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Аннотация. Практика использования зеленого удобрения набирает популярность в рамках интегриро-
ванных сельскохозяйственных систем, ориентированных на экологичность. Учитывая факт медленного 
разложения растительных остатков, актуальным является применение микробных препаратов на основе 
целлюлозоразлагающих микроорганизмов, а также исследования количественного и качественного со-
става сапрофитной микробиоты, участвующих в трансформации растительной массы в почве. Цель. Ис-
следование направлено на изучение таксономического разнообразия микробиома чернозема южного при 
применении растительного сидерата фацелии и целлюлозолитической ассоциации (ЦА). Методы. Иссле-
дования проводили в 2018 и 2019 гг. в условиях полевого опыта на черноземе южном малогумусном на 
лессовидных глинах. Растения фацелии в фазу цветения обрабатывали водной суспензией ЦА (1 л/га) с 
одновременным измельчением фитомассы и заделкой в почву на глубину 10–15 см. Таксономический ана-
лиз почвенных образцов проводили методом высокопроизводительного секвенирования библиотек гена 
16S рРНК. Подготовка библиотек и секвенирование выделенной ДНК проводились на платформе Illumina 
MiSeq на базе Центра коллективного пользования научным оборудованием «Геномные технологии, проте-
омика и клеточная биология» ФГБНУ «ВНИИ сельскохозяйственной микробиологии» (Санкт-Петербург). 
Результаты. Анализ главных компонент бактериального комплекса показал, что органический субстрат и 
внесение целлюлозолитической ассоциации существенно влияют на изменения в микробном сообществе 
на уровне фил и родов. Результаты исследования свидетельствуют о способности такого технологического 
приема, как внесение сидерата фацелии и применение ЦА для ускорения разложения, оказывать воздей-
ствие на изменение таксономической структуры прокариотного сообщества чернозема южного в условиях 
степи. Научная новизна. Впервые проведен метагеномный анализ таксономической структуры сообще-
ства почвенных микроорганизмов, инициированных сидеральными культурами и ЦА в условиях черно-
зема южного Степи Крыма.
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Taxonomic diversity of the microbiome 
of southern chernozem under the influence 
of phacelia green manure and cellulolytic association
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Abstract. The practice of using green manure is gaining popularity within the framework of integrated agricultural 
systems focused on ecology. The use of microbial preparations based on cellulose-decomposing microorganisms, 
as well as studies of the quantitative and qualitative composition of saprophytic microbiota involved in the trans-
formation of plant mass in the soil, is relevant. The purpose. The study was aimed at investigating the taxonomic 
diversity of the southern chernozem microbiome using phacelia as a green manure and cellulolytic association 
(CA). Methods. The studies were conducted in 2018 and 2019 under field experimental conditions on low-humus 
southern chernozem on loess-like clays. Phacelia plants in the flowering phase were treated with an aqueous sus-
pension of CA (1 l per hectare) with simultaneous crushing of the phytomass and incorporation into the soil to a 
depth of 10‒15 cm. Taxonomic analysis of soil samples was carried out by high-throughput sequencing of 16S 
rRNA gene libraries. The preparation of libraries and sequencing of isolated DNA were carried out on the Illumina 
MiSeq platform at the Center for Collective Use of Scientific Equipment “Genomic Technologies, Proteomics 
and Cell Biology” of the All-Russian Research Institute of Agricultural Microbiology (St. Petersburg). Results. 
Principal component analysis showed that organic substrate and the introduction of a cellulolytic association sig-
nificantly affect changes in the microbial community at the phyla and genera level. The results of the study indicate 
the ability of such a technological method as the introduction of phacelia green manure and the use of CA to accel-
erate decomposition, to influence the change in the taxonomic structure of the prokaryotic community of southern 
chernozem in steppe conditions. Scientific novelty. For the first time, a metagenomic analysis of the taxonomic 
structure of the community of soil microorganisms initiated by green manure crops and CA in the conditions of the 
chernozem of the southern Steppe of Crimea was carried out.
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Постановка проблемы (Introduction)
Почва  – основа сельскохозяйственного про-

изводства. Как природный ресурс она постоянно 
подвергается природным и антропогенным воздей-
ствиям. Интенсивное сельское хозяйство является 
одной из основных характеристик современных 
методов ведения сельского хозяйства, что приводит 
к неблагоприятному воздействию на окружающую 
среду, включая усиление эрозии почвы, вымывание 
питательных веществ в результате интенсивного 
внесения удобрений и снижение микробного разно-
образия почвы и потери плодородия [1; 2]. В связи 

с этим ведется поиск эффективных способов оздо-
ровления почв – дополнительных источников орга-
нических удобрений, обеспечивающих воспроиз-
водство почвенного плодородия и удовлетворение 
потребностей сельскохозяйственных культур в эле-
ментах питания. Одним из перспективных направ-
лений в агропроизводстве, а также традиционной и 
ценной практикой для управления агроэкосистема-
ми является использование сидератов как средств 
новообразования гумуса [3; 4]. Большое количество 
исследований доказало положительное влияние 
применения сидератов на улучшение сельскохозяй-
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ственного производства в различных регионах. По-
лезные эффекты можно резюмировать следующим 
образом: недопущение почвенной эрозии и умень-
шение стока в паровой период; снижение плотно-
сти почвы и увеличение содержания гумуса, азота, 
фосфора, калия и других веществ и, следовательно, 
сокращение применения химических удобрений; 
увеличение биоразнообразия микробоценоза и био-
логической активности, а также ускорение транс-
формации питательных веществ в почве; обеспече-
ние возможности борьбы с сорняками, вредителями 
и болезнями, что также способствует сокращению 
использования пестицидов; и наконец, повышение 
урожайности и прибыли сельскохозяйственных 
производителей [5; 6]. 

Однако существует проблема медленного раз-
ложения растительных остатков, что особенно ак-
туально в засушливых условиях. Это обусловлено 
особенностями биохимического состава раститель-
ных субстратов, такими как высокое содержание 
лигнина, целлюлозы и низкое – азота, что является 
сдерживающим фактором более широкого приме-
нения их в качестве удобрения. Приблизительно че-
рез 3–4 года после внесения растительных остатков 
происходит полное их разложение [7]. Также пре-
пятствием применения данной технологии является 
то, что создаются благоприятные условия для раз-
вития фитопатогенной микрофлоры из-за длитель-
ного нахождения остатков растений на поверхности 
почвы. Поэтому одним из эффективных приемов 
увеличения эффективности биологизации путем 
активизации процесса разложения растительного 
субстрата и повышения коэффициента гумифика-
ции послеуборочных остатков является внесение 
микробных препаратов на основе микроорганиз-
мов – целлюлозолитиков – перед заделкой в почву, 
обеспечивающее интродукцию биологически ак-
тивных штаммов микроорганизмов на сидераты и 
в почву. Биопрепараты на основе целлюлозоразла-
гающих микроорганизмов имеют ряд преимуществ 
перед синтетическими агрохимикатами: экологи-
ческая безопасность для организмов; эффективные 
производственные технологии; стоимость; повы-
шение продуктивности [8]. Фацелия  – однолетнее 
растение семейства бурачниковые, которое часто 
используется в качестве сидерата в агропроизвод-
стве. Есть исследования, подтверждающие, что об-
работка биопрепаратами перед заделкой в почву 
фитомассы способствует активизации микробиоло-
гических процессов, увеличению содержания в по-
чве N-NO3, Р2О5, K2О, также оказывает положитель-
ное влияние на ростстимуляцию [9; 10]. Ранее нами 
были получены результаты исследования, показы-
вающие активизирующее влияние внесения в почву 
фитомассы фацелии и соломы озимой пшеницы на 
биологические процессы почвы [11]. 

В настоящее время все чаще используют совре-
менные молекулярно-генетические методы, помо-
гающие учесть некультивируемых представителей 
почвенного микробиома [12], который играет важ-
ную роль в системах сельскохозяйственного про-
изводства. С помощью данных методов появляется 
возможность уловить генетическую и функцио-
нальную информацию об организмах, находящихся 
в состоянии покоя, в физиологически неактивном 
состоянии. Понимание сложной структуры микроб-
ного сообщества и реакции на традиционные по 
сравнению с органическими системы возделывания 
имеют решающее значение для устойчивого произ-
водства и здоровья экосистем [13]. Известно, что 
органическое вещество почвы, общий и гидролизу-
емый азот достоверно коррелируют с разнообрази-
ем прокариот, а количество органического вещества 
прямо пропорционально связано с их численностью 
[14]. Также прокариотические клетки составляют 
наибольшую часть биомассы почвы, и были про-
ведены исследования, посвященные структуре их 
сообществ и факторам окружающей среды, влияю-
щим на жизнеспособность микроорганизмов [15]. 
В результате появились две общепринятые теории, 
связывающие характеристики почвы с микробными 
сообществами: 1) виды растений и их корневая си-
стема напрямую влияют на разнообразие и струк-
туру прокариотических сообществ, изменяя свой-
ства почвы; 2) плодородие почвы, ее физические, 
абиотические характеристики, такие как pH, типы 
почв и содержание микроэлементов, могут сильно 
влиять на состав микробиома и являются основны-
ми факторами, влияющими на разнообразие микро-
организмов [16]. В связи с этим актуальны иссле-
дования структуры и разнообразия микробиома 
как показателей экологического состояния почвы.

Целью исследования было изучить таксономи-
ческую структуру и разнообразие микробиома чер-
нозема южного при внесении сидерата фацелии и 
целлюлозолитической ассоциации.
Методология и методы исследования (Methods)

Исследования проведены в условиях полевых 
опытов 2018 и 2019 годов. Образцы почвенного 
профиля, отобранные с опытных участков лабо-
ратории земледелия Научно-исследовательского 
института сельского хозяйства Крыма с заделан-
ной растительной массой фацелии пижмолистной 
(Phacelia tanacetifolia Bent.) в качестве органиче-
ского удобрения и микробным препаратом на ос-
нове целлюлозолитической ассоциации (ЦА), были 
приняты в качестве объектов исследования.

Почва – чернозем южный малогумусный на лес-
совидных глинах (Красногвардейский район, с. Кле-
пинино). Мощность гумусового горизонта  – до 
40 см. Количество гумуса (по Тюрину) – 2,1–2,5 %, 
подвижного фосфора (по Мачигину)  – 5,5–9,0  мг, 
обменного калия  – 37,3–42,2 мг на 100  г почвы.
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Погодные условия в период весенней вегета-
ции растений, заделки в почву растительной массы 
и начального этапа ее разложения (через 14  дней 
после закладки) были критическими по количе-
ству осадков и температуре. За период с марта по 
май на фоне повышенного температурного ре-
жима (среднесуточные температуры превыша-
ли норму на 2,0–2,7  °С) выпало 53,0 мм осадков, 
что составляет 52,5  % от среднемноголетних по-
казателей. В июне  – июле среднесуточные тем-
пературы воздуха достигали 23,1–23,8  °С при 
максимальных показателях в 33,1–33,9  °С. В  лет-
ний период (июнь и третья декада июля) выпа-
ли интенсивные осадки, не оказавшие большого 
влияния на пополнения почвенных запасов влаги.

Схема опыта: контроль  – черный пар с тради-
ционной технологией его возделывания, варианты 
с внесением растительного субстрата, обработан-
ного ЦА и без обработки. Целлюлозолитическую 
ассоциацию культивировали в жидкой питательной 
среде Гетчинсона – Клейптона с измельченной со-
ломой пшеницы. Рабочий раствор готовили путем 
суспендирования ЦА из расчета 1 л/га. Препарат 
вносили при помощи опрыскивателя ОП-2000 в 
агрегате с трактором МТЗ-82 в фазу цветения фа-
целии. Растительную массу измельчали и заделыва-
ли в почву при помощи дисковой бороны БДТ-6 на 
глубину 10–15 см. Опыты закладывали в трехкрат-
ной повторности. Постановку полевых опытов осу-
ществляли по Б. А. Доспехову [17]. Почву отбирали 
с глубины 0–16 см. через 14 дней после закладки 
опытов. Статистическую обработку полученных 
результатов проводили с использованием програм-
мы Microsoft Excel 2010 и Statictica 2010.

В процессе исследований применен совре-
менный подход изучения структуры почвенного 
микробиома, активизированного растительным 
субстратом сидеральной культуры с использова-
нием высокопроизводительного секвенирования 
библиотек гена 16S рРНК. Выделение тотальной 
ДНК из почвенных образцов проводили с помо-
щью набора PowerSoil DNA Isolation Kit (Qiagen, 
Германия) на приборе Vortex Genee–2 (Mo-bio, 
США). Очистка ДНК была проведена электрофоре-
тически с последующей экстракцией из агарозного 
геля [18]. Далее очищенные препараты ДНК ис-
пользовались для создания библиотек маркерного 
гена 16S рРНК методом ПЦР с применением уни-
версальных праймеров на вариабельный участок 
V4: F515/R806 (GTGCCAGCMGCCGCGGTAA /
GGACTACVSGGGTATCTAAT) [19], а также при-
соединением адаптеров и уникальных бар-кодов 
компании Illumina. Последующая работа (подго-
товка библиотек и секвенирование) проводилась 
на платформе Illumina MiSeq (Illumina, США) в 
соответствии с рекомендациями производителя на 
базе Центра коллективного пользования научным 
оборудованием «Геномные технологии, протеомика 

и клеточная биология» ФГБНУ «ВНИИ сельскохо-
зяйственной микробиологии» (Санкт-Петербург).

Первоначальная обработка полученных данных 
(демультиплексирование образцов и удаление адап-
теров) проводилась ПО Illumina (Illumina, США). 
Для деноизинга, объединения последовательно-
стей, удаления химерных прочтений, восстановле-
ния исходных филотипов (ASV, Amplicon sequence 
variant) и дальнейшей таксономической классифи-
кации ASV применены программные пакеты dada2 
[20], phyloseq [21] и DECIPHER [22], работа кото-
рых осуществлялась в программной среде R. Таксо-
номический и статистический анализ полученных 
результатов проведен с использованием программ-
ных пакетов QIIME [23], PAST3 [24].

Результаты (Results)
По результатам высокопроизводительного сек-

венирования библиотек гена 16S рРНК чернозема 
южного таксономический анализ на уровне фил 
и родов показал изменения в микробиоме как при 
внесении растительного субстрата фацелии, так и 
при предварительной обработке целлюлозолитиче-
ской ассоциацией (рис. 1).

Так, количество неатрибутируемых фил было 
меньше на 8,7–11,8  % при заделке сидерата фа-
целии и в варианте совместного применения рас-
тительного субстрата и ЦА. Представленность 
Proteobacteria, Actinobacteria и Acidobacteria была 
максимальной среди наиболее значимых фил.

Доля фил Actinobacteria и Gemmatimonadetes 
снижалась в среднем от 28,6 % до 37,4 % в резуль-
тате внесения фацелии отдельно и с ЦА по срав-
нению с контролем. Есть данные, что Actinobacte-
ria выполняет важную экофизиологическую роль 
в разложении растительных остатков, поскольку 
их представители обладают большим количеством 
ферментов. Но также известно, что их функцио-
нальные гены и межвидовые взаимодействия про-
являются наиболее выраженно в менее плодород-
ных почвах [25]. К мажорным филам, доля которых 
снижалась при внесении сидерата фацелии и ЦА, 
относилась Acidobacteria. Представители данной 
филы обладают олиготрофной природой или эко-
логической K-стратегией и преимущественно рас-
пространены в средах с повышенным содержанием 
CO2 и низким уровнем pH [26].

Доля филы Firmicutes возрастала при внесении 
растительного субстрата на уровне тенденции, а 
при совместном применении сидерата и ЦА увели-
чение составило 46,7 % по сравнению с контролем. 
Микроорганизмы, относящиеся к филе Firmicutes, 
выполняют центральную роль в разрушении лигно-
целлюлозы, в том числе в деградации гемицеллю-
лозы, при этом представители филы Proteobacteria, 
доля которых увеличивалась в результате внесения 
сидерата (на 20,9  %), способствуют деградации 
целлюлозы [27]. 
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Известно, что наличие в сообществе спец-
ифических нитрифицирующих микроорганизмов 
(Nitrospira) может играть важную роль в формиро-
вании эффективных сообществ, так как роль азот-
ного обмена в каталитических почвенных системах 
недооценивается, поскольку, помимо конкуренции 

за источники углерода, следует учитывать высокую 
конкуренцию за свободный азот [28]. Наши иссле-
дования показали увеличение доли представителей 
филы Nitrospirae при заделке фацелии на 29,8 %, а в 
варианте совместного применения фацелии и ЦА – 
на 42,1 %.

Рис. 1. Наиболее значимые филы прокариот в сообществе чернозема южного при внесении сидератов и ЦА (p ≤ 0,05)
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Fig. 1. The most significant phyla of prokaryotes in the southern chernozem community with the introduction 

of green manure and CA (p ≤ 0.05)

Рис. 2. Сравнение β-разнообразия метагеномов 
прокариот на уровне фил в черноземе южном с заделкой 
сидератов и ЦА на основе анализа главных компонент с 

применением метрики Брея – Кертиса

Fig. 2. Comparison of β-diversity of prokaryotic metage-
nomes on the phyla level in southern chernozem with the 

incorporation of green manure and CA based on Principal 
Component Analysis using the Bray – Curtis distance
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Представители филы Chloroflexi известны ши-
роким спектром метаболического разнообразия, их 
можно использовать в биотехнологических целях 
благодаря производству биоразлагаемых органиче-
ских и питательных веществ, а также деструкции 
трудноразлагаемых молекул [29]. Доля представи-
телей данной филы снижалась при заделке сидера-
та, а при предварительной обработке ЦА раститель-
ного субстрата увеличивалась.

Анализ бета-разнообразия бактериального со-
общества на уровне фил выявил различия между 
разными вариантами. Анализ главных компонент 
показал значительное влияние как внесения расти-
тельного субстрата, так и ЦА на разнообразие ме-
тагеномов (рис. 2), так как отсутствует перекрытие 
между вариантами опыта и наблюдается дифферен-
цировка в разные стороны плоскости. 

По долям присутствия родов прокариот в сооб-
ществе чернозема южного при внесении сидерата и 
ЦА также были выявлены различия в сравнении с 
контрольным вариантом (рис. 3).

В результате внесения сидерата отдельно и со-
вместно с ЦА увеличение доли unclassified Micro-
coccacea наблюдалось в 2,6 и 2,4 раза соответствен-
но. Представители данного семейства известны 
способностью к деструкции труднодоступных ор-
ганических соединений [30].

Род Streptomyces является наиболее распростра-
ненным и важным видом актиномицетов – хоро-
ший источник биологически активных соединений, 
антибиотиков и внеклеточных ферментов [31]; он 
реагировал существенным увеличением доли при 
заделке фацелии в 2,4 раза, а с ЦА – в 3,4 раза.

При внесении сидерата фацелии доля unclas-
sified Burkholderiaceae, известных своей способ-
ностью разлагать ксенобиотики [32], увеличилась 
в 1,7 раза по сравнению с контролем.

Представители рода Microlunatus встречаются 
в различных почвах и имеют способность к эндо-
фитному существованию в растениях, участвуют 
в метаболизме фосфатов [33; 34]. Внесение фа-
целии способствовало значимому увеличению 
их доли в 1,4 раза, при совместном применении с 
ЦА – 1,3 раза.
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Рис. 3. Наиболее значимые рода прокариот в сообществе чернозема южного при внесении сидератов и ЦА (p ≤ 0,05)

Fig. 3. The most significant genera of prokaryotes in the southern chernozem community with the introduction 
of green manure and CA (p ≤ 0.05)
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Внесение субстрата способствовало снижению 
доли бактерий рода Flavisolibacter: незначительно-
му при заделке фацелии и в 1,8 раза после ее иноку-
ляции ЦА. Увеличение количества представителей 
рода Niastella, выполняющие важную роль в круго-
вороте азота [35], в 3,0 раза при внесении фацелии, 
а после инокуляции в 5,8 раза. Представители рода 
Massilia известны способностью синтезировать 
множество вторичных метаболитов и ферментов, 
солюбилизации фосфора, деградации фенантрена 
[36]. Представленность данного рода значимо воз-
растала в 1,6 раза в варианте заделки фацелии.

Три ключевые целлюлазы (эндоглюканазы, 
экзоглюканазы, β-глюкозидазы), продуцируемые 
бактериями рода Bacillus требуются для полно-
го разложения целлюлозы [37]. Внесение фаце-
лии способствовало значимому увеличению доли 
данного рода в 1,2 и 1,5 раза при инокуляции ЦА. 
Доля рода Sphingomonas достоверно уменьша-
лась в результате внесения субстрата фацелии в 
1,3 раза и при применении сидерата с ЦА в 2,8 раза. 
Многочисленные штаммы данного рода были вы-
делены из сред, загрязненных поллютантами, где 
они способны использовать токсичные вещества 
в качестве питательных [38]. Бактерии семейства 
Chthoniobacteraceae реагировали увеличением 
доли в 1,2 раза при внесении растительного суб-
страта фацелии. Известно, что численность данно-
го таксона положительно коррелирует с содержани-
ем органического углерода и азота в почве [39; 40].

Одним из инструментов изучения видового раз-
нообразия и изменения сообществ являются альфа- 
и бета-разнообразие, использующиеся как показа-
тель сложности биологической системы, разнока-
чественности ее компонентов [41].

Оценка биоразнообразия микробиома чернозе-
ма южного показала наибольшее альфа-разнообра-
зие при использовании фацелии: индекс Шеннона 
превышал контроль без обработки (таблица  1). 
В  варианте с совместным внесением сидерата и 
ЦА количество филотипов было выше на 143 еди-
ницы по сравнению с контролем. Среди некоторых 
других показателей биоразнообразия также наблю-
далась тенденция увеличения при внесении расти-
тельного субстрата и ЦА.

В результате проведенных исследований выяв-
лено, что органический субстрат оказывал влияние 
на изменения в микробном сообществе. Установ-
ленные различия между вариантами по таксономи-
ческому составу микробиома почвенных образцов, 
выявленные методом главных компонент, который 
используется для снижения размерности данных с 
минимальной потерей объема информации, отобра-
жены на рис. 4. 

Наиболее близко в пространстве расположены 
варианты с внесением растительного субстрата и 
предварительной обработкой ЦА. Также показано, 
что данные сообщества удалены от контрольного 
варианта.
Обсуждение и выводы (Discussion and Conclusion)

В результате проведенного исследования уста-
новлено, что при внесении растительного субстрата 
увеличились доли агрономически значимых родов 
прокариот: Microlunatus и Streptomyces в 1,4 и 2,4 
раза, Niastella, Bacillus – в 3,0 и 1,2 раза соответ-
ственно; более выраженное увеличение долей дан-
ных родов, до 5,8 раза в сравнении с черным па-
ром, установлено при совместном применении рас-
тительного субстрата и ЦА. Доля фил Firmicutes, 
Proteobacteria, Nitrospirae, Chloroflexi, Actinobacte-
ria увеличивалась в результате применения сидера-
та отдельно и с ЦА.

Таблица 1
Альфа-разнообразие прокариот в черноземе южном с внесением сидератов 

и микробных препаратов
Показатели Контроль Сидераты Сидераты + ЦА

Количество филотипов 1887,5 ± 204,6 1985,0 ± 286,9 2030,5 ± 90,4
Количество ОТЕ родов 200,3 ± 14,3 211,3 ± 15,6 218,7 ± 12,8
Индекс Шеннона 6,62 ± 0,09 6,71 ± 0,05 6,66 ± 0,16
Выравненность 0,40 ± 0,04 0,41 ± 0,04 0,39 ± 0,06
Индекс Маргалефа 177,3 ± 14,8 185,9 ± 21,7 188,5 ± 6,1
Индекс Фишера α 406,5 ± 28,5 430,1 ± 43,7 430,9 ± 11,8
Chao-1 1901 ± 198 1980 ± 285 2044 ± 95

Table 1
Alpha diversity of prokaryotes in southern chernozem with the introduction of green manure and CA

Indicators Control Green manure Green manure + CA
Number of phylotypes 1887.5 ± 204.6 1985.0 ± 286.9 2030.5 ± 90.4
Number of OTU genera 200.3 ± 14.3 211.3 ± 15.6 218.7 ± 12.8
Shannon index 6.62 ± 0.09 6.71 ± 0.05 6.66 ± 0.16
Evenness 0.40 ± 0.04 0.41 ± 0.04 0.39 ± 0.06
Margalef index 177.3 ± 14.8 185.9 ± 21.7 188.5 ± 6.1
Fisher index α 406.5 ± 28.5 430.1 ± 43.7 430.9 ± 11.8
Chao-1 1901 ± 198 1980 ± 285 2044 ± 95
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Выявлено, что внесение сидерата фацелии ока-
зывает влияние на биоразнообразие микробиома, 
выражающееся в увеличении доли неопределен-
ных родов, представителей семейств Micrococcacea 
и Chthoniobacteraceae в сравнении с контролем. 
Количество неатрибутируемых фил было меньше 
на 8,7–11,8 % при заделке сидерата фацелии и в 
варианте совместного применения растительного 
субстрата и ЦА. Анализ главных компонент пока-
зал, что органический субстрат и внесение целлю-
лозолитической ассоциации существенно влияет на 
изменения в микробном сообществе на уровне фил 

и родов. Выявлено, что среди показателей биораз-
нообразия наблюдалась тенденция увеличения при 
внесении растительного субстрата, наиболее выра-
женная в сочетании с ассоциацией.

Таким образом, полученные результаты иссле-
дования свидетельствуют о способности изучае-
мых технологий применения сидерата фацелии и 
целлюлозолитической ассоциации оказывать влия-
ние на изменения таксономической структуры ми-
кробиома почвы на уровне родов и фил в условиях 
чернозема южного Степи Крыма.

Рис. 4. Сравнение  β-разнообразия метагеномов 
прокариот на уровне родов в черноземе южном 

с заделкой сидератов и ЦА на основе анализа главных 
компонент с применением метрики Брея – Кертиса

Fig. 4. Comparison of  β-diversity of prokaryotic metage-
nomes on the genus level in southern chernozem with the 

incorporation of green manure and CA based on Principal 
Component Analysis using the Bray – Curtis distance
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