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Streszczenie

Ryzosfera to strefa otaczajgca korzenie ztozona gitéwnie z gleby, w ktérej zachodzi
oddziatywanie pomiedzy rosling a mikrobiotg. Mikroorganizmy strefy korzeniowej zazwyczaj
wywierajg pozytywny wptyw na rosline, a roslina na nie, niemniej jednak czynniki zewnetrzne
mogg zaburzyé ich symbioze. Ryzosfera jest poréwnywana do jelit ssakéw poniewaz stanowi
czes¢ systemu ochronnego i wspomagajg odzywianie rodlin. Najcenniejszga grupa
fakultatywnych symbiontéw sg bakterie oraz mikroeukariota promujgce wzrost roslin. Te
mikrooganizmy wykazujg wiele funkcji np. produkcja sygnatowych fitohormonéw i substancji
stresowych, sideroforow i enzyméw litycznych, udostepnianie uwstecznionych form
substancji pokarmowych, wigzanie azotu oraz ochrone przed patogenami roslin. W aspekcie
funkcjonowania ekosystemu zasiedlanego przez rosliny, mikroorganizmy ryzosferowe jak i
glebowe uczestniczg w cyklu obiegu pierwiastkéw, co bezposrednio wyptywa na rozwdj roslin
i jako$¢é srodowiska. Dodatki doglebowe tj. nawozy, stymulatory wzrostu, uzyZzniacze, ale tez
transmisja zanieczyszczen moze uruchomic kaskade proceséw modyfikujgcych zycie w obrebie
ryzosfery. Monitoring ryzobioty po wprowadzeniu dodatkowego czynnika powinien opieraé
sie m.in. na detekcji zmian w zgrupowaniu mikroorganizméw przyczyniajgcych sie do strat
azotu w obrebie strefy korzeniowej oraz ilosci antagonistéw oraz patogendw roslin.

Metody analizy ryzobioty sg podobne do analizy mikroorganizmdw zasiedlajgcych glebe iinne
srodowiska. Najwiekszym problemem zaréwno sekwencjonowania jak i gPCR, jest trudnos$é w
detekcji tylko zywych mikroorganizméw, co jest wazne w badaniach wptywu dodatkéw
doglebowych. Kolejnym problemem jest wybér platformy i metody sekwencjonowania oraz
koniecznos¢ posiadania wiedzy dotyczgcej obrébki surowych danych i opracowania
statystycznego. W przypadku bakterii nadal powszechng metoda jest analiza amplikonéw 16S
rRNA. W zalezno$ci od platformy najczesciej analizowane sg fragmenty tego genu. Nowsze
rozwigzania umozliwiajg sekwencjonowanie catych gendw, a nawet natywne
sekwencjonowanie genomodw istotnie poprawiajac rzetelnos¢ wynikéw metagenomowych.

W aspekcie opracowania wynikdw bardzo wazne jest ustalenie przewidywanych funkcji
mikrobioty ryzosferowej. Wyniki sekwencjonowania mozna porownac¢ z opracowanymi
bazami danych. Jedng z takich baz dla bakterii jest ,MACADAM formulaire”, ktéra jest
skonstruowana z wielu juz istniejagcych baz danych. W przypadku grzybéw warto zwrdcic
uwage na baze danych FungalTraits, ktora jest przyjazna dla uzytkownikéw nieposiadajgcych
wiedzy bioinformatycznej.
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