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БИОРАЗНООБРАЗИЕ МИКРОБНОГО СООБЩЕСТВА  
ВИНОГРАДА КУЛЬТУРНОГО (Vitis vinifera) 
 
Полесский регион является ведущим регионом промышленного виноградарства в Республике Бе-
ларусь. Природные и климатические условия благоприятствуют выращиванию здесь высококаче-
ственных сортов винограда, которые могут конкурировать с зарубежной продукцией. 
По современным представлениям, любое растение и ассоциированную с ним микробиоту можно 
рассматривать как единый экологический комплекс, связанный тесными взаимодействиями. Та-
кие ассоциации могут помочь растениям-хозяевам адаптироваться к изменяющимся условиям 
окружающей среды. Каждому виду или близким видам растений присущ свой специфический ком-
плекс микроскопических бактерий и грибов, которые по способности освоения разнообразных 
экологических ниш не имеют себе равных. 
В статье представлены данные о количественной и качественной структуре эпифитных и эндо-
фитных микроорганизмов разных экониш винограда культурного. Доказана важность изучения 
корневого сообщества ввиду вертикального движения по сосудистой системе к филлосфере.  
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BIODIVERSITY OF THE MICROBIAL COMMUNITY OF GRAPE ROOTS  
AS A POTENTIAL BIOTECHNOLOGICAL RESOURCE 
 
The Polesye region is the leading region of industrial viticulture in the Republic of Belarus. Natural and 
climatic conditions favor the cultivation of high-quality grape varieties here, which can compete with for-
eign products. 
According to modern concepts, any plant and its associated microbiota can be considered as a single 
ecological complex associated with close interactions. Such associations can help host plants adapt to 
changing environmental conditions. Each species or close species of plants has its own specific complex 
of microscopic bacteria and fungi, which are unmatched in their ability to develop various ecological 
niches. 
The article presents data on the quantitative and qualitative structure of epiphytic and endophytic micro-
organisms of various econiches of cultural grapes. The importance of studying the root community in 
view of the vertical movement along the vascular system to the phyllosphere has been proved. 
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Введение. Виноград (Vitis) является одной 

из наиболее распространенных и ценных 
плодовых культур в мире. Примерно 80% 
всей мировой продукции винограда исполь-
зуется на вино, 16% потребляется в свежем 
виде и 4% идет на сушку [1]. В Беларуси 
промышленное виноградарство находится 
только в начале становления и наиболее под-
ходящие для него условия складываются в 
Гомельской, Брестской и юге Минской обла-
стях [2, 3]. В Пинском регионе винограду 
внимание уделялось издавна. В 1948 г. уро-
женец г. Пинска Иван Иванович Шевчук по-
дарил государству питомник с уникальной 
коллекцией южных культур с целью  «сохра-
нения и использования для селекции вино-
града, персиков, абрикосов, грецкого ореха и 
других южных растений, а также в целях 
внедрения в производство результатов рабо-
ты» [4, 5]. На основе данного питомника по-
становлением Совета министров БССР был 
организован Пинский опорный пункт по ви-
нограду и другим южным культурам. Пло-
щадь первого промышленного виноградника 
Беларуси, заложенного Пинским винодельче-
ским заводом посадочным материалом из 
сортов коллекции Опорного пункта, состав-
ляет около 100 гектаров с перспективой 
дальнейшего расширения [6]. Успешное раз-
витие виноградарства требует полноценного 
научного сопровождения. В Беларуси актив-
но ведутся работы по селекции винограда, но 
исследования, посвященные изучению осо-
бенностей сожительства винограда и абори-
генных микроорганизмов, практически от-
сутствуют, хотя виноград, получая ряд био-
логически активных соединений, синтезиру-
емых микрофлорой, формирует для нее спе-
цифическую среду обитания и обеспечивает 
питательными веществами эпифитные и эн-
дофитные сообщества [7, 8, 9, 10, 11, 12].  

В данной статье представлен обзор науч-
ной литературы о количественной и каче-
ственной структуре эпифитных и эндофит-
ных микроорганизмов разных экониш вино-
града культурного. 

Микробиом винограда.  
Микроорганизмы ризосферы. Ризосфера, 

определяемая как плотная область почвы, 
окружающая корни растений, содержит 
огромное количество микроорганизмов, ко-
торые прямо или косвенно взаимодействуют 

с растением [13, 14].  Этот почвенный отсек 
поддерживает сложный микробиом и счита-
ется одной из самых динамичных экосистем 
на Земле [15, 16]. Показано, что часть микро-
биома ризосферы, также известная как ри-
зомикробиом, обеспечивает растение-
хозяина лучшей способностью адаптировать-
ся к стрессам окружающей среды [17, 18, 19].  
Почвенная микрофлора состоит из бактерий, 
архей, грибов, протистов и вирусов, которые 
имеют полезные, нейтральные или патоген-
ные отношения с растением. Патогенные 
микроорганизмы участвуют в процессах кор-
невой инфекции, тогда как полезная микро-
биота способствует росту растений и меха-
низмам защиты [20, 21]. Основными «драй-
верами» состава микробного сообщества, 
связанного с корневой системой, являются 
выделяемые корнями первичные и вторич-
ные метаболиты [22, 23, 24]. Некоторые из 
этих соединений являются сигнальными мо-
лекулами, которые формируют и привлекают 
почвенные микроорганизмы [27, 28]. Состав 
экссудатов варьирует в зависимости от фак-
торов окружающей среды [29, 30], а также 
видов и сортов растений [31, 32, 33], которые 
в совокупности формируют микробиом кор-
ней.  

Относительное обилие бактериального и 
грибкового ризомикробиома зависит от осо-
бенностей сочетания типа почвы, климатиче-
ских условий, глубины почвы, привоя и под-
воя, методов выращивания и др. Среди гри-
бов часто встречающиеся таксоны в ризо-
сфере виноградников относятся к типам 
Ascomycota и Basidiomycota. А наиболее мно-
гочисленными бактериями, обнаруженными 
в ризосфере виноградной лозы, являются ти-
пы Proteobacteria, Actinobacteria, Firmicutes, 
Bacteroidetes и Acidobacteria. Эти типы явля-
ются ключевыми таксонами, которые выпол-
няют широкий спектр функций в почвенной 
экосистеме [48, 49].  

Как показано Yu-jie с соавторами [43], в 
климатических условиях Китая Kaistobacter, 
Arthrobacter, Skermanella, Sphingomonas были 
преобладающими родами бактерий в ризо-
сфере; менее многочисленными – 
Steroidobacter, Rubrobacter, Flavisolibacter, 
Pontibacter, Nitrospira, Rhodoplanes и 
Adhaeribacter.  
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Таблица 1. – Примеры основных таксонов бактерий и грибов, обнаруженных в ризомикробиоме 
винограда культурного 
 

Основные таксоны 
бактерий 

% 
Основные таксоны 

грибов 
% Сорт Страна/ Автор 

Proteobacteria   
Actinobacteria   
Bacteroidetes       
Firmicutes            

∼70% 
∼18% 
∼8% 
∼5% 

Ascomycota 
Basidiomycota         

∼50% 
∼45% 
 

Сира США 
[34] 

  Ascomycota 
Basidiomycota 
Mortierellomycota  
Glomeromycota  

∼47% 
∼15% 
∼10% 
∼8% 

Мускат Гам-
бург 

Китай 
[35] 

Proteobacteria       
Actinobacteria       
Acidobacteria        
Bacteroidetes        

∼27% 
∼21% 
∼15% 
∼6% 

Ascomycota            
Basidiomycota        
Zygomycota           

∼67% 
∼16% 
∼12% 
 

Темпранильо Испания [36] 

  Ascomycota  
Basidiomycota            

∼61% 
∼21% 

Темпранильо Испания 
[37] 

Proteobacteria   
Actinobacteria    
Bacteroidetes      
Chloroflexi         
Acidobacteria     

∼53% 
∼24% 
∼5% 
∼4% 
∼4% 

  Барбера Италия [38] 

Actinobacteria 
Proteobacteria 
Gemmatimonadetes  
Bacteroidetes         

∼52% 
∼36% 
 ∼2% 
∼2% 

  Пино Нуар Италия [39] 

  Ascomycota 
Mortierellomycota 
Basidiomycota 

* 
* 
* 

Пино Нуар Австралия [40] 

Acidobacteriota Prote-
obacteria Latescibacte-
riota Methylomirabilota 
Gemmatimonadota  

∼35% 
∼22% 
∼15% 
 ∼6% 
 ∼4% 

  Сорта из  
V. riparia, 
V. berlandieri  
V. rupestris 

Германия [41] 

Actinobacteria  
Proteobacteria  
Bacteroidetes  

∼47% 
∼22% 
∼13% 

  Цвайгельт Австрия [42] 

Proteobacteria, 
Firmicutes, 
Actinobacteria 
Bacteroidetes 

 ∼43% 
 ∼8% 
 ∼13% 
 ∼6% 

Ascomycota 
Basidiomycota 
Mortierellomycota    

∼45% 
∼14% 
∼10% 
 

Каберне Со-
виньон  

Китай 
[43] 

  Ascomycota  
Basidiomycota            

∼66% 
∼34% 

Гриф США 
[44] 

Proteobacteria   Bac-
teroidetes      Actino-
bacteria Firmicutes   
Acidobacteria   

∼68% 
∼14% 
∼4% 
∼8% 
∼6% 

Ascomycota 
Basidiomycota 

∼80% 
∼18% 

Сорта из  
V. riparia, 
V. rupestris 

Канада [45] 

Proteobacteria      
Actinobacteria 
Firmicutes                

∼33% 
∼22% 
∼45% 

Ascomycota 
Basidiomycota 

∼62,5% 
∼37,5% 

Альфа  
 

Беларусь 
[46, 47] 

*Относительная численность не указана 
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Численность Kaistobacter в пробах корней 

в октябре увеличивалась по сравнению с 
пробами в июле, а численность Arthrobacter 
уменьшалась. 

Существенных сезонных изменений чис-
ленности Skermanella и Sphingomonas в ризо-
сфере винограда обнаружено не было. Эти 
результаты согласуются с предыдущими ис-
следованиями [50, 51]. Zarraonaindia et al. [48] 
и Marasco et al. [38] показали, что бактерии 
Beta- и Gamma-, Proteobacteria, 
Actinobacteria предпочтительно населяют 
ризосферу по сравнению с основной почвой. 
Этому могут способствовать выделяемые 
корнями винограда хемоаттрактанты (напри-
мер, сахара, аминокислоты, органические 
кислоты, витамины, фитогормоны, флавоно-
иды, терпены) [52, 53, 54]. Bacillus simplex и 
Rhizobium leguminosaurus, Agrobacterium 
radiobacter, Paenibacillus amylolyticus и 
Pantoea agglomerans были избыточно пред-
ставлены в корнях винограда, произрастаю-
щего в Канаде [45]. Исследования Bona et al. 
[54] из Италии подтвердили, что высокая 
биохимическая активность в ризосфере не-
привитых V. vinifera в значительной степени 
относилась к бактериям, принадлежащим к 
типу Proteobacteria. D’Amico et al. [55] 
наблюдали истощение, а иногда и полное 
отсутствие бактерий Micrococcaceae, 
Comamonadaceae, Cytophagacea, 
Sphingomonadaceae, Rhizobiaceae, 
Xanthomonadaceae и Microbacteriaceae в ри-
зосфере и ризоплане. Показано, что  бактери-
альное разнообразие в ризоплане ниже, чем в 
ризосфере, а большинство корневых бакте-
риальных таксонов соответствуют бактери-
ям, обнаруженным в почве [34, 36, 38]. Ана-
логичные данные имеются относительно раз-
нообразия грибов [40, 44]. Это позволяет за-
ключить, что почва является основным мик-
робным резервуаром корней.  

Микроорганизмы ствола (штамба). В 
сравнении с другими частями виноградной 
лозы, такими как корни, листья и ягоды, 
стволу уделяется меньшее внимание иссле-
дователей. Кора ствола, являясь постоянной 
частью виноградной лозы, в отличие от таких 
эфемерных тканей, как плоды и листья, мо-
жет быть стабильной средой обитания мик-

роорганизмов. Однако, несмотря на свою по-
тенциальную важность, на сегодняшний день 
сведения о  характеристике бактериального и 
грибного компонента коры винограда фраг-
ментарны. 

Бактериальный микробиом коры ствола 
насчитывает до 30 типов бактерий [57, 58, 
59]. Главные из них – Proteobacteria (24,8-
77,4%), Actinobacteria (11,4-22,8%), Bac-
teroidetes (5,5-20,8%), Firmicutes (0,4-49,4%), 
Planctomycetes (0,1-5,4%), Abditibacteriota 
(0,7-2,4%), Verrucomicrobiota (0,2-3,2%), Ac-
idobacteria (0,2-2,8%) и Chloroflexi (0,02-
1,84%). Идентифицированы Bacillales, 
Enterobacteriales и Xanthomonadales как 
наиболее распространенные бактериальные 
порядки, колонизирующие ствол виноград-
ной лозы. Отмечено присутствие на коре ро-
дов Cellulomonas, Pseudomonas, Bacillus, 
Rhizobium, Xylella, Staphylococcus, 
Streptomyces, Pantoea. По Martins et al. [60] 
микобиом коры представлен типами 
Ascomycota (75,2-97,6%) и Basidiomycota (2,4-
23,3%). Наиболее распространенными клас-
сами грибов были Dothideomycetes (33,9-
77,2%), Sordariomycetes (15,9%-32,8%), 
Eurotiomycetes (1,3-21,2%), Agaricomycetes 
(0,2-20,9%), Leotiomycetes (0,1-18%) и 
Lecanoromycetes (0,3-4,1%). 

В некоторых работах показана четкая ди-
намика зависимости микробиома коры вино-
града от фенологической стадии развития 
растения – начало созревания винограда (ве-
ризон) и сбора урожая. На стадии веризона 
микробиом винограда характеризуется оби-
лием типов Proteobacteria и Bacteroidetes и 
микомицетов Ascomycota. На стадии сбора 
урожая количество представителей типа 
Proteobacteria остается практически неиз-
менным, численность Bacteroidetes уменьша-
ется, а Actinobacteria, Acidobacteria повыша-
ется. Исключительно на стадии сбора урожая 
отмечено присутствие Verrucomicrobiota – 
типа грамотрицательных в основном некуль-
тивируемых форм почвенных бактерий [58, 
59, 61]. Выявленные указанными авторами 
качественные и количественные различия  
состава микробиоты на разных фенологиче-
ских стадиях развития винограда мы пред-
ставили на рисунке. 
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Рисунок – Обилие бактериальных и грибных эпифитов на уровне типов в образцах коры  
винограда на разных фенологических стадиях (наш коллаж по данным авторов [58, 59, 61]) 

 
Стоит также отметить, что все основные 

филумы, характерные для коры ствола 
(Actinobacteria, Bacteroidetes, Chloroflexi и 
Verrucomicrobia), ранее были обнаружены в 
почвах виноградников [16, 39, 62] и класси-
фицируются как оказывающие «нейтраль-
ное/неизвестное влияние» на ферментацию 
вина [63]. Это лишь усиливает интерес к коре 
ствола винограда как информативной среде 
обитания для оценки микробного биоразно-
образия виноградников.  

Микроорганизмы стебля, рукавов. В 
стеблях-рукавах винограда выделены разно-
образные таксоны микроорганизмов как в 
окультуренных (Vitis vinifera subsp. vinifera), 
так и в диких (V. vinifera subsp. sylvestris) 
[64]. Из винограда сорта Глера из шести раз-
ных виноградников Италии был получен 381 
бактериальный изолят, при этом  30% изоля-
тов принадлежала к роду Bacillus, остальные 
включали Paenibacillus, Microbacterium, 
Staphylococcus, Micrococcus, 
Stenotrophomonas, Variovorax, Curtobacterium 
и Agrococcus. Отмечена определенная сте-
пень местной специфичности и сезонности 
бактериального эндофитного микробиома 
виноградной лозы, так как наблюдались раз-
личия между майскими и октябрьскими вы-
борками [49], что согласуется с данными, 
полученными не только в  Италии [58], но и в 
Греции [59, 61]. Andreolli et al. [9] исследова-
ли возраст виноградной лозы Италии как 
возможный фактор, влияющий на состав эн-
дофитного сообщества. Исследователи уста-
новили, что у трехлетнего винограда преоб-

ладали роды Actinobacteria и Bacillus, тогда 
как у 15-летних – Proteobacteria. 

Campisano с соавторами [65], исследуя 
разницу между эндофитными грибными со-
обществами лозы дикого и культивируемого 
винограда Ирана, установили, что видовое 
разнообразие первого значительно выше (25 
родов против 6). Внутренний микобиом лоз 
включал такие роды, как Alternaria 
brassicicola, A. chlamydospora, A. malorum, A. 
atra, Arthrinium phaeospermum, A. sacchari, 
Aspergillus nidulans, A. gotii, Beauveria 
bassiana, Cheatomium elatum, Epicoccum 
nigrum, Geosmithia pallida, Paecillomyces 
variotii, Cytospora punicae и Verrucobotrys 
geranii. Изолированные микромицеты рука-
вов винограда в исследованиях Краснодар-
ского края [66] распределились по двум так-
сономическим классам: Hyphomycetes (Ги-
фомицеты) – Coryneum spp., Cladosporium  
spp., Alternaria spp., Aspergillus spp., Fusarium 
spp. и Coelomycetes (Целомицеты) – Phoma 
spp., Botryodiplodia spp. 

Микроорганизмы листьев. Поверхность 
листьев, населяемую микроорганизмами, 
обычно обозначают термином филлосфера 
(от греч. phyllon – лист и sphaira – шар), хотя, 
в глубоком смысле, этот термин относится к 
общей надземной поверхности растений, на 
которой они обитают. Филлосфера является 
весьма динамичной средой обитания для 
микробов-колонизаторов, разнообразие кото-
рых невелико [67, 68]. Она характеризуется 
ограниченной доступностью питательных 
веществ, присутствием стильбенов (ресвера-
трола и его производных), изменчивыми 



ISSN 2078-5461 ВЕСНІК ПАЛЕСКАГА ДЗЯРЖАЎНАГА ЎНІВЕРСІТЭТА.  
СЕРЫЯ ПРЫРОДАЗНАЎЧЫХ НАВУК. 2022. №2 

 

13 
 

климатическими условиями и присутствием 
солнечного излучения [12, 69]. Сведений о 
филлосфере, в сравнении с ризосферой и эн-
досферой [11, 17, 48, 70], немного. 

Основные типы бактерий, встречающихся 
в филлосфере, включают Actinobacteria, 
Bacteroidetes, Crenarchaeota, Firmicutes, 
Nitrospirae, Planctomycetes, Proteobacteria и 
Verrucomicrobia. Роды бактерий, наиболее 
обширно представленные на листьях, вклю-
чают Sphingomonas, Hymenobacter, 
Methylobacterium, Microbacterium, 
Pseudomonas, Cupriavidus, Xylophilus, 
Curtobacterium, Bacillus и Skermanella [58, 60, 
71, 72]. Pseudomonas, Acinetobacter и 
Kaistobacter преобладают в виноградниках 
Китая [43]. Proteobacteria (~15%),  
Cyanobacteria (~14,3%), Firmicutes (~ 3%) и 
Actinobacteria (~ 1,3%) доминируют в образ-
цах листьев винограда из Нидерланд [67, 73, 
74, 75]. Из них наиболее многочисленными 
родами бактерий были Sphingomonas, 
Methylobacterium, Rubelimicrobium, 
Blastococcus. В исследованиях же [76, 77, 78] 
наиболее часто встречались роды 
Hymenobacter, Microbacterium, Skermanella, 
Pseudomonas, Bacillus. Род Rubelimicrobium 
также был одним из основных и доминиру-
ющих родов, обнаруженных в качестве ли-
стового эпифита винограда, произрастающе-
го в США [48]. 

Известно, что обнаруженные роды 
Pseudomonas и Sphingomonas широко распро-
странены в природе и способны расти в 
условиях низкого содержания питательных 
веществ. Эти два рода были одними из самых 
распространенных в филлосфере винограда и 
обнаруживались на листьях других растений 
[12]. В то время как большая часть микро-
биоты не может пережить процесс брожения 
вина, Sphingomonas, обнаруженные на вино-
градных листьях, а также в почве и на по-
верхности ягод, выдерживают этот процесс. 
Пигментация, уровни стрессоустойчивости, 
уникальная восстанавливающая система 
ДНК также обеспечивают им успешный рост 
на поверхности листьев.  

Cреди грибов филлосферы преобладают 
типы Ascomycota (~91%) и Basidiomycota 
(~9%) [11, 43, 79]. В эпифитной филлосфере 
винограда Китая сорта Каберне и Савиньон 
идентифицировали пять типов грибов: 
Ascomycota, Basidiomycotа, Chytridiomycota, 

Zygomycota [43]. Однако Chytridiomycota и 
Zygomycota очень редко обнаруживаются в 
филлосфере. Роды Aureobasidium, 
Pleosporaceae, Cryptococcus и Dothideales 
являются преобладающими родами на листь-
ях винограда. Другими крупными родами 
считают Aspergillus, Penicillium, Erysisphe, 
Alternaria и Scleroderma. Они имеют более 
высокую численность в октябре, за исключе-
нием Pleosporaceae. Количество Penicillium 
изменяется также по сезонам от 2% до 44% 
[80, 81].  

В целом изменения грибных сообществ на 
виноградных листьях сложнее, чем измене-
ния в ризосфере. Это может быть связано как 
с конкуренцией между видами, так и с при-
родными условиями, такими как интенсив-
ность света, время освещения, ветер, дождь, 
насекомые, деятельность человека, вызыва-
ющая миграцию микробов [60, 82]. Важной 
задачей является изучение свойств этих мик-
робных сообществ в филлосфере, включая 
таксономию, функциональное разнообразие, 
структуру микробных сетей. Применяя со-
временные биотехнологические приемы, в 
том числе и манипулируя составом микро-
биоты в изменяющихся климатических усло-
виях, можно повысить устойчивость вино-
градных растений и поддержать их продук-
тивность и урожайность. 

Микроорганизмы ягод. Во многих вино-
дельческих странах на ягодах винограда 
идентифицировано большое разнообразие 
микроорганизмов [83]. Виноград естествен-
ным образом содержит резервуар микроорга-
низмов, которые могут повлиять на процесс 
винификации, сказываясь на качестве и хра-
нении вина [16, 34, 84]. Микробная популя-
ция здоровой виноградной ягоды составляет 
примерно от 103 до 105 КОЕ/г [85]. Конечное 
качество ягод винограда культурного (Vitis 
vinifera) зависит не только от сорта растения 
и методов выращивания, но и от комплекса 
факторов, сгруппированных под общим тер-
мином «терруар» [86, 87]. Терруар (фр. 
terroir от terre – земля) – совокупность поч-
венно-климатических факторов и особенных 
характеристик местности (рельеф, инсоля-
ция, окружающий животный, растительный и 
микробный мир), определяющая сортовые 
характеристики сельскохозяйственной про-
дукции. Также одно из самых лаконичных 
определений дал известный американский 
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винный эксперт Хью Джонсон: «терруар – 
это среда происхождения» [88]. Изначально 
понятие возникло именно в виноделии, опре-
деляя букет и потенциал вина. По данным 
[89] неслучайный «микробный терруар» яв-
ляется определяющим фактором характери-
стик виноградного сусла конкретного регио-
на, доказывая, что микробные сообщества  
виноградников играют решающую роль в 
определении качества ягод.  

Некоторые виды встречаются только в 
винограде в виде сапрофитных плесеней, та-
ких как Aspergillus spp., Cladosporium spp. и 
Penicillium spp. [90] и бактериях окружающей 
среды, в то время как другие способны вы-
живать и расти в вине, образуя винный мик-
робный консорциум [91, 92], который вклю-
чает дрожжи, молочнокислые и уксуснокис-
лые бактерии. Сообщалось, что виды, при-
сутствующие на зрелых ягодах, принадлежат 
в основном к группе окислительных бази-
диомицетных дрожжей, таких как 
Cryptococcus spp., Rhodotorula spp., 
Sporobolomyces spp. И Filobasidium spp., а 
также к диморфным аскомицетным черным 
дрожжам Aureobasidium pullulans [93, 94, 95]. 
Эти дрожжи повсеместно распространены в 
среде виноградников и обычно связаны с 
карпосферой, филлосферой и ризосферой 
[89, 96]. Было обнаружено, что окислитель-
ные аскомицетные дрожжи (например, 
Candida spp., Pichia spp. И Metschnikowia 
spp.) и ферментирующие аскомицетные 
дрожжи (например, Hanseniaspora и 
Kloeckera spp.) присутствуют в низких кон-
центрациях на здоровых ягодах и часто лока-
лизуются в таких местах, где может вытекать 
сок [97, 98, 99]. Напротив, Saccharomyces 
cerevisiae, наиболее подходящие ферменти-
рующие винные дрожжи, в основном присут-
ствуют в небольшом количестве и с низкой 
частотой, даже в поврежденных ягодах [100, 
101, 102]. 

Виноград считается основным источни-
ком LAB (молочнокислых бактерий) [103], 
которые катализируют превращение L-
яблочной кислоты в L-молочную кислоту с 
образованием CO2 в результате яблочно-
молочного брожения и придают сложный 
вкус [104, 105]. Такие роды, как Lactobacillus 
spp., Leuconostoc spp., Pediococcus spp. И 
Oenococcus oeni часто встречаются в вино-
градном соке [106]. Содержание молочно-

кислых бактерий на ягодах не превышает 102 
КОЕ/г [12]. Микробиота виноградной лозы 
также демонстрирует широкое разнообразие 
распространенных в окружающей среде бак-
терий, принадлежащих к родам Bacillus, 
Burkholderia, Enterobacter, Enterococcus, 
Pseudomonas, Serratia и Staphylococcus [95, 
96], которые не могут расти в вине. На по-
верхности винограда также были обнаруже-
ны роды Acetobacter, Gluconoacetobacter и 
Gluconobacter, принадлежащие к группе 
AAB (уксуснокислые бактерии). AAB хоро-
шо известны своей способностью вырабаты-
вать уксусную кислоту из этанола, что явля-
ется ключевым фактором порчи вина [94]. 
Популяции уксуснокислых бактерий стиму-
лируются повреждением ягод, увеличиваясь 
с менее чем 10 КОЕ/г до 106 КОЕ/г на гнилом 
винограде. 

Бактериальные и грибные популяции на 
поверхности ягод винограда изменяются по 
мере созревания. Ключевым этапом в созре-
вании винограда является стадия веризона, 
когда идет активное накопление сахара, од-
новременное увеличение микробной популя-
ции со сменой доминирующих таксонов. При 
этом численность микроорганизмов с пекто-
литической и целлюлолитической активно-
стью снижается, но увеличивается числен-
ность ферментативных видов. Независимо от 
происхождения и сорта на поверхности ягод 
винограда преобладают филумы 
Proteobacteria (классы Alpha-, Beta-, Gamma-
), Firmicutes (классы Clostridia, Bacilli), 
Actinobacteria и Bacteroidetes. Родовой состав 
сильно варьирует, но чаще в литературе упо-
минаются роды Bacillus, Pseudomonas, 
Lactococcus, Micrococcus, Enterobacter, 
Curtobacterium, Pantoea, Gluconobacter, 
Massilia. Так, в исследовании виноградников 
Франции [90] и США [10] род Pseudomonas 
был доминирующим. Бактериальные таксоны 
Bacillus, Methylobacterium, Sphingomonas, ас-
социированные с виноградом Италии [58, 
105, 107] и Испании [103, 106, 107, 108], при-
надлежащие к Alpha-Proteobacteria, Gamma-
Proteobacteria и Actinobacteria, выявлены 
также на винограде в Чили [109] и США [48]. 

В эпифитном микробном сообществе му-
скатного винограда, выращенного в Китае 
[99], доминирующими типами бактерий были 
Proteobacteria, Firmicutes, Bacteroidetes, 
Planctomycetes, Actinobacteria, 
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Verrucomicrobia, Acidobacteria и 
Patescibacteria, родами – Lelliottia, Prevotella, 
Escherichia-Shigella, Lactobacillus, 
Pseudomonas, Akkermansia, Faecalibacterium, 
Rahnella и Acinetobacter. Доминирующими 
типами грибов были Ascomycota, 
Basidiomycota и Mortierellomycota, роды – 
Acaromyces, Uwebraunia, Penicillium, 
Zygosporium, Ilyonectria, Aspergillus, 
Neodevriesia, Strelitziana, Mortierella и 
Fusarium, rjnjhst. По данным [83], исследо-
вавшей видовой состав микрофлоры ягод бе-
лых и красных сортов винограда, произрас-
тающего в различных хозяйствах Краснодар-
ского края и Республики Абхазия, группа 
дрожжей, постоянно присутствующая в ком-
плексе эпифитных микроорганизмов всех 
сортов винограда – Saccharomyces, Pichia, 
Hansenula, Hanseniаspora. Превалировали 

дрожжи семейства Saccharomycetaceae, вид 
Saccharomyces vini. Количество дрожжей 
Saccharomyces vini уменьшалось в ряду 
Мысхако>Кавказ> Фанагория, что в целом 
согласуется с климатическими условиями. 
Только на сорте винограда Пино нуар были 
идентифицированы дрожжи Brettanomyces и 
Dekkera.  

Таким образом, виноград, выступая эди-
фикатором (лат. aedificator – строитель) для 
микроорганизмов, формирует специфиче-
скую среду обитания и обеспечивает их пи-
тательными веществами. В свою очередь, 
микробные сообщества значительно разли-
чаются в зависимости от занимаемых эколо-
гических ниш: корней, штамба, побегов, ли-
стьев и ягод. Обобщенные данные  по эндо-
фитному и эпифитную микробиому пред-
ставлены в таблице 2.  

 
Таблица 2. – Эпифитное и эндофитное разнообразие микроорганизмов разных  
экониш Vitis vinifera 
 

      

 

эп
и
сф
ер
а 

Бактерии Немицелиальные грибы Мицелиальные грибы 
Achromobacter 
Flavobacterium 
Microbacterium 
Paenibacillus  
Pseudomonas 
Micrococcus 
Cellvibrio 
Massilia 
Bacillus 

Rhodosporidiobolus 
Sporobolomyces Saccharomy-
ces 
Hanseniaspora Metschnikowia 
Aurebasidium  
Filobasidium 
Cryptococcus 
Rhodotorula 
Candida 
Pichia 

Colletotrichum 
Acaromyces  
Penicillium 
Aspergillus 
Alternaria 
Mortierella   
Fusarium  
Botrytis 
 

эн
до
сф
ер
а 

Acinetobacter 
Acetobacter 
Bulkholderia 
Bacillus 
 

Candida 
Metschnikowia 
Cryptococcus 
Pseudozyma 
Pichia 
Rhodotorula  
Hanseniaspora 

Coryneum  
Arcopilus 
Erysisphe 
 

 

эп
и
сф
ер
а 

Methylobacterium 
Curtobacterium 
Sphingomonas 
Staphylococcus 
Microbacterium 
Paenibacillus 
Enterococcus 
Pseudomonas 
Skermanella 
Bacillus 

Metschnikowia 
Aurebasidium 
Cryptococcus 
Rhodotorula 
 

Scleroderma  
Aspergillus 
Penicillium 
Erysisphe 
Alternaria  
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эн
до
сф
ер
а 

Microbacterium 
Paenibacillus 
Enterococcus 
Stnotrophomonas 
Variovorax 
Staphylococcus 
Bacillus 

Hanseniaspora Rhodotorula 
Candida 
 

Aspergillus  
Penicillium  
Fusarium 
Alternaria  
Arcopilus 

 

эп
и
сф
ер
а 

Bacillus 
Paenibacillus Micro-
bacterium Staphylo-
coccus Micrococcus 
Stenotrophomonas 
Variovorax Curtobac-
terium Agrococcus 

Rhodosporidiobolus 
Sporobolomyces Hanseniaspo-
ra Metschnikowia 
Filobasidium 
Rhodotorula 
 

Botryodiplodia Cladospori-
um   
Coryneum  
Alternaria 
 Aspergillus 
Fusarium 
Phoma    

эн
до
сф
ер
а 

Curtobacterium 
Pseudomonas 
Streptomyces 
Micrococcus  
Pantoea 
Bacillus 

Metschnikowia 
Rhodotorula 
Candida 
 

Trichoderma 
Scytalidium 
Aspergillus 
Fusarium 
Alternaria 
 

 

эп
и
сф
ер
а 

Xanthobacter 
Xanthomonas 
Streptomyces 
Celluloomas 
Xylanimonas Bacillus  
Xylella 

Aurebasidium 
Cryptococcus Candida  
Filobazidium  
Rhodotorula 
 

Achaetomium 
Aspergillus 
Penicillium  
Fusarium 
Mucor 
 

эн
до
сф
ер
а 

Xanthobacter 
Xanthomonas 
Streptomyces 
Celluloomas 
Xylanimonas Bacillus  
Xylella 

Aurebasidium 
Cryptococcus Candida  
Filobazidium  
Rhodotorula 
 

Achaetomium 
Aspergillus 
Penicillium  
Fusarium 
Mucor 
 

 

эп
и
сф
ер
а 

Acinetobacter 
Streptococcus 
Paenibacillus 
Clostridium 
Rhizobium  
Bacillus 

Debariomyces 
Metschnikowia 
Hanseniaspora Aurebasidium 
Meyerozyma 
Filobazidium  
  

Trichoderma  
Cladosporium 
Aspergillus 
Penicillium  
Fusarium 
Alternaria 
Mucor 

эн
до
сф
ер
а 

Microbacterium Staph-
ylococcus 
Streptomyces 
Paenibacillus 
Clostridium 
Rhizobium  
Pantoea 
Bacillus 

Debariomyces 
Meyerozyma 
Cryptococcus 
Rhodotorula 
 

Achaetomium 
Trichoderma  
Aspergillus 
Penicillium  
Alternaria 
Fusarium 
Mucor 
 

 
 

Вывод. Виноградная лоза поддерживает 
разнообразное микробное сообщество от 
корней до ягод. Ассоциированные с виногра-
дом бактерии и грибы колонизируют как 
внешнюю (эпифиты), так и внутреннюю по-
верхность (эндофиты) растений. В качестве 
основного ресурса для микробов выступает 
окружающая почва. Видовое богатство мик-

рофлоры виноградника зависит от занимае-
мой экониши (корни, штамб, ягоды, листья и 
т.д.), от географических и экологических пе-
ременных (регион, сезон, агрономические 
методы). Наиболее важным фактором явля-
ется регион с его климатическими условия-
ми, присутствием солнечного излучения, ха-
рактером почв, за ним следует агрономиче-
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ское управление и сезон. Качественный и 
количественный состав эпифитных и эндо-
фитных микроорганизмов разных органов 
винограда неодинаков: корни и штамб харак-
теризуются большим разнообразием, чем 
ягоды и листья.   

Виноградарство действительно может 
стать одним из перспективных и прибыльных 
направлений экономики Республики Бела-
русь. Однако, учитывая растущие экологиче-
ские ограничения, повышение устойчивости 
виноградарства в настоящее время является 
серьезной проблемой. И одна из важных об-
ластей исследований по повышению устой-
чивости и включает в себя лучшее понима-
ние эпифитного и эндофитного микробиома 
и его влияния на виноградную лозу, метабо-
лизм и агрономические реакции. Следова-
тельно, разработка биотехнологических аг-
роприемов управления микробиотой для оп-
тимизации биологической продуктивности 
винограда одно из перспективных направле-
ний современного адаптивного растениевод-
ства.  
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