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WPROWADZENIE

Mikrobiologiczny rozkiad biatka keratynowego, bogatego w azot i siarke, przy udziale wyspecjalizowanych substratowo
mikroorganizmoéw z jednoczesnym wytworzeniem uzytecznych bioproduktow jest nie tylko ekonomicznie optacalny ale i przyjazny
srodowisku. Pozyskiwane w ten sposob hydrolizaty keratynowe moga stanowic alternatywe dla tradycyjnych nawozéw organicznych i
mineralnych, szczegdlnie do nawozenia roslin o wysokich wymaganiach na siarke i uzyzniania gleb ubogich w ten pierwiastek.
Wprowadzanie do gleby roznych grup nawozow ksztattuje sklad taksonomiczny drobnoustrojow odrywajacych w tym srodowisku

rozne funkgcje.
CEL PRACY

Celem pracy bylo okreslenie wplywu hydrolizatu keratynowego otrzymanego po grzybowej biodegradacji odpadowego pierza
kurczat przez grzyby z grupy Chrysosporium na mikrobiom gleby Haplic Podzol z obsada rzepaku (Brassica napus L. var napus).
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