
УЧЕНЫЕ ЗАПИСКИ КАЗАНСКОГО УНИВЕРСИТЕТА.  

СЕРИЯ ЕСТЕСТВЕННЫЕ НАУКИ 

2020, Т. 162, кн. 3                                          ISSN 2542-064X (Print) 

     С. 393–412  ISSN 2500-218X (Online) 

393 

УДК 631.421.2          doi: 10.26907/2542-064X.2020.3.393-412 

ОСОБЕННОСТИ ИЗМЕНЕНИЯ БАКТЕРИАЛЬНОГО 

И ГРИБНОГО СООБЩЕСТВ ПРИ САМОВОССТАНОВЛЕНИИ 

ПОЧВ, ЗАГРЯЗНЕННЫХ НЕФТЬЮ 

Л.Р. Бикташева, А.А. Савельев, С.Ю. Селивановская, П.Ю. Галицкая 

Казанский (Приволжский) федеральный университет, г. Казань, 420008, Россия 

Аннотация 

Нефтяное загрязнение является серьезной экологической проблемой, несмотря на 

способность почв к самовосстановлению. В настоящей работе проведен анализ бактери-

альных и грибных сообществ шести образцов природных почв, находящихся в стадии 

самовосстановления после нефтяного разлива, и их незагрязненных аналогов. Содержа-

ние углеводородов в почвах варьировалось от 3% до 14% с доминированием во всех об-

разцах фракций алифатических и ароматических углеводородов (в сумме более 50%). 

Методом высокопроизводительного секвенирования на платформе Illumina MiSeq опре-

делено, что в незагрязненных почвах преобладали бактерии, относящиеся к типам 

Actinobacteria, Proteobacteria, Acidobacteria и Bacteroidetes. Во всех образцах загрязнен-

ных почвах выраженное доминирование установлено для бактерий типа Actinobacteria 

(38–66%), в основном за счет резкого увеличения относительного обилия бактерий се-

мейства Nocardiaceae (7–32%), известных своей углеводородокисляющей активностью. 

В четырех образцах незагрязненных почв доминировали грибы, относящиеся к типу 

Ascomycota, в двух – представители типов Ascomycota и Basidiomycota. Структура 

грибных сообществ загрязненных почв отличалась от незагрязненных, однако различия 

не имели общих закономерностей. Скорее всего, различающаяся ответная реакция бак-

териальных и грибных сообществ на нефтяное загрязнение связана с различными мета-

болическими возможностями в отношении углеводородов у бактерий и грибов. 

Ключевые слова: нефтезагрязненные почвы, микробное сообщество, углеводоро-

докисляющие виды 

 

Введение 

Сырая нефть представляет собой сложную смесь углеводородов и органи-

ческих соединений. Широко известно, что разливы нефти приводят к серьез-

ному загрязнению почв, образуя углеводородные пленки, которые меняют гид-

равлические и механические свойства почвы [1, 2]. 

Согласно данным ряда авторов, эффективность утилизации нефти при ее раз-

ливах зависит от таких характеристик, как тип почвы, содержание органического 

вещества, вид землепользования, рН, содержание микроэлементов и металлов, 

растительный покров, климатические факторы и др. [3–8]. Впрочем, есть и проти-

воположное мнение, свидетельствующее об отсутствии такой зависимости [9–12].  

Нефтяное загрязнение влияет на биотические компоненты экосистемы, в част-

ности на микробные сообщества [13]. Естественная деградация углеводородов 
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в почве в основном происходит за счет деятельности микроорганизмов [14]. Ос-

новную роль в деградации нефти в почве играют бактерии, такие как Rhodococcus, 

Bacillus, Nocardia, Pseudomonas, Acinetobacter, Mycobacterium, Dietzia, Micrococcus, 

Arthrobacter, Achromobacter, Alcaligenes, Corynebacterium, Flavobacter, Alcanivorax, 

Moraxella, Streptomyces, Stenotrophomonas, Gardona, Burkholderia, Sphingobium, 

Flavobacterium, Cycloclasticus, и грибы – Aspergillus, Penicillium, Pleurotus, 

Phanerochaete, Fusarium, Neosartorya, Saccharomyces, Amorphoteca, Talaromyces, 

Syncephalastrum, Paecilomyces, Graphium, Cunninghamella, Psilocybe [15, 16]. Высо-

кая активность бактерий связана с наличием у них специфических ферментных си-

стем, осуществляющих деградацию углеводородов, например алкан-монооксиге-

назных, P-450 монооксигеназных (CYP153) и диоксигеназных [17, 18]. Помимо 

бактерий в деградации углеводородов принимают участие почвенные грибы. Так, 

например, полиароматические углеводороды могут разлагаться как группой лиг-

нолитических, так и не лигнолитических грибов [18, 19]. При этом отмечено, что у 

грибов нет специфических углеводородокисляющих ферментов, а деградацию уг-

леводородов они осуществляют с помощью ферментов, разрушающих лигнин, та-

ких как лигнин-пероксидаза, Mn-пероксидаза, лакказа, либо с помощью цитохром 

P-450 монооксигеназ (CYP52) [18, 19]. Некоторые авторы указывают на синерге-

тическое действие грибов и бактерий в сообществе, отмечая что, несмотря на то 

что первоначальная деградация нефти осуществляется бактериями, скорость био-

деградации нефти увеличивается в два раза при их совместной деятельности [20].  

В настоящее время для оценки состава и структуры сообществ применяют 

молекулярно-биологические методы, преимуществом которых является независи-

мость от использования методов культивирования микроорганизмов, а также воз-

можность исследования влияния углеводородов как на отдельные виды и группы, 

так и на сообщества в целом [19, 21, 22]. Существует ряд работ, описывающих из-

менения микробного сообщества после длительного загрязнения почв нефтью. 

Так, Ч.-Ф. Чжоу с соавторами [23] отмечают, что в образцах почв с длительным 

загрязнением углеводородами повышается обилие представителей бактерий, при-

надлежащих к типу Actinobacteria (родам Mycobacterium и Micromonospora) и типу 

Proteobacteria (родам Pseudomonas, Lysobacter, Idiomarina, Massilia и семейству 

Oxalobacteraceae), а также грибов, принадлежащих типу Ascomycota (порядкам 

Sordariales and Pleosporales). Показано, что в длительно загрязненных почвах до-

минируют бактерии типов Proteobacteria and Bacteroidetes, представленные ро-

дами Methylotenera и Flavobacterium соответственно [24]. В работе А. Боровик 

с соавторами [25] показано, что при загрязнении почвы углеводородами увели-

чивается численность грибов, однако разнообразие при этом снижается. С. Сюй 

с соавторами [26] отмечают, что длительное нефтяное загрязнение почв способ-

ствовало увеличению обилия некоторых представителей родов Venturia, Alternaria 

и Piloderma (типы Ascomycota и Basidiomycota), известных углеводородокисля-

ющей способностью.  

Настоящее исследование посвящено анализу изменения структурного раз-

нообразия бактериальных и грибных сообществ в почвах в процессе их естествен-

ного восстановления и определению особенностей их ответных реакций.  
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1. Материалы и методы 

Экспериментальные образцы. В работе анализировали шесть почвенных 

образцов (D1, D2, S1, S2, T, C), отобранных на территории со старым нефтяным 

загрязнением. Территории с таким загрязнением определяли либо на основании 

опроса местных жителей, либо по визуальным признакам (измененный цвет 

почвы, наличие нефтяных подтеков в прикопках, ингибированная раститель-

ность). Пробы отбирали на площадках 10×10 м методом конверта с глубины 0–

10 см, после предварительного удаления растений согласно ГОСТ 17.4.4.02-

2017 [27]. Из шести отобранных проб готовили усредненную пробу, массой не 

менее 1 кг. На расстоянии не менее 300 м от каждой точки отбора нефтезагряз-

ненных почв отбирали незагрязненные образцы, которые использовали в каче-

стве контроля (D1k, D2k, S1k, S2k, Tk, Ck). Координаты точек отбора проб пред-

ставлены в табл. 1. Образцы для физико-химического анализа хранили при 4 °С, 

для молекулярно-биологического анализа – при –80 °С. 
 

Табл. 1 

Координаты точек отбора проб почвы 

Образцы Широта, C Долгота, В 

D1 55°48'53.00" 49°20'40.41" 

D1k   55˚48'59.77'' 49˚20'24.51'' 

D2 55°53'18.82" 49°02'2.14" 

D2k 55˚53'25.36'' 49˚01'48.73'' 

S1 55°23'37.47" 49°46'56.65" 

S1k 55˚23'28.59'' 49˚46'49.22'' 

S2 55°30'4.36" 49°51'14.29" 

S2k 55˚30'12.58'' 49˚51'03.03'' 

T 56°02'47.27" 49°47'25.07" 

Tk 56˚02'51.53'' 49˚47'43.88'' 

C 55°16'41.39" 50°04'44.44" 

Ck 55˚17'40.28'' 50˚06'53.99'' 

 

Физико-химические анализы. В отобранных образцах определяли содер-

жание нефтепродуктов гравиметрическим методом [28], а также содержание от-

дельных фракций – сумму алифатических и ароматических углеводородов, смол 

и асфальтенов – с помощью адсорбционно-хроматографического метода Мар-

куссона – Саханова [29]. 

Анализ структуры микробного сообщества. Тотальная геномная ДНК 

была выделена с помощью набора FastDNA®SPIN Kit for Soil (Bio101, Qbiogene, 

Германия). Выделенная ДНК анализировалась сразу или хранилась при –20 °C. 

Численность бактерий и грибов была проанализирована с помощью метода 

количественной ПЦР (qPCR). qPCR-анализ проводили с использованием общебак-

териальных 341F/534R [30] и общегрибных праймеров FQf-FQr [31]. Реакционная 

смесь включала в себя 0.1 U/мкл полимеразы SynTaq, 1-кратный буфер с красите-

лем SYBR Green, 2.5 мM MgCl2, по 200 мкM каждого dNTP, 0.2 мкM каждого 

праймера и 1 мкл ДНК. Амплификация осуществлялась на приборе CFX96 Touch 

Real-Time PCR Detection System (Bio-Rad, Munich, Германия) при следующем 

режиме: 15 мин при 95 °C и 39 циклов, включающих 30 с при 95 °C, 30 с при 
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55 °C и 30 с при 72 °C. Для количественного определения численности бактерий 

и грибов были построены калибровочные кривые с использованием в качестве 

стандарта для бактерий штамма Pseudomonas fluorescence, для грибов – Penicillium 

chrysogenum. Все анализы были выполнены в трех повторностях при эффектив-

ности 94% и значениях R
2
 больше 0.99. 

Секвенирование бактериального и грибного сообществ проводили на плат-

форме Illumina (Illumina, США). Подготовка геномной библиотеки была осу-

ществлена согласно протоколу 16S Metagenomic Sequencing Library Preparation 

Protocol (Ilumina MiSeq). Амплификацию V3–V4 региона 16S рРНК проводили 

с помощью термоциклера DNA Engine Tetrad® 2 cycler (BioRad, Германия) с ис-

пользованием специфических праймеров: 

A (TCGTCGGCAGCGTCAGATGTGTATAAGAGACAGCCTACGGGNGGC

WGCAG); 

B (GTCTCGTGGGCTCGGAGATGTGTATAAGAGACAGGACTACHVGGGT

ATCTAATCC), 

амплификацию участка ITS2 проводили с использованием системы праймеров 

ITS86F-ITS4. Амплификация проводилась в следующем режиме: 95 °С в течение 

3 мин, 27 циклов 95 °С (30 с), 55 °С (30 с) и 72 °С (30 с), а также финальную 

элонгацию при 72 °С (3 мин). Ампликоны были очищены с помощью Agencourt 

AMPure XP purification kit (Beckman Coulter, США). Второй раунд был прове-

ден с использованием тех же параметров амплификации. Концентрация ампли-

конов была измерена на приборе Qubit 3.0 Fluorometer (Invitrogen, США) с исполь-

зованием Quant-iT™ dsDNA High-Sensitivity Assay Kit (Thermo Fisher, США). 

Контроль качества полученных ампликонов был проведен на приборе Labchip 

GX Touch 24 (PerkinElmer). Далее было проведено секвенирование на приборе 

MiSeq (Illumina, США) согласно инструкции. 

Данные секвенирования 16S pPHK были проанализированы с помощью про-

граммного обеспечения Quantitative Insights Into Microbial Ecology (QIIME) 

platform, version 1.6.0 [32]. Выравнивание репрезентативных последовательностей 

проводили согласно алгоритму PyNAST [33]. Таксономическая структура была 

определена в сравнении с базой данных Greengenes с использованием программы 

USEARCH [34]. Операционные таксономические единицы были сгруппированы с 

порогом сходства 97%. Контроль качества прочтения полученных ITS2 последова-

тельностей был проведен с помощью инструмента cutadapt v2.7, парноконцевые 

прочтения были объединены с помощью инструмента FLASH v1.2, дубликаты по-

следовательностей и химеры были удалены в соответствии с протоколами 

RDPTools. Таксономическая классификация проводилась в соответствии с базой 

данных ITS2 при помощи инструмента RDPTools v2.11 с порогом сходства 97%. 

Статистическая обработка результатов. Все исследования проводили 

не менее чем в трех повторностях. Полученные данные были обработаны с ис-

пользованием программы Origin 8.5 (OriginLab, Northampton, США). Для оценки 

достоверности различий был использован критерий Фишера при α = 0.05. Вычис-

ления бета-разнобразия сообществ производили с помощью программного обес-

печения R. Для визуализации данных методом многомерного шкалирования были 

простроены NMDS-графики, в основу которых были положены индексы схо-

жести, рассчитанные с помощью коэффициента Брея – Кертиса [35].  
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Табл. 2 

Физико-химические показатели почв 

Об-

разцы 

Общее содержание 

нефтепродуктов, % 

Групповой состав, % 

Алифатика и ароматика Смолы Асфальтены 

D1 14 53 37 10 

D1k менее 0.002 н/о н/о н/о 

D2 8 53 31 16 

D2k менее 0.002 н/о н/о н/о 

S1 9 62 25 13 

S1k менее 0.002 н/о н/о н/о 

S2 3 51 42 7 

S2k менее 0.002 н/о н/о н/о 

T 5 55 34 11 

Tk менее 0.002 н/о н/о н/о 

C 10 61 26 13 

Ck менее 0.002 н/о н/о н/о 

н/о – не определяли. 

 

      

Рис. 1. Численность бактерий (a) и грибов (б). На рисунке представлены средние значе-

ния и стандартная ошибка (SE)  

2. Результаты и их обсуждения 

Анализ содержания нефтяных компонентов в отобранных почвах показал, что 

максимально загрязненными оказались образцы D1 и С – 14% и 10% соответ-

ственно (табл. 2). Далее по уровню содержания нефти следовали образцы S1, D2, 

T, S2 – 9%, 8%, 5% и 3% соответственно. Более половины нефтяных компонентов 

(51–63%) во всех образцах были представлены фракцией алифатических и арома-

тических углеводородов, что свидетельствует о том, что в почве еще присутство-

вали соединения, которые могли подвергаться микробной деструкции. 

Традиционной характеристикой микробного сообщества является числен-

ность организмов в почве. Результаты определения численности бактерий и 

грибов методом количественной ПЦР с использованием общебактериальных 

341F/534R и общегрибных праймеров FQf/FQr представлены на рис. 1. 

а б 
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Рис. 2. Структура бактериального сообщества на уровне типов 

Как видно из полученных данных, наибольшее количество бактерий обна-

ружено в образцах почвы D2, причем как в загрязненной, так и в контрольной 

почве – 4.7·10
7
 и 6.5·10

7
 копий генов/г соответственно. В остальных образцах 

незагрязненных почв количество бактерий в среднем составляло 1.1·10
7
 копий 

генов/г. Общая численность бактерий в почвенных образцах с нефтяным загряз-

нением оказалась выше в 3.8 и 4.5 раз для образцов D1 и S1 по сравнению с кон-

трольными вариантами. Увеличение количества бактерий при загрязнении почвы 

нефтью подтверждается данными литературы [26, 36]. В остальных образцах 

их количество было соизмеримо с контрольными вариантами.  

При анализе количества микроскопических грибов выявлено, что в образ-

цах контрольных почв их численность составляла для образцов D1k, D2k, S1k 

и Tk в среднем 3.4·10
5
, в образцах S2k и Ck – 5.5·10

4
 копий генов/г. В образцах, 

отобранных на территории, загрязненной нефтью, количество грибов увеличива-

лось, однако достоверное увеличение обнаружено только для варианта С. В ва-

рианте D2 выявлено достоверное снижение численности грибов в 7 раз. 

На следующем этапе была определена структура бактериальной части сооб-

ществ на основании результатов секвенирования участка гена 16S рРНК. Резуль-

таты получены по протоколу Illumina MiSeq. Всего было получено 1453586 пар 

последовательностей, из них контроль качества прошло 453530 пар последова-

тельностей. Суммарно в образцах была идентифицирована 565 бактериальных 

ОТЕ, 401 из которых хотя бы единожды были обнаружены в одном из образцов 

незагрязненных почв, 164 – только в образцах нефтезагрязненных почв. Для не-

загрязненных образцов характерно совпадение 46% всех OTE, для всех образцов, 

в нефтезагрязненных образцах наблюдается 40%-ное совпадение ОТЕ, 29% ОТЕ 

являются общими как для незагрязненных, так и для нефтезагрязненных образцов. 

Обилие бактерий, сгруппированных на уровне типов, представлено на рис. 2. 
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Обнаружено, что представители типов Actinobacteria и Proteobacteria доми-

нировали во всех незагрязненных и загрязненных почвах. И если обилие пред-

ставителей Proteobacteria было примерно одинаковым как в незагрязненных, так 

и в загрязненных почвах, то для типа Actinobacteria было отмечено существенно 

большее обилие в загрязненных почвах (38–66%) по сравнению с их обилием 

в незагрязненных почвах (25–35%). Выявлено, что обилие бактерий, принадле-

жащих к остальным типам в загрязненных почвах, ниже по сравнению с таковым 

в контрольных. Так, например, обилие представителей типов Acidobacteria и 

Bacteroidetes в контрольных почвах варьируется в диапазоне 10–12% и 4–16%, 

а в загрязненных – 2–7% и 2–10% соответственно. Полученные нами данные 

находятся в русле современных представлений об обилии бактерий. Так, известно, 

что представители типов Actinobacteria и Proteobacteria ранее были обнаружены 

как в незагрязненных, так и в загрязненных нефтью почвах [3]. На таксоны, при-

сутствующие в нефтезагрязненной почве, такие как Proteobacteria, Firmicutes, 

Actinobacteria, Acidobacteria, Chloroflexi, Bacteroidetes, Planctomycetales, указывают 

и другие авторы [3, 37]. При этом некоторые авторы отмечают, что в чистых поч-

вах обилие представителей этих типов может быть существенно выше (15–25%), 

чем в нефтезагрязненных (2%) [3].  

Более подробно динамику структуры микробного сообщество оценивали, ана-

лизируя доминирующие ОТЕ, чье относительное обилие составляло более 2% 

(табл. 3). 

Как видно из полученных данных, отличия в сообществах загрязненных почв 

от контрольных были одинаковыми для всех почвенных образцов. Так, рост 

относительного обилия бактерий типа Actinobacteria в основном обеспечивался 

за счет значительного увеличения обилия представителей рода Rhodococcus, 

в частности бактерий, идентифицированных как Rhodococcus fascians. В сово-

купности относительное обилие представителей семейства Nocardiaceae, в состав 

которого входят бактерии рода Rhodococcus, составило 25%, 18%, 25%, 7%, 28% 

и 32% для образцов D1, D2, S1, S2, T и C соответственно. Помимо этого, в неко-

торых образцах отмечено большее по сравнению с контрольными образцами 

обилие представителей рода Arthrobacter, относящегося к типу Actinobacteria, 

а также представителей родов Pseudomonas и Luteibacte, относящихся к типу 

Proteobacteria. Действительно, представители Actinobacteria, в том числе пред-

ставители семейства Nocardiaceae являются наиболее универсальными и эффек-

тивными культивируемыми углеводородокисляющими микроорганизмами [37]. 

Среди представителей рода Rhodococcus обнаружены виды, которые характери-

зуются способностью утилизировать как алифатические углеводороды, так и 

нафталин, фенантрен, а также ПАУ, содержащие более 4 колец [26, 38–40], а вид 

Rhodococcus fascians был ранее обнаружен в нефтезагрязненных почвах [41]. 

Параллельно с определением бактериального сообщества в этих же образцах 

был произведен анализ грибного сообщества. В ходе секвенирования участков 

ITS2 региона было получено 151011 пар последовательностей, из которых после 

отбраковки в анализ было взято 143339 пар. Полученные последовательности бы-

ли сгруппированы на уровне типов (рис. 3). Всего в образцах была идентифициро-

вана 469 грибная ОТЕ, из которых 350 ОТЕ были обнаружены хотя бы в одном из 

образцов незагрязненных почв, 12 ОТЕ – только  в  образцах  нефтезагрязненных  
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Рис. 3. Структура грибного сообщества на уровне типов 

почв. Среди незагрязненных образцов 5% ОТЕ являются общими, для нефтеза-

грязненных – 6% общими, для всех образцов общими являются 3% ОТЕ. 

Установлено, что в четырех контрольных образцах D2k, S1k, Тк и Ск до-

минировали грибы, относящиеся к типу Ascomycota, в образцах D1k и S2k 

в качестве доминирующих могут быть отмечены представители двух типов – 

Ascomycota и Basidiomycota. Три почвенных образца, загрязненных нефтью 

(S1, Т и S2), оказались практически такими же, как контрольные образцы, в об-

разце D1 обнаружено выраженное доминирование грибов типа Ascomycota, 

в образцах D2 и С – Basidiomycota. Представляется интересным, что в образцах 

почвы Т, как загрязненной, так и контрольной, в качестве субдоминанта обна-

ружен тип Mucoromycota.  

Так же, как и для бактериального сообщества, были выделены доминирую-

щие грибные ОТЕ, имеющие обилие более 2%. Данные представлены в табл. 4.  

При анализе сообществ на основе доминирующих ОТЕ установлено, что в об-

разцах D2k, S1k, Сk доминировал вид Phomopsis quercella. В образце D1k домини-

ровали вид Humaria hemisphaerica и представители родов Clavulina, Tomentella, 

в образце S2k доминантными оказались представители родов Hebeloma и 

Tricholoma, а также был обнаружен вид Tarzetta catinu. В образце T доминиро-

вали представители рода Leohumicola и вида Mortierella elongate. Известно, что 

эти ОТЕ ранее были обнаружены в почвах [42–45]. 

Отмечено, что грибные сообщества загрязненных почв отличались от кон-

трольных, однако наблюдаемые изменения не имели каких-либо общих законо-

мерностей. Так, например, обилие грибов Phomopsis quercella (тип Ascomycota) 

оказалось ниже по сравнению с аналогичными контрольными почвами в трех 

образцах (C, D2, S1), выше – в образце D1 и находилось на том же уровне в об-

разцах T и S2. Или, например, обилие представителей рода Tomentella (отряд 

Thelephorales) было ниже по сравнению с контролем в образцах D1 и S2, выше 

в образце D2 и соизмеримо с контролем в образцах C, S1, T. 
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Рис. 4. Оценка бета разнообразия бактериальных (а) и грибных (б) сообществ методом 

NMDS 

В некоторых, но не во всех образцах загрязненных почв выявлено выражен-

ное доминирование ряда ОТЕ, известных своей способностью деградировать 

углеводороды. Так, установлено, что в образцах S1 и Т представители рода 

Fusarium составляют 55% и 54% относительного обилия. Ранее отмечалось, что 

представители рода Fusarium способны утилизировать полиароматические угле-

водороды с помощью лигнин-разлагающих ферментов [19,48]. Высокое относи-

тельное обилие установлено для ОТЕ, принадлежащих к родам Cenococcum, 

Umbelopsis, Mucoromycota, Hebeloma, а также вида Wilcoxina rehmii. Ранее было 

показано, что эти организмы способны разлагать углеводороды [19, 46–48].  

Для того чтобы охарактеризовать сходство бактериальных, а также гриб-

ных сообществ была проведена оценка их бета разнообразия методом NMDS 

(рис. 4). В качестве исходных объектов рассматривали каждое сообщество как 

совокупность всех обнаруженных в его составе ОТЕ. 

Согласно полученным результатам, бактериальные сообщества четко объ-

единяются в две группы (рис. 4, а). В состав первой входят образцы загрязнен-

ных почв за исключением образца S2. Скорее всего, это связано с тем, что в этом 

образце, в отличие от остальных, не обнаружено выраженного доминирования 

представителей рода Rhodococcus (табл. 4). Вторую группу составляют сообще-

ства контрольных почв. Такое четкое разделение свидетельствует о том, что 

сообщества нефтезагрязненных почв более близки между собой и достоверно 

отличаются от контрольных, которые также близки между собой. При этом 

необходимо отметить, что контрольные образцы располагаются более близко 

друг к другу, что свидетельствует об их большем сходстве. Таким образом, 

можно заключить, что нефтяное загрязнение оказывает влияние на бактериаль-

ную составляющую сообщества, причем направление изменений в сообществе 

является однотипным для всех проанализированных сообществ, несмотря на 

различия в исходных абиотических характеристиках почв.  

Иная картина наблюдается при анализе схожести грибных сообществ. Как 

видно из данных, представленных на рис. 4, б, все сообщества равномерно рас-

пределены на плоскости, что свидетельствует об отсутствии каких-либо законо-

мерностей в ответной реакции грибного сообщества на нефтяное загрязнение. 

Скорее всего, это связано с тем, что у грибов отсутствуют специализированные 

ферменты разложения углеводородов, а процесс деструкции осуществляется 

с помощью неспецифических ферментов, таких как лигнин-пероксидаза, Mn-

а б 
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пероксидаза, лакказа, либо с помощью цитохром P-450 монооксигеназ (CYP52) 

[18, 19, 26].  

Заключение 

Проведен анализ бактериальных и грибных сообществ почв, длительное 

время загрязненных нефтью, и их незагрязненных аналогов. Установлено, что 

независимо от исходных абиотических характеристик почв бактериальные со-

общества всех шести образцов незагрязненных почв были достаточно похожими, 

что выражалось в доминировании бактерий типов Actinobacteria, Proteobacteria, 

Acidobacteria и Bacteroidetes. В аналогичных загрязненных почвенных образцах 

сохранялось доминирование бактерий типа Proteobacteria, снижалось обилие бак-

терий типов Acidobacteria и Bacteroidetes и существенно увеличивалось обилие 

бактерий типа Actinobacteria. Последнее являлось следствием активного увели-

чения бактерий семейства Nocardiaceae, в особенности представителей рода 

Rhodococcus, известных своей способностью разлагать как алифатические, так 

и ароматические и полициклические углеводороды.  

В случае грибных сообществ также отмечены различия в структуре сообществ 

загрязненных и незагрязненных почв, однако, в отличие от бактериальных со-

обществ, такие изменения не имели общих для всех образцов закономерностей. 

Вероятнее всего, различающаяся ответная реакция бактериальных и грибных со-

обществ на нефтяное загрязнение связана с различными метаболическими воз-

можностями в отношении углеводородов у бактерий и грибов. 
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Abstract 

Oil pollution is a serious environmental problem, despite the capacity of soils to self-restoration. 

In this study, we analyzed the bacterial and fungal communities of six samples of natural soils that are in 

the process of self-restoration after an oil spill and their uncontaminated analogues. The content of hydro-

carbons in the soils varied from 3% to 14%, with the dominance of aliphatic and aromatic hydrocarbon 

fractions in all samples (more than 50% in total amount). The Illumina MiSeq method revealed that 

the Actinobacteria, Proteobacteria, Acidobacteria, and Bacteroidetes types of bacteria prevailed in the un-

contaminated soils. In the polluted soils, there was a pronounced dominance of bacteria of the Actinobacteria 

type (38–66%), mainly due to a sharp increase in the relative abundance of bacteria of the Nocardiaceae 

family (7–32%) known for their hydrocarbon-oxidizing activity. In four samples of uncontaminated soils, 

the Ascomycota type of fungi dominated; in the two other samples, most fungi belonged to the Ascomyco-

ta and Basidiomycota types. The structure of the fungal communities differed between the polluted and 

uncontaminated soils; however, the analysis of these differences showed no general patterns. The differences 

observed in the response of the bacterial and fungal communities to oil pollution are most likely to be asso-

ciated with different metabolic capacities for hydrocarbons in bacteria and fungi. 

Keywords: oil-polluted soils, microbial community, hydrocarbon-oxidizing species 
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Figure Captions 

Fig. 1. Abundance of bacteria (a) and fungi (b). Mean values and standard error (SE) are shown. 

Fig. 2. Bacterial community structure at the level of types. 

Fig. 3. Fungal community structure at the level of types. 

Fig. 4. β-diversity of the bacterial (a) and fungal (b) communities analyzed by the NMDS method. 
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