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Identyfikacja bakterii wiazacych azot pochodzacych ze skladowiska odpadéw
pohutniczych metoda sekwencjonowania 16 S rDNA oraz genotypowanie szczepow

metoda PCR MP

Sylwia Siebielec!, Grzegorz Siebielec?
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Analiza mikrobiologiczna
> Ogolny liczebnoici bakterii winzacych azot wykonano na poZywee wedlig Fenglerowa, 1965

Identyfikacja gatunkowa:
» lzolacja g go DNA pow z dy kolonil
» Amplifikacja PCR, oczyszczanie p PCR, i 8

» Sekwencjonowanie produktéw PCR
Metoda PCR MP:
# lzolacja DNA z bakterii.

Skladowiska odpadow pohutniczveh o ekstremalnych
zawartosciach cynku, olowiu, Kadmu i arsenu stanowia
powainy problem na obszarze Gérnego Slqskm Aktywnoéé
bakterii wigzacych N jest bardzo waina dla rozwoju
pokrywy roélinnej na tych terenach. Probki glebowe, z
Ktorych wyizolowano bakterie, a nast¢pnic
przeprowadzono ich identyfikacje genetyczny, pobrano w
roku 2016 z glebokosci 020 cm w 3 powtérzeniach w
wieloletnim do$wiadczeniu polowym (rekultywacja w 1997
r.) na skladowiskn w Piekarach §Iqsklch Pribki zostaly
el na 6 kto

pobrane z (erenu

oznaczajacych inng kombinacje dawek osadu Scickowego i

wapna odpadowego.

» Optymalizacjs metody PCR MP dln szezepow Azotobucter chrococcum, Psendomonas sp. NBRC12994,

Azomonas macrocylogenes. Kombinacja
> jcowanic metods PCR MP. ldentyfikacja
> Analiza wynikow typowania genetyczaegometody PCR MP. Osad Wapno gatunkowa
W wyniku rézni badanych po da PCR MP uzyskano 7 réinych profili Sciekowy  odpadowe
elektroforetycznych (podobienstwo<100%), zawierajacych od 9 do 23 prazkéw. 0 Brak Brak Brak
Calkowite genetyczne podobi li ych pow wynosi 354%. Analiza nawozenia  nawozenia
[y podobien genety go pozwolila wyodrgbni¢ 5 grup genotypowych (poziom 1 150 tha 0 Brak
podobienstwa min 74,6%). W obrebie grup genotypowych poziom podobienstwa migdzy u 300 tha 0 Brak
réinymi genotypami nie przekraczal 90%.
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Praca fi w h proj »Rola mikrooi w zasiedlaniu skladowisk odpadéw pohutniczych przez rosliny oraz ich wplyw na
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systemow gospodarowania”.

Sladowych”: Preludium 9, UMO-2015/17/N/ST10/03182 oraz realizowana w ramach zadania PW. 1.4. ,Ocena i
i Issmllowame bioréinorodnosci Srodowulu glebowego oraz aktywnosci mikrobiologicznej gleb z uwzglednieniem réinych warunkow siedliskowych i
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