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Оценка безопасности генетически модифицированных растений для почвенного ми-
кробного сообщества и окружающей среды в целом – одна из серьезных проблем сегод-
няшнего дня в связи с постоянно увеличивающимся разнообразием генов, вовлекаемых 
в конструирование генотипов сельскохозяйственных культур, устойчивых к эдафиче-
ским стрессам. В качестве модели в работе использовали растения табака (Nicotiana 
tabacum L.) с геном холиноксидазы (codA) из Arthrobacter globiformis, отвечающим за син-
тез ГБ – совместимого осмолита, способствующего стабилизации клеток при солевом 
стрессе. Растения исходного сорта Самсун и трансгенной линии СodА 38 выращивали 
в горшечной культуре на обычном почвенном фоне и в условиях солевого стресса, вы-
званного 150 мМ NaCl. Сравнивали численность, разнообразие и структуру комплексов 
актиномицетов на родовом и видовом (род Streptomyces) уровне, используя непараметри-
ческий ранговый метод статистического анализа. Полученные данные свидетельствуют 
об отсутствии значимых (p=0,95) изменений в численности и таксономической структу-
ре актинобиоты, распространении стрептомицетов-антагонистов фитопатогенных гри-
бов и бактерий, стрептомицетов-целлюлозолитиков в ризосфере растений-трансфор-
мантов с усиленной генно-инженерным путем устойчивостью к солевому стрессу. 
Сделано заключение о необходимости продолжения исследований специфических отве-
тов со стороны почвенных и ризосферных микроорганизмов на различные категории ге-
нетически модифицированных растений.

Ключевые слова: засоление почвы, растение-трансформант, ген холиноксидазы, 
Streptomyces, антагонисты, целлюлозолитики

Засоление почв охватывает около 10% поверх-
ности континентов и является серьезной пробле-
мой из-за неблагоприятного воздействия на про-
дуктивность и устойчивость сельского хозяйства. 
Скопление значительного количества сульфатов, 
хлоридов, карбонатов в почвенных слоях, доступ-
ных для проникновения корневой системы, угне-
тает рост и жизнеспособность растений. Засоле-
нию подвержены почвы разного генезиса 
и  свойств, в любых климатических условиях, по-
скольку это процесс динамический и является ре-
зультатом действия как природных, так и антро-
погенных факторов. Наиболее характерно это 
явление для аридной климатической зоны, с зем-
леделием на орошаемых почвах. По некоторым 
оценкам около 20% (45 млн га) орошаемых зе-
мель, на которых производится треть мирового 
продовольствия, подвержены воздействию соли 
[1]. Объем сельскохозяйственных земель в мире, 
ежегодно уничтожаемых накоплением соли, оце-
нивается в 10 млн га [2]. По прогнозам, подвер-
женные засолению площади будут неизбежно воз-
растать из-за связанного с изменением климата 

повышения уровня мирового океана (воздействие 
на прибрежные районы) и среднегодовых показа-
телей температуры (увеличение объемов испаре-
ния) [3, 4]. 

С увеличением площади засоленных террито-
рий связана актуальность создания солеустойчи-
вых растений. Применение генно-инженерных 
технологий рассматривают сегодня как одну из 
действенных стратегий усиления устойчивости 
сельскохозяйственных культур к солевому стрессу 
[5, 6]. Одной из основных систем защиты от повы-
шенной концентрации солей в среде, как у бакте-
рий, так и у растений, является накопление 
в клетках осмопротекторных соединений – осмо-
литов. К числу эффективных осмолитов относят 
глицинбетаин (ГБ), источником которого служит 
холин [7]. Рядом авторов было показано, что супе-
рэкспрессия гена холиноксидазы (codA) из типич-
ной почвенной бактерии Arthrobacter globiformis 
в  трансгенных растениях приводит к усилению 
устойчивости к соли в связи с накоплением в тка-
нях ГБ [8–10]. Вместе с тем, генно-инженерное 
вмешательство в геном растения чревато такими 
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перестройками метаболизма, которые могут ска-
заться на его взаимодействии с почвенными ми-
кроорганизмами [11]. В связи с этим необходима 
оценка экологической безопасности для почвен-
ного микробиома трансгенных растений с усилен-
ной солеустойчивостью.

Почвенные актиномицеты синтезируют ши-
рокий спектр физиологически активных соедине-
ний (антибиотики, фитогормоны, сидерофоры, 
витамины и т.д.), что позволяет им эффективно 
взаимодействовать с растением, а также контро-
лировать численность фитопатогенных микроор-
ганизмов [12, 13]. По сравнению с другими груп-
пами почвенных микроорганизмов, среди 
актиномицетов наиболее велика доля стимулято-
ров роста растений (Plant Growth-Promoting 
Bacteria, PGPB) [14]. Благодаря продукции экзо-
гидролаз, актиномицеты утилизируют в почвах 
разнообразные растительные полимеры, обеспе-
чивают растениям благоприятные условия суще-
ствования, играют ведущую роль в регуляции по-
чвенного гомеостаза и реализации почвой своих 
экологических функций [12]. В связи с этим акти-
номицеты представляют очевидный интерес в ка-
честве модельной биоиндикационной группы ми-
кроорганизмов.

Целью работы стало изучение влияния расте-
ний-трансформантов по гену синтеза ГБ (codA) на 
актиномицетный комплекс в ризосфере табака, 
выращенного в обычных эдафических условиях 
и при солевом стрессе.

Материалы и методы 
В работе использовали табак обыкновенный 

(Nicotiana tabacum L.) сорта Самсун и полученную 
на его основе генетически модифицированную 
линию CodA 38. Пробирочные растения с молеку-
лярно подтвержденной экспрессией гена codA из 
A. globiformis были любезно предоставлены 
Г.Н. Ралдугиной (Институт физиологии растений 
имени К.А. Тимирязева, Россия). Растения ми-
кроклонально размножили на среде Мурасиге-
Скуга без добавления гормонов и витаминов [15]. 
При достижении возраста 6 нед. (хорошо сформи-
рованная корневая система) растения высаживали 
по одному в вегетационные сосуды (1 л), запол-
ненные универсальным почвогрунтом (Гера, Keva 
Bioterra, Россия) со следующими характеристика-
ми: Собщ, – 4,8%; Р2О5  – 130,43 мг-экв/100 г; 
К2О – 213,47 мг-экв/100 г; Са – 20,3 мг-экв/100 г; 
Mg – 5,4 мг-экв/100 г; рНсол 7,6. 

Растения выращивали на двух эдафических 
фонах: 0 – контроль; NaCl – солевой стресс, вы-
званный проливом воздушно-сухого почвогрунта 
150 мМ раствором NaCl в объеме, рассчитанном 
на полную влагоемкость (54±1,5%) субстрата, ко-
торую определяли согласно ранее опубликован-
ной методике [16]. В контроле для пролива ис-
пользовали в том же объеме воду, очищенную 

фильтрованием через бытовой фильтр Аквафор. 
При выборе солевой нагрузки на почву руковод-
ствовались данными работы Цяо и соавт.[17]. На 
том и другом фоне сравниваемые генотипы были 
представлены шестью клонами каждый. 

Растения в возрасте 10 нед. извлекали из сосу-
дов, освобождали интенсивным отряхиванием 
корневую систему от почвы и объединяли по ва-
риантам. Из каждого объединенного образца от-
бирали по две навески (2 г) корней с почвой, 
оставшейся после отряхивания (ризосфера). От-
дельно анализировали исходный почвогрунт, сво-
бодный от корней. Все образцы перед посевом 
прогревали в течение 1 ч при 100 ○С для ограниче-
ния роста немицелиальных бактерий, гомогенизи-
ровали в ступке и готовили серию разведений для 
посева. Выделяли и выявляли структуру комплек-
сов актиномицетов на агаре с пропионатом на-
трия (г/л): KH2PO4 – 0,5, Na2HPO4 – 0,7, KNO3 – 
0,1, NaCl – 0,3, MgSO4×7H2O – 0,1, CaCO3 – 0,02, 
FeSO4×7H2O – 0,0002, MnSO4×7H2O – 0,00002, 
ZnSO4×7H2O – 0,00018, пропионат натрия – 0,2, 
агар – 20; стрептомицетов – на казеин-глицери-
новом агаре (КГА) (г/л): гидролизат казеина 
с дрожжевым экстрактом – 0,3; глицерин –10 мл; 
KNO3 – 2; K2HPO4 – 2; MgSO4×7H2O – 0,05; 
FeSO4×H2O – 0,01; CaCO3 – 0,02; NaCl – 2; агар – 
20. Колонии учитывали дифференцированно по 
морфологическим типам. Доминирующие на чаш-
ках колонии выделяли в чистую культуру, фикси-
руя их принадлежность к определенному образцу. 
Для каждого образца составляли выборки не ме-
нее 15 изолятов. Таксономическое положение 
изолятов определяли, используя фенотипические 
признаки [18] и, выборочно, результаты анализа 
фрагмента 16S рРНК. Первичный сравнительный 
анализ полученных нуклеотидных последователь-
ностей и последовательностей из базы данных 
GenBank проводили с помощью программы NCBI 
BLAST (http://www.ncbi.nlm. nih.gov/blast). Пар-
ное выравнивание последовательностей осущест-
вляли с помощью программы LALIGN (https://
embnet.vital-it.ch/software/LALIGN_form.html).

Дополнительно изучали антагонистические 
свойства и целлюлозолитическую активность [19] 
выделенных культур. Характеризуя структуру ри-
зосферных комплексов актиномицетов, использо-
вали показатели долевого участия и частоты 
встречаемости таксона, а также относительное 
обилие в комплексе стрептомицетов – антагони-
стов и целлюлозолитиков (%). 

Статистическую обработку результатов про-
водили стандартными методами непараметриче-
ского и рангового анализа (U-критерий Манна-
Уитни). Подсчет средних значений и стандартных 
отклонений выполняли в программе Microsoft 
Excel. Попарное сравнение независимых выборок 
осуществляли с помощью программы PAST 
Version 4.06. 
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Результаты и обсуждение
Доля актиномицетов в прокариотном ком-

плексе ризосферы, в зависимости от генотипа таба-
ка и почвенного фона, изменялась от 1,6 до 6,0%, 
тогда как в почве, лишенной корней, составляла 
3,78% (табл. 1). У растений-трансформантов пока-
затели долевого участия актиномицетов в прокари-
отном комплексе были в  2,8–3,5  раза выше, чем 
у  растений исходного сорта. В условиях солевого 
стресса доля мицелиальных прокариот от общего 
количества бактерий была выше, чем у растений, 
выращенных в обычных условиях. В ответ на засо-
ление показатель в большей степени увеличивался 
у растений исходного сорта (на 0,52%), чем в ри-
зосфере трансформантов (на 0,37%).

Таксономическое разнообразие актинобиоты, 
оцениваемое с помощью индексов Шеннона, в ри-
зосфере трансформантов было ниже (Н = 0,6–0,8), 
чем у исходного сорта и во внекорневой почве 
(Н = 1,1 ± 0,18). Наиболее значительно снизился 
индекс разнообразия в ризосфере линии CodА 38, 
выращенной в условиях солевого стресса.

Сравнение исходного сорта и трансгенной ли-
нии CodА 38 по таксономической структуре ри-
зосферного комплекса, выявляемого на среде 
с  пропионатом натрия, показало, что на корнях 
табака в различном соотношении и с различной 
частотой встречались представители родов 
Streptomyces, Micromonospora, Streptosporangium, 
Streptoverticillium и олигоспоровые формы актино-
мицетов. По показателю относительного обилия 
в  ризосфере доминировали стрептомицеты (от 
53,9 до 91,5%), тогда как во внекорневой почве – 
микромоноспоры (от 40,9 до 73,0%). В ризосфере 
исходных растений микромоноспоры входили, 
наряду со стрептомицетами, в число доминирую-
щих родов, а в ризосфере трансформантов – нет. 
Помимо микромоноспор, в актиномицетном ком-
плексе линии CodА 38 значительно ниже, чем 

у  исходного сорта, были показатели относитель-
ного обилия олигоспоровых форм и стрептоспо-
рангиумов.

Существенных перестроек под влиянием соле-
вого стресса у сравниваемых генотипов табака 
в таксономической структуре ризосферной актино-
биоты на уровне родов не выявлено. Вместе с тем, 
на корнях растений, выращенных на разных по-
чвенных фонах, были отмечены различия в видо-
вой структуре рода Streptomyces. К роду Streptomyces 
относили культуры, при микроскопии которых об-
наруживали типичные морфологические признаки: 
нефрагментированный субстратный и воздушный 
мицелий, длинные цепочки спор на воздушном 
мицелии и отсутствие спор на субстратном мице-
лии. Выборочный анализ фрагментов гена 16S 
рРНК у изолятов данного морфотипа подтвердил, 
что выделенные культуры являются представителя-
ми рода Streptomyces семейства Streptomycetaceae 
порядка Streptomycetales класса Actinobacteria. Од-
нако видовая идентификация культур на основе 
сиквенсов фрагмента гена 16s рРНК оказалась не-
возможной, поскольку все нуклеотидные фрагмен-
ты, выданные BLAST для исследуемых штаммов, 
более чем на 98% соответствовали введенным по-
следовательностям. Очевидно, для идентификации 
штаммов Streptomyces на видовом уровне в боль-
шинстве случаев необходим мультилокусный или 
даже полногеномный анализ, ценность которых 
была продемонстрирована в работах последнего 
времени [20, 21]. В связи с этим, помимо генетиче-
ских данных, учитывали фенотипические признаки 
изолятов, такие как цвет воздушного и субстратно-
го мицелия на среде Гаузе 1 [18]. Это позволило 
в  ризосферных комплексах стрептомицетов опре-
делить долевое участие видов, относимых к отдель-
ным цветовым секциям и сериям.

В ризосфере растений исходного сорта, выра-
щенных в обычных условиях и на фоне засоления, 
различия в видовой структуре стрептомицетов 

Таблица 1

Численность и структура комплексов актиномицетов в зависимости от фона почвы и генотипа растения 

Показатель
Ризосфера табака

Почва вне 
ризосферыСамсун CodА 38

0 NaCl 0 NaCl
Общая численность прокариот, вырастающих на КГА, млн КОЕ/г 16,4 ± 5,52 14,8 ± 1,62 19,0 ± 5,11 13,8 ± 4,61 9,8 ± 3,16
Доля актиномицетов в прокариотном комплексе, % 1,61 2,13 5,63 6,0 3,78
Количество секций и серий рода Streptomyces 6 7 6 6 5
Количество родов, выделяемых на среде с пропионатом натрия 5 5 5 5 5
Индекс Шеннона (Н) 1,1 ± 0,19 1,1 ± 0,17 0,8 ± 0,16 0,6 ± 0,19 1,1 ± 0,18
Относительное обилие в комплексе представителей родов, %:
Streptomyces 53,9–69,7 67,2–68,2 67,7–90,3 80,4–91,5 23,2–54,0
Micromonospora 21,8–35,5 22,6–26,1 7,1–28,2 7,6–17,8 40,9–73,0
Олигоспоровые формы 1,4–8,0 2,3–8,7 0–1,0 0,4–0,9 1,6–3,5
Streptosporangium 1,4–2,6 1,1–1,5 0–1,0 0–0,9 0–3,5
Streptoverticillium 0–5,7 0–2,3 0,6–4,1 0–0,5 0–0,4
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были более выраженными, чем в ризосфере расте-
ний-трансформантов (рисунок). Стрептомицет-
ный комплекс исходного сорта Самсун включал 
в обычных условиях виды шести, а в условиях за-
соления почвы – семи секций и серий. На фоне 
засоления увеличилось долевое участие в ком-
плексе видов серии Albus Albus, а виды серии 
Helvolo-Flavus Helvolus были отмечены как вновь 
появившиеся. Доминировали в ризосфере сорта 

Самсун на том и другом почвенном фоне виды се-
рий Cinereus Achromogenes (33–34%) и Cinereus 
Chromogenes (30–36%). В ризосфере трансгенной 
линии CodА 38 количество цветовых секций и се-
рий, а также состав доминантов практически не 
изменились по сравнению с исходным сортом, но 
показатели частоты встречаемости и долевого уча-
стия видов-доминантов при этом возросли, что 
указывает на концентрацию доминирования ви-
дов определенных цветовых групп на корнях под-
вергнутых трансформации растений. Различия 
между исходным сортом и линией CodА 38 отме-
чены также в отношении долевого участия в ком-
плексе видов минорных секций и серий Azureus, 
Imperfectus и Cinereus Violaceus. В ризосфере 
трансформантов при солевом стрессе, как и в ри-
зосфере исходного сорта, увеличилось по сравне-
нию с обычными почвенными условиями отно-
сительное обилие видов серий Albus Albus 
и Helvolo-Flavus Helvolus. 

Перестройки таксономической структуры ак-
тинобиоты, выявленные в ризосфере трансфор-
мантов табака, сопоставимы по величине с диапа-
зоном изменчивости, наблюдаемой в ризосфере 
других культур и сортов, созданных традиционны-
ми методами селекции [22]. Следовательно, нет 
оснований считать, что имеющиеся различия 
в таксономической структуре актинобиоты связа-
ны с функциональной активностью бактериаль-
ного гена, встроенного в геном растения. 

Ризосферные комплексы табака Самсун 
и  трансгенной линии CodА 38 сравнивали также 
по функциональной структуре мицелиальных 
прокариот. Одной из важнейших экологических 
функций актиномицетов является регуляция чис-
ленности других групп микроорганизмов в почве 
и ризосфере растений. Ни один штамм среди по-
чвенных изолятов не обладал антифунгальной ак-
тивностью при тестировании in vitro. Рост фитопа-
тогенных бактерий Pseudomonas putida и Clavibacter 
michiganensis ограничивали соответственно 6% 
и  12% культур, выделенных вне ризосферы 
(табл.  2). Среди изолятов с корней исходного  
сорта Самсун, выращенного в обычных усло- 
виях, антагонисты грибов Fusarium oxysporum, 
F.  culmorum, F. proliferatum, Bipolaris sorokiniana 
и  Alternaria sp. встречались с частотой от 5% до 
20%, а антагонисты бактерий – с частотой от 5% 
до 50% в зависимости от тест-культуры. 

В выборке стрептомицетов из ризосферы 
трансгенной линии CodА 38 не выявлено штам-
мов с антибактериальной активностью, а встреча-
емость культур с антифунгальным действием в от-
ношении тест-культур Alternaria sp., F. proliferatum 
и Bipolaris sorokiniana была одинаковой и состави-
ла по 22% в каждом случае.

Культуры стрептомицетов, полученные из ри-
зосферы табака в условиях засоленной почвы, 
тоже проявили антагонистическую активность, но 

Рисунок. Долевое участие (%) в ризосферных комплексах та-
бака стрептомицетов из секций и серий: 1 – Cinereus 
Achromogenes, 2 – Cinereus Chromogenes, 3 – Cinereus Aureus, 
4 – Cinereus Violaceus, 5 – Imperfectus, 6 – Helvolo-Flavus 
Helvolus, 7 – Azureus, 8 – Albus Albus.
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набор ингибируемых ими тест-культур грибов 
и бактерий количественно и качественно отличал-
ся от того, который был выявлен при тестирова-
нии стрептомицетных изолятов из почвы, не под-
вергнутой солевому стрессу. Так, в условиях 
засоления ризосферные изоляты исходного сорта 
утратили способность ингибировать рост гриба 
F.  proliferatum, а также бактерий Erwinia rhapontici 
и P. putida. Снизилась частота встречаемости анта-
гонистов Alternaria sp. (на 10%) и C. michiganensis 
(на 20%). Среди изолятов из ризосферы транс-
генной линии CodА 38, наоборот, на фоне за-
соления увеличилась доля антагонистов грибов 
F.  proliferatum (на 51 %), Alternaria sp. (на 31%), 
F. oxysporum (на 13%) и фитопатогенной бактерии 
C. michiganensis (на 60%). Но при этом в три раза 
снизилась частота встречаемости антагонистов 
гриба B. sorokiniana (с 22% до 7%), тогда как в вы-
борке изолятов с корней табака исходного сорта 
этот показатель, напротив, на фоне засоления уве-
личился с 10% до 30%.

Оценку достоверности различий в распро-
странении стрептомицетов-антагонистов, наблю-
даемых между выборками изолятов из ризосферы 
растений исходного сорта и трансгенной линии, 
проводили с использованием U-критерия Манна-
Уитни. Результаты обработки полученных данных 
с помощью рангового метода анализа показали, 
что найденное фактическое значение U = 22 боль-
ше критического значения Uкр = 13 для 5%-го 
уровня статистической значимости (объемы срав-
ниваемых выборок n1 и n2 равны 8). Это позволяет 
заключить, что различия в рассматриваемых вы-

борках не являются статистически значимыми 
и носят случайный характер.

Наряду с антагонистическим действием в от-
ношении фитопатогенов актиномицеты участву-
ют в конвейерной переработке поступающего 
в  почву растительного опада. Важную роль в де-
струкции наиболее распространенного расти-
тельного полимера – клетчатки – играет синтез 
ферментов целлюлазного комплекса. При лабо-
раторном тестировании ризосферных изолятов 
на среде с  добавлением карбоксиметилцеллюло-
зы (КМЦ) в качестве единственного источника 
углерода практически все культуры в той или 
иной степени проявили способность к утилиза-
ции этого полимера. Частота встречаемости 
стрептомицетов-целлюлозолитиков в ризосфере 
линии СodА 38 (92%–100%) незначительно отли-
чалась от встречаемости в ризосфере растений 
исходного сорта (95%–100%) (табл. 3). Однако 
у трансформантов в обычных условиях доля изо-
лятов с величиной зоны деструкции КМЦ, пре-
вышающей 30 мм, была почти вдвое меньше 
(42%), чем у исходного сорта (80%). В условиях 
солевого стресса различия между сравниваемыми 
генотипами растений по этому показателю, 
а  также по средним значениям величины зоны 
деструкции КМЦ были несущественными, на что 
указывают расчетные значения примененного 
U-критерия (Uфакт. > Uкр. при p = 0,95). 

Таким образом, встройка бактериального 
гена codA в геном табака для повышения его со-
леустойчивости не вызвала значимых изменений 
в численности и таксономической структуре ак-

Таблица 2

Распространение стрептомицетов-антагонистов в почве и ризосфере 
в зависимости от генотипа табака и почвенного фона 

Почва Фон

Частота встречаемости антагонистов фитопатогенов, %

Fusarium 
oxysporum

Fusarium 
culmorum Р-з/16

Fusarium 
proliferatum

Alternaria 
sp. Я19/з

Bipolaris 
sorokiniana

Erwinia 
rhapontici

Pseudomonas 
putida

Clavibacter 
michiganensis

Вне ризосферы 0 0 0 0 0 0 0 6 12
Из ризосферы 
табака Самсун

0 20 15 5 20 10 5 5 50
NaCl 20 15 0 10 30 0 0 30

Из ризосферы 
табака CodA 38

0 0 0 22 22 22 0 0 0
NaCl 13 0 73 53 7 0 0 60

Таблица 3

Характеристика способности изолятов стрептомицетов к разложению целлюлозы 
в зависимости от генотипа табака и почвенного фона

Параметр
Ризосфера табака

Почва вне 
ризосферыСамсун CodА 38

0 NaCl 0 NaCl
Частота встречаемости целлюлозолитиков, % 95 100 92 100 94
Доля изолятов с зоной деструкции КМЦ ≥30 мм, % 80 45 42 53 38
Величина зоны деструкции КМЦ в среднем, мм 30,7 ± 8,1 28,7 ± 7,0 25,8 ± 10,8 29,9 ± 4,8 22,9 ± 10,0

Примечание: КМЦ – карбоксиметилцеллюлоза 
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тинобиоты, ассоциированной с корнями расте-
ний-трансформантов, за исключением снижения 
родового разнообразия, измеренного с помощью 
индекса Шеннона, и концентрации доминирова-
ния в  стрептомицетном комплексе видов серий 
Cinereus Achromogenes и Cinereus Chromogenes.

Трансформация табака по гену холиноксида-
зы не сопровождалась изменением функциональ-
ной структуры выделенного из ризосферы ком-
плекса стрептомицетов. Различия в соотношении 
изолятов с антимикробной и целлюлозолитиче-
ской активностью в ризосфере исходного сорта 
и трансгенной линии имели случайный характер, 
о чем свидетельствуют результаты обработки дан-
ных непараметрическим методом статистическо-
го анализа. 

В литературе были описаны случаи, когда 
экспрессия в растениях гетерологичных генов 
влекла за собой перестройки ризосферных ми-
кробных сообществ, существенные для экологи-
ческого состояния почвы. В частности, негатив-
ные тенденции были связаны с интродукцией 
в геном растений гена 4 epsps – енолпирувилши-
киматфосфат-синтетазы из Agrobacterium sp. 
CP4 – для придания устойчивости к гербициду 
раундап [23] и гена cry1Ab – дельта-эндотоксина 
Bacillus thuringiensis – для защиты от насекомых-
вредителей [24]. Авторы полагают, что установ-
ленное влияние растений-трансформантов на 
почвенное микробное сообщество обусловлено, 
прежде всего, корневой экскрецией в ризосферу 
новых трансгенных белков. Отсутствие видимых 
эффектов трансгена codA, в  отличие от случаев, 
описанных в литературе, может быть объяснено 
локальным накоплением нового трансгенного 
продукта – ГБ – в надземной части растений. 
Встроенная в нашем случае генетическая  

конструкция была снабжена сигнальной  
последовательностью, отвечающей за достав- 
ку белкового продукта внутрь пластидного  
компартмента [25]. 

В генной инженерии растений, устойчивых 
к  солевому и другим эдафическим стрессам, в на-
стоящее время используется довольно значитель-
ное количество разнообразных генов, вовлекаемых 
в пути передачи сигнала, регуляции экспрессии, 
а  также генов, кодирующих ферменты синтеза 
функциональных и структурных соединений с про-
текторным действием [5, 6]. Потенциал их воздей-
ствия на окружающую среду и, в  первую очередь, 
на почву может варьировать в зависимости от кон-
кретного вида и экологических условий выращива-
ния растений, а также от техники трансформации 
и встраиваемой генетической конструкции. Поэто-
му исследования, направленные на выяснение 
того, существуют ли специфические ответы со сто-
роны почвенных и ризосферных микроорганизмов 
на различные категории генетически модифициро-
ванных растений, разработанных на сегодняшний 
день, продолжают сохранять свою актуальность. 
Своевременная диагностика негативных тенден-
ций позволит сохранить природный гомеостаз по-
чвенного микробного сообщества, необходимый 
для оптимального круговорота питательных ве-
ществ, подавления фитопатогенов, стимуляции ро-
ста растений и поддержания в норме экологическо-
го состояния почвы и окружающей среды.

Работа выполнена при поддержке Российско-
го фонда фундаментальных исследований (проект 
№19-016-00207_a). Исследования проводили без 
использования животных и без привлечения лю-
дей в качестве испытуемых. Авторы заявляют об 
отсутствии конфликта интересов.
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Assessment of the safety of genetically modified plants for the microbial community of the soil 
and the environment is important due to the increase in the diversity of genes involved in the 
creation of genotypes of crops resistant to edaphic stress. Genetically engineered tobacco 
(Nicotiana tabacum L.) with the ability to synthesis glycinebetaine in chloroplasts was 
established by introducing the соdA gene for choline oxidase from soil bacteria Arthrobacter 
globiformis. Synthesis of glycinebetaine helps to stabilize cells under salt stress. Plants wild type 
(variety Samsun) and the CodA 38 transgenic line were grown in pot culture on a normal soil 
background and under conditions of salt stress caused by 150 mM NaCl. The abundance, 
diversity and structure of actinomycete complexes were compared at the generic and species 
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level (Streptomyces) using parametric and rank methods of statistical analysis. The obtained 
data indicate the absence of significant (p = 0.95) changes in the number and taxonomic 
structure of actinobiota, frequency of occurrence of streptomyces-antagonists of 
phytopathogenic fungi and bacteria, streptomyces-cellulolytics in the rhizosphere of 
transformant plants with genetically increased resistance to salt stress. It is concluded that it is 
necessary to continue research on the specific reactions of soil and rhizosphere 
microorganisms to various categories of genetically modified plants.

Keywords: soil salinization, transgenic plants, choline oxidase gene, Streptomyces, antagonists, 
cellulolytics
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