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При помощи метода высокопроизводительного секвенирования гена 16S рРНК изучено таксоно-
мическое разнообразие бактериального сообщества на плодовых телах миксомицета Lycogala еpi-
dendrum. Выявлено присутствие представителей 31 рода бактерий, относящихся к шести филумам.
В микробиоме доминирует филум Proteobacteria, на родовом уровне преобладают представители ро-
дов Pseudomonas и Luteibacter. Анализ таксономического разнообразия бактериальных сообществ
показал, что сообщество L. epidendrum значительно уступает по разнообразию сообществам под-
стилки и валежника – субстратам, находящимся в непосредственной близости с плодовыми телами.
Это свидетельствует в пользу селективной роли плодового тела миксомицета в отношении филума
Proteobacteria, в первую очередь родов Pseudomonas и Luteibacter.
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Миксомицеты (Myxomycetes = Myxogastrea) –
грибоподобные эукариотические организмы со
сложным жизненным циклом, включающим ве-
гетативные стадии в виде одноклеточных микро-
организмов (флагеллятные клетки, миксамебы) и
надклеточных структур (плазмодий), генератив-
ные стадии в виде плодовых тел (спорофоров), а
также покоящиеся стадии (микроцисты, сферу-
лы, склероции). В соответствии с современной
классификацией миксомицеты, наряду с класса-
ми Dictyosteliomycetes и Ceratiomyxomycetes, образу-
ют тип Eumycetozoa в пределах монофилетической
группы Amoebozoa (Leontyev et al., 2019). Молеку-
лярно-биологическими методами показано, что
представители Eumycetozoa являются доминирую-
щей группой почвенных простейших (Stephenson
et al., 2011). На вегетативных стадиях миксомицеты
потребляют путем фагоцитоза клетки бактерий,
дрожжей, мицелий и споры грибов, простейших и
водоросли. В составе фаготрофного комплекса
миксомицеты способны влиять на численность
бактерий в локусах их постоянного обитания в
природных условиях (Feest, Madelin, 1988). Мик-
сомицеты широко распространены в лесах уме-

ренного пояса. На территории России было обна-
ружено более 440 видов (Bortnikov et al., 2020).

Исследование бактериальных сообществ, ас-
социированных с миксомицетами на разных ста-
диях жизненного цикла, представляет значитель-
ный интерес как для раскрытия биоценотических
связей между этими организмами, так и для изуче-
ния вклада миксомицетов в формирование микроб-
ных сообществ почвы и сопряженных субстратов
в лесном биоценозе.

Все стадии жизненного цикла миксомицетов в
природе проходят в локусах, богатых бактериями.
На примере Dictyostelium discoideum Raper, принад-
лежащего к родственному миксомицетам классу
Dictyosteliomycetes, продемонстрированы симбио-
тические взаимоотношения между бактериями и
эукариотами. Бактерии рода Burkholderia обитают
внутри амеб и способствуют сбору и запасанию
съедобных бактерий внутри клетки-хозяина, что в
итоге помогает D. discoideum выживать в бедной пи-
тательными ресурсами среде обитания (Haselkorn
et al., 2018). В другом исследовании высказано
предположение о возможной связи плазмодиев
тропических миксомицетов и бактерий. Показа-
но, что бактерии из семейства Enterobacteriaceae
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ассоциированы с плазмодиями определенных ви-
дов миксомицетов, и такие плазмодии приобре-
тают новые свойства (Kalyanasundaram, 2004).
Изучение миксомицетов Trichia decipiens и Meta-
trichia vesparia, отобранных на территории Госу-
дарственного природного заповедника “Нургуш”
(Кировская область, РФ), выявило доминирова-
ние на спорофорах грамотрицательных бактерий,
среди которых преобладали представители родов
Methylobacterium и Sphingobacterium, причем прак-
тически все они были способны к синтезу аукси-
нов при росте на среде с триптофаном (Широких,
Широких, 2016). В недавнем исследовании при по-
мощи метода секвенирования были изучены бакте-
риальные сообщества плодовых тел 112 видов мик-
сомицетов. Преобладающие порядки бактерий
были Pseudomonadales, Rhizobiales, Sphingomonad-
ales, Actinomycetales и Burkholderiales. Среди родов
доминировали Acinetobacter и Pseudomonas. Доми-
нантные бактерии преимущественно наследова-
лись от субстрата, тогда как минорные компонен-
ты бактериального сообщества различались для
разных видов миксомицетов (Li et al., 2017). Кро-
ме того, были исследованы бактериальные сооб-
щества плазмодиев миксомицетов порядка Phys-
arales. Как и на плодовых телах, в сообществах
плазмодиев преобладали Proteobacteria, и доми-
нанты в плазмодиях происходили в основном из
субстрата, а большое количество бактерий более
редких таксонов было специфично для плазмоди-
ев разных видов миксомицетов (Wang et al., 2020).

Ранее нами при изучении сапротрофного бак-
териального комплекса 13 видов лигнофильных
миксомицетов в лесном биоценозе было показано,
что на поверхности большинства плодовых тел
миксомицетов в значительных количествах присут-
ствуют культивируемые грамотрицательные бакте-
рии родов Cytophaga, Xanthomonas, Myxococcus,
Aquaspirillum и Pseudomonas. Созревающие плодовые
тела создают в подстилке и почве микролокусы с по-
вышенной концентрацией культивируемых грамот-
рицательных бактерий (Сизов и соавт., 2020).

Миксомицет Lycogala epidendrum (L.) Fr., пло-
довые тела которого рассматриваются в данной
работе, – космополит, широко распространен на
территории лесопарков Москвы и лесов Москов-
ской области (Гмошинский, 2013). Он имеет до-
статочно крупные и заметные (на ранних стадиях
развития – кораллово-розовые) спорофоры, фор-
мирующиеся на гниющей древесине (валежни-
ке), что облегчает поиск и отбор образцов. Кроме
того, спороношения L. epidendrum покрыты плот-
ным перидием, в результате чего, в отличие от
многих других миксомицетов, у L. epidendrum
сравнительно медленно разрушаются плодовые
тела, и на них можно ожидать формирование
устойчивых бактериальных ассоциаций.

Целью нашей работы было изучение таксономи-
ческого разнообразия бактериального сообщества
спорофоров миксомицета Lycogala epidendrum при
помощи метода высокопроизводительного секве-
нирования гена 16S рРНК тотальной ДНК и срав-
нение данного сообщества с сообществами лес-
ной подстилки и валежника (гниющей древесины
березы), на поверхности которого формируются
плодовые тела.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ ИССЛЕДОВАНИЯ

Объекты исследования. Основным объектом
исследования являются плодовые тела Lycogala
epidendrum. Зрелые спороношения мы определи-
ли по морфологическим признакам (бурые круп-
ные шаровидные спорофоры 4–7 мм в диаметре и
сравнительно мелкие споры 6–7 мкм в диаметре).
Сбор плодовых тел произвели с одного локуса в
октябре 2018 года в Москве, в Битцевском лесо-
парке, в овраге к северу от Деревлевского ручья
(N 55.645485, E 37.571095). Также отобрали образ-
цы валежника (гниющей древесины березы), на
котором развивались спорофоры L. epidendrum, и
верхнего слоя подстилки рядом с валежником
(листья березы и липы) для сравнения бактери-
альных сообществ этих субстратов с сообществом
спорофоров L. epidendrum. До дальнейшей обра-
ботки образцы хранили в морозильной камере
бытового холодильника (–18°С).

Выделение и анализ ДНК. Для экстракции
ДНК использовали 3 спорофора L. epidendrum и
по 0.25 г древесины и подстилки. Выделение про-
водили с помощью набора реактивов PowerSoil
DNA Isolation Kit (“MO BOI”) по инструкции
производителя, для спорофоров и подстилки
проводили смыв микроорганизмов с их поверх-
ности в суспензию.

Высопроизводительное секвенирование участка ге-
на 16S рРНК. Высокопроизводительное секвениро-
вание проводили при помощи системы Illumina
MiSeq (ООО “БИОСПАРК”, Троицк, Россия).
Подготовку ДНК-библиотек для секвенирования
осуществили с использованием технологии дву-
стадийной полимеразной цепной реакции. На
первом этапе производили амплификацию ги-
первариабельного V3–V4 участка гена 16S рРНК с
использованием праймеров: Pro341F и Pro806R
(Takahashi et al., 2014). На втором этапе амплифи-
цировали ПЦР продукт, полученный на первом
этапе, с целью баркодирования библиотеки. Впо-
следствии ДНК-библиотеки анализировали мето-
дом парно-концевого чтения (2 × 300 п.о.) генера-
цией не менее 10000 парных прочтений на образец.

Обработка данных секвенирования. Обработка
данных была проведена с использованием авто-
матизированного алгоритма QIIME (Caporaso et al.,
2010) и включала объединение прямых и обратных
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прочтений, удаление технических последователь-
ностей, фильтрацию химерных последовательно-
стей. Для разбиения последовательностей на опера-
ционные таксономические единицы (ОТЕ) исполь-
зовали алгоритм с открытым референсным порогом
классификации 97%. Выравнивание прочтений на
последовательность гена 16S рРНК и распределе-
ние последовательностей по таксономическим
единицам провели с использованием базы дан-
ных Silva версии 132 (Pruesse et al., 2007).

С помощью программных пакетов QIIME мы
определили индексы разнообразия, рассчитанные
при объединении нуклеотидных последовательно-
стей в ОТЕ с уровнем схожести в 97%. Для оценки
альфа-разнообразия использовали индекс разно-
образия Шеннона (H = Σ pilnpi, где pi – доля i-го
вида в сообществе) и индекс выровненности Пие-
лу, который является нормировкой индекса Шен-
нона между 0 и 1 (Мэгарран, 1992). Различия меж-
ду бактериальными сообществами исследуемых
локусов (бета-разнообразие) анализировали вы-
числением матрицы расстояний с использовани-
ем коэффициента Брея–Кертиса (Bray, 1956) и
метрики weighted UniFrac, при которой учитыва-
ется филогенетическая близость таксонов в срав-
ниваемых сообществах (Lozupone et al., 2011). По-
лученные меры несходства бактериальных сооб-
ществ равны 0 при полной идентичности двух
сообществ и 1 при полном отсутствии сходств.

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ

Филогенетическое разнообразие бактериальных
сообществ. В результате проведенного высокопро-
изводительного секвенирования вариабельного
участка гена 16S рРНК была получена информация
о филогенетическом разнообразии бактериальных
сообществ спорофоров (плодовых тел) L. epiden-
drum, лесной подстилки и валежника.

Бактериальные сообщества плодовых тел L. epi-
dendrum и подстилки состояли в основном из пред-
ставителей филума Proteobacteria (соответственно,
98 и 84% от общего числа последовательностей).
В подстилке, кроме того, значительную долю со-
ставили филумы Bacteroidetes (8.5%) и Actinobacteria
(5.3%). В сообществе древесины валежника пре-
обладали представители филумов Acidobacteria
(47%) и Proteobacteria (45%) (рис. 1).

Анализ таксономического состава бактериаль-
ного сообщества плодовых тел L. epidendrum вы-
явил представителей 31 рода, принадлежащих к 6
филумам. Преобладающие в микробиоме про-
теобактерии принадлежали к 3 классам: Gam-
maproteobacteria (90% от числа всех последователь-
ностей), Alphaproteobacteria (5%) и Betaproteobacteria
(3%). Содержание представителей других филумов
(Firmicutes, Bacteroidetes, Actinobacteria, Acidobacte-
ria и Chlorobi) в сумме составило около 2%. Класс

Gammaproteobacteria был представлен четырьмя
порядками: Pseudomonadales, Legionellales, Entero-
bacteriales и Xanthomonadales. Порядок Pseudomo-
nadales был представлен доминирующим в сооб-
ществе родом Pseudomonas (79% от общего числа
последовательностей), Legionellales включал один
род Aquicella, среди Enterobacteriales было два рода –
Pantoea и Enterobacter. Среди Xanthomonadales пре-
обладал род Luteibacter (7%), а также присутство-
вали Rhodanobacter, Stenotrophomonas и Dokdonella.
Класс Alphaproteobacteria был представлен родами
Sphingomonas, Rhizobium, Bradirhizobium, Acidisoma,
Acidiphilium и Roseomonas. Betaproteobacteria были
представлены, главным образом, некультивируемы-
ми представителями семейства Nitrosomonadaceae. В
следовых количествах присутствовали представи-
тели родов Paraburkholderia, Massilia, Variovorax,
Acidovorax и некоторые другие. Из других филу-
мов в качестве минорного компонента присут-
ствовали роды Lactobacillus и “Tyzzerella” (филум
Firmicutes), Mucilaginibacter (филум Bacteroidetes),
Microbacterium, Jatrophihabitans и Streptomyces (филум
Actinobacteria) и Terriglobus (филум Acidobacteria).
Филум Chlorobi был представлен лишь некульти-
вируемыми представителями.

Рис. 1. Таксономическая структура бактериальных
сообществ плодовых тел L. epidendrum (а);
подстилки (б); валежника (в). Филумы (% от общего
числа последовательностей в образце): 1 – Proteobac-
teria; 2 – Bacteroidetes; 3 – Actinobacteria; 4 – Acidobac-
teria; 5 – Verrucomicrobia; 6 – прочие.
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Из 31-го рода бактерий девять встретились
только на плодовых телах (Dokdonella, Rhodanobacter,
Pantoea, Aquicella, Noviherbaspirillum, Undibacterium,
“Tyzzerella”, Microbacterium и Streptomyces), суммарно
составляя долю в 1.74%. Девять родов из сообщества
спорофоров были обнаружены также в древесине и
подстилке – Acidovorax, Paraburkholderia, Bradirhi-
zobium, Acidisoma, Acidiphilium, Sphingomonas, Mu-
cilaginibacter, Jatrophihabitans и Terriglobus (суммар-
но 2.64%).

Таким образом, для бактериального сообще-
ства спороношений L. epidendrum, характерно до-
минирование рода Pseudomonas (79%) и значи-
тельное содержание рода Luteibacter (7%) (табл. 1). В
меньшей степени представлены роды грамотрица-
тельных бактерий из филумов Bacteroidetes, Acido-
bacteria, Chlorobi. На последнем месте по обилию
находятся грамположительные бактерии (Firmicutes
и Actinobacteria). Доминирование рода Pseudomo-
nas вполне закономерно. Бактерии из этого
рода – обычные обитатели почв (Смирнов, Кипри-
анова, 1990). Они обладают гибким метаболизмом,
демонстрируют значительное физиологическое
разнообразие и способны к колонизации различ-
ных экологических ниш. Многие представители
рода Pseudomonas являются типичными копио-
трофами. Однако среди Pseudomonas обнаружены
и гидролитики, так, например, целлюлолитиче-
ская и хитинолитическая активность была обна-

ружена у бактерий Pseudomonas fluorescens, выде-
ленных с плодовых тел трюфелей. Численность
этих бактерий увеличивалась по мере созревания
трюфелей, что позволило предположить их уча-
стие в разрушении стенок плодовых тел (Citterio et
al., 2001). Схожую экологическую функцию род
Pseudomonas может выполнять и на плодовых телах
L. epidendrum, выполняя гидролиз внешних оболо-
чек спорофоров (перидия), которые состоят из од-
ного–двух слоев мукополисахаридов (Clark,
Haskins, 2014). Бактерии вида Luteibacter rhizovici-
nus были впервые выделены из ризосферы ячме-
ня, и они, судя по описанию, являются копиотро-
фами, которые активно используют мономеры,
но неспособны к разложению трудногидролизуе-
мых субстратов (Johansen et al., 2005). Наличие
большого количества копиотрофов среди бактерий,
ассоциированных с плодовыми телами миксомице-
та, позволяет предположить, что многие бактерии
являются трофическим окружением активных
гидролитиков (мицелиальных грибов и актино-
мицетов), значительное присутствие которых бы-
ло выявлено нами на поверхности плодовых тел
(Сизов и соавт., 2020).

В микробиоме подстилки выявлено 80 родов
бактерий из 11 филумов. Так же как на плодовых
телах, в сообществе подстилки доминировали
представители Proteobacteria (84%), меньшую до-
лю составили филумы Bacteroidetes (8.5%) и Acti-

Таблица 1. Доминирующие роды в бактериальных сообществах плодовых тел L. epidendrum и сопряженных суб-
стратов (% от общего числа последовательностей в образце)

Основные 
филогенетические

группы

Доминирующие роды

плодовые тела
L. epidendrum

подстилка валежник

Alphaproteobacteria – Sphingomonas (3%),
Methylobacterium (2%),
Zymomonas (1%)

Afipia (3%), Acidisoma (2%), 
Rhizomicrobium (2%),
Phenylobacterium (2%),
Acidocella (1%),
Bradyrhizobium (1%)

Betaproteobacteria – Massilia (11%),
Variovorax (3%)

–

Gammaproteobacteria Pseudomonas (79%),
Luteibacter (7%)

Pseudomonas (43%),
Luteibacter (2%)

–

Bacteroidetes – Spirosoma (4%),
Hymenobacter (3%)

Mucilaginibacter (2%)

Actinobacteria – Actinoplanes (2%) –

Acidobacteria – – Granulicella (35%)
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nobacteria (5.3%), еще ниже (менее 1%) было со-
держание филумов Acidobacteria, Verrucomicrobia,
Firmicutes, Chlorobi, Fusobacteria, Chloroflexi, Deino-
coccus–Thermus (рис. 1).

Среди Proteobacteria, как и на плодовых телах
миксомицетов, преобладали представители Gam-
maproteobacteria (52%), ниже было содержание
Betaproteobacteria (17%) и Alphaproteobacteria (14%).
В минорных количествах присутствовали Del-
taproteobacteria и Epsilonproteobacteria. Среди Gam-
maproteobacteria в подстилке доминировали, как и
в случае со спорофорами L. epidendrum, род Pseu-
domonas (43%), предположительно, со схожей
экологической нишей, и род Luteibacter (2%),
представители которого являются копиотрофами.
Betaproteobacteria были представлены, главным обра-
зом, родами Massilia, Variovorax, Acidovorax. Бактерии
Massilia sp. выделяются из разных природных ме-
стообитаний и также предпочитают потреблять лег-
кодоступные соединения (Altankhuu, Kim, 2017).
Бактерии рода Variovorax являются частью сапро-
трофного бактериального комплекса в экосисте-
мах, разлагая различные органические соединения.
Некоторые представители способны восстанав-
ливать нитраты (Jin et al., 2012). Класс Alphaproteo-
bacteria был представлен теми же родами, что и в
сообществе плодовых тел – Rhizobium, Bradyrhizo-
bium, Sphingomonas, Caulobacter. Кроме того, был
выявлен род Methylobacterium, представители ко-
торого являются метилотрофами (Троценко и со-
авт., 2010). Среди Deltaproteobacteria были опреде-
лены представители родов Myxococcus, Sorangium,
Polyangium, Bdellovibrio и Bacteriovorax. Epsilonpro-
teobacteria были представлены одним родом Sulfu-
ricurvum. В отличие от сообщества плодовых тел в
подстилке ощутимый вклад вносили также пред-
ставители филумов Bacteroidetes (роды Spirosoma,
Hymenobacter, Flavobacterium, Mucilaginibacter) и
Actinobacteria (род Actinoplanes) (табл. 1). Таким
образом, в этом локусе наблюдалось высокое раз-
нообразие таксонов, представители которых входят
в различные функциональные группы, что свиде-
тельствует в пользу активно протекающих про-
цессов деструкции органического вещества, по-
ступающего на поверхность почвы.

Иная таксономическая структура была опре-
делена для бактериального сообщества валежни-
ка. В прокариотном сообществе древесины были
выявлены представители 58 родов из 7 филумов.
Здесь доминировали представители двух филу-
мов: Proteobacteria (45%) и Acidobacteria (47%),
меньшее содержание было у филумов Verrucomi-
crobia (4.9%), Bacteroidetes (2%) и Аctinobacteria
(0.9%). В минорных компонентах были определе-
ны филум Saccharibacteria и филум-кандидат TM6
(Yeoh et al., 2016) (рис. 1).

В микробиоме древесины в составе филума Ac-
idobacteria доминировал род Granulicella (35%).

Бактерии этого рода были впервые изолированы
из верховых торфяников Сибири и Ярославской
области (Pankratov, Dedysh, 2010). Было показано,
что представители этого рода проявляют высокую
целлюлолитическую активность (Yamada et al.,
2014). Таким образом, бактерии Granulicella спо-
собны участвовать в разложении древесины наря-
ду с грибами, обитающими в этом локусе. Бакте-
риальное сообщество древесины характеризова-
лось иным спектром родов филума Proteobacteria
по сравнению с подстилкой и плодовыми телами.
Среди Alphaproteobacteria преобладали роды Afipia,
Acidisoma, Rhizomicrobium, Phenylobacterium и Aci-
docella (табл. 1). Бактерии родов Acidisoma и Acido-
cella были выделены из кислых почв и сфагнума,
и также как и доминантный род Granulicella, пред-
почитают кислую реакцию среды (Kishimoto et al.,
1995; Belova et al., 2009). Содержание представи-
телей классов Betaproteobacteria и Gammaproteo-
bacteria было минорное, при этом доминанты ро-
дов Pseudomonas и Luteibacter, присущие сообще-
ствам плодовых тел и подстилки, определены не
были. Из представителей других филумов вклад
более 1% был лишь у рода Mucilaginibacter из фи-
лума Bacteroidetes. Представители этого рода вы-
деляются из различных местообитаний (напри-
мер, Mucilaginibacter pineti из древесины сосны) и
активны в основном по отношению к легкодо-
ступным субстратам (Paiva et al., 2014).

По числу обнаруженных филумов и родов со-
общество плодовых тел L. epidendrum (31 род из 6
филумов) значительно уступало сообществам
подстилки (80 родов из 12 филумов) и валежника
(58 родов из 7 филумов). В подстилке зафиксиро-
вано наибольшее количество ОТЕ, определенных
до рода, однако общее количество ОТЕ со сход-
ством 97% было максимальным на древесине (186
ОТЕ) и минимальным на плодовых телах (55 ОТЕ).
Наибольшее альфа-разнообразие сообщества, раз-
вивающегося на древесине, подтверждается величи-
ной индекса Шеннона (5.5), ниже показатель для
подстилки (4.7), минимальное значение зареги-
стрировано для сообщества плодовых тел L. epi-
dendrum (0.8). Микробиомы лесной подстилки и
валежника характеризуются большей выровнен-
ностью по сравнению с сообществом плодовых
тел, что подтверждается значениями индекса вы-
ровненности Пиелу для подстилки и валежника
(0.69 и 0.73 соответственно) и низким значением
этого показателя для плодовых тел (0.14) (табл. 2).
Различия между сообществами подстилки и споро-
форов по метрикам weighted UniFrac и Брея–Керти-
са принимали значения 0.91 и 0.97 соответственно,
что меньше, чем для сообществ спорофоров и ва-
лежника (0.94 и 0.99). Это соотносится с тем, что по
таксономической структуре бактериальное сообще-
ство миксомицета ближе к сообществу подстилки, а
не валежника. По-видимому, состав бактериального
сообщества спороношений L. epidendrum не насле-
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дуется полностью от субстрата, а зависит в боль-
шей мере от специфики перидия как среды оби-
тания.

По результатам, которые мы получили ранее
методом посева на поверхность плотной среды, са-
протрофный бактериальный комплекс на плодовых
телах L. epidendrum был представлен в основном ро-
дами Cytophaga, Pseudomonas и Polyangium, а также в
некоторых посевах преобладал род Xanthomonas
(последний, также как и Luteibacter, из семейства
Xanthomonadaceae) (Сизов и соавт., 2020). Это
свидетельствует в пользу того, что представители
доминантных родов Pseudomonas и Luteibacter, ко-
торые были определены при анализе гена
16S рРНК тотальной ДНК, активно участвуют в
процессах, происходящих на поверхности плодо-
вых тел. Однако роды Cytophaga и Polyangium не
были обнаружены высокопроизводительным се-
квенированием, что, возможно, связано с тем,
что вне условий искусственной питательной сре-
ды представители этих родов составляют незна-
чительную долю в сообществе.

Таким образом, на плодовых телах миксоми-
цета L. еpidendrum выявлено присутствие предста-
вителей шести филумов бактерий (31 род). Домини-
ровал в микробиоме филум Proteobacteria (98%). На
родовом уровне преобладали представители ро-
дов Pseudomonas (79%) и Luteibacter (7%), что свя-
зано с их гибким метаболизмом, способностью
использовать широкий спектр мономеров, обра-
зующихся в результате распада внешней оболочки
плодовых тел под действием гидролитиков (мик-
ромицетов, актиномицетов). Бактерии, попадая
внутрь спорофоров при их разрушении, могут слу-
жить потенциальным питательным субстратом для
будущих миксамеб. Анализ таксономического раз-
нообразия бактериальных сообществ показал,
что сообщество L. epidendrum значительно усту-
пало по разнообразию сообществам подстилки и
валежника – субстратам, находящимся в контакт-
ной близости с плодовыми телами. Это свидетель-
ствует в пользу селективной роли плодового тела

миксомицета в отношении филума Proteobacteria, в
первую очередь родов Pseudomonas и Luteibacter.
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Taxonomic Diversity of the Bacterial Community Associated with the Fruiting Bodies 
of the Myxomycete Lycogala epidendrum (L.) Fr.
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Abstract—High-throughput sequencing of 16S rRNA genes was used to investigate the taxonomic diversity of
the bacterial community inhabiting the fruting bodies of the myxomycete Lycogala еpidendrum. Members of
31 bacterial genera belonging to six phyla were revealed. The phylum Proteobacteria predominated in the mi-
crobiome, with Pseudomonas and Luteibacter as predominant genera. Analysis of the taxonomic diversity of
bacterial communities revealed significantly lower diversity in the L. epidendrum community, compared to
those of brushwood and litter adjacent to the fruiting bodies to the fruiting bodies. This is an indication of
selective role of the myxomycete fruiting body in respect to the phylum Proteobacteria and especially to the
genera Pseudomonas and Luteibacter.
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