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Celem g ównym projektu INNO-MIK jest opracowanie technologii wytwarzaniabionawozów na bazie
odpadów organicznych bakterii, wspomagaj#cych zrównowa! ony rozwój produkcji ro$linnej, szczególnie w
odniesieniu do przeciwdzia ania suszy, jako wsparcie dla rozwoju gospodarki odpadami w cyklu zamkni%tym
oraz strategii adaptacji i mitygacji zmian klimatu w rolnictwie. Opracowane zostan# technologie
otrzymywania trzech rodzajów bionawozów na bazie: p ynnego pofermentu, kompostu i biow%gla.
Bionawozy b%d# no$nikiem mikroorganizmów wspomagaj#cych rozwój ro$lin w warunkach suszy.

PROBLEM BADAWCZY 
Susza jest jednym z g ównych problemów $rodowiskowych wspó czesnego
rolnictwa. Susza powoduje liczne uszkodzenia fizyczne, zaburzenia fizjologiczne
i biochemiczne oraz zamiany molekularne w tkankach ro$lin doprowadzaj#c do
spadku plonu. Istnieje zatem potrzeba poszukiwania sposobów zmniejszenia
tego zagro! enia. Jednym z mo! liwych rozwi #za" mo! e by& stosowanie
bionawozów wzbogaconych mikrobiologicznie.

CEL BADAA#

Celem niniejszych bada" by a izolacja i molekularna identyfikacja najefektywniejszych pod k#tem promowania wzrostu i rozwoju ro$lin, 
rodzimych szczepów bakterii ryzosferowych. 

MATERIAA$$ I METODY BADAWCZE 

v Izolacje materia u genetycznego bakterii wykonano wykorzystuj#c komercyjnie
dost%pny zestaw Bead-Beat Micro AX Gravity kit. Na matrycy bakteryjnego
DNA dokonano amplifikacji fragmentu genu 16S rRNA z wykorzystaniem
uniwersalnych starterów 27F oraz 1492R. Sekwencjonowanie metod# Sangera
zosta o wykonane na zlecenie w laboratorium Genomed S.A. w Warszawie.

v Do bada" wybrano szczepy bakterii wyizolowane z ryzosfery ro$lin
z ekologicznych systemów upraw.

WYNIKI I PODSUMOWANIE
Isolates 
Code

Identification Phylum

LE1 Bacillus coagulans Bacillota
LE2 Pseudomonas baetica Protoeobacteria
LE3 Ensifer adhaerens Pseudomonadota
LE4 Ochrobactrumsp. Pseudomonadota
LE5 Bacillus thuringiensis Firmicutes
LE6 Bacillus mycoides Firmicutes
LE7 Bacillus zhangzhouensis Firmicutes
LE8 Lysinibacillus sphaericus Bacillota
LE9 Arthrobactersp. Actinomycetota
LE10 Paenarthrobacter aurescens Actinomycetota
LE11 Bacillus pseudomycoides Firmicutes
LE12 Brucella daejeonensis Pseudomonadota
LE13 Bacillus amyloliquefaciens Firmicutes
LE14 Variovorax beijingensis Pseudomonadota
LE15 Bacillussp. Firmicutes

Na podstawie analizy porównawczej in silico ze szczepami referencyjnymi przy u! yciu
algorytmu BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) wst%pnie zidentyfikowano 15
izolatów bakteryjnych. Szczepy bakterii podzielono na
5 ró! nych typów: Firmicutes (6 szczepów), Pseudomonadota (4 szczepów), Bacillota (2
szczepy), Actinomycetota (2 szczepy) i Protoeobacteria (1 szczep). Wyniki przedstawiono
w tabeli. Niniejsze badanie sugeruje,! e ro$liny uprawiane w systemach ekologicznych s# w
naturalny sposób powi#zane z ró! norodnymi i aktywnymi ryzobakteriami, które wykazuj#
potencjalne dzia anie  agodz#ce stres suszy poprzez szereg mechanizmów promuj#cych
wzrost ro$lin.


