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Цель. Изучить таксономическое разнообразие бактериального сообщества ризо-

сферы растений бескильницы расставленной (Puccinellia distans (Jacq.) Parl.) из района 

промышленных разработок Верхнекамского месторождения солей (г. Соликамск, Перм-

ский край). 

Материалы и методы. Для идентификации бактерий использовался анализ нук-

леотидных последовательностей гена 16S рРНК.  

Результаты. Из ризосферы растений P. distans выделены 26 штаммов бактерий, 

относящиеся к родам Halomonas, Pseudomonas, Serratia, Enterobacter, Bacillus, 

Arthrobacter, Rhodococcus. При этом доминирующими являлись микроорганизмы рода 

Pseudomonas, доля которых составляла 93,8% от общей численности выделенных микро-

организмов. 

Заключение. В ризосфере бескильницы расставленной обнаружены бактерии родов 

Halomonas, Pseudomonas, Serratia, Enterobacter, Bacillus, Arthrobacter, Rhodococcus. При 

этом доминирующими являлись представители рода Pseudomonas, доля которых состав-

ляла 93,8% от численности выделенных ризосферных микроорганизмов. Полученные 

данные позволяют предположить наличие тесных симбиотических связей между предста-

вителями рода Pseudomonas и растениями в условиях засоления. Данные микроорганизмы 

по нуклеотидной последовательности гена 16S рРНК обнаруживали близкое сходство с 

морским штаммом Pseudomonas xanthomarina KMM 1447
T
. 
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нообразие, ген 16S рРНК. 
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Objective. The aim of this work was to study the taxonomic diversity of the bacterial 

community in the rhizosphere of plants Puccinellia distans (Jacq.) Parl. from the area  

of industrial development of Verkhnekamsk salt deposit (Solikamsk, Perm region).  

Materials and methods. To identify the bacteria the analysis of nucleotide sequences of 

16S rRNA was used. 

Results. The 26 strain bacteria of the genera Halomonas, Pseudomonas, Serratia, Entero-

bacter, Bacillus, Arthrobacter, Rhodococcus were allocated in the rhizosphere P. distans. At the 

same time the bacteria of the genus Pseudomonas were predominant with their proportion of 

93,8% within the isolated rhizosphere microorganisms. 

Conclusion. In the rhizosphere Puccinellia distans there were found the bacteria of the 

http://eztaxon-e.ezbiocloud.net/ezt_hierarchy?m=nomen_view&nid=Pseudomonas+xanthomarina
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genera Halomonas, Pseudomonas, Serratia, Enterobacter, Bacillus, Arthrobacter, Rhodococcus. 

At the same time the bacteria of the genus Pseudomonas were predominant with their proportion 

of 93,8% within the isolated rhizosphere microorganisms, that indicates the presence of close 

symbiotic relationships between them and plants under the saline conditions. The bacteria 

showed the closest similarity to the marine strain of Pseudomonas xanthomarina KMM 1447
T
 in 

the nucleotide sequence of the 16S rRNA gene.  

Key words: saline soil, rhizosphere, bacteria, phylogenetic diversity, 16S rRNA gene. 


