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Response characteristics of soil fungi to metam sodium fumigation
ZHAO Xiao-dong1,2, ZHAO Peng-yu1, LI Xiao-jing2*, YAN Ping-mei1, REN Tian-zhi2, LI Yong-tao3

（1. Department of Biology, Taiyuan Normal University, Yuci 030619, China; 2. Agro-Environmental Protection Institute, Ministry of
Agriculture and Rural Affairs, Key Laboratory of Original Agro-Environmental Pollution Prevention and Control, Tianjin Key Laboratory of
Agro-Environment and Agro-Product Safety, Tianjin 300191, China; 3. College of Natural Resources and Environment, South China
Agricultural University, Guangzhou 510642, China）
Abstract：In order to reveal the effect of fumigants on the soil ecosystem, the variation in the soil fungal community composition, and the
interspecific relationships after fumigation were explored. Metam sodium was selected as a typical fumigant for the soil of cucumber,
continuously cropped for three years. After different periods, the fungal communities in each treatment were detected by high-throughput
sequencing. Compared with the non-fumigation treatment（NM）, the Chao 1 index decreased by 14%（P=0.001）, and 16%（P=0.005）in
the fumigation treatment with a low concentration（LM, 50 mg · kg-1）, and a high concentration of metam sodium（HM, 100 mg· kg-1）,
respectively. The discrepancy in the fungal community structures as a result of the different treatments was also significant. The genera,
Gibberella and Fusarium（typical, potentially pathogenic fungi of the soil）, were inhibited by metam sodium fumigation, especially in the
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摘 要：为探明土壤熏蒸后真菌群落的演变特征及其种间关系的变化规律，以揭示熏蒸剂对土壤生态系统的利害关系。选取威

百亩作为典型熏蒸剂对连作 3年黄瓜的土壤进行熏蒸处理，并采用高通量测序手段检测了各处理在不同时段的真菌群落。与未

熏蒸对照处理（NM）相比，Chao1指数在低浓度（LM，50 mg·kg-1）和高浓度威百亩熏蒸处理（HM，100 mg·kg-1）中分别降低了14%（P=
0.001）和 16%（P=0.005），各处理真菌群落结构的差异也达显著水平。供试土壤中潜在典型病原真菌主要为 Gibberella和

Fusarium，且受到威百亩熏蒸的显著抑制，尤其在HM处理中，其丰度较NM处理分别降低了 95%和 53%（P<0.05）。而潜在典型有

益菌如Talaromyces和Arthrographis展现出与潜在病原菌相反的趋势，且这种趋势在HM处理中更明显。随着培养时间延长，虽然

Gibberella和Fusarium在 LM处理中展现出抑制-恢复的趋势，但在HM处理中其丰度随时间逐渐降低。Network关联分析结果显

示，在NM处理中各功能菌丰度间均为正相关关系，而高浓度威百亩熏蒸后出现了优势菌对潜在病原菌的拮抗作用。综上所述，

相比于低浓度威百亩熏蒸，高浓度威百亩不仅有效抑制了土壤中潜在病原真菌的活性，而且还通过调控真菌群落种间关系从而

强化了优势菌对潜在病原真菌的拮抗作用，进而间接地增强了部分有益菌的活性。
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由土壤中植物病原菌引起的土传病害极大地威

胁着全球的农产品质量与安全，在蔬菜种植土壤中尤

为严重[1-2]。常见的土传病害包括病原真菌、病原细

菌和线虫，易发生土传病害的蔬菜主要有茄子、番茄、

芹菜、黄瓜和辣椒等[3]。对河南设施蔬菜大棚的调查

发现，土传病害严重程度随着蔬菜连作年限的延长而

增大，病害种类主要包括根结线虫病、根腐病、茎基腐

病和青枯病，发病率分别达 85%、54%、26%和 18%[4]。

因此，采取有效措施降低植物土传病害至关重要。

生物防治和化学土壤熏蒸消毒是当前防治植物

土传病害的两大关键技术[3，5]，其中生物防治技术主

要由有益微生物介导，通过浸种、蘸根、混土等途径接

种[6]。目前已经成功研发多种生物防治剂如产紫篮

状菌（Talaromyces sp.）[7]、木霉菌（Trichoderma sp.）[8]和

芽孢杆菌（Bacillus sp.）[9]，并实现了对土传病害的预

防。然而，虽然生物防治具有环境友好性，但该技术

对土传病害相对较弱的防治效果导致它目前很难完

全替代土壤熏蒸消毒技术。

土壤熏蒸剂是指施入土壤后能够产生具有杀灭

农业病、虫、草害能力的气体，从而在人为密闭环境中

防治土传病害的一类农药[10]。继溴甲烷被禁止使用

后，威百亩、氯化苦、二甲基二硫和 1，3-二氯丙烯等

物质成为替代溴甲烷的常见土壤熏蒸剂，且在防治土

传病害方面取得了显著的成效[11-13]。例如，采用滴灌

法将氯化苦（40 g·m-2）施入种植辣椒的土壤后，对辣

椒黄萎病的控制效率达 80%~96%，同时辣椒根腐病

也得到有效控制[14]。采用威百亩+二甲基二硫组合熏

蒸方式能够极大地抑制黄瓜病原菌（如Meloidogyne

sp.、Fusarium sp. 和 Phytophthora sp.）的丰度，黄瓜产

量和经济收入较对照处理分别增加了 77%~123%和

100%~130%[15]。

土壤熏蒸剂也可能在一定程度上引起环境的污

染。一方面，由于大部分替代溴甲烷的熏蒸剂依旧具

有一定的挥发性，这会对大气环境造成潜在的威

胁[16]。然而，通过薄膜覆盖、水封、滴灌、添加生物炭

等措施可很大程度地降低其向大气环境的释放[17-19]。

例如，铁改性生物炭可以活化过氧化尿素产生·OH自

由基，从而有效促进吸附在生物炭上的 1，3-二氯丙

烯的降解（其残余的顺式异构体从 33% 下降至

11%）[19]。这将有助于降低土壤熏蒸技术对大气环境

的危害，从而增强该技术的环境友好性。

另一方面，熏蒸剂也可能会对土壤环境造成一定

影响，如引起土壤酸化、抑制酶活性等[20-21]。同时，土

壤微生物群落是土壤生态系统中的重要组成部分，它

们除作为植物病原菌的主要源头外，其中的有益菌还

能够促进土壤养分循环[22]，参与土壤污染修复[23]。由

于现有的大部分熏蒸剂（如威百亩和氯化苦）均具有

广谱杀菌性，导致土壤熏蒸过程也可能会抑制部分有

益菌的活性，如硝化细菌和反硝化细菌[24-25]。也有研

究指出，虽然氯化苦熏蒸抑制了氨氧化古菌活性，但

氨氧化细菌活性得到了增强[26]。此外，1，3-二氯丙烯

熏蒸改变了固氮细菌、硝化细菌和反硝化细菌在土壤

中的组成，虽然在短期内该熏蒸剂降低了土壤中固

氮、硝化和反硝化功能基因的丰度，但氮循环功能基

因丰度在试验后期又不同程度地恢复到未熏蒸水

平[27]。近期研究表明，氯化苦熏蒸可提高参与磷循环

微生物的丰度，有利于土壤中磷的释放[28]。

土壤真菌是植物病原菌的重要来源，如Fusarium

sp.[29]、Pythiums sp.[30]和 Gibberella sp.[31]。先前研究表

明，熏蒸剂能够明显抑制土壤真菌群落的活性，且真

菌群落丰度随时间的推移很难再恢复至原来的水

平[32-34]。然而，由土壤熏蒸造成真菌群落这种“难以

恢复式”的演变趋势是否有利于土壤生态系统的发展

有待深入研究。同时，微生物在土壤环境中并非独立

HM treatment, and declined by 95% and 53%（P<0.05）, respectively, compared to the NM treatment.In contrast, some typical, potentially
beneficial fungi（such as Talaromyces and Arthrographis）were inversely related to the potentially pathogenic fungi, and this trend was more
obvious in the HM treatment. Compared to the NM treatment, the abundance of Gibberella and Fusarium in LM showed decline increase
trend, in comparison, the abundance of Gibberella and Fusarium in the HM treatment always decreased over time. According to the network
analysis, the abundance of different functional fungi in the NM treatment showed positive correlation, with dominant fungi antagonistic to
potentially pathogenic fungi appearing in the HM treatment. Compared to low concentration metam sodium fumigation, high concentration
metam sodium not only effectively inhibited the activity of potentially pathogenic fungi in the soil, but also strengthened the antagonistic
effect of dominant fungi on potentially pathogenic fungi by regulating the interspecific relationships in the fungal community, and indirectly
enhanced the activity of some beneficial bacteria.
Keywords：metam sodium; soil; plant pathogenic fungi; community composition; interspecific relationship; fumigant
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生存，相反它们之间复杂的种间关系造就了一个密集

的代谢网络[35]。目前为止，土壤熏蒸后真菌群落中病

原真菌与其他功能菌间种间关系的变化规律需进一

步加以阐明。

本研究采集黄瓜大棚连作 3年以上的土壤，选取

威百亩作为典型的土壤熏蒸剂，并设置不同的熏蒸浓

度和采样时间梯度，采用高通量测序技术研究威百亩

熏蒸土壤后不同功能菌群的演变特征，探明优势菌、

有益菌与病原真菌之间的内在联系，以期为土壤中土

传病害的防控提供科学依据。

1 材料与方法

1.1 供试材料

供试土壤为褐土，采自山西省太原市小店区黄瓜

大棚连作 3 年以上的耕层土壤（0~20 cm，过 2 mm
筛），经调查该土壤无威百亩熏蒸史。土壤 pH 为

6.98，有机质和全氮含量分别为 24.85 g·kg-1和 1.27 g·
kg-1，碱解氮、有效磷和速效钾含量分别为 50.08、
43.96 mg·kg-1和223 mg·kg-1。

威百亩的化学名称为 N-甲基二硫代氨基甲酸

钠，分子式为C2H4NNaS2，易溶于水（772 g·L-1，20 ℃），

难溶于大多数有机溶剂，在酸和重金属盐存在的条件

下易分解[10]，其分子结构见图 1。它通过释放出异硫

氰酸甲酯（C2H3NS）等物质阻断生物体内细胞分裂和

DNA、RNA以及蛋白质的合成过程，从而达到防治病

虫害的目的[11]。异硫氰酸甲酯的半衰期在 9.93~
10.51 h[34]，这将在很大程度上降低由威百亩熏蒸对土

壤环境造成的持续威胁。本研究使用的威百亩为

42%的水剂，购自山东金畅鑫化工科技有限公司。

1.2 试验设计

采用微宇宙模式进行土壤熏蒸试验，具体方法如

下[34]：将 300 g供试土壤置于棕色广口瓶中，分别设定

高浓度威百亩熏蒸处理（HM，100 mg·kg-1）、低浓度威

百亩熏蒸处理（LM，50 mg·kg-1）和未熏蒸对照处理

（NM），每个处理 9个平行。添加威百亩后，将广口瓶

进行密封处理，并在恒温（25 ℃）培养箱中避光培养 7
d。7 d 后打开广口瓶盖，随后再用透气膜将瓶口封

好，并继续在避光恒温条件下培养，培养周期为 40 d
（不包括最开始 7 d的密闭熏蒸过程），在整个试验周

期，所有处理土壤含水量均保持最大持水量的 60%。

同时，分别在试验的第3、15 d和40 d进行破坏性取样

（每次随机抽取 3个平行），取出的样品经液氮处理后

保存至-80 ℃冰箱中待用，以测定土壤熏蒸后真菌群

落的变化规律。

1.3 测定方法

1.3.1 土壤DNA的提取

使用 Power Soil试剂盒提取土壤中的DNA（每个

样品约需 0.5 g土壤），具体方法按照试剂盒提供的说

明书进行。DNA的纯度和浓度通过琼脂糖凝胶电泳

检测，将适量样品置于离心管中，并用无菌水将待测

样品稀释至1 ng·μL-1。

1.3.2 PCR扩增

将稀释后的基因组 DNA进行 PCR扩增，PCR反

应程序如下：98 ℃预变性 1 min；30个循环包括 98 ℃，

10 s；50 ℃，30 s；72 ℃，30 s；在 72 ℃条件下最终延伸

5 min。真菌的扩增引物为 ITS1F（5′-CTTGGTCATT⁃
TAGAGGAAGTAA -3′ ）和 ITS2R（5′ - GCTGC⁃
GTTCTTCATCGATGC-3′）[36]。

1.3.3 PCR产物的鉴定、纯化与定量

基于 PCR 产物浓度的结果进行混样处理，随后

用 2%的琼脂糖胶电泳对 PCR的产物进行检测。使

用 AxyPrepDNA 对 PCR 产物进行纯化，主要步骤如

下：将包含目的DNA的琼脂糖凝胶在紫外灯下切下

并计质量，分别先后混入 Buffer DE-A 和 Buffer DE-
B，混合液经过离心、洗脱等步骤后，再用 Quantus™
Fluorometer对PCR产物进行检测定量。

1.3.4 文库构建与上机测序

构建文库所用的试剂盒购自 Thermofisher公司，

待文库构建完成后需检测是否合格（Qubit定量），文

库检测通过后进行样品上机测序步骤（上海美吉生物

医药科技有限公司），待测序完成后进行数据处理（主

要包括Reads的拼接、Tags数据的过滤和质控、OTUs
的聚类及后续的信息挖掘）。

1.4 数据统计分析

使用软件 Excel 2007 进行数据分析，采用软件

SPSS Statistics 2.2进行组间差异分析（单因素方差分

析和 t检验），结合美吉生物云平台和软件Origin 2019
制图（Network图除外）。运用软件 Cytoscape 3.7.1进

行Network关联分析，用于揭示土壤真菌群落种间关

系的变化规律（先借助软件 SPSS Statistics 2.2对属水

H3C—HN—C—S—Na
S

图1 威百亩的分子结构

Figure 1 Molecular structure of metam sodium
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平真菌进行 Spearman相关性分析，筛选出显著相关

（P<0.05）的两两关系再进行制图，以提高Network的

可读性）。

2 结果与分析

2.1 威百亩对土壤真菌多样性的影响

通过对 27个土壤样品真菌群落进行测序，总共

得到 1 437 395 条有效序列，各样品平均 53 237 条

reads，平均长度为 237~244 bp（表 1）。测序序列在

97% 的相似度水平下被归类后，比对出 481~691 个

OTUs。覆盖度均高于 99%，说明测序深度能够很好

地反映真菌群落的状况。

2.1.1 Alpha多样性

从总体来看，不同处理间 Shannon指数几乎没有

差别（图 2e），而经过威百亩熏蒸后Chao1指数较对照

处理显著降低了14%~16%（P <0.01，图2a），说明威百

亩熏蒸可以抑制土壤中真菌群落的丰度。同时，在

NM和 LM处理中，Chao1和 Shannon指数均随时间推

移没有显著的变化（图 2b~图 2c 和图 2f~图 2g）。然

而，Chao1 指数在 HM 处理中随时间而逐渐降低，且

在第 40 d较第 3 d显著下降了 28%（P<0.05，图 2d），说

明高剂量的威百亩熏蒸对土壤真菌群落的影响更为

明显。

2.1.2 Beta多样性

在OTUs分类水平下，采用 Bray-Curtis距离算法

对不同处理的真菌群落进行了主坐标分析（PCoA），

两排序轴的总解释度达 54.12%（图 3）。聚类结果显

示，不同处理间的真菌群落分别各自聚集在了一起，

其中 HM 处理的聚类效果尤为明显。进一步通过

ANOSIM 检验发现，组间差异达显著水平（P<0.01），

说明威百亩熏蒸显著改变了土壤真菌群落的结构。

2.2 威百亩对土壤真菌群落组成的影响

2.2.1 威百亩对土壤真菌门水平丰度的影响

由图 4可知，供试土壤中丰度排名前 5的门水平

真菌依次分别为Ascomycota（84%~89%）、Mortierello⁃
mycota （2.9%~11%）、unclassified_k_Fungi （1.8%~
4.4%）、Basidiomycota（1.4%~3%）和 Chytridiomycota
（0.7%~2.4%）。总体来看，与未熏蒸处理相比，威百

亩熏蒸后Ascomycota、unclassified_k_Fungi和Chytrid⁃
iomycota 丰度呈增加趋势，而 Mortierellomycota 在 LM
和HM处理中分别降低了 45%和 75%（图 4a~图 4c）。

随着时间的推移，Ascomycota丰度在NM处理中逐渐

降低，而在HM处理中逐渐升高，unclassified_k_Fungi
丰度展现出与Ascomycota相同的趋势（图 4d）。对于

Mortierellomycota，它的丰度在 NM 和 LM 处理中随着

时间的推移几乎没有变化，而在HM处理中随时间推

移呈现出明显的降低趋势，其降幅达46%~89%。

2.2.2 威百亩对属水平土壤真菌丰度的影响

属水平相对丰度排名前 35的真菌群落的聚类热

图见图 5，由图可知，排名前 5的属水平真菌分别依次

为 unclassified_f_Microascaceae、unclassified_o_Sordar⁃
iales、Mortierella、unclassified_p_Ascomycota 和 Ceph⁃

aliophora。 总 体 来 看 ，威 百 亩 熏 蒸 后 unclassi⁃
fied_f_Microascaceae 和 unclassified_p_Ascomycota 丰

度分别增加了 20%~62% 和 17%~127%，且其丰度增

幅随威百亩熏蒸浓度的增加而升高（图 5a）。同时，

Talaromyces、 Arthrographis、 Acaulium、 unclassi⁃
fied_k_Fungi、Paracremonium 和 unclassified_o_Conio⁃

处理
Treatments

NM3
LM3
HM3
NM15
LM15
HM15
NM40
LM40
HM40

有效序列数
Effective tags

53 713±9 327a
54 267±8 772a
59 262±11 116a
47 949±12 960a
54 559±5 823a
53 336±8 138a
59 030±3 642a
43 542±2 365a
53 474±5 876a

有效序列百分比
Effective/%

97.95±0.69ab
98.65±0.84a
97.95±0.53ab
97.40±0.51ab
97.73±0.83ab
97.54±0.40ab
97.73±0.68ab
97.14±1.11b
97.66±0.42ab

序列平均长度
Mean length
239±1.76ab
240±2.45ab
237±4.36b
239±1.16ab
240±1.50ab
237±0.98b
240±2.18ab
240±2.11ab
244±5.26a

OTUs数
OTUs number

691±58a
637±60ab
669±76ab
643±36ab
603±11ab
639±29ab
656±48ab
582±58b
483±51c

覆盖度
Coverage/%

99.68±0.10bc
99.78±0.04ab
99.80±0.04ab
99.62±0.15c
99.77±0.04ab
99.77±0.03ab
99.76±0.05ab
99.75±0.02ab
99.86±0.04a

注：处理名称末尾数字代表取样天数；同列数据后不同小写字母代表各处理间的显著差异（P<0.05）。下同。
Note：The number after labels，i.e.，3，15 and 40，represent the sampling day；different lowercase letters in the same column represent the significant

difference in different treatments at P<0.05 level. The same below.

表1 真菌群落的测序信息统计

Table 1 Sequencing data of fungal community
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chaetales 丰度展现出与 unclassified_f_Microascaceae
相同的趋势。例如，与 NM 处理相比，Talaromyces丰

度在 LM和HM处理中分别升高了 41%和 186%。此

外，虽然低浓度威百亩熏蒸对Microascus和Leucotheci⁃

um丰度的影响较小，但在高浓度威百亩熏蒸处理中

其丰度较对照分别增加了92%和85%。

相 反 ，unclassified_o_Sordariales、Mortierella 和

Cephaliophora丰度在威百亩熏蒸后分别降低了 16%~
61%、44%~74%和 7%~99%，其降低幅度随威百亩熏

蒸浓度的增加而增大（图 5a）。同时，Gibberella、Chae⁃

tomium、Cheilymenia、Fusarium、Subramaniula和Phoma

丰度展示出与 unclassified_o_Sordariales相同的趋势。

例如，Gibberella丰度在 LM 和 HM 处理中较 NM 处理

分别降低了26%和95%。

*、**和***分别代表两组间的显著差异达0.01<P≤0.05、0.001<P≤0.01和P≤0.001水平。下同
The symbols，*，** and ***，represent significant differences between two groups at 0.01<P≤0.05，0.001<P≤0.01 and P≤0.001 level,

respectively. The same below
图2 Chao1指数和Shannon指数在不同处理、不同时间下的变化

Figure 2 Change of Chao1 and Shannon indexes in different treatments and with different time
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随着时间的推移 ，unclassified_p_Ascomycota、
Talaromyces、 Arthrographis、 unclassified_k__Fungi、
Paracremonium 和 unclassified_o_Coniochaetales 丰 度

在未熏蒸处理中变幅较小，而在高浓度威百亩熏蒸处

理中呈明显的增加趋势（图 5b）。例如，Talaromyces

和 unclassified_p_Ascomycota 丰度在第 40 d 较第 3 d
分别提升了 100%和 146%。然而，Mortierella丰度在

NM处理中随时间逐渐升高，而在LM和HM处理中随

时间逐渐降低，尤其在HM处理中，其丰度在第 40 d
较第 3 d降低了 90%。值得关注的是，在 LM处理中，

Cephaliophora、Gibberella和Fusarium丰度虽然在实验

初期较未熏蒸对照处理有不同程度的降低，但随着

时间的推移它们的丰度又呈现出逐渐升高的趋势，且

在第 40 d较第 3 d分别提高了 82%、64%和 89%。相

比之下，在 HM 处理中，Cephaliophora、Gibberella 和

Fusarium丰度随时间推移展现出明显的降低趋势。

2.3 物种差异分析与功能预测

采用单因素方差分析对属水平真菌群落进行多

组间差异显著性检验，结果表明，除 Phoma、unclassi⁃
fied_o_Sordariales、Leucothecium 和 unclassified_p_
Ascomycota外，2.2.2节中所提到的相对丰度在不同组

间存在明显变幅的属水平真菌，如Mortierella、Ceph⁃

aliophora、Talaromyces、Fusarium和Microascus等，其变

幅差异均达显著水平（图 6a）。为了进一步研究威百

亩熏蒸后真菌群落结构的变化特征，选取高浓度威百

亩熏蒸处理（HM）和未熏蒸对照处理（NM）进行了

LEfSe物种差异判别分析和线性判别分析（LDA，阈值

为 3，多比较策略），研究结果见图 6b。由图可知，在

NM处理中具有代表性的属水平真菌（排名前 35）按

其影响力从大到小依次为Mortierella、Cephaliophora、

Gibberella、Chaetomium、Cheilymenia、Cutaneotrichospo⁃

ron、unclassified_c_Sordariomycetes、Metarhizium 和

Fusarium。而HM处理中的代表性物种依次为unclas⁃

图3 真菌群落的PCoA分析

Figure 3 PCoA analysis of fungal community

图4 相对丰度排名前5的真菌（门水平）在不同处理中的变化及随时间的演变规律

Figure 4 Abundance of fungal community（top 5）at the phylum level in different treatments，and their evolution with time
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sified_f_Microascaceae、unclassified_k_Fungi、unclassi⁃
fied_p_Ascomycota、Microascus、Talaromyces、unclassi⁃
fied_o_Coniochaetales、Acaulium、Paracremonium、Leu⁃

cothecium、Arthrographis和 unclassified_p_Chytridiomy⁃
cota。这再次说明威百亩熏蒸改变了土壤真菌的群

落结构。

图5 相对丰度排名前35的真菌（属水平）在不同处理中的变化及其随时间的演变规律

Figure 5 The abundance of fungal community（top 35）at the genus level and their evolution with time in different treatments

图6 相对丰度排名前35真菌（属水平）的组间差异检验及威百亩熏蒸后代表物种的变化

Figure 6 Difference test of fungal community at the genus level（top 35）among groups and changes of key species
after fumigation with metam sodium
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借助FUNGuild对真菌群落中的潜在植物病原菌

进行了预测[37]，主要包括Gibberella intricans、Gibberella

avenacea、unclassified_g_Clonostachys、unclassified_g_
Volutella、Gibellulopsis nigrescens、unclassified_g_Curvu⁃
laria、Neonectria candida、Clonostachys epichloe 和

Lectera sp，从总体上看，威百亩熏蒸土壤后潜在植物

病原菌活性受到了显著抑制（其丰度较对照处理降低

了 30%~50%，P<0.05），且高浓度威百亩熏蒸对潜在

病原菌的抑制效果更明显（图7）。

2.4 威百亩对土壤真菌群落种间关系的影响

为了进一步探明威百亩熏蒸对土壤真菌群落的

影响，选取HM和NM处理中各自典型的属水平真菌

（见 2.3节，共 21个）进行Network关联分析，以揭示威

百亩熏蒸后土壤真菌种间关系的变化规律（图 8）。

由其网络拓扑参数可知，在NM处理中，不仅总边数

较HM处理高出 27%，而且最短路径在NM处理中较

HM也高出 54%，说明威百亩熏蒸后在一定程度上降

低了物种之间的关联度。有趣的是，在NM处理中节

点（属水平真菌）两两之间均为正相关关系（图 8a），

而在威百亩熏蒸后出现了负相关，且占比达总边数

39%（图 8b），说明威百亩熏蒸改变了土壤真菌群落的

种间关系。经过高浓度威百亩熏蒸后，土壤中unclas⁃

sified_f_Microascaceae 与 Cheilymenia、Fusarium 与

unclassified_k_Fungi和 Leucothecium、Gibberella与 Leu⁃

cothecium之间的种间关系均从正相关转变为负相关。

此外，在 HM 处理中，Cephaliophora、Cheilymenia、Gib⁃

berella和Fusarium均分别与多个属水平真菌展现出负

相关关系，如 Fusarium与 unclassified_p_Ascomycota、
unclassified_k_Fungi和Leucothecium之间的负相关。

红线代表两两之间的显著正相关关系，蓝线代表显著负相关关系（P<0.05），节点的大小与微生物的丰度呈正比
Red edges represent significant positive relationships and blue edges represent significant negative relationships（P<0.05），size of each node is

proportional to the abundance of the corresponding fungi
图8 属水平真菌在未熏蒸处理和高浓度威百亩熏蒸处理中的Network关联分析

Figure 8 Network correlation analysis of fungal community at the genus level in the non-fumigation treatment and high-concentrated
metam sodium fumigation treatment

图7 潜在植物病原菌在不同处理中的变化
Figure 7 Changes of potential plant pathogens in

different treatments
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3 讨论

在属水平排名前 35 的真菌中，除 Gibberella sp.
外，Fusarium sp.也是常见的病原真菌，它不仅会导致

小麦、玉米等粮食作物根腐、茎腐、萎蔫[38-39]，而且还

会引起黄瓜枯萎病[40-41]，已经造成全球性的危害。在

本研究中，Gibberella和 Fusarium丰度均随威百亩熏

蒸浓度的增加而显著降低。

先前研究发现，土壤细菌多样性在短期内会受到

威百亩熏蒸的抑制，且这种抑制效果会随威百亩熏蒸

剂量的增加更为明显，但其多样性最终会随着时间的

推移逐渐恢复[42]。当威百亩熏蒸剂量低于 12 mg·kg-1

时，对真菌数量的抑制效果随时间的推移逐渐减弱，

但当威百亩熏蒸浓度高于 90 mg·kg-1后，对真菌数量

的抑制率在整个实验周期始终高达 100%[32]。在本研

究中，威百亩熏蒸后土壤真菌的群落结构发生了明显

的变化，且这种差异随着威百亩熏蒸浓度的增加而增

大。对于 Gibberella和 Fusarium，在低剂量（50 mg·
kg-1）威百亩熏蒸处理中，它们经历了抑制-恢复等系

列过程，但在高剂量（100 mg·kg-1）处理中，以上 2种

潜在病原真菌始终被抑制。因此，选择高浓度（100
mg·kg-1）威百亩熏蒸能够相对更彻底地清除土壤中

的病原真菌。此外，Chaetomium sp.是一种抑制植物

病害的生物防治菌，它能够产生多种生物活性代谢物

质从而降低黄瓜菌核病、马铃薯晚疫病和芸薹属蔬菜

的发病率[43-44]。在本研究中，Chaetomium丰度在威百

亩熏蒸后显著降低，这与前人的研究结果一致，这可

能是土壤微生物的多样性和复杂性掩盖了它在疾病

控制中的作用[45]。

秸秆还田是当今社会农业生产中常见的农作措

施，它具有改善环境和培肥地力的双功效，然而纤维

素等难溶物质的分解成为限制秸秆降解转化的关键

步骤。近期研究表明，Talaromyces sp.能够通过分泌

内切葡聚糖酶、纤维二糖水解酶、β-葡萄糖苷酶和木

聚糖酶从而促进秸秆中纤维素的降解转化[46]。在本

研究中，Talaromyces的丰度随威百亩熏蒸浓度的增加

呈显著的增长趋势，在实验第 40 d，其丰度排名从第

19位（NM 处理）上升至第 7位（HM 处理），这将会在

一定程度上有利于增强土壤肥力。此外，Talaromy⁃

ces sp.也可以作为生物防治苦瓜枯萎病的有益菌[7]。

檀兴燕[47]研究发现，加入高浓度灭菌剂后，Arthrogra⁃

phis sp.在种植番茄土壤中大量繁殖，这与本研究的

结果一致。最新的研究表明，Arthrographis sp.具有分

泌脂肪酶的能力[48]，一方面该酶可以促进糖类生成从

而为作物种子萌发提供能量，另一方面该酶能够作为

降解功能酶促进土壤中有机污染物的降解[49]。总之，

威百亩熏蒸不仅可以有效抑制土壤中的病原真菌，而

且还有利于土壤中Talaromyces sp.和Arthrographis sp.
等有益菌的生长。

通过Network关联分析发现，虽然威百亩熏蒸后

真菌群落之间的关联度有所降低，但是出现了潜在病

原菌（Gibberella、Cephaliophora和 Fusarium）与优势菌

（unclassified_o_Coniochaetales、 unclassified_k_Fungi
和 unclassified_p_Ascomycota，在试验第 40 d的HM处

理中丰度排名前 5）和其他功能菌（Leucothecium，排名

第 9）之间的负相关关系，这意味着它们之间可能存

在着竞争、捕食和偏害等种间关系。换而言之，很可

能潜在病原菌会受到 Leucothecium等上述提到的 4种

属水平真菌的拮抗作用，从而降低它们在土壤生态系

统中的生态位宽度，最终抑制潜在病原菌的新陈代

谢，有利于提高作物的产量和品质。此外，曾有研究

指出 Leucothecium sp.可以抑制蚊虫幼虫的生长[50]，而

该菌在生物防治植物病原菌过程中起到何种作用还

需进行后续的研究。

4 结论

（1）潜在病原真菌受到高浓度（100 mg·kg-1）威百

亩熏蒸的显著抑制，其丰度随时间推移逐渐降低。

（2）虽然威百亩熏蒸后Chaetomium sp.没有展现

出其应有的生物防治作用，但是某些与土壤肥力相关

的有益菌和降解功能菌（Talaromyces sp.和 Arthrogra⁃

phis sp.）活性得到了强化。

（3）威百亩熏蒸改变了真菌群落的种间关系，优

势菌对病原真菌的拮抗作用降低了病原真菌在土壤

生态系统中的生态位宽度。
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