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17.06.2024 (poniedzialek) (Centrum Transferu Wiedzy KUL)

8:30-9:30 |

Rejestracja uczestnikéw konferencji — Hol CTW-113 ul. Radziszewskiego 7 (I pietro)

SESJA INAUGURACYJNA

dr hab. Agnieszka Wolinska, prof. KUL, Lublin; prof. dr hab. Magdalena Frqc, IA PAN, Lublin; dr hab. Anna
Galgzka, prof: IUNG-PIB, Pulawy; Lublin; dr hab. Jolanta Jaroszuk-Scisel, prof. UMCS, Lublin; dr Agata

Goryluk-Salmonowicz, SGGW, Warszawa

9:30 - 10:00

Uroczyste otwarcie VIII Ogélnopolskiego Sympozjum Mikrobiologicznego ,, METAGENOMY
ROZNYCH SRODOWISK?” — powitanie Gosci przez Organizatoréw, Przedstawicieli Wiadz KUL
i Przedstawicieli Wspolorganizatorow Sympozjum

10:00 — 10:45

REFERAT INAUGURACYJNY
Tajemnice g ui g u czlowieka
prof. dr hab. Adam Jaworski (UL, Spoleczna Akademia Nauk, L.6dz)

10:45 - 11:15

WYKEAD PLENARNY
Burzliwe dzieje gruszek na wierzbie. Lysenkizm
prof. Wiestaw Barabasz (SAN, Przemysl)

11:15-11:30

Przerwa kawowa

SESJA I
MIKROBIOMY ROZNYCH SRODOWISK

Prowadzenie: dr hab. Aleksandra Obrepalska-Steplowska, prof. IOR-PIB, prof. dr hab. Monika Janczarek

11:30 — 12:00

WYKLAD PLENARNY
Metabiom osadnika Sciekéw laboratoryjnych IBB PAN
dr hab. Urszula Zielenkiewicz (IBB, Warszawa)

REFERATY

Struktura mikrobiomu terenéw porosnietych mchami na plongcej hatdzie pogorniczej —

12:00 - 12:20 dr Piotr Siupka (US, Katowice)
12:20 — 12:40 Bioréznorodnosé zespolow mikroorganizmow glebowych na terenie silnie skaionym metalami
: ' cigtkimi w Katowicach-Szopienicach — dr Stawomir Sulowicz (US, Katowice)
12:40 — 13:00 Charakterystyka metagenomu bakterii Legionella w probach wody z obiektow uzytecznosci
’ ’ publicznej — dr Piotr Koper (UMCS, Lublin)
13:00 - 13:20 | PANEL DYSKUSYJNY
13:20 — 14:30 | Przerwa obiadowa
SESJA POSTEROWA
(postery bedq dostepne przez caly czas trwania konferencji)
14:30 — 15:30 Pico prezentacje — sesja dla mlodych naukowcow
: : Prowadzenie: prof. dr hab. Agnieszka Wolna-Maruwka, dr Karolina Furtak
Charakterystyka mobilomu szczepow Legionella spp. wyizolowanych z probek srodowisko-
14:30-14.40 | wych — implikacje dla horyzontalnego transferu genow — mgr Jakub Wysokinski (UMCS,
Lublin)
14.40 — 14.50 Profilowanie ekspresji genow zwigzanych z patogenezq bakterii Legionella longbeachae uwolnio-
’ : nych z komorek pierwotniakéw — mgr Jacek Tarasiuk (UMCS, Lublin)
14.50 — 15.00 Badanie trojstronnej interakcji pomiedzy Pectobacterium zantedeschiae, rosling i ryzobiomem —
) : mgr Daria Horoszkiewicz (UG, Gdansk)
15.00 — 15.10 Pigkne tylko z wierzchu? Czy koszenie zarastajgcych drzewami torfowisk niskich ma wplyw na

podziemne zbiorowiska grzybow — lic. Olsza Borys (UW, Warszawa)
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Metataksonomiczna analiza endo- i ryzo-biomu dwéch odmian kukurydzy o réinej tolerancji

15.10-15.20 stresu suszy — mgr Marta Bukowezan (US, Katowice)
Wplyw cechy nekrogennosci satelitarnego RNA na przenoszenie wirusa mozaiki ogorka (CMV)
15.20-15.30 | przez mszyce brzoskwiniowq (Myzus persicae) — mgr inz. Barbara Wrzesinska-Krupa (IOR-PIB,
Poznan)
SESJA II
MYKOBIOMY ROZNYCH SRODOWISK
Prowadzenie: prof. dr hab. Andrzej Mazur, prof. dr hab. Magdalena Frqc
WYKEAD PLENARNY
15:30 — 16:00 | Mozliwosci niekonwencjonalnego zastosowania grzybéw entomopatogennych
dr hab. Sylwia Roézalska, prof. UL, L.odz
REFERATY
16:00 — 16:20 Endosfera pszenicy zwyczajnej bogatym rezerwuarem grzybow znanych z réznego trybu Zycia —
' ' dr hab. Lidia Blaszczyk, prof. IGR PAN (IGR PAN, Poznan)
Konsorcja mikrobiologiczne dla stymulacji wzrostu i plonowania roslin, ograniczajgce straty
16:20 — 16:40 | skladnikow mineralnych do gleby, wod, powietrza i emisje gazow cieplarnianych prezentacja
wynikow projektow Excalibur i EcoNutri — dr hab. Lidia Sas-Paszt (10 PIB, Skierniewice)
Endofityczny i ryzosferowy mikrobiom hodowalny fitostabilizatora (Trifolium repens) oraz hipera-
16:40 — 17:00 | kumulatorow cynku (Cardaminopsis halleri i C. arenosa) hatd galmanowych potudniowej Polski
— dr Ewa Olenska (UB, Bialystok)
17:00 — 17:15 | PANEL DYSKUSYJNY
19:00 -... Uroczysta kolacja — HOTEL VICTORIA (ul. Narutowicza 58/60)
18.06.2024 (wtorek)
SESJA III
METAGENOMY SRODOWISKA GLEBOWEGO
I1ICH POTENCJALNE ZASTOSOWANIA W BIOTECHNOLOGII
Prowadzenie: dr hab. Anna Galgzka, prof. IUNG, prof. dr hab. Krystyna Cybulska
WYKEAD PLENARNY
9:30-10:00 Biomonitoring i bioprospekcja Srodowisk ekstremalnych
prof. dr hab. Lukasz Dziewit (UW, Warszawa)
REFERATY
10:00 — 10:20 Interakcje roslin okrywowych i mikroorganizmoéw glebowych w sadach ekologicznych — badania
’ ’ z Polski i Francji — dr hab. Magdalena Szczech, prof. 10 PIB (10, Skierniewice)
10:20 — 10:40 Sktad mikrobiomu Erigeron annuus w réznych warunkach termicznych gruntu —
’ ’ dr Malgorzata Pawlik (US, Katowice)
10:40 — 11:00 Potencjal wspomaganej fitoremediacji do oczyszczania gleby ko-zanieczyszczonej — wnioski z
: : analizy metatranskryptomicznej — dr Magdalena Pacwa-Plociniczak (US, Katowice)
11:00 — 11:15 | PANEL DYSKUSYJNY
11:15-11.30 | Wspélne zdjecie
11:30 — 12:00 | Przerwa kawowa
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SESJA IV
METAGENOMIKA APLIKACYJNA, METABOLOMIKA, PROTEOMIKA
1 ICH ZNACZENIE W MONITORINGU JAKOSCI SRODOWISKA I ZDROWIU CZLOWIEKA
Prowadzenie: prof. dr hab. Jadwiga Wyszkowska, prof. dr hab. Zofia Piotrowska-Seget

WYKLAD PLENARNY
12:00 — 12:30 | Spektrometria mas w metabolomice, proteomice i w badaniach mikrobiomu — prof. dr hab.
Emilia Fornal (UM, Lublin)
REFERATY
Bakteriobiom zaktadu produkcji opakowan do ywnosci — dr hab. Maria Chmiel, prof. URK
12:30 — 12:50 .
(URK, Krakéw)
12:50 — 13:10 Nawigacja po etapach NGS w analizie mikrobiomu — znaczenie wyborow metodologicznych — dr
: : Anna Wierzbicka-Wo$ (Sanprobi Sp. z 0.0.)
13:10 — 13:30 Jak dopasowaé metode NGS do rodzaju probki metagenomicznej, pytania badawczego i... zmie-

sci¢ sig¢ w budzecie — dr Jarostaw Kosakowski (GENOMED SA)

13:30 — 14:00 | PANEL DYSKUSYJNY

14:00 — 15:00 | Przerwa obiadowa

WRECZENIE NAGROD*

15:15-16:00 PODSUMOWANIE I ZAKONCZENIE KONFERENCJI

* Komisja Naukowa wytoni wérod prelegentow (mtodych naukowcow) najlepszy referat oraz najlepszy poster w
obrebie poszczegolnych sesji naukowych

Komisja Naukowa: prof. Adam Jaworski; prof. Wiestaw Barabasz; prof. Zofia Piotrowska-Seget,
dr Agnieszka Kuzniar, dr Karolina Furtak
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Burzliwe dzieje gruszek na wierzbie. Lysenkizm
Wiestaw Barabasz', Anna Pikulicka®

"Panstwowa Akademia Nauk Stosowanych w Przemys$lu
*Panstwowa Akademia Nauk Stosowanych w Jarostawiu

Destruktywny i niekorzystny okres dla nauk przyrodniczych i rolniczych w ZSRR w latach
30.-50. XX w. umownie nazywany jest tysenkizmem. W tym czasie niemalze wszechwladng wia-
dze decyzyjna w zakresie nauki miat Trofim Lysenko, absolwent studiéw zaocznych w Kijowskim
Instytucie Rolniczym. Wstawil si¢ glhupimi rozwigzaniami w rolnictwie, ktére doprowadzity do
katastrofalnego spadku plonow. Znane sa jego stowa na Zjedzie KPZR ,,gienow niet”. Lysenkizm,
bioracy swoja nazwe od szalonego hochsztaplera Trofima Lysenki, negowat role genéw w dziedzi-
czeniu, glosit dziedziczenie cech nabytych zewnatrz, zmiang przynaleznosci gatunkowej osobnika
pod wptywem zewnetrznego warunkowania, samodzielne i wspotczesne powstawanie roznych ga-
tunkow roslin i zwierzat z martwej materii nieorganicznej. Idee tego ignoranta i brednie tysenkizmu
staly si¢ nakazem komunistycznych wtadz i zastapity w szkotach ZSRR oraz w krajach demokracji
ludowej normalng nauk¢. Wprowadzano je jako obowiazujace, przyczyniajac si¢ do zaprzestania
badan nad genetyka. Szalone pomysty Lysenki i jego wptywy przyczynity si¢ do $mierci wybit-
nych genetykow rosyjskich, takich jak: Wawitow, Lisycyn i Konstantinow. Lysenkizm w Polsce
propagowany byl podczas specjalnych konferencji. Pierwsza odbyta si¢ w Kuznicach, kolejne
w Dziwnowie i Kortowie. Era tysenkizmu skonczyla si¢ w Polsce w 1956 roku. Genetyka zostata
przywrdcona do nauczania w szkotach i na uniwersytetach od poczatku roku 1957/1958.

The turbulent history of pears on willow. Lysenkism

The destructive and unfavorable period for natural and agricultural sciences in the USSR in the
1930s-50s is conventionally called Lysenkoism. At that time, Trofim Lysenko, a graduate of part-
-time studies at the Kiev Agricultural Institute, had almost all-powerful decision-making power in
the field of science. He became famous for stupid solutions in agriculture that led to a catastrophic
decline in crop yields. His words at the Congress of the Communist Party of the Soviet Union are
well-known: “gienov niet”. Lysenkoism, taking its name from the crazy trickster Trofim Lysenko,
denied the role of genes in inheritance, proclaimed the inheritance of externally acquired traits,
the change of an individual’s species affiliation under the influence of external conditioning, and
the independent and contemporary emergence of various species of plants and animals from dead
inorganic matter. The ideas of this ignorant man and the nonsense of Lysenkoism became an order
of the communist authorities and replaced normal education in schools in the USSR and in the co-
untries of people’s democracy. They were introduced as mandatory, contributing to the cessation
of genetic research. Lysenko’s crazy ideas and his influence contributed to the death of outstan-
ding Russian geneticists such as Vavilov, Lisycyn, and Konstantinov. Lysenkoism in Poland was
promoted during special conferences. The first one took place in Kuznice, others in Dziwnow and
Kortowo. The era of Lysenkoism ended in Poland in 1956. Genetics was reintroduced to teaching
in schools and universities from the beginning of 1957/1958.
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Biomonitoring i bioprospekcja srodowisk ekstremalnych
Lukasz Dziewit

Zaktad Mikrobiologii i Biotechnologii Srodowiskowej, Instytut Mikrobiologii, Wydziat Biologii,
Uniwersytet Warszawski

Badania mikrobiomow Arktyki i Antarktyki umozliwiajg zrozumienie wzajemnych zaleznosci
ekologicznych, potencjatu metabolicznego i biotechnologicznego oraz mechanizméw adaptacji
bakterii. Jest to rowniez dobry punkt wyjscia do badan eko-epidemiologicznych (w tym biomoni-
toringu) i bioprospekcji (w tym identyfikacji szczepoéw bakteryjnych, enzymow 1 metabolitow na
potrzeby réznych biotechnologii).

Przeprowadzili$my analiz¢ metagenomiczng oraz funkcjonalng i wykazalismy, ze: (i) geny
opornosci na antybiotyki sa powszechne nie tylko w srodowiskach uksztattowanych antropogenicz-
nie, ale takze w pierwotnych; (ii) geny opornos$ci na antybiotyki bakterii arktycznych sa aktywne
w roznych gospodarzach bakteryjnych oraz (iii) specyficzne geny bakterii arktycznych/antarktycz-
nych mozna identyfikowa¢ na podstawie ich aktywno$ci w Escherichia coli za pomoca fosmidow.

Prowadzone prace maja takze wymiar metodologiczny, gdyz opracowano kilka nowatorskich
narzedzi z zakresu mikrobiologii $rodowiskowej, w tym: (i) dwie bazy danych starterow PCR do
wykrywania genow opornosci na antybiotyki i metale (LCPDb-ARG i LCPDb-MET; http://lcpdb.
ddlemb.com/) oraz (ii) nowatorskie algorytmy bioprospekcji opartej na (meta)genomie, zwigksza-
jace szanse identyfikacji pozadanych szczepow bakteryjnych oraz enzymoéw/metabolitow wtor-
nych.

Badania zrealizowane ze srodkow grantu GRIEG1: UMO-2019/34/H/NZ2/00584.
Biomonitoring and bioprospecting of extreme environments

Investigations of Arctic and Antarctic microbiomes enable understanding of ecological inter-
plays, metabolic and biotechnological potential and mechanisms of bacterial adaptation. This is
also a good starting point for the eco-epidemiological assessments (including biomonitoring), and
bioprospecting (including identification of bacterial strains, enzymes and metabolites suitable for
various biotechnologies).

We performed a metagenomic and functional analyses and revealed that: (i) antibiotic resistan-
ce genes are common not only in anthropogenically-shaped environments but also in pristine ones;
(i) antibiotic resistance genes from Arctic bacteria are active in various bacterial hosts and (iii)
specific genes of Arctic/Antarctic bacteria may be tracked for their activity using the Escherichia
coli-hosted fosmids.

Our works have also methodological impact, since several novel tools for environmental mi-
crobiology have been developed, including: (i) two databases of PCR primers for the detection of
antibiotic and metal resistance genes (LCPDb-ARG and LCPDb-MET; http://Icpdb.ddlemb.com/)
and (ii) novel pipelines for the (meta)genome-based bioprospecting increasing the chances of iden-
tification of desired bacterial strains and enzymes/secondary metabolites.

The study was supported by the GRIEG1 grant: UMO-2019/34/H/NZ2/00584.
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Spektrometria mas w metabolomice, proteomice
i w badaniach mikrobiomu

Emilia Fornal
Zaktad Bioanalityki, Uniwersytet Medyczny w Lublinie, ul. Jaczewskiego 8b, 20-090 Lublin

Chromatografia cieczowa sprz¢zona ze spektrometrig mas (LC/MS) oraz techniki omiczne sa
obecnie powszechnie wykorzystywane w wielu obszarach badan medycznych, w badaniach nad
zywnoscig i zywieniem oraz w badaniach biomedycznych skupiajacych si¢ na kompleksowym
opisywaniu mechanizmow patologicznych i poszukiwaniu nowych biomarkerow dla chordb. Znaj-
duja one takze zastosowanie w identyfikacji zwiazkow bioaktywnych i mechanizméw ich dziala-
nia oraz w kontroli sktadu i oceny jakos$ci zywnosci. Sg obiecujacymi narz¢dziami analitycznymi
m.in. dla rozwoju medycyny spersonalizowanej, modeli predykcyjnych dla progresji chorob, mo-
deli wspomagajacych wybor terapii leczniczej lub Zywieniowej, nowych metod diagnostycznych
oraz nowych metod kontroli jako$ci zywnosci, wykrywania zafatszowan i potwierdzania auten-
tycznosci zywnosci. Do oznaczenia analitow w badaniach omicznych najczgsciej stosuje si¢ chro-
matografi¢ cieczowa sprzgzong ze spektrometria mas ze wzgledu na jej wysoka czutosé, specy-
ficznos¢, selektywno$¢, przepustowosé, zdolnos¢ do jednoczesnego oznaczania tysigey zwigzkow
nalezacych do r6znych grup chemicznych.

W trakcie wyktadu oméwione zostang techniki LC/MS oraz omiczne stosowane w badanich nad
bioaktywnymi sktadnikami zywnoSci, mikrobiomem, poszukowaniach markeréw choréb oraz mar-
kerow autetycznosci sktadnikow zywnosci. Przedstawione zostang przyktady badan ukierunkowa-
nych na opracowanie nowych metod do badania jakosci i bezpieczenstwa zywnosci, zalozenia dla
zywienia i medycyny spersonalizowanej, ograniczenia technik omicznych oraz przyszle trendy.

Podzigkowania: Badania w czesci sfinansowano z projektu Narodowego Centrum Badan i Rozwoju
TANGO-1V-C/0003/2019-00 oraz DS670.

Mass spectrometry in metabolomics, proteomics
and microbiome study

Liquid chromatography coupled with mass spectrometry (LC/MS) and omics techniques are widely
utilized in various fields of medical and food research. Rapidly advancing techniques such as metabo-
lomics, proteomics, and lipidomics focus on comprehensively describing pathological mechanisms and
discovering new disease biomarkers. These methods are also applied in identifying bioactive compounds,
elucidating their mechanisms of action, and controlling food composition and quality. The ability to
simultaneously quantify thousands of compounds in samples makes omics promising analytical tools
for the development of personalized medicine, predictive models for disease progression, therapeutic or
nutritional decision support models, new diagnostic methods, and novel food quality control methods,
including fraud detection and authenticity verification. LC/MS is the preferred method for detecting
analytes in omics studies due to its high sensitivity, specificity, selectivity, throughput, and capacity
to simultaneously quantify thousands of compounds across various chemical groups. The lecture will
discuss LC/MS and omics techniques used in research on bioactive food components, microbiomes,
disease marker discovery, and food authenticity markers. Examples of studies aimed at developing
new methods for assessing food quality and safety, personalized nutrition and medicine frameworks,
limitations of omics techniques, and future trends will be presented.
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Tajemnice genomu i metagenomu czlowieka
Adam Jaworski
Uniwersytet £odzki

W niedziele 12 lutego 2001 roku miatem ogromna przyjemnos$¢ oglada¢ na ogromnych tabletach w Te-
xas AM University konferencj¢ prasowa Prezydenta USA Bila Clintona, ktory obwiescit $wiatu ukonczenie
pierwszej szeroko zakrojonej analizy genomu ludzkiego, ktorej dokonaty rywalizujace ze soba dwie organi-
zacje, Celera Genomics i finansowany ze srodkoéw publicznych projekt Human Genom Project. Pierwszym
kierowat Craig Venter, a drugim Fenacis Collins. Amerykanski Prezydent z przejeciem mowit ,,Dzi§ pozna-
lismy jezyk, w ktorym Bog stworzyt zycie. Wyposazona w t¢ rzetelng wiedzg ludzkos¢ ma na wyciagnigcie
reki nowa, wspaniata moc uzdrawiania”. Francis Collins o$wiadczyt: ,,Czuje, Ze jest to historyczna chwila
i najwazniejsza z naukowych inicjatyw, jakie ludzkos¢ kiedykolwiek podjeta. Na zawsze zmieni oblicze
biologii”. Gremium uczonych, politykow entuzjastycznie proklamowato nadejscie nowej epoki. Redaktor
dziatu naukowego ,,The Daily Telegraf” Roger Highfield napisat, ze ,,Naukowi rywale (Craig i Collins)
otworzyli Ksiege Zycia”.

W kolejnych tygodniach i miesigcach 1991 roku wielu specjalistow uznato, po szczegdtowej
analizie wynikow opublikowanych w ,,Science” i ,,Nature”, ze na wielki entuzjazm jest jeszcze za
weczesnie. Genom ludzki, na tle znanych genomoéw drobnoustrojow i zwierzat, w tym ssakow, nie
wyrdznia si¢ ,,czyms$” szczegolnie waznym i charakterystycznym, zarowno w sekwencji nukle-
otydowej, jak i strukturze DNA. Zrozumiano, ze ani rozmiar genomu, ani liczba gendéw, a nawet
rodzaj genow, nie czyni nas ludzmi. Frustrujacym byto odkrycie, ze w cz¢sci kodujacej biatka znaj-
duje si¢ nie wigcej niz okoto 35 tys. gendw, a cata cz¢$¢ kodujaca zajmuje w genomie nie wigcej
niz 1.5-2%. Trudno bylo si¢ zgodzi¢, ze 98% sekwencji nukleotydowej genomu stanowig rozne
sekwencji niekodujace, nazwane wczesniej przez Francisa Cricka ,,junk DNA”.

Te zaskakujace wyniki zmobilizowaty 400 uczonych, genetykow z catego z catego swiata do podjecia
ogromnego Projektu , Encyklopedia Kodujacych Elementow DNA Genomu (DNA Human Genom Encode
Project).” W ramach tego projektu zbadano aktywnos$¢ transkrypcyjng w 147 rodzajach komoérek z réznych
tkanek 1 narzadéw czlowieka. Zmapowano aktywno$¢ transkrypcyjng regionow RNA, regionéw DNA ko-
dujacych biatka, czynniki transkrypcyjne, regiony genomu wigzace biatka. Zmapowano takze strukture chro-
matyny oraz regiony i miejsca metylacji genomowego DNA. Konsorcjum ENCODE opublikowato w 2012
roku wyniki, ktére jednoznacznie dowiodly, ze pojecie $mieciowy DNA musimy usung¢ ze stownika nauko-
wego. W genomie cztowicka nie ma $mieciowego DNA i RNA. Caly ludzki genom jest aktywny, spetniajac
roznorodne funkcje, na réznych etapach rozwoju i zycia komorek, narzadow oraz catego organizmu.

W czasie wyktadu przedstawi¢ przyktady odkrytych w ostatnich kilkunastu latach zaskakujacych,
bardzo ztozonych systemow regulacji, synchronizacji aktywnosci i funkeji calego genomu ludzkie-
go, ktore funkcjonuja na poziomie genomu i epigenomu cztowicka. Nessa Carrey w pigknej ksigzce
pt. The Epigemetics Revolution wydanej w 2012 roku napisata ,,DNA jest jak scenariusz, ale w za-
leznosci od rezysera, aktorow i ich zamystow, nawet identyczny scenariusz moze by¢ bardzo réznie
realizowany”. Nie ma dzi$ watpliwosci, Ze system epigenetyczny ksztattuje to, w jaki sposob informacja
genetycznego ,,0sprzetu” zawarta w zapisie DNA genomu jest wykorzystywana. System tej fenome-
nalnej regulacji przypomina bardzo czule, stale zmieniajace si¢ oprogramowanie, zawiadujace praca
genetycznego osprzetu. Zatem wirtuozem naszych genow jest wige epigenetyka.

S.P. Profesor Wactaw Szybalski w rozmowie z Papiezem Janem Pawlem II stwierdzit, ze Dusza czto-
wieka znajduje si¢ w jego genomie. Zadaj¢ sobie pytanie, czy niezwykle czule i stale zmieniajace sig,
genialne, spersonalizowane, epigenetyczne oprogramowanie genetycznego ,,osprzetu’ kazdego cztowieka
jest jego Dusza? Cztowiek umiera, jego dusza gdzies umyka, a ciato podlega przemianie w czastki i atomy
materii, bo z prochu powstato i w proch si¢ zamienia.

I EEEEEEEE——
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Mozliwosci niekonwencjonalnego zastosowania
grzybow entomopatogennych

Sylwia Rézalska

Katedra Mikrobiologii Przemystowej i Biotechnologii, Wydziat Biologii i Ochrony Srodowiska,
Uniwersytet £6dzki, ul. Banacha 12/16, 90-237 L6dz

Grzyby entomopatogenne to mikroorganizmy glebowe zdolne do infekowania i usmiercania
stawonogow. Drobnoustroje te stosuje si¢ na coraz wigksza skale jako biopreparaty ze wzgledu
na stopniowe wprowadzanie ograniczen w stosowaniu syntetycznych srodkéw owadobdjczych.
Jednak potencjat aplikacyjny tej grupy drobnoustrojow wydaje si¢ by¢ znacznie szerszy. Prze-
prowadzone badania naukowe wskazuja, ze grzyby entomopatogenne sa zdolne do usuwania tok-
sycznych zanieczyszczen, w tym alkilofenoli, zwigzkow cynoorganicznych, syntetycznych estro-
genow, pestycydow, weglowodordw, jak rowniez przeprowadzaja biokonwersje mykotoksyn czy
steroidéw. Kolejng interesujaca cechg tych grzybow jest zdolnos$é do syntezy nanoczastek metali.
Wyniki przeprowadzonych badan wskazuja, ze grzyby entomopatogenne posiadaja ogromny po-
tencjat i moga by¢ wykorzystywane nie tylko w jako biopestycydy, ale takze w procesach syntezy
i biodegradacji.

Badania finansowane przez Narodowe Centrum Nauki w ramach projektu OPUS (2016/23/B/
NZ9/00840).

Potential of entomopathogenic fungi for unconventional applications

Entomopathogenic fungi are soil microorganisms that infect and kill arthropods. These micro-
organisms are increasingly being used as bioinsecticides due to the introduction of restrictions on
the use of synthetic insecticides. However, the potential applications of this group of microorga-
nisms appear to be much broader. According to numerous studies, entomopathogenic fungi can
eliminate hazardous substances such as alkylphenols, organotin compounds, synthetic estrogens,
pesticides, hydrocarbons, and bioconvert mycotoxins or steroids. Another interesting feature of
these fungi is that they have the ability to synthesize metal nanoparticles. The results of our studies
indicate that entomopathogenic fungi have great potential and can be used not only as biopesticides
but also in synthesis and biodegradation processes.

Research funded by the National Science Centre under the OPUS project (2016/23/B/NZ9/00840).
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Metabiom osadnika Sciekow laboratoryjnych IBB PAN
Urszula Zielenkiewicz

Pracownia Srodowiskowej i Ewolucyjunej Biologii Systeméw, Instytut Biochemii i Biofizyki
Polskiej Akademii Nauk

Scieki laboratoryjne instytucji doswiadczalnych zawieraja duze iloéci niebezpiecznych dla $ro-
dowiska zanieczyszczen. Przed odprowadzeniem do publicznej sieci kanalizacyjnej musza by¢
poddane wstgpnemu oczyszczaniu w specjalnych osadnikach.

Przedstawi¢ wielowatkowe badania biologiczne metabiomu $ciekow osadnika IBB. Zbadano
mikroskopowa strukture biofilmow pokrywajacych ztoze filtrujace, oceniono ich potencjal metabo-
liczny, przeprowadzono doglebne analizy metagenomiczne, a takze izolowano hodowalne szczepy
bakterii. Wigkszos¢ zidentyfikowanych szczepow nalezy do typu Pseudomonadota lub Bacillota.
Szczepy testowano wzglgdem opornosci na powszechnie stosowane antybiotyki. Wszystkie izo-
laty byly oporne na polimyksyne B i kwas nalidyksowy oraz niskie st¢zenia kanamycyny, strepto-
mycyny, spektynomycyny, azytromycyny i ciprofloksacyny, a trzynascie na wszystkie testowane
antybiotyki.

Sekwncjonowanie metagenomowe wykonano rownolegle technikami Illumina i Oxford Na-
nopore (GridION). Z potaczonych danych ztozono 218 genomoéw mikroorganizmow osadnika.
W metagenomach wykryto 565 sekwencji 27 klas ARG (Antybiotic Resistance Genes), 130 se-
kwencji genéw opornosci na metale oraz 113 gendéw niespecyficznych pomp btonowych. Przewa-
zaly geny opornosci na zwiazki z klas aminoglikozydow i betalaktamow i makrolidow. Technika
gPCR analizowano ilo§ciowo czgstos¢ wystepowania w metabiomie pigciu genow opornosci (Cq
ARG/Cq 16SrDNA).

Pomiar stgzenia wybranych metali w $ciekach doprowadzanych i odprowadzanych z osadnika,
pokazat znaczacy potencjat mikrobiomu ztoza filtrujacego do ich usuwania.

IBB PAS Laboratory sewage sedimentation tank metabiome

Laboratory wastewater from experimental institutions contains large amounts of environmen-
tally hazardous pollutants. Before being discharged into the public sewage system, they must be
pre-treated in special settling tanks.

I will present multi-threaded biological studies of the sewage metabiome of the IBB settler.
The microscopic structure of biofilms covering the filter bed was examined and their metabolic
potential was assessed; in-depth metagenomic analyzes were performed, and cultivable bacterial
strains were isolated. Most of those identified belong to the phylum Pseudomonadota or Bacillota.
Strains were tested for resistance to commonly used antibiotics. All isolates were resistant to poly-
myxin B, nalidixic acid, low concentrations of streptomycin, spectinomycin, azithromycin, cipro-
floxacin and kanamycin, and thirteen were resistant to all antibiotics tested. Metagenomic sequenc-
ing was performed in parallel using Illumina and Oxford Nanopore (GridION) techniques. From
the combined data, 218 microbial genomes were assembled, and 565 sequences of 27 classes of
ARGs (Antibiotic Resistance Genes), 130 metal resistance gene and 113 non-specific efflux pump
genes were detected. The most abundant genes were resistance to compounds from the classes of
aminoglycosides, beta-lactams and macrolides. Quantitative frequency analysis of five resistance
genes in the metabiome was carried out using qPCR (Cq ARG/Cq 16SrDNA).

Measurement of the concentration of metals in sewage supplied to and discharged from the set-
tling tank showed a significant potential of the drainage microbiome for their removal.
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Endosfera pszenicy zwyczajnej bogatym rezerwuarem grzybow
znanych z roznego trybu zycia

Lidia Btaszczyk, Sylwia Salamon, Dariusz Kruszka, Polina Havrysh, Piotr Banachewicz
Instytut Genetyki Roslin Polskiej Akademii Nauk, ul. Strzeszynska 23, 60-479 Poznan

Pszenica jest kluczowym zrodlem pozywienia dla ludzi. Znajomo$¢ endofitow grzybowych
i zrozumienie ich ztozonych interakcji z zywicielem moze prowadzi¢ do identyfikacji mikroorga-
nizmow, ktore mozna wykorzysta¢ do poprawy plonowania i odpornosci roslin pszenicy na stresy
biotyczne i abiotyczne, co bylo celem naszych badan. Stosujac metody niezalezne i zalezne od
kultury, zidentyfikowali$my znaczna liczb¢ wspotwystepujacych grzybow endogennych reprezen-
tujacych rozne style zycia. W sumie uzyskano 220 operacyjnych jednostek taksonomicznych i 726
endogennych izolatow grzybow z 10 odmian, 2 form, 4 organow pszenicy i 3 warunkow wzrostu.
Aby zrozumie¢ funkcje grzybow endogennych, u roslin traktowanych tymi grzybami zmierzono
parametry anatomiczne i morfofizjologiczne oraz wygenerowano profile transkrypcji, proteomu
i metabolomu. Stwierdzono, ze zbiorowiska grzybow wystepujace w endosferze roznia si¢ w za-
leznosci od genotypu i organow zywiciela. Na mykobiom wplywa takze sezonowo$¢ pszenicy
determinowana dodatkowo réznymi warunkami $rodowiskowymi i czynnikami rolniczymi. Za-
obserwowali$my roéwniez, ze mykobiom zwigzany z endosfera odgrywa wazna rol¢ w regulacji
fenotypu roslin.

Badania byly wspierane przez NCN, projekt nr 2017/27/B/NZ9/01591, 2022/47/B/NZ9/01282.

The endosphere of common wheat is a rich reservoir of fungi
known from various lifestyles

Wheat continues to be a key food source for humans. Knowledge of fungal endophytes and
understanding their complex interactions with the host can lead to the identification of microor-
ganisms that can be used to improve the yield and resistance of wheat plants to biotic and abiotic
stresses, which was the goal of our study. Using culture-independent and culture-dependent me-
thods, we identified a significant number of co-occurring endogenous fungi representing different
lifestyles. A total of 220 operational fungal taxonomic units and 726 endogenous fungal isolates
were obtained from 10 cultivars, 2 forms, 4 wheat organs, and three growth conditions. To under-
stand the functions of endogenous fungi, anatomical and morphophysiological parameters of wheat
plants were measured and transcription, proteome and metabolome profiles were generated. It was
concluded that fungal communities occurring in the endosphere vary depending on the genotype
and host organs. The mycobiome is also influenced by the seasonality of wheat, additionally deter-
mined by various environmental conditions and agricultural factors. We also observed that the en-
dosphere-associated mycobiome plays an important role in regulating the phenotype of wheat.

The research was supported by the NSC, project no 2017/27/B/NZ9/01591, 2022/47/B/NZ9/01282.
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Bakteriobiom zakladu produkcji opakowan do zywnosci

Maria J. Chmiel', Michat Szalonek?

'Katedra Mikrobiologii i Biomonitoringu, Uniwersytet Rolniczy im. H. Kottataja w Krakowie
“Bag-in-Box Polska, sp. z 0.0., Zator

Bakteriologiczne zanieczyszczenie opakowan moze stanowic istotny problem zwigzany z bez-
pieczenstwem zywnosci w nich przechowywanej. Kwestia ta dotyczy nie tylko ryzyka zdrowotne-
go dla konsumentdw, ale takze potencjalnych strat ekonomicznych. W interesie producenta wazne
jest wytworzenie opakowan aseptycznych, co przy produkcji poza ,,clean-room” jest praktycznie
niemozliwe.

W ramach przeprowadzonych badan wykonano analizy ilo§ciowe i jakosciowe sktadu popula-
cji bakterii w zaktadzie produkujacym opakowania typu bag-in-box. Z wykorzystaniem techniki
NGS oznaczono bakterie w powietrzu hal produkcyjnych, gotowych opakowaniach oraz detalach
wtryskowych (zawory, kohierze).

Wsrod  zidentyfikowanych bakterii dominowaty Bacillus (21,8%), Escherichia-Shigella
(22,2%), Pediococcus (15,6%), Staphylococcus (13,13%), Acinetobacter (8,4%), Micrococcus
(5,6%), Masilla (3,6%), Alcaligenes (2%) i Comamonas (0,9%), inne stanowily tacznie zaledwie
8,8% sposrod 767 oznaczonych sekwencji zaliczonych do 289 rodzajow.

Stwierdzono, ze dla koncowej jakosci opakowan kluczowe jest zanieczyszczenie mykologicz-
ne detali wtryskowych — ktore moze mie¢ bezposredni wplyw na zanieczyszczenie wewnetrznej
powierzchni workow. W rzeczywistosci wnetrze workdw moze by¢ jedynie sporadycznie zanie-
czyszczone, jednak skazenie detali sktadajacych si¢ na korki moze decydowac¢ o catkowitym za-
nieczyszczeniu.

Bacteriobiome of a food packaging production plant

Bacteriological contamination of packaging may constitute a significant problem related to
the safety of food stored in it. This issue concerns not only the health risk for consumers, but also
potential economic losses. In the manufacturer’s interest, it is important to produce aseptic packa-
ging, which is practically impossible when producing outside a clean room.

As part of the research, quantitative and qualitative analyzes of the composition of the bacteria
population were performed in a plant producing bag-in-box packaging. Using the NGS technique,
bacteria were determined in the air of production halls, ready-made packaging and injection details
(valves, flanges).

The dominant bacteria identified were Bacillus (21,8%), Escherichia-Shigella (22,2%), Pedio-
coccus (15,6%), Staphylococcus (13,13%), Acinetobacter (8,4%), Micrococcus (5,6%), Masilla
(3,6%), Alcaligenes (2%) 1 Comamonas (0,9%), others constituted a total of only 8,8% of the 767
determined sequences classified into 289 genera.

It was found that bacteriological contamination of injection parts is crucial for the final quali-
ty of packaging — which may have a direct impact on the contamination of the inner surface of
the bags. In reality, the inside of the bags may only be occasionally contaminated, but the contami-
nation of the details that make up the plugs may determine complete contamination.
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Jak dopasowac¢ metod¢ NGS do rodzaju probki metagenomicznej,
pytania badawczego i... zmiescic si¢ w budzecie

Jarostaw Kosakowski
Genomed SA

Podczas planowania eksperymentu metagenomicznego badacze staja przed wieloma dylema-
tami. Czy sekwencjonowac catkowity material genetyczny w podejsciu typu shotgun, czy jednak
spojrze¢ przez wezsze, ale bardziej precyzyjne okno badawcze i zastosowa¢ metod¢ amplikono-
wa? Aby poznaé potencjat genetyczny i metaboliczny danego srodowiska, wybieramy petng meta-
genomike typu shotgun. Jesli celem jest identyfikacja taksonomiczna, siggamy po metagenomike
amplikonowa (metabarkoding). Wybor tego ostatniego nie oznacza konca rozterek. Obok zlotego
standardu, jakim jest metabarkoding wybranych regionow hiperzmiennych 16S/18S/ITS, serwisy
NGS oferuja sekwencjonowanie tych genow w catosci w technologii dtugich odczytow Oxford
Nanopore lub PacBio. Analiza z uzyciem szerszego okna kusi poprawa rozdzielczosci metody
i wyzszym udzialem odczytow przypisanych do gatunku. Z drugiej strony, porzucenie zlotego
standardu (np. metabarkodingu regionu V3-V4 16S) przerywa metodyczng spojnos¢ ze wezesniej-
szymi badaniami i mozliwos¢ zestawienia z wynikami innych autoréw. Pozostajac przy ugrunto-
wanej metodzie opartej na krotkich odczytach, stajemy jeszcze przed wyborem platformy: MiSeq
w trybie 2x300nt czy moze NovaSeq w trybie 2x250nt? I ktdra z tych opcji bedzie bardziej odpo-
wiednia do planowanej liczby probek i budzetu projektu? W obliczu tych wszystkich dylematow
nieoceniong pomoc i wlasciwe porady mozna otrzymac od doswiadczonego dostawcy ustug NGS.

How to match the NGS method to the type of metagenomic
sample, research question and... fit within the budget

When planning a metagenomic experiment, researchers face many dilemmas. Should we
sequence the total genetic material in a shotgun approach or look through a narrower but more
precise window and use an amplicon method? For the analysis of genetic and metabolic potential
of a given environment we choose full shotgun metagenomics. If the goal is taxonomic identifi-
cation, we use amplicon metagenomics (metabarcoding). Choosing the latter does not mean the
end of dilemmas. Today’s NGS services, in addition to the gold standard that is metabarcoding
of selected 16S/18S/ITS hypervariable regions, offer sequencing of these genes in their entirety
using Oxford Nanopore or PacBio long-read technology. Analysis using a wider window tempts
with improved method resolution and a higher proportion of reads assigned to species level. On
the other hand, abandoning the gold standard (e.g., metabarcoding of the V3-V4 16S region)
may interrupt methodological consistency with previous studies and the ability to compare with
the results from other authors. Staying with the well-established method based on short reads,
we are still faced with the choice of platform: MiSeq in 2x300nt mode or NovaSeq in 2x250nt
mode? And which of these options will be more suitable for the project size and budget? Faced
with all these dilemmas, valuable help and proper advice can be obtained from an experienced
NGS provider.
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Charakterystyka metagenomu bakterii Legionella w probach
wody z obiektow uzytecznosci publicznej

Piotr Koper, Kamil Zebracki, Jakub Wysokinski, Marta Palusinska-Szysz, Andrzej Mazur

Katedra Genetyki i Mikrobiologii, Instytut Nauk Biologicznych, Wydziat Biologii i Biotechnologii,
Uniwersytet Marii Curie-Sktodowskiej w Lublinie, ul. Akademicka 19, 20-033 Lublin

Bakterie Legionella, czynnik etiologiczny choroby legionistow, stwarzaja zagrozenie dla zdro-
wia publicznego, szczegélnie po przedostaniu si¢ do miejskich sieci wodociggowych i innych
sztucznych systemow wodnych. Czynnikiem mogacym wptywaé na poziom wirulencji bakterii
Legionella jest flora towarzyszaca. W celu jej zbadania poddano sekwencjonowaniu metageno-
mowemu DNA wyizolowane z materiatu biologicznego pochodzacego z filtrowania probek wody
z pozytywnym wynikiem na obecno$¢ bakterii Legionella spp., koncentrujac si¢ na identyfika-
cji flory towarzyszacej Legionella i potencjalnych zdarzeniach horyzontalnego transferu genow
(HGT). Probki wody byty pobierane z budynkow uzytecznosei publicznej i przebadane na obec-
no$¢ bakterii Legionella spp. zgodnie z norma ISO11731.

Analiza danych wykazata bior6znorodnos¢ flory bakteryjnej towarzyszacej Legionella. Stwier-
dzono potencjalne zdarzenia rekombinacyjne 1 HGT w badanej populacji bakterii. Badania posze-
rzaja zrozumienie ekologii drobnoustrojow ksztaltujacych potencjat genetyczny Legionella w sys-
temach wodnych. Podkre$laja rowniez znaczenie monitorowania tego typu interakcji, ktore moga
wplywac na poziom zagrozenie zwigzanego z obecnoscia bakterii Legionella.

Badania sfinansowano ze srodkow projektu NCN Sonata nr 2022/47/D/NZ8/00258.

Characterisation of the Legionella metagenome in water
samples from public facilities

Legionella, the causative agent of Legionnaires’ disease, poses a substantial public health risk
through its presence in water systems. This study uses whole metagenome sequencing of microbial
material from water sampling filters to explore biodiversity and interactions within Legionella
accompanying flora.

Environmental water samples were collected and processed in accordance with ISO11731.
DNA was extracted from filter microbial material and subjected to metagenomic sequencing. This
approach was designed to uncover the broader microbial dynamics, focusing on identifying Le-
gionella accompanying flora and potential HGT events that could confer adaptive advantages to
Legionella.

The analysis revealed a complex microbial community with potential reciprocal interactions.
Metagenomic results indicated the presence of multiple Legionella spp., alongside evidence of
genetic exchange, suggesting a rich backdrop of recombination and horizontal gene transfer.

The research deepens our understanding of the microbial ecology that shapes Legionella s pre-
sence in water systems, highlighting the importance of monitoring microbial interactions that could
impact the control and mitigation strategies for Legionella in public health frameworks.
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Endofityczny i ryzosferowy mikrobiom hodowalny fitostabilizatora
(Trifolium repens) oraz hiperakumulatorow cynku (Cardaminopsis
halleri i C. arenosa) hald galmanowych poludniowej Polski

Ewa Olenska!, Wanda Matek?, Malgorzata Wojcik?, Sebastian Szopa®, Izabela Swiecicka!,
Olgierd Aleksandrowicz!, Tadeusz Wtostowski!, Weronika Zawadzka!,
Wouter M.A. Sillen?, Jaco Vangronsveld**, Iva Cholakova*, Tori Langill?, Sofie Thijs*

'Katedra Mikrobiologii i Biotechnologii, Wydziat Biologii, Uniwersytet w Biatymstoku
? Instytut Nauk Biologicznych, Wydziat Biologii i Biotechnologii, Uniwersytet Marii Curie-Sktodowskiej w Lublinie
3SHIM-POL A.M. Borzymowski Sp.J., Izabelin
“Faculty of Sciences, Centre for Environmental Sciences, Hasselt University, Belgium

»Stare” hatdy Zn-Pb-Cd w potudniowej Polsce sa ,,naturalnymi laboratoriami” w badaniach
adaptacji roslin i zasocjowanych z nimi mikroorganizméw do metali. Metalofityczne rosliny zdol-
ne do akumulowania wysokich stezen metali w korzeniach (fitostabiliozatory) oraz w goérnej czgsci
pedu (fitoekstraktory czy hiperakumulatory) moga zosta¢ wykorzystane w bioremediacji. Celem
badan jest ustalenie poziomu bioréznorodnosci oraz cech promowania wzrostu roslin endofitycz-
nego 1 ryzsoferowego mikrobiomu koniczyny biatej oraz Cardaminopsis (dawniej Arabidopsis)
hallleri i C. arenosa z trzech, okoto 100-letnich hatd galmanowych.

Praca finansowana z subwencji MEiN (Polska) oraz projektu BOF Special Research Fund (Belgia).

Endophytic and rhizospheric cultivable microbiome of
phytostabilizer (7rifolium repens) as well as zinc hyperaccumulators
(Cardaminopsis halleri and C. arenosa) from southern Poland
calamine waste heaps

,,01ld” Zn-Pb-Cd waste heaps in southern Poland are “natural laboratories” for researches on
adaptations of plants’ and associated microorganisms’ metal adaptations. Metalophytic plants able
to above-normative metal accumulation in roots (phytostabilizers) or in shoots (phytoextractors or
hyperaccumulators) can be used in bioremediation. The purpose of present study is to determine
the biodiversity as well as plant growth promotion traits of endophytic and rhizospheric microbio-
me of white clover and Cardaminopsis (formerly Arabidopsis) halleri and C. arenosa growing on
three, c. 100-yrs old calamine waste heaps.

This research was funded by the Ministry of Education and Science Republic of Poland and BOF
Special Research Fund to E.O. from Hasselt University.
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Potencjal wspomaganej fitoremediacji do oczyszczania gleby
ko-zanieczyszczonej — wnioski z analizy metatranskryptomicznej

Magdalena Pacwa-Plociniczak, Daria Chlebek, Aleksandra Borkowska,
Julia Boréwka, Tomasz Plociniczak

Wydziat Nauk Przyrodniczych, Uniwersytet Slaski w Katowicach

Wykorzystujac analiz¢ metatranskryptomiczna, badano globalng ekspresj¢ bakteryjnych ge-
now w glebie ko-zanieczyszczonej podczas wspomaganej fitoremediacji z wykorzystaniem ku-
kurydzy poddawanej pojedynczej (I1) oraz podwdjnej (I11+2) inokulacji konsorcjum mikroorga-
nizmow glebowych. Jako kontrolg zastosowano uktad, w ktorym kukurydzg traktowano sterylna
woda. Po 60. dniach eksperymentu zaobserwowano istotnie statystycznie wyzszy ubytek weglo-
wodorow we wszystkich glebach inokulowanych mikroorganizmami, w poréwnaniu do kontroli,
nie zaobserwowano jednak istotnych statystycznie réznic pomigdzy uktadami I1 i I1+2. Analiza
metatranskryptomiczna wykazata odmienng odpowiedz zespotow bakterii w glebach I1 oraz 11+2
na inokulacj¢. Pojedyncza inokulacja gleby powodowata przede wszystkim obnizenie ekspres;ji ge-
now zwigzanych z synteza zwiazkow o charakterze przeciwdrobnoustrojowym, w porownaniu do
kontroli. Natomiast w glebie 11+2 odnotowano zwigkszong ekspresj¢ genow zwiagzanych z degra-
dacja zwigzkow aromatycznych, w porownaniu zarowno do kontroli, jak i gleby 1. We wszystkich
glebach traktowanych bakteriami odnotowano ponadto zwigkszong ekspresj¢ genow alkB oraz
CYP153, zaangazowanych w rozktad weglowodorow alifatycznych, w poroéwnaniu do kontroli, co
wskazuje na skuteczno$¢ bioaugmentacji w zwigkszaniu potencjatu degradacyjnego gleby wzgle-
dem zanieczyszczen ropopochodnych.

The potential of assisted phytoremediation for cleaning
co-contaminated soil — conclusions from metatranscriptomic analysis

Using metatranscriptomic analysis, the global expression of bacterial genes in co-contaminated
soil was studied during assisted phytoremediation using maize subjected to single (I1) and double
(I1+2) inoculation with a consortium of soil microorganisms. As a control, maize treated with
sterile water was used. After 60 days of the experiment, compared to the control, a significantly
higher loss of hydrocarbons was observed in all soils inoculated with microorganisms, but no signi-
ficant differences were observed between the 11 and [1+2 treatments. Metatranscriptomic analysis
showed a different response of bacterial communities in soils 11 and 1142 to inoculation. A single
soil inoculation resulted in a decrease in the expression of genes related to the synthesis of antimi-
crobial compounds, compared to the control. However, in the soil 11+2, increased expression of
genes related to the degradation of aromatic compounds, was noted, compared to both the control
and soil I1. In all soils treated with bacteria, increased expression of the a/kB and CYP153 genes,
involved in the decomposition of aliphatic hydrocarbons, was also noted, compared to the control,
which indicates the effectiveness of bioaugmentation in increasing the degradation potential of soil
against petroleum pollutants.

The research was supported by grant NCN No. 2018/31/D/NZ9/01610.
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Sklad mikrobiomu Erigeron annuus w r6znych warunkach
termicznych gruntu

Matgorzata Pawlik!, Kinga Bondarczuk?, Anna Abramowicz’, Matgorzata Rudnicka',
Magdalena Noszczynska', Zofia Piotrowska-Seget!

'Instytut Biologii, Biotechnologii i Ochrony Srodowiska,
Wydziat Nauk Przyrodniczych, Uniwersytet Slaski w Katowicach
*Centrum Bioinformatyki i Analizy Danych, Uniwersytet Medyczny w Biatymstoku
SInstytut Nauk o Ziemi, Wydzial Nauk Przyrodniczych, Uniwersytet Slaski w Katowicach

Szczegolnie interesujacymi obszarami hatd sg miejsca o wysokiej temperaturze gruntu, na kto-
rych pojawiajg si¢ ro$liny. Analiza struktury zespotow endofitow (Ilumina MiSeq) przymiotna bia-
lego wykazata, ze liczebnosc¢ tych bakterii i ich bior6znorodnos¢ (istotnie) zalezy od temperatury
gruntu. Tylko w korzeniach narazonych na wysoka temperature zidentyfikowano bakterie nalezace
do klasy Bacilli. W lisciach roslin narazonych na wysoka temperatur¢ gruntu pojawiaja si¢ bakterie
Bacteroidia, ktorych nie ma w lisciach ro$lin rosnacych na terenach o nizszej temperaturze. Zmie-
niajacy si¢ sktad mikrobioty endofitycznej moze wptywac na adaptacj¢ roslin do niekorzystnych
warunkow Srodowiska. Ponadto w dobie zmieniajacego si¢ klimatu i wzroscie temperatury otrzy-
mane wyniki wydaja si¢ by¢ szczegolnie istotne dla rolnictwa w aspekcie upraw roslin narazonych
na wysoka temperaturg.

Badanie zostalo zrealizowane w ramach grantu otrzymanego przez Matgorzate Pawlik ufundowane-
go przez Dziekana Wydziatu Nauk Przyrodniczych Uniwersytetu Slgskiego w Katowicach w 2023 roku.

Composition of the Erigeron annuus microbiome in various soil
thermal conditions

Particularly interesting areas of coal waste dumps are places with high ground temperature
where plants appear. Analysis of the structure of endophyte communities (Ilumina MiSeq) of Eri-
geron annuus showed that the number of these bacteria and their biodiversity (significantly) de-
pend on the ground temperature. Bacteria belonging to the Bacilli class were identified only in
roots exposed to high temperatures. Bacteroidia bacteria appear in the leaves of plants exposed to
high ground temperatures, which are absent in the leaves of plants growing in areas with lower tem-
peratures. The changing composition of the endophytic microbiota may influence the adaptation
of plants to unfavorable environmental conditions. Moreover, in the era of changing climate and
increasing temperature, the obtained results seem to be particularly important for agriculture, when
growing plants exposed to high temperatures.

This study was supported by grant received by Matgorzata Pawlik funded by the Dean of Faculty of
Natural Sciences, University of Silesia in Katowice in 2023.
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Konsorcja mikrobiologiczne dla stymulacji wzrostu i plonowania
roslin, ograniczajace straty skladnikow mineralnych do gleby,
wod, powietrza i emisje gazow cieplarnianych — prezentacja
wynikow projektow Excalibur i EcoNutri

Lidia Sas-Paszt, Anna Lisek, Pawetl Trzcinski, Krzysztof Gornik, Edyta Derkowska,
Beata Sumorok, Stawomir Gluszek, Mateusz Frac

Instytut Ogrodnictwa — Pafstwowy Instytut Badawczy, ul. Konstytucji 3 Maja 1/3, 96-100 Skierniewice

W projekcie badawczym EcoNutri opracowano i wdrozono innowacyjne technologie upraw
roslin, w celu ograniczenia zanieczyszczen gleby, wod i powietrza, powodowanym nadmiernym
stosowaniem nawozow mineralnych, chemicznych §rodkéw ochrony roslin i nieodpowiednim wy-
korzystaniem odpadow organicznych. W projekcie EcoNutri komponentami 6 konsorcjéw do po-
prawy wzrostu i plonowania roslin ogrodniczych oraz do kompostowania odpadow rolniczych sa
bakterie Bacillus, Priestia, Klebsiella, Streptomyces i Pseudomonas. Celem projektu Excalibur jest
zwigkszenie skutecznosci biologicznej ochrony roslin i bionawozenia w uprawach ogrodniczych.
Opracowano konsorcja mikrobiologiczne o dzialaniu biostymulujacym wzrost i plonowanie ro-
$lin oraz ograniczajace straty skladnikow mineralnych do gleby, wod i powietrza. W projekcie
Excalibur komponentami innowacyjnych biopreparatow wykazujacych dzialanie biostymulujace
i ochronne jest szczep bakterii Paenibacillus polymyxa i szczep grzyba Trichoderma harzianum.

Projekt EcoNutri nr 101081858 otrzymat dofinansowanie przez Komisje Europejskq w ramach pro-
gramu Horyzont Europa. Projekt EXCALIBUR nr 817946 otrzymat dofinansowanie przez Komisj¢ Euro-
pejskq w ramach programu Horyzont 2020.

Microbiological consortia to stimulate plant growth and yield,
limiting losses of minerals to soil, water, air and greenhouse gas
emissions — presentation of the results of the Excalibur
and EcoNutri projects

The EcoNutri research project develops and implements innovative plant cultivation techno-
logies in order to reduce soil, water and air pollution caused by excessive use of mineral fertili-
zers, chemical plant protection products and inappropriate use of organic waste. In the EcoNutri
project, the components of 6 consortia for improving the growth and yield of horticultural plants
and for composting agricultural waste are Bacillus, Priestia, Klebsiella, Streptomyces and Pseudo-
monas bacteria. The aim of the Excalibur project is to increase the effectiveness of biological plant
protection and biofertilization in horticultural crops. In the Excalibur project, the components of
innovative biopreparations with biostimulating and protective effects include a strain of bacteria
Paenibacillus polymyxa and a strain of the fungus Trichoderma harzianum.

The EcoNutri project no. 101081858 received funding from the European Commission under the Ho-

rizon Europe program. The EXCALIBUR project no. 817946 received funding from the European Com-
mission under the Horizon 2020 program.
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Struktura mikrobiomu terenow porosni¢tych mchami na
plonacej haldzie pogornicze;j

Piotr Siupka, Karolina Solska, Mariusz Wierzgon, Zofia Piotrowska-Seget

Instytut Biologii, Biotechnologii i Ochrony Srodowiska, Wydzial Nauk Przyrodniczych, Uniwersytet Slaski
w Katowicach

Plonace haldy pogoérnicze sa zwatowiskami skaty ptonnej, ktore w wyniku proceséw geoche-
micznych ulegaja samozaptonowi, tworzac heterogenne i ekstremalne srodowisko. Poza wysoka
temperaturg wystepuje tam wysokie zasolenie, niskie pH, wysokie stezenie metali ci¢zkich i tok-
sycznych zwigzkéw organicznych. Pomimo niekorzystnych warunkéw srodowiskowych obser-
wuje si¢ sukcesje wtorng tych terenow przez rosliny. Jednym z pierwszych tego przejawow jest
wystgpowanie mchow. Na ich wzrost i rozw6] wplywaja zwiagzane z nimi mikroorganizmy oraz
zachodzace migedzy nimi interakcje. Celem naszych badan byta charakterystyka struktury mikro-
biomu terenéw poro$nigtych mchami ptonacej hatdy pogorniczej w Czerwionce-Leszczyny. Mate-
riat do badan stanowity kepki mchow z przylegajacym podlozem oraz optukane rosliny. Charakte-
rystyke mikrobiomu przeprowadzono w oparciu o sekwencjonowanie nastgpnej generacji regionu
V3-V4 genu 16S rRNA z DNA wyizolowanego z pobranych prob. Uzyskane sekwencje wykorzy-
stano do analizy taksonomicznej pakietem Qiime2 oraz przewidzenia réznorodnosci metabolicz-
nej badanego mikrobiomu z wykorzystaniem programu PiCrust2. Uzyskane wyniki pozwolity na
poznanie struktury mikrobiomu zwigzanego mszakami i jego potencjalnej funkcji.

Badania wsparte ze srodkow przyznanych w ramach programu Inicjatywa Doskonatosci Badawczej
Uniwersytetu Slgskiego w Katowicach.

Structure of microbiome of covered by moss on smouldering
coal waste dump

Smouldering coal-waste dumps are accumulations of waste material after mining activity, which
as a result of geochemical processes underwent self-combustion resulting in heterogenous and
extreme environment. Beside high temperature, high salinity, low pH, high concentration of heavy
metals, and toxic organic compounds are common. Nevertheless, secondary succession by plants is
observed in these areas. One of the first indications of that is the presence of mosses. Colonization
of the new area by plants is influenced by microorganisms associated with them as their interaction.
In our research we wanted to characterise the structure of microbiome of smouldering coal-waste
dump’s region where moss plants thrive. The investigated dump was in Czerwionka-Leszczyny.
Characterisation was based on the next generation sequencing of V3-V4 region of rRNA gene in
DNA material isolated from collected samples. Samples included tufts of mosses with surrounding
soils as well as washed moss plants. Taxonomical assignment was done using Qiime2 package and
prediction of metabolic diversity has been made using Picrust2 software. This allowed to characte-
rise microbes directly associated with mosses as well as its potential functionality.

The research was supported by funds granted under the Research Excellence Initiative of the Uni-
versity of Silesia in Katowice.
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Biordznorodnos¢ zespolow mikroorganizmow glebowych na terenie
silnie skazonym metalami ci¢zkimi w Katowicach-Szopienicach

Stawomir Sutowicz', Anna Markowicz', Stawomir Borymski',
Marta Kandziora-Ciupa?, Gabriela Barczyk?, Aleksandra Nadgorska-Socha?

1Zespot Nano-Mikrobiologii, Instytut Biologii, Biotechnologii i Ochrony Srodowiska,
Uniwersytet Slaski w Katowicach, ul. Jagiellonska 28, 40-032 Katowice
2Zespot Ekologii Instytut Biologii, Biotechnologii i Ochrony Srodowiska,
Uniwersytet Slaski w Katowicach, ul. Bankowa 9, 40-032 Katowice

Dlugotrwata emisja zanieczyszczen towarzyszaca hutnictwu metali niezelaznych wywiera
negatywne skutki zdrowotne, spoteczno-kulturowe, a przede wszystkim srodowiskowe. Monito-
ring terenow silnie skazonych metalami cigzkimi pozwala na ocen¢ trwatosci tych negatywnych
skutkow zanieczyszczenia na ekosystem. W ramach monitoringu biologicznego okolicy huty Ka-
towice-Szopienice oceniano m.in. wptyw dlugotrwatego silnego skazenia metalami ci¢zkimi na
bior6znorodnos¢ zespotéw mikroorganizméw glebowych. Wyznaczono cztery poletka badawcze
roznigce si¢ stopniem pokrycia warstwa zielna, ktorych parametry fizyko-chemiczne oraz biolo-
giczne byly porownywane. Do oceny spotecznosci bakterii wykorzystano sekwencjonowanie no-
wej generacji (NGS) genu 16S rRNA. Analiza bior6znorodnosci beta wykazala istotne rdznice
miedzy badanymi zespolami bakterii w glebie skazonej cynkiem i otowiem. Réznorodnos¢ ze-
spolow mikroorganizmow byla skorelowana z bioréznorodnoscia roslin, a istotnym czynnikiem
ksztattujacym ekosystem byta m.in. zawarto$¢ biodostepnej frakcji otowiu.

Badania dofinansowane w ramach konkursu ,, Zielony Horyzont” ze srodkow programu Inicjatywa
Doskonatosci Badawczej Uniwersytetu Slgskiego w Katowicach.

Biodiversity of soil microbial communities in a heavily heavy
metal contaminated area in Katowice-Szopienice

The long-term emissions associated with non-ferrous metallurgy have health, socio-cultural
and, above all, environmental effects. Monitoring of areas heavily contaminated with heavy metals
makes it possible to assess the persistence of the negative effects of pollution. As part of biological
monitoring in the area around the Katowice-Szopienice steelworks, the effects of long-term he-
avy metal contamination on the biodiversity of soil microbial communities were evaluated. Four
test plots, differing in the degree of plant cover, were established and their physico-chemical and
biological parameters were compared. Next-generation sequencing (NGS) of the 16S rRNA gene
was used to assess the bacterial community stucture. Beta biodiversity analysis showed signifi-
cant differences between the bacterial communities studied in zinc- and lead-contaminated soil.
The diversity of microbial communities was correlated with plant biodiversity, and the content of
the bioavailable fraction of lead was one of the important factor shaping the ecosystem.

Research supported by , the Green Horizon” competition from the Research Excellence Initiative
programme of the University of Silesia in Katowice.
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Interakcje roslin okrywowych i mikroorganizmow glebowych
w sadach ekologicznych — badania z Polski i Francji

Magdalena Szczech', Claude-Eric Parveaud?, Beata Kowalska', Maxime Jacquot?,
Sophie-Joy Ondet?, Ewa Furmanczyk!, Eligio Malusa', Jolanta Winciorek!, Anna Michalska!

nstytut Ogrodnictwa — Pafistwowy Instytut Badawczy, ul. Konstytucji 3 Maja 1/3, 96-100 Skierniewice
Research Group for Organic Farming GRAB, Avignon Cedex, France

Zwigkszenie bioréznorodnosci jest jedna z kluczowych ambicji unijnych strategii, ktorych ce-
lem jest ochrona przyrody, ztagodzenie negatywnych skutkow dziatan gospodarki i zmian klimatu,
bezpieczenstwo zywnosci etc. W sadach, gdzie system wieloletnich upraw ogranicza ptodozmian
i liczbg gatunkow w ekosystemie, zachgca si¢ do stosowania zywych $cidtek z roslin zielnych lub
ich mieszanek. Szczegolnie w sadach ekologicznych moga one spetnia¢ wiele funkcji m.in.: ogra-
niczanie rozwoju chwastow, caloroczna okrywa gleby, przywabianie pozytecznej entomofauny,
wspieranie ochrony przeciwko chorobom i szkodnikom, oraz wptyw na obieg sktadnikoéw odzyw-
czych. Stosowanie 1 dobor zywych $cidtek wymaga jednak duzej wiedzy na temat ich interakcji
z innymi elementami ekosystemu, m.in. z mikroorganizmami zasiedlajagcymi glebe. Przedstawione
badania pokazuja, jaki wptyw moga mie¢ zywe $ciotki na wybrane grupy mikroorganizmow gle-
bowych oraz aktywno$¢ mikrobiologiczng gleb w ekologicznych sadach polskich i francuskich.

Badania wykonano w ramach projektu BioHortiTech, wspieranego przez grant NCBR SUSCROP/II/
BioHortiTech/01/2021, w ramach programu ERA-NET Cofound SusCrop.

Interactions of living mulches and soil microorganisms in
organic orchards — research in Poland and France

Increasing biodiversity is one of the key ambitions of EU strategies aimed at nature protec-
tion, mitigating the negative effects of the economy and climate change, food security etc. In or-
chards, where the perennial cropping system limits crop rotation and the number of species
in the ecosystem, the use of herbal living mulches is encouraged. Particularly in organic or-
chards, they can serve many functions including: reducing weed growth, year-round soil cover,
attracting beneficial entomofauna, promoting protection against diseases and pests, influencing
nutrient cycling. However, the use and selection of living mulches requires a great deal of know-
ledge about their interactions with other ecosystem elements, including soil microorganisms.
Presented research shows what effect living mulches can have on selected groups of soil micro-
organisms and the microbial activity of soils in organic Polish and French orchards.

The work was carried out in the framework of the project BioHortiTech, supported by the NCBR
grant SUSCROP/II/BioHortiTech/01/2021, within the program ERA-NET Cofound SusCrop.
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Nawigacja po etapach NGS w analizie mikrobiomu — znaczenie
wyborow metodologicznych

Anna Wierzbicka-Wos', Alicja Trzeciak-Ryczek'?, Karolina Skonieczna-Zydecka'?,
Igor Loniewski '?

'Centrum Badawczo-Rozwojowe, Sanprobi Sp. z 0.0. Sp. k.
“Instytut Biologii, Uniwersytet Szczecinski
Zaktad Badan Biochemicznych, Pomorski Uniwersytet Medyczny

W ciagu ostatniej dekady rozwoj wysokoprzepustowego sekwencjonowania, znanego rowniez
jako sekwencjonowanie nowej generacji (NGS), zrewolucjonizowalo badania i nasze rozumienie
mikroorganizméw wystepujacych w roznych srodowiskach, pozwalajac na kompleksowa cha-
rakterystyke ich populacji bez konieczno$ci hodowli. Wykorzystujac podejscie metagenomiczne,
mozemy analizowac¢ ich sktad oraz potencjal funkcjonalny w oparciu o dane genomowe. Chociaz
wszystkie etapy przygotowania proby do NGS i analizy metadanych sa dobrze opisane, brakuje
wystandaryzowanych metod pozwalajacych na poréwnywanie wynikow mig¢dzy réznymi labo-
ratoriami. Firmy biotechnologiczne oferuja gotowe rozwigzania na kazdym etapie z jednoczesna
mozliwoscia dostosowania ich do swoich potrzeb i mozliwosci. Ponadto szybki postep w rozwo-
ju metod NGS znaczaco obnizyt ich koszty. Ten przelom pozwolit na zbieranie olbrzymiej ilos¢
danych metagenomowych, nieproporcjonalnie zostawiajac w tyle wiedz¢ o znanych mikroorga-
nizmach, generujac konsekwentnie wiele niewiadomych. Dlatego odpowiednie planowanie, stoso-
wanie metod zwalidowanych i zweryfikowanych z wykorzystaniem wystandaryzowanych kontroli
daje mozliwo$¢ utworzenia ogdlnoswiatowej sieci wiarygodnych danych o wszystkich mikrobio-
mach, co w dzisiejszych czasach wydaje si¢ by¢ kluczowe.

Navigating NGS stages in microbiome analysis — the importance
of methodological choices

Over the last decade, the development of novel high-throughput sequencing, also known as
next-generation sequencing (NGS), has revolutionized the study and our understanding of micro-
organisms living in different habitats, allowing for the comprehensive characterization of microbial
communities without the need for their cultivation. Using a metagenomic approach we may analyze
their composition and functional potential based on genomic data. Although all stages of preparing
samples for NGS and metadata analysis are well-defined, there is a lack of standardized methods
allowing to obtain comparable results between different laboratories. Biotechnological companies
offer ready-to-implement solutions at each step with the possibility to customize the protocol. Mo-
reover, due to the rapid progress in NGS methods development significantly decreased their costs.
This breakthrough allows to collect a huge amounts of metagenomic data disproportionally leaving
behind the knowledge of known microorganisms, consequently generating many unknowns. Thus,
appropriate planning, using validated and verified methods with standardized controls, allows cre-
ating a worldwide network with reliable data on all microbiomes, which seem to be crucial nowa-
days.
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Pi¢kne tylko z wierzchu? Czy koszenie zarastajacych drzewami
torfowisk niskich ma wplyw na podziemne zbiorowiska grzybow

Olsza Borys!, Lukasz Kozub?, Aleksandra Kukutka!s, Alicja Okrasinska?,
Julia Pawlowska*, Nina Trochanowska', Mateusz Wilk!

'Wydziat Biologii, Uniwersytet Warszawski
2Instytut Biologii Srodowiskowej, Centrum Nauk Biologiczno-Chemicznych, Uniwersytet Warszawski
SAECOM, Warszawa
“Instytut Biologii Ewolucyjnej, Centrum Nauk Biologiczno-Chemicznych, Uniwersytet Warszawski

Osuszanie torfowisk zmienia je w istotne zrodta emisji wegla. Osuszanie napedza tez dalsza
degradacj¢ przez nasilone zarastanie. Aby przeciwdziata¢ tym zmianom, istotnym narz¢dziem
konserwatorskim jest koszenie torfowisk, ktore skutecznie przywraca zbiorowiska roslin. Nie jest
jednak znany wplyw tych zabiegoéw na podziemne zbiorowiska mikroorganizmow. Celem naszej
pracy byto ustalenie, jaki wplyw maja zarastanie i koszenie na podziemne zbiorowiska grzybow
torfowisk wysokich. Aby to osiagnac, pobralismy probki z 24 torfowisk wysokich potnocnej Pol-
ski ze zr6znicowana historig zarzadzania. Zebralismy dane o glebie, roslinnosci i potaczylismy je
z wynikami sekwencjonowania technologia Illumina NovaSeq na fragmencie ITS2 rDNA. Ani
zarastanie naturalnych, ani koszenie zaburzonych torfowisk nie wptyneto na wskazniki réznorod-
noéci. Srednie odlegtosci pomiedzy zbiorowiskami grzybéw na zadrzewionych i otwartych ob-
szarach okazaty si¢ mniejsze w przypadku zaburzonych torfowisk, wskazujac na utrzymujacy si¢
efekt, zwigzany prawdopodobnie z rozkladem torfu. Obszary zadrzewione charakteryzowaly si¢
wigksza wzgledna iloscia grzybow ektomykoryzowych (gtéwnie Cortinariaceae i Inocybaceae).
Koszenie powstrzymuje zatem grzyby ektomykoryzowe.

Dofinansowane ze srodkow Narodowego Centrum Nauki, nr 2019/35/D/NZ9/03212.

Beautiful only on the surface? How changes in structure
of peat-inhabiting fungal communities reflect mowing of fens

Draining turns fens into significant carbon sources. Degradation drives more degradation as
drained peatlands face intensified tree and shrub encroachment. Mowing is established as an im-
portant conservation tool for degraded fens, which successfully restores plant communities. Howe-
ver, it is not known how it affects underground microbial communities. Our aim was thus to assess
how both tree encroachment and mowing affect peat—inhabiting fungal communities. To achieve
this, we sampled sites from 24 fens across northern Poland with varied management backgrounds.
We collected climate, soil and vegetation data and combined it with results of Illumina NovaSeq
amplicon sequencing of ITS2 rDNA from peat samples. We found that total diversity indices re-
mained unaffected by neither tree encroachment on natural fens, nor mowing on disturbed fens.
Additionally, overall dissimilarity of fungal communities between wooded and open patches was
relatively lower in disturbed fens, indicating the existence of a legacy effect, possibly linked to
a degradation of peat. Open patches always showed lower relative abundance of ectomycorrhizal
fungi (mainly Cortinariaceae and Inocybaceac). Thus, mowing suppresses ectomycorrhizal fungi.
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Badanie trojstronnej interakcji pomiedzy Pectobacterium
zantedeschiae, rosling i ryzobiomem

Daria Horoszkiewicz', Michat Mateusz Waleron', Jan Gawor?, L.ukasz Rabalski?,
Krzysztof Waleron?, Malgorzata Waleron'

'Zaktad Ochrony i Biotechnologii Roslin, Uniwersytet Gdanski, ul. Abrahama 58, 80-307, Gdansk
ZKatedra i Zaktad Mikrobiologii Farmaceutycznej, Gdanski Uniwersytet Medyczny,
Al. Gen. J. Hallera 107, 80-416, Gdansk
3Pracowania Sekwencjonowania i Syntezy DNA,
Instytut Biochemii i Biofizyki Polskiej Akademii Nauk, Warszawa
4Zaklad Szczepionek Rekombinowanych, Uniwersytet Gdanski, ul. Abrahama 58, 80-307, Gdansk

Fitopatogen, aby wywota¢ objawy choroby, musi przetamac¢ system obronny zywiciela, w tym
mikrobiom rosliny. Aby zbada¢ wptyw mikrobiomu ryzosfery na interakcje patogenu z roslina,
okreslono zmiany w sktadzie gatunkowym ryzobiomu podczas interakcji z Pectobacterium. Z za-
stosowaniem sekwencjonowania amplikonu 16S rRNA oszacowano sktad gatunkowy gleby oraz
ryzosfery A. thaliana, Z. aethiopica, B. rapa subsp. pekinensis i C. longa. Zaobserwowano, iz
Pectobacterium zmniejsza roznorodnos¢ taksonomiczng ryzobiomow wszystkich badanych rolin.
Wyizolowano czyste kultury ryzobiontéw przed i po zaszczepieniu gleby P. zantedeschiae oraz
zbadano ich interakcje z Pectobacterium. Wykazano, iz Pectobacterium dzigki wydzielaniu bakte-
riocyn oraz indukcji profagéw zmienia sktad mikroorganizmow zasiedlajacych ryzosferg, co moze
prowadzi¢ do nieefektywnego dziatania bariery ochronnej rosliny, a nastgpnie rozwoju objawow
chorobowych.

Funding: OPUS 18 — 2019/35/B/NZ9/01973.

Studying the tripartite interaction between Pectobacterium
zantedeschiae, plants and rhizobiome

The phytopathogen to cause disease symptoms must overcome the host’s defence system, in-
cluding the plant’s microbiome. To investigate the influence of the rhizobiome on the pathogen’s
interaction with the plant, we determined the changes in the species composition of the rhizobiome
during interaction with Pectobacterium. Using 16S rRNA amplicon sequencing, the soil and rhi-
zosphere species composition of A. thaliana, Z. aethiopica, B. rapa subsp. pekinensis and C. longa
were estimated. Pectobacterium was observed to reduce the taxonomic diversity of the rhizobi-
omes of all the plants studied. Pure rhizobiont cultures were isolated before and after soil inocu-
lation with P. zantedeschiae, and their interaction with Pectobacterium was studied. It was shown
that Pectobacterium, through the secretion of bacteriocins and the induction of prophages, alters
the composition of the microorganisms inhabiting the rhizosphere, which can lead to the ineffective
functioning of the plant protective barrier and the subsequent development of disease symptoms.

Funding: OPUS 18 — 2019/35/B/NZ9/01973.
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Metataksonomiczna analiza endo- i ryzo-biomu dwoch odmian
kukurydzy o roznej tolerancji stresu suszy

Marta Bukowczan, Magdalena Pacwa-Plociniczak, Tomasz Ptociniczak

Instytut Biologii, Biotechnologii i Ochrony Srodowiska, Wydzial Nauk Przyrodniczych, Uniwersytet Slaski
w Katowicach, ul. Jagielloniska 28, 40-032 Katowice

Susza jest stresem wielowymiarowym dotykajacym nie tylko sama rosling, ale takze towarzy-
szace jej mikroorganizmy. Zachwianie réwnowagi mikrobiologicznej ryzo- i endobiomu roslin
dodatkowo wzmaga stres powodowany niedoborem wody.

Celem projektu bylo okreslenie sktadu i stabilnosci bakteryjnego endo- oraz ryzo-biomu
dwoch odmian kukurydzy (T — tolerancyjna, S — wrazliwa; Pioneer® Optimum® AQUAmax®) wy-
kazujacych rézng tolerancj¢ na stres suszy. Za pomoca analizy metataksonomicznej fragmentu
genu 16S rRNA wyizolowanego z tkanek kukurydzy i gleby ryzosferowej okreslono bior6zno-
rodno$¢ zespotdw bakterii zasiedlajacych te nisze. Wykazano, iz w obu testowanych odmianach
kukurydzy w kazdej z testowanych nisz dominowaly inne grupy bakterii. W lisciach dominowatly
bakterie nalezace do rodziny Pseudomonadaceae, w korzeniach — Streptomycetaceae, a w glebie
ryzosferowej bakterie z rodziny Hyphomicrobiadeae. Ponadto w tkankach odmiany S stwierdzono
wigkszy udziatl sekwencji charakterystycznych dla bakterii nalezacych do rodzin Moraxellaceae
oraz Xanthomonadaceae. Zaobserwowano rowniez, iz pod wpltywem stresu suszy biordznorod-
no$¢ oraz procentowy udziat grup Actinobacteria oraz Gammaproteobacteria wzrastat w probkach
pochodzacych z tkanek roslinnych, natomiast probki glebowe wykazywaty stabilnos¢ sktadu i li-
czebnosci poszczegolnych grup bakterii.

Metataxonomic analysis of the endo- and rhyzo-biome of two
cultivars of maize with different tolerance to drought stress

Drought is a complex stress factor that affects not only plants but also microorganisms associa-
ted with them. The imbalance of microbial endo- and rhyzo-biome of the plant can further increase
stress induced by water deficiency.

This project aimed to study the composition and stability of the bacterial endobiome and rhizo-
biome of two cultivars of maize (T-tolerant, S-sensitive; Pioneer® brand Optimum® AQUAmax®),
which have differential levels of tolerance to drought stress. The bacterial biodiversity of these
niches was assessed using metataxonomic analysis of the 16S rRNA sequence fragment from plant
tissues and rhizospheric soil. Leaves were dominated by bacteria from the Pseudomonadaceae
family, roots by Streptomycetaceae, and the rhizospheric soil by Hyphomicrobiadeae. Further-
more, the plant tissues of the S cultivar exhibited a higher percentage of bacterial sequences charac-
teristic of the Moraxellaceae and Xanthomonadaceae families. It was also found that drought stress
increased the percentage and biodiversity of Actinobacteria and Gammaproteobacteria in samples
from plant tissues. At the same time, the composition of bacterial communities in rhizospheric soil
remained stable.

This research was supported by the NSC (Poland) (No. 2023/49/N/NZ8/02097).
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Profilowanie ekspresji genow zwiazanych z patogeneza bakterii
Legionella longbeachae uwolnionych z komorek pierwotniakow

Jacek Tarasiuk, Jakub Wysokinski, Piotr Koper, Bozena Kowalczyk,
Marta Palusinska-Szysz, Andrzej Mazur

Katedra Genetyki i Mikrobiologii, Instytut Nauk Biologicznych, Wydziat Biologii i Biotechnologii,
Uniwersytet Marii Curie-Sktodowskiej w Lublinie, ul. Akademicka 19, 20-033 Lublin

Legionella to wewnatrzkomorkowe bakterie zdolne do namnazania si¢ zaréwno
w pierwotniakach, jak 1 w makrofagach czlowieka. Naturalnym miejscem wystgpowania drob-
noustrojow jest srodowisko wodne i glebowe, skad moga przedosta¢ si¢ do antropogenicznych
systemow wodnych. Inhalacja aerozolu zawierajacego bakterie moze prowadzi¢ do rozwoju ci¢z-
kiej pneumonii, zwanej chorobg legionistow. Podobienstwo mi¢dzy pierwotniakami (naturalnymi
gospodarzami) a makrofagami ptucnymi ma kluczowe znaczenie dla procesu adaptacji i rozwoju
wirulencji Legionella.

Zbadano odpowiedz transkryptomiczng L. longbeachae po pasazu przez ameby Acanthamoeba
castellanii z wykorzystaniem techniki RNA-Seq.

Zidentyfikowano 1082 geny o znaczaco zmienionej ekspres;ji (ang. differentially expressed ge-
nes, DEGs), z ktorych 661 uleglo represji, a 421 indukcji. Adnotacja funkcjonalna genow DEG do
kategorii COG wykazata, ze nadreprezentowanymi grupami byt geny zwigzane z biogeneza osto-
ny komorkowe;j, transkrypcja, translacja i biogeneza rybosomow, metabolizmem aminokwasow,
konwersja energii oraz przekazywaniem sygnatow. Dystrybucja funkcjonalna DEGs wskazuje, ze
nastapity zmiany w profilu ekspresji genow, ktore odgrywaja wazna role¢ w proliferacji bakterii
i przetamywaniu mechanizméw obronnych gospodarza.

Profiling of genes expression associated with Legionella
longbeachae pathogenesis released from protozoa cells

Legionella are intracellular bacteria capable of proliferating within protozoa and human mac-
rophages, with natural habitats in water and soil. From these environments, bacteria can enter into
man-made water systems, where inhalation of Legionella-containing aerosol may lead to severe
pneumonia called Legionnaires’ disease. The similarity between protozoa (natural hosts) and pulmo-
nary macrophages is central to the process of adaptation and development of Legionella virulence.

We examined the transcriptomic response of L. longbeachae after the passage through
amoebae — Acanthamoeba castellanii.

The passage resulted in 1082 differentially expressed genes (DEGs), among which downregu-
lated genes predominated: 661 genes vs. 421 which were upregulated. Functional annotation of
DEGs into COG categories revealed that overrepresented groups comprised genes related to cell
wall envelope biogenesis, transcription, translation and ribosomal biogenesis, amino acid metabo-
lism, energy conversion as well as signal transduction mechanisms. The functional distribution of
DEGs indicates that there have been changes in the expression profile of genes that play important
roles in bacterial proliferation and breaking host defence mechanisms.
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Wplyw cechy nekrogennosci satelitarnego RNA na przenoszenie
wirusa mozaiki ogorka (CMV) przez mszyce brzoskwiniowa
(Myzus persicae)

Barbara Wrzesinska-Krupa, Marta Budziszewska, Przemystaw Strazynski,
Patryk Frackowiak, Aleksandra Obrepalska-Steplowska

Instytut Ochrony Roslin — Panstwowy Instytut Badawczy, ul. W. Wegorka 20, 60-318 Poznan

Satelitarne RNA (satRNA) stanowig czasteczki RNA wymagajace wirusa pomocniczego do re-
plikacji, enkapsydacji, transportu w obrebie rosliny oraz transmisji na zdrowe rosliny. Ich obecnos¢
w inokulum wirusowym powoduje ostabienie lub zaostrzenie symptomow infekcji. SatRNA pro-
wadza do obnizenia poziomu akumulacji wirusa, a takze do zmian w metabolizmie rosliny zywi-
cielskiej. Jedna z konsekwencji zmian zachodzacych w porazonych roslinach moze by¢ wpltyw na
zachowanie owadzich wektorow wiruséw. W zwigzku z tym, ze obecnos$¢ niektorych, nekrogen-
nych satRNA moze prowadzi¢ do wystapienia nekroz powodowanych infekcjg wirusem mozaiki
ogorka (CMV), celem badan bylo sprawdzenie, czy indukowanie nekrogennosci przez satRNA
towarzyszacemu CMV wplywa na zachowanie mszyc brzoskwiniowych, co moze wpltyna¢ na
wydajno$¢ transmisji wirusa na zdrowe rosliny. Badania wykazaly, ze istnieje wptyw indukcji ne-
krogennosci przez satRNA na zmiang zachowan orientacyjnych i zywieniowych mszyc. Dodatko-
wo oceniono wydajno$¢ pobierania czastek wirusowych, czego efektem byta zmiana wydajnosci
przenoszenia CMV.

Badania finansowane przez Narodowe Centrum Nauki w ramach projektu nr 2018/29/N/NZ9/02467.

The influence of the necrogenicity feature of satellite RNA on
the transmission of cucumber mosaic virus (CMV) by peach
aphid (Myzus persicae)

Satellite RNAs (satRNAs) are small RNA molecules that require a helper virus for replica-
tion, encapsidation, transport within the plant, and transmission to healthy plants. Their presence
in the viral inoculum causes weakening or exacerbation of symptoms caused by viral infection.
SatRNAs might lead to a decrease in the level of virus accumulation and also changes in the me-
tabolism of the host plant. One of the consequences of changes occurring in infected plants may
be an influence on the behavior of virus vectors. Given that some necrogenic satRNAs can lead
to necrosis caused by cucumber mosaic virus (CMV) infection, the aim of the study was to check
whether the necrogenicity induction by such satRNA accompanying CMV affects the behavior of
peach aphids, which may consequently affect the efficiency of virus transmission to healthy plants.
The studies showed the influence of necrosis induction by satRNA on the orientation and feeding
behaviors of aphids. In addition, the efficiency of virus particle uptake was assessed, the effect of
which was a change in the efficiency of CMV transmission.

The research was funded by the National Science Center under project number 2018/29/N/NZ9/02467.
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Charakterystyka mobilomu szczepow Legionella
spp. wyizolowanych z probek srodowiskowych — implikacje dla
horyzontalnego transferu genow

Jakub Wysokinski, Piotr Koper, Kamil Zebracki, Kacper Stachnio, Andrzej Mazur

Katedra Genetyki i Mikrobiologii, Instytut Nauk Biologicznych, Wydziat Biologii i Biotechnologii,
Uniwersytet Marii Curie-Sktodowskiej w Lublinie, ul. Akademicka 19, 20-033 Lublin

Bakterie Legionella to wewnatrzkomorkowe pasozyty, ktore replikuja si¢ w amebach i ludz-
kich fagocytach, powodujac przypadki atypowego zapalenia pluc zwane legionellozami. Geno-
my Legionella charakteryzuja si¢ duzym zréznicowaniem genetycznym wskutek horyzontalnego
transferu genéw (HGT) oraz interakcji z komorkami ich gospodarzy. W strukturze genomu Le-
gionella poza chromosomem wystepuja rozne elementy mobilne w tym plazmidy. Plazmidy sa
czesto identyfikowane w szczepach Legionella zwiazanych z przypadkami legionellozy, jednak
zrozumienie znaczenia plazmidomu tych bakterii w ksztattowaniu ich potencjatu chorobotwor-
czego jest ograniczone. Celem niniejszej pracy bylo okreslenie zroznicowania plazmidow Legio-
nella iich znaczenia w ksztattowaniu struktury genomow tych bakterii oraz rozprzestrzenianiu si¢
czynnikow zjadliwosci na drodze HGT. Genotypowanie ponad 200 hipotetycznych izolatow Le-
gionella spp. wyizolowanych z probek wody pobranych z obiektow uzytecznosci publicznej przez
sekwencjonowanie fragmentow genow mip (ang. macrophage infectivity potentiator) i 16S rRNA,
potwierdzita ich przynaleznos¢ do réznych gatunkéw Legionella. Metoda lizy bakterii w zelu aga-
rozowym u okoto 10% szczepow wykryto plazmidy, ktorych wielko$¢ wynosita od kilkudziesigciu
do ponad 100 kpz. Planowane sekwencjonowanie catego genomu izolatow zawierajacych plazmi-
dy pozwoli zrozumie¢ ich znaczenie w ksztaltowaniu wirulencji Legionella.

Badania sfinansowano ze srodkow projektu NCN Sonata nr 2022/47/D/NZ8/00258.

Characterization of the mobilome of Legionella spp. strains
isolated from environmental samples — implications for
horizontal gene transfer

Legionella are intracellular parasites that replicate in amoebas and human phagocytes, causing
symptoms of an atypical pneumonia known as legionellosis. Their genomes, composed of chromo-
somes and a diverse mobilome, including plasmids, show genetic diversity due to horizontal gene
transfer (HGT) and interactions with the host cell. Plasmids are frequently identified in Legionella
strains associated with cases of legionellosis, but understanding of the importance of the plasmi-
dome of these bacteria in shaping their pathogenic potential is limited. The present study aimed to
define the diversity of the Legionella plasmidome and HGT-mediated genome dynamics affecting
the emergence of virulence. Putative Legionella spp. isolates obtained from water samples from
public facilities were genotyped by mip and 16S rRNA gene sequencing. Agarose gel lysis method
revealed presence of plasmids in 10% of isolates. Plasmids size ranged from several dozens to
more than hundreds of kb. The planned whole-genome sequencing of isolates containing plasmids
will allow to understand their importance in shaping Legionella virulence.
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Porownanie mycobiomu ryzosfery wybranych odmian pszenicy
jarej (Triticum aestivum L..) uprawianej w systemie ekologicznym

Barbara Abramczyk, Marcin Przybys$, Anna Marzec-Grzadziel, Beata Feledyn-Szewczyk

Instytut Uprawy Nawozenia i Gleboznawstwa — Panstwowy Instytut Badawczy,
ul. Czartoryskich 8, 24-100 Putawy

Grzyby stanowia kluczowy sktadnik zespolow mikroorganizméw zasiedlajacych ryzosfere
i odgrywaja wazna role we wzro$cie i zdrowotnosci roslin. Rosliny natomiast poprzez wtasne wy-
dzieliny korzeniowe oraz substancje powstajace w wyniku rozktadu resztek pozniwnych hamuja
lub stymuluja wzrost i rozwoj grzybow zarowno patogenicznych, jak i saprotroficznych. Ponadto
roéznorodno$¢ gatunkowa grzyboéw oraz ich wzajemne interakcje z roslinami przyczyniaja si¢ do
zwigkszenia tolerancji roslin na biotyczne i abiotyczne czynniki stresowe. Na bior6znorodnosc¢
mycobiomu ryzosfery majg wptyw m.in. sposdb uprawy, zabiegi ochrony roslin oraz gatunek i faza
rozwojowa danej rosliny.

Celem badan bylo poréwnanie zbiorowisk grzybéw wystepujacych w ryzosferze 6 odmian
pszenicy jarej uprawianej w systemie ekologicznym z wykorzystaniem sekwencjonowania nastgp-
nej generacji NGS.

Przedstawione badania sfinansowano z tematu badawczego nr 1.08 pt. ,, Charakterystyka endofitow
grzybowych wybranych odmian pszenicy jarej i okreslenie ich potencjatu w promowaniu wzrostu roslin
i ograniczeniu rozwoju patogenow”, realizowanego w ramach dziatalnosci statutowej IUNG-PIB w Pu-
tawach (2022-2025).

Comparison of the rhizosphere mycobiome of selected spring
wheat cultivars (7riticum aestivum L.) grown under organic system

Fungi are a key component of microbial communities inhabiting the rhizosphere and play
an important role in the growth and health of plants. Plants, however, through their own root se-
cretions and substances resulting from the decomposition of crop residues, inhibit or stimulate
the growth and development of both pathogenic and saprotrophic fungi. Moreover, the fungal bio-
diversity and their interactions with plants contribute to increasing the tolerance of plants to biotic
and abiotic stress factors. The biodiversity of the rhizosphere mycobiome is influenced by, among
others, the method of cultivation, plant protection treatments and the species and development
phase of a given plant.

The aim of the study was to compare fungal communities occurring in the rhizosphere of six
varieties of spring wheat grown under organic system using next-generation sequencing (NGS).

The presented research was completed in the frame of the research project no. 1.08 entitled ,, Charac-
teristics of fungal endophytes from selected spring wheat cultivars and determination of their potential in
plant growth promotion and the limitation of plant pathogens development”, financed from the statutory
subsidy of IUNG-PIB, Putawy (2022-2025).
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Struktura zespolow bakterii i grzybow w glebie poddanej
dzialaniu herbicydow sulkotrion i terbutyloazyna

Matgorzata Ba¢maga, Jadwiga Wyszkowska, Jan Kucharski, Agata Borowik

Katedra Gleboznawstwa i Mikrobiologii, Wydziat Rolnictwa i Le$nictwa, Uniwersytet Warminsko-Mazur-
ski w Olsztynie

Celem badan bylo okreslenie struktury zespotow bakterii i grzybow w glebie poddanej dzia-
taniu sulkotrionu (dawka 0,150 i 1,50 mg kg™), terbutyloazyny (dawka 0,165 i 1,65 mg kg™') oraz
mieszaniny sulkotrionu i terbutyloazyny (dawka 0,333 i 3,33 mg kg'). Analiza metagenomicz-
na wykazata, Zze gleba kontrolna i zanieczyszczona herbicydami zdominowana byta przez bakte-
rie nalezace do typu Actinobacteriota reprezentowane przez rodzaj Cellulosimicrobium, a wérod
grzybow przez typ Ascomycota reprezentowane przez rodzaj Humicola i Chaetomium. Wszystkie
probki gleby byly zasiedlane przez bakterie z rodzaju Cellulosimicrobium, Sphingomonas, Gem-
matimonas, Nocardioides 1 Ralstonia oraz grzyby Humicola, Chaetomium, Mortierella, Vishniaco-
zyma, Pseudogymnoascus, Penicillium, Trichocladium, Fusarium, Exophiala i Fusicolla. W glebie
z sulkotrionem w ilosci 1,50 mg kg! pojawily si¢ unikalne bakterie z rodzaju Lysobacter i Sphin-
gobium, a z mieszaning sulkotrionu i terbutyloazyny w ilosci 3,33 mg-kg' bakterie z rodzaju Can-
didatus Solibacter 1 Haliangium.

Structure of bacterial and fungal communities in soil treated
with the herbicides sulcotrione and terbuthylazine

The aim of the study was to determine the structure of bacterial and fungal communities in
soil treated with sulcotrione (doses of 0.150 and 1.50 mg kg™'), terbuthylazine (doses of 0.165
and 1.65 mg kg'), and a mixture of sulcotrione and terbuthylazine (doses of 0.333 and 3.33 mg
kg'). Metagenomic analysis demonstrated that the control and herbicide-contaminated soil were
dominated by bacteria belonging to the phylum, Actinobacteriota, represented by the genus, Cellu-
losimicrobium, were most abundant in the soil, while among the fungi, it was the phylum, Ascomy-
cota, represented by the genus, Humicola and Chaetomium. All soil samples contained bacteria of
the Cellulosimicrobium, Sphingomonas, Gemmatimonas, Nocardioides, and Ralstonia genera and
the fungi Humicola, Chaetomium, Mortierella, Vishniacozyma, Pseudogymnoascus, Penicillium,
Trichocladium, Fusarium, Exophiala and Fusicolla. Unique bacteria belonging to the Lysobacter
and Sphingobium genera appeared in the soil treated with a sulcotrione in an amount of 1.50 mg
kg, and in the Candidatus Solibacter and Haliangium genus bacteria, in the soil treated with
a mixture of sulcotrione and terbuthylazine in an amount of 3.33 mg kg™'.

53



VIll Ogdlnopolskie Sympozjum Mikrobiologiczne ,Metagenomy réznych srodowisk” 2024

Rozpoznanie czynnikow Srodowiskowych wspomagajacych
namnazanie si¢ mikrobiomu i mykobiomu w glebach
monokulturowych

Artur Banach!, Anna Sochaczewska!, Sara Jurczyk', Andrzej Stomczewski?,
Jacek Podlewski?, Agnieszka Wolinska'

'Katedra Biologii i Biotechnologii Mikroorganizmow, Wydziat Medyczny,
Katolicki Uniwersytet Lubelski Jana Pawta I, ul. Konstantynéw 1 I, 20-708 Lublin
2CGFP Sp. z 0.0., Wojnowo 5, 86-014 Sicienko

W celu wylonienia czynnikow istotnie wptywajacych na mikroorganizmy glebowe przeprowa-
dzono dwuletnie badania gleb spod uprawy kukurydzy, ktora uprawiano w systemach: glgbokiej
orki (PL) oraz pasowym (NT) w gradiencie nawozenia: 0, 69, 92 i 115 kg N/ha. Bior6znorodnos¢
rozpoznano stosujac technik¢ NGS (MiSeq [llumina, Genomed SA, Waszawa).

Wykazano, iz w zalezno$ci od zastosowanego systemu upraw wiasciwosci badanych gleb ule-
galy znacznym zmianom, formujac okreslone warunki do rozwoju mikroorganizmow. Nawozenie
miato rol¢ drugorzedna 1 ujawnita si¢ ona pod koniec drugiego roku badan. Poczatkowo obserwo-
wano przewage Bacteroidota i Firmicutes w PL, Acidobacteriota, Actinobacteriota oraz Gemma-
timonadota w NT, za$ jesienig nastapit wzrost liczebnosci Bacteroidota i Firmicutes oraz obnize-
nie udziatu pozostalych grup mikroorganizmow. W kolejnym roku liczebno$¢ Actinobacteriota
wzrosta wyraznie. W przypadku grzybéw obserwowano wzrost liczebnosci Ascomycota kosztem
Mortierellomycota, a nastgpnie odwrdcenie tego trendu w drugim roku badan.

Projekt dofinansowany ze Srodkow budzetu panstwa w ramach programu Ministra Edukacji i Na-
uki pod nazwq ,,Nauka dla Spoteczenstwa” nr projektu NdS/531260/2021/2021, kwota dofinansowania
100%, catkowita wartosc projektu 625 910,50 PLN.

Recognition of environmental factors supporting multiplication
of microbiome and mycobiome in monoculture soils

In order to identify factors significantly influencing soil microorganisms, a two-year study of
soils from under maize, which was cultivated under deep plowing (PL) and strip-till (NT) systems
in a fertilization gradient: 0, 69, 92 and 115 kg N/ha, was carried out. Biodiversity was identified
using the NGS technique (MiSeq Illumina, Genomed SA, Waszawa).

It was shown that depending on the applied cropping system, the properties of the studied
soils changed significantly, forming specific conditions for the development of microorganisms.
Fertilization had a secondary role and its role became apparent at the end of the second year of
the study. Initially, a predominance of Bacteroidota and Firmicutes was observed in PL, Acidobac-
teriota, Actinobacteriota and Gemmatimonadota in NT, while in autumn there was an increase in
the abundance of Bacteroidota and Firmicutes and a decrease in the proportion of the other groups
of microorganisms. In the following year, the abundance of Actinobacteriota increased markedly.
In the case of fungi, an increase in the abundance of Ascomycota was observed at the expense of
Mortierellomycota, followed by a reversal of this trend in the second year of the study.
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Wplyw biopreparatow na wystepowania patogenicznych
grzybow w glebie z obszarow rolniczych

Piotr Banachewicz!, Zoia Pustova?, Polina Havrysh!, Sebastian Przemieniecki®,
Lidia Btaszczyk'

1Zaktad Mikrobiomiki Ro$lin, Instytut Genetyki Ro$lin Polskiej Akademii Nauk,
ul. Strzeszyniska 23, 60-479 Poznan
*Wydziat Ekologii i Biologii Ogodlnej, Podolski Panstwowy Uniwersytet Agrarno-Techniczny,
Kamieniec Podolski, Ukraina
3Zespot Fitopatologii, Uniwersytet Warminsko-Mazurski, Olsztyn

Zmiany klimatyczne coraz czg¢sciej powoduja uporczywe susze. Spadek nat¢zenia opadow
zmniejsza mineralizacje¢ gleby, a co za tym idzie nieurodzaj plondéw. Aby ulepszy¢ uzyznianie pod-
oza, powszechnie stosuje si¢ biopreparaty majace za zadanie zmineralizowac gleb¢ poprzez roz-
ktad resztek pozostatej biomasy roslinnej i wspomoéc tym samym wzrost kolejnych roslin upraw-
nych.

W tych badaniach skupili$my si¢ na analizie gleby pobranej z p6l uprawnych, na ktorych sto-
sowano dwa biopreparaty: GROUNDFIX oraz ECOSTERN. Proby gleby pochodzace z Ukrainy,
z Obwodu winnickiego zostaly zebrane po roku stosowania biopreparatu GROUNDFIX oraz po
5.1 10. latach stosowania biopreparatu ECOSTERN. Wykorzystujac technik¢ sekwencjonowania
dhugich odczytow Oxford Nanopore, zbadalismy sktad mikrobiologiczny gleby, aby zbada¢ wplyw
bionawozéw na wzgledna populacj¢ powszechnych rodzajow grzybow patogenicznych dla roslin,
takich jak Fusarium, Colletotrichum, Verticillium, Puccinia, Botryosphaeria, Botrytis, Rhizoctonia
czy Alternaria.

Impact of biopreparations on the occurrence of pathogenic
fungi in soil from agricultural areas

Climate changes are increasingly causing persistent droughts. Less rainfall reduces soil mine-
ralisation and, consequently, crop failure. To help fertilise the soil, biopreparations are commonly
used to mineralise the soil by decomposing residual biomass and promote the growth of following
Crops.

In this research, we focused on the analysis of soil collected from agricultural fields where
two biopreparations were used: GROUNDFIX and ECOSTERN. Soil samples from the Vinnytsia
Oblast of Ukraine were collected after one year of application of the GROUNDFIX and after five
and ten years of application of the ECOSTERN. Using Oxford Nanopore long-read sequencing
technique, we examined the microbial composition of the soil to investigate the effect of bioprepa-
rations on the relative abundance of common plant pathogenic fungal such as Fusarium, Colletotri-
chum, Verticillium, Puccinia, Botryosphaeria, Botrytis, Rhizoctonia and Alternaria.
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W poszukiwaniu idealnego szczepu: badanie przesiewowe
izolatow bakteryjnych z pikli w celu selekcji najlepszego
szczepu do inokulacji microgreens

Daria Baranska, Jacek Panek, Magdalena Frac
Instytut Agrofizyki im. Bohdana Dobrzanskiego PAN, ul. Do$wiadczalna 4, 20-290 Lublin

Microgreens to mtode sadzonki jadalnych gatunkow roslin, znane z licznych korzysci zdrowot-
nych i wyjatkowego wygladu oraz intensywnym smakiem. Pomimo licznych zalet, microgreens
sa wysoce podatne na stresy abiotyczne, zwlaszcza stres suszy, co prowadzi do szybkiej utraty
$wiezoscl, gnicia oraz wigdnigcia. Obecny stan wiedzy nie oferuje rozwigzania wyzej wspomnia-
nego problemu. Jednak badania nad wybranymi gatunkami bakterii ujawniaja obiecujace zmiany
w adaptacji roslin do warunkéw suszy pod wptywem inokulacji. Gatunki Bacillus, powszechnie
zwigzane z roslinami odpornymi na suszg, wykazaly pozytywny wplyw na rosliny w warunkach
stresu suszy. Nasze badanie ma na celu wyselekcjonowanie i zidentyfikowanie szczepow Bacillus
subtilis 1 Bacillus coagulans, wyizolowanych z produktéw mlecznych i kiszonek, w celu poprawy
jakosci, trwato$ci oraz odpornosci na susz¢ microgreens. Prezentowane wyniki przedstawiaja pro-
ces izolacji, identyfikacji i selekcji najlepszego szczepu do inokulacji microgreens, z wykorzysta-
niem zarowno technik mikrobiologii konwencjonalnej, jak i podej$¢ omicznych.

Searching for the perfect pick: screening the bacterial isolates from
pickles for selection the top strain for microgreens inoculation

Microgreens, the young seedlings of edible plant species, boast various health benefits and
temptate consumers with their unique appearance and flavorful taste. Despite their numerous helth
benefits, microgreens are highly vulnerable to abiotic stresses, particularly drought, leading to rapid
loss of freshness and susceptibility to rot and wilting. Current literature offers limited guidance on
addressing these. However, research on microbial species, particularly bacteria, reveals promis-
ing mechanisms for plants to adapt to drought conditions. Bacillus species, commonly associated
with drought-tolerant plants, have shown positive effects on crop yields under drought stress. Our
study aims to select and identify strains of Bacillus subtilis and Bacillus coagulans, isolated from
dairy and fermented products, to enhance the quality, shelf-life, and drought resistance of micro-
greens. The presented results outline the process of isolating, identifying, and selecting the optimal
strain for use as an inoculant in microgreen production, using both conventional microbiology
techniques, and omics approaches.

This work was supported by The National Centre for Research and Development within the frame-
work of the program OPUS-23, contract number 2022/45/B/NZ9/04254.

56



VIll Ogdlnopolskie Sympozjum Mikrobiologiczne ,,Metagenomy réznych srodowisk” 2024

Oddzialywanie niklu, kadmu i kobaltu na mikrobiom ryzosfery
roslin uprawnych

Edyta Boros-Lajszner, Jadwiga Wyszkowska, Agata Borowik, Jan Kucharski

Katedra Gleboznawstwa i Mikrobiologii, Wydziat Rolnictwa i Le$nictwa,
Uniwersytet Warminsko-Mazurski w Olsztynie

Badania mialy na celu przedstawienie oceng réznorodnosci bakterii w glebie zanieczyszczonej
Cd*, Co* i Ni*". Roslinami do$wiadczalnymi byly Brassica napus, Elymus elongatus L. i Zea
mays L. W glebie okreslono liczebno$¢ drobnoustrojow, indeks rozwoju kolonii (CD), wspolczyn-
nik ekofizjologicznej roznorodnosci (EP) drobnoustrojow oraz réznorodno$¢ genetyczna bakterii.
Zanieczyszczenie gleby Cd**, Co?" i Ni** istotnie zmieniato r6znorodnos$¢ mikrobiologiczng gleby.
W glebie zanieczyszczonej Cd** dominowaly bakterie z rodzaju Sphingobium, Bacillus, Strep-
tomyces, Paenibacillus, Planctomyces, Aquicella, Methylibium, lamia, Mesorhizobium, Pirellula,
Aeromicrobium, Thermomonas, Rhodobacter, Sphingomonas, Candidatus, Co*>" — Thermomonas,
Sphingobium, Streptomyces, Planctomyces, Aquicella, Luteolibacter, Methylibium, lamia, a Ni** —
Luteolibacter, Methylibium, Candidatus Xiphinematobacter, Pseudoxanthomonas, Planctomy-
ces, Aquicella, lamia, Pirellula, Thermomonas, Rhodobacter, Lysobacter Unikalnymi bakteriami
W uprawie Brassica napus byly: Deinococcus, Sphingomonas, Elymus elongatus L. — Luteoli-
bacter, Methylibium, lamia, Pirellula i Zea mays L. — Sphingomonas, Lysobacter, Sphingobium.
Stwierdzono, ze Elymus elongatus L. moze by¢ uzyty do fitoekstrakcji Cd**, natomiast Brassica
napus i Zea mays L. do fitostabilizacji Cd*"i Co?".

Effects of nickel, cadmium and cobalt on the rhizosphere
microbiome of crop plants

The study was designed to evaluate the bacterial diversity in soils contaminated with Cd*,
Co*" and Ni*". The experimental plants were Brassica napus, Elymus elongatus L. and Zea mays
L. Microbial abundance, colony development index (CD), ecophysiological diversity index (EP) of
microorganisms and genetic diversity of bacteria were determined in the soil. Soil contamination
with Cd**, Co?* and Ni** significantly altered soil microbial diversity. Soils contaminated with Cd**
were dominated by Sphingobium, Bacillus, Streptomyces, Paenibacillus, Planctomyces, Aquicel-
la, Methylibium, lamia, Mesorhizobium, Pirellula, Aeromicrobium, Thermomonas, Rhodobacter,
Sphingomonas, Candidatus, Co** — Thermomonas, Sphingobium, Streptomyces, Planctomyces,
Agquicella, Luteolibacter, Methylibium, lamia and Ni** — Luteolibacter, Methylibium, Candidatus
Xiphinematobacter, Pseudoxanthomonas, Planctomyces, Aquicella, lamia, Pirellula, Thermomo-
nas, Rhodobacter, Lysobacter. The unique bacteria in Brassica napus cultures were: Deinococcus,
Sphingomonas, Elymus elongatus L. — Luteolibacter, Methylibium, lamia, Pirellula and Zea mays
L. — Sphingomonas, Lysobacter, Sphingobium. It was found that Elymus elongatus L. can be used
for Cd** phytoextraction, while Brassica napus and Zea mays L. can be used for Cd** and Co*
phytostabilisation.
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Oddzialywanie preparatu Arpon G na mikrobiom gleby:
ocena wplywu na zdrowie roslin i funkcje gleby

Agata Borowik, Jadwiga Wyszkowska, Magdalena Zaborowska, Jan Kucharski

Katedra Gleboznawstwa i Mikrobiologii, Wydziat Rolnictwa i Le$nictwa,
Uniwersytet Warminsko-Mazurski w Olsztynie

Poszerzajaca swoj zasieg pula zastosowan pyretroidow, w tym cypermetryny — substancji ak-
tywnej preparatu Arpon G, stala si¢ podstawa do okreslenia celu badawczego. W badaniach zwe-
ryfikowano wpltyw Arpon G, zaré6wno na wzrost i rozwoj Zea mays, jak rowniez kondycj¢ gleby.
Dlatego tez scharakteryzowano alfa i beta réznorodnos¢ zbiorowisk bakterii i grzybow z wykorzy-
staniem metody NGS i reakcje enzymow glebowych. Pozytywna odpowiedz Zea mays na aplikacjg
do gleby cypermetryny korespondowata z wyzsza aktywnosciag mikrobiologiczng i biochemiczna
gleby. Zmiany réznorodnosci, zarowno alfa, jak i beta, bakterii oraz grzybow w wigkszym stopniu
podyktowane byly obsianiem gleby Zea mays niz zanieczyszczeniem jej cypermetryna, przy czym
wplyw tych parametrow byt mniej istotny w odniesieniu do grzybéw. Mimo ze w glebie domino-
waty bakterie nalezace do typu Actinobacteria oraz grzyby nalezace do Ascomycota, zastosowanie
Arpon G w wigkszym stopniu zmniejszyto obfito§¢ unikalnych sekwencji nukleotydowych myko-
biomu niz bakteriobiomu. Potencjal inhibicyjny Arpon G ujawnit si¢ w glebie obsianej Zea mays
jedynie wobec fosfatazy alkalicznej i arylosulfatazy. Aktywnos¢ katalazy, dehydrogenaz, B-glu-
kozydazy, arylosulfatazy i fosfatazy alkalicznej byla najsilniej powigzania z obfito$cia bakterii,
a dehydrogenaz z obfitoscia grzybow na poziomie rodzaju.

The impact of Arpon G product on soil microbiome:
assessing its influence on plant health and soil functions

Expanding the range of applications of pyrethroids, including cypermethrin — the active sub-
stance of Arpon G, became the basis for defining the research goal. The study verified the impact of
Arpon G on both the growth and development of Zea mays as well as the soil condition. Therefore,
the alpha and beta diversity of bacterial and fungal communities were characterized using NGS
methods and soil enzyme reactions. The positive response of Zea mays to cypermethrin applica-
tion to the soil corresponded with higher microbiological and biochemical soil activity. Changes
in diversity, both alpha and beta, of bacteria and fungi were more influenced by Zea mays soil
seeding than by cypermethrin contamination, with the impact of these parameters being less signi-
ficant regarding fungi. Although bacteria belonging to the Actinobacteria type and fungi belonging
to Ascomycota predominated in the soil, the application of Arpon G reduced the abundance of
unique mycobiome nucleotide sequences more than bacteriome ones. The inhibitory potential of
Arpon G was revealed in Zea mays-seeded soil only towards alkaline phosphatase and arylsulfata-
se. The activity of catalase, dehydrogenases, B-glucosidase, arylsulfatase, and alkaline phosphatase
was strongly associated with the abundance of bacteria, while dehydrogenases were associated
with fungal abundance at the genus level.
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Indukcja genow vir Agrobacterium tumefaciens C58 — czynnik
modyfikujacy lipidom tych bakterii

Adam Choma, Kamil Zebracki, Piotr Koper, Andrzej Mazur, Anita Swatek,
Iwona Komaniecka

Katedra Genetyki i Mikrobiologii, Instytut Nauk Biologicznych, Wydziat Biologii i Biotechnologii, Uniwer-
sytet Marii Curie-Sktodowskiej w Lublinie, ul. Akademicka 19, 20-033 Lublin

Agrobacterium tumefaciens C58 to fitopatogen infekujacy gtéwnie rosliny dwuliscienne, od-
powiedzialny za wywolywanie choroby zwanej guzowatoscig. Choroba ta powstaje w wyniku
transformacji genetycznej tkanek rosliny-gospodarza. Za transformacj¢ nowotworowa tkanek od-
powiadaja geny vir zlokalizowane na plazmidzie pTi. Ekspresja tych gendw nastgpuje pod wpty-
wem czynnikow srodowiskowych, takich jak niskie pH, cukry proste oraz zwiazki z grupy fenoli
(np. acetosyringon). Kluczowe znaczenie w bezposredniej interakcji bakterii z rosling maja lipi-
dy blonowe A. tumefaciens. Przeprowadzono badania lipidomu A. tumefaciens C58 w warunkach
standardowych oraz w warunkach stresu indukujacego geny wirulencji (niskie pH, obecnos¢ glu-
kozy i acetosyringonu). Analiza wyizolowanych frakcji lipidow komérkowych metodami chroma-
tografii cienkowarstwowej 1 spektrometrii mas wskazuje na zmiany o charakterze ilosciowym przy
minimalnych modyfikacjach sktadu jakosciowego. Obserwowane zmiany lipidomu korelowano ze
zmianami ekspresji genéw zwigzanych z metabolizmem agrobakterii (analiza transkryptomiczna).

Badania sfinansowane ze srodkow projektu NCN Opus nr 2018/31/B/NZ9/017535.

Induction of Agrobacterium tumefaciens C58 vir genes — a factor
modifying the lipidome of these bacteria

Agrobacterium tumefaciens strain C58 is a phytopathogen that primarily infects dicotyledon-
ous plants. It is responsible for causing a disease characterized by tumor formation, resulting from
the genetic transformation of host plant tissues. The vir genes, located on the pTi plasmid of 4. fu-
mefaciens are responsible for this tumorigenic transformation. The expression of vir genes is in-
duced by environmental factors, such as low pH, monosaccharides (e.g. glucose), and the presence
of phenolic compounds (e.g. acetosyringone). The composition of membrane lipids in A. tume-
faciens cells is also crucial for direct interaction of bacteria with the host plant. Lipidome studies
of A. tumefaciens C58 were performed under standard conditions and under stress inducing viru-
lence genes (low pH, presence of glucose and acetosyringone). Analyzes of isolated cellular lipid
fractions using TLC and mass spectrometry methods indicate quantitative changes with minimal
modifications in qualitative composition of the lipidome. The observed changes in the lipidome
were correlated with changes in the expression of genes related to agrobacterial metabolism (tran-
scriptome analysis).

This work was supported by the NCN OPUS grant no. 2018/31/B/NZ9/01755.
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Mikrobiom ryzosfery wybranych roslin ruderalnych pobranych
z gleb silnie zdegradowanych i dlugotrwale zanieczyszczonych
ropa naftowa — badania wstepne

Jarostaw Ciepiel', Agata Janczarek', Karolina Gawryjotek',
Aleksandra Ukalska-Jaruga?, Barbara Abramczyk', Anna Marzec-Grzadziel', Anna Gatazka'

1Zaktad Mikrobiologii Rolniczej , Instytut Uprawy Nawozenia i Gleboznawstwa — Panstwowy Instytut Badawczy,
ul. Czartoryskich 8, 24-100 Pulawy
2 Zaklad Gleboznawstwa Erozji i Ochrony Gruntow,
Instytut Uprawy Nawozenia i Gleboznawstwa — Pafistwowy Instytut Badawczy, ul. Czartoryskich 8, 24-100 Pulawy

Glownym celem badan byto wyjasnienie roli roslinnosci ruderalnej, jej ryzosfery, mikroorgani-
zmow autochtonicznych w procesach naturalnej, samoistnej bioremediacji gleb zanieczyszczonych
przez wiele lat. Rosliny pozyskano z terenéw zabytkowej Kopalni Ropy Naftowej w Weglowce.
Tereny te zostaly silnie zanieczyszczone i zdegradowane (ponad stuletnie zanieczyszczenie). Do
badan wytypowano nastgpujace rosliny: mniszek lekarski, skrzyp polny, babke lancetowata, zy-
wokost, koniczyng czerwona. DNA ekstrahowano bezposrednio z ryzosfery. Dokonano charakte-
rystyki mikrobiomu ryzosfery roslin ruderalnych. Okreslono nast¢pujace analizy: zréznicowanie
funkcjonalne przy uzyciu systemu Biolog, sekwencjonowanie nowej generacji (NGS) regionéw
zmiennych (16S rRNA dla bakterii). Dodatkowo oznaczono parametry chemiczne probek roslin
i gleby (Corg, Nmin, 216 WWA i pierwiastki $sladowe). W roslinach przeprowadzono nastgpujace
analizy: aktywnos$¢ biologiczng wybranych metabolitow wtérnych, oznaczenie profilu metabolo-
micznego i zawartosci zwigzkow fenolowych.

The rhizosphere microbiome of selected ruderal plants collected
from highly degraded and long-term petroleum polluted soils —
preliminary studies

The main objective of the study was to explain the role of ruderal vegetation, its rhizosphere,
autochthonous microorganisms in the processes of natural, spontanecous bioremediation of soils
that have been polluted for many years.

The plants were collected from under crude oil extractors in the historic Oil Mine in Weglowka.
These areas have been heavily polluted and degraded (over 100 years of pollution). The following
plants were selected for research: common dandelion, dandelion, horsetail, plantain, comfrey, red
clover. DNA was extracted directly from the rhizosphere. The rhizosphere microbiome of rude-
ral plants were performed. The following analyses were determined: functional diversity using
the Biolog system, next generation sequencing (NGS) of variable regions (16S rRNA for bacteria).
In addition, the chemical parameters of plant and soil samples (Corg, Nmin, £16 PAHs and trace
elements) were determined. In the plants the following analyses were assessed: biological activity
of selected secondary metabolites, determination of the metabolomic profile and the content of
phenolic compounds.
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Analiza sieci powigzan zbiorowisk bakterii w uprawie
wspolrzednej pszenicy i koniczyny

Magdalena Frac', Dominika Siegieda', Jacek Panek', Beata Feledyn-Szewczyk?,
Shamina Imran Pathan?, Giacomo Pietramellara’

Tnstytut Agrofizyki im. Bohdana Dobrzanskiego Polskiej Akademii Nauk,
ul. Do$wiadczalna 4, 20-290 Lublin
Instytut Uprawy Nawozenia i Gleboznawstwa — Panstwowy Instytut Badawczy,
ul. Czartoryskich 8, 24-100 Putawy
SUniversita degli Studi di Firenze, Florencja, Wtochy

Ze wzgledu na fakt, ze uprawa wspotrzegdna obejmuje uprawe wigcej niz jednej rosliny na
tym samym polu, w tym samym czasie, mozna zatozy¢, ze wydzieliny korzenowe roéznych roslin
zmieniaja warunki podfoza glebowego i powoduja przesunigcia w sktadzie i strukturze zespotow
mikroorganizmoéw, a takze maja wplyw na interakcje miedzy mikroorganizmami. W celu rozpo-
znania interakcji zachodzacych w zbiorowiskach bakterii wykonane zostaly analizy sekwencjono-
wania bibliotek bakteryjnych genu 16S rDNA na platformie MiSeq Illumina, a przeprowadzona
anliza statystyczna obejmowata analiz¢ sieci powigzan pomig¢dzy 200 najliczniej wystepujacymi
bakteriami w uprawach wspotrzednych i tych w czystym siewie, przy czym analizy przeprowa-
dzono osobno dla ekologicznego i integrowanego systemu produkcji. Badania zostaty przeprowa-
dzone w oparciu o dlugoterminowe do$wiadczenie polowe dotyczace systemow uprawy, zatozone
w 1994 roku. Przeprowadzone badania wykazaty istotne réznice w obrebie uzyskanych sieci po-
wigzan pomigdzy monouprawg a uprawa wspotrzedna, co wskazuje na zréznicowanie mikroorga-
nizmow zasiedlajacych dane srodowisko i reagujacych na zastosowane czynniki.

Network analysis of bacterial communities in intercropping
of wheat and clover

Due to the fact that intercropping involves growing more than one plant in the same field at
the same time, it can be assumed that root exudates of different plants change the soil conditions
and cause shifts in the composition and structure of microbial communities, and also influence on
interactions between microorganisms. In order to recognize the interactions occurring in bacte-
rial communities, sequencing analyzes of 16S rDNA gene bacterial libraries were performed on
the MiSeq Illumina platform, and the statistical analysis included an analysis of the network be-
tween the 200 most abundant bacteria in intercropping and monocropping, with the analyzes being
carried out separately for organic and integrated production system. The research was carried out
based on long-term field experiment regarding cultivation systems, established in 1994. The con-
ducted research showed significant differences in the obtained networks of connections between
monocropping and intercropping, which indicates the diversity of microorganisms inhabiting a gi-
ven environment and reacting to the factors used.

Research funded under the Horizon Europe Program financed by the European Union, contract num-
ber: Project 101082289 — LEGUMINOSE.
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Wplyw biostymulatora BTH na dojrzewanie oraz indukcje
odpornosci roznych odmian Solanum lycopersicum L.

Patryk Frackowiak!, Urszula Gawlik?, Matgorzata Majcher®,
Aleksandra Obrepalska-Steplowska'

Tnstytut Ochrony Roslin — Panstwowy Instytut Badawczy, ul. Wiadystawa Wegorka 20, 60-318 Poznan
*Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie
SUniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu

Pomidor jest rosling istotng gospodarczo, w produkcji ktorego Polska znajduje si¢ na 28. miej-
scu w skali §$wiatowej. Podobnie jak inne rosliny, pomidor jest narazony na szereg stresOw Spowo-
dowanych przez czynniki abiotyczne, jak rowniez biotyczne, co powoduje straty w jego uprawie.
Przyczyna ich sa m.in. Zerowanie szkodnikow oraz choroby powodowane przez wiele patogenow,
w tym przez wirusy roslinne. Aktualna produkcja roslin pomidora odbywa si¢ zar6wno w ziemi,
jak réwniez w szklarniach zaopatrzonych w system uprawy hydroponicznej. Aby zwigkszy¢ efek-
tywnos¢ indukowanej odpornosci, w hodowli roslin zaczgto stosowac naturalne badz syntetyczne
biostymulatory, przyktadem ktorych jest 7-tiokarboksybenzo[ 1.2.3]tiadiazolan metylu (BTH). Ce-
lem niniejszych badan byta ocena wptywu BTH na dojrzewanie oraz zmiany metaboliczne w owo-
cach 5 odmian ro$lin pomidora hodowanych w ziemi oraz w uprawie hydroponicznej. Wyniki
badan wskazuja na wptyw BTH nie tylko na indukcj¢ odpornosci roélin, lecz rowniez na zmiany
w ilosci owocow, we wzroscie roslin, syntezie zwigzkow lotnych i zwigzkéw prozdrowotnych
w owocach, ktore sa takze zalezne od odmiany oraz metody uprawy. Wyniki omawianych badan
przystuza si¢ do lepszego zrozumienia dziatania BTH na uprawy pomidora oraz do poprawy walo-
réw konsumenckich owocow traktowanych roslin.

Finansowanie: Grant OPUS22 nr 2021/43/B/NZ9/00970.

The impact of the biostimulant BTH on ripening and resistance
induction in different varieties of Solanum lycopersicum L.

Tomato is an economically significant plant, with Poland ranking 28th globally in its produc-
tion. Like other crops, tomatoes are susceptible to various stresses caused by both abiotic and biotic
factors, leading to losses in plant production. Some of the causes include pest feeding and diseases
caused by a range of pathogens, including plant viruses. Current tomato cultivation occurs both in soil
and in hydroponic systems within greenhouses. To enhance induced resistance efficiency, natural or
synthetic biostimulants have been introduced in plant cultivation, with an example being 7-thiocar-
bonylbenzo[ 1.2.3]thiadiazole methyl (BTH). The aim of this study was to assess the impact of BTH
on ripening and metabolic properties in the fruits of five tomato plant varieties cultivated in soil and
hydroponic systems. The research findings indicate that the BTH not only influenced plant resistance
induction but also affected fruit quantity, plant growth, synthesis of volatile compounds, and health-
-promoting compounds in fruits, all of which were dependent on the variety and cultivation method.
The results of these studies will contribute to a better understanding of BTH’s effects on tomato culti-
vation and might improve the consumer qualities of fruits from treated plants.

Financing: Grant OPUS22 No. 2021/43/B/NZ9/00970.
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Rola adiuwantow w modulacji odpowiedzi mikrobioty
glebowej na glifosat

Adam Furtak', Andrzej Gorski?, Anna Szafranek-Nakonieczna?, Anna Pytlak’
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Mikroorganizmy zasiedlajace uzytkowane rolniczo gleby sa poddawane dziataniu ksenobioty-
kow, do ktorych naleza herbicydy. Wigkszos¢ badan skupia si¢ wytacznie na oddziatywaniu gtow-
nej aktywnej substancji. Tymczasem w sktad komercyjnych roztworéw wchodza takze adiuwan-
ty — zwiazki, ktore poprzez kondycjonowanie wody, zmniejszanie napigcia powierzchniowego lub
naruszanie struktury $ciany komorkowej roslin podtrzymuja lub wzmagaja dziatanie herbicydu.
Zwigzkom tym poswigcono dotychczas niewiele uwagi. W niniejszej pracy wykazano roznice
w odpowiedzi mikrobioty glebowej pozyskanej z gleb uzytkowanych rolniczo na herbicyd (glifo-
sat — GF) w formie czystej substancji (GFP) oraz komercyjnej formulacji zawierajacej adiuwanty
(GFC). Poprzez sekwencjonowanie nastgpnej generacji, uwzgledniajace wzorzec ilosciowy, wy-
szczegoblniono taksony, ktore odgrywaja kluczowa rolg¢ w odpowiedzi mikrobioty glebowej na GFP
i GFC. Generalnie dodatek GF stymulowatl wzrost mikroorganizmoéw. Wielko$¢ efektu roznita si¢
jednak w zaleznosci od gleby. W poréwnaniu do GFP, w probkach zawierajacych GFC ogolna
liczebno$¢ mikrobioty byta wigksza. GFC promowat tez wzrost wigkszej liczby taksonow.

Praca powstata w wyniku realizacji projektu badawczego o nr 2021/41/B/NZ9/03130 finansowanego
ze srodkow Narodowego Centrum Nauki.

The importance of adjuvants in modulating the response
of the soil microbiota to the glyphosate

Microorganisms inhabiting agriculturally used soils are exposed to xenobiotics, among which are
herbicides. Moststudies focusexclusively ontheeffectsofthe mainactive substance. Meanwhile, com-
mercial formulations also include adjuvants—compounds that, by conditioning water, reducing surfa-
cetension or disrupting the structure ofthe plant cell wall, sustain or enhance the effect of the herbicide.
These compounds have received little attention to date. In the present study, differences in the re-
sponse of soil microbiota extracted from agriculturally used soils to the herbicide (glyphosate — GF)
in pure substance form (GFP) and a commercial formulation containing adjuvants (GFC) were
demonstrated. Through next-generation sequencing, including quantitative standardisation, taxa
that play a key role in shaping the response of the soil microbiota to GFP and GFC were specified.
In general, the addition of GF stimulated microbial growth. However, the magnitude of the effect
differed between soils. Compared to GFP, overall microbiota abundance was higher in samples
containing GFC. GFC also promoted the growth of a greater number of taxa.

This work is the result of research project no. 2021/41/B/NZ9/03130 funded by the National Science Centre.
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Zmiany w strukturze i aktywnosci mikrobioty glebowej pod
wplywem glifosatu
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Glifosat (GF) jest najczgsciej wykorzystywanym herbicydem na §wiecie. Mechanizm jego
dzialania opiera si¢ na inhibicji szlaku szikimowego, ktory jest wykorzystywany nie tylko przez
rosliny, ale takze mikroorganizmy przez co GF moze oddziatywa¢ hamujaco takze na mikrobiote
glebowa. Jednoczesnie, ulegajac biodegradacji GF, moze stanowi¢ dla niej zrédto C, N i P. Dotych-
czasowa wiedza wskazuje, iz efekt dziatania GF jest zalezny od lokalnych warunkow srodowisko-
wych. W pracy zaprezentowano badania dotyczace wptywu GF na aktywnos¢ i sktad spoteczno-
$ci mikroorganizméw wystepujacych w madzie, reprezentujacej typ gleb o duzym zastosowaniu
w rolnictwie. Wykazano, ze nawet przy zastosowaniu wysokich dawek GF, struktura spotecznosci
mikroorganizmoéw podlegta jedynie niewielkim zmianom, zarbwno w wymiarze ilosciowym, jak
i jako$ciowym. Zaobserwowano natomiast znaczaca stymulacj¢ aktywnosci respiracyjnej, wska-
zujaca na wykorzystanie GF jako substratu przez mikroorganizmy glebowe.

Praca powstata w wyniku realizacji projektu badawczego o nr 2021/41/B/NZ9/03130 finansowanego
ze srodkow Narodowego Centrum Nauki.

Changes in the structure and activity of soil microbiota in
response to glyphosate exposure

Glyphosate (GF) is the most widely used herbicide in the world. Its mechanism of action is
based on inhibition of the shikimate pathway. It is used not only by plants but also by microorga-
nisms, so GF can also have an inhibitory effect on the soil microbiota. At the same time, being bio-
degradable, it can be a source of C, N and P for it. The existing knowledge indicates that the effect
of GF is dependent on local environmental conditions. The current study reports on the effects of
GF on the activity and composition of the microbial community present in a fluvisol representing
a soil type with high agricultural use. It was shown that even at high doses of GF, the structure of
the microbial community underwent only minor changes, both quantitatively and qualitatively.
However, a significant stimulation of respiratory activity was observed, indicating the use of GF as
a substrate by soil microorganisms

This work is the result of research project no. 2021/41/B/NZ9/03130 funded by the National Science
Centre.
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Opracowanie innowacyjnego preparatu mikrobiologicznego
o charakterze osmoprotekcyjnym do wspomagania oraz ochrony
roslin uprawnych w warunkach stresu osmotycznego wywolanego
zmienng wilgotnoscig gleby i zasoleniem (OSMO-PROTECT)

Karolina Furtak, Karolina Gawryjotek
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dawczy, ul. Czartoryskich 8, 24-100 Putawy

Pogarszajaca si¢ jako$¢ gleb przy jednoczesnym wzroscie populacji i zapotrzebowania na
zywno$¢ wymagaja innowacyjnego spojrzenia na rolnictwo, do czego nawotuje UE w obecnej
misji glebowej. Stres osmotyczny jest jednym z gldwnych streséw abiotycznych oraz bezposred-
nio wptywa na wzrost i plonowanie roslin. Postgpujace zmiany klimatu powoduja wydtuzanie si¢
okresow suszy oraz wystepowanie powodzi. Jednocze$nie obserwuje si¢ nadmierne stosowanie
nawozOow mineralnych w formie soli. W rezultacie zjawisko stresu osmotycznego wystgpuje coraz
czesceiej jako bezposredni skutek suszy i zasolenia.

Glownym celem projektu jest opracowanie innowacyjnego biopreparatu ukierunkowanego na
przeciwdziatanie skutkom stresu osmotycznego wystgpujacego w srodowisku glebowym, jako na-
stepstwo zmian klimatu i dziatalnosci cztowieka.

Opracowanie powstato w ramach realizacji projektu nr LIDER14/0250/2023 finansowanego przez
Narodowe Centrum Badan i Rozwoju (NCBR).

Development of an innovative osmoprotective microbial
preparation for the support and protection of crop plants under
osmotic stress conditions caused by variable soil moisture
and salinity (OSMO-PROTECT)

Degrading soil quality coupled with population growth and food demand require an innovative
view of agriculture, as called for in the EU’s current Soil Mission. Osmotic stress is one of the main
abiotic stresses and directly affects plant growth and yield. Progressive climate change is causing
prolonged periods of drought and the occurrence of floods. At the same time, there is an excessive
use of mineral fertilisers as salts. As a result, the phenomenon of osmotic stress is occurring more
and more frequently as a direct consequence of drought and salinity.

The main objective of the project is to develop an innovative biopreparation aimed at counte-
racting the effects of osmotic stress occurring in the soil environment as a consequence of climate
change and human activity.

The research was developed as part of project No. LIDER14/0250/2023 funded by the National Cen-
tre for Research and Development (NCBR).
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Autochtoniczny mikrobiom lekkiej mady rzecznej (Fluvisols)
i jego reakcja na nadmierng wilgotnos¢ gleby
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Celem badan bylo okreslenie wptywu symulowanej powodzi na zmiany w strukturze autochto-
nicznego mikrobiomu gleby. Wykonano modelowe do§wiadczenie, w ktorym lekka made rzeczna
pobrano z miejscowosci Opatkowice (woj. lubelskie) spod uprawy porzeczki czarnej oraz naj-
blizszej taki. Gleby umieszczono w pojemnikach, a nastgpnie zalano woda pobrang z rzeki Wisty.
W $wiezej glebie oraz po 2., 4.,7.,9., 12.1 14. dniach od zalania analizowano spotecznos¢ bakterii
z wykorzystaniem sekwencjonowania nastgpnej generacji regionu V3-V4 genu 16S rRNA (Illu-
mina, MiSeq).

W trakcie calego do$wiadczenia gleby posiadaty 119 wspolnych taksonow bakteryjnych,
wsrod ktorych dominowaly niezidentyfikowane do rodzaju bakterie z klasy Acidobacteria i rzedu
Rhizobiales. Z bakterii zidentyfikowanych na poziomie rodzaju wymieni¢ nalezy Mycobacterium
i Bacillus. Udziat poszczegdlnych taksonow w mikrobiomie w trakcie doswiadczenia ulegal zmia-
nom, co $§wiadczy o tym, ze nawet mikrobiom autochtoniczny, wystgpujacy w glebie o réznym
sposobie gospodarowania, jest wrazliwy na stres wodny.

Badania wykonano w ramach projektu nr 2019/35/N/NZ9/00830 finansowanego przez Naro-
dowe Centrum Nauki (NCN).

The autochthonic microbiome of light river muds (Fluvisols)
and its response to excessive soil moisture

The aim of the study was to determine the effect of simulated flooding on changes in the struc-
ture of the autochthonous soil microbiome. A model experiment was carried out, in which light
river silt was taken from the village of Opatkowice (Lublin voivodeship) from blackcurrant cul-
tivation and the nearest meadow. The soils were placed in containers and then flooded with water
taken from the River Vistula. The bacterial community was analysed in fresh soil and after 2, 4, 7,
9, 12 and 14 days after flooding using next-generation sequencing of the V3-V4 region of the 16S
rRNA gene (Illumina, MiSeq).

Throughout the experiment, the soils had 119 common bacterial taxa, among which bacte-
ria from the class Acidobacteria and order Rhizobiales, unidentified to genus, predominated. Of
the bacteria identified to genus level, Mycobacterium and Bacillus should be mentioned. The pro-
portion of individual taxa in the microbiome fluctuated over the course of the experiment, indicat-
ing that even the autochthonous microbiome found in soils with different management practices is
sensitive to water stress.

The research was carried out within the framework of project No. 2019/35/N/NZ9/00830 funded by
the National Science Centre Poland (NCN).
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Mikrobiom gleb silnie zdegradowanych i dlugotrwale
zanieczyszczonych ropa naftowa — badania wstepne

Anna Galazka', Agata Janczarek', Jarostaw Ciepiel', Karalina Gawryjotek’,
Aleksandra Ukalska-Jaruga?, Barbara Abramczyk', Anna Marzec-Grzadziel'

1Zaktad Mikrobiologii Rolniczej, Instytut Uprawy Nawozenia i Gleboznawstwa —
Panstwowy Instytut Badawczy, ul. Czartoryskich 8, 24-100 Pulawy
?Zaktad Gleboznawstwa Erozji i Ochrony Gruntow, Instytut Uprawy Nawozenia i Gleboznawstwa —
Panstwowy Instytut Badawczy, ul. Czartoryskich 8, 24-100 Pulawy

Glownym celem badan jest wyjasnienie roli autochtonicznych mikroorganizmoéw w procesach
naturalnej, spontanicznej bioremediacji gleb dtugoletnio zanieczyszczonych. Gleby zostaly po-
brane spod wyciagéw ropy naftowej na terenie historycznej Kopalni Ropy Naftowej w Weglowce
z wybranych 9 najstarszych odwiertoéw naftowych. DNA wyizolowano bezpos$rednio z gleby oraz
ryzosfery. Wykonana zostata izolacja i charakterystyka szczepoéw bakteryjnych i grzybowych
wyizolowanych z ryzosfery roslin ruderalnych. Szczepy zostaly ocenione na podstawie testow
morfologicznych, biochemicznych i genetycznych. Wykonane zostaty oznaczenia: ré6znorodnosci
funkcjonalnej z wykorzystaniem systemu Biolog, sekwencjonowania nast¢pnej generacji (NGS)
regionéw zmiennych (16S rRNA dla bakterii i ITS dla grzybow). Ponadto zostang okreslone para-
metry chemiczne probek roslinnych i glebowych (Corg, Nmin, 216 WWA i pierwiastki §ladowe).
W materiale ro§linnym oceniono: aktywnos¢ biologiczng wybranych metabolitow wtornych i za-
warto$¢ zwigzkow fenolowych.

Badania przeprowadzono w ramach realizacji projektu: NCN 2022/45/B/NZ8/02398 ,, Oddziatywanie
miedzy mikrobiomem, mykobiomem i metawiriomem ryzosfery i endoryzosfery roslin ruderalnych oraz
ich rola w biernej i czynnej remediacji gleb silnie zdegradowanych i dtugotrwale zanieczyszczonych ropg
naftowq” (2023-2027).

Microbiome of long-term oil-contaminated soils —
preliminary research

The main objective of the study is to explain the role of autochthonous microorganisms in
the processes of natural, spontaneous bioremediation of soils that have been polluted for many
years. Soil samples were collected from selected 9 oldest oil wells in the historic Oil Mine in
Weglowka. DNA was extracted directly from the soil and rhizosphere. Isolation and characteri-
zation of bacterial and fungal strains isolated from the rhizosphere and endorizosphere of ruderal
plants were performed. The strains were assessed on the basis of morphological, biochemical and
genetic tests. The following analyses were determined: functional diversity using the Biolog sys-
tem, next generation sequencing (NGS) of variable regions (16S rRNA for bacteria and ITS for
fungi) and viral NGS (Shotgun sequencing). In addition, the chemical parameters of plant and soil
samples (Corg, Nmin, X16 PAHs and trace elements) were determined. In the plants the following
analyses were assessed: biological activity of selected secondary metabolites, determination of
the metabolomic profile and the content of phenolic compounds.
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Aktywnos¢ biologiczna w kontekscie biologicznego wietrzenia
i powstawania gleby pod drzewami

Anna Gatazka', Anna Marzec-Grzadziel', Lukasz Pawlik?

1Zaktad Mikrobiologii Rolniczej, Instytut Uprawy Nawozenia i Gleboznawstwa —
Panstwowy Instytut Badawczy, ul. Czartoryskich 8, 24-100 Pulawy
2nstytut Nauk o Ziemi, Uniwersytet Slaski, ul. Bedzinska 60, 41-200 Sosnowiec

Badano profile glebowe wytworzone pod drzewami na podlozu granitowym w dwoch czg-
$ciach Sudetow w potudniowo-zachodniej Polsce: w Rudawach Janowickich i Gérach Stotowych.
Stopniowo wykopywano profile glebowe i pobierano probki gleby z ré6znych wezesniej okreslo-
nych miejsc strefy korzeniowej: 1) gleba masowa, 2) ryzosfera, 3) peknigcia, 4) wierzchnia war-
stwa gleby 1 5) pozycje kontrolne. Ogodtem badaniom chemicznym i mikrobiologicznym gleby
poddano 103 probki. Analizy gleby obejmowaty: calkowita zawarto$¢ wegla organicznego (C)
iazotu (N), pH,,,, gleby, rozpuszczalne zelazo (Fed) i glin (Ald), Zelazo niekrystaliczne (amorficz-
ne) (Feox) i glin (Alox). Przeprowadzono analizy mikrobiologiczne z wykorzystaniem systemu
Biolog (EcoPlate) w celu okreslenia r6znorodnosci funkcjonalnej mikroorganizmow glebowych.
Drzewa rozwingly rozne struktury korzeni, ktorych wzrost byt prawdopodobnie kontrolowany
przez glebokos¢ podtoza skalnego oraz istniejaca sie¢ pekniec i szczelin. Gleba ryzosferyczna po-
wstajaca wzdtuz korzeni charakteryzowala si¢ istotnie odmiennymi wlasciwosciami chemicznymi
niz pozostale typy gleb.

Badania przeprowadzono w ramach realizacji projektu: NCN 2019/33/B/ST10/01009 ,, TreesBEEs —
Drzewa jako biogeomorfologiczny czynnik przemiany ekosystemow — wietrzenie biologiczne, inicjalny
rozwoj gleb i formowanie rzezby stoku pod wptywem korzeni drzew, bakterii ryzosferowych i grzybow
mikoryzowych” (2019-2024).

Biological activity in the context of biological weathering
and soil formation under trees

Soil profiles developed under trees on granite bedrock were investigated in two parts of the
Sudety Mountains, SW Poland: the Rudawy Janowickie Mountains, and the Stotowe Mountains.
Soil profiles were gradually excavated, and soil samples were collected from various pre-defined
positions of the root zone: 1) bulk soil, 2) rhizosphere, 3) cracks, 4) topsoil, and 5) control po-
sitions. Soil analyses included: total organic carbon (C) and nitrogen (N) content, soil pHH2O,
soluble iron (Fed), and aluminum (Ald), non-crystalline (amorphous) iron (Feox), and aluminum
(Alox). Microbiological analyses were conducted with the application of a Biolog (EcoPlate) sys-
tem to determine the functional diversity of soil microorganisms. Trees developed different root
architectures whose growth was likely controlled by the depth to bedrock and existing net of frac-
tures and fissures. The rhizospheric soil formed along the roots had significantly different chemical
properties than the other soil types.
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Zroznicowanie mikrobiomu bakteryjnego w glebach
uprawnych i nieuzytku uzupelionych skala plonng — odpadem
po wydobyciu wegla kamiennego

Aleksandra Garbacz', Jolanta Jaroszuk-Sciset?, Artur Nowak?, Anna Marzec-Grzadziel?,
Marcin Przybys?, Anna Stomka?, Anna Gatazka®, Grzegorz Grzywaczewski'

'Katedra Zoologii i Ekologii Zwierzat, Wydziat Biologii Srodowiskowej, Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie
2Katedra Mikrobiologii Przemystowej i Srodowiskowej, Instytut Nauk Biologicznych,
Wyadziat Biologii i Biotechnologii, Uniwersytet Marii Curie-Sktodowskiej w Lublinie
3Zaktad Mikrobiologii Rolniczej, Instytut Uprawy Nawozenia i Gleboznawstwa —
Panstwowy Instytut Badawczy, ul. Czartoryskich 8, 24-100 Putawy,
4Zaktad Hodowli i Biotechnologii Roslin, Instytut Uprawy Nawozenia i Gleboznawstwa —
Panstwowy Instytut Badawczy, ul. Czartoryskich 8, 24-100 Pulawy

Analiza danych sekwencjonowania bakterii w ryzosferze gleby bielicowej poddanej rekulty-
wacji skatg ptonna (odpadem po wydobyciu wegla kamiennego) i bez wptywu tej skaty (kontro-
la) o ré6znym typie uzytkowania rolniczego i pokrywy roslinnej (nieuzytki z uboga gatunkowo
ro$linnoscig i gleby z uprawa rosliny jednoli$ciennej — owsa i dwulisciennej — gryka) wykazata
duze réznice zardbwno na poziomie typow, jak i rodzajow. Sktad bakterii, ktory byt niemal iden-
tyczny w obu glebach uprawnych, ulegt wyraznej zmianie pod wplywem skaly plonnej. W glebie
nieuzytkowanej rolniczo pod wptywem skaly ptonnej wzrost udziat Proteobacteria (do poziomu
obserwowanego w glebie uprawnej) oraz udziat Acidobacteria, a znaczaco spadla relatywna lic-
zebno$¢ Actinobacteria. Na poziomie rodzajowym zaobserwowano wzrost RDA rodzajow Aci-
docella 1 Acidphilum (zwiazany z efektem obnizenia wartosci pH) i znaczny spadek liczebnosci
bakterii z rodzajow Clostridium i Rhizobium.

Badania sfinansowane ze srodkow projektu ,, Staz za miedzq” Zwigzku Uczelni Lubelskich (ZUL).

Diversity of the bacterial microbiome in cultivated and
uncultivated soils supplemented with coal mining waste rock

The analysis of bacterial sequencing data in the rhizosphere of podzolic soil, with and with-
out the influence of coal mining waste rock (control) with different types of agricultural use
and vegetation cover (wasteland with species-poor vegetation and soil with monocotyledonous
crop — oats and dicotyledonous crop — buckwheat) showed large differences at both type and ge-
nus level. The bacterial composition, which was almost identical in both cultivated soils, changed
markedly under the influence of the waste rock. In the non-agricultural soil, under the influence
of the waste rock, the proportion of Proteobacteria (to the level observed in the cultivated soil)
and Acidobacteria increased and the RDA of Actinobacteria decreased significantly. At the genus
level, an increase in the RDA of the genera Acidocella and Acidphilum was observed (related to
the pH value lowering effect) and a significant decrease in the abundance of bacteria of the gen-
era Clostridium and Rhizobium.

Research funded by the , Internship behind the border” project of the Union of Higher Education
Institutions (ZUL) in Lublin.
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Mikroflora oraz wystepowanie mikroorganizmow potencjalnie
tworzacych biofilm w instalacji wodociagowej roznych dzielnic
miasta Czestochowa

Agnieszka Godela, Joanna Konczyk, Marcin Sysa, Robert Biczak
Wydziat Nauk Scistych, Przyrodniczych i Technicznych, Uniwersytet Jana Diugosza w Czestochowie

Przedsigbiorstwo Wodociagow i Kanalizacji Okregu Czestochowskiego SAw Czgstochowie
dostarcza wodg o parametrach, jakie powinna spetnia¢ woda przeznaczona do spozycia przez ludzi
pod wzgledem mikrobiologicznym, chemicznym i fizycznym, niemniej jednak istotny wptyw na
jako$¢ wody ptynacej z kranu ma instalacja wodociagowa wewnatrz budynkow prywatnych. Mi-
kroorganizmy wykazuja zdolno$¢ do adhezji na wewnetrznych powierzchniach rur, gdzie tworza
biofilm, ktéry moze prowadzi¢ do wtérnego skazenia mikrobiologicznego wody. Rozwdj biofilmu
zalezy od wielu czynnikow m.in. stabilnoéci chemicznej i biologicznej wody, warunkéw hydrau-
licznych i okreséw stagnacji. Prowadzone badania miaty na celu okre$lenie ogolnej liczebnosci
bakterii mezo- i psychrofilnych, a takze obecnosci mikroorganizméw potencjalnie patogennych,
drozdzy 1 plesni oraz oceng ich zdolnosci do tworzenia biofilmu w wodach pobranych (zgodnie
norma PN-EN ISO 19458:2007) z instalacji wodociaggowej domoéw oraz mieszkan prywatnych
znajdujacych si¢ w réznych dzielnicach miasta Czgstochowa. Otrzymane wyniki skorelowano ze
sktadem mineralnym badanych wod, wyrazonym stg¢zeniem wybranych kationéw i anionéw nie-
organicznych.

Microflora and presence of microorganisms potentially
forming biofilm in the water supply system
of different districts of Czestochowa

Czestochowa District Water Supply and Sewerage Company SA in Czestochowa supplies wa-
ter with parameters that should be met by water intended for human consumption in microbiologi-
cal, chemical and physical terms, however, the water supply system inside private buildings has
a significant impact on the quality of tap water. Microorganisms exhibit the ability to adhere to
the inner surfaces of pipes, where they form a biofilm that can lead to secondary microbiological
contamination of water. Biofilm development depends on many factors including chemical and
biological stability of water, hydraulic conditions and stagnation periods. Biofilm development
depends on many factors including chemical and biological stability of water, hydraulic conditions
and stagnation periods. The aim of the research was to determine the total number of meso- and
psychrophilic bacteria, as well as the presence of potentially pathogenic microorganisms, yeasts
and moulds and to assess their ability to form a biofilm in water collected (according to PN-EN ISO
19458:2007) from the water supply system of houses and private flats located in different districts
of Czestochowa. The obtained results were correlated with the mineral composition of the tested
waters, expressed as concentration of selected cations and anions inorganic.
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Wyznaczenie grup bakterii i grzybow wrazliwych/
niewrazliwych na redukcj¢ nawozenia azotowego w glebach
monokulturowych spod uprawy kukurydzy

Weronika Goraj', Agnieszka Kuzniar', Anna Kruczynska', Sara Jurczyk',
Andrzej Stomczewski?, Jacek Podlewski?, Agnieszka Wolinska'

! Katedra Biologii i Biotechnologii Mikroorganizméw, Instytut Nauk Biologicznych,
Wydzial Medyczny Katolicki, Uniwersytet Lubelski Jana Pawta II, ul. Konstantynéw 1 I, 20-708 Lublin
2CGFP Sp. z 0.0., Wojnowo 5, 86-014 Sicienko

Nawozenie azotem (N) odgrywa kluczowa role¢ w praktykach rolniczych. Jednak nadmierne
stosowanie azotu moze prowadzi¢ do niekorzystnych skutkow dla srodowiska, w tym degradacji
gleby i naruszenia jej bioréznorodnosci.

Celem badan byto zidentyfikowanie grup bakterii i grzybow wrazliwych lub odpornych na re-
dukcje nawozenia azotowego (0 20 1 40% w stosunku do dawki dedykowanej uprawie kukurydzy).
Glebg pobrano przed siewem i po zbiorze kukurydzy w 2022 i 2023 roku. Sktad taksonomiczny
bakterii 1 grzybow zostal okreslony z wykorzystaniem sekwencjonowania MiSeq Illumina (Ge-
nomed SA, Warszawa). Wstepna analiza wykazala zmiany w skladzie spolecznosci mikroorga-
nizmoéw w odpowiedzi na redukcj¢ nawozenia azotowego. Kilka taksonow bakteryjnych, takich
jak: Actinobacteria i Themoleophilia, wykazywato wrazliwo$¢ na zmniejszenie dostgpu do azotu,
podczas gdy inne, glownie Alpha- i Gammaproteobacteria, pozostaly stosunkowo nienaruszone.
Podobnie, niektore klasy grzybow, np. Eurotiomycetes i Sordariomycetes wykazywaty wrazliwosc¢
na redukcj¢ N, podczas gdy Mortierellomycetes byty bardziej odporne.

Projekt dofinansowany ze Srodkow budzetu panstwa w ramach programu Ministra Edukacji i Na-
uki pod nazwq ,,Nauka dla Spoteczenstwa” nr projektu NdS/531260/2021/2021, kwota dofinansowania
100%, catkowita wartosc projektu 625 910,50 PLN.

Determination of groups of bacteria and fungi sensitive/
insensitive to reduction of nitrogen fertilization in monoculture
soils from under maize cultivation

Nitrogen (N) fertilization plays a key role in agricultural practices. However, excessive nitrogen
application can lead to adverse environmental effects, including soil degradation and changes in
soil biodiversity.

The aim of this study was to identify groups of bacteria and fungi that are sensitive or resistant
to reductions in nitrogen fertilization (by 20 and 40% relative to the dose dedicated to the maize
crop). Soils were sampled before sowing and after maize harvest in 2022 and 2023. Microbial
taxonomic composition was determined using MiSeq Illumina sequencing (Genomed SA, War-
saw). Preliminary analysis showed changes in the composition of the microbial community in
response to reductions in nitrogen fertilization. Several bacterial taxa, such as Actinobacteria and
Themoleophilia, displayed sensitivity to reduced access to nitrogen, while others, mainly Alpha-
and Gammaproteobacteria, remained relatively unaffected. Similarly, some fungal taxa, such as:
Eurotiomycetes and Sordariomycetes, showed sensitivity to N reduction, while Mortierellomyce-
tes were more resistant.
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Bioroznorodnos¢ srodowiska glebowego w monokulturowej
uprawie zyta i kukurydzy

Agata Gryta', Karolina Oszust', Vaclovas Boguzas?, Zita Kriaucitiniené?,
Jerzy Weber’, Magdalena Frac!
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*Vytautas Magnus University, Agriculture Academy, Kaunas, Lithuania
SUniwersytet Przyrodniczy we Wroctawiu, ul. Norwida 25, 50-375 Wroctaw

Bioréznorodno$¢ srodowiska glebowego ksztaltowana jest przez zbiorowiska mikroorgani-
zmow bakterii, grzybow i archeonow. Organizmy te petnig kluczowe funkcje biochemiczne umoz-
liwiajace prawidlowe funkcjonowanie ekosystemu glebowego, zapewniajac obieg pierwiastkow
i udostgpniajac roslinom skladniki pokarmowe. Bior6znorodnos¢ mikroorganizméw glebowych
jest waznym parametrem w ocenie jakosci gleb. Jest okreslana m.in. na podstawie biochemicznej
aktywnosci podstawowych enzymow glebowych oraz metod opartych na genetycznym odcisku
palca (np. t-RFLP). Celem przeprowadzonych badan byta charakterystyka bior6znorodnosci $ro-
dowiska glebowego w monokulturowej uprawie zyta i kukurydzy. Analizy dokonano na podsta-
wie 54-letniego do§wiadczenia zlokalizowanego na Litwie uwzgledniajacego nastepujace sposoby
uprawy: 1) czarny ugor-kontrola, 2) uprawa bez nawozenia NPK 3) uprawa z nawozeniem NPK 4)
uprawa z nawozeniem NPK, obornikiem i rosling bobowata. Najwyzsza aktywno$¢ enzymatyczna
oraz zréznicowanie genetyczne bakterii i archeonéw zanotowano w obiektach nawozonych NPK,
obornikiem z uprawa rosliny bobowate;.

Biodiversity of the soil environment in monoculture cultivation
of rye and maize

The biodiversity of the soil environment is shaped by communities of microorganisms such
as bacteria, fungi and archaea. These organisms perform key biochemical functions enabling
the proper functioning of the soil ecosystem, ensuring the circulation of elements and making nu-
trients available to plants. Biodiversity of soil microorganisms is an important parameter in the as-
sessment of soil quality. It is defined based on the biochemical activity of basic soil enzymes and
methods based on genetic fingerprinting (e.g. t-RFLP). The aim of the research was to characterize
the biodiversity of the soil environment in monoculture cultivation of rye and maize. The analysis
was made on the basis of 54-years of field experiment located in Lithuania, taking into account
the following treatment: 1) fallow-control, 2) cultivation without NPK fertilization 3) cultivation
with NPK fertilization 4) cultivation with NPK fertilization, manure and legume crop. The highest
enzymatic activity and genetic diversity of bacteria and archaea were recorded in treatments ferti-
lized with NPK, manure and legume crop.

This study was financed by The National Centre for Research and Development in frame of the pro-
ject EJP SOIL, Project SOMPACS, contract number EJPSOIL/I/78/SOMPACS/2022.
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Biopreparaty do uprawy kukurydzy oparte na Bacilli —
podejscie — omiczne

Tomasz Grzyb, Filip Prucnal, Justyna Szulc
Katedra Biotechnologii Srodowiskowej, Politechnika £.odzka

Globalne zaburzenie cykli biogeochemicznych stanowi jedno z najwigkszych wyzwan wspot-
czesnosci. Zjawisko to jest powigzane m.in. z przenawozeniem gleb nawozami syntetycznymi.
Alternatywa dla nich moga by¢ biopreparaty.

Sposrod bakterii wyizolowanych z 6 p6l uprawnych po zbiorze kukurydzy (woj. todzkie) wyse-
lekcjonowano 6 szczepdw o najwickszym potencjale do rozktadu resztek pozniwnych i stymulacji
wzrostu kukurydzy. Nastepnie przeprowadzono analizy filogenetyczne oraz filogenomowe. Ponad-
to, poprzez cksploracje danych genomowych, okre§lono potencjalne uzdolnienia enzymatyczne
i metaboliczne szczepow. Na tej podstawie 5 szczepow zostato wybranych do dalszych badan eks-
perymentalnych dotyczacych ich wplywu na bior6znorodnos$¢ mikrobioty glebowej, co zbadano za
pomoca metataksonomiki opartej na regionach 16S rDNA bakterii oraz ITS grzybow.

Udowodniono, ze badane szczepy naleza do rodzajow Bacillus, Paenibacillus oraz Priestia.
Szczepy — oraz ich mieszanina — wykazaly znaczacy wptyw na réznorodno$¢ mikrobioty zaréw-
no w glebie ogrodowej, jak i glebie uprawnej, zarowno z resztkami pozniwnymi, jak i bez. Dane
genomowe wskazuja zarbwno na obecnos$¢ enzymow takich jak m.in. (hemi)celulazy, jak i np. si-
deroforow. Swiadczy to o wysokim potencjale aplikacyjnym badanych szczepow w produkcji bio-
preparatow dla rolnictwa.

Badania realizowane w ramach projektu: ,, Innowacyjna technologia i organizacja uprawy kukurydzy
wsparta biologicznie” nadzorowanego przez Agencje Restrukturyzacji i Modernizacji Rolnictwa wspolfinan-
sowanego ze Srodkow Unii Europejskiej w ramach dziatania ,, Wspolpraca” Programu Rozwoju Obszarow
Wiejskich (PROW) na lata 2014-2020 zgodnie z umowq nr 00077.DDD.6509.000167. 2022.05 z 14.04.2023.

An -omic approach to Bacilli — based biopreparations
for maize cultivation

The global disruption of biogeochemical cycles represents one of the greatest present-day chal-
lenges. This phenomenon is linked to, i.a., over-fertilisation of soils with synthetic fertilisers. Bio-
preparations can provide an alternative to these.

6 strains with the greatest potential for decomposition of post-harvest residues and stimulation
of maize growth were selected from isolates from 6 fields after maize harvest (Lodz voivodeship).
Phylogenetic and phylogenomic analyses were carried out. The strains’ potential enzymatic and
metabolic capacities were determined through genomic data mining. 5 strains were selected for
further experimental studies on their impact on soil microbiota biodiversity, investigated using
metataxonomics based on the 16S rDNA region of bacteria and ITS region of fungi. The strains
were proven to belong to the genera Bacillus, Paenibacillus and Priestia. The strains — and their
mixture — showed a significant effect on the diversity of microbiota in both garden and cultivated
soil with and without crop residues. The genomic data indicate the presence of enzymes such as
(hemi)cellulases, and e.g. siderophores. This demonstrates the high application potential of the test-
ed strains in the production of biopreparations for agriculture.
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Grzyby zasiedlajace prochniejace drzewo w obszarze
chronionym zachodniego lasostepu Ukrainy

Polina Havrysh!, Zoia Pustova?, Lidia Blaszczyk!

1Zaktad Mikrobiomiki Ro$lin, Instytut Genetyki Roslin Polskiej Akademii Nauk,
ul. Strzeszynska 23, 60-479 Poznan
*Zaktad Ekologii i Ogélnych Przedmiotow Biologicznych, Podilski Uniwersytet Panstwowy, Ukraina

W zwiazku z rosnaca liczba skutkow zmian klimatycznych potrzeba ochrony przyrody jest
powracajacym wyzwaniem wspotczesnego swiata. Taka funkcja jest realizowana w Ukrainie po-
przez tworzenie chronionych obszarow przyrodniczych, takich jak narodowe parki przyrody. Kil-
ka parkow przyrody w Ukrainie utworzono specjalnie w celu ochrony laséw siedlisk lasostepu.
Jednymi z istotnych uczestnikéw funkcjonowania ekosystemu lesnego sa organizmy grzybowe
rozktadajace $ciotke, tworzace strukture gleby oraz symbiozg grzybow z roslinami itp. Jednakze
ukrainskie zbiorowiska grzybow mikroskopijnych lesnych pozostaja §lepa plamka dla Swiatowej
wiedzy mikologiczne;.

W pracy naszym celem byto zbadanie sktadu mykobiomu gatunkow zamieszkujacych rozkta-
dajace si¢ drewno obszarow lasostepu. Materiat zebrano w kilku czgéciach lasu lisciastego w Na-
rodowym Parku Przyrody Podilski Tovtry (obwod chmielnicki, Ukraina) latem 2023 roku. Uzy-
skalismy 115 szczepdw Trichoderma poprzez izolacj¢ grzybow na podtozu PDA z préchniejacych
kawalkow drzew. Nastepnie dla kazdego szczepu przeprowadzono sekwencjonowanie Sangera
regionu ITS oraz genu TEF'[ w celu zidentyfikowania przynaleznosci gatunkowe;.

Fungi inhabiting decomposing wood in protected area
of Ukrainian west forest steppe

In the reality of the increasing numbers of climate change effects, nature conservation need is
highly recurring challenge of nowadays world. Such function is realised in Ukraine with the cre-
ation of protected natural areas, such as National nature parks. Several of nature parks in Ukraine
were created to preserve forests of forest steppe habitat specifically. One of the essential partici-
pants in forest ecosystem functioning are fungal organisms that decay litter, compose soil structu-
re, form plant-fungus symbiosis etc. However, Ukrainian forest microscopic fungal communities
remain a blind spot for the world mycological knowledge.

In this work we aimed to study mycobiome composition of species inhabiting decomposing
wood of forest steppe area. Material was collected in several parts of deciduous forest in Podil-
ski Tovtry National Nature Park (Khmelnytska Oblast, Ukraine) in summer 2023. We obtained
115 Trichoderma strains by isolating fungi on PDA medium from decaying trees. Next Sanger
sequencing of ITS region as well as TEF/ gene was performed for each strain in order to identify
their species belonging.
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Zastosowanie bioagumentacji w oczyszczaniu Sciekow
koksowniczych: badania bioreaktorowe

Lukasz Jatowiecki', Jacek Borgulat', Mikotaj Glaser* Ariel Marchlewicz?
Grazyna Plaza'?

!Instytut Ekologii Terenow Uprzemystowionych, ul. Kossutha 6, 40-844, Katowice
2Wydziat Nauk Przyrodniczych, Uniwersytet Slaski, ul. Jagiellonska 28, 40-032, Katowice
3Wydziat Organizacji i Zarzadzania, Politechnika Slaska, ul. Roosevelta 26, 41-800, Zabrze

Scieki koksownicze zawieraja szereg niebezpiecznych zanieczyszczen, takich jak zwigzki siar-
ki, azotu, metale ci¢zkie oraz zwigzki organiczne, w tym fenole. W zwiazku z tym istnieje potrzeba
opracowania skutecznych technologii oczyszczania $ciekow koksowniczych.

Celem badan bylo wykorzystanie szczepéw bakteryjnych, wczesniej wyizolowanych z wod
poprocesowych z podziemnego zgazowania wegla, do oczyszcezania Sciekow koksowniczych me-
toda bioagumentacji. We wczesniejszych badaniach wyizolowano, zidentyfikowano i scharakte-
ryzowana 3 szczepy wyizolowano 3 szczepy bakteryjne — Paenibacillus humicus Au34, Paeniba-
cillus pasadenensis SAFN-007 oraz Staphyloccocus warneri DK13. Wybrane szczepy bakteryjne
wykorzystano do oczyszczania $ciekow koksowniczych w skali pottechnicznej w 19L — biore-
aktorze BIOFLO 415. Zmiany st¢Zenia fenolu monitorowano z wykorzystaniem chromatografii
cieczowej. Natomiast zmiany toksycznos$ci oczyszczanego $Scieku oznaczano z wykorzystaniem
aparatu Microtox.

The application of bioaugmentation in coke wastewater
treatment: bioreactor study

The coke wastewater contains a variety of hazardous pollutants, such as sulfur compounds,
nitrogen, heavy metals, and organic compounds including phenols. Therefore, there is a need to
develop effective coke wastewater treatment technologies.

The aim of the research was to utilize bacterial strains previously isolated from underground
coal gasification wastewater for coke wastewater treatment using bioaugmentation method. In ear-
lier studies, three bacterial strains — Paenibacillus humicus Au34, Paenibacillus pasadenensis
SAFN-007, and Staphylococcus warneri DK13 were isolated, identified, and characterized. Se-
lected bacterial strains were used for coke wastewater treatment at a semi-technical scale in a 19L
BIOFLO 415 bioreactor. The changes of phenol concentration were monitored using liquid chro-
matography. Meanwhile, the changes in the toxicity of the treated wastewater were determined
using the Microtox system.

Badania wykonano w ramach projektu nr 101033964 o akronimie UCGWaterplus (Fundusz Wegla
i Stali) oraz projektow z MEIN o numerach 5198/FBWiS/2021/2 i 5211/FBWiS/2021/2.
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Charakterystyka bakterii ryzosferowych i endofitow roslin
wetlandowych wykorzystanych w oczyszczaniu sciekow
surowych z podziemnego zgazowania wegla

Lukasz Jatowiecki', Jacek Borgulat', Mikotaj Glaser?, Grazyna Ptaza'?

Tnstytut Ekologii Terenow Uprzemystowionych, ul. Kossutha 6, 40-844, Katowice
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Podczas podziemnego zgazowania wegla (PZW) powstaja wody poprocesowe zanieczyszczo-
ne zwigzkami organicznymi (fenole, WWA, BTEX) oraz nieorganicznymi (metale ci¢zkie amo-
niak, cyjanki). Scieki te ze wzgledu na swéj specyficzny sktad oraz duze fadunki niesionych za-
nieczyszczen 1 wysoka toksyczno$¢ wymagaja kompleksowego oczyszczania obejmujacego rozne
procesy mechaniczno-chemiczne i biologiczne oraz ich kombinacje.

Celem badan byta charakterystyka bakterii ryzosferowych i endofitow trzciny pospolitej
(Phragmites australis) wykorzystanej w kolumnach wetlandowych. Przeprowadzone badania
obejmowaly izolacje metagenomu ryzosfery i bakterii endofitycznych. Z probek wyizolowano
metagenomowe DNA, ktore poddano sekwencjonowaniu NGS w celu poréwnania bioréznorod-
nosci bakterii ryzosferowych i endofitow.

Badania wykonano w ramach projektu nr 101033964 o akronimie UCGWaterplus (Fundusz Wegla
i Stali) oraz projektow z MEIN o numerach 5198/FBWiS/2021/2 i 5211/FBWiS/2021/2.

Characterization of rhizosphere bacteria and endophytic
wetland plants used to treat raw wastewater from underground
coal gasification

During underground coal gasification (UCG), process waters contaminated with organic com-
pounds (phenols, WWAs, BTEX) and inorganic compounds (heavy metals, ammonia, cyanides)
are produced. Due to their specific composition, high loads of carried pollutants, and high toxicity,
these effluents require comprehensive treatment involving various mechanical-chemical and biolo-
gical processes, as well as their combinations.

The aim of the research was to characterize rhizospheric bacteria and endophytes of common
reed (Phragmites australis) used in wetland columns. The conducted research included the isolation
of rhizosphere metagenome and endophytic bacteria. Metagenomic DNA isolated from samples
was subjected to NGS sequencing to compare the biodiversity of rhizospheric bacteria and endo-

phytes.
The research was conducted as part of project no. 101033964 under the acronym UCGWaterplus

(Coal and Steel Fund) and projects from the Ministry of Education and Science with no. 5198/FB-
WiS/2021/2 and no. 5211/FBWiS/2021/2.
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Mykobiom ryzosfery wybranych roslin ruderalnych pobranych
z gleb silnie zdegradowanych i dlugotrwale zanieczyszczonych
ropa naftowa — badania wstepne

Agata Janczarek', Jarostaw Ciepiel', Karolina Gawryjotek’,
Aleksandra Ukalska-Jaruga?, Barbara Abramczyk', Anna Marzec-Grzadziel', Anna Gatazka'

1Zaktad Mikrobiologii Rolniczej, Instytut Uprawy Nawozenia i Gleboznawstwa — Panstwowy Instytut
Badawczy, ul. Czartoryskich 8, 24-100 Putawy
2 Zaktad Gleboznawstwa Erozji i Ochrony Gruntow, Instytut Uprawy Nawozenia i Gleboznawstwa —
Panstwowy Instytut Badawczy, ul. Czartoryskich 8, 24-100 Pulawy

W badaniach dokonano oceny mykobiomu ryzosfery wybranych roslin ruderalnych o potencjale
bioremediacyjnym. Rosliny (mniszek lekarski, skrzyp polny, babka lancetowata, zywokost oraz koni-
czyna czerwona) pozyskano spod ekstraktorow ropy naftowej w zabytkowej Kopalni Ropy Naftowej
w Weglowce. DNA wyizolowano bezposrednio z ryzosfery. Wykonano badania mikrobiomu ryzos-
ferowego roslin ruderalnych: zréznicowanie funkcjonalne przy uzyciu systemu Biolog, sekwencjo-
nowanie nowej generacji (NGS) regionow zmiennych (ITS dla grzyboéw). Oznaczono parametry
chemiczne probek roslin i gleby (Corg, Nmin, 16 WWA 1 pierwiastki §ladowe). Materiat roslinny
poddano nastepujacym analizom: aktywnos$¢ biologiczna wybranych metabolitow wtornych, ozna-
czenie profilu metabolomicznego i zawartosci zwigzkéw fenolowych.

Badania przeprowadzono w ramach realizacji projektu: NCN 2022/45/B/NZ8/02398 ,, Oddziatywa-
nie miedzy mikrobiomem, mykobiomem i metawiriomem ryzosfery i endoryzosfery roslin ruderalnych
oraz ich rola w biernej i czynnej remediacji gleb silnie zdegradowanych i diugotrwale zanieczyszczonych
ropg naftowg” (2023-2027).

The rhizosphere mycobiome of selected ruderal plants collected
from highly degraded and long-term petroleum polluted soils —
preliminary studies

The study evaluated the rhizosphere mycobiome of selected ruderal plants with bioremediation
potential. The plants (dandelion, field horsetail, plantain, lanceolate, comfrey, and red clover) were
obtained from underneath the oil extractors at the historic Oil Mine in Weglowka. DNA was iso-
lated directly from the rhizosphere. Studies of the rhizosphere microbiome of ruderal plants were
performed: functional differentiation using the Biolog system, next-generation sequencing (NGS)
of variable regions (ITS for fungi). Chemical parameters of plant and soil samples were determined
(Corg, Nmin, 16 PAHs and trace elements). Plant material was analyzed as follows: biological
activity of selected secondary metabolites, determination of metabolomic profile and content of
phenolic compounds.

The research is part of the project: NCN 2022/45/B/NZ8/02398 “The interaction between the micro-

biome, mycobiome and metavirion of the rhizosphere and endorhiosphere of ruderal plants and their role
in the passive and active remediation of heavily degraded soils and long-term oil pollution” (2023- 2027).
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Zmiany w proteomie bakterii symbiotycznych Rhizobium
leguminosarum sv. trifolii wywolane stresem niskiej temperatury

Monika Janczarek, Paulina Adamczyk

Katedra Mikrobiologii Przemystowej i Srodowiskowej, Instytut Nauk Biologicznych, Wydziat Biologii
i Biotechnologii, Uniwersytet Marii Curie-Sktodowskiej w Lublinie

Rhizobium leguminosarum sv. trifolii to bakteria glebowa zdolna nawigzywac symbiotyczne
interakcje z roslinami Trifolium spp. Niska temperatura jest jednym z czynnikéw odgrywajacych
istotng role¢ w przezyciu tej bakterii w srodowisku. Okreslono wptyw tego stresu (10°C) na pro-
teom R. leguminosarum sv. trifolii. Bakterie inkubowane w 25°C stanowity kontrolg. Wykazano,
ze stres niskiej temperatury powodowat zwigkszenie syntezy kilkudziesigciu biatek ryzobiowych;
m.in. biatka szoku zimna CspAl, czynnikéw transkrypcyjnych NrdR, GntR i MarR, biatek matej
(S18)iduzej (L21, L28, L30) podjednostki rybosomalnej, niektorych komponentow flagelin (FIgL,
FlgK, FlaD) i bialek uczestniczacych w rozktadzie roznych substratow. Wérod biatek produko-
wanych w mniejszej ilosci w stresie w porownaniu do warunkéw kontrolnych zidentyfikowano
inne sktadniki flagellin (FlaA, FlaB, FlaC, FIgE), regulator nodulacji NolR1, biatka uczestniczace
w syntezie sideroforu oraz metabolizmie fosforanowym i azotanowym. Ponadto, wykryto 103 bial-
ka, ktorych synteza byta indukowana i/lub wyciszana przez stres niskiej temperatury; m.in. biatka
btonowe, glikozylotransferazy uczestniczace w syntezie roznych polisacharydow (LpsB i LpcA),
bialka uczestniczace w replikacji (DnaA) i segregacji chromosomu (ScpA).

Badania zostaly sfinansowane z grantu NCN nr 2018/31/B/NZ9/00663.

Changes in proteome of symbiotic bacterium Rhizobium
leguminosarum sv. trifolii caused by a low temperature stress

R. leguminosarum sv. trifolii is a soil bacterium capable to establish a symbiosis with Trifolium
spp. plants. A low temperature is one of the factors important for bacterial survival. The influence
of this stress (10°C) on proteome of R. leguminosarum sv. trifolii was estimated. Bacteria incubat-
ed at 25°C were used as a control. It was indicated that a low temperature caused an increase of
the synthesis of many proteins; e.g., cold shock protein CspA 1, transcriptional factors NrdR, GntR,
and MarR, proteins of small (S18) and large (L21, L28, L30) ribosomal subunits, proteins involved
in utilization of various substrates, and some flagellin components (FlgL, FlgK, FlaD). Among
proteins synthesized under stress conditions in lower amounts in relation to the control conditions
were other flagellin components (FlaA, FlaB, FlaC, FIgE), nodulation regulator NolR1, proteins
involved in siderophore synthesis, as well as those engaged in phosphate and nitrogen metabo-
lism. Furthermore, 103 proteins were identified, whose synthesis was induced and/or repressed by
low temperature stress; ¢.g., membrane proteins, glycosyltransferases involved in the synthesis of
various polysaccharides (LpsB i1 LpcA), proteins engaged in replication (DnaA) and chromosome
segregation (ScpA).

This work was supported by the grant of NCN, No. 2018/31/B/NZ9/00663.
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Sklad mikrobiomu bakteryjnego ryzosfery konopi siewnych
(Cannabis sativa L.) uprawianych w glebie zanieczyszczonej
metalami i traktowanych biostymulantami

Karolina Jaros!, Jolanta Jaroszuk-Scisel?, Anna Marzec-Grzadziel?, Piotr Sugier?,
Anna Stomka?, Anna Gatazka®, Jaco Vangronsveld'~, Matgorzata Wojcik'

Katedra Fizjologii Roslin i Biofizyki, Instytut Nauk Biologicznych,
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“Katedra Botaniki, Mykologii i Ekologii, Instytut Nauk Biologicznych,
Wydziat Biologii i Biotechnologii, Uniwersytet Marii Curie-Sklodowskiej w Lublinie
3Zaktad Mikrobiologii Rolniczej, Instytut Uprawy Nawozenia i Gleboznawstwa —
Panstwowy Instytut Badawczy, ul. Czartoryskich 8, 24-100 Pulawy
SEnvironmental Biology Centre for Sciences, Hasselt University, Belgium

W glebie ryzosferowej (R) konopi uprawianych w 3 wariantach: (1) kontrola (CR), (2) jeden bio-
stymulant-kwasy huminowe (HR) i (3) dwa biostymulanty: (H) i grzyby endomykoryzowe (M)-HMR
na poletkach o wysokiej zawartosci metali obok hatdy odpadow cynkowo-otowiowych najliczniejsze
byly Acidobacteria, Proteobacteria i Actinobacteria oraz rodzaje Sphingomonas i Stenotrophobacter.
Sktad mikrobiomu byt zalezny od wariantu i etapu wegetacji (lipiec 1 wrzesien). W lipcu dominowa-
o az 14 rodzajow, m.in. Pedococcus, Anaerocolumna, Myxococcus, Lacunisphaera, Acinetobacter,
Sphingobacterium, Hydrogenophaga, Delftia, a we wrzesniu trzy: Planococcus, Rhizorhapis i Flu-
viicola. We wrze$niu w HR byto znacznie wigcej Firmicutes, Nitrospirae, Acidobacteria, Chloroflexi,
Chlamydiae, Armatimonadetes niz w HMR a w HMR bylo istotnie wigcej Planctomycetes, Proteobac-
teria, Actinobacteria, Latescibacteria, Gemmatimonadetes, Bacteroidetes, Verrucomicrobia niz w HR.

Bacterial microbiome composition of the rhizosphere of hemp
(Cannabis sativa L.) grown in metal-contaminated soil
and treated with biostimulants

In rhizosphere soil (R) of hemp grown in 3 variants: (1) control (CR), (2) one biostimulant-
-humic acids (HR) and (3) two biostimulants: (H) and endomycorrhizal fungi (M)-HMR in plots
with high metal content next to the zinc-lead waste heap the most abundant were Acidobacteria,
Proteobacteria and Actinobacteria and the genera Sphingomonas and Stenotrophobacter. The com-
position of the microbiome depended on the variant and vegetation stage (July and September). As
many as 14 genera dominated in July, including Pedococcus, Anaerocolumna, Myxococcus, Lacu-
nisphaera, Acinetobacter, Sphingobacterium, Hydrogenophaga, Delftia, and three in September:
Planococcus, Rhizorhapis and Fluviicola. In September there were significantly more Firmicutes,
Nitrospirae, Acidobacteria, Chloroflexi, Chlamydiae, Armatimonadetes in HR than in HMR and
significantly more Planctomycetes, Proteobacteria, Actinobacteria, Latescibacteria, Gemmatimo-
nadetes, Bacteroidetes, Verrucomicrobia in HMR than in HR.

This project has received funding from the European Union's Horizon 2020 Research and Innovation
Programme under Grant Agreement No. 101006873.
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a-Bioroznorodnos¢ mikrobioty srodowiska glebowego
Z uprawy rzepaku i pszenicy

Katarzyna Kagan', Anna Kruczynska', Agnieszka Kuzniar', Sara Jurczyk?,
Andrzej Stomczewski®, Jacek Podlewski’, Agnieszka Wolinska'
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Celem badan byla analiza a-bior6znorodnosci mikroorganizméw (m.in. indeks observed spe-
cies, chaol, Shannona oraz Simpsona), coumozliwilo okreslenie wptywu zréznicowanego pozio-
mu nawozenia azotowego na bogactwo mikrobioty srodowiska glebowego.

Probki gleby pobrano dwukrotnie (przed siewem i po zbiorze) z pdl, na ktorych uprawiano
rzepak oraz pszenicg w systemie pasowym typu strip-till w sezonie wegetacyjnym 2022/2023.
Zastosowano nawozenie azotowe z trzema poziomami: 100%, 80%, 60%, a za probe kontrolng
przyjeto glebe z pola nienawozonego (0%). Mikrobiote glebowa (bakterie i grzyby) analizowano
technikami sekwencjonowania nowej generacji (NGS).

Analiza a-bioréznorodnosci wykazata spadek rozpatrywanych indekséw oraz ilosci zaobser-
wowanych gatunkow bakterii 1 grzybow w probach po zbiorze obu upraw na wszystkich pozio-
mach nawozenia. Zmniejszenie wzglednej obfitosci mikroorganizmow jest najbardziej widoczne
wobec mikrobioty grzybowej w glebach po zbiorze rzepaku.

Realizacja projektu w ramach Europejskiego Funduszu Rolnego na rzecz Rozwoju Obszarow
Wiejskich PROW 2014-2020 Dziatanie 16 ,, Wspotpraca”(nr 00019.DDD.6512.00016.2022.02 z dnia
20.03.2023).

Microbial a- biodiversity of the soil environment from rapeseed
and wheat cultivation

The research goal was to analyze the a-diversity of microorganisms (including observed spe-
cies, chaol, Shannon and Simpson’s index) to determine the effect of varying levels of nitrogen
fertilization on the microbial richness of the soil environment.

Soil samples were taken twice (pre-sowing and post-harvest) from fields where rapeseed and
wheat were cultivated under a strip-till system during the 2022/2023 season. Three levels of nitro-
gen fertilization were applied: 100%, 80%, 60%. Soil from an unfertilized field was used as a con-
trol sample (0%). The soil microbiota (bacteria and fungi) was analyzed using New Generation
Sequencing (NGS) techniques.

The a-diversity analysis revealed a decrease in the examined indexes and in the number of
bacterial and fungal species observed in post-harvest samples of both crops across all fertilization
levels. The reduction of the microbial relative abundance is most pronounced for the fungal micro-
biota in post-harvest soils of rapeseed.
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Wplyw fosforu na wrazliwos¢ temperaturowg gleb lesnych
Beata Klimek, Marta Chmielowiec, Maria Niklinska
Wydziat Biologii, Uniwersytet Jagiellonski w Krakowie

Dekompozycja glebowej materii organicznej (OM) zalezy od temperatury i moze nasila¢ glo-
balne zmiany klimatyczne poprzez pozytywne sprzg¢zenie zwrotne. Celem badan byto stwierdzenie,
jak fosfor dodany do gleb pochodzacych z suchego boru sosnowego i buczyny zyznej, o ré6znych
wilasciwosciach fizykochemicznych i biologicznych, wptywa na ich wrazliwo$¢ temperaturowa.
Tempo respiracji gleby wzrastato z temperaturg inkubacji (5°C, 15°C, 30°C), malato w trakcie
eksperymentu i roznito si¢ pomigdzy typami lasow. Tempo respiracji gleby negatywnie korelowa-
fo z poczatkowg zawartoscig P i stosunkiem C:P w glebie, ale zastosowany dodatek P (K, PO, lub
P,0O,) nie wptywal na tempo respiracji. Wrazliwo$¢ temperaturowa gleby, wyrazana jako wspot-
czynniki Q, , byta wigksza dla nizszego (2,77) niz dla wyzszego zakresu temperatur (1,88). Q, ma-
lato w trakcie eksperymentu, rosto wraz ze stosunkiem C:P w glebie, podobnie w obu typach lasu
i dodatkéw fosforu. Roznorodnos¢ a bakterii (Chaol, 16S RNA, Illumina) byta wigksza w buczy-
nie niz w borze. Dominowaty Actinobacteria, Acidobacteria, Verrucomicrobiota, Proteobacteria
i Firmicutes. Wigkszy udzial Verrucomicrobiota i Proteobacteria w buczynie byt dodatnio sko-
relowany z pH i1 zawartoscia P w glebie. Udzial Actinobacteriota byt ujemnie skorelowany z pH
i zawarto$cig P w glebie, byl wigkszy pod sosna. Wykazano wzrost tlenowej chemoheterotrofii pod
sosna 1 wzrost celulolizy w buczynie. Bakterie glebowe sg istotnym sktadnikiem reakcji gleby na
temperature, modyfikowana dodatkiem biogenow.

Effect of phosphorus on forest soil temperature sensitivity

Decomposition of soil organic matter (OM) depends on temperature and can exacerbate global
climate change through positive feedback. The purpose of study was to determine how phosphorus
added to soils from dry pine forest and fertile beech with different physicochemical and biologi-
cal properties affects their temperature sensitivity. Soil respiration rates increased with incubation
temperature (5°C, 15°C, 30°C), decreased over the course of the experiment and differed between
forest types. The rate of soil respiration correlated negatively with the initial P content and C:P ratio
of the soil, but the P additives used (K,PO, and P,0,) did not affect the rate of respiration. The tem-
perature sensitivity of the soil, expressed as Q,, coefficients, was higher for the lower (2.77) than
for the higher temperature range (1.88). Q,  decreased over the course of the experiment, increasing
with soil C:P ratio, similarly for both forest types and phosphorus additions. Bacterial a diversity
(Chaol, 16S RNA, Illumina) was higher in beech than in forest. Actinobacteria, Acidobacteria,
Verrucomicrobiota, Proteobacteria and Firmicutes were dominant. The higher proportion of Ver-
rucomicrobiota and Proteobacteria in beechwood was positively correlated with pH and soil P
content. The proportion of Actinobacteriota was negatively correlated with pH and soil P content
was higher under pine. An increase in aerobic chemoheterotrophy under pine and an increase in
cellulolysis in beech have been demonstrated. Soil bacteria are an important component of the soil
response to temperature, modified by the addition of nutrients.
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Wplyw mikroplastiku na mikroorganizmy gleb lesnych
Beata Klimek, Magdalena Majda, Milena Angerman-Zielinska, Maria Niklinska
Wydziat Biologii, Uniwersytet Jagiellonski

Mikroplastik w $rodowisku jest powaznym problemem srodowiskowym. W eksperymencie
laboratoryjnym badano wplyw polietylenowych czastek mikroplastiku (MP) na mikroorganizmy
w glebach zebranych w 3 typach lasu umiarkowanej strefy klimatycznej: suchym borze sosnowym,
buczynie zyznej oraz t¢gu jesionowym, réznigcych sie wicloma wiasciwosciami fizykochemicz-
nymi i biologicznymi. Zastosowane MP o dwoch wielkosciach czastek (60 pm and 140 pum) nie
wplywaty na tempo respiracji gleby w porownaniu do zabiegéw kontrolnych. Biomasa mikroor-
ganizmow glebowych mierzona za pomoca fosfolipidowych kwasow tluszczowych nie zmieniata
si¢ znaczaco pod wplywem MP, jednakze wykazywata pewng tendencj¢ malejaca. MP wptywat
na strukture zespotow mikroorganizmow, zwigkszajac udziat bakterii w zespole o okoto 12% dla
mniejszego MP (60 um) i okoto 9% dla wickszego MP (140 um). Efekt obserwowano dla wszyst-
kich typow laséw i nasilat si¢ on z czasem trwania eksperymentu (2 miesiace). Wyniki sugeruja, ze
w obecnosci MP w srodowisku glebowym bakterie glebowe moga odnosi¢ korzysci kosztem grzy-
bow. Wyniki wskazuja na mozliwos¢ zmian relacji migdzy glownymi grupami mikroorganizmow
glebowych przy skazeniu MP.

Microplastic effect on forest soil microorganisms

Microplastic pollution is a problem of global concern. This study is based on a laboratory expe-
riment conducted to investigate how soil-added polyethylene microplastic particles (MP) affect soil
microorganisms in three types of temperate forests that differ greatly in a number of physicochemi-
cal and biological properties: dry pine forest, beech-dominated forest and ash-dominated riparian
forest. The two MP sizes applied (60 pum and 140 pm) had no direct effect on soil respiration rate
comparing to controls. Soil microbial biomass measured by the phospholipid fatty acid method did
not change significantly under MP treatment (however tended to decrease). MP did affect microbial
community structure, increasing the proportion of bacteria in the community by about 12% for
the smaller MP size used (60 pum) and by about 9% for the larger MP size used (140 um). The effect
occurred for each forest type, and became more pronounced with the experiment duration (up to 2
months). These results suggest that soil bacteria may be beneficial for MP at the expense of fungi.
Our results provide a new perspective on how soil bacteria and fungi interact under common MP
pollution.
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Spadek liczebnosci grzybowych patogenow roslinnych po
przejsciu przez przewod pokarmowy dzdzownicy z gatunku
Alternaria caliginosa Sav.

Angelika Kliszcz', Agnieszka KuZniar?, Agnieszka Wolinska?, Sara Jurczyk?,
Anna Kruczynska?, Joanna Puta'

'Uniwersytet Rolniczy im. Hugona Kottagtaja w Krakowie
*Katolicki Uniwersytet Lubelski Jana Pawta II w Lublinie

Przewod pokarmowy dzdzownicy to srodowisko specyficzne w glebie (beztlenowe lub z nie-
wielka iloScig tlenu, wilgotne, nasycone enzymami trawiennymi), w ktorym dochodzi do fizyczne-
go roztarcia i strawienia komorek grzybowych, w tym rowniez komorek patogenow roslin upraw-
nych. Celem badan byta ocena zmian w strukturze patogennych grzybéw glebowych zachodzaca
w przewodzie pokarmowym dzdzownicy.

Wyniki badan wskazuja na spadek liczebnosci grzybowych patogenow Alternaria sp. do 1,09%
wzglednej liczebnosci (-1,13 10g2FC), Talaromyces sp. do 0,93% (-1,22 1og2FC) oraz dla Micro-
dochium novae-zelandiae do 0,43% (-1,87 log2FC). Ponadto statystycznie istotnej redukcji ulegta
liczebno$¢ waznego patogenu z rodziny Leptosphaeriaceae Plenodomus biglobosus (spadek do
0,24%, -2,37 log2FC, p=0,041), a takze patogenu Hymenula cerealis wywolujacego chorobe u ro-
$lin zbozowych (spadek z 5,56% do 2,50%, -1,84 1og2FC, p=0,0492).

Badania ukazuja jeden z agroekologicznych mechanizméw ograniczajacych pojawienie si¢
patogenow w glebie pod uprawami roslin rolniczych, ktory wpisuje si¢ w zasady rolnictwa rege-
neratywnego i zrownowazonego.

Reduction of fungi plant pathogens abundance after passing through
the digestive tract of the Alternaria caliginosa Sav. earthworm

The digestive tract of an earthworm is a specific environment in the soil (anaerobic or with
a small amount of oxygen, moist, saturated with digestive enzymes), in which fungal cells, inc-
luding cells of crop pathogens, are physically crushed and digested. The aim of the study was to
assess changes in the structure of pathogenic soil fungi occurring in the earthworm’s digestive tract.

The research results indicate a decrease in the number of fungal pathogens of the following
genera: Alternaria sp. to 1.09% of the relative abundance (-1.13 log2FC), Talaromyces sp. to
0.93% (-1.22 10g2FC) and to 0.43% (-1.87 1og2FC) for Microdochium novae-zelandiae. Moreover,
the number of an important pathogen from the Leptosphaeriaceae family Plenodomus biglobo-
sus was statistically significantly reduced (decrease to 0.24%, -2.37 1og2FC, p=0.041), as well as
the pathogen Hymenula cerealis causing disease in cereal plants (decrease from 5.56% to 2.50%,
-1.84 1og2FC, p=0.0492).

The research shows one of the agroecological mechanisms limiting the appearance of path-
ogens in the soil under agricultural crops, which is consistent with the principles of regenerative
and sustainable agriculture.
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Analiza transkryptomu Agrobacterium tumefaciens CS8 i jego
mutanta defektywnego w syntezie fosfatydyloetanolaminy
(C58ApssA) w warunkach stresu srodowiskowego

Iwona Komaniecka, Kamil Zebracki, Piotr Koper, Andrzej Mazur, Anita Swatek,
Adam Choma

Katedra Genetyki i Mikrobiologii, Instytut Nauk Biologicznych, Wydziat Biologii i Biotechnologii,
Uniwersytet Marii Curie-Sktodowskiej w Lublinie, ul. Akademicka 19, 20-033 Lublin

Agrobacterium tumefaciens C58 to fitopatogen infekujacy glownie rosliny dwuliScienne,
odpowiedzialny za wywotywanie choroby zwanej guzowatoscia. Choroba ta powstaje w wyni-
ku transformacji genetycznej tkanek rosliny-gospodarza. Za transformacj¢ nowotworowa tkanek
odpowiadaja geny vir zlokalizowane na plazmidzie pTi Agrobacterium. Indukcja ekspresji tych
genow nastepuje pod wplywem czynnikow srodowiskowych, takich jak niskie pH, cukry proste
oraz specyficznego induktora — acetosyringonu. Kluczowe znaczenie w interakeji bakterii z rosli-
ng maja lipidy blonowe A. tumefaciens. Przeprowadzono analiz¢ transkryptomu A. tumefaciens
C58 oraz jego mutanta pozbawionego zdolnosci do syntezy fosfatydyloetanolaminy (C58ApssA),
w warunkach stresu srodowiskowego (niskie pH, obecnos¢ glukozy oraz acetosyringonu). Adno-
tacja funkcjonalna genow, ktorych ekspresja byla znaczaco zmieniona (DEGs, ang. differentially
expressed genes) w szczepie dzikim oraz w mutancie C58ApssA do kategorii COG obejmujacych
geny zwigzane z metabolizmem podstawowym, transkrypcja i transdukcja sygnatow, wskazuje na
istotne zmiany, jakie zachodza w komorkach Agrobacterium w odpowiedzi na warunki stresowe.

Badania sfinansowane ze srodkow projektu NCN Opus nr 2018/31/B/NZ9/017535.

Transcriptome analysis of Agrobacterium tumefaciens CS8
and its mutant defective in phosphatidylethanolamine synthesis
(C58ApssA) under environmental stress conditions

Agrobacterium tumefaciens C58 is a phytopathogen that primarily infects dicotyledonous
plants. It is responsible for causing a disease characterized by tumor formation, resulting from
the genetic transformation of host plant tissues. The vir genes, located on the pTi plasmid of Agro-
bacterium, are responsible for this tumorigenic transformation. The expression of vir genes is in-
duced by environmental factors, such as low pH, simple sugars, and the presence of a specific in-
ducer — acetosyringone. The composition of membrane lipids in 4. tumefaciens cells is also crucial
for interaction with the host plant. We analyzed the transcriptome of the wild-type A. tumefaciens
C58 and its mutant (C58ApssA), which is unable to synthesize phosphatidylethanolamine, under
environmental stress conditions including low pH, the presence of glucose, and acetosyringone.
The functional annotation of differentially expressed genes (DEGs) in both the wild-type strain
and the mutant into COG categories comprising genes related to basic metabolism, transcription,
and signal transduction indicates significant changes that occur in agrobacterial cells in response
to stress conditions.

This work was supported by the NCN OPUS grant no. 2018/31/B/NZ9/01755.
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Poszukiwanie potencjalnych zmian w skladzie dziecig¢cej
mikrobioty jelitowej po rozszerzaniu diety

Elwira Komon-Janczara, Matgorzata Ostrowska, Kinga Wozniak, Piotr Jarocki

Katedra Biotechnologii, Mikrobiologii i Zywienia Cztowieka, Wydziat Nauk o Zywnosci i Biotechnologii,
Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie

Badanie koncentruje si¢ na analizie roznic w sktadzie mikrobioty jelitowej u dzieci podczas
karmienia piersig i/lub mieszanka mleka modyfikowanego oraz w okresie wprowadzania uroz-
maiconej diety. Celem pracy bylo zbadanie wplywu rozszerzania diety na mikrobiote jelitowa
niemowlat, uwzgledniajac dodatkowe czynniki wptywajace na rozwoj dziecka, takie jak warunki
zyciowe, ewentualne uwarunkowania genetyczne czy antybiotykoterapi¢ i wprowadzanie innych
lekéw. Wstepne wyniki badan wskazuja na znaczace zmiany w kompozycji mikrobioty w trakcie
tego przejsciowego okresu, co sugeruje, ze jest to kluczowy moment dla interwencji zywieniowych
majacych na celu optymalizacj¢ zdrowia jelit i ogélnego rozwoju dziecka. W kazdym z badanych
przypadkow stwierdzono znaczne zmiany w sktadzie mikrobioty jelitowej w krotkim czasie po
rozpoczeciu rozszerzania diety w stosunku do sktadu mikrobioty w czasie, kiedy dziecko byto
karmione wytacznie mlekiem matki lub mieszanka mlekozastgpcza.

Badania finansowane przez Narodowe Centrum Nauki w ramach projektu PRELUDIUM
nr 2018/29/N/NZ29/02421 pt.: ,, Molekularna i fizjologiczna charakterystyka cech prozdrowotnych nowo
wyizolowanych szczepow bakterii z rodzaju Bifidobacterium pochodzgcych z przewodu pokarmowego
niemowlqt i dzieci do 3. roku zycia”.

Looking for potential changes in the children’s gut microbiota
after dietary expansion

The study focuses on the analysis of differences in the composition of the intestinal microbio-
me in children during breastfeeding and/or a mixture of modified milk and during the introduction
of a varied diet. The study’s goal was to investigate the impact of extending the diet on infants’
intestinal microbiota, taking into account additional factors affecting the child’s development, such
as living conditions, possible genetic conditions, antibiotic therapy, and the introduction of other
medications. Preliminary results indicate significant changes in the composition of the microbiome
during this transitional period, suggesting that this is a key moment for nutritional interventions
aimed at optimising intestinal health and the overall development of the baby. In each case, signifi-
cant changes were observed in the composition of the intestinal microbiome shortly after expansion
of the diet, compared to the microbiota composition at a time when the child was fed exclusively
with mother’s milk or a milk substitute mixture.

Research funded by the National Science Centre in the framework of the project PRELUDIUM
No. 2018/29/N/NZ9/02421 entitled “Molecular and physiological characterization of pro-health traits
of newly isolated Bifidobacterium strains from the gastrointestinal tract of infants and children up to
3 years old.”
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Zalezno$¢ pomi¢dzy mikrobiomem kapturnika zbozowca
(Rhyzopertha dominica F.) a jego rozwojem i Zerowaniem

Olga Kosewska, Sebastian Wojciech Przemieniecki, Mariusz Nietupski

Katedra Entomologii, Fitopatologii i Diagnostyki Molekularnej, Wydziat Rolnictwa i Le$nictwa,
Uniwersytet Warminsko-Mazurski w Olsztynie

Rhyzopertha dominica jest opowiedzialna za powazne straty ekonomiczne przechowywanych
zb6z. Dowiedziono, ze mikrobiom przewodu pokarmowego u owadoéw odgrywa kluczowa role
w ich rozwoju, metabolizmie, odpornosci i trawieniu. Celem tej pracy bylo sprawdzenie, czy od-
mienne wlasciwosci chemiczne roznych odmian ziarna pszenicy i jgczmienia powoduja zaburzenia
w zerowaniu owada oraz rearanzacje w strukturze mikrobiomu R. dominica. Analizy wykazaly, ze
ziarno réznych gatunkow zboz, takich jak pszenica i jeczmien oraz ich poszczegdlne odmiany, wy-
wieraja r6zny wptyw na mikrobiom i jego metabolizm oraz zachowanie zywieniowe kapturnika.
Te odkrycia otwieraja mozliwosci wykorzystania selekcji odpornych odmian jako strategii ogra-
niczajacej stosowanie srodkow chemicznych w magazynowaniu ziarna. Wyniki badan wskazuja
na to, ze przez manipulacj¢ wlasciwosciami chemicznymi ziaren mozna wptywaé¢ na mikrobiom
R. dominica, co z kolei moze prowadzi¢ do zaktocen w ich naturalnych zachowaniach zerowania
oraz adaptacji do srodowiska magazynowego. Zrozumienie tego mechanizmu jest kluczem do roz-
woju nowych, bardziej zrownowazonych metod zwalczania R. dominica.

Praca sfinansowana przez Narodowe Centrum Nauki w ramach projektu nr. UMO-2021/41/N/
NZ9/00364.

Relation between the microbiome of the lesser grain borer
(Rhyzopertha dominica F.) and the development and its foraging

Rhyzopertha dominica is responsible for serious economic losses of stored cereals. It has been
proven that the gastrointestinal microbiome in insects plays a crucial role in their development,
metabolism, resistance and digestion. This work aimed to test whether the different chemical
properties of different wheat and barley grain cultivars cause disturbances in insect foraging and
rearrangements in the structure of the R. dominica microbiome. The analyses showed that grains
of different cereal species, such as wheat and barley, and their respective cultivars, have different
effects on the microbiome and its metabolism and feeding behaviour of R. dominica. These findin-
gs open up the possibility of using the selection of resistant cultivars as a strategy to reduce the use
of chemicals in grain storage. The results indicate that by manipulating the chemical properties of
the grains, the R. dominica microbiome can be influenced, which can lead to disruptions in their na-
tural foraging behaviour and adaptation to the storage environment. Understanding this mechanism
is key to developing new, more sustainable methods of controlling R. dominica.

The study was supported by the Polish National Science Centre under the project no. UMO-2021/41/N/
NZ9/00364.
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Wplyw bakterii kwasu mlekowego na wzrost grzybow
patogenicznych w warunkach in vitro

Beata Kowalska, Magdalena Szczech
Instytut Ogrodnictwa — Panstwowy Instytut Badawczy

Bakterie kwasu mlekowego (LAB) pozyskano z fermentowanych produktéw spozywczych.
Na podstawie badan skriningowych wybrano 15 najbardziej aktywnych izolatow LAB wobec
kilkunastu grzybow patogenicznych. Przeprowadzono szczegdtowa oceng wptywu tych izolatow
na wzrost 3 réznych izolatoéw Botrytis cinerea (pozyskanych z marchwi, pomidora i cyklamenu),
Sclerotinia sclerotiorum, Pythium ultimum, Verticillium dahliae oraz Fusarium oxysporum f. sp. ly-
copersici. W tescie na antagonizm na pozywce MRS okreslano intensywno$¢ wzrostu grzybow
w obecnosci bakterii. Nastepnie badano wpltyw supernatantow otrzymanych po wzroscie wybra-
nych bakterii LAB jako dodatek do pozywki PDB zaszczepionej izolatami grzybow.

Stwierdzono, ze izolaty LAB w réznym stopniu hamuja wzrost patogenéw. W teécie na anta-
gonizm najbardziej wrazliwymi grzybami byly S. sclerotiorum oraz B. cinerea. Najbardziej opor-
nym grzybem byl F. oxysporum f. sp. lycopersici. Do testow z plynem pohodowlanym wybrano
4 izolaty LAB (LAB 2; LAB 4; LAB 6 1 LAB 8). Aktywnos¢ supernatantow pozyskanych z bakte-
rii LAB zalezata od ich stezenia. Wszystkie izolaty istotnie ograniczaly wzrost grzybni S. sclerotio-
rum, P. ultimum, F. oxysporum f. sp. lycopersici oraz V. dahliae.

Badania wykonane w ramach projektu BioHortiTech, finansowanego przez NCBiR w ramach pro-
gramu SusCrop ERA-NET.

Effect of lactic acid bacteria on the growth
of pathogenic fungi in vitro

Lactic acid bacteria (LAB) were obtained from fermented products. Based on screening, the
15 most active LAB isolates were selected against a dozen pathogenic fungi. A detailed evalua-
tion of these isolates on the growth of three different isolates of Botrytis cinerea (extracted from
carrot, tomato and cyclamen), Sclerotinia sclerotiorum, Pythium ultimum, Verticillium dahliae and
Fusarium oxysporum f. sp. lycopersici was carried out. In an antagonism test on MRS medium,
the intensity of fungal growth in the presence of bacteria was determined. Subsequently, the effect
of the supernatants obtained after the growth of selected LAB bacteria was studied as an addition
to PDB medium inoculated with fungal isolates.

The LAB isolates were found to inhibit the growth of pathogens on the plates to varying degrees.
In the antagonism test, the most sensitive fungi were S. sclerotiorum and B. cinerea. The most resis-
tant fungus was F oxysporum f. sp. lycopersici. Based on the results obtained, four isolates (LAB
2; LAB 4; LAB 6 and LAB 8) were selected for testing with LAB culture supernatant. The activity
of the supernatants depended on their concentration. All isolates significantly reduced the mycelial
growth of S. sclerotiorum, P. ultimum, F. oxysporum f. sp. lycopersici and V. dahliae.

Research carried out as part of the BioHortiTech project, funded by NCBiR under the SusCrop ERA-NET
programme.
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Zroznicowanie genetyczne szczepOow bakterii z rodzaju
Azotobacter wyizolowanych z réznych gleb Polski

Monika Koziet, Anna Gatazka

Instytut Uprawy Nawozenia i Gleboznawstwa — Panstwowy Instytut Badawczy,
ul. Czartoryskich 8, 24-100 Putawy

Bakterie tlenowe nalezace do rodzaju Azotobacter reprezentuja zréznicowang grup¢ wolno
zyjacych diazotrofow powszechnie wystepujacych w glebie. Aktualnie na §wiecie znanych jest
8 gatunkow bakterii w obrebie rodzaju Azotobacter, a gatunek A. chroococcum jest najszerzej
rozpowszechniony w glebach calego $wiata.

W badaniach wykorzystano 56 szczepow wyizolowanych z ré6znych gleb metoda rozcienczen
plytkowych. Do oceny zréznicowania genetycznego badanych izolatow Azotobacter spp. zastoso-
wano technike¢ ITS-PCR z analizg restrykcyjna produktu. Sposrod 56 badanych szczepoéw 36 cha-
rakteryzowato si¢ takim samym genotypem w analizach ITS-PCR/RFLP jak szczepy referencyjne
A. chroococcum DSM 281 1 DSM 2286, co wyraznie wskazywalo na ich przynaleznos¢ do gatunku
Azotobacter chroococcum. W celu molekularnej identyfikacji izolatow przeprowadzono amplifi-
kacje genu 16S rRNA w oparciu o reakcj¢ PCR ze starterami 27F i 1492R. Uzyskane produkty
o wielkosci okoto 1500 pz zsekwencjonowano w firmie Genomed SA w Warszawie. Na podstawie
sekwencjonowania genu 16S rRNA badane izolaty zidentyfikowane zostaly do gatunku Azotobac-
ter chroococcum.

Opracowanie przygotowane zostato w ramach zadania 1.7 dotacji celowej MRiIRW w 2024 r. pt.
., Praparaty mikrobiologiczne”.

Genetic diversity of Azotobacter strains isolated from
various soils of Poland

Free-living nitrogen-fixing bacteria belonging to the genus Azotobacter are microorganisms
commonly occurring in soil. The genus Azotobacter includes 8 species, with Azotobacter chro-
ococcum most commonly inhabiting many soils all over the world. In this study, 56 strains were
isolated from various soils of Poland, using the dilution-pour plates method. Restriction analysis of
the bacterial Internal Transcribed Spacer (ITS) region was used for the characterization and differ-
entiation of the isolated strains. Restriction analysis of ITS region indicated that the studied isolates
were not identical. Among the 56 tested strains, 36 were characterized by the same genotype in
ITS-PCR/RFLP analyzes as the reference strains 4. chroococcum DSM 281 and DSM 2286. For
molecular identification of the isolates, the 16S rRNA gene was amplified using 27f and 1495r
primers and PCR products were sequenced. These results indicate that the analyzed isolates from
Polish soils belong to one species, namely Azotobacter chroococcum.

88



VIll Ogdlnopolskie Sympozjum Mikrobiologiczne ,,Metagenomy réznych srodowisk” 2024

Sekwencjonowanie genomow bakteriofagow powodujacych lize
roslinnych i ludzkich szczepow Kosakonia cowanii

Krzysztof Krawczyk, Weronika Zenelt, Anna Hoffmann, Katarzyna Sadowska
Instytut Ochrony Roslin — Panstwowy Instytut Badawczy, Poznan

Kosakonia cowanii (syn. Enterobacter cowanii) to bardzo konkurencyjna bakteria, ktora wspol-
zyje z organizmami ro$linnymi, owadami, rybami, ptakami i ludzmi. Jest patogenna dla niektorych
roslin 1 patogenem oportunistycznym u ludzi. Wyizolowano, zsekwencjonowano i scharaktery-
zowano 9 nowych wirusow, ktore lizuja patogenne dla roslin szczepy oraz/lub ludzkie szczepy
K. cowanii. Kc166A to nowy kayfunavirus, Kec261 to nowy bonnellvirus, a Kc318 to nowy cro-
nosvirus (wszystkie Autographiviridae). Kc237 to nowy sortsnevirus, natomiast Kc166B 1 Kc283
naleza do nowych rodzajow w obregbie Podoviridae. Kc304 to nowy winklervirus, a Ke263 1 Kc305
to nowe myowirusy. Wirusy roznia si¢ specyficznoscia gospodarza, fenotypem plakietki i kinetyka
lizy. Niektore z nich mogg by¢ rowniez odpowiednie stosowane do kontroli patogenow.

The sequencing of genomes of bacteriophages causing lysis in
plant and human strains of Kosakonia cowanii

Kosakonia cowanii (syn. Enterobacter cowanii) is a highly competitive bacterium that lives
with plant, insect, fish, bird, and human organisms. It is pathogenic on some plants and an oppor-
tunistic pathogen of human. Nine novel viruses that lyse plant pathogenic strains and/or human
strains of K. cowanii were isolated, sequenced, and characterized. Kc166A is a novel kayfunavirus,
Kc261 is a novel bonnellvirus, and Kc318 is a new cronosvirus (all Autographiviridae). Kc237
is a new sortsnevirus, but Kc166B and Kc283 are members of new genera within Podoviridae.
Kc304 is a new winklervirus, and Kc263 and Kc305 are new myoviruses. The viruses differ in host
specificity, plaque phenotype, and lysis kinetics. Some of them should be suitable also as pathogen
control agents.
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Struktura Bacteroidota w obliczu nawozenia mineralnego
i zroznicowanej wilgotnosci gleby

Anna Kruczynska', Agnieszka Kuzniar', Sara Jurczyk?, Andrzej Stomczewski’,
Jacek Podlewski®, Agnieszka Wolinska'

'Katedra Biologii i Biotechnologii Mikroorganizméw, Katolicki Uniwersytet Lubelski Jana Pawta II,
ul. Konstantynéw 1 I, 20-708 Lublin
’Katedra Sztucznej Inteligencji, Katolicki Uniwersytet Lubelski Jana Pawta II,
ul. Konstantynéow 1 H, 20-708 Lublin
3CGFP Sp. z 0.0., Wojnowo 5, 86-014 Sicienko

Celem badan byta analiza struktury Bacteroidota oraz jej wzglednej obfitosci w obliczu za-
stosowania roznych dawek nawozenia mineralnego w dwoch systemach uprawy kukurydzy: or-
kowym (P) i bezorkowym (NT) na przestrzeni dwoch sezondw wegetacyjnych. Proby pobierano
dwukrotnie podczas jednego sezonu wegetacyjnego: przed siewem kukurydzy (bez nawozenia)
i po zbiorze plonéw (cztery roézne dawki nawozenia). Struktur¢ mikrobiomu zidentyfikowano
w oparciu o technike NGS.

Ustalono, ze Bacteroidota moze by¢ wrazliwa na stosowanie nawozu N, o czym $wiadczyt spa-
dek bogactwa wigkszosci rodzajow (w tym m.in. Flavobacterium, Ferruginibacter, Pedobacter,
Moucilaginibacter), reprezentujacych analizowana populacje po dwoch sezonach wegetacyjnych
oraz w dwoch systemach uprawy. Stwierdzono ponadto, ze Bacteroidota moze preferowaé warunki
niskiej wilgotnosci gleby, co z kolei mogto si¢ przetozy¢ na wzrost bogactwa tych bakterii, odno-
towany po zbiorze plonow w 2022 r.

Projekt dofinansowany ze Srodkow budzetu panstwa w ramach programu Ministra Edukacji i Na-
uki pod nazwq ,,Nauka dla Spoteczenstwa” nr projektu NdS/531260/2021/2021, kwota dofinansowania
100%, catkowita wartosc projektu 625 910,50 PLN.

Bacteroidota structure in the face of mineral fertilization
and varying soil moisture

The aim of the study was to analyze the structure of Bacteroidota and its relative abundance in
the face of the application of different doses of mineral fertilization in two systems of maize cul-
tivation: plowed (P) and no-till (NT) over two growing seasons. Samples were taken twice during
one growing season: before maize sowing (without fertilization) and after harvesting the crop (four
different doses of fertilization). The structure of the microbiome was identified using the NGS
technique.

It was found that Bacteroidota may be sensitive to the application of N fertilizer, as evidenced
by the decrease in richness of most genera (including Flavobacterium, Ferruginibacter, Pedobac-
ter, Mucilaginibacter, among others), representing the analyzed population after two growing se-
asons and in the two cropping systems. The observation also suggests that Bacteroidota may prefer
low soil moisture conditions, which in turn could have contributed to the increase in the relative
abundance of these bacteria recorded after the 2022 harvest.
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Ksztaltowanie aktywnosci metanotroficznej gleb
przez nawozenie azotowe

Adam Kubaczynski!, Adrianna Rafalska', Marcelina Borkowska?,
Anna Walkiewicz', Agnieszka Wolinska?

Tnstytut Agrofizyki Polskiej Akademii Nauk, ul. Doswiadczalna 4, 20-290 Lublin
* Katedra Biologii i Biotechnologii Mikroorganizmow, Instytut Nauk Biologicznych, Wydziat Medyczny,
Katolicki Uniwersytet Lubelski Jana Pawta I, ul. Konstantynéw 1 I; 20-708 Lublin

Intensyfikacja rolnictwa zwiazana z powszechnym stosowaniem nawozow azotowych jest jed-
nym z kluczowych czynnikow umozliwiajacych wzrost produktywnosci upraw. Jednak nasilenie
zabiegow agrotechnicznych wraz z postepujacymi zmianami klimatycznymi niesie za soba ryzy-
ko pogorszenia warunkow glebowych, spadku bioréznorodnosci i aktywno$ci mikrobiologicznej.
W pracy uwzgledniono wplyw nawozenia azotowego na proces utleniania metanu (CH,) i emisjg
ditlenku wegla (CO,). Material badawczy stanowita gleba spod uprawy kukurydzy w monokultu-
rze. Wykazano, iz redukcja nawozenia azotowego odmiennie reguluje metanotrofi¢, zaleznie od
dawki nawozu i sposobu uprawy. Wychodzac naprzeciw postepujacym zmianom klimatu, a jedno-
czesnie wymaganiom UE w zakresie redukcji nawozenia azotowego, badania r6znych gleb w za-
proponowanym zakresie sg warte kontynuacji.

Praca powstata czesciowo w wyniku realizacji projektu ReLive (CIRCULARITY/61/ReLive/2022)
wspolfinansowanego przez Narodowe Centrum Badan i Rozwoju (Program ERA-NET 2021 Joint Call on
Circularity) oraz programu Ministra Edukacji i Nauki pod nazwgq , Nauka dla Spoteczenstwa” nr pro-
Jektu NdS/531260/2021/2021.

Shaping soil methanotrophic activity by nitrogen fertilization

Agricultural intensification, with the common use of nitrogen fertilisers, has been a key factor
in increasing crop productivity. Nevertheless, the intensification of agricultural treatments, along
with the effects of climate change, poses a risk of deterioration in soil physicochemical properties,
as well as a decline in soil biodiversity and microbiological activity. The study considered the
effects of nitrogen fertilisation on methane (CH,) oxidation and carbon dioxide (CO,) emissions.
The research material was soil under monoculture cultivation of maize. A reduction in nitrogen
fertilisation was shown to regulate methanotrophy differently, depending on the fertiliser dose and
the cultivation method. In view of climate change and the EU’s requirements to reduce nitrogen
fertilisation, the study of various soils in the proposed area is worth continuing.

This work was partly conducted under the ReLive project (CIRCULARITY/61/ReLive/2022) which
was cofinanced by the National Centre for Research and Development (ERA-NET 2021 Joint Call on
Circularity Program) and program of the Ministry of Education and Science named “Science for the
Society” project number NdS/531260/2021/2021.
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Od satelitarnej do rdzeniowej mikrobioty gleb charakterystyczne;j
dla kukurydzy w roznych systemach uprawy

Agnieszka Kuzniar', Anna Kruczynska', Sara Jurczyk?, Weronika Goraj',
Andrzej Stomczewski®, Jacek Podlewski’, Agnieszka Wolinska'

! Katedra Biologii i Biotechnologii Mikroorganizméw, Wydziat Medyczny,
Katolicki Uniwersytet Lubelski Jana Pawta II,ul. Konstantynow 11, 20-708 Lublin
’Katedra Sztucznej Inteligencji, Wydziat Nauk Przyrodniczych i Technicznych,
Katolicki Uniwersytet Lubelski Jana Pawta I1,ul. Konstantynow 1H, 20-708 Lublin
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Przedmiotem badan byly analizy mikrobioty rdzeniowej i satelitarnej (szczegodlnie bakte-
rii 1 grzybow) wplywajacej na wielofunkcyjnos¢ ekosystemu glebowego. Probki gleby pobrano
z uprawy kukurydzy w systemie orkowym i bezorkowym prowadzonej w nastgpujacych kombi-
nacjach stezenia azotu 150, 200 i 250 kg'-ha!-rok'. W badaniu wykonano rowniez kontrolg, gdzie
nie stosowano nawozenia azotowego. Eksperymenty prowadzono w dwoch sezonach wegetacyj-
nych: 2021/2022 i 2022/2023 roku. Mikrobiot¢ glebowa pod katem bakterii i grzybow wyzna-
czono, stosujac technike sekwencjonowania nastgpnej generacji amplikonéw 16S i ITS (MiSeq
[lumina). Okreslono glowne role ekologiczne mikrobioty rdzeniowej i satelitarnej w utrzymywa-
niu zlozonych powigzan migdzy taksonami bakterii i grzybow ich zwigzkami z krazeniem wielu
sktadnikéw odzywczych.

Podsumowujac, zréoznicowane stosowanie azotu moze zmieniac sie¢ mikrobioty gleby upraw-
nej, co moze sugerowac, ze sktad mikrobioty rolniczej jest ekologicznie wspotzalezny od substra-
tow zwartych w glebie, szczegdlnie od azotu.

Praca dofinansowana ze srodkow budzetu panstwa w ramach programu Ministra Edukacji i Na-
uki pod nazwq ,,Nauka dla Spoleczenstwa” nr projektu NdS/531260/2021/2021, kwota dofinansowania
100%, catkowita wartosc projektu 625 910,50 PLN.

From satellite to core soil microbiota specific to maize
in different cropping systems

The focus of the study was to analyze the core and satellite microbiota (especially bacteria
and fungi) affecting the multifunctionality of the soil ecosystem. Soil samples were taken from
maize cultivation in a plowing and no-till system carried out in the following combinations of
nitrogen concentrations of 150, 200 and 250 kg'-ha'-yr'. The study also included a control, where
no nitrogen fertilization was applied. The experiments were conducted in two growing seasons:
2021/2022 and 2022/2023. The soil microbiota in terms of bacteria and fungi was determined using
the Next-Generation sequencing technique of 16S and ITS amplicons (MiSeq Illumina). The main
ecological roles of core and satellite microbiota in maintaining the complex interrelationships be-
tween bacterial and fungal taxa of their relationships with the circulation of many nutrients were
determined. In summary, differential application of nitrogen rates can alter the microbial network
of arable soils, suggesting that the composition of the agricultural microbiota is ecologically inter-
dependent on soil-dense substrates, particularly nitrogen.
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Charakterystyka molekularna bakterii z rodzaju Salmonella
izolowanych od dzikich ptakow w Polsce

Anna Lalak, Renata Kwit, Magdalena Skarzynska, Magdalena Zajac,
Emilia Mikos-Wojewoda, Ewelina Skrzypiec, Weronika Koza, Dariusz Wasyl

Zaktad Mikrobiologii, Panstwowy Instytut Weterynaryjny — Panstwowy Instytut Badawczy

Dzikie ptaki ciagle stanowia nie w pelni poznany rezerwuar Salmonella. Celem badania byta
charakterystyka molekularna Salmonella spp. pochodzacych od wolno zyjacych ptakow.

Szczepy Salmonella (n=16) zostaty wyizolowane ze 150 probek pobranych od dzikich ptakow
w latach 2020-2023. Wszystkie izolaty Salmonella spp. poddano badaniom wrazliwosci na sub-
stancje przeciwdrobnoustojowe metodg mikrorozcienczen w bulionie (MIC — minimalne st¢zenie
antybiotykow hamujace wzrost bakterii) z uzyciem panelu EUVSEC3 (Trek D. S.). Wyniki inter-
pretowano przy uzyciu epidemiologicznych wartosci odci¢cia (ECOFF) rekomendowanych przez
EUCAST. Sekwencjonowanie genomowe wykonano z wykorzystaniem platformy Illumina.

Izolaty nalezaly do 7 réznych serowaréw Salmonella, w tym tych najczesciej odpowiadajace
za zachorowania ludzi, tj. S. Enteritidis, S. Typhimurium, czy S. Infantis. Pomimo niskiego odset-
ka szczepoéw opornych potwierdzono, ze czgs¢ izolatow byla oporna na chinolony. Analiza WGS
wykazata, ze wszystkie S. Enteritidis naleza do typu sekwencyjnego ST11 i posiadaja mutacje
punktowe w genach gyr4 (S83Y) warunkujace opornos¢ na chinolony. Z kolei S. Isaszeg zakwali-
fikowano do nowego typu sekwencyjnego, w ktorym zidentyfikowano nowe warianty genow sucA
oraz thrA.

Molecular characterization of Salmonella bacteria isolated
from wild birds in Poland

Wild birds still constitute a not well-recognized reservoir of Salmonella. The aim of the study
was the molecular characterization of Sa/monella spp. originating from wild birds.

Salmonella strains (n=16) were isolated from 150 samples collected from wild birds between
2020 and 2023. Antimicrobial susceptibility testing was performed using the MIC (minimum in-
hibitory concentration) method using the EUVSEC3 panel (Trek D. S.). Results were interpreted
using epidemiological cut-off values (ECOFF) recommended by EUCAST. Whole genome se-
quencing was performed using the [llumina platform.

The isolates belonged to 7 different Salmonella serovars, including those most frequently re-
sponsible for human diseases, i.e. S. Enteritidis, S. Typhimurium, or S. Infantis. Despite a low pro-
portion of resistant strains, it was confirmed that some of the isolates were resistant to quinolones.
WGS analysis showed that all S. Enteritidis belong to the ST11 sequence type and have point mu-
tations in the gyr4 genes (S83Y) conferring resistance to quinolones. In turn, S. Isaszeg was clas-
sified as a new sequence type, in which new variants of the sucA and thrA genes were identified.
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Charakterystyka genomowa oraz ocena wrazliwosci na srodki
przeciwdrobnoustrojowe Salmonella Enteritidis izolowanych od
drobiu w latach 1980-1986 — wyniki wstepne

Anna Lalak, Magdalena Zajac, Magdalena Skarzynska, Renata Kwit,
Emilia Mikos-Wojewoda, Ewelina Skrzypiec, Dominika Wojdat, Dariusz Wasyl

Zaktad Mikrobiologii, Panstwowy Instytut Weterynaryjny — Panstwowy Instytut Badawczy

Utrzymujacy si¢ poziom zakazen u zwierzat i zatru¢ pokarmowych u ludzi wywotanych przez
Salmonella Enteritidis wskazuje na pandemiczny charakter ekspansji tego serowaru.

Celem prowadzonych badan bylo wyjasnienie przyczyn sukcesu epidemiologicznego
S. Enteritidis poprzez okreslenie stopnia zmiennosci genomowej i wrazliwosci na $rodki prze-
ciwdrobnoustrojowe 29 szczepow S. Enteritidis pochodzacych od drobiu, z kolekcji zgromadzonej
w Zakladzie Mikrobiologii PIWet-PIB, w latach 1980-1986. Badanie wrazliwosci na substancje
przeciwdrobnoustrojowe przeprowadzono metoda MIC (minimalne st¢Zenie antybiotykow hamu-
jace wzrost bakterii) z uzyciem panelu EUVSEC3 (Trek D. S.). Wyniki interpretowano przy uzyciu
epidemiologicznych warto$ci odcigcia (ECOFF) rekomendowanych przez EUCAST. Sekwencjo-
nowanie genomowe wykonano z wykorzystaniem platformy Illumina.

Analizy wykazaly duze zro6znicowanie szczepoéw S. Enteritidis oraz klonalne szerzenie si¢
okreslonych typow sekwencyjnych u badanych gatunkow drobiu. Wystepowanie licznych wysp
patogennosci §wiadczy o wysokim potencjale zoonotycznym badanych szczepow. Potwierdze-
niem tego moze by¢ rowniez obecnos¢ replikondw plazmidowych zwigzanych z przenoszeniem
genow opornosci 1 wirulencji. Niski status opornosci wskazuje na ograniczone nabywanie oporno-
$ci przez szczepy tego serowaru.

Genomic characterization and assessment of antimicrobial
susceptibility of Salmonella Enteritidis isolated from poultry
in 1980-1986 — preliminary results

Sustained level of infections in animals and food poisoning in humans caused by Salmonella
Enteritidis indicates the pandemic nature of the expansion of this serovar. The study aimed to
explain the causes of the epidemiological success of S. Enteritidis by determining the degree of
genomic variability and sensitivity to antimicrobials of 29 strains of S. Enteritidis originating from
poultry, from the collection gathered at the Department of Microbiology, PIWet-PIB, in the years
1980-1986.

Antimicrobial susceptibility testing was performed with the MIC (minimum inhibitory con-
centration) method using the EUVSEC3 panel (Trek D. S.). Results were interpreted using epide-
miological cut-off values (ECOFF) recommended by EUCAST. Whole genome sequencing was
performed using the [llumina platform. The analyzes showed a high diversity of S. Enteritidis stra-
ins and clonal spread of specific sequence types in the studied poultry species. The occurrence of
numerous pathogenicity islands indicates the high zoonotic potential of the tested strains. This may
also be confirmed by the presence of plasmid replicons associated with the transfer of resistance
and virulence genes. The low resistance status indicates limited acquisition of resistance by strains
of this serovar.
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Znikajacy azot w rzece na obszarze silnie zurbanizowanym —
czy badania metataksonomiczne skladu populacji bakterii
i grzybow pomoga go odnalez¢?

Anna Lenart-Boron!, Anna Bojarczuk?, Piotr Borof®, Natalia Czernecka*

Katedra Mikrobiologii i Biomonitoringu, Uniwersytet Rolniczy w Krakowie
*Zaktad Hydrologii, Uniwersytet Jagiellonski w Krakowie
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Wody powierzchniowe obszaréw zurbanizowanych poddawane sg silnej antropopresji, przeja-
wiajacej si¢ wysokimi st¢zeniami zanieczyszczen chemicznych. Badania przeprowadzono na rze-
ce Drwince ptynacej wzdtuz Niepotomickiej Strefy Inwestycyjnej, gdzie analizy hydrochemiczne
wykazaly nietypowo niskie st¢zenia biogenow (czgsto ponizej limitu detekeji), zwlaszcza jonow
NO,, NO, i PO,, wskazujac na obecnos¢ zjawisk przyczyniajagcych si¢ do ich zmniejszania. Dla
czterech lokalizacji przeprowadzono sekwencjonowanie NGS rejonu V3-V4 16S rDNA dla popu-
lacji bakterii 1 ITS dla grzybow. Najwyzszy udziat wérdd bakterii miaty Exiguobacterium i Acine-
tobacter spp., majace zdolno$¢ do wydajnej denitryfikacji i redukeji azotu. Stwierdzono obecnos¢
bakterii wigzacych azot (Luteoibacter, Bacillus, Rhodococcus, Flavobacterium), denitryfikatorow
(Paracoccus, Pseudorhodobacter) 1 nitryfikatorow (Nitrosomonas). Wsrdd grzyboéw dominowaty
Acremonium stromaticum, Cladosporium delicatulum i Ustilago filiformis, tj. saprotrofy, plesnie
i pasozyty roslin. Wyniki sugeruja koniecznos¢ poszerzenia zakresu analiz NGS 16S rDNA o do-
datkowe lokalizacje.

Badania sfinansowano: MINIATURA DEC-2023/07/X/ST10/00297 i Program Strategiczny Inicjaty-
wa Doskonatosci, Wydzial Geografii i Geologii UJ.

Nitrogen disappearing in a river of a highly urbanized area —
will metataxonomic studies of bacterial and fungal populations
find it?

In urbanized areas surface water is subject to strong anthropogenic pressure, manifested by
significant concentrations of chemical pollutants. This study was carried out on the Drwinka river,
which flows along the Niepotomice Investment Zone. Hydrochemical analyzes showed unusually
low concentrations of biogenic ions (NO,, NO, and PO,), suggesting phenomena that contribute to
their reduction. NGS-based analysis of V3-V4 16S rDNA was performed for bacterial population
and ITS — for fungi. Among bacteria, the highest share had Exiguobacterium and Acinetobac-
ter spp., capable of efficient denitrification and nitrogen reduction. We also found nitrogen fixers
(Luteoibacter, Bacillus, Rhodococcus, Flavobacterium), denitrifiers (Paracoccus, Pseudorhodo-
bacter) and nitrifiers (Nitrosomonas). The dominant fungi were Acremonium stromaticum, Clado-
sporium delicatulum and Ustilago filiformis (saprotrophs, molds and plant parasites). Our results
suggest the need to expand the scope of NGS 16S rDNA analyzes to additional locations.

This research was financed: MINIATURA No. DEC-2023/07/X/ST10/00297, Strategic Programme
Excellence Initiative at Faculty of Geography and Geology Jagiellonian University.
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Rany zwierzat towarzyszacych jako siedlisko antybiotykoopornych
bakterii. Badania hodowlane, proteomiczne i molekularne

Anna Lenart-Boron!, Klaudia Bulanda?, Natalia Czernecka®, Anna Ratajewicz?,
Klaudia Stankiewicz'
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Celem badan byta identyfikacja patogenow najpowszechniej infekujacych rany zwierzat towa-
rzyszacych, oznaczenie ich lekoopornosci i wykrycie w ich DNA genow antybiotykoodpornosci,
w oparciu o badania hodowlane, molekularne i proteomiczne. Wyizolowano 136 szczepdw bakterii
z wymazow z ran zwierzat. Ich identyfikacj¢ gatunkowa oparto na hodowli na podtozach chro-
mogennych i spektrometrii MALDI-TOF. Najczesciej wykrywano S. pseudintermedius (9.56%),
E. coli (8.09%) 1 E. faecalis (8.09%). Opornos¢ na antybiotyki oznaczono metoda dyfuzyjno-kraz-
kowa. Enterobacterales byty glownie oporne na amoksycyling z kwasem klawulanowym (63%),
wszystkie szczepy Enterococcus byly oporne na imipenem, a u Staphylococccus dominowata
opornos¢ na klindamycyne (39.2%). Technik¢ PCR wykorzystano aby wykry¢ geny lekooporno-
$ci. Najczesciej wykrywano geny strd, sul3 i blaTEM (oporno$¢ na streptomycyng, sulfonamidy
i beta-laktamazy o rozszerzonym spektrum substratowym).

Badania sfinansowano ze srodkow budzetu panstwa, przyznanych przez Ministra Edukacji i Nauki
w ramach Programu ,, Studenckie kota naukowe tworzg innowacje” — ,, Badania skutecznosci innowacyyj-
nych bionanokompozytow hialuronu z nanokapsutkowang ozonowang oliwg z oliwek, grafenem i nano-
srebrem przeciw bakteriom infekujqcym rany psow i kotow” (Umowa Nr SKN/SP/569551/2023).

Wounds of companion animals as a habitat of antibiotic resistant
bacteria. Culture-based, proteomic and molecular studies

The aim of this study was to identify the most common bacterial pathogens infecting wounds
of companion animals, to determine their antimicrobial resistance and detect 12 genetic determi-
nants of antibiotic resistance in their DNA, using culture-based, molecular and proteomic analyses.
A total of 136 bacterial strains were isolated from wound swabs, and species identification was
based on chromogenic media followed by MALDI-TOF spectrometry. S. pseudintermedius, E. coli
and E. faecalis (9.56% and 8.09%) were the most common. Antimicrobial resistance was assessed
using disc-diffusion method. Enterobacterales were mostly resistant to amoxicillin/clavulanic acid
(63%), all Enterococcus were imipenem-resistant and staphylococci were most commonly resis-
tant to clindamycin (39.2%). PCR tests were applied to detect the resistance genes and strA, sul3
and blaTEM (resistance to streptomycin, sulfonamides and extended-spectrum beta-lactamases)
were most frequently detected.
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Identyfikacja mikroorganizmow jako komponentow bionawozow
ograniczajacych straty skladnikow mineralnych w glebie

Anna Lisek, Pawet Trzcinski, Lidia Sas-Paszt, Stawomir Gluszek
Instytut Ogrodnictwa — Pafstwowy Instytut Badawczy, ul. Konstytucji 3 Maja 1/3, 96-100 Skierniewice

Nadmierne nawozenie mineralne i aplikacja chemicznych $rodkéw ochrony roslin oraz orga-
niczne odpady pochodzace z rolnictwa zanieczyszczaja glebg, wode i powietrze poprzez wymy-
wanie jonow azotanowych, fosforanowych i innych sktadnikow mineralnych do wod powierzch-
niowych i gruntowych oraz emisj¢ amoniaku i gazow cieplarnianych do atmosfery. Zjawiska te sa
niekorzystne dla upraw ogrodniczych i rolniczych, pogarszaja jakos$¢ gleb oraz przyczyniaja si¢ do
eutrofizacji wod. Wyselekcjonowano i zidentyfikowano 10 szczepow bakterii z rodzajow Bacillus,
Priestia, Streptomyces, Pseudomomas, Klebsiella udostepniajacych roslinom fosfor, zelazo oraz
inne makro- i mikroelementy i biodegradujacych materi¢ organiczna. Scharakteryzowane i ziden-
tyfikowane szczepy pozytecznych bakterii sa3 komponentami 6 konsorcjow mikrobiologicznych,
przeznaczonych do stymulacji wzrostu i plonowania roslin uprawnych oraz biodegradacji materii
organicznej, ktorych zastosowanie przyczyni si¢ do ograniczania strat sktadnikow mineralnych
z gleby do wod powierzchniowych i wod gruntowych oraz do atmosfery.

Projekt EcoNutri , Innowacyjna koncepcja i ekologicznie zrownowazone technologie nawozenia
w rolnictwie, zapobiegajgce i ograniczajgce zanieczyszczenia gleby, wod i powietrza”, otrzymat dofi-
nansowanie przez Komisje Europejskq w ramach programu Horyzont Europa, nr projektu 101081858.

Identification of microorganisms as components of biofertilizers
that limit the losses of minerals in the soil

Excessive mineral fertilization and the application of chemical plant protection products, as
well as organic waste from agriculture pollute the soil, water and air by leaching nitrate, phosphate
and other mineral ions into surface and groundwater and by emitting ammonia and greenhouse ga-
ses into the atmosphere. These phenomena are unfavorable for horticultural and agricultural crops,
deteriorate soil quality and contribute to water eutrophication. Ten strains of bacteria from the ge-
nera Bacillus, Priestia, Streptomyces, Pseudomomas, Klebsiella were selected and identified, with
the properties of providing plants with phosphorus, iron and other macro- and microelements and
degrading organic matter. The characterized and identified strains of beneficial bacteria are com-
ponents of six microbiological consortia intended to stimulate the growth and yield of crop plants
and the biodegradation of organic matter, the use of which will contribute to limiting the losses of
minerals from the soil to surface and groundwater waters and to the atmosphere.

The EcoNutri project "Innovative concept and ecologically sustainable fertilization technologies in

agriculture, preventing and reducing soil, water and air pollution, ” received funding from the European
Commission under the Horizon Europe program, project number 101081858.

97



VIll Ogdlnopolskie Sympozjum Mikrobiologiczne ,Metagenomy réznych srodowisk” 2024

Wrazliwos¢ Neosartorya spp. (teleomorfa Aspergillus spp.)
na wybrane zwiazki cykliczne

Wiktoria Maj, Giorgia Pertile, Magdalena Frac
Instytut Agrofizyki im. Bohdana Dobrzanskiego PAN, ul. Doswiadczalna 4, 20-290 Lublin, Polska

Neosartorya spp. (teleomorfa Aspergillus spp.) sa znane ze swojej odpornosci na obrobke ciepl-
ng, co czyni je istotnym zagrozeniem dla bezpieczenstwa zywnosci [1]. Biorac pod uwage ich
wilasciwosci, zrozumienie wrazliwosci tych grzybéw na substancje chemiczne ma ogromne zna-
czenie dla przetworstwa zywnosci. W niniejszym badaniu okreslono wptyw 11 zwiazkow cyklicz-
nych na wzrost i aktywnos$¢ metaboliczng Neosartorya spp. Dziesie¢ izolatow grzybow hodowano
w optymalnych warunkach i wykorzystano do wytworzenia zawiesin komorkowych do inokulacji
mikroplytek Biolog® PM21-25. Wyniki wskazuja, ze po 144 godzinach inkubacji prometazyna,
wodzian dichlorowodorku metylo-wiologenu hamowaly wzrost testowanych grzybow, podczas
gdy inne zwiazki cykliczne (cykloheksymid, chlorowodorek doksycykliny i chlorek berberyny)
stymulowaty ich wzrost. Badanie to nie tylko wzbogaca wiedz¢ na temat Neosartorya spp., ale
takze zapewnia wglad w potencjalne strategie zwalczania grzybow.

[1] Yaguchi, T., Imanishi, Y., Matsuzawa, T., Hosoya, K., Hitomi, J., & Nakayama, M. (2012).
Method for identifying heat-resistant fungi of the genus Neosartorya. Journal of food protection,
75(10), 1806-1813.

Praca zostala zrealizowana przy wsparciu finansowym Narodowego Centrum Nauki, Preludium Bis-2,
2020/39/0/NZ9/03421.

Neosartorya spp. (teleomorph of Aspergillus spp.) sensitivity
to selected cyclic compounds

Neosartorya spp. (teleomorph of Aspergillus spp.) are renowned for their resilience to heat
treatments, making them a significant concern in food safety [1]. Given the impact of these fun-
gi, understanding their sensitivity to chemicals is paramount for food production. In this study,
the influence of 11 cyclic compounds was tested (e.g. caffeine, benzamidine, cycloheximide) on
the growth and metabolic activity of Neosartorya spp. Ten fungal isolates were cultured in optimal
growth conditions and used to obtain cell suspensions for inoculation of Biolog® PM21-25 micro-
plates. Our findings delineate that after 144 hours of incubation, promethazine, methyl viologen
dichloride hydrate impeded the growth of tested fungi, while other cyclic substances (cycloheximi-
de, doxycycline hydrochloride and berberine chloride) stimulated it. This investigation not only
enriches our comprehension of Neosartorya spp. but also provides insights into potential strategies
for fungal management.

The work was supported by the National Science Centre, Poland, Preludium Bis-2, 2020/39/0/
NZ9/03421.
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Charakterystyka spolecznosci mikroorganizmow zasiedlajacych
endosfer¢ hiperakumulatorow

Oliwia Malinowska, Karolina Kardy$, Agata Goryluk-Salmonowicz
Katedra Biochemii i Mikrobiologii, Instytut Biologii, Szkota Gléwna Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie

Rosliny zdolne do akumulowania wysokich stezen metali, zwane hiperakumulatorami, wyste-
puja w roznych strefach klimatycznych na catym $wiecie. Co ciekawe, znanych jest ponad 750
gatunkow hiperakumulatoréw, a tylko dla kilku gatunkéw zbadano mikrospoteczno$¢ endofitycz-
ng. Celem niniejszej pracy byta charakterystyka genetyczna i fenotypowa bakterii endofitycznych
pozyskanych z wewnetrznych tkanek rosliny Armeria maritima subsp. halleri (Wallr.) Rothm.

Wyniki wskazuja, iz wsrdd bakterii hodowalnych zasiedlajacych Armeria maritima dominuja
gatunki rodzaju Pseudomonas. Pozyskane szczepy wykazaly liczne wlasciwosci promujace wzrost
ro$lin (m.in. produkcja IAA, sideroforow, uplynnianie Pb). W nastgpnym etapie prac zostanie
rozpoznana spoteczno$¢ mikroorganizméw endofitycznych technika Sekwencjonowania Nowej
Generacji. Technike NGS w badaniu mikrobiomu hiperakumulatorow zastosowano jak dotad dla
takich ro$lin, jak: Commelina communis, Miscanthus sinensis czy Noccaea caerulescens. Mikro-
biom endofityczny badanych roslin zdominowany byt przez Actinobacteriota (35-55%) i a-Pro-
teobacteria (10-20%), podczas gdy w glebie pozaryzosferowej dominowaly bakterie typu Bac-
teroidota (26%). Co ciekawe, wykazano, iz wyzsza zawartos¢ metali cigzkich (Cd, Cu, Pb, Zn)
nie wplywa na sktad spotecznosci endofitow zasiedlajacych badane rosliny, w przeciwienstwie do
sktadu spotecznosci bakterii ryzosferowych i pozaryzosferowych.

Characteristics of the microbial community inhabiting
hyperaccumulating plant endosphere

Plants that accumulate high metal concentrations are called hyperaccumulators. They grow
in different climatic zones all over the world. Interestingly, more than 750 species of hyperac-
cumulators are known but endophytic community has been investigated for a few plant species
only. The aim of this study was the genetic and phenotypic analysis of endophytic bacteria isolat-
ed from internal tissues of Armeria maritima subsp. halleri (Wallr.) Rothm. The results showed
that the dominant genus of culturable endophytes inhabiting Armeria maritima was Pseudomonas.
Bacterial strains had plant growth promoting properties, like IAA and siderophore production and
Pb solubilization. The Next Generation Sequencing analysis will be performed in further research-
es. The NGS technique has been used for studying hyperaccumulator’s endosphere of such plants
as Commelina communis, Miscanthus sinensis and Noccaea caerulescens. The endophytic micro-
biome of the studied plants was dominated by Actinobacteriota (35-55%) and a-Proteobacteria (10-
20%) while in the bulk soil Bacteroidota (26%) was the dominant phylum. Noteworthy, it has been
shown that increase of heavy metals (Cd, Cu, Pb, Zn) do not influence on microbial community
structure in the endosphere of tested plants, in contrast to the rhizosphere and bulk soil.
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Mikrobiom glebowy pod lupa: funkcjonalna analiza zbiorowisk
bakterii w uprawach wspolrzednych zboz i roslin bobowatych

Mateusz Macik', Dominika Siegieda', Agata Gryta', Jacek Panek’,
Beata Feledyn-Szewczyk?, Giacomo Pietramellara®, Shamina Imran Pathan®, Magdalena Frac!

Tnstytut Agrofizyki im. Bohdana Dobrzanskiego Polskiej Akademii Nauk, ul. Doswiadczalna 4, 20-290 Lublin
“Instytut Uprawy Nawozenia i Gleboznawstwa — Panstwowy Instytut Badawczy, ul. Czartoryskich 8, 24-100 Putawy
SUniversity of Florence, Piazza San Marco 4, Florence 50121, Wiochy

Uprawy wspolrzedne zboz i roslin bobowatych zyskuja coraz wigksza popularnos¢ w obszarze
zrownowazonego rolnictwa. Celem badan byta analiza profilu funkcjonalnego zbiorowisk bakterii
w réznych systemach uprawy zbdz i roslin bobowatych w doswiadczeniu polowym zlokalizowa-
nym w Stacji Do§wiadczalnej Instytutu Uprawy Nawozenia i Gleboznawstwa w Osinach. Probki
gleby pobierano z glebokosci 15-30 cm, 30-60 cm oraz 60-90 cm. Réznorodnos¢ funkcjonalng
zbiorowisk bakterii okreslono za pomoca sekwencjonowania nastgpnej generacji (NGS), narzedzia
PICRUSt2 oraz bazy danych KEGG. Najwigksza liczbe funkcjonalnych sekwencji przypisano do
procesow zwigzanych z metabolizmem i przetwarzaniem informacji genetycznej. W organicznych
i zintegrowanych systemach uprawy zanotowano obnizenie liczby sekwencji w warstwie 30-60 cm
oraz zwigkszenie w warstwie 60-90 cm. W poréwnaniu do konwencjonalnej metody uprawy liczba
funkcjonalnych sekwencji wzrosta w warstwie 15-30 cm w organicznym wspotrzednym oraz zin-
tegrowanych systemach uprawy.

Soil microbiome under scrutiny: functional analysis of bacterial
communities in cereal-legume intercropping systems

Cereal-legume intercropping systems are gaining increasing popularity in the field of sustaina-
ble agriculture. The aim of the research was to analyze the functional profile of bacterial commu-
nities in various cereal-legume intercropping systems in a field experiment located at the Experi-
mental Station of the Institute of Soil Science and Plant Cultivation in Osiny. Soil samples were
collected from depths of 15-30 cm, 30-60 cm and 60-90 cm. The functional diversity of bacterial
communities was determined using Next Generation Sequencing (NGS), the PICRUSt2 tool and
the KEGG database. The highest number of functional sequences was assigned to processes related
to metabolism and genetic information processing. In organic and integrated cropping systems,
a decrease in the number of sequences was observed in the 30-60 cm layer, while and increase
was noted in the 60-90 cm layer. Compared to the conventional farming system, the number of
functional sequences increased in the 15-30 cm layer in organic intercropping as well as integrated
cropping systems.

Badania finansowane w ramach Programu Horyzont Europa, numer umowy: Project 101082289 —
LEGUMINOSE.
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Mutageneza wybranych genow potencjalnie zaangazowanych
w aktywnos$¢ przeciwgrzybowa endofitycznego szczepu
z rodzaju Pseudomonas

Dawid Megcik, Katarzyna Hupert-Kocurek
Instytut Biologii, Biotechnologii i Ochrony Srodowiska, Uniwersytet Slaski w Katowicach

Bakterie endofityczne wykazuja antagonistyczne oddziatywania wobec wielu patogennych
grzybow, peliac wazna role¢ w biologicznej ochronie roslin. Celem prowadzonych badan byta
proba inaktywacji wybranych genow szczepu P. fluorescens BRZ63 wykazujacych podwyzszony
poziom ekspresji w obecnosci grzybowych fitopatogenéw. Na podstawie analizy genomu szczepu
BRZ63, dla kazdego z genow, zaprojektowano pary starterow warunkujace amplifikacj¢ fragmen-
tow znajdujacych si¢ powyzej oraz ponizej modyfikowanej sekwencji, homologicznych do danego
genu oraz genu opornosci na antybiotyk. Zaprojektowano rowniez startery do amplifikacji genu
opornosci na tetracykling. Do pofaczenia uzyskanych fragmentow zastosowano metode klono-
wania Gibsona, a skonstruowane kasety wprowadzano bezposrednio do kompetentnych komoérek
szczepu BRZ63. W wyniku przeprowadzonych badan uzyskano kasety genowe specyficzne dla
kazdego z wybranych genow. Mutacje insercyjng wygenerowano jedynie w genie bglX kodujacym
B-glukozydaze, enzym zaangazowany w hydrolityczny rozktad p-glukanu stanowigcego jeden ze
sktadnikéw $ciany komorkowej grzybow.

Badania zostaly sfinansowane przez Narodowe Centrum Nauki (grant nr UMO-2020/39/B/
NZ9/00491).

Mutagenesis of selected genes potentially involved in the antifun-
gal activity of an endophytic strain of the genus Pseudomonas

Endophytic bacteria exhibit antagonistic interactions against many fungal pathogens and can
play a pivotal role in the biological protection of plants. The aim of the work was to inactivate
the selected genes of the P. fluorescens BRZ63 exhibiting elevated expression in the presence of
fungal phytopathogens. For each of the selected genes pairs of primers were designed, determi-
ning the amplification of fragments located up and down of the modified sequence, homologous
to the target gene and the antibiotic resistance gene. The primers for amplification of the fef® gene
were also designed. Gibson cloning method was used to fuse the obtained fragments, and the con-
structed cassettes were directly introduced into competent cells of BRZ63 strain. As a result, gene
cassettes specific to each of the selected genes were obtained. An insertion mutation was generated
only in the hglX gene encoding B-glucosidase, an enzyme involved in the hydrolytic degradation of
B-glucan, which is one of the components of the fungal cell wall.

This research was funded by the National Science Centre, Poland (grant number UMO-2020/39/B/
NZ9/00491).
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Odpowiedz mikrobiomu gleby replantowanej w szkolce drzew
owocowych na skutek biofumigacji

Alicja Niewiadomska', Agnieszka Wolna-Maruwka!, Adrianna Kubiak',
Robert Wieczorek?, Zofia Zydlik?

'Katedra Gleboznawstwa i Mikrobiologii,Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu,
ul. Szydtowska 50, 60-656 Poznan
ZKatedra Ro$lin Ozdobnych, Dendrologii i Sadownictwa, Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu,
ul. Wojska Polskiego 28, 60-637 Poznan

Jednym z podstawowych wskaznikow wystegpowania ARD (Apple Replant Disease) jest za-
ktécenie rownowagi mikrobiomu w glebie. Zabieg biofumigacji daje mozliwos¢ jej przywroce-
nia. W pracy wykonano analiz¢ ré6znorodnosci taksonomicznej i funkcjonalnej zbiorowisk bakterii
w glebie replantowanej (ARD), replantowanej z przedplonem z aksamitki rozpierzchlej (Tagetes
patula L.), gorczycy bialej (Sinapis alba) i rzodkwi oleistej (Raphanus sativus L. var. oleifera)
oraz w glebie rolniczej. Zabieg biofumigacji z wykorzystaniem ro$lin fitosanitarnych zmieniat
strukture i liczebno$¢ mikrobiomu gleby replantowanej w szkotce drzewek owocowych. Wzrosta
liczebno$¢ jednostek taksonomicznych OTU typoéw Proteobacteria, Bacteroidota, Patescibacteria,
Chloroflexi, Verrucomicrobiota, a spadta typow Firmicutes, Acidobacteriota i Actinobacteriota.
W wyniku biofumigacji w glebie replantowanej wzrosta zawartos¢ niektorych dominujacych ro-
dzajow bakterii, takich jak Flavobacterium, Massila, Sphingomonas, Arenimonas, czy Devosia.
Ich obecno$é w glebie moze przyczyni¢ si¢ do poprawy wzrostu roslin, indukowac¢ ich odpornosé
systemiczna, a tym samym poprawiac¢ wiasciwosci produkcyjne gleby z ARD. Zastosowanie roslin
fitosanitarnych w produkcji szkotkarskiej moze stanowic¢ skuteczng alternatywe dla chemicznej
fumigacji gleby.

Response of the microbiome of soil replanted in a fruit tree
nursery as a result of biofumigation

The imbalance of the soil microbiome is a primary indicator of ARD (Apple Replant Disease).
Biofumigation is a treatment that enables the restoration of the microbiome balance. This study
involved an analysis of the taxonomic and functional diversity of bacterial communities in replant-
ed soil (ARD), in replanted soils with forecrops of French marigold (7agetes patula L.), white
mustard (Sinapis alba), and oilseed radish (Raphanus sativus L. var. oleifera), and in agricultural
soil. The biofumigation treatment with phytosanitary plants changed the structure and abundance
of the replanted soil microbiome in a fruit tree nursery. The count of operational taxonomic units
(OTU) of the Proteobacteria, Bacteroidota, Patescibacteria, Chloroflexi, and Verrucomicrobiota
phyla increased, whereas the count of the Firmicutes, Acidobacteriota, and Actinobacteriota phyla
decreased. Biofumigation caused an increase in the content of some dominant bacterial genera,
such as Flavobacterium, Massila, Sphingomonas, Arenimonas, and Devosia in the replanted soil.
Their presence in the soil may improve the growth of plants, induce their systemic resistance, and
thus improve the production properties of soil with ARD. The research results concluded that using
phytosanitary plants in nursery production can be an effective alternative to the chemical fumiga-
tion of soil.
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Zastosowanie analizy mykobiomu w zaburzeniach metabolicznych
Matgorzata Ostrowska, Elwira Komon-Janczara, Karolina Nowosad

Katedra Biotechnologii, Mikrobiologii i Zywienia Cztowieka, Wydziat Nauk o Zywnosci i Biotechnologii,
Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie

Choroby metaboliczne stanowia wyzwanie dla wspotczesnej medycyny ze wzgledu na ich
wplyw na metabolizm i og6lny stan zdrowia pacjenta. Fenyloketonuria (PKU) jest dziedziczna
chorobg metaboliczng charakteryzujaca si¢ niedoborem enzymu hydroksylazy fenyloalaniny, co
prowadzi do akumulacji fenyloalaniny w organizmie. Nieleczona moze skutkowa¢ powaznymi
uszkodzeniami neurologicznymi. Celem niniejszego badania byto okreslenie wptywu diety na
mykobiom oraz wskazanie roznic w sktadzie mykobiomu migdzy grupa PKU oraz grupa kontrolna.
Zsekwencjonowano regiony grzybowego genu ITS1 przy uzyciu aparatu iSeq100 (Illumina). R6z-
norodno$¢ mykobiomu przeanalizowano przy uzyciu oprogramowania QIIME 2 (DADA?2, AN-
COM, Shannon). Analiza mykobiomu jamy ustnej wykazata obecnos¢ taksonéw: Neoascochyta
(PKU 6%), Leotiomycetes sp. (PKU 6%; kontrola 44%), Candida (PKU 2%), Sarocladium (PKU
3%), Fusarium (PKU 5%), Nectriaceae (PKU 5%), Mycena (PKU 55%), Antrodia (PKU 18%,
kontrola 7%) 1 Mortierella (PKU 15%, kontrola 7%). Badania wst¢pne wskazuja na znaczace roz-
nice w skladzie mykobiomu migdzy pacjentami z PKU a grupa kontrolng. Wyniki te sugeruja
konieczno$¢ dalszych badan, ktore moga przyczyni¢ si¢ do lepszego zrozumienia roli mykobiomu
w PKU oraz potencjalnego rozwoju nowych metod diagnostycznych i terapeutycznych.

Badania finansowane przez NCN nr projektu 2022/06/X/NZ9/00519 oraz MEiN/UP, nr projektu VKT/
MN-7/TZ/21.

Application of mycobiome analysis in metabolic disorders

Metabolic diseases pose a significant challenge to modern medicine due to their impact on
a patient’s metabolism and overall health. Phenylketonuria (PKU) is an inherited metabolic disease
characterised by a deficiency of the enzyme phenylalanine hydroxylase, which leads to the accu-
mulation of phenylalanine in the body. Left untreated, it can result in severe neurological damage.
The aim of the present study was to determine the effect of diet on the mycobiome and to identify
differences in mycobiome composition between the PKU group and the control group. The regions
of the fungal ITS1 gene were sequenced using an iSeq100 instrument (Illumina). Mycobiome di-
versity was analysed using QIIME 2 software (DADA2; ANCOM, Shannon). Analysis of the oral
mycobiome indicated the presence of the following taxa: Neoascochyta (PKU 6%), Leotiomycetes
sp. (PKU 6%; control 44%), Candida (PKU 2%), Sarocladium (PKU 3%), Fusarium (PKU 5%),
Nectriaceae (PKU 5%), Mycena (PKU 55%), Antrodia (PKU 18%, control 7%), and Mortierella
(PKU 15%, control 7%). Preliminary studies indicate significant differences in the composition of
the mycobiome between PKU patients and controls. These findings suggest the need for further
studies that may contribute to a better understanding of the role of the mycobiome in PKU and
the potential development of new diagnostic and therapeutic approaches.

Research funded by NSC Poland, project no: 2022/06/X/NZ29/00519 and MES/ULS project no. VKT/
MN-7/TZ/21.

103



VIll Ogdlnopolskie Sympozjum Mikrobiologiczne ,Metagenomy réznych srodowisk” 2024

Potencjal biologiczny bakterii z rodzaju Bacillus na podstawie
analizy funkcjonalnej genomu wybranych izolatow

Karolina Oszust, Jacek Panek, Klaudia Zawadzka, Agata Gryta, Michat Pylak,
Magdalena Frac

Instytut Agrofizyki Polskiej Akademii Nauk, ul. Doswiadczalna 4, 20-290 Lublin

Glownym celem przeprowadzonych badan bylo okreslenie potencjatu biologicznego bakte-
rii z rodzaju Bacillus poprzez analiz¢ funkcjonalng genomu wybranych izolatow pozyskanych
z ryzosfery jabloni. Nadrzedne zatozenie podjetych zagadnien dotyczylo natomiast wyjasnienia
zdolnosci izolatow Bacillus do interakcji z otoczeniem, szczegolnie w kontekscie oceny mozli-
wosci wykorzystania tych mikroorganizmow do kontroli gorzkiej zgnilizny jabtek (ang. Bull’s
Eye Rot, BER), wywotywanej przez grzyby z rodzaju Neofabraea (syn. Pezicula, Phlyctema).
W zwiazku z tym wykonano analiz¢ sekwencjonowania catych genomow trzech izolatow Bacil-
lus spp. zgodnie z protokotem Illumina® MiSeq v3 (2x300). Zanotowano wysokie podobienstwo
genetyczne badanych izolatow. Za pomocg narzedzia KofamKOALA — KEGG Orthology Search
odnotowano kompletnos¢ genomu badanych izolatéw Bacillus spp. m.in. w zakresie oksydacyjnej
fosforylacji, degradacji wegla, metabolizmu azotu, metabolizmu siarki, asymilacji siarki, biosyn-
tezy aminokwasow, fermentacji kwasow mieszanych. Mimo ze dla badanych izolatow wykazano
aktywno$¢ antagonistyczna, wobec izolatow grzybow z rodzaju Neofabraea, w ich genomie nie
wykazano obecnosci genow kodujacych produkeje chitynaz i B-glukanaz. To §wiadczy o tym, ze
najprawdopodobniej badane izolaty wykorzystuja inne mechanizmy dziatania antagonistycznego.
Dodatkowo przy uzyciu narzedzia Resistance Gene Identifier (RGI) w genomie wykryto jedynie
nieliczne potencjalne geny odporno$ci na antybiotyki, co ma znaczenie w kontekscie zastosowania
tych szczepdw w warunkach sadowniczych.

Badania zostaly sfinansowane przez Narodowe Centrum Badan i Rozwoju w ramach projektu LIDER
XII (akronim: APPAT(f)REE), numer umowy LIDER/7/0054/L-12/20/NCBR/2021.

Biological potential of bacteria from the genus Bacillus based
on functional genome analysis of selected isolates

The research aimed to explore the biological potential of Bacillus bacteria from apple tree
rhizospheres, focusing on their interaction capabilities and potential use in controlling Bull’s Eye
Rot (BER) caused by Neofabraea fungi. Accordingly, whole-genome sequencing analysis of three
Bacillus spp. isolates was performed using the Illumina® MiSeq. High genetic similarity among
the tested isolates was observed. Using the KofamKOALA tool, the completeness of the gens of
the tested Bacillus spp. isolates was noted. Despite showing antagonistic activity against Neo-
fabraea, the Bacillus isolates lacked genes for chitinase and -glucanase production, suggesting
alternative antagonistic mechanisms. Additionally, using the Resistance Gene Identifier (RGI) tool,
only a few potential antibiotic resistance genes were detected in the genome, which is important in
the context of using these strains in orchard conditions.
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Mikrobiom endosymbiotyczny grzybow Serendipita indica

Jacek Panek!, Daria Baranska', Dominika Siegieda', Giorgia Pertile', Krzysztof
Sikorski?, Katarzyna Turnau?, Magdalena Frac'

Tnstytut Agrofizyki im. Bohdana Dobrzanskiego Polskiej Akademii Nauk, ul. Do$wiadczalna 4, 20-290 Lublin
2Instytut Nauk o Srodowisku, Uniwersytet Jagiellonski w Krakowie, ul. Gronostajowa 7, 30-387 Krakow

Serendipita indica jest grzybem endofitycznym zasiedlajacym korzenie roslin. Liczne badania
wykazaly pozytywny wplyw kolonizacji korzeni roslin przez S. indica na ich wzrost i rozwgj.
Ponadto zaobserwowano wystgpowanie bakterii w strzepkach S. indica — zjawisko endosymbiozy.

Celem prac badawczych bylo zidentyfikowanie i scharakteryzowanie mikrobiomu endosym-
biotycznego S. indica z wykorzystaniem technik metagenomicznych.

Przeprowadzono sekwencjonowanie hybrydowe metagenomowe typu shotgun z zastosowa-
niem technik Illumina Miseq z wykorzystaniem odczynnikow v3 2x300 pz oraz Oxford Nanopore
Technologies MinlON z wykorzystaniem odczynnikow v14 i flow cell R10.4.1.

Uzyskane sekwencje ztozono z wykorzystaniem assemblera SPAdes oraz metaSPAdes, na-
stepnie przeprowadzono kontrole z wykorzystaniem QUAST. Otrzymane contigi identyfikowa-
no z wykorzystaniem algorytmu BLAST przeciwko bazie RefSeq organizméw prokariotycznych
oraz eukariotycznych. Badania pozwolity na identyfikacje dominujacych sktadowych mikrobiomu
S. indica — bakterii nalezacych do rodzaju Lysobacter:

Praca finansowana przez Narodowe Centrum Nauki w ramach programu OPUS23, numer umowy
UMO-2022/45/B/NZ9/04254.

Endosymbiotic microbiome of Serendipita indica fungi

Serendipita indica is an endophytic fungus that colonizes the roots of plants. Numerous stu-
dies have shown the positive effect of colonization of plant roots by S. indica on their growth and
development. In addition, the occurrence of bacteria in S. indica mycelium — the endosymbiosis
mechanism — has been observed.

The aim of the study was to identify and characterize the endosymbiotic microbiome of S. in-
dica using metagenomic techniques.

Hybrid shotgun metagenomic sequencing was performed using Illumina Miseq technique us-
ing v3 2x300 bp reagents and Oxford Nanopore Technologies MinlON using v14 and flow cell
R10.4.1 reagents. The obtained sequences were assembled using SPAdes and metaSPAdes assem-
blers, followed by QUAST inspection and benchmarking. The obtained contigs were identified
using the BLAST algorithm against the RefSeq database of prokaryotic and eukaryotic organisms.
The study identified the dominant components of the S. indica microbiome — bacteria belonging to
the genus Lysobacter.

The study was funded by the Polish National Science Centre (NCN), under the project OPUS-23,
Project Number: 2022/45/B/NZ9/04254.
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Roznorodnos¢ mikroorganizmow w glebie spod uprawy soi
Elzbieta Patkowska, Elzbieta Mielniczuk
Katedra Ochrony Roslin, Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie

W srodowisku glebowym wystepuje duza réznorodno$¢ mikroorganizméw, pomiedzy ktory-
mi zachodza rézne interakcje wptywajace na liczebnos¢ ich populacji. Przeprowadzone badania
polowe i laboratoryjne miaty na celu okreslenie sktadu ilosciowego i jakoSciowego mikroorgani-
zmow zasiedlajacych glebe spod uprawy soi. Przedmiotem badan byta gleba ryzosferowa soi odm.
‘Mazowia’ oraz gleba pozaryzosferowa. Doswiadczenie zatozono na glebie ptowej utworzonej
z lessow, stanowiacej drugi kompleks rolniczej przydatnosci (pszenny dobry). W laboratorium
wykonano roztwory glebowe, ktore postuzyly do okreslenia ogodlnej liczby bakterii, liczebnosci
bakterii Bacillus spp. i Pseudomonas spp. oraz og6lnej liczby grzybéw w 1 g s.m. badanych prob
gleby. Uzyskane izolaty bakterii oraz grzyboéw saprotroficznych rodzajow Clonostachys, Penicil-
lium 1 Trichoderma uzyto do okreslenia ich antagonistycznego oddziatlywania wzgledem takich
grzybow patogenicznych, jak: Botrytis cinerea, Fusarium culmorum, F. oxysporum f. sp. glycines,
F. solani, Rhizoctonia solani i Sclerotinia sclerotiorum. Srednia liczebno$é Bacillus spp. w glebie
ryzosferowej i pozaryzosferowej bylta zblizona. Liczebno$¢ Pseudomonas spp. w glebie ryzosfero-
wej byla wyzsza, anizeli w glebie pozaryzosferowej. Udziat grzybow chorobotworczych w glebie
pozaryzosferowej byl prawie dwukrotnie wyzszy, anizeli w ryzosferze soi. W obrebie mikroorga-
nizmow antagonistycznych wystgpowaty bakterie Bacillus spp., Pseudomonas spp. i grzyby Clo-
nostachys spp., Penicillium spp., Trichoderma spp.

Diversity of microorganisms in the soil under soybean cultivation

In the soil there is a big diversity of microorganisms between which various interactions af-
fecting their population occur. The presented field and laboratory studies were aimed to establish
the quantitative and qualitative composition of microorganisms colonizing the soil under soy-
bean cultivation. The object of the studies was the rhizosphere soil of soybean ‘Mazovia’ cv. and
the non-rhizosphere soil. The experiment was set up on grey brown podzolic soil composed of loess-
es, the second complex of agricultural usefulness (good wheat complex). Soil solutions were pre-
pared in the laboratory. They served to determine the total population of bacteria Bacillus spp. and
Pseudomonas spp. in addition to the total population of fungi in 1 g of d.w. of the investigated soil
samples. The obtained isolates of bacteria and saprophytic fungi from genera Clonostachys, Peni-
cillium and Trichoderma were used to establish their antagonistic effect towards such pathogenic
fungi as Botrytis cinerea, Fusarium culmorum, F. oxysporum f. sp. glycines, F. solani, Rhizoctonia
solani and Sclerotinia sclerotiorum. The mean population of Bacillus spp. in the rhizosphere and
the non-rhizosphere soil was similar. The population of Pseudomonas spp. in the rhizosphere soil
was bigger than in the non-rhizosphere soil. The share of pathogenic fungi in the non-rhizosphere
soil was almost twice as high as in the rhizosphere of soybean. Bacteria Bacillus spp. and Pseudo-
monas spp. and fungi Clonostachys spp., Penicillium spp. and Trichoderma spp. occurred within
antagonistic microorganisms.
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Analiza wolnego pozakomorkowego DNA o pochodzeniu
bakteryjnym u pacjentow z zaawansowanym czerniakiem
poddanych immunoterapii anty-PD-1

Bernadeta Pietrzak!, Katarzyna Tomela?, Lukasz Galus?®, Jacek Mackiewicz®, Agnieszka
Olejnik-Schmidt!, Andrzej Mackiewicz*#, Mariusz Kaczmarek?*, Marcin Schmidt'

'Katedra Biotechnologii i Mikrobiologii Zywnosci, Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu
*Katedra Biotechnologii Medycznej, Uniwersytet Medyczny w Poznaniu
Klinika Onkologii Klinicznej i Do$wiadczalnej, Instytut Onkologii, Uniwersytet Medyczny w Poznaniu
4Zaktad Diagnostyki i Immunologii Nowotworow, Wielkopolskie Centrum Onkologii, Poznan

Ostatnie badania wykazaty obecno$¢ wolnego pozakomorkowego DNA o pochodzeniu mikro-
biologicznym (mcfDNA), glownie bakteryjnym, w osoczu krwi 0séb zdrowych i chorych, w tym
pacjentow onkologicznych. Zaobserwowano rowniez istotne roznice w jego sktadzie i réznorod-
nos$ci pomigdzy tymi grupami, sugerujac potencjal mcfDNA jako biomarkera do wezesnej diagno-
styki nowotworow i1 kontrolowania efektow leczenia. W obecnym badaniu przeanalizowano sktad
mcfDNA wyizolowanego z probek osocza krwi (n=78) pacjentdw z zaawansowanym czerniakiem
poddanych immunoterapii anty-PD-1 z wykorzystaniem sekwencjonowania nowej generacji. Ba-
danie wykazato odmienne profile mcfDNA u pacjentéw odpowiadajacych i nicodpowiadajacych
na leczenie przed rozpoczg¢ciem i w trakcie immunoterapii. Otrzymane wyniki sugeruja warto$¢
mcfDNA jako czynnika predykcyjnego oraz narz¢dzia do monitoringu stanu pacjentow w trakcie
leczenia.

Projekt finansowany ze srodkow Narodowego Centrum Nauki (nr grantu 2017/25/B/NZ5/01949).

An analysis of the circulating microbial cell-free DNA in
advanced melanoma patients receiving the anti-PD-1 immunotherapy

Recent studies demonstrated the presence of circulating microbial cell-free DNA (mcfDNA),
mostly bacterial in origin, in the blood plasma samples of healthy and diseased individuals, inc-
luding cancer patients. There were also observed significant differences in the composition and
diversity of mcfDNA between those groups, suggesting its potential as a biomarker for early cancer
detection and monitoring of treatment efficacy. In the present study, the composition of mcfDNA
isolated from blood plasma samples (n=78) from advanced melanoma patients undergoing anti-
-PD-1 immunotherapy was analysed with the next-generation sequencing technique. There were
found distinct microbial profiles between responders and non-responders before and during immu-
notherapy. These findings suggest the mcfDNA value as a biomarker for response prediction and
monitoring of patient state.

This study was supported by the National Science Centre, Poland (grant number 2017/25/B/
NZ5/01949).
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Charakterystyka frakcji mikrobioty jelitowej zwigzanej
z wydzielniczymi immunoglobulinami A (SIgA) u pacjentow
z zaawansowanym czerniakiem poddanych immunoterapii anty-PD-1
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Ostatnie badania wykazaly zwigzek mikrobioty jelitowej z odpowiedzia na immunoterapi¢
u pacjentow onkologicznych. Celem badania bylo scharakteryzowanie frakcji mikrobioty jelito-
wej zwigzanej z wydzielniczymi immunoglobulinami A (SIgA) u pacjentdw z zaawansowanym
czerniakiem poddanych immunoterapii anty-PD-1 z wykorzystaniem sekwencjonowania nowej
generacji (n=64). SIgA sa dominujacymi przeciwciatami wystepujacymi w $luzie jelitowym, od-
powiadajacymi za utrzymanie homeostazy i regulujacymi sktad mikrobioty jelitowej. W badane;j
grupie zaobserwowano istotnie wyzsze stezenie SIgA w kale pacjentow, ktorzy uzyskali korzysc¢
kliniczng z leczenia, w poréwnaniu z pacjentami, u ktorych nastapita progresja choroby. Analiza
frakcji mikrobioty zwiazanej z SIgA wykazata charakterystyczne wzorce u pacjentow odpowia-
dajacych i nicodpowiadajacych na leczenie. Dodatkowo zidentyfikowane taksony korelowaty ze
wskaznikami czasu wolnego od progresji i przezycia. Otrzymane wyniki wskazuja znaczenie od-
pornosci $luzéwkowej w ksztaltowaniu przeciwnowotworowej odpowiedzi immunologiczne;.

Projekt finansowany ze srodkow Narodowego Centrum Nauki (nr grantu 2017/25/B/NZ5/01949).

The characteristics of secretory immunoglobulin A (SIgA)-bound
stool microbiota in advanced melanoma patients receiving
the anti-PD-1 immunotherapy

Recent studies demonstrated the association between the gut microbiota and response to im-
munotherapy in cancer patients. The present study aimed to characterize the SIgA-bound stool mi-
crobiota composition in advanced melanoma patients receiving anti-PD-1 immunotherapy (n=64)
with the next-generation sequencing technique. SIgA is the dominant antibody in the mucosal
secretions, which provides homeostasis and regulates the gut microbiota composition. In the study
cohort, there was significantly higher fecal SIgA concentration in patients, who clinically benefited
from the therapy versus those, who progressed. Analysis of SIgA-bound stool microbiota fraction
showed unique microbial signatures in responders and non-responders. Moreover, identified taxa
correlated with survival outcomes. These findings suggest that intestinal immunity plays a crucial
role in shaping the anticancer immune responses.

108



VIll Ogdlnopolskie Sympozjum Mikrobiologiczne ,,Metagenomy réznych srodowisk” 2024

Wplyw nawozenia pozostaloSciami po produkcji owadow
gospodarskich na ryzobiote roslin uprawnych

Sebastian Wojciech Przemieniecki

Katedra Entomologii, Fitopatologii i Diagnostyki Molekularnej, Wydziat Rolnictwa i Le$nictwa,
Uniwersytet Mazursko-Warminski w Olsztynie

Nawozy organiczne, w tym te pochodzace z pozostaloéci po produkcji owadow, odgrywaja
kluczowa role w zréwnowazonym rozwoju rolnictwa, przyczyniajac si¢ do poprawy jakosci gleby,
zdrowia roslin i efektywnosci produkcji. Frass, czyli nawéz pochodzacy z odchodow owadow, jest
bogatym zrodtem sktadnikow odzywczych (N, P, K, Mg) i substancji organicznej, co sprawia, ze
stanowi cenny uzyzniacz gleby w aspekcie zrownowazonego rolnictwa.

Wyniki badan 16S rRNA wykazaty, ze aplikacja frassu z produkcji macznika mtynarka zwigk-
szyta udziat wielu gatunkow bakterii promujacych wzrost roslin, zwickszat si¢ udziat bakterii amo-
nifikacji, ale nie zwigkszal si¢ udziat bakterii wiazacych azot. Wyniki analizy struktury grzybow
ryzosferowych pszenicy zwyczajnej ujawnity wzrost udzialu grzybow saprotroficznych, ale tez po-
tencjalnych fitopatogenow po zastosowaniu frassu z produkcji macznika mtynarka. W uprawie wa-
rzyw lepszy wplyw na ryzobiom zaobserwowano po aplikacji frass z drewnojada niz z macznika
mtynarka lub nawet wermikompostu. Podsumowujac, mozna stwierdzi¢, ze frass owadzi wptywa
pozytywnie na aktywno$¢ mikrobioty ryzosferowej, ale wptyw frassu moze by¢ rozny w zalezno-
$ci od pochodzenia czy gatunku owada.

Impact of fertilization with residues from insect production
on rhizosphere microbiota of cultivated plants

Organic fertilizers, including those derived from residues of insect production, play a key role
in sustainable agricultural development, contributing to the improvement of soil quality, plant he-
alth, and production efficiency. Frass, the fertilizer derived from insect excrement, is a rich source
of nutrients (N, P, K, Mg) and organic matter, making it a valuable soil enricher in the context of
sustainable agriculture.

The 16S rRNA analysis results showed that the application of frass from flour moth produc-
tion increased the proportion of many plant growth-promoting bacterial species, increased the pro-
portion of ammonifying bacteria, but did not increase the proportion of nitrogen-fixing bacteria.
Analysis of the structure of wheat rhizosphere fungi revealed an increase in the proportion of sa-
protrophic fungi as well as potential phytopathogens after the application of frass from flour moth
production. Better effects on rhizobium in vegetable cultivation were observed after the application
of frass from woodlice than from flour moth or even vermicompost production. In summary, it can
be concluded that insect frass has a positive impact on rhizosphere microbiota activity, but the ef-
fect of frass may vary depending on the origin or species of the insect.
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Wplyw bakterii szczepow Lactococcus lactis i Bacillus velezensis
na plonowanie wybranych odmian pomidora

Arnika Przybylska, Beata Wielkopolan, Krzysztof Krawczyk,
Aleksandra Obrepalska-Steplowska

Instytut Ochrony Roslin — Panstwowy Instytut Badawczy, ul. W. Wegorka 20, 60-318 Poznan

Preparaty zawierajace bakterie promujace wzrost roslin, takie jak np. Lactococcus lactis 1 Bacil-
lus velezensis, moga by¢ obiecujaca alternatywa dla nawozow sztucznych i chemicznych srodkow
ochrony roslin w uprawach rolniczych i ogrodniczych. Celem pracy byta ocena wptywu bakterii
szczepOw L. lactis 1 B. velezensis na plonowanie ro$lin pomidora odmian Hector oraz San Marzano.

Rosliny uprawiane byty w kontrolowanych warunkach szklarniowych. Do gleby podawano za-
wiesing bakterii badanych szczepéw w dwoch punktach czasowych. Ilos¢ bakterii w glebie ozna-
czano za pomocg techniki real-time PCR ze starterami specyficznymi dla analizowanych szczepow
bakterii. Dojrzale owoce pomidorow wazono i liczono, a parametry te poréwnywano pomi¢dzy
roslinami inokulowanymi bakteriami i kontrolnymi.

W wyniku badan zaobserwowano wplyw bakterii obu szczepéw na zwigkszenie wydajnosci
plonéw roslin pomidora obu odmian. Zaobserwowano takze wigksza srednig mas¢ owocu w przy-
padku pomidoréw odmiany Hector inokulowanych bakteriami L. lactis w stosunku do kontroli
i do pomidorow inokulowanych B. velezensis. Uzyskane wyniki wskazuja na pozytywny wplyw
bakterii L. lactis 1 B. velezensis na plonowanie roslin pomidora.

Badania finansowano z grantu Narodowego Centrum Nauki: 2022/45/B/NZ9/01993.

The influence of bacterial strains Lactococcus lactis and Bacillus
velezensis on the yield of selected tomato cultivars

Plant growth-promoting bacteria formulations, containing such strains as Lactococcus lactis
and Bacillus velezensis, may represent a promising alternative to synthetic fertilizers and chemical
plant protection agents in agricultural and horticultural production. This study aimed to assess
the impact of bacterial strains L. lactis and B. velezensis on the yield of tomato plants of the Hector
and San Marzano cultivars.

The plants were cultivated under controlled greenhouse conditions. A suspension of bacteria
from the tested strains was applied to the soil at two time points. The bacterial populations in
the soil were quantified using a real-time PCR. Tomato fruits were weighed and counted, and re-
sults were compared between the plants inoculated with bacteria and the control group.

The research findings revealed the positive impact of tested bacterial strains on the yield of
tomato plants of both cultivars. Additionally, a higher average fruit mass was observed in tomatoes
of the Hector cultivar inoculated with L. lactis compared to the control and those inoculated with
B. velezensis. The obtained results indicate a positive influence of L. lactis and B. velezensis bacte-
ria on the yield of tomato plants.

The study was supported by the project from the Polish National Center of Science: 2022/45/B/
NZ9/01993.
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Wplyw uprawy wspolrzednej pszenicy wraz z mieszanka
trawy i koniczyny na bioroznorodnos¢ zbiorowisk bakterii
w podpowierzchniowych warstwach gleby w rolnictwie ekologicznym
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Wykorzystanie uprawy wspotrzednej w uprawie zboz to praktyka stosowana od wielu lat, lecz
wciaz niecieszaca si¢ duzg popularnoscia. Uprawy rolne stanowig istotny czynnik ksztattujacy mi-
krobiom glebowy. Jednakze wptyw konkretnych mieszanek roslin uprawianych w ramach uprawy
wspolrzednej na bior6znorodnos¢ mikroorganizméw podpowierzchniowych warstw gleby jest na-
dal stabo rozumiany. Wstepne wyniki sugeruja istotne roznice w strukturze i sktadzie bakteryjnego
mikrobiomu podpowierzchniowych warstw gleby w uprawie wspotrzednej oraz w monouprawie
w ekologicznym systemie produkcji. Zrozumienie tych réznic moze by¢ kluczowe dla opracowa-
nia strategii uprawowych majacych na celu utrzymanie lub zwigkszenie bioréznorodnosci glebo-
wej, co moze przyczynic si¢ do zrownowazonego zarzadzania gleba i poprawy wydajnosci upraw.

Badania przeprowadzone w ramach Programu Horyzont Europa finansowanego przez Uni¢ Europej-
skq, numer umowy: Projekt 101082289 — LEGUMINOSE.

The impact of wheat/clover/grass intercropping on the biodiversity
of bacterial communities in subsurface soil layers in organic farming

Application of intercropping in grain cultivation is a practice that has been used for many years
but still lacks widespread popularity. Agricultural practices are significant factors shaping soil mi-
crobiomes. However, the impact of specific crop mixtures used in intercropping on the biodiversity
of microorganisms in subsurface soil layers remains poorly understood. Preliminary results suggest
significant differences in the structure and composition of the bacterial microbiome of subsurface
soil layers between intercropping and monocropping in organic production system. Understanding
these differences could be crucial for developing cultivation strategies aimed at maintaining or
enhancing soil biodiversity, which could contribute to sustainable soil management and improved
crop yield.

Research funded under the Horizon Europe Program financed by the European Union, contract num-
ber: Project 101082289 — LEGUMINOSE.
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Aktywnos¢ mikrobiologiczna gleb pod uprawa wybranych
roslin rolniczych

Adrianna Rafalska, Adam Kubaczynski, Anna Walkiewicz
Instytut Agrofizyki Polskiej Akademii Nauk, ul. Doswiadczalna 4, 20-290 Lublin

Aktywnos¢ mikrobiologiczna gleb rolniczych jest Scisle powiazana z ich jako$cig oraz zyzno-
scig. Do jednych z najczesciej badanych parametréw mikrobiologicznych gleb naleza: ocena bio-
masy mikroorganizméw (Cmic) oraz aktywnosci dehydrogenaz (DHA). Cmic odzwierciedla aktyw-
nos¢ metaboliczng calej spotecznosci mikroorganizmow glebowych, natomiast DHA jest enzymem
wykorzystywanym jako wskaznik ogolnej aktywnosci mikrobiologicznej gleby, poniewaz wy-
stepuje wewnatrz wszystkich zywych komorek mikroorganizméw. Celem badan bylo oznaczanie
Cmic i DHA w glebach rolniczych pod uprawa réznych roslin i o zréznicowanym na-
wozeniu, a takze porownanie uzyskanych wynikow 2z dostgpng literatura naukowa.
Rezultaty badan wskazuja, ze parametry fizykochemiczne gleby, regulowane rodzajem nawozenia
oraz typem uprawy, istotnie modyfikuja aktywnos$¢ mikrobiologiczna gleb. Rosliny ksztaltuja wa-
runki glebowe poprzez rézne zapotrzebowanie na wodg i sktadniki pokarmowe. Lepsze poznanie
czynnikow wptywajacych na aktywnos¢ mikrobiologiczna gleb ma kluczowe znaczenie dla rozwoju
praktyk rolniczych wspierajacych zachowanie wysokiej bior6znorodnosci i poprawe jakosci gleb.

Praca powstata czgsciowo w wyniku realizacji projektu ReLive (CIRCULARITY/61/ReLive/2022)
wspolfinansowanego przez Narodowe Centrum Badan i Rozwoju (Program ERA-NET 2021 Joint Call
on Circularity).

Microbial activity of soils under selected agricultural crops

The microbial activity of agricultural soils is closely linked to their quality and fertility. Some of
the most commonly studied soil microbial parameters are the assessment of soil microbial biomass
C (Cmic) and dehydrogenase activity (DHA). Cmic reflects the metabolic activity of the entire
soil microbial community, while DHA is an enzyme used as an indicator of the overall microbial
activity of the soil, as it occurs within all living microbial cells. The aim of this study was to de-
termine Cmic and DHA in agricultural soils under different crops and fertilization, and to compare
the results obtained with the available scientific literature. The results of the study indicate that soil
physicochemical parameters, influenced by the type of fertilization and the type of crop, signifi-
cantly modify the microbial activity of soils. Plants regulate soil conditions through different water
and nutrient requirements. A better understanding of the factors influencing the microbial activity
of soils is crucial for the development of agricultural practices that support the maintenance of high
biodiversity and the improvement of soil quality.

This work is partly the result of the ReLive project (CIRCULARITY/61/ReLive/2022) co-funded by
the National Centre for Research and Development (ERA-NET 2021 Joint Call on Circularity Programme).
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Niskoczasteczkowe fosfatazy tyrozynowe Rhizobium
leguminosarum bv. trifolii — heterologiczna nadprodukcja,
oczyszczanie i ocena aktywnosci in vitro

Kamila Rusek, Aleksandra Drabik, Martyna Moryl, Malgorzata Marczak

Katedra Genetyki i Mikrobiologii, Instytut Nauk Biologicznych, Wydziat Biologii i Biotechnologii,
Uniwersytet Marii Curie-Sktodowskiej w Lublinie, ul. Akademicka 19, 20-033 Lublin

Fosforylacja tyrozyny jest modyfikacja potranslacyjng biatek odgrywajaca kluczowa rolg w re-
gulacji procesow komoérkowych. U Proteobakterii wystepuja fosfatazy nalezace do grupy biatek
okreslanych jako bialkowe fosfatazy tyrozynowe o niskiej masie czasteczkowej (LMW-PTP). Se-
kwencjonowanie genomu Rhizobium leguminosarum bv. trifolii TA1 (RITA1) pozwolito na iden-
tyfikacje 3 genow kodujacych hipotetyczne fosfatazy LMW-PTP. Celem badan byta ocena aktyw-
nosci fosfatazowej rekombinowanych biatek QJS29739, QJS28269 oraz QJS26037. Odpowiednie
geny szczepu RITA1 zostaty sklonowano do wektora ekspresyjnego, a biatka nadprodukowane
i oczyszczone. W celu zbadania aktywnosci bialek przeprowadzono test enzymatyczny z wyko-
rzystaniem fosforanu 4-nitrofenylu. Wykazano, ze biatka QJS29739 i QJS28269 sa zdolne do
efektywnej hydrolizy substratu, podczas gdy aktywnos¢ biatka QJS26037 in vitro jest znikoma.
Analogiczne eksperymenty przeprowadzono w celu okreslenia aktywatorow i inhibitorow biatek
oraz ustalono optimum pH. Dalsze badania pozwola na dokfadniejsze poznanie mechanizmow
dzialania tych bialek, ich specyficznych substratow oraz roli w fizjologii bakterii w stanie wolno
zyjacym i symbiotycznym.

Low-Molecular-weight tyrosine phosphatases of Rhizobium
leguminosarum bv. trifolii — heterologous overexpression,
purification and in vitro activity assay

Tyrosine phosphorylatmion is a post-translational protein modification that plays a key role in
regulating cellular processes. In Proteobacteria, phosphatases are belonging to the group of pro-
teins known as low molecular weight protein tyrosine phosphatases (LMW-PTP). Sequencing of
the genome of Rhizobium leguminosarum bv. trifolii TA1 (RITA1) allowed for the identification
of three genes encoding hypothetical LMW-PTP phosphatases. The aim of the study was to eva-
luate the phosphatase activity of the recombinant proteins QJS29739, QJS28269 and QJS26037.
The appropriate genes of the RITA1 strain were cloned into an expression vector, and the proteins
were overproduced and purified. To investigate the activity of the proteins, an enzymatic test was
performed using 4-nitrophenyl phosphate. It was shown that the proteins QJS29739 and QJS28269
are capable of effective substrate hydrolysis, while the activity of the protein QJS26037 in vitro is
negligible. Similar experiments were carried out to determine protein activators and inhibitors, and
the optimum pH was established. Further research will allow for a more detailed understanding of
the mechanisms of action of these proteins, their specific substrates, and their role in the physiology
of bacteria in both free-living and symbiotic states.
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Analiza funkcjonalna genow kodujacych hipotetyczne kinazy
i fosfatazy tyrozynowe Rhizobium leguminosarum bv. trifolii

Kamila Rusek, Marcelina tukasik, Matgorzata Marczak

Katedra Genetyki i Mikrobiologii, Instytut Nauk Biologicznych, Wydziat Biologii i Biotechnologii,
Uniwersytet Marii Curie-Sktodowskiej w Lublinie, ul. Akademicka 19, 20-033 Lublin

Rizobia to bakterie glebowe zdolne do oddziatywan symbiotycznych z roslinami bobowaty-
mi. Taka drastyczna zmiana warunkow zycia z formy wolno zyjacej do symbiotycznej wymaga
wspoldziatania ztozonego uktadu czynnikow, do ktorych naleza egzopolisacharydy (EPS). EPS
syntetyzowane sa w szlaku Wzx/Wzyzaleznym, a jednym z kluczowych elementow tego procesu
jest tzw. kopolimeraza (PCP), ktora wykazuje aktywno$¢ autokinazy tyrozynowej. Celem badan
byta analiza funkcjonalna genu kodujacego kinazg QJS31448 oraz genu kodujacego fosfataze
QJS26037. W zwiazku z tym skonstruowano mutanty, w ktorych cigglos¢ gendéw zostala przerwa-
na, a nastgpnie poddano je testom fenotypowym. Analiza wzrostu w réznych pozywkach (petne/
minimalne) nie wykazata znaczacych réznic pomigdzy mutantami a szczepem dzikim. Badanie ilo-
$ci produkowanych egzopolisacharydow oraz analiza rozktadu ich mas czasteczkowych wykazaty
niewielkie roznice ilosciowe oraz istotne zmiany w stopniu polimeryzacji EPS w obu mutantach.
Rozszerzenie badan o analiz¢ fosfoproteomiczng i transkryptomiczng umozliwi identyfikacj¢ po-
tencjalnych substratow badanej kinazy i fosfatazy oraz ich powiazan z r6znymi szlakami metabo-
licznymi w komorce.

Functional analysis of genes encoding putative tyrosine kinases
and phosphatases of Rhizobium leguminosarum bv. trifolii

Rhizobia are soil bacteria capable of symbiotic interactions with legumes. Such a drastic chan-
ge in living conditions from free-living to symbiotic form requires the cooperation of a complex
system of factors, including exopolysaccharides (EPS). EPS are synthesized in the Wzx/Wzy-de-
pendent pathway, and one of the key elements of this process is the so-called copolymerase (PCP),
which exhibits tyrosine autokinase activity. The study aimed to functionally analyze the gene en-
coding kinase QJS31448 and the gene encoding phosphatase QJS26037. For this purpose, mutants
were constructed in which the continuity of the genes was disrupted and then subjected to pheno-
typic tests. Analysis of growth in different media (full/minimal) showed no significant differences
between the mutants and the wild-type strain. Investigation of the amount of exopolysaccharides
produced and analysis of their molecular weight distribution showed minor quantitative differences
and significant changes in the degree of EPS polymerization in both mutants. Extending the re-
search to include phosphoproteomic and transcriptomic analysis will allow the identification of
potential substrates of the studied kinase and phosphatase and their links to various metabolic
pathways in the cell.
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Analiza zmian skladu mikrobioty pszczoly miodnej (Apis
mellifera L.) w trakcie suplementacji pozywienia ekstraktami
n-butanolowymi ze Scleranthus perennis L. i Hottonia palustris L.

Ewa Sajnaga', Monika E. Jach?, Agnieszka Kalwasinska®, Adrian Wiater*,
Michat Tomczyk®, Katarzyna Jakimiuk®, Jakub Strawa’, Agnieszka Rokita?, Aneta Ptaszynska®

'Katedra Biomedycyny i Badan Srodowiskowych, Katolicki Uniwersytet Lubelski Jana Pawta II
*Katedra Biologii Molekularnej, Katolicki Uniwersytet Lubelski Jana Pawta II
3Katedra Mikrobiologii Srodowiskowej i Biotechnologii, Uniwersytet Mikotaja Kopernika w Toruniu
“Katedra Mikrobiologii Przemystowej i Srodowiskowej, Uniwersytet Marii Curie-Sktodowskiejw Lublinie
Zaktad Farmakognozji, Uniwersytet Medyczny w Biatymstoku
®Katedra Immunobiologii, Uniwersytet Marii Curie-Sktodowskiej w Lublinie

Jedna ze strategii wzmocnienia odpornosci pszczot na patogeny moze by¢ podawanie im wy-
branych ekstraktow roslinnych. Analizy dowiodty, ze dodatek do pozywienia ekstraktow n-butano-
lowych z Hottonia palustris (okreznica bagienna) i Scleranthus perennis (czerwiec trwaly) powo-
dowat wydhuzenie zycia pszczot oraz zmniejszenie ich podatnosci na zakazenie Nosema spp. Celem
przedstawionych badan bylo okreslenie, czy suplementacja pozywienia pszczol ww. ekstraktami
wywoluje zmiany w skfadzie ich mikrobioty. Badaniami objg¢to pszczoty niesuplementowane
(kontrolne) oraz suplementowane, zar6wno niezakazone, jak i zakazone Nosema spp. Analiza uzy-
skanych danych metataksonomicznych, wykazata znaczne zmiany sktadu mikrobioty pomiedzy
pszczotami zdrowymi a zakazonymi, przy jednoczesnym braku zmian w obrebie grup rozniacych
si¢ suplementacja. Wyniki te sugeruja, ze u podtoza zwigkszonej zywotnosci i odpornosci pszczot
na patogeny nie lezala ukierunkowana modyfikacja struktury ich mikrobioty.

Badania byly finansowane z grantu KUL na dziatalnos¢ naukowg (2023).

Analysis of changes in honey bee (Apis mellifera L.) microbiota
composition during dietary supplementation with n-butanol
extracts from Scleranthus perennis L. and Hottonia palustris L.

Supplementation of bees with plant extracts may be a strategy to improve their resistance to
pathogens. Analyses have shown that bees supplemented with n-butanol extracts of the plants Hot-
tonia palustris (water violet) and Scleranthus perennis (perennial knawel) had a longer lifespan
and were less susceptible to Nosema spp. infection. The aim of this study was to determine whether
supplementation of the bees with these extracts induces changes in the composition of their mi-
crobiota. Non-supplemented (control) and supplemented bees, both uninfected and infected with
Nosema spp. were included in the study. Analysis of the metataxonomic data obtained showed
significant changes in microbiota composition between healthy and infected bees, however with
no changes within groups that differed in supplementation. These results suggest that the increased
viability and resistance of the bees to pathogens was not underpinned by targeted modifications of
the structure of their microbiota.
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Analiza zmian mikrobioty jelitowej myszy polnej, Apodemus
agrarius, w zalezno$ci od stopnia zurbanizowania srodowiska

Ewa Sajnaga', Rafal Lopucki', Agnieszka Kalwasinska?, Ignacy Kitowski®, Daniel Klich*

'Katedra Biomedycyny i Badan Srodowiskowych, Katolicki Uniwersytet Lubelski Jana Pawta IT
2Katedra Mikrobiologii Srodowiskowej i Biotechnologii, Uniwersytet Mikotaja Kopernika w Toruniu
SPanstwowa Akademia Nauk Stosowanych w Chetmie
“Katedra Genetyki i Ochrony Zwierzat, Szkota Gtowna Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie

Szeroko rozpowszechniona w Polsce mysz polna jest gatunkiem, ktory dobrze zaadaptowat
si¢ do zycia w §rodowisku przeksztatlconym przez cztowieka. Wezesniejsze analizy dowiodty, ze
urbanizacja silnie wptywa na mikrobiom dzikich zwierzat, za$ ukierunkowane zmiany jego sktadu
moga by¢ jednym z decydujacych czynnikow pozwalajacych na zaadaptowanie si¢ do nowego
srodowiska zycia. Celem przeprowadzonych badan bylo okreslenie, w jaki sposoéb mikrobiota
jelitowa myszy polnej zmienia si¢ w zaleznosci od stopnia zurbanizowania otoczenia. Probki katu
pobrano od myszy zamieszkujacych 7 réznych siedlisk, obejmujac tereny wiejskie oraz mate,
$rednie i duze miasta. Wyizolowane DNA zostato poddane metagenomowemu sekwencjonowa-
niu fragmentu genu kodujacego 16S rRNA. Analiza uzyskanych danych wykazata, ze mikrobiota
jelitowa badanych populacji myszy rozni si¢ znaczaco, jednak roznice te byly zdeterminowane
glownie przez lokalne czynniki, a nie przez wielko$¢ miasta, w ktorym bytowaly. Wydaje si¢ ze,
zaobserwowana oporno$¢ mikrobioty myszy polnej na zmiany zwigzane z urbanizacja moze wy-
nikac z roli, jaka petnig dla fauny miejskiej tereny zielone, zapewniajace dostgp do nieantropoge-
nicznych zrédet pozywienia.

Badania byly finansowane z grantu KUL na dziatalnos¢ naukowg (2023).

The effect of urbanisation on gut microbiota changes in
the striped field mouse, Apodemus agrarius

The field mouse, which is widespread in Poland, is a species that has adapted well to living in
a human-altered environment. Previous studies have shown that the microbiome of wild animals
is strongly influenced by urbanization and that targeted changes in its composition may be one
of the key factors enabling adaptation to a new habitat. The aim of this study was to determi-
ne how the gut microbiota of the field mouse changes in relation to the degree of urbanization
of the environment. Fecal samples were collected from mice living in seven different habitats
covering rural areas and small, medium and large cities. The isolated DNA was subjected to me-
tagenomic sequencing of the 16S rRNA gene fragment. The data obtained showed that the gut
microbiota of the mouse populations studied differed significantly, but that these differences were
mainly determined by local factors and not by the size of the city in which they lived. It seems that
the observed resistance of the striped field mouse microbiota to urbanization-related changes may
result from the role that green spaces play for urban fauna, which provide animals with access to
non-anthropogenic food sources.
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Potencjal stosowania pofermentu, kompostu, toryfikatu
do regeneracji gleb — Projekt Lider XII, INNO-MIK

Sylwia Siebielec!, Matgorzata Wozniak!, Aleksandra Ukalska-Jaruga?, Andrzej Lewicki?,
Jakub Pulka’, Szymon Szufa*, Piotr Piersa*, Lukasz Adrian‘, Grzegorz Siebielec?

1Zaktad Mikrobiologii Rolniczej, Instytut Uprawy Nawozenia i Gleboznawstwa —
Panstwowy Instytut Badawczy, ul. Czartoryskich 8, 24-100 Pulawy
*Zaktad Gleboznawstwa Erozji i Ochrony Gruntow, Instytut Uprawy Nawozenia i
Gleboznawstwa — Panstwowy Instytut Badawczy, ul. Czartoryskich 8, 24-100 Putawy
3Pracownia Ekotechnologii, Katedra Inzynierii Biosystemow,
Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu, ul. Wojska Polskiego 50, 60-627 Poznan,
*Wydziat Inzynierii Procesowej i Ochrony Srodowiska, Politechnika Eodzka,
ul. Wolczanska 213, 93-005 Lodz

Jednym z wazniejszych elementow zrownowazonego uzytkowania gleby jest utrzymanie od-
powiedniego poziomu materii organicznej (SOM z ang. soil organic matter). Materia organiczna
posiada kluczowa rol¢ w utrzymaniu zdolnosci gleby do pelnienia funkcji produkcyjnych, regu-
lacyjnych i ekologicznych. Decyduje o takich wlasciwosciach jak zdolnosci sorpcyjne i buforo-
we gleby oraz o aktywnosci biologicznej zwigzanej z mikrobiomem i mykobiomem glebowym.
Stabilizuje struktur¢ gleby oraz zwigksza jej odpornos$¢ na zageszczenie i degradacje w wyniku
erozji wodnej 1 wietrznej. Zachowanie zasobow prochnicy glebowej jest rowniez istotne z punktu
widzenia roli gleb w wiagzaniu dwutlenku wegla z atmosfery. Duzy udziat gleb mato zasobnych
w materi¢ organiczng w potaczeniu z niedoborami obornika w niektorych regionach Polski stanowi
powazny problem utrzymania zdolnosci gleby do peknienia funkcji produkcyjnych i srodowisko-
wych. W zwiazku z powyzszym wykorzystanie egzogennych zrodet materii organicznej w rolnic-
twie moze stanowi¢ element efektywnego gospodarowania odpadami oraz regeneracji zdrowia
gleby.

Projekt finansowany w ramach konkursu Lider XII Narodowego Centrum Badan i Rozwoju; Nr LI-
DER/36/0184/L-12/20/NCBR/2021.

The potential of using digestate, compost and biochar for soil
regeneration — Project Lider XII, INNO-MIK

One of the most important issues in sustainable soil use is maintaining an appropriate level of
soil organic matter (SOM). Organic matter plays a key role in maintaining the soil’s ability to per-
form production, regulatory and ecological functions. It determines properties such as sorption and
buffering capacity of the soil as well as biological activity related to the soil microbiome and my-
cobiome. It stabilizes the soil structure and increases its resistance to compaction and degradation
through water and wind erosion. Preserving SOM resources is also important from the perspective
of binding carbon dioxide from the atmosphere. The large share of soils low in organic matter
combined with manure shortages in some regions of Poland poses a serious problem in maintaining
the ability of the soil to perform production and environmental functions. Therefore, the use of exo-
genous sources of organic matter in agriculture may be an element of effective waste management
and regeneration of soil health.
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Glebokos¢ czy rodzaj uprawy? Co ma wigkszy wplyw na
roznorodnos¢ mikrobiomow bakteryjnych i grzybowych w glebie?

Dominika Siegieda!, Jacek Panek!, Vaclovas Boguzas?, Zita Kriaucitiniené?,
Jerzy Weber’, Magdalena Frac!

Tnstytut Agrofizyki im. Bohdana Dobrzanskiego Polskiej Akademii Nauk,
ul. Do$wiadczalna 4, 20-290 Lublin
*Vytautas Magnus University, Agriculture Academy, Kaunas, Lithuania
SUniwersytet Przyrodniczy we Wroctawiu, ul. Norwida 25, 50-375 Wroctaw

Roéznorodnos¢ mikroorganizméw zardwno grzybowych, jak i bakteryjnych w §rodowisku gle-
bowym ma niezaprzeczalny wptyw na jako$¢ i plonowanie upraw rolniczych.

Celem badan bylo okreslenie roznic w sktadzie mikrobiomu bakteryjnego oraz grzybowego
gleby w dlugoterminowym eksperymencie polowym z zastosowaniem: (A) uprawy bezorkowej,
(B) uprawy bezorkowej z zastosowaniem roslin okrywowych, (C) uprawy orkowej oraz (D) upra-
wy orkowej z zastosowaniem resztek stomy na przyoranie. Do$wiadczenie polowe zostalo zatozo-
ne 22 lata temu na Litwie w Noreikiskes.

Analiza a- oraz -r6znorodnosci zbiorowisk mikroorganizméw grzybowych oraz bakteryjnych
wykazata istotne roznice w sktadzie mikrobiomow bakteryjnych oraz grzybowych, co jest niezwy-
kle istotne w $wietle rolnictwa zréwnowazonego i regeneracyjnego.

Projekt finansowany przez NCBiR w ramach programu European Joint Programme EJP SOIL:
Towards climate-smart sustainable management of agricultural soils Umowa nr: EJPSOIL/I/78/SOM-
PACS/2022.

Depth or type of cultivation? Which has bigger impact on
diversities of bacterial and fungal metacommunities in the soil?

The diversity of both fungal and bacterial microorganisms in the soil environment has an unde-
niable impact on the quality and yield of agricultural crops.

The aim of this study was to determine the differences in the composition of the soil bacterial
and fungal microbiome in a long-term field experiment including: (A) no-tillage cultivation, (B)
no-tillage with catch crops, (C) conventional tillage and (D) conventional tillage with straw lefto-
ver. A field experiment was set up 22 years ago in Lithuania in Noreikiskes.

The a- and B-diversity analysis of the fungal and bacterial microbial communities showed sig-
nificant differences in the composition of the bacterial and fungal microbiomes, which is extremely
important in the light of sustainable agriculture.

Projekt finansowany przez NCBiR w ramach programu European Joint Programme EJP SOIL:

Towards climate-smart sustainable management of agricultural soils Umowa nr: EJPSOIL/I/78/SOM-
PACS/2022
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Struktura spolecznosci grzybow terenow porosnietych przez
mchy na plonacej haldzie pogorniczej

Karolina Solska, Mariusz Wierzgon, Zofia Piotrowska-Seget, Piotr Siupka

Instytut Biologii, Biotechnologii i Ochrony Srodowiska, Wydzial Nauk Przyrodniczych, Uniwersytet Slaski
w Katowicach

Haldy pogornicze sa antropologicznymi formacjami geologicznymi powstatymi z nagroma-
dzenia odpadowego materialu skalnego zwigzanego z aktywnoscig gornicza. W wyniku proceséw
geochemicznych obecne w haldach poweglowych zwiazki organiczne oraz piryt moga ulec sa-
mozaplonowi, tworzac ptonaca hatde. Srodowisko takich hatd jest heterogennym i ekstremalnym
srodowiskiem, ktore oprocz wysokich temperatur cechuje wysokie zasolenie, niskie pH, wysokie
stezenie metali cigzkich czy obecnos¢ toksycznych zwiazkéw organicznych. Pomimo niesprzyja-
jacych warunkéw na hatdzie zachodzi sukcesja wtorna i obserwuje si¢ pojawianie roslin, w tym
mchow. Ich wzrost uzalezniony jest od aktywnosci bakterii i grzybow oraz szeregu interakcji za-
chodzacych pomigdzy nimi. Celem naszych badan byta charakterystyka struktury spotecznosci
grzybow terenow porosnictych mszakami na ptongcej hatdzie pogoérniczej. Strukture spotecznosci
grzybow opisano w oparciu o sekwencjonowanie nastgpnej generacji fragmentu regionu ITS DNA
wyizolowanego z badanych prob. Proby stanowily kepki mchow z przylegajacym do nich mate-
riatlem haldy oraz oplukane ro$liny. Analizy taksonomiczne przeprowadzono z wykorzystaniem
pakietu Qiime2. Uzyskane wyniki umozliwily poznanie spotecznosci grzybow w réznym stopniu
zwigzanych z mszakami.

Badania wsparte ze srodkow przyznanych w ramach programu Inicjatywa Doskonatosci Badawczej
Uniwersytetu Slgskiego w Katowicach.

Structure of fungal communities of area with moss presence on
smouldering coal-waste dump

Coal-waste dumps are anthropological geological formations resulting from accumulation of
coal mining activity. The waste material might bear significant amount of organics as well as py-
rite which via geochemical processes might undergo self-combustion leading to smouldering coal
waste dump. Environment of these formations is heterogenous, and extreme. Beside high tempera-
ture, high salinity and low pH values are common. Moreover, high concentration of heavy metals
as well as toxic organic compounds is present. Still, the secondary succession of plants occurs on
the dumps, and one the first evidence of that is the appearance of moss. Plant colonization, inclu-
ding moss, of particular area depends on the presence of microorganisms and their interactions with
higher organisms. In our study we have attempted to characterize structure of fungal community of
smouldering coal-waste dumps where moss plants are present. This was done by next generation
sequencing of ITS fragment in DNA isolated from collected material and subsequent bioinformatic
analysis. It allowed to gain insights into fungal community interacting with moss plants at different
levels, the fungi present in moss proximity as well as these more associated with plants.

The research was supported by funds granted under the Research Excellence Initiative of the Uni-
versity of Silesia in Katowice.
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Analiza metataksonomiczna wody na etapach produkcji
sztucznego Sniegu w stacjach narciarskich

Klaudia Stankiewicz', Justyna Prajsnar’, Anna Lenart-Boron'

'Katedra Mikrobiologii i Biomonitoringu, Uniwersytet Rolniczy im. H. Kottataja w Krakowie
Instytut Katalizy i Fizykochemii Powierzchni im. Jerzego Habera Polskiej Akademii Nauk w Krakowie

Celem badan byta ocena wystgpowania mikrozanieczyszczen oraz struktury populacji bakte-
ryjnej w probkach wody pobranych z rzek i zbiornikoéw retencyjnych oraz sztucznego $niegu, ktory
zostat z nich wytworzony. Analizowano probki wody z stacji narciarskiej potozonej w sgsiedztwie
Tatrzanskiego Parku Narodowego (A) oraz z stacji narciarskiej w Biatce Tatrzanskiej (B). Przepro-
wadzono analiz¢ metataksonomiczng populacji bakterii z wykorzystaniem techniki NGS oraz oce-
niono wystgpowanie bakterii kalowych, genéw lekoopornosci oraz antybiotykow celem oszaco-
wania poziomu antropopresji w badanych miejscach. W stacji narciarskiej A w potoku i zbiorniku
dominowaty bakterie z rodzaju Flavobacterium (76,21% i 78,75%), natomiast w $niegu bakterie
z rodziny Alcaligenaceae (70,77%). W potoku i zbiorniku wystepowat geny lekoopornosci 7etK
1 CTX-M, aw $niegu wykryto antybiotyk cefoksytyne w stezeniu 225,19 ng/L. W stacji narciarskiej
B w rzece Bialce dominowaly bakterie Acinetobacter (38,45%), a w zbiorniku i $niegu Flavobac-
terium (15,91% 1 66,11%). W rzece wykryto geny lekoopornosci CTX-M, TetK i Str oraz klinda-
mycyng (1,33 ng/L). W zbiorniku wystgpowaly geny 7etK i Str oraz enrofloksacyna (3,20 ng/L),
podczas gdy w $niegu wykryto cefoksytyne w stezeniu 86,32 ng/L.

Metataxonomic analysis of water at different stages of artificial
snow production in ski resorts

The aim of this study was to assess the occurrence of micropollutants and bacterial community
composition in water sampled from rivers, retention reservoirs, and artificial snow produced the-
reof. Water samples were analyzed from ski stations located in the vicinity of the Tatra National
Park (A) and in Biatka Tatrzanska (B). Metataxonomic analysis of bacterial population was per-
formed using NGS and the occurrence of fecal bacteria, antibiotics and antibiotic resistance genes
was examined to assess the level of anthropogenic pressure put on the study sites. In ski station
A, bacteria of the genus Flavobacterium predominated in the stream and reservoir (76.21% and
78.75%), and bacteria from the Alcaligenaceae family dominated in snow (70.77%). Genes TetK
and CTX-M were detected in the stream and reservoir, and the antibiotic cefoxitin was detected in
snow at a concentration of 225.19 ng/L. In ski station B, the genus Acinetobacter predominated
in the Bialka river (38.45%), while Flavobacterium prevailed in the reservoir and snow (15.91%
and 66.11%, respectively). Genes CTX-M, TetK and Str as well as clindamycin (1.33 ng/L) were
detected in the river. 7etK and Str genes, and enrofloxacin (3.20 ng/L) were present in the reservoir,
while cefoxitin was detected in the snow at a concentration of 86.32 ng/L.
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Ocena wplywu wybranych nawozow naturalnych i sztucznych
na mikroflore bakteryjng gleby

Marcin Sysa, Agnieszka Godela, Robert Biczak

Katedra Biochemii, Biotechnologii i Ekotoksykologii, Wydziat Nauk Scistych,
Technicznych i Przyrodniczych, Uniwersytet Jana Diugosza w Czgstochowie

Na mocy ustawy z 1967 roku w Polsce rolnicy zostali zobowigzani do stosowania nawozoéw
celem uzyskania odpowiedniego wzrostu plondéw. Juz wtedy posiadano odpowiednia wiedze, ktora
pozwalata stwierdzi¢ konieczno$¢ wzbogacenia gleby o odpowiednie mikroelementy, jak rowniez
inne zwiazki korzystnie wplywajace na mikroflor¢ glebowa. Istotne z punktu widzenia produkcji
rolniczej byto odpowiednie dobranie dawki nawozu, gdyz zardwno zbyt niskie, jak i zbyt wysokie
stezenie niektorych sktadnikow negatywnie wplywato nie tylko na sam proces wzrostu rosliny,
ale rowniez na stanowito zagrozenie dla innych organizmoéw, w tym bakterii i grzybow. Celem
niniejszej pracy byla ocena wpltywu wybranych nawozow zardwno pochodzenia naturalnego, jak
i sztucznych na natywna mikroflor¢ glebowa. Poprzez oceng¢ zmian w liczebno$ci ogolnej, jak
réwniez poszczegolnych grup bakterii glebowych badano potencjalny wplyw tych nawozow na
przyszly sktad jakosciowy i ilosciowy gleby. Badania pozwolity stwierdzi¢ brak istotnego staty-
stycznie wpltywu nawozow naturalnych na liczebnosci bakterii glebowych, podczas gdy nawozy
sztuczne powodowaly wraz z uptywem czasu ubytek zaréwno ilosciowy, jak i jako§ciowy w po-
pulacji bakteryjne;j.

Assessment of the impact of selected natural and artificial
fertilizers on the soil bacterial microflora

Under the Act of 1967, farmers in Poland were obliged to use fertilizers to obtain an appropria-
te increase in yields. It was already known that there was the necessity to enrich the soil with
appropriate microelements, as well as other compounds that have a beneficial effect on soil micro-
flora. From the point of view of agricultural production, it was important to select the appropriate
fertilizer dose, because both too low and too high concentrations of some ingredients negatively af-
fected not only the plant growth process itself, but also posed a threat to other organisms, including
bacteria and fungi. The aim of this study was to assess the impact of selected fertilizers of natural
and artificial origin on native soil microflora. By assessing changes in the total number as well as
individual groups of soil bacteria, the potential impact of these fertilizers on the future qualitative
and quantitative composition of the soil was examined. The research showed that there was no
statistically significant effect of natural fertilizers on the number of soil bacteria, while artificial
fertilizers caused both a quantitative and qualitative decline in the bacterial population over time.
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Mikrobiom bakterii w zamierajacych debach na terenie
Plyty Krotoszynskiej

Mitosz Tkaczyk, Katarzyna Sikora
Instytut Badawczy Le$nictwa, Zaktad Ochrony Lasu, ul. Braci lesnej 3, 05-090 S¢kocin Stary

Acute Oak Decline (AOD) jest wieloczynnikowa choroba dgbow, ktora doprowadza do osta-
bienia drzew w wielu krajach Europy, w tym i w Polsce. Gtéwnymi organizmami odpowiedzial-
nymi za ten proces sa bakterie Brenneria goodwinii, Gibbsiella quercinecans, Rahnella victoriana
i Lonsdalea quercina. Bakterie te powoduja zatykanie wigzek przewodzacych u drzew, co do-
prowadza do zaburzen w transporcie substancji odzywczych. Celem przedstawionego badania
byto poréwnanie sktadu mikrobiomu bakteryjnego pomiedzy drzewami ostabionymi a drzewami
zdrowymi. Badania prowadzono na terenie Nadlesnictwa Krotoszyn bedacego centrum tzw. Plyty
Krotoszynskiej. Na terenie Nadlesnictwa wytypowano fragment drzewostanu, w ktorym obserwu-
je si¢ pogarszajacy stan zdrowotny drzew. Z powierzchni tej pobrano do analiz fragmenty drewna
z 5 drzew z widocznymi objawami oraz 5 drzew bezobjawowych. Material genetyczny izolowa-
no z liofilizowanych fragmentow tkanek, a nastgpnie region barkodowy V3-V4 podjednostki 16S
rRNA poddano analizie metagenomowej na platformie MiSeq Illumina. Uzyskane wyniki podda-
no analizie bioinformatycznej, ktorej wyniki wskazuja na pewne roznice pomi¢dzy mikrobiomem
drzew zdrowych i tych z objawami AOD. Moze to wskazywa¢, ze proces ostabienia drzew na
terenie Plyty Krotoszynskiej jest zjawiskiem bardziej ztozonym niz sadzono do tej pory.

Bacterial microbiome in dying oaks on the Krotoszyn Plate

Acute Oak Decline (AOD) is a multifactorial oak disease that leads to the weakening of trees in
many European countries, including Poland. The main organisms responsible for this process are
the bacteria Brenneria goodwinii, Gibbsiella quercinecans, Rahnella victoriana and Lonsdalea qu-
ercina. These bacteria cause the clogging of vascular channels in trees, which leads to disturbances
in nutrient transport. The aim of the present study was to compare the composition of the bacterial
microbiome between weakened and healthy trees. The study was carried out in the Krotoszyn For-
est District, which is the centre of the so-called Krotoszyn Plate. In the Forest District, a fragment
of the forest stand was selected in which a deterioration in the health of the trees was observed.
Wood fragments from five trees with visible symptoms and five symptomless trees were taken from
this area for analysis. Genetic material was isolated from the freeze-dried tissue fragments and
then the V3-V4 barcode region of the 16S rRNA subunit was subjected to metagenomic analysis
on the MiSeq Illumina platform. The results obtained were subjected to bioinformatic analysis,
the results of which indicate some differences between the microbiome of healthy trees and those
with AOD symptoms. This may indicate that the process of weakening of trees on the Krotoszyn
Plate is a more complex phenomenon than previously thought.
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Sklad mikrobiomu tkanek okolowierzchotkowych z¢ba leczonego
endodontycznie z zapoczatkowanym procesem ropnym

Anna Turska-Szewczuk, Dorota Samborska, Katarzyna Dworaczek

Katedra Genetyki i Mikrobiologii, Instytut Nauk Biologicznych, Wydziat Biologii i Biotechnologii,
Uniwersytet Marii Curie-Sktodowskiej, ul. Akademicka 19, 20-033 Lublin

Zgby pozornie prawidlowo przeleczone endodontycznie, bez obserwowalnych objawow kli-
nicznych, ale ze zmianami okolowierzchotkowymi i torbielami stanowig istotne zrodto infekcji
w rozwoju choroby odogniskowej. Celem pracy bylo okreslenie zmian w sktadzie mikrobiomu
bakteryjnego tkanek okotowierzchotkowych zgba przeleczonego endodontycznie z zapoczatko-
wanym procesem ropnym, w zaleznosci od czasu hodowli preparatu w warunkach beztlenowych.
Badanie struktury metagenomicznej populacji bakterii zostalo wykonane technika wysokoprze-
pustowego sekwencjonowania NGS (MiSeq Illumina) hiperzmiennego regionu V3-V4 genu dla
16S rRNA. Analiz¢ bioinformatyczng amplikonéw wykonano z wykorzystaniem oprogramowania
MiSeq Reporter (MSR) v2.6 oraz QIIME 2 w oparciu o sekwencje referencyjne zdeponowane
w bazie Silva 138. Wyjsciowa mikrobiote tkanek okolowierzchotkowych zgba stanowili przedsta-
wicieli rzgdow Enterobacterales, Bacteroidales i Peptostreptococcales-Tissierellales. Zauwazalny
byt takze udziat Lachnospirales i Coriobacteriales. Z kolei liczebno$¢ reprezentantow Lactobacil-
lales, Eubacteriales oraz Veillonellales-Selenomonadales byta zdecydowanie nizsza. Pasaz zmienit
struktur¢ mikrobioty promujac wzrost drobnoustrojow rzedu Lactobacillales, nalezacych do rodza-
jow Lactobacillus i Streptococcus, ktorych ilo§¢ doréwnywata Enterobacterales.

The composition of the microbiome of periapical tissues of
an endodontically treated tooth with an initiated purulent process

Teeth that have apparently been properly endodontically treated without observable clinical
symptoms and those with periapical lesions and cysts are an important source of infection in the de-
velopment of focal disease. The aim of the study was to determine changes in the composition of
the bacterial microbiome of periapical tissues of an endodontically treated tooth with an initia-
ted purulent process, depending on the time of culture of the specimen in anaerobic conditions.
The study of the metagenomic structure of the bacterial population was performed using high-thro-
ughput NGS sequencing (MiSeq Illumina) of the hypervariable region V3-V4 of the 16S rRNA
gene. Bioinformatics analysis of amplicons was performed using MiSeq Reporter (MSR) v2.6 and
QIIME 2 software based on reference sequences deposited in the Silva 138 database. The initial
microbiota of tooth periapical tissues consisted of representatives of the orders Enterobacterales,
Bacteroidales, and Peptostreptococcales-Tissierellales. The contribution of Lachnospirales and
Coriobacteriales was also noticeable. In turn, the number of representatives of Lactobacillales,
Eubacteriales, and Veillonellales-Selenomonadales was significantly lower. The passage changed
the structure of the microbiota, promoting the growth of microorganisms of the order Lactobacil-
lales, belonging to the genera Lactobacillus and Streptococcus, the number of which was equal to
that of Enterobacterales.
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Identyfikacja specyficznych czynnikow regulujacych aktywnos¢
mikroorganizmow w glebach rolniczych i leSnych

Anna Walkiewicz, Adrianna Rafalska, Adam Kubaczynski, Piotr Bulak
Tnstytut Agrofizyki Polskiej Akademii Nauk, ul. Doswiadczalna 4, 20-290 Lublin

Aktywno$¢ mikroorganizmow glebowych jest silnie zalezna od jej parametrow fizykoche-
micznych, regulowanych przez czynniki naturalne i antropogeniczne. Niezaleznie od uzytkowa-
nia terenu istotny wpltyw maja warunki pogodowe, co skutkuje zmianami sezonowymi aktyw-
nosci. Nasze badania wykazaly najnizsza aktywno$¢ dehydrogenaz (DHA) najczgsciej zima.
W glebach uprawnych specyficznymi czynnikami sa zabiegi agrotechniczne jak dawka i ro-
dzaj nawozenia, stosowanie cigzkich maszyn i sposob uprawy, zmieniajacych pH, zageszcze-
nie gleby i dostgpnos¢ sktadnikow pokarmowych. Analizy gleb wykazaly spadek biomasy
mikroorganizméw w glebie nawozonej. Wypas zwierzat skutkuje podwyzszona lokalnie zawar-
todcig azotu i wigkszym zageszczeniem gleby, co powodowato wyzsza DHA na pastwiskach.
W ekosystemie lesnym znaczacy jest sktad gatunkowy i wiek drzew, wycinka, wiasciwosci
i grubos¢ sciotki. Badania roznych typoéw lasow wykazaly najwyzsza DHA w glebie z mtodego
lasu liSciastego, a najnizsza w dojrzalym lesie lisciastym, mieszanym i iglastym niezaleznie od
wieku. Identyfikacja czynnikow specyficznych dla danego ekosystemu, obok typu gleby, jest po-
mocna do interpretacji analiz mikrobiologicznych.

Praca powstata czesciowo w wyniku realizacji projektow ReLive (CIRCULARITY/61/ReLive/2022)
oraz GHG-Manage (ERA-GAS/I/GHG-MANAGE/01/2018) wspotfinansowanych przez Narodowe Centrum
Badan i Rozwoju.

Identification of specific factors regulating microbial activity
in agricultural and forest soils

Soil microbial activity is strongly dependent on physicochemical parameters, regulated by
natural and anthropogenic factors. Regardless of land use, soil microorganisms are significantly
influenced by weather conditions, resulting in seasonal changes in the activity. Our study showed
the lowest dehydrogenase (DHA) activity most often in winter. In cultivated soils, specific factors
are agrotechnical treatments such as the dose and type of fertiliser, the use of heavy machinery and
the way the soil is cultivated, changing the pH and soil compaction, and nutrient availability. Soil
analyses have shown a decrease in microbial biomass in fertilised soil. Livestock grazing resulted
in locally increased nitrogen content and higher soil compaction, which resulted in higher DHA in
pasture. In a forest ecosystem, important are the species composition and age of the trees, cutting
and the properties and thickness of the litter. Studies of different forest types showed the highest
DHA in soil from young deciduous forest and the lowest in mature deciduous forest and mixed and
coniferous forest regardless of age. The identification of ecosystem-specific factors, in addition to
soil type, is helpful for interpreting microbiological analyses.

This work was partly conducted under the ReLive (CIRCULARITY/61/ReLive/2022) and GHG-Manage

(ERA-GAS/I/GHG-MANAGE/01/2018) projects which were cofinanced by the National Centre for Rese-
arch and Development.
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Roznorodnos¢ mikroorganizmow w znamionach slupka w kwiatach
zagrozonego holopasozyta Phelipanche arenaria (Orobanchaceae)

Karolina Wisniewska', Sebastian Wojciech Przemieniecki’, Magdalena Btaszak?,
Sylwia Dagmara Czarnomska*, Ireneusz Ochmian’, Renata Piwowarczyk'

'Centrum Badan i Ochrony Réznorodnosci Biologicznej, Zaktad Biologii Srodowiska,
Instytut Biologii, Uniwersytet Jana Kochanowskiego w Kielcach
*Katedra Entomologii, Fitopatologii i Diagnostyki Molekularnej,
Uniwersytet Warminsko-Mazurski w Olsztynie
*Katedra Bioinzynierii, Zachodniopomorski Uniwersytet Technologiczny w Szczecinie,
ul. Stowackiego 17, 71-434 Szczecin
“Muzeum i Instytut Zoologii Polskiej Akademii Nauk, ul. Nadwislanska 108, 80-680 Gdansk
SKatedra Ogrodnictwa, Zachodniopomorski Uniwersytet Technologiczny w Szczecinie,
ul. Stowackiego 17, 71-434 Szczecin

Przeprowadzone badania obrazuja réznorodno$¢ i znaczenie mikroorganizmow w znamie-
niu stupka, organie zaledwie kilkumilimetrowym, efemerycznym, ale o kluczowym znaczeniu
dla reprodukcji roslin. Wykorzystujac technike sekwencjonowania (NGS), w znamionach shupka
Phelipanche arenaria zidentyfikowano gtownie Pantoea spp. (50,8%), Pseudomonas spp. (9,9%)
i Luteibacter spp. (6%). W mikrobiomie grzybowym zanotowano gtownie Capnodiales (45%), Al-
ternaria spp. (12,8%), Mycosphaerella sp. (9,7%) oraz Aureobasidium sp. (8%). Profil bakteryjny
niedojrzatych znamion zawierat unikalne mikroorganizmy (21 z najliczniejszych OTU), ktorych
nie potwierdzono w przypadku tych dojrzatych. Wsrod bakterii odnotowano wiele zwigzanych
z ryzosfera, a w profilu grzybowym licznie wystgpowaly drozdze mogace wykazywaé zdolnosc¢
do biokontroli.

Badania finansowane przez Narodowe Centrum Nauki (nr 2021/05/X/NZ8/01154), Uniwersytet Jana
Kochanowskiego w Kielcach (nr SUPB.RN.23.244 i 24.207) i Uniwersytet Warminsko-Mazurski w Olsz-
tynie (nr 30.610.011-110).

Diversity of microorganisms in the pistil stigmas in flowers of
the endangered holoparasite Phelipanche arenaria (Orobanchaceae)

The conducted research illustrates the diversity and importance of microorganisms in the stigma,
an organ only a few millimeters long, ephemeral, but crucial for plant reproduction. Using the sequ-
encing technique (NGS), mainly Pantoea spp. (50.8%), Pseudomonas spp. (9,9%) and Luteibacter
spp. (6%) were identified in the pistil stigmas of Phelipanche arenaria. In the fungal microbiome,
mainly Capnodiales (45%), Alternaria spp. (12,8%), Mycosphaerella sp. (9,7%) and Aureobasi-
dium sp. (8%) were recorded. The bacterial profile of immature stigmas contained unique micro-
organisms (21 of the most abundant OTUs) that were not confirmed in the case of mature ones.
Among the bacteria, many associated with the rhizosphere were recorded, and the fungal profile
included numerous yeasts that may have the ability to biocontrol.

The research finded by the National Science Centre (No. 2021/05/X/NZ8/01154), Jan Kochanowski Univer-
sity (No. SUPB.RN.23.244 and 24.207) and University of Warmia and Mazury in Olsztyn (No. 30.610.011-110).
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Mortierella — metagenomiczny indykator redukcji nawozenia
azotowego w glebach monokulturowych spod uprawy kukurydzy

Agnieszka Wolinska', Anna Kruczynska', Agnieszka Kuzniar', Sara Jurczyk',
Anna Sochaczewska!, Andrzej Stomczewski?, Jacek Podlewski?

Katolicki Uniwersytet Lubelski Jana Pawta II, ul. Konstantynéw 1 I, 20-708 Lublin
2CGFP Sp. z 0.0., Wojnowo 5, 86-014 Sicienko

Mortierella jest najbardziej rozpowszechnionym grzybem nitkowatym w glebach na calym
$wiecie. Rosnace zainteresowanie szczepami Mortierella wynika z ich pozytywnego wpltywu na
uprawy i ochrony przed niekorzystnymi warunkami, a takze redukcja ilo$ci stosowanych nawozow
chemicznych i pestycydow.

Celem badan bylo testowanie efektywnoS$ci zmniejszonego nawozenia azotowego (o 20 1 40%
w stosunku do dawki dedykowanej uprawie kukurydzy) i wykazanie jego wptywu na wzgled-
ng obfito$¢ rodzaju Mortierella. Glebg pobierano przed siewem i po zbiorze kukurydzy w 2022
i 2023 roku. Sekwencjonowanie nastgpnej generacji prowadzono w technologii MiSeq Illumina
(Genomed SA, Warszawa). Klasyfikacj¢ taksonomiczna wykonano w oparciu o baz¢ UNITE v8.
Wykazano wrazliwo$¢ Mortierella na 20% redukcje nawozenia w systemie bezorkowym (w obu
sezonach wegetacyjnych), za§ w systemie orkowym wzgledna ich obfito$¢ spadia po zbiorze
w 2023 r., podczas gdy w 2022 roku. notowano wzrost obfitosci tego rodzaju. Sugeruje to wptyw
zar6wno systemu uprawy jak i warunkow atmosferycznych na liczebnos¢ Mortierella i powigzane
jest z faktem wystapienia suszy w 2022 roku.

Projekt dofinansowany ze Srodkow budzetu panstwa w ramach programu Ministra Edukacji i Na-
uki pod nazwq ,,Nauka dla Spoteczenstwa” nr projektu NdS/531260/2021/2021, kwota dofinansowania
100%, catkowita wartosc projektu 625 910,50 PLN.

Mortierella — a metagenomic indicator of reduced nitrogen
fertilization in monoculture soils under maize cultivation

Mortierella is the most widespread filamentous fungus in soils around the world. The growing
interest in Mortierella strains is due to their positive effects on crops and protection from adverse
conditions, as well as the reduction of chemical fertilizers and pesticides.

The aim of the study was to test the effectiveness of reduced nitrogen fertilization (by 20 and
40% compared to the dose dedicated to the maize crop) and to demonstrate its effect on the Mor-
tierella abundance. Soil was sampled before sowing and after harvesting in 2022 and 2023. Next-
-generation sequencing was conducted using MiSeq Illumina technology (Genomed SA, Warsaw,
Poland). Taxonomic classification was performed based on the UNITE v8 database. Mortierella
was shown to be sensitive to 20% reduction in fertilization in the no-till system (in both growing
seasons), while in the plowing system their relative abundance decreased after the 2023 harvest,
while an increase in abundance of this genus was recorded in 2022. This suggests an impact of both
the cropping system and weather conditions on Mortierella abundance, and is linked to the fact that
there was a drought in 2022.
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Wplyw nos$nikow w postaci krzemionki i ligniny na
roznorodnos¢ mikrobiomu bakteryjnego oraz wydajnos¢
fermentacji metanowej

Agnieszka Wolna-Maruwka', Agnieszka A. Pilarska?, Alicja Niewiadomska',
Jarostaw Grzadziel®’, Adrianna Kubiak', Katarzyna Panasiewicz*

'Katedra Gleboznawstwa i Mikrobiologii, Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu,
ul. Szydtowska 50, 60-656 Poznan
*Katedra Inzynierii Wodnej i Sanitarnej, Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu, ul. Pigtkowska 94A, 60-649 Poznan
*Katedra Mikrobiologii Rolniczej, Instytut Uprawy Nawozenia i Gleboznawstwa — Panstwowy Instytut
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4Katedra Agronomii, Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu, ul. Dojazd 11, 60-632 Poznan

Celem badan byta ocena wptywu dodatku dwoch nosnikow krzemionki/ligniny (S/L) na wy-
dajno$¢ fermentacji metanowej, catkowita liczbe bakterii beztlenowych, aktywnos¢ dehydrogenaz
oraz sktad jakosciowy i ilosciowy mikrobiomu bakteryjnego fermentu sktadajacego si¢ z wafli
odpadowych (WF) oraz uktadu kosubstratu — wafli odpadowych i sera (WFC), w polaczeniu z osa-
dem $ciekowym. Doswiadczenie prowadzono w laboratorium w warunkach mezofilnych, w trybie
okresowej pracy bioreaktorow. Wykazano wzrost ilosci wyprodukowanego biogazu w probkach
znosnikami S/L, odpowiednio o 18,18% w przypadku wariantu WF + S/L oraz o 17,49 % w obiek-
cie WFC + S/L. Najwyzsza liczbe bakterii oraz aktywno$¢ dehydrogenaz odnotowano w uktadzie
WEC + S/L, natomiast bior6znorodno$¢ mikrobiologiczna w probkach z dodatkiem sera z lub bez
dodatku no$nikow. We wszystkich obiektach doswiadczalnych dominowaty trzy typy bakterii: Fir-
micutes, Proteobacteria i Actinobacteria.

The influence of silica and lignin carriers on the diversity of
the bacterial microbiome and the efficiency of methane fermentation

The aim of the study was to assess the impact of the addition of two silica/lignin (S/L) carriers
on the efficiency of methane fermentation, the total number of anaerobic bacteria, the activity of
dehydrogenase and the qualitative and quantitative composition of the bacterial microbiome of
the ferment consisting of waste wafers (WF) and the co-substrate system — waste wafers and cheese
(WFC), combined with sewage sludge. The experiment was conducted in the laboratory under
mesophilic conditions, with periodic operation of bioreactors. An increase in the amount of biogas
produced in samples with the S/L carriers was demonstrated, by 18.18% in the WF + S/L variant
and by 17.49% in the WFC + S/L facility, respectively. The highest number of bacteria and dehy-
drogenase activity were recorded in the WFC + S/L system, while microbial biodiversity was re-
corded in samples with the addition of cheese with or without the addition of a carriers. In all expe-
rimental objects, three types of bacteria dominated: Firmicutes, Proteobacteria and Actinobacteria.
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Izolacja i molekularna identyfikacja ryzobakterii —
potencjalnych komponentow biopreparatow

Matgorzata Wozniak!, Sylwia Siebielec!, Grzegorz Siebielec?

1Zaktad Mikrobiologii Rolniczej, Instytut Uprawy Nawozenia i Gleboznawstwa —
Panstwowy Instytut Badawczy, ul. Czartoryskich 8, 24-100 Pulawy
?Zaktad Gleboznawstwa Erozji i Ochrony Gruntéw, Instytut Uprawy Nawozenia i Gleboznawstwa —
Panstwowy Instytut Badawczy, ul. Czartoryskich 8, 24-100 Pulawy

Zarzadzanie skutkami zwigzanymi z jednym z najbardziej destrukcyjnych czynnikow streso-
gennych, tj. z susza, wymaga roznych strategii adaptacyjnych i tagodzacych, w ktorych mikroor-
ganizmy ryzosferowe odgrywaja kluczowa rolg. Dlatego tez celem niniejszych badan byta izolacja
i molekularna identyfikacja najefektywniejszych pod katem promowania wzrostu i rozwoju roslin,
rodzimych szczepow bakterii ryzosferowych. W zwiazku z tym dokonano izolacji materiatu gene-
tycznego bakterii, wykorzystujac komercyjnie dostepny zestawow Bead-Beat Micro AX Gravity
kit. Na matrycy bakteryjnego DNA dokonano amplifikacji fragmentu genu 16S rRNA z wykorzy-
staniem uniwersalnych starterow 27F oraz 1492R. Sekwencjonowanie metoda Sangera zostato wy-
konane na zlecenie w laboratorium Genomed SA w Warszawie. Na podstawie analizy porownaw-
czej in silico ze szczepami referencyjnymi przy uzyciu algorytmu BLAST (Basic Local Alignment
Search Tool) wstepnie zidentyfikowano 15 izolatow bakteryjnych. Szczepy bakterii podzielono na
5 roznych typow: Firmicutes, Pseudomonadota, Bacillota, Actinomycetota i Protoeobacteria.

Projekt finansowany w ramach konkursu Lider XII Narodowego Centrum Badan i Rozwoju; Nr LI-
DER/36/0184/L-12/20/NCBR/2021.

Isolation and molecular identification of rhizobacteria —
potential components of biopreparations

Managing the effects of one of the most destructive stressors, i.e. drought, requires various ada-
ptation and mitigation strategies in which rhizosphere microorganisms play a key role. Therefore,
the aim of this research was the isolation and molecular identification of the most effective native
strains of rhizosphere bacteria in promoting plant growth and development. For this purpose, bac-
terial genetic material was isolated using the commercially available Bead-Beat Micro AX Gravity
kit. A fragment of the 16S rRNA gene was amplified on a bacterial DNA template using universal
primers 27F and 1492R. Sanger sequencing was performed on request at the Genomed SA labora-
tory. in Warsaw. Based on in silico comparative analysis with reference strains using the BLAST
(Basic Local Alignment Search Tool) algorithm, 15 bacterial isolates were initially identified. Bac-
terial strains were divided into 5 different phyla: Firmicutes, Pseudomonadota, Bacillota, Actino-
mycetota and Protoeobacteria.

Project financed by the LIDER XII (The National Center for Research and Development);
No. LIDER/36/0184/L-12/20/NCBR/2021.
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Odkryj tajemnice mikrobiomow glebowych: czy rosliny
bobowate selektywnie filtrujg nierizobiowe endofity (NRE)
zasiedlajace ich brodawki korzeniowe?

Magdalena Wojcik, Kamil Zebracki, Piotr Koper, Matgorzata Marczak, Andrzej Mazur

Katedra Genetyki i Mikrobiologii, Instytut Nauk Biologicznych, Wydziat Biologii i Biotechnologii,
Uniwersytet Marii Curie-Sktodowskiej w Lublinie, ul. Akademicka 19, 20-033 Lublin

Symbioza rizobiow z roslinami bobowatymi jest procesem specyficznym, w  kto-
rym okreslone gatunki bakterii zakazaja okre§lone gatunki ro$lin. Do niedawna uwazano,
ze rizobia sg jedynymi bakteriami zasiedlajacymi brodawki korzeniowe roslin bobowatych: obec-
nie wiadomo, ze mikrobiota brodawki to nie tylko specyficzne rizobia, ale rowniez inne bakterie
okreslane jako endofity nierizobiowe (ang. non-rhizobial endophytes, NRE), ktore stanowia wazny
element fitomikrobioty, wywierajac duzy wptyw na efektywno$¢ symbiozy i wplywajac korzystnie
na , fitness” roslin.

Celem pracy byto sprawdzenie, czy rosliny moga dokonywac selektywnego filtrowania NRE
pod katem zmaksymalizowania korzysci ptynacych z obecnosci okreslonych gatunkow tych bak-
terii w brodawkach korzeniowych.

Profilowanie sktadu mikrobioty brodawek korzeniowych, gleby ryzosferowej oraz tzw. gleby
masowej (ang. bulk soil) koniczyny biatej (KB) i takowej (KC) z wykorzystaniem sekwencjono-
wania NGS hiperzmiennego regionu V5-V7 16S rRNA wykazato duza bior6znorodnos¢ badanych
srodowisk. Zawarto$¢ bakterii z klas Actinobacteriota, Gemmatimonadota, Nitrospirota, Plancto-
mycetota, Entotheonellacota byta istotnie wyzsza w brodawkach KB w poréwnaniu do KC. Uzy-
skane wyniki nie wykluczajg istnienia mechanizmu selektywnego filtrowania NRE przez rosliny.

Sfinansowano ze srodkow projektu badawczego NCN MINIATURA 6, nr 2022/06/X/NZ9/01323.

Unravel the mysteries of the soil microbiome: do legumes filter
the non-rhizobial endophytes that colonize their root nodules?

The symbiosis between rhizobia and legumes is specific, meaning that certain bacterial species
can infect certain plant species. Until recently, rhizobia were considered to be the only bacteria
inhabiting the root nodules of legumes: it is now known that the nodule microbiota includes not
only specific rhizobia, but also other bacteria, known as non-rhizobial endophytes (NREs), which
are an important part of the phytomicrobiota and have a strong impact on the effectiveness of
the symbiosis and positively influence the “fitness” of the plants. The aim of this work was to verify
if plants can selectively filter NREs to maximize the benefits of the presence of specific bacterial spe-
cies in the nodules. Profiling the microbiota composition of root nodules, rhizosphere soil and bulk
soil of white (KB) and red clover (KC) using NGS sequencing of the V5-V7 hypervariable region of
16SrRNA revealed ahigh biodiversity of the studied environments. The content of bacteria belonging
to the classes Actinobacteriota, Gemmatimonadota, Nitrospirota, Planctomycetota, Entotheonella-
eota was significantly higher in KB nodules than in KC. The results do not exclude the existence of
a mechanism of selective filtering of NREs by the plants.
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Odpowiedz mikrobiomu gleby na indywidualng i polaczong
toksycznos¢ bisfenolu A i cynku

Magdalena Zaborowska, Jadwiga Wyszkowska, Agata Borowik, Jan Kucharski

Katedra Gleboznawstwa i Mikrobiologii, Wydzial Rolnictwa i Le$nictwa,
Uniwersytet Warminsko-Mazurski w Olsztynie

Zwigkszajaca swoj zasigg produkcja szerokiej palety zwiazkoéw organicznych, w tym bisfenolu
A (BPA), uznanego za jeden z najniebezpieczniejszych komponentow plastyfikatorow, wzbudza
niepokdj spoteczny. Wynika to gtownie z wysokiej czestotliwosci wystgpowania bisfenolu A w gle-
bach w kompilacji z zanieczyszczeniami, do ktorych nalezy cynk (Zn*"), a jej konsekwencjg jest
ingerencja w mikrobiom glebowy. Dlatego tez skalg zaburzen gleby poddane;j presji indywidualnej
i polaczonej toksycznosci BPA i Zn** zweryfikowano na podstawie aktywno$ci enzymatycznej,
mikrobiologicznej oraz strukturalnej réznorodnosci mikrobiomu gleby.

BPA w kompilacji z metalem cigzkim oddziatywat szczegodlnie niekorzystnie na mikrobiom
gleby oraz aktywno$¢ enzymatyczna. Najwrazliwsze na presj¢ zanieczyszczen okazaty si¢ dehy-
drogenazy i ureaza. Niezaleznie od rodzaju ksenobiotyku w glebie stwierdzono dominacje przed-
stawicieli phylum Actinobacteriota i Proteobacteria w$rod bakterii oraz phylum Ascomycota i Ba-
sidiomycota wsrdd grzybow plesniowych. Analiza NGS wyodrgbnita unikalne rodzaje bakterii dla
bisfenolu A: Novosphingobium, Luteibacter, Sphingobium, Chitinophaga, Mucilagnibacter, dla
Zn**: Knoellia, Lapilicoccus, Kribella, a dla B + Zn*": Serratia, Enterobacter, Rahnellal i Borde-
tella. Sposrod grzybow plesniowych wyloniono trzy dominujace rodzaje: Penicillium, Fusarium
i Vishniacozyma.

Response of the soil microbiome to individual and combined
toxicity of bisphenol A and zinc

The expanding production of a wide range of organic compounds, including bisphenol A (BPA),
recognized as one of the most dangerous plasticizer components, is causing much public concern.
These are mainly due to the high incidence of bisphenol A in soils in compilation with contami-
nants that include zinc (Zn**), and its consequent interference with the soil microbiome. Therefore,
the magnitude of soil disturbance subjected to individual pressure and the combined toxicity of
BPA and Zn** was verified on the basis of enzymatic activity, microbial activity, and structural
diversity of the soil microbiome. BPA in heavy metal compilation had particularly adverse effects
on the soil microbiome and enzymatic activity. Dehydrogenases and urease proved to be the most
sensitive to contaminant pressure. Irrespective of the type of xenobiotic in the soil, representatives
of the phylum Actinobacteriota and Proteobacteria were found to be dominant among bacteria and
the phylum Ascomycota and Basidiomycota among moulds. NGS analysis identified unique bac-
terial genera for bisphenol A: Novosphingobium, Luteibacter, Sphingobium, Chitinophaga, Muci-
lagnibacter, for Zn**: Knoellia, Lapilicoccus, Kribella, and for B + Zn>*: Serratia, Enterobacter,
Rahnellal and Bordetella. Among the mould fungi, three predominant genera emerged: Penicil-
lium, Fusarium, and Vishniacozyma.
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Charakterystyka molekularna Enterococcus faecium
izolowanych ze stad indykow w Polsce

Magdalena Zajac', Magdalena Skarzynska', Anna Lalak', Renata Kwit',
Ewelina Skrzypiec', Emilia Mikos-Wojewoda', Jowita Niczyporuk?, Dariusz Wasyl'

'Zaktad Mikrobiologii, Panstwowy Instytut Weterynaryjny — Panstwowy Instytut Badawczy,
Al Partyzantéw 57, 24-100 Putawy

?Zaktad Chordb Drobiu, Panstwowy Instytut Weterynaryjny — Panstwowy Instytut Badawczy,
Al Partyzantéw 57, 24-100 Putawy

Enterococcus faecium charakteryzuje si¢ znaczna réznorodnoscia genetyczna, co przyczynia
si¢ do jego zdolnosci adaptacyjnych i mozliwosci nabywania cech oporno$ci. Celem badania byta
ocena wystgpowania oraz charakterystyka genomowa izolatow E. faecium uzyskanych ze stad in-
dykow. Badanie przeprowadzono na 152 probkach jelit slepych. Enterokoki izolowano przy uzyciu
podtoza BEAA po etapie przednamnazania. Do identyfikacji bakterii wykorzystano MALDI-TOF
MS. Sekwencjonowanie catego genomu przeprowadzono przy uzyciu platformy Illumina. E. fa-
ecium zostal wyizolowany z 18 probek. Izolaty byly oporne gtdwnie na chinuprystyne-dalfopry-
styng (87,5%), tetracykling (81,2%) oraz erytromycyng (81,2%). Sekwencjonowanie wykazato, ze
szczepy nalezaty do 7 typow sekwencyjnych, przy czym ST22 wystepowat najczesciej, a dwa typy
okreslono jako nowe. Izolaty posiadaty do 6 roznych replikonow plazmidowych, przy czym re-
pUS15 i rep2 identyfikowano najczesciej. Zrozumienie cech genomu E. faecium jest kluczowe dla
wyjasnienia jego zmiennosci, patogennosci oraz mechanizméw opornos$ci na srodki przeciwdrob-
noustrojowe.

Badania finansowane z projektu JPIAMR-ICONIC (NCN 2021/03/Y/NZ7/00136).

Molecular characterization of Enterococcus faecium isolated
from turkey flocks in Poland

Enterococcus faecium exhibits considerable genetic diversity contributing to its adaptability
and ability to acquire resistance traits. The study aimed to assess the occurrence and genomic
characteristics of E. faecium isolates obtained from turkey flocks. The study was conducted on 152
cecal samples. Enterococci were isolated using the BEAA medium after the pre-enrichment step.
MALDI-TOF MS was used for identification. Whole-genome sequencing was performed using
the [llumina platform. The E. faecium was isolated from 18 samples. Isolates were mainly resis-
tant to quinupristin-dalfopristin (87.5%), tetracycline (81.2%), and erythromycin (81.2%). The se-
quencing revealed 7 sequence types with ST22 being the most common and two being the new
ones. Isolates carried up to 6 different plasmid replicons with repUS15 and rep2 being the most
common. Understanding the characteristics of the E. faecium genome is crucial for elucidating its
diversity, pathogenicity, and mechanisms of antimicrobial resistance.

Research funded under the JPIAMR-ICONIC project (NCN grant number 2021/03/Y/NZ7/00136).
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Analiza genomowa i pokrewienstwo filogenetyczne izolatow
Klebsiella variicola uzyskanych z probek od ptakow dzikich

Magdalena Zajac, Aleksandra Smiatowska-Weglinska, Anna Lalak,
Magdalena Skarzynska, Renata Kwit, Ewelina Skrzypiec, Emilia Mikos-Wojewoda,
Dominika Pastuszka, Dariusz Wasyl

Zaktad Mikrobiologii, Panstwowy Instytut Weterynaryjny — Panstwowy Instytut Badawczy,
Al. Partyzantow 57, 24-100 Putawy

Klebsiella variicola jest Gram-ujemng bakteria nalezaca do rodzaju Klebsiella, obejmujacego
kilka gatunkow wywotujacych choroby zakazne u ludzi i zwierzat. W ostatnich latach zaintere-
sowanie tym patogenem wzrosto ze wzgledu na jego potencjalne znaczenie kliniczne oraz udziat
W rozprzestrzenianiu si¢ opornosci na substancje przeciwbakteryjne. Celem badania byta ocena
wystepowania oraz charakterystyka genomowa izolatow K. variicola uzyskanych od dzikich pta-
kow. Badania przeprowadzono na 135 probkach kalu, wymazéw z wola i wypluwek pochodza-
cych od 20 gatunkow ptakow. Klebsiella izolowano z wykorzystaniem podtoza MacConkey’a oraz
Klebsiella Chromagar. Do identyfikacji zastosowano technike MALDI-TOF MS. Sekwencjonowa-
nie genomowe szczepdw wykonano z wykorzystaniem platformy Illumina, a analizy przeprowa-
dzono z uzyciem Kleborate. Bakterie nalezace do K. variicola subsp. variicola wykryto w 5 prob-
kach (3,7%) pochodzacych od zurawi (n=3) oraz bociandéw biatych (n=2). Analizowane sekwencje
charakteryzowaly si¢ duza réznorodnoscig i nalezalty do 4 typoéw sekwencyjnych: ST363, ST581,
ST1562 1 ST6718. We wszystkich izolatach wykryto geny kodujace betalaktamazy LEN. Uzyska-
ne wyniki wskazuja na potrzebe¢ dalszych badan nad wystgpowaniem Klebsiella u wolno zyjacych
ptakow.

Genomic analysis and phylogenetic relationship of Klebsiella
variicola isolated from wild bird samples

Klebsiella variicola is a Gram-negative bacterium belonging to the Klebsiella genus, which inc-
ludes several species causing infectious diseases in humans and animals. In recent years, interest in
this pathogen has increased due to its potential clinical significance and the spread of antimicrobial
resistance. The study aimed to assess the occurrence and genomic characteristics of K. variicola
isolates obtained from wild birds. The study was conducted on 135 samples, including feces, crop
swabs, and pellets from 20 species of birds. Klebsiella was isolated using MacConkey agar and
Klebsiella Chromagar. MALDI-TOF MS was used for identification. Whole-genome sequencing
was performed using the [llumina platform, and analyses were conducted using Kleborate. K. varii-
cola subsp. variicola isolates were detected in 5 samples (3.7%) from cranes (n=3) and white storks
(n=2). The isolates showed a high diversity and belonged to 4 sequence types: ST363, ST581,
ST1562, and ST6718. Genes encoding LEN B-lactamases were detected in all isolates. The obta-
ined data highlight the need for further research on the occurrence of Klebsiella in free-living birds.
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Analiza porownawcza genow odpowiedzialnych za biosynteze
lipopolisacharydow u bakterii z rodzaju Brucella, symbiontow
roslin bobowatych

Katarzyna Zamtynska, Kamil Zebracki, Iwona Komaniecka, Adam Choma

Katedra Genetyki i Mikrobiologii, Instytut Nauk Biologicznych, Wydziat Biologii i Biotechnologii,
Uniwersytet Marii Curie-Sktodowskiej, ul. Akademicka 19, 20-033 Lublin

Brucella cytisi ESC17 oraz Brucella lupini LUP21T (dawniej Ochrobactrum) to Gram-ujemne,
symbiotyczne pateczki, wyizolowane z brodawek korzeniowych odpowiednio Cytisus scoparius
oraz Lupinus honoratus. Wstgpne badania strukturalne lipopolisacharydéw (LPS) tych bakterii wy-
kazaly niemal identycznag strukture ich czgséci hydrofobowych. Celem badan byta analiza porow-
nawcza sekwencji genow biosyntezy lipopolisacharydu (LPS) badanych bakterii. Genom B. cytisi
ESCI1T poddano pelnemu sekwencjonowaniu, podczas gdy sekwencja genomu B. lupini LUP21T
jest dostgpna w publicznych bazach danych. Sekwencje przypuszczalnych genéw kodujacych en-
zymy wymagane do biosyntezy lipidu A (Ipx4, IpxC, IpxD, IpxH, IpxB, IpxK, kdtA), a takze genow
kodujacych specyficzne enzymy zaangazowane w modyfikacje strukturalne lipidu A, wystepujace
w przypadku niektorych bakterii (np. klaster acpXL—IpxXL), zidentyfikowano w obu genomach.
Wysokie podobienstwo sekwencji tych genéw odzwierciedla podobna strukture lipidow A B. cytisi
ESC17i B. lupini LUP21T.

Badania wykonano w ramach projektu finansowanego przez Instytut Nauk Biologicznych Uniwersy-
tetu Marii Curie-Sktodowskiej w Lublinie (Nr MN/2023/1).

Comparative analysis of genes responsible for the biosynthesis
of lipopolysaccharides in bacteria of the genus Brucella,
symbionts of legumes

Brucella cytisi ESC1T and Brucella lupini LUP21T (formerly Ochrobactrum) are Gram-neg-
ative, symbiotic rods isolated from the root nodules of Cytisus scoparius and Lupinus honora-
tus, respectively. Preliminary structural studies of the lipopolysaccharides (LPS) of these bacteria
showed an almost identical structure of their hydrophobic parts. Therefore, the aim of this study
was to compare selected genes responsible for LPS biosynthesis in these bacteria. The genome of
B. cytisi ESC1T has been fully sequenced, while the genome sequence of B. lupini LUP21T genome
sequence is available in public databases. Genomic analysis identified putative genes encoding
enzymes required for the biosynthesis of lipid A (IpxA4, IpxC, IpxD, IpxH, IpxB, IpxK, and kdtA), as
well as those encoding specific enzymes involved in the structural modifications of lipid A found
in some bacteria (e.g., the acpXL—IpxXL cluster) in both genomes. The high sequence similarity of
these genes reflects the similar structure of lipid A in B. ¢cytisi ESC1T and B. lupini LUP21T.

The study was carried out as part of a project financed by the Institute of Biological Sciences of
the Maria Curie-Sktodowska University in Lublin, Poland (No MN/2023/1).
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Potencjal biologiczny grzybow z rodzaju Trichoderma na
podstawie analizy funkcjonalnej genow wybranych izolatow

Klaudia Zawadzka, Karolina Oszust, Jacek Panek, Agata Gryta,
Michat Pylak, Magdalena Frac

Instytut Agrofizyki Polskiej Akademii Nauk, ul. Doswiadczalna 4, 20-290 Lublin

Badania obejmowaly analiz¢ funkcjonalng genomu trzech izolatow grzybow Trichoderma
spp. pozyskanych z gleby ryzosferowej jabtoni. Celem badan byto okreslenie obecnosci genow
wystepujacych w genomie izolatow Trichoderma spp. oraz wskazanie gendw istotnych w biokon-
troli patogenow jabtoni, w tym gorzkiej zgnilizny jabtek (ang. Bull’s Eye Rot, BER), wywolywane;j
przez grzyby z rodzaju Neofabraea (syn. Pezicula, Phlyctema). W zwiazku z tym przeprowadzono
analiz¢ sekwencjonowania catych genomow trzech izolatow Trichoderma spp. wedhug protokotu
[llumina® MiSeq v3. Za pomoca narz¢dzia KofamKOALA — KEGG Orthology Search odnotowa-
no kompletnos$¢ genomu badanych izolatow Trichoderma spp. m.in. w asymilacji siarki, degradacji
glikogenu, glikolizy czy biosyntezy aminokwasow. Wybrane izolaty grzybow z rodzaju Tricho-
derma wykazywaly aktywno$¢ antagonistyczng w stosunku do izolatow Neofabraea spp. czego
potwierdzeniem jest obecno$¢ w genomie genow kodujacych syntezg chitynaz, 3-glukozydazy czy
celulaz. Zrozumienie funkcji gendw grzybow z rodzaju Trichoderma moze przyczynic si¢ do ich
specyficznego/celowanego wykorzystania w biologicznej ochronie roslin.

Badania zostaly sfinansowane przez Narodowe Centrum Badan i Rozwoju w ramach projektu LIDER
XII (akronim: APPAT(f)REE), numer umowy LIDER/7/0054/L-12/20/NCBR/2021.

Biological potential of fungi of the Trichoderma genus based on
functional analysis of genes of selected isolates

The research included a functional genome analysis of three isolates of the fungus Trichoder-
ma spp. obtained from the rhizosphere soil of apple trees. The aim of the study was to determine
the presence of genes present in the genome of 7richoderma spp. isolates and to identify genes
important in the biocontrol of apple pathogens, including Bull’s Eye Rot (BER), caused by fungi of
the genus Neofabraea (syn. Pezicula, Phlyctema). Therefore, whole-genome sequencing analysis
of three Trichoderma spp. isolates was performed according to the Illumina® MiSeq v3 protocol.
Using the KofamKOALA tool, the completeness of the gens of the tested Trichoderma spp. iso-
lates was noted. Selected Trichoderma isolates showed antagonistic activity towards Neofabraea,
which is confirmed by the presence of genes encoding the production of chitinases, B-glucosidases
and cellulases. Understanding the functions of 7richoderma genes may contribute to their use as
biological plant protection agents.

This paper was financed by the National Centre for Research and Development within the frame-

work of the project LIDER XII (acronym: APPAT(f)REE), contract number LIDER/7/0054/L-12/20/
NCBR/2021.
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i

A&A BIOTECHNOLOGY
innovating life science

Oferta A&A Biotechnology obejmuje zestawy do izolacji DNA/RNA, PCR, odczynniki do
odwrotnej transkrypcji, odczynniki do klonowania i transformacji oraz odczynniki i ustugi do
biologii molekularnej. Firma posiada rowniez urzadzenia umozliwiajace produkcj¢ duzych ilo-
$ci enzymow stosowanych w biologii molekularne;j.

Produkty i ustugi A&A Biotechnology sa wykorzystywane przez laboratoria naukowe i dia-
gnostyczne na uniwersytetach i w instytutach badawczych, laboratoria weterynaryjne, w shuzbie
zdrowia, laboratoriach analiz srodowiskowych, laboratoriach kryminalistycznych i innych fir-
mach z branzy life science.

Ponadto, dysponujac wlasnym dziatem badawczo-rozwojowym i produkcyjnym, jestesmy
w stanie dostosowac nasze produkty i rozwiagzania do indywidualnych potrzeb klienta.

A&A Biotechnology is a Polish biotech company that develops and produces innovative
tools for the life science industry. It was founded in 1993 by its current CEO Adam Burkiewicz,
PhD. The company has its own research laboratories and production facilities. A&A Biotech-
nology offer includes DNA and RNA isolation kits, PCR and reverse transcription reagents,
cloning and transformation reagents, molecular biology reagents and services. The company also
have facilities able to produce high volume of molecular biology - grade enzymes. Products and
services are mainly used by scientific and diagnostic laboratories at universities, research insti-
tutes, veterinary laboratories, health services, laboratories for environmental analyzes, forensic
laboratories and other life science companies.
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= - BMKGENE

Biomarker Technologies (BMKGENE) is a genomics services provider founded in 2009,
with headquarters located in Beijing, China. BMKGENE has been actively engaged in the in-
novation and development of high-throughput sequencing technologies and bioinformatics for
over 15 years.

Our business encompasses science and technology services and BMKCloud bioinformatics
platform, we have established long-term collaborations with organizations spanning 84 regions
globally. BMKGENE has extensive project experience across diverse research domains with
over 3,000 project articles, including hundreds published in international journals such as Natu-
re, Nature Genetics, Cell, Nature Communications, and PNAS.
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GENXONE

SEQUENCING

genXone SA — dynamicznie rozwijajaca si¢ firma w branzy biotechnologicznej z siedziba
w miejscowosci Ztotniki (k. Poznania), wykonujaca ustuge sekwencjonowania w technologii
NGS (eng. Next-Generation Sequencing) oraz badania w dziedzinie diagnostyki medyczne;.
Firma Genxone posiada certyfikacj¢ producenta technologii nanoporowej (tj. Oxford Nanopore
Technologies), przy uzyciu ktorej realizuje badania na potrzeby kontrahentow. Ponad 8-letnie
doswiadczenie na rynku oraz wyspecjalizowany zesp6l biologdéw i bioinformatykéw zapewnia
wsparcie merytoryczne na kazdym etapie wspolpracy oraz pozwala na wykonywanie komplek-
sowej ustugi od izolacji kwaséw nukleinowych, przez sekwencjonowanie do analizy bioinfor-
matycznej, gwarantujac uzyskanie kompletnego wyniku o najlepszej jakosci.

Firma genXone posiada szerokg oferte ushug, takich jak:

» sekwencjonowanie calogenomowe, w tym bakterii, bakteriofagow, grzybow, zwierzat czy
cztowieka. Dzigki zastosowaniu technologii nanoporowej mozemy z powodzeniem skta-
da¢ genomy de novo oraz analizowac: warianty strukturalne, translokacje chromosomowe,
haplotypy i geny fuzyjne

» Sekwencjonowanie metagenomowe — w oparciu o sekwencjonowanie genu 16s i/lub ITS,
jak rowniez przy wykorzystaniu metody calogenomowego sekwencjonowania materialu
genetycznego zawartego w probee srodowiskowej. To drugie podejscie umozliwia kom-
pleksowa analiz¢ sktadu i potencjatu biologicznego organizméw obecnych w badanym
materiale

» Sekwencjonowanie metagenomowe metoda shotgun

» Sekwencjonowanie plazmidowego DNA

 Analiza metylacji DNA

* Analiza bioinformatyczna
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CHEMIROL

Przedsigbiorstwo Ustugowo-Handlowe ,,Chemirol” sp. z 0.0. od przeszto 30 lat dostarcza
kompleksowe rozwigzania w rolnictwie, a specjalisci zatrudnieni w Chemirolu potwierdzaja po-
zycje¢ marki w branzy, doradzajac i sprawnie reagujac na potrzeby Klientow. Firma konsekwent-
nie rozbudowuje portfolio produktow w sektorze srodkow ochrony ro$lin, nawozéw mineral-
nych, a ponadto oferte uzupelnia szeroka game¢ komplementarnych biostymulatoréw i nawozow
dolistnych.

PUH ,,Chemirol” sp. z o.0. oferuje sprawdzone, bezpieczne i kompleksowe rozwigzania
w obstudze nowoczesnego rolnictwa, dba o fachowos¢ doradztwa, wdrazajac nowe produkty
w poszanowaniu dla srodowiska i etosu branzy. Ponad 900 pracownikdéw potwierdza swoja co-
dzienna praca, ze marka Chemirol taczy si¢ tylko ze sprawdzonymi, pewnymi i bezpiecznymi
rozwigzaniami. PUH ,,Chemirol” sp. z 0.0. jest fundamentem Grupy Kapitatowej ,,Chemirol”,
ktora tworza m.in. spotki: Innvigo sp. z 0.0., Napena sp. z o0.0., Flora sp. z 0.0. oraz Agrolex sp.
Z 0.0., a takze UNIA sp. z 0.0., ktéra uzupelnia dziatalno$¢ grupy o projektowanie i produkcje
maszyn oraz urzadzen wykorzystywanych w rolnictwie.

For over 30 years, Chemirol Trading and Services Company Ltd. has been providing com-
prehensive solutions for agriculture. The company’s specialists confirm Chemirol’s position as
a leader in the industry, providing expert advice and promptly responding to customer’s needs.
The company consistently expands its product portfolio in the plant protection area and mineral
fertilizers sector. Its offer is complemented by a wide range of biostimulants and foliar fertilizers.

Chemirol Trading and Services Company Ltd. offers proven, safe and comprehensive solu-
tions for modern agriculture, taking care of the professionalism of advice, implementing new
products in respect for the environment and the ethos of the industry. Over 900 employees con-
firm with their daily work that the Chemirol brand is associated only with proven, reliable and
safe solutions. Chemirol Trading and Services Company Ltd. is the foundation of the Chemirol
Capital Group, which includes, among others, Innvigo Sp. z 0.0., Napena Sp. z o.0., Flora Sp.
z 0.0. and Agrolex Sp. z 0.0., as well as UNIA Sp. z 0.0., which complements the group’s acti-
vities with the design and production of machines and devices used in agriculture.
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Perr a2nd

Chemland to firma zajmujaca si¢ sprzedaza, produkcja i dystrybucja wyposazenia laborato-
ryjnego. Oferujemy szeroki asortyment produktow, takich jak szkto podstawowe, miarowe, spe-
cjalistyczne i wykonane na zamowienie. Nasze produkty sa wykonane z najwyzszej jakos$ci ma-
terialow, co zapewnia niezawodno$¢ i trwalos¢. Dodatkowo oferujemy wyposazenie z tworzyw
sztucznych i metalu, ktore jest niezbgdne do badan laboratoryjnych. Wszystkie nasze produkty
sa starannie wykonane i spetniaja najwyzsze standardy jakos$ci, gwarantujac bezpieczenstwo
i niezawodnos$¢. Posiadamy réwniez szeroki wybor odczynnikow chemicznych marki PureLand
o roéznych stopniach czystosci. Oferujemy takze specjalistyczny sprz¢t laboratoryjny niezbedny
do prowadzenia badan naukowych i uzyskiwania wiarygodnych wynikow. Nasz serwis sprzgtu
laboratoryjnego zapewnia niezawodno$¢ i trwatos¢ urzadzen poprzez naprawy i przeglady. Je-
steSmy pewni, ze nasza oferta spetni oczekiwania nawet najbardziej wymagajacych klientow
dzigki wysokiej jakosci produktoéw i profesjonalnej obstudze.

Chemland is a company engaged in the sale, production, and distribution of laboratory equip-
ment. We offer a wide range of products, such as basic, measuring, specialized, and custom-
-made glassware. Our products are made of the highest quality materials, ensuring reliability
and durability. Additionally, we provide equipment made of plastics and metal, essential for
laboratory research. All our products are carefully crafted and meet the highest quality standards,
guaranteeing safety and reliability. We also have a wide selection of PureLand brand chemical
reagents with various purity grades. We offer specialized laboratory equipment necessary for
scientific research and obtaining credible results. Our laboratory equipment service ensures the
reliability and durability of devices through repairs and inspections. We are confident that our
offer will meet the expectations of even the most demanding customers thanks to the high quality
of our products and professional service.
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®
MOLECULAR
BIOLOGY
PRODUCTS

EURX Sp. z 0.0. jest prywatng firma biotechnologiczng o profilu produkcyjno-badawczym,
z siedzibg w Gdansku. Od ponad 25 lat uczestniczymy w rozwoju polskiego sektora biotechno-
logicznego. Dostarczamy wysokiej jakosci odczynniki dla spotecznosci naukowej. Nasza grupa
badawczo-rozwojowa wywodzi si¢ z kregdw akademickich, wigkszo$¢ ma za sobg dtugoletnie
doswiadczenie w branzy biotechnologicznej. EURX rygorystycznie przestrzega kontroli jakosci
i standardow produkcji, aby zapewni¢ wysoka jako$¢ i powtarzalno$¢ produktow. Rownocze-
$nie stale udoskonalamy i rozwijamy nasza ofert¢, wychodzac naprzeciw oczekiwaniom na-
szych klientow. Mamy bogate doswiadczenie w fermentacji, klonowaniu i inzynierii bialkowej,
oczyszczaniu bialek i DNA, a takze w amplifikacji DNA.

EURx produkuje szeroka game zestawow do izolacji i oczyszczania kwasow nukleinowych,
a takze polimerazy termostabilne, unikalne polimerazy ludzkie, odwrotne transkryptazy, wzorce
wielkosci DNA i biatek oraz r6znego typu nukleazy, biatka modyfikujace DNA, enzymy restryk-
cyjne i wiele innych odezynnikow niezbgdnych w biologii molekularne;.

EURKX is a privately held biotechnology company located in Gdansk, Poland. EURx delivers
high quality reagents and services to the molecular biology research community, offers a full line
of DNA ladders, modifying enzymes, restriction endonucleases, nucleic acid labeling products, and
other ancillary molecular reagents.

With over 200 products spanning our product line, EURx is dedicated to meeting the needs of
the research community. EURX has considerable expertise in the areas of fermentation, cloning and
protein engineering, purification, nucleic acid amplification, and microplate detection technolo-
gies. We apply aggressive research and development in these technologies to sustain our innovative
stance in the molecular biology arena.

EURXx brings over 25 years of experience to the biotechnology industry. If your company
is interested in a collaborative venture, please contact our sales and marketing department:
sales@eurx.com.pl
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€9 Genomed

Genomed SA oferuje wszelkiego rodzaju analizy sekwencji DNA, w tym analiz¢ polimor-
fizmu (,,Gene Scan”), sekwencjonowanie materiatu genetycznego w technologii Sangera i NGS,
syntez¢ oligonuklotydow standardowych (wysalanych i oczyszczanych HPLC), oligonukleot-
dow modyfikowanych oraz znakowanych podwdjnie sond.

Oferujemy dwa podejscia do analiz genetycznych o charakterze metagenomowym: metabar-
koding oparty o amplikony 16S/18S/ITS oraz pelng analiz¢ metagenomiczna typu shotgun. Poza
tym w ofercie posiadamy:

 sekwencjonowanie de novo catych genomow prokariotycznych i eukariotycznych,

* resekwencjonowanie wybranych fragmentow genoméw i amplikonow,

» sekwencjonowanie eksomow,

+ sekwencjonowanie catego genomu po reakcji z wodorosiarczynem (WGBS),

 sekwencjonowanie transkryptomow (RNA-Seq),

 sekwencjonowanie malych RNA.

Genomed SA offers all types of DNA sequence analysis, including polymorphism analysis
(“Gene Scan”), sequencing of genetic material using Sanger and NGS methods, synthesis of stan-
dard oligonucleotides (salted and HPLC purified), modified oligonucleotides and dual labelled
probes.

We offer two approaches to metagenomic genetic analyses: metabarcoding based on 16S/18S/
ITS amplicons and full shotgun metagenomic analysis. Additionally, we offer:

+ de novo sequencing of entire prokaryotic and eukaryotic genomes,

* resequencing of selected genome fragments and amplicons,

+ exome sequencing,

* whole genome bisulfite sequencing (WGBS),

* transcriptome sequencing (RNA-Seq),

» small RNA sequencing.
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ITS SCIENCE Sp. z 0.0. jest dostawcg produktow i ustug o znaczeniu kluczowym dla klien-
tow z branzy Life Science (farmaceutycznej, biofarmaceutycznej), chemicznej, spozywczej, za-
awansowanych technologii.

Autoryzowany dystrybutor urzadzen marki BECKMAN COULTER
na rynku polskim:

* Analizatory wielkosci czastek metoda dyfrakceji laserowe;,
 Liczniki Coultera,

* Liczniki czastek w powietrzu i w cieczach,

» Wir6owki i ultrawirowki laboratoryjne / analityczne,

* Analizatory ilo$ci i zywotnosci komorek,

* Mikrobioreaktory do prowadzenia hodowli komorek,
 Analizatory zawartosci wegla organicznego w wodzie (TOC).

Dystrybutor nastepujacych systemow, urzadzen i materialéw eksploatacyjnych:

* Systemy FMS — monitoring parametrow wytwarzania w pomieszczeniach typu clean room
— PHARMAGRAPH,

* Analizatory jako$ci mikrobiologicznej wody — COLIMINDER,

* Odkurzacze przemystowe (do farmacji, do pomieszczen czystych) — DELFIN INDU-
STRIAL VACUUMS,

» Materiaty eksploatacyjne, wzorce i materialy referencyjne — ERA WATERS.

Firma ITS SCIENCE $wiadczy SERWIS wszystkich oferowanych urzadzen, ustugi instala-

cyjne i kalibracyjne, profesjonalna pomoc aplikacyjna.

www.itsscience.pl
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Od lat skupiamy si¢ na wspotpracy z jednostkami naukowymi i doktadamy wszelkich staran,
aby podaza¢ za wymaganiami Klientow. Oferujemy szeroki wybor najwyzszej jakosci odczynni-
kéw oraz innowacyjnych rozwigzan do badan naukowych. Zapewniamy profesjonalng obstuge,
szybka realizacj¢ zamowien, a takze wsparcie techniczne i wszelka pomoc merytoryczna.

Jestesmy przedstawicielem czolowych firm dziatajacych na globalnym rynku Life Science —
Cell Signaling Technology, New England BioLabs oraz Norgen Biotek.

Do zaoferowania mamy m.in.:

* Enzymy restrykcyjne i modyfikujace, polimerazy, ligazy, odwrotne transkryptazy, marke-
ry wielkos$ci, zestawy do real-time PCR, klonowania, mutagenezy, biologii syntetycznej,
CRISPR/Cas9.

» Zestawy do przygotowania bibliotek RNA/DNA do sekwencjonowania NGS.

» Zestawy do izolacji i oczyszczania RNA, DNA lub bialek .

* Przeciwciata, testy komorkowe i biochemiczne, zestawy ELISA, odczynniki do analiz

WB, IHC, IF, ChiP, CUT&RUN.

Takze wiele innych odczynnikow.

Lab-JOT was funded in 1993 and for almost 30 years supplies scientists from academia,
research institutes and biopharma industry with reagents and laboratory equipment. We offer
wide range of product used in life science, including genomics, biochemistry, cell and molecular
biology research. In our portfolio you find antibodies and ELISA kits, restriction and modifying
enzymes, molecular cloning kits, reagents for RNA biology, NGS solutions, qPCR and RT-PCR
products, nucleic acids and protein isolation and purification kits.

We represent some of world leaders in the discovery and production of reagents for molecu-
lar biology applications, such as New England Biolabs and Cell Signaling Technology, but also
Norgen Biotek, St. John’s Laboratory, ABclonal and Crystal Chem.

We offer reliable, fast and professional service to support and facilitate customer’s research
goals. Our priority is customer satisfaction and we do our best to meet customers’ expectations.
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@ Iahnzn__lll ‘ Twéj partner w laboratorium

Przez ostatnie 25 lat aktywnie dziatamy w branzy laboratoryjnej, rozwijajac marke Labo24
na rynkach zaro6wno krajowym, jak i zagranicznych. Firm¢ Labo24 wyrdznia zespot wykwali-
fikowanych pracownikow, od podstaw znajacych procesy chemiczne i posiadajacych wiedze
o sprzecie niezbednym do przeprowadzania badan oraz analiz laboratoryjnych. Nasza oferta
skierowana jest do przedstawicieli sfery badawczo-naukowej: uczelnie wyzsze, instytuty badaw-
cze i inne. Dostarczamy rozwiazania takze do klientéw z sektora przemystowego: chemicznego,
farmaceutycznego, spozywczego, kosmetycznego i innych branz. W naszej ofercie znajduja si¢
m.in.: szklana aparatura procesowa, nowoczesne urzadzenia wspierajace prace w mikrobiolo-
gii 1 life science, komplementarne materiaty zuzywalne, sprzg¢t do badan w dziedzinie biologii
molekularnej, liczniki i separatory komorek, inkubatory CO2, nowoczesne pipety, dozowniki,
biurety, titratory, komory laminarne wszystkich klas bezpieczenstwa, myjki i homogenizatory
ultradzwigkowe, ptyty grzejne, termocyklery, wytrzasarki, vorteksy, wyparki, kontrolery prézni,
cieplarki i inkubatory mikrobiologiczne, meble do stref czystych i magazynowych oraz wiele
innych.

For the past 25 years, we have been actively engaged in the laboratory industry, developing
the Labo24 brand in both domestic and international markets. Labo24 stands out due to its team
of skilled professionals who possess a thorough understanding of chemical processes and are
knowledgeable about the equipment necessary for conducting laboratory tests and analyses. Our
offerings are tailored to the research and academic sector, including universities, research insti-
tutes, and others, as well as customers in the industrial sector, such as the chemical, pharmaceu-
tical, food&feed, cosmetic, and other industries. Our product’s range includes, among others:
glass process apparatus, modern devices supporting work in microbiology and life sciences,
complementary consumable materials, equipment for molecular biology research, cell counters
and separators, CO2 incubators, state-of-the-art pipettes, dispensers, burettes, titrators, all-class
safety laminar flow cabinets, ultrasonic cleaners and homogenizers, heating plates, thermocyc-
lers, shakers, vortexes, rotary evaporators, vacuum controllers, ovens and microbiological incu-
bators, furniture for clean-rooms and storage areas and many more.
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Novogene jest wiodacym dostawca ustug i rozwigzan genomicznych, dysponujacym najno-
woczesniejsza wiedzg z zakresu sekwencjonowania nowej generacji i bioinformatyki. Posiada-
jac jedna z wiodacych na §wiecie przepustowosci sekwencjonowania NGS, Novogene wykorzy-
stuje doskonato$¢ naukowa, zaangazowanie w obstuge klienta i niezrownang jakos¢ danych, aby
pomdc naszym klientom w realizacji ich celow badawczych w szybko rozwijajacym si¢ $wiecie
genomiki.

Zatrudniajac prawie 2000 pracownikow w wielu lokalizacjach na catym $wiecie, posiadajac
62 patenty zwigzane z NGS i ponad 20 000 publikacji w czotowych czasopismach, takich jak
»Nature” 1 ,,Science”, firma stala si¢ $wiatowym liderem w zakresie ustug NGS i zaufanym
partnerem w dziedzinie genomiki. Nasze ustugi wspierane sa przez najnowsze platformy firm
[llumina, PacBio i Oxford Nanopore Technology.

Novogene is a leading provider of genomic services and solutions with cutting edge Next Ge-
neration Sequencing and bioinformatics expertise. With one of the leading sequencing capacities
in the world, Novogene utilises scientific excellence, a commitment to customer service and
unsurpassed data quality to help our clients realise their research goals in the rapidly evolving
world of genomics.

With almost 2,000 employees, multiple locations around the world, 62 NGS related patents,
and over 20,000 publications in top tier journals such as Nature and Science, the company has
become a world-leader in NGS services and a trusted genomics partner. Our services are suppor-
ted by the latest platforms from Illumina, PacBio and Oxford Nanopore Technology.
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SARSTEDT

SARSTEDT od ponad 60 lat projektuje, produkuje i sprzedaje urzadzenia oraz materiaty jed-
norazowego uzytku dla medycyny i nauki. Firma Sarstedt jest jednym z wiodacych dostawcow
w tej dziedzinie na caltym $wiecie. Szeroka oferta obejmuje system pobierania krwi S-Monovet-
te®, materialy laboratoryjne i szpitalne, rozwiagzania systemowe dla transfuzjologii i badan me-
dycznych. Oferujemy niestandardowe rozwigzania laboratoryjne do réznych zastosowan, takich
jak biologia molekularna, biochemia i biologia komérkowa.

SARSTEDT develops, produces and sells devices and consumables for medicine and science
for over 60 years. The company is known as one of the leading providers in this sector world-
wide. It’s broad portfolio includes the S-Monovette® Blood Collection System, laboratory and
hospital supplies, system solutions for transfusion medicine and medical research. We offer ta-
ilor-made laboratory product solutions for the most varied areas of use, including molecular
biology, biochemistry and cell biology.
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»Shim-Pol A.M. Borzymowski” od ponad 38 lat dostarcza szerokie spektrum urzadzen i ak-
cesoriow z obszaru chromatografii, spektroskopii, optyki, spektrometrii mas, bioanalizatorow,
zaawansowanych analizatorow powierzchni, a takze maszyn wytrzymatosciowych (statycznych
i dynamicznych) i ultraszybkich kamer. Jestesmy wylacznym dystrybutorem w Polsce firm Shi-
madzu, Kratos, Biotage, Dr. Maisch, iX Cameras i wielu innych. Naszym partnerem strategicz-
nym jest SHIMADZU z Kioto z Japonii — §wiatowy pionier technologii analitycznych. Nasz
cel dostarczania laboratoriom najlepszych rozwigzan i wiedzy aplikacyjnej realizujemy rowniez
poprzez dziatalno$¢ nowo otwartego Centrum Badawczo-Rozwojowego SHIM-POL. Zajmuje-
my si¢ organizacja licznych spotkan edukacyjnych i szkolen: Akademia Chemii Analitycznej,
spotkania Shim-Pol Day, warsztaty z oprogramowaniem LabSolutions, kursy chromatografii
oraz pokazy aparatury.

“Shim-pol A.M. Borzymowski” located in Poland for over 38 years has been offering wide
range of equipment and accesories in the fields of chromatography, spectroscopy, optics, mass
spectrometry, bioanalizers, advanced surface analyzers as well as testing machines (static and
dynamic) and ultra high speed cameras. We are the sole distributor in Poland of Shimadzu, Kra-
tos, Biotage, Dr. Maisch, iX Cameras and many other companies’ solutions. Our strategic partner
is SHIMADZU from Kyoto — japanese world pioneer of analytical technologies. Our purpose
of providing laboratories with the best analytical solutions and knowledge manifests in recent
opening of our R&D center. Every year we are organizing numerous educational events and
trainings: Analytical Chemistry Academy, Shim-pol Days, LabSolutions software workshops,
chromatography courses and equipment demonstrations.

148



PATRONAT MEDIALNY:

o R ] =
i Bl

SPONSORZY:

WSPARCIE PRODUKTOWE:

Katedra Biologii i Biotechnologii Mikroorganizmow

ul. Konstantynéw 1 1, 20-708 Lublin ﬁ[’

Wydziat Medyczny tel. 814545461 @
Instytut Nauk Medycznych . P
Katolicki Uniwersytet Lubelski Jana Pawta Il e-mail: metagenomy2024@kulpl - &7

ISBN 978-83-8288-165-3



	Strony tytułowe_8.pdf
	Strona 1
	Strona 2

	!Pierwsze 8.pdf
	NOWA OKLADKA.pdf
	Strona 1

	Tytulowa2
	Strony tytułowe_8
	Strona 1

	4
	5
	6
	7
	Pusta strona




