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Przeprowadzono profilowanie sktadu mikrobioty brodawek korzeniowych, gleby
Symbioza rizobiéw z roslinami bobowatymi jest ryzosferowej oraz tzw. gleby masowej (ang. bulk soil) koniczyny biatej (KB) i tgkowej (KC) z
specyficzna, co oznacza, ze okreslone gatunki wykorzystaniem sekwencjonowania NGS hiperzmiennego regionu V5-V7 16S rRNA. Uzyskane

bjakterii zakaiajg okreg’lone' gajcunki ro:.é.lin. D? odczyty sekwencji sklasyfikowano do 31677 ASV (amplicon sequence variant). Liczba ASV w
niedawna uwazano, ze rizobia s3 jedynymi pojedynczych prébkach wynosita od 508 do 2506 (Srednio 1760 ASV), z tgczng liczbg 11955

bakteriami zasiedlajgcymi brodawki korzeniowe tych unikalnych ASV we wszystkich badanych prébkach.
roslin. Obecnie wiadomo, ze mikrobiota brodawki to
réowniez inne bakterie okreslane jako endofity ( 440 ASV (3,7%) byto wspdlnych dla wszystkich probek (Rys.\
nierizobiowe (ang. non-rhizobial endophytes, NRE), A 1). Najwiekszg liczbe unikalnych ASV zaobserwowano w
ktére stanowig wazny element fitomikrobioty i majg - > A prébkach gleby masowej koniczyny biatej (KBbulk), a
duzy wptyw na efektywnosé¢ symbiozy i ,fitness” < najmniejszg w jej brodawkach korzeniowych (KBnod). 437 ASV
roslin. 280 mikrobioty koniczyny biatej byto wspdlnych dla gleby
Celem pracy byto sprawdzenie czy rosliny mogag T e sar2) ryzosferowej (KBrhiz) i masowej (KBbulk), a mikrobiom
dokonywaé selektywnego filtrowania NRE pod kgtem g iy rdzeniowy KB obejmowat 179 ASV. W przypadku koniczyny
zmaksymalizowania korzysci ptyngcych z obecnosci A | czerwonej 690 ASV byto wspdlnych dla probek gleby masowej i
okreslonych gatunkoéw tych bakterii w brodawkach ryzosferowej (KCbulk i KCrhiz), a 122 ASV stanowito mikrobiom
korzeniowych rdzeniowy KC (Rys. 1).
Rys. 1. Diagram Venna pokazujacy liczbe wspdlnych i unikatowych ASV analizowanych wariantéw eksperymentalnych.
\_ W nawiasach przedstawiono catkowitg liczbg ASV wykrytych we wszystkich trzech powtdrzeniach dla kazdego z wariantow y
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Rys. 3. Wskazniki alfa roznorodnosm mikrobioty zww;zane; z koniczyna bla{q i czerwong, na podstawie
indekséw Chao-1 (A), Shannona (B) oraz Simpsona (C). Litery ,a, b, c” na poszczegélnych wykresach
wskazuja istotne statystycznie réznice (p < 0,005) miedzy poréwnywanymi grupami
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wskazujg na duze bogactwo i réznorodnosé¢ gatunkéw mikrobioty

KBnod KBbulk KBrhiz KCnod KCbulk KCrhiz KBnod KBbulk KBrhiz KCnod KCbulk KCrhiz bium-Rhizobium
Rys. 2. Wzgledna obfitos¢ taksondw (relative taxa abundance) na poziomie gromady (A) i rodzaju (B) Zwigzane) z KB i KC. Liczba zaobserwowanych gatunkow mIkI’ObIOty
mikrobioty koniczyny biatej i czerwonej. Wykresy przedstawiajg 20 najliczniej reprezentowanych brodawek KB i KC byta istotnie nizsza niz w obydwu wariantach

taksonéw

eksperymentalnych gleby (tj. gleby ryzosferowej i masowej), a w

Profilowanie sktadu mikrobioty KB i KC wykazato rdéznice przypadku probek z koniczyny biatej takze istotnie nizsza w probkach
wzglednej obfitosci taksonéw pomigdzy brodawkami i prébkami || KBrhiz wzgledem KBbulk (Rys. 3a). Wartosci indekséw Simpsona i
gleby. Pseudomonadota i Actinobacteriota byty najliczniejszymi Shannona sa mniejsze w przypadku brodawek, co wskazuje, ze

typami we wszystkich  analizowanych — probkach. Rodzaj || mikrobiota tej czesci roslin jest mniej zréznicowana i ma mniej
Allorhizobium-Neorhizobium-Pararhizobium-Rhizobium dominowat réwnomierny rozktad taksonéw w poréwnaniu z glebg masowa |
w brodawkach korzeniowych (Rys. 2). ryzosferowa (Rys. 3b, c)
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A - B Dla oceny beta ré6znorodnosci mikrobioty zwigzanej z koniczyng biatg i czerwong
przeprowadzono analizg sktadowych gtéwnych (PCoA) w oparciu o metryki UniFrac
(unweighted and weighted) (Rys. 4). Zaréwno w przypadku KB jak i KC, separacja
" .« | | Probek wzgledem osi gtéwnych wspotrzednych PCoA sugeruje odrebnos¢ sktadu
g - h ‘& | | spotecznosci mikroorganizméw w brodawkach wzgledem tych w ryzosferze i glebie
masowej dla obydwu typow roslin. Zréznicowane wzorce grupowania probek
mikrobioty gleby KB i KC sugeruja, ze zespoty drobnoustrojéow zwigzane ze

_ _* il S \s’rodowiskiem glebowym kazdego rodzaju koniczyny sg odmienne. )

Rys. 4. Analizg sktadowych gtéwnych (PCoA) w oparciu o metryki UniFrac (unweighted
,A” and weighted ,B”) dla probek mikrobioty zwigzanej z brodawkami, gleba Whiosek: profilowanie sktadu mikrobioty zwigzanej z glebg i brodawkami koniczyny

fyzosferowa  masowa koniczyny biatej | czerwone] ) Dbiatej i czerwonej oraz réznice dotyczace sktadu i bioréznorodnosci
zidentyfikowanych konsorcjow bakteryjnych nie wykluczajg istnienia mechanizmu
selektywnego filtrowania mikoorganizméw (w tym NRE) wchodzgcych w sktad
fitomikrobioty roslin.
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