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В настоящее время в научной литературе активно обсуждается целесообразность при-
менения в земледелии биоугля — одного из новых видов органогенных мелиорантов, получаемого 
из древесины или отходов растительного происхождения. Биоуголь рекомендуют использовать 
для увеличения биологической активности почв, повышения продуктивности культур, в ряде 
стран его активно внедряют в агротехнологии. Однако многие аспекты влияния биоугля на свой-
ства и состояние агроценозов исследованы крайне слабо. Основное беспокойство вызывают дан-
ные о влиянии биоугля на минерализацию гумуса, так как дегумификация может привести к по-
тере почвенного плодородия и снижению экологической устойчивости почв, особенно дерново-
подзолистых, для которых характерно невысокое содержанием гумуса и слабая гумифицирован-
ность. Такие почвы исходно имеют низкую экологическую устойчивость и достаточно уязвимы 
для воздействия человека. При их использовании необходимо уделять значительное внимание 
микробиологическим и биохимическим процессам трансформации почвенного органического ве-
щества. Воздействию биоугля на состав и состояние микробиоты почв в России посвящены еди-
ничные исследования, а для дерново-подзолистых почв северо-западного региона России оно 
изучено нами впервые. Целью работы была оценка влияния биоугля на особенности сообществ 
прокариот хорошо окультуренной агродерново-подзолистой супесчаной почвы. Образцы отбирали 
в Ленинградской области. Биоугль получали быстрым пиролизом из древесины березы и осины 
при 550 С. К почвенным образцам добавляли 1 % биоугля. Исследования проводили в инкуба-
ционном эксперименте при комнатной температуре (7 и 90 сут, 20-22 С; повторность вариантов 
опыта 3-кратная). Общепринятыми агрохимическими методами определяли содержание общего 
органического углерода и азота, минеральных форм азота и рН почвенной суспензии. Для анали-
за таксономического состава почвенных прокариот использовали метод высокопроизводительного 
секвенирования вариабельного участка гена 16S рРНК. Кластеризацию последовательностей и 
таксономическую идентификацию полученных операционных таксономических единиц (ОТЕ, 
OTU — Operational Taxonomic Unit) проводили с помощью программы QIIME. Разнообразие и 
выравненность бактериальных сообществ агродерново-подзолистой почвы оценивали по числу ОТЕ 
и индексу Шеннона (H). Статистическую обработку данных осуществляли с помощью программы 
IBM SPSS Statistics, Version 25 («IBM», США). Достоверность различий между вариантами 
оценивали по результатам однофакторного дисперсионного анализа с помощью критериев Дунка-
на (Duncan’s test) или Стюдента-Ньюмена-Кейлса (Student-Newman-Keuls test) при p < 0,05. 
При внесении биоугля в почву отмечали усиление процессов минерализации органического веще-
ства. За период наблюдений содержание гумуса в почве снизилось с 4,41 до 3,83 %, то есть на 
11 % больше, чем в контроле. Активизация трансформации органического вещества протекала на 
фоне изменений состояния прокариотного сообщества. Сообщество было представлено в основном 
бактериями фил Actinobacteria, Firmicutes, Proteobacteria, Chloroflexi, Acidobacteria, Planctomycetes, 
Verrucomicrobia. Внесение биоугля в почву сопровождалось возрастанием общего разнообразия 
бактерий и увеличением обилия представителей фил Planctomycetes, Verrucomicrobia, Proteobacte-
ria и FBP, а также уменьшением обилия представителей фил Actinobacteria, Nitrospirae, Firmicu-
tes и Fibrobacteres. В целом под влиянием биоугля в прокариотном сообществе возросло обилие 
олиготрофов и сократилась доля копиотрофов. Угнетение бактерий филы Nitrospirae может объ-
ясняться снижением концентрации доступного аммония. Кроме того, при внесении биоугля в 
почве увеличилось обилие некоторых таксонов, включающих бактерии, которые также участвуют 
в разложении сложных природных биополимеров (порядки Myxococcales и Xanthomonadales, класс 
Sphingobacteriia и др.). С этими изменениями, вероятно, связана интенсификация процессов 
трансформации трудномобилизуемых органических веществ при внесении биоугля в агродерново-
подзолистую почву.  

 

Ключевые слова: метагеномный анализ, высокопроизводительное секвенирование, поч-
венный микробоценоз, продукты пиролиза, дерново-подзолистая почва, олиотрофы, копиотрофы, 
почвенные гидролитики. 

 

                                                             
 Исследования проводились с использованием оборудования ЦКП «Геномные технологии, протеомика и 

клеточная биология» (ФГБНУ ВНИИСХМ). Работа выполнена при поддержке гранта РФФИ ¹ 18-016-
00208а «Влияние биоугля на биохимические и микробиологические процессы трансформации органиче-
ского вещества почв». 



 

164 

В последние десятилетия активно ведется поиск и разработка но-
вых видов удобрений и мелиорантов, позволяющих поддерживать безде-
фицитный баланс гумуса почв и обеспечивать их высокое плодородие. 
Один из перспективных органогенных мелиорантов, активно применяе-
мых в мировом агропроизводстве, — биоуголь. (анг. biochar) (1-3). Био-
уголь получают пиролизом древесины или другой растительной массы в 
инертной атмосфере. Применение биоугля рассматривают как возмож-
ность решения ряда острых экологических проблем — утилизации органи-
ческих отходов (4, 5), секвестрации углерода (6), восстановления нару-
шенных почв (5-7) и увеличения продуктивности сельскохозяйственных 
культур (4, 8, 9). 

Состав и свойства различных видов биоугля, в частности исходное 
сырье для его производства (10), физические и физико-химические харак-
теристики (11, 12), изучены достаточно подробно. Исследовано его влия-
ние на агрономически ценные свойства некоторых типов почв, в том чис-
ле на содержание элементов минерального питания растений (4, 9, 13), 
реакцию почвенной среды и водно-физические свойства (5, 6, 12, 13). Од-
нако механизмы, обусловливающие такие эффекты, не до конца понятны. 
Описаны изменения микробоценоза в почвах при разных дозах внесения 
биоугля (14-16), сроках инкубации (15, 17) и различном его качестве (18). 
Но при этом не выявлены четкие закономерности модуляции профиля 
микробиоты под влиянием биоугля. Ограничена и зачастую противоречива 
информация о сопряженных изменениях почвенной биоты и органическо-
го вещества почв — важнейших компонентов агроценозов, в значительной 
степени определяющих уровень их плодородия и экологическую устойчи-
вость (19-22). Так, имеются сведения, что под влиянием биоугля микроб-
ная биомасса и биологическая активность почв увеличиваются, начинают-
ся дегумификационные процессы (21-23). Согласно другим данным, био-
уголь не оказывает стимулирующего действия на биомассу почвенных 
микроорганизмов, а интенсивность минерализационных процессов снижа-
ется (24-27). Также слабо проработана проблема трансформации состава 
гумуса при внесении биоугля в почвы. Недавно проведенные нами иссле-
дования показали, что внесение биоугля в дерново-подзолистую почву 
приводит как к негативным, так и к положительным модификациям в си-
стеме гумусовых веществ (28, 29). Интенсивные процессы минерализации 
гумуса (потери до 20 %) сопровождаются увеличением в его составе доли 
стабилизированных форм, что повышает устойчивость гумуса в целом (28). 

Почвенные прокариоты активно участвуют в трансформации орга-
нического вещества, поэтому изучение влияния биоугля на прокариотное 
сообщество агродерново-подзолистой почвы представляет интерес как для 
понимания фундаментальных процессов формирования почвенного пло-
дородия, так и для практики земледелия.   

В настоящей работе впервые описаны изменения состава и струк-
туры прокариотного сообщества агродерново-подзолистой почвы, сопут-
ствующие ее дегумификации под воздействием биоугля (рост обилия оли-
готрофов и ряда таксонов, представители которых участвуют в разложении 
сложных природных биополимеров, снижение доли копиотрофов). Кроме 
того, получены данные о метагеномном составе микробиоты дерново-
подзолистой почвы северо-западной части Европейской России, сведений 
о котором для этого региона пока крайне мало. 

Цель представляемого исследования заключалась в оценке влияния 
биоугля на особенности сообществ прокариот хорошо окультуренной аг-
родерново-подзолистой супесчаной почвы Ленинградской области. 
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Методика. Образцы высокогумусированной агродерново-подзоли-
стой супесчаной почвы (Меньковский филиал Агрофизического институ-
та, Ленинградская обл., Гатчинский р-н) отбирали из пахотного горизонта 
(0-20 см) в июне 2017 года. Биоуголь получали быстрым пиролизом из 
древесины березы и осины при 550 С. Подробная характеристика почвы 
и биоугля приведена ранее (28, 29). 

Исследования проводили в краткосрочном инкубационном экспе-
рименте при комнатной температуре (20-22 С). Масса почвы в сосудах 
составляла 300 г в пересчете на сухое вещество, содержание биоугля — 0 
% (контроль) и 1,0 %. Влажность почвы в течение всего эксперимента 
оставалась равной 60 % от полной влагоемкости. Образцы почвы для ана-
лиза отбирали на 7-е и 90-е сут. Повторность вариантов опыта 3-кратная. 

Агрохимические показатели почвы определяли по стандартным ме-
тодикам (30): рН — потенциометрически, содержание почвенного органи-
ческого углерода — по Тюрину, органического азота — микрохромовым 
методом Тюрина, нитратов — с дисульфофеноловой кислотой, аммония — 
с реактивом Несслера. 

При экстракции и очистке ДНК из навесок почвенных образцов 
(0,25 г) использовали набор NucleoSpin® Soil kit («MACHEREY-NAGEL 
GmbH & Co. KG», Германия) в соответствии с инструкцией производителя. 

Для создания библиотек маркерного гена 16S рРНК в полимераз-
ной цепной реакции (ПЦР) использовали универсальные праймеры для 
его вариабельного участка V4 F515/R806 (5-GTGCCAGCMGCCGCGGT-
AA-3/5-GGACTACVSGGGTATCTAAT-3) с присоединением адаптеров и 
уникальных баркодов («Illumina, Inc.», США). Для постановки ПЦР ис-
пользовали T100 Thermal Cycler («Bio-Rad Laboratories, Inc.», США), реак-
цию проводили в 15 мкл реакционной смеси, содержащей 0,5-1,0 ед. по-
лимеразы Q5 и ½1 Q5 Reaction Buffer («New England BioLabs Inc.», Вели-
кобритания), по 5 пкМ прямого и обратного праймеров, 10 нг ДНК мат-
рицы и 2 нМ каждого dNTP («Thermo Fisher, Inc.», США). Смесь денату-
рировали при 94 С 1 мин, после чего следовало 35 циклов: 94 С — 30 с, 
50 С — 30 с, 72 С — 30 с; финальная элонгация — при 72 С 3 мин. Под-
готовку библиотек и секвенирование выполняли на платформе Illumina 
MiSeq с набором реагентов MiSeq ReagentKit v3 (600 cycle) с двусторон-
ним чтением (2½300 н.) («Illumina, Inc.», США) в соответствии с протоко-
лом Illumina для метагеномного секвенирования ампликонных библиотек 
16S «MiSeq Reagent Kit Preparation Guide». Для демультиплексирования, 
исключения служебных последовательностей, оценки качества прочтения, 
обрывания и объединения двусторонних прочтений, проверки на наличие 
химерных последовательностей и гомополимеров использовали ПО 
Illumina («Illumina, Inc.», США) и программные пакеты Trimmomatic (31), 
fastQC (https://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/), fastq-join 
(https://github.com/brwnj/fastq-join) и QIIME (32). Кластеризацию последо-
вательностей и таксономическую идентификацию полученных операцион-
ных таксономических единиц (ОТЕ, Operational Taxonomic Unit) проводи-
ли с помощью программы QIIME. 

Разнообразие и выравненность бактериальных сообществ агродерно-
во-подзолистой почвы оценивали по числу ОТЕ (аналог видового богатства) 
и индексу Шеннона H = Σpiln(pi), где pi — доля i-го вида в сообществе (33). 

Статистическую обработку данных проводили с помощью про-
граммы IBM SPSS Statistics, Version 25 («IBM», США). Достоверность раз-
личий между вариантами оценивали по результатам однофакторного дис-
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персионного анализа с помощью критериев Дункана (Duncan’s test) или 
Стюдента-Ньюмена-Кейлса (Student-Newman-Keuls test, SNK) при p < 0,05 
(n = 3). В таблицах представлены средние значения (M) с доверительным 
интервалом при p < 0,05 (t0,05 ½ SEM). 

Результаты. Несмотря на высокое содержание в биоугле углерода, 
он представлен в основном инертными трудно окисляемыми формами, 
лабильных фракций крайне мало. В органическом веществе биоугля доля 
углерода, определяемого методом мокрого сжигания по окисляемости, со-
ставляет менее 1,5 %, содержание водорастворимых соединений углерода 
ничтожно (0,008 %) (27). Внесенный в почву биоуголь не влиял на содер-
жание почвенного органического углерода (гумуса), так как представляет 
собой высокостабилизированное соединение. 

Исследуемая агродерново-подзолистая почва характеризовалась сла-
бокислой реакцией среды (рНH2O 6,7), высоким содержанием гумуса (4,45 %), 
минеральных и органических форм азота (табл. 1). 

1. Минерализация органического вещества агродерново-подзолистой почвы при 
разных сроках инкубирования с добавлением биоугля (n = 3, M±t0,05 ½ SEM)  

Вариант опыта Сорг., % 
Формы соединений азота 

Cорг.:Nорг. Nорг., % N-NO3, мг/кг N-NH4, мг/кг 
0 сут  

Исходная почва 2,56±0,05c 0,22±0,00c 11,2±0,7a 14,8±0,6e 11,6±0,3a 
Ч е р е з  7 сут 

Контроль 2,50±0,05bc 0,21±0,00c 18,9±1,5b 10,4±0,6d 11,9±0,4a 
Биоуголь 2,46±0,04b 0,21±0,01c 17,0±0,6b 9,3±0,04c 11,7±0,3a 

Ч е р е з  90-е сут 
Контроль 2,48±0,04b 0,19±0,01b 17,9±0,6b 6,8±0,05b 13,1±0,2b 
Биоуголь 2,22±0,04a 0,16±0,01a 12,6±0,7a 4,7±0,07a 13,9±0,4c 
П р и м е ч а н и е. Разными буквами обозначены средние значения, статистически значимо различающи-
еся между собой при p < 0,05 (принадлежность к разным подмножествам). 

 

В процессе инкубации под влиянием биоугля интенсифицирова-
лись процессы минерализации органического вещества почвы. К концу 
эксперимента (90 сут) в почве с биоуглем содержание органических форм 
азота и углерода было меньше, чем в контроле, соответственно на 16 и 
10 %. При этом потеря гумуса в почве с биоуглем за период инкубации 
составила 0,57 %. Полученные данные согласуются с результатами наших 
предыдущих исследований по изучению влияния биоугля на содержание 
гумуса и его фракционно-групповой состав в агродерново-подзолистых 
супесчаных почвах (21). Таким образом, на основании проведенных крат-
косрочных (до 90 сут) экспериментов можно констатировать, что инкуби-
рование агродерново-подзолистых почв легкого гранулометрического со-
става в присутствии биоугля может вызывать их дегумификацию. 

Превалирование в ходе инкубации скорости минерализации орга-
нических соединений N над таковой органических соединений C приво-
дило к достоверному (p < 0,05) увеличению значений C/N в вариантах с 
биоуглем, то есть степень гумифицированности почвенного органического 
вещества падала. В контрольной почве минерализация органического ве-
щества сопровождалась уменьшением содержания аммонийного азота и 
увеличением количества нитратного азота, то есть усилением процесса 
нитрификации. В почве c биоуглем более резкое по сравнению с контро-
лем снижение содержания N-NH4 к концу эксперимента (через 90 сут) 
происходило на фоне неизменного содержания N-NO3 в сравнении с его 
стартовыми значениями. Увеличение содержания N-NO3 в почве с биоуг-
лем, сопоставимое с контролем, регистрировали лишь в начале инкубации 
(через 7 сут). По-видимому, при длительном компостировании катионы 
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аммония, образуемые в результате минерализации органического веще-
ства, могут сорбироваться отрицательно заряженными функциональными 
группами биоугля (6). В результате в почве уменьшалось содержание экс-
трагируемых форм аммония, а нитрификация лимитировалась количе-
ством субстрата (аммония), доступного нитрифицирующим бактериям. 

Отмеченные изменения органического вещества почвы протекали 
сопряжено с трансформацией таксономического состава и структуры про-
кариотов. 

В результате кластеризации последовательностей вариабельного 
участка гена 16 S рРНК получили 6392 ОТЕ, на основе чего был проведен 
таксономический анализ имеющихся бактериальных сообществ (табл. 2). 
По числу ОТЕ существенных различий в структуре бактериальных сооб-
ществ в контроле и при добавлении в почву биоугля мы не отмечали. Ин-
декс Шеннона свидетельствовал об отсутствии различий между варианта-
ми в начале эксперимента, однако к его окончанию при добавлении био-
угля он незначительно (на 7,5 %), но достоверно (р < 0, 05) возрастал, что 
может указывать на увеличение разнообразия и бóльшую выравненность 
сообщества под влиянием биоугля. 

2. Число операционных таксономических единиц (ОТЕ) и выравненность струк-
туры бактериальных сообществ в агродерново-подзолистой почве при разных 
сроках инкубирования с добавлением биоугля (n = 3, M±t0,05 ½ SEM) 

Показатель Контроль, 7 сут Биоуголь, 7 сут Контроль, 90  сут Биоуголь, 90 сут 
Число ОТЕ 3211±1085a 3710±285a 3335±467a 3498±185a 
Индекс Шеннона H 9,49±0,35ab 9,84±0,45ab 9,23±0,20b 9,91±0,11a 
П р и м е ч а н и е. Разными буквами обозначены средние значения, статистически значимо различающи-
еся между собой при p < 0,05 (принадлежность к разным подмножествам). 

 

 

Обилие фил прокариотных организмов (%) 
в агродерново-подзолистой почве при разных 
сроках инкубирования с добавлением био-
угля (n = 3). Представлены филы, обилие 
которых хотя бы в одном из вариантов 
опыта превышает 0,1 %. 
 

Соотношение представлен-
ности Archaea и Bacteria при вне-
сении биоугля существенно не 
изменилось, отмечалась лишь 
тенденция к увеличению обилия 
архей в почве с биоуглем (рис.). 
Метагеномный анализ прокари-
отного сообщества показал, что 
во всех исследованных образцах 
доминировали филы Actinobacteria, 
Firmicutes, Proteobacteria, Chloroflexi, 
Acidobacteria, Planctomycetes, Ver-
rucomicrobia, в почве, которую 
компостировали 7 сут без биоуг-
ля, кроме того, еще и Bacteroidetes 

(рис.). Преобладание перечисленных фил в целом характерно для дерно-
во-подзолистых почв, за исключением филы Planctomycetes, обычно пред-
ставленной в этих почвах не столь обильно (34, 35). 

После краткосрочной (7 сут) инкубации в почве с биоуглем по срав-
нению с почвой без него обилие фил Acidobacteria, Verrucomicrobia и 
Planctomycetes достоверно (р < 0,05) возрастало, а фил Actinobacteriа, 
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Nitrospirae, Fibrobacteres, Gemmatimonadetes — снижалось. Мы обнаружили 
существенные изменения и в обилии ряда классов, порядков, семейств и 
родов, относящихся в основном к филам Actinobacteria, Chloroflexi, Plancto-
mycetes, Proteobacteria, Firmicutes (табл. 3). После 90-суточного компостиро-
вания различия в составе бактериального сообщества в почве с внесением 
и без внесения биоугля проявлялись значительно слабее, а изменения в 
обилии отмечались уже в основном для других таксонов. Так, возросла 
представленность фил Proteobacteria, Gemmatimonadetes, FBP, но снизилось 
обилие филы Firmicutes. 

В настоящее время для разных почв не выявлено единой законо-
мерности воздействия биоугля на обилие бактериальных фил. Например, 
отмеченное нами в исследуемой почве снижение обилия филы Actinobacteria 
в результате внесения биоугля согласуется с данными других авторов (16). В 
то же время в некоторых работах описано возрастание обилия этой филы 
при внесении указанного мелиоранта (14). Также нет единого мнения о 
воздействии биоугля на обилие в почве представителей фил Firmicutes (14, 
18, 36), Verrucomicrobia (14), Planctomycetes (14, 18), Proteobacteria (14, 37). Ве-
роятно, трансформация прокариотного сообщества связана опосредованно с 
изменениями физико-химических свойств почвы при внесении в нее биоуг-
ля: рН, сорбционной способности, емкости катионного обмена (4, 37). 

3. Обилие таксонов прокариот (%) в агродерново-подзолистой почве при раз-
ных сроках инкубирования с добавлением биоугля (n = 3) 

Название таксона Контроль, 7 сут Биоуголь, 7 сут Контроль, 90 сут Биоуголь, 90 сут 
Ф и л а  

Actinobacteria 16,29a 8,20b 9,10b 9,90b 
Firmicutes 34,35a 24,41ab 29,20a 17,50b 
FBP 0,05b 0,05b 0,03b 0, 12a 
Fibrobacteres 0,03b 0a 0,01b 0,13ab 
Gemmatimonadetes 1,6a 0,84b 0,62b 1,64a 
Nitrospirae 0,15a 0,03b 0,01b 0,01b 
Planctomycetes 2,28b 5,98a 4,20ab 5,56ab 
Proteobacteria 22,81b 30,83ab 26,22b 33,83a 
Verrucomicrobia 1,50b 5,00а 3,35ab 4,88ab 

К л а с с  
Sva0725 1,11a 0,18b 0,04b 0,07b 
TM1 0,001b 0,01a 0,02а 0,02а 
[Chloracidobacteria] 0,90a 0,07b 0,06b 0,02b 
DA052 0,007b 1,01a 0,44а 0,91а 
Actinobacteria 11,02a 3,29с 3,91bc 4,90b 
Nitriliruptoria 0,01a 0b 0b 0b 
Sphingobacteriia 1,93a 0,17b 0,15b 0,72a 
Chloroflexi 0,85a 0,03b 0,02b 0,01b 
Ktedonobacteria 0,07b 4,08a 4,13a 4,5a 
TK10 0,41c 1,72a 0,96bc 1,45b 
Bacilli 33,38a 21,00b 24,93b 15,05c 
Planctomycetia 1,68b 5,08a 3,61ab 4,41ab 

П о р я д о к  
RB41 0,90a 0,07b 0,0b 0,02b 
Actinomycetales 11,01a 3,29c 3,90bc 4,90b 
KD8-87 0,5a 0b 0b 0b 
Thermogemmatisporales 0,004c 1,04b 1,05ab 2,21a 
AKYG1722 0,35a 0,001b 0,004b 0,004b 
JG30-KF-AS9 0,01b 0,97a 1,22a 0,56a 
Nitrospirales 0,15b 0,03a 0,02a 0,01a 
Rhizobiales 4,51b 9,72a 7,90ab 11,79a 
Rhodospirillales 1,34b 3,67a 3,18ab 4,37a 
Ellin6067 0,06b 0,43a 0,30ab 0,19ab 
Myxococcales 2,12ab 2,68ab 1,80b 2,97a 
Spirobacillales 0,31a 0,02b 0,04b 0,04b 
Pseudomonadales 0,44a 0,04b 0,04ab 0,02ab 
Xanthomonadales 2,23b 2,35b 2,02b 3,23a 
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Продолжение таблицы 3 

С е м е й с т в о  
Actinospicaceae 0,001b 0,04a 0,04a 0,04a 
Dermabacteraceae 0,05a 0b 0b 0b 
Dermacoccaceae 0b 0,01b 0,13a 0,02b 
Intrasporangiaceae 0,29a 0,06b 0,04b 0,04b 
Microbacteriaceae 1,86a 0,16b 0,43b 0,14b 
Nakamurellaceae 0,07a 0,05a 0,03b 0,07a 
Propionibacteriaceae 0,02a 0,001b 0,004ab 0,01ab 
Chthonomonadaceae 0,01b 0,17a 0,16ab 0,09ab 
Gemmataceae 0,07b 1,71a 0,94ab 1,47ab 
Burkholderiaceae 0,08c 0,70b 0,49b 1,21a 
Comamonadaceae 0,88a 0,23b 0,22b 0,26b 
Coxiellaceae 0,08b 0,34a 0,27ab 0,14ab 
Xanthomonadaceae 1,80a 0,56b 1,04ab 1,52a 
 [Chthoniobacteraceae] 0,42b 3,88ab 2,72b 3,96a 

Р о д  
Actinotalea 0,22a 0b 0,002b 0,01b 
Brachybacterium 0,05a 0b 0b 0b 
Agrococcus 0,11a 0,001b 0,004b 0,003b 
Actinoplanes 0,15a  0,02b 0,02b 0,05ab 
Catellatospora 0,03a 0,001b 0,01b 0,004b 
Pontibacter 0,03a 0,001b 0b 0b 
Dyadobacter 0,06a 0,001b 0b 0,02ab 
Ammoniphilus 1,05a 0,21b 0,27b 0,29b 
Coprococcus 0,03b 0,03b 0,10a 0,02b 
Symbiobacterium 0,03a 0,01b 0,01b 0,01b 
Gemmata 0,02b  0,49a 0,28ab 0,54а 
Nostocoida 0b 0,0006а 0,0004a 0,0004ab 
Asticcacaulis 0,02ab 0,01b 0,01b 0,06a 
Devosia 1,17a 0,10b 0,16b 0,26b 
Hyphomicrobium 0,11b 0,29a 0,20ab 0,35a 
Sphingomonas 0,37a 0,01b 0,13b 0,25a 
Burkholderia 0,02с 0,66b 0,47b  1,16a 
Methylibium 0,05a 0,01b 0,02b 0,01b 
Janthinobacterium 0,01b  0,02ab 0,03a 0,01b 
Pseudomonas 0,07a 0,01b 0,01b 0,01b 
Rhodanobacter 0,25a 0,06b 0,25a 0,26ab 
Pedosphaera 0,001b  0,05a 0,02ab 0,03ab 
П р и м е ч а н и е. Приведены таксоны, для которых хотя бы в один из сроков отмечали достоверные 
различия в обилии таксонов. Разными буквами обозначены средние значения, статистически значимо 
различающиеся между собой при p < 0,05 (принадлежность к разным подмножествам). 

 

В целом можно отметить, что в исследованной почве в результате 
внесения биоугля на 7-е сут достоверно возросло обилие олиготрофных 
бактерий — фил FBP, Verrucomicrobia (более чем втрое), Planctomycetes (бо-
лее чем вдвое). Существенно увеличилась представленность олиготрофных 
бактерий родов Hyphomicrobium (7 сут инкубации) и Asticcacaulis (90 сут 
инкубации). В то же время достоверно (р < 0,05) снизилось обилие бакте-
рий фил Actinobacteria (7 сут инкубации) и Firmicutes (90 сут инкубации), 
представители которых являются копиотрофами либо гидролитиками, 
способными существовать в условиях высоких концентраций питатель-
ных веществ. В частности, сократилось обилие класса Bacilli, включаю-
щего активных почвенных копиотрофов. Таким образом, внесение био-
угля создало более благоприятные условия для бактерий, не способных 
выживать при высокой концентрации доступных органических соедине-
ний. Бактерии, хорошо растущие на богатых питательных средах (Acti-
nobacteria, Bacilli), напротив, были несколько угнетены. Возможно, при-
чина в том, что легкодоступное органическое вещество сорбируется на 
внесенном биоугле, как следствие, концентрация органических соедине-
ний в почвенном растворе снижается, что создает преимущества для бо-
лее олиготрофных бактерий. 

Помимо отмеченных изменений, внесение биоугля вызвало быстрое 
и значительное (в 5 раз) сокращение обилия бактерий филы Nitrospirae, 
представленной в исследуемой почве в основном бактериями-нитрифика-
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торами рода Nitrospira, что согласуется с подавлением нитрификации, 
наблюдаемым в этой почве при внесении биоугля (см. табл. 1). 

Заметная перестройка произошла и в сообществе почвенных гид-
ролитиков. Уже после краткой инкубации в почве с биоуглем по сравне-
нию с контролем снизилось обилие филы Actinobacteria, чьи представители 
являются деструкторами многих трудногидролизуемых органических ве-
ществ. В то же время в тех же условиях увеличилась представленность 
порядка Myxococcales — активных гидролитиков трудноразлагаемых по-
лимеров — и возросло обилие класса Sphingobacteriia, представители ко-
торого также известны как целлюлозолитики (38, 39). Кроме того, суще-
ственно повысилась доля представителей порядка Xanthomonadales, семей-
ства Burkholderiaceae (на 7-е сут почти на порядок) и рода Asticcacaulis, 
которые, как недавно было показано, участвуют в разложении целлюло-
зы или продуктов ее деструкции (38). Следовательно, в изученных образ-
цах почвы при внесении биоугля возросла представленность нескольких 
групп бактерий, ответственных за гидролиз труднодоступных для де-
струкции органических веществ. 

Итак, с помощью методов метагеномного анализа показано, что 
внесение биоугля достаточно быстро приводит к изменениям в составе 
прокариотного сообщества агродерново-подзолистой почвы. Кардиналь-
ной перестройки сообщества мы не наблюдали, но доля олиготрофных 
бактерий возрастала, копиотрофов — снижалась, кроме того, были отмече-
ны модификации в структуре сообщества гидролитиков. Последним, веро-
ятно, объясняется выявленная нами интенсивная трансформация органиче-
ских веществ в исследованной почве под влиянием биоугля. Безусловно, 
изучение структурных преобразований микробиоты, сопровождающих та-
кую трансформацию, чрезвычайно интересно как частный случай измене-
ний микробиоценоза, связанных с процессами гумификации и дегумифи-
кации почв. Этот вопрос нуждается в изучении, поскольку именно дея-
тельность конкретных микроорганизмов приводит к интенсификации этих 
процессов и определяет их соотношение, напрямую влияющее на уровень 
почвенного плодородия и экологическую устойчивость агроценоза. 
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A b s t r a c t  
 

Currently the scientific literature is actively discussing the feasibility of biochar using in ag-
riculture. Biochar is one of the new types of organic meliorants. It is obtained by pyrolysis of wood 
or other plant waste in an inert atmosphere converting carbon compounds to a stable state. Its use is 
recommended to increase the soils biological activity and the agricultural crops productivity and it is 
actively implement in agricultural technologies of foreign countries. However many aspects of the 
biochar influence on the agrocenoses properties and state have been poorly studied. There is infor-
mation about both positive and negative processes occuring in soils under biochar. The main concern 
is the data on the biochar influence on humus mineralization, since dehumification can lead to loss 
of soil fertility and ecological stability. This is especially important for soddy-podzolic soils character-
ized by a low humus content and a weak degree of humification. Such soils initially have low ecolog-
ical stability and are quite vulnerable to human impact. Therefore using soddy-podzolic soils in agri-
culture considerable attention should be paid to the microbiological and biochemical transformation 
of soil organic matter. Studies on the biochar influence on the soil microbiota composition and state 
in our country are isolated, and for soddy-podzolic soils of the North-Western region of Russia are 
conducted for the first time. The aim of this work was to assess the influence of biochar on the fea-
tures of the agro-soddy-podzolic soils prokaryotic community. The research was carried out in incu-
bation experiments on well-cultivated agro-soddy-podzolic sandy loam soil of the Leningrad region. 
The biochar was produced by fast pyrolysis of birch and aspen wood at 550 С. Its concentration in 
the experiment was 1%. The incubation time was 7 and 90 days. The repeat of the variants of the 
experiment was 3-fold. The content of total organic carbon and nitrogen, mineral forms of nitrogen, 
and soil suspension pH were determined in soil samples using methods commonly used in agrochem-
ical practice. The method of sequencing the variable region of the 16S rRNA gene was used to de-
termine the taxonomic composition of soil prokaryotes. The sequence clustering and the taxonomic 
identification of the taxonomic units (OTU, Operational Taxonomic Unit) were performed using the 
QIIME program. The diversity and evenness of agro-soddy-podzolic soil bacterial communities was 
estimated by the OTU number and Shannon index. Statistical data processing was performed using 
IBM SPSS Statistics, Version 25 (IBM" USA). The reliability of the differences between the variants 
was measured by one-factor variance analysis using the Duncan’s or Student-Newman-Keuls trest at 
p < 0.05. The intensification of the processes of mineralization of soil organic matter occurred under 
biochar. The humus content in the soil decreased from 4.41 to 3.83 % which is 11 % more than in 
the control during the observation period. Activation of organic matter transformation processes took 
place simultaneously with changes in the state of the prokaryotic community. This community was 
represented mainly by the bacteria phyla Actinobacteria, Firmicutes, Proteobacteria, Chloroflexi, Acido-
bacteria, Planctomycetes, Verrucomicrobia. The biochar application was accompanied by an increase 
in the total bacteria diversity and by the abundance of phyla Planctomycetes, Verrucomicrobia, Proteo-
bacteria and FBP representatives but also by a decrease in the abundance of phyla Actinobacteria, 
Nitrospirae, Firmicutes and Fibrobacteres representatives. In general biochar application leads to in-
crease in the oligotrophs abundance and to reduce the copiotrophic proportion in prokaryotic com-
munity. The inhibition of bacteria from phylum Nitrospirae can be explained by a decrease in the 
concentration of available ammonium. In addition biochar application leads to increase in the abun-
dance of some taxa containing active hydrolytics of natural polymers (orders Myxococcales and Xan-
thomonadales, class Sphingobacteriia etc.). Most likely this is due to the intensification of the difficult 
mobilizing organic substances transformation in agro-soddy-podzolic soils under biochar. 
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