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Wstęp Materiały i Metody

Wyniki

Wnioski

Wzrost zapotrzebowania na żywność skutkuje intensyfikacją produkcji roślinnej, często

realizowaną poprzez prowadzenie długotrwałych monokultur. Przykładem takiego systemu

uprawy jest rzodkiewka (Raphanus sativus var. sativus), której cykle produkcyjne następują

bezpośrednio po sobie. Gatunek ten, należący do rodziny Brassicaceae, stanowi powszechnie

konsumowane warzywo korzeniowe o udokumentowanych właściwościach

przeciwnowotworowych, przeciwzapalnych i antyoksydacyjnych. Ze względu na krótki okres

wegetacji, wynoszący od 3 do 5 tygodni w zależności od warunków środowiskowych oraz

technologii uprawy, rzodkiewka jest często wykorzystywana w intensywnych systemach

produkcyjnych opartych na monokulturze. Tego rodzaju praktyki rolnicze prowadzą do

niekorzystnych zmian w fizykochemicznych i biologicznych właściwościach gleb.

W konsekwencji, w celu utrzymania wysokiej produktywności, niezbędne staje się

systematyczne stosowanie syntetycznych nawozów mineralnych oraz chemicznych środków

ochrony roślin. Długookresowe użytkowanie tych preparatów przyczynia się jednak do

obniżenia bioróżnorodności mikrobiologicznej środowiska glebowego oraz może sprzyjać

wzrostowi liczebności patogennych mikroorganizmów roślinnych. W związku z tym celowe

i zasadne jest prowadzenie badań mających na celu poznanie zmian zachodzących w glebie

w wyniku wieloletniego prowadzenia monokulturowych upraw rzodkiewki.

Wykorzystywanie poszczególnych źródeł węgla w ciągu roku było zmienne i zależne zarówno od miesiąca

w którym pobrano glebę oraz od kwartału (Rysunek 4A). Najaktywniej metabolizowane były D-mannitol, kwas

D-galakturonowy, L-arginina, L-asparagina oraz L-seryna (Rysunek 1). Średni poziom AWCD wahał się od 0,78 do

1,49. W I kwartale roku AWCD utrzymywało się na średnim poziomie 0,9, aby w okresie II, III i IV kwartału

fluktuować na poziomie ~0,8- ~1,1. Najwyższe AWCD obserwowano w grudniu (1,49) po zakończeniu uprawy

rzodkiewki (Rysunek 2). Substance Richness (R) wzrastał od początku roku do poziomu 27 metabolizowanych

substratów początkiem II kwartału, aby następnie spadać do 19 końcem IV kwartału. Największy poziom R

obserwowano końcem IV kwartału na poziomie 29 metabolizowanych substratów (Rysunek 3). Indeks Shannon (H)

w trakcie wzrostu rzodkiewki utrzymywał podobną tendencję do AWCD, wzrastając do III kwartału roku, aby

następnie się obniżyć w III kwartale. Ponowne najwyższy H obserwowano końcówką IV kwartału (Rysunek 3).

Analiza danych sekwencjonowania bakterii ujawniła 332 warianty sekwencji amplikonów (ASV), z czego 205

zidentyfikowano na poziomie rodzaju, należących do 116 rodzin, 54 rzędów, 27 klas i 13 gromad. Najliczniejsze

gromady to Proteobacteria, Acidobacteria i Actinobacteria (rys. 11A), natomiast na poziomie rodziny dominowały

Bacillaceae, Xanthomonadaceae i Nocardioidaceae. Najbardziej rozpowszechnionymi rodzajami we wszystkich

kwartałach były Gaiella (1,516–1,658%), Devosia (1,24–1,77%) i Nocardioides (1,281–1,571%). Agromyces,

Chthonomonas/Armatimonadetes_gp3 i Nocardioides wzrosły w czasie, podczas gdy Bacillus, Clostridium sensu

stricte, Methylocaldum, Thermobifida i Thermomonas zmniejszyły się. Bakterie niesklasyfikowane, głównie

Proteobacteria, były najwyższe w kwartale III (71,016%) i kwartale II (71,483%). Metastat wykazał istotne różnice

między kwartałami, przy czym Paenarthrobacter był wyższy w kwartale III w porównaniu z II, a Sandaracinus wyższy

w kwartale IV w porównaniu z II (rys. 11B,C). Analiza wykazała 82 unikalne ASV bakterii, głównie w kwartale IV,

przy czym 175 ASV tworzyło rdzeń mikrobiomu (Rysunek 4).

Analiza statystyczna wskaźników różnorodności alfa obliczone na podstawie danych z 16S rRNA wykazała istotne

różnice między kwartałem I a II w indeksie Shannona oraz między kwartałem I a II i III w indeksie Simpsona

(Rysunek 5).

• Długotrwała i intensywna monokultura rzodkiewki wpływa na bioróżnorodność gleb

• Największe zmiany widoczne były na poziomie wykorzystania różnych źródeł węgla 

w testach EcoPlate Biolog®, w szczególności dla D-Mannitolu, L-Argininy,

L-Asparaginy oraz L-Seryny

• Jednocześnie dominującymi dominującymi gromadami Proteobacteria (37,3%), 

Acidobacteria (19%) i Actinobacteria (16%) oraz dominującymi taksonami Gaiella

(1,59%), Devosia (1,51%) i Nocardioides (1,43%). 

IX. OGÓLNOPOLSKIE SYMPOZJUM MIKROBIOLOGICZNE

„METAGENOMY RÓŻNYCH ŚRODOWISK”

Monokultura rzodkiewki. Nawożenie: 3 kg siarczanu

potasu, 4 kg azotanu amonu (Saletrzak), 8 kg Azofoski

(nawóz NPK (MgO + SO3) 13,3%–6,1%–17,1% (4,5% +

21,0%)) oraz 8 kg azotanu wapnia
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Rysunek 1. Mapa ciepła wykorzystania poszczególnych substratów po 120h inkubacji gleby uzyskanej spod monokultury rzodkiewki. A. W miesiącu

pobrania gleby B. Jako roczna wartość średnia

A B

Rysunek 4. Obecność i skład społeczności bakterii. A. Skład taksonów gromady na podstawie analizy metataxonomicznej

genu 16S rRNA, B. Skład taksonów rodzaju na podstawie analizy metataxonomicznej genu 16S rRNA, C. Porównanie

(analiza metastatyczna) składu rodzajów bakterii między próbkami z różnych kwartałów, D. Diagramy Venna

przygotowane na podstawie sekwencjonowania genu 16S rRNA. Dane przedstawione na wykresie odnoszą się do

unikalnych ASV specyficznych dla danego miejsca oraz mikrobiomu podstawowego. Społeczność bakterii

Rysunek 2. Mapa cieplna dziennych zmian poziomu średniego rozwoju barwy studni (AWDC) dla każdego miesiąca sezonu wegetacyjnego.

Rysunek 5. Wskaźniki różnorodności alfa obliczone na podstawie danych uzyskanych z sekwencjonowania 16S rRNA (A, B, C).

Rysunek 3. Substance richness (R) i wskaźnik Shannona (H) w próbkach gleby dla każdego miesiąca sezonu wegetacyjnego (po 96

godzinach inkubacji).
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