
Rysunek 1. Schemat bada!

Tabela 1. Parametryró"nicuj#ceprocesy PZW

1. Mikrobiomy endofitów niehodowlanych i hodowlanychwykazuj podobn struktur! taksonomiczn . W obr!bie obu mikrobiomów dominuj cymi gatunkami by"y:
Achromobacter i Stenotrophomonas.

2. Mikrobiomy bakterii ryzosferowych z kolumn wetlandowychró#ni si! miedzysob ale nie s to ró#niceistotne statystycznie.Powy#szebadaniawykaza"y zale#no$%
pomi!dzy czynnikiem zgazowania azró#nicowaniemtaksonomicznym bakterii ryzosferowych.

Tabela 2. Wska$niki bioró"norodno%ci bakterii endofitycznych

Podczas podziemnego zgazowaniaw!gla (PZW)powstaj wody poprocesowe zanieczyszczonezwi zkamiorganicznymi (fenole, WWA, BTEX) oraz nieorganicznymi ( metaleci!#kieamoniak, cyjanki).&ciekite
zewzgl!du na swójspecyficznysk"ad, du#e "adunkiniesionychzanieczyszcze'i wysok toksyczno$% wymagaj kompleksowego oczyszczaniaobejmuj cego ró#neprocesy fizyko-chemiczne i biologiczne oraz ich
kombinacje. Jak opisano w literaturze, wetlandy jakorozwi zania oparte na procesachzachodz cychw przyrodzie (nature-based solution - NBS)stanowi zielone i zintegrowane systemyin#ynieryjne
wykorzystuj ce ró#neprocesy fizyko-chemiczne i biologiczne. Opracowanie odpowiedniej metody oczyszczania$ciekówz PZW jest istotne dla zastosowania technologii podziemnego zgazowaniaw!gla
w transformacji energetycznej.

Celem bada! by&a charakterystyka bakterii ryzosferowych i endofitówtrzciny pospolitej (Phragmites australis) w kolumnach wetlandowych wykorzystanych do 
oczyszczania %cieków z PZW

METODYKA
W badaniach wykorzystano 3 rodzaje$cieków pochodz cychz 3 procesów

PZW, w których zastosowano 2 rodzajeczynników zgazowuj cych(tlen,
powietrze) oraz 2 rodzajew!gli kamiennych. Metagenomowe DNA (metDNA)
wyizolowano ze strefy przykorzennej oraz z korzeni trzciny pospolitejrosn cej
w kolumnach wetlandowych. Do izolacji DNA wykorzystano komercyjne zestaw
firmy MoBio. Analiz! metagenomiczn populacji bakterii przeprowadzono na
bazie regionu V3-V4 genu 16S rRNA. Do amplifikacji tego regionu i przygotowania
biblioteki zosta"y u#yte sekwencje primerów 341F oraz 785R. PCR
przeprowadzono z u#yciem Q5 Hot Start High-Fidelity 2X Master Mix, warunki
reakcji zgodnie z zaleceniami producenta. Sekwencjonowanieodby"o si! na
aparacie MiSeq, w technologii paired-end (PE), 2x300nt, zu#yciemzestawu v3
Illuminy zgodnie z opisem producenta.Wst!pn analiz! danych przeprowadzono
na sekwenatorze MiSeq zu#yciemoprogramowania MiSeq Reporter (MSR) v2.6.
Analizaobejmowa"a2 etapy: (1) automatyczne demultipleksowaniepróbek,(2)
generowanieplików fastq, zawieraj cychsurowe odczyty.Analiz! zapewniaj c 
klasyfikacj! odczytów do poziomu gatunku przeprowadzono pakietem
oprogramowania QIIME 2 w oparciu obaz! sekwencji referencyjnych Silva 138.
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Rysunek 1. Schemat bada! 

Uk&ad do%wiadczalny Izolacja DNA Analiza bioinformatyczna

Próbki G&'boko%- ASV Shannon Chao1 Simpson InvSimpson
EAWT 105318,00 102,00 2,25 149,47 0,77 6,62
EHWT 99192,33 33,67 1,77 42,84 0,73 4,14

Parametr PZW1 PZW2 PZW3

Typ w'gla 
kamiennego 

Kopalnia(„Piast-
Ziemowit”

Kopalnia(„Piast-
Ziemowit”

Kopalnia 
„Weso"a”

Czynnik 
zgazowania

Powietrze Tlen Powietrze

Próbki G&'boko%- ASV Shannon Chao1 Simpson InvSimpson

IETU10 (Kontrola) 96843,00 711,00 3,59 711,21 0,90 10,42
IETU6 (Kolumna 1) 117871,00 834,00 3,90 835,80 0,91 10,81
IETU5 (Kolumna 2) 108395,00 647,00 3,50 647,00 0,90 10,49
IETU7 (Kolumna 3) 74880,00 950,00 5,12 950,45 0,96 26,02

EAWT – metagenomendofitów niehodowlanych; EHWT – metagenomendofitów hodowlanych

Tabela 3.Wska$niki bioró"norodno%ci metagenomu bakterii ryzosferowych

W Tabelach 2 i 3 przedstawionowarto$ci indeksów bioró#norodno$cialfa, kolejno dlaendofitów i bakterii ryzosferowych. Natomiast, na Rysunkach 2 i 3 przedstawionoanaliz! taksonomiczn 
mikrobiomów endofitówi bakterii ryzosferowych trzciny pospolitejrosn cej w kolumnach wetlandowych.

Rysunek 2. Zró"nicowanie filogenetyczne w obr'bie mikrobiomu endofitów Rysunek 3. Zró"nicowanie filogenetyczne w obr'bie mikrobiomu bakterii ryzosferowych  


