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Аннотация. Проведена сравнительная оценка бактериальных сообществ лугово-сероземной почвы разной степе-
ни засоления. Выявлены существенные различия в структуре микробиомов пахотных горизонтов слабозасоленной с очень 
сильнозасоленной лугово-сероземной почвы. Установлено значительное сокращение разнообразия микробиома на уровне 
филума при повышении степени засоления почв (на примере лугово-сероземных почв Шаульдерского массива орошения). 
Структура бактериальных сообществ лугово-сероземной очень сильзасоленной почвы представлена 4 филумами бактерий: 
Actinobacteria, Bacteroidetes, Firmicutes, Proteobacteria, в то время как в слабозасоленной почве было выявлено 13 филумов 
бактерий (Proteobacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes, Verrucomicrobia, Acidobacteria, Chloroflexi, Firmicutes, Gemmatimon-
adetes, Planctomycetes, Saccharibacteria, Cyanobacteria, Chlorobi, Nitrospirae). Согласно индексу Шеннона видовое разнообра-
зие микробиома лугово-сероземных почв Шаульдерского массива орошения примерно на 20% выше на слабозасоленных 
почвах по сравнению с очень сильнозасоленными. Индекс Сhao1 и количество таксономических единиц (OТЕ) также ука-
зывают на снижение примерно в два раза α-разнообразия в микробиоме очень сильнозасоленной почвы. Подтверждена 
экологическая значимость проблемы вторичного засоления почв. С повышением содержания солей в почвах видовое раз-
нообразие бактериального сообщества сокращается, что можно считать одним из показателей деградации почвы.
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Abstract. A comparative assessment of bacterial communities of meadow-serozem soils of different degrees of sa-
linity was carried out. Significant differences in the structure of microbiomes of arable horizons of weakly saline and high-
ly saline meadow-serozem soil were revealed. A significant reduction in the diversity of the microbiome at the phylum 
level with an increase in the level of soil salinity was established (on the example of meadow-serozem soils of the Shaul-
der irrigation massif). The structure of bacterial communities of the meadow-serozem highly saline soil is represented 
by four bacterial phyla: (Actinobacteria, Bacteroidetes, Firmicutes, Proteobacteria), while 13 bacterial phyla were identi-
fied in weakly salinized soil (Proteobacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes, Verrucomicrobia, Acidobacteria, Chloroflexi, 
Firmicutes, Gemmatimonadetes, Planctomycetes, Saccharibacteria, Cyanobacteria, Chlorobi, Nitrospirae). According 
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to the Shannon index, the species diversity of the microbiome of the meadow-serozem soils of the Shaulder irrigation mas-
sif is about 20% higher on weakly saline soils compared to highly saline ones. The Chao1 index and the number of taxo-
nomic units (OTUs) also indicate a roughly halving of alpha diversity in the highly saline soil microbiome. The ecological 
significance of the problem of secondary soil salinization was confirmed. With an increase of salt content in soils, the spe-
cies diversity of the bacterial community decreases, which can be considered as one of the indicators of soil degradation.

Keywords: soil bacterial communities, microbiome, biodiversity. saline soils, arid territories, the Shaulder irrigation 
massif, Kazakhstan
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Введение

Проблема засоления почв является одной из центральных для землделия в зоне аридного климата. 
Во всем мире 950 млн га почв сельскохозяйственного назначения относятся к засоленными, 77 млн га 
орошаются соленой водой. Снижение урожайности за счет дефицита влаги и засоленности почв в ряде 
случаев достигает 50% [2, 14, 46].

Засоленные почвы – это солончаки, солонцы, а также лугово-черноземные, каштановые, луго-
во-каштановые, лугово-сероземные, бурые полупустынные почвы различной степени засоления [4]. Как 
правило, засоленные почвы имеют в своем составе легкорастворимые соли, повышенное содержание ко-
торых приводит к увеличению осмотического давления почвенных растворов и снижению доступности 
вводы для растений и микроорганизмов. Кроме того, некоторые соли, особенно гидрокарбонаты и хлори-
ды, в больших количествах токсичны для растений [20].

Существует несколько причин засоления почв. Самые распространенные из них – это засоления 
в процессе выветривания горных пород, продукты извержения вулканов, эоловый перенос солей из вод-
ных источников с соленой водой. В засушливых районах также могут быть засолены грунтовые воды, 
которые могут являться непосредственной причиной засоления глубоко лежащих горизонтов. Причиной 
вторичного засоления почв может стать также использование сильноминерализованной воды при ороше-
нии и ирригации [2, 20].

В Республике Казахстан засоленные почвы занимают 111,6 млн га, что составляет 41,0% от общей 
площади [8, 17]. В настоящее время проблема деградации почв вследствие их засоления и д егумификации 
особенно остро стои т на орошаемых массивах Республики Казахстан, где за последние годы увеличились 
площади почв, подвергшихся вторичному засолению [20, 23].

Поиск параметров, которые могут выступать в качестве микробиологических индикаторов пл о-
дородия и экологических функций почв, сегодня является по-прежнему актуальным. Широкое внедре-
ние в практику почвенной микробиологии молекулярно-биологических методов и их относительная до-
ступность позволяют вывести этот вопрос на иной уровень, поскольку определяет выявление и анализ 
не только отдельных представителей почвенной биоты, но и все сообщество в целом [1, 22, 36]. Однако 
вследствие высокой вариабельности ряда показателей и сложности их интерпретации ключевой задачей 
является выбор параметров, обладающих наилучшей применимостью в качестве индикаторов плодоро-
дия и экологических функций почв. Кроме того, величины биоразнообразия почвенной биоты для боль-
шинства территорий мира до сих пор неизвестны [21, 38]. Высокая степень засоления почв способству-
ет формированию специфических микробных сообществ [9, 10], поэтому почвы, максимально схожие 
по генезису и физико-химическим параметрам, но различающиеся по содержанию солей, представляются 
хорошим объектом таких исследований [9, 46, 47].

Цель работы: выявить общие черты и различия микробиомов лугово-сероземных почв различной 
степени засоления Шаульдерского массива орошения (Республика Казахстан) и оценить влияние засоле-
ния различной степени на структуру прокариотного сообщества.

Методика исследований

Объектом исследования служили образцы почв с разной степенью засоления, отобранные с земельных 
участков правобережной части Шаульдерского массива орошения (Отырарский район Туркестанской обла-
сти Республики Казахстан). Почвы отнесены к типу лугово-сероземных (meadow-serozem soils) [8, 14, 20, 41].

Климат Отырарского района – резко континентальный. Среднегодовая температура составляет 
+9…+12°С. Средняя продолжительность теплого периода составляет 250–280 дней, а безморозного – 
165–175 дней. Среднегодовое количество атмосферных осадков составляет 200–300 мм, 75–80% от годовой 
суммы приходится на зимне-весенний период [14, 20].
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Почвенный покров представлен лугово-сероземными засоленными (солончаковыми и солончакова-
тыми) почвами, лугово-сероземными солончаковыми солонцами, а также солончаками на слабослоистых 
глинистых и суглинистых четвертичных древнеаллювиальных отложениях. На более тяжелых и засо-
ленных породах в условиях сильной минерализации грунтовых вод формируются солонцы и солончаки. 
Для микропонижений рельефа характерны лугово-болотные засоленные почвы и сероземно-луговые со-
лончаковые солонцы, луговые солончаки, а также обыкновенные солончаки. Преобладающий тип засоле-
ния – хлоридно-сульфатный и сульфатно-хлоридный, иногда с присутствием нормальной соды. Все поч-
вы Шаульдерского массива карбонатны и характеризуются высокой (рН 8–9 ед. рН) щелочностью [20, 26].

Отбор почвенных образцов проводили в соответствии с ГОСТ 17.4.4.02–84 [5] методом конверта. Образец 
№ 1 (Р-253А) отбирался из пахотного горизонта слабозасоленной лугово-сероземной почвы, участок 139; обра-
зец № 2 (Р-264А) – из очень сильнозасоленной лугово-сероземной почвы, соответственно 138 участок (рис. 1).

Согласно классификации засоленных почв почва участка 139 (Р-253А) была отнесена к слабоза-
соленной (суммарное содержание солей в диапазоне 0,2–0,6%), а почва участка 138 (Р-264А) – к очень 
сильнозасоленной (суммарное содержание солей >1,4%) (табл. 1).

При классификации почв по степени засоления были использованы градации, предложенные 
Н.И. Базилевич, Е.И. Панковой (1972) [2], для гипсоносных почв с хлоридно-сульфатным типом засоле-
ния. Характеристика почвенных образцов представлена в таблице 2.

Рис. 1. Схема отбора образцов почв

Таблица 1
Группировка почв по степени засоления [2]

№ Группа Общая сумма солей, %

1 Незасоленные <0,2

2 Сл абозасоленные 0,2–0,6

3 Среднезасоленные 0,6–0,9

4 Сильнозасоленные 0,9–1,4

5 Очень сильнозасоленные >1,4

Таблица 2
Характеристики почвенных образцов

№
разреза

Глубина 
взятия 

образца, см

Координаты Гумус 
общ.,

%

Азот, 
легкогидрол., 

мг/кг

P2O5 подв., 
мг/кг

К2O обмен., 
мг/кг рН KCl

Общая Σ 
солей, %Долгота Широта

Р-253А 0–20 68,4218 3 42,7697 0,81 45,5 18 270 8,7 0,26

 Р-264А 0–20 68,41886 42,7790 0,39 61,6 31 610 9,1 2,29
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Обе почвы характеризуются низкой гумусированностью и высокой щелочностью. Однако процент-
ное содержание гумуса в слабозасоленной почве примерно в два раза ниже, чем в очень сильнозасолен-
ной. В то же время слабозасоленная почва более бедна подвижными формами азота, фосфора и калия.

Выделение тотальной ДНК. Экстракцию тотальной ДНК из образцов почв проводили с помощью 
набора DNeasy Power Soil Kit (Qiagen, Германия) согласно протоколу производителя. Для экстракции ис-
пользовали навески массой 0,5 г.

ДНК-метабаркодинг. Для проведения анализа проводили амплификацию V3-V4 региона гена 
16Sр РНК с использованием универсальных праймеров 341F и 806R. На втором этапе к полученным 
ПЦР-фрагментам довешивали специальные адаптеры, необходимые для дальнейшего баркодирования 
ПЦР-фрагментов, что позволяет их секвенировать одновременно. Для этого проводили реамплификацию 
с праймерами: 341F_IL и 806R_IL.

Нуклеотидную последовательность полученных ПЦР-фрагментов определяли с помощью высоко-
производительного секвенатора MiSeq (Illumina, США).

Биоинформатический анализ результатов секвенирования. Обработку данных секвенирования 
проводили с использованием программы Flash [43]. Удаление технических последовательностей, низко-
качественных чтений отдельных нуклеотидов, фильтрацию химерных последовательностей, выравнива-
ние прочтений на референсную последовательность 16S рРНК, кластеризацию всех полученных последо-
вательностей по таксономическим единицам проводили с использованием Usearch [45]. Для определения 
размера кластеров (оперативных таксономических единиц – ОТЕ) в каждом образце все исходные объе-
диненные чтения, включая синглтоны и низкокачественные прочтения, накладывались на репрезентатив-
ные последовательности ОТЕ с минимальной 97%-ной идентичностью на всей длине. Таксономическую 
классификацию полученных ОТЕ проводили по базе последовательностей 16S рРНК RDP database [49]. 
Анализ проведен на базе Федерального исследовательского центра ЦКП «Биоинженерия» и Федерально-
го исследовательского центра «Фундаментальные основы биотехнологии».

Статистические анализы проводили с использованием программ Microsoft Excel и Statistica. Общее 
разнообразие прокариотных сообществ (α-разнообразие) оценивали по следующим показателям: количе-
ство выделенных таксономических единиц (ОТU), индекс Шеннона, индекс Chao 1 и индекс Симпсона [27].

Результаты и их обсуждение

Таксономическая структура бактериальных сообществ лугово-сероземных почв разной степени 
засоления. Как показал метагеномный анализ, бактериальные сообщества лугово-сероземных почв раз-
ной степени засоленности кардинально различаются. В слабозасоленных почвах прокариотный комплекс 
более разнообразен и представлен 13 филумами бактерий, 10 из которых (Proteobacteria, Actinobacteria, 
Bacteroidetes, Verrucomicrobia, Acidobacteria, Chloroflexi, Firmicutes, Gemmatimonadetes, Planctomycetes, 
Saccharibacteria) (рис. 2) суммарно составляют примерно 99% прокариотного сообщества. Оставшийся 
1% включает в себя фотосинтезирующих микроорганизмов Cyanobacteria и Chlorobi. Также стоит от-
метить представителей нитрифицирующих микроорганизмов филума Nitrospirae, которые осуществляют 
вторую стадию нитрификации.

Преобладают в слабозасоленной почве представители филума Proteobacteria, которые составляют 
43% от общего числа. Протеобактерии, по данным ряда исследователей, часто доминируют в почвенных 
микробных ассоциациях [24, 48, 50]. Филум Proteobacteria – один из наиболее многочисленных, объ-
единяющий грамотрицательные бактерии разнообразных морфологических типов с различными физио-
логическими функциями.

Протеобактерии подразделяются на классы Alphaproteobacteria, Betaproteobacteria, Gammaproteo-
bacteria, Deltaproteobacteria, Epsilonproteobacteria, Zetaproteobacteria. В почве и ризосфере растений наи-
более распространены Alphaproteobacteria и Gammaproteobacteria, среди которых встречаются как сим-
бионты, так и фитопатогены. Gammaproteobacteria – наиболее многочисленный таксон, который включает 
в себя примерно 250 родов и является более богатым, чем все филумы бактерий, кроме Firmicutes [39, 48]. 
Представители этого класса демонстрируют широкий диапазон аэробности, трофики, включая в себя хе-
моавтотрофность и фотоавтотрофность, а также адаптации к температуре [44].

Второе место занимают Actinobacteria (19%), третье – Bacteroidetes (12%). Довольно значительное 
количество (7%) приходится на Verrucomicrobia. Согласно этим данным исследованная почва характе-
ризуется высоким биоразнообразием. По данным М.В. Семенова и др. (2019), современный чернозем 
характеризуется доминированием 7 основных филумов прокариот [24].

Что касается сильнозасоленной лугово-сероземной почвы (рис. 3), то количество выявленных так-
сонов на уровне филума значительно ниже. Структура прокариотных сообществ представлена 4 филума-
ми бактерий: Actinobacteria, Bacteroidetes, Firmicutes, Proteobacteria. Доминируют грамположительные 
актинобактерии (31%), второе место занимают Bacteroidetes (24%), всего на 1% от них отстают Firmicutes. 
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Грамотрицательные протеобактерии, преобладающие в слабозасоленной по чве, занимают лишь четвер-
тое мест о (17%) в очень  сильнозасоленной  почве. Полученные данные согласуются с результатами, полу-
ченными при анализе микробиомов почв солонцового комплекса Прикаспийской низменности, где доми-
нировали представители филумов Actinobacteria и Proteobacteria [28].

Следует отметить, что Actinobacteria, особенно их мицелиальные представители (актиномицеты), 
приспособлены к местообитаниям с низкой влажностью [9–11, 13]. Это дает им преимущество в ра с-
пространении в условиях сухого жаркого климата. Поэтому доля представителей филума Actinobacteria 
в общей биомассе домена Bacteria в данных условиях возрастает [9].

Увеличение доли представителей филума Ac-
tinobacteria в структуре микробиома очень сильно-
засоленной лугово-сероземной почвы по сравнению 
со слабозасоленной почвой является вполне логич-
ным, поскольку известно, что актинобактерии спо-
собны развиваться даже при низких коэффициентах 
доступности воды. А повышение засоленности поч-
вы, и соответственно осмолярности, напрямую свя-
зано с доступностью свободной воды [12].

С достаточной степенью вероятности можно 
предполагать, что представители филума Actinobac-
teria в прокариотном комплексе исследуемой почвы 
более устойчивы к засолению, чем остальные пред-
ставители домена Bacteria. В частности, стрептоми-
цеты способны поддерживать высокое осмотическое 
давление в клетке, что объясняет их значительное 
распространение в засоленных почвах [10, 11, 13].

Firmicutes составляют 23% микробиома очень 
сильзасоленной почвы, в то время как для слабо-
засоленной почвы их доля не превышала 4%. Fir-
micutes – грамположительные бактерии, преимуще-
ственно гидролитики, среди которых есть как аэро-
бы, так и анаэробы (факультативные, облигатные 
и аэротолерантные), в большинстве своем культи-
вируемые. Поэтому они считались преобладающи-
ми в почвенных микробных сообществах, когда для 
анализа использовали метод посева на чашки Пе-
три [7, 19].

Представители филума Verrucomicrobia в очень 
сильнозасоленной почве выявлены не были. Имеют-
ся данные о том, что веррукомикробии реагируют 
на содержание органического вещества в почве [24].

Филум Nitrospirae в очень сильнозасоленной 
почве также не был выявлен. Это может быть связа-
но как с низким уровнем плодородия исследуемых 
почв, так и с чувствительностью представителей 
данных таксонов к высокому содержанию солей. 
Ранее было высказано предположение [24] о том, 
что соотношение Verrucomicrobia/Nitrospirae может 
быть использовано в качестве диагностического по-
казателя, указываюшего, в частности, на обеспечен-
ность органическим веществом.

М.А. Ибраевой с соавт. (2021) было проведено 
почвенно-агрохимическое обследование Шаульдер-
ского массива орошения, результаты которого сви-
детельствуют о том, что 99,0%, или 1485,4 га почв 
обследованной территории, имеют очень низкое 
содержание гумуса. Эти результаты свидетельству-
ют о дегр адации почв, одним из факторов этой де-
градации является дегумификация [14, 20]. В то же 
время Т.И. Чернов и др. (2018) при исследовании 

Рис. 2. Структура микробиома на уровне филума 
пахотного горизонта слабозасоленной 

лугово-сероземной почвы

Рис. 3. Структура микробиома на уровне филума 
пахотного горизонта очень сильнозасоленной 

лугово-сероземной почвы
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таксономической структуры погребенных почв установили, что доля филума Verrucomicrobia в микро-
биоме сильно снижается при погребении почвы и отрицательно связана с мощностью насыпи [30].

Таким образом, отсутствие представителей филума Verrucomicrobia в очень сильнозасоленной по-
чве может быть связано как с низким содержанием органического вещества в пахотном горизонте, так 
и с засоленностью почвы, а также со снижением доступности кислорода.

Анализ данных видового разнообразия. α-разнообразие характеризует таксоны внутри сообщества, 
их богатство (количество таксонов в сообществе) и выравненность (относительное обилие). Видовое раз-
нообразие в различных э косистемах рассч итывается по ст атистическим индексам, а именно по индексу 
Шеннона, индексу Симпсона и индексу Chao1 [18, 27, 35]. Первые два индекса позволяют оценить раз-
нообразие видов и выравненность сообщества. Чем выше значение индекса Шеннона, тем стабильнее 
равновесие между всеми компонентами микробного сообщества.

Анализ данных показывает (табл. 3), что количество таксономических единиц (OТЕ), выявленных 
в очень сильнозасоленной почве, примерно в два раза ниже, чем в слабозасоленной. В целом для анализируе-
мых почв характерно весьма низкое количество таксономических единиц (845 в слабозасоленной и всего 410 – 
в очень сильнозасоленной лугово-сероземной почве). Аналогичная картина наблюдается при анализе разно-
образия на основании индекса Chao1, позволяющего оценить реальное количество OТЕ в сообществе [25].

Снижение видового разнообразия может быть связано как с токсичным действием солей, так и с на-
рушением водно-воздушного режима в очень сильнозасоленной почве. Т.И. Чернов и др. (2017) отме-
чали [27], что более существенными факторами, влияющими на биоразнообразие почв аридной зоны, 
в частности, солонцов, являются содержание влаги и плотность почвы. Кроме того, ранее было отмечено, 
что в исследуемых почвах содержание органического вещества крайне низкое.

Видовое разнообразие согласно индексу Шеннона примерно на 20% выше в слабозасоленных луго-
во-сероземных почвах. Данный факт подтверждается результатами таксономического анализа образцов. Спец-
ификой этого индекса является то, что большое значение придается редким видам. Значения этого индекса для 
исследованных почв вполне сопоставимы со значениями, полученными другими исследователями [25, 28, 30].

Индекс Симпсона отображает меру доминирования вида. Этот показатель чувствителен к присут-
ствию распространенных видов, но слабо отображает видовое богатство. Чем ярче выражено домини-
рование одной группы микроорганизмов в сообществе, тем выше значения индекса Симпсона [27]. Ин-
декс Симпсона указывает на широкое распространение видов в обеих почвах без явного доминирования 
отдельных таксонов, однако наблюдается тенденция сокращения видового разнообразия в случае очень 
сильнозасоленных лугово-сероземных почв.

Таблица 3
Индексы видового разнообразия в микробиоме исследуемых почв

Наименование
почвы

Количество 
таксономических единиц (OTЕ)

Индекс 
Chao1

Индекс 
Шеннона

Индекс 
Симпсона  

Слабоза  соленная 
лугово-сероземная почва 845 857 8,828 0,99

Очень сильнозасоленная 
лугово-сероземная почва 410 463 6,782 0,98

Выводы

Установлено значительное сокращение разнообразия микробиома на уровне филума при повы-
шении уровня засоления почв (на примере лугово-сероземных почв Шаульдерского массива орошения). 
Структура прокариотных сообществ лугово-сероземной очень сильзасоленной по чвы представлена 4 фи-
лумами бактерий: Actinobacteria, Bacteroidetes, Firmicutes, Proteobacteria, в то время как в слабозасолен-
ной почве было выявлено 13 филумов бактерий (Proteobacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes, Verrucomi-
crobia, Acidobacteria, Chloroflexi, Firmicutes, Gemmatimonadetes, Planctomycetes, Saccharibacteria, Cyano-
bacteria, Chlorobi, Nitrospirae).

Видовое разнообразие микробиома лугово-сероземных почв Шаульдерского массива орошения со-
гласно индексу Шеннона примерно на 20% выше на слабозасоленных почвах по сравнению с очень силь-
нозасоленными. Индекс Сhao1 и количество таксономических единиц (OТЕ) также указывают на сниже-
ние примерно в два раза α-разнообразия в микробиоме очень сильнозасоленной почвы.

Подтверждена экологическая значимость проблемы вторичного за соления почв. С повышением со-
держания солей в почвах видовое разнообразие бактериальной компоненты микробного сообщества со-
кращается, что можно считать одним из показателей деградации почвы.
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