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Fot. 2. Bioró!norodno"# grzybów w ryzosferze 6 odmian pszenicy jarej (na poziomie rodzaju). 

Fot. 1. Bioró!norodno"# grzybów w ryzosferze 6 odmian pszenicy jarej (na poziomie gromady). 

Fot.3. Diagram Venna przygotowany na podstawie sekwencjiniekoduj$cych regionówITS genu rRNA.
Ka!dy „p%atek”reprezentuje próbki ryzosfery pobrane spod uprawyposzczególnych odmian. Dane
przedstawione na wykresieodnosz$ si&do specyficznych dla danej odmiany unikalnychwariantów
sekwencjiamplikonów i rdzenia mikrobiomu.

WST#P
Grzyby stanowi kluczowy sk!adnik zespo!ów mikroorganizmów zasiedlaj cych
ryzosfer" i odgrywaj wa#n rol" we wzro$cie i zdrowotno$ci ro$lin. Ro$liny
natomiast, poprzezw!asnewydzieliny korzeniowe oraz substancjepowstaj ce w
wyniku rozk!adu resztek po#niwnych hamuj lub stymuluj wzrost i rozwój
grzybów zarównopatogenicznych jak i saprotroficznych. Ponadtoró#norodno$%
gatunkowagrzybów oraz ich wzajemne interakcje zro$linami przyczyniaj si"do
zwi"kszenia tolerancji ro$lin na biotyczne i abiotyczne czynniki stresowe. Na
bioró#norodno$%mycobiomu ryzosferymaj wp!yw mi"dzy innymi: sposóbuprawy,
zabiegi ochronyro$linoraz gatunek i faza rozwojowa danejro$liny.

CEL I METODYKA BADA$
Celem bada& by!o porównaniezbiorowisk grzybów wyst"puj cych w ryzosferze
sze$ciu odmian pszenicy jarej uprawianej w systemie ekologicznym z
wykorzystaniem sekwencjonowanianast"pnej generacji NGS. W tym celu z
badanychpróbekwyizolowano genomowe DNA,które pos!u#y!odo przygotowania
bibliotek do sekwencjonowania z zastosowaniemstarterów specyficznych dla
regionów hiperzmiennych V3 i V4. Sekwencjonowanie przeprowadzono z
wykorzystaniem zestawuodczynników chemicznych v3 (Illumina). Uzyskane
sekwencje poddanezosta!y dog!"bnejanalizie statystycznej z wykorzystaniem
najnowszychnarz"dzi i baz danych. Technika sekwencjonowania NGSpozwoli!a
okre$li% genetyczn ró#norodno$% grzybówbezkonieczno$ciprowadzenia hodowli
komórkowych. Mo#liwe by!o oznaczeniesk!adu populacji grzybów w badanych
próbkach,w tym tak#e grzybów, którychhodowla w kulturach in vitro nie jest
mo#liwa.

WYNIKI
Przeprowadzone analizywykaza!y #e najliczniejsz gromad grzybów wyst"puj c w ryzosferze wszystkich badanych odmian pszenicy jarej jestAscomycota,
nast"pnieBasidiomycota i Mortierellomycota(Fot.1).Najwi"cej grzybówz gromadyAscomycotazarejestrowano wpróbkachspod odmianyP!askurkaJasna oraz
Mandaryna, natomiast najmniej spod odmiany Harenda. Z kolei gromadaBasidiomycotawyst"powa!aliczniej w próbkachspod odmiany Harenda, Samopszai
P!askurkaCiemna (Fot.1). Ponadto, w ryzosferze odmiany Kuiavia zarejestrowano dodatkowoobecno$% grzybówz gromadyMucoromycota.Grzyby z rodzaju
Penicillium i Solicoccozyma,by!y najliczniej notowane we wszystkich badanychpróbkach. Grzyby z rodzajuFusarium,które stanowi najwi"kszezagro#enie
patogeniczne dla pszenicy, odnotowano we wszystkich badanychpróbkach,ale najwi"ksze ilo$ci wyst"powa!yw próbkachspod Samopszy,nast"pniew próbkach
spodP!askurkiJasnej,P!askurkiCiemnej i Mandaryny a najmniej licznie wpróbkachspod odmiany Kuiavia i Harenda. Z kolei grzyby antagonistyczne z rodzaju
Trichodermanajliczniej wyst"powa!y w próbkachspod odmiany Mandaryna,nast"pnie P!askurkaJasna i Harenda, a najmniej licznie spod odmiany Samopsza.
Analiza bioinformatycznapróbekgleby ryzosferowejposzczególnychodmian wykaza!a obecno$%39 unikalnychwariantówsekwencjiamplikonów grzybów,z
czegonajwi"cej stwierdzono wpróbcespod odmiany Kuiavia (Fot.3).


