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 ❀ Проанализированы физико-химические параметры, растительное сообщество и структура прокариотных ком-

плексов микробиомов однолетних (с растительным покровом и без него), 25- и 50-летних эмбриональных почв 

(техноземов), сформированных в районе Курской магнитной аномалии (КМА, Россия). Для анализа прокариотных 

сообществ использовали метод полимеразной цепной реакции в реальном времени (qPCR) и высокопроизводитель-

ное NGS-секвенирование библиотек вариабельного V4 участка генов 16S рРНК. В процессе почвообразования, 

наряду с увеличением содержания органического углерода и азота, наблюдалось постепенное увеличение копий 

гена 16S рРНК архей и численности бактериальных таксонов, принадлежащих к семействам Bradyrhizobiaceae, 

Blastocatellaceae, Xantobacteriaceae. Анализ биоразнообразия выявил специфическую кластеризацию микробио-

мов — образцы однолетних отвалов без растительности формировали отдельную группу, при этом остальные 

техноземы в целом имели сходную структуру и разнообразие прокариотных сообществ, значительно отличающихся 

от зрелой почвы. Содержание тяжелых металлов и количество бактерий в ходе почвообразования существенным 

образом не изменялось. Полученные результаты показывают, что пятидесяти лет недостаточно для развития почвы 

на отвалах вскрышных пород, установления в ней экологически безопасного уровня тяжелых металлов и восста-

новления функционирования почвенной экосистемы.

 ❀ Ключевые слова: почвенный микробиом; хроносерия; эмбриональные почвы; техноземы; секвенирование ампли-

конных библиотек гена 16S рРНК; техногенные отвалы горных пород.
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 ❀ Background. Spoil heaps chronosequences are convenient models to analyze the succession of microbiome during 

restoration of anthropogenically disturbed landscapes. The investigation of the heavy metal content in lands with mining 

activity, can be used as an indicator of ecosystem recovery. Materials and methods. Objects were technozems of 1-year, 

25- and 50-year-old embryonic soils, and control soil under forest. Quantitative polymerase chain reaction (qPCR) and 

NGS-sequencing of V4 region of 16S rRNA gene were applied. Results. During the soil-forming process, an increase or-

ganic carbon and nitrogen, as well as a gradual increase archaeal 16S rRNA gene copies and in the number of Bradyrhizo-

biaceae, Blastocatellaceae, Xantobacteriaceae. Although we found a number of taxa that increased during soil-forming 

process (Thaumarchaeota, Bradyrhizobiaceae, Blastocatellaceae, Xantobacteriaceae), technozems of dif ferent ages 

had a similar structure and diversity of prokaryotic communities, differing from a nature soil. Biodiversity analysis revealed 

that technozems generally had a similar structure and diversity of prokaryotic communities, significantly differing from the 

mature soil a specific clusterization of microbiomes. The HM contents and bacterial abundances remained at the same 

level in chronosequence. Conclusions. The 50 years of soil development on overburden spoil heaps is not enough for the 

recovery from HM contamination and restoration of soil ecosystem functioning.

 ❀ Keywords: soil microbiome; chronosequence; embryonic soils; technozems; 16S rRNA amplicon sequencing; tech-

nogenic rock dumps.

ВВЕДЕНИЕ
Исследования микробиомов в ходе первичного 

почвообразовательного процесса на участках до-

бычи горных пород широко представлены в рабо-

тах ученых последних 20 лет. Интерес к этим объ-

ектам связан с огромными площадями нарушенных 

земель, являющихся результатом добычи полезных 

ископаемых, а также с выявлением ключевой роли 

микроорганизмов в обеспечении жизнедеятельно-

сти и развития растительного сообщества. Микроб-

ные сообщества рассматриваются как индикаторы 

различных этапов восстановления почв техноген-

ных ландшафтов [1–4]. Для изучения микробной 

сукцессии в ходе почвообразовательных процессов 

часто используется метод хроносений, предпола-

гающий сравнение пространственно разобщенных 

почвенных разностей [1, 5, 6]. Этот подход очень 

удобен и перспективен при изучении восстанов-

ления почв из отвалов вскрышных пород, сфор-

мированных в районах добычи, главным образом 

благодаря хорошо известной датировке образова-

ния отвальных комплексов и однородности состава 

отвалов вскрышных пород, служащих основой для 

формирования молодой почвы.

Экогенез на отвалах вскрышных пород в рай-

онах добычи часто характеризуется высоким со-

держанием тяжелых металлов (ТМ), влияющим на 

сукцессию микроорганизмов во время почвообра-

зования/почвовосстановления. Тяжелые металлы, 

такие как Cd, As, Zn, Cr и Pb, зачастую токсичны 

для живых организмов [7, 8]. Загрязнение почв 

ТM часто приводит к существенным изменениям 

в микробном разнообразии и структуре [9, 10] или 

уменьшению микробного богатства почв [11, 12].

X. Li et al. [13] выявили дифференцированный 

ответ различных прокариотических групп на за-

грязнение ТM. Археи из групп Crenarchaeota 

и Euryar chaeota характеризовались положитель-

ной корреляцией обилия с содержанием Cd и де-

монстрировали большее количество взаимодейст-

вий (диагностированное по большему числу связей 

в сетях взаимодействий) с другими членами микроб-

ного сообщества в образцах с относительно высо-

ким содержанием ТM [13]. Таким образом, можно 

предположить, что археи более устойчивы к загряз-

нению ТМ и вносят вклад в адаптацию почвенного 

микробиома к техногенным воздействиям.

На российские корпорации приходится около 

40 % всех нарушенных земель. Российская Феде-

рация является одним из крупнейших производи-

телей железной руды, более половины из которых 

производится в районе Курской магнитной анома-

лии (КМА, Курская область). Основными мате-

ринскими породами для почвообразования здесь 

являются келловейские глины, покрытые лёссо-

видными глинами. Благоприятные физико-хими-

ческие параметры делают лёссовидные субстраты 

пригодными для использования в сельском хозяй-

стве и мелиорации [14]. Исследования И.А. Сти-

феева и др. [14] продемонстрировали возможность 

использования отвалов Михайловского горно-обо-

гатительного комбината для сельского хозяйства 

(с предварительным размещением на поверхности 

отвала гумусного слоя почвы, ранее удаленного 

с земель, отведенных под горнодобывающую про-

мышленность).

В настоящее время большинство исследований 

микробных сообществ техноземов, расположен-
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ных в КМА, проведены классическими методами, 

основанными на культивировании, охватывающими 

только 1–5 % общего разнообразия микроорганиз-

мов почвы. Использование современных молеку-

лярно-генетических методов для изучения динамики 

сукцессии микроорганизмов представляется весь-

ма перспективным подходом к оценке адаптивных 

и эволюционных стратегий почвенного микробиома 

в ходе восстановления почвенных экосистем.

Целью данного исследования является анализ 

временной динамики содержания тяжелых метал-

лов и структуры и численности прокариотических 

сообществ в молодых почвах (техноземах), сфор-

мировавшихся в районе КМА, на разных этапах 

почвообразования (1, 25, 50 лет).

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ ИССЛЕДОВАНИЯ
Исследованы участки на отвалах лёссовид-

ных суглинков — порода без растительности 

(LL1, LL1b, b — barren) и отвалы с редким ра-

стительным покровом (LL1) возрастом 1 год, 

а также отвалы 25- (LL25), 50-летнего (LL50) 

возраста, и контрольная почва под лесополосой 

(N52,2592436; E35,3708321). Отбор проб произ-

водился в трех повторностях из верхнего горизон-

та почвы (на глубине 0–10 см), варианты LL25, 

LL50 и контроль отбирались на двух глубинах: 

0–5 (Up) и 5–10 (Down) см. Проведено геобо-

таническое описание растительности исследуемых 

участков, в образцах определены значения ос-

новных физико-химических параметров (описано 

в [14]) (табл. 1, 2).

Выделение ДНК проводили с использованием 

набора DNA PowerSoil® (MO BIO, США), вклю-

чая механическое разрушение образца почвы с ис-

пользованием гомогенизатора Precellys 24 (Bertin 

Tech nologies, Франция). Средняя концентрация 

ДНК в образце составляла 50 нг/мл. Очищенные 

Таблица 1

Описание растительности техноземов, сформированных на отвалах лёссовидных суглинков Курской магнитной 
аномалии

Образец (почва) Геоботаническое описание

LL1 (технозем, Lithosol Technic)

Редкая растительность, отсутствие древесного и кустарникового ярусов. 

Синузии мать-и-мачехи (Tusellago farfara), солянки холмовой (Salsola 

collina), перекати-поле (Kali tragus), горца почечуйного (Polygonum 

persicaria).

LL25 (подзолистый эмбриозем)

Древесный ярус: сосна обыкновенная (Pinus sylvestris), береза пови-

слая (Betula pendula); подрост: сосна обыкновенная (Pinus sylvestris), 

осина обыкновенная (Populus tremula); травянистый ярус: синузия вей-

ника седоватого (Calamagrostis canescens), ястребиночка обыкновенная 

(Pilosella officinarum), мать-и-мачеха (Tussilago farfara) и бодяк обык-

новенный (Cirsium vulgare); существенная часть территории покрыта 

двумя видами мха

LL50 (гумусово-аккумулятивный эмбриозем)

Заросли березы повислой (Betula pendula) и осины обыкновенной 

(Populus tremula). Формула древостоя: 5B5P; единичные растения — 

сосна обыкновенная (Pinus sylvestris); в подросте: дуб черешчатый 

(Querqus robur), осина обыкновенная (Populus tremula), сосна обык-

новенная (Pinus sylvestris), береза повислая (Betula pendula); травя-

нистый покров разрежен, большое количество засохших (угнетенных) 

деревьев (главным образом, сосна обыкновенная (Pinus sylvestris), 

синузия вейника наземного (Calamagrostis epigeus) и овсяницы луговой 

(Festuca pratensis), в промежутках — вегетирующая ястребиночка 

обыкновенная (Pilosella officinarum))

Контроль (серая лесная почва)

Древесный ярус: береза повислая (Betula pendula) и сосна обыкновенная 

(Pinus sylvestris), 7B3P. Травянистая растительность, характерная для 

широколиственных лесов: синузия козлятника лекарственного

(Galega gigantea), тысячелистника обыкновенного (Achillea millefolium), 

вейника седоватого (Calamagrostis canescens), единичные растения — 

цикорий обыкновенный (Cichorium intybus) и подмаренник душистый 

(Galium odoratum); мятлик болотный (Poa palustris), мятлик луговой 

(Poa pratensis), ястребиночка обыкновенная (Pilosella officinarum),

репешок волосистый (Agrimonia pilosa)
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образцы ДНК (10–15 нг) использовали в качест-

ве матриц в реакции ПЦР (температурный про-

филь: 95 °C — 30 с, 50 °C — 30 с, 72 °C — 30 с, 

всего 30 циклов) с использованием полимеразы 

Encyclo (Eurogen, Россия) и универсальных прай-

меров F515 и R806 к вариабельному участку V4 

гена 16S рРНК. Подготовка образцов и секвени-

рование выполнялись на приборе Illumina MiSeq 

(Illumina, США) в соответствии с рекомендациями 

производителя.

Последующую обработку данных проводили 

с использованием пакета программ QIIME [15]. 

Данный процесс включал в себя удаление низ-

кокачественных последовательностей (длиной 

менее 200 нуклеотидов, с показателем качества 

менее 25), удлиненные гомополимерные повто-

ры, небактериальные и химерные последователь-

ности были исключены. В результате отобрано 

14 312 последовательностей; данные были норма-

лизованы в соответствии с количеством последо-

вательностей в библиотеке наименьшего размера 

(4700 последовательностей). Последовательно-

сти со сходством более 97 % были объединены 

в оперативные таксономические единицы (OTЕ) 

с использованием алгоритма de novo (на основе 

метода «uclust»). Из каждого OTЕ была выбра-

на одна последовательность для составления ре-

презентативного набора. Классификация репре-

зентативных последовательностей произведена 

с использованием байесовского классификатора 

рРНК и выравнивания алгоритма PyNast [15]. 

Специально разработанный набор «Greengenes 

coreset» [15] был использован для выравнивания 

последовательностей.

Альфа-разнообразие оценивали посредством 

расчета количества OTЕ, а также индексов Фейта 

(филогенетическое разнообразие) и Шеннона. До-

стоверность различий в показателях альфа-разно-

образия среди микробиомов оценивали с помощью 

t-критерия. Для анализа бета-разнообразия (оцен-

ки процента сходств/различий между микробио-

мами) использовали метод Weighted Unifrac [15]. 

Достоверность различий в наличии отдельных так-

сонов оценивалась с помощью нескольких парных 

тестов таблиц сопряженности частот OTЕ. Алго-

ритм динамически выбирает либо G-критерий, 

либо точный критерий Фишера и применяет кор-

рекцию p-значения Бонферрони.

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ
Анализ растительного сообщества

В ходе исследования было описано 22 вида ра-

стений (табл. 1). В техноземах (Lithosols Technic) 

1-го года (начальные стадии почвообразования) 

преобладали травянистые формы, в то время 

как редколесье с преобладанием березы и то-

поля было характерно для более поздней ста-

дии. В травяном ярусе на участках более старых 

отвалов преобладали Calamagrostis и Achillea 

millefolium, что согласуется с ранее описанны-

ми доминирующими видами в растительных со-

обществах нативных почв и техноземов в районе 

КМА [14, 17]. Было определено некоторое умень-

шение численности видов по сравнению с преды-

дущими геоботаническими наблюдениями [14], 

что можно объяснить сезоном, во время которого 

проводилась экспедиция (отбор проб почвы про-

водился в сентябре): в это время большинство 

Таблица 2

Основные физико-химические характеристики вскрышных пород и контрольной почвы в регионе КМА, %

Образец
Na

2
O, 

%

K
2
O,

%

P
2
O

5
,

 

мг/кг

SO
3
,

%

Fe
2
O

3
,

%

CO
2
,

%

C
орг

,

%

N
общ

,

%
C:N

K
2
O,

мг/кг
рН

Н2O
рН

KCl

LL1b 0,84 1,95 41,7 0,34 3,85 0,08 1,69 0,05 33,8 10,1 8,61 7,46

LL1 0,98 1,83 68,3 0,16 5,11 0,09 0,62 0,04 15,5 13,2 8,06 7,03

LL25_U 0,81 1,96 16,1 0,22 5,49 2,85 1,39 0,12 11,6 24,1 8,34 7,12

LL25_D 0,74 1,95 10,8 0,19 3,55 3,3 0,91 0,03 30,3 16,4 8,62 7,38

LL50_U 0,62 1,89 46,3 0,28 4,41 0,9 1,81 0,18 10,1 24,3 8,17 7,07

LL50_D 0,87 1,91 27,1 0,19 3,64 1,5 2,01 0,13 15,5 14,3 8,37 7,17

Control_U 0,84 1,97 15,9 0,28 3,11 0,05 1,69 0,18 9,4 21,1 5,98 5,10

Control_D 0,91 2,05 13,1 0,26 3,27 0,4 1,62 0,21 7,7 14,3 5,87 4,86
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растений уже находилось на терминальной ста-

дии вегетации. Растительный покров на LL1 не 

превышал 3 %, LL25 и LL50 характеризовались 

100 % растительным покровом (табл. 1).

Физико-химические свойства образцов

Исследованные отвалы характеризовались 

в основном слаборазвитыми профилями литозолов 

(эмбриоземов) с выраженным накоплением орга-

нического вещества в верхнем слое почвы только 

на поздних стадиях (25 и 50 лет) сукцессии, а так-

же в контрольной почве. Для одногодичных вари-

антов дифференциация почв по морфологически 

различным горизонтам не определялась, поэтому 

они отнесены к техноземам. рН техноземов был 

слабощелочным (8,0), тогда как рН контрольной 

почвы — слабокислым. Это связано с высоким 

содержанием карбонатов в породе. Содержание 

железа было высоким как в техноземах/эмбрио-

земах, так и в фоновых почвах; наблюдалась лишь 

слабая тенденция изменения содержания желе-

за во времени (табл. 2), что может быть связано 

с низкой подвижностью железа в условиях естест-

венного и слабощелочного pH [18].

Техно- и эмбриоземы, как правило, характери-

зовались более высоким содержанием микроэле-

ментов по сравнению с фоновым значением, в то 

время как содержание ТM оставалось приблизи-

тельно на одном и том же уровне для всех стадий 

хроносерии по сравнению как с контрольной по-

чвой (табл. 2, 3), так и с фоновыми значениями 

для изучаемого региона [21].

Содержание органического углерода и общего азо-

та увеличивается с возрастом почвы. В отвальных по-

родах практически отсутствует азот, а его накопление 

в почве происходит за счет симбиотических и свобод-

но живущих микроорганизмов [19]. Поэтому увеличе-

ние содержания азота в почвах от самых ранних до са-

мых поздних стадий техногенных ландшафтов связано 

с аналогичным накоплением органического углерода. 

Соотношение C:N в техноземах демонстрирует низ-

кое обогащение почвенного органического вещества 

азотом, что характерно для горизонтов, содержащих 

слегка гумифицированные растительные остатки.

Согласно результатам Mantel-теста, практиче-

ски все основные физико-химические параметры 

оказывают существенное влияние на структуру 

микробного сообщества (табл. 4).

Таблица 3

Содержание тяжелых металлов в вскрышных породах и контрольной почве в районе Курской магнитной аномалии

Образец Ni Cu Zn Ga Pb Rb Sr Y Zr

LL1b 21 18 46 24 11 78 85 39 578

LL1 29 21 52 22 15 78 114 36 536

LL25_U 21 20 42 20 6 72 122 33 532

LL25_D 26 12 36 20 11 74 131 35 588

LL50_U 19 16 46 20 10 71 95 33 521

LL50_D 20 16 49 20 12 73 101 35 505

Control_U 19 19 42 14 11 78 100 37 567

Control_D 24 15 36 20 18 81 102 37 589

Фон 40 20 49 10 10 84 106 30 450

Примечание. Значения, выделенные жирным шрифтом, превышают фоновый уровень (согласно [15]).

Таблица 4

Статистические значения Mantel R-критерия для образцов эмбриоземов, сформированных на вскрышных отва-
лах Курской магнитной аномалии

Cорг Nобщ. pH Pподв CaCO3 Fe Cu Pb Zn Sr Rb

Mantel R

0,3 0,44 0,79 0,76 0,83 0,83 0,39 0,89 0,92 0,91 0,79

p-value

0,0 0,01 0,01 0,00 0,003 0,004 0,02 0,003 0,00 0,001 0,00
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Численность бактерий и архей

Наибольшее содержание копий бактери-

альных генов 16S рРНК обнаружено в вер-

хнем горизонте (0–5 см) контрольной почвы — 

1,29 · 1011 копий/г почвы. Количество копий 

бактериальных генов существенно не различалось 

в образцах отвалов разного возраста на глубине 

0–5 см. Количество копий гена 16S рРНК было 

минимальным в LL1b (1,03 · 108 копий/г почвы) 

и в слое 5–10 см LL25 (3,63 · 109 копий/г почвы) 

по сравнению с контролем и LL50 (рис. 1).

Другая тенденция обнаружена в отношении ко-

личества копий генов 16S рРНК архей. В конт-

рольной почве число генов архей составляло 

2,25 · 108 и 8,51 · 108 копий/г почвы для слоев 

0–5 и 5–10 см соответственно. Количество копий 

археотных генов в верхних слоях отвалов средне-

го возраста было на порядок выше по сравнению 

с контрольной почвой. Минимальное количество 

копий археотных генов было определено в образ-

це LL1b.

Анализ альфа- и бета-разнообразия отвалов 

лёссовидных суглинков

Наименьшее филогенетическое (индекс Фейта) 

и видовое (количество) разнообразие было опре-

делено в LL1, LL1b. Выявлено незначительное 

увеличение разнообразия с возрастом отвалов 

(от LL1 до LL50) в верхнем слое, однако вырав-

ненность (согласно значениям индекса Шеннона) 

микробного сообщества в контрольной почве была 

самой высокой (рис. 2). Последнее может указы-

вать на то, что каждая стадия педогенеза характе-

ризовалась специфическим микробиомом с неко-

торым набором доминантных таксонов.

Многомерное шкалирование бета-разнообразия 

показало группирование образцов в три основных 

кластера — почву без растительности, контроль-

ные образцы и образцы технозема с раститель-

ным покровом LL1, 25, 50 (рис. 3, а, b). Таким 

образом, наличие растений явилось существенным 

фактором формирования почвенного микробиома 

в техногенных отвалах. Однако различие микроб-
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Рис. 1. Количество копий гена 16S рРНК бактерий (а) и архей (b) в техноземах (LL1 и LL1LL1b) и эмбриоземах (LL25–50) 

отвалов Kурской магнитной аномалии, а также в контрольной почве (control_U, control_D)

Рис. 2. Показатели альфа-разнообразия техноземов и эмбриоземов вскрышных пород Курской магнитной аномалии, а также 

в контрольной почве

а b
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ных сообществ, соответствующее определенной 

глубине, было отмечено только для более моло-

дых отвалов (LL25). Выявлена бóльшая неодно-

родность нижних (5–10 см) слоев, наблюдаемая 

с возрастом, по сравнению с верхними (0–5 см) 

слоями (рис. 3, b), что можно объяснить началом 

формирования почвы в варианте LL25.

Анализ состава прокариотного сообщества 

почвенной хроносерии

При анализе таксономической структуры ми-

кробиома в образцах отвалов обнаружено 23 бак-

териальных и 2 археотных филума. Домини рующими 

филумами были протеобактерии (в среднем 28,8 %),

бактероидеты (19,8 %), актинобактерии (18,4 %), 

ацидобактерии (8,3 %), хлорофлекси (4,3 %), вер-

рукомикробии (8,0 %) и Thaumar chaeota (4,1 %) 

(рис. 4). Доля других филумов не превы ша-

ла 3 %.

Содержание Thaumarchaeota относительно 

возросло в варианте LL50 (максимальное содержа-

ние в LL50_U 10,2 %) и в контрольных образцах. 

Вариант LL50 характеризовался более высоким 

содержанием Zn, который известен своим ингиби-

рующим воздействием на микроорганизмы [7, 10]. 

Таким образом, этот элемент оказывает косвенное 

влияние на количество архей путем замещения 

Рис. 3. PCoA-анализ невзвешенных (a) и взвешенных (b) расстояний Unifrac микробных сообществ техноземов и эмбриоземов 

отвалов вскрышных пород Kурской магнитной аномалии и в контрольной почве. Серым цветом обозначены слои 0–5 см, черным 

цветом – 5–10 см

Рис. 4. Структура микробных сообществ изучаемых почв на 

уровне филумов
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ими экологических ниш, ранее занимаемых бак-

териями. Предыдущие исследования показали, что 

многие архейные группы характеризовались оли-

готрофной стратегией и могли выиграть конкурен-

цию за экологические ниши у бактерий в условиях 

энергетического стресса [20].

В процессе почвообразования в техноземах отме-

чалось снижение численности Gemmatimonadetes, 

Bacteroidetes, Gammaproteobacteria и Betaproteo-

bacteria. В зрелой почве было определено отно-

сительное увеличение количества Verrucomicrobia. 

Некоторые исследования связывают обилие пред-

ставителей данной группы с корнями растений, 

в то время как локальный пик относительного 

обилия веррукомикробий часто обнаруживается на 

глубине от 10 до 50 см, что, в свою очередь, мо-

жет указывать на связь этой группы с динамикой 

органического углерода [21, 22]. Поскольку бе-

та-протеобактерии и гамма-протеобактерии часто 

ассоциируются с копиотрофной стратегией [23], 

замена их более олиготрофными (альфа-протео-

бактериями и ацидобактериями) может указывать 

на переход к климаксной стадии педогенеза. Бак-

терии, принадлежащие к филуму Bacteroidetes, 

часто участвуют в процессах минерализации ра-

стительных остатков и рассматриваются как ти-

пичные копиотрофы [23], что может объяснить 

уменьшение их численности в нижних (5–10 см) 

слоях почв.

Отвалы без растительного покрова (LL1, LL1b) 

характеризовались специфическим микробным 

составом. Относительно высокое содержание ио-

нов SO
3

2– и Fe2+ может объяснить возникновение 

хемолитоавтотрофов — восстановителей серы 

(например, Desulfurellaceae). В данном варианте 

обнаружено самое низкое содержание ацидобакте-

рий и увеличение относительного содержания ак-

тинобактерий. Последние представлены главным 

образом актиномицетами — Streptomycetaceae 

и Micromonosporaceae (рис. 5), которые спо-

собны образовывать споры и жить в неблаго-

приятных условиях с низким содержанием ор-

ганического углерода и влаги. Доминирующими 

среди протеобактерий были Nitrosomonadales 

(Betaproteobacteria) и Sphingomonadales (Alpha-

proteobacteria), в контрольных образцах увели-

Рис. 5. Теплокарта доминантных таксонов, связанных с исследуемыми этапами почвообразования на отвалах Курской магнитной 

аномалии и в образцах контрольной почвы
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чилась доля Rhizobiales (Alphaproteobacteria) 

и Burkholderiales (Betaproteobacteria). Burkholde-

riales характеризуются широкими возможностями 

адаптации к окружающей среде и способностью 

использовать различные субстраты. Постепен-

ное увеличение других типичных ризосферных 

микроорганизмов (например, Bradyrhizobiaceae, 

Xanthobacteraceae) с возрастом почвы может пред-

полагать возможную роль этих бактерий в восста-

новлении почвы, а также маркировать определен-

ную стадию педогенеза. Bradyrhizobiaceae были 

определены в составе «корового» компонента 

российских почв всех типов [24], поэтому наличие 

этого семейства бактерий может быть косвенным 

показателем климаксной стадии почвенных эко-

систем.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
В данном исследовании проведено сравнение 

временной динамики содержания ТМ и структуры 

и численности прокариотических сообществ в тех-

ноземах, сформировавшихся в районах добычи 

железной руды в регионе КМА на разных этапах 

восстановления почвенной экосистемы. Отмечено 

постепенное увеличение содержания органиче-

ского углерода и общего азота в почвах, а также 

обилие архей. В ходе почвообразовательного про-

цесса в техноземах наблюдалось снижение содер-

жания гамма-протеобактерий, бета-протеобакте-

рий, гемматиамонадет и бактероидетов. Несколько 

таксонов (Thaumarchaeota, Bradyrhizobiaceae, 

Blastocatellaceae, Xantobacteriaceae), напротив, 

постепенно увеличивали численность. Высокие 

концентрации Zn косвенно влияют на количество 

архей, способствуя, по-видимому, замещению ими 

экологических ниш, ранее занимаемых бактерия-

ми. Техноземы разных возрастов имели сходную 

структуру и разнообразие прокариотных сооб-

ществ, значительно отличающихся от зрелой по-

чвы. Эти результаты показывают, что загрязнение 

ТМ оказывает долгосрочное деструктивное воз-

действие на микробные сообщества почв. По про-

шествии 50 лет на отвалах вскрышных пород не 

наблюдалось существенного снижения уровня за-

грязнения почв ТМ и восстановления функциони-

рования почвенной экосистемы.
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