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Оценка фитопатогенного фона
ризосферной зоны некоторых 
представителей рода Allium L. 
на аллювиальных луговых 
почвах Москворецкой поймы
РЕЗЮМЕ
Актуальность. Почвенные патогены могут нанести серьезный ущерб растениям, привести к
потерям урожая. Формирование микробных сообществ в ризосфере обусловлено выбором
растений-хозяев, Микробиота, ее состав, активность во многом определяются сложной систе-
мой микробно-растительного взаимодействия, где индивидуальные особенности растений,
их корневые выделения, играют главную роль в формировании патогенного пула. До настоя-
щего времени ризосфера культур Allium в значительной степени не изучена, поэтому иссле-
дования в области изучения микробного разнообразия при выращивании различных видов и
сортов данного вида важны для выявления  устойчивых и получения материала для дальней-
ших генетических исследований по поиску генов устойчивости к различным болезням.
Объекты и методы. Исследование проводили во ВНИИО – филиал ФГБНУ ФНЦО. Изучено 13
видов рода Allium, из коллекции ВНИИО. Оценку фитопатогенного фона ризосферной зоны
при выращивании луков осуществляли в середине вегетации с использованием методов поч-
венной микробиологии.
Результаты. Из исследованных 13 видов Allium только под А. galanthum отсутствовал фон
патогенных микромицетов, поэтому вид может быть перспективным для поиска генов устой-
чивости к данной группе почвенных патогенов. A. galanthum является значимым дикорасту-
щим съедобным видом растений, который играет важную роль в продовольственной без-
опасности и разведении лука репчатого (A. cepa). А.schoenoprasum, А.altyncolicum и А.sibphor-
pianum показали высокий уровень устойчивости к бактериальным инфекциям, что может быть
важно для поиска соответствующих генов устойчивости. Наибольшее по численности и биораз-
нообразию патогенной микробиоты отличалась зона ризосферы под луками А. fistulosum, А.
pskemense, А. tuberosum.  В технологиях их возделывания должны быть предусмотрены уси-
ленные меры по защите от болезней, включающим обработку (дезинфекцию) семян, почвы и
вегетирующих растений.
Заключение. A. galanthum может быть перспективен для поиска генов устойчивости к грибным
болезням лука. А. schoenoprasum, А. altyncolicum и А. sibphorpianum устойчивы к бактериаль-
ным инфекциям, что также может быть использовано для поиска соответствующих генов
устойчивости. Виды А. fistulosum, А. pskemense, А. tuberosum отличались наибольшим разно-
образием патогенной микробиоты в ризосфере и наименьшей устойчивостью к болезням. 
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Assessment of phytopathogenic 
background of the rhizosphere zone 
of some representatives of the genus
Allium L. on alluvial meadow soils 
of the Moskvoretskaya floodplain
ABSTRACT 
Relevance. Soil pathogens can cause serious damage to plants and lead to crop losses. The forma-
tion of microbial communities in the rhizosphere is determined by the choice of host plants; the
microbiota, its composition, and activity are largely determined by a complex system of microbial-
plant interactions, where the individual characteristics of plants and their root secretions play a major
role in the formation of the pathogenic pool. Until now, the rhizosphere of Allium crops has not been
studied to a large extent, so research in the field of studying microbial diversity when growing vari-
ous species and varieties of this species is important for identifying resistant ones and obtaining
material for further genetic research to search for genes of resistance to various diseases.
Materials and Methods. The study was conducted at VNIIO – a branch of the branch of the FSBSI
"Federal Scientific Vegetable Center". 13 species of the genus Allium from the VNIIO collection were
studied. The phytopathogenic background of the rhizosphere zone during onion cultivation was
assessed in the middle of the growing season using soil microbiology methods.
Results. Of the 13 Allium species studied, only A. galanthum had no background of pathogenic
micromycetes, so the species may be promising for searching for genes of resistance to pathogen-
ic micromycetes. A. galanthum is an important wild edible plant species that plays an important role
in food security and cultivation of onions (A. cepa). A. schoenoprasum, A. altyncolicum and A.
sibphorpianum showed a high level of resistance to bacterial infections, which may be important for
searching for the corresponding resistance genes. The rhizosphere zone under the onions A. fistulo-
sum, A. pskemense, A. tuberosum had the largest number and biodiversity of pathogenic microbio-
ta. The technologies for their cultivation should include measures to protect against diseases, includ-
ing the treatment (disinfection) of seeds, soil and vegetative plants. 
Conclusions. A. galanthum may be promising for searching for genes of resistance to fungal dis-
eases of onion. A. schoenoprasum, A. altyncolicum and A. sibphorpianum are resistant to bacterial
infections, which can also be used to search for the corresponding resistance genes. The species A.
fistulosum, A. pskemense, A. tuberosum were characterized by the least resistance to diseases.
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AGROCHEMISTRY, SOIL SCIENCE, PLANT PROTECTION AND QUARANTINE 

Введение

Ризосферная зона растений представляет собой слож-
ную экосистему, состоящую из богатой питательными

веществами почвы, которая окружает корни растений и
обеспечивает сложные процессы микробно-растительного
взаимодействия. Термин «ризомикробиом» определяется
как микробное сообщество, присутствующее в ризосфере
[1]. В ризосфере обитают различные микроорганизмы, в том
числе бактерии, грибы, а также представители микро- и
мезофауны [2].

Ризосферные микробные сообщества тесно связаны с
корнями растений [3, 4]. Микробиота может быть вредной
или полезной для растения-хозяина. Почвенные патогены
ухудшают рост растений, вызывают потерю урожая и угро-
жают сельскохозяйственному производству. В свою оче-
редь, формирование микробных сообществ в ризосфере не
является случайным, а скорее обусловлено выбором расте-
ний-хозяев [3, 5, 6]. 

Растения обладают способностью изменять почвенную
микробиоту, выделяя биологически активные вещества в
ризосферную зону. Различные виды растений могут влиять
на состав и структуру микробиома, некоторые виды имеют
гораздо более сильную связь с конкретными микроорганиз-
мами, чем другие [7, 8]. Генотип/вид растений и стадии их
развития отличаются по качественному и количественному
составу экссудатов корней растений [9]. Растение может
быть не единственным определяющим фактором в корне-
вом экссудате. Различные абиотические и биотические фак-
торы, такие как тип почвы и патогены, в окружающей среде
также влияют на корневые экссудаты [10]. Корневые выде-
ления высвобождаются в ризосферу, где они играют
решающую роль в привлечении и отборе микроорганизмов,
тем самым изменяя состав и структуру ризосферных микро-
бных сообществ специфичным для растений образом [11].
Растения могут  привлекать полезные микробы через сигна-
лы, поступающие от корней растений [12]. 

Почвенные патогены могут нанести серьезный ущерб
растениям, что ведет к значительным потерям урожая сель-
скохозяйственных культур. Непрерывный рост восприимчи-
вого растения и вспышка болезни часто вызывают подавле-
ние отдельных грибных или бактериальных патогенов, пере-
дающихся через почву, взаимодействие растения-хозяина и
патогена может изменять состав микробиома в целом.
Подобные явления, происходят на разных почвах в геогра-
фически разных регионах, что позволяет предположить, что
подавление болезней развивается с помощью сложных эко-
системных механизмов [13, 14].

Сукцессия ризосферы растений и взаимодействие пато-
генов-хозяев и почвенных патогенов могут манипулировать
структурой микробиома их ризосферы, а также
привлекать/обогащать полезные или антагонистические
микроорганизмы для подавления патогенов в ризосфере,
что в конечном итоге дает новую возможность подавления
корневых болезней и увеличения производства сельскохо-
зяйственных культур [15].

Микробная метагеномика Allium L. Большое количество
микроорганизмов обитает вокруг, на или в растениях в есте-
ственной экосистеме. Взаимодействие микробного сообще-
ства с растениями приводит к стимуляции роста растений
различными способами, такими как мобилизация питатель-
ных веществ и секреция гормонов роста растений, фермен-
тов, антибиотиков и других полезных соединений [16].
Исследование микробного разнообразия, взаимодействую-

щего с растениями, специфичными для сельскохозяйствен-
ных культур, ограничено, поскольку только небольшой про-
цент микробов может быть культивирован и охарактеризо-
ван. Для исследования большого количества микробов
можно применять подход метагеномики, поскольку он не
зависит от культуры [17]. Подходы метагеномики приме-
няются для изучения значимости некультивируемых микро-
бов, взаимодействующих с различными видами Allium [18-
22]. Исследование, проведенное Chen et al. (2018) [23], пока-
зало, что севооборот Brassica rapa subsp. pekinensis с A.
cepa var. aggregatum Don. значительно снижает заболевае-
мость и индекс заболеваемости килой, вызванной
Plasmodiophora brassicae у капусты пекинской. Снижение
заболеваемости наблюдалось из-за сокращения вторичных
плазмодиев Plasmodiophora. Аналогичное исследование,
проведенное Nishioka et al. (2019) [24] показало, что сево-
оборот огурца и смешанное выращивание с видами Allium
(A. cepa и A. fistulosum) подавляют фузариозное увядание. 

Abdelrahman et al. (2017) [25] выделили сапониновое
соединение, называемое аллиоспирозидом А, из моносом-
ных линий A. fistulosum и сообщили о его антагонистической
активности против Fusarium. Стероидные сапонины уча-
ствуют в защите растений от различных биотических стрес-
сов.

Секвенирование гена 16S рРНК с использованием
Illumina MiSeq выявило доминирующее присутствие рода
Flavobacterium. Преобладание Flavobacterium подавляет
размножение патогенов в почве [24]. Метагеномное иссле-
дование A. tuberosum с использованием высокопроизводи-
тельного секвенирования гена 16S рРНК с помощью Illumina
выявило преобладание микробных сообществ
Proteobacteria, Acidobacteria, Bacteroidetes, Cyanobacteria и
Planctomycetes, ответственных за потенциальную противо-
грибную и нематоцидную активность [21]. 

Метагеномика луковицы для анализа потенциальных
патогенов A. cepa, которая была проведена как для боль-
ных, так и для здоровых луковиц в условиях хранения,
выявила обилие следующих бактериальных и грибных так-
сонов: Acinetobacter, Burkholderia, Citrobacter,
Enterobacteriaceae, Gluconobacter, Pseudomonas, Botrytis,
Nectriaceae, Penicillium, Wickerhamomyces и Candida. Эти
таксоны также обильны в здоровой луковице, но присут-
ствие различных ферментеров в больных луковицах пред-
полагает, что ферментеры играют решающую роль в гние-
нии луковицы лука, наряду с абиотическими факторами [18].
Эти исследования подчеркнули значимость метагеномики
луковиц. 

В будущем метагеномика луков должна быть дополни-
тельно изучена для выявления бактериальных и грибных
штаммов, проявляющих бактерицидную, фунгицидную,
нематоцидную и стимулирующую рост активность, а также
генов и белков для защиты и производства урожая. До
настоящего времени ризосфера культур Allium в значитель-
ной степени не изучена, и подход метагеномики может
помочь в обнаружении разнообразия, а также обилия микро-
бов, связанных с корневой системой Allium в различных
типах почв и климатических условиях.

Условия, объекты и методы исследований
Исследование проводили во ВНИИО – филиал ФГБНУ

ФНЦО. В связи с исследованием и поддержанием зароды-
шевой плазмы в 2014 году создана коллекция Allium L. из 12
подродов, 34 секций, 90 видов ex situ: а) семян; б) полевые
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«живые» коллекции в количестве более 142 образцов отече-
ственной и иностранной селекции, а также из различных
ботанических садов РФ. Изучение и поддержание в живом
виде мировой коллекции представителей рода Allium L.
согласно Методическим указаниям ГНЦ РФ ВИР (2005) [41].
Некоторые из представителей рода Allium L., почву под
которыми изучали, представлены на рисунках 1-4.

Почва – аллювиальная луговая, среднесуглинистая,
окультуренная, влагоемкая. Глубина пахотного слоя 20-27
см, глубина залегания грунтовых вод более 2,0 м.
Наименьшая влагоемкость пахотного слоя почвы 29,5-
30,3%, слоя почвы 40-60 см – 30,0-31,3%. Объемная масса
верхнего слоя – 1,18-1,22 т/м3, нижележащих слоёв – 1,22-
1,24 т/м3. Плотность твердой фазы почвы (удельная масса)
– 2,58–2,60 т/м3. Скважность почвы оптимальная для сель-
скохозяйственных культур, колеблется по слоям от 52,1 до
55,0 %, рН солевой вытяжки 5,8-6,01, содержание гумуса в
пахотном слое колеблется от 2,71 до 3,34 %, общего азота
от 0,19 до 0,24%, нитратного азота 4,21-6,98 мг/100 г, содер-
жание фосфора в почве – 15,27–22,15 мг/100 г, обеспечен-
ность калием - 6,95–12,5 мг/100 г. Гидролитическая кислот-
ность низкая 0,7-0,8 мг-экв./100г, сумма поглощенных осно-
ваний средняя 35,65–36,42 мг-экв./100 г, степень насыщен-
ность почвы основаниями высокая 97,82–98,9%.

Оценку фитопатогенного фона ризосферной зоны при
выращивании луков осуществляли  в середине вегетации с
использованием методов почвенной микробиологии.
Определение численности и состава доминирующих патоге-
нов провели путем высева почвенных суспензий на селек-
тивные агаризованные питательные среды. Учет бактери-
альной микрофлоры проводили на среде МПА, микромице-
тов на сусло-агаре и крахмало-аммиачном агаре, актиноми-
цетов на среде Чапека [26-29]. Первичная идентификация
бактериальной микробиоты выполнена с использованием

Определителя бактерий Берджи (1997) [30]. Почвенные мик-
ромицеты определяли  по М.А. Литвинову (1967) [31]. 

Результаты исследований 
Активное выделение корнями растений в окружающую среду

различных органических соединений обеспечивает питательны-
ми веществами почвенные микроорганизмы, что создает благо-
приятные условия для их существования в зонах ризосферы –
узкой зоны почвы, непосредственно окружающей корни расте-
ний. В процессе роста и развития растения выступают как цент-
ры формирования микробных сообществ [3, 32]. Для микрофло-
ры ризосферы характерно наличие грамотрицательных бакте-
рий родов Azospirillum, Azotobacter, Аgrobacterium, Enterobacter,
Klebsiella, Pseudomonas, Xantomonas и др., грамположительных
бактерий рода Bacillus, актинобактерий родов Nocardia,
Micromonospora, Streptomyces и др., микроскопических грибов
родов Penicillium, Gliocladium, Talaromyces, Humicola и др. [3].

В наших исследованиях объектом исследования служили
микробные сообщества ризосферной зоны почвы отдельных
видов Allium. Образцы почвы подсушивали при комнатной тем-
пературе и, поместив в стерильный полиэтиленовый пакет, хра-
нили до анализа в холодильнике. 

Оценка фитопатогенного фона почвы ризосферной зоны
проведена по общей численности потенциальных патогенных
микроорганизмов и доминирующим родам (табл.).  Такая оцен-
ка на стадии селекции перспективных видов рода Allium важна
для понимания потенциальных рисков для новых сортов и гиб-
ридов и подбора средств их защиты во время вегетации и хра-
нения. 

Зона ризосферы в наилучшей мере отражает процессы мик-
робно-растительного взаимодействия, здесь сконцентрирован в
основном микробный пул, сосуществующий с конкретной овощ-
ной культурой. В составе пула присутствуют как полезные, так и
вредные для культуры микроорганизмы. Если в составе ризо-

Рис. (Fig.) 1. Allium schoenoprasum          Рис. (Fig.) 2. Allium sibthorpianum Schult. & Schult

Рис. (Fig.) 3. Allium altyncolicum Рис. (Fig.) 4. Allium galanthum
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сферного пула есть патогенная микробиота, она потенциально
может быть опасной для выращиваемой культуры. То есть
образец может быть уязвим к конкретным патогенам, которые
выявляются в середине и в конце вегетации в зоне ризосферы.
Численные характеристики для патогенов бактериальной и
грибной природы отличаются. Бактериальный фон обычно
более высок и потенциальный риск заражения растений воз-
никает при численности бактериальных патогенов более
500 тыс. КОЕ/1 г воздушно-сухой почвы (в.с.п). Фон  патоген-
ных микромицетов опасен при  численности  более 10-50
тыс. КОЕ/1 г в.с.п. 

В результате проведенной оценки  установлено, что для
испытанных образцов луков характерна отличающаяся фитопа-
тогенная обстановка, как по численности, так и по составу пато-
генной микробиоты. Наименьшая и менее опасная для зараже-
ния луков численность патогенов (0,2-0,5 млн. КОЕ/1 г в.с.п) в
зоне ризосферы была характерна при выращивании следую-

щих видов Allium: А. galanthum, А. schoenoprasum var. major, А.
schoenoprasum, А. aflatunense, А. oliganthum. 

Для ризосферы А. galanthum не выявлено рисков развития
грибных болезней, то есть потенциал его устойчивости может
быть высоким. Численность бактериальных патогенов, способ-
ных вызвать бактериальную пятнистость, мокрую бактериаль-
ную и сердцевидную гнили, бактериоз, пограничная, что опреде-
ляет риски только при наступлении благоприятных по конкрет-
ному патогену погодных условий. Так, представители рода
Erwinia (возбудителя мокрой бактериальной и сердцевидной
гнили) чаще всего активизируются в условиях переувлажнения
в середине периода роста луковиц, что определяет и стратегию
подбора мер защиты в соответствии с погодой. В 2024 году
погодные условия были неблагоприятными для этого патогена.
Патогены этого рода чаще всего переносятся с семенами, а это,
в свою очередь, должно учитываться при подготовке семян к
посеву данного вида лука.

Таблица. Состав патогенов и потенциальные риски развития болезней при выращивании представителей рода Allium
Table. Composition of pathogens and potential risks of disease development when growing representatives of the genus Allium

Вид

Общая 
численность

патогенов, 
млн. КОЕ /1 г

воздушно-сухой 
почвы

Состав 
патогенов Риски развития 

инфекций с учетом 
состава 

и численности патогенов в
ризосферной зонегрибные бактериальные

А. fistulosum 1,4 Cladosporium spp., 
Fusarium spp.

Pseudomonas spp.,
Xanthomonas spp.,
Pectobacterium spp.

гниль донца,  кладоспориоз,
бактериальная пятнистость, мокрая
бактериальная и сердцевидная гниль,
бактериоз

А. pskemense 1,0
Alternaria spp., 
Botrytis spp., 

Stemphyllum spp.
Pseudomonas spp., Erwinia

альтернариоз, бурая пятнистость, черная
гниль, черная плесень, шейковая гниль,
мокрая бактериальная и сердцевидная
гниль, бактериоз

А. galanthum 0,5 - Erwinia spp., Xanthomonas spp.,
Pseudomonas spp.

бактериальная пятнистость, мокрая
бактериальная и сердцевидная гниль,
бактериоз

А. nutans 1,2 Penicillium spp. Pseudomonas spp.,  
Pectobacterium spp.

зеленая плесень, 
сердцевидная гниль, 
бактериоз

А. schoenoprasum var. major 0,4 Cladosporium spp., 
Botrytis spp. Pseudomonas spp.

кладоспориоз, 
бурая пятнистость, 
черная плесень, 
шейковая гниль, 
бактериоз

А. schoenoprasum 0,2
Fusarium spp., 

Aspergillus spp., 
Alternaria spp.

-

гниль донца, 
черная ножка, 
черная плесень, 
альтернариоз

А. victorialis 0,7

Alternaria spp., 
Phoma spp., 

Stemphyllum spp., 
Penicillium spp.

Pseudomonas spp.

альтернариоз, розовая гниль, 
черная гниль стрелки, 
пятнистость, зеленая плесень, 
бактериоз, 
бактериальная пятнистость

А. aflatunense 0,5
Alternaria spp., 
Fusarium spp., 
Penicillium spp.

Pseudomonas spp., 
Erwinia spp.

альтернариоз, гниль донца, зеленая
плесень, бактериальная пятнистость,
мокрая бактериальная и сердцевидная
гнили

А. oliganthum 0,4 Alternaria spp., 
Cladosporium spp. Erwinia spp.

альтернариоз, кладоспориоз, 
мокрая бактериальная и сердцевидная
гнили

А. altyncolicum 2,0

Stemphyllum spp., 
Fusarium spp., 
Phoma spp., 

Penicillium spp.

-

черная гниль стрелки, 
пятнистость, гниль донца, 
черная ножка, 
зеленая плеcень

А. sibphorpianum 1,6 Alternaria spp., 
Penicillium spp. - альтернариоз, 

зеленая плесень

A.  prostratum 0,9 Alternaria spp. Erwinia spp.
альтернариоз, 
мокрая бактериальная и сердцевинная
гнили

А. tuberosum 1,2

Alternaria spp., 
Pythium spp., 
Fusarium spp., 

Phoma spp.

Xanthomonas spp., 
Pectobacterium spp.

альтернариоз, 
черная ножка
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Потенциально устойчивыми к различным бактериозам были
А. schoenoprasum, А. altyncolicum и А. sibphorpianum. Но для них
в разной мере могут быть опасными грибные патогены, среди
которых наибольший урон наносит (вызывает гниль донца).
Этот патоген активизируется при высокой температуре воздуха,
сухости, может сохраняться в почве и часто переносится с сев-
ком. 

Из рассмотренных видов лука только под А. galanthum отсут-
ствовал фон патогенных микромицетов. Этот образец может
быть перспективным для поиска генов устойчивости к патоген-
ным микромицетам.

Будучи диким родственником лука репчатого (A. cepa), A.
galanthum играет жизненно важную роль в развитии программ
селекции лука, в частности, предоставляя ценные генетические
ресурсы для улучшения ключевых признаков [33, 34]. Одним из
его наиболее значительных вкладов является его способность
вызывать цитоплазматическую мужскую стерильность (ЦМС),
критический фактор в гибридной селекции лука, что значитель-
но увеличивает производство гибридных семян и повышает
продуктивность и качество луковых культур [35]. Этот признак
также имеет более широкое применение в гибридной селекции
других видов Allium, таких как A. fistulosum (лук батун) [36], что
делает A. galanthum ценным ресурсом для улучшения несколь-
ких культур Allium [37]. Помимо селекционного применения, A.
galanthum является важным диким овощем, способствуя продо-
вольственной безопасности [38, 39, 40].

Наибольший по численности и биоразнообразию патогенной
микробиоты отличалась зона ризосферы под луками А.
fistulosum, А. pskemense, А. tuberosum.  Поскольку представите-

ли разных групп и видов патогенов отличаются и предпочтения-
ми к погодным условиям по влажности, температуре, их флук-
туациям (перепадам), активизироваться может любой из них в
любой из годов выращивания. А это значит, что к вышеназван-
ным видам при их возделывании должно быть и более при-
стальное внимание  по их защите от болезней, ассортимент
фунгицидов должен быть разнообразным, а обработки регуляр-
ными и постадийными, то есть включать в себя обработку (дез-
инфекцию) семян, подготовку почвы, обработку вегетирующих
растений, подбор иммуномодуляторов.

Выводы
Из исследованных 13 видов Allium только в ризосфере А.

galanthum не выявлено рисков развития грибных болезней,
потенциал его устойчивости может быть высоким, а сам вид
перспективным для поиска генов устойчивости. A. galanthum,
кроме этого, играет важную роль в развитии программ селекции
лука, в частности, предоставляя ценные генетические ресурсы
для улучшения ключевых признаков данной культуры.

Потенциально устойчивыми к различным бактериозам были
А. schoenoprasum, А. altyncolicum и А. sibphorpianum, что делает
данные виды перспективными для поиска генов устойчивости к
бактериозам. 

Наибольший по численности и биоразнообразию патогенной
микробиоты отличалась зона ризосферы под луками А.
fistulosum, А. pskemense, А. tuberosum. В технологиях их возде-
лывания должно быть обращено более пристальное внимание
защите от болезней, включающее обработку (дезинфекцию)
семян, почвы и вегетирующих растений.
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