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Wptyw nawozenia azotowego i sposobu uprawy
na mikrobiom gleb rolniczych
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Celem pracy byto okreslenie w jaki sposéb uprawy. (orkowa — bezorkowa) oraz wielkoé¢ nawozenia azotowego (0-250 kg N/ha) wptywaja na sktad mikrobiomu glebowego,
w szczegolnosci na rodzaje mikroorganizmow. uczestniczacych w wigzaniu azotu, podczas uprawy kukurydzy.

MATERIALY | METODY

Materiat badawczy stanowity mikroorganizmy wyizolowane z 40 préb gleb pochodzacych z areatu CGFP sp. z 0.0. (woj. kujawsko-pomorskie)
(Rys. 1). Wytypowano 2 s3siadujace pola, na ktérych prowadzona byta uprawa kukurydzy oraz 2 systemy upraw — bezorkowy (B) i orkowy (O)
oraz nawozenie azotowe) (0, 150, 200 i 250 kg N/ha). Préby pobrano w 2 okresach — przed siewem (P) oraz po zbiorze (K) kukurydzy.

Izolacje DNA prowadzono przy zastosowaniu zestawu DNeasy Power Lyzer Power Soil Kit (Qiagen), przeprowadzono reakcje PCR
hiperzmiennych regionéw V3-V4 regionéw genu 16S rRNA z wykorzystaniem primeréw 27f i 1492r, a uzyskane amplikony poddano
sekwencjonowaniu nastepnej generacji (Miseq lllumina, Genomed SA).

Wyniki poddano standardowej obrdbce bioinformatycznej w celu klasyfikacji mikroorganizmow. Przyporzagdkowanie uzyskanych
jednostek taksonomicznych do poszczegdinych szlakow metabolicznych wykonano przy uzyciu bazy Functional Annotation of Prokaryotic Taxa

(FAPROTAX). Analize statystyczng danych wykonano za pomoca pakietu SPSS 28 (IBM). Rys. 1. Lokalizacja pol, z -
ktérych pobrano préoby. °

WYNIKI

W oparciu o analize taksonomiczng wykazano, iz znaczna cze$¢ mikroorganizméw miata wzgledng obfitos¢ <1% (25% catego mikrobiomu), 51% to mikroorganizmy niesklasyfikowane, a gtéwne
dominanty przed siewem to przedstawiciele rodzajow: Sphingomonas (6,8%), Flavobacterium (4,5%), Arenimonas (2,8%), Stenotrophobacter (1,5%), Mucilaginibacter (1,3%) i Chryseolinea (1,2%).
Mikrobiom badanych gleb ulegat przeksztatceniu w okresie prowadzonych badan, wykazujac wiekszg réznorodnos¢ po zbiorze plonéw (p<0,001) oraz w_systemie bezorkowym (p<0,001). Sposrdd
bakterii wigzacych azot (Rhizobiales i Burkholderiales) Hyphomicrobium sp., Methylobacterium sp. oraz Bradyrhizobium sp. przewazaty w uprawie bezorkowej w poczatkowym okresie badan
(p<0,001), podczas gdy po zbiorze plonu zanotowano wyrazny wzrost liczebnosci Devosia sp., Methylobacterium sp., Rhizobium sp. oraz Rhodopseudomonas sp. w uprawie orkowej (p<0,001).

Na podstawie analizy funkcjonalnej wyodrebniono nastepujace szlaki metabolizmu azotu: Anammox, utlenianie amoniaku w warunkach tlenowych, utlenianie azotynéw w warunkach tlenowych,
nitryfikacje, denitryfikacje (catkowita, azotandw, azotyndw, tlenku azotu (1)), redukcje azotandw, respiracje (azotu, azotandw i azotynéw) oraz wigzanie azotu. Nie znaleziono mikroorganizméw
uczestniczacych w procesie amonifikacji azotandw i azotynéw. W poczatkowym etapie badan dominujagcym procesem w uprawie bezorkowej byto wigzanie azotu (48,7%), nastepnie nitryfikacja
(18,7%), utlenianie azotyndéw (17%), redukcja azotanéw (10,7%). W uprawie orkowej, natomiast, dominowata nitryfikacja (28,6%), utlenianie azotynow (26,4%), wigzanie azotu (24,2%) i redukcja
azotandw (16,3%) (p<0,01). Warto nadmienié, ze nie obserwowano denitryfikacji w uprawie orkowej, podczas gdy w uprawie bezorkowej wzgledna obfitos¢ izolatéw uczestniczacych w tym
procesie wyniosta 1,1%. Pozostate procesy cechowata niska wzgledna obfitos¢ izolatow (ok. 1%) (Rys. 2).

Analizujagc zmienno$é wyodrebnionych proceséw w poszczegélnych wariantach uprawy-nawozenia w dwdch okresach poboru préb wykazano spadek udziatu mikroorganizméw w procesie
wigzania azotu (uprawa bezorkowa — do 41% przy 200 kg N/ha) oraz jego przyrost w uprawie orkowej (podwojenie od dawki 200 kg N/ha). Jednoczesnie obserwowano zanik denitryfikacji, zmiany
intensywnosci nitryfikacji — wzrost w uprawie bezorkowej (23%) i spadek w orkowej (15%). W uprawie bezorkowej nastapit wzrost utleniania NH; i NO,, spadek redukcji NO; i proceséw respiracji. W
uprawie orkowej zaobserwowano odwrotne trendy — hamowanie utleniania NH; i NO,, respiracji i stymulacje redukcji NO;. W obu przypadkach zmiany te byty skorelowane z dawka nawozu (Rys. 2).
Po zebraniu plondw obserwowano dalsze hamowanie wigzania N (32%), nitryfikacji (9%), proceséw utleniania oraz nasilenie denitryfikacji (7%) oraz wigzania zredukowanych form azotu (do 13%).
Zmiany te byty wyraZniejsze w uprawie orkowej (p<0,01) (Rys. 2).
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Rys. 2. Udziat poszczegdlnych proceséw przemian N w poszczegdlnych kombinacjach doswiadczenia — P/K okres
poboru préb, B/O — sposéb uprawy, liczby — dawka nawozenia (kg N/ha).

Analizujac rozpoznany mikrobiom uczestniczacy w przemianach N wyrézniono 28 szczepdow (Rys. 3), z

Herbaspirillum

ktdrych niektére uczestniczyty w kilku procesach. Najliczniejszymi byly: Bradyrhizobium sp., N e —

Methylocystis sp. (wigzanie N), Nitrosospira sp. (utlenienie NO, i nitryfikacja), Nitrospira sp. 8 8 8 &8 &8 2 8 g 8 8 8 8 8 23 8 g

(nitryfikacja) oraz Opitutus sp. i Ideonella sp. (redukcja NOs). Nitrobacter sp. uczestniczyt w najwiekszej =S - S A BB B SRR R

ilosci proceséw - utlenianiu i redukcji N, nitryfikacji i respiracji. Denitryfikatory reprezentowat Bezorkowo Orkowo Bezorkowo Orkowo

Rhodoplanes sp., a gtéwnymi dominantami w procesach respiracji byly Schlesneria sp. i ~ Przedsiewem Pozbiorze

Stenotrophomonas sp., a proces Anammox reprezentowat Candidatus Brocadia (Rys.3). Rys. 3. Mikroorganizmy uczestniczace w przemianach azotu. Puste miejsca oznaczaja
wartosci zerowe, kolory po lewej przedstawiajg przyporzadkowanie szczepéw do

WNIOSKI poszczegdlnych proceséw.

1. Badane gleby posiadaty zréznicowany mikrobiom uczestniczacy w przemianach azotu.

2. W uprawie bezorkowej dominowaty procesy wigzania azotu oraz jego utleniania, zas w orkowej nitryfikacja, utlenianie i redukcja.

3. Po zebraniu plonu notowano aktywacje nitryfikacji i respiracji oraz wyrazny spadek proceséw utleniania, nitryfikacji i wigzania azotu.

4. Nawozenie stymulowato utlenianie i nitryfikacje w uprawie bezorkowej, podczas gdy w uprawie orkowej redukcje i respiracje; uptyw czasu nasilat te zmiany.

5. Sposrdd zidentyfikowanych mikroorganizméw najwigksza role odgrywaty: Bradyrhizobium sp. (wigzanie N), Nitrosospira sp. (utlenienie NO, i nitryfikacja), Nitrospira sp.

(nitryfikacja) oraz Opitutus sp. (redukcja NO,).
Nitrobacter sp. uczestniczyt w najwiegkszej ilosci przemian (utlenianie NO,, redukcja NO,, nitryfikacja, respiracja NO, i N).
7. W wyniku prowadzonej dziatalnosci rolniczej nastepowata aktywacja i dezaktywacja poszczegélnych szczepow.
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Praca naukowa dofinansowana ze srodkéw budzetu pafdstwa w ramach programu Ministra Edukacji i Nauki pod nazwa ,Nauka dla Spoteczeristwa” nr projektu NdS/531260/2021/2021, kwota
dofinansowania 100%, catkowita wartos¢ projektu 625 910,50 PLN. Autorzy dziekujg Zarzadowi CGFP Sp. z 0.0. w Wojnowie za zatozenie pdl doswiadczalnych oraz udostepnienie préb do badan.




