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БАКТЕРИИ-ДЕСТРУКТОРЫ БЕНЗОЙНОЙ КИСЛОТЫ  
РОДА HALOMONAS, ВЫДЕЛЕННЫЕ ИЗ РАЙОНА 

СОЛЕРАЗРАБОТОК 

Накопление бензойной кислоты в окружающей среде обусловлено широким 
использованием данного соединения в промышленных процессах. Разложение бензой-
ной кислоты в природе осуществляется в основном аэробными бактериями. Однако 
биоразложение в экстремальных условиях, таких как засоление, может протекать 
с низкой скоростью или эффективностью. Поэтому исследования по поиску гало-
фильных/галотолерантных бактерий-деструкторов являются актуальными для 
разработки технологий восстановления загрязненных территорий с повышенным 
содержанием солей. 

В настоящей работе исследовано филогенетическое разнообразие бактерий-
деструкторов бензойной кислоты, выделенных из различных образцов с территории 
солеразработок (Верхнекамское месторождение солей, Пермский край). Показано, 
что исследуемые бактерии филогенетически близки по гену 16S рРНК типовым 
штаммам рода Halomonas, видов H. alkaliantarctica, H. neptunia, H. olivaria, 
H. taeanensis, H. titanicae, H. ventosae, H. radices и H. utahensis. Обнаружено два 
штамма с низким уровнем сходства по гену 16S рРНК (98,59–98,84 %) с типовыми 
штаммами узаконенных видов, которые могут представлять новые таксономиче-
ские единицы. С помощью типирования методом BOX-ПЦР показано, что исследуе-
мые штаммы различаются на уровне геномов. 

Проверка устойчивости бактерий к содержанию NaCl в среде культивирова-
ния показала, что исследуемые штаммы являются галофильными и галотолерант-
ными организмами. Установлено, что все исследуемые штаммы растут при содер-
жании 70–150 г/л NaCl в среде. Ряд штаммов способны к росту при более высоких 
концентрациях хлорида натрия (200–250 г/л). 

Все исследуемые штаммы рода Halomonas способны использовать бензойную 
кислоту в качестве единственного источника углерода и энергии при повышенной 
солености среды (30 г/л NaCl). Кроме того, у всех бактерий методом ПЦР выявлен 
ген benA, кодирующий α-субъединицу бензоат 1,2-диоксигеназы – ключевого фер-
мента деструкции бензойной кислоты. 

Ключевые слова: бактерии-деструкторы, бензойная кислота, Halomonas, 
ПЦР, ген 16S рРНК, benA, хлорид натрия. 
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BACTERIA-DESTRUCTORS OF BENZOIC ACID  
OF THE GENUS HALOMONAS ISOLATED  

FROM THE SALT-MINING REGION 

The accumulation of benzoic acid in the environment is due to the widespread use of 
this compound in industrial processes. Decomposition of benzoic acid in nature is carried 
out mainly by aerobic bacteria. However, biodegradation under extreme conditions such as 
salinity can proceed at a slow rate or efficiency. Therefore, studies on the search for 
halophilic/halotolerant bacteria-destructors are relevant for the development of technolo-
gies for the restoration of contaminated areas with an increased salt content. 

In this work, we investigated the phylogenetic diversity of benzoic acid degrading 
bacteria isolated from various samples from the salt-mining region (Verkhnekamsky salt 
deposit, Perm krai). Phylogenetic analysis based on the 16S rRNA gene revealed that the 
studied bacteria are most closely related to the type strains of the genus Halomonas of the 
species H. alkaliantarctica, H. neptunia, H. olivaria, H. taeanensis, H. titanicae, 
H. ventosae, H. radices, and H. utahensis. Two strains show a low level of 16S rRNA simi-
larity (98.59-98.84%) with the type strains of species with validly published names and may 
represent new taxons. Analysis by BOX-PCR revealed that the studied strains differ at the 
genome level. 

Cultivation of bacteria on media with different NaCl concentrations showed that the 
studied strains are halophilic and halotolerant organisms. It was found that the optimal 
growth of all the studied strains was observed at 70-150 g/l NaCl in the medium. A number 
of strains are capable to grow at higher concentrations of sodium chloride in the medium 
(200-250 g/l). 

All studied strains of the genus Halomonas are able to use benzoic acid as the only 
source of carbon and energy at increased salinity (30 g/l NaCl). In addition, the benA gene 
encoding the alpha subunit of benzoate 1,2-dioxygenase, the key enzyme for the destruction 
of benzoic acid, was detected in all bacteria by PCR. 

Keywords: bacteria-destructors, benzoic acid, Halomonas, PCR, 16S rRNA gene, 
benA, NaCl. 

 
Процессы промышленной добычи и переработки солей Верхне-

камского месторождения (ВКМС, Пермский край) приводят к форми-
рованию природно-антропогенных ландшафтов, подходящих для су-
ществования галотолерантных и галофильных микроорганизмов. 
К такой группе экстремофилов относятся бактерии рода Halomonas 
(класс Gammaproteobacteria, семейство Halomonadaceae), которые 
часто используются в качестве модельных организмов при изучении 
механизмов осмоадаптации и клеточного взаимодействия («чувства 
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кворума»), а также представляют интерес для применения в биотех-
нологических целях, таких как синтез экзополисахаридов и полиме-
ров (в том числе полигидроксиалканоатов) стимулирование роста 
растений, деградация токсичных соединений при повышенных кон-
центрациях солей [1–3]. 

Бензойная кислота является простейшей одноосновной карбоно-
вой кислотой ароматического ряда. Накопление данного соединения в 
окружающей среде связано не только с метаболической активностью 
растений и бактерий, но и с антропогенной деятельностью. Бензойная 
кислота и ее производные служат сырьем для получения целого спек-
тра химических соединений, применяются при консервировании пи-
щевых продуктов, в медицине и парфюмерной промышленности. Кро-
ме того, бензойная кислота является продуктом окислительного ката-
болизма многих ароматических углеводородов. Проблема разложения 
бензойной кислоты является актуальной и в природе осуществляется 
рядом аэробных бактерий, в том числе галофильными бактериями рода 
Halomonas, что может быть перспективно для биоремедиации экстре-
мально засоленных почв, водных объектов [4, 5]. У прокариот наибо-
лее часто встречается метаболический путь разложения бензойной ки-
слоты («классический» путь), который начинается с внедрения гидро-
ксигрупп в химически стабильное ароматическое кольцо молекулы под 
действием фермента бензоат 1,2-диоксигеназы (БДО) [6]. 

Цель настоящей работы – изучение разнообразия бактерий-
деструкторов бензойной кислоты рода Halomonas, выделенных из раз-
личных биотопов района промышленных разработок Верхнекамского 
месторождения калийно-магниевых солей. 

Экспериментальная часть. Для исследования из рабочей кол-
лекции микроорганизмов лаборатории молекулярной микробиологии 
и биотехнологии Института экологии и генетики микроорганизмов 
УрО РАН были отобраны бактерии рода Halomonas, выделенные из 
образцов ризосферы растений (Chenopodium rubrum, Poa pratensis, 
Tussilago farfara, Dactylis glomerata), почвы, грунта, отходов производ-
ства (шламохранилища, солеотвалы), рассолосборников района соле-
разработок (г. Соликамск, г. Березники, Пермский край), характери-
зующихся разными уровнями засоления и загрязнения токсичными ор-
ганическими соединениями (табл. 1). Также в работе был использован 
типовой штамм H. taeanensis DSM 16463T. 
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Таблица 1 

Идентификация бактерий-деструкторов бензойной кислоты  
рода Нalomonas, выделенных из района солеразработок 

Штамм Образец выделения 
Ближайший  

типовой штамм 
(номер в GenBank)

Сходст-
во, % 

Кол-во 
сравнивае-
мых нук-
леотидов 

Район солеразработок, г. Березники 

BBL18 
Шламохранилище, 1 м от 
рассолосборника 

H. titanicae BH1T 
(AOPO01000038)

100 706 

BNL26 
H. titanicae BH1T 
(AOPO01000038)

99,66 881 

BNL3-2 
H. titanicae BH1T 
(AOPO01000038)

100 772 

BBL22 
Шламохранилище, 3 м от 
рассолосборника 

H. alkaliantarctica 
CRSST (AJ564880)

99,74 761 

PD13-5 
Донные отложения, 
промканал 

H. titanicae BH1T 
(AOPO01000038)

99,28 832 

SMB31 
Почва в 5 м от солеотвала H. taeanensis 

BH539T 
(AY671975) 

99,93 1435 

Район солеразработок, г. Соликамск 

M135-4N 
Ризосфера, марь красная 
(Chenopodium rubrum), 
около солеотвала  

H. titanicae BH1T 
(AOPO01000038)

99,20 1378 

PMK3 
Почва около солеотвала H. ventosae Al12T 

(AY268080) 
98,84 1414 

M56-1 
Ризосфера, мятлик луго-
вой (Poa pratensis), около 
солеотвала 

H. titanicae BH1T 
(AOPO01000038)

99,36 1399 

5RN1 
H. alkaliantarctica 
CRSST (AJ564880)

99,85 1338 

M125-1 

Ризосфера, мать-и-мачеха 
(Tussilago farfara), около 
солеотвала 

H. titanicae BH1T 
(AOPO01000038) 
H. utahensis DSM 
3051T (AJ306893)

99,24 1316 

NDT13 
Ризосфера, ежа сборная 
(Dactylis glomerata), за-
грязнение дизельным то-
пливом, около солеотвала

H. titanicae BH1T 
(AOPO01000038)

100 890 

NDT27 
H. titanicae BH1T 
(AOPO01000038)

100 909 

NDT28 
H. neptunia 
Eplume1T 

(AF212202) 
99,34 905 
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Окончание табл. 1 

Штамм Образец выделения 
Ближайший  

типовой штамм 
(номер в GenBank)

Сходст-
во, % 

Кол-во 
сравнивае-
мых нук-
леотидов 

NDT30 
Почва, загрязненная ди-
зельным топливом, около 
солеотвала 

H. olivaria C17T 
(DQ645593) 

100 944 

NDT31 
H. olivaria C17T 

(DQ645593) 
100 949 

6CN3-12 
Соляная корка, дорога 
около солеотвала 

H. alkaliantarctica 
CRSST (AJ564880)

99,70 1351 

8CN1-1 
H. alkaliantarctica 
CRSST (AJ564880)

99,71 1361 

610-2 
Донные отложения, рас-
солосборник около соле-
отвала 

H. ventosae Al12T 
(AY268080) 

99,77 863 

61g 
H. radicis EAR18T 

(KU320882) 
98,59 877 

 

Бактерии культивировали в минеральной среде Раймонда (МСР) [7] 
с добавлением 30 г/л NaCl. В качестве субстрата добавляли бензойную 
кислоту (в виде 10%-ного раствора бензоата натрия) до конечной концен-
трации 1 г/л. Культивирование проводили на термостатируемом шейкере 
при температуре 28 °С и скорости вращения 140 об/мин в течение 
14 дней. Оптическую плотность (ОП) культуральной жидкости определя-
ли на спектрофотометре UV-Visible BioSpec-mini (Shimadzu, Япония) при 
длине волны 600 нм в кювете с длиной оптического пути 1 см. 

Для определения устойчивости к различным концентрациям соли 
(NaCl) в среде культивирования бактерии высевали на агаризованную 
богатую среду Раймонда (БСР), которую получали при добавлении к 
МСР 5 г/л триптона (Fluka, США), 2,5 г/л дрожжевого экстракта (Difco, 
США), в качестве ростовых субстратов, и агара (Helicon, Россия) до 
конечной концентрации 15 г/л. Количество NaCl в БСР составляло от 0 
до 270 г/л. Рост бактерий осуществлялся в термостате при температуре 
28 °С в течение 14 дней. Оценку роста бактерий проводили по появле-
нию и размеру колоний. 

Идентификацию изолятов проводили на основе морфологиче-
ских, физиолого-биохимических исследований, а также путем опреде-
ления и анализа нуклеотидных последовательностей гена 16S рРНК [8–
10]. На настоящем этапе исследований было проведено уточнение фи-
логенетического положения отобранных культур бактерий. Филогене-
тический анализ нуклеотидных последовательностей 16S рДНК прово-
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дили с использованием программ Sequence Scanner v. 2.0., MEGA 7.0 
(http://www.megasoftware.net). Поиск гомологичных последовательно-
стей осуществляли при использовании базы данных EzBioCloud 
(http://www.ezbiocloud.net). 

ДНК-типирование бактерий, идентифицированных как пред-
ставители одного вида рода Halomonas, проводили методом  
BOX-ПЦР с использованием праймера BOXA1R (5’–
CTACGGCAAGGCGACGCTGACG-3’) на приборе C1000 TouchTM 
Thermal Cycler (Bio-Rad Laboratories, США), как описано в работе [11]. 
Продукты амплификации разделяли электрофорезом в 2%-ном агароз-
ном геле на 1х буфере ТВЕ (Трис – 10,8 г/л; борная кислота – 5,5 г/л; 
0,5М ЭДТА – 4 мл; вода дистиллированная – 79,7 мл/л) в течение 1,5 ч 
при комнатной температуре, напряжении 5–15 В/см. Полученные 
фрагменты анализировали после окрашивания агарозных гелей раство-
ром бромистого этидия (0,5 мкг/мл) в течение 5–10 мин и фотографи-
рования в УФ-свете с помощью системы гель-документирования 
BioDocAnalyze (Bio-Rad Laboratories, США). Для определения разме-
ров фрагментов использовали маркер длин ДНК 100+ bp DNA Ladder 
(«Евроген», Россия). 

Амплификацию гена benA, кодирующего α-субъединицу бен-
зоат 1,2-диоксигеназы, проводили с использованием праймеров:  
benA-F (5’ -GCCCACGAGAGCCAGATTCCC-3’) и benA-R 
(5’-GGTGGCGGCGTAGTTCCAGTG-3’), как описано в работе [12]. 
В качестве положительного контроля использовали ДНК штамма-
деструктора бензойной кислоты – Rhodococcus wratislaviensis КТ112-7. 

Результаты и их обсуждение. Путем скрининга 47 штаммов 
бактерий рода Halomonas из рабочей коллекции лаборатории молеку-
лярной микробиологии и биотехнологии ИЭГМ УрО РАН на способ-
ность к росту на бензойной кислоте (БК) для дальнейших исследова-
ний было отобрано 20 штаммов (см. табл. 1). Также в работе был ис-
пользован штамм H. taeanensis DSM 16463T. При культивировании 
в жидкой минеральной среде Раймонда, где в качестве единственного 
источника углерода и энергии использовался бензоат, отобранные 
штаммы показали увеличение оптической плотности культуральной 
жидкости в пределах от 0,15 до 0,60 единиц (табл. 2). 

У штаммов рода Halomonas, проявивших способность к росту на 
БК, было уточнено таксономическое (филогенетическое) положение. 
Так, в результате сравнения нуклеотидных последовательностей гена 
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16S рРНК исследуемых бактерий (длиной 706–1465 п. н.) и типовых 
штаммов рода Halomonas показано, что штаммы-деструкторы бензоата 
филогенетически близки видам: H. alkaliantarctica, H. neptunia, 
H. olivaria, H. taeanensis, H. titanicae, H. ventosae H. radices и 
H. utahensis, представители которых были изолированы из засоленных 
экотопов (см. табл. 1).  

Таблица 2 

Рост бактерий на бензойной кислоте и в присутствии  
различных концентраций хлорида натрия 

Штамм 
ОП600 (рост 
на БК)* 

Рост на агаризованной БСР,  
концентрация в среде NaCl (г/л) 

Без NaCl 70 100 150 200 250 
BBL18 0,20 +++ +++** +++ ++ – – 
BNL26 0,15 +++ +++ +++ +++ – – 
BNL3-2 0,15 +++ +++ +++ +++ – – 
BBL22 0,15 +++ +++ +++ +++ – – 
PD13-5 0,15 – ++ +++ + – – 
SMB31 0,20 – +++ +++ +++ ++ – 

M135-4N 0,20 +++ +++ +++ +++ – – 
PMK3 0,15 – +++ +++ +++ – – 
M56-1 0,15 +++ +++ +++ +++ – – 
5RN1 0,15 +++ +++ +++ +++ – – 

M125-1 0,20 +++ +++ +++ ++ – – 
NDT13 0,15 +++ +++ +++ +++ – – 
NDT27 0,20 ++ +++ +++ +++ +++ + 
NDT28 0,20 +++ +++ +++ +++ + – 
NDT30 0,15 +++ +++ +++ ++ – – 
NDT31 0,20 +++ +++ +++ +++ + – 

6CN3-12 0,15 +++ +++ +++ ++ – – 
8CN1-1 0,20 +++ +++ +++ +++ – – 
610-2 0,60 – +++ +++ + – – 
61g 0,15 – +++ +++ + – – 

H. taeanen
sis DSM 
16463T 

0,15 – +++ +++ +++ +++ +++ 

*Культивирование бактерий осуществлялось в жидкой МСР с 30 г/л 
NaCl. 

**Колонии диаметром до 2 мм оценивались как «+», 2–4 мм – «++», 
5 мм и выше – «+++»; отсутствие роста бактерий обозначено «–». 
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Несмотря на видовое разнообразие, значительная часть иссле-
дуемых изолятов (9 штаммов) представлена бактериями, сходными на 
уровне 99,24–100 % с морским штаммом H. titanicae BH1T [13]. Четыре 
изолята являются близкородственными (99,70–99,85 % сходства по ге-
ну 16S рРНК) с H. alkaliantarctica CRSST, выделенным из соленого 
озера в Антарктике [14]. Также обнаружены бактерии (штаммы 61g 
и PMK3) с низким уровнем сходства по гену 16S рРНК (98,59–98,84 %) 
с типовыми штаммами видов H. ventosae [15] и H. radices [16] соответ-
ственно (см. табл. 1). 

Исследовано генетическое разнообразие изучаемых штаммов ме-
тодом BOX-ПЦР (полимеразная цепная реакция повторяющихся BOX-
элементов). Анализ электрофореграмм продуктов BOX-ПЦР показал, 
что все исследуемые штаммы проявляют генетическую гетерогенность 
и обладают уникальными BOX-профилями. На рис. 1 показаны BOX-
профили девяти исследуемых штаммов рода Halomonas, близкородст-
венных с H. titanicae BH1T. 

 

Рис. 1. Электрофореграмма продуктов амплификации BOX-ПЦР штаммов, 
близкородственных H. titanicae BH1T: М – маркер длин ДНК 100+ bp DNA 
Ladder («Евроген», Россия); 1 – PD13-5; 2 – BNL3-2; 3 – BBL18; 4 – NDT13;  
               5 – M125-1; 6 – BNL26; 7 – NDT27; 8 – M56-1; 9 – M135-4N 

Показано, что большинство штаммов способны к росту на агари-
зованной богатой среде как без добавления NaCl, так и с повышенной 
концентрацией соли (до 150 г/л), т.е. являются галотолерантными ор-
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ганизмами [17]. Штаммы PD13-5, SMB31, PMK3, 610-2, 61g, а также 
типовой штамм H. taeanensis DSM 16463T являются галофильными, 
оптимальное содержание NaCl в среде для роста этих штаммов состав-
ляет 70–150 г/л. Штаммы SMB31, NDT27, NDT28, NDT31, 
H. taeanensis DSM 16463T способны к росту при более высоких кон-
центрациях хлорида натрия в среде (200–250 г/л) (см. табл. 2). 

В результате изучения биодеградационных свойств штаммов ро-
да Halomonas было выявлено, что штаммы 610-2, BBL18, SMB31, 
M135-4N, M125-1, NDT27, NDT28, NDT31 и 8CN1-1 показали наибо-
лее активный рост на БК (см. табл. 2). Разложение бензойной кислоты 
бактериями начинается с окисления молекулы под действием фермента 
бензоат 1,2-диоксигеназы, состоящей из двух α- и двух β-субъединиц. 
Показано, что субстратная специфичность обусловливается α-субъ-
единицей данного фермента [6]. В результате молекулярно-генети-
ческих исследований было установлено, что у всех исследуемых 
штаммов, в том числе у штамма H. taeanensis DSM 16463T, присутст-
вует ген benA, кодирующий α-субъединицу БДО. Так, при амплифика-
ции с использованием праймеров [18] и ДНК-матрицы исследуемых 
штаммов был получен продукт искомого размера (521 п. н.). На рис. 2 
показана электрофореграмма продуктов амплификации гена benA не-
скольких штаммов рода Halomonas, близкородственных видам 
H. alkaliantarctica, H. neptunia, H. taeanensis, H. titanicae и H. utahensis. 

 

Рис. 2. Электрофореграмма продуктов амплификации гена benA штаммов рода 
Halomonas: М – маркер длин ДНК 100+ bp DNA Ladder («Евроген», Россия);  
1 – PD13-5; 2 – М125-1; 3 – M135-4N; 4 – BBL22; 5 – M56-1; 6 – NDT28;  
  7 – SMB31; K+ – положительный контроль; K– – отрицательный контроль 
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Заключение. Анализ литературных данных показал, что иссле-
дования бактерий-деструкторов бензойной кислоты рода Halomonas 
крайне немногочисленны. Способность к разложению бензойной ки-
слоты описана для представителей видов H. halodurans [5] и 
H. campisalis [19], а также штамма Halomonas sp. KHS3, выделенного 
из загрязненной углеводородами морской воды [20]. В статье 
M.T. Garcia с соавторами (2005) представлена способность к росту на 
БК в качестве единственного источника углерода и энергии почти 
у половины штаммов, близкородственных видам H. elongata и 
H. eurihalina, которые были выделены из образцов, отобранных вблизи 
нефтеперерабатывающих заводов и предприятий пищевой промыш-
ленности [4]. В результате наших исследований обнаружены бактерии, 
филогенетически близкие другим видам рода Halomonas (виды 
H. alkaliantarctica, H. neptunia, H. olivaria, H. taeanensis, H. titanicae, 
H. ventosae H. radices и H. utahensis), для представителей которых ра-
нее не была описана способность разлагать БК. Кроме того, выявлены 
бактерии-деструкторы БК с низким уровнем сходства по гену 
16S рРНК с типовыми штаммами видов рода Halomonas, которые 
в дальнейшем могут быть описаны как новые таксоны. 

Поскольку диоксигеназы, гидроксилирующие ароматическое 
кольцо, играют ключевую роль в разложении многочисленных трудно-
доступных соединений – загрязнителей окружающей среды, поиск 
и исследование гена benA, кодирующего α-субъединицу бензоат 1,2-
диоксигеназы, вызывает большой интерес исследователей [6, 21]. 
В литературе сообщается о наличии гена benA у типового штамма 
H. organivorans CECT 5995T, изолированного из гиперсоленой почвы 
на юге Испании [21]. Также ген benA найден у штаммов Halomonas sp. 
HL-93 [22], Halomonas sp. KO116 [23] и H. hydrothermalis Y2 [24]. В ре-
зультате поиска в базах данных NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) 
наличие гена benA выявлено у типового штамма H. ventosae 
CECT 5797T (SNZJ01000041), а также ряда других штаммов рода 
Halomonas: Halomonas sp. TBZ202 (SBLD01000013), H. xianhensis 
6_TX Ga0227260_113 (SOEC01000013), H aestuarii Hb3 (CP018139), 
Halomonas sp. hl-4 (LT907845), H. huangheensis BJGMM-B45 
(CP013106), Halomonas sp. RC (RZHD00000000), Halomonas sp. YLB-10 
(RRCU00000000), Halomonas sp. ND22Bw (PXWD00000000), 
H. desiderata SP1 (MUMZ00000000), Halomonas sp. 'Soap Lake #7' 
(CP019915), Halomonas sp. BC-M4-5 (CP035042), H. sulfidaeris SST4 
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(QNTU00000000), Halomonas sp. LCM1.Bin22 (REBQ01000115), 
Halomonas sp. LBP4 (PDOG00000000), Halomonas sp. SYSU XM8 
(NZ_PXNT00000000), Halomonas sp. 'Soap Lake #6' (CP020469), 
Halomonas sp. Choline-3u-9 (NZ_PJBI00000000), Halomonas sp. QHL1 
(MINL00000000), изолированных из образцов воды морей и озер, мор-
ского льда, донных отложений, гидротермального источника, солеварни, 
почвы, тканей растений и животных, очистных сооружений сточных 
вод, что свидетельствует о распространении гена benA у представителей 
рода Halomonas из различных экологических ниш. Установлено, что 
у всех исследованных 20 деструкторов БК рода Halomonas, выделенных 
из района промышленных солеразработок Верхнекамского месторожде-
ния (Пермский край), содержится ключевой ген деструкции БК (benA), 
кодирующий α-субъединицу бензоат 1,2-диоксигеназы. 

Таким образом, изученные в рамках настоящей работы гало-
фильные/галотолерантные штаммы рода Halomonas могут представ-
лять интерес при разработке новых биотехнологий восстановления 
и мониторинга засоленных почв, загрязненных токсичными органиче-
скими соединениями. 
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