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Cel badan Materialy i metody

Analiza mikrobiomu bakteryjnego i mykobiomu grzybowego w glebach Przedmiot badan stanowito zbadanie reakcji mikrobiomu rolniczego na
rolniczych w odpowiedzi na 4 rézne dawki azotu (0, 150, 200 i 250 kg'ha'rok?) || 4 rézne dawki azotu (N; 0, 150, 200 i 250 kg"ha'rok™) w glebie pod
uprawg kukurydzy w systemie orkowym i bezorkowym. Gleba byta
pobierana w dwodch okresach: przed siewem kukurydzy (kwiecien
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2. Najsilniej na nawozenie N zareagowaly sieci grzyboéw (Mortierellomycota, Ascomycota, I : i —
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Basidiomycota, Mucoromycota , Rozellomycota) w glebie uprawianej w systemie bezorkowym. - o

3. W obrebie bakterii zmiany dotyczyly szczegolnie typow: Actinobateria, Firmicutes,

Verrucomicrobia .

oN " 150N

250N

probii Z1eby

Rys. 2 Zidentyfikowany mikrobiom bakterii w badanych glebach uprawianych orkowo.
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