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ВИДОВАЯ СТРУКТУРА МИКОБИОМОВ КОРНЕЙ САМОСЕВА  
И СЕЯНЦЕВ СОСНЫ ОБЫКНОВЕННОЙ И ЕЛИ ЕВРОПЕЙСКОЙ

Аннотация. В статье изложены результаты молекулярно-генетической идентификации видового состава микобио-
мов корневых систем 1–2-летних растений сосны обыкновенной (Pinus sylvestris L.) и ели европейской (Picea abies (L.) 
Karst.), произрастающих в лесных питомниках и естественных насаждениях. Установлены показатели биоразнообразия 
(обилие видов, индекс доминирования, индекс разнообразия Шеннона) и приведена сравнительная характеристика ис-
следованных микобиомов.

Выявлено, что основные видовые комплексы микориз ювенильных растений сосны и ели образованы сходными 
грибными видами, относящимися к родам Wilcoxina, Phialocephala, Helotiaceae и др. При этом для самосева характерна 
и моновидовая микориза, представленная базидиомицетами родов Russula, Rhizopogon, Laccaria. Наибольшие значения 
показателей видового разнообразия грибных сообществ отмечались для самосева как ели европейской (Hmax = 2,6), так  
и сосны обыкновенной (Hmax = 2,5). Ведущим фактором, определяющим видовую структуру микобиомов в естествен-
ных условиях и в питомниках, являлись локальные почвенно-биотические условия.
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SPECIES STRUCTURE OF NATURAL REGENERATUION  
AND SEEDLING ROOT MYCOBIOMES OF SCOTS PINE AND NORWAY SPRUCE

Abstract. Mycobiomes of roots of 1–2-year-old Pinus sylvestris L. and Picea abies (L.) Karst. plants in forest nurseries 
and natural woods were studied using molecular genetic methods. Biodiversity indicators were established (species abundance, 
dominance index, Shannon diversity index) and comparative characteristics of the studied mycobiomes were provided.

It was revealed that the main species complexes of mycorrhizae of juvenile pine and spruce plants were formed by a similar 
list of fungal species from the genera Wilcoxina, Phialocephala, Helotiaceae, etc. At the same time, natural regeneration was 
also characterized by monospecies mycorrhiza represented by basidiomycetes from the genera Russula, Rhizopogon, Laccaria. 
In fungal communities the highest level of species diversity indicators values was observed for Norway spruce (Hmax = 2.6) and 
Scots pine (Hmax = 2.5) seedlings from forest stands. The leading factor determining the species structure of mycobiomes, both 
in natural conditions and in nurseries, was local soil-biotic conditions.
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Введение. Изучение особенностей формирования микобиомов корневых систем растений 
представляет собой важную, но достаточно сложную научную задачу, успешное выполнение ко-
торой позволяет раскрывать основные механизмы и закономерности функционирования почвен-
ных биоценозов. Сложность анализа в значительной степени обусловлена трудоемкостью точной 
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идентификации ассоциированных с корнями грибов при использовании доступных для исследо-
вателей микробиологических и микроскопических методов. Практическая значимость изучения 
видового состава микобиомов корней растений заключается в разработке агротехнологических 
методов его регулирования и направленного формирования, что позволяет сократить удельный 
вес патогенной микрофлоры и увеличить содержание целевых симбиотических микроорганизмов.

Научные исследования фитопатогенной микобиоты, в том числе возбудителей болезней кор-
невых систем, широко представлены в литературе, и их количество постоянно увеличивается. 
Особую актуальность в последнее время приобрели направления мониторинга появления агрес-
сивных рас космополитных и инвазивных видов, а также ранее не описанных видов микромице-
тов [1, 2]. 

Явление микоризы впервые было описано в 1879 г. биологом Ф. М. Каменским [3], а сам тер-
мин был введен ботаником А. Б. Франком в 1885 г. [4]. В то же время, несмотря на практическую 
значимость данного типа симбиоза, механизмы формирования микоризных ассоциаций, в том 
числе на древесных видах, описаны недостаточно полно [5]. 

Одним из факторов, ограничивающих изучение микоризной микрофлоры, является отсут-
ствие эффективных способов культивирования микобионтов, в частности трудоемкость получе-
ния и депонирования культур in vitro для последующего описания. В связи с интенсивным раз-
витием молекулярно-генетических технологий анализа микроорганизмов видовой перечень 
идентифицированных микоризообразователей начал существенно расширяться [6, 7], что позво-
лило перейти от изучения функциональной роли отдельных таксонов симбиотических грибов  
к определению свойств и характеристик их ассоциаций. Так, например, изучение эктомикоризы 
(ЭКМ) как одного из наиболее распространенных типов грибного симбиоза позволило разрабо-
тать препараты и технологии микоризации, что имеет особое значение в программах по лесовос-
становлению с использованием методов инокуляции посадочного материала в лесных питомни-
ках и культурах. Искусственная микоризация показала свою актуальность при разработке стра-
тегии защиты лесов от последствий изменения климата [8].

Видовое богатство и таксономическое разнообразие микоризных симбионтов существенно: 
около 7–10 тыс. видов грибов образуют ЭКМ примерно с 8 тыс. видов растений, произрастаю-
щих на большей части земного шара и представляющих преимущественно лесные экосистемы 
[9]. В качестве примера можно привести сосну обыкновенную – основную лесообразующую по-
роду Беларуси, которая способна вступать в микоризный симбиоз почти с 300 видами ЭКМ-
грибов [10–13]. Необходимость микоризного взаимодействия обусловлена участием ЭКМ-грибов 
в круговороте биогенных элементов, а также их способностью оптимизировать метаболизм рас-
тений, усиливать у последних минеральное питание и устойчивость к ряду неблагоприятных 
факторов среды: засухе, засолению, воздействию тяжелых металлов и патогенов [14, 15]. Грибной 
мицелий в составе микоризы позволяет увеличить всасывающую поверхность корней растений, 
мобилизовать в почве труднорастворимые соединения фосфора, калия и других минеральных 
элементов, синтезировать ряд биологически активных веществ. В свою очередь, грибы, будучи 
гетеротрофными организмами, получают от растений органический углерод [14, 16, 17]. Особая 
роль в интеграции сообществ растений и грибов в многоуровневую коммуникационную сеть 
[18], а также в повышении плодородия почвы отводится грибам-микоризообразователям [19‒21]. 

Микоризные микобиомы, как правило, характеризуются большим видовым разнообразием 
(от 20 до 35 таксонов) даже в случае монокультур лесных древесных растений. Большинство ис-
следователей объясняют данную особенность микрофлоры высокой конкуренцией за ресурсы  
и активным межвидовым взаимодействием [22]. Аналогичная ситуация и в лесных питомниках, 
где отмечается постоянное антропогенное воздействие на среду обитания. Анализ микобиомов 
корней лесного посадочного материала, проведенный в 23 питомниках Польши, показал, что се-
янцы даже однолетних растений практически полностью колонизированы. В целом в обследо-
ванных питомниках выявлено 29 таксонов грибов. При этом в пределах корневой системы одно-
го растения видовое разнообразие варьировалось от 3‒10 таксонов для однолетних сеянцев до 
6–13 таксонов для двухлетних сеянцев. Выявлено, что в грибных сообществах микоризных гри-
бов однолетних сеянцев преобладали представители Ascomycota, в частности Wilcoxina mikolae. 
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В то же время у двулетних растений происходила трансформация структуры видовых сообществ 
корней с заменой представителей Ascomycota на Basidiomycota (Suillus luteus, Rhizopogon roseolus, 
Thelephora terrestris, Hebeloma crustuliniforme и др.) [23].

Дальнейшее развитие молекулярно-генетических методов анализа грибных организмов дало 
возможность выполнять идентификацию микобиомов на новом качественном уровне: проводить 
диагностику на уровне штаммов или отдельных генотипов, оценивать количественное содержа-
ние генетического материала грибов, типировать моно- и полиинфекции, анализировать биоло-
гические образцы, представленные в следовых количествах, и др. 

Применение технологий высокопроизводительного секвенирования и интенсивное накопле-
ние в базах данных генетической информации определили высокую популярность метагенети-
ческого подхода к анализу сообществ микроорганизмов, в том числе грибов. В отличие от мета-
геномного скрининга, в ходе метагенетических исследований данные, полученные в результате 
диагностирования участков ортологичных (баркодинговых) генов микроорганизмов, анализиру-
ются непосредственно в изучаемом материале. Одними из преимуществ генетических подходов 
идентификации (перед микробиологическими) являются учет и количественная оценка некуль-
тивируемых (как правило, биотрофных) патогенов наряду с культивируемыми микроорганизма-
ми. Кроме того, молекулярно-генетический анализ микобиомов позволяет идентифицировать 
все находящиеся в биологическом образце виды грибов независимо от их таксономической при-
надлежности и долевого участия [24].

Цель исследований ‒ проведение метагенетического анализа микобиомов корней молодых 
растений сосны обыкновенной и ели европейской и последующий сравнительный анализ видо-
вой структуры изученных ассоциаций.

Материалы и методы исследования. Объектами исследования являлись 1–2-летние расте-
ния сосны обыкновенной Pinus sylvestris L. и ели европейской Picea abies (L.) Karst., произрас-
тающие на территории Беларуси в 10 лесных питомниках и 10 естественных насаждениях. 
Растения, собранные в лесных питомниках, были обозначены нами как «сеянцы», в естествен-
ных насаждениях – как «самосев». Перечень мест коллектирования экспериментального матери-
ала представлен в табл. 1.

Образцы из питомников были представлены посадочным материалом с открытой корневой 
системой, выращиваемым в условиях открытого (посевное отделение) и защищенного (теплицы, 
короба) грунта.  Отбор самосева под пологом леса осуществляли на территориях лесничеств, где 
располагались питомники, т. е. в пределах аналогичного географического расположения. Рас-
тения на участках выращивания отбирали равномерно, максимально сохраняя корневые систе-
мы. Коллектирование производили с июля по октябрь 2022 г.

Пробоподготовка. В полевых условиях производили поверхностную очистку корневых си-
стем от частиц почвы и внешних примесей стороннего биологического материала в проточной 
воде, а затем в 70%-ном этаноле. Образцы упаковывали в одноразовые полиэтиленовые пакеты  
и в течение 3‒12 ч помещали на первичное хранение (до 1 сут) в морозильную камеру (T = ‒18 °C). 
Долгосрочное хранение (до 6 мес.) осуществлялось при температуре ‒70 °С.

Для последующего анализа в лабораторных условиях было отобрано 258 фрагментов корне-
вых систем размером 1–5 мм от визуально здоровых, хорошо развитых растений. Препа риро-
ванный материал промывали дистиллированной водой и помещали в центрифужные пробирки 
типа Eppendorf (1,5 мл).

ДНК-анализ. Препараты ДНК получали с помощью СТАВ-метода [25] с измененным режи-
мом этапа экстракции (T = 25 °С).

В качестве маркерного локуса для метагенетического анализа микобиомов использовали 
внутренний транскрибируемый спейсер ITS1 рДНК [24, 26].

Полимеразную цепную реакцию (ПЦР) осуществляли с помощью набора ArtMix Форез (2X) 
(АртБиоТех, Беларусь) согласно инструкции фирмы-производителя, ПЦР-амплификацию мар-
керного локуса ‒ с применением праймеров ITS1F/ITS2FAM [26].

На первом этапе исследований с использованием генетического анализатора Applied Bio-
systems 3500 Genetic Analyzer (Thermo Fisher Scientific, США) проводили электрофоретический 
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анализ всего спектра получаемых ПЦР-продуктов образцов. Интерпретацию полученных данных 
выполняли с помощью программного пакета GeneMapper v. 4.1 (Thermo Fisher Scientific, США).

Для установления видовой принадлежности ампликонов все их размерные варианты (по  
3 шт. от разных образцов) отсеквенировали по отдельности с применением праймера ITS1F на 
базе генетического анализатора Applied Biosystems 3500 Genetic Analyzer (Thermo Fisher 
Scientific, США) согласно протоколам фирмы-производителя. Видовую идентификацию секве-
нированных нуклеотидных последовательностей образцов грибов осуществляли в базе данных 
NCBI GenBank (США), используя онлайн-сервис BLAST [27].

Полученные данные идентификации грибов (на основе результатов секвенирования и разме-
ра маркерного региона ITS1) заносили в таблицу для составления молекулярно-генетического 
атласа-определителя. Последующий анализ атласа-определителя показал, что все выявленные  
в микобиомах виды грибов характеризовались уникальным (видоспецифичным) размером мар-
керного региона ITS1, что обусловливало информативность данного молекулярного признака.

В случае отсутствия в базе данных NCBI GenBank для депозитов ITS1-маркера соответству-
ющих им видовых названий грибов или непосредственно самих искомых последовательностей 
обозначение данных таксонов микромицетов при проведении сравнительной оценки микобио-
мов производили по значению молекулярного размера маркерного региона ITS1 (например, 
Uncultured fungus 230 или Uncultured fungus 288).

Для оценки видовой структуры и видового разнообразия микобиомов использовали следую-
щие показатели: обилие видов (частоты встречаемости), индекс доминирования, индекс разно- 
образия Шеннона [28]. Математико-статистическую обработку и кластерный анализ сходства 
структуры микобиомов выполняли с помощью пакета Statistica 6.0 (StatSoft Inc., США).

Т а б л и ц а 1. Места коллектирования биологических образцов

T a b l e 1. Field material collection sites

Геоботаническая подзона Лесхоз (учреждение) / лесничество (питомник)
Местоположение (квартал/выдел), 

тип леса, возраст, отделение  
питомника

Древесный  
вид

Возраст, 
растений,  

лет

Самосев (под пологом леса)
I  (широколиственно-
еловые леса) 

Полоцкий учебно-опытный / – 177/2, С. мш., 104 года С. об. 2
Е. евр. 2

Двинская ЭЛБ / Подсвильское 32/20, C. ор., 65 лет С. об. 2
1/60, С. ор., 120 лет Е. евр. 2

II (елово-грабовые  
дубравы)

Негорельский учебно-опытный / 
Центральное

77/24, С. ор., 75 лет С. об. 2
33/1, С. ор., 130 лет Е. евр. 2

Жорновская ЭЛБ / Жорновское 156/25, С ор., 75 лет 

С. об.

2
III (грабовые дубравы) Речицкий опытный / Речицкое 24/25, С. кис., 140 лет 2

Кореневская ЭЛБ / Кореневское 163/8, С. ор., 83 года 1–2
173/20, С. мш., 68 лет 1
402/7, С. ор., 78 лет 1–2

Сеянцы (в лесных питомниках)
I (широколиственно-
еловые леса)

Двинская ЭЛБ / врем. питомник Посевное и закрытого 
грунта

С. об. 1
Е. евр. 2

Островецкий опытный / пост. питомник Посевное Е. евр. 1
II (елово-грабовые  
дубравы)

Воложинский / пост. питомник Посевное С. об. 2
Любанский / пост. питомник Посевное Е. евр. 1
Любанский / кулисный питомник Посевное С. об. 2
Любанский / тепличное хозяйство Короб Е. евр. 1
Негорельский УОЛ Посевное С. об. 2
Осиповичский опытный / пост. питомник Посевное и закрытого 

грунта
С. об. 1
Е. евр. 1

Узденский / пост. питомник Посевное С. об. 2
III (грабовые дубравы) Кореневская ЭЛБ Посевное С. об. 1
Всего 10 питомников 10 насаждений –
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Результаты и их обсуждение. В результате молекулярно-генетических исследований корне-
вых окончаний сеянцев сосны обыкновенной и ели европейской было идентифицировано 163 
варианта ITS-маркера, для 120 из которых была установлена видовая принадлежность. При по-
следующем анализе нуклеотидные последовательности с уровнем сходства ≥97 % были объеди-
нены в 102 операционные таксономические единицы (ОТЕ). Большинство (70,5 %) выявленных 
ОТЕ относилось к отделу Ascomycota, остальные ‒ к представителям отделов Basidiomycota 
(26,5 %) и Zygomycota (3 %). Наибольшее количество (85,3 % от всего числа) ОТЕ было обнару-
жено в образцах корней сосны, для ели их состав был менее разнообразным ‒ 64,7 %. При этом 
51 (50,0 %) ОТЕ была обнаружена как у ели, так и у сосны, а другая половина ‒ в корнях сеянцев 
только одной из пород (15 (14,7 %) и 36 (35,3 %) шт. соответственно).

Количество нередких (усредненная частота встречаемости >1 %) ОТЕ для сосны обыкновен-
ной составило 31 шт., или 35,6 % от ее общего разнообразия. При этом доминирующая группа 
(усредненная частота встречаемости >10 %) была представлена двумя ОТЕ: Wilcoxina mikolae 
(референсный депозит в NCBI GenBank OM238173.1) и Helotiaceae sp. (референсный депозит  
в NCBI GenBank MF789678). Аналогичные показатели для ели европейской составили: нередкие 
ОТЕ – 24 (36,4 %) шт., доминирующие – 2 (3 %) шт. Как и у сосны обыкновенной, у ели европей-
ской группа доминантов также была представлена указанными выше космополитными микориз-
ными видами грибов – Wilcoxina mikolae и Helotiaceae sp. Усредненная частота их встречаемости 
для изученных хвойных пород была сходной и составила 21 и 11,7 % у сосны обыкновенной, 
27,3 и 14,5 % ‒ у ели европейской соответственно. Сравнительный анализ перечней нередких 
ОТЕ грибов у сосны обыкновенной и ели европейской показал, что 16 из них были нередкими  
у обеих пород, 18 являлись нередкими для одной породы и редкими для другой. Пять ОТЕ были 
идентифицированы только у одной из пород: три (Laccaria sp., Rhizopogon roseolus, Exophiala sp.) 
у сосны обыкновенной, две (Leotiomycetes sp., Mrakia sp.) у ели европейской. Согласно литера-
турным данным, перечисленные таксоны грибов не являются узкоспециализированными и их 
отсутствие у сеянцев одной из древесных пород, по всей видимости, связано с локальными осо-
бенностями выборок [29, 30].

Все идентифицированные таксоны грибов были разделены на две функциональные группы: 
микоризные и условно-патогенные (факультативные паразиты). Отнесение грибных организмов 
к той или иной группе было опосредованным – осуществлялось исходя из их таксономического 
названия и базировалось на результатах исследований разных авторов [31, 32]. Согласно прове-
денной систематизации микобиоты, порядка 60 % были отнесены к симбиотическим видам, об-
разующим устойчивые ассоциации с корневыми окончаниями хвойных пород, остальные ‒  
к естественным компонентом микобиома растений, оказывающим негативное влияние в случае 
ослабления организма хозяина стрессовыми факторами [33, 34].

Проведенный анализ попарных сочетаний грибных таксонов не позволил установить влия-
ние отдельных элементов микобиома друг на друга, что выражалось в отсутствии прямой или 
обратной корреляции значений показателей долевого участия (представленности) ОТЕ в образ-
цах корневых окончаний. Также не установлено достоверной взаимосвязи наличия или отсут-
ствия тех или иных микромицетов в образцах. Так, в табл. 2 представлен фрагмент базы данных 
структуры микобиомов образцов корней, полученной на основании метагенетического анализа 
грибных сообществ. 

Несмотря на наличие в табл. 2 отдельных образцов, представленных сверх- и монодоминант-
ными сообществами [35], входящие в их состав ОТЕ могли участвовать в формировании и дру-
гих вариантов ассоциаций, существенно отличающихся как по таксономическому составу, так  
и по представленности тех или иных грибных организмов.

Отсутствие, по результатам анализа, статистически достоверных закономерностей формиро-
вания видового состава микобиомов, на наш взгляд, не может указывать на нейтральный харак-
тер взаимоотношений между разными грибными организмами, а, по всей видимости, объясняет-
ся целым рядом стохастических факторов – локальными особенностями структуры микобиоты 
почв (в том числе «эффектом основателя»), викаризмом, штаммовым разнообразием (включая их 
свойства) одних и тех же видов грибов, заселением разных участков корней в пределах сеянца 



188   Proceedings of the National Academy of Sciences of Belarus. Biological series, 2024, vol. 69, no. 3, pp. 183–197 

Т а б л и ц а 2. Видовая структура микобиомов корней сеянцев сосны обыкновенной  
по данным метагенетического анализа (фрагмент базы данных)

T a b l e 2. Species structure of mycobiomes of Scots pine seedling roots  
based on the metagenetic analysis data (database fragment)

Обозначение микромицета
Номер образца растения

1 2 3 71 75 126 128 149 150

Akanthomyces muscarius 0 0 1,92 0 0 0 0 0 0
Archaeorhizomyces sp. 7,76 0 0 0 0 0 0 0 0
Cadophora sp. 0 0 0 0 0,81 0 0 0 0
Clonostachys sp. 0 5,15 11,21 0 0 0 0 0 0
Dactylonectria sp. 2,82 4,36 14,5 0,29 0,91 0 0 0,33 0,5
Fusarium sp. 6,83 0 6,47 0 14,91 0 0 0 11,3
Hebeloma naviculosporum 0 0 1,54 0 0 0 0 0 0
Helotiaceae sp. 0 8,3 1,02 5,49 3,91 0 100 24,9 41,33
Hyaloscypha hepaticicola 0 0 2,31 28,34 4,62 0 0 0 0
Lactarius sp. 0 0 0 0,5 0 0 0 0 0
Meliniomyces variabilis 0 0 0 0 2,01 0 0 0 0
Mollisia sp. 0 0 0 0 8,26 0 0 0 0
Mortierella humilis 0 0 0 4,03 0 0 0 0 0
Nemania serpens 0 0 4,61 0 0 0 0 0 0
Oidiodendron sp. 0 0 0 4,8 5,57 0 0 0 4,27
Peniophora cinerea 0 0 0 7,47 16,51 0 0 0 0
Peziza sp. 62,67 0 0 0 0 0 0 38,06 0
Phialocephala fortinii 14,73 7,34 0 7,71 13,08 0 0 0 0
Phoma sp. 0 0 0 1,93 0 0 0 0 0
Pustularia sp. 0 0 0 3,35 8,16 0 0 0 0
Russula sp. 0 0 0 0,57 0 100 0 0 0
Suillus luteus 3,76 0 0 1,83 5,13 0 0 0 0
Talaromyces ruber 0 1,83 0 0 0 0 0 0 0
Tetracladium furcatum 0 0 1,11 0 0 0 0 0 0
Tomentella sp. 0 0 0 1,27 0 0 0 0 0
Trechisporales sp. 0 2,12 0 0 0 0 0 0 0
Tricholoma sp. 0 0 0 2,45 0 0 0 0 0
Tuber sp. 0 0 1,58 0 0 0 0 0 0
Tylospora asterophora 0 29,44 20,87 0 0 0 0 0 0
Uncultured fungus 18p 0 18,72 0 0 0 0 0 0 0
Uncultured fungus 18п 0 0 0 5,5 0 0 0 0 0
Uncultured fungus MW215033.1 0 1,98 0 0 6,81 0 0 0 0
Wilcoxina mikolae 0 13,79 21,71 0 0 0 0 36,71 41,33
Uncultured fungus 225 0 0 0 4,84 0 0 0 0 0
Uncultured fungus 230 0 4,82 0 0 0 0 0 0 0
Uncultured fungus 231 0 0 7,37 0 0 0 0 0 0
Uncultured fungus 232 0 0 0 0 6,71 0 0 0 0
Uncultured fungus 238 0 0 0 1,81 0 0 0 0 0
Uncultured fungus 242 0 0 0 3,09 0 0 0 0 0
Uncultured fungus 260 0 2,16 0 0 0 0 0 0 0
Uncultured fungus 285 0 0 0 0 0 0 0 0 1,27
Uncultured fungus 294 0 0 0 0,72 0,53 0 0 0 0
Uncultured fungus 316 0 0 3,78 0 0 0 0 0 0
Uncultured fungus 335 0 0 0 14 0 0 0 0 0
Uncultured fungus 358 0 0 0 0 2,09 0 0 0 0

П р и м е ч а н и е. Жирным шрифтом выделены ОТЕ с долевым участием в образце ≥10 %.
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разными видами грибных организмов, трансформацией микобиомов во времени и на разных ста-
диях онтогенеза растений. 

Изучение сеянцев из различных регионов Беларуси также не выявило значимых различий  
в структурах анализируемых групп, что, вероятно, указывает на более значительный вклад ло-
кальных особенностей мест сбора образцов в формирование микобиомов корневых систем рас-
тений.

В то же время проведенный анализ микобимов в разрезе особенностей произрастания (есте-
ственных или при выращивании в питомниках) позволил выявить ряд отличий как в видовой 
структуре, так и применительно к параметрам, описывающим биоразнообразие.

Анализ уровня дифференциации структур микобиомов (на основе усредненных частот 
встречаемости грибных видов) показал, что наибольшим сходством обладали группы с одинако-
выми условиями произрастания (рис. 1).

Рис. 1. Дендрограмма степени дифференциации видовых структур микобиомов корней самосева и сеянцев

Fig. 1. Dendrogram of species differentiation of natural regeneration and seedling root mycobiomes structures

У отмеченных на дендрограмме двух отдельных кластеров (естественные насаждения (само-
сев) и лесные питомники (сеянцы)) наименьший уровень различий выявлен среди объектов есте-
ственного происхождения, что, вероятно, обусловлено более низкими значениями усредненных 
частот встречаемости, доминирующих в микобиомах ОТЕ. Так, медиана значений индекса до-
минирования для сеянцев сосны из естественных насаждений и лесных питомников составила 
0,25 и 0,34 соответственно, для ели ‒ 0,39 и 0,44 (рис. 2). 

Особенностью самосева сосны являлось значительное число (22,7 %) выявленных образцов  
с моновидовыми микоризами (индекс доминирования – 1). При этом в качестве монодоминант-
ных микоризообразователей у разных образцов могли выступать альтернативные виды-симби-
онты: характерные для взрослых растений базидиомицеты родов Russula, Rhizopogon, Laccaria  
и ассоциированные, как правило, с молодыми растениями аскомицетные грибы Wilcoxina 
mikolae, Helotiaceae sp. В корневых системах всех изученных сеянцев были идентифицированы 
в основном комплексные по составу микобиомы, содержащие два и более вида грибов одновре-
менно. 

Распределение значений индекса доминирования среди микобиомов сеянцев сосны характе-
ризовалось определенной асимметричностью (рис. 3). В то же время для грибных ассоциаций 
самосева никаких закономерностей в распределении данного показателя не выявлено.
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Для ели европейской как в группе самосева, так и у сеянцев выраженные закономерности 
распределения значений индекса доминирования отсутствовали. На наш взгляд, полученные ре-
зультаты для ели европейской в целом, а также для группы самосева сосны обыкновенной ука-
зывают на гетерогенность обобщенных выборок, связанную с локальными особенностями мест 
сбора экспериментального материала.

Изучение параметров, описывающих уровень биологического разнообразия микобиомов, по-
казало, что в целом микоризы самосева сосны и ели являются более разнородной группой  
(в пределах как индивидуальных образцов растений, так и их совокупности) по сравнению  
с грибными ассоциациями, идентифицированными в условиях лесных питомников. Так, медиа-
на значения индекса разнообразия Шеннона для самосева сосны обыкновенной составила 1,65,  
а для условий питомника не превысила 1,35. Для ели европейской значения данного параметра 
составили 1,35 и 1,05 соответственно. Диапазон значений индекса разнообразия Шеннона для 
самосева сосны и ели также был более широкий по сравнению с таковым у сеянцев из лесных 
питомников (рис. 4).
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результаты для ели европейской в целом, а также для группы самосева сосны обыкновенной 
указывают на гетерогенность обобщенных выборок, связанную с локальными особенностями мест 
сбора экспериментального материала. 

Изучение параметров, описывающих уровень биологического разнообразия микобиомов, 
показало, что в целом микоризы самосева сосны и ели являются более разнородной группой (в 
пределах как индивидуальных образцов растений, так и их совокупности) по сравнению с грибными 
ассоциациями, идентифицированными в условиях лесных питомников. Так, медиана значения 
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1,05 соответственно. Диапазон значений индекса разнообразия Шеннона для самосева сосны и ели 
также был более широкий по сравнению с таковым у сеянцев из лесных питомников (рис. 4). 
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распределение среди микобиомов, относящихся к питомникам, в целом отличалось определенной 
асимметричностью (рис. 5). 

Как и в случае с индексом доминирования, выявляемая гетерогенность структур обобщенных 
выборок, по всей видимости, подтверждает наше предположение о значимой роли локальных 
особенностей произрастания растительного материала в формировании структуры микоризных 
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Детальный анализ полученных результатов показал, что сходство видовых структур 
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лесхоз (открытый грунт, короб); 15–17 – Любанский лесхоз (открытый грунт); 18–20 – Двинская экспериментальная 

лесная база Института леса НАН Беларуси (временный питомник, открытый грунт) 

Fig. 6. Dendrogram of differentiation of species mycobiome structures among the roots of Norway spruce seedlings from 
various nurseries. Sampling locations: 1–3 – Osipovichi experimental forestry enterprise (closed ground), 4–6 – Osipovichi 

experimental forestry enterprise (open ground); 7–11 – Ostrovets forestry (open ground); 12–14 – Lyuban forestry (open ground, 
box); 15–17 – Lyubansky forestry enterprise (open ground); 18–20 – Dvinsk experimental forest base of the Forest Institute of 

the National Academy of Sciences of Belarus (temporary nursery, open ground)
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Так, общим таксоном микобиомов сеянцев ели европейской являлся микромицет Wilcoxina 
mikolae, частота встречаемости которого для большинства образцов варьировалась от 13,1 до 
100 % (в среднем – 39,4 %, медиана – 36,7 %). В качестве «маркерной» ОТЕ микориз питомни- 
ков Осиповичского опытного лесхоза и Двинской экспериментальной базы можно выделить 
Helotiaceae sp. (30,1‒63,4 %). В питомниках других лесхозов данная ОТЕ не выявлена. В качестве 
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«маркерного» таксона питомника Островецкого лесхоза выступал микромицет Phialocephala 
fortinii (26,8–54,4 %). Его встречаемость в других питомниках была единичной, а долевое уча-
стие в микоризах сеянцев не превысило 1,6 %. Еще одной ОТЕ, характеризующей питомник 
Островецкого лесхоза, является Tylospora asterophora, которая зачастую хоть и не имела доми-
нирующего положения в микоризах (1,42‒27,6 %), но не была нами идентифицирована в других 
локациях. Hyaloscypha hepaticicola в данном питомнике также выявлена в умеренном количе-
стве (4,2–6,9 %) и обнаружена только в единичном случае за пределами Любанского лесхоза.

Сходные результаты получены и для сеянцев сосны обыкновенной. Так, на рис. 7 представле-
на дендрограмма, иллюстрирующая уровень сходства видовых структур микориз сеянцев из от-
крытого грунта питомников трех лесхозов. Несмотря на то что уровень различий между образ-
цами во многих случаях превышал 50 %, в целом характер кластеризации на дендрограмме со-
ответствовал местам произрастания растений, что также подтверждает наличие особенностей  
у видовых структур данных выборок. При этом следует отметить, что определенный вклад  
в структуру дендрограмм (см. рис. 6, 7) помимо «маркерных» (общих для локации) видов вноси-
ли и особенности всей совокупности распределения таксонов в образцах (включая частоты пред-
ставленности и сочетание отдельных элементов микросообществ).
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Рис. 7. Фрагмент дендрограммы, показывающей степень дифференциации видовых структур микобиомов 
корней сеянцев сосны обыкновенной из различных питомников (открытый грунт). Места взятия образцов: 1–3 –

Узденский лесхоз, 4–6 – Осиповичский опытный лесхоз, 7–9 – Воложинский лесхоз

Fig. 7. Dendrogram (fragment) of differentiation among mycobiome structures of Scots pine seedling roots collected in
open ground of various nurseries. Sampling locations: 1–3 – Uzda forestry enterprise, 4–6 – Osipovichi experimental forestry

Совокупный анализ структуры микобиомов образцов корней сеянцев обеих пород (сосны 
обыкновенной и ели европейской) также подтвердил превалирующую роль локальных почвенно-
биотических особенностей в формировании структуры грибных ассоциаций (рис. 8). Как видно из 
дендрограммы, представленной на рис. 8, основной характер кластеризации в первую очередь 

Рис. 7. Фрагмент дендрограммы, показывающей степень дифференциации видовых структур микобиомов корней 
сеянцев сосны обыкновенной из различных питомников (открытый грунт). Места взятия образцов: 1–3 – Узденский 

лесхоз, 4–6 – Осиповичский опытный лесхоз, 7–9 – Воложинский лесхоз

Fig. 7. Dendrogram (fragment) of differentiation among mycobiome structures of Scots pine seedling roots collected in open 
ground of various nurseries. Sampling locations: 1–3 – Uzda forestry enterprise, 4–6 – Osipovichi experimental forestry, 

7–9 – Volozhinsky forestry enterprise

Совокупный анализ структуры микобиомов образцов корней сеянцев обеих пород (сосны 
обыкновенной и ели европейской) также подтвердил превалирующую роль локальных почвен-
но-биотических особенностей в формировании структуры грибных ассоциаций (рис. 8). Как 
видно из дендрограммы, представленной на рис. 8, основной характер кластеризации в первую 
очередь связан с местом произрастания. Так, наибольшее сходство структуры микобиомов кор-
ней, как правило, имели сеянцы, произрастающие на территории одного и того же питомника 
(6–11, 5-10-12 – Осиповичский опытный лесхоз, 2-7, 3-9-8 – Двинская экспериментальная база). 
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Отсутствие значимых различий между образцами сосны и ели обусловлено главным образом 
доминирующей составляющей микоризы сеянцев – грибными видами, имеющими широкую 
специализацию – Helotiaceae sp. и Wilcoxina mikolae, а также наличием в корнях сходной услов-
но-патогенной микрофлоры – Dactylonectria sp. (доля инфицированных растений: сосна – 86,2 %, 
усредненное содержание в микобиоте – 10,55 %, ель – 76,4 и 6,74 % соответственно).
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Учитывая фитопатологический аспект, отметим, что кроме Dactylonectria в корневых системах
самосева и сеянцев сосны и ели идентифицирован широкий круг облигатных и факультативных
паразитов, относящихся к родам Apiospora, Coniochaeta, Eleutheromyces, Epicoccum, Exophiala,
Fusarium, Nemania, Peniophora, Phoma и Rhizoctonia. При этом количество инфицированных 
растений среди самосева (сосна – 50,3 %, ель – 64,2 %) было ниже, чем у сеянцев, выращиваемых в 
условиях питомника (сосна – 100 %, ель – 81,2 %). Долевое участие патогенной микрофлоры в 
микобиоме для самосева и сеянцев сосны было примерно одинаковым – 14,4 и 15,1 %
соответственно. Для ели данный показатель был выше для самосева (20,6 %), чем для сеянцев 
(4,7 %).

Заключение. Изучение видовой структуры микобиомов корней самосева и сенцев сосны и ели 
показало следующее: основные видовые комплексы микориз ювенильных растений сосны и ели 
образованы сходными грибными видами, а наибольшие значения показателей разнообразия 
грибных сообществ отмечаются у растений, произрастающих в естественных насаждениях. При 
этом для самосева, собранного под пологом леса, могут формироваться моновидовые микоризы, 
представленные базидиомицетными грибами – симбионтами взрослых растений; ведущим 
фактором, определяющим видовую структуру микобиомов как в естественных условиях, так и в 
питомниках, являются локальные почвенно-биотические условия. Исходя из этого, контролируемое 
формирование почвенной микобиоты является обоснованным направлением в совершенствовании 
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Учитывая фитопатологический аспект, отметим, что кроме Dactylonectria в корневых систе-
мах самосева и сеянцев сосны и ели идентифицирован широкий круг облигатных и факульта-
тивных паразитов, относящихся к родам Apiospora, Coniochaeta, Eleutheromyces, Epicoccum, 
Exophiala, Fusarium, Nemania, Peniophora, Phoma и Rhizoctonia. При этом количество инфициро-
ванных растений среди самосева (сосна – 50,3 %, ель – 64,2 %) было ниже, чем у сеянцев, выра-
щиваемых в условиях питомника (сосна – 100 %, ель – 81,2 %). Долевое участие патогенной ми-
крофлоры в микобиоме для самосева и сеянцев сосны было примерно одинаковым – 14,4 и 15,1 % 
соответственно. Для ели данный показатель был выше для самосева (20,6 %), чем для сеянцев 
(4,7 %).

Заключение. Изучение видовой структуры микобиомов корней самосева и сенцев сосны  
и ели показало следующее: основные видовые комплексы микориз ювенильных растений сосны 
и ели образованы сходными грибными видами, а наибольшие значения показателей разнообра-
зия грибных сообществ отмечаются у растений, произрастающих в естественных насаждениях. 
При этом для самосева, собранного под пологом леса, могут формироваться моновидовые мико-
ризы, представленные базидиомицетными грибами – симбионтами взрослых растений; веду-
щим фактором, определяющим видовую структуру микобиомов как в естественных условиях, 
так и в питомниках, являются локальные почвенно-биотические условия. Исходя из этого, кон-
тролируемое формирование почвенной микобиоты является обоснованным направлением в со-
вершенствовании агротехники выращивания лесного посадочного материала и позволяет соз-
дать устойчивые почвенные ассоциации грибов-микоризобразователей для последующей био-
тизации растений.
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