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Table S1 High quality reads number.   

Sample 
High quality reads 

number 

T0‐CK  18,162±1,394 

T0‐FON  22,020±1,171 

Subtotal  120,547 

1d‐CK  21,581±935 

1d‐Gluc  31,624±287 

1d‐Fruc  28,374±871 

1d‐Suc  26,333±2,357 

1d‐Mal  23,402±878 

1d‐FON  25,349±2,883 

1d‐FON+Gluc  29,001±11,264 

1d‐FON+Fruc  22,412±1,201 

1d‐FON+Suc  22,103±1,412 

1d‐FON+Mal  24,863±2,987 

Subtotal  765,132 

3d‐CK  19,194±316 

3d‐Gluc  24,024±2,253 

3d‐Fruc  23,902±1,144 

3d‐Suc  26,003±965 

3d‐Mal  22,574±798 

3d‐FON  19,895±1,162 

3d‐FON+Gluc  30,718±5,035 

3d‐FON+Fruc  28,035±1,962 

3d‐FON+Suc  21,221±725 

3d‐FON+Mal  20,829±247 

Subtotal  709,186 

5d‐CK  17,273±321 

5d‐Gluc  21,281±2,704 

5d‐Fruc  22,130±10,251 

5d‐Suc  25,252±3,988 

5d‐Mal  22,441±4,243 

5d‐FON  29,994±1,883 

5d‐FON+Gluc  23,973±4,959 

5d‐FON+Fruc  24,739±2,665 

5d‐FON+Suc  21,893±4,621 

5d‐FON+Mal  28,549±4,118 

Subtotal  712,579 

9d‐CK  18,431±2,171 

9d‐Gluc  22,904±1,730 

9d‐Fruc  20,442±1,352 

9d‐Suc  21,853±1,830 

9d‐Mal  28,832±2,885 

9d‐FON  24,318±2,554 



9d‐FON+Gluc  26,296±1,484 

9d‐FON+Fruc  26,193±661 

9d‐FON+Suc  19,823±1,992 

9d‐FON+Mal  18,936±1,931 

Subtotal  684,082 

42d‐CK  17,708±193 

42d‐Gluc  19,977±1,251 

42d‐Fruc  21,917±3,590 

42d‐Suc  19,765±349 

42d‐Mal  17,766±804 

42d‐FON  21,295±1,920 

42d‐FON+Gluc  26,829±4,390 

42d‐FON+Fruc  26,711±2,690 

42d‐FON+Suc  27,172±1,726 

42d‐FON+Mal  27,576±1,034 

Subtotal  680,142 

Total  3,671,668 

Mean  23,536 

Max  41,966 

Min  10,295 

CK, Gluc, Fruc, and Mal indicate the soil with the addition with H2O, glucose, fructose, sucrose, 

and maltose solutions, respectively. FON indicates the soil was inoculated with Fusarium 

oxysporum f. sp. niveum (FON). FON+Gluc, FON+Fruc, FON+Suc, FON+Mal indicate that the soil 

was subjected to FON inoculation and supplied with glucose, fructose, sucrose, maltose solutions, 

respectively. T0 denotes zero time and 1d, 3d, 5d, 9d, and 42d indicate that the samples were 

collected from the soil microcosms after 1 day, 3 days, 5 days, 9 days, and 42 days of incubation. 

Data shown are the mean value of three replicates ± the standard deviation. Min and Max 

represent minimum and maximum sequence reads number, respectively. 



Table S2 Significant tests using three statistical methods to assess the effects of sugars on the 

bacterial community structure.   

  
Compared group 

adonisa  ANOSIMb  MRPPc 

   F  Pd  R  Pd   δ  Pd 

1d 

Sugar effect in Low‐FON soil 

CK vs. Gluc  31.259  0.039 1  0.040 0.216  0.038

CK vs. Fruc  38.570  0.042 1  0.041 0.201  0.039

CK vs. Suc  42.304  0.043 1  0.039 0.203  0.039

CK vs. Mal  32.401  0.041 1  0.038 0.214  0.043

Gluc vs. Fruc  2.490  0.173 0.667 0.164 0.150  0.115

Gluc vs. Suc  4.065  0.148 0.971 0.105 0.152  0.118

Gluc vs. Mal  4.660  0.152 0.971 0.103 0.164  0.109

Fruc vs. Suc  4.744  0.159 0.963 0.108 0.137  0.113

Fruc vs. Mal  7.896  0.150 0.971 0.109 0.149  0.105

Suc vs. Mal  4.833  0.141  0.971 0.111  0.151  0.121

Sugar effect in High‐FON soil 

FON vs. FON+Gluc  26.846  0.039 1  0.034 0.239  0.041

FON vs. FON+Fruc  34.892  0.042 1  0.043 0.206  0.039

FON vs. FON+Suc  45.513  0.037 1  0.043 0.191  0.041

FON vs. FON+Mal  28.550  0.038 1  0.042 0.214  0.043

FON+Gluc vs. FON+Fruc  1.726  0.201 0.407 0.185 0.193  0.114

FON+Gluc vs. FON+Suc  3.333  0.162 0.556 0.172 0.178  0.107

FON+Gluc vs. FON+Mal  6.224  0.143 0.982 0.101 0.200  0.102

FON+Fruc vs. FON+Suc  3.579  0.157 0.963 0.103 0.145  0.115

FON+Fruc vs. FON+Mal  7.328  0.160 0.982 0.110 0.168  0.109

   FON+Suc vs. FON+Mal  8.808  0.138  0.982 0.113  0.153  0.117

3d 

Sugar effect in Low‐FON soil 

CK vs. Gluc  27.477  0.040 1  0.039 0.250  0.038

CK vs. Fruc  24.278  0.042 1  0.044 0.245  0.035

CK vs. Suc  25.743  0.040 1  0.046 0.241  0.039

CK vs. Mal  16.677  0.044 1  0.037 0.284  0.044

Gluc vs. Fruc  1.593  0.226 0.074 0.322 0.215  0.116

Gluc vs. Suc  1.259  0.284 ‐0.056 0.702 0.211  0.302

Gluc vs. Mal  1.648  0.203 0.037 0.502 0.254  0.182

Fruc vs. Suc  1.239  0.304 0.148 0.201 0.206  0.295

Fruc vs. Mal  1.542  0.218 0.185 0.205 0.249  0.230

Suc vs. Mal  0.946  0.381  0  0.395  0.245  0.511

Sugar effect in High‐FON soil 

FON vs. FON+Gluc  24.872  0.034 1  0.039 0.249  0.038

FON vs. FON+Fruc  32.228  0.044 1  0.037 0.218  0.040

FON vs. FON+Suc  42.934  0.035 1  0.042 0.202  0.038

FON vs. FON+Mal  30.837  0.044 1  0.038 0.220  0.045



FON+Gluc vs. FON+Fruc  1.018  0.380 0.148 0.336 0.204  0.413

FON+Gluc vs. FON+Suc  2.613  0.168 0.482 0.171 0.188  0.102

FON+Gluc vs. FON+Mal  0.902  0.618 0.148 0.196 0.206  0.394

FON+Fruc vs. FON+Suc  5.764  0.143 0.963 0.108 0.157  0.110

FON+Fruc vs. FON+Mal  1.977  0.191 0.741 0.144 0.175  0.109

   FON+Suc vs. FON+Mal  4.184  0.157  0.982 0.112  0.159  0.102

5d 

Sugar effect in Low‐FON soil 

CK vs. Gluc  17.135  0.040 1  0.044 0.284  0.041

CK vs. Fruc  24.520  0.038  1  0.040  0.227  0.042

CK vs. Suc  29.746  0.036 1  0.038 0.236  0.039

CK vs. Mal  18.194  0.042 1  0.043 0.274  0.039

Gluc vs. Fruc  0.528  0.877  ‐0.333 0.788  0.252  0.560

Gluc vs. Suc  0.841  0.573 0.074 0.300 0.257  0.473

Gluc vs. Mal  0.594  0.526 ‐0.185 0.788 0.295  0.512

Fruc vs. Suc  1.398  0.198  0.167 0.407  0.195  0.198

Fruc vs. Mal  0.766  0.691  ‐0.083 0.707  0.241  0.525

Suc vs. Mal  1.074  0.403  0.111 0.312  0.248  0.389

Sugar effect in High‐FON soil 

FON vs. FON+Gluc  17.117  0.039  1  0.036  0.244  0.040

FON vs. FON+Fruc  33.833  0.040 1  0.045 0.222  0.040

FON vs. FON+Suc  14.810  0.035 1  0.048 0.264  0.046

FON vs. FON+Mal  12.467  0.040 1  0.034 0.308  0.039

FON+Gluc vs. FON+Fruc  4.035  0.141  0.917 0.115  0.200  0.116

FON+Gluc vs. FON+Suc  1.411  0.300  0.250 0.186  0.251  0.182

FON+Gluc vs. FON+Mal  0.648  0.509  0  0.526  0.303  0.409

FON+Fruc vs. FON+Suc  7.321  0.146 0.963 0.107 0.228  0.102

FON+Fruc vs. FON+Mal  1.115  0.504 0.074 0.315 0.272  0.401

   FON+Suc vs. FON+Mal  1.557  0.287  0.222 0.304  0.314  0.298

9d 

Sugar effect in Low‐FON soil 

CK vs. Gluc  22.415  0.045 1  0.034 0.260  0.042

CK vs. Fruc  33.059  0.039 1  0.040 0.212  0.038

CK vs. Suc  18.654  0.042 1  0.041 0.263  0.039

CK vs. Mal  21.778  0.043 1  0.039 0.258  0.037

Gluc vs. Fruc  0.919  0.611 0.259 0.199 0.191  0.201

Gluc vs. Suc  1.502  0.188 0.037 0.420 0.243  0.195

Gluc vs. Mal  0.596  0.691 ‐0.185 0.798 0.237  0.693

Fruc vs. Suc  3.363  0.152 0.556 0.173 0.194  0.106

Fruc vs. Mal  1.470  0.299 0.222 0.306 0.189  0.282

Suc vs. Mal  1.167  0.416  ‐0.111 0.807  0.241  0.389

Sugar effect in High‐FON soil 

FON vs. FON+Gluc  25.529  0.040 1  0.036 0.229  0.034

FON vs. FON+Fruc  14.921  0.036 1  0.044 0.283  0.044

FON vs. FON+Suc  11.946  0.040 1  0.040 0.315  0.042

FON vs. FON+Mal  16.735  0.038 1  0.034 0.276  0.042



FON+Gluc vs. FON+Fruc  0.939  0.646 0.111 0.295 0.240  0.413

FON+Gluc vs. FON+Suc  1.147  0.289 0.037 0.433 0.271  0.289

FON+Gluc vs. FON+Mal  0.973  0.497 ‐0.037 0.623 0.232  0.442

FON+Fruc vs. FON+Suc  0.819  0.402 ‐0.185 0.807 0.325  0.611

FON+Fruc vs. FON+Mal  0.740  0.627 ‐0.074 0.600 0.287  0.605

   FON+Suc vs. FON+Mal  0.554  0.790  ‐0.259 1   0.318  0.808

42d 

Sugar effect in Low‐FON soil 

CK vs. Gluc  9.732  0.042 1  0.043 0.272  0.039

CK vs. Fruc  10.849  0.037 1  0.043 0.288  0.041

CK vs. Suc  11.157  0.038 1  0.042 0.264  0.043

CK vs. Mal  11.267  0.046 1  0.041 0.249  0.045

Gluc vs. Fruc  1.729  0.207 0.333 0.204 0.284  0.185

Gluc vs. Suc  2.298  0.182 0.926 0.111 0.260  0.107

Gluc vs. Mal  2.654  0.167 0.852 0.116 0.244  0.108

Fruc vs. Suc  1.145  0.314 0.296 0.188 0.276  0.215

Fruc vs. Mal  2.061  0.184 0.667 0.162 0.261  0.116

Suc vs. Mal  1.835  0.195  0.741 0.135  0.237  0.115

Sugar effect in High‐FON soil 

FON vs. FON+Gluc  8.892  0.040 1  0.036 0.268  0.036

FON vs. FON+Fruc  8.584  0.043 1  0.036 0.266  0.039

FON vs. FON+Suc  11.930  0.049 1  0.034 0.239  0.041

FON vs. FON+Mal  12.289  0.045 1  0.042 0.240  0.041

FON+Gluc vs. FON+Fruc  1.084  0.509 ‐0.037 0.598 0.279  0.490

FON+Gluc vs. FON+Suc  1.291  0.197 0.370 0.193 0.252  0.119

FON+Gluc vs. FON+Mal  1.447  0.289 0.407 0.183 0.253  0.117

FON+Fruc vs. FON+Suc  1.542  0.184 0.482 0.177 0.251  0.109

FON+Fruc vs. FON+Mal  1.664  0.111 0.556 0.174 0.251  0.113

   FON+Suc vs. FON+Mal  1.758  0.206  0.963 0.112  0.224  0.116

The soil inoculated or un‐inoculated with F. oxysporum f. sp. niveum (FON) was referred to as 

High‐FON soil or Low‐FON soil, respectively. CK, Gluc, Fruc, Suc, and Mal denote the soil with the 

addition of H2O, glucose, fructose, sucrose, and maltose solutions, respectively. FON indicates 

that the soil was subjected to FON inoculation. FON+Gluc, FON+Fruc, FON+Suc, and FON+Mal 

denote that the soil was not only inoculated with FON but also supplied with glucose, fructose, 

sucrose, and maltose solutions, respectively. T0 denotes zero time, and 1d, 3d, 5d, 9d, and 42d 

denote samples collected after 1 day, 3 days, 5 days, 9 days, and 42 days of microcosm incubation. 

These three tests are non‐parametric multivariate analyses based on dissimilarities between 

samples. 

  a Permutational multivariate analysis of variance using distance matrices. Significances were 

obtained with F‐tests based on sequential sums of squares from permutations of the raw data. 



b Analysis of similarities. R was obtained based on the difference in the mean ranks between 

groups and within groups. The significance was determined by permuting the grouping vector to 

obtain the empirical distribution of R under the null model. 

c Multi‐response permutation procedure. The δ is the overall weighted mean of within‐group 

means of the pairwise dissimilarities among sampling units. The significance test indicates the 

fraction of permuted δ that is less than the observed δ.   

d Bonferroni correction of the P value was applied.   

Table S3 Network topological properties.   

The designations CK and Sugar indicate that the soil was supplied with water and sugars (i.e., 

glucose, fructose, sucrose, and maltose), respectively. The designation FON represents the soil 

inoculated with FON. The 0, 1d, 3d, 5d, 9d, and 42d indicate that the samples were collected 

after 0 day (i.e., zero time), 1 day, 3 days, 5 days, 9 days, and 42 days of microcosm incubation, 

respectively. 

Treatment  Threshold 
Total 

nodes

Total 

links 

Average 

degree 

(avgK) 

Average 

clustering 

coefficient 

(avgCC) 

Average 

path 

distance 

(GD) 

Density 

(D) 

Harmonic 

geodesic 

distance 

(HD) 

Positive 

link % 

R square 

of 

power‐law

0‐42d‐CK  0.80  368  1434  7.804  0.244  3.092  0.021  2.823  87%  0.89 

1d‐Sugar  0.80  248  1795  14.476 0.360  2.480  0.059  2.250  75%  0.77 

3d‐Sugar  0.80  266  1877  14.113 0.345  2.492  0.053  2.274  77%  0.80 

5d‐Sugar  0.80  261  2377  18.215 0.347  2.343  0.070  2.139  79%  0.72 

9d‐Sugar  0.80  288  2264  15.722 0.364  2.445  0.055  2.238  76%  0.72 

42d‐Sugar  0.75  387  4897  25.307 0.353  2.230  0.066  2.068  81%  0.77 

0‐42d‐FON  0.80  330  994  6.024  0.162  3.330  0.018  3.028  80%  0.83 

1d‐FON‐Sugar  0.80  263  1973  15.004 0.369  2.468  0.057  2.249  76%  0.79 

3d‐FON‐Sugar  0.80  276  2592  18.783 0.347  2.308  0.068  2.117  82%  0.72 

5d‐FON‐Sugar  0.80  289  2985  20.657 0.358  2.279  0.072  2.092  69%  0.79 

9d‐FON‐Sugar  0.80  323  2783  17.232 0.386  2.441  0.054  2.240  79%  0.78 

42d‐FON‐Sugar  0.80  407  4836  23.764 0.408  2.295  0.059  2.123  85%  0.79 



 

Fig. S1 Principal coordinates analysis (PCoA) of bacterial communities in Low‐FON (a) and 

High‐FON (b) soils. The Low‐FON soil denotes the FON‐uninoculated soil and the High‐FON soil 

denotes the FON‐inoculated soil. The percent in bracket represents the proportion of variation 

explained by each ordination axis. All other designations are the same as those in Table S1. 



   

Fig. S2 Bacterial 16S rRNA gene copy number in Low‐FON and High‐FON soils determined by 

real‐time PCR. The Low‐FON soil represents the FON‐uninoculated soil and the High‐FON soil 

represents the FON‐inoculated soil. T0 represents zero time and 1d, 2d, 3d, …42d represent 

samples collected after 1 day, 2 days, 3 days, …42 days of incubation. Different letters represent 

significant differences by Duncan’s multiple range test (P<0.05). The error bars represent the 

standard deviation of the means. All the other designations are the same as those in Table S1.   



 

Fig. S3 Correlation analyses between observed OTU number and Fusarium oxysporum f. sp. 

niveum quantity or between Heip’s evenness index and Fusarium oxysporum f. sp. niveum 

quantity in Low‐FON and High‐FON soils. The Low‐FON denotes the FON‐uninoculated soil and 

the High‐FON denotes the FON‐inoculated soil. The r‐values denote the Pearson correlation 

coefficient. 



 

Fig. S4 Hierarchical clustering dendrograms based on the Bray‐Curtis distance. Replicates for each 

treatment are indicated by the symbols “1”, “2”, and “3”. All other designations are the same as 

those in Table S1. 



 

 

Fig. S5 Abundance of the bacterial phylotypes at the phylum or class (only for Proteobacteria 

level in Low‐FON (a) and High‐FON (b) soils. The abundance of the phylotypes was calculated as 

the relative abundance of those phylotypes shown in Fig. 4 × the total bacteria abundance 

(shown in Fig. S2). The length of the bars in each column is proportional to the abundance value 

of each taxon. Different letters indicate significant differences by Duncan’s multiple range test 

(P<0.05). All other designations are the same as those in Table S1. 



 

 

Fig. S6 Abundance of bacterial phylotypes at the genus level in Low‐FON (a) and High‐FON (b) 

soils. The abundance of the phylotypes was calculated as the relative abundance × the total 

bacteria abundance (shown in Fig. S2). The length of the bars in each column is proportional to 

the abundance value of each taxon. Different letters indicate significant differences by Duncan’s 

multiple range test (P<0.05). All other designations are the same as those in Table S1. 



 

Fig. S7 Heatmap of connector number. The percentage of Chloroflexi‐affiliated OTUs in the total 

connector was additionally shown in the bracket because they accounted for the largest 

proportion in the CK and FON treatments, and the percentage of Acidobacteria‐affiliated OTUs 

was also shown in the bracket because they accounted for the largest proportion in almost all 

sugar‐addition treatments (except for at the 5d‐Sugar treatment). The designations CK and Sugar 

indicate that the soil was supplied with water and sugars (i.e., glucose, fructose, sucrose, and 

maltose), respectively. The designation FON represents the soil inoculated with FON. The samples 

collected after 0 day (i.e., zero time), 1 day, 3 days, 5 days, 9 days, and 42 days are referred to as 0, 

1d, 3d, 5d, 9d, and 42d, respectively.         



 

Fig. S8 Relative abundance, among‐module connectivity (Pi), and within module connectivity (Zi) 

of network hubs. The designations CK and Sugar represent the soil supplied with water and 

sugars (i.e., glucose, fructose, sucrose, and maltose), respectively. The designation FON denotes 

the soil subjected to FON inoculation. The 0, 1d, 3d, 5d, 9d, and 42d indicate samples collected 

after 0 day (i.e., zero time), 1 day, 3 days, 5 days, 9 days, and 42 days of incubation, respectively. 

The designations min and max indicate minimum and maximum relative abundance, respectively. 



 



Fig. S9 Relative abundance, among‐module connectivity (Pi), and within module connectivity (Zi) 

of module hubs. The designations CK and Sugar denote the soil with the addition of water and 

sugars (i.e., glucose, fructose, sucrose, and maltose), respectively. The designation FON 

represents the soil subjected to FON inoculation. The 0, 1d, 3d, 5d, 9d, and 42d indicate that the 

samples were collected after 0 day (i.e., zero time), 1 day, 3 days, 5 days, 9 days, and 42 days of 

incubation, respectively. The designations min and max represent minimum and maximum 

relative abundance, respectively. 



 

Fig. S10 Relative abundance of connectors in the networks. The minimum and maximum relative 

abundance are indicated in each panel. In panel h, one OTU had a very high relative abundance 



(up to 14.9%) and is indicated by the black arrow. The designations CK and Sugar represent the 

soil supplied with water and sugars (i.e., glucose, fructose, sucrose, and maltose), respectively. 

The designation FON represents the soil with FON inoculation. The 0, 1d, 3d, 5d, 9d, and 42d 

indicate that the samples were collected after 0 day (i.e., zero time), 1 day, 3 days, 5 days, 9 days, 

and 42 days of microcosm incubation, respectively. 


