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Wprowadzenie

Mikroorganizmy tworzg gestg sie¢ interakcji taczacg wszystkie poziomy organizacji agroekosystemoéw, od mineralnych czastek gleby, przez rosliny,
az po organizmy réznych gatunkéw zwierzat bezkregowych i kregowych. W praktyce badawczej i monitoringowe] czesto réznorodnos¢ mikrobioty analizowana
jest osobno dla poszczegdlnych elementéw Srodowiska (matryc srodowiskowych), przez co otrzymywana jest jedynie fragmentaryczna wiedza na temat
struktury i funkcjonowania badanego ekosystemu. Celem pracy byto zebranie danych z réznorodnych matryc pochodzacych z jednego typu ekosystem,
standaryzacja danych i ich wspdlna analiza w celu wykazania w jaki sposéb integracja danych pozyskanych z réznych nisz ekologicznych moze dac petniejszy
obraz struktury wystepowania i proceséw wymiany mikroorganizméw w badanym ekosystemie.

Analizowany materiat

Materiat do analiz stanowity prébki pobrane z réznych matryc srodowiskowych (gleby, koprolitéw dzdzownic, rosliny uprawne, ssaki). Wszystkie badane matryce
byly powigzane siedliskowo (pochodzity z tego samego typu ekosystemu), a wiec mdégt miedzy nimi wystepowac transfer mikroorganizmow. Prébki do badan
pobierano jesienig na polach uprawnych. DNA z prébek izolowano za pomocg odpowiednio dobranego zestawu. Sktad mikrobioty bakteryjnej wszystkich matryc
okreslono w wystandaryzowany sposoéb, poprzez metabarkoding genu 16S rRNA (regiony V1-V9) w technologii PacBio HiFi. Otrzymane dane standaryzowano
i poddawano rézinorodnym analizom bioinformatycznym. W sumie analizie poddano 173 prébki grupowane na rézinych poziomach uwzgledniajgcych
pochodzenie, sposéb pobierania i inne czynniki, ktére mogtyby mie¢ znaczenie dla badanych zaleznosci. Przyktadowe wyniki zaprezentowano dla réznych
poziomoéw taksonomicznych.
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wynikaja przede wszystkim z wymiany taksondw, a nie z prostego zubozenia spotecznosci.

ekologicznych lub funkcjonalnym wspétzaleznosciom.

Whioski

Integracja danych z réznych nisz odstania petniejszy obraz proceséw wymiany mikroorganizméw i pozwala wychwyci¢ elementy wspdlne, ktére w najwiekszym
stopniu determinujg odpornos¢ ekosystemu na presje klimatyczng i antropogeniczng. Wykazano, ze nawet podobne matryce charakteryzujg sie specyficzng
mikrobiotg na réznych poziomach taksonomicznych. Uzywajgc znormalizowanych danych mozliwe jest wiarygodne prognozowanie przynaleznosci danej prébki
do wyznaczonych grup. Dodatkowo zastosowanie rozmytej semantyki statystycznej oraz ziaren informacji pozwala na przeprowadzenie analiz na wyzszym
poziomie abstrakcji. Otrzymane w ten sposéb wyniki potwierdzajg, ze catosciowe spojrzenie na $Srodowisko pozwala na bardziej obiektywng i petniejszg
klasyfikacje oraz prognozowanie.
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