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МАРКЕРНЫЕ ТАКСОНЫ СОЛОНЦОВЫХ ПОЧВ ЗАПАДНО-КАЗАХСТАНСКОЙ 

ОБЛАСТИ 

MARKER TAXA OF SOLONETZ SOILS IN WESTERN KAZAKHSTAN REGION 

 

Аннотация 

В статье приведены исследования почвенных микроорганизмов, изменяющихся по 

составу в условиях сельскохозяйственного использования. Микробная биомасса является 

важным показателем качества почвы, которая функциониурет в качестве представителя 

трансформации и круговорота органических веществ и выступает источником питетальных 

веществ для растений и потенциальным источником феремнтов в почве. Почвы с различной 

степенью засоленности в мире занимают более 800млн га почвы, приурочены в засушливых 

регионах, характеризуемые высокой степенью засоленности, недостатком влаги и 

препятствием оптимальному земледелию. К тому же такие почвы до сих полностью не 

исследованы по распространению, таксономии и экологии микроорганизмов. В настоящее 

время приоритетными в обнаружении и изучении почвенных микроорганизмов являются 

молекулярно-биологические методы, которые позволяют исследовать качественный и 

количественный состав микроорганизмов, их свойства, без выделения в чистые культуры. 

Особое место среди них занимает метагеномный подход, который стал достижимым благодаря 

развитию современной технологии расшифровыванию нуклеотидной последовательности ДНК 

- высокопроизводительного секвенирования, позволяющий анализировать крупные объемы 

генетической информации. ДНК-маркеры имеют преимущества в тестировании различных 

последовательностей генома; поиск маркеров, равномерно распределенных по всему геному; 

длительность хранения образцов ДНК и не имеют ограничений и повторяющихся 

последовательностей маркеров на образец. 

 

ANNOTATION 

The article presents studies of soil microorganisms that change in composition under conditions 

of agricultural use. Microbial biomass is an important indicator of soil quality, which functions as a 

representative of organic matter transformation and cycling and is a source of plant nutrients and a 

potential source of soil enzymes. Soils with varying degrees of salinity in the world occupy more than 

800 million hectares of soil, confined to arid regions, characterized by a high degree of salinity, lack of 

moisture and an obstacle to optimal farming. In addition, such soils have not yet been fully studied in 

terms of the distribution, taxonomy, and ecology of microorganisms. At present, the priority in the 

detection and study of soil microorganisms are molecular biological methods that allow us to study the 

qualitative and quantitative composition of microorganisms, their properties, without isolation into 

pure cultures. A special place among them is occupied by the metagenomic approach, which has 

become achievable due to the development of modern technology for deciphering the DNA nucleotide 

sequence - high-throughput sequencing, which allows analyzing large amounts of genetic information. 

DNA markers have advantages in testing different genome sequences; search for markers evenly 
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distributed throughout the genome; the duration of storage of DNA samples and do not have 

restrictions and repetitive marker sequences per sample. 
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Введение. Любые изменения в землепользовании, применение удобрений, использование 

севооборотов приводят к реагированию микробной биомассы [1]. Микробная биомасса 

является важным показателем качества почвы, которая функциониурет в качестве 

представителя трансформации и круговорота органических веществ и выступает источником 

питетальных веществ для растений и потенциальным источником феремнтов в почве [2,3,4,5]  

Почвы с различной степенью засоленности в мире занимают более 800 млн га почвы, 

приурочены в засушливых регионах, характеризуемые высокой степенью засоленности, 

недостатком влаги и препятствием оптимальному земледелию [6]. К тому же такие почвы до 

сих полностью не исследованы по распространению, таксономии и экологии микроорганизмов 

[7]. Такие показатели, как высокая концентрация соли, высокая или низкая температура, 

повышенная радиация, атмосферное давление, кислотность или щелочность среды выступают 

основными лимитирующими факторами (химические и физические) в экстремальных условиях, 

которые способствуют созданию критических условий для существования организмов, в том 

числе и для микроорганизмов [8]. Акклиматизация почвенных микроорганизмов к трудным 

условиям, в том числе к условиям засоленности, повышается при переходе в союзные 

взаимодействия с растениями, в итоге корневые экссудаты ризосферы растений адаптируются 

росту и развитию микроорганизмов. К современности из почв засушливых регионов выделено 

и изучено порядочное количество штаммов солеустойчивых и галофильных бактерий [9,10,11]. 

Было установлено, что наиболее часто в засоленных почвах встречаются бактерии родов: 

Alcaligenes, Bacillus, Micrococcusи Pseudomonas, Halamonas, Halobacillus [12]. 

Следует понимать отражение микроорганизмов на экологические стрессы, в том числе 

высокие концентрации солей и дефицитное содержание воды в почве, которые при сухом 

жарком климате являются значительными стрессовыми факторамии для почвенного 

микробного сообщества и могут воздействовать одновременно. Такой стресс может быть 

разрушительным для чутких микроорганизмов и снижать активность оставшихся клеток, 

связанный с метаболической нагрузкой, вызванной нуждаемостью в элементах 

стрессоустойчивости [13]. Не менее важной особенностью засоленных почв является 

незначительное содержание органического вещества, а также уменьшение его образования в 

результате малого количества и выделения органики растениями, который ведет к образованию 

наименьшей микробной массы и сниженнию их активности. Помимо этого, засоление влияет на 

состав микробоценоза, поскольку их генотипические свойства должны иметь умение 

приспасабливаться к солевому стрессу [14]. 

В результате увеличения концентраций солей в почве вода становится критически 

доступной для микробиологического и растительного роста. Критическое засоление вызывает у 

микроорганизмов гибель микробных клеток, появление токсичных свойств почвенных 

ферментов и угнетение других процессов. Сокращение микробного генома и органических 

вводимых веществ влияет на процесс разложения и доступность основных питательных 

веществ для растений и на продуктивность растений. Наряду с этим под воздействием 

солености микроорганизмы борются с изменениями окружающей среды, увеличивая 

минерализацию органических субстратов, по этой причине выделяют больше диоксида 

углерода и получают энергию для жизнедеятельности. Такой скачок в микробной деятельности 

связан с лимитным уровнем солености как адаптационной системой, за пределами которого 

соленость всегда была бы разрушительным для микробной деятельности [15]. 

Изучение микробиологической активности в засоленных аридных почвах показало, что 

увеличение степени засоления почвы отмечается сокращением микроорганизменной биомассы 

и их дыхания с единовременным увеличением метаболического коэффициента, также процесс 

засоления почвы приводит к снижению соотношения C/N микробоценоза, что указывает  

о доминировании бактерий в засоленных почвах [16]. 
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В настоящее время приоритетными в обнаружении и изучении почвенных 

микроорганизмов являются молекулярно-биологические методы, которые позволяют 

исследовать качественный и количественный состав микроорганизмов, их свойства, без 

выделения в чистые культуры. Особое место среди них занимает метагеномный подход, 

который стал достижимым благодаря развитию современной технологии расшифровыванию 

нуклеотидной последовательности ДНК - высокопроизводительного секвенирования, 

позволяющий анализировать крупные объемы генетической информации. В области 

метагеномики лидирующим спросом стал анализ гена 16S рРНК, основанный на современной 

филогенетической классификации прокариотических организмов и наличием гигантского 

количества информации по его разнообразию, что делает этот самый исследованный ген в 

живой природе все более потребным для исследователей [17,18,19,20,21,22].  

Для метагеномного анализа масса отбираемых почвенных образцов может варьировать в 

разных исследованиях от 5-10 г и больше, но не превышать 500 г [23]. До проведения анализа 

всех метагеномных исследований образцы почвы необходимо хранить в замороженном виде, 

если не проводят выделение ДНК в день отбора. При отрицательных температурах 

останавливаются биохимические процессы, сохраняя почвенный метагеном во время хранения, 

что имеет большое значение для почв со специфическими условиями, микробиомы которых 

даже при кратковременных переменах температуры и влажности могут подвегнуться резким 

изменениям [24]. 

Материалы и методы исследований. Для определения активности солеустойчивых 

микроорганизмов были проведены экспериментальные работы на солонцовых почвах Западно-

Казахстанской области по угодиям. Район исследования представляет собой равнинную 

территорию Западно-Казахстанской области. Климат территории характеризуется резко 

континентальностью и малым количеством осадков, высокими температурами летом и низкими 

зимой. К характерным особенностям подобных почв  относятся высокое содержание соли, 

небольшое количество органических веществ (%).  

Подготовка библиотек, ПЦР амплификация ампликонов, секвенирование и анализы 

метагеномики осуществлялись согласно методике [25]. Идентификацию выделенных штаммов 

поводили секвенированием участков на 16S рРНК. Таксономическую идентификацию ОТЕ 

проводили с использованием базы данных RDP (RibosomalDatabaseProject, 

http://rdp.cme.msu.edu/) и банка данных «Greengenes» [26,27]. Маркерные таксоны высчитывали 

с помощью программы Excell. 

Результаты и их обсуждение.  При изучении распределения по профилю почв 

микробного биоразнообразия рассматривается два основных подхода, первый основан на 

условном разделении почвенной толщи на равные слои по глубине залегания, второй ‒ на 

изучении различных между собой по свойствам и происхождению генетических горизонтов по 

почвенному профилю. Наши исследования проведены по профильно-генетическому подходу на 

солонцовых почвах, отличающихся видом использования. Всего было проанализировано  

10 образцов в трех повторностях, относящиеся к 10 горизонтам трех исследованных почвенных 

профилей солонцов. После проверки качества секвенирования, формирования ОТЕ и удаления 

синглтонов получено 9654 сиквенсов, которые использовались для последующего анализа. 

Значения средних величин и количества сиквенсов зависело от вида пользования, горизонта, 

органического содержания.  

На данный момент пользуются спросом молекулярно-генетические маркеры для прямой 

оценки первичных последовательностей ДНК, используемые для выявления и наличности 

генов, блоков генов, ревизующих хозяйственно-ценные признаки, изучения генетического 

разнообразия на уровне рода, вида или популяции. Перечисленное позволяет создавать 

коллекции индентифицированных геноносителей адаптивно важных и хозяйственно-ценных 

признаков и свойств, дифференцировать линии гибридов, а также оценивать инбрендные линии 

и дикие виды согласно степени их генетической близости или отдаленности. При подборе 

специфичных праймеров к группам таксонов-прокариот было выявлено структура микробных 

сообществ в почве. Такой анализ маркеров оценивает и сравнивает состав микробиома, 

http://rdp.cme.msu.edu/
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функционирующий на данный момент. ДНК-маркеры имеют преимущества в тестировании 

различных последовательностей генома; поиск маркеров, равномерно распределенных по 

всему геному; длительность хранения образцов ДНК и не имеют ограничений и 

повторяющихся последовательностей маркеров на образец. На рисунке 1 приведены 

результаты изменений маркерных таксонов по видам пользования земель между контрастными 

генетическими горизонтами солонца. 

Так разнообразие видов солеустойчивых микроорганизмов, представленных археями и 

бактериями, не имеет границ. В целом, в сравнительном анализе состав таксонов отражен 

следующими семействами: C111, Oxalobacteraceae, Xanthomonadaceae, Caulobacteraceae, 

Cryptosporangiaceae, Acetobacteraceae, Comamonadaceae, Sphingomonadaceae, 

Bradyrhizobiaceae, Pseudomonadaceae, Isosphaeraceae, Sporichthyaceae, Piscirickettsiaceae, 

Rubrobacteraceae, Geodermatophilaceae, Thermomonosporaceae, Glycomycetaceae, 

Cytophagaceae, Promicromonosporaceae, Phyllobacteriaceae, Euzebyaceae, Nocardioidaceae, 

EB1017, Beijerinckiaceae, Micromonosporaceae, Ellin5301, Nitrospiraceae, AKIW874, 

Microbacteriaceae, Rhodothermaceae, Flavobacteriaceae, Paenibacillaceae, Iamiaceae, 

Planctomycetaceae, Pseudonocardiaceae, Tissierellaceae, Enterobacteriaceae, Solirubrobacteraceae, 

Gaiellaceae, Xanthomonadaceae, Geodermatophilaceae, Sphingobacteriaceae, C111, 

Flavobacteriaceae, Streptococcaceae, Phyllobacteriaceae, HTCC2089, Rhizobiaceae, 

Pseudomonadaceae, Syntrophobacteraceae, Opitutaceae, Comamonadaceae, Burkholderiaceae, 

Acetobacteraceae, Gemmatimonadaceae, Actinosynnemataceae, Sporichthyaceae, Microbacteriaceae, 

Erythrobacteraceae, Staphylococcaceae, Rhizobiaceae,Streptomycetaceae. 

 

 
Рисунок 1 – Разнообразие таксонов контрастных горизонтов солонцов 

 

Микроорганизмы засоленных почв разделяются по способности роста в разных 

концентрациях солевого раствора [28]. Микроорганизмы в почве располагаются не 

произвольно, потому как свойства почвы (механический состав почвы, органическое вещество, 

рН, наличие воды и кислорода) имеют прямое воздействие на видовое разнообразие почвенной 

микробиоты и одновременно с растением-хозяином играют немаловажную роль в отборе 

естественной флоры. 

Более подробное описание формирования почвенных микроорганизмов по каждому виду 

угодий представлено на рисунке 2. Так совпадения таксонов на целине по горизонтам имели 

следующие представления по генетическим горизонтам А1 и В2: C111 (19,1% и 13,6% 

соотвественно), Xanthomonadaceae(11,0% и 6,8%), Cryptosporangiaceae (5,0% и 5,2%), 

Bradyrhizobiaceae (4,4% и 3,7%); Такие филумы, как Xanthomonadaceae (12,0%), 

Caulobacteraceae (8,0%), Acetobacteraceae (5,0%),Comamonadaceae (4,9%), Sphingomonadaceae 

(4,6%) установлены только в верхнем А1 горизонте, контрастный В2 горизонт представлен 

семействами Glycomycetaceae(9,5%), Cytophagaceae (9,5%), Promicromonosporaceae (7,3%), 

Phyllobacteriaceae (5,4%), Euzebyaceae (4,1%), Nocardioidaceae (3,9%), EB1017 (3,8%).  
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Рисунок 2 – Сравнительный анализ таксонов контрастных генетических горизонтов по видам 

пользования (целина, пашшня, пастбище) 

(Ряд 1 (внутренний) – горизонт А; Ряд 2 (внешний) – горизонт В2) 
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На пашне совпадений таксонов между сравнительными генетическими горизонтами не 

выявлено, разнообразие микробиомов в горизонтах Ап и В2 отличаются между собой. Так, 

горизонт Ап представлен семейством Isosphaeraceae (8,9%), Geodermatophilaceae (5,0%), 

Burkholderiaceae (18,4%), Acetobacteraceae (11,9%), Gemmatimonadaceae (6,3%), 

Actinosynnemataceae (5,7%), Sporichthyaceae (5,7%); горизонт В2 - Thermomonosporaceae (4,3%), 

Cytophagaceae (4,3%), Promicromonosporaceae (9,8%), Micromonosporaceae (4,0%), AKIW874 

(3,2%), Microbacteriaceae (5,2%), Microbacteriaceae (7,4%), Erythrobacteraceae (4,9%), 

Staphylococcaceae (4,3%), Rhizobiaceae (4,3%), Streptomycetaceae (3,1%).  

Совпадения таксонов на пастбище в горизонтах А1 и В2 представлены семействами 

Micromonosporaceae (8,3% и 13,8% соответственно), Nitrospiraceae (3,8% и 4,4%). Однако 

обитание микробиомов отдельно по горизонтам без совпадений отражает другую картину. Так, 

А1 горизонт имеет семейства Rubrobacteraceae (3,6%), Geodermatophilaceae (4,4%), 

Beijerinckiaceae (13,5%), Ellin5301 (5,7%); горизонт В2 - Pseudomonadaceae (4,4%) 

Piscirickettsiaceae (25,3%), Promicromonosporaceae (5,9%), Rhodothermaceae (7,2%), 

Flavobacteriaceae (5,1%),  

Paenibacillaceae(5,1%), Iamiaceae(4,4%), Planctomycetaceae (3,8%), Pseudonocardiaceae 

(3,6%), Tissierellaceae (3,2%), Enterobacteriaceae (10,5%), Solirubrobacteraceae (9,6%), 

Gaiellaceae (8,4%), Xanthomonadaceae (7,1%), Geodermatophilaceae (6,8%), Sphingobacteriaceae 

(6,2%),C111(5,1%), Flavobacteriaceae (4,9%), Streptococcaceae (4,3%), Phyllobacteriaceae (4,2%), 

HTCC2089 (3,7%), Rhizobiaceae (3,7%), Pseudomonadaceae (3,2%), Syntrophobacteraceae 

(3,1%),Opitutaceae (3,1%), Comamonadaceae (3,0%). 

В сравнительном описании горизонт В2 превосходит в разнообразии таксонов горизонта 

А1, что можно объяснить тем, что несмотря на повышенную нагрузку микроорганизмы имеют 

свойство устойчивости и выживаемости в критических ситуациях. Минимальность маркерных 

таксонов в сравнительных горизонтах может быть не выносливость к стрессовым факторам на 

почву, что заставил переход их в нижние слои с более возможными условиями для 

местообитания микрорганизмов. 

Данный сравнительный анализ маркерных таксонов между контрастными горизонтами 

описывает изменение численности таксонов в генетических горизонтах почв, различных по 

видовому и количественному составу. Притом что, такой анализ с описанием их сочетаний 

дополненный данными о филогенетическом составе позволило оценить на новом уровне обмен 

между типами почв, видами угодий и контрастными почвенными горизонтами. Несмотря 

распространенным взглядам о том, что экстремальные местообитания отличаются низкими 

уровнями биоразнообразия [29], сейчас приводятся все больше свидетельств (к числу которых 

принадлежит и данное исследование) о возможности почвенных микроорганизмов к созданию 

в этих местообитаниях полноценных сообществ, сравнительно биооразнообразию с 

неэкстремальными местообитаниями.  

Выводы. Несмотря на засушливый климат, щелочную реакцию почвы, малогумусность и 

антропогенную нагрузку биоразнообразие почвенных микробных сообществ в исследуемых 

почвах показали огромный запас и варьирование в сравниваемых контрастных генетических 

горизонтах исследуемой почвы, которые могут оказывать благоприятное воздействие на 

почвенные свойства. В сравнительном соотношении угодий солонцовых почв на состав 

почвенной микробиоты, предпочтение в преимуществе доминантов отдано пастбищному 

участку,  вопреки критическому состоянию угодия; при сравнении контрастных горизонтов 

превосходство отдано на целине верхнему горизонту, чему способствовало аэрация, 

разнообразие растительности, на пастбище – подгумусовому горизонту В2, на пашне – 

равномерное распределение таксонов, но различных по качеству. С помощью молекулярных 

маркеров отобраны устойчивые таксоны, сохраняющиеся в экстремальных условиях. Таким 

образом, использование маркерных таксонов в наших исследованиях позволило выйти на 

новый уровень понимания организации и эволюции геномов изучаемого объекта, 

отличающийся востребованностью и постоянно развивающимся методом анализа.  
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ТҤЙІН 

Мақалада ауыл шаруашылығында пайдалану жағдайында қҧрамы ҿзгеретін топырақ 

микроорганизмдері туралы зерттеулер берілген. Микробтық биомасса топырақ сапасының 

маңызды кҿрсеткіші болып табылады, ол органикалық заттардың трансформациясы мен 

айналымының ҿкілі қызметін атқарады жҽне ҿсімдік қоректік заттардың кҿзі жҽне топырақ 

ферменттерінің потенциалды кҿзі болып табылады. Дҥние жҥзінде ҽртҥрлі сортаңданған 

топырақтар 800 млн га-дан астам топырақты алып жатыр, қҧрғақ аймақтармен шектелген, 

жоғары сортаңдану дҽрежесімен, ылғалдың жетіспеушілігімен сипатталады жҽне оңтайлы 

егіншілікке кедергі келтіреді. Сонымен қатар, мҧндай топырақтар микроорганизмдердің 

таралуы, систематикасы, экологиясы жағынан ҽлі толық зерттелмеген. Қазіргі уақытта топырақ 

микроорганизмдерін анықтау мен зерттеуде микроорганизмдердің сапалық жҽне сандық 

қҧрамын, олардың қасиеттерін таза дақылдарға бҿліп алмай зерттеуге мҥмкіндік беретін 

молекулалық биологиялық ҽдістер басымдыққа ие. Олардың ішінде генетикалық ақпараттың 

ҥлкен кҿлемін талдауға мҥмкіндік беретін ДНҚ нуклеотидтер тізбегін дешифрлеудің заманауи 

технологиясының – жоғары ҿнімді секвенирлеудің дамуы арқасында қол жеткізілген 

метагеномдық тҽсіл ерекше орын алады. ДНҚ маркерлерінің ҽртҥрлі геномдық тізбектерді 

сынаудағы артықшылықтары бар; геном бойынша біркелкі бҿлінген маркерлерді іздеу; ДНК 

ҥлгілерін сақтау ҧзақтығы жҽне бір ҥлгіде шектеулер мен қайталанатын маркер тізбегі жоқ. 
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