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沙阿霉素链霉菌XFS-4诱导大豆抗大豆胞囊线虫的
转录组分析
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摘要： 为明确放线菌沙阿霉素链霉菌 Streptomyces zaomyceticus XFS-4 诱导大豆抗大豆胞囊线虫

Heterodera glycines的分子机制，以大豆品种黑河43号为材料，经XFS-4发酵液拌种处理再接种大豆

胞囊线虫后，采用RNA-seq测序技术解析其在转录水平的变化。结果显示：对4个处理组的大豆根部

样本进行HiSeqTM 2500测序，获得78.66 Gb的数据，共得到1 633个差异表达基因。GO功能富集分

析发现，沙阿霉素链霉菌XFS-4处理组的差异表达基因在含氮化合物代谢调控、大分子代谢调控和

氧化还原酶活性功能上特异性富集；KEGG通路富集分析显示，沙阿霉素链霉菌XFS-4处理组和对

照组的差异表达基因分别定位到95个和102个代谢途径分支，其中，阿霉素链霉菌处理组的差异表

达基因在淀粉和蔗糖代谢通路、植物-病原物互作通路、辅酶因子生物合成通路显著富集。表明沙阿

霉素链霉菌XFS-4可能通过影响这些代谢通路和生物过程来诱导大豆对大豆胞囊线虫产生抗性。
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Abstract: To elucidate the molecular mechanisms by which Streptomyces zaomyceticus XFS-4 induces 

soybean resistance to the soybean cyst nematode, Heterodera glycines, soybean variety Heihe 43 was 

used as the experimental material. Seeds were treated with XFS-4 fermentation broth and inoculated 

with H. glycines, and RNA-seq was performed to analyze transcriptional changes. The results showed 

that HiSeqTM 2500 sequencing of soybean root samples from four treatment groups yielded a total of 

78.66 Gb of clean data, from which 1 633 differentially expressed genes (DEGs) were identified. GO 

enrichment analysis revealed that DEGs in the XFS-4 treatment group were specifically enriched in 

pathways related to the regulation of nitrogen compound metabolism, regulation of macromolecule 

metabolism, and oxidoreductase activity. KEGG pathway enrichment analysis showed that DEGs in the 

XFS-4 treatment group and the control group were mapped to 95 and 102 metabolic pathways, respec‐
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tively. Notably, DEGs in the treatment group were significantly enriched in pathways related to starch 

and sucrose metabolism, plant-pathogen interaction, and biosynthesis of cofactors. These findings sug‐

gest that S. zaomyceticus XFS-4 may induce soybean resistance to H. glycines by regulating these spe‐

cific metabolic pathways and biological processes.

Key words: Streptomyces zaomyceticus XFS-4; soybean cyst nematode; transcriptome analysis; differ‐

entially expressed genes; resistance mechanism

大豆胞囊线虫病是大豆生产中的重要病害，被

大量大豆胞囊线虫Heterodera glycines侵染后大豆

植株明显矮化，叶片褪绿黄化，致使大幅减产，造成

巨大的经济损失（尤佳等，2024）。在防治该线虫的

措施中，选育抗病品种所需周期较长，且只是针对一

个生理小种的垂直抗性；使用杀线剂价格昂贵，且对

环境和人都有危害（金娜等，2022；方文生等，2023）；

生物防治因其环境友好与简便高效的优势成为可持

续的绿色防控手段（Ismail，2014）。

链霉菌 Streptomyces是防控植物病原线虫的重

要微生物资源，主要通过产生拮抗物质或直接毒杀

等方式作用于线虫（Luo et al.，2006），也可激发植物

免疫反应，诱导植物产生抗性（陈立杰等，2011）。目

前已发现大量链霉菌的发酵液有杀线虫活性。例如

Rashad et al.（2015）对 20份生物学特性存在差异的

沉积土进行链霉菌分离鉴定，其中有29株链霉菌菌

株的发酵液对线虫活性有抑制作用。陈井生等（2015）

分离到1株小链霉菌S. parvus H-2，发现其发酵液对

大豆胞囊线虫2龄幼虫的致死率达74.3%，对胞囊孵

化的抑制率达78.4%。Jin et al.（2017）鉴定出1株红

灰链霉菌 S. rubrogriseus HDZ-9-47，其发酵液能有

效抑制南方根结线虫Meloidogyne incognita卵孵化，

且对2龄幼虫有毒杀作用，田间防治效果达到60%。

本研究前期工作中获得 1 株放线菌 XFS-4，其对大

豆胞囊线虫的防治效果达到59.77%，经鉴定该菌株

为沙阿霉素链霉菌S. zaomyceticus（项鹏等，2017）。

链霉菌能激发大豆免疫反应来抵抗大豆胞囊线

虫的侵染发育，推测其可能通过分泌次生代谢物或

细胞壁成分作为信号分子，当大豆根系细胞接收到

信号后会启动核内转录因子，调控下游抗性相关基

因的表达；同时，链霉菌自身也会激活与拮抗物质合

成相关基因的转录，双方转录调控的最终产物共同

抑制线虫的侵染、发育或繁殖（Li et al.，2011）。应

用转录组测序技术研究大豆抗大豆胞囊线虫的机制

已有报道。Li et al.（2018）利用 RNA-seq 技术对大

豆胞囊线虫侵染后的寄主进行动态转录组分析，发

现差异表达基因数量随侵染进程增加。周园园等

（2020）利用 RNA-seq 技术分析发现巨大芽胞杆菌

Bacillus megaterium Sneb207 处理显著调控大豆根

系的转录组，共有差异表达基因3 420个，其中上调

基因 1 727个，下调基因 1 693个。康文殊（2018）进

行转录组测序发现简单芽胞杆菌B. simplex Sneb545

处理后大豆根部基因的响应数量远高于对照，共检

测到 5 704个差异表达基因。赵丹（2018）对不同处

理条件下番茄根部的转录组进行了分析，发现恶臭

假单胞菌 Pseudomonas putida Sneb821 通过协同调

节苯丙烷类生物合成、植物激素信号转导以及淀粉

与蔗糖代谢等关键代谢与信号网络，从而诱导番茄

对根结线虫产生系统抗性。本研究拟利用RNA-seq

技术分析大豆经沙阿霉素链霉菌 XFS-4 包衣处理

后，在大豆胞囊线虫胁迫下其差异表达基因的变化

趋势，旨在从转录组层面阐明大豆根组织对线虫胁

迫的响应，并对这些差异表达基因进行聚类分析以

揭示其共表达模式，通过功能注释与代谢通路富集

分析阐明其潜在的生物学功能与调控网络，从基因

转录水平解析沙阿霉素链霉菌XFS-4对大豆抗大豆

胞囊线虫的作用机制，以期为开发新型大豆胞囊线

虫生物制剂提供理论依据和基因资源。

1 材料与方法

1.1   材料

供试生防菌株：沙阿霉素链霉菌XFS-4由本实

验室保存并提供。将菌株XFS-4划线接种于高氏一

号固体培养基上，28 ℃培养5 d，将培养的菌落转接

至马铃薯液体培养基中，在 28 ℃、150 r/min条件下

振荡培养7 d，将发酵液过滤后于4 ℃保存备用。

供试大豆：大豆品种为黑龙江省北部地区主栽

品种黑河43，种子由本单位提供。用5% NaClO溶液

对种子进行表面消毒，再用无菌水冲洗 5次。用菌

株XFS-4发酵液按质量比1%进行拌种处理后供试。

供试线虫：大豆胞囊线虫采自本实验室试验基

地，通过淘洗-过筛法从采集的土样中分离胞囊。

参考刘维志（1995）方法制备线虫悬浮液备用，浓度

约为2 000条/mL。
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供试培养基：高氏一号固体培养基成分为可溶

性淀粉20.0 g、KNO3 1.0 g、NaCl 0.5 g、K2HPO4 0.5 g、

MgSO4 0.5 g、FeSO4 0.01 g、琼脂 20.0 g、蒸馏水

1 000 mL，pH 7.2~7.4；马铃薯液体培养基成分为马铃

薯200 g、葡萄糖20 g、蒸馏水1 000 mL，pH 5.8~6.0。

试剂和仪器：植物总RNA提取试剂盒（ER201-

01）、cDNA 合成试剂盒（FR111-02），北京全式金生

物技术股份有限公司；其余试剂均为国产分析纯。

Nanodrop 2000 超微量紫外可见分光光度计，美国

Thermo Fisher Scientific 公司；HiSeqTM 2500 高通量

测序仪，美国 Illumina公司。

1.2   方法

1.2.1    大豆胞囊线虫的接种与取样

将经菌株XFS-4发酵液拌种处理的大豆种子播

种在直径 13 cm、高 13 cm的塑料钵中，钵内装有灭

菌土（细沙和有机土壤按体积比 1∶1混匀），以播种

未拌种处理的大豆种子为空白对照，每盆定苗3株。

待幼苗长出2片子叶时，灌根接种1.1制备好的线虫

悬浮液，每株接种10 mL，以灌根等量无菌水为对照。

共4个处理，即菌株XFS-4发酵液+线虫悬浮液、空白

对照+线虫悬浮液、菌株XFS-4发酵液+无菌水、空

白对照+无菌水，每个处理3次重复，每个重复1盆。

接种线虫悬浮液6 d后将大豆整株拔出，将根部用蒸

馏水冲洗干净，液氮速冻后于-80 ℃保存备用。

1.2.2    不同处理样品的测序数据分析

将 1.2.1获取的 4个处理共 12个样本利用植物

总RNA提取试剂盒进行总RNA的提取，利用cDNA

合成试剂盒反转录合成 cDNA。将获得的各处理样

品的cDNA委托南京森蓝生物科技有限公司进行文

库构建及测序，测序平台为HiSeqTM 2500高通量测

序仪。采用 FastQC 0.11.9 软件对测序获得的原始

数据进行质量评估，最终获得高质量测序数据，使用

TopHat2软件将高质量测序数据比对至大豆参考基

因组，该基因组序列下载自 Phytozome数据库，统计

匹配信息（Kim et al.，2013）。对所测序列进行 GC

含量、Q20（质量值≥20 的碱基所占百分比）和 Q30

（质量值≥30的碱基所占百分比）等指标的统计，以

直观反映样本的测序质量。

1.2.3    不同处理样品间基因表达量分析

采用每百万映射读段中每千碱基转录本片段数

（fragments per kilobase of transcript per million 

mapped reads，FPKM）对 1.2.2测序基因组的基因表

达量进行标准化处理，使用Cufflinks 2.2.1软件基于

参考基因组比对结果计算各基因的 FPKM（Florea 

et al.，2013）。使用DESeq2 1.10.1软件进行差异表达

基因分析（Love et al.，2014），并以差异表达基因的

倍数变化（fold change，FC）和校正后P值筛选显著

差异表达基因，要求|log2FC|≥1和校正后P值<0.05。

1.2.4    差异表达基因的功能和通路富集分析

对1.2.3筛选到的差异表达基因集进行GO功能

与 KEGG 通路富集分析。GO 功能分析使用 Goat‐

ools 0.6.5）软件（Tang et al.，2015），KEGG通路富集

分析使用KOBAS 2.0软件（Xie et al.，2011），均以校

正后的P值<0.05为标准筛选显著富集项。

2 结果与分析

2.1   不用处理样品测序数据的质量评估

对不同处理12个样本进行转录组测序，共获得

78.66 Gb高质量测序数据。各样本测序数据均达到

6.05 Gb 以上，碱基错误率均稳定维持在 0.02%，无

任何样本出现错误率升高的情况。GC 含量在

43.63%~45.04% 之间，各样本 Q20 均在 98.39% 以

上，Q30均在 95.96%以上，说明整体测序数据质量

良好，可进行后续分析。

2.2   不同处理样品基因组与参考基因组序列对比分析

比对分析结果显示，各处理样品基因组可定位

至大豆参考基因组上的测序序列占比均高于 95%，

与参考基因组的比对效率在 95.47%~97.51%之间，

表明转录组测序质量较高，参考基因组注释完整，可

进行后续生物学分析。

2.3   不同处理样品间的差异基因表达分析

在未拌种处理下，不接种线虫和接种线虫两个

样品间检测到 701个差异表达基因，与不接种线虫

相比，接种线虫处理共有332个基因上调表达，369个

基因下调表达；在菌株XFS-4发酵液拌种处理下，不

接种线虫和接种线虫两个样品间检测到932个差异

表达基因，与不接种线虫相比，接种线虫的处理共有

298个基因上调表达，634个基因下调表达（图1）。

2.4   差异表达基因的GO功能富集分析

GO 功能富集分析结果显示，未拌种处理下不

接种线虫和接种线虫样品间的差异表达基因注释到

分子功能、生物学过程和细胞组分 3个类别中的功

能条目数分别为 14、2 和 14 个（表 1）。菌株 XFS-4

拌种处理下不接种线虫和接种线虫样品间的差异

表达基因注释到分子功能、生物学过程和细胞组分

3个类别中的条目数分别为13、2和15个，且差异表

达基因主要在含氮化合物代谢调控、大分子代谢调

控和氧化还原酶活性功能上特异性富集（表1）。
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2.5   差异表达基因的KEGG通路富集分析

KEGG通路富集分析结果显示，未拌种处理下

不接种线虫和接种线虫样品间的差异表达基因中有

274个在95条通路中显著富集，其中，辅酶因子生物

合成通路富集的基因数量最多，有 17个；其次为植

物-病原物互作通路，有13个；淀粉和蔗糖代谢通路

中有10个；花青素生物合成通路富集的基因数量最

少，仅1个（图2）。菌株XFS-4拌种处理下不接种线

虫和接种线虫样品间的差异表达基因中有408个在

102条通路中显著富集，其中淀粉和蔗糖代谢通路

与植物-病原物互作通路中富集的基因数量最多，

均为20个；其次为辅酶因子生物合成通路，有15个；

次生代谢物生物合成通路、嘌呤代谢通路和ABC转

运蛋白通路均有8个；氰基氨基酸代谢通路有7个；

花生四烯酸代谢和硒化合物代谢通路富集的基因数

量最少，均有 2个（图 2）。另外，KEGG富集分析发

现菌株XFS-4拌种处理下的差异表达基因在多个通

路上特异性富集，主要涉及亚油酸代谢通路、色氨酸

代谢通路、花生四烯酸代谢通路、核苷酸代谢通路、

吡啶生物碱生物合成通路和核糖体生物合成通

路（图2）。

3 讨论

近年来，关于大豆胞囊线虫侵染植物的基因表

达谱的研究一直是热点，Song et al.（2019）首次在转

录水平上研究了同种大豆对致病和非致病大豆胞囊

线虫群体侵染反应的基因表达模式，这为非寄主抗

性相互作用的复杂分子机制提供了一定的研究基

础。Hosseini & Matthews（2014）研究发现一些已知

的调控基因和新型防御相关基因可能在大豆对大豆

胞囊线虫的抗性中发挥着重要作用。本研究基于转

录组测序技术解析了大豆胞囊线虫侵染后大豆的转

录组动态变化，系统反映了其侵染过程中的生物学

应答特征，揭示了其侵染后大豆在分子水平的应答

机制，获得的差异表达基因数据为抗线虫候选基因

的挖掘提供了重要参考。

本研究结果表明，菌株XFS-4拌种处理下接种

线虫与不接种线虫样本间检测到701个差异表达基

因，比未拌种处理下接种线虫与不接种线虫样本间

的差异表达基因数量（932个）明显减少，且上调和

下调基因的比例更均衡。这表明沙阿霉素链霉菌

XFS-4可能通过调节大豆的基因表达平衡，缓解大

豆胞囊线虫侵染引起的转录水平紊乱，让大豆转录

A1：未拌种大豆；A2：未拌种大豆接种大豆胞囊线虫；B1：菌株XFS-4拌种大豆；B2：菌株XFS-4拌种大豆接种大豆胞囊线虫。

A1: Untreated soybean; A2: untreated soybean seeds inoculated with Heterodera glycines; B1: soybean seeds treated with strain 

XFS-4; B2: XFS-4-treated seeds inoculated with Heterodera glycines.

图1  大豆在沙阿霉素链霉菌XFS-4拌种和未拌种处理下接种大豆胞囊线虫后的差异表达基因火山图

Fig. 1  Volcano plot of differentially expressed genes in soybean inoculated with Heterodera glycines under 

Streptomyces zaomyceticus XFS-4 seed coating treatment compared with the untreated control
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水平更稳定，从而增强大豆的系统抗病性。经GO

功能富集分析发现，沙阿霉素链霉菌XFS-4处理组

的差异表达基因特异性富集于含氮化合物代谢调

控、大分子代谢调控和氧化还原酶活性功能。氮在

植物体内的运输呈全株性分布，其来源与根部的木

质部和韧皮部密切相关（Zhou et al.，2023）。作为防

御反应的重要表达组织结构，木质部和韧皮部的薄

壁组织可显著影响植物对病原菌的抵抗能力（Lyu 

et al.，2025）。宿主细胞的超敏反应涉及深度的代谢

重塑，其中酚类化合物的氧化还原是枢纽性转化之

一。以绿原酸和铁酸为代表的这类反应可能通过引

导代谢走向黄酮合成、改变生长调节剂水平或促进

毒素积累，从而调控抗病进程（Vogt，2010）。这些生

物学过程在抗病机制中可能发挥了关键作用。

表1  大豆在沙阿霉素链霉菌XFS-4拌种和未拌种处理下接种大豆胞囊线虫后的差异表达基因GO功能注释

Table 1  GO functional annotation of differentially expressed genes in soybean inoculated with Heterodera glycines under 

Streptomyces zaomyceticus XFS-4 seed coating treatment compared with the untreated control

注释分类
Annotation type

生物过程
Biological process

细胞组分
Cellular component

分子功能
Molecular function

GO编号
GO ID

GO:0002376

GO:0065007

GO:0008152

GO:0042592

GO:0022414

GO:0051171

GO:0009987

GO:0032502

GO:0032501

GO:0044419

GO:0060255

GO:0040007

GO:0048511

GO:0051179

GO:0098754

GO:0050896

GO:0032991

GO:0110165

GO:0045182

GO:0140110

GO:0005198

GO:0140657

GO:0003774

GO:0060090

GO:0044183

GO:0016209

GO:0005215

GO:0098772

GO:0140299

GO:0005488

GO:0016491

GO:0060089

GO:0003824

描述
Description

免疫系统过程 Immune system process

生物调控Biological regulation

代谢过程Metabolic process

稳态过程Homeostatic process

生殖过程Reproductive process

含氮化合物代谢调控过程
Regulation of nitrogen compound metabolic process

细胞过程Cellular process

发育过程Developmental process

多细胞生物过程Multicellular organismal process

涉及生物体的生物过程
Biological process involved in interspecies interaction

大分子代谢调控过程Regulation of macromolecule metabolic process

生长过程Growth process

节律过程Rhythmic process

定位Localization

解毒作用Detoxification

应对刺激反应Response to stimulus

含蛋白复合物Protein-containing complex

细胞解剖实体Cellular anatomical entity

翻译调节活性Translation regulator activity

转录调节活性Transcription regulator activity

结构分子活性Structural molecule activity

ATP依赖活性ATP-dependent activity

细胞骨架运动活性Cytoskeletal motor activity

分子接头活性Molecular adaptor activity

蛋白质折叠伴侣Protein folding chaperone activity

抗氧化活性Antioxidant activity

转运蛋白活性Transporter activity

分子功能调节活性Molecular function regulator activity

小分子感应活性Small molecule sensor activity

结合Binding

氧化还原酶活性Oxidoreductase activity

分子转导活性Molecular transducer activity

催化活性Catalytic activity

基因数量
No. of genes

A1 vs A2

3

141

294

10

9

0

344

17

11

47

0

4

1

64

1

133

59

542

3

56

11

27

7

2

2

6

60

11

2

422

0

12

401

B1 vs B2

1

94

205

5

10

1

271

19

11

44

3

0

0

66

0

100

57

412

3

27

10

21

2

2

2

2

57

8

4

310

1

13

296

A1：未拌种大豆；A2：未拌种大豆接种大豆胞囊线虫；B1：菌株XFS-4拌种大豆；B2：菌株XFS-4拌种大豆接种大豆胞囊线

虫。A1: Untreated soybean; A2: untreated soybean seeds inoculated with Heterodera glycines; B1: soybean seeds treated with strain 

XFS-4; B2: XFS-4-treated seeds inoculated with Heterodera glycines.
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在 KEGG 通路富集分析中，沙阿霉素链霉菌

XFS-4处理组的差异表达基因显著富集通路包括淀

粉和蔗糖代谢、植物-病原物互作以及辅酶因子生

物合成等。这些通路与植物的防御反应密切相关。

多个研究表明植物-病原物互作通路中的基因参与

了大豆对大豆胞囊线虫的识别和免疫响应（黄海燕，

2015；柳凤等，2017）。辅酶因子参与多种酶促反应，

其中，苯丙氨酸解氨酶是苯丙烷代谢途径的关键调

控酶，其活性直接调控着包括异黄酮在内的多种重

要防御化合物的生物合成（Dhaubhadel et al.，2003）。

苯丙氨酸解氨酶活性的增强及下游产物木质素等抗

病物质的积累是植物响应病原物侵染的重要生物学

过程，这一系列反应构成了抗病防御系统中的关键

环节（李茂林，2020）。糖类是植物寄生线虫的重要

营养来源，在拟南芥和大豆胞囊线虫互作系统中发

现，蔗糖代谢过程中的转运子、合成酶以及裂解酶等

相关酶的功能是调控大豆胞囊线虫发育与繁殖的关

键（Hofmann et al.，2007；Cabello et al.，2014）。淀粉

合成酶的功能丧失会影响大豆胞囊线虫的营养获取

或寄主的能量供应，进而导致大豆胞囊线虫的雌虫

A1：未拌种大豆；A2：未拌种大豆接种大豆胞囊线虫；B1：菌株XFS-4拌种大豆；B2：菌株XFS-4拌种大豆接种大豆胞囊线虫。

A1: Untreated soybean; A2: untreated soybean seeds inoculated with Heterodera glycines; B1: soybean seeds treated with strain 

XFS-4; B2: XFS-4-treated seeds inoculated with Heterodera glycines.

图2  大豆在沙阿霉素链霉菌XFS-4拌种和未拌种处理下接种大豆胞囊线虫后的差异表达基因KEGG通路富集分析

Fig. 2  KEGG pathway enrichment analysis of differentially expressed genes in soybean inoculated with Heterodera glycines under 

Streptomyces zaomyceticus XFS-4 seed coating treatment compared with the untreated control
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数量下降（Hofmann et al.，2008）。

此外，KEGG通路富集分析中发现沙阿霉素链

霉菌XFS-4处理组的差异表达基因还特异性富集于

亚油酸代谢、色氨酸代谢等通路，推测可能通过调控

植物激素合成参与大豆抵御大豆胞囊线虫的过程。

植物在面对病原物侵染时会通过特定的植物激素信

号启动相应的防御反应。这些激素信号通路并非独

立存在，而是协同互作构成一个动态调控网络，从而

帮助植物更高效地抵抗病原物的入侵（Verma et al.，

2016）。Martínez-Medina et al.（2017）研究发现当南

方根结线虫侵染植物时会促使根部细胞异常增殖与

分化，从而形成根结，其形成的关键因素为植物激

素。Takahashi et al.（2014）研究表明芽胞杆菌能有

效诱导番茄对青枯病的系统抗性，转录组分析揭示

其抗病机制在于激活了水杨酸信号转导途径，同时

抑制了茉莉酸信号途径。Li et al.（2003）证明亚油

酸代谢途径是植物抗南方根结线虫防御的核心组成

部分，通过引导茉莉酸信号通路的激活，在抑制南方

根结线虫发育中发挥了重要作用。在本研究中，大

豆受到大豆包囊线虫胁迫时，其体内亚油酸代谢途

径相关基因持续上调表达，该途径是连接大豆防御

反应与茉莉酸信号通路激活的关键枢纽。在植物免

疫中，除了经典的激素调控网络，多种氨基酸代谢途

径与其密切相关，共同协调防御反应（Zeier，2013）。

沙阿霉素链霉菌XFS-4作为一种生防菌，包衣

处理简单高效且环保，契合农业绿色防控需求。本

研究通过转录组测序分析表明，沙阿霉素链霉菌

XFS-4通过调控大豆根部基因表达平衡，缓解了大

豆胞囊线虫侵染引起的转录水平紊乱，从而增强了

大豆的系统抗病性。沙阿霉素链霉菌XFS-4可以调

控含氮化合物代谢、氧化还原反应等关键生物学过

程，同时能激活植物-病原物互作、亚油酸代谢、色

氨酸代谢等关键通路，调控茉莉酸等植物激素信号

转导形成多维度的抗性，最终实现对大豆胞囊线虫

的有效防御。未来研究可结合多组学分析和功能验

证，明确关键基因在大豆抗线虫病中的具体作用，深

入挖掘沙阿霉素链霉菌XFS-4的应用潜力，为大豆

胞囊线虫病的绿色防控提供新策略。
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