作用最明显（662.27 mg·kg−1）。除BC+

HA+J处理外，其余配施处理均显著增强碱性磷酸酶（ALP）、脲酶（UE）和蔗糖酶（SC）活性，其中BC+OF+J处理对ALP

活性提升最显著（14 385.1 U/g），OF+HA+J 处理的 UE 活性最高（438.23 U/g），同时，OF+HA+J 处理的 SC 活性最高

（23.36 U/g）。主坐标分析（PCoA）与相似性分析（ANOSIM）表明，不同处理显著改变了土壤微生物群落结构，其中细菌

群落结构变化较真菌更为显著。变形菌门、厚壁菌门、放线菌门、绿弯菌门和酸杆菌门为优势细菌门，子囊菌门为优势

真菌类群，其中配施处理显著提高了厚壁菌门和子囊菌门的相对丰度。冗余分析和Mantel检验表明，变形菌门、厚壁

菌门、子囊菌门与土壤脲酶、碱性磷酸酶、蔗糖酶活性及土壤养分有效性呈正相关。土壤细菌群落与SOC、AN、AP、

AK、ALP、UE、SC呈极显著正相关（P<0.01），真菌群落与SOC、AN、AP、AK、ALP、UE呈极显著正相关（P<0.01），并与

SC呈显著正相关（P<0.05）。综上，本研究证明有机改良剂与菌剂配施可协同调控油橄榄土壤肥力、酶活性及微生物群

落，为其在油橄榄及其他作物上的应用提供理论依据和数据参考。
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Abstract: To investigate the effects of combined organic amendments and microbial agents on soil fertility and microbial 

communities in olive groves, this study conducts pot experiments using an untreated control (CK) and systematically sets up 

different treatment combinations: single application of organic amendments, single application of microbial agent (J), biochar + 

organic fertilizer + microbial agent (BC+OF+J), biochar + humic acid + microbial agent (BC+HA+J), organic fertilizer + 

humic acid + microbial agent (OF+HA+J), biochar + humic acid + organic fertilizer (BC+HA+OF), and biochar + organic 

fertilizer + microbial agent + humic acid (BC+OF+J+HA). Compared with CK, all combination treatments significantly 

increase the contents of soil organic carbon (SOC), available nitrogen (AN), available phosphorus (AP), and available 

potassium (AK). The BC+OF+J treatment is the most effective, increasing SOC and AN by 2.69 and 1.81 times, respectively, 

compared to CK. The OF+HA+J treatment has the highest AK content (778.50 mg·kg−1), while the BC+HA+OF treatment most 

effectively enhances AP content (662.27 mg·kg−1). Except for the BC+HA+J treatment, all other combination treatments 

significantly increase the activities of alkaline phosphatase (ALP), urease (UE), and sucrase (SC). Among them, the BC+OF+J 

treatment achieves the greatest increase in ALP activity (14 385.1 U/g), whereas the OF+HA+J treatment has the highest 

activities of both UE (438.23 U/g) and SC (23.36 U/g). Principal coordinate analysis (PCoA) and analysis of similarities 

(ANOSIM) indicate that the treatments significantly alter the soil microbial community structure, with more pronounced 
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shifts observed in bacterial than in fungal communities. The bacterial communities are dominated by the phyla 

Proteobacteria, Firmicutes, Actinobacteriota, Chloroflexi, and Acidobacteriota, while the fungal community is 

overwhelmingly dominated by Ascomycota. The combination treatments significantly increase the relative abundances of 

Firmicutes and Ascomycota. Redundancy analysis (RDA) and Mantel tests reveal that Proteobacteria, Firmicutes, and 

Ascomycota are positively correlated with soil enzyme activities (UE, ALP, SC) and nutrient availability. Soil bacterial 

communities show highly significant positive correlations with SOC, AN, AP, AK, ALP, UE, and SC (P<0.01), while the 

fungal communities exhibit highly significant positive correlations with SOC, AN, AP, AK, ALP, and UE (P<0.01), and also 

significant positive correlations with SC (P<0.05). In conclusion, this study demonstrates that the combined application of 

organic amendments and microbial agents synergistically regulates soil fertility, enzyme activities, and microbial community 

structure in olive groves, providing a theoretical basis and data support for its application in olives and other crops.

Keywords: Organic amendments; microbial agents; soil fertility; soil microbial community; sustainable agriculture

油橄榄（Olea europaea L.）是一种木犀科

（Oleaceae）木犀榄属（Olea）的常绿灌木或乔木

树种，是全球四大木本油料树种之一［1］，具有很

高的经济价值，在生产橄榄油、药品、保健品、化

妆品以及工业原料等方面具有广阔的应用前

景［2］。此外，油橄榄作为一种常绿木本植物，具

有较强的生态适应性及抗逆性，大面积种植油橄

榄不仅可以提高当地的经济效益，同时还可以促

进该地区的生态恢复，对于促进经济发展和加强

环境保护具有重要意义［3］。然而，目前我国油橄

榄产业普遍面临植株生长发育不良、果实产量偏

低等问题。除气候因素外，油橄榄种植地土壤肥

力低下是油橄榄低产的重要原因［4］。据调查，我

国典型油橄榄产区土壤有机质含量偏低比例达

59.38%，碱解氮、有效磷、有效钾含量处于低量或

缺乏水平，部分地区油橄榄园土壤有效磷含量低

至3.06 mg/kg［4，5］。因此，土壤改良与肥力提升是

推动该产业可持续发展的关键。目前，前人对油

橄榄土壤的研究多集中于通过合理施用氮、磷、

钾肥来改善土壤水肥力、提高土壤质量等［6，7］。

而关于不同有机改良剂配施菌剂对油橄榄土壤

的影响尚未见报道。近年来，生物炭、腐殖酸和

有机肥等有机改良剂与微生物菌剂的配施应用

已成为研究热点。有研究表明，生物炭凭借其多

孔结构和丰富的碳氮含量，可显著改善土壤结

构、提升土壤碳汇功能及养分有效性［8］。腐殖酸

通过吸附、离子交换等作用，不仅能促进植物生

长［9］，还可提高土壤酶活性及微生物多样性［10］。

有机肥则通过提供有机质和速效养分，维持土壤

微生物活性及生态功能［11］。微生物菌剂通过引

入功能微生物，既可调控土壤微环境平衡，亦可

抑制土传病原菌传播［12］。此外，现有研究多聚焦

于两种配施（有机肥+菌剂［13］、腐殖酸+菌剂［14］、

生物炭+有机肥［15］、生物炭+菌剂［16］）的效应。这

些研究一致表明，所有配施处理均能有效改善土

壤肥力、提升关键酶活性并优化微生物群落结

构，但其作用机制多局限于“物料-功能”的配施

组合层面，尚未系统阐明多种有机改良剂与菌剂

配施如何影响土壤化学性质、酶活性及微生物群

落，尤其缺乏对“载体-能源-菌群”三位一体的协

同作用机制的研究。土壤微生物作为养分循环

的驱动者，其群落变化直接影响生态系统功

能［17］。例如，固氮菌参与氮素转化［18］，溶磷微生

物提升磷的有效性［19］，而微生物代谢产生的酶则

可以调控有机质的分解过程［20］。尽管微生物在

农业生态系统中的作用已被广泛关注，但其对多

种有机改良剂与菌剂配施的响应机制尚未阐明。

因此，本研究通过设置对照（CK）、单施处理

（BC、OF、HA、J）及组合处理（BC+OF+J、BC+

HA+J、OF+HA+J、BC+HA+OF、BC+OF+J+HA），

探究不同处理对油橄榄土壤养分有效性、酶活性

及微生物群落的影响，并通过相关性分析揭示关

键土壤因子与微生物群落的互作关系，旨在为不

同有机改良剂配施菌剂在油橄榄土壤及其他土

壤上的应用提供理论依据和数据参考。

1　材料与方法

1.1　供试材料

试验土壤采自云南省丽江市永胜县金沙江

流域的油橄榄基地（26°12′N，100°20′E）。依据五

点取样法随机采集0~20 cm深度的土壤，移除土

壤样品中的植物残根、砾石等异物后，自然风干并

过筛，用于盆栽试验。土壤基本性质如下：pH值

为8.0，呈弱碱性。土壤有机碳和全氮含量分别为

19.0 g·kg−1和0.08 g·kg−1；全磷和全钾含量分别为

0.15 g·kg−1和5.80 g·kg−1。在速效养分方面，碱解
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氮、有效磷和速效钾的含量分别为7.01 mg·kg−1、

30.3 mg·kg−1和 50.96 mg·kg−1。供试生物炭源自

小麦秸秆，于 400~500 ℃限氧条件下热解制备

（郑州天辰净化材料有限公司），其基本性质为：

比表面积>400 m2·g−1，pH 为 9.9，有机碳含量

75%，全氮含量 1.6%，速效磷 48 mg·kg−1，速效钾

1 236 mg·kg−1。微生物菌剂与腐殖酸均购自山

东绿陇生物科技有限公司。菌剂为枯草芽孢杆

菌和哈茨木霉菌按 1∶1的比例组成的复合菌剂

（有效活菌数≥200亿/g）。腐殖酸的基本性质为：

pH 为 6.0~8.0，腐殖酸含量≥60%，氧化钾≥12%，

总酸性基≥4 000 µmol/g。有机肥为腐熟羊粪（有

机碳含量 26%，全氮含量 2.3%，全磷含量 1.8%，

全钾含量1.3%），购自史丹利农业集团股份有限

公司。供试植物为2年生‘佛奥’油橄榄，由云南

省丽江市永胜县锦钰园油橄榄开发有限公司

提供。

1.2　试验设计

试验于 2024年 5月在云南省昆明市的试验

基地（25°03′N，102°46′E）进行。该地区的平均海

拔 1 954 m，属温暖气候，年均温度 16.5 ℃，年降

水量 1 035 mm，相对湿度 67%，霜期短。试验共

设10个处理：空白对照（CK）；单施生物炭（BC）；

单施有机肥（OF）；单施腐殖酸（HA）；单施菌剂

（J）；生物炭+腐殖酸+有机肥（BC+HA+OF）；生物

炭+有机肥+菌剂（BC+OF+J）；生物炭+腐殖酸+菌

剂（BC+HA+J）；有机肥+腐殖酸+菌剂（OF+HA+

J）；生物炭+有机肥+菌剂+腐殖酸（BC+OF+J+

HA）。采用完全随机区组设计，每处理4次重复，

每重复 6株油橄榄苗，共计 240株。试验使用带

托盘的圆形塑料盆（上口径29 cm，下口径20 cm，

高26 cm），每盆装风干土8 kg。各处理按以下用

量添加改良剂和微生物菌剂：生物炭20 g·kg−1、有

机肥 50 g·kg−1、腐殖酸 1.5 g·kg−1、微生物菌剂

10 g·kg−1（根据商家建议及参照已有研究的最佳施

用量［21］）。所有材料与土壤充分混匀后装入盆中，

于2024年5月20日移栽油橄榄苗（株高约30 cm，

地径约6 mm）。盆栽苗均匀布置于试验基地，各

处理管理措施一致。具体处理方案见表1。

1.3　样品采集与处理

试验进行 120 d后，采集各盆栽 0~20 cm表

层土壤。选取幼苗长势一致的3盆植株，使用土

壤采样器分别采集0~20 cm土层土壤，混合后记

为1个土壤样品，共获得30个土壤样品。将每个

混合土壤样品的一部分过筛后于−80 ℃超低温

冰箱中保存，用于土壤微生物的测定。另一部分

样品进行风干、研磨和过筛后保存，用于测定土

壤养分和酶活性。

1.4　土壤化学性质和酶活性的测定

土壤基本化学性质参照鲍士旦［22］所述方法

测定：土壤 pH（电极法）；有机碳（SOC）含量（重

铬酸钾容量法—外加热法）；碱解氮（AN）含量

（碱解扩散法）；速效磷（AP）含量（碳酸氢钠浸

提-钼锑抗比色法）；速效钾（AK）含量（醋酸铵浸

提—火焰光度计法）［22］。土壤酶活性采用试剂盒

（北京盒子生工科技有限公司）测定。脲酶

（UE）、碱性磷酸酶（ALP）、过氧化氢酶（CAT）和

表 1 试验设计

Table 1 Experimental design

处理

Treatment

CK

BC

OF

HA

J

BC+OF+J

BC+HA+J

OF+HA+J

BC+HA+OF

BC+OF+J+HA

生物炭/（g·kg−1）

Biochar

—

20

—

—

—

20

20

—

20

20

有机肥/（g·kg−1）

Organic fertilizer

—

—

50

—

—

50

—

50

50

50

腐殖酸/（g·kg−1）

Humic acid

—

—

—

1.5

—

—

1.5

1.5

1.5

1.5

微生物菌剂/（g·kg−1）

Microbial agents

—

—

—

—

10

10

10

10

—

10
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蔗糖酶（SC）的测定均按照试剂盒说明书进行。

使用酶标仪在特定波长下测定吸光度，并依据标

准曲线计算样品中土壤酶活性［23］。4种酶活性

单位均为U/g，脲酶：1 U/g表示每天每克干土催

化产生1 µg铵态氮的酶量；碱性磷酸酶：1 U/g表

示每天每克干土催化产生1 nmol酚的酶量；过氧

化氢酶：1 U/g 表示每天每克干土催化分解

1 µmolH2O2的酶量；蔗糖酶：1 U/g表示每天每克

干土催化产生1 mg还原糖的酶量。

1.5　土壤微生物群落测定

称取0.5 g充分混匀的土壤样品，根据E.Z.N.

A.® soil DNA kit（Omega Bio-tek，Norcross，GA，

U.S.）说明书进行微生物群落总基因组DNA的

抽提。提取后，通过 1%的琼脂糖凝胶电泳对抽

提的基因组DNA质量进行检测，然后将DNA的

浓度和纯度经 NanoDrop2000（美国 Thermo 

Scientific 公司）进行测定，并稀释至 1 ng·µL−1。

检测通过后，选用特异性引物对目标区域进行

PCR 扩增：细菌 16S rRNA 基因 V3-V4 区：引物

338F（5'-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3'）和

806R（5'-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3'）真

菌 ITS1区：引物 ITS1F（5'-CTTGGTCATTTAGA‑

GGAAGTAA-3'）和 ITS2R（5'-GCTGCGTTCTTC‑

ATCGATGC-3'）［24］。对纯化、定量后的PCR扩增

片段进行建库，随后交由上海美吉生物科技有限

公司进行高通量测序。

1.6　数据处理与分析

首先通过FLASH软件［25］对原始序列进行质

控与拼接。其次使用UPARSE v7.1流程［26，27］进

行嵌合体剔除和操作分类单元（OTU）聚类（相似

度97%），构建各样本OTU丰度矩阵。最后基于

标准化数据，进行微生物群落α和β多样性分析。

具体分析流程：（1）、物种注释：对OTU代表序列

在参考数据库的基础上进行比对（细菌 ：

Silva138/16S_bacteria 数据库 ；真菌 ：unite8.0/

its_fungi数据库）（2）、分析：采用mothur软件［28］

对 Alpha 多样性指数等进行计算。基于 Bray-

Curtis距离矩阵进行主坐标分析（PCoA）［24］。采

用相似性分析（ANOSIM）去检验样本间微生物

群落结构的相似性差异［24］。运用冗余分析

（RDA）和Mantel分析分别解析环境因子对群落

结构的影响，以及二者之间的相关性［24］。

利用Excel 2019进行数据的整理、分析及计

算；采用 SPSS Statistics 24.0 单因素方差分析

（ANOVA， LSD， P<0.05）对不同处理间的差异

进行分析。图形和图表是使用 Origin 2019软件

和美吉生物云平台（Majorbio Cloud Platform， 

www.majorbio.com）生成的。

2　结果与分析

2.1　不同处理对油橄榄土壤化学性质的影响

对不同处理下的油橄榄土壤pH及养分含量

进行分析，如表 2 所示，与对照（CK）相比，除

BC+OF+J+HA处理显著降低 pH值（P<0.05）外，

其余处理 pH值无显著变化。然而，各处理均提

升了土壤养分含量：有机碳（SOC）含量为CK的

1.81~2.69 倍（P<0.05），其中 BC+OF+J 处理最高

（53.27 g·kg−1）；碱解氮（AN）含量为CK的 1.27~

1.81 倍（P<0.05）；速效磷（AP）含量为 CK 的

2.92~21.78倍（除BC和 J处理外，P<0.05），其中

BC+HA+OF处理速效磷（662.27 mg·kg−1）含量显

著高于其他处理；速效钾（AK）含量为 CK 的

2.29~15.22 倍（P<0.05），以 OF+HA+J 处理最高

（778.50 mg·kg−1）。综合来看，有机改良剂配施

菌剂对油橄榄土壤肥力的提升有促进作用。

2.2　不同处理对油橄榄土壤酶活性变化特征的

影响

土壤酶活性是表征土壤生物化学过程的关

键指标。本研究测定了与碳、氮、磷循环密切相

关的四种土壤酶活性，以系统评估不同处理的影

响。结果如表3所示，与CK相比，各处理均改变

了土壤酶活性，且四种酶活性对不同处理的响应

模式存在差异。具体表现为：碱性磷酸酶（ALP）

与脲酶（UE）的变化趋势相似，除BC和HA处理

较CK降低外，其余处理均提高了这两种酶活性，

其中 OF、BC+OF+J、OF+HA+J、BC+HA+OF 及

BC+OF+J+HA处理均显著提高了ALP和UE活性

（P<0.05）。就提升幅度而言，BC+OF+J 处理对

ALP 活性的提升最为显著，达 CK 的 3.18 倍；而

OF+HA+J处理的UE活性最高，为438.23 U/g。对

于蔗糖酶（SC），除单施BC处理外，其余处理活性

均高于CK，且OF、BC+OF+J、OF+HA+J、BC+HA+

OF和BC+OF+J+HA处理与CK的差异达显著水

平（P<0.05），提升幅度在 20.42%至 83.50%之间，
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其中OF+HA+J处理的SC活性最高（23.36 U/g）。

与上述三种酶的变化趋势相反，所有处理的过氧

化氢酶（CAT）活性均低于CK，其中BC+HA+J处

理的CAT活性最低。综上，不同处理对土壤酶活

性的调控具有明显的酶特异性，ALP、UE和SC活

性多被促进，而CAT活性则普遍受到抑制。

2.3　不同处理对油橄榄土壤微生物群落结构多

样性的影响

为评估不同处理对油橄榄土壤微生物群落

结构多样性的影响，本研究采用高通量测序技

术，分析了对照（CK）、单施（BC、OF、HA、J）及

5种组合处理（BC+OF+J、BC+HA+J、OF+HA+J、

BC+HA+OF、BC+OF+J+HA）下土壤微生物群落

的变化，并通过α多样性和 β多样性指数来表征

这种影响。

2.3.1　土壤微生物 α多样性　为评估不同处理

对土壤微生物群落 α多样性的影响，本研究分

析了ACE、Chao1、Simpson和 Shannon指数，并

利用 Coverage 指数检验测序深度。如表 4 所

示，所有样本的 Coverage 指数均高于 97%，说

明该测序方法合理，能够反映不同处理下土壤

细菌和真菌群落的实际情况。在细菌群落方

面，与CK相比，仅BC和HA处理提高了细菌的

Chao1 指数，且 BC 处理的提升作用显著（P<

0.05），表明单施生物炭能显著增加细菌的丰富

度。其余处理则不同程度地降低了细菌的

Chao1 指数。同时，所有处理均较 CK 降低了

细菌的 Shannon 指数，意味着细菌群落的多

样性普遍下降。在真菌群落方面，与CK相比，

除 J和OF单施处理外，其他处理均提高了真菌

表 2 不同处理对油橄榄土壤化学性质的影响

Table 2 Effects of different treatments on soil chemical properties in olive groves

处理

Treatment

CK

BC

HA

J

OF

BC+HA+J

BC+OF+J

OF+HA+J

BC+HA+OF

BC+OF+J+HA

pH

8.03±0.08a

7.91±0.14ab

8.01±0.17a

7.85±0.18ab

7.84±0.13ab

7.84±0.07ab

7.89±0.35ab

7.87±0.01ab

7.99±0.19a

7.62±0.06b

有机碳/（g·kg−1）

Organic carbon

19.83±1.58f

39.08±2.51de

38.96±2.60b

35.86±0.60e

40.46±1.21d

41.15±0.72d

53.27±1.86a

45.17±3.52c

37.58±2.09ab

51.03±1.66ab

碱解氮/（mg·kg−1）

Alkali-hydrolyzable nitrogen

7.05±0.10e

8.94±0.21d

10.17±0.24c

9.43±0.31d

11.48±0.25b

11.81±0.15b

12.77±0.92a

10.78±0.64c

9.14±0.25d

11.61±0.15b

速效磷/（mg·kg−1）

Available phosphorus

30.41±25.63f

88.80±11.76ef

125.52±57.98de

103.86±13.93def

177.31±19.84cd

203.67±5.65c

528.53±73.44b

512.52±75.24b

662.27±44.15a

520.06±21.33b

速效钾/（mg·kg−1）

Available potassium

51.14±19.04h

117.08±24.69g

209.15±15.04e

158.48±19.19f

543.35±18.81c

320.77±5.10d

677.13±25.74b

778.50±9.11a

693.38±32.87b

741.08±2.07a

注：每列不同小写字母表示处理间在（P<0.05）水平差异显著。下同。

Note：  Different lowercase letters above the bars indicate significant differences among treatments at P<0.05. The same as below.

表 3 不同处理对油橄榄土壤酶活性的影响

Table 3 Effects of different treatments on soil enzyme activities in olive groves U/g

处理

Treatment

CK

BC

HA

J

OF

BC+HA+J

BC+OF+J

OF+HA+J

BC+HA+OF

BC+OF+J+HA

脲酶活性

Urease activity

100.84±28.09cd

63.54±7.99d

34.62±8.08d

149.04±15.52c

353.57±41.38b

159.10±67.99c

283.58±71.97b

438.23±62.54a

271.84±70.24b

334.71±14.17b

蔗糖酶活性

Sucrase activity

12.73±0.15e

12.62±0.13e

13.20±0.78de

14.03±1.14cde

15.33±1.20cd

13.31±0.49de

15.80±1.57c

23.36±0.94a

18.20±2.59b

22.58±1.40a

过氧化氢酶活性

Catalase activity

137.72±0.33a

135.25±2.64ab

134.73±1.14ab

134.15±0.60ab

135.10±1.57ab

130.69±2.95b

131.47±7.37b

135.59±1.60ab

133.77±1.32ab

134.59±0.53ab

碱性磷酸酶活性

Alkaline phosphatase activity

4 519.02±1 039.82d

3 683.40±820.21de

2 619.88±174.06e

6 066.83±281.05c

11 631±199.41b

6 361.20±438.56c

14 385.1±872.16a

13 777.37±1 291.81a

12 172.59±350.06b

13 634.94±1 126.00a
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的 Chao1 指数，即提升了真菌群落的丰富度。

然而，与细菌群落类似，所有处理下的真菌

Shannon指数均低于CK，表明真菌群落的多样

性同样受到抑制。

2.3.2　土壤微生物β多样性　为了研究不同处理

对油橄榄土壤微生物 β多样性的影响，我们在

Bray-Curtis距离算法的基础上构建了PCoA图，

结果表明，细菌和真菌群落结构在不同处理间具

有一定的差异，其中PC1和PC2共同揭示了群落

结构变异的主要模式。细菌群落的 PCoA结果

表明 ，前两个维度分别占方差的 50.1% 和

14.64%，总计64.74%（图1a）。对于真菌群落，前

两个维度分别解释了 48.31%和 13.07%的方差，

总计 61.38%（图 1b）。分析结果显示（图 1a、b），

不同处理的土壤微生物群落结构大致分为三个

簇群，其中CK、BC和HA处理的土壤微生物群

落结构高度重叠；J和BC+HA+J处理的土壤微生

物群落结构高度相似；OF、BC+OF+J、OF+HA+

J、BC+HA+OF和BC+OF+J+HA处理的土壤微生

物群落结构之间没有太明显的界限。这表明，

CK、BC和HA处理的土壤微生物群落结构无显

著差异；J和BC+HA+J处理的土壤微生物具有相

似的群落结构；OF、BC+OF+J、OF+HA+J、BC+

HA+OF和BC+OF+J+HA处理的土壤具有相似的

微生物群落结构；同时，这3组处理之间微生物物

种组成有一定的差异性。此外，ANOSIM分析进

一步表明不同处理间细菌与真菌群落结构均存

在极显著的差异（细菌：R=0.990 2， P=0.001；真

菌：R=0.763 6， P=0.001；图1c、d）。

2.4　不同处理对油橄榄土壤微生物群落组成的

影响

图2显示了门水平上不同处理对微生物群落

组成的影响。在不同处理的土壤样品中，共鉴定

出 42个细菌门和 16个真菌门，直方图描绘了不

同处理下相对丰度较高的前11个细菌门（a）和前

8个真菌门（b），其余归为其他。由图2a可知变形

菌门（Proteobacteria）、厚壁菌门（Firmicutes）、放

线菌门（Actinobacteriota）、绿弯菌门（Chloroflexi）

和酸杆菌门（Acidobacteriota）是主要的细菌群落

（相对丰度>75%）。除 J和BC+HA+J处理外，其

他处理与 CK 相比均提高了土壤中变形菌门

表 4 不同处理对油橄榄土壤细菌和真菌α多样性指数的影响

Table 4 Effects of different treatments on soil bacterial and fungal α-diversity indices in olive groves

多样性指数

Diversity index

细菌

Bacteria

真菌

Fungi

处理

Treatment

CK

BC

HA

J

OF

BC+HA+J

BC+OF+J

OF+HA+J

BC+HA+OF

BC+OF+J+HA

CK

BC

HA

J

OF

BC+HA+J

BC+OF+J

OF+HA+J

BC+HA+OF

BC+OF+J+HA

Simpson指数

Simpson index

0.003±0.00b

0.004±0.00b

0.005 3±0.00b

0.027 6±0.00a

0.036 4±0.02a

0.033 1±0.00a

0.027 1±0.00a

0.028 3±0.00a

0.040 1±0.02a

0.022 5±0.01a

0.025 9±0.02c

0.126 4±0.03a

0.036 7±0.02bc

0.032 5±0.00bc

0.123 5±0.01a

0.062 9±0.03b

0.120 8±0.01a

0.147 5±0.02a

0.128 9±0.00a

0.120 9±0.01a

Chao1指数

Chao1 index

4 420.97±175.49b

4 871.73±407.01a

4 489.15±265.76b

3 771.03±146.11cd

3 778.94±96.97cd

3 883.74±139.24c

3 464.62±46.04d

3 571.30±157.66cd

3 598.30±139.88cd

3 868.86±108.87c

536.94±23.33cd

704.40±44.53b

650.17±79.63b

517.23±21.66d

536.53±37.88cd

610.65±45.56bcd

634.24±41.25bc

633.29±69.62bc

629.74±88.51bc

855.88±17.02a

ACE指数

ACE index

4 480.65±165.87b

4 974.77±411.39a

4 563.26±266.70b

4 563.26±266.70b

3 862.44±134.98cd

3 950.66±135.41cd

3 589.20±49.99d

3 669.78±168.61cd

3 756.65±142.36cd

3 998.23±76.18c

534.81±26.70c

692.24±47.06b

648.02±76.27b

516.20±23.21c

536.79±28.87c

605.88±50.75bc

639.70±32.12b

660.39±71.16b

641.53±87.84b

886.63±22.82a

Shannon指数

Shannon index

7.003 3±0.03a

6.859 6±0.14a

6.84±0.09a

5.822 4±0.06b

5.675±0.28bc

5.823 4±0.05b

5.693±0.09bc

5.643±0.01bc

5.448 4±0.34c

5.897 6±0.37b

4.748 7±0.25a

3.851 9±0.34d

4.598±0.34ab

4.320±0.13bc

2.882 2±0.09f

3.965±0.36cd

2.909 1±0.02f

2.658 4±0.19f

2.735±0.06f

3.320 3±0.06e

Coverage指数

Coverage index

0.98

0.97

0.97

0.98

0.98

0.98

0.98

0.98

0.98

0.97

0.99

0.99

0.99

0.99

0.99

0.99

0.99

0.99

0.99

0.99
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（Proteobacteria）的相对丰度。对于厚壁菌门，除

BC处理外，各处理的相对丰度均高于CK，其中

J、OF、BC+OF+J、OF+HA+J、BC+HA+OF和BC+

OF+J+HA 处理与 CK 的差异达到显著水平（P<

0.05），且以BC+HA+OF处理的富集效应最为明

显。同样，由图2b可知，子囊菌门（Ascomycota）

和分类地位未鉴定真菌门（unclassified-k-Fungi）

是主要的真菌群落（相对丰度>80%）。与CK相

比，各处理均提高了子囊菌门（Ascomycota）的相

对丰度，其中BC+HA+OF处理的提升幅度最大。

与之相反，各处理均较CK降低了分类地位未鉴

定真菌门（unclassified-k-Fungi）的相对丰度。

图 3显示了属水平上不同处理对微生物群

落组成的影响。在不同处理的土壤样品中，共鉴

定出 1 171个细菌属和 724个真菌属，图中显示

了相对丰度超过1%的属，其余属则归为“其他”。

由图 3a 可知，属于厚壁菌门的芽孢杆菌属

（Bacillus），其相对丰度在BC处理下较CK降低，

而在其他处理下则有所升高。属于放线菌门的

节杆菌属（Arthrobacter），除 BC+OF+J 和 OF+

HA+J处理外，在其他处理下其相对丰度均高于

CK，且以BC+HA+J处理的富集程度最高。值得

注意的是，大多数已鉴定的细菌属在不同处理条

件下的相对丰度没有表现出显著差异。同样，由

图 3b可知，各处理中占据优势的真菌属为子囊

菌门（Ascomycota）的镰刀菌属（Fusarium），与

CK相比，BC和HA处理降低了镰刀菌属的相对

丰度，而其他所有处理均提高了其丰度，其中

BC+OF+J+HA 处理的提升效应最为显著。此

外，处理还显著影响了一些特定真菌属：BC处理

显著提高了 Setophoma 属的相对丰度，而 OF、

BC+OF+J、OF+HA+J、BC+HA+OF、BC+OF+J+

图 1 不同处理下油橄榄土壤细菌和真菌群落的PCoA与ANOSIM分析结果

Fig. 1 PCoA and ANOSIM analysis results of soil bacterial and fungal communities under different treatments in 
olive groves
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HA 处理显著提高了毛壳菌属（Chaetomium）和

unclassified-f-Sordariaceae属的相对丰度。

2.5　微生物群落结构与土壤环境因子的相关性

冗余分析（RDA）用于揭示土壤生化特性与

土壤细菌、真菌群落组成之间的关系（图 4a、b）。

如图 4a所示，RDA的前两个轴阐明了细菌群落

结构变异分别占 63.31%和 5.73%，合计 69.04%。

类似地，图 4b 解释了真菌群落结构变异分别

占 71.46% 和 3.49%，合计 74.95%。变形菌门

（Proteobacteria）、厚壁菌门（Firmicutes）、子囊菌

门（Ascomycota）与土壤脲酶、碱性磷酸酶、蔗糖

酶活性及土壤养分有效性呈正相关，与土壤 pH

和过氧化氢酶活性呈负相关（图 4a、b）。为了进

一步探讨土壤生化性质对微生物群落组成的影

响，我们采用了曼特尔检验（Mantel test）来分析

微生物群落组成与土壤环境因素之间的关系，

并采用 Spearman相关系数对土壤环境因子进行

相关性分析（图4c、d）。结果显示，土壤细菌群落

与土壤环境因子（SOC、AN、AP、AK、ALP、UE、

SC）呈极显著正相关（P<0.01）。真菌群落也呈

现出类似的结果，但与 SC 呈显著正相关（P<

0.05），与其他土壤环境因子（SOC、AN、AP、AK、

ALP、UE）呈极显著正相关（P<0.01）。其中碱性

磷酸酶、蔗糖酶和脲酶与速效磷、速效钾之间呈

极显著正相关（P<0.001）；有机碳与碱解氮、速效

磷、速效钾呈显著正相关（P<0.01）；碱解氮与速

效磷、速效钾、碱性磷酸酶、脲酶呈显著正相关

（P<0.05）；速效磷与速效钾之间呈极显著正相关

（P<0.001）；碱性磷酸酶与脲酶、蔗糖酶呈极显著

正相关（P<0.001）；脲酶与蔗糖酶呈极显著正相

关（P<0.001）；pH值与过氧化氢酶呈显著负相关

（P<0.05）。

3　讨论

3.1　不同处理对油橄榄土壤化学性质及酶活性

的影响

本研究结果表明，不同处理对油橄榄土壤化

学性质和酶活性的影响存在差异。土壤速效养

分含量是直接反映土壤供肥能力的核心指标［29］。

与CK处理相比，配施处理能够显著提升土壤速

效养分含量（表 2）。这主要归因于生物炭的多

孔结构和巨大比表面积能为微生物生长提供良

好的栖息地［30］；有机肥和腐殖酸则作为能源为

微生物的生命活动提供能量，而微生物的旺盛

活动反过来又促进了外源物质的分解转

化［31，32］。值得注意的是，这一过程伴随着微生

物群落组成的改变：配施处理显著提升了变形

菌门（Proteobacteria）和厚壁菌门（Firmicutes）等

具有高效代谢活性的功能菌门的相对丰度

（图 2a）。这些关键菌门的丰度与土壤速效养分

含量及脲酶（UE）、蔗糖酶（SC）活性呈显著正相

关。表明配施处理通过富集特定功能微生物，激

活了其代谢活性，从而增强了土壤碳氮循环关键

酶的活性，最终驱动了速效养分的转化与累积。

因此，本研究证实，“载体-能源-菌群”的协同作

用是配施处理提升土壤速效养分的核心机制。

其中，BC+HA+OF处理对AP含量的提升效果最

明显，表明三者配合施用在提升土壤速效磷方面

图 2 不同处理下油橄榄土壤微生物门水平相对丰度组成

Fig. 2 Relative abundance composition of soil microbial phyla under different treatments in olive groves
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产生了显著的协同效应。分析其原因，一方面可

能是有机肥为土壤提供了足够的磷源，腐殖酸和

生物炭的添加可以减少土壤中磷的固定，使难溶

性磷转化为无机磷［33，34］；另一方面，可能是因为

该处理同时提高了具有解磷潜力的节杆菌属

（Arthrobacter）的相对丰度，其变化趋势与AP含

量及碱性磷酸酶（ALP）活性的提升趋势一致。

此外，土壤pH是决定土壤质量的关键因素之一。

本研究中各处理的土壤pH均较CK降低（表2），

表明各处理均能调节土壤的酸碱度，使 pH由碱

性趋于中性，这可能与土壤有机质含量的增加有

关。相关研究表明土壤有机质是影响pH的重要

因素，二者呈显著负相关关系［35］，其机制可能是

有机物料在分解过程中产生的有机酸所致［36］。

土壤酶活性是表征土壤生物活性和生产力

的重要指标，其活性水平与土壤健康状况及养分

转化过程密切相关［37，38］。作为土壤生态系统代

谢的关键驱动因子，所有生化反应均需土壤酶的

催化［39］。其中，过氧化氢酶（CAT）能消除土壤中

过氧化氢积累，减轻其对土壤环境的危害［40］；磷

图 3 不同处理下油橄榄土壤微生物属水平相对丰度组成

Fig. 3 Relative abundance composition of soil microbial genera at genus level under different treatments in olive groves
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酸酶（ALP）的活性直接影响土壤有机磷的降解

和转化，进一步对生物有效性产生影响［41］；蔗糖

酶（SC）参与有机质分解代谢，反映土壤碳源转

化效率［41］；脲酶（UE）参与土壤中的氮循环，其活

性可以用来表征土壤供氮的能力［41］。本研究结

果表明，不同处理对土壤酶活性的影响存在差

异，且与碳、氮、磷循环相关的酶对处理的响应模

式不同（表 3）。单施生物炭（BC）处理降低了各

类酶活性，这可能源于生物炭对酶分子的吸附作

用保护了酶反应位点，从而抑制了酶活性［42］；单

施腐殖酸（HA）处理提高了 SC 活性但降低了

UE、ALP和CAT活性，其原因可能是腐殖酸与这

些酶的活性位点结合或与其底物竞争，导致酶活

性下降［43］。相比之下，添加微生物菌剂（J）、有机

肥（OF）及其组合处理BC+HA+J、BC+OF+J等普

遍提高了土壤速效养分含量，并同步促进了

ALP、UE和 SC的活性，这一协同提升效应可能

通过以下途径实现：一方面，这些处理富集了厚

壁菌门（Firmicutes）和子囊菌门（Ascomycota）等

关键产酶功能菌群（图2a、b），且冗余分析表明这

些菌群丰度与ALP、UE、SC活性呈显著正相关

（图4），提示功能微生物的增殖是驱动酶活性提

升的核心生物因素；另一方面，有机肥和微生物

菌剂可以重构土壤微生态网络，通过调节土壤的

图 4 利用RDA分析确定不同处理条件下微生物群落结构的主要环境因子（a, b）a(细菌)，b（真菌）；利用Mantel检验探

讨不同处理条件下微生物群落结构与土壤环境因子(c, d)(c 细菌)，d(真菌)的关系

Fig. 4 Identification of the main environmental factors affecting microbial community structure under different 
treatment conditions through RDA analysis (a, b) a(bacteria), b(fungi); Analysis of the links between microbial 
community structure and soil environmental factors under different treatment conditions through Mantel test (c, d) c
(bacteria), d(fungi)

注：*P<0.05, ** P<0.01, *** P<0.001。

Note: * P<0.05, ** P<0.01, *** P<0.001.
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酸碱度和改变微生物群落结构，直接影响土壤酶

的合成与分泌；同时，生物炭和腐殖酸能够吸附

反应底物，为酶促反应提供更有利的微环境，从

而提高酶活性［44］。二者共同构成了酶活性提升

的物理化学基础。在不同处理中，OF+HA+J配

施对UE和SC活性的提升最为显著，表明该处理

在激发土壤碳、氮循环方面最具潜力；而 BC+

OF+J处理则使ALP活性达到最高，这很可能是

因为生物炭的添加减少了土壤对磷的固定，促进

了难溶性磷向有效态的转化［45］，从而刺激了与磷

循环相关的酶活性。值得注意的是，所有处理均

较CK降低了CAT活性，这可能与过氧化氢通常

是在土壤微生物处于逆境情况下才产生有关［46］。

因此，本研究中，所有处理均较CK降低了CAT

活性，可能暗示有机改良剂与菌剂的添加改善了

土壤养分状况，从而减少了过氧化氢的生成，降

低了对CAT的需求。这进一步证实了配施处理

对土壤的改善作用。

3.2　不同处理对油橄榄土壤微生物群落结构与

组成的影响

土壤微生物群落在维持土壤功能、质量和生

态系统可持续性发展等方面至关重要［47］。现有

研究表明，生物炭、腐殖酸、有机肥和微生物菌剂

的施用均会显著影响微生物群落组成与结

构［48-51］，但关于其配施效应的研究仍较为缺乏。

在细菌方面，单施生物炭（BC）处理提高了群落

丰富度但降低了多样性。丰富度的提高可能归

因于生物炭的多孔结构为微生物提供了栖息空

间［52］；而多样性的下降则可能与生物炭施加后对

特定细菌种群的抑制作用有关［53］。而 J、OF及组

合处理BC+HA+J等均显著降低了细菌群落的多

样性和丰富度，一方面，这主要是因为微生物菌

剂含有芽孢杆菌，而芽孢杆菌能产生抗菌肽等物

质，抑制细菌细胞合成［54］；另一方面是由于有机

肥引入的外源细菌可能打破原有微生物系统的

平衡，这些外源菌在土壤中迅速定殖，通过代谢

优势抢占生态位，抑制土著菌群的生长［55］。该结

果与前人研究结果一致［56］。在真菌群落方面，所

有处理较CK均增加了真菌丰富度但降低了其

多样性。这可能是由于各处理改变了土壤养分

有效性与关键酶活性，而本研究中这些因子与子

囊菌门具有显著正相关性，因此各处理为子囊菌

门提供了代谢产物，促进其种群扩张，导致真菌

群落多样性降低，同时改变了群落结构［57］。特别

值得注意的是，多个配施处理在降低微生物群落

Shannon指数的同时，却显著提升了土壤养分含

量及关键酶活性。这一看似矛盾的现象揭示了

一个重要的生态学过程：配施处理可能驱动土壤

微生物群落从物种丰富、功能平均化的状态转变

为物种简化但特定功能菌属增多的状态。这种

转变对于短期内快速提升土壤肥力具有积极意

义。然而，从长远来看，微生物群落多样性的降

低可能意味着生态系统抵抗病原体入侵的能力

减弱。因此，未来的研究应关注如何在通过配施

处理提升土壤特定功能的同时，维护好土壤微生

物群落的长期稳定性和多功能性。此外，进一步

的主成分分析发现（图1a、b），不同配施处理下的

微生物群落结构呈现出聚类趋势，但与生物炭、

腐殖酸及对照处理相比则发生了显著分化。这

进一步证实，配施处理能有效重塑土壤微生物群

落结构。

在门水平上，变形菌门（Proteobacteria）、厚壁

菌门（Firmicutes）、放线菌门（Actinobacteriota）、

绿弯菌门（Chloroflexi）和酸杆菌门（Acidobacteriota）

是各处理同时包含的优势菌门（图 2a）。与CK

相比，各处理均提高了这些优势菌门的相对丰

度，这很可能得益于有机物料与菌剂的添加能够

为这些微生物类群提供大量的速效养分［56］。其

中厚壁菌门在 J、OF、BC+OF+J、OF+HA+J、BC+

HA+OF 和 BC+OF+HA+J 处 理 中 显 著 富 集

（图 2a）。厚壁菌门多为典型的R-策略者，生长

迅速，能快速利用易降解有机碳［58］，本研究中外

源有机物料的添加可能为其增殖提供了充足的

碳源。此外，该菌门还具有积极的生态学意义，

该菌门中的芽孢杆菌属（Bacillus）能够通过分泌

特异性酶类，降解土壤中残留的酚酸、苯酚等毒

性有机化合物，从而减轻其对土壤微生物区系及

植物生长的抑制效应［59］。同时，该菌属还参与调

控土壤氮循环的关键过程，包括氮的转化与固定，

对维持土壤肥力及生态系统养分平衡具有显著

的生态意义［60］。在属水平上，除BC+OF+J和OF+

HA+J处理外，其他处理较CK均提高了放线菌门

中节杆菌属（Arthrobacter）的丰度（图3a），该菌属

在农作物的养分吸收、养分含量调节、植物生长和

抗逆性方面发挥着重要作用［61］。对于土壤真菌
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而言，在门水平上，子囊菌门（Ascomycota）是最

主要的优势真菌群落（图 2b）。子囊菌门是真菌

群落中的一个关键类群，其特点是由具有R生命

策略的富营养化真菌组成［62，63］。子囊菌多数为

腐生菌，是土壤重要的分解者［64］，在碳循环、植物

残体分解和内生互作等方面发挥关键作用［65］。

本研究中所有配施处理均提高了其相对丰度，且

伴随着土壤有机碳（SOC）含量和蔗糖酶（SC）活

性的同步提升，表明子囊菌门的富集可能在外源

物质输入驱动的碳循环中起了重要作用。此外，

本研究还发现与CK相比，BC和HA处理降低了

镰刀菌属（Fusarium）的相对丰度，而其他处理均

提高了镰刀菌属（Fusarium）的相对丰度。值得

注意的是，在镰刀菌属增加的处理中，毛壳菌属

（Chaetomium）的相对丰度也呈现协同上升趋势

（图 3b）。上述特定功能类群的丰度变化，反映

出各处理刺激了土壤微生物的整体活性，这可能

是包括镰刀菌属（Fusarium）在内的多个类群丰

度增加的主要原因。尽管镰刀菌属包含多种植

物病原菌，其增加常被视为潜在的病害风险信

号［66］。但本研究中其丰度的增加与土壤有机碳、

速效养分及关键水解酶活性的同步提升密切相

关。这一结果更支持镰刀菌属在本研究中作为

腐生菌参与有机物的分解与养分循环。与此同

时，具有生防功能的毛壳菌属（Chaetomium）有

益类群也呈现增加趋势［67］。因此，二者丰度的协

同变化共同驱动了土壤碳氮循环过程的增强。

这些现象表明目前的群落结构可能处于一种动

态平衡状态，这在短期内可能缓解了由镰刀菌属

增殖带来的潜在风险，但需要注意长期输入外源

物质导致土壤微生物群落结构动态平衡被打破

的风险。因此，为维持这种有益的微生态平衡，

防范长期风险，在未来的研究中，我们可以建立

改良剂-菌剂配施处理轮替制度。其次，在油橄

榄园土壤管理中我们可以将改良剂-菌剂配施处

理与果园生草、有机物料覆盖等措施相结合，从

而构建一个更灵活、更有调节能力的土壤微生态

系统。

3.3　土壤微生物群落与环境因子的相关性

不同处理通过影响土壤理化性质与酶活性，

进而影响更为敏感的土壤微生物群落结构［68］。

冗余分析表明，在不同处理条件下，变形菌门

（Proteobacteria）、厚壁菌门（Firmicutes）、子囊菌

门（Ascomycota）与土壤脲酶、碱性磷酸酶、蔗糖

酶活性及土壤养分有效性呈正相关（图 4a、b）。

这与前人研究发现土壤有机质、速效养分及酶活

性的提高可以促进子囊菌门（Ascomycota）和酸

杆菌门（Acidobacteriota）繁殖生长的结论一

致［51］。表明有机改良剂与菌剂的添加，通过提高

土壤养分和酶活性，进一步影响了土壤微环境，

从而促进了那些能够高效利用这些外源物质的

微生物菌门繁殖生长。此外，Mantel分析发现土

壤细菌群落与土壤环境因子（SOC、AN、AP、AK、

ALP、UE、SC）呈极显著正相关（P<0.01）。真菌

群落也呈现出类似的结果，但与SC的相关性为

显著正相关（P<0.05），与其他土壤环境因子

（SOC、AN、AP、AK、ALP、UE）呈高度显著正相

关（P<0.01）。这些结果共同表明土壤肥力的提

升过程与微生物群落的代谢过程是协同进行的，

这与杨玉皎等［69］的研究结论一致。

4　结论

（1）配施处理对土壤养分与酶活性具有提升

作用：生物炭、有机肥与菌剂配施（BC+OF+J）是

同步提升土壤有机碳、碱解氮含量及碱性磷酸酶

活性的最优组合；生物炭、腐殖酸与有机肥配施

（BC+HA+OF）对土壤速效磷的提升效果最显

著；而有机肥、腐殖酸与菌剂配施（OF+HA+J）则

在提升土壤速效钾含量及脲酶、蔗糖酶活性方面

表现突出。

（2）配施处理通过调控微生物群落驱动土壤

功能提升：所有处理均改变了土壤微生物群落结

构，其中细菌群落的响应更为敏感（细菌：R=

0.990 2， P=0.001；真菌：R=0.763 6， P=0.001）。

冗余分析与 Mantel 检验表明，土壤养分（SOC、

AN、AP、AK）与关键酶活性（ALP、UE、SC）是驱

动微生物群落演变的关键环境因子，进一步证实

了“土壤肥力-酶活性-微生物群落”之间存在协

同互作关系。

综上，不同配施处理能有效改善油橄榄土壤

化学性质、增强酶活性，并通过调控微生物群落

结构进一步提升土壤质量，是一种可行的配施策

略。因此，在实际应用中，应依据我国油橄榄主

产区的土壤障碍类型，推行“因地制宜、按需配

施”的配施方案：对于碳氮瘠薄型土壤，推荐以
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BC+OF+J配施处理为主，以同步提升土壤碳氮

库；针对磷固定型的土壤，宜采用BC+HA+OF配

施处理，通过协同作用有效活化磷；对于钾素易

淋失且生物活性较低的砂质土壤，则应以 OF+

HA+J组合为主，在保钾的同时增强土壤碳氮转

化酶活性。该研究为针对性地解决油橄榄产区

土壤质量瓶颈问题提供了科学依据。因此，在未

来的研究中，将通过田间试验进一步验证盆栽结

论的稳定性与适用性，重点聚焦两个方向：一是

结合宏基因组学等手段，在分子水平揭示“载体-

能源-菌群”协同驱动养分循环的机制；二是通过

长期定位试验，评估不同配施处理对油橄榄产

量、品质及土壤健康的持续影响。
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