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Молекулярно-биологическими методами изучен микробиом пелоземов сильноскелетных остаточ-
но-карбонатных (Skeletic Leptosols (Loamic)), карбопетроземов (Calcaric Leptosols (Protic)), петрозе-
мов (Skeletic Leptosols (Protic)) и криоземов (Oxyaquic Cryosols (Loamic)) севера Новой Земли. Чис-
ленность архей колебалась от 2.30 × 107 до 1.63 × 109 копий 16S рРНК генов/г почвы. Количество
бактерий варьировало от 3.47 × 108 до 2.26 × 1011 копий 16S рРНК генов/г почвы. Численность гри-
бов изменялась от 8.87 × 106 до 7.56 × 109 копий ITS рРНК генов/г почвы. Содержание копий рибо-
сомальных генов всех групп микроорганизмов резко сокращалось вниз по профилю. Среди прока-
риот доминировали (до 90% обилия) бактерии. Наибольшим обилием (>20%) характеризовались
филумы Proteobacteria, Actinobacteria и Acidobacteria, а также Bacteroidetes, Firmicutes, Verrucomicro-
bia, Gemmatimonadetes и Chloroflexi (обилие 1–10%). На долю домена Archaea, представленного в
основном родом Ferroplasma (филум Euryarchaeota), приходилось ≤4% прокариот. Таксономическое
разнообразие прокариот увеличивалось вниз по профилям почв и принимало максимальные значе-
ния в надмерзлотных горизонтах, где велика численность филумов-кандидатов типичных для мор-
ских экосистем: Latescibacteria, Tectomicrobia, Parcubacteria, Saccaribacteria, Hydrogenedentes, Pere-
grinibacteria, Ignavibacteria, Gracilibacteria.
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ВВЕДЕНИЕ

Изучение полярных регионов приобретает все
большую актуальность из-за чрезвычайно быст-
рого потепления в экосистемах Арктики и Ан-
тарктики по сравнению с другими территориями
Земли. С конца XX в. температура воздуха за По-
лярным кругом возросла в среднем на 2°С, а для
остальной территории Земли на 0.8°С [32]. В связи
с этим все чаще отмечают феномен “позеленения
Арктики” (“greening of Arctic”), когда безжизнен-
ные ландшафты пустошей стремительно покрыва-
ются тундровой растительностью [41]. По-видимо-
му, это явление приводит к повышению биологи-
ческой активности почвы, усиленной эмиссии
парниковых газов в атмосферу [16] и увеличению
микробного разнообразия [31]. Почвенные микро-
организмы играют ключевую роль в осуществле-
нии биогеохимических циклов и обеспечении пи-

тательными элементами экосистемы в целом [25].
Исследование почвенного микробиома поляр-
ных регионов дает возможность оценить степень
их устойчивости к изменению климата и продук-
тивности экосистем [20, 36]. Информация о струк-
туре микробиома позволяет сделать выводы о спе-
цифике почвообразования и зональности почвен-
ного покрова в целом [9, 42]. Состав и активность
почвенного микробиома – высокочувствитель-
ный индикатор состояния экосистем в условиях
наметившегося потеплении климата [16].

Новая Земля (НЗ) – самый большой, но и са-
мый малоизученный архипелаг Европейской Арк-
тики в связи с проведением на его территории ис-
пытаний ядерного оружия в середине ХХ в. [10].
НЗ является одним из “белых пятен” для биогео-
графии микроорганизмов и почвенной биоты в
целом [23]. Открытию архипелага для научных
исследований способствовало развитие проекта
“Арктический плавучий университет”, благодаря
которому осуществлен отбор образцов, исследо-
ванных в настоящей работе. Пока опубликовано

1 Дополнительная информация для этой статьи доступна по
doi 10.31857/S0032180X22080135 для авторизованных поль-
зователей.
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лишь две статьи по таксономическому разнообра-
зию микроорганизмов о. Северный [10, 15]. Только
одна из этих работ посвящена почвенному микро-
биому [10]. Информация, представленная в ней,
получена с помощью метода посева, который спо-
собен выявить лишь 1–2% всех микроорганизмов
[38]. Для наиболее полной количественной и так-
сономической характеристики почвенного мик-
робиома эти данные необходимо дополнять ре-
зультатами молекулярно-биологических иссле-
дований [12].

Цель работы – количественная и качественная
таксономическая характеристика почвенного
микробиома северной части НЗ с использовани-
ем молекулярно-биологических методов.

ОБЪЕКТЫ И МЕТОДЫ

Исследования проводили в северной части о.
Северный (архипелаг НЗ) в окрестностях заливов
Русская Гавань, Ледяная Гавань и Бухта Благопо-
лучия, а также на мысе Желания. Условия отбора
и хранения образцов, а также детальное описание
растительности, почвенных разрезов и их фото
приведены ранее [9]. Координаты ключевых то-
чек, классификационный статус почв и некото-
рые физико-химические свойства исследованных
образцов представлены в табл. S1.

Количественную оценку содержания рибосо-
мальных генов микроорганизмов осуществляли
методом количественной полимеразной цепной
реакции (ПЦР) в реальном времени. Для учета
архей и бактерий использовали праймеры на ген
16S рРНК, для учета грибов – на регион ITS. Ре-
акцию проводили в амплификаторе Real-Time
CFX96 Touch (Bio-Rad). Реакционную смесь гото-
вили из препарата SuperMix Eva Green (Bio-Rad). В
качестве количественных стандартов концентра-
ции генов 16S рРНК для бактерий использовали
растворы клонированных фрагментов рибосо-
мального оперона штамма К12 Escherichia coli, для
архей – штамма FG-07 Halobacterium salinarum, для
грибов – штамма дрожжей Saccharomyces cerevisiae
Meyen 1B-D1606. Для каждого образца реакцию
проводили в трех повторностях. Концентрацию ге-
нов рассчитывали с помощью программного обес-
печения CFX Manager, пересчитывая в препаратах
ДНК количество генов на 1 г почвы (сух. в.) с уче-
том разведений и массы навески.

Таксономическую структуру прокариотного
сообщества определяли методом высокопроизво-
дительного секвенирования (Next Generation Se-
quencing: NGS) с использованием платформы Il-
lumina MiSeq методом парно-концевого чтения
(2 × 300 пар оснований) генерацией не менее
10000 парных прочтений на образец по последо-
вательностям гена гипервариабельного региона
V3–V4 16S рРНК. Образцы готовили по двухста-

дийной ПЦР: амплификация V3–V4 16S рРНК, а
затем амплификация ПЦР продукта с целью бар-
кодирования библиотеки. Получаемые амплико-
ны после очистки на магнитных частицах и изме-
рения концентрации флуориметрическим мето-
дом являлись готовыми ДНК-библиотеками.

Обработку данных секвенирования проводили
с использованием автоматизированного алгорит-
ма QIIME [17] включающего объединении прямых
и обратных прочтений, удаление технических по-
следовательностей, фильтрации последовательно-
стей с низкими показателями достоверности про-
чтения отдельных нуклеотидов (качество < Q20),
фильтрации химерных последовательностей. Для
разбиения последовательностей на операционные
таксономические единицы (ОТЕ) использовали
алгоритм с открытым референсным порогом клас-
сификации 97%. Выравнивание прочтений на по-
следовательность 16S рРНК и распределение по-
следовательностей по таксономическим единицам
проводили с использованием базы данных Silva
версии 132 [33].

Разнообразие и сходство бактериальных сооб-
ществ исследованных субстратов оценивали с по-
мощью индексов α-разнообразия, рассчитанных
при объединении сиквенсов в ОТЕ с уровнем схо-
жести нуклеотидного состава сиквенсов в 97%.
Использовали следующие индексы: индекс раз-
нообразия Шеннона (H = Σpilg2pi, где pi – доля
i-го вида в сообществе) и индекс выровненности
Пиелу, который является нормировкой индекса
Шеннона между 0 и 1.

РЕЗУЛЬТАТЫ

Количественная оценка содержания рибосо-
мальных генов методом ПЦР в реальном времени.
Численность копий рибосомальных генов
16S рРНК архей мала и изменялась от 2.30 × 107

до 1.63 × 109 копий генов/г почвы. Минимум ар-
хей выявлен в минеральном горизонте Rca петро-
зема остаточно-карбонатного сильноскелетного на
м. Желания (профиль CJ-24-25), а максимум – в
поверхностном горизонте ОТ-W пелозема пере-
гнойно-гумусового остаточно-карбонатного
сильноскелетного района Ледяной Гавани (про-
филь LG-15-17) (рис. 1). Для большинства иссле-
дованных профилей обилие архей резко сокраща-
лось от поверхностных горизонтов к надмерзлот-
ным самым глубоким в профиле. Однако в
криоземе грубогумусовом остаточно-карбонат-
ном района Бухты Благополучия (профиль ВВ-9-
10), пелоземе гумусовом криотурбированном
остаточно-карбонатном сильноскелетном райо-
на Ледяной Гавани (профиль LG-12-14) и криозе-
ме глееватом скелетном Русской Гавани (про-
филь RG-1-3) доля архей была максимальна в
подповерхностном горизонте CR (4–11 см) разре-
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за. Среди всех проанализированных локаций НЗ
наименьшая численность копий генов архей ха-
рактерна для мыса Желания, а наибольшая – для
района Ледяной Гавани.

Количество копий генов 16S рРНК бактерий
варьировало от 3.47 × 109 до 2.26 × 1011/г почвы.

Минимальные значения выявлены в минераль-
ном горизонте Rca петрозема остаточно-карбонат-
ного сильноскелетного на мысе Желания (профиль
CJ-24-25), а максимальные – в верхнем горизонте
Wca пелозема гумусового остаточно-карбонатного
сильноскелетного (профиль LG-12-14) района Ле-

Рис. 1. Количество копий генов 16S рРНК архей (а) бактерий (b).
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дяной Гавани. Для большинства исследованных
профилей количество генетического материала
бактерий уменьшалось от поверхностных гори-
зонтов к надмерзлотным. Однако в криоземе гру-
богумусовом остаточно-карбонатном районы
Бухты Благополучия (профиль ВВ-9-10) обилие
бактерий максимально в нижнем минеральном
горизонте CR (10–19 см). Среди всех проанализи-
рованных локаций НЗ наименьшая численность
копий генов бактерий характерна для мыса Жела-
ния, а наибольшая – для района Ледяной Гавани.

Численность рибосомальных генов ITS рРНК
грибов изменялась от 8.87 × 106 до 7.56 × 109 ко-
пий генов/г почвы (рис. 2). Наименьшие значе-
ния выявлены в минеральном горизонте Rca пет-
розема остаточно-карбонатного сильноскелет-
ного на мысе Желания (профиль CJ-24-25), а
максимальные – в моховом очесе О криозема
глееватого скелетного района Русской Гавани
(профиль RG-1-3). Для большей части проанали-
зированных почв количество рибосомальных генов
ITS рРНК грибов составляло 108–109/г почвы. Ри-
босомальные гены ITS рРНК грибов не выявлены в
петроземе района Русской Гавани (профиль RG-4),
поверхностного горизонта ОТ-W пелозема пере-
гнойно-гумусового остаточно-карбонатного райо-
на Ледяной Гавани (профиль LG-15-17) и поверх-
ностного горизонта WС криозема остаточно-кар-
бонатного сильноскелетного, отобранного на
мысе Желания (профиль CJ-24-25). Практически

для всех исследованных профилей количество ге-
нетического материала грибов уменьшалось от
поверхностных горизонтов к надмерзлотным са-
мым глубоким в профиле. Однако в криоземе гру-
богумусовом остаточно-карбонатном района Бух-
ты Благополучия (профиль ВВ-9-10), пелозема
гумусового криотурбированного остаточно-кар-
бонатного сильноскелетного района Ледяной Га-
вани (профиль LG-12-14) доля микобиоты была
максимальна в подповерхностном горизонте раз-
реза. Среди всех проанализированных локаций
НЗ наименьшая численность копий генов архей
характерна для района Ледяной Гавани, а наи-
большая – для района Русской Гавани.

Как для архей, так и бактерий, и грибов мини-
мум численности копий рибосомальных генов
отмечен в минеральном горизонте Rca петрозема
остаточно-карбонатного сильноскелетного на
мысе Желания (профиль CJ-24-25). Для всех рас-
сматриваемых групп микроорганизмов характе-
рен максимум обилия в подповерхностном гори-
зонте криозема грубогумусового остаточно-кар-
бонатного района Бухты Благополучия (профиль
ВВ-9-10).

Таксономическая структура прокариотного сооб-
щества определена методом высокопроизводитель-
ного секвенирования (баркодинг гена 16Sр РНК)
для двух профилей из Ледяной Гавани (LG-12-14 и
LG-15-16). Число детектированных филумов про-
кариот увеличивалось от поверхностных органо-

Рис. 2. Количество копий генов ITS рРНК грибов.
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генных к глубинным минеральным горизонтам.
Доминировали филумы Proteobacteria, Actinobac-
teria и Acidobacteria (рис. 3, табл. 1). Меньше было
содержание филумов Bacteroidetes, Firmicutes, Ver-
rucomicrobia, Gemmatimonadetes и Chloroflexi. Ми-
норными компонентами сообщества прокариот во
всех исследованных образцах (<1% обилия) явля-
лись филумы: Planctomycetes, Chlorobia, Nitrospi-
rae, Cyanobacteria, Gemmatimonadetes. Исключе-
нием был образец LG-13, где содержание филума
Nitrospirae составляло 95%, Firmicutes – 4%, а фи-
лумов Actinobacteria, Acidobacteria и Bacteroidetes –
<1% от числа детектированных бактерий.

Преобладающим для большинства образцов
классом доминирующего среди бактерий филу-
ма Proteobacteria являлись Alphaproteobacteria.
Меньше содержалось представителей класса
Betaproteobacteria, который присутствовал в ос-
новном в минеральных горизонтах. Представи-
тели класса Deltaproteobacteria обнаружены ис-
ключительно в органогенных горизонтах.

Цианобактерии, содержание которых в иссле-
дованных образцах не превышало 0.1–0.2%,
представлены преимущественно группой Melaina-
bacteria.

Максимальное разнообразие (до 14 филумов)
бактериальных филумов-кандидатов (Latescibac-
teria, Tectomicrobia, Parcubacteria, Saccaribacteria,
Hydrogenedentes, Peregrinibacteria, Ignavibacteria,

Gracilibacteria, TM6, BRC1, GAL15, WWE3, WS2,
SR1) приурочено к образцам LG-14 и LG-16 поч-
венного профиля пелозема перегнойно-гумусо-
вого остаточно-карбонатного.

Содержание архей во всех исследованных поч-
вах было незначительным, от 0.1 до 3.8% от числа
всех прокариот, за исключением образца LG-13,
где их содержание доходило до 36% (рис. 4). Сре-
ди архей детектированы три филума: Euryarchae-
ota, Thaumarchaeota и Woesearchaeota. Причем,
наиболее часто обнаруживены представители фи-
лума Euryarchaeota, содержание которые колеба-

Рис. 3. Таксономическая структура бактериального сообщества (% от общего количества последовательностей): 1 – Ac-
tinobacteria; 2 – Proteobacteria; 3 – Firmicutes; 4 – Verrucomicrobia; 5 – Chloroflexi; 6 – Acidobacteria; 7 – Chlorobia; 8 – Bac-
teroidetes; 9 – Nitrospirae; 10 – Gemmatimonadetes; 11 – Cyanobacteria; 12 – прочие.
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лось от 60 до 100% (рис. 5). Филум Euryarchaeota в
основном представлен родом Ferroplasma.

ОБСУЖДЕНИЕ

Количественная оценка содержания рибосо-
мальных генов методом ПЦР в реальном времени.
Численность копий рибосомальных генов 16S
рРНК бактерий в исследованных почвах по по-
рядку значений соответствует данным для отор-
фованных почв Большеземельской тундры [42] и
тундровых почв Аляски [27, 39]. Это подтвержда-
ет многочисленные свидетельства о повышенной
устойчивости бактерий к экстремально низким
температурам и олиготрофным условиям поляр-
ных областей [4, 14, 29]. В то же время количество
копий рибосомальных генов 16S рРНК архей про-
анализированных образцов на 2 порядка меньше
по сравнению с результатами для других арктиче-
ских территорий [11, 39, 42]. Представители данно-
го домена обычно характеризуются адаптацией
лишь к специфическим условиям окружающей
среды и чрезвычайно чувствительны к ее изме-
нениям [21], что, по-видимому, ставит археи в
минорные позиции почвенного микробиома се-
вера НЗ.

Странным представляется относительно низ-
кое (на порядок меньше) содержание копий ри-
босомальных генов ITS рРНК грибов по сравне-
нию с данными для более северных территорий
архипелага Земля Франца-Иосифа [11]. Вероят-
но, это можно объяснить локально большим со-
держанием органического вещества в некоторых

почвах Земли Франца-Иосифа [7, 11] по сравне-
нию с образцами НЗ.

Закономерным кажется максимальное обилие
копий рибосомальных генов всех групп микроор-
ганизмов в поверхностных органогенных гори-
зонтах, поскольку в этих локусах содержится мак-
симальное количество органического углерода и
общего азота. Исключение составляли профили с
максимальным содержанием копий рибосомаль-
ных генов микроорганизмов в подповерхностных
и надмерзлотных горизонтах. Это явление можно
объяснить избеганием биотой негативных абио-
тических факторов (резкие перепады температура,
повышенный уровень ультрафиолетового излуче-
ния, сильные ветры и др.), а также относительно
низким содержанием органического вещества да-
же в поверхностном горизонте. Для высокой Арк-
тики и Антарктики характерен подобный эффект
аккумуляции микроорганизмов в подповерхност-
ных слоях безгумусных почв, “каменных мосто-
вых” и реголитов [4–6].

Количество копий генов 16S рРНК бактерий
на 2 порядка больше, чем архей и грибов. Такое
соотношение типично для почвенных микроор-
ганизмов различных природных зон [3, 8]. Невы-
сокая численность архей может быть связана с уси-
ливающейся конкуренцией представителей данно-
го домена с бактериями в условиях ограниченности
ресурсов питания и энергии [12], характерных для
полярных экосистем. Небольшое количество гри-
бов в проанализированных почвах, по-видимому,
обусловлено преобладанием покоящихся форм
(спор, конидий и др.), содержание генетического

Рис. 5. Соотношение филумов Euryarchaeota (1), Thaumarchaeota (2), Woesearchaeota (3) по данным метабаркодинга.
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материала в которых меньше, чем в клетках мице-
лия [22].

Полученные в данном исследовании результа-
ты по количеству копий рибосомальных генов
бактерий коррелируют с выявленными ранее по-
казателями численности клеток прокариот в ис-
следованных почвенных профилях севера НЗ [9].
Этот факт подтверждает гипотезу о сопоставимо-
сти результатов для характеристики почвенного
микробиома, полученных с помощью методов
количественной ПЦР в реальном времени и лю-
минесцентной микроскопии [1, 2].

Таксономическая структура прокариотного сооб-
щества. В проанализированных образцах наиболее
обильны филумы Proteobacteria и Actinobacteria,
содержание их достигало 30–40%. В меньшей сте-
пени представлены филумы Acidobacteria, Verru-
comicrobia, Bacteroidetes, Chloroflexi, Gemmatimon-
adetes, Firmicutes и Nitrospirae (не более 10–14%). В
минимальных количествах присутствовали фи-
лумы Planctomycetes, Fibrobacters, Fusobacteres,
Armatimonadetes и Cyanobacteria (содержание <1%).
Известно, что почвенное бактериальное сооб-
щество, по данным молекулярно-генетических
исследований, сформировано преимуществен-
но девятью филумами: Proteobacteria, Acidobac-
teria, Actinobacteria, Verrucomicrobia, Bacteroidetes,
Chloroflexi, Planctomycetes, Gemmatimonadetes и
Firmicutes [24, 26], содержание представителей дру-
гих филумов, как правило, не превышает десятых
долей процента [30].

Обращает на себя внимание таксономический
состав прокариотного сообщества образца LG13
(горизонт Сса пелозема гумусового остаточно-
карбонатного), где среди бактерий доминировал
филум Nitrospirae, а среди архей – Euryarchaeota,
представленный единственным родом Ferroplas-
ma. Можно предположить, что в исследованном
локусе активно протекают процессы трансфор-
мации железа, на что указывает высокое содержа-
ние рода Ferroplasma [18], а также процессы нит-
рификации, которые активно проводятся бакте-
риями филума Nitrospirae [28].

Наиболее часто в исследованных почвах (пе-
лозем гумусовый остаточно-карбонатный) обна-
ружены археи филумов Euryarchaeota, Taumar-
chaeota, а в образцах LG-15 и LG-16 некультиви-
руемый филум Woesarchaeota. В горизонтах, где
визуально обнаружены процессы трансформации
железа (охристые пятна, глееобразование), обнару-
жены прокариоты: представители домена Archaea,
филума Euryarchaeota (род Ferroplasma). Известно,
что представители рода Ferroplasma филума Euryar-
chaeota – хемолитоавтотрофы, окисляющие ионы
Fe2+ до Fe3+ для получения энергии [18].

Обнаружение в исследованных образцах пело-
земов филума бактерий Nitrospirae и филума архей
Taumarchaeota предполагает возможность участия
этих организмов в процессах трансформации со-
единений азота, нитроспиры – активные участни-
ки нитрификации осуществления [28], а таумар-
хеоты (анаммокс-бактерии) – анаэробного окис-
ления аммония [37].

Максимальное разнообразие филумов прока-
риот выявлено в надмерзлотных наиболее глубо-
ких в профиле минеральных горизонтах, где по-
мимо других, характерных для почвы филумов, об-
наружено значительное количество (от 9 до 14)
филумов-кандидатов: Latescibacteria, Tectomicro-
bia, Parcubacteria, Saccaribacteria, Hydrogenedentes,
Peregrinibacteria, Ignavibacteria, Gracilibacteria. Ин-
тересно, что многие из них ранее обнаружены в
морских экосистемах [19, 34, 35]. Видимо, присут-
ствие этих филумов связано с близким расположе-
нием к морю проанализированных профилей.

Важной экологической характеристикой лю-
бого сообщества является обилие таксонов или
α-разнообразие сообщества. Для полученных дан-
ных по представленности ОТЕ на уровне сходства
97% рассчитаны индексы Шеннона и Пиелу
(табл. 2). Наибольшие показатели таксономиче-
ского богатства обнаружены во влажном и отно-
сительно богатом органическим углеродом и азо-
том горизонте мохового очеса, где значение ин-
декса Шеннона составляло 8.62 (LG-15). Более
низкие значения индекса Шеннона были в гори-

Таблица 2. Экологические показатели разнообразия прокариотного сообщества и некоторые свойства почв

Горизонт, 
глубина, см ОТЕ Индекс 

Шеннона Индекс Пиелу pHводн

Влажность
почвы,

% массы
Cорг Nобщ Cорг/Nобщ

%

Wca, 0–4 339 7.49 0.89 7.61 6.2 0.82 0.14 8.9
Cca, 4–19 32 1.85 0.40 7.89 9.1 1.16 0.14 10.1
Cca, 19–32 639 7.32 0.79 7.98 38.6 1.52 0.17 15.2
Wca, 0–4 1167 8.62 0.88 7.36 52.8 18.69 1.23 9.8
Cca, 4–17 959 7.94 0.84 7.97 14.8 1.37 0.14 7.0
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зонте мохового очеса (LG-12) и минеральных го-
ризонтах (LG-14 и LG-16). Минимальное значе-
ние индекса, а также количества ОТЕ отмечено
для минерального горизонта LG-13 и составляло
1.85 и 32 соответственно. Количество детектиро-
ванных ОТЕ зависело от тех же факторов, что и
индекс Шеннона: наибольшие значения обнару-
жены в более влажных горизонтах. Значения ин-
декса выровненности Пиелу говорят о примерно
одинаковой и высокой степени выровненности в
рамках сообщества исследуемых почв.

Данные, полученные при анализе результатов
секвенирования, показывают высокую степень
разнообразия прокариотных сообществ в иссле-
дуемых почвах, что согласуется с литературными
данными [15]. Не исключено, что важным факто-
ром, влияющим на таксономическое разнообразие
сообщества, является влажность почв. Прослежи-
вается положительная корреляция содержания фи-
лума Proteobacteria в сообществе с увеличением
влажности, что также согласуется с данными дру-
гих исследователей [40].

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Впервые дана молекулярно-биологическая ха-

рактеристика почвенного микробиома северной
части архипелага НЗ.

В микробиоме изучаемых территорий преоб-
ладали бактерии филумов Proteobacteria, Actino-
bacteria и Acidobacteria, а также археи филума
Euryarchaeota. Численность копий рибосомаль-
ных генов всех микроорганизмов уменьшается, а
таксономическое разнообразие прокариот –
увеличивается вниз по почвенным профилям се-
вера НЗ.

Судя по данным, полученным методом коли-
чественной ПЦР в реальном времени, в микробио-
ме исследованных почв доминировали бактерии, а
не археи или грибы. Это противоречит результатам,
полученным ранее методом люминесцентной мик-
роскопии [9], согласно которым в почвах север-
ной части архипелага НЗ превалировали грибы.
По-видимому, такое несоответствие объясняется
преобладанием покоящихся форм (спор, кони-
дий и др.), содержание генетического материала в
которых меньше, чем в клетках мицелия. Для
подтверждения или опровержения факта доми-
нирования одной из групп микроорганизмов в
исследуемых объектах необходимы дополнитель-
ные исследования другими методами (например,
методом субстрат-индуцированного дыхания со
специфическим ингибированием антибиотика-
ми грибов/бактерий или биомаркерным методом
определение содержания жирных кислот фосфо-
липидов).

Несмотря на суровые климатические условия
Арктики, почва НЗ в полном объеме выполняет

экологическую функцию сохранения прокариот-
ного разнообразия, что выражается как в присут-
ствии доминирующих таксонов, так и в широком
разнообразии филумов-кандидатов, некоторые из
которых связаны с морскими местообитаниями.
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Molecular Biological Characteristics of Soil Microbiome 
in Northern Part of Novaya Zemlya Archipelago
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Microbiome of pelozems of strongly skeletal residual carbonate (Skeletic Leptosols (Loamic)), carbope-
trozems (Calcaric Leptosols (Protic)), petrozems (Skeletic Leptosols (Protic)) and cryozems (Oxyaquic
Earth. Cryos. Number of copies of 16S rRNA ribosomal genes of archaea is small and varies from 2.30 × 107

to 1.63 × 109 copies of genes/g soil. Number of 16S rRNA gene copies in bacteria varies from 3.47 × 108 to
2.26 × 1011 gene copies/g soil. Number of ribosomal genes ITS rRNA of fungi varies from 8.87 × 106 to
7.56 × 109 copies of genes/g soil. Content of copies of ribosomal genes of all groups of microorganisms sharp-
ly decreased down the profile. Bacteria dominated among prokaryotes (up to 90% abundance). Phyla Pro-
teobacteria, Actininobacteria, and Acidobacteria, as well as (abundance 1–10%) Bacteroidetes, Firmicutes,
Verrucomicrobia, Gemmatimonadetes, and Chloroflexi, were characterized by the highest abundance
(>20%). Archaea domain, represented mainly by the genus Ferroplasma (phylum Euryarchaeota), accounted
for ≤4% of prokaryotes. Taxonomic diversity of prokaryotes increased down the soil profiles and assumed
maximum values in suprapermafrost horizons, where the abundance of candidate phyla typical for marine
ecosystems is high - Latescibacteria, Tectomicrobia, Parcubacteria, Saccaribacteria, Hydrogenedentes, Per-
egrinibacteria, Ignavibacteria, Gilibacteria.

Keywords: Arctic, extreme ecosystems, soil, quantitative PCR, the number of copies of ribosomal genes,
DNA metabarkoding
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