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Реферат. В настоящее время перспективным направлением исследований 

является разработка ризосферных биотехнологий с использованием ассоциативных 

бактерий к конкретному виду растений, которые позволяют повысить их 

продуктивный потенциал и качество продукции, что способствует повышению 

устойчивости агроэкосистем и сохранению окружающей среды. Цель исследований 

– изучение микробиома ризосферы пшеницы мягкой и штаммов ассоциативных 

бактерий, выделенных с различных сортов, выращенных в условиях чернозема 

южного и чернозема обыкновенного. Исследования проводили в условиях 2018 г. на 

трех сортах пшеницы озимой (Triticum aestivum L.) Багира, Лидия и Ермак. 

В процессе исследований использованы современные подходы изучения 

таксономической структуры ризосферного микробиома с использованием 

высокопроизводительного секвенирования библиотек гена 16S рРНК. Доминировали 

среди прокариот чернозема южного представители 10 фил, доля которых 

составила более 1 %. Домен археи представлен Crenarchaeota, бактерии − 

Acidobacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes, Chloroflexi, Firmicutes, Gemmatimonadetes, 

Planctomycetes, Proteobacteria и Verrucomicrobia. Выявлены представители 

неатрибутируемого домена прокариот, доля которого в образцах чернозёмов 

составляла 2,4–4,0 %. Наиболее высокой долей у исследуемых сортов отмечена фила 

Proteobacteria, при этом разница по почвам незначительна (Багира – 25,5–27,3 %, 

Ермак – 24,3–29,1 %, Лидия – 23,7–26,1 %). Пять новых штаммов ассоциативных 

бактерий пшеницы, идентифицированных методом секвенирования гена 16S рРНК, 

принадлежали к пяти видам из различных таксономических групп и показали 

различную эффективность на черноземах южном и обыкновенном. Штаммы 

Bacillus sp. B5 и Agrobacterium tumefaciens R1 обеспечили прирост биомассы побега 

сорта Багира в условиях чернозема обыкновенного 0,10 г (48 %) и 0,13 г (62 %) 

соответственно, по сравнению с контролем (0,21 г). Таким образом, определены 

изменения таксономического состава микробиома черноземов южного и 

обыкновенного ризосферы трех сортов пшеницы под влиянием, как сорта, так и 

почвенно-климатических условий его выращивания. Выделено пять штаммов 

ассоциативных бактерий, перспективных для дальнейшей биотехнологии ризосферы 

агроценозов. 

Ключевые слова: ассоциативные бактерии, Triticum aestivum L., чернозем 

южный, чернозем обыкновенный. 

 

Введение 

Важной экологической нишей для почвенных микроорганизмов, вступающих 

во взаимодействие с растениями, является ризосфера. Растения в процессе своей 

жизнедеятельности способны выделять различные органические вещества в больших 

количествах, что может составлять более 30 % продуктов фотосинтеза. Так, размер 

сезонной корневой экссудации растениями пшеницы может находиться в пределах     

6–10 т/га органического вещества [1]. Корневые экссудаты являются не только 
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источником питательных веществ для микроорганизмов, но и выполняют роль 

сигнальных и регуляторных молекул при их взаимодействии с растениями.  

На формирование микробоценоза ризосферы и его разнообразие влияет ряд 

факторов, среди которых как наиболее существенные выделяют почвенный и 

растительный [2–4]. 

Ассоциативные микроорганизмы, обитая в почве ризосферы и используя как 

трофическую основу корневые экссудаты, формируют на корнях сложные по 

таксономическому составу и структурно-функциональной организации сообщества, 

которые оказывают на растения полифункциональное воздействие. В свою очередь, 

ассоциативные микроорганизмы способны обеспечивать растения доступными 

формами питательных веществ, стимулировать их рост и развитие, повышать 

адаптивный потенциал к стресс-факторам окружающей среды [5–7].  

В настоящее время перспективным направлением исследований является 

разработка ризосферных биотехнологий с использованием ассоциативных бактерий 

к конкретному виду растений, которые позволяют повысить их продуктивный 

потенциал и качество продукции, что способствует повышению устойчивости 

агроэкосистем и сохранению окружающей среды. 

Цель исследований – изучение микробиома ризосферы пшеницы мягкой и 

штаммов ассоциативных бактерий, выделенных с различных сортов, выращенных в 

условиях чернозема южного и чернозема обыкновенного. 

Материалы и методы исследований 

Исследования проводили в условиях 2018 г. на трех сортах пшеницы озимой 

Triticum aestivum L. Сорт Лидия, селекции АНЦ «Донской», относится к 

среднеранним сортам и обладает высокой устойчивостью к полеганию. 

Высокопродуктивный сорт, устойчивый к поражению бурой ржавчиной и пыльной 

головней, с повышенным уровнем засухоустойчивости и морозозимостойкости. Сорт 

Багира, оригинатором которого является Ставропольский НИИСХ, устойчив к 

поражению бурой ржавчиной и мучнистой росой, умеренно устойчив к септориозу, 

умеренно восприимчив к фузариозу колоса. Среднезимостойкий сорт, имеет выше 

средней устойчивость к полеганию и засухе. Сорт Ермак выведен в АНЦ «Донской», 

устойчив к бурой ржавчине, средневосприимчив к мучнистой росе, 

слабовосприимчив к пыльной головне. Сорт отличается высокой 

засухоустойчивостью, зимостойкость выше средней.  

Отборы растений, выращенных после черного пара в черноземе (Chernozems) 

южном предгорной зоны, c. Крымская роза (45º02´18´´N 34º22´09´´E) и степной зоны 

Крыма, с. Клепинино (45º31´37´´N 34º09´41´´E), черноземе обыкновенном Ростовской 

области, г. Зерноград (46º51´40´´N 40º17´05´´E) и Ставропольского края, 

г. Михайловск (45º07´22´´N 42º04´22´´E) проводили в фазу выхода в трубку. 

Чернозем южный степной зоны Крыма слабо гумусированный, развит на 

четвертичных желто-бурых лессовидных легких глинах. Мощность гумусового 

горизонта составляет 24–36 см, всего 57–70 см. Содержание гумуса в пахотном 

горизонте составляет 2,4–2,7 %. В 100 г абсолютно сухой почвы пахотного слоя 

содержится 5,2 мг легкогидролизуемого азота, 1,0–2,5 мг фосфора, 42 мг калия. 

Реакция почвенного раствора в верхнем горизонте слабощелочная (рН 7,7–7,9).  

Климат степной зоны засушливый, гидротермический коэффициент (ГТК) 

составляет 0,7, умеренно жаркий, с умеренно мягкой зимой. Среднегодовая 

температура воздуха 9,7–10,5 °С. В июле в полдень температура повышается до 28,9–

30,2 °С, а в некоторые годы – до 40–42 °С. Средний минимум годовых температур 

составляет от –19 до –23 °С. Зимой возможно понижение температуры до –31 °С. 

Вегетационная оттепель вероятна в 35 % зим. Период без заморозков – 171 день. 
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Сумма температур выше 10 °С достигает 3280 °С. Годовая сумма осадков – 435 мм, 

из них в период активной вегетации выпадает 285 мм. Годовая испаряемость – 

843 мм. Преобладают восточные (22 %) и северо-восточные (20 %) ветры. Сильный 

ветер бывает 28–30 дней в году. Количество дней с суховеями – 10–19. Вероятность 

засух для большей части территории составляет 40–50 % лет [8]. 

Почва предгорной зоны – южный тяжелосуглинистый карбонатный чернозём, 

типичный для зоны, рН – 7,0–7,2, содержание гумуса в пахотном слое – 2,7–3,0 %, 

общего азота – 0,12 %, общего фосфора – 0,10 %, калия – 1,0 %; суммы поглощенных 

оснований – 27–32 мг/100 г абсолютно сухой почвы. Мощность гумусового горизонта 

достигает 35–60 см. Климат полузасушливый (ГТК – 0,89), теплый, с умеренно 

теплой и мягкой зимой. Средняя годовая температура воздуха – 9,8–8,5 °С. 

Максимальная температура летом достигает 26–28 °С, в отдельные годы – 34–40 °С. 

Средний из абсолютных годовых минимумов температуры – 11–18 °С. Безморозный 

период длится 184–238 дней. Годовая сумма осадков – 505 мм, испаряемость – 

830 мм. Холодный период длится около 66 дней – с 25 декабря по 1 марта. 

Вегетационная оттепель характерна для 35–45 % зим. На территории региона 

преобладают ветры северо-восточного и юго-восточного направлений. Засухи 

бывают редко [8]. 

Почва опытных участков Ростовской области (г. Зерноград) – чернозём 

обыкновенный карбонатный тяжелосуглинистый мощный, обладающий 

значительной порозностью, аэрацией, газообменом, водопроницаемостью и 

влагоемкостью. Для почвы характерна высокая карбонатность (до 2,5–4.0 % СаО3 в 

пахотном слое). Содержание гумуса – 3,6–4,0 %, подвижного фосфора – в пределах 

20–23 мг/кг, обменного калия – 300–380 мг/кг почвы.  

Климат района исследований континентальный, характеризуется 

полузасушливым жарким летом и умеренно мягкой зимой. Среднемноголетнее 

количество осадков составляет 544,6 мм с большими годовыми колебаниями – от 

362 мм в 2007 г. до 786 мм в 1980 г. Две трети годовых осадков выпадает в период 

вегетации и носят ливневый характер. Сумма активных температур за период 

вегетации превышает 2800 °С. Средняя многолетняя температура воздуха составляет 

9,7 °С. Гидротермический коэффициент – 0,80–0,85 (слабая степень засухи). С апреля 

по октябрь отмечается 60–65 суховейных дней. Продолжительность безморозного 

периода составляет 180–200 дней. Зима умеренно холодная, с оттепелями (25–30 

дней), малоснежная с неустойчивым снежным покровом (высотой от 2 до 25 см). 

Среднесуточная температура воздуха в самом холодном месяце январе составляет       

–5 °С. Максимальное промерзание почвы достигает 20–40 см. Лето жаркое и сухое с 

максимальной температурой воздуха в отдельные дни до 35–45 °С, а на поверхности 

почвы до 45–65 °С. Средняя температура воздуха самого жаркого месяца июля 

составляет 22–24 °С [9].  

Почва опытного участка Ставропольского края (г. Михайловск) – чернозём 

обыкновенный мощный малогумусный тяжелосуглинистый, сформированный на 

карбонатных лессовидных суглинках Центрального Предкавказья. Содержание 

гумуса в пахотном слое почвы 4,45 %, общего азота – 0,25 %, валового фосфора – 

0,12 % подвижного фосфора и обменного калия соответственно 17 и 210 мг/кг почвы, 

рН – 7,3–7,5.  

Климат опытного участка умеренно жаркий с умеренно мягкой зимой. 

Увлажнение неустойчивое, за год выпадает 450–550 мм осадков. Сумма активных 

температур за период вегетации – 3200–3400 °С. Гидротермический коэффициент – 

0,9–1,1. Начало лета приходится на 10–16 мая. Среднемесячная температура июля – 

22–24 °С. Максимальные температуры могут достигать 41–42 °С. Во время активной 
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вегетации выпадает 300–350 мм осадков. Число дней с суховеями – 60–80. Осенние 

заморозки наблюдаются с 15–20 октября, а в отдельные годы и в средине сентября. 

Продолжительность безморозного периода – 180–195 дней. Переход температуры 

через 0 °С (начало зимы) приходится на 3–5 декабря. Средняя месячная температура 

января составляет –3 (–5) °С, минимальная – –32 °С. Снежный покров неустойчив, 

высотой около 10 см, в отдельные годы достигает 80 см. Весна обычно наступает        

7–9 марта. Весенние заморозки заканчиваются в середине апреля, а наиболее поздние 

могут быть в конце мая [10]. 

В процессе исследований использованы современные подходы изучения 

структуры ризосферного микробиома с использованием высокопроизводительного 

секвенирования библиотек гена 16S рРНК (таксономический анализ). Для этого 

выделена тотальная ДНК из почвенных образцов с помощью набора PowerSoil DNA 

Isolation Kit (Mo-Bio), на приборе Vortex Genee–2 (Mo-bio) по протоколу 

производителя. Очистку ДНК проводили электрофоретически с последующей 

экстракцией из агарозного геля [11]. Секвенирование проведено с помощью MySeq 

(Illimina). Использован таксономический и статистический анализ полученных 

результатов с использованием программных пакетов Bioconda [12], QIIME [13], 

PAST3 [14] и доступных интернет-ресурсов. 

С целью ускорения селекционного процесса использован методический 

подход, который позволяет проводить общий отбор ассоциативных микроорганизмов 

для конкретных видов растений [15]. Использовали для выращивания растений 

системы сосудов Леонарда, обеспечивающие получение апикальной части корня, 

свободной от субстрата. Эта часть корня заселяется теми микроорганизмами, которые 

самостоятельно или во взаимодействии с другими способны ассоциироваться с 

корневой системой данного вида растения. А так как микроорганизмы и растение 

находятся во взаимодействии и взаимовлиянии друг на друга, создаются условия 

накопительной культуры микроорганизмов при селективном влиянии корневых 

экссудатов. 

Результаты и их обсуждение 

Ранее полученные данные по численности микроорганизмов основных 

эколого-трофических групп чернозема южного ризосферы Triticum aestivum 

предгорной и степной зоны показали среднюю и богатую степень обогащённости 

микроорганизмами, трансформирующими преимущественно органические 

соединения азота, среднюю – амилолитиками. Степень обогащённости этих образцов 

автохтонной микробиотой, представленной олиготрофами и педотрофами, оценена 

как бедная и средняя [16]. 

Изменения состава микробных сообществ ризосферы вызывает тип почвы, вид 

растения и сорт [17, 18]. Результаты метагеномного анализа наших исследований 

также подтверждают влияние как сорта пшеницы, так и почвенно-климатических 

условий его выращивания на микробоценоз ризосферы. Доминировали среди 

прокариот чернозема южного представители 10 фил, доля которых составила более 

1 %. Домен археи представлен Crenarchaeota, бактерии − Acidobacteria, 

Actinobacteria, Bacteroidetes, Chloroflexi, Firmicutes, Gemmatimonadetes, 

Planctomycetes, Proteobacteria и Verrucomicrobia (рисунок 1). Наряду с присутствием 

определённых фил выявлены представители неатрибутируемого домена прокариот, 

доля которого в образцах чернозёмов составляла 2,4–4,0 %. Наиболее высокая доля 

исследуемых сортов отмечена из филы Proteobacteria, при этом разница по почвам 

незначительна (Багира – 25,5–27,3 %, Ермак – 24,3–29,1 %, Лидия – 23,7–26,1 %). 

Наиболее высокая доля представителей этих фил (кроме Bacteroidetes, 

Chloroflexi и Proteobacteria) и неатрибутируемого домена отмечена в чернозёме 
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южном степной зоны ризосферы сорта Лидия. Доля представителей Bacteroidetes 

отмечена максимальной в чернозёме обыкновенном (21,4 %) и близкой к предгорной 

зоне (20,3 %), тогда как в зоне степи она была меньше в 1,5 раза. В ризосфере сорта 

Ермак доля представителей этой филы в чернозёме обыкновенном составила 22,2 %, 

что больше в 1,4 раза чернозема южного Степи. 

Среди минорных фил более высокие проценты доли отмечены в чернозёме 

обыкновенном и черноземе южном предгорной зоны. Например, доля представителей 

Cyanobacteria в чернозёме обыкновенном ризосферы сортов Лидия и Ермак 

составила соответственно 2,2 и 1,7 %, что в 2,3 и 1,8 раза выше, чем в черноземе 

южном предгорной зоны и в 5,2 и 4,1 раза в степи. Развитие автотрофных групп 

микроорганизмов может указывать на высокий уровень функционального 

разнообразия, ведущего к диверсификации экологических ниш [2]. 

 

 
Рисунок 1 – Таксономическая структура мажорных компонентов на уровне 

фил прокариотного биома ризосферы сортов пшеницы, выращенных на 

различных типах чернозема 
Примечание. Е – сорт Ермак, Б – сорт Багира, Л – сорт Лидия. ЧЮ – чернозем южный, С – чернозем 

степной зоны, П – чернозем предгорной зоны, ЧО – чернозём обыкновенный. NA – 

неатрибутированные рода, Other – другие последовательности, числовое значение при NA и Other – 

номер по порядку всех определенных ОТЕ (операционных таксономичесих единиц) в данном опыте). 

 

Анализ ризосферы сорта Багира показал превышение доли Crenarchaeota 

(7,7 %) в 1,5 раза в черноземе южном степи над предгорной зоной и в 1,4 раза над 

чернозёмом обыкновенным. Здесь доля представителей филы Bacteroidetes отмечена 

максимальной также, как и у сортов Лидия и Ермак в чернозёме обыкновенном и 

составила 22,1 %, тогда как в зоне степи она была меньше в 1,4 раза. Напротив, 

наиболее высокая доля Gemmatimonadetes (5,4 %) отмечена в чернозёме южном 

степи, что в 3,2 раза больше, чем в чернозёме обыкновенном. Чернозём южный 

предгорной зоны отличался высокой долей Planctomycetes, составившей 3,2 %, что в 

2,1 раза выше чернозема обыкновенного. Противоположные показатели 

представленности филы Cyanobacteria сортам Лидия и Ермак отмечены в ризосфере 

сорта Багира. Максимальная среди почвенных образцов доля их в чернозёме южном 
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Степи составила 1,5 %, что в 2,5 раза выше предгорной зоны и в 1,5 раза чернозема 

обыкновенного. 

Фила Actinobacteria имеет большую долю в микробиомах почв сухого и 

теплого климата [19], что объясняется приспособленностью его представителей к 

сухим условиям [20]. В условиях степи, где ГТК самый низкий, их доля была выше, 

чем в других образцах, за исключением сорта Багира. 

Фила Firmicutes в пахотных почвах представлена бактериями, способными 

разлагать сложные органические вещества [21]. Доля представителей данной филы у 

сорта Лидия не имела больших отличий в зависимости от условий выращивания и 

находилась в пределах от 4,5 % (чернозем обыкновенный) до 5,1 % (чернозем южный 

степи). В ризосфере сортов Багира и Ермак её показатели были максимальными в 

чернозёме обыкновенном 5,8 и 6,1 % соответственно, что в 1,6 и 1,8 раз выше 

чернозема южного предгорной зоны.  

С апикальной части корня озимой пшеница мягкой сорта Багира, выращенной 

на черноземе южном степной зоны Крыма, выделено девять морфотипов 

микроорганизмов. Частота встречаемости морфотипов варьировала от 17 до 100 % и 

их обилие – от 0,1 до 31 %. У сорта Ермак выделено 14 морфотипов с таким же 

диапазоном частоты встречаемости и обилием в пределах 0,3–33 %. Следует 

отметить, что количество ассоциативных бактерий у этого сорта было максимальным, 

как и ризосферных микроорганизмов [16]. Минимальное количество морфотипов 

выделено с апикальной части корня пшеницы сорта Лидия. Пять морфотипов имели 

как высокую частоту встречаемости (83–100 %), так и обилие (10–35 %).  

Проведена работа по очистке штаммов и их первичный скрининг в 

лабораторных условиях на проростках и вегетационных опытах на растениях 

пшеницы, который позволил выделить пять наиболее эффективных штаммов. 

Изолированные из апикальной части корней пшеницы штаммы 

идентифицированы методом секвенирования гена 16S рРНК и принадлежали к видам 

из различных таксономических групп (таблица 1). 

Метагеномный анализ ризосферы на представленность родов, которым 

соответствуют выделенные штаммы, показал наиболее высокую долю у рода Bacillus 

(1,24–2,89 %) (рисунок 2). У сортов Лидия и Ермак её максимальный показатель 

отмечен в чернозёме южном степной зоны, у сорта Багира в чернозёме 

обыкновенном. Доля рода Pseudomonas находилась в пределах 0,1–0,65 %. У сортов 

Ермак и Багира она была наиболее высокой в чернозёме южном степи, а у сорта 

Лидия – предгорной зоны. Представленность родов Paenarthrobacter и Agrobacterium 

была ещё на порядок ниже, а Sinorhizobium – на два-три порядка. Установлены 

различия в структуре микробиома в зависимости от сорта и условий выращивания.  

Известно, что генотип растения может влиять на состав, таксономическую 

структуру микробоценоза ризосферы и на показатели альфа- и бета- разнообразия 

сообщества [22, 23]. Анализ альфа-разнообразия различных почв показал богатство 

видового состава ризосферы сорта Багира в предгорной зоне чернозема южного, о 

чем свидетельствует более высокие (4,84) показатели индекса Шеннона (таблица 2). 

Индекс бета-разнообразия Уиттакера на сорте Багира изменялся в зависимости от 

мест отбора, и имел наибольшие показатели на черноземе обыкновенном и южном 

Предгорья. 

В целом, на уровне рода установлены изменения структуры ризосферы 

пшеницы, которые зависели от влияния почвенно-климатических условий и генотипа 

растений, что подтверждено статистическим анализом главных компонент 

микробиома (рисунок 3).   
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Таблица 1 – Идентификация штаммов, выделенных из апикальной части корней пшеницы 

Штамм 
Ближайший гомолог 

в ГенБанке 
Уровень 

гомологии, % 
Семейство Класс Фила 

Bacillus sp. B5 
[MH443749] 

Bacillus thuringiensis  
ZLynn500-22 [KY316414.1] 

99 Bacillaceae Bacilli Firmicutes 

Pseudarthrobacter 
oxydans St1                        
[MH443750.1] 

Arthrobacter oxydans Z1659 
[EU086826.1] 

99 

M
ic

ro
co

cc
a

ce
a

e 

A
ct

in
o

b
a

ct
er

ia
 

A
ct
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o

b
a

ct
er

ia
 

Paenarthrobacter 
nitroguajacolicus 
М3 [MH443746] 

Paenarthrobacter 
nitroguajacolicus BF-R19 

[ KY292435.1] 
99 

Paenarthrobacter 
nitroguajacolicus 
L1  [MH443747] 

Paenarthrobacter 
nitroguajacolicus G2-1 

[NR_027199.1] 
99 

Sinorhizobium 
meliloti B2 
[MH443743] 

Sinorhizobium meliloti  
LCK12 [KU753918.1] 

99 

R
h
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o

b
ia
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A
lp

h
a
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ro
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o
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a

ct
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ia
 

P
ro

te
o

b
a

ct
er

ia
 

Agrobacterium 
tumefaciensR1 
[MH443751] 

Agrobacterium tumefaciens 
HAMBI 105 [LT899998.1] 

99 

Agrobacterium 
tumefaciens P3 
[MH443752] 

Agrobacterium 
tumefaciens12D1 

[CP033032.1] 
100 

Pseudomonas 
koreensis V4 
[MH443744] 

Pseudomonas  
koreensis D26  
[CP014947.1] 

99 

P
se

u
d

o
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o
n

a
-

d
a

ce
a
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G
a
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m
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-
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Pseudomonas 
fluorescens P4 
[MH443745] 

Pseudomonas fluorescens 
90F12-2 [KT695840.1] 

99 

 

 
 

Рисунок 2 – Таксономическая структура (на уровне рода) микробиома 

ризосферы сортов пшеницы, выращенных на различных типах чернозема 
Примечание. Е – сорт Ермак, Б – сорт Багира, Л – сорт Лидия. ЧЮ – чернозем южный, С – чернозем степной 

зоны, П – чернозем предгорной зоны, ЧО – чернозём обыкновенный. NA – неатрибутированные рода, Other – другие 

последовательности, числовое значение при NA и Other – номер по порядку всех определенных нами ОТЕ в данном 

опыте. 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KY316414?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=HCBPTU1Z01R
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/EU086826.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=24&RID=XFYSFGSM014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KY292435?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=2&RID=HCCC6CWV01R
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/NR_027199.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=7&RID=XG38RG3X014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KU753918?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=HCC1SKNJ014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LT899998?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=2&RID=HCC5CM1M015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/CP033032.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=XFYNX5MD014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/CP014947?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=3&RID=HCC318ZK01R
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KT695840.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=4&RID=XG49GT4H015
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Таблица 2 – Значения индексов биоразнообразия в ризосфере сортов пшеницы, 

выращенных на различных черноземах (на уровне рода) 

Индекс Сорт пшеницы 
Подтип чернозема 

южный степи южный предгорья обыкновенный 

Фишера 

Багира 47,7 ± 1,3 50,6 ± 3,9 45,6 ± 2,8 

Лидия 52,0 ± 4,1 46,9 ± 4,3 45,1 ± 3,3 

Ермак 49,2 ± 3,2 51,1 ± 2,2 47,9 ± 3,7 

Шеннона 

Багира 4,72 ± 0,06 4,84 ± 0,04 4,71 ± 0,03 

Лидия 4,66 ± 0,10 4,74 ± 0,09 4,71 ± 0,03 

Ермак 4,78 ± 0,07 4,67 ± 0,04 4,61 ± 0,04 

Маргалефа 

Багира 34,3 ± 0,9 36,1 ± 2,5 32,9 ± 1,8 

Лидия 37,0 ± 2,7 33,8 ± 2,8 32,6 ± 2,2 

Ермак 35,3 ± 2,1 36,5 ± 1,4 34,4 ± 2,4 

Выравненность 

Багира 0,24 ± 0,02 0,26 ± 0,01 0,24 ± 0,02 

Лидия 0,21 ± 0,04 0,25 ± 0,03 0,25 ± 0,02 

Ермак 0,25 ± 0,03 0,21 ± 0,01 0,22 ± 0,03 

Уиттакера 

Багира 0,35 0,39 0,40 

Лидия 0,39 0,39 0,39 

Ермак 0,37 0,34 0,39 

Количество 

таксонов 

Багира 474,3 ± 12,0 500,0 ± 35,0 455,8 ± 25,0 

Лидия 512,8 ± 31,6 467,5 ± 33,0 451,5 ± 24,8 

Ермак 488,0 ± 28,4 504,8 ±19,2 475,8 ± 33,1 

 

Выделенные штаммы ассоциативных бактерий пшеницы показали различную 

эффективность на сортах при выращивании на черноземах южном и обыкновенном 

(рисунки 3–5). В условиях чернозема обыкновенного большинство исследованных 

штаммов положительно влияли на развитие растений сортов Багира и Лидия. 

Штаммы Bacillus sp. B5 и R1 обеспечили прирост биомассы сухого побега на 0,10 г 

(48 %) и 0,13 г (62 %) соответственно, по сравнению с контролем (0,21 г). Увеличение 

биомассы побега пшеницы сорта Лидия от 0,18 г (контроль) на 0,17 г (94 %) 

установлено при инокуляции штаммом М3 и на 0,13 (72 %) – L1. Обработка штаммом 

P3 способствовала возрастанию как побега на 0,14 (78 %), так и сухого корня на 0,06 г 

(50 %). Положительного влияния штаммов на все сорта в чернозёме обыкновенном, 

как и на сорт Ермак в обеих почвах, не установлено.  

 

  
 

Рисунок 3 – Влияние штаммов ассоциативных бактерий к T. aestivum сорта 

Багира на развитие растений 
Примечание. С – контроль, P4 – Pseudomonas fluorescens, М3 – Paenarthrobacter nitroguajacolicus, B5 – 

Bacillus sp., R1 – Agrobacterium tumefaciens.  
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Рисунок 4 – Влияние штаммов ассоциативных бактерий к T. aestivum сорта 

Лидия на развитие растений 
Примечание. С – контроль, P3 – Agrobacterium tumefaciens, St.1 – Pseudarthrobacter oxydans,                   

М3 – Paenarthrobacter nitroguajacolicus, L1 – Paenarthrobacter nitroguajacolicus. 

 

 

 

 
Рисунок 5 – Влияние штаммов ассоциативных бактерий к T. aestivum сорта 

Ермак на развитие растений 
Примечание. С – контроль, P4 – Pseudomonas fluorescens, St.1 – Pseudarthrobacter oxydans,                       

L1 – Paenarthrobacter nitroguajacolicus, R1 – Agrobacterium tumefaciens.  

 

Выводы 

Таким образом, определен таксономический состав микробиома черноземов 

южного и обыкновенного ризосферы трех сортов T. aestivum. Результаты 

метагеномного анализа показали влияние как сорта пшеницы, так и почвенно-

климатических условий его выращивания на микробоценоз ризосферы. 

Доминировали среди прокариот чернозема южного представители 10 фил, доля 

которых составила более 1 %. Домен археи представлен Crenarchaeota, бактерии − 

Acidobacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes, Chloroflexi, Firmicutes, Gemmatimonadetes, 
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Planctomycetes, Proteobacteria и Verrucomicrobia. Выявлены представители 

неатрибутируемого домена прокариот, доля которого в образцах чернозёмов 

составляла 2,4–4,0 %. Наиболее высокой долей у исследуемых сортов, отмечена фила 

Proteobacteria, при этом разница по почвам незначительна (Багира – 25,5–27,3 %, 

Ермак – 24,3–29,1%, Лидия – 23,7–26,1 %).  

Среди ассоциативных бактерий к T. Aestivum выделено пять штаммов, 

перспективных для дальнейшей биотехнологии ризосферы агроценозов пшеницы. 

Идентификация их методом секвенирования гена 16S рРНК показала 

принадлежность к пяти видам из различных таксономических групп. Установлена 

различная эффективность штаммов на черноземах южном и обыкновенном. Штаммы 

Bacillus sp. B5 и Agrobacterium tumefaciens R1 обеспечили прирост биомассы побега 

сорта Багира в условиях чернозема обыкновенного 0,10 г (48 %) и 0,13 г (62 %) 

соответственно, по сравнению с контролем (0,21 г). 

 
Работа выполнена в рамках государственного задания фундаментальных исследований 

№ 0834-2015-0005 и при поддержке гранта РФФИ А18-016-00197. 
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UDC 631.461:579.64 

Melnichuk T. N., Egovtseva A. Yu., Abdurashitov S. F., Andronov E. E., Abdurashitova E. R., 

Radchenko A. F., Ganotskaya, T. L., Radchenko L. A. 

ASSOCIATIVE TO TRITICUM AESTIVUM L. BACTERIA FROM 

CHERNOZEMS SOUTHERN AND ORDINARY 

Summary. Currently, a promising area of research is the development of 

rhizosphere biotechnologies using associative bacteria to a particular plant species, which 

can increase their potential and quality, which in turn contributes to the stability of agro-

ecosystems and preservation of the environment. The aim of the research was to study the 

wheat rhizosphere microbiome and strains of associative bacteria isolated from different 

varieties grown on southern and ordinary chernozems. The studies were carried out in 2018 

on three winter wheat varieties (Triticum aestivum L.) ‘Bagheera’, ‘Lydia’ and ‘Ermak’. 

Modern approaches to the study of the taxonomic structure of the rhizosphere microbiome 

using high-throughput sequencing of the 16S rRNA gene libraries were used in the process 

of research. The community of prokaryotes of rhizosphere chernozem mainly consisted of 

representatives of 10 phyla: Crenarchaeota from the archaea and bacterium domain: 

Acidobacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes, Chloroflexi, Firmicutes, Gemmatimonadetes, 

Planctomycetes, Proteobacteria and Verrucomicrobia. Representatives of the non-

attributable domain of prokaryotes, the share of which in the samples of chernozem was 

2.4–4.0 %, were identified. Phylum Proteobacteria had the highest proportion in the studied 

varieties, and the difference in soils was insignificant (‘Bagheera’ – 25.5–27.3 %, ‘Ermak’ 

– 24.3–29.1 %, ‘Lydia’ – 23.7–26.1 %). Five new strains of associative to wheat bacteria 
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identified by the method of sequencing the 16S rRNA gene belonged to five species from 

different taxonomic groups and showed different efficacy on southern and ordinary 

chernozems. Strains of Bacillus sp. B5 and Agrobacterium tumefaciens R1 provided an 

increase in shoot biomass of the ‘Bagheera’ variety on ordinary chernozem by 0.10 g (48 %) 

and 0.13 g (62 %), respectively, compared to the control (0.21 g). Thus, changes in the 

taxonomic composition of the southern and ordinary chernozems rhizosphere of three wheat 

varieties had been determined under the influence of both variety and the soil and climatic 

conditions. Five strains of associative bacteria were identified. They are promising for 

further biotechnology of the rhizosphere of agrocenoses. 

Keywords: associative bacteria, Triticum aestivum L., chernozems southern, 

chernozems ordinary. 
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