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Трансформация микроорганизмами свежего органического вещества в пахотных 
почвах определяет такие процессы, как глобальный круговорот углерода, производство про-
довольствия и парниковый эффект. Один из доступных способов повышения содержания 
органического вещества в почвах — рациональное использование пожнивных остатков, в ча-
стности соломы. Причиной слабого использования соломы называют то, что она долго раз-
лагается, при этом создается дефицит минерального азота в почве, выделяются фитотоксич-
ные соединения, накапливаются фитопатогены. Поэтому возрастает значение использования 
препаратов для ускорения трансформации соломы зерновых культур. В модельном лабора-
торном опыте мы изучали влияние обработки ржаной соломы биопрепаратами БАГС (на осно-
ве Bacillus), баркон (целлюлозоллитическая ассоциация сложного состава) и омуг (биоудоб-
рение из подстилочного помета) (Всероссийский НИИ сельскохозяйственной микробиоло-
гии) в зависимости от глубины заделки (поверхностно, в слой 0-3 см, в слой 9-12 см) соло-
мы на состав и функционирование микробного сообщества почв. Известно, что наиболее 
легкодоступные органические соединения соломы разлагаются в первые 2 нед после внесе-
ния соломы, поэтому мы через 2 мес оценивали влияние препаратов и глубины заделки со-
ломы на состав бактериального сообщества на поздних стадиях разложения, когда идет дест-
рукция более труднодоступных соединений. В этот период разложение соломы ведут в ос-
новном k-стратеги. Существует мнение, что их сообщество более устойчиво к внешним воз-
действиям и будет не так сильно меняться, как у r-стратегов, ответственных за первый этап. 
Через 60 сут компостирования определяли численность физиологических групп микроорга-
низмов, размеры микробной биомассы, содержание подвижных соединений азота и углерода, 
дыхание. Подтвердилась слабая применимость традиционного микробиологического анализа 
физиологических групп микроорганизмов для целей сравнения структуры микробных сооб-
ществ. Четко прослеживалось только положительное влияние внесения соломы на числен-
ность амилолитических, олиготрофных и педотрофных микроорганизмов. В этой связи струк-
туру микробного сообщества оценивали методом высокопроизводительного секвенирования 
библиотек гена 16S-рРНК. Солома положительно влияла на численность и активность мик-
роорганизмов, микробную биомассу, подвижный органический углерод. Препараты усилива-
ли разложение соломы, наибольшая деградация за исключением варианта с обработкой ому-
гом, была в слое 0-3 см. Более 80 % бактериального сообщества почв составляли Proteo-
bacteria и Actinobacteria, слабее были представлены (благодаря высокому плодородию почвы) 
Acidobacteria. Внесение соломы увеличило долю актинобактерий и бетапротеобактерий по 
сравнению с контролем. Актинобактерии принимают большее участие в разложении соломы 
заделанной на глубину 9-12 см, исключением стала обработка барконом. Показано, что ва-
рианты с обработкой соломы барконом и омугом характеризовались большим разнообрази-
ем: индекс Шеннона 1,29-1,27 против 1,0-1,16 для контроля и необработанной соломы.  
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Трансформация микроорганизмами свежего органического вещест-
ва в пахотных почвах — ключевой фактор, определяющий такие процессы, 
как глобальный круговорот углерода, производство продовольствия и пар-
никовый эффект (1). Один из доступных способов повышения содержания 
органического вещества в почвах заключается в рациональном использо-
вании пожнивных остатков, в частности соломы, которой в Российской 
Федерации ежегодно производится 150 тыс. т (2). Причиной слабой рас-
пространенности такого подхода называют то, что солома долго разлагает-
ся, при этом создается дефицит минерального азота в почве, выделяются 
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фитотоксичные соединения, накапливаются фитопатогены. Поэтому воз-
растает значение использования препаратов для ускорения трансформации 
соломы зерновых культур (3, 4). 

В последнее время все большее распространение для характеристи-
ки состава микробного сообщества почв находят молекулярные методы, 
но вопрос о связи биоразнообразия и функционировании микробного со-
общества остается открытым (5, 6). Это обусловлено в том числе поли-
функциональностью микроорганизмов: изменение таксономического со-
става микробного сообщества не обязательно свидетельствует об измене-
нии химических свойств разлагающегося субстрата (6, 7). Недостаточно 
изучена роль состава и структуры микробного сообщества, ведущего раз-
ложение, в определении направленности деструкционных цепей в сторону 
преобладания минерализации или гумификации (8, 9). В частности, не бо-
лее 10 % почвенных микроорганизмов известны или могут культивиро-
ваться на элективных питательных средах, остальные представляют своей 
массой огромный ресурс для изучения.  

Цель работы заключалась в оценке влияния соломы, биопрепарата 
и глубины заделки в почву на структуру и функционирование микробного 
сообщества почвенных микроорганизмов. Наиболее легкодоступные орга-
нические соединения соломы разлагаются в первые 2 нед после внесения 
соломы, поэтому мы оценивали влияние препаратов и глубины заделки 
соломы на состав бактериального сообщества через 2 мес — на поздних 
стадиях разложения, когда идет деструкция более труднодоступных соеди-
нений. В этот период разложение соломы ведут в основном k-стратеги. 
Существует мнение, что их сообщество более устойчиво к внешним воз-
действиям и будет не так сильно меняться, как у r-стратегов, ответствен-
ных за первый этап (10). 

Методика. В модельном опыте с хорошо окультуренной дерново-
подзолистой почвой (Сгум. 4,02 %, Nобщ. 0,316 %, рНсол. 5,63, подвижный 
Р2О5 — 37 мг/100 г, обменный К — 9,6 мг/100 г) в пластиковые сосуды на 
1 кг почвы вносили по 3 г измельченной на кусочки размером 1-2 см со-
лому ржи (зольность 3,4 %, N — 0,25±0,02, С/N — 195) тремя способами: 
поверхностно, заделка в слое 0-3 см, заделка в слое 9-12 см. Для ускоре-
ния разложения солому обрабатывали препаратами БАГС (на основе 
Bacillus), баркон (целлюлозоллитическая ассоциация сложного состава) и  
омуг (биоудобрение из подстилочного помета) согласно рекомендациям 
разработчиков (ФГБНУ Всероссийский НИИ сельскохозяйственной мик-
робиологии, г. Санкт-Петербург). Анализы выполняли на 60-е сут.  

Агрохимические исследования почвы проводили общепринятыми 
методами (11). Содержание углерода в вытяжках определяли на спектро-
фотометре Ultraspec («LKB», Швеция; λ = 340 нм) (12). Дыхание почвы 
измеряли на газовом хроматографе Цвет (Россия); детектор — катарометр, 
газ-носитель — гелий.  

Активную микробную биомассу в почве учитывали методом суб-
страт-индуцированного дыхания (13), определяя суммарную биомассу и 
грибную биомассу (обработка стрептомицином и рифампицином, 16 мг 
антибиотика на 1 г почвы). Азот микробной биомассы анализировали ре-
гидратационным методом (14), содержание остаточной соломы в почве — 
методом флотации в 0,5 н. Na2SO4. Численности физиологических групп 
микрофлоры (аммонифицирующие, амилолитические, актинобактерии, 
целлюлозоразлагающие, педотрофы, олиготрофы, общее количества бак-
терий, микромицетов) учитывали при посеве почвенной суспензии на 
плотные питательные среды. Биоразнообразие микробных сообществ оце-
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нивали по индексу разнообразия Шеннона и коэффициенту сходства Се-
ренсена-Чекановского.  

Структуру бактериального сообщества почв для срока 60 сут опре-
деляли с применением высокопроизводительного секвенирования библио-
тек гена 16S-рРНК. Для этого выделяли из почвы ДНК с использованием 
наборов MoBio (CША), приготовление библиотек проводили с помощью 
ПЦР с универсальными праймерами на ген 16S-рРНК F515 и R806 (15). 
Секвенирование выполняли на приборе GS Junior («Roche», США), обра-
ботку результатов секвенирования — в программе QIIME (16). 

Для дальнейшей статистической обработки использовали стандарт-
ные методы статистики, граф-анализа (17) и анализа главных компонент.  

Результаты. Определение численности микроорганизмов по слоям 
почвы выявило, что микромицеты более чувствительны к внесению соломы 
по сравнению с бактериями (табл. 1). В большинстве вариантов числен-
ность грибов в слое с соломой повышалась в 1,5-2,0 раза. Внесение соломы 
увеличивало грибную биомассу. Таким образом, наши данные согласуются 
с известной из литературы ведущей ролью грибов на более глубоких стадиях 
разложения соломы (10). На численность грибов и бактерий больше влиял 
фактор глубины заделки соломы, а не вид примененного биопрепарата.  

Подтвердилась слабая применимость традиционного микробиоло-
гического анализа физиологических групп микроорганизмов для целей 
сравнения структуры микробных сообществ. Четко прослеживалось только 
положительное влияние внесения соломы на численность амилолитиче-
ских, олиготрофных и педотрофных микроорганизмов (см. табл. 1), тогда 
как различия между вариантами в большинстве случаев оказались несуще-
ственными. Возможная причина заключается в учете этим методом только 
быстрорастущих микроорганизмов, тогда как на исследуемой стадии раз-
ложения соломы преобладают медленно растущие k-стратеги.  

Разложение соломы на 60-е сут опыта не превышало 10-40 %, что 
совпадает с данными ряда исследователей (1-3), но противоречит резуль-
татам, которые указывают на 50 % разложение за 1 мес (10). Применение 
биопрепаратов усилило минерализацию соломы, наилучшие результаты 
отмечали при обработке соломы барконом. Разложение соломы было вы-
ше при заделке в слой 0-3 см, за исключением варианта с омугом, где ак-
тивнее всего деструкция соломы происходила в слое 9-12 см.  

Влияние изучаемых факторов на фракции органического вещества, 
характеризующие количество наиболее доступных органических соедине-
ний (водо- и солерастворимый углерод), количество новообразованного (С 
лабильного гумуса) или подвижного (С NaOH- или пирофосфатной вы-
тяжки) гумуса (см. табл. 1), отмечали только для легкодоступных фракций.  

Рост микробиологической активности при внесении соломы и 
биопрепаратов ускорял разложение соломы, но не гумуса (см. табл. 1). 
Сохранению гумуса в почве из использованных препаратов способствовал 
омуг, что согласуется с результатами проведенных нами исследований по 
влиянию биоудобрений на процессы гумификации (18). Комплексный по-
казатель гумификации (Кгум.) (19) в вариантах с омугом аналогично степе-
ни минерализации соломы повышался при ее внесении в слой 9-12 см. 

Разная глубина заделки соломы и ее обработка препаратами изме-
нили структуру бактериального сообщества почвы (табл. 2). Основную 
часть бактериального сообщества на уровне фил составляли Proteobacteria 
и Actinobacteria, благодаря высокому плодородию почвы были слабо пред-
ставлены Acidobacteria. Наличие соломы на 60-е сут ожидаемо увеличило 
(по сравнению с контролем) долю актинобактерий и бетапротеобактерий, 



 

1. Биологические и химические характеристики почвы в зависимости от глубины заделки соломы и ее обработки различными био-
препаратами (60-е сут, модельный опыт) 

Солома без обработки Солома + БАГС Солома + баркон Солома + омуг 
Показатель К 

П 0-3 см 9-12 см П 0-3 9-12 П 0-3 9-12 П 0-3 9-12 
М и к р о б и о л о г и ч е с к и е  с в о й с т в а   

Бактерии в 0-4 см, ½106 КОЕ/г 4±0,7 2±0,6 5±0,7 5±0,6 6±0,4 4±0,4 4±0,4 7±0,7 6±0,2 3±0,4 4±0,6 4±0,3 2±0,2 
Бактерии 8-12 см, ½106 КОЕ/г 2±0,2 2±0,2 2±0,4 6±0,6 2±0,3 5±0,4 6±0,9 5±0,6 3±0,4 6±0,4 4±0,4 3±0,4 7±0,6 
Грибы в 0-4 см, ½103 КОЕ/г 31±2,8 28±1,4 30±3,7 7±0,8 22±2,9 41±2,1 15±1,4 25±2,1 43±3,7 12±1,0 21±2,8 11±1,6 6±0,8 
Грибы в 8-12 см, ½103 КОЕ/г 20±1,6 21±3,7 21±2,8 24±1,6 12±2,1 21±2,8 38±4,2 15±2,4 18±1,6 25±1,7 12±1,4 12±2,1 15±1,4 
Аммонификаторы, ½106 КОЕ/г 12±0,8 16±2,4 16±0,3 13±0,8 15±0,9 17±1,0 18±2,2 19±2,0 14±0,5 14±1,0 10±0,8 16±1,4 16±1,4 
Амилолитические, ½106 КОЕ/г 9±0,6 13±1,3 14±1,4 14±1,1 13±1,2 11±1,4 14±1,3 16±0,2 13±1,5 14±1,6 10±0,3 14±1,7 13±0,6 
Олиготрофы, ½106 КОЕ/г 6±0,6 9±1,1 7±1,0 10±0,7 5±0,4 6±0,8 6±0,2 9±0,8 9±1,0 9±0,9 6±0,6 9±1,3 7±0,8 
Педотрофы, ½106 КОЕ/г 6±0,8 11±1,1 11±1,2 10±1,5 8±0,7 7±0,7 8±0,3 8±1,0 10±1,1 11±1,4 8±0,6 10±1,1 11±1,5 
Целлюлозолитики, ½103 КОЕ/г 16±2,0 41±8,0 66±8,0 62±14,0 74±14,0 168±8,0 123±14,0 263±21,0 127±16,0 99±14,0 145±14,0 113±8,0 150±21,0 
Актинобактерии, ½106 КОЕ/г 1,6±0,20 1,3±0,20 1,3±0,20 3,0±0,60 1,5±0,30 2,4±0,40 1,5±0,30 2,1±0,60 1,1±0,20 1,6±0,30 1,5±0,20 1,4±0,20 1,3±0,30 
С СО2, мг/(кгšсут) 9±0,1 13±0,8 18±1,6 14±0,8 22±6,2 21±0,7 22±1,6 36±5,7 21±1,9 15±3,2 28±3,5 15±2,8 12±1,7 
С ∑активной биомассы, мг/кг 571±60 700±40 697±52 807±39 728±22 749±101,0 756±120,0 547±73 669±86 603±72 448±60 631±88 652±104,0 
С грибной биомассы, мг/кг 81±7 122±15 112±20 111±10 143±12 223±41 87±14,0 77±35,0 106±32 102±16 109±11 114±16 83±17,0 
N биомассы, мг/кг 44±0 47±3,0 53±4,2 53±4,9 50±2,9 43±2,7 46±3,0 39±2,5 46±2,7 42±5,6 35±0,1 41±2,7 49±0,5 
С общей биомассы, мг/кг 834±123 963±43 1016±115 1017±63 1034±115 1039±73 847±63 749±54 961±76 947±47 850±54 901±70 988±82 

А г р о х и м и ч е с к и е  с в о й с т в а   
N NH4 мг/кг 0,7±0,10 0,7±0,10 0,7±0,10 0,7±0,10 0,7±0,10 1,4±0,10 2,1±0,10 1,4±0,10 2,1±0,10 2,2±0,10 2,1±0,10 2,1±0,10 2,2±0,10 
N NO3, мг/кг 26±0,8 22±0,8 22±0,8 17±1,7 23±0,1 21±0,1 20±0,1 23±0,1 21±0,1 20±1,5 21±0,8 20±0,1 19±0,1 
С водорастворимый, мг/кг 131±7 132±30 123±11 155±13 174±26 138±25 133±29 133±26 145±33 140±9 168±27 182±21 157±22 
С солерастворимый, мг/кг 116±12 113±8 109±9 94±16,0 106±16 108±13 109±14 130±22 107±12 109±8 128±14 131±19 116±11 
С лабильного гумуса, г/кг 0,8±0,10 0,8±0,05 0,8±0,01 0,8±0,05 0,8±0,02 0,7±0,10 0,9±0,10 0,9±0,01 0,9±0,10 0,7±0,01 0,9±0,10 0,9±0,10 0,9±0,10 
С гумуса, % 3,78±0,050 3,95±0,080 3,83±0,040 3,81±0,140 3,89±0,050 3,85±0,070 3,85±0,040 3,89±0,040 3,84±0,030 3,89±0,080 3,82±0,040 3,93±0,050 4,01±0,050 
Остаточная солома, мг/100 г 0 262±15 186±26 174±76 216±98 262±41 217±22 250±62 242±38 296±25 247±83 233±85 260±90 
Р2О5, мг/100 г 58±9,5 53±6,7 48±3,6 48±6,2 61±12,1 51±12,0 46±4,2 51±6,1 45±7,0 69±7,6 56±16,0 56±3,5 85±2,8 
К, мг/100 г 9±1,2 13±1,4 8±1,2 10±1,0 12±0,5 10±1,4 9±1,1 10±1,5 11±1,7 11±0,4 9±1,5 9±0,0 9±0,5 
рНсол. 5,6±0,02 5,8±0,02 5,8±0,01 5,9±0,05 5,9±0,02 5,9±0,05 5,9±0,07 5,8±0,04 5,8±0,02 5,8±0,03 5,9±0,01 5,8±0,10 5,9±0,03 
Остаточная соломаа, мг/100 г 0 193±72 156±18 155±36 161±40 108±31 126±34 145±45 81±45,0 95±53,0 193±48 178±20 94±56,0 
Кгум.

б 3,50 3,67 2,87 2,34 3,24 2,90 3,11 3,22 3,21 3,66 2,53 3,04 3,36 
П р и м е ч а н и е. К — контроль, П — поверхностное внесение; а — данные для 90-х сут опыта, б — комплексный показатель гумификации (Кгум.). Описание препаратов и опре-
деления показателей см. в разделе «Методика» (также см. рис. 3). Приведены средние и доверительные интервалы при уровне значимости P = 0,05.  

 

 

308 



 309 

2. Состав бактериального сообщества почвы (%) в зависимости от глубины 
заделки соломы и ее обработки различными биопрепаратами (60-е сут, 
модельный опыт) 

Без обработки БАГС Баркон Омуг 
Таксон К 

П 1 2 П 1 2 П 1 2 П 1 2 
Archaea 0,7 0,9 0,9 0,7 0,9 0,3 0,9 1,8 0,9 0,7 0,6 1,6 1,0 
Acidobacteria 2,6 2,4 3,6 2,4 2,4 1,6 2,5 4,0 2,6 2,6 1,7 3,5 4,8 
Actinobacteria 15,6 19,3 17,5 21,9 17,9 14,8 19,3 26,7 18,4 18,8 14,3 22,0 27,2 
Bacteroidetes 0,2 0,2 0,4 0,5 2,0 0,6 0,4 0,4 5,7 0,4 0,1 0,5 0,7 
Chloroflexi 2,2 2,0 2,5 2,8 2,9 2,2 3,1 5,1 2,6 2,9 1,9 3,2 4,6 
Firmicutes 2,3 2,6 2,6 2,4 2,2 2,0 2,6 2,8 3,2 3,1 1,7 4,0 4,4 
Gemmatimonadetes 2,3 2,6 2,6 2,4 2,2 2,0 2,6 2,8 3,2 3,1 1,7 4,0 4,4 
Planctomycetacia 0,8 0,9 1,3 1,8 0,8 0,6 1,0 1,5 1,4 0,7 0,7 1,6 1,9 
Alphaproteobacteria 4,5 4,5 4,5 3,9 5,8 3,9 4,2 4,7 10,5 3,6 4,1 4,5 6,4 
Betaproteobacteria 2,7 2,8 3,0 2,6 3,7 8,2 3,4 4,3 3,3 1,7 2,1 4,6 4,3 
Deltaproteobacteria 2,2 2,4 2,6 2,2 2,5 1,7 2,4 4,6 2,2 2,3 1,4 3,8 4,4 
Gammaproteobacteria 62,3 56,8 56,7 53,5 52,4 59,1 52,0 36,4 44,2 59,3 68,1 45,9 34,0 
Прочие 1,6 2,6 1,8 2,9 4,3 3,0 5,6 4,9 1,8 0,8 1,6 0,8 1,9 
П р и м е ч а н и е. К — контроль, П — поверхностное внесение; 1 и 2 — почвенный слой соответственно 
0-3 и 9-12 см. Описание препаратов см. в разделе «Методика».  
 

Рис. 1. Представленность семейств класса Actinobacteria в почве в зависимости от глубины 
заделки соломы и ее обработки различными биопрепаратами: А — Micrococcaceae, Б — 
Gaiellaceae, В — Nocardiaceae, Г — Pseudonocardiaceae; 1 — контроль; 2, 3, 4 — без обработ-
ки (соответственно поверхностное внесение и заделка на глубину 0-3 и  9-12 см); 5, 6, 7 — 
обработка БАГС (поверхностное внесение и заделка на глубину 0-3 и 9-12 см); 8, 9, 10 — 
обработка барконом (поверхностное внесение и заделка на глубину 0-3 и 9-12 см); 11, 12, 13 — 
обработка омугом (поверхностное внесение и заделка на глубину 0-3 и 9-12 см) (60-е сут, 
модельный опыт). Описание препаратов см. в разделе «Методика». 
 

относящихся к k-стратегам. Поверхностное внесение соломы не влияло на 
соотношение семейств альфапротеобактерий, среди которых много симби-
онтов растений, изменения были только при обработке барконом. Заделка 
соломы в почву существенно сказалась на структуре этого таксона, но вы-
явить закономерности в зависимости наблюдаемого эффекта от глубины 
заделки или препарата не удалось, возможно, изменения в отмеченном 
случае произошли под воздействием косвенных причин (конкуренция, ан-
тагонизм и т.п.). 

Обработка соломы омугом и барконом увеличила долю актинобак-
терий, играющих большую роль в деструкции трудноразлагаемых субстра-
тов, по сравнению с вариантом без обработки. Участие актинобактерий в 
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разложении усиливалось при заделке соломы в слой 9-12 см, за исключе-
нием вариантов с барконом (аналогично данным о доминировании бакте-
риальных сообществ при разложении заделанных растительных остатков) 
(20). Внесение соломы и препарат слабо влияли на такие семейства акти-
нобактерий, как Solirubrobacteraceae и Gaiellaceae, тогда как Micrococcaceae, 
Nocardioidacea и Pseudonocardiaceae оказались более чувствительны к изу-
чаемым факторам (рис. 1), что позволяет выявить влияние как препаратов, 
так и глубины заделки соломы. Наибольшие различия по структуре класса 
актинобактерий отмечали между вариантами с препаратами БАГС и омуг, 
а влияние глубины заделки соломы по фону баркона и омуга часто было 
противоположным.  

Важную роль в разложении свежего органического вещества игра-
ют Firmicutes. При использовании БАГС доля Firmicutes была выше прак-
тически в 2 раза, что, казалась бы, объяснимо, так как препарат создан на 
основе Bacillus. Однако резко возрастала численность Lactobacillaceae (по-
вышение составляло до 40 % по сравнению с 5-8 % для необработанной 
соломы и варианта с омугом и 19 % — для баркона), а число представите-
лей семейства Bacillaceae было низким.  

Наибольшим биоразнообразием характеризовались образцы при 
обработке соломы барконом и омугом: индекс Шеннона составил 1,29-
1,27 против 1,0-1,16 для контроля и необработанной соломы. Возрастание 
таксономического разнообразия микробиома отражается в увеличении его 
метаболической активности и усложнении трофических связей между раз-
ными физиологическими группами микроорганизмов, что согласуется с 
усилением гумификационных процессов (повышение содержания гумуса, 
водорастворимого углерода и лабильного гумуса). 

Анализ сходства бактериальных сообществ методом главных ком-
понент при группировке по обработке соломы препаратами для компонен-
та 1 и 2 не выявил четких различий между вариантами (вклейка, рис. 2, А), 
при анализе по компонентам 1 и 3 можно отметить различия для БАГС и 
омуга. Если сгруппировать для анализа данные по глубине заделки соломы 
(см. рис. 2, Б), то различия не будут существенными, хотя на численность 
и активность микроорганизмов сильно влиял именно этот фактор. Веро-
ятно, причина в достаточно поздней стадии разложения, когда различия 
между сообществами k-стратегов не столь заметны (7, 10), а также в более 
полном составе сообщества, учитываемого молекулярными методами. 

Значения коэффициентов сходства Серенсена-Чекановского бакте-
риальных сообществ для слоя 0-3 см (наибольшее разложение соломы) 
оказались самыми высокими (0,72-0,78). То есть наиболее эффективно 
разлагающие солому микробные сообщества имели близкий состав, влия-
ние препаратов было слабым. БАГС часто отличался от других препаратов 
по влиянию на структуру сообщества, формировал наименее схожие мик-
робоценозы, особенно при поверхностном внесении (коэффициенты ко-
лебались от 0,58 до 0,63).  

Следует отметить, что многие показатели, характеризующие мик-
робиологические (дыхание почвы, содержание С и N в микробной био-
массе) и агрохимические (например, содержание подвижного органиче-
ского углерода и минерального азота) свойства почв изменяются при вне-
сении соломы (см. табл. 1), но обнаружить в этом четкие закономерности 
и оценить эффект от препарата или глубины заделки без применения ма-
тематических методов анализа практически невозможно.  

Использование метода граф-анализа (15) для оценки функциониро-
вания микробоценоза позволяет выявить общие черты и различия в зави-
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симости от глубины заделки соломы (рис. 3). Общее заключается в отрица- 
 

 

 

 
Рис. 3. Графы максимальных корреляционных связей для показателей состояния почвы и 

cм 
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почвенного микробного сообщества в зависимости от глубины заделки соломы и ее обработ-
ки различными биопрепаратами (серые квадраты — численность микроорганизмов, квадра-
ты, обведенные жирной рамкой, — пулы С): 1 — численность аммонификаторов, 2 — чис-
ленность амилолитических микроорганизмов, 3 — численность олиготрофов, 4 — числен-
ность педотрофов, 5 — численность целлюлозолитиков, 6 — численность актиномицетов, 7 — 
численность микромицетов; 8 — коэффициент минерализации, 9 — коэффициент педотроф-
ности, 10 — коэффициент олиготрофности, 11 — коэффициент трансформации органическо-
го вещества; 12 — влажность; 13 — остаточное содержание соломы; 14 — дыхание почвы; 
15 — С микробной биомассы (регидратационный метод); 16 — N микробной биомассы; 17 — 
С активной биомассы (сумма «бактерии + грибы»); 18 — доля активной биомассы от общей, 
%; 19 — активная грибная биомасса; 20 — доля активной грибной биомассы от суммарной, 
%; 21 — общий азот в почве, 22 — нитратный азот, 23 — аммонийный азот; 24 — С в водной 
вытяжке, 25 — С в вытяжке К2SО4, 26 — С лабильного гумуса (нейтральная пирофосфатная 
вытяжка), 27 — С щелочной пирофосфатной вытяжки, 28 — С в вытяжке 0.1 н. NaOH, 29 — 
С гумуса; 30 — комплексный показатель гумификации; 31 — подвижный фосфор, 32 — под-
вижный калий; 33 — рН; 34 — урожай растений (получен во второй срок, данные не приво-
дятся); 35 — вынос азота растениями (см. пункт 34).   
 

тельной зависимости между количеством остаточной соломы и содержа-
нием азота в почве. Количество иммобилизованного в микробной биомас-
се азота для вариантов с заделкой соломы в почву тесно связано с содер-
жанием нитратов. Новообразование гумуса (С лабильного гумуса) связано 
с микробной биомассой, что объясняет рост содержания гумуса при по-
верхностном внесении соломы, когда органические вещества поступают 
в почву в растворенном состоянии. Комплексный показатель гумифика-
ции (Кгум) связан с микробиологическими свойствами почв, в частности 
с коэффициентами минерализации и олиготрофности, отражающими 
структуру микробного сообщества. 

При поверхностном внесении солома на 60-е сут служит основным 
источником многих пулов подвижного органического вещества, но так 
как она медленнее разлагается, то с ней связаны олиготрофные микроор-
ганизмы. Наиболее активное разложение соломы идет в верхнем слое (0-
3 см), о чем свидетельствует ее связь с целлюлозолитическими микроор-
ганизмами и роль для азотного цикла. В зависимости от глубины заделки 
соломы основной вклад в минерализационные процессы (выделение СО2) 
вносят разные группы микроорганизмов. 

Таким образом, анализ воздействия обработки соломы ржи био-
препаратами БАГС, баркон и омуг на состав и функционирование мик-
робного сообщества почвы показал, что эффект биопрепарата сравним по 
силе с влиянием глубины заделки соломы. Однако в отношении функцио-
нирования микробиома, а следовательно, и свойств почвы, это не всегда 
четко проявляется. Здесь подтверждается тот факт, что таксономический 
состав микробиома может быть разным, а результаты благодаря поли-
функциональности микроорганизмов окажутся одинаковыми. При исполь-
зовании препаратов за 90 сут разлагается 60-70 % соломы против 30-50 % 
в вариантах без обработки. Наиболее эффективно солома разлагалась в слое 
0-3 см, за исключением обработки омугом (лучше — в слое 9-12 см), сла-
бее всего — при поверхностном внесении. Выявлено, что биопрепараты 
БАГС и баркон эффективнее омуга разлагают солому, но действие по-
следнего более благоприятно на почвенный гумус: повышается содержа-
ние новообразованного и общего гумуса. Внесение соломы увеличило до-
лю актинобактерий и бетапротеобактерий по сравнению с контролем. Ак-
тинобактерии принимают большее участие в разложении соломы, заде-
ланной на глубину 9-12 см (исключением стала обработка барконом). Ва-
рианты с обработкой соломы барконом и омугом характеризовались боль-
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шим разнообразием (индекс Шеннона 1,29-1,27 против 1,00-1,16 для кон-
троля и необработанной соломы). 
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A b s t r a c t  
 

Microbial transformation of fresh organic matter in arable soils defines different processes 
such as the global carbon cycle, food production and impacts on the environment. One of the 
available ways to improve the content of soil organic matter is the rational use of crop residues, such 
as straw. A limited use of straw is usually explained by its long decomposition in soil that leads to 
soil deficiency in mineral nitrogen and accumulation of phytotoxic compounds and phytopathogens. 
Therefore, the microbial preparations used to accelerate the cereals’ straw transformation may be of 
inrerest. In the model laboratory experiment we studied the effect of rye straw treatment with 
biopreparates BUGS (based on Bacillus), Barcon (complex cellulosolitic association) and Omug 
(bio-fertilizer from litter poultry dung) developed in the ARRIAM, depending on the depth of seal 
(surficial, in a layer of 0-3 cm, in the layer 9-12 cm) of straw on the composition and functioning of 
soil microbial community. It is known that the most available organic compounds are decomposed in 
the first 2 weeks, so after 2 months we evaluated the effect of preparations and depth of placing straw 
into the soil on the bacterial community composition in the late stages of decomposition and 
destruction of difficulty decomposable compounds. During this period the straw decomposition is 
due generally to k-strategists. There is a perception that their community is more resistant to external 
influences and will not vary so much as r-strategists responsible for the early stage. After 60 days we 
determined the abundance of physiological groups of microorganisms, the microbial biomass, content 
of labile compounds of nitrogen and carbon, as well as respiration. We confirmed poor applicability 
of conventional microbiological analysis of physiological groups of microorganisms for the purposes 
of comparing the structure of microbial communities. There was a clear positive impact of straw on 
the abundance of amylolytic, pedotrofnyh and oligotrophic microorganisms. In this regard, the 
structure of the microbial community was evaluated by high-throughput sequencing libraries of 16S 
rRNA gene. A positive effect of straw on the number and activity of microorganisms, microbial 
biomass, labile organic carbon was shown. The tested preparations increased the straw 
decomposition, and the greatest effect, except Omug, was in a layer of 0-3 cm. Over 80 % of the soil 
bacterial community was represented by Proteobacteria and Actinobacteria, and the presence of 
Acidobacteria was lower due to the high fertility of the soil. Adding straw increased proportion of 
Actinobacteria and Betaproteobaktery compared to control. Actinobacteria were more involved in the 
decomposition of straw in the 9-12 cm layer, except the treatment with Barcon. It was shown that in 
case of Barcon and Omug, the biodiversity in the microbial community was higher (the Shannon 
index was 1.29-1.27 against 1.0-1.16 for control and untreated straw).  
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