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WPROWADZENIE

Mikrobiom autochtoniczny to grupa mikroorganizmów
wyst%puj cychzawsze w glebie,niezale$nieod warunków,w tym
- ilo&ci i pochodzenia materii organicznej.S to mikroorganizmy
o stosunkowo szerokim zakresiemo$liwo&cii niskiej aktywno&ci
metabolicznej.Liczebno&' i sk#adgatunkowy autochtonicznego
mikrobiomu glebys w przybli$eniu sta#e.

Nasze dotychczasowe badaniawykaza#y, $emady rzeczne
posiadaj wspólny mikrobiom niezale$nie od sk#adu
granulometrycznego i lokalizacji gleby.

Natomiast celem prezentowanych bada$ by%o okre"lenie
wp%ywu symulowanej powodzi na zmiany w strukturze
autochtonicznego mikrobiomu gleby

MATERIA&Y I METODY

Wykonano modelowedo&wiadczenie,w którym lekk mad%
rzeczn pobrano z miejscowo&ciOpatkowice (woj. Lubelskie;
51°27'35.9"N 21°52'07.8"E) wodleg#o&ci1,4 km od starorzecza,
a 1,61 km od korytaWis#y. Gleb%pobrano spod uprawy porzeczki
czarnej (Ribes nigrumL.) [A] oraz najbli$szej # ki[M] . Gleby
umieszczono w pojemnikach, anast%pniezalano wod pobran 
z rzeki Wis#y na wysoko&' 5 cm powy$ej powierzchni gleby.
Próbki by#y trzymane w pomieszczeniu zcz%&ciowo
kontrolowanymi warunkami (bez wiatru iopadów)z dost%pemdo
naturalnego&wiat#a s#onecznego(hala wegetacyjna IUNG-PIB).

Próbki glebowe do analiz pobrano przed zasymulowaniem
warunkówpowodzi oraz po 2, 4, 7, 9, 12 i 14 dniach od zalania.

Przeanalizowano spo#eczno&' bakterii z wykorzystaniem
sekwencjonowanianast%pnejgeneracji regionu V3-V4 genu 16S
rRNA (Illumina, MiSeq).
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Poszukiwanie bakteriiadaptuj cych si! do ekstremalnychwarunków
wilgotno"ci gleby oraz ocenawp#ywustresu hydrologicznego najako"$
"rodowiskaglebowego 2019/35/N/NZ9/00830 

WYNIKI

PODSUMOWANIE

W trakcie trwania ca#ego do&wiadczeniagleby posiada#y119
wspólnych taksonówbakteryjnych, w&ród których dominowa#y
niezidentyfikowane do rodzaju bakterie z klasyAcidobacteria
i rz%duRhizobiales. Z bakterii zidentyfikowanych na poziomie
rodzajuwymieni' mo$naMycobacteriumi Bacillus.

Udzia# poszczególnych taksonóww mikrobiomie w trakcie trwania
do&wiadczenia ulega#zmianom, co&wiadczyo tym, $e nawet
mikrobiom autochtoniczny,wyst%puj cy w glebie o ró$nym
sposobie gospodarowania jestwra$liwyna stres wodny.

Figura 1. DiagramVenn’a: A – gleba spod uprawy porzeczki;M – gleba
z # ki; numeryoznaczaj dni poborupróbek; 0 – &wie$agleba sprzedzalania;
wewn%trznyobszar oznaczaliczb% wspólnychdla obu gleb i naka$dym
etapiedo&wiadczenia taksonów.

Tabela 1. Wzgl%dna liczebno&'[%] najliczniej wyst%puj cychtaksonów
bakterii w analizowanychpróbkach

A – gleba spod uprawy porzeczki; M– gleba z# ki; numeryoznaczaj dni poboru
próbek; 0 – &wie$agleba sprzed zalania; g– rodzaj; c– klasa; f– rodzina; o– rz d; p –
typ.

M_0 A_0 M_2 A_2 M_4 M_7 A_7 M_9 A_9 M_12 A_12 M_14

c__Acidobacteria_Gp6 11.71 8.53 13.02 9.49 11.46 11.11 9.42 10.64 6.77 9.98 10.6310.72

o__Rhizobiales 11.44 7.56 10.66 6.80 9.39 9.15 6.76 7.65 6.07 8.14 6.33 8.93

c__Spartobacteria 10.70 7.58 10.38 7.19 8.77 7.90 6.37 7.35 6.13 3.47 2.27 8.68

f__Chitinophagaceae 3.43 3.06 4.82 3.87 3.51 3.24 2.93 4.09 2.74 2.78 3.29 3.91

f__Bradyrhizobiaceae 2.90 2.76 3.39 2.74 2.93 2.60 2.17 2.32 2.16 3.21 2.04 2.89

c__Acidobacteria_Gp3 3.46 2.48 4.16 2.60 2.47 2.05 2.41 1.75 2.23 1.25 1.66 2.59

c__Acidobacteria_Gp16 1.44 1.46 1.68 1.53 1.48 2.09 1.88 2.26 2.05 2.57 1.05 2.41

g__Mycobacterium 1.95 2.24 1.69 1.95 1.79 1.84 1.74 1.71 1.63 1.14 1.07 1.89

c__Acidobacteria_Gp4 1.63 1.98 2.63 2.55 1.59 0.93 2.84 1.19 2.22 1.17 1.46 1.72

f__Bacillaceae 2.94 1.21 1.73 2.86 2.19 2.40 4.17 1.48 3.07 1.89 3.64 1.67

g__Geobacter 0.50 0.46 0.79 0.27 2.27 1.19 0.48 0.80 0.51 1.25 0.27 1.39

p__Actinobacteria 1.06 1.01 0.96 1.17 1.10 1.29 1.16 1.35 1.14 1.51 0.95 1.31

f__Comamonadaceae 1.16 1.50 1.02 1.60 1.49 1.43 1.01 1.72 1.25 2.11 1.71 1.26

c__Acidobacteria_Gp1 1.50 1.12 1.44 1.02 1.10 0.94 1.31 0.57 1.02 0.60 0.82 1.25

g__Streptomyces 1.15 1.13 0.95 0.84 0.89 1.01 1.14 1.35 0.95 1.50 0.75 1.22

f__Hyphomicrobiaceae 0.95 0.91 1.04 1.01 0.92 0.75 1.03 0.70 0.84 0.25 0.51 0.98

f__Geobacteraceae 0.57 0.27 0.61 0.30 1.91 1.13 0.61 0.62 0.64 1.29 1.27 0.97

o__Bacillales 2.42 0.99 1.17 0.96 1.28 1.61 0.92 0.92 0.63 0.62 0.62 0.95

g__Flavobacterium 0.79 0.97 1.27 1.32 1.11 0.84 0.44 1.46 0.43 1.08 0.58 0.94

c__Subdivision3 1.02 0.76 1.68 1.01 1.07 1.16 0.99 0.95 0.72 1.06 1.15 0.92

p__Acidobacteria 0.89 0.78 0.99 0.99 0.72 0.80 1.02 0.79 0.67 0.80 0.92 0.92

g__Clostridium sensu stricto0.38 0.29 0.54 1.10 1.44 1.34 1.36 0.81 1.00 0.71 0.98 0.91

c__Actinobacteria 0.90 0.64 0.81 0.56 0.77 0.75 0.92 1.02 0.87 0.79 0.23 0.89

g__Bacillus 1.32 1.17 0.96 0.83 0.93 0.67 1.09 0.89 0.59 0.68 0.81 0.88

f__Clostridiaceae 0.10 0.02 0.04 0.47 0.63 0.68 1.13 0.59 1.36 0.66 1.12 0.85

f__Micrococcaceae 1.71 8.26 0.76 1.68 0.80 1.09 1.36 0.67 1.00 1.01 1.46 0.84

c__Acidobacteria_Gp5 1.38 0.56 1.67 0.90 1.22 1.22 0.72 0.89 0.51 0.85 0.79 0.84

g__Nocardioides 0.67 1.36 0.56 1.18 0.76 0.91 0.85 1.08 0.96 1.73 1.02 0.83

o__Solirubrobacterales 0.43 0.68 0.55 0.49 0.49 1.24 0.74 1.36 0.78 1.82 0.79 0.81

g__Gaiella 0.62 0.51 0.57 0.41 0.62 0.85 0.47 0.78 0.69 1.08 0.44 0.67

g__Reyranella 0.63 0.47 0.73 0.56 0.68 0.72 0.46 0.76 0.42 0.71 0.57 0.66

g__Nitrospira 0.52 0.77 0.78 1.31 0.78 0.60 1.19 0.60 0.87 0.44 1.21 0.64


