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Актуальность и цель исследования

 Почвенные микробные сообщества субарктических тундр являются ключевыми 
регуляторами биогеохимических циклов углерода и азота полярных территорий

 ЯНАО расположен в зоне распространения многолетнемерзлых пород и может 
являться модельным регионом для изучения вертикальной и пространственной 
структуры почвенных микроорганизмов

 Изменение климата в Арктике ускоряет протаивание многолетнемерзлых пород , 
что напрямую затрагивает активность и состав микробных сообществ, 
участвующих в разложении органического вещества

Цель работы: охарактеризовать разнообразие и состав микробных сообществ 
репрезентативных почв полуострова Ямал, оценить роль глубины и 
пространственного положения в их дифференциации
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Разнообразие почв и ландшафтов ЯНАО

Глеезем суглинистый Криозем окисленно-глеевый

Петрозем 
глееватый

Бурозем ожелезненныйКольцо пучения Криозем
легкосуглинистый
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Участки отбора:
1. Салехард – правобережье р. Обь
2. Лабытнанги – левобережье р. Обь
3. Горный массив Рай-Из – горная тундра Полярного Урала 

Контраст высот, промывных условий и горных пород обеспечивает широкий диапазон условий 
почвообразования

Географическое положение территорий исследования

г. Салехард

г. 
Лаб

ытн
ан

ги
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Исследуемые почвы

Подзол поверхностно-
турбированный

Торфяная эутрофная 
мерзлотная

Подзол иллювиально-
железистый поверхностно 

турбированный 05/16



Исследуемые почвы

Серогумусовая глеевая Петрозем типичный Криозем глееватый
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Материалы и методы исследования
 Отбор проб почв с доставкой в лабораторию в 

замороженном состоянии

 Секвенирование гена 16S рРНК на платформе Illumina

 Биоинформатическая обработка в программной 
среде R

 Таксономическая классификация по базе данных 
SILVA 138.1

 Анализ таксономического состава на нескольких 
уровнях

 Оценка альфа-разнообразия по числу наблюдаемых 
ASV, индексу Шеннона и обратного индекса 
Симпсона

 Оценка бета-разнообразия с использованием 
индекса Брея-Кертиса

589 953
нуклеотидов

(объём библиотек 
16S рРНК)

4 818
ампликонных 

вариантов 
последовательностей 

(ASV)

5 типов почв 
 3 участка 

исследования
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Альфа-разнообразие в верхней и нижней частях профилей

В нижних горизонтах видовое 
богатство в среднем выше: ~370 ASV 
против ~265 ASV в поверхностных

Индексы Шеннона и обратный индекс 
Симпсона, напротив, выше в 
поверхностных горизонтах

Нижние горизонты характеризуются 
более высоким таксономическим 
богатством, а поверхностные более 
высокой выровненностью сообщества

Высокий разброс значений между 
образцами

Вертикальные различия обусловлены 
типом почвы и локальными условиями 
среды

Наблюдаемое Шеннон Обр. Симпсон
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Альфа-разнообразие по горизонтам и участкам

Серогумусовая, 
Рай-Из

Подзол, 
Салехард

Криозем, 
ЛабытнангиМаксимальные значения 

всех индексов отмечались в 
подзоле Салехарда (С1)

Минимальное значение 
отмечалось в горных 
серогумусовых почвах Рай-
Из (C2)

Высокая вариабельность 
значений, в особенности в 
криоземах и торфяных 
почвах, отражает 
микроландшафтную 
мозаичность тундровых почв

Наблюдаемое Шеннон Обр. Симпсон
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Анализ бета-разнообразия (Брей-Кертис, NMDS)

Качество ординации = 0,095

Поверхностные и нижние горизонты 
различаются по полному составу 
микробных сообществ

Глубина является важным фактором 
структурирования микробных сообществ

Нижние горизонты почв горного массива 
Рай-Из и Приобья сходны, несмотря на 
пространственную удалённость

Сходство условий формирования 
горизонта может быть важнее 
географического расстояния между 
участками 
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Таксономическая структура на уровне фил, с детализацией 
Pseudomonadota до классов

Во всех профилях 
доминируют Actinobacteriota, 
Proteobacteria классов 
Alphaproteobacteria и 
Gammaproteobacteria, а также 
Acidobacteriota, Chloroflexota и 
Bacteroidota

Вертикальная 
дифференциация почв 
сопровождается сменой 
доминирующих фил и классов 
микроорганизмов, однако 
направление этих изменений 
зависит от конкретного типа 
почвы и ландшафтной 
позиции
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Таксономическая структура 
микробных сообществ на уровне рода

Род Helimonas достигает 36,3% в нижнем 
горизонте серогумусовой почвы (Рай-Из)

В нижнем горизонте криозема (Рай-Из) 
возрастает доля рода Bacteroidetes до 14,1%

Поверхностные и нижние горизонты 
различаются по соотношению доминирующих 
родов

Каждый профиль характеризуется уникальным 
сочетанием доминирующих таксонов

«Прочие» таксоны составляют от 48,7 % до 
72,4% общего обилия

На уровне рода пространственно-
вертикальная дифференциация микробиома 
выражена особенно отчётливо
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Сравнение с данными из других исследованй
Альфа-разнообразие в мерзлотных почвах 
преимущественно снижается с глубиной, но эти 
изменения зависят от типа почвы, гидрологического 
режима и свойств горизонта

Филы Pseudomonadota и Actinobacteriota являются 
важными компонентами мерзлотных микробиомов, 
в среднем составляя 41 % и 20 % сообщества

Для глубоко залегающих горизонтах мерзлотных почв 
характерно снижение разнообразия и 
доминирование анаэробных спорообразующих 
Bacillota, что связано с  длительной изоляцией, 
дефицитом элементов питания и 
восстановительными условиями
Почвы Ямала в данном исследовании 
демонстрируют выраженную вертикальную 
дифференциацию микроорганизмов с локальной 
спецификой –  доминирование Helimonas в горном 
участке и выраженное различие между типами 
почв
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Основные результаты

Показатель Результат

Богатство ASV: низ / верх профиля ~370 / ~265

Максимум таксономического 
разнообразия

подзол, окр. Салехарда

Минимум таксономического 
разнообразия

горные серогумусовые почвы (Рай-Из)

Доминирующие филы Pseudomonadota, Actinobacteriota, Chloroflexota

Ключевой род-индикатор Helimonas – до 36,3% в серогумусовых почвах (Рай-Из)

Доля «прочих» таксонов до 72 % (более 3 тыс. таксонов)
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Выводы

Микробиом тундровых почв Ямала характеризуется высоким таксономическим 
разнообразием

Глубина почвенного профиля является важным фактором организации 
микробиома, однако ее влияние неоднозначно для разных показателей 
разнообразия

Вертикальная дифференциация проявляется не только в показателях альфа-
разнообразия, но и в полном таксономическом составе сообществ

Экологическое сходство горизонтов может быть важнее их пространственной 
удаленности 

Смена условий по профилю сопровождается перераспределением ведущих 
таксономических групп

Серогумусовые почвы горного массива Рай-Из формируют наиболее 
специализированное сообщество с доминированием Helimonas 15/16
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