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Сельскохозяйственная микробиология (СХМ) — это дисциплина, изучающая прокарио-

тические и эукариотические микроорганизмы, которые определяют функционирование основных 

компонентов агроценоза (растений, животных и почвы). Развитие СХМ основано на идеях и ме-

тодах микробиологии, физиологии растений, почвоведения и генетики, направленных на изучение 

организации и эволюции биосистем, где микроорганизмы выполняют агрономически важные функ-

ции в тесном взаимодействии друг с другом и с высшими организмами. Переходя из окружающей 

среды в эндосимбиотические ниши растений или животных, микроорганизмы образуют с ними 

многокомпонентные комплексы — холобионты (E. Rosenberg с соавт., 2018). Они обладают соб-

ственными системами наследственности — симбиогеномами и хологеномами, которые служат 

предметом изучения симбиогенетики (И.А. Тихонович, Н.А. Проворов, 2012). Микроорганизмы, 

образующие симбиозы с растениями, выполняют важнейшие для них функции: трофические (фик-

сация N2, усвоение почвенных источников питания, в первую очередь фосфатов), защитные (био-

контроль фитопатогенов и фитофагов) и регуляторные (синтез фитогормонов, которые оптимизи-

руют развитие растений и повышают устойчивость к неблагоприятным факторам среды). К наибо-

лее изученным и важным для практики симбионтам растений относятся клубеньковые бактерии, 

или ризобии (Rhizobiales), — N2-фиксирующие микросимбионты бобовых, грибы арбускулярной 

микоризы (Glomeromycota) — фосфатмобилизующие симбионты (более 80 % видов) растений 

(A. Berruti с соавт., 2016,; ризосферные и эндофитные бактерии (например, Azospirillum, Bacillus, 

Pseudomonas), стимулирующие развитие растений и определяющие их устойчивость к антагонистам 

(патогенам, вредителям) и стрессам (засухе, засолению, загрязнению почв ксенобиотиками или 

тяжелыми металлами) (M.A. Hassani с соавт., 2018). У животных трофические симбионты опре-

деляют усвоение растительной пищи (микробиота кишечника или рубца), синтез незаменимых ме-

таболитов (кишечные и внутриклеточные симбионты) и фиксацию N2 (симбионты некоторых жи-

вотных-фитофагов) (E. Rinninella с соавт., 2019).  Изучение симбионтов растений и животных 

позволяет создавать микробные препараты, которые улучшают питание хозяев и их устойчивость 

к стрессам, а также повышают плодородие почв. В растениеводстве широко применяются препа-

раты N2-фиксирующих и ростстимулирующих бактерий, которые позволяют резко снижать дозы 

экологически опасных азотных и фосфорных удобрений. Препараты микроорганизмов-антагони-

стов фитопатогенов — Pseudomonas, Bacillus (B.J. Lugtenberg c соавт., 2001; V.K. Chebotar с со-

авт., 2009), мышевидных грызунов — Salmonella enteritidis, Serratia plymuthica (A. Soenens, J. Im-

perial, 2019) и насекомых-фитофагов — Bacillus thuringiensis, Beauveria bassiana (A.V. McGuire, 

T.D. Northfield, 2020) используют для биоконтроля. Они также позволяют значительно снизить 

пестицидную нагрузку на агроценозы. СХМ вносит существенный вклад в изучение фундаменталь-

ных биологических процессов — генетических и молекулярных взаимодействий про- и эукариот, 

эволюции клетки и ее генома, а также формирования надорганизменных систем наследственности 

(I.A. Tikhonovich, N.A. Provorov, 2009). Разработаны методы симбиотической инженерии, направ-

ленной на конструирование высокопродуктивных биосистем сельскохозяйственного, природо-

охранного и медицинского назначения.  
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Сельскохозяйственная микробиология (СХМ) возникла в конце XIX 

века как прикладное направление, связанное с питанием растений и био-

контролем их вредителей (цит. по 1, 2), и оформилась в 1930-х годах как 

синтетическая дисциплина, использующая методы микробиологии, физио-

логии растений и почвоведения. В 1940-х годах были открыты системы 

«ген-на-ген», определяющие отношения фитопатогенов и их хозяев (3), а 
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также ризобий и бобовых растений (4). Было показано, что отношения 

микроорганизмов и их хозяев могут быть описаны в терминах взаимодей-

ствия генов (5) — эпистаза (паразитарные системы) или комплементарности 

(мутуалистические симбиозы) (табл. 1). Наиболее глубокая интеграция 

партнеров, то есть образование объединенных сигнально-рецепторных ком-

плексов и биохимических путей, характерна для отношений мутуализма (6). 

Результатом интегративной эволюции стало формирование холобионтов — 

надвидовых комплексов, обладающих собственными системами наслед-

ственности (хологеномами), которые обеспечивают растениям и животным 

разнообразные адаптивные функции (7).  

1. Типы взаимодействия генов у свободноживущих и симбиотических организмов 

Тип взаимодействия 
Микроорганизмы 

свободноживущие (5) симбиотические (3, 4) 
Эпистаз Подавление геном одной аллельной  

пары проявления гена другой аллельной 

пары 

Взаимодействия «ген-на-ген» в парази-

тарных системах (подавление хозяином 

патогенных микроорганизмов) 

Комплеметарность Участие нескольких неаллельных генов  

в развитии признака  

Функциональная интеграция генов в 

системах мутуализма (формирование 

партнерами объединенных сигнальных 

и биохимических путей)  

 

Практическое использование достижений СХМ началось с подбора 

эффективных штаммов ризобий для инокуляции бобовых культур и коор-

динированной селекции микроорганизмов и растений с целью создания оп-

тимальных сочетаний их генотипов (8). Эти работы определили развитие 

новой области биотехнологии — симбиотической инженерии, направлен-

ной на конструирование экологически безопасных агроценозов, в которых 

адаптивные функции растений и животных выполняют их симбионты (9).  

Развитие СХМ в России было инициировано П.И. Костычевым и 

С.П. Костычевым, которые установили, что бактерии и грибы активно 

участвуют в питании растений и в формировании плодородных почв (10). 

К настоящему времени наиболее изучены микробно-растительные симби-

озы, которые разделяют на три типа: трофические, защитные и регулятор-

ные (6). Их возникновение имеет длительную историю, связанную с сов-

местным (коэволюционным) выходом на сушу растений и микоризных гри-

бов (11). При этом грибы выступали как посредники между не имевшими 

корней древнейшими растениями (риниофитами, псилофитами) и почвой, 

а возможно, и как доноры симбиотических бактерий, которые переходили 

от грибов к растениям (12). 

В природных экосистемах и агроценозах микроорганизмы осуществ-

ляют все основные этапы круговорота веществ, связанные с питанием рас-

тений, усвоением животными растительной пищи, а также с трансформа-

цией органических остатков в гумусовые вещества. Выполнение микроор-

ганизмами агрономически значимых функций определяется их циркуля-

цией в экосистемах «почва—растения—животные». При этом большинство 

симбионтов растений возникло из почвенных бактерий и грибов, а многие 

обитатели пищеварительных полостей животных эволюционировали на ос-

нове микрофлоры кормовых растений (8). Переходя во внутреннюю среду 

хозяев, микробные сообщества подпадают под их контроль и становятся 

еще более интегрированными и функционально активными. Эта интегра-

ция связана с глубокими преобразованиями метагеномов микробных со-

обществ, которые происходят под влиянием растений и животных, что 

указывает на возможность управления агроценозом как единой генетиче-

ской системой. 
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Цель настоящей статьи — обобщение и анализ современных пред-

ставлений об интегративных и адаптивных функциях, выполняемых мик-

роорганизмами при формировании наземных экосистем. На основании зна-

ний о генетической организации функционально целостных и самодоста-

точных микробно-растительных и микробно-животных комплексов (холо-

бионтов) будут предложены методы управления агроценозами посред-

ством модификации их микробных компонентов, определяющих жизне-

деятельность сельскохозяйственных организмов, а также формирование 

плодородных почв. 

Б и о и н ж е н е р и я  с е л ь с к о х о з я й с т в е н н ы х  м и к р о о р г а -

н и з м о в. В России работы по получению агрономически ценных микро-

организмов начались в лаборатории сельскохозяйственной бактериологии, 

основанной в конце XIX века в г. Санкт-Петербурге с целью подбора штам-

мов для борьбы с мышевидными грызунами (2). Создание отечественных 

препаратов ризобий (нитрагинов и их современных модификаций) свя-

зано с трудами В.П. Израильского c соавт. (13) и Е.Н. Мишустина (14). В 

1930 году центром этих исследований стал Всесоюзный (ныне Всероссий-

ский) НИИ сельскохозяйственной микробиологии, где в 1970-х годах нача-

лась разработка генетико-селекционных методов конструирования эффек-

тивных микробно-растительных симбиозов. Важный шаг на этом пути — 

сформулированный Л.М. Доросинским (15) основной принцип селекции 

ризобий, которая должна базироваться на комплементарности генотипов 

партнеров, играющей в определении симбиотической эффективности (СЭ, 

способности увеличивать урожайность растений) гораздо большую роль, 

чем приспособленность бактерий к местным почвенным условиям.   

Развивая этот подход, мы оценили генотипические вклады партне-

ров в развитие бобово-ризобиального симбиоза и показали, что повышение 

СЭ может быть достигнуто посредством сужения специфичности взаимо-

действия бактерий и растений (16). Согласно результатам дисперсионного 

анализа данных по взаимодействию различных генотипов партнеров, наибо-

лее высокая продуктивность бобовых культур, инокулированных ризоби-

ями, достигается при максимальном вкладе в варьирование показателей СЭ 

неаддитивного сорто-штаммового взаимодействия, которое служит мерой 

специфичности симбиоза (17).  

На основе этих данных была предложена методология координиро-

ванной селекции растений и бактерий, направленной на создание опти-

мальных сочетаний их генотипов (17). При этом необходимо учитывать, что 

аборигенные микробные популяции, взаимодействующие с бобовыми рас-

тениями в полевых условиях, гетерогенны и содержат множество бесполез-

ных для хозяев и даже паразитических штаммов, которые конкурируют с 

производственными штаммами ризобий за образование клубеньков (18). 

Изменение состава микробной популяции, проникшей в растение, в пользу 

штаммов-мутуалистов возможно за счет направленного отбора этих штам-

мов хозяином из почвы или перестройки состава эндосимбиотической по-

пуляции в пользу активных N2-фиксаторов. Благодаря этим механизмам в 

микробно-растительной системе осуществляются конкурентные взаимодей-

ствия нескольких типов. 

К первому типу относится конкуренция почвенных штаммов ризо-

бий за образование клубеньков у бобовых растений. Ее изучение позволило 

выявить у бактерий ряд cmp-генов, контролирующих нодуляционную кон-

курентоспособность, которая обычно не коррелирует с активностью N2-

фиксации (18). Поэтому вводимые в агроценоз производственные штаммы 
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ризобий часто не выдерживают конкуренции с неэффективными, но виру-

лентными (агрессивными) местными штаммами. В ряде работ был отмечен 

предпочтительный отбор бобовым растением определенных генотипов 

ризобий из почвы (19), который обычно не обеспечивает направленного из-

влечения из популяций штаммов с высокой нитрогеназной активностью (20).  

Ко второму типу относится конкуренция групп бактерий, находя-

щихся в разных клубеньках бобового растения, за поставляемые им про-

дукты фотосинтеза. Эта конкуренция основана на положительной обратной 

связи между процессами фиксации N2 и CO2, которая обеспечивает пред-

почтительное снабжение углеродом микробных генотипов, сформировав-

ших активно фиксирующие N2 клубеньки (21, 22). При этом отбор в пользу 

штаммов-мутуалистов носит групповой характер и эффективен при условии 

клональности эндосимбиотической популяции ризобий, определяемой ин-

фицированием растений отдельными клетками бактерий через корневые 

волоски (6).  

И, наконец, конкуренция третьего типа осуществляется между раз-

ными растениями-холобионтами за выживание в условиях дефицита поч-

венного азота (23). Ее успех зависит от того, насколько эффективно инди-

видуальные генотипы бобовых отбирают активных N2-фиксаторов из поч-

венной популяции ризобий и распределяют продукты фотосинтеза в пользу 

тех микробных генотипов, которые сформировали активно фиксирующие 

N2 клубеньки.  

Методологию координированной селекции партнеров симбиоза, ос-

нованную на анализе их природной изменчивости, использовали при раз-

работке генетических методов создания симбиотически активных микроб-

ных штаммов. На первом этапе работы было показано, что у ризобий лю-

церны (Sinorhizobium meliloti) гибридизация (трансформация, трансдукция, 

конъюгация) служит более эффективным источником активных N2-фикса-

торов, чем мутагенез (24). При этом отбор штаммов на повышение нитро-

геназной активности оказался более результативным, чем на повышение 

СЭ, что указывает на различный генетический контроль этих признаков.  

Важным этапом создания эффективных штаммов ризобий стала мо-

лекулярная маркировка симбиотически специализированных (sym) генов, 

большинство из которых не активно вне хозяина. Обычно эту маркировку 

проводят посредством транспозонового (Tn5) мутагенеза (25), который 

позволяет выявлять две группы регуляторов симбиоза — позитивные и 

негативные (табл. 2). При инактивации первых симбиотическая актив-

ность бактерий снижается или утрачивается, при инактивации вторых — 

возрастает (26).  

2. Гены ризобий — позитивные и негативные регуляторы симбиоза 

Свойство 
Регуляторы симбиоза 

позитивные (27) негативные (28) 
Функции Синтез нитрогеназы (nif) и ее 

снабжение энергией (fix, dct) 
Синтез запасных питательных веществ 

(phaC, phbA, glgA) и внеклеточных по-

лисахаридов (eglC, rkpC), экономное 

расходование энергии (red) 

Локализация в геноме Во внехромосомных кластерах Дисперсная 

Экспрессия вне симбиоза Показана лишь для некоторых  

генов (dct) 
Характерна для большинства генов 

Симбиотическая эффективность:    

   при инактивации генов Утрачена или резко снижена Повышена 

   при амплификации генов Повышена Нет данных 

 

Для получения агрономически ценных штаммов ризобий также про-

водят амплификацию позитивных регуляторов симбиоза. Например, при 
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введении в ризобии люцерны дополнительных копий dct-генов, определя-

ющих транспорт дикарбоновых кислот, N2-фиксирующая (С2Н2-редуктаз-

ная) активность бактерий увеличивается на 60-100 %, однако масса расте-

ний — основной показатель СЭ — возрастает лишь на 15-20 % (27). Сба-

лансированное повышение нитрогеназной активности и СЭ обеспечивает 

инактивация негативных регуляторов N2-фиксации (например, генов, опре-

деляющих конверсию получаемых от растений углеводов в запасные пита-

тельные вещества), которая в сочетании с амплификаций ее позитивных 

регуляторов может быть использована для конструирования эффективных 

штаммов ризобий (28).    

К о н с т р у и р о в а н и е  х о л о б и о н т о в. Главным результатом ко-

лонизации микроорганизмами внутренней среды эукариот-хозяев стано-

вится образование новых биологических единиц — холобионтов. На при-

мере бобово-ризобиального симбиоза можно видеть, что целостность холо-

бионта определяется обратными связями партнеров — положительными и 

отрицательными (табл. 3). Отрицательная обратная связь, действующая на 

ранних стадиях взаимодействия, повышает стабильность системы, поскольку 

благодаря ей хозяин строго контролирует размер эндосимбиотической по-

пуляции ризобий, ограничивая число клубеньков и количество бактерий в 

каждом из них (29). 

3. Обратные связи партнеров в системе бобово-ризобиального симбиоза 

Сопоставляемые свойства  Отрицательные связи Положительные связи 
Стадии симбиоза Ранние Поздние 

Взаимодействие генов партнеров  Эпистаз («ген-на-ген») Комплементарность 

Определяемый признак симбиоза Стабильность Эффективность 

Гены ризобий nod nif/fix, dct 
Гены растений NFR GS/GOGAT/AAT, PEPC 
Контролируемые симбиотические 

процессы 

Узнавание и инфицирование б 

актериями хозяев, развитие  

клубеньков 

Образование объединенных путей 

азотно-углеродного обмена 

П р и м е ч а н и е. Гены ризобий контролируют образование липо-хито-олигосахаридных Nod-факторов 

(nod), синтез и регуляцию активности нитрогеназы (nif/fix), транспорт получаемых от растений дикарбоно-

вых кислот (dct) (27). Гены растений контролируют рецепцию Nod-факторов (NFR) (6), ассимиляцию про-

дуктов N2-фиксации (GS/GOGAT/AAT), темновую фиксацию СО2 (PEPC) (21, 22).  

 

Положительная обратная связь, реализуемая на поздних стадиях 

симбиоза, играет важную роль в определении СЭ, поскольку получение рас-

тением фиксированного азота стимулирует подачу в клубеньки продуктов 

фотосинтеза, используемых для обеспечения нитрогеназной реакции и раз-

множения бактерий (30). В совокупности эти связи определяют стабиль-

ность и целостность симбиоза, которые, как показали результаты матема-

тического и экспериментального моделирования, тесно связаны с его адап-

тивными функциями. Действительно, наиболее высокая СЭ достигается то-

гда, когда растения и бактерии координированно реагируют на внешние 

факторы, влияющие на жизнедеятельность партнеров (31).  

Использование моделей микробно-растительного симбиоза пока-

зало, что при переходе из внешней среды во внутренние ниши растений 

или животных почвенные микробиомы существенно меняются по составу 

и становятся более интегрированными, подпадая под регуляторное воздей-

ствие хозяев (32). Благодаря этой регуляции симбионты стабильно сосуще-

ствуют с хозяином, несмотря на их разнообразие и быстрое размножение.  

Если у растений эндосимбиотические микробиомы формируются на 

основе организмов, поступающих главным образом из почвы, то у живот-

ных — из организмов, получаемых с пищей. Для холобионтов, образуемых 

животными, характерна глубокая интеграция, необходимая для выполнения 

симбиотических функций. Например, системы приобретенного иммунитета 
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у позвоночных регулируют структуру микробиомов, населяющих пищева-

рительные органы (рубец, кишечник), где симбионты осуществляют дегра-

дацию получаемых с пищей биополимеров (в первую очередь, целлюлозы и 

пектина) и синтез белка. Состав этих микробиомов определяется возрастом 

животных, их физиологическим состоянием, режимом кормления (33, 34) 

и в значительной степени сохраняется при размножении хозяев (35). Функ-

циональная структура эндосимбиотического микробиома животных, свя-

занная с адаптивными функциями, может быть охарактеризована с помо-

щью математических моделей, основанных на фрактальном анализе. Их ис-

пользование для анализа микробиома кишечника птиц показало (36), что 

его целостность коррелирует с продуктивностью хозяев и может быть кри-

терием для отбора штаммов бактерий, используемых в качестве пробиоти-

ков, добавляемых в корм. 

Структурно-функциональная целостность холобионтов определя-

ется формированием надорганизменных систем наследственности, изуче-

ние которых составляет предмет новой дисциплины — симбиогенетики (37, 

38). Эти системы были обозначены как симбиогеномы (в них участвуют 

только специализированные для взаимодействия гены партнеров) или хо-

логеномы (в них участвуют все гены партнеров). Симбиогеномы возникают 

в результате функциональной интеграции партнеров, характерной для фа-

культативных симбиозов: по мере повышения взаимной зависимости мик-

росимбионтов и хозяев они могут переходить к структурной интеграции, 

характерной для облигатных симбиозов и приводящей к образованию хо-

логеномов (39).  

Качественно новый этап повышения целостности холобионтов свя-

зан с возникновением механизмов регулярной (вертикальной) передачи 

микро-партнеров при размножении хозяев. Она обычно вызывает генети-

ческую редукцию микроорганизмов, которые преобразуются в наследствен-

ные детерминанты эукариот, реализующих стратегию пангенезиса — насле-

дования благоприобретенных признаков (40). Наиболее глубокая интегра-

ция с клеткой-хозяином характерна для ее постоянных органелл — мито-

хондрий и пластид: многие гены органелл были перемещены в ядерные хро-

мосомы (41), вследствие чего сформировались мозаичные по происхожде-

нию многокомпонентные геномы эукариот. 

Изучение надорганизменных систем наследственности открывает 

возможность для создания алгоритмов их конструирования — симбиотиче-

ской инженерии (9) как одного из важнейших направлений биотехнологии. 

Ее цель — получение новых агрономически ценных биосистем, например 

N2-фиксирующих растений. Однако прямой путь решения этой задачи (вве-

дение nif-генов в растительный геном) не продуктивен, поскольку nif-гены 

не функционируют в эукариотической клетке (42). Более реалистично вве-

дение nif-генов в митохондрии или пластиды, которые эволюционно свя-

заны с N2-фиксирующими бактериями (43). В качестве перспективных ре-

ципиентов этих генов могут рассматриваться глубоко редуцированные кле-

точные органеллы (гидрогеносомы, митосомы, нефотосинтезирующие пла-

стиды), в которых отсутствуют собственные геномы и поддерживаются 

анаэробные условия, необходимые для работы нитрогеназы (44).  

Э к о л о г и ч е с к и  б е з о п а с н ы е  а г р о т е х н о л о г и и. Микроор-

ганизмы, осуществляющие основные этапы обмена веществ между почвой, 

растениями и животными, играют ключевую роль в формировании природ-

ных экосистем. Одна из основных задач сельскохозяйственной микробио-

логии — изучение циркуляции микроорганизмов в агроценозах как фактора 
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их стабильности и продуктивности (8). Взаимодействуя с микроорганиз-

мами, растения и животные способны развиваться при минимальном агро-

химическом воздействии благодаря выполнению симбионтами функций 

питания хозяев, их защиты от патогенов и стрессов, а также повышения 

почвенного плодородия (45-48).  

Важное условие развития экологически безопасных агротехнологий — 

повышение эффективности симбиотрофного питания растений, включая 

усвоение труднорастворимых фосфатов микоризными грибами и ризосфер-

ными бактериями (49). В связи с этим представляет интерес разработка 

комбинированных препаратов, содержащих минеральные удобрения и мик-

роорганизмы, которые позволяют растениям максимально полно использо-

вать вносимые в почву соединения азота и фосфора, сокращая накопление 

вредных продуктов их трансформации (50). 

Не меньшую роль симбиотические микроорганизмы играют в пита-

нии животных, особенно растительноядных: находясь в пищеварительных 

органах, микробы разрушают поступающие туда биополимеры, а также син-

тезируют белок и образуют метаболиты, по которым дефицитны кормовые 

растения (51). Для оптимизации микрофлоры в организме животных ак-

тивно применяют препараты проибиотиков, в первую очередь лактобакте-

рий, способствующих повышению усвояемости кормов и осуществляющих 

биоконтроль патогенных организмов (33, 34). 

Структурно-функциональная и генетическая интеграция прокариот 

и эукариот — одно из основных направлений симбиотической инженерии, 

нацеленной на формирование надорганизменных комплексов сельскохо-

зяйственного и природоохранного назначения (9). Анализ механизмов вза-

имодействия микроорганизмов с растениями и животными следует рассмат-

ривать как необходимое условие для разработки алгоритмов конструирова-

ния эффективных агроценозов. В применении к растениям оно включает: 

совершенствование природных (клубеньковых, эндофитных, эпифитных) 

симбиозов, направленное на создание микробных препаратов, замещающих 

экологически опасные агрохимикаты. Также обсуждается конструирование 

новых биосистем, включая трансгенные растения, способные синтезировать 

метаболиты, используемые в качестве съедобных вакцин (52).  

В качестве перспективного направления симбиотической инжене-

рии можно рассматривать создание принципиально новых фотосинтезиру-

ющих систем для использования в зеленой энергетике. Разработка подходов 

для решения этой задачи связана с изучением симбиозов, образуемых про- 

и эукариотическими фототрофными микроорганизмами с животными, про-

стейшими и грибами (53). Примером возникновения новых систем фото-

синтеза в природе служат клептопласты — пластиды, извлекаемые живот-

ными из поедаемых ими растений и длительно поддерживаемые новыми 

хозяевами в клетках как эффективные источники углерода (54).  

Для конструирования новых систем фотосинтеза перспективны ге-

теротрофные простейшие группы Alveolata, которые, по-видимому, произо-

шли от организмов, ранее имевших пластиды, и содержат многочисленные 

гены, полученные от цианобактерий (55). Очевидно, что такие организмы 

преадаптированы к поддержанию фотобионтов и могут быть использованы 

для создания новых систем фиксации СО2 с высоким биотехнологическим 

потенциалом.  

Создание агротехнологий будущего должно базироваться на изуче-

нии процессов эволюции природных биосистем, направленной на возрас-

тание их целостности, экологической устойчивости и продуктивности. По-
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явление этих систем было результатом коэволюции симбионтов и их хозяев, 

в процессе которой партнеры формировали объединенные генетические си-

стемы. В результате эволюции, направляемой человеком (56), уже в бли-

жайшем будущем могут быть решены задачи перехода растений к симбио-

трофному питанию, который приведет к частичной, а при определенных 

условиях и к полной замене минеральных удобрений экологически безопас-

ными микробными препаратами. Перспективной представляется также ин-

тродукция в растения эндофитных микроорганизмов, которые делают хо-

зяев невосприимчивыми к инфицированию фитопатогенами. Решение этих 

задач требует комплексного использования подходов микробиологии, сим-

биогенетики и генной инженерии, объединение которых является приори-

тетной задачей сельскохозяйственной биологии.  

Таким образом, с применением методов сельскохозяйственной мик-

робиологии и симбиогенетики связывают развитие экологически безопас-

ных агротехнологий на основе использования симбиотических микроорга-

низмов, обеспечивающих симбиотрофное питание растений и животных и 

защиту от паразитов и вредителей. Решение этих задач позволит частично, 

а в некоторых случаях полностью отказаться от экологически опасных удоб-

рений и средств защиты. Конструирование экологически безопасных агро-

систем должно быть основано на формировании стабильных надорганиз-

менных комплексов (холобионтов), обладающих собственными системами 

наследственности, возникшими в результате генетической интеграции рас-

тений и животных с полезными микроорганизмами.  
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A b s t r a c t  
 

Agricultural microbiology (AM) is presented as a discipline addressing the prokaryotic and 

eukaryotic microorganisms that influence operation of the major components of agrocenosis — plants, 

animals and soils. Development of AM is based on the synthesis of ideas and methods of microbiology, 

plant physiology, soil science and genetics. This synthesis is aimed to study the organization and 

evolution of biosystems in which symbiotic microorganisms perform adaptively important functions in 

cooperation with each other and with host organisms. Upon migration from environment into the 

endosymbiotic niches of plants and animals, microorganisms form with them multicomponent com-

plexes — holobionts (E. Rosenberg, I. Zilber-Rosenberg, 2018). They possess own systems of heredity, 

symbiogenomes and hologenomes, which have become the subjects of a new discipline, symbiogenetics 

(I.A. Tikhonovich, N.A. Provorov, 2012). Microorganisms forming symbioses with plants perform the 

important adaptive functions — nutritional (N2 fixation, absorption of soil nutrients, firstly phos-

phates), defensive (biocontrol of pathogens and phytophagans) and regulatory (synthesis of phytohor-

mones that optimize plant development and improve their resistance to adverse environment) 

(I.A. Tikhonovich, N.A. Provorov, 2009). The broadly studied and practically important plant symbi-

onts include: a) nodule bacteria or rhizobia (Rhizobiales) — N2-fixing symbionts of legumes; b) arbus-

cular mycorrhizal fungi (Glomeromycota) — phosphate-mobilizing symbionts of a wide range (more 

than 80 % species) of plants (A. Berruti et al., 2016); c) rhizospheric and endophytic bacteria (e.g., 

Azospirillum, Bacillus, Pseudomonas) which stimulate the development of plants and determine their 

resistance to antagonists (pathogens, pests) and stresses (drought, salinity of soils, their contamination 

with xenobiotics or heavy metals) (M.A. Hassani et al., 2018). In animals, trophic symbionts determine 

the assimilation of plant biomass (intestinal or rumen microbiota), synthesis of essential amino acids 

and cofactors (intestinal and intracellular symbionts), and N2 fixation (symbionts of some herbivorous 

animals) (E. Rinninella et al., 2019). The study of microbial effects on plants and animals makes it 

possible to create microbial preparations that improve the nutrition of hosts, their resistance to biotic 

and abiotic stresses, and increase the soil fertility. In crop production, preparations of N2-fixing and 

growth-stimulating bacteria are widely used, which ensure a drastic reduction in application of envi-

ronmentally hazardous nitrogen and phosphorus fertilizers. Preparations of microorganisms that are 

antagonists of phytopathogens — Pseudomonas, Bacillus (B.J. Lugtenberg et al., 2001; V.K. Chebotar 

et al., 2009), rodents — Salmonella enteritidis, Serratia plymuthica (A. Soenens, J. Imperial, 2019) or 

phytophagous insects — Bacillus thuringiensis, Beauveria bassiana (A.V. McGuire, T.D. Northfield, 

2020) are used broadly for their biocontrol to significantly reduce the pesticide load on agrocenoses. 

By studying the integrative functions of agronomically valuable microorganisms, AM invests a signifi-

cant contribution to the fundamental biological research, including the genetic and molecular in-

teractions of prokaryotes and eukaryotes, evolution of cell and of its genome, and formation of 

supraorganismal genetic systems (I.A. Tikhonovich, N.A. Provorov, 2012). Based on these studies, 

methods of symbiotic engineering are being developed aimed at constructing the highly productive 

biosystems, including the cereal and vegetable cultivars capable of symbiosis with rhizobia, as well 

as N2-fixing plants. 
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