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Проведено сравнение микробного разнообразия современной светло-каштановой почвы (Cambisol) и
палеопочв, погребенных под курганами, возведенными от 3900–3700 до 2400–2300 лет до н. э. в пу-
стынно-степной зоне Ергенинской возвышенности. Химические и морфологические свойства палео-
почв различались, что свидетельствует о различиях природных условий в периоды возведения курга-
нов. Микробное разнообразие в горизонтах AJ и BMK изучали методом полиморфизма длины конце-
вых рестриктов фрагмента гена 16S рРНК (TRFLP). С использованием базы данных известных
микроорганизмов (RDP), была проведена таксономическая идентификация бактериальных филоти-
пов. Бактериальные сообщества были разнообразны и отражали функционирование почвенной био-
ты, включая патогенные микроорганизмы растительного и животного мира. В современной почве
бактериальное разнообразие в горизонтах AJ и BMK различалось, тогда как в палеопочвах оно было
сходным. В самой древней палеопочве, погребенной в 3900–3700 годах до н. э., бактериальные группы
были общими с таковыми других палеопочв и/или современной почвы. Напротив, две палеопочвы,
погребенные в засушливые периоды бронзового века (вторая половина III тысячелетия до н. э.), со-
держали специфические бактериальные группы, особенно палеопочва, погребенная на пике аридиза-
ции климата (2400–2300 лет до н. э.). Высокое микробное биоразнообразие погребенных почв засуш-
ливых периодов связано с соответственными изменениями внутригодового хода осадков.
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ВВЕДЕНИЕ

Разнообразие почвенных микробных сооб-
ществ формируется в результате взаимодействия
широкого спектра природных факторов. Среди
них наличие питательных веществ, физические и
химические свойства почв, климатические усло-
вия и т. д. [7, 23]. Было показано, что палеопочвы,
погребенные в различные исторические перио-
ды, содержат жизнеспособные формы микроор-
ганизмов. Несмотря на то, что их количество
меньше по сравнению с современной почвой,
они сохраняют особенности профильного рас-
пределения биомассы и ее активности [4, 6]. Бак-
териальные сообщества палеопочв были предло-
жены в качестве чувствительных индикаторов
экологического функционирования почв [19].
Они также могут служить индикаторами измене-
ния увлажненности климата в различные истори-

ческие периоды [10, 11] и в этой связи являются
информативными объектами исследования [8].
Курганы обычно группируются в непосредствен-
ной близости, и погребенные палеопочвы вместе с
современной фоновой почвой образуют педохро-
норяды, что позволяет проводить сравнительные
исследования в историческом масштабе. При изу-
чении динамики климата микробное разнообра-
зие может служить полезной характеристикой раз-
вития почв [20].

Многочисленные исследования морфологии и
химических свойств палеозолей в сухостепной и
пустынно-степной зонах указали на значитель-
ные изменения влажности климата в течение
бронзового века. Мягкие влажные условия, су-
ществовавшие в конце IV–начале III тысячеле-
тия до н. э., сменились более засушливыми. По-
степенная аридизация стимулировала образова-
ние карбонатных засоленных почв с признаками
эрозии, которые стали преобладать в степном
почвенном покрове. Максимум засушливости был
зафиксирован в конце III тысячелетия до н. э. [9].

1 К статье имеются дополнительные материалы, доступные
для авторизированных пользователей по doi: 10.31857/
S0032180X22110065.
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В результате границы природных зон сместились
на север, в степях шло опустынивание, а в ряде
природных регионов бывшие лесостепные ланд-
шафты превратились в степные [8]. Однако не-
давно в нескольких педохронорядах все химиче-
ские свойства палеопочв, погребенных во второй
половине II тысячелетия до н. э., показали при-
знаки аридизации, в то время как характеристики
микробных сообществ свидетельствовали о бла-
гоприятных условиях для развития растительно-
сти. Палеопочвы отличались высокой микробной
биомассой и количеством микроорганизмов, по-
требляющих растительные остатки. Чтобы объяс-
нить такое противоречие, мы выдвинули гипоте-
зу об изменении внутригодового характера осад-
ков [15, 16]. Гипотеза была основана на фактах,
что химические свойства степных почв (засоле-
ние, содержание карбонатов и гипса) зависят
главным образом от количества зимних осадков.
При малом количестве осадков почва не получает
достаточного количества влаги, легкораствори-
мые соли и гипс не вымываются, линия вскипа-
ния смещается в глубь почвенного профиля, ис-
чезают карбонаты и их сегрегационные формы,
уменьшается мощность гумусового горизонта и
развивается эрозия. Альтернативно, состояние
микробных сообществ – их биомасса и трофиче-
ская структура – определяется развитием расти-
тельности, то есть количеством летних осадков.
В теплый период дожди слегка увлажняют почву,
не вымывают соли, но предотвращают раннее вы-
сыхание растений и “выгорание” степи, обеспе-
чивая высокую биомассу растений и поступление
растительных остатков в почву. Такое изменение
внутригодовой структуры осадков соответствует
археологическим данным о развитии древних
скотоводческих обществ в регионе. Количество
курганов майкопской культуры (первая половина
IV тысячелетия до н. э.) было очень небольшим, и
все захоронения производились в конце весны–
летом [23], то есть зимой население, вероятно,
покидало регион и возвращалось весной [24].
К концу среднего бронзового века (конец III ты-
сячелетия до н. э.) количество курганов резко воз-
росло, и никакой сезонности погребений выявлено
не было, предположительно степь была заселена
круглогодично. Предполагается, что население в то
время было способно использовать все степные
экологические ниши [23].

Целью этой работы было выявить изменения в
разнообразии микробных сообществ в палеопоч-
вах, погребенных в период IV–III тыс. до н. э., и
выяснить, действительно ли изменения внутри-
годового хода атмосферных осадков влияли на
состояние почвенных микробных сообществ.

Разнообразие микробных сообществ оценивали
с помощью метода полиморфизма длины конце-
вых рестриктов фрагмента гена 16S рРНК (TRFLP)
[3, 19].

ОБЪЕКТЫ И МЕТОДЫ

Район исследования. Исследованные почвы
расположены на Ергенинской возвышенности
(Республика Калмыкия, N 45°42′; E 44°42′, 100 м
над уровнем моря) в пустынно-степной зоне, где
преобладают cветло-каштановые почвы и солон-
цы. Климат в регионе умеренно-континенталь-
ный со среднегодовым количеством осадков 300–
350 мм. Рельеф пологий, хорошо дренирован.
Почвы формируются на лессовидных карбонат-
ных засоленных суглинках. В растительном по-
крове преобладают полынно-злаковые ассоциа-
ции. Археологические раскопки на территории
курганного могильника Манджикины были про-
ведены проф. Шишлиной [24]. Три кургана рас-
полагались на плоском водоразделе, покрытом
целинной полынно-злаковой растительностью.
Сходные литологические и геоморфологическое
характеристики, близкое расположение курга-
нов и фоновой современной почвы позволяют
рассматривать исследуемые почвы как один
педохроноряд. Высота насыпей курганов варьи-
ровала от 53 до 203 см, что было достаточно для
консервации погребенных палеопочв. Радио-
углеродное датирование основных захоронений в
курганах показало, что возведение курганов дати-
руется 3900–3700 гг. до н. э. (палеопочва 1, PS-1),
3100–2600 гг. до н. э. (палеопочва 2, PS-2) и 2400–
2300 гг. до н. э. (палеопочва 3, PS-3).

Отбор проб и анализ почвенных образцов. Отбор
почвенных образцов проводили по стенкам тран-
шей (глубина 160 см), выполненных под насыпями
курганов и в современной почве, образцы поме-
щались в пластиковые зип-пакеты и транспорти-
ровались в лабораторию. Исследовали морфоло-
гию почвенных профилей. Анализ содержания
карбонатов, гипса, растворимых солей, величин
рН и органического углерода был выполнен стан-
дартными методами [20]. Для микробиологиче-
ских исследований отбор производили аналогич-
но, но с соблюдением асептических условий, об-
разцы отбирали из горизонтов AJ и BMK (их
общая мощность составляла около 30–35 см), по-
мещали в пластиковые зип-пакеты. До проведе-
ния измерений все образцы содержались в усло-
виях, аналогичных условиям отбора проб в отно-
шении влажности и температуры.

Экстракция ДНК, амплификация, рестрикция и
электрофорез. Навеску каждого образца почвы
(порция 0.5 г) экстрагировали с помощью набора
для извлечения ДНК (UltraClean, Bio Lab. Inc.,
США) путем нагревания при 70°C в течение
10 мин с последующей обработкой керамически-
ми шариками в течение 30 с. Для накопления до-
статочного количества ДНК, эту процедуру вы-
полняли на 5–10 порциях каждого образца, рас-
считывали среднее содержание ДНК (мкг ДНК/г
абсолютно сухой почвы). После оптимизации



ПОЧВОВЕДЕНИЕ  № 11  2022

МИКРОБНОЕ РАЗНООБРАЗИЕ ПОГРЕБЕННЫХ СТЕПНЫХ ПОЧВ 1393

условий ПЦР выполняли ее в препаративном
масштабе, проводили рестрикцию и электрофо-
рез, как было описано ранее [15]. Вкратце, для
амплификации участка гена 16SрРНК в препа-
ративном масштабе проводили ПЦР (50 мкл) с
использованием прямого праймера, меченного
5-карбоксифлуоресцеином (FAM) 8-27F (AGA
GTT TGA TCC TGG CTC AG, Integrated DNA
Technologies Coralville, Айова, США) и праймера
1525R (AAG GAG GTG ATC CAG CC). Смесь для
ПЦР содержала 0.04 мкг бычьего сывороточного
альбумина (Boehringer Mannheim Biochemicals,
США), 0.2 мм каждого дезоксинуклеозидфосфата,
2.5 мм MgCl2, 0.05 ед./мкл ДНК-полимеразы
(Taq, Invitrogen, США), 1× ПЦР-буфер (Invitro-
gen, США) и 0.2 мкм праймеров. ПЦР проводили
в термоциклере Perkin-Elmer 9600 после нагрева-
ния блока до 80°C, предварительной инкубации
при 94°C в течение 3 мин. Проводили 35 циклов
денатурации (94°C), отжиг праймера при 55°C в
течение 50 с, удлинение вели при 72°C в течение
10 мин. Для накопления 2 мкг каждого продукта
выполняли 10–15 повторов указанной процеду-
ры. Продукты ПЦР объединяли и очищали с ис-
пользованием набора для очистки QIAquick
(QIAGEN, Германия). Объем рестрикции
(15 мкл) содержал 300 нг очищенного продукта
ПЦР и 15 ед./мкл каждого фермента рестрикции
(Hha I, Msp I и Rsa I), реакцию рестрикции вели
3 ч при 37°C, затем 10 мин при 70°C для денатура-
ции фермента рестрикции. Продукты рестрик-
ции очищали этанольным осаждением, разводи-
ли в 5 мкл воды и проводили анализ размеров
фрагментов рестрикции. Разделение рестрикци-
онных фрагментов вели на секвенаторе ABI в
Мичиганском государственном университете в
автоматической системе высоковольтного элек-
трофореза в 6% денатурирующем полиакриламид-
ном геле с 1× TBE буфером при 1680 В в течение

14 ч; 2 мкл образцов смешивали с 2 мкл загрузоч-
ного коктейля (1.25 мкл деионизированного фор-
мамида, 0.25 мкл голубого декстрана в 50 мм ЭДТА,
0.5 мкл маркера GeneScan 2500 TAMRA). Данные
были проанализированы с помощью набора про-
грамм GeneScan (ABI).

Анализ данных. Наборы данных, содержащие
размеры и концентрации рестрикционных фраг-
ментов ампликонов 16S рРНК (TR-фрагментов),
были импортированы в таблицы Excel. Для каж-
дого набора рассчитывали общую флуоресцен-
цию TR-фрагментов и нормализовали высоту пи-
ков. Бактериальное разнообразие в горизонтах AJ
и BMK для палеопочв и современной почвы ана-
лизировали путем сравнения наличия и концен-
трации TR-фрагментов с использованием про-
граммы STATISTICA и анализа методом главных
компонент (PCA). Наиболее распространенные
TR-фрагменты были отобраны для таксономиче-
ской идентификации микроорганизмов с исполь-
зованием базы данных известных микроорга-
низмов (RDP, Центр микробной экологии,
Мичиганский государственный университет).
В некоторых случаях идентификация в триа-
дах Hha I-Msp I-Rsa I проводилась с использо-
ванием двух обильных фрагментов и одного
фрагмента меньшей концентрации.

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ

Морфология и физико-химические свойства
изученных почв существенно различались. При-
нимая во внимание, что все исследованные кур-
ганы были расположены в непосредственной
близости, имели схожее положение в рельефе и
почвообразующую породу, различия в свойствах
погребенных палеопочв являются результатом
различий в ходе почвообразования, определяе-
мых динамикой влажности климата (рис. 1). Та-

Рис. 1. Содержание легкорастворимых солей (a), гипса (b), карбонатов (c) в исследованных почвах (ES – современная
почва, PS – подкурганные палеопочвы).
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ким образом, в самой древней почве PS-3 (3900–
3700 лет до н. э.) содержание солей и гипса было
минимальным и значительно меньше, чем в со-
временной почве. Содержание органического уг-
лерода в горизонте АJ составляло 0.4–0.5%. Зна-
чения рН составляли 7.4–7.6, а на глубине более
30 см они увеличивались до 8.1–8.5. Линия вски-
пания проявлялась с глубины 30 см. Содержание
растворимых солей и гипса было низким (≤0.6%).
Свойства почвы свидетельствуют о том, что пале-
попочва PS-3 развивалась в относительно влаж-
ных климатических условиях. Палеопочва PS-2
(3100–2600 лет до н. э.) характеризовалась боль-
шей соленостью в нижней части профиля (рис. 1a)
и более высоким содержанием гипса (рис. 1b).
Гипс был обнаружен с глубины 80 см. Раствори-
мые соли залегали с глубины 80 см; их распреде-
ление по профилю имело четко определенный
максимум в слое 120–140 см. Такие особенности
указывают на увеличение засушливости климата
в период возведения кургана. В палеопочве PS-1
(2400–2300 лет до н. э.) содержание солей было
выше по сравнению с другими почвами, а верхняя

граница солевого горизонта располагалась ближе
к поверхности почвы. В этой палеопочве высокое
содержание карбонатов отмечалось уже в верхнем
горизонте (рис. 1с). Мы полагаем, что палеопочва
PS-1 сформировалась в весьма засушливых усло-
виях, которые имели место в конце III тысячеле-
тия до нашей эры.

Содержание ДНК и анализ рестриктов. Содер-
жание почвенной ДНК, которое является показа-
телем микробной биомассы, было довольно рав-
номерным и только в палеопочве PS-2 оно досто-
верно уменьшалось с глубиной (рис. 2). В целом
оно варьировалось от 5.2 до 25 нг/г в палеопочвах
и достигало в среднем 57% от количества в совре-
менной почве.

Анализ наборов рестриктов ДНК в составе
электрофореграмм (TR-фрагменты) приведен в
табл. 1. Фрагменты, концентрация которых пре-
вышала установленный порог (единицы флуо-
ресценции, RFU), выбранный для рестриктаз
Hha I и Msp I (RFU > 50) и для рестриктазы RsaI
(RFU > 23), составляли 49–100% от флуоресцен-
ции всех фрагментов в современной почве и 38–
100% в палеопочвах. Суммарная флуоресценция
этих фрагментов достигала 87–100% для всех ре-
стриктов.

Ранее было показано [15], что различия между
независимыми повторностями для современ-
ной почвы и PS-3 (α-разнообразие) были зна-
чительно ниже, чем различия между двумя поч-
вами (β-разнообразие). Принимая во внимание
этот факт, мы сравнили закономерности содер-
жания TR-фрагментов в почвах хроноряда, их
количество и концентрации, используя метод
главных компонент (PCA, рис. 3). На факторной
плоскости современная почва и палеопочва PS-1
располагались отдельно от палеопочв PS-2 и PS-3,
которые группировались рядом. Это проявлялось
для рестриктов Hha I и Msp I и было менее выра-
жено для рестриктов Rsa I. В современной почве
горизонты AJ и BMK также разделялись, а в па-

Рис. 2. Содержание ДНК в исследованных почвах
(ES – современная почва, PS – подкурганные па-
леопочвы).
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Рис. 3. Распределение микробных сообществ (горизонты AJ и BMK) современной почвы (ES) и палеопочв (PS) в плос-
кости главных компонент.
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леопочвах группировались рядом. Различия в
разнообразии рестриктов в горизонтах современ-
ной почвы и отсутствие различий в палеопочвах
объясняются длительным погребением палеопочв
и изоляцией их горизонтов AJ от поступления ор-
ганического вещества.

Таксономический анализ. Концентрация
TR-фрагментов, взятых для таксономической
идентификации (их флуоресценция), составляла
34–59% от общей флуоресценции для Hha I, 16–
47% для Msp I и 36–88% для рестриктазы Rsa I.
Сравнение триад TR-фрагментов с таковыми ба-
зы данных (табл. S1) позволило выявить 40 бакте-
риальных групп, среди которых 23 группы были
обнаружены в современной почве, 36 групп в PS-1,
25 групп в PS-2 и 10 групп в PS-3. Обнаруженные
микроорганизмы были как спорообразующи-
ми, так и не спорообразующими, многие из них
были галотолерантны. Двадцать пять групп
бактерий были грамотрицательными микроор-
ганизмами, из них пять групп принадлежали к
α-, восемь – к β-, три – к γ- и одна – к δ-про-
теобактериям, а пятнадцать групп были грампо-
ложительными.

Девять групп бактерий были общими для всех
почв хроноряда. Среди них были бактерии, близ-
кие к Thermomicrobium reseum, Rhodobacter capsula-

tus, Erythrobacter longus, Eubacterium lentum, Clavi-
bacter cynodontis, Anaerobranca и Streptomyces sca-
biei. Две группы бактерий были обнаружены
только в современной почве (подразделение Ni-
trospina и Nostoc muscarum). Восемь групп были об-
наружены только в палеопочве PS-1 (Fibrobacter,
Bdelvibrio, Microbacterium aurum, Sporomusa pauciv-
orans, Taylorela asinigenitalis, Leptotrix mobilis, Bacil-
lus cereus, Nitrosospira multiformis). Одна группа бы-
ла обнаружена только в палеопочве PS-2 (Haloba-
cillus litoralis). Общими для современной почвы и
PS-1 были четыре группы (близкие к Methylocystis
parvus, Pseudomonas amygdalis, Kibdelosporangium,
Lactobacillus). Общей для современной почвы и
PS-2 была одна группа (Salixigens). В самой древ-
ней палеопочве PS-3 мы не обнаружили бактери-
альных групп, не выявленных в других почвах.
Эта палеопочва не содержала бактериальных
групп, обнаруженных как в современной почве,
так и в палеопочвах PS-1, так и PS-2, возможно,
из-за ее гораздо более длительного периода по-
гребения. Две палеопочвы (PS-1 и PS-2) содержа-
ли шесть групп бактерий (Thermus thermophilus,
Aurantiaca, Rhodothermus, Paenibacillus, Rubrivorax,
Xanthomonas), не обнаруженных в современной
почве и наиболее древней PS-3. Таким образом,
палеопочву PS-1 можно охарактеризовать как

Таблица 1. Описание наборов TR-фрагментов палеопочв (PS-1, PS-2, PS-3) и современной почвы (ES)

Параметр
PS-2 PS-2 PS-1 ES

Ae Bt Ae Bt Ae Bt Ae Bt

Рестриктаза Hha I (нормализованная флуоресценция 12267 ед.)
Число TR-фрагментов 74 41 44 49 81 67 57 88
TR-фрагменты с RFU > 50 29 26 41 34 51 46 56 44
Их флуоресценция (% от общей) 88 92 95 93 93 95 99 87
TR-фрагменты для таксономической 
идентификации (% от общей флуорес-
ценции)

59 79 34 36 47 50 34 27

Рестриктаза Msp I (нормализованная флуоресценция 20069 ед.)
Число TR-фрагментов 112 44 91 81 126 110 97 121
TR-фрагменты с RFU > 50 52 44 50 51 61 54 64 59
Их флуоресценция (% от общей) 94 100 94 99 93 94 94 93
TR-фрагменты для таксономической 
идентификации (% от общей флуорес-
ценции)

16 47 46 44 34 45 33 36

Рестриктаза Rsa I (нормализованная флуоресценция 1532 ед.)
Число TR-фрагментов 12 16 17 20 21 18 14 16
TR-фрагменты с RFU > 23 12 10 17 17 15 16 14 13
Их флуоресценция (% от общей) 100 94 100 97 95 100 100 96
TR-фрагменты для таксономической 
идентификации (% от общей флуорес-
ценции)

36 79 69 73 88 88 50 65
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наиболее богатый резервуар бактериального раз-
нообразия: помимо общих для всех почв хроноря-
да, в ней были бактериальные группы, общие с
PS-2, и специфические лишь для нее одной.

Анализ распределения групп бактерий между
горизонтами AJ и BMK (табл. S2) показал, что в
палеопочвах 68–88% бактериальных групп были
обнаружены в обоих горизонтах. Поскольку толь-
ко в современную почву поступали надземные
питательные вещества, 50% обнаруженных групп
были зафиксированы в горизонте AJ и 83% – в го-
ризонте BMK. Общими для обоих горизонтов со-
временной почвы были восемь групп бактерий; в
самой древней палеопочве PS-3 таких групп было
семь, и, напротив, две палеопочвы PS-2 и особен-
но PS-1 содержали гораздо больше таких бакте-
риальных групп – 14 и 19 соответственно.

Большинство групп бактерий отражают функ-
ционирование почвенной биоты в почвах. Среди
них были группы, близкородственные бактериям,
участвующим в N-цикле (Nitrosomonas, Nitrosospira,
Azoarcus), ризобактериям, стимулирующим рост
растений (Rhizobium, Paenibacillus, Burkholderia),
связанным с ризопланой (Pseudomonas, Bacillus)
[2, 12, 14]. Обнаружено близкое родство с бакте-
риями-эндофитами, среди которых патогены
растений (Leucobacter и Xanthomonas, Echinospora)
[1] и микроорганизмов (Bdelvibrio и Acholeplasma)
[5], бактерии, связанные с желудочно-кишечным
трактом беспозвоночных и млекопитающих (Ba-
cillus, Rhodothermus) [13, 25], и патогены беспозво-
ночных (Sporomusa) и млекопитающих (Bordetella,
Taylorella) [25, 18].

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Бактериальное разнообразие в почвах педо-

хроноряда было высоким и варьировалось в зависи-
мости от времени возведения кургана. Наибольший
интерес представляли две палеопочвы PS-1 (2400–
2300 лет до н. э.) и PS-2 (3100–2600 лет до н. э.), по-
скольку они были погребены в период “аридиза-
ции” (вторая половина III тысячелетия до н. э.), а
PS-1 – в наиболее засушливом интервале этого
периода. Бактериальное разнообразие в верхнем
и нижележащем горизонтах палеопочв различа-
лось не так четко, как в современной почве, по-
скольку они были отрезаны от поступления рас-
тительных остатков и органического вещества, и
горизонты находились в сходных условиях. По-
сле погребения микробные палеосообщества пре-
терпели определенную сукцессию, которая привела
к сближению их разнообразия. Это особенно про-
явилось в палеопочве PS-3 (3900–3700 лет до н. э.),
в которой сохранились наиболее устойчивые и
распространенные бактериальные группы. Па-
леопочвы PS-1 и PS-2 содержали как специфи-
ческие для них бактериальные группы, так и
группы общие с современной почвой. Наиболее

разнообразным было микробное сообщество в
палеопочве PS-1: наряду с общими для хроноря-
да бактериальными группами в ней были и более
специфические. Выявленные группы бактерий
указывают на активное функционирование поч-
венной флоры и фауны, в том числе млекопитаю-
щих, о чем свидетельствует наличие присущей им
патогенной микрофлоры. Таким образом, мы по-
лагаем, высокое микробное разнообразие в палео-
почвах, погребенных во второй половине III тыся-
челетия до н. э., связано с изменением внутригодо-
вого хода атмосферных осадков, а именно с
увеличением количества летних осадков, которые
поддерживали растительный покров, обеспечивая
поступление питательных веществ в почву и тем
самым обеспечивали бактериальное разнообразие.
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Microbial Diversity in Buried Steppe Palaeosols in Relation 
to Former Pattern of Annual Precipitation

T. E. Khomutova1, * and A. V. Borisov1

1Institute of Physicochemical and Biological Problems in Soil Science, Pushchino Center for Biological Research
of the Russian Academy of Sciences, ul. Institutskaya, 2/2, Pushchino, Moscow region, 142290 Russia

*e-mail: khomutova-t@rambler.ru

Comparison of microbial diversity in the exposed surface Cambisol and palaeosols buried beneath kurgans
from 3900–3700 to 2400–2300 cal BC in the desert-steppe zone of the Ergeny Upland was carried out.
Chemical and morphological properties of palaeosols differed indicating different natural conditions of the
time of kurgan erection. Microbial diversity in Ae and Bt horizons was studied by the TRFLP method. Using
the RDP database, the taxonomic identification of bacterial phylotypes was carried out. Bacterial communi-
ties were diverse and reflected the functioning of soil biota, including plant and fauna pathogens. In the
exposed surface soil bacterial diversity in Ae and Bt horizons differed, while in palaeosols they were more
similar. In the most ancient palaeosol buried at 3900–3700 cal BC, bacterial groups were common to other
palaeosols and/or to the exposed surface soil. In contrast, two palaeosols buried at the arid periods of the
Bronze Age (second half of 3rd Millennium BC) had more specific bacterial groups, especially the palaeosol
buried on the peak of climate aridization (2400–2300 cal BC). High microbial biodiversity of buried soils of
arid periods is related to the changes in the intra-annual course of precipitation.

Keywords: annual precipitation, buried palaeosols, microbial diversity
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