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Аннотация. На основе метагеномного анализа изучена структура прокариотных сообществ почв, подвержен-
ных длительному техногенному засолению в зоне влияния выбросов ОАО «Беларуськалий». Показано, что основу 
почвенного микробиома формируют бактерии (филумы домена Bacteria), тогда как представители домена Archaea 
(филумы Thermoproteota и Methanobacteriota) составляют его меньшую часть. Установлено, что в локациях скла-
дирования глинисто-солевого шлама доминируют бактерии классов Actinomycetes, Bacteroidia, Alphaproteobacteria 
и Gammaproteobacteria. Непосредственно у основания терриконов и в ближней зоне их влияния обнаружены фото-
синтезирующие прокариоты класса Cyanobacteriia, а во всех исследованных образцах зафиксировано равномерное 
присутствие бактерий класса Bacilli. Полученные результаты расширяют представления о функциональном разно-
образии микробных сообществ почв в условиях антропогенного стресса и могут служить основой для разработки 
биотехнологий рекультивации засоленных земель.
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Abstract. Metagenomic analysis was used to study the structure of prokaryotic communities in soils subjected to 
long-term technogenic salinization within the impact zone of emissions from JSC Belaruskali. The results demonstrate that 
bacteria (phyla of the domain Bacteria) constitute the core of the soil microbiome, whereas representatives of the domain 
Archaea (phyla Thermoproteota and Methanobacteriota) make up a smaller fraction. It was found that bacteria belonging to 
the classes Actinomycetes, Bacteroidia, Alphaproteobacteria, and Gammaproteobacteria dominate at sites where clay-salt 
sludge is stockpiled. Photosynthetic prokaryotes of the class Cyanobacteriia were detected directly at the base of the spoil 
heaps and in the immediate vicinity, while bacteria of the class Bacilli were uniformly present in all samples analyzed. These 
findings expand our understanding of the functional diversity of soil microbial communities under anthropogenic stress and 
may serve as a basis for developing biotechnologies for the remediation of saline lands.

Keywords: metagenomics, technogenic salinization, high-throughput sequencing, microbial communities, taxonomic 
analysis

For citation. Naumovich N. I., Aleschenkova Z. M., Adronov E. E. Metagenomic analysis of the microbial community  
of saline soils. Doklady Natsional’noi akademii nauk Belarusi = Doklady of the National Academy of Sciences of Belarus, 
2026, vol. 70, no. 5, pp. 390–398 (in Russian). https://doi.org/10.29235/1561-8323-2026-70-5-390-398

© Наумович Н. И., Алещенкова З. М., Адронов Е. Е., 2026



	 Доклады Национальной академии наук Беларуси. 2026. Т. 70, № 5. С. 390–398	 391

Введение. Изучение микробного разнообразия почвенных сообществ засоленных почв вызы-
вает особый интерес в связи с проблемами глобального изменения климата, деградации и сни-
жения плодородия почв, подверженных антропогенному воздействию. Климатические измене-
ния и возрастающая антропогенная нагрузка приводят к опустыниванию и увеличению доли 
засоленных почв в природных экосистемах по всему миру. Высокая концентрация соли в почве 
изменяет доступность воды и питательных веществ для микроорганизмов, что отрицательно 
влияет на состав и структуру микробного сообщества почв и приводит к снижению их плодоро-
дия. В настоящее время актуальны исследования состава и структуры микробного сообщества 
почв в условиях засоления, которые могут дать представления об адаптации микроорганизмов 
к неблагоприятным факторам среды и их роли в круговороте основных питательных веществ, 
таких как углерод, азот и фосфор. Исследование биоразнообразия почвенных микроорганизмов 
может способствовать диагностике состояния нарушенных засоленных почв, их биорекультива-
ции и реабилитации [1].

В связи с этим перспективны исследования структуры, разнообразия и функциональности 
микроорганизмов, встречающихся в засоленных почвах различных регионов. Появление но-
вых инструментов анализа способствует изучению структурно-функциональной организации 
биоценозов микроорганизмов почвы. Особое место среди них занимает метагеномика – анализ 
суммарного генетического материала, выделяемого из целой биологической системы. На протя-
жении последних двух десятилетий при помощи метагеномики активно изучаются структура 
и разнообразие почвенных микробных сообществ и их связь с внешними факторами. Сочетание 
метагенетических с классическими методами микробиологии представляется многообещающим 
способом решения глобальных вопросов экологии почвенных микроорганизмов, касающихся 
взаимосвязи структуры микробных сообществ и свойств почвы, подвергающихся антропогенно-
му воздействию [2; 3].

Цель исследования – изучить таксономическую структуру микробиома почв, подверженных 
длительному техногенному засолению в зоне действия выбросов ОАО «Беларуськалий» с помо-
щью высокопроизводительного секвенирования.

Материалы и методы исследования. Объектом нашего исследования являлись образцы 
техногенно засоленной почвы,  отобранной в районе складирования глинисто-солевого шлама 
на территории Старобинского месторождения калийных солей (ОАО «Беларуськалий»). Отбор 
проб проводили методом ручного бурения с глубины 15–20 см с трех участков засоленной по-
чвы, расположенных в районе складирования отходов Старобинского месторождения калийных 
солей, по признаку снижения засоленности, водных суспензий почвы (рис. 1).
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Рис. 1. Место отбора почвенных образцов (спутниковый снимок (a) и фото терриконов (b)): черный цвет –  
основание терриконов (St2); серый – через 150–170 м от мест складирования отходов (St3);  

светло-серый цвет – через 200–250 м от мест складирования отходов (St4)

Fig. 1. Location of soil sampling (satellite image (a) and photo of waste heaps (b)): black color – base of waste heaps (St2); 
grey color – after 150–170 m from waste storage sites (St3); light grey – after 200–250 m from waste storage sites (St4)
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Контрольные образцы (St1) отбирались из незасоленных почв на территории Биологической 
опытной станции Института генетики и цитологии НАН Беларуси (200 км от мест складирова-
ния отходов).

Измерение содержание солей в почве проводили при помощи портативного кондуктометра 
КП-150МИ согласно инструкции производителя. Выделение метагеномной ДНК из образцов  
почвы проводили набором NucleoSpin DNA Soil (Macherey-Nagel, Германия) в соответствии с ре-
комендациями производителя. Таксономический состав бактериального сообщества определяли 
на основании анализа ампликонных библиотек фрагментов рибосомальных оперонов. В работе 
использовали универсальные праймеры F515/R806 на вариабельный участок гена 16SрРНК-v4 
(GTGCCAGCMGCCGCGGTAA/GGACTACVSGGGTATCTAAT), специфичные для широкого кру- 
га микроорганизмов, включая бактерии и археи [4]. Все праймеры имели служебные последо-
вательности, содержащие линкеры и баркоды (необходимые для секвенирования по технологии 
Illumina).

ПЦР была проведена в 15 мкл реакционной смеси, содержащей 0,5–1,0 единицу активности 
полимеразы Q5® High-Fidelity DNA Polymerase (NEB, США), по 5 пкМ прямого и обратного 
праймеров, 10 нг ДНК-матрицы и 2 нМ каждого dNTP (LifeTechnologies). Смесь денатурирова-
ли при 94 °С 1 мин, после чего следовало 35 циклов: 94 °С – 30 с, 50 °С – 30 с, 72 °С – 30 с. Фи-
нальная элонгация проводилась при 72 °С 3 мин. ПЦР продукты очищали по рекомендованной 
Illumina методике с использованием AMPureXP (Beckman Coulter, США).

Дальнейшую подготовку библиотек проводили в соответствии с инструкцией производи-
теля MiSeq Reagent Kit Preparation Guide (Illumina). Библиотеки секвенировали в соответствии 
с инструкцией изготовителя на приборе Illumina MiSeq (Illumina, США) c использованием набо-
ра реактивов MiSeq® ReagentKit v3 (600 cycle) с двусторонним чтением (2·300 н). 

Первоначальная обработка полученных данных, а именно, демультиплексирование образцов 
и удаление адаптеров, проводилась с помощью программного обеспечения компании Illumina 
(Illumina, США). Для последующего «деноизинга», объединения последовательностей, удаления 
химерных прочтений, восстановления исходных филотипов (ASV, Amplicon sequence variant) 
и дальнейшей таксономической классификации полученных ASV, использовали программные 
пакеты dada2 [5], phyloseq [6] и DECIPHER [7] и базу данных рибосомальной РНК SILVA релиз 
138 [8], работа осуществлялась в программной среде R. Для представления данных таксономи-
ческого анализа использовались средства программного пакета QIIME [9].

Результаты и их обсуждение. Методом высокопроизводительного секвенирования фраг-
мента гена 16S рРНК был исследован таксономический состав микроорганизмов в почвенных 
образцах, отобранных в районе складирования глинисто-солевого шлама на территории Ста-
робинского месторождения калийных солей. Индекс видового разнообразия Шеннона оказался 
достаточно ровным, при этом самым низким он был в образцах почвы, отобранной у основания 
терриконов, и наиболее высоким в почве, отобранной на расстоянии 200 км от источника загряз-
нения (табл. 1).

Т а б л и ц а 1. Разнообразие микроорганизмов в почве, подвергшейся длительному техногенному засолению

T a b l e 1. Diversity of microorganisms in soil subjected to long-term technogenic salinization

Образец
Sample

Археи, %
Archaea, %

Бактерии, %
Bacteria, %

Индекс Шеннона
Shannon index

St1 Контрольная почва (200 км от основания терриконов) 4,0 96,0 3,53
St2 Основание террикона 14,3 85,7 3,45
St3 150 м от основания террикона 0,8 99,2 3,89
St4 250 м от основания террикона 1,5 98,5 3,67

Археи составили от 0,8 до 14,4 % от всех 16S рРНК сиквенсов и были представлены 2 филу-
мами: Thermoproteota, Methanobacteriota. Бактерии составили от 85,6 до 99,2 % от всех 16S рРНК 
сиквенсов и были представлены 15 филумами: Acidobacteriota, Actinomycetota, Bacteroidota, 
Bdellovibrionota, Chloroflexota, Cyanobacteria, Deinococcota, Fibrobacterota, Bacillota, Gemmati-
monadota, Nitrospirota, Planctomycetota, Pseudomonadota, Spirochaetota, Verrucomicrobiota.
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Анализ таксономической структуры прокариотных сообществ почвы, отобранных в районе 
складирования глинисто-солевого шлама на территории Старобинского месторождения калий-
ных солей, показал, что домен Archaea представлен двумя филумами Thermoproteota, Methano-
bacteriota. Следует отметить, что филум Methanobacteriota являлся одним из доминирующих 
филумов среди Archaea, доля представителей которого находилась в диапазоне от 0,1 до 14,4 % от  
всего состава прокариот. Филум Methanobacteriota представлен одним классом Halobacteria (0,1–
14,4 %), в состав которого входят три семейства Halobacteriaceae, Halococcaceae и Haloferacaceae, 
численность которых равнялась 11,1; 0,1–0,5 и 0,5–0,9 % от общего состава прокариот соответ-
ственно. Представители класса Halobacteria являются облигатными галофилами, обитающими 
в различных экосистемах с широким диапазоном солености от 10,0 до 32,0 % [10].

Из этого можно сделать вывод, что состав микробиома почвы в местах складирования зави-
сит от содержания солей в почве. Установлено, что по мере удаления от источника загрязнения 
и уменьшения концентрации хлорида натрия с 3,4 до 0,034 % наблюдается снижение доли пред-
ставителей данного филума с 14,4 до 0,1 % от всего обилия Archaea и увеличение доли пред-
ставителей филума Thermoproteota с 0,2 до 4,0 % от всего обилия Archaea. Максимальная доля 
представителей филума Thermoproteota выявлена в почве, отобранной на расстоянии 200 км от 
ОАО «Беларуськалий», и представлена одним семейством Nitrosophaeraceae и родом Nitrocosmicus.

Метагеномный анализ прокариотных сообществ засоленных почв, отобранных в районе 
действия выбросов ОАО «Беларуськалий», выявил, что наибольшую долю во всех образцах 
занимают представители домена Bacteria (85,7–99,2 %) (рис. 2).

Рис. 2. Доля основных таксономических групп бактерий (на уровне филумов) в составе микробных сообществ 
в почвах, отобранных в районе действия выбросов ОАО «Беларуськалий». Обозначения мест отбора проб:  

1 – почва, отобранная у основания мест складирования отходов; 2 – почва, отобранная через 150 м  
от мест складирования отходов; 3 – почва, отобранная через 250 м от мест складирования отходов;  

4 – контрольная почва, отобранная на расстоянии 200 км

Fig. 2. The share of the main taxonomic groups of bacteria (at the phylum level) in the composition of microbial 
communities in soils sampled in the area of JSC Belaruskali emissions. Designations of sampling locations:  

1 – soil sampled at the base of waste storage sites; 2 – soil sampled 150 m from waste storage sites;  
3 – soil sampled 250 m from waste storage sites; 4 – control soil sampled at a distance of 200 km
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По данным проведенного таксономического анализа установлено, что во всех почвах наибо-
лее многочисленным был филум Pseudomonadota (23,7–34,0 % от общего обилия). Наблюдается 
уменьшение доли в микробиоме почв по мере удаления от мест складирования отходов, групп 
бактерий филума Actinomycetota (от 19,3 до 10,4 % от общего обилия) и Bacteroidota (от 26,7 до 
6,8 % общего состава сообщества).

Филумы Acidobacteriota (0,1–3,5 %), Cyanobacteriota (0,3–9,7 %), Bacillota (1,7–2,2 %), Gemma-
timonadota (0,3–1,8 %), Planctomycetota (0,5–1,7 %) выступали в качестве групп среднего обилия 
в исследованных образцах. Стоит отметить, что также большую часть от общего состава микро-
биома занимает группа неклассифицированных бактерий (7,9–28,2 %).

В результате профилирования микробных сообществ почв, отобранных в районе складиро-
вания глинисто-солевого шлама на территории Старобинского месторождения калийных солей, 
было показано, что доминирующими классами во всех образцах являлись Actinobacteria (10,4–
18,5  %), Bacteroidia (6,8–26,7  %), Alphaproteobacteria (9,5–16,9  %), Gammaproteobacteria (11,9–
17,1 %), а остальные группы представлены в меньшей степени (табл. 2).

Т а б л и ц а 2. Разнообразие наиболее представленных таксонов прокариот на уровне класса  
в образцах почвы, отобранных в районе действия выбросов ОАО «Беларуськалий»

T a b l e 2. Diversity of the most represented prokaryotic taxa at the class level in soil samples collected  
in the area of emissions from JSC Belaruskali

Филум
Phylum

Класс
Class

Таксономическая структура на уровне класса, % от общего состава сообщества
Taxonomic structure at the class level, % of the total community composition

St1 St2 St3 St4

Acidobacteriota
Blastocatellia 2,5 0,1 0,7 0,2
Acidobacteriae 0,7 0,0 0,1 0,3

Actinomycetota
Actinomycetes 16,0 10,4 18,5 15,5
Thermoleophilia 2,2 0,0 0,1 1,0

Bacteroidota Bacteroidia 6,8 26,3 12,7 12,6
Cyanobacteriota Cyanobacteriia 0,3 9,7 1,2 7,8
Bacillota Bacilli 2,1 1,7 1,7 1,8
Gemmatimonadota Gemmatimonadetes 1,8 0,0 0,3 0,5
Planctomycetota Planctomycetes 0,5 0,5 0,7 1,5

Myxococcota
Myxococcia 0,5 0,0 0,3 0,2
Polyangia 1,0 0,0 0,5 0,3

Pseudomonadota
Alphaproteobacteria 15,5 9,5 16,9 10,9
Gammaproteobacteria 11,9 16,5 17,1 12,8

Филум Pseudomonadota (23,7–34,0 %) являлся одним из доминирующих групп и в основном 
представлен двумя классами Alphaproteobacteria и Gammaproteobacteria. Представители класса 
Gammaproteobacteria обнаруживались во всех почвенных образцах, однако наиболее многочис-
ленной была почва, отобранная у основания (16,5 %) терриконов и на расстоянии 150 м (17,1 %) 
от мест складирования отходов калийного производства. Данный факт может быть объяснен 
тем, что характер среды напрямую может влиять на видовой состав и его соотношение в сооб-
ществе. Это подтверждается тем, что в образцах почвы, отобранной у основания и на расстоянии 
150 м от терриконов, одним из наиболее многочисленных было семейство Marinobacteraceae, где 
на их долю приходится 7,5 и 2,5 % от общего числа представителей класса Gammaproteobacteria. 
Данный факт может быть объяснен тем, что обе точки отбора содержат хлорид натрия в концен-
трации 3,4 и 2,5 % соответственно, что в свою очередь сказывается на составе микробиома за-
соленных почв. Это подтверждает, что представители семейства Marinobacteraceae – галофиль-
ные и галотолератные бактерии, обитают в засоленных почвах, гиперсоленых озерах, пещерных 
комплексах и т. д. [11]. Стоит отметить, что только в образцах почвы, отобранной у основания 
терриконов, содержащих хлорид натрия в концентрации 3,4 %, обнаруживались представители 
семейства Idiomarinaceae, на долю которых приходилось 2,6 % от общего числа представителей 
класса Gammaproteobacteria. Представители семейства Idiomarinaceae – это умеренные галофи-
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лы, обитающие в гиперсоленой среде с широким диапазоном солености от 0,5 до 20,0 % [12]. Из 
этого можно сделать вывод, что состав микробиома почвы в местах складирования зависит от 
содержания солей в почве. Установлено, что по мере удаления от мест складирования увеличи-
вается доля представителей семейства Pseudomonadaceae с 0,9 до 5,8 % от общего числа предста-
вителей класса Gammaproteobacteria.

Представители класса Alphaproteobacteria наиболее многочисленными были в почвенных 
образцах, отобранных на расстоянии 200 км и 150 м от терриконов и составляли 15,5 и 16,9 % от 
общего числа представителей филума Pseudomonadota. Наиболее многочисленным среди класса 
Alphaproteobacteria было семейство Sphingomonadaceae, доля представителей которого находи-
лась в диапазоне 2,9–8,9 % от общего числа представителей Alphaproteobacteria. Данный факт 
может быть объяснен тем, что представители семейства Sphingomonadaceae – грамотрицатель-
ные бактерии, обладающие солеустойчивостью (3,0 %), кислотоустойчивостью (pН 4–11), спо-
собные выдерживать широкий температурный диапазон (0–37 °С), имеют разнообразные мета-
болические пути, включая использование различных источников углерода [13]. Также следует 
отметить, что в составе микробиома почв по мере приближения к месту складирования отходов 
увеличивается доля представителей семейства Rhodobacteraceae от 0,4 до 4,1 % от общего числа 
представителей Alphaproteobacteria. Возможно, это связано с тем, что для части представителей 
семейства Rhodobacteraceae характерно обитание в соленых озерах или почвах [14].

В почве, отобранной на расстоянии 150 и 200 м от терриконов, обнаруживаются представите-
ли семейства Pseudomonadaceae, численность которых равнялась 5,8 и 2,4 %, а в почве, отобран-
ной у основания терриконов, содержащей хлорид натрия в концентрации 3,4 %, представители 
данного семейства не были выявлены.

Вторым по численности в данных образцах почв являлся филум Bacteroidota (6,8–26,7 % от 
общего состава сообщества), в котором наиболее представленным был класс Bacteroidia, микро-
организмы, которые были наиболее многочисленны в почвенных образцах, отобранных у осно- 
вания терриконов, и составляли 26,3 % от общей численности филума Bacteroidota. В образцах  
почвы, отобранной на расстоянии 150 и 200 м от мест складирования отходов, численность пред-
ставителей данного класса находилась в диапазоне 12,6–12,7 %. В сообществе класса Bacteroidia  
встречались представители семейств: Chitinophagaceae (1,7–5,4  %), Hymenobacteraceae (0,6–
6,9 %) и Flavobacteriaceae (4,7–14,7 %).

Микробное сообщество почв, отобранных в районе складирования глинисто-солевого шла-
ма на территории Старобинского месторождения калийных солей, характеризовалось высо-
ким содержанием представителей филума Actinomycetota (от 19,3 до 10,4 % от общего обилия), 
среди которого доминирующим был класс Actinomycetes, доля представителей данного класса 
была высокой и находилась в диапазоне 10,4–18,5 % от общего числа представителей филума 
Actinomycetota. Установленный факт влияния характера засоления среды на видовой состав почв 
согласуется с данными ряда авторов, показавшими, что представители класса Actinomycetes 
встречаются в различных экологических нишах, содержащих высокие концентрации соли, в та-
ких как соленые озера, морская вода, рассолы, засоленные почвы и гиперсоленые регионы [14]. 
Например, представители семейства Nocardiodaceae (4,5–6,5  % от общего числа представите-
лей класса Actinomycetes) – это почвенные актиномицеты, которые способны переносить хлорид  
натрия в концентрации 0,5–6,0 % [15]. Нами было показано, что представитель семейства No-
cardiodaceae, а именно Rhodococcus jostii БИМ В-1353 Д, выделенный из образцов почвы, ото-
бранной у основания терриконов, способен расти в присутствии хлорида натрия в концентрации 
10 % [16]. В сообществе класса Actinomycetes выявлены представители семейств Micrococcaceae 
(0,3–6,7 %) и Intrasporangiaceae (0,7–1,8 %), бактерии данных семейств часто обнаруживаются 
в экстремальных местообитаниях [16]. Также наблюдается увеличение доли представителей се-
мейства Thermoleophilia по мере удаления от мест складирования отходов с 0,1 до 2,2 % от обще-
го числа представителей класса Actinomycetes.

Анализ таксономической структуры прокариотных сообществ почвы, отобранной в местах 
складирования отходов, показал наличие представителей классов Cyanobacteriia (филум Cyano-
bacteriota) и Bacilli (филум Firmicutes). Следует отметить, что представители класса Cyanobacteriia  
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наиболее многочисленными были в почве, отобранной у основания терриконов (9,7 %) и на рас-
стоянии 200 м (7,8 %) от места складирования отходов. Данный факт согласуется с тем, что циано-
бактерии заселяют практически все наземные и водные биотопы, в том числе соленые водоемы, 
пустыни и городские почвы, характеризующиеся повышенным содержанием солей, оказывают 
важное влияние на плодородие техногенно нарушенных почв, обогащая ее азотом, углеродом, 
фитогормонами и тем самым стимулируя дальнейшее развитие растительного покрова [17].

В исследуемых образцах почвы отмечено равномерное распределение представителей класса 
Bacilli, где на их долю приходилось 1,7–2,1 % от общего числа представителей филума Firmic-
utes. Следует заметить, что доля представителей семейства Bacillaceae (класс Bacilli) в исследу-
емых образцах колебалась с 0,1 до 1,6 %. Это подтверждает тот факт, что представители семей-
ства Bacillaceae адаптированы к различным экологическим нишам и широко распространены по 
всему миру, поскольку они обладают высокой устойчивостью к действию неблагоприятных фак-
торов окружающей среды [18]. Выделенный нами из засоленной почвы штамм Priestia megateri-
um БИМ В-1314 Д был устойчив к 15,0 % хлорида натрия в среде, что подтвердило наличие в его 
геноме генов, продукты которых ответственны за устойчивость к осмотическому стрессу [19].

Анализ разнообразия фрагментов гена 16S рРНК показал, что во всех почвенных образцах 
доля представителей классов Blastocatellia, Acidobacteriae (филум Acidobacteriota), Gemmatimon-
adetes (филум Gemmatimonadota), Planctomycetes (филум Planctomycetota), Myxococcia и Polyan-
gia (филум Myxococcota) составляла ≥1,0 %. Следует отметить, что численность представителей 
этих классов по мере удаления от источника загрязнения увеличивалась.

Заключение. На основании метагеномного анализа (секвенирование 16S рРНК) установлены 
закономерности трансформации прокариотных сообществ почв Старобинского месторождения 
при техногенном засолении. Складирование глинисто-солевого шлама снижает индекс разно- 
образия Шеннона: по мере роста концентрации NaCl с 0,034 до 3,4 % (вблизи терриконов) био-
логическое разнообразие падает. В домене Bacteria маркерами солевого стресса служат филумы 
Actinomycetota и Bacteroidota (класс Bacteroidia), доля которых возрастает в зоне наибольшего 
воздействия. Внутри филума Pseudomonadota типичные почвенные виды Pseudomonadaceae эли- 
минируются, замещаясь галофильными семействами Marinobacteraceae, Idiomarinaceae и Rhodo- 
bacteraceae. В домене Archaea (0,8–14,4 %) фоновые нитрифицирующие Thermoproteota вытесня-
ются облигатно галофильным классом Halobacteria (филум Methanobacteriota), численность ко-
торого у отвалов достигает 14,4 %. Полученные результаты расширяют представления об адап-
тации микробиомов к антропогенному засолению. Выявленные представители солеустойчивых 
таксономических групп могут быть использованы в качестве перспективных биомаркеров для 
проведения экологического мониторинга и разработки программ биорекультивации нарушен-
ных земель.
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