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Оценка встречаемости 
условно-патогенных бактерии 
в пасленовых растениях в 
защищенном грунте методом 
секвенирования нового 
поколения (NGS)
РЕЗЮМЕ 
Актуальность. В последние годы отмечается резкий рост числа случаев заболеваний чело-
века и животных, вызываемых условно-патогенными микроорганизмами.
Сельскохозяйственные растения служат одним из естественных резервуаров таких патоге-
нов. Механизмы поражения растений схожи с механизмами патогенности бактерий человека
и животных. По мере изучения экологии патогенных бактерий, были получены данные, одно-
значно показывающие возможность их длительного выживания и размножения, без призна-
ков потери признаков вирулентности к организму основного хозяина. 
Методология. Образцы растений томата и картофеля (39 шт.) были получены из 12 теплич-
ных комбинатов и селекционных теплиц Московской области. Геномную ДНК и РНК выделя-
ли с использованием соответствующих наборов. Для амплификации гипервариабельного
V3-V4 участка гена 16S рибосомальной РНК использовались стандартные праймеры.
Секвенирование проводили на платформе Illumina. Полученные данные секвенирования
обрабатывались программой, написанной с использованием алгоритма QIIME 1.9.1. Был
использован алгоритм классификации операционных таксономических единиц (ОТЕ) с
открытым референсом (Open-reference OTU), порог отсечения при классификации - 97%. 
Результаты. В данной работе мы рассматриваем экспериментальные подтверждения
латентного выживания условно-патогенных бактерий, используя как анализ метагенома бак-
териального сообщества на растениях в защищенном грунте и анализ популяции бактерио-
фагов, что применяется в качестве индикатора присутствия целевых видов в окружающей
среде.
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Opportunistic bacteria in greenhouse
Solanaceous plants – assessment by 
new generation sequencing methods
ABSTRACT
Relevance. In recent years, there has been an alarming increase in the number of human and
animal disease cases caused by opportunistic microorganisms. These pathogens are often
found in agricultural plants, which serve as natural reservoirs for them. The mechanisms of
plant damage caused by these pathogens are similar to those of human and animal patho-
genic bacteria.As the ecology of these pathogenic bacteria has been studied, data has been
obtained that clearly shows the possibility of their long-term survival and reproduction in
plants, without any signs of loss of their virulence towards the main host organism.
Methodology. Tomato and potato plant samples (39 in total) were collected from 12 different
greenhouses in the Moscow region. Genomic DNA and RNA were isolated using appropriate
kits. Standard primers were used to amplify the hypervariable V3-V4 region of the 16S ribo-
somal RNA gene. Sequencing was performed on the Illumina platform. The obtained
sequencing data was processed by a program written using the QIIME 1.9.1 algorithm. An
open-reference Opec classification algorithm (OTU) was used, with a classification threshold
of 97%.
Results. In this paper, we consider experimental evidence for the latent survival of oppor-
tunistic bacteria using both metagenome analysis of the bacterial community on protected
plants and bacteriophage population analysis, which is used as an indicator of the presence
of target species in the environment.
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Введение

Эндофитные бактерии в растениях потенциально
могут способствовать росту растений, улучшать

азотное питание, но, в некоторых случаях, являются
патогенами для человека. Недавние исследования, убе-
дительно показали, что условно-патогенные энтеробак-
терии являются частью обычной микробиоты растений
[1]. Степень эндофитной колонизации бактериальными
штаммами регулируется защитными свойствами расте-
ний, и в последние годы было идентифицировано много
генетических детерминант, необходимых для такой
колонизации, причем. близких к генам, важным для
патогенеза на основных хозяевах этих бактерий.
Способность бактерий различных таксонов поражать
как растения, так и животные была давно отмечена для
Pseudomonas aeruginosa, Burkholderia cepacia и Erwinia
sp. [2, 16], и была предметом многочисленных исследо-
ваний, рассмотренных в ряде подробных обзоров [4, 9].

Обширная группа гамма-протеобактерий
Enterobacteriaceae, генетически близких к
Escherichia coli, включает в себя как типичных патоге-
нов человека и животных (виды родов Salmonella,
Shigella, Yersinia), так и патогенов растений (Erwinia,
Pectobacterium, Pantoea). Патогенные энтеробакте-
рии, включая Salmonella enterica и Escherichia coli
O157:H7, длительное время выживают на поверхно-
сти растений [6, 8]. 

Из растительных тканей неоднократно выделяли такие
виды, как Klebsiella pneumoniae [12], Enterobacter cloacae,
Enterobacter aerogenes [21], Serratia marcescens [10],
Burkholderia cepacian [16], других бактерий семейства
Enterobacteriaceae, обладающих потенциальной виру-
лентностью для животных и устойчивостью к широкому
кругу антибиотиков [1]. Патогенные энтеробактерии в
значительном числе выделяли из листьев салата (от 400
до 9000 КОЕ/г) [8] проростков редиса, моркови, люцер-
ны, бобов, и молодого картофеля [13], используемых в
качестве салатов, не подвергаемых термической обра-
ботке. 

Потенциальными источниками бактерий в растениях
являются ирригационные воды, почва, насекомые и
нематоды – вредители, и главный источник – животные и
человек [9, 20]. 

Очевидно, что механизмы бактериального
симбиоза/патогенеза для животных и растений в обоих
случаях должны иметь немало общих черт как со стороны
патогена, так и хозяина. Но, несмотря на значительные
достижения в идентификации общих факторов вирулент-
ности для животных и растений у Pseudomonas
aeruginosa [20, 22], остаются сомнения в том, является ли
эта многохозяинность частью обычного биологического
цикла патогенов, или развитием при особых условиях
среды и отсутствии эффективной защитной реакции
неспецифичного хозяина - т.н. оппортунистический пато-
генез. 

По мере изучения экологии патогенных бактерий,
были получены данные, однозначно показывающие воз-
можность их выживания и размножения в альтернатив-
ной экологической нише в течение длительного времени
без потери вирулентности для первоначального хозяина-
животного [4]. Кроме всего прочего, патогенные бакте-
рии, находящиеся как эндосимбионты в фитопатогенных
грибах, играют важную роль в вирулентности последних,

выделяя фитотоксины [20]. Видимо, альтернативное
существование патогенных бактерий не имеет принципи-
ального значения для их жизненного цикла и эволюции.

В то же время, неспециализированные фитопатогены
Pectobacterium carotovorum и Pantoea agglomerans,
Bulkholderia sp., Ralstonia sp. вызывают различные пора-
жения внутренних органов при травмах и сниженном
иммунитете животных и человека  [7]. Размножение
фитопатогенов происходит во взаимодействии с про-
стейшими (Erwinia sp.), внутри насекомых (Erwinia
chrisantemi=Dickeya dadantii), нематод (Rathayibacter
tritici, Rathayibacter spp.) и других животных, а патогены
человека и животных регулярно обнаруживают как эпи-
фитные, эндофитные, ризосферные или паразитические
(фитопатогенные) бактерии растений и водорослей [6]. 

Очевидно, что обладание общими механизмами пато-
генеза и симбиоза [20, 22] позволяет бактериям сосуще-
ствовать и паразитировать на разных одноклеточных и
многоклеточных растениях и животных. Однако, несмот-
ря на достижения в изучении генетики вирулентности
этих патогенов, остается открытым вопрос, является ли
их способность заражать различные организмы неотъем-
лемой частью биологии патогена, или же результатом
адаптации в связи с недостаточной степенью устойчиво-
сти нетипичного хозяина.

Исследования показывают, что данные бактерии могут
длительное время существовать и размножаться при
изменении условий окружающей среды в качестве сапро-
фитов или даже фитопатогенов, не теряя при этом своей
патогенности для исходного хозяина [14]. По-видимому,
сапрофитная фаза жизни не играет значительной роли в
эволюции и жизненном цикле условно-патогенных/пато-
генных бактерий. Сравнительная простота изучения
взаимодействия растений с условно-патогенными бакте-
риями делает их удобной моделью для исследования
инфекционных процессов у животных и человека, а также
позволяет осуществлять поиск новых методов борьбы с
бактериальными инфекциями [17, 18].

Целью данного исследования является анализ при-
менения NGS для изучения микробиома пасленовых
растений, выращенных в теплицах на территории РФ.
Томат (Solanum lycopersicum L.) и картофель (S/
tuberosum L.) принадлежат к роду, который включает
такие продовольственные культуры, как картофель,
томат, перец, физалис и баклажан. Благодаря
быстрому росту пасленовые растения часто исполь-
зуется в качестве модельного объекта при изучении
физиологии и биохимии растений. В данной работе
был проведен анализ метагенома бактериальных
сообществ растений томатов и семенного картофе-
ля, выращиваемых в гидропонной культуре, а также
анализ популяций бактериофагов, ассоциированных
с патогенами. Бактериофаги все чаще используются
в качестве индикаторов присутствия исследуемых
видов бактерий в пробах, взятых из окружающей
среды [11].

Методы секвенирования нового поколения (NGS)
успешно применяются для оценки разнообразия мик-
робиомов различных растений. Эти технологии поз-
воляют не только обнаруживать и количественно оце-
нивать клинически значимые бактерии, но и выявлять
скрытые патогены, взаимодействующие с другими
организмами в сложных инфекционных процессах. 
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Материалы и методы
Образцы растений томата и картофеля (39 шт.)

были получены из 12 тепличных комбинатов, выра-
щивающих томат, и селекционных теплиц
Московской области, использующих гидропонную
технологию выращивания семенных клубней кар-
тофеля в течение вегетационных сезонов 2023–24
гг.  Образы были получены в рамках рутинного
мониторинга фитосанитарной ситуации в тепли-
цах, в соответствии с плановым проведением ана-
лиза присутствия возбудителей болезней расте-
ний, доставлены и подготовлены для анализа в
соответствии с лабораторным регламентом лабо-
ратории ВНИИКР.

Методы выделения ДНК и РНК 
и синтез библиотек для секвенирования
ДНК выделяли с использованием набора QIAamp

DNA Microbiome Kit (QIAGEN, США) [23] в соответ-
ствии с рекомендациями производителя. РНК
выделяли с использованием набора QIAamp Viral
Kit (QIAGEN, США) [24] в соответствии с рекомен-
дациями производителя QIAamp. Выделение про-
исходит колоночным методом с использованием
микроцентрифуги. Для ПЦР-амплификации обла-
сти V3-V4 гена 16S рРНК использовали мастер-
смесь для Taq полимеразы [25] и специфические
праймеры 16sF и 16sR [21]. В реакции использова-
ли 40 нг тотальной ДНК и 10 мкм каждого прайме-
ра, при этом условия ПЦР включали начальную
денатурацию при температуре 95°C, за которой
следуют 25 циклов при температуре 95°C в течение
15 секунд, 60°C в течение 15 секунд и 72°C в тече-
ние 2 минут, завершающихся  досинтезом при тем-
пературе 72°C в течение 10 минут. Синтез кДНК на
матрице выделенной РНК осуществлялся с помо-
щью набора реактивов Mint (Евроген, Россия) [26]
в соответствии с рекомендациями производителя
с использованием Random праймера (dN)10
(Евроген, Россия). 

Синтез библиотек для секвенирования осу-
ществлялся по стандартной методике [27], с при-
менением KAPA HyperPlus Kit (F. Hoffmann-La
Roche Ltd, Швейцария), с адаптацией по рекомен-
дации производителя Illumina (Illumina, Inc., США)
[28]. 

Секвенирование   
Для секвенирования на платформе Illumina полу-

ченные библиотеки смешивались между собой и
доводились до общей концентрации 2nM. Анализ
библиотек проводился на секвенаторе нового
поколения Illumina методом парно-концевого чте-
ния генерацией не менее 500 000 парных прочте-
ний на каждый образец с использованием следую-
щих реактивов: MiSeq Reagent Kit v3 (Illumina, Inc.,
США) [28]. 

Обработка данных
Полученные «сырые» данные секвенирования

собирались в контиги с применением программы
SPAdes [3]. Качество полученных контигов анали-
зировали программой Qiime [5]. Дальнейшее рас-

пределение последовательностей по таксономи-
ческим единицам – с использованием алгоритма
KRAKEN [21]. Отдельные образцы верифицирова-
лись сравнением с базой данных NCBI при помощи
программы  BLAST [29].

Результаты и обсуждение
Метагеномный анализ бактериальной популя-

ции в растениях 
Для того, чтобы оценить встречаемость условно-

патогенных бактерий в пробах растений, получен-
ные из 12 тепличных комбинатов, полученные дан-
ные (всего 39 образцов) были сведены в табл. 1.

В результате метагеномного анализа 16S рРНК
было выявлено до 1650 отдельных таксономиче-
ских единиц (ОТЕ), с индексом энтропии Шеннона
от 5,8 до 8,9, что демонстрирует высокое генети-
ческое разнообразие популяций.  Количество ОТЕ
для образцов томата было существенно выше
(различия достоверны на 95% уровне вероятно-
сти), чем для картофеля, но это может быть вызва-
но большим числом образцов и сортов томата, по
сравнению с картофелем. Индекс Шеннона имеет
максимальное значение, когда имеет место пол-
ная выравненность распределения видов, что
соответствует наибольшему разнообразию систе-
мы, а минимальное значение равно 0 (отсутствие
разнообразия).

Наиболее распространёнными видами в изучен-
ных растениях были Mycobacterium canettii,
Klebsiella pneumoniae, Escherichia coli, Proteus
mirabilis, Pasteurella multocida subsp. multocida и
Pseudomonas putida.

Частота прочтений последовательностей 16S
рРНК, определенных как Mycobacterium canettii,
составляла от 3,4 до 10,3%. Ранее, Loukil A. с кол-
легами [15], нашли, что естественная ниша обита-
ния M. canettii связана с растениями, синтезирую-
щим рамнозу. Рамноза (6-дезоксиманноза), дезок-
сисахарид из группы альдогексоз с общей форму-
лой C6H12O5, является одним из углеводных компо-
нентов внешней мембраны бактерий рода
Mycobacterium, которые включает в себя возбуди-
телей туберкулёза. В пасленовых растениях рам-
ноза входит в состав гликоалкалоидов, в частно-
сти соланина и томатина [31].  Loukil A. и др. пола-
гают, что распространение M. canettii в Авфрике и
Азии связано с распространенной практикой упо-
требления алколоид-содержащего растения Catha
edulis (Кат съедобный) [15]. 

Давно отмечено присутствие в растениях других
обнаруженных нами видов, в частности  Klebsiella
pneumoniae [12], Escherichia coli [1, 6, 8], Proteus
mirabilis, Pasteurella multocida subsp. multocida [1,
12, 13] и Pseudomonas putida [2, 16].

Анализ РНК и бактериофагов
Данные о бактериофагах, выделенных из 39

образцов растений из 12 тепличных комплексов,
представлены в табл. 2.

Наиболее часто встречались бактериофаги, пора-
жающие энтеробактерии. В частности, Salmonella
phage TS13 был обнаружен с частотой от 3.1 до 36%,
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Таблица 1. Частота встречаемости условно-патогенных и схожих бактериальных видов 
на пасленовых растениях, выращиваемых в тепличных комплексах

Table 1. Frequency of occurrence of opportunistic and similar bacterial species on solanaceous plants in greenhouses

Номера образцов
растений*

Частота встречаемости, % Вид бактерий (только для видов,
определенных до уровня вида или штамма)От До

1-39 3,40 10,29 Mycobacterium canettii

4, 10-39 0 0,04 Corynebacterium sanguinis

3, 8, 19 0 0,05 Cutibacterium acnes

1, 3, 7 0 0,04 Cutibacterium granulosum

3, 6, 23, 29, 30, 34 0,02 0,08 Cylindrospermum stagnale

1-10, 14-39 0,01 0,09 Cylindrospermum stagnale

1-39 0,02 0,06 Nodularia spumigena

1-39 0,04 0,14 Oxynema aestuarii

2, 7-19, 30-39 0,01 0,05 Bacillus mycoides

34-36 0,04 0,04 Bacillus atrophaeus

32-38 0 0,05 Gracilibacillus salitolerans

1-39 0,04 0,24 Staphylococcus cohnii

35-39 0,04 0,05 Listeria ivanovii

13, 27 0,04 0,06 Weissella koreensis

23, 25, 29 0,04 0,07 Limosilactobacillus reuteri

30 0,04 0,04 Fructilactobacillus lindneri

30-34 0,04 0,09 Jeotgalibaca ciconiae

30-39 0,01 0,04 Natranaerobius thermophilus

28-34 0,02 0,04 Metamycoplasma cloacale

1-39 0,1 0,90 Klebsiella pneumoniae

1-39 0,04 0,24 Escherichia coli

36-39 0,04 0,04 Candidatus Blochmannia vicinus

1-39 0,08 0,18 Proteus mirabilis

1-39 0,04 0,1 Providencia rettgeri

1-39 0,4 0,69 Pasteurella multocida subsp. multocida

10-29 0,04 0,07 Vibrio panuliri

23-29 0,02 0,04 Photobacterium damselae

1-18 0,01 0,04 Methylomonas denitrificans

1-39 0,04 0,14 Pseudomonas putida

1-39 0,04 0,05 Methyloceanibacter caenitepidi

29-32 0 0,04 Candidatus Hodgkinia cicadicola

1-39 0 0,04 Cereibacter sphaeroides

2-12 0 0,04 Nitrosomonas ureae

1-39 0,04 0,1 Burkholderia cenocepacia

1-39 0,04 0,05 Blattabacterium cuenoti

1-39 0,04 0,05 Cyclobacterium marinum

1-39 0,01 0,04 Algoriphagus sanaruensis

1-12 0,01 0,04 Cetobacterium somerae

2, 5, 6 0,01 0,04 Paludibaculum fermentans

1-12 0,01 0,04 Thermanaerovibrio velox

Среднее 0,13 0,39

Ст. откл. 0,54 1,62

*Образцы 1-25 – томат, образцы 26-39 – картофель. 
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Таблица 2. Частота встречаемости бактериофагов в пасленовых растениях в теплицах
Table 2. Frequency of occurrence of bacteriophages in greenhouse solanaceous plants

Номера образцов
растений*

Частота встречаемости, %
Бактериофаг

От До
1-39 3,10 36,00 Chivirus iEPS5 (Salmonella phage TS13)

1, 3-7 0,04 0,04 Zhonglingvirus Salmonella phage SAP012
1-39 0,23 0,31 Rosenblumvirus Staphylococcus phage CSA13
1-39 3,75 7,50 Valbvirus Vibrio phage ValB1MD-2

21, 29 0,08 0,08 Haifavirus Prochlorococcus phage P-TIM68
1-8 0,04 0,05 Ahtivirus Synechococcus phage S-ShM2

1, 3, 5 0,04 0,05 Bacillus phage SIOphi
2, 6, 7 0,02 0,04 Siminovitchvirus Bacillus phage CP-51
26-35 0,01 0,04 Teubervirus Lactococcus phage P087

23, 25, 30 0,01 0,04 Sulfitobacter phage phiCB2047-B
27, 34, 37 0,03 0,04 Claudivirus Goe4
12, 23, 25 0,03 0,04 Bacillus phage vB_BthP-Goe4
23, 24, 27 0,01 0,04 Saclayvirus Aci022

2-9 0,01 0,04 Acinetobacter phage vB_AbaM_B09_Aci02-2
3-7 0,03 0,04 Shewanella phage SppYZU05

11, 17, 23-29 0,03 0,04 Pseudomonas phage Lana
1-39 0,02 0,06 Lactococcus phage P335
1-39 0,04 0,06 Enterobacteria phage phiP27
1-39 0,04 0,06 Muldoonvirus PS2
1-39 0,04 0,06 Serratia phage PS2
1-39 0,04 0,05 Marienburgvirus JLK2012
1-39 0,04 0,05 Escherichia phage JLK-2012
1-39 0,04 0,05 Stenotrophomonas phage IME13
1-39 0,04 0,05 Stenotrophomonas phage Mendera
1-25 0,21 0,26 Klebsiella phage ST147-VIM1phi7.1
1-39 0,20 0,27 Klebsiella phage 3LV2017
1-25 0,04 0,05 Erwinia phage EtG
1-25 0,03 0,05 Salmonella phage PSP3
1-25 0,02 0,05 Escherichia phage 186
1-25 0,01 0,03 Salmonella phage SEN1
1-25 0,02 0,04 Peduovirus P2
1-25 0,01 0,04 Escherichia phage Wphi
1-25 0,01 0,04 Escherichia phage vB_EcoM-12474III
1-25 0,01 0,04 Yersinia phage vB_YpM_46
1-39 0,08 0,12 Escherichia phage 500465-1
1-39 0,03 0,04 Klebsiella phage ST437-OXA245phi4.1

26-39 0,02 0,04 Salmonella phage RE2010
26-39 0,01 0,04 Salmonella phage SEN8
26-39 0,02 0,04 Erwinia phage ENT90
26-39 0,02 0,05 Klebsiella phage 4LV2017
26-39 0,02 0,05 Klebsiella phage ST13-OXA48phi12.1
26-39 0,01 0,03 Burkholderia phage phiE202
26-39 0,01 0,03 Haemophilus phage HP2
23, 30 0,06 0,07 Salmonella phage SAP012
1-39 0,08 0,09 Staphylococcus phage CSA13

25-30 0,03 0,06 Staphylococcus phage Andhra
1-39 0,12 0,19 Escherichia phage HK639
1-39 0,04 0,05 Klebsiella phage phiKO2
1-39 0,03 0,05 Cronobacter phage ENT47670
1-39 0,03 0,05 Enterobacteria phage ES18
1-39 0,03 0,05 Salmonella phage vB_SosS_Oslo
1-39 0,02 0,04 Cronobacter phage phiES15

26-39 0,01 0,04 Vibrio phage SIO-2
26-39 0,01 0,04 Croceibacter phage P2559Y
26-39 0,01 0,04 Streptomyces phage mu1/6
26-39 0,01 0,04 Stenotrophomonas phage S1
26-39 0,01 0,05 Psychrobacter phage Psymv2
26-39 0,01 0,06 Nocardia phage NBR1
26-39 0,01 0,06 Brucella phage BiPBO1
1-39 0,30 0,38 Klebsiella phage Marfa
1-39 0,09 0,18 Escherichia phage RCS47
1-39 0,07 0,17 Enterobacteria phage P7
1-39 0,02 0,22 Salmonella phage SJ46
1-39 0,05 0,15 Escherichia phage D6
1-39 0,04 0,24 Shigella phage SfIV
1-39 0,02 0,12 Enterobacteria phage phiP27
1-39 0,02 0,22 Pseudomonas phage 201phi2-1
1-39 0,02 0,12 Salmonella phage ST64B

23, 24, 27 0,01 0,02 Pectobacterium phage ZF40
23, 34 0,01 0,02 Thermus phage phi OH2
1-39 0,07 0,09 Enterobacteria phage phi80
1-39 0,06 0,09 Enterobacteria phage HK225

Среднее 0,13 0,39
Ст. откл. 0,49 0,57

*Образцы 1-25 – томат, образцы 26-39 – картофель. 
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Vibrio phage ValB1MD-2 – от 3,75 до 7,5%, что более чем
на 2 порядка превосходило встречаемость последова-
тельностей других фагов. 

Хорошо известно об ассоциации бактерий рода
Salmonella с культурными растениями, а Vibrio – с вод-
ными растениями, также из растительных тканей
неоднократно выделяли Enterobacter cloacae,
Enterobacter aerogenes [22], Serratia marcescens [10] и
другие бактерии семейства Enterobacteriaceae, обла-
дающие потенциальной вирулентностью для животных.
Патогенные энтеробактерии ранее выделяли из листь-
ев салата, проростков редиса, моркови, люцерны,
бобов, и молодого картофеля [8, 13], используемых в
качестве салатов, не подвергаемых термической обра-
ботке. Поэтом, наличие в качестве доминирующей
фракции фагов, поражающих энтеробактерии, выгля-
дит логичным и ожидаемым. 

Как уже отмечено выше, бактериофаги, ассоцииро-
ванные с бактериями других таксономических групп, в
частности грамположительными видами
(Staphylococcus, Bacillus, Streptomyces, etc.) и бета-
протеобактериями, встречались значительно реже.

Заключение
Большее количество последовательностей, принад-

лежащих видам, считающимся условно-патогенными
бактериями и наличие специфичных к ним бактерио-
фагов конечно не может быть принято в качестве дока-
зательства наличия живых и опасных для человека и
животных форм в растениях тепличных комбинатов.

Но, многократно подтвержденное другим  исследова-
ниями [1, 2, 6, 8-10, 12-14, 16, 19, 22], получение
подобных результатов указывает на необходимость
проведения более подробных исследований с приме-
нением как современных и традиционных микробио-
логических исследований микробиоты тепличных
растений. 

Определенная проблема возникает из-за факта
того, что доступные базы последовательностей, кото-
рые были использованы для определения таксономи-
ческой принадлежности бактерий и бактериофагов
содержат множество последовательностей, в которых
отсутствует адекватная проверка присвоенного таксо-
номического статуса, или она не доходит до уровня
штаммов [16, 17], поэтому требуются другие, более
консервативные подтверждающие методы анализа.

Наиболее часто встречающимися в тепличных
образцах были образцы, отнесенные по 16S рРНК к
виду Mycobacterium canettii, а наиболее часто пред-
ставленными видами бактериофагов - Salmonella
phage TS13 и Vibrio phage ValB1MD-2, которые более
чем на 1-2 порядка превосходили максимальную
встречаемость последовательностей других фагов.
Мы можем констатировать факт наличия, распростра-
нения и циркуляции условно патогенных бактерий
микроорганизмов в пасленовых культурах в условиях
закрытого грунта. Таким образом, метод NGS будет
полезным этапом анализа материала для выявления
среди микробиоты растений не только фитопатоген-
ных [30], но и условно-патогенных бактерий. 
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