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Zezwolenie Unii Europejskiej na wykorzystanie niektdrych gatunkdw owaddw na cele paszowe i spozywcze spowodowato dynamiczny wzrost
hodowli macznika mtynarka (Tenebrio molitor) oraz czarnej muchy (Hermetia illuscens) w krajach zrzeszonych, w tym na terenie Polski.
Podczas produkcji surowca owadziego powstaje rowniez pozostatosc (fras) w stosunku 1:1 (produkt:pozostatosé), co wigze sie
z wysokim kosztem skftadowania odpaddw organicznych. Fras jest bogatym Zzrédtem NPK, niektorych mikroelementdéw oraz chityny,
a wiec wykazuje potencjat do jego zagospodarowania na cele nawozowe.

Celem badan byto porownanie oddziatywania nawozenia mineralnego i uzyzniania gleby frasem na ryzobiom pszenicy jarej
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Wskazniki bioréznorodnosci A
Ces ™ Es *= - 1 - wysoce istotne réznice;
g ﬁ s - warianty TM1 i TM2 charakteryzowaty sie najwyzszg rdéznorodnoscig
. + oraz dominacja, natomiast N2 i N3 osiggnety niskie wskazniki réznorodnosci.
Réznorodnosé B
Som gﬁi - wysoce istotne rdéznice, dobra segregacja pomiedzy wariantami (R>>0,8);
S - czesciowe podobienstwo N3 do grupy TM.
oas—h=0.001,F=5,99 Zmiennos¢ taksonomiczna
M A - nawozenie mineralne-dominacjy Pseudomonadota;

- nawozenie fras-zwiekszenie udziatu Bacillota;
- do najbardziej zréznicowanych rodzajéw bakterii nalezaty Chujaibacter
D y F=23’1P8EE£"0"_\(')“0?V£2=0’87 (najwyzszy w N2), Rhodanobacter (N2), Bacillus (TM2), Luteimonas (N3),
4 Priestia (TM3), Haliangium (tto) i Ahniella (N3).
Cechy funkcjonalne

Temet - tfo i kontrola wykazywaty cechy posrednie, pomiedzy nawozeniem N i TM;
w - cechami charakterystycznymi dla N byly chemoheterotrofizm, aktywnosé
o fosfataz i proteaz, ale tez redukcja azotandw, utlenianie zwigzkéw S i ureoliza;
e - w TM nie zidentyfikowano przewagi zadnej grupy funkcjonalnej,

ale warianty te charakteryzowaty sie niskim lub s$rednim potencjatem

dla niemal wszystkich badanych cech ujetych w analizie;

- nie zaobserwowano zmiennosci w strukturze mikrobioty eukariotycznej TM,

o ale w globalnym ujeciu potencjalu metabolicznego zaobserwowano

Wykres 1. Wskazniki réznorodnosci a (A-C) zwiekszenie udziatu grzyboéw saprotroficznych i zmniejszenie udziatu
patogenow roslin. Wykres 4. Mapa ciepta cech funkcjonalnych
bakteriobioty (A) i mykobioty (B)

Axis.2 [16.6%]
®

°

03

oraz biplot PCoA réznorodnosci 3 (D)
struktur bakteriobioty ryzosferowej

Podsumowanie

1. Nawozenie organiczne (TM1, TM2) istotnie wptywaty na strukture mikrobiomu glebowego, zwiekszajac bioréznorodnos¢ w poréwnaniu do kontroli Badania finansowane przez Uniwersytet
i nawozenia N. Warminsko-Mazurski w Olsztynie

2. Analiza B-réznorodnosci wykazata wyrazne rozdzielenie wariantéw nawozenia, przy czesciowym podobienstwie mikrobiomu wariantu N3 do grupy TM. w ramach konkursu

3. Sktad taksonomiczny bakterii roznicowat sie w zaleznosci od rodzaju nawozenia — dominacje Pseudomonadota obserwowano przy nawozeniu ., Naukowy Grant Rektora 2”

mineralnym, a zwiekszony udziat Bacillota przy nawozeniu organicznym.
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4. Najwieksze zréznicowanie rodzajow bakterii zaobserwowano m.in. dla Chujaibacter, Rhodanobacter, Bacillus i Luteimonas.

5. Potencjat metaboliczny gleby byt silnie zalezny od rodzaju nawozenia. Nawozenie N sprzyjato aktywnosci fosfataz, proteaz i procesom zwigzanym
z obiegiem azotu i siarki. Warianty TM charakteryzowaty sie brakiem dominujgcych cech funkcjonalnych oraz wiekszg ich réznorodnoscia.

6. Nie odnotowano zmian w strukturze mikrobioty eukariotycznej (OTUs), jednak stwierdzono wzrost udziatu grzybéw saprotroficznych i spadek udziat
patogendw roslin w warunkach nawozenia organicznego.
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